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鸡基因组差异表达基因

翻译起始密码子上下游序列的比较研究

王樟凤，卓亮亮，黄子琦，柴学文，饶友生

（南昌师范学院生物技术研究所，江西 南昌，３３００３２）

摘　要：翻译起始调控是基因表达调控的一个关键步骤之一。本文以鸡为研究材料，比较研究了鸡基因组高表达基因和低表
达基因翻译起始密码子上下游的碱基序列差异，旨在寻找影响鸡基因表达水平的特异性调控位点。全部３０２０个单剪接基因
完整的ｍＲＮＡ序列及有详细注释的５′ＵＴＲｓ序列从Ｅｎｓｅｍｂｌ下载。编写计算机程序，读取每个基因ｍＲＮＡ起始密码子上下游
各位点的碱基。研究发现，起始密码子上游－３、－２位点可能是鸡基因组基因表达起始密码子正确识别的关键位点。起始密
码子上下游的碱基组成分析发现，高表达基因和低表达基因起始密码子的上游均倾向使用（Ｇ＋Ｃ），高表达基因的使用偏倚尤
为强烈。序列差异比较发现，高表达基因在－９、－６、－３、＋４位点显著偏向Ｇ，在－１、－２、－４、－５位点显著偏向Ｃ。低表达基因起
始密码子上游使用Ａ、Ｕ的频率显著高于低表达基因。在－１９位点强烈偏向Ａ，在＋１、＋１１、＋１４位点强烈偏向Ｕ。
关键词：鸡；基因表达调控；起始密码子；序列差异
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　　蛋白质的翻译包括氨基酸的活化、肽链合成的
起始、延伸、终止及新生肽链的修饰加工等。肽链合

成的起始是基因表达调控的一个关键步骤。在原核

生物中，核糖体 ３０Ｓ小亚基首先与 ｍＲＮＡ模板结
合，然后与 ｆＭｅｔｔＲＮＡＭｅｔ结合，继而与５０Ｓ核糖体大
亚基结合生成 ７０Ｓ．ｍＲＮＡ．ｆＭｅｔｔＲＮＡＭｅｔ起始复合物
启动肽链合成的起始。肽链合成正确起始的关键是

核糖体３０Ｓ小亚基具有专一性识别和选择 ｍＲＮＡ
起始密码子的特性。Ｓｈｉｎｅ和 Ｄａｌｇａｒｎｏ等的研究发
现，原 核 生 物 ｍＲＮＡ 的 ５′端 非 翻 译 区 （５′
ＵｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄＲｅｇｉｏｎ，５′ＵＴＲ）存在一段高度保守的
核苷酸序列，也即所谓 ＳＤ序列（５′ＡＧＧＡＧＧＵ３′，
ＳｈｉｎｅＤａｌｇａｒｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ），该序列能与３０Ｓ小亚基的
１６Ｓ ｒＲＮＡ ３′端 富 嘧 啶 的 序 列 “５′
ＧＡＵＣＡＣＣＵＣＣＵＵＡ３′”高度互补配对，从而保证了
原核生物肽链合成的正确起始。真核生物蛋白质合

成的起始机制和原核生物基本相似，其差异主要是

核糖体较大（８０Ｓ），ｍＲＮＡ５′端具有 ｍ７ＧｐｐｐＮｐ的
“帽子”结构，３′端具有多聚腺苷酸 的“尾巴”（Ｐｏｌｙ
（Ａ）ｔａｉｌ），ｆＭｅｔｔＲＮＡＭｅｔ不甲酰化，起始复合物包含
更多的起始因子等［１］。研究者们认为，ｍＲＮＡ５′端
的ｍ７ＧｐｐｐＮｐ“帽子”结构是正确起始的必要元件，
但是，在真核细胞 ｍＲＮＡ５′ＵＴＲ的顺式调控元件
（ＣｉｓａｃｔｉｎｇＲＮＡｅｌｅｍｅｎｔｓ）中常常包含有上游起始
密码子（Ｕｐｓｔｒｅａｍｓｔａｒｔｃｏｄｏｎｓ，ｕＡＵＧｓ，位于正确起
始密码子的上游）和上游阅读框（Ｕｐｓｔｒｅａｍｏｐｅｎ
ｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅｓ，ｕＯＲＦｓ），如果肽链合成起始于
ｕＡＵＧｓ就必然会导致 ｍＲＮＡ的错误翻译。因此，
ｍＲＮＡ５′端的 ｍ７ＧｐｐｐＮｐ“帽子”结构并不足以保
证肽链合成的准确起始［２］。Ｋｏｚａｋ研究了２１１个真
核细胞基因 ｍＲＮＡ起始密码子上下游的核苷酸序
列，发现了一个类似于原核生物 ＳＤ序列的共有序
列（Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓｓｅｑｕｅｎｃｅ）“ＧＣＣＧＣＣ（Ａ／Ｇ）ＣＣＡＵＧＧ”
（ＡＵＧ为正确的起始密码子，Ａ／Ｇ代表该位点为 Ａ
或Ｇ），并认为该共有序列保证了翻译的准确起
始［３］。据此，Ｋｏｚａｋ提出了一个“滑动扫描”模型，该
模型认为真核细胞的４０Ｓ小亚基与多个起始因子结
合后与ｍＲＮＡ５′端的ｍ７ＧｐｐｐＮｐ“帽子”结合，继而
沿着ｍＲＮＡ从５′端朝３′端滑行，当遭遇起始密码
子ＡＵＧ并且 ＡＵＧ周围存在共有序列时（即所谓
Ｇｏｏｄｃｏｎｔｅｘｔ，该序列可能和４０Ｓ小亚基的１８ＳｒＲＮＡ
特异性配对），肽链的合成才能准确起始［４－６］。但随

后的研究发现，由于该研究的样本过小，Ｋｏｚａｋ的所
谓共有序列并不是真核细胞所共有的，不同的物种

在起始密码子 ＡＵＧ周围的“喜好序列”（Ｐｒｅｆｅｒｒｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ）各不相同。在单子叶植物中，该“喜好序

列”表现为“ＧＣＧＧＣ（Ａ／Ｃ）（Ａ／Ｇ）（Ａ／Ｃ）ＣＡＵＧＧＧＣＧ”，双
子叶植物为“ＡＡＡＡＡＡＡ（Ａ／Ｃ）ＡＡＵＧＧＣＵ”［７］；真菌为
“ＡＡＡＡＡＡＡＡＡＡＵＧＴＣ”；果蝇为“ＡＣＡＡＣＣＡＡＡＡＵＧＧＣ”
等［８］。这表明不同的物种，其蛋白质翻译起始密码

子的分子识别机制可能不同。最近，Ｎａｋａｇａｗａ等对
４７种真核生物的 ｍＲＮＡ进行了研究（包括２２中后
生动物如人、鼠、鸡、线虫、果蝇等，８种植物，９种真菌
和８种寄生虫），研究发现，起始密码子上下游的序列
呈现丰富的多样性，在起始密码子上游－３位置偏向
于Ａ／Ｇ，－２位置偏向于Ａ，而＋５位置偏向于Ｃ［９］。作
者认为，上述特定位点碱基组成的极显著偏好可能决

定了起始密码子的正确识别。本文以鸡为研究材料，

比较研究了鸡基因组高表达基因和低表达基因翻译

起始密码子上下游的序列差异，期望能够找寻到影响

鸡基因表达水平的特异性调控位点。本研究对于鸡

转基因研究中外源基因的改造和内源基因的表达有

重要的指导意义。

１　材料与方法

１．１　基因序列
鸡基因序列从ＮＣＢＩＲｅｆＳｅｑｄａｔａｂａｓｅ（ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．

ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｏｍｅｓ／Ｇａｌｌｕｓ＿ｇａｌｌｕｓ／）数据库下
载，基因的蛋白质编码序列（ｃｏｄｉｎｇｓｅｑｕｅｎｃｅｓ，
ＣＤＳｓ）、完整的ｍＲＮＡ序列或 ｃＤＮＡ序列以及有详
细注释的５′ＵＴＲｓ序列从Ｅｎｓｅｍｂｌ下载。对序列数
据的收集制定以下严格标准：（１）ＣＤＳ序列完整的
且为单剪接基因；（２）ＣＤＳ以 ＡＴＧ起始，序列长度＞
３００ｂｐ，碱基总数是３的倍数而且 ＣＤＳ的内部不含
有终止密码子；（３）基因的表达产物为已知的蛋白
质分子，其５＇ＵＴＲ的５＇末端和３＇末端有明确的注
释或已通过独立的实验验证。

１．２　基因表达数据
基因表达数据从ＮＣＢＩＦＴＰｗｅｂｓｉｔｅ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｓｉｔｅｓ／ｅｎｔｒｅｚ）下载。使用 ＢＬＡＳＴＮ对
每个基因的ＥＳＴ和该基因的 ｍＲＮＡ／ｃＤＮＡ序列进行
比对。如果比对长度大于＞４００ｂｐ且序列一致性＞
９６％，则认为该ＥＳＴ为该基因的表达产物；如果比对长
度为１００～４００ｂｐ且序列一致性＞９８％，该ＥＳＴ也被接
受为该基因的表达产物。全部鸡基因表达数据包括１８
种组织表达谱，分别为血液、脑、法氏囊、盲肠、连接组

织、胚胎组织、软骨板、胚胎发育早期性腺组织、胚胎发

育早期头部组织、心脏、翅、肝脏、肌肉、卵巢、胰腺、脾

脏、睾丸、胸腺。对每个基因在每种组织中表达的ＥＳＴ
数目进行均一化处理。基因的表达水平定义为全部１８
中组织中ＥＳＴ的总和。
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１．３　数据处理与分析
编写计算机程序，读取每个基因 ｍＲＮＡ（或

ｃＤＮＡ）起始密码子上下游各位点的碱基。起始密码
子上游从ＡＵＧ的Ａ（不包括Ａ）往上读起，各位点分
别定义为－１、－２、－３… －２４；起始密码子下游从ＡＵＧ
的Ｇ（不包括Ｇ）往下读起，各位点分别定义为＋１、＋
２、＋３… ＋２４。统计研究样本全部基因 ｍＲＮＡ起始
密码子上下游各位点的碱基组成（即各位点 Ａ、Ｕ、
Ｇ、Ｃ四种碱基所占的比例），绘制碱基分布图谱。

２　结果分析

鸡基因组蛋白质编码基因约为２～３万个。由于
多剪接基因不同剪接体５′ＵＴＲ的长度及起始密码子
上下游的序列组成可能存在显著不同，本研究只选取

单剪接基因。在全部１０２８９个单剪接基因中，多数基
因的ｍＲＮＡ序列或ｃＤＮＡ序列没有明确的５′ＵＴＲ注

释或者没有经过独立的实验验证，排除这些基因，最

终共有３０２０个基因纳入统计分析。把全部３０２０个
基因按基因的表达水平（全部 １８种组织 ＥＳＴ的总
和）排序，ＥＳＴ的总和前２０％的基因（共７５５个）定义
为高表达基因，ＥＳＴ的总和后２０％的基因（共７５５个）
定义为低表达基因。编写计算机程序，读起各基因起

始密码子上下游各位点的碱基。

表１为高表达基因和低表达基因上游２４个位
点（－１、－２、－３… －２４）和下游２４个位点（＋１、＋２、＋３
… ＋２４）Ａ、Ｕ、Ｇ、Ｃ的使用频率。如果四种碱基随机
使用，那么各碱基的使用频率应该趋近０．２５。很显
然，Ａ、Ｕ、Ｇ、Ｃ四种碱基的使用并不是随机的。在－
３位点，高表达基因和低表达基因均倾向使用 Ａ，使
用频率分别为０．４３６５和０．４３６４。在＋１位点，高表
达基因和低表达基因均倾向使用 Ｇ，使用频率分别
为０．５２８４和０．４７４１。在－２位点，高表达基因和低
表达基因均较少使用Ｕ和Ｃ。

表１　鸡高表达基因和低表达基因翻译起始密码子上下游２４个位点的碱基使用频率
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｃｉｄｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｉｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｉｎｃｈｉｃｋｅｎ

　　碱基

位点　　

腺嘌呤（Ａ） 尿嘧啶（Ｕ） 鸟嘌呤（Ｇ） 胞嘧啶（Ｃ）

高表达 低表达 高表达 低表达 高表达 低表达 高表达 低表达

－２４ ０．１５４６ ０．２３８４ ０．１６５３ ０．２１９３ ０．３５６８ ０．２７５０ ０．３２３１ ０．２６７０

－２３ ０．１５７８ ０．２１７８ ０．１６５４ ０．２２２５ ０．３７４８ ０．２８３６ ０．３０１９ ０．２７５８

－２２ ０．１５９３ ０．２２７０ ０．１８０４ ０．１９２８ ０．３８７９ ０．２９７０ ０．２７２１ ０．２８３０

－２１ ０．１２４０ ０．２５００ ０．１９１３ ０．１９１３ ０．３９４６ ０．３０８６ ０．２８９９ ０．２５００

－２０ ０．１４１１ ０．２３７３ ０．１７２３ ０．２１８９ ０．３６２５ ０．２６６４ ０．３２３９ ０．２７７１

－１９ ０．１６４９ ０．３４７５ ０．１５４６ ０．１７１２ ０．３７８４ ０．２２７５ ０．３０１９ ０．２５３７

－１８ ０．１４２０ ０．２４１３ ０．１６５４ ０．２３０８ ０．３７７７ ０．２８３３ ０．３１４７ ０．２４４３

－１７ ０．１５０９ ０．２２８０ ０．１６９８ ０．２１７５ ０．３４１０ ０．２６３７ ０．３３８１ ０．２９０６

－１６ ０．１４３０ ０．２３３７ ０．１８７８ ０．２２４８ ０．３４１０ ０．２４１１ ０．３２８０ ０．３００２

－１５ ０．１３６１ ０．２１０８ ０．１７７６ ０．１９４７ ０．３４２４ ０．２９５７ ０．３４３８ ０．２９８６

－１４ ０．１５１７ ０．２４９２ ０．１７０２ ０．２０８４ ０．３７５８ ０．２６６７ ０．３０２１ ０．２７５５

－１３ ０．１３９６ ０．２０３１ ０．１５６５ ０．２１７７ ０．３５４０ ０．２６２６ ０．３４９７ ０．３１６４

－１２ ０．１７４６ ０．２２４６ ０．１７７４ ０．２０４５ ０．３３９４ ０．２６０３ ０．３０８４ ０．３１０４

－１１ ０．１９１３ ０．２５３５ ０．１５５０ ０．２１５０ ０．３５３３ ０．２５７８ ０．３００２ ０．２７３５

－１０ ０．１８３８ ０．２３２２ ０．１５０４ ０．２１３８ ０．３３５６ ０．２８４７ ０．３３００ ０．２６９１

－９ ０．１５６２ ０．２６３３ ０．１４７９ ０．１８９０ ０．４３５６ ０．２９４１ ０．２６００ ０．２５３５

－８ ０．１４３０ ０．２１９７ ０．１３７５ ０．２２５３ ０．３６８６ ０．２７２６ ０．３５０７ ０．２８２３

－７ ０．１５０８ ０．２４４５ ０．１７２８ ０．２０７４ ０．２９４９ ０．２５６８ ０．３８１３ ０．２９１２

－６ ０．１７２９ ０．２２１６ ０．１４５９ ０．１８０５ ０．４９８６ ０．３５８４ ０．１８２４ ０．２３９３

－５ ０．１４９３ ０．２２５８ ０．１６５５ ０．２２４４ ０．２７４５ ０．２６９３ ０．４１０４ ０．２８０２

－４ ０．１９１９ ０．２４４５ ０．０８３２ ０．１４８６ ０．２３３５ ０．２５８１ ０．４９１２ ０．３４８６

－３ ０．４３６５ ０．４３６４ ０．０４４０ ０．０７６３ ０．４６５９ ０．３７２１ ０．０５３４ ０．１１５１

－２ ０．３００１ ０．３２６２ ０．１１５５ ０．１３９８ ０．１４７４ ０．１８９０ ０．４３６９ ０．３４４８

－１ ０．１６４２ ０．２１０５ ０．０７１５ ０．１１２５ ０．２８３４ ０．３０５９ ０．４８０７ ０．３７０８
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续（表１）　

　　碱基

位点　　

腺嘌呤（Ａ） 尿嘧啶（Ｕ） 鸟嘌呤（Ｇ） 胞嘧啶（Ｃ）

高表达 低表达 高表达 低表达 高表达 低表达 高表达 低表达

起始密码 ＡＵＧ ＡＵＧ ＡＵＧ ＡＵＧ

＋１ ０．１８１４ ０．２２２５ ０．１４９６ ０．１３７７ ０．５２８４ ０．４７４１ ０．１４０３ ０．１６５５

＋２ ０．１８５４ ０．３１５２ ０．１２５８ ０．１７６１ ０．１７８８ ０．１６２９ ０．５０９９ ０．３４５６

＋３ ０．１１７８ ０．２１９８ ０．１８２７ ０．２１７２ ０．４７６８ ０．３３５０ ０．２２２５ ０．２２７８

＋４ ０．２５０３ ０．２５４３ ０．１４７０ ０．１８８０ ０．４０２６ ０．３１７８ ０．２０００ ０．２３９７

＋５ ０．２８３４ ０．３１１２ ０．１８４１ ０．２１８５ ０．２０３９ ０．１７６１ ０．３２８４ ０．２９４０

＋６ ０．１２５８ ０．２０１３ ０．１２７１ ０．１８５４ ０．４０３９ ０．３３５０ ０．３４３０ ０．２７８１

＋７ ０．２４９０ ０．２８７４ ０．１４１７ ０．１７２１ ０．３３７７ ０．３００６ ０．２７１５ ０．２３９７

＋８ ０．２６４９ ０．２８６０ ０．２４５０ ０．２６４９ ０．２２１１ ０．２０５２ ０．２６８８ ０．２４３７

＋９ ０．１５８９ ０．１８４１ ０．１６１５ ０．２０００ ０．３８５４ ０．３１２５ ０．２９４０ ０．３０３３

＋１０ ０．２３７０ ０．２７４１ ０．１３１１ ０．１６５５ ０．３６９５ ０．３０８６ ０．２６２２ ０．２５１６

＋１１ ０．２６７５ ０．２６７５ ０．２４７６ ０．２４３７ ０．２５４３ ０．２３４４ ０．２３０４ ０．２５４３

＋１２ ０．１３６４ ０．１９８６ ０．１４５６ ０．１９０７ ０．４２７８ ０．３３２４ ０．２９００ ０．２７８１

＋１３ ０．２３０４ ０．２４５０ ０．１３６４ ０．１８２７ ０．３８６７ ０．３１５２ ０．２４６３ ０．２５６９

＋１４ ０．２７６８ ０．２６７５ ０．２５１６ ０．２４７６ ０．２２３８ ０．２５４３ ０．２４７６ ０．２３０４

＋１５ ０．１５７６ ０．１８１４ ０．１６１５ ０．２３３１ ０．３９０７ ０．３０７２ ０．２９００ ０．２７８１

＋１６ ０．２４７６ ０．３０８６ ０．１６１５ ０．１７７４ ０．３５７６ ０．２６２２ ０．２３３１ ０．２５１６

＋１７ ０．２７８１ ０．２７４１ ０．２５４３ ０．２８８７ ０．２２３８ ０．１９４７ ０．２４３７ ０．２４２３

＋１８ ０．１１２５ ０．１８５４ ０．１５６２ ０．１７６１ ０．３７６１ ０．３０３３ ０．３５４９ ０．３３５０

＋１９ ０．２２９１ ０．２７６８ ０．１５３６ ０．２０２６ ０．３３２４ ０．２６７５ ０．２８４７ ０．２５２９

＋２０ ０．２４６３ ０．２４２３ ０．２７０１ ０．２９９３ ０．２２６４ ０．２１９８ ０．２５６９ ０．２３８４

＋２１ ０．１１８１ ０．１９６０ ０．１６０６ ０．１９４７ ０．４１５６ ０．３２３１ ０．３０５４ ０．２８６０

＋２２ ０．２２３１ ０．２５４３ ０．１３１４ ０．１９２０ ０．３８１１ ０．３１２５ ０．２６４２ ０．２４１０

＋２３ ０．２９１６ ０．２４６３ ０．２５５６ ０．２６７５ ０．２１３０ ０．２１３２ ０．２３９６ ０．２７２８

＋２４ ０．１１０８ ０．１８４１ ０．１４６８ ０．２１４５ ０．４１５２ ０．２７５４ ０．３２７１ ０．３２５８

　　图１反映了（Ａ＋Ｕ）和（Ｇ＋Ｃ）碱基在起始密码子
上下游的使用情况。高表达基因（图 １ａ）和低表达
基因（图１ｂ）在起始密码子的上游均倾向使用（Ｇ＋
Ｃ），高表达基因（Ａ＋Ｕ）和（Ｇ＋Ｃ）的使用差异尤为显
著。统计发现，高表达基因和低表达基因起始密码

子上游的 ＧＣ含量分别为 ０．６７４８±０．０１８４和
０．５５６８±０．０１５６。高表达基因起始密码子的下游也
倾向使用（Ｇ＋Ｃ）碱基，其 ＧＣ含量为 ０．６１６２±
０．０３９２，但变异系数较大。低表达基因起始密码子
的下游（Ａ＋Ｕ）和（Ｇ＋Ｃ）的使用无显著差别。

图２反映了高表达基因和低表达基因起始密码
子上下游的碱基使用差异。如图２ａ所示，在起始密
码子的上游，低表达基因使用 Ａ的频率普遍高于高
表达基因。在－１９位点，差异尤为显著，低表达基因

使用Ａ的频率为 ０．３４７５，高表达基因为 ０．１６４９。
图２ｂ显示，在起始密码子上游的全部２４个位点，低
表达基因使用 Ｕ的频率均高于高表达基因；在起始
密码子的下游，除了＋１、＋１１、＋１４三个位点位点外，
低表达基因使用Ｕ的频率也均高于高表达基因。从
图２ｃ、图２ｄ可发现，在起始密码子的上游，高表达基
因使用Ｇ、Ｃ的频率普遍高于低表达基因。在－９位
点、－６位点、－３位点、＋４位点，高表达基因使用Ｇ的
频率分别为０．４３５６、０．４９８６、０．４６５９、０．４７６８，低表达
基因使用Ｇ的频率分别为０．２９４１、０．３５８４、０．３７２１、
０．３３５０。在－１、－２、－４、－５位点，高表达基因使用Ｃ的
频率分别为０．４８０７、０．４３６９、０．４９１２、０．４１０４，低表达
基因使用Ｃ的频率分别为０．３７０８、０．３４４８、０．３４８６、
０．２８０２。其它位点Ｃ的使用频率差异不显著。

６６２ 生　 物　 信　 息　 学　　　　　　　　　　　　　　　第１２卷
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图１　高表达基因、低表达基因起始密码子上下游（Ａ＋Ｕ）和（Ｇ＋Ｃ）碱基使用频率散点图
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｓｃａｔｐｌｏｔｏｆＡ＋ＵａｎｄＧ＋Ｃｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｉｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｉｎｃｈｉｃｋｅｎ
注：“０”代表起始密码子ＡＵＧ。起始密码子上游从ＡＵＧ的Ａ（不包括 Ａ）往上读起，各位点分别定义为－１、－２、－３… －２４；起始密码子下游从
ＡＵＧ的Ｇ（不包括Ｇ）往下读起，各位点分别定义为＋１、＋２、＋３… ＋２４。（ａ）高表达基因起始密码子上下游（Ａ＋Ｕ）、（Ｇ＋Ｃ）碱基使用频率散点
图；（ｂ）低表达基因起始密码子上下游（Ａ＋Ｕ）、（Ｇ＋Ｃ）碱基使用频率散点图。
Ｎｏｔｅｓ：＂０＂ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎＡＵＧ．ＴｈｅｕｐｓｔｒｅａｍｓｅｑｕｅｎｃｅｗａｓｒｅａｄｆｒｏｍＡｏｆＡＵＧｃｏｄｏｎ（ｎｏｔｉｎｃｌｕｄｉｎｇＡ）．Ｅａｃｈｐｏｉｎｔｗａｓ
ｄｅｆｉｎｅｄａｓ－１，－２，－３．．．－２４，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＴｈｅｄｏｗｎｓｔｒｅａｍｓｅｑｕｅｎｃｅｗａｓｒｅａｄｆｒｏｍＧｏｆＡＵＧｃｏｄｏｎ（ｎｏｔｉｎｃｌｕｄｉｎｇＧ）．Ｅａｃｈｐｏｉｎｔｗａｓｄｅｆｉｎｅｄａｓ＋

１、＋２、＋３… ＋２４，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．（ａ）ＴｈｅｓｃａｔｐｌｏｔｏｆＡ＋ＵａｎｄＧ＋Ｃｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｉｎｈｉｇｈｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ；
（ｂ）ＴｈｅｓｃａｔｐｌｏｔｏｆＡ＋ＵａｎｄＧ＋Ｃｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｉｎｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ．
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图２　鸡高表达基因和低表达基因翻译起始密码子上下游各碱基的使用差异
Ｆｉｇ．２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｂａｓｅｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ

ｃｏｄｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｉｎｃｈｉｃｋｅｎ
注：（ａ）鸡高表达基因和低表达基因碱基 Ａ的使用比较；（ｂ）鸡高表达基因和低表达基因碱基Ｕ的使用比较；（ｃ）鸡高表达基因和低表达基因
碱基Ｇ的使用比较；（ｄ）鸡高表达基因和低表达基因碱基Ｃ的使用比较。
Ｎｏｔｅｓ：（ａ）ＤｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆＡｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ；（ｂ）ＤｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆＵｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ；（ｃ）ＤｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆＧｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ
ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｉｇｈｌｙａｎｄｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ；（ｄ）ＤｉｆｆｅｒｅｎｃｅｏｆＣｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙａｒｏｕｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｃｏｄｏｎｂｅｔｗｅｅｎｈｉｇｈｌｙａｎｄ
ｌｏｗｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ．
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３　讨　论

真核细胞在翻译水平的调控主要是 ｍＲＮＡ稳
定性调控及 ｍＲＮＡ翻译起始调控。尽管真核细胞
的ｍＲＮＡ５′端具有特定的 ｍ７ＧｐｐｐＮｐ的“帽子”结
构，但该结构并不能保证肽链合成的准确起始，这是

因为在真核细胞 ｍＲＮＡ５′ＵＴＲ的顺式调控元件中
常常包含有上游起始密码子和上游阅读框，如果肽

链合成起始于 ｕＡＵＧｓ就必然会导致 ｍＲＮＡ的错误
翻译。研究者们发现，原核生物５′ＵＴＲ的 ＳＤ序列
是其蛋白质合成正确起始的关键。尽管在真核细胞

中是否存在类似于原核细胞的共有序列（Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ）的问题上还有许多争议，但研究者们普遍
认为，ｍＲＮＡ翻译起始密码子（ＡＵＧ）上下游的碱基
序列对真核细胞蛋白质翻译的准确起始有重要的调

控作用［１０－１１］。

本研究以鸡为研究材料，比较研究了鸡基因组

高表达基因和低表达基因翻译起始密码子上下游的

序列差异，期望能够找寻到影响鸡基因表达水平的

特异性位点。研究发现，在－３位点，高表达基因和
低表达基因均倾向使用 Ａ，在＋１位点，高表达基因
和低表达基因均倾向使用 Ｇ，在－２位点，高表达基
因和低表达基因均较少使用 Ｕ和 Ｃ。本研究在－３
位点、－２位点的结果和 Ｎａｋａｇａｗａ等的研究结果相
同［９］，笔者推测，－３、－２位点可能是鸡基因组基因
表达起始密码子 ＡＵＧ正确识别的关键位点。
ｍＲＮＡ翻译起始密码子上下游的碱基组成分析发
现，高表达基因和低表达基因起始密码子的上游均

倾向使用（Ｇ＋Ｃ），高表达基因的使用偏倚尤为强
烈，其平均ＧＣ含量达到０．６７４８±０．０１８４；高表达基
因起始密码子的下游同样也倾向使用（Ｇ＋Ｃ）碱基。
Ｒａｏ等最近的研究发现，鸡蛋白质编码基因５′ＵＴＲ
的ＧＣ含量和基因的表达丰度、表达幅度及最高表
达水平呈显著正相关［１２］。作者认为，５′ＵＴＲ的 ＧＣ
含量和基因表达水平的高度正相关可能是由于该区

域ＣｐＧ岛（ＣｐＧｉｓｌａｎｄ）的二核苷酸 ＣｐＧ中的胞嘧
啶没有甲基化或甲基化程度低，阻止了在自然条件

下容易发生的胞嘧啶脱氨基导致的胞嘧啶→腺嘌呤
的突变所致。尽管本研究探究的只是翻译起始密码

子上下游的４８个碱基序列，而不是全部５′ＵＴＲ序
列全长，但也部分佐证了上述研究所结果。

高表达基因和低表达基因起始密码子上下游的

碱基序列差异分析发现，高表达基因起始密码子上

游使用Ｇ、Ｃ的频率显著高于低表达基因。在－９、－
６、－３、＋４位点显著偏向 Ｇ，在－１、－２、－４、－５位点显
著偏向Ｃ。低表达基因起始密码子上游使用 Ａ、Ｕ
的频率显著高于低表达基因。在－１９位点强烈偏向
Ａ，在＋１、＋１１、＋１４位点强烈偏向Ｕ。上述位点可能
是鸡基因表达水平的重要调控位点，值得深入探究。
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ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｆｉｄｅｌｉｔｙ［Ｊ］．ＰＬｏＳＣｏｍｐｕｔＢｉｏｌ，
２０１３，９（７）：ｅ１００３１３６．

［１１］ＫＩＭＹ，ＬＥＥＧ，ＪＥＯＮＥ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｉｍｍｅｄｉａｔｅｕｐｓｔｒｅａｍ
ｒｅｇｉｏｎｏｆｔｈｅ５′－ＵＴＲｆｒｏｍｔｈｅＡＵＧｓｔａｒｔｃｏｄｏｎｈａｓａ
ｐｒｏｎｏｕｎｃｅｄｅｆｆｅｃｔｏｎｔｈｅｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｉｎＡｒａｂｉ
ｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓ，２０１４，４２（１）：
４８５－９８．

［１２］ＲＡＯＹＳ，ＣＨＡＩＸＷ，ＷＡＮＧＺＦ，ｅｔａｌ．ＩｍｐａｃｔｏｆＧＣ
ｃｏｎｔｅｎｔｏｎｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｉｎｃｈｉｃｋｅｎ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔ
ＳｅｌＥｖｏｌ，２０１３，４５：９．
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