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　　摘要：黑素皮质素受体１（ｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎ１ｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＭＣ１Ｒ）基因在黑色素细胞的表达上发挥重要作用，并与皮肤色素
沉积密切相关。ＭＣ１Ｒ基因的选择压力分析对识别重要的功能位点具有深远影响。为研究不同动物ＭＣ１Ｒ基因在进
化过程中是否受到正选择作用，基于位点模型对ＭＣ１Ｒ基因进行研究。结果表明，动物ＭＣ１Ｒ基因主要经历中性漂变
和纯化选择作用，并且发现ＭＣ１Ｒ基因受到正选择作用的是编码２９、１９１、２５３、３０４氨基酸的位点。本研究从分子进化
的角度为ＭＣ１Ｒ基因调控黑色素的形成提供了一个新的思路。
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　　黑素皮质素受体１（ｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎ１ｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＭＣ１Ｒ）基因，
也称为促黑素细胞激素受体（ＭＳＨＲ）基因，该基因只有１个
编码区，由扩展位点（ｅｘｔｅｎｓｉｏｎｌｏｃｕｓ，Ｅ）编码，是控制动物黑
色素合成的一个重要基因。哺乳动物的ＭＣ１Ｒ一般由３１０个
氨基酸组成，有７个跨膜结构域，是 Ｇ蛋白耦合受体 －黑素
皮质素受体（ｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＭＣＲｓ）的家族成员之
一［１］，该基因在黑色素细胞的表达上发挥重要作用，并与皮

肤色素沉积密切相关。ＭＣ１Ｒ与 α－促黑素（α－ｍｅｌａｎｏｃｙｔｅ
ｓｔｉｍｕｌａｔｉｎｇｈｏｒｍｏｎｅ，α－ＭＳＨ）和肾上腺皮质激素（ＡＣＴＨ）结
合，增强了腺苷酸环化酶的活性，使环腺苷酸水平提高，进而

提高酪氨酸激酶（ＴＹＲ）表达，从而形成黑色素［２］。它们之间

的结合使动物毛色或羽色的调控得以正常进行。目前，已知

一些ＭＣ１Ｒ基因变异引起腺苷酸环化酶活化能力不同，并且
与小鼠、牛、马、狐狸、家鸡等动物中的皮毛差异有关［３－４］。许

多哺乳动物有着同源特征的 ＭＣ１Ｒ基因已被描述，而对于鸟
类来讲，ＭＣ１Ｒ基因色素性状的调控机理与哺乳动物相同［５］，

因此ＭＣ１Ｒ基因通过控制真黑色素的数量来控制哺乳动物毛
色及鸟类羽色，某些动物疾病的发生也与ＭＣ１Ｒ基因有关［６］。

正选择（ｐｏｓｉｔｉｖｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）也称为达尔文选择（Ｄａｒｗｉｎｉａｎ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ），是指将具有提高个体适合度的有利突变的等位基
因在某个群体中固定下来的选择作用，从而适应不同的生存

环境［７］。对正选择的研究能更好地理解生物物种的进化过

程。从基因水平上来检测适应性进化，这既有利于揭示生物

的进化史，同时加深对该基因的结构和功能变异的理解［８］。

随着对ＭＣ１Ｒ基因的进一步深入研究，全面检测 ＭＣＩＲ
基因位点将对动物品种多样性的保护和利用提供依据。对

ＭＣ１Ｒ基因的研究已经数年，传统研究大多集中在 ＭＣ１Ｒ基

因的结构、生物学功能和作用机理，往往忽略对其结构、功能

和作用机理起决定作用的基因序列的研究。在这些序列中蕴

藏着大量的生物信息，对今后 ＭＣ１Ｒ基因的深入研究提供重
要依据和参考。本研究对２１种动物 ＭＣ１Ｒ基因编码区进行
分子进化分析，以期明确该基因在动物演化过程中是否发生

了正选择作用，从而更加深入了解ＭＣ１Ｒ基因。

１　材料与方法

１．１　序列数据
本研究利用已有的 ＭＣ１Ｒ基因序列数据进行研究，所有

的数据来源于 ＮＣＢＩ网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）
ＧｅｎＢａｎｋ数据库，下载２０种哺乳动物４５条 ＭＣ１Ｒ基因的编
码区（９６３ｂｐ），再加上１条原鸡（ＡＹ２２０３０３．１Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ）
序列作为外群，总共２１个物种４６条ＭＣ１Ｒ基因序列（表１）。
１．２　方法
１．２．１　序列分析　利用ＣｌｕｓｔａｌＷ２．１软件对 ＭＣ１Ｒ基因的
蛋白序列进行联配，再通过Ｐａｌ２ｎａｌ［９］在线工具生成密码子多
序列比对，生成序列文件。使用Ｂｉｏｅｄｉｔ７．０软件［１０］对序列进

行编辑并分别保存成 ＦＡＳＴＡ格式和 ＰＨＹ格式的文件。用
ＭＥＧＡ６．０软件［１１］将比对序列转化成 ＮＥＸＵＳ格式用于贝叶
斯算法来构建系统发育树。利用 ＤＡＭＢＥ软件［１２］进行碱基

替代饱和度检验（ｔｅｓｔｏｆｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓａｔｕｒａｔｉｏｎ），以确定序列是
否适合建树，若建树所用的序列没有达到饱和，则可以建树并

进行系统发育分析，若达到饱和则无建树的必要。通过该软

件将比对后序列转化成ＰＡＭＬ格式用于选择压力分析。
１．２．２　系统发育树的构建　通过 ＰＡＵＰ４．０［１３］和 Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ
３．７［１４］计算出符合该序列的核苷酸最佳替换模型。基于赤池
信息量准则（ＡｋａｉｌｋｅＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎＣｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）选出的模型为
ＴＩＭ３＋Ｉ＋Ｇ，其参数结果用于 ＭｒＢａｙｅｓ软件［１５］的计算，利用

贝叶斯算法来构建ＭＣ１Ｒ基因的系统发育树。贝叶斯算法是
基于最大似然法（ＭａｘｉｍｕｍＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，ＭＬ）和贝叶斯推理法
（ＢａｙｅｓｉａｎＩｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＢＩ）的系统发生分析程序，其后验概率
（ｐｏｓｔｅｒｉｏｒｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ）通过３条热链（ｈｅａｔｅｄｃｈａｉｎ）和１条冷
链（ｃｏｌｓｃｈａｉｎ）运行１００００００代估计，ＭＣＭＣ（ＭａｒｋｏｖＣｈａｉｎ
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表１　不同物种ＭＣ１Ｒ基因的序列来源

物种 序列数（个） 登录号

小家鼠（Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ） ２ ＡＢ１７７６０８．１，ＮＭ＿００８５５９．２
加纳小家鼠（Ｍｕｓｍａｔｔｈｅｙｉ） １ ＡＢ３０６３２３．１
亚洲家鼠（Ｒａｔｔｕｓｔａｎｅｚｕｍｉ） ２ ＡＢ５７６５９６．２，ＡＢ６２６６０６．１
褐家鼠（Ｒａｔｔｕｓｒａｔｔｕｓ） ２ ＡＢ７６２７５８．１，ＡＢ７６２７５９．１
拉布拉多白足鼠（Ｐｅｒｏｍｙｓｃｕｓｍａｎｉｃｕｌａｔｕｓ） １ ＧＱ３３７９７７．１
家马（Ｅｑｕｕｓｃａｂａｌｌｕｓ） ２ ＡＦ２８８３５７．１，ＮＭ＿００１１１４５３４．１
瘤牛（Ｂｏｓｉｎｄｉｃｕｓ） ６ ＫＪ４６６９０８．１，ＫＪ４６６９０９．１，ＫＪ４６６９１０．１，ＫＪ４６６９１８．１，ＫＭ１０３６４５．１，ＫＭ１０３６４９．１
牦牛（Ｂｏｓｇｒｕｎｎｉｅｎｓ） ４ ＦＪ６２４４７９．１，ＫＦ７９０９３２．１，ＦＪ６２４４８０．１，ＫＦ７９０９３３．１
家牛（ＢｏｓＴａｕｒｕｓ） ２ ＫＪ４６６９１６．１，ＫＪ４６６９１１．１
印度水牛（Ｂｕｂａｌｕｓｂｕｂａｌｉｓ） ２ ＧＱ３５９８７０．１，ＧＱ３５９８８６．１
岩羚羊（Ｒｕｐｉｃａｐｒａｒｕｐｉｃａｐｒａ） １ ＪＸ８６８５１１．１
中华白海豚（Ｓｏｕｓａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ） １ ＪＦ５０４９３６．１
亚马逊白海豚（Ｓｏｔａｌｉａｆｌｕｖｉａｔｉｌｉｓ） １ ＪＦ５０４９３７．１
矮鳍海豚（Ｏｒｃａｅｌｌａｈｅｉｎｓｏｈｎｉ） １ ＪＦ５０４９３８．１
羊驼（Ｌａｍａｐａｃｏｓ） ３ ＦＪ５０２２２９．１，ＦＪ５０２２３０．１，ＦＪ８４７２３２．１
双峰驼（Ｃａｍｅｌｕｓｂａｃｔｒｉａｎｕｓ） １ ＡＢ４９５００１．１
野猪（Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ） ５ ＧＱ９００６６８．１，ＧＱ９００６７０．１，ＦＪ６６５４７４．１，ＦＪ６６５４７６．１，ＦＪ６６５４７７．１
人（Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ） ６ ＡＦ３２６２７５．１，ＡＹ２２５２２８．１，ＡＦ１５３４３１．１，ＡＢ２４１５５１．１，ＡＢ５９８３７８．１，ＫＣ９８４１９３．１
家猫（Ｆｅｌｉｓｃａｔｕｓ） １ ＡＹ２３７３９５．１
细腰猫（Ｈｅｒｐａｉｌｕｒｕｓｙａｇｕａｒｏｎｄｉ） １ ＡＹ２３７３９９．１
原鸡（Ｇａｌｌｕｓｇａｌｌｕｓ） １ ＡＹ２２０３０３．１

ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ）分析中命令 ｍｃｍｃＳａｍｐｌｅｆｒｅｑ＝１００，其含义为每
１００代保存１棵树，直至 ａｖｅｒａｇｅｓｔａｎｄａｒｄｄｅｖｉａｔｉｏｎｏｆｓｐｌｉｔｆｒｅ
ｑｕｅｎｃｉｅｓ值小于０．０１（该值代表２个独立分析当前的相似程
度）可认为达到平衡。丢弃老化样本（ｓｕｍｐｂｕｒｎｉｎ＝２５００）后
由剩余样本来构建合意树（Ｍａｊｏｒｉｔｙｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅ，Ｂａｙｅｓｉａｎ
ｔｒｅｅ）。获得的系统发育树可通过Ｔｒｅｅｖｉｅｗ软件［１６］来观看。

１．２．３　正选择位点的检测　Ｃｏｄｅｍｌ程序在估算蛋白质编码
序列同义替换和非同义替换速率以及检测序列是否经受正选

方面被广泛使用。本研究利用 Ｃｏｄｅｍｌ程序来进行位点模型
（ｓｉｔｅｍｏｄｅｌｓ）分析，以检测基因在进化过程中所经受的选择
压力的变化［１３］。位点模型都是基于选择压力参数ω（编码蛋
白质的核苷酸的非同义突变 ｄＮ与同义突变 ｄＳ的比值）来衡
量分子进化受到选择压力的方向和量度。若ω＞１，即非同义
突变被固定的速率远远大于同义突变，表明该位点受到正选

择压力作用，位于正选择压力作用下的变异有利于新变异体

的生存，同时该密码子被称为正选择位点［１７－１９］，而 ω＝１和
ω＜１分别表示基因在进化过程中经历了中性选择和负选择。
其中，位点模型［２０－２１］假设不同位点的进化速率不同，但在系

统发育树的不同分枝上没有差别。参考以下６种模型：（１）
模型Ｍ０（单一速率模型）假设不同位点进化速率相同；（２）模
型Ｍ１ａ（中性选择模型）假设存在一部分保守位点，此时ω＜１
且其在序列中所占比例为 ｐ０，另一部分为中性选择位点，此
时ω＝１且其在序列中所占比例为 ｐ１＝１－ｐ０；（３）模型 Ｍ２ａ
（正选择模型）是在 Ｍ１ａ模型的基础上加入正选择位点的比
例即ｐ２＝１－ｐ１－ｐ０；（４）模型Ｍ３（离散模型）假设ｐ０、ｐ１和ｐ２
分别表示负选择、中性选择和正选择，其对应的选择压力参数

分别是ω０、ω１和ω２；（５）模型 Ｍ７（Ｂｅｔａ分布模型）假设０＜
ω＜１；（６）模型 Ｍ８（Ｂｅｔａ－ω分布模型）假设一部分位点的
ω＞１。利用似然比检验（Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｒａｔｉｏｔｅｓｔ，ＬＲＴ）来比较零
假设和备择假设模型：Ｍ０与Ｍ３、Ｍ１ａ与Ｍ２ａ和Ｍ７与Ｍ８的

最大似然值对数差的２倍（２ΔｌｎＬ），再由改良后的 χ２分布进
行似然比检验，由Ｐ值来判断备择假设是否成立。

２　结果与分析

２．１　不同物种ＭＣ１Ｒ基因的碱基替代饱和度检验
因为进化中转换发生的频率要高于颠换，更容易经受替

换和饱和效应的影响，并且饱和效应会直接影响到系统发育

分析结果的可信度［２２］，所以在系统发育分析中检测碱基替代

的饱和度是至关重要的。因为编码序列中的三联体密码子第

２个编码位置通常是保守的，而第３个密码子位置具有兼并
性且对核苷酸同义替换有很大的贡献。普遍认为这是中性理

论的微观证据。如果第３个密码子位置处替代达到饱和度，
那么序列将会失去进化信号，则以此编码序列来研究基于进

化机制的结论可信度不高［２３］。本研究使用 ＤＡＭＢＥ软件在
Ｆ８４模型下检测碱基替代的饱和性，分别利用密码子３个位
置处核苷酸转化数（ｓ）和颠换数（ｖ）对遗传距离作图，从图１
可以看出，结果均接近线性回归。表明碱基替换未达到饱和，

因此可以进行系统发育分析。

２．２　不同物种ＭＣ１Ｒ基因的系统发育分析
本研究在ＧｅｎＢａｎｋ数据库进行搜索和筛选，共获得２１种

动物４６条ＭＣ１Ｒ基因的编码区序列：小家鼠、牦牛、人、野猪、
家马和家马等等。利用贝叶斯方法构建系统发育树，利用原

鸡的ＭＣ１Ｒ基因编码区序列作为外类群，建树结果见图２。
　　由ＭＣ１Ｒ基因构建的系统发育树主要分成２大分支。一
支为牦牛、瘤牛、家牛、印度水牛、野猪、家马、岩羚羊、羊驼、双

峰驼、中华白海豚、亚马逊白海豚、矮鳍海豚、家猫、细腰猫１４
种物种，其中瘤牛、牦牛、家牛、印度水牛、岩羚羊、中华白海

豚、亚马逊白海豚和矮鳍海豚８个物种之间亲缘关系较近，而
家马、羊驼、双峰驼、野猪、家猫和细腰猫６个物种间亲缘关系
较近；另一支为小家鼠、加纳小家鼠、亚洲家鼠、褐家鼠、拉布
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拉多白足鼠、人６种物种，其中小家鼠、加纳小家鼠、亚洲家
鼠、褐家鼠和拉布拉多白足鼠５个物种之间亲缘关系较近。
原鸡与哺乳动物之间区别明显。由此可见，动物 ＭＣ１Ｒ基因
构建的系统发育树能很好的反应不同物种之间的亲缘关系。

２．３　正选择位点分析
通过 ＭｒＢａｙｅｓ软件构建动物 ＭＣ１Ｒ基因的系统发育树

后，利用 ＰＡＭＬ４软件分析 ＭＣ１Ｒ基因在进化过程中所经受
的选择压力（表２）。第１对模型 Ｍ０和 Ｍ３似然比检验结果
显示２ΔｌｎＬ＝１６９．４２，ｄｆ＝４，Ｐ＜０．０１。因此模型 Ｍ３显著优
于模型Ｍ０，说明位点间承受的选择压力具有异质性。模型
Ｍ３的 ３类密码子位点所对应的 ω值分别为 ０．０３５３０，

０．２７９６０和３１．８５３８５，由于ω２对应的ｐ２为０，因此不存在正
选择位点。第 ２对模型 Ｍ１ａ和 Ｍ２ａ似然比检验结果显示
２ΔｌｎＬ＝０，ｄｆ＝２，Ｐ＝１．００。因此备择假设模型 Ｍ２ａ不成立，
但并不推荐该模型为参考标准。第３对模型 Ｍ７和 Ｍ８似然
比检验结果显示２ΔｌｎＬ＝６．１８，ｄｆ＝２，Ｐ＝０．０４５。因此备择假
设模型Ｍ８成立，其ω＝１．５０１４＞１，表明 ＭＣ１Ｒ基因受到选
择压力，存在正选择位点（２９Ｗ，１９１Ｌ，２５３Ｌ，３０４Ｌ）。
　　本研究用于检测正选择位点的３对模型发现 ＭＣ１Ｒ基
因编码的氨基酸位点在进化过程中所经受中性选择和纯化

选择作用比例较高，但有４个氨基酸进化受到正选择作用的
驱动。
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表２　参数估计和位点模型似然比结果

模型
自由参数

数目

最大似然

值得对数
参数估计 似然比检验 自由度 ２ΔｌｎＬ 概率

正向选择

点ＢＥＢ

Ｍ０ ９１ －５６２４．６８ ω＝０．０９９７２ Ｍ０／Ｍ３ ４ １６９．４２ Ｐ＜０．０１ Ｎｏｎｅ
Ｍ３ ９５ －５５３９．９７ ｐ０＝０．６７９４４７ ｐ１＝０．３２０５３ ｐ２＝０．０００００

ω０＝０．０３５３０ ω１＝０．２７９６０ ω２＝３１．５８３８５
Ｍ１ａ ９２ －５５６４．３６ ｐ０＝０．９０３２１ ｐ１＝０．０９６７９ Ｍ１ａ／Ｍ２ａ ２ ０ Ｐ＝１．００ Ｎｏｎｅ

ω０＝０．０７７２２ ω１＝１．０００００
Ｍ２ａ ９４ －５５６４．３６ ｐ０＝０．９０３２１ ｐ１＝０．０９６７９ ｐ２＝０．０５８４９

ω０＝０．０７７２２ ω１＝１．０００００ ω２＝１．０００００
Ｍ７ ９２ －５５３３．９４ ｐ＝０．５４６２８ Ｍ７／Ｍ８ ２ ６．１８ Ｐ＝０．０４５

ｑ＝３．９３０１２
Ｍ８ ９４ －５５３０．８５ ｐ０＝０．９６９８９ ｐ＝０．６６９９８ ｐ１＝０．０３０１１ ２９Ｗ，１９１Ｌ，

ｑ＝５．７９８６２ ω２＝１．５０１４ ２５３Ｌ，３０４Ｌ

　　注：２ΔｌｎＬ：Ｍ０、Ｍ３和Ｍ１Ａａ、Ｍ２ａ及Ｍ７、Ｍ８模型间ｌｎＬ差值的２倍，“”表示似然比显著。

３　讨论与结论

在进化过程中，基因的复制过程所产生的遗传变异会造

成功能分歧，随后纯化选择将功能固定下来。少数位点甚至

单个位点的核苷酸替代都能改变其编码的蛋白质功能。而整

个基因大多数位点都处于纯化选择或中性选择的进化状态，

以至于少数位点的正选择信息会被大多数位点所稀释，从而

导致正选择信息被整体湮没［２４］。现代分子适应性进化分析

多以ｄＮ／ｄＳ的比值来衡量选择压力。若ω＞１，且两两模型之
间差异显著，则表明编码序列在对应的位点经受正选择作用。

与传统方法相比，这种基于最大似然法所估计的正选择检测

方法，可把长期由纯化选择和中性选择作用掩盖下的正选择

位点识别出来，反应出更高的灵敏度［２５］。

本研究采用位点模型来检测选择压力，结果表明，在２１
种动物中只检测到了４个正选择位点，可见 ＭＣ１Ｒ基因编码
的蛋白从整体水平上主要受中性漂变和纯化选择的作用。推

测可能是由以下２个原因：（１）ＭＣ１Ｒ基因所编码的蛋白功能
重要，氨基酸序列较为保守。（２）ＭＣ１Ｒ基因序列进化历史久
远，且其较短的序列只能提供较少的可检测位点，这样也难以

检测出适应性进化信号［２６］。

适应性进化从整体水平上了解了动物ＭＣ１Ｒ基因在进化
过程中所经受的选择作用，同时也分析了不同物种之间亲缘

关系的远近。对于亲缘关系较近的物种，选择压力小；而亲缘

关系较远的物种选择压力较大且基因序列较保守。ＭＣ１Ｒ基
因作为控制动物毛色形成的主效基因，经证实其变异可作为

许多哺乳动物黑、红毛色性状的变化的主要原因［２７］，该基因

功能改变会表现出褐黑色素的红色或黄色性状，反之会表现

出真黑色素的黑色或棕色性状［２８］。

本研究针对ＭＣ１Ｒ基因编码区进行分子进化分析，发现
ＭＣ１Ｒ基因编码的蛋白从整体水平上主要受中性漂变和纯化
选择的作用，对于正选择作用的分析，共检测到４个正选择位
点，这些位点对探讨ＭＣ１Ｒ基因编码蛋白功能的改变提供了
重要依据，从分子进化的角度为 ＭＣ１Ｒ基因调控黑色素的形
成提供了一个新的思路。
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ｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｉｔｅｓａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｔｈｅＨＩＶ－１ｅｎｖｅｌｏｐｅｇｅｎｅ
［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９８，１４８（３）：９２９－９３６．

［２１］ＹａｎｇＺ．Ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｎｌａｒｇｅｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓａｎｄ
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［２３］梁国明，刘桂琼，姜勋平．反刍动物 ＰＲＮＰ基因进化机制研究
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会议论文集，２０１０．
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功能分歧［Ｊ］．东北农业大学学报，２０１０（９）：８２－８８．
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［２６］ＹａｎｇＺ．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｍ］．ＮｅｗＹｏｒｋ：Ｏｘｆｏｒｄ
ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，２００６．

［２７］ＳｃｈｍｕｔｚＳＭ，ＭｏｋｅｒＪＳ，ＢｅｒｒｙｅｒｅＴＧ，ｅｔａｌ．ＡｎＳＮＰｉｓｕｓｅｄｔｏｍａｐ
ＭＣ１Ｒｔｏｄｏｇｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ５［Ｊ］．ＡｎｉｍａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００１，３２（１）：
４３－４４．　

［２８］ＮｅｗｔｏｎＪＭ，ＷｉｌｋｉｅＡＬ，ＨｅＬ，ｅｔａｌ．Ｍｅｌａｎｏｃｏｒｔｉｎ１ｒｅｃｅｐｔｏｒｖａｒｉａ
ｔｉｏｎｉｎｔｈｅｄｏｍｅｓｔｉｃｄｏｇ［Ｊ］．ＭａｍｍａｌｉａｎＧｅｎｏｍｅ，２０００，１１（１）：
２４－３０．　

彭佳佳，刘克林，刘丽娅，等．红掌佛焰苞数字基因表达谱及关键基因表达水平分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１６，４４（３）：４８－５２．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１６．０３．０１２

红掌佛焰苞数字基因表达谱及关键基因表达水平分析

彭佳佳１，２，刘克林３，刘丽娅４，吕学华４，杨　哲２，李佩愉２，刘　春２，明　军２，袁素霞２，平吉成１，张　黎１

（１．宁夏大学农学院，宁夏银川７５０００１；２．中国农业科学院蔬菜花卉研究所，北京 １０００８１；
３．北京市大东流苗圃，北京１０２２１１；４．河北省平泉县林木种苗管理站，河北平泉０６７０００）

　　摘要：以红掌佛焰苞Ｓ５（盛花期：红色）、Ｓ８（衰老期：绿色）时期为试验材料进行数字基因表达谱（ｄｉｇｉｔａｌｇｅｎｅｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇ，ＤＧＥ）测序，分别得到１２７６６３７４条（１．２８Ｇ）、１８５８３３９０条（１．８６Ｇ）可分析序列（ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ），被成
功注释有差异表达的基因序列２３１６条。为探究红掌佛焰苞颜色变化过程中关键基因的表达水平，将差异基因定位
在花青素生物合成途径１１条表达量变化的序列上，并通过实时荧光定量 ＰＣＲ对其中的４条序列进行检验，验证了
ＤＧＥ测序结果的准确性。同时研究这４个序列在红掌佛焰苞生长过程中的表达水平，结果表明：在佛焰苞发育初期，
３条序列相对表达量逐渐增高，１条在Ｓ２时期降低，但均在Ｓ３时期达到最高或较高值；在Ｓ４、Ｓ５、Ｓ６、Ｓ７、Ｓ８时期，随着
佛焰苞的成熟，４条序列表达量大体上均逐渐下降，在 Ｓ８衰老期表达量最低。研究结果证明了这４条基因序列是红
掌佛焰苞花色形成中的关键基因，Ｓ３时期是花青素生物合成的高峰期。
　　关键词：数字基因表达谱；红掌佛焰苞；花青素；基因表达水平；基因序列；关键基因；花色变化；关键酶
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　　红掌（Ａｎｔｈｕｒｉｕｍａｎｄｒａｅａｎｕｍ）为天南星科花烛属多年生
常绿草本植物，原产于中美洲、南美洲热带地区［１］，以其花色

丰富艳丽的心形佛焰苞片和持久的花期广受消费者喜爱。花

色是花卉重要的观赏性状，花色的形成主要是由不同类型花

色素在花瓣中的积累决定的［２］。Ｉｗａｔａ等研究表明，红掌花青
素主要有花色苷、花葵苷２种，并且花色与这２种色素苷的比
例有关［３］。花青素在花瓣的生长发育过程中会发生一系列

变化，其合成也受相关合成酶基因的转录水平所控制［４－６］。

数字基因表达谱（ＤＧＥ）是利用新一代高通量测序技术
对某物种的特定组织在特定状态下基因的表达量变化情况进

行检测的结果，现已被广泛应用于基础科学研究、医学研究和

药物研发等领。通过ＤＧＥ可以筛选出有差异表达的基因序
列信息，研究基因表达量的变化是调控细胞生命活动过程的

核心机制［７］。

红掌佛焰苞在生长发育过程中会由红色逐渐变为绿色，
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