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大豆 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因密码子优化

贾雪琦，左永春∗

（内蒙古大学 生命科学学院实验动物研究中心，呼和浩特 ０１００７０）

摘　 要：ＤＨＡ 和 ＥＰＡ 对心脑血管疾病以及癌症等疾病的防治有着重要的作用，其中 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶是合成多不饱和

脂肪酸 ＤＨＡ 和 ＥＰＡ 过程中的两个关键的去不饱和酶，由于缺乏这两种酶的基因，高等动物无法自发合成多不饱和脂肪酸，为
了得到可以生产多不饱和脂肪酸的转基因动物，本研究计划将大豆的这两个去饱和脂肪酸作为目的基因，但由于不同物种之

间的密码子使用具有偏爱性，会严重影响到目的基因在宿主体内的表达水平，为了解决这一问题，提高目的基因在宿主体内

的表达水平，同时采用 Ｊｃａｔ 在线软件和手动替换密码子两种方法对大豆的 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因进行了优化，然后选

出最优的优化方法，为后期进一步的实验提供目的基因。 最后本文预测了两种优化结果的 ＲＮＡ 二级结构和 ＣＡＩ、ＣＢＩ、Ｎｃ 值

和 ＧＣ 含量，比较得出手动替换的结果优于在线优化的结果。
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　 　 多不饱和脂肪酸 （ Ｐｏｌｙｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，
ＰＵＦＡ），通常是指双键个数在两个或两个以上的直

链脂肪酸，研究表明多不饱和脂肪酸是人体不可缺

少的营养物质，具有多种生物学功能［１］。 其中，ω⁃３
多不饱和脂肪酸对心脑血管疾病以及癌症的防治等

方面都有着极其重要的作用，并且是脑组织和一些

神经细胞的重要组成成分，如果人体长期摄入不足，
易导致心脏和大脑等重要器官的部分功能不能正常

执行［２ － ３］。 最近 ω⁃３ＰＵＦＡｓ 还被确认具有抗癌性，
也有证据表明当给药 ω⁃３ ＰＵＦＡｓ 时，可有效地提高

常规化疗的耐受性［４］。
目前人们依然是从深海鱼体内获取这种多不饱



和脂肪酸，但由于鱼类自身合成十分有限，且近年来

海洋污染加剧，很难满足人们对多不饱和脂肪酸的

需求［５］。 参考前人研究，可通过生物工程的方法将

去饱和酶基因转入高等哺乳动物体内让动物体内自

发产生这种脂肪酸，这种方法不仅可以降低成本同

时可以减少对海洋生物的捕捞，还能满足人们的大

量需求［６］。
但在生物体中存在着密码子使用的偏爱性［７］，

即不同生物对编码同一种氨基酸的同义密码子的使

用情况具有很大的差异［８］，这种偏爱性很大程度上

与生物体细胞中 ｔＲＮＡ 丰度有联系［９］，ｔＲＮＡ 分子在

翻译过程中通过与 ｍＲＮＡ 配对将氨基酸运载到核

糖体，且相同物种 ｔＲＮＡ 池的数量及种类是一定的，
而不同物种或不同器官之间的 ｔＲＮＡ 丰度会有很大

的差异［１０］。 如果某种 ｔＲＮＡ 被大量使用，就会造成

该种 ｔＲＮＡ 池缩小，反之 ｔＲＮＡ 池会有盈余［１１－１２］。
当 ｔＲＮＡ 减少时，不能及时到达核糖体的胺酰部位，
会导致核糖体翻译停止，产生报警信号，造成蛋白产

量减少。 所以当转入外源基因时，如果含有大量宿

主的稀有密码子就有可能导致表达水平的降低，故
应先对目的基因进行优化改造。

密码子优化是提高外源基因在宿主体内表达量

使用最普遍的重要工具之一［１３］，为了满足需求，网
上涌现大量用于优化基因的在线软件，本研究将对

在线优化和手动优化的结果进行比较，以期得出最

适于提高表达水平的优化方法，为后期生产转基因

动物做准备。 本文采用了大豆的 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸

脱氢酶作为试验材料，大豆富含 ＰＵＦＡｓ 及合成相关

的酶类，且 ω⁃３ 脂肪酸脱氢酶是合成 α 亚麻酸的关

键酶，其上游基因 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶为反应过程的

限速酶［１ ４ －１ ７ ］，所以同时以这两个基因为基础根据

人类基因组密码子的使用偏好对其优化，并通过分

析一系列适应性参数来初步预测优化结果的表达水

平，比较得出更优的序列来用于后期进一步的实验

验证。

１　 材料与方法

１．１　 基因

　 　 通过分析质体和微体在植物与动物体内的分布

情况，质体只在植物细胞中出现，而微体在动植物细

胞内均有分布，所以决定选用大豆微体中的 ω⁃３ 和

ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因进行本次研究，ω⁃３ 脂肪酸脱

氢酶基因编码序列引自 ＧｅｎＢａｎｋ 的 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ
ｃｕｌｔｉｖａｒ Ｊａｃｋ ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ｏｍｅｇａ⁃３ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ
Ｂ （ＦＡＤ３Ｂ） ｍＲＮＡ，登录号为 ＥＦ６３２３２５，ＣＤｓ 序列

长度 为 １ １４３ ｂｐ。 ω⁃６ 脂 肪 酸 脱 氢 酶 基 因 引 自

ＧｅｎＢａｎｋ 的 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ＦＡＤ２⁃１ ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ｏｍｅｇａ⁃６
ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｍＲＮＡ，登录序列号为 Ｌ４３９２０，ＣＤｓ 长度

为１ １６４ ｂｐ。
１．２　 密码子的优化

　 　 本研究优化的基本思路为：首先分析人类基因

组和本次实验外源基因的密码子使用情况，然后比较

并找出外源基因中的限速密码子，用人类基因组最优

密码子替代。 优化流程如图所示（见图 １）。 人类基

因组密码子使用情况的统计可由在线软件 Ｃｏｄｏｎ
Ｕｓａｇｅ Ｄａｔａｂａｓｅ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｋａｚｕｓａ． ｏｒ． ｊｐ ／ ｃｏｄｏｎ ／ ）得

到。 大豆 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因编码序列

ＲＮＡ 的密码子使用偏好性通过 ＣｏｄｏｎＷ 软件分析得

到。 将大豆 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因与人类的

密码子偏好性进行统计比较（见表 １），整理出可能的

限速密码子，然后用人类基因组的最优密码子代替。
另外使用网上已有的在线优化软件 Ｊｃａｔ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｊｃａｔ．ｄｅ ／ ）直接对该基因进行优化，ＪＣａｔ （Ｊａｖａ Ｃｏｄｏｎ
Ａｄａｐｔａｔｉｏｎ Ｔｏｏｌ）是一种新的优化方法，可以根据大多

数已测序的原核生物和真核宿主的密码子偏好性对

目标基因序列进行适应性调整。 在现有的软件中，
ＪＣａｔ 可直接输出优化后的高表达基因，是非常快速容

易的一种方法［１８ ］。 该软件在网上免费开放（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ｐｒｏｄｏｒｉｃ．ｄｅ ／ ＪＣａｔ），可通过直接在网络提交序列

进行分析，而且有多个物种可以进行选择。

图 １　 优化流程图

Ｆｉｇ．１　 Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｒｅｓｓ

１．３　 优化评估

　 　 将优化后的序列用 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件翻译并进行序

列对比，比较优化前后蛋白质序列，确认氨基酸序列

没有改变。 由于翻译起始的效率同 ＲＮＡ 二级结构

的稳定性有很大关系，包括与核糖体的结合，且对于

基因的表达和蛋白质的合成有着重要的作用［１ ９－２０ ］，
所以二级结构的预测可以初步推断基因的表达水

平，本 研 究 使 用 在 线 软 件 ＶｉｅｎｎａＲＮＡ Ｓｅｒｖｉｃｅｓ
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（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｎａ． ｔｂｉ． ｕｎｉｖｉｅ． ａｃ． ａｔ ／ ） 中 的 ＲＮＡｆｏｌｄ
ＷｅｂＳｅｒｖｅｒ 获得优化前后基因序列的 ＲＮＡ 二级结构

及最小自由能。 在确定最佳优化后的基因序列之

后，用 ＢｉｏＥｄｉｔ 软件识别其中的常见酶切位点，并通

过替换相关密码子，在不改变氨基酸序列的前提下

排除一些常见的酶切位点。 最后应用软件 ＣｏｄｏｎＷ
分别计算两种方式优化前后的基因序列 ＣＤＳ 的 ＣＢＩ
值、ＣＧ％、ＧＣ３ｓ、Ｎｃ 值和 ＣＡＩ 值。

表 １　 目的基因与人类基因组密码子使用情况比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｉｎ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｈｕｍａｎ

Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ Ｃｏｄｏｎ Ｈｕｍａｎ ＥＦ６３２３２５ Ｌ４３９２０ Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ Ｃｏｄｏｎ Ｈｕｍａｎ ＥＦ６３２３２５ Ｌ４３９２０

Ａ

ＧＣＣ ２７．７ ０．４４ １

ＧＣＵ １８．４ １．５６ １

ＧＣＧ １５．８ ０．４４ ０．１７

ＧＣＡ ７．４ １．５６ １．８３

Ｐ

ＣＣＣ １９．８ ０．７４ ０．５２

ＣＣＵ １７．５ ２．２２ １．３９

ＣＣＡ １６．９ ０．１５ ２．０９

ＣＣＧ ６．９ ０．８９ ０

Ｃ
ＵＧＣ １２．６ １ １．２

ＵＧＵ １０．６ １ ０．８
Ｑ

ＣＡＧ ３４．２ ０．５５ ０．５

ＣＡＡ １２．３ １．４５ １．５

Ｄ

Ｅ

Ｆ

ＧＡＣ ２５．１ １ ０．６７

ＧＡＵ ２１．８ １ １．３３

ＧＡＧ ３９．６ １．１１ １．０８

ＧＡＡ ２９ ０．８９ ０．９２

ＵＵＣ ２０．３ ０．７ ０．８６

ＵＵＵ １７ １．３ １．１４

Ｒ

ＡＧＡ １２．２ ４．１３ １．８８

ＡＧＧ １２ ０．３８ １．５

ＣＧＧ １１．４ ０ ０

ＣＧＣ １０．４ ０．３８ １．１３

ＣＧＡ ６．２ ０．３８ ０

ＣＧＵ ４．５ ０．７５ １．５

Ｇ

Ｈ

ＧＧＣ ２２．２ １．１４ ０．３６

ＧＧＡ １６．５ ２．１ ０．７３

ＧＧＧ １６．５ ０ ０．９１

ＧＧＵ １０．８ ０．７６ ２

ＣＡＣ １５．１ １ １．１４

ＣＡＵ １０．９ １ ０．８６

Ｓ

ＡＧＣ １９．５ １．６ ０．６９

ＵＣＣ １７．７ ０．４ １．８５

ＵＣＵ １５．２ １．２ １．６２

ＵＣＡ １２．２ １．４ １．６２

ＡＧＵ １２．１ １．２ ０．２３

ＵＣＧ ４．４ ０．２ ０

Ｉ

Ｋ

Ｌ

ＡＵＣ ２０．８ ０．６７ ０．７５

ＡＵＵ １６ １．６７ １．３１

ＡＵＡ ７．５ ０．６７ ０．９４

ＡＡＧ ３１．９ １．３８ １．３

ＡＡＡ ２４．４ ０．６３ ０．７

ＣＵＧ ３９．６ １．１２ ０．８４

ＣＵＣ １９．６ １．６７ １．９５

ＣＵＵ １３．２ １．１２ １．２６

ＵＵＧ １２．９ ０．８４ １．１２

ＵＵＡ ７．７ ０．７ ０．４２

ＣＵＡ ７．２ ０．５６ ０．４２

Ｔ

Ｖ

Ｗ

Ｙ

ＡＣＣ １８．９ ０．７５ ０．８

ＡＣＡ １５．１ １．７５ １．９２

ＡＣＵ １３．１ １．５ １．２８

ＡＣＧ ６．１ ０ ０

ＧＵＧ ２８．１ １．４５ １．７

ＧＵＣ １４．５ ０．３６ ０．６１

ＧＵＵ １１ １．８２ １．７

ＧＵＡ ７．１ ０．３６ ０

ＵＧＧ １３．２ １ １

ＵＡＣ １５．３ ０．７３ ０．９３

ＵＡＵ １２．２ １．２７ １．０７

Ｍ

Ｎ

ＡＵＧ ２２ １ １

ＡＡＣ １９．１ ０．５５ １．６

ＡＡＵ １７ １．４５ ０．４

ＳＴＯＰ

ＵＧＡ １．６ ３ ３

ＵＡＡ １ ０ ０

ＵＡＧ ０．８ ０ ０

注：加粗黑色字体标注的为与人类基因组使用频率不一致的密码子的使用频率。

２　 结果与讨论

２．１　 密码子使用频率分析及改造

　 　 根据表 １ 的统计结果对比原始序列和人类的偏

好性，并进行一些适当调整。 在登录号为 ＥＦ６３２３２５
的 ＲＮＡ 中，最优密码子使用不一致的氨基酸有 Ｇｌｙ、
Ｌｅｕ、Ａｓｎ、Ｐｒｏ、 Ｇｌｎ 和 Ｔｈｒ 等 １１ 个，除此之外 Ａｒｇ、Ｓｅｒ
等的次优密码子频率也有较大差异。 优化时在考虑

替换最优密码子的同时，也要考虑到目的基因中一
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些次优密码子在人类基因组中可能会是使用频率极

小或不使用的稀有密码子，有时这些密码子也会占

有很大的比重。 此时也要将此类密码子替换为人类

最优密码子。 Ｌ４３９２０ 的改造也按照同样的方法，包
括最优密码子不同的 Ａｌａ、Ａｓｐ、Ｇｌｙ、Ｌｅｕ、Ｇｌｎ 等 １１ 个

和次优密码子不同的 Ｖａｌ 等。 另外用 Ｊｃａｔ 在线软件

优化后，原序列中的密码子都替换为人类基因组的

最优密码子。
２．２　 ＲＮＡ 二级结构预测

　 　 根据研究表明 ＲＮＡ 二级结构对于表达水平具

有重要意义［１９］，用在线软件 ＲＮＡｆｏｌｄ Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ 预

测得到的二级结构折叠情况见图 ２，以及每个二级结

构的最小自由能（见表 ２）。 结果显示，两个序列在

优化后的结构分支和拥挤都减少了，最小自由能都

较原来的小很多，可以推测两种优化后的 ＲＮＡ 都较

原来的结构更优更稳定，相应的表达水平也更高。
手动优化和 ＪＣＡＴ 优化的结果都比较相似，但其中

ＥＦ６３２３２５ 序列通过 Ｊｃａｔ 优化后的基因结构较手动

同义密码子替换优化结果更加稳定，且没有过度拥

挤，而 Ｌ４３９２０ 序列的结果中手动优化更优，两者计

算得出的最小自由能也非常接近，初步预测结果为

都可以表达，优化后的序列表达水平更高。

表 ２　 ＲＮＡ 二级结构最小自由能

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｆｒｅｅ ｅｎｅｒｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ＲＮＡ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

序列 优化方法 最小自由（ｋｃａｌ·ｍｏｌ－１）

ＥＦ６３２３２５

Ｏｒｉｇｉｎａｌ －２９３．５

Ｍａｎｕａｌ －４１５．４

Ｊｃａｔ －４２８．４

Ｌ４３９２０
Ｏｒｉｇｉｎａｌ
Ｍａｎｕａｌ
Ｊｃａｔ

－３２３．２

－４３１．０

－４７１．４

图 ２　 ＲＮＡ 二级结构预测

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ＲＮＡ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
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２．３　 密码子适应性分析

　 　 密码子有效数（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｄｏｎｓ ， Ｎｃ）
是一个基因的密码子使用频率与同义密码子平均使

用频率偏差的量化值，改制的范围为 ２０～ ６１，越接近

２０ 偏好性越强。 此值可以反映同义密码子非均衡使

用的偏好程度，提供一个客观的评价标准。 ＧＣ 含量

表示密码子第三位碱基中 Ｇ＋Ｃ 出现的频率，有研究

表明，人类基因显示对以 Ｃ 或 Ｇ，尤其 Ｃ 结尾的同义

密码子的偏好。 由于以 Ｃ ／ Ｇ 结尾的密码子比以 Ａ ／
Ｕ 结尾的同义密码子具有更强的密码子－反密码子

的结合能力，可以推断偏好 Ｃ ／ Ｇ 结尾的密码子有利

于提高翻译准确度［２１ ］。 密码子适应指数 （ Ｃｏｄｏｎ
Ａｄａｐｔａｔｉｏｎ Ｉｎｄｅｘ，ＣＡＩ）常用于基因表达水平的测量。
此值范围为 ０～ １，越接近 １ 表示基因的表达水平越

高。 密码子偏爱指数（Ｃｏｄｏｎ Ｂｉａｓ Ｉｎｄｅｘ，ＣＢＩ）表示的

是在一个特定的基因中高表达的偏好密码子占总体

的比重，可以非常明确地反映外源基因在其体内可

能的表达情况。 由数据可以推断两种优化方法得到

的序列的偏好性和表达水平都有了明显的提升 （见
图 ３）。

图 ３　 密码子适应性分析

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｃｏｄｏｎ ａｄａｐｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

３　 结论与展望

　 　 １）本研究针对人类基因组密码子的使用特性

对大豆 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因的编码序列进

行改造，然后通过在线提供的软件分析预测了优化

后结果的表达水平，从而得出最优的优化方法。
２）优化过程中同时使用两种方法对目的基因

进行了优化。 一种是根据两物种密码子使用情况适

当替换同义密码子，同时考虑最优密码子和次优密

码子等密码子的使用，综合优化；另一种方法采用网

上开放的软件 Ｊｃａｔ 对目标序列进行人源化，该方法

直接用人类基因的最优密码子全部替换其他同义密

码子。
３）通过对两种优化方法优化后序列的适应性

的分析，两种方法都可以明显的提高基因的表达量。
其中 Ｊｃａｔ 优化后的基因序列的 ＧＣ％、ＣＡＩ、ＣＢＩ 都显

著提高，并远远超过原序列和手动优化的结果，且
Ｎｃ 值为 ２０，ＲＮＡ 二级结构也更稳定，但考虑到原基

因的一些序列结构和特性，且如果全部使用最优密

码子会造成该种密码子对应的 ｔＲＮＡ 被大量使用，
远远超出其宿主体内该种 ｔＲＮＡ 的含量，而 ｔＲＮＡ
的匮乏会造成蛋白受阻，不能达到预期的结果。
所以在考虑提高表达水平又能保持 ｔＲＮＡ 含量均

衡的基础上，手动的优化结果更加适合进一步的

转基因实验。
为了后期可以做到更精准的预测，接下来需要

考虑更多影响外源基因在宿主体内表达的因素并加

入到优化的方案中，比如启动子、ＵＴＲ、密码子偏好

性、内含子、ＤＮＡ 修饰水平等。 另外，由于本研究只
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通过网上在线得到的参数对表达水平进行了预测，
不能更直接地证明所获得的序列是否可以真的在哺

乳动物体内表达，且本研究是基于人类基因组优化

的，所以下一步将根据具体某种实验动物的密码子

使用偏好进行优化，并进行实际实验操作来验证优

化后的基因序列在宿主体内的表达水平是否有得到

提升。
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２０１２，４７（４）：９－ １１． ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．０００６－３１９３．２０１２．

０４．００４．

　 ＷＵ Ｚｈｉｊｕａｎ， ＺＨＯＮＧ Ｊｉｎｃｈｅｎｇ． Ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａ⁃

ｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１２，４７（４）：９－ １１． ＤＯＩ：１０．
３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．０００６－３１９３．２０１２．０４．００４．

［８］ＨＩＲＯＳＨＩ Ａ． Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［ Ｊ］．

Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２００１， １１ （ ６）：

６６０－６６６． ＤＯＩ： １０．１０１６ ／ Ｓ０９５９－４３７Ｘ（００）００２５０－１．

［９］ＷＥＩＳＳ Ｒ Ｂ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｆｒａｍｅｓｈｉｆｔｉｎｇ．［Ｊ］
Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔ⁃

ｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ，１９８４，８１（１８）：５７９７－５８０１．ＤＯＩ： １０．
１０７３ ／ ｐｎａｓ．８１．１８．５７９７．

［１０］冯德江，刘翔，李旭刚，等． ｔＲＮＡ 丰度与基因表达的关

系［Ｊ］．中国生物工程杂志，２００２，２２（６）：４－８． ＤＯＩ： １０．

１３５２３ ／ ｊ．ｃｂ．２００２０６０２．
　 　 ＦＥＮＧ Ｄｅｊｉａｎｇ， ＬＩＵ Ｘｉａｎｇ， ＬＩ Ｘｕｇａｎｇ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎ⁃

ｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔＲＮＡ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ［ Ｊ］．
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００２， ２２ （ ６）： ４ － ８．

ＤＯＩ： １０．１３５２３ ／ ｊ．ｃｂ．２００２０６０２．
［１１］ＩＫＥＭＵＭ Ｔ． Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ａｎｄ ｔＲＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｕｎｉｃｅｌｌｕｌａｒ

ａｎｄ ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ ［Ｊ］． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏ⁃

ｌｕｔｉｏｎ， １９８５ ， ２ （１） ：１３－３４． ＤＯＩ： １０．１０９３ ／ ｏｘｆｏｒｄｊｏｕｒｎ⁃
ａｌｓ．ｍｏｌｂｅｖ．ａ０４０３３５．

［１２］ＡＮＴＥＺＡＮＡ Ｍ Ａ， Ｋｒｅｉｔｍａｎ Ｍ． Ｔｈｅ ｎｏｎｒａｎｄｏｍ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎｓ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ⁃ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ｆｏｒｃｅｓ ｈａｖｅ ｐａｔｔｅｒｎｅｄ ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，１９９９， ４９ （ １）： ３６ － ４３ ． ＤＯＩ： １０．
１００７ ／ ＰＬ００００６５３２．

［１３］ＧＵＳＴＡＦＳＳＯＮ Ｃ， ＧＯＶＩＮＤＡＲＡＪＡＮ Ｓ， ＭＩＮＳＨＵＬＬ Ｊ．
Ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｌｏｇｏｕｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ［ Ｊ ］．
Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２００３ ， ２２（７）： ３４６－５３． ＤＯＩ：
１０．１０１６ ／ ｊ．ｔｉｂｔｅｃｈ．２００４．０４．００６．

［１４］曹福亮，王欢利，郁万文，等． 高等植物脂肪酸去饱和酶

及编码基因研究进展［Ｊ］南京林业大学学报（自然科学

版），２０１２， ３６（２）：１２５－１３２． ＤＯＩ： １０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－

２００６．２０１２．０２．０２６．
　 　 ＣＡＯ Ｆｕｌｉａｎｇ， ＷＡＮＧ Ｈｕａｎｌｉ， ＹＵ Ｗａｎｗｅｎ，ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｇｒｅｓｓ

ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
ｉｎ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔ ［ Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉ⁃

ｔｙ， ２０１２， ３６（２）：１２５－１３２． ＤＯＩ： １０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１０００－

２００６．２０１２．０２．０２６．
［１５］ＡＬＯＮＳＯ Ｄ Ｌ， ＭＡＲＯＴＯ Ｆ Ｇ， ＲＵＩＺ Ｒ Ｇ， ｅｔ ａｌ． Ｅｖｏｌｕ⁃

ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ⁃ｂｏｕｎｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ ［Ｊ］Ｂｉｏ⁃

ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００３， ３１（１０）：１１１１－

１１２４ ． ＤＯＩ： １０．１０１６ ／ Ｓ０３０５－１９７８（０３）０００４１－３．
［１６］ＭＵＳＴＡＲＤＹ Ｌ ，ＬＯＳ Ｄ Ａ ，ＧＯＭＢＯＳ Ｚ ， ｅｔ ａｌ． Ｉｍｍｕｎｏｃｙ⁃

ｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｙｌ⁃ｌｉｐｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ ｉｎ ｃｙａ⁃
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｅｌｌｓ： Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ｔｈｙｌａｋｏｉｄ ｍｅｍｂｒａｎｅｓ
ａｎｄ ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｍｅｍｂｒａｎｅｓ ａｒｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｌｉｐｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｔｉｏｎ
［Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， １９９６ ， ９３ （１９） ：１０５２４－

１０５２７ ．ＤＯＩ： １０．１０７３ ／ ｐｎａｓ．９３．１９．１０５２４．
［１７］刘永红，张丽静，张洪荣，等． △１２－脂肪酸脱氢酶及其

编码基因研究进展［ Ｊ］．草业学报，２０１１，２０（３）：２５６－

２６７．
　 　 ＬＩＵ Ｙｏｎｇｈｏｎｇ， ＺＨＡＮＧ Ｌｉｊｉｎｇ， ＺＨＡＮＧ Ｈｏｎｇｒｏ，ｅｔ ａｌ．Ｐｒｏ⁃

ｇｒｅｓｓ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ △１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
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ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｐｒａｔａｃｕｌａｅ Ｓｉｎｉｃａ， ２０１１，２０（３）：
２５６－２６７．

［１８］ＧＲＯＴＥ Ａ， ＨＩＬＬＥＲ Ｋ， ＳＣＨＥＥＲ Ｍ． ＪＣａｔ： ａ ｎｏｖｅｌ ｔｏｏｌ ｔｏ
ａｄａｐｔ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｏｆ ａ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ｔｏ ｉｔｓ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓ⁃
ｓｉｏｎ ｈｏｓｔ［Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００５ ， ３３ （Ｗｅｂ
Ｓｅｒｖｅｒ ｉｓｓｕｅ） ：Ｗ５２６－５３１． ＤＯＩ： １０．１０９３ ／ ｎａｒ ／ ｇｋｉ３７６．

［１９］ＫＯＺＡＫ Ｍ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍＲＮＡ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｎ
ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｂｙ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｒｉｂｏｓｏｍｅｓ ［ Ｊ］ Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９８６， ８３（９）： ２８５０－２９５４．
ＤＯＩ： １０．１０７３ ／ ｐｎａｓ．８３．９．２８５０ ．

［２０］ＨＡＬＬ Ｍ Ｎ， ＧＡＢＡＹ Ｊ， ＤÉＢＡＲＢＯＵＩＬＬÉＭ． Ａ ｒｏｌｅ ｆｏｒ
ｍＲＮＡ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ［Ｊ］ Ｎａｔｕｒｅ，１９８２ ，２９５（５８５０）：６１６－ ６１８． ＤＯＩ：
１０．１０３８ ／ ２９５６１６ａ０．

［２１］石秀凡，黄京飞，柳树群，等．人类基因同义密码子偏好

的特征以及与基因 ＧＣ 含量的关系［Ｊ］．生物化学与生

物物理进展，２００２，２９（３）： ４１１－ ４１４． ＤＯＩ： １０． ３３２１ ／ ｊ．
ｉｓｓｎ：１０００－３２８２．２００２．０３．０１７．

　 　 ＳＨＩ Ｘｉｕｆａｎ， ＨＵＡＮＧ Ｊｉｎｇｆｅｉ， ＬＩＵ Ｓｈｕｑｕｎ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ａｎｄ ＧＣ⁃ｃｏｎｔｅｎｔ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｅｓ［Ｊ］． Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ
ａｎｄ Ｂｉｏｐｈｙｓｉｃｓ， ２００２，２９（３）： ４１１－４１４． ＤＯＩ： １０．３３２１ ／
ｊ．ｉｓｓｎ： １０００－３２８２．２００２．０３．０１７．

５３第 １ 期 贾雪琦，等：大豆 ω⁃３ 和 ω⁃６ 脂肪酸脱氢酶基因密码子优化


