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台东苏铁中叶绿体功能基因 ＲＮＡ 编辑的分析

沈 成 才
（北京师范大学克拉玛依附属学校，新疆 克拉玛依 ８３４０００）

摘　 要：台东苏铁是一种古老的裸子植物，有关苏铁的 ＲＮＡ 编辑的研究很少。 为此，我们分析了台东苏铁的 ＲＮＡ 编辑位点和

分布，为探究 ＲＮＡ 编辑的功能和机制以及高等植物的起源和进化提供依据。 本次以台东苏铁（Ｃｙｃａｓ ｔａｉｔｕｎｇｅｎｓｉｓ）为材料，采
用异硫氰酸胍法提取台东苏铁总 ＲＮＡ。 ＤＮａｓｅⅠ处理过的 ＲＮＡ 逆转得到的 ｃＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增条带并测序。 通过对测序结

果分析比对，初步确定在台东苏铁中的 ｎｄｈＤ２，ＰｅｔＢ，ｎｄｈＢ２存在 Ｃ⁃Ｕ 的编辑。 研究表明，ｎｄｈ 基因有较高的编辑频率，而丝氨酸

相比其他氨基酸有更高的编辑频率。 结果显示，ｎｄｈＢ２中有 Ｃ⁃Ｙ 的部分编辑现象，ｎｄｈＡ２存在沉默编辑现象。
关键词：台东苏铁；ＲＮＡ 编辑；ＲＮＡ 提取；异硫氰酸胍法
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　 　 ＲＮＡ 编辑是指转录后 ＲＮＡ 成熟过程中的碱基

的插入、缺失和替换等修饰和加工的过程，使得

ＲＮＡ 所携带的遗传信息发生改变，从而导致蛋白质

序列的改变的过程［１］。 ＲＮＡ 编辑广泛存在于动植

物及微生物中，在叶绿体、线粒体和细胞核基因中均

可发生，根据编辑效率的不同可分为沉默编辑、部分

编辑和完全编辑三种［２］。 叶 绿 体 的 ＲＮＡ 编辑在

高等植物中是广泛存在的，并在叶绿体基因的表达

与调控方面起着重要的作用，是扩展原有遗传信息、
增加基因表达调控途径的一种有效方式［３］。 ＲＮＡ
编辑 还能够通过提高氨基酸的保守性来影响蛋白

质的结构，进而影响其功能的发挥［４］。 叶绿体 ＲＮＡ
编辑具有组织特异性和发育阶段特异性，并受外界

环境影响。 目前， 已经测定叶绿体 ＲＮＡ 编辑位点

的高等植物有豌豆［５］、烟草［６］、拟南芥［７］、番茄［８］、
角苔［９］、铁线蕨［１０］、蝴蝶兰［１１］、黄瓜［１２］、棉花［１３］、小
麦［１４］、菠菜［１５］、玉米、水稻 、甘蔗、黑麦、大麦［１６］、粗
山羊草等，研究发现高等植物叶绿体中的 ＲＮＡ 编辑

主要以胞嘧啶转换成尿嘧啶的形式存在，且主要发

生在密码子的第一、二位碱基，往往造成亲水性氨基

酸转变为疏水性氨基酸。 目前，叶绿体 ＲＮＡ 编辑位

点的鉴定方法主要有生物信息学预测、高通量测序



和 ＰＣＲ 扩增等方法［１７］。
目前，有关叶绿体 ＲＮＡ 编辑的模型以及相关进

化问题取得了较大进展，但裸子植物中关于叶绿体

ＲＮＡ 编辑的研究的报道仅见于黑松［１８］和银杏［１９］等

少数植物。 现代裸子植物约有 ８００ 种，隶属 ５ 纲即

苏铁纲、银杏纲、松柏纲、红豆杉纲和买麻藤纲。 苏

铁（Ｃｙｃａｓ ｒｅｖｏｌｕｔａ Ｔｈｕｎｂ），苏铁科苏铁属，又名凤尾

蕉、避火蕉、金代、铁树等，苏铁科植物是世界上最古

老的裸子植物，被地质学家誉为“植物活化石” ［２０］。
有关苏铁 ＲＮＡ 编辑的研究不多，李璐等人在常规的

ＣＴＢＡ 法中，加入了硼砂和 β⁃巯基乙醇来消除多酚

和多糖的干扰，从而得到了一个从苏铁叶片中有效

提取 ＲＮＡ 的方法［２１］。 台湾生物中央研究所赵淑妙

教授预测台东苏铁中 ｐｓｂＬ 基因只有一个 ＲＮＡ 编辑

位点，其它基因中没有 ＲＮＡ 编辑现象［２２］。 江媛、陆
萍等人认为，台东苏铁的叶绿体基因组中有 ４０ 个蛋

白编码基因有 ＲＮＡ 编辑现象，在植物进化中，ＲＮＡ
编辑正在逐渐消失且密码子的第一、三位消失的更

快，台东苏铁的叶绿体基因组的 ＲＮＡ 编辑位点比线

粒体少三倍［２３］。
现阶段，对苏铁 ＲＮＡ 编辑的研究较少，并且倾

向与理论预测水平。 计算机预测快速方便，但结果

可能与真实情况存在偏差，也无法预测第三位的沉

默编辑。 从已有文献报道以及银杏编辑位点的分

析，表明裸子植物中有较多 ＲＮＡ 编辑现象。 因此，
本次通过实验手段并结合生物信息学的方法，对苏

铁叶绿体 ８ 个功能基因进行 ＲＮＡ 编辑位点的分析，
确定苏铁中是否有无 ＲＮＡ 编辑现象，为进一步全面

了解苏铁叶绿体中功能基因全部编辑位点及其特点

奠定基础。

１　 材料与方法

１．１　 材料

１．１．１　 实验材料

台东苏铁（Ｃｙｃａｓ ｔａｉｔｕｎｇｅｎｓｉｓ），购买于西安三森

花卉市场。
１．１．２　 实验试剂

　 　 ＧＴ 溶液（４ ｍｏｌ ／ Ｌ异硫氰酸胍，２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 柠檬

酸钠，０．５％十二烷基肌氨酸钠）；
１０×ＴＢＥ 电泳缓冲液（１０８ ｇ Ｔｒｉｓ； ５５ ｇ 硼酸；

９．３ ｇ ＥＤＴＡ２Ｎａ；１ ０００ｍＬ；ＰＨ８．０）；１％琼脂糖凝胶

（０．２ ｇ琼脂糖；１ ×ＴＢＥ 缓冲液 ２０ ｍＬ；２ μ ＥＢ）；３
ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＡｃ （ ｐＨ５． ８）， ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＡｃ （ ｐＨ４． ８）， ４
ｍｏｌ ／ Ｌ ＬｉＣｌ，０．１ ﹪ ＤＥＰＣ 水。 无水乙醇、液氮、氯仿、水
饱和酚酸、ＲＴ⁃ＰＣＲ Ｋｉｔ、ＤＮＡ 酶等。

１．１．３　 实验仪器

ＤＹＹ⁃１２ 型电泳仪；ＰＢ⁃１０ 型 ＰＨ 计；ＢＳ⁃１２４Ｓ 型

电子天平；ＹＤＳ⁃３０型液氮生物容器；ＤＳＸ⁃２８０Ａ型不

锈钢手提式压力蒸汽灭菌锅；ＪＢ⁃３ 定时恒温磁力

搅拌器； ＤＹＣＰ⁃３１ＤＮ电泳槽；ＡＬＳ１２９６型 ＰＣＲ 仪；
Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ ５８０４Ｒ 型 台 式 冷 冻 离 心 机； Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ
５４１７Ｃ 型台式高速离心机；ＡＧＸ⁃７６０１型通风厨；精
密微 量 移 液 器； ＧＤＳ⁃８０００ 型 凝 胶 成 像 系 统；
ＵＮＩＣＡＭ ＵＶ３００型紫外分光光度计；ＨＨ⁃２Ｂ型数显

恒 温 水 浴 锅； ＤＷ⁃８６Ｌ３６８ 型 超 低 温 冰 箱；
ＧＺＸ⁃９１４０ＭＢＥ型数显鼓风干燥箱；ＰＥ 手套，离心

管，ＰＣＲ 管，枪头。
１．２　 方法

１．２．１　 异硫氰酸胍法提取植物叶片总 ＲＮＡ
（１） 称取 ０．１ ｇ 新鲜植物叶片，加入液氮研磨成

粉末，移入预冷的 １．５ ｍＬ Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 管中。
（２）加入３００ μＬ ＧＴ溶液，混匀；加入３０ μＬ ２ｍｏｌ ／ Ｌ

ＮａＡｃ（ｐＨ ４．８），反复振荡混匀；加入３００ μＬ酚酸与

１００ μＬ氯仿，混匀。
（３）４ ℃，８ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １５ ｍｉｎ，弃沉淀，取

上清移至另一 ＤＥＰＣ 水处理过的干净离心管中，加
入 ２．５ 倍体积无水乙醇，－２０ ℃放置 ５ ～ ６ ｈ。 （ －２０
℃可放置过夜）

（４） ４ ℃，８ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １５ ｍｉｎ，弃上清液。
在沉淀中加入 １００ μＬ ４ ｍｏｌ ／ Ｌ ＬｉＣｌ，使沉淀溶解。

（５） １２ ５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １５ ｍｉｎ，弃上清液；在沉

淀中加入 １００ μＬ 灭菌后的 ＤＥＰＣ 水，混匀后再加入

５０ μＬ 氯仿，５０ μＬ水饱和酚混匀。
（６）１２ ５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ，吸上清液移至另

一 ＤＥＰＣ 水处理过的 １．５ ｍＬ Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 管，加入等

体积氯仿。
（７）１２ ５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ。 吸上清液移至另

一 ＤＥＰＣ 水处理过的 １．５ ｍＬ Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 管，加入 １ ／
１０ 体积 ３ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＡｃ （ｐＨ ５．８）和两倍体积无水乙

醇，－２０ ℃放置过夜。
（８） １２ ５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ，小心吸去上清，

ＲＮＡ 沉淀在室温下稍干燥。
（９）加入２０ μＬ ＤＥＰＣ 处理过的灭菌水溶解，取

５ μＬ样品经 １．０％琼脂糖凝胶电泳检测（１００ｖ，１００
ｍＡ，２０ ｍｉｎ） ＲＮＡ 质量，并取２ μＬ样品加入４９８ μＬ
ＤＥＰＣ 处理过的水，用紫外分光光度计测定 ＲＮＡ 浓

度；其余样品－２０℃保存备用。
１．２．２　 待扩增基因引物设计

确定 ＲＮＡ 编辑位点较多的 ８ 个基因， ｐｓｂＬ、
ｐｓｂＦ、ｐｓｂＥ、ＰｅｔＢ、ＰｅｔＤ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＡ、ｎｄｈＤ，从 ＮＣＢＩ 上
查出 台 东 苏 铁 Ｃｙｃａｓ ｔａｉｔｕｎｇｅｎｓｉｓ （ 序 列 号 ［ ＮＣ⁃
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００９６１８］）全部叶绿体 ＤＮＡ 序列和 ｃＤＮＡ 序列，选取

编码框前后 １００ ｂｐ 处的核苷酸序列，用相关软件设

计并合成引物。
引物名称及序列见表 １。

　 　 设计引物所用到的软件有：

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｓｉｇｍａｇｅｎｏｓｙｓ． ｃｏｍ ／ ｃａｌｃ ／ ＤＮＡｃａｌｃ．
ａｓｐ
　 　 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． ｖｇ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ＿
ｔｏｏｌｓ ／ ｒｅｖｅｒｓｅｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ．ｓｈｔｍｌ

表 １　 引物名称及序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

序号 引物名称 序列

１ Ｃｙｔａ．ｐｓｂＬＦＥＦ ＣＣＴＡＡＴＣＴＣＴＡＴＣＴＴＴＴＡＴＧＧＧ

Ｃｙｔａ．ｐｓｂＬＦＥＲ ＡＴＣＡＧＡＴＣＴＣＴＣＣＧＧＡＴＧＡＧ

２ Ｃｙｔａ．ＰｅｔＢＦ１ ＣＧＧＴＡＧＴＴＴＧＡＴＣＧＴＧＴＡＡＣ

Ｃｙｔａ．ＰｅｔＢＲ１ ＣＴＡＴＣＡＴＴＡＣＴＣＡＡＡＡＣＡＡＴＡＴＧ

３ Ｃｙｔａ．ＰｅｔＤＦ１ ＧＴＴＧＡＡＡＴＡＧＡＴＴＣＴＣＡＧＡＣＧ

Ｃｙｔａ．ｐｅｔＤＲ１ ＡＧＧＧＡＧＡＡＣＴＴＧＴＴＴＴＧＡＡＧＣ

４ Ｃｙｔａ．ｎｄｈＢＦ１ ＧＴＴＡＣＴＡＡＴＴＣＡＴＧＡＴＣＴＧＧＣ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＢＲ１ ＧＣＡＧＣＴＡＣＴＴＴＣＧＡＡＧＴＡＡＣ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＢＦ２ ＴＡＧＴＣＣＣＴＴＴＴＣＡＴＣＡＡＴＧＧ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＢＲ２ ＣＡＡＡＴＣＧＡＣＴＡＡＴＴＣＴＴＣＣＧ

５ Ｃｙｔａ．ｎｄｈＤ Ｆ１ ＧＡＧＣＡＴＧＧＧＴＴＴＴＴＣＴＡＴＡＧ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＤ Ｒ１ ＧＡＡＴＴＡＡＴＣＣＡＴＡＴＣＣＣＣＣＣ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＤ Ｆ２ ＣＴＴＴＡＣＡＴＡＣＣＴＧＧＣＴＡＣＣＧ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＤ Ｒ２ ＧＴＡＴＣＣＣＡＴＧＡＣＴＡＴＣＴＡＧＴＴＧＡＣ

６ Ｃｙｔａ．ｎｄｈＡ Ｆ１ ＡＡＡＴＴＧＧＣＣＧＡＴＡＴＣＡＴＧＡＣ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＡ Ｒ１ ＣＡＴＡＴＣＴＡＧＡＣＴＧＴＧＣＴＴＣＡＡＣ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＡ Ｆ２ ＧＡＡＡＴＣＣＣＴＣＴＡＧＣＴＴＴＡＴＧ

Ｃｙｔａ．ｎｄｈＡ Ｒ２ ＣＴＡＣＣＡＡＴＴＴＣＧＧＡＴＧＴＧＴＴＡＣ

１．２．３　 ＲＴ⁃ＰＣＲ 扩增

用 ＲＮａｓｅ⁃ｆｒｅｅ 的 ＤＮａｓｅＩ 去除混杂在总 ＲＮＡ 中

的基因组 ＤＮＡ，采用逆转录试剂盒进行逆转录（具
体操作按照试剂盒说明书进行），用 ３ μＬ 的 ＲＮＡ 为

模板，对逆转得到的 ｃＤＮＡ，进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ 反

应体系 ２ μＬ 台东苏铁的 ｃＤＮＡ， １２．５ μＬ ２ × Ｔａｑ
ＰＣＲ Ｍｉｘ，上、下游引物各２ μＬ，用水补足至２５ μＬ。
反应程序如下： ９５ °Ｃ ３ ｍ； ９５ °Ｃ １ ｍ， ５５ °Ｃ １ ｍ，
７２ °Ｃ１ ｍ， ３０ 个循环；７２ °Ｃ延伸１０ ｍ。 ＰＣＲ 扩增产

物于４ °Ｃ保存。 取２ μＬ样品经１．０％琼脂糖凝胶电泳

检测（１００ ｖ，１００ ｍＡ，２０ ｍｉｎ）ＰＣＲ 扩增条带。
１．２．４　 测序结果分析比对

采用 Ｌｅｓｅｒｇｅｎｅ 中 ｓｅｑｍａｎ 软件对测序结果拼接

和分析，并用 ＣｌａｓｔＷ 软件比对台东苏铁 ＤＮＡ 和

ｃＤＮＡ 序列，确定 ＲＮＡ 编辑位点。
ＣｌａｓｔＷ 软 件 来 自 于 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｂｉ． ａｃ． ｕｋ ／

Ｔｏｏｌｓ ／ ｃｌｕｓｔａｌｗ ／ ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ
Ｔｒａｎｓｌａｔｅ Ｔｏｏｌ 软件 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃａ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｔｏｏｌｓ ／

ｄｎａ．ｈｔｍｌ

２　 结果和分析

２．１　 ＲＴ⁃ＰＣＲ 扩增

　 　 通过查阅国内外文献，确定了叶绿体中 ８ 个发生

ＲＮＡ 编辑现象可能性比较大的基因，即：ｐｓｂＬ、ｐｓｂＦ、
ｐｓｂＥ、ＰｅｔＢ、ＰｅｔＤ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＤ 和 ｎｄｈＡ。 并对这 ８ 个基

因设计引物，进行 ＲＴ⁃ＰＣＲ 扩增。 结果 ｐｓｂＬ、ｐｓｂＦ、
ｐｓｂＥ 和 ｎｄｈＢ１未扩增出条带，原因待查。 图 １ 显示其

余基因均扩增结果良好，为单一条带。 其中 ＰｅｔＤ 虽然

扩增出条带（图 １ 泳道 ２），但分子量大小与预期结果

不符，可能不是想要扩增的条带，故舍去。 ｎｄｈＤ１ 和

ｎｄｈＡ１在同等 ＰＣＲ 扩增条件下得到的条带很淡（图 １
泳道 ４ 和 ７），在加大 ｃＤＮＡ 的用量之后，得到了符合

测序的条带，但测序结果显示 ｎｄｈＤ１和 ｎｄｈＡ１的测序信

号中断，无结果。 可能是由于送去测序的样品中所含

杂质较多，或测序本身的问题所造成。 上述 ＰＣＲ 扩增

结果表明扩增条带好坏与引物设计，模板用量以及

ＰＣＲ 体系的优化均有密切关系，而测序结果则与样品

浓度，公司测序反应有关。
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图 １　 ＰＣＲ 扩增条带的电泳结果

Ｆｉｇ．１　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｎｄｓ

２．２　 测序结果分析

经 ＲＴ⁃ＰＣＲ 扩增和测序最终得到了 ＰｅｔＢ、
ｎｄｈＢ２、ｎｄｈＤ２ 和 ｎｄｈＡ２ 的 ｃＤＮＡ 测序结果。 通过与

ＮＣＢＩ 所查到的台东苏铁 ＤＮＡ 的序列分析比对，从
表 ２ 可知在 ｎｄｈＤ２ 　 的五个位（ ３４，４００，４６９，５７０，
７０６ ｂｐ）存在 Ｃ⁃Ｕ 的完全编辑现象，对应 Ｐｒｏ⁃Ｌｅｕ，
Ｓｅｒ⁃Ｐｈｅ，Ｓｅｒ⁃Ｐｈｅ，Ｈｉｓ⁃Ｔｙｒ，Ｔｈｒ⁃Ｉｌｅ 的氨基酸转变；在
ＰｅｔＢ 的 ６３４ｂｐ 位点存在 Ｃ⁃Ｕ 的完全编辑，造成 Ｐｒｏ
到 Ｓｅｒ 氨基酸转变；在 ｎｄｈＡ 第二外显子３５０ ｂｐ位点

存在 Ｕ⁃Ｙ 沉默编辑；在 ｎｄｈＢ２的 ２０３ 位点发生 Ｃ⁃Ｙ
部分编辑， 同时 ４０４，５０９，５３３，６９５ 位点存在 Ｃ⁃Ｕ 的

完全编辑，对应造成 Ｓｅｒ⁃Ｘ， Ｓｅｒ⁃Ｌｅｕ， Ｓｅｒ⁃Ｌｅｕ， Ｐｒｏ⁃
Ｌｅｕ，Ｔｈｒ⁃Ｉｌｅ 氨基酸的转变。 ｎｄｈＢ２位点 ５３３ 的完全

编辑与 ２０３ 的部分编辑比较见图 ２ 和图 ３。 经过对

苏铁叶绿体中的 ｎｄｈＤ２ 、ＰｅｔＢ、 ｎｄｈＡ 和 ｎｄｈＢ 的编辑

位点的分析，初步确定在台东苏铁中存在完全编辑、
沉默编辑和部分编辑现象，且核苷酸的转换有 Ｃ⁃Ｕ
的转变方式。

３　 讨论与结论

本文采用异硫氰酸胍法获取台东苏铁的总

ＲＮＡ，成本低且效果好。 经 ＲＴ⁃ＰＣＲ 扩增和测序比

对，得知台东苏铁叶绿体功能基因中存在完全编辑、
沉默编辑和部分编辑现象。 其中 ｎｄｈＤ２ 的五个位点

存在 Ｃ⁃Ｕ 的 ＲＮＡ 完全编辑；在 ＰｅｔＢ 的位点存在 １
个 Ｃ⁃Ｕ 的完全编辑；在 ｎｄｈＡ 第二外显子 ３５０ ｂｐ 位

点存在 Ｕ⁃Ｙ 沉默编辑；在 ｎｄｈＢ２的 ２０３ 位点发生 Ｃ⁃
Ｙ 部分编辑， 同时有 ４ 个位点存在 Ｃ⁃Ｕ 的完全

编辑。

表 ２　 台东苏铁中四个叶绿体基因的编辑前后核苷酸和氨基酸变化的统计结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｂｅｆｏｒ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ＲＮＡ
ｅｉｔｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｔａｉｔｕｎｇｅｎｓｉｓ

基因名称 编辑位点 编辑前核苷酸 编辑后核苷酸 编辑前氨基酸 编辑后氨基酸 编辑数目

ｐｅｔＢ ６３４ ＣＣＡ ＵＣＡ Ｐｒｏ Ｓｅｒ １
ｎｄｈＡ２ ３５０ ＡＧＵ ＡＧＹ Ｓｅｒ Ｓｅｒ ／ Ｓｅｒ １（沉默编辑 ）
ｎｄｈＢ２ ２０３ ＴＣＧ ＵＹＧ Ｓｅｒ Ｓｅｒ ／ Ｌｅｕ ５（１ 个部分编辑）

４０４ ＴＣＧ ＵＵＧ Ｓｅｒ Ｌｅｕ
５０９ ＴＣＡ ＵＵＡ Ｓｅｒ Ｌｅｕ
５３３ ＣＣＣ ＣＵＣ Ｐｒｏ Ｌｅｕ
６９５ ＡＣＡ ＡＵＡ Ｔｈｒ Ｉｌｅ

ｎｄｈＤ２ ３４ ＣＣＡ ＣＵＡ Ｐｒｏ Ｌｅｕ ５
４００ ＴＣＴ ＵＵＵ Ｓｅｒ Ｐｈｅ
４６９ ＴＣＴ ＵＵＵ Ｓｅｒ Ｐｈｅ
５７０ ＣＡＴ ＵＡＵ Ｈｉｓ Ｔｙｒ
７０６ ＡＣＴ ＡＵＵ Ｔｈｒ Ｉｌｅ
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图 ２　 ｎｄｈＢ２完全编辑

Ｆｉｇ ２　 Ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｅｄｉｔｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｎｄｈＢ２

图 ３　 ｎｄｈＢ２部分编辑

Ｆｉｇ ３　 Ｐａｒｔｉａｌ ｅｄｉｔｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｎｄｈＢ２

　 　 这说明台东苏铁叶绿体功能基因存在 ＲＮＡ 编

辑现象，大部分编辑呈现 Ｃ⁃Ｕ 的转变，ｎｄｈ 类基因中

ＲＮＡ 编辑发生频率较高，并且丝氨酸相比其他氨基

酸有更高的编辑频率。 这一结论与江媛、陆萍等人

的研究具有一致性，在 ｐｅｔＢ 的完全编辑和 ｎｄｈＤ 有 ５
个完全编辑位点方面的研究结果也是具有一致

性［２３］。 测序结果显示 ｎｄｈＢ 有 ４ 个位点完全编辑与

１ 个位点部分编辑，ｎｄｈＡ 有一个沉默编辑位点，这与

陆萍等人的研究中提到 ｎｄｈＢ 仅有一个完全编辑位

点且 ｎｄｈＡ 中未出现沉默编辑的结论不一致，这可能

与材料的选择、不同发育阶段以及环境因素有关，有
待进一步研究。

ＲＮＡ 编辑是高等植物叶绿体转录本成熟过程中

的一种重要修饰和加工方式。 ＲＮＡ 编辑使人们对生

物的长期进化中所形成的遗传信息表达和调控机制

有了一定的认识，也加深了对复杂的生命现象的认

识。 已有研究表明，ＲＮＡ 编辑位点在进化过程中呈

减少趋势，但一些重要的位点会继续保留［２４］。 台冬

苏铁中的 ｎｄｈＢ 的部分编辑位点是调控基因表达的

一种方式，还是进化过程中会消失的位点， 有待进

一步的研究。 ｎｄｈＡ 中存在沉默编辑位点，而近年来

对于沉默编辑功能的认识也存在争议。 Ｈｉｒｏｓｅ 等人

认为沉默编辑与叶绿体的照光程度和发展阶段相

关［２５］；Ｎａｋａｍｕｒａ 和 Ｓｕｇｉｕｒａ 的研究表明， 叶绿体基

因组存在密码子的偏好性， 沉默编辑会影响蛋白质

翻译的效率［２６］；也有学者认为沉默编辑似乎是多余

的，在今后的进化过程中会消除［２７］。
总之，ＲＮＡ 编辑不但使编码基因组的遗传信息

得到了扩增，同时对基因的表达产物有所影响。 目

前对 ＲＮＡ 编辑的机制还不完全清楚，尤其是台东苏

铁属于较古老的裸子植物，对其叶绿体 ＲＮＡ 编辑的

研究具有一定的生物学意义。 为进一步全面了解苏

铁叶绿体中功能基因全部编辑位点的特点和功能奠

定了基础，也为研究生物进化方面提供一定的参考

价值。
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