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15种鱼转铁蛋白cDNA序列密码子使用比较分析

龙 华1，王祖荣2
(1．中国水产科学研究院长江水产研究所，农业部淡水鱼类种质资源与生物技术重点开放实验室，

湖北荆州434000；2．长江大学计算机科学学院，湖北荆州434023)

摘要：运用DNAm柚v4．0分析软件，对克隆的鲫鱼血清转铁蛋白cDNA序列与文献中的14种鱼转铁蛋白cDNA序

列的同源性、密码子使用频率和密码子使用偏性进行分析，结果表明：鲤形目鱼类Tf的cDNA序列同源性在46％以

上，而鲑形目鱼类Tf的cDNA序列同源性在34％～99％之间，变化较大。密码子使用频率越高或使用偏性越小，说

明该密码子编码的氨基酸对蛋白质空间结构的形成和基本生理功能的影响也越重要；在进化上分化时间越早的物

种，密码子使用频率和使用偏性的差异较小，反之则较大；在同源性方面，在进化上比较接近的物种，基因的密码子

使用频率和使用偏性指标比较接近或基本相同。根据对15种鱼Tf的cDNA序列同源性和密码子分析，推测Tf基

因的进化顺序是：鲤形目、鳕形目、鲑形目和鲽形目。
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Abstmct：The aTIalysis 0f the identity，the codon usage fbquency肌d the codon usage prefbrence were made to sequences of C口r∞si淞

Ⅱurm哪口umt酣semm t咖sf毛rrin(Tf)cDNA cloned in ourlaboratory蛐d 14 fish Tf cDNA from reference documentation by DNAmall
v4．0．ne results show that the identity of Tf cDNA 8eqIlences aIllong Cy研nif抽nes 6shes is more thaIl 46％粕d the identity of Tf cD—

NA sequences锄ong Oncorhynchus fishe8 is between 34％～99％with larger Variation． ne higherthe codon usage frequency or the

lower the codon usage preference，the more important the effect of锄ino acids coded by me codon t0 fonn protein space structure aTld

pedb肿basic physiological functions． Furthe珊ore，the earlier the species dif艳rentiation time on evolution，the 10wer山e difference of

the codon usage frequency粕d preference aIld the hi出er by contr赫es．Moreover，species with near homolo科rdationship on evolution

share the near codon usage f南quency aIld preference index or the similar index． According to the codon usage f}equency and the codon

usage prel；巳rence aIlalysis，tlle evol“0n sequence of Tf gene，viz． Cyprinif0珊es，MelarIogramⅡms，0ncorhynchus锄d嘶liclnhys，
were presumed．
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鱼类转铁蛋白(t瑚sferIin，Tf，又称为铁传递蛋
白)是鱼类血清中一种非血红素结合铁的B一球蛋

白，单一肽链，分子量为70—80 kD，有2个三价铁

离子结合位点，是鱼体内铁的运输者。已经证实，鱼

类血清Tf的血清铁浓度、铁饱和度与鱼类的耐低氧

性能和栖息水层有明显的关系，并具有抗菌功

能⋯。20世纪80年代后期，人们开始对各类Tf基

因的结构、序列以及表达以及Tf受体的功能等进行

较为深入的研究旧J。由于遗传密码的简并规则具

有进化上的稳定性旧J，即使在蛋白质的编码过程

中，同义密码子的使用频率和概率并不相同。密码

子使用频率越高，说明该密码子对该基因的结构和

功能越重要，在进化上越保守；密码子使用偏性越

小，同样说明了上述问题。本项研究在克隆鲫鱼血

清Tf的cDNA基础上，应用NCBI数据库和计算机

分析软件对GenBank序列数据库中的鱼类Tf的

cDNA序列的密码子使用频率和密码子使用偏性进

行分析，进行基因的同源性和进化的分类，还可以分

析蛋白质的空间结构。

l材料与方法

1．1 鱼类种类与序列来源

本文所采用的Tf的cDNA序列来源见表1。

1．2数据分析

将克隆的cDNA序列提交GenBank序列数据库

中，以BLAsT程序进行核苷酸序列同源性比较。同

源性和密码子分析采用DNAman v4．0程序。

2结果与讨论

2．1 15种鱼Tf的cDNA序列同源性比较

对15种鱼Tf的cDNA序列进行碱基比较，发

现鱼类Tf的cDNA长度约为2 600 bp左右。在序

列同源性方面，鲤形目鱼类Tf的cDNA序列同源性

在46％以上，而鲑形目鱼类Tf的cDNA序列同源性

在34％～99％之间，变化较大(表2)。相比之下，

克隆的鲫鱼Tf的cDNA序列与其它鱼Tf的cDNA

序列同源性均在44％以上，较其它鱼类之间有更高

的同源性。

表l 15种鱼Tf的cDNA序列来源

Tab．1风js伽rc嚣of c聊叮A seque耻鼯0f 15 sp∞i髂t髓nsfer一璐
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2．2 15种鱼耵的cDNA序列密码子使用比较分析

通过对15种鱼Tf的cDNA中密码子使用频率

和使用偏性最大和最小的前3个列表(见表3)，可

以看出：使用频率最大的有cuG(亮氨酸密码子)和

AAG(赖氨酸密码子)，其次是GAG、GAA和cAG

(谷氨酸和谷氨酰胺密码子)，还有GCC(丙氨酸密

码子)和uGG(色氨酸密码子)。使用频率最小的有

uAG和uAA(终止密码子)，其次为cGA(精氨酸密

码子)、uCG(脯氨酸密码子)和uCG(丝氨酸密码

子)；使用偏性最小的为AuG(启动密码子)和uGG

(色氨酸密码子)，使用偏性最大的有uCG(丝氨酸

密码子)及cGc、cGG和cGA(精氨酸的密码子)。

表2 15种鱼Tf的cDNA序列同源性比较

Tab．2 Identity comparis蚰of cDNA∞q耻nces of 15 fish tmnsfbrri璐

编号no． 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

12 47．8 40 45 45 45 45 46 44 39 80 79

13 48．3 44 52 54 50 49 51 50 38 7l 72 67

14 47．2 43 47 52 48 48 50 49 36 71 70 68 89

15 49．9 36 34 33 35 32 33 34 35 33 34 35 32 33

2．3讨论

(1)鲤形目鱼类之间Tf的cDNA序列同源性比

较一致，而鲑形目鱼类之问Tf的cDNA序列变异较

大，推测与鲑形目鱼类较鲤形目鱼类进化高等有关；

鲤形目鱼类碱基A和T的含量高，而鲑形目鱼类碱

基G和c的含量高，这与鲑形目鱼类进化更高等，

其cDNA序列更稳定有关。

(2)使用频率分析结果显示：使用频率最大的

氨基酸(如亮氨酸、赖氨酸、谷氨酸、丙氨酸、色氨酸

等)在蛋白质二级结构中形成仅．螺旋或转角的几率

相对较大。使用频率最小的终止密码子可能并不是

必要的，而精氨酸、脯氨酸和丝氨酸或极性较强或带

正电荷较多，可能与电荷的平衡有关。

(3)使用偏性分析结果显示：使用偏性最小的

AuG启动密码子(甲硫氨酸)是不可缺少的，全部都

使用(100％)。色氨酸为非极性并具有苯环结构，

对维持空间结构极为重要；使用偏性最大的氨基酸

(如丝氨酸和精氨酸)，与密码子使用频率对比来

看，丝氨酸和精氨酸对Tf的结构和功能可能并不十

分重要。

(4)应用密码子使用频率来分析基因的同源性

和物种进化顺序，也是一种值得肯定的研究方法。

分析结果表明：密码子使用频率越高或使用偏性越

小，这些密码子在进化上被认为是最保守的，对基因

的同源性影响极大。如在进化上分化时间越早的物

种之间，其基因的密码子使用频率和／或使用偏性的
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差异较小，反之则较大；在同源性方面，在进化上比

较接近的物种之间，其基因的密码子使用频率和／或

使用偏性指标比较接近或基本相同。

(5)根据对15种鱼Tf的cDNA序列同源性和

密码子分析，推测Tf基因的进化顺序是：鲤形目、鳕

形目、鲑形目和鲽形目。用密码子使用频率和使用

偏性分析得出的同源性和进化分类的结论，与cD-

NA序列同源性分析得出的结论是吻合的。

(6)应用计算机技术研究不同物种同源基因的

密码子信息来分析蛋白质的空间结构是可行性的。

分析结果表明：密码子使用频率越高或使用偏性越

小，说明该密码子对基因的结构和功能越重要；其编

码的氨基酸对蛋白质空间结构(如仅一螺旋、电荷平

衡、疏水性能等)的形成和基本生理功能(如受体结

合、金属离子结合)的影响也越重要。

表3 15种鱼Tf的cDNA序列密码子使用频率和使用偏性比较分析

T铀．3 C锄pam髓ve锄al，售is 0f codon u鼢萨fhq啦ncy锄d prefe№n∞0f 15凰h把删滟耐n cDNA sequences

最大频率％。最小频率‰最小偏性％ 最大偏性％ 最大频率‰最小频率‰最小偏性％ 最大偏性％

编号 ma】【usage min usage min usage max usage 编号 ma)【usage min usage min usage ma】【usage

no．fkquency fhquency preference preference no．fbquency frequency preference preference

(‰) (‰) (％) (％) (‰) (‰) (％) (％)

l uGG(48) CGA(1) UGG(100) CGA(2) 9 GAG(42) CGA(O) uGG(100) CGA(0)

AGA(36) UAC(1) AUG(100) uCG(4) AAG(37) CCG(0) AUG(100) cCG(O)

CAG(32) UAG(4) uAu(90) uAG(5) GCC(37) UCG(4) GAG(76) UCG(5)

2 AAA(46) UCG(1) UGG(100) UCG(1) 10 AAG(42) CGG(0) uGG(100) cGG(0)

AUG(43) UAG(1) AUG(100) CGC(2) GCC(39) CGA(1) AUG(100) CGA(3)

CAG(42) CCG(1) UGA(69) CGG(2) GAG(36) CCG(1) CAG(76) CCG(3)

3 AUG(46) cGC(O) UGG(100) CGC(O) 11 AAG(58) CCG(0) UGG(100) cCG(O)

AAG(45) CCG(1) AUG(100) UCG(3) GAG(39) uAA(1) AUG(100) cuG(3)

CUG(39) UCG(3) UAU(73) CCG(3) CUG(38) CGA(1) UUC(74) CGA(4)

4 AAA(64) UAG(0) UGG(100) uAG(O) 12 AGG(51) CGA(O) UGG(100) CGA(0)

GAU(42) CGA(O) AUG(100) CGA(O) CUG(44)GAC(1) AUG(100) CUG(4)

GAA(30) uCG(3) AAA(69) uCG(3) CCA(41) UAG(2) UCA(80) CGC(4)

5 AAG(37) cGA(1) uGG(100) CGA(2) 13 AAG(51) uGA(0) uGG(100) uGA(O)

CAG(34) UAA(3) AUG(100) UCG(4) cuG(42) CGA(0) AuG(100) CGA(O)

CUG(34) UAG(3) UUC(72) CGU(4) GCC(38) UAG(1) uAA(88) ACG(2)

6 GCC(41) UAA(0) UGG(100) UAA(0) 14 AAG(52) CCG(O) uGG(100) CCG(0)

GCu(31) UAG(O) AuG(100) uAG(0) GCC(39) CGA(0) AuG(100) CGA(0)

GAC(31) uGA(0) uAA(82) uGA(0) GAG(38) CGG(0)GAG(76) CGG(O)

7 cAA(40) uGG(1) UGG(100) UCG(2) 15 AAG(35) GGc(1) uGG(100) GGc(4)

GAA(36) GCG(1) AUG(100) GCG(3) CUG(34) CGG(4) AUG(100) CGC(6)

GGA(34) ACG(2) GAA(77) CCG(7) UGG(34) CGC(4) CAC68) CGG(6)

8 AAG(47) UAA(O) UGG(100) UAA(O)

GAG(42) UGA(O) AUG(100) UGA(0)

CCC(39) CCG(0) AAC(81) cCG(0)

注：使用频率为l 000个密码子中的频率，使用偏性为100个密码子中的偏性。

Note：The codon usage fjequency is触quency in 1000 codons肌d tIle cod佣u姐ge pr|efemnce i8 p陀fb陀nce in 100 codo舱
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