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　　摘要：为探明山羊原癌基因ｃ－ｆｏｓ的结构与功能，以牛 ｃ－ｆｏｓ基因编码序列（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＡＹ３２２４８２）作为
种子序列电子克隆了山羊ｃ－ｆｏｓ基因ｃＤＮＡ序列，并利用生物信息学方法对其完整编码序列的蛋白理化特征、二级结
构、亲／疏水性进行全面解析，进一步预测了该基因在山羊染色体上的定位。结果表明，山羊 ｃ－ｆｏｓ基因 ｃＤＮＡ全长
１５１３ｂｐ，开放阅读框为１１４３ｂｐ，共编码３８０个氨基酸，Ｇ＋Ｃ含量高于Ａ＋Ｔ；山羊ｃ－ｆｏｓ基因编码蛋白二级结构主要
以无规则卷曲为主，其他为α－螺旋，延伸直链较少，属于一种亲水性、酸性不稳定蛋白；山羊与同属反刍动物的绵羊、
牛和马鹿ｃ－ｆｏｓ基因核苷酸序列相似性为９５．４％～９９．５％；ｃ－ｆｏｓ基因可能定位于山羊１０号染色体上。山羊 ｃ－ｆｏｓ
基因电子克隆及序列分析为解析其调控肌肉发育的生理功能提供了详尽的生物学基础信息。
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　　原癌基因（ｃ－ｆｏｓ）是即刻早期基因（ｉｍｍｅｄｉａｔｅｌｙ
ｅａｒｌｙｇｅｎｅｓ，简称 ＩＥＧｓ）家族成员之一，也称快速反
应基因，即细胞受到外部刺激和损伤后最先表达

ｃ－ｆｏｓ基因。ｃ－ｆｏｓ基因最早于１９６６年作为ＦＢＪ和
ＦＢＲ小鼠成骨肉瘤病毒（ＨＳＶｓ）中 ｖ－ｆｏｓ癌基因的
同源序列而被鉴定［１］。作为一种特定环境下表达

的转录因子，ｃ－ｆｏｓ基因及其蛋白质表达产物不仅
参与细胞的正常生长与分化，而且在细胞内信息传

递和能量代谢过程中也起着极为重要的作用［２］，特

别是能够参与神经细胞的生长、发育和分化等过

程［３］。研究表明，ｃ－ｆｏｓ基因的表达与骨骼肌细
胞［４－５］和脂肪［６］的形成存在关联，并且 ｃ－ｆｏｓ基因
的变异与表达对畜禽肌纤维性状及马鹿茸生长可

能产生一定的影响。郭云雁等的研究表明，猪 ｃ－
ｆｏｓ基因外显子４中检测到２个多态位点（Ｇ２６５０Ａ
与Ａ２９１０Ｇ），产生３种基因型（ＡＡ、ＡＢ、ＢＢ），并且

提高Ｇ２６５０Ａ位点等位基因 Ｂ的频率，从而增加肌
纤维密度与红肌纤维的比例［７］。Ｒｅｉｎｅｒ等利用聚合
酶链式反应－单链构象多态性（ＰＣＲ－ＳＳＣＰ）方法
分析皮特兰与梅山猪Ｆ２代群体ｃ－ｆｏｓ基因多态性，
表明外显子４中Ａ２９１０Ｇ位点产生的不同基因型可
以显著影响总肌纤维和白肌纤维数以及白肌纤维、

中间型肌纤维和红肌纤维的比例与直径［８］。Ｆｒａｎｃｉｓ
等采用逆转录聚合酶链式反应（ＲＴ－ＰＣＲ）法检测
到ｃ－ｆｏｓ基因在马鹿茸真皮层的表达量高于间充
质、前软骨和软骨组织［９］。韩春梅等的研究表明，

ｃ－ｆｏｓ基因在塔里木马鹿茸快速生长期参与了茸皮
干细胞的增殖与分化，并可调节成骨细胞的分

化［１０］。近年来，国内外对牛、绵羊、猪和鸡 ｃ－ｆｏｓ基
因的研究报道较多，然而未见山羊该基因资料。因

此，获得山羊ｃ－ｆｏｓ基因全序列是进一步研究其与
肌纤维性状是否相关的基础。本研究利用电子克

隆（ｉｎｓｉｌｉｃｏｃｌｏｎｉｎｇ）法对山羊ｃ－ｆｏｓ基因进行分离，
进一步预测分析该基因结构特征及其在山羊染色

体上的定位，旨在为深入开展山羊 ｃ－ｆｏｓ基因的表
达特性与生理功能等研究提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　主要数据库
美国国立生物技术信息中心 （ＮＣＢＩ）的

ＧｅｎＢａｎｋ数据库；欧洲生物信息学研究所（ＥＢＩ）的
ＥＭＢＬ核酸序列数据库；日本国家遗传研究所
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（ＮＩＧ）的 ＤＤＢＪ数据库；山羊表达序列标签 ＥＳＴ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｎｕｃｅｓｔ／？ｔｅｒｍ＝
ｇｏａｔ）和基因组 Ｇｅｎｏｍｅ（ｈｔｔｐ：／／ｇｏａｔ．ｋｉｚ．ａｃ．ｃｎ／
ＧＧＤ／）数据库。
１．２　生物信息学软件

用 ＢＬＡＳＴ（ｈｔｔｐ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／
Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ）进行基本局域相似性比对；用ＣＡＰ３．０软
件（ｈｔｔｐ：／／ｍｏｂｙｌｅ．ｐａｓｔｅｕｒ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｐｏｒｔａｌ．ｐｙ？＃
ｆｏｒｍｓ：：ｃａｐ３）进行重叠群序列组装；利用ＯＲＦｆｉｎｄｅｒ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｏｒｆ／ｇｏｒｆ．ｈｔｍｌ）查
询开放阅读框（ＯＲＦ）；用ＢｉｏＥｄｉｔ７．０分析核苷酸序
列碱基组成；用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）进行蛋白质理化特性分析；蛋白质二级
结构预测：ＰＨＤ、ＤＳＣ、ＭＬＲＣ（ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａ－ｐｂｉｌ．
ｉｂｃｐ．ｆｒ）；基因染色体定位（ｈｔｔｐ：／／ｇｏａｔ．ｋｉｚ．ａｃ．ｃｎ／
ｂｌａｓｔ／ｂｌａｓｔ．ｐｈｐ）；用 ＤＮＡＳｔａｒ７．０进行多序列比对；
用ＭＥＧＡ５．０５进行系统进化树构建。
１．３　山羊ｃ－ｆｏｓ基因电子克隆

首先，将牛ｃ－ｆｏｓ基因ｃＤＮＡ序列（ＧｅｎＢａｎｋ登
录号为ＡＹ３２２４８２）在ＮＣＢＩ中进行ＢＬＡＳＴｎ分析，确
定山羊的ｃ－ｆｏｓ基因尚未公布；其次，以牛该基因
ｃＤＮＡ序列作为探针，利用 ＮＣＢＩ网站中 ＢＬＡＳＴ工
具检索山羊表达序列标签（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，
简称ＥＳＴ）数据库（图１），筛选出同源性较高的基因
簇，将基因簇中的山羊 ＥＳＴ序列 （ＥＶ４３９８３０、
ＥＶ４４２８１７、ＥＶ４４０７５９、ＥＶ４４８３４５）下载到本地，保存
为“Ｆａｓｔａ”格式的 ｔｘｔ文件，通过 ＣＡＰ３．０软件进行
拼接得到重叠群（ｃｏｎｔｉｎｇ），以此重叠群为种子序列
重复上述检索步骤直至序列不能再延伸为止。

１．４　山羊ｃ－ｆｏｓ基因生物信息学分析
将电子克隆获取的山羊ｃ－ｆｏｓ基因ｃＤＮＡ序列

利用ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ程序预测开放阅读框；利用ＢｉｏＥｄｉｔ
７．０软件分析 ｃ－ｆｏｓ基因编码序列的碱基组成；通
过ＰｒｏｔＰａｒａｍ在线程序预测 ｃ－ｆｏｓ基因编码氨基酸
序列的理化特性；山羊 ｃ－ｆｏｓ蛋白的二级结构由
ＰＨＤ、ＤＳＣ和 ＭＬＲＣ等 ３种方法共同完成；采用
ＤＮＡＳｔａｒ７．０软件包中ＭｅｇＡｌｉｇｎ程序对获取的山羊

等１５个物种的 ｃ－ｆｏｓ基因编码区核苷酸及氨基酸
序列进行相似性比对；山羊等物种 ｃ－ｆｏｓ基因系统
进化树通过ＭＥＧＡ５．０５软件邻接（ＮＪ）法构建。

２　结果与分析

２．１　山羊ｃ－ｆｏｓ基因全长 ｃＤＮＡ序列鉴定与开放
阅读框分析

基于山羊 ＥＳＴ数据库电子延伸获得 １条
１５１３ｂｐ的核苷酸序列，将该序列经过 ＢＬＡＳＴｎ检
索，与ＧｅｎＢａｎｋ中已公布的绵羊（ＮＭ＿００１１６６１８２）、
牛（ＡＹ３２２４８２）和猪（ＪＸ８６１０９５）ｃ－ｆｏｓ基因的同源
性分别为 ９９％、９８％、９４％，初步判定其为山羊的
ｃ－ｆｏｓ基因序列。利用ＯＲＦｆｉｎｄｅｒ程序预测该段序
列的开放阅读框，由图 ２可知，山羊 ｃ－ｆｏｓ基因
ｃＤＮＡ序列包括一段从 １２２～１２６４位点共计
１１４３ｂｐ的开放阅读框，共编码３８０个氨基酸（ａａ）。

２．２　山羊ｃ－ｆｏｓ基因ｃＤＮＡ序列结构特征
经过ＣＡＰ３．０软件拼接的山羊ｃ－ｆｏｓ基因包括

１１４３ｂｐ的完整 ｃＤＮＡ序列，编码区 ５′ＵＴＲ为
１２１ｂｐ，３′ＵＴＲ长度为２４９ｂｐ。“ＡＴＧ”为起始密码
子，终止密码子为“ＴＧＡ”。山羊 ｃ－ｆｏｓ基因中起始
密码子的 －３位和 ＋４位均为 Ａ，符合 Ｋｏｚａｋ规则：
第１个ＡＴＧ侧翼序列的碱基分布所满足的统计规
律［１１］。ＢｉｏＥｄｉｔ７．０软件统计山羊 ｃ－ｆｏｓ基因碱基
组成（图 ３）为：Ａ（２１．０８％）、Ｃ（３３．１６％）、Ｇ
（２６７７％）和 Ｔ（１８．９９％），Ｇ＋Ｃ（５９．９３％）含量高
于Ａ＋Ｔ（４０．０７％）。
２．３　山羊ｃ－ｆｏｓ基因编码蛋白理化特性预测

ＰｒｏｔＰａｒａｍ在线程序预测结果表明，山羊 ｃ－ｆｏｓ
基因编码的 ３８０个氨基酸中包括：５１个酸性氨基
酸，占１３．４２％；３３个碱性氨基酸，占８．６８％；１１３个
极性氨基酸，占 ２９．７４％；１１０个疏水性氨基酸，占
２８．９５％，可见山羊ｃ－ｆｏｓ蛋白中极性氨基酸的比例
最高，含量最少的为碱性氨基酸。山羊 ｃ－ｆｏｓ蛋白
化学分子式为Ｃ１７６４Ｈ２７６８Ｎ４８０Ｏ５８８Ｓ２０，由５６２０个原子
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组成，分子质量为４０．７４９４ｋｕ，理论等电点（ＰＩ）为
４．７７，属于酸性蛋白；其水溶液在２８０ｎｍ处的消光
系数约为２４９１０，推测半衰期为３０ｈ，不稳定指数为
７５８８，为不稳定蛋白（计算指数 ＜４０：稳定，计算指
数＞４０：不稳定）；脂肪系数为６２．７４，总平均亲水性
系数为－０．４１４。山羊ｃ－ｆｏｓ蛋白的２０种基本氨基
酸组成中，含量最高的是丝氨酸 （Ｓｅｒ，５４个，
１４２％），色氨酸（Ｔｒｐ，２个，０．５％）含量最少，带正
电荷的氨基酸残基［精氨酸（Ａｒｇ）＋赖氨酸（Ｌｙｓ）］
为５１个，带负电荷的氨基酸残基［天冬氨酸（Ａｓｐ）＋
谷氨酸（Ｇｌｕ）］为３３个。

通过ＰＨＤ、ＤＳＣ、ＭＬＲＣ等３种方法分别预测蛋
白二级结构，然后综合３种方法得到最终结果发现，
山羊ｃ－ｆｏｓ基因编码蛋白主要以无规则卷曲为主，
其他为α－螺旋，延伸直链较少（表１）。

表１　山羊ｃ－ｆｏｓ基因编码蛋白二级结构预测 ％　

方法 α－螺旋 无规则卷曲 延伸直链

ＰＨＤ １８．４２ ７７．１１ ４．４７

ＤＳＣ １５．７０ ７２．６３ １１．５８

ＭＬＲＣ １８．１６ ７４．２１ ７．６３

Ｓｅｃ．Ｃｏｎｓ １７．３７ ７６．５８ ５．７９

　　注：Ｓｅｃ．Ｃｏｎｓ表示综合ＰＨＤ、ＤＳＣ、ＭＬＲＣ方法获得的山羊ｃ－ｆｏｓ

基因编码蛋白二级结构最终结果。

２．４　山羊ｃ－ｆｏｓ基因编码蛋白的疏／亲水性预测和
分析

利用ＰｒｏｔＳｃａｌｅ在线程序的“ＫｙｔｅａｎｄＤｏｏｌｉｔｔｌｅ”
算法预测蛋白亲疏水性（图４）。依据“氨基酸正分
值越高疏水性越强和负分值越低亲水性越强”的规

律，结果表明，山羊ｃ－ｆｏｓ基因的编码蛋白多肽链第
６４位缬氨酸（Ｖａｌ）具有最高的正分值（１．５５６），表现
为该位点疏水性最强，第１３７位谷氨酸（Ｇｌｕ）具有
最低的负分值（－３．２５６），表现最强的亲水性，整个
多肽链呈现亲水性。

２．５　山羊与其他物种 ｃ－ｆｏｓ基因序列相似性比较
及分子进化分析

从ＧｅｎＢａｎｋ中检索并下载１１个物种的 ｃ－ｆｏｓ
基因同源序列，包括绵羊（Ｏｖｉｓａｒｉｅｓ）、牛（Ｂｏｓ
ｔａｕｒｕｓ）、马鹿（Ｃｅｒｖｕｓｅｌａｐｈｕｓ）、猪（Ｓｕｓｓｃｒｏｆａ）、猫
（Ｆｅｌｉｓｃａｔｕｓ）、人 （Ｈｏｍｏｓａｐｉｅｎｓ）、黑猩猩 （Ｐａｎ
ｔｒｏｇｌｏｄｙｔｅｓ）、猕猴（Ｍｕｓｍｕｓｃｕｌｕｓ）、小家鼠（Ｍｕｓ
ｍｕｓｃｕｌｕｓ）、褐家鼠（Ｒａｔｔｕｓｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ）、原鸡（Ｇａｌｌｕｓ
ｇａｌｌｕｓ），与本研究获取的山羊（Ｃａｐｒａｈｉｒｃｕｓ）该基因
序列一起录入 ＤＮＡＳｔａｒ７．０软件包，利用 ＭｅｇＡｌｉｇｎ
程序基于ＣｌｕｓｔａｌＷ方法进行１２个物种ｃ－ｆｏｓ基因
核苷酸及氨基酸序列的相似性分析（表２），进一步
利用ＭＥＧＡ５．０５软件的邻接法和ＰｏｉｓｓｏｎＣｏｒｒｅｃｔｉｏｎ
模型基于氨基酸序列比对结果构建ｃ－ｆｏｓ基因分子
进化树（图５）。

由表２可知，山羊与同属反刍动物的绵羊、牛和
马鹿ｃ－ｆｏｓ基因核苷酸序列相似性为 ９５．４％ ～
９９５％，与偶蹄目猪相似性达９４．０％，与小家鼠等
物种的相似性在８６．４％～９２．７％之间，而与原鸡的
相似性最低；编码氨基酸序列的相似性具有相同的

变化规律，初步判定 ｃ－ｆｏｓ基因在物种间保守性较
强，特别是山羊与绵羊该基因氨基酸序列相似性达

到１００％。
由图５可知，１２个物种被划分为界限清晰的５

个类群，其中山羊、绵羊、马鹿、牛和猪聚合为偶蹄

目（Ａｒｔｉｏｄａｃｔｙｌａ），表明它们之间具有更近的亲缘关
系，人、黑猩猩和猕猴同在灵长目（Ｐｒｉｍａｔｅｓ）分支
上，小家鼠和褐家鼠为啮齿目（Ｒｏｄｅｎｔｉａ），猫为食肉
目（Ｃａｒｎｉｖｏｒａ），另外属鸡形目（Ｇａｌｌｉｆｏｒｍｅｓ）的原鸡
单独为一支，这种分子进化结果与 ＮＣＢＩ中已知的
生物分类基本一致，可以初步推断，ｃ－ｆｏｓ基因可用
于物种进化研究。
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表２　山羊与其他物种ｃ－ｆｏｓ基因核苷酸及氨基酸序列相似性分析

物种
ＧｅｎＢａｎｋ登录号 序列相似性（％）

核苷酸 氨基酸 山羊（电子克隆）核苷酸 山羊（ｃＤＮＡ翻译）氨基酸

绵羊（Ｏ．ａｒｉｅｓ） ＮＭ＿００１１６６１８２ ＮＰ＿００１１５９６５４ ９９．５ １００．０

牛（Ｂ．ｔａｕｒｕｓ） ＡＹ３２２４８２ ＡＡＰ８４３４３ ９７．９ ９９．５

马鹿（Ｃ．ｅｌａｐｈｕｓ）   ９５．４ ９８．３

猪（Ｓ．ｓｃｒｏｆａ） ＪＸ８６１０９５ ＡＦＵ７６７０１ ９４．０ ９７．９

猫（Ｆ．ｃａｔｕｓ） ＮＭ＿００１００９３４１ ＮＰ＿００１００９３４１ ９２．７ ９７．４

人（Ｈ．ｓａｐｉｅｎｓ） ＮＭ＿００５２５２ ＮＰ＿００５２４３ ９１．７ ９６．３

黑猩猩（Ｐ．ｔｒｏｇｌｏｄｙｔｅｓ） ＡＢ２１９１１９ ＮＰ＿００１０９１８９１ ９１．９ ９６．６

猕猴（Ｍ．ｍｕｌａｔｔａ） ＡＢ２１９１２１ ＢＡＦ６２２６６ ９１．３ ９６．３

小家鼠（Ｍ．ｍｕｓｃｕｌｕｓ） ＮＭ＿０１０２３４ ＮＰ＿０３４３６４ ８６．７ ９３．２

褐家鼠（Ｒ．ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ） ＮＭ＿０２２１９７ ＮＰ＿０７１５３３ ８６．７ ９３．７

原鸡（Ｇ．ｇａｌｌｕｓ） Ｍ３７０００ ＡＡＡ４８６７０ ７８．０ ７９．６

　　注：表示马鹿ｃ－ｆｏｓ基因未上传至ＧｅｎＢａｎｋ［１２］。

２．６　山羊ｃ－ｆｏｓ基因染色体定位
经过查询 ＮＣＢＩ上的 Ｇｅｎｅ数据库，牛和绵羊

ｃ－ｆｏｓ基因分别定位于１０号染色体（８６８８３７３９～
８６８８７１７０）和７号染色体（８３３９７７４９～８３４００９４７）
上，但是未公布该基因在山羊染色体的定位信息。

山羊、绵羊和牛在动物分类学中同属牛科动物，牛

和山羊具有 ６０条染色体，而绵羊由于“罗伯逊易
位”存在５４条染色体［１３］，沈祖楠等的研究表明，山

羊与牛常染色体的同源性较山羊和绵羊高［１４］，由此

初步推测ｃ－ｆｏｓ基因也定位于山羊１０号染色体上。
本研究利用电子克隆获取的山羊 ｃ－ｆｏｓ基因 ｃＤＮＡ
序列在山羊基因组数据库中进行 ＢＬＡＳＴｎ检索，发
现该基因５０１～１１４３位点与山羊基因组（登录号为
ＪＡＣＷＵＴ０１０００００１０．１）１０号染色体 ８２５３７９６３～
８２５３８６０５位核苷酸相似性达到１００％（图６），但是

与其他染色体中的序列相似性却很低，表明山羊

ｃ－ｆｏｓ基因很有可能定位于１０号染色体上。上述
ｃ－ｆｏｓ基因在山羊染色体中的位置只是电子定位和
预测，尚需利用荧光原位杂交等相关分子生物学试

验进一步确认。

３　讨论与结论

电子克隆别称虚拟克隆或电子 ｃＤＮＡ文库筛
选，该方法是以生物信息数据库中的表达序列标签

（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，简称 ＥＳＴ）、核苷酸及蛋白
序列作为基础资料，选择相关生物信息软件，对ＥＳＴ
序列进行同源检索、聚类、拼接及延伸，进而能够快

速获取新的功能基因［１５］。与传统克隆全长新基因

的方法相比，电子克隆具有成本低、效率高、针对性

强及技术要求低等优点［１６－１８］。目前，山羊 ＥＳＴ数
据库已经非常丰富且更新较为迅速，近年来，随着

大规模生物基因组测序与生物信息学技术的飞速

发展，利用电子克隆获得动植物新基因的报道日益

增多，通过电子克隆分离山羊基因有助于鉴定和探

索新的功能基因及其生物学功能。然而，数据库中

的ＥＳＴ数据最高精确度为９７％以及某些基因存在
多种剪切体［１９］，因此电子克隆获得的基因序列与真

实序列之间可能稍有差别，仍需要通过实验室克隆

进行验证。目前，有关山羊 ｃ－ｆｏｓ基因的克隆及其
功能研究报道较少，本研究对山羊该基因研究的目

的在于为其分子克隆及后续研究奠定理论基础。

本研究利用山羊 ＥＳＴ数据库，通过电子克隆技
术获得了山羊ｃ－ｆｏｓ基因的ｃＤＮＡ全长序列，进一
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步采用生物信息学方法对该基因的结构及其编码

蛋白的理化特性进行预测和分析，解析了山羊 ｃ－
ｆｏｓ基因的染色体定位，为将来进行山羊 ｃ－ｆｏｓ基因
的分子克隆、表达调控及生物学功能等研究奠定基

础。研究结果表明，电子克隆获得的山羊 ｃ－ｆｏｓ基
因ＯＲＦ为１１４３ｂｐ，共编码３８０个氨基酸，这与在绵
羊上的研究结果［２０］相符。Ｆｕｊｉｗａｒａ等通过 ＤＮＡ探
针分离鉴定了鸡的ｃ－ｆｏｓ基因，包括４个外显子，编
码３６７个氨基酸，可能不同物种该基因具有不同的
进化模式而导致基因组结构存在差异，但 ｃ－ｆｏｓ基
因在鸡、小鼠和人之间具有较高的相似性，并且编

码序列中Ｇ＋Ｃ含量高于 Ａ＋Ｔ［２１］，这与本研究结
果基本一致。其次，基于 ｃ－ｆｏｓ基因编码氨基酸序
列构建的１２个物种的系统进化树及其相似性分析
结果也与偶蹄目、食肉目、灵长目、鸡形目等４类动
物的传统形态及生物学分类地位一致。本研究推

测山羊ｃ－ｆｏｓ基因可能定位于１０号染色体上，尚需
进一步利用荧光原位杂交技术对ｃ－ｆｏｓ基因进行物
理定位。

本研究将ｃ－ｆｏｓ基因作为影响山羊肌纤维性状
的候选基因进行分析，基于ＮＣＢＩ和ＥＳＴ等数据库，
运用生物信息学方法初步获得了１条山羊ｃ－ｆｏｓ基
因的全长ｃＤＮＡ序列并应用相关分子生物学软件预
测了该基因在山羊中的结构特征，这为山羊肉质性

状形成机理的深入分析提供了相应的理论基础，同

时也为进一步研究ｃ－ｆｏｓ基因的表达规律及生物学
功能奠定了科学依据。
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沼泽红假单胞菌相似菌株间差异功能模体的筛选和分析

杨艳北１，２，许　晶３，马荆鄂２，冯育林１，孙　勇１
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　　摘要：从功能模体水平上，探索沼泽红假单胞菌相似菌株间功能差异的机理。利用循环遍历算法和 Ｐｙｔｈｏｎ特有
的字典数据格式，编写脚本ｔｅｓｔ．ｐｙ和ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ．ｐｙ，筛选沼泽红假单胞菌ＣＧＡ００９和ＹＳＣ３差异功能模体。沼
泽红假单胞菌ＣＧＡ００９独有１４种功能模体，功能主要集中在ＤＮＡ复制、合成、修复、重排和结构稳定；蛋白质合成；呼
吸链的电子转移；细胞的增殖和分化；生长和繁殖；代谢途径的补充；离子运输；清除毒性物质甲基乙二醛。沼泽红假

单胞菌ＣＧＡ００９独有５种功能模体，功能主要集中在重金属铜的抗性、降解生物胺、调节生物节律和光周期。沼泽红
假单胞菌ＣＧＡ００９对紫外线和化学试剂具有抵抗能力，ＤＮＡ骨架结构更稳定，生长和繁殖性能更强。沼泽红假单胞菌
ＹＳＣ３，对光照反应更加敏感，对重金属铜具有抵抗能力，能够降解生物胺，生存能力更强。本研究编写的Ｐｙｔｈｏｎ脚本，
广泛适用于细菌、真菌、动物、植物等所有物种。
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　　沼泽红假单胞菌是光合细菌的代表菌株之一，
属于益生菌的一种，广泛作为动物饲料添加剂和水

质净化剂使用［１－２］。在实际应用过程中，沼泽红假

单胞菌菌株种类杂，效果不稳定，相似菌株间净水

功能差异大［３－４］。因此，从功能模体水平上，探索沼

泽红假单胞菌相似菌株间功能差异的机理，对于沼

泽红假单胞菌相似菌株的实际应用具有重要的参

考价值。模体也译为基序，是ＤＮＡ或蛋白质具有的
局部保守序列区域，一般也被称为功能模体或结构

模体，相当于超二级结构，它是蛋白质的基本结构

单位和功能单位，决定着蛋白质的主要功能。蛋白

质具有结构域和生物功能位点，功能相近的蛋白质

或同类蛋白质家族成员表现出该功能所必需的模

体，这个模体不仅反映蛋白质的功能位点，而且也

作为蛋白质家族的识别信号［５］。Ｐｒｏｓｉｔｅ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｐｒｏｓｉｔｅ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）是蛋白质家族和结构域的数据
库，在 Ｐｒｏｓｉｔｅ数据库中，一些有重要生物学意义的
氨基酸序列可以被概括成规则的表达式，称作模

式，被用于模体的识别，这些模式均具有实验上证
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