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［２］．Ｆｕｒｔｈｅｒ，ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓｉｎｔｈｅ

ｃｅｒｅａｌｓｃｏｕｌｄｅｎａｂｌｅｔｈｅｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｓｉｇｎｉｆｉ

ｃａｎｔｌｙｅｎｈａｎｃｅｔｈｅｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙａｎｄｐａｃｅｏｆｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｐｒｏｇｒａｍｓ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｉｃｅｇｅｎｏｍｅｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅｒａｐｉｄｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎｇｅｎｏｍｉｃｓ犻．犲．，

ｍｉｃｒｏａｒｒａｙｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｈａｓ ｏｐｅｎｅｄ ａ ｄｏｏｒｆｏｒ

ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｌａｒｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｒｉｃｅ

ｍｅｉｏｓｉｓ
［３］．

Ａｌｔｈｏｕｇｈ，ｍａｎｙｓｔｕｄｉｅｓｈａｖｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ ｍｅｉｏｓｉｓ，ｏｎｌｙａ

ｓｍａｌｌｎｕｍｂｅｒａｒｅｖａｌｉｄａｔｅｄｆｏｒｓｐｅｃｉｆｉｃｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ

ｉｎ ｔｈｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ
［２，４］．Ｉｎ

ｍｏｕｓｅ，ＣＤＫ２，ｗｈｉｃｈｒｅｃｒｕｉｔｓＣＤＣ４５ｔｏｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ｏｒｉｇｉｎｓ，ｉｓｅｓｓｅｎｔｉａｌｆｏｒｐｒｏｐｈａｓｅＩｏｆｍｅｉｏｓｉｓｂｕｔ

ｎｏｔｆｏｒｍｉｔｏｔｉｃｃｅｌｌｄｉｖｉｓｉｏｎｓ
［５］．Ａｚｕｍｉｅｔａｌ．（２００２）

ｈａｖｅｓｈｏｗｎｔｈａｔａｎｏｖｅｌｃｙｃｌｉｎｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎ，ＳＤＳ，ｉｎ

犃狉犪犫犻犱狅狆狊犻狊ｉｓｅｓｓｅｎｔｉａｌｆｏｒｎｏｒｍａｌｈｏｍｏｌｏｇｓｙｎａｐ

ｓｉｓａｎｄｂｉｖａｌｅｎｔｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎｄｓｕｇｇｅｓｔｔｈａｔａＣＤＫ

ｍａｙｐｌａｙａｒｏｌｅｉｎ ｍｅｉｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩ
［６］．Ｏｔｈｅｒ

ｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃｃａｓｅｓｉｎｃｌｕｄｅａｎ犃狉犪犫犻犱狅狆狊犻狊ＳＫＰ１

ｈｏｍｏｌｏｇｔｈａｔｉｓｅｓｓｅｎｔｉａｌｆｏｒｍａｌｅｍｅｉｏｓｉｓａｎｄｙｅａｓｔ

ａｎｄｈｕｍａｎＳＫＰ１ｇｅｎｅｓｔｈａｔｒｅｇｕｌａｔｅｔｈｅｍｉｔｏｔｉｃ

ｃｅｌｌｃｙｃｌｅ
［７］．ＰｒｅｍｅｉｏｔｉｃＳｐｈａｓｅｉｓｏｆｐａｒｔｉｃｕｌａｒｉｎ

ｔｅｒｅｓｔｂｅｃａｕｓｅｏｆｉｔｓｌｉｎｋｗｉｔｈｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎａｎｄ

ｓｙｎａｐｓｉｓｅｖｅｎｔｓｏｆ ｍｅｉｏｓｉｓ
［８９］．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ａｎｔｈｅｒ

ａｎｄｔａｐｅｔｕｍｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｓａｌｓｏｈａｖｅｂｅｅｎｉｓｏｌａｔｅｄ

ｆｒｏｍ 犃狉犪犫犻犱狅狆狊犻狊
［１０］，ｍａｉｚｅ

［１１］ａｎｄｔｏｂａｃｃｏ
［１２］．Ｉｎ

ｒｉｃｅ，ＭＳＰ１ （ＭＵＬＴＩＰＬＥＳＰＯＲＯＣＹＴＥ１）ｇｅｎｅ

ｐｌａｙｓａｓｉｍｉｌａｒｒｏｌｅｉｎＥＭＳ１／ＥＸＳ１ｉｎｍｅｉｏｓｉｓ
［１３］．

Ｏｎｅｏｆｔｈｅ ＡＲＧＯＮＡＵＴＥｆａｍｉｌｙｇｅｎｅ，ＭＥＬ１

（ＭＥＩＯＳＩＳＡＲＲＥＳＴＥＤＡＴＬＥＰＴＯＴＥＮＥ１），ｈａｓ

ｂｅｅｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅｒｉｃｅｆｒｏｍｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｅｄ

ｓｔｅｒｉｌｅｍｕｔａｎｔｓ．Ｉｔｓｈｏｗｓｔｈａｔｔｈｉｓｇｅｒｍｃｅｌｌｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｒｉｃｅＭＥＬ１ｇｅｎｅｒｅｇｕｌａｔｅｓｔｈｅｃｅｌｌｄｉｖｉｓｉｏｎｏｆｐｒｅ

ｍｅｉｏｔｉｃｇｅｒｍｃｅｌｌｓ
［１４］．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆ
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ｍｏｓｔｏｆｔｈｅｓｅｇｅｎｅｓａｒｅｎｏｔｖａｌｉｄａｔｅｄ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，

ｌｏｔｓｏｆｕｎｃｅｒｔａｉｎｔｉｅｓｅｘｉｓｔａｓｔｏｈｏｗｔｈｅｓｅｇｅｎｅｓａｒｅ

ｒｅｌａｔｅｄｔｏｍｅｉｏｓｉｓ．

Ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｏｆｍｅｉｏｓｉｓ，ｉｔｉｓ

ｎｅｃｅｓｓａｒｙｔｏｅｘｐｌｏｒｅａｄｄｉｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｔｈａｔａｒｅｃｏｎ

ｔｒｉｂｕｔｉｎｇｔｏｎｏｒｍａｌｍｅｉｏｓｉｓａｔｔｈｅｇｅｎｏｍｅｌｅｖｅｌ．

Ｔｈｅｒｉｃｅ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｐｒｏｖｉｄｅｓｕｓｔｈｅｉｄｅａｌｍａｔｅｒｉ

ａｌｆｏｒｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．ＡｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＮｏｎｏｍｕｒａｅｔａｌ．

（２００３），ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｉｃｅｇｅｎｅＭＳＰ１ｃｏｎｔｒｏｌｓ

ｅａｒｌｙｓｐｏｒｏｇｅｎｉｃｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．Ｔｈｅｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆａｎ

ｔｈｅｒｗａｌｌｌａｙｅｒｓｉｓｄｉｓｒｕｐｔｅｄａｎｄｔｈｅｔａｐｅｔｕｍｌａｙｅｒ

ｉｓｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙｌｏｓｔｉｎｔｈｅ犕狊狆１ｍｕｔａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｄｅｖｅｌ

ｏｐｍｅｎｔｏｆｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｓｉｓａｒｒｅｓｔｅｄａｔｖａｒｉｏｕｓ

ｓｔａｇｅｓｏｆｍｅｉｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩ，ｗｈｉｃｈｒｅｓｕｌｔｓｉｎｃｏｍ

ｐｌｅｔｅｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｉｔｙ
［１３］．Ｃｏｍｐａｒｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓ

ｓｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔａｎｄｗｉｌｄｔｙｐｅｗｉｌｌｔｅｌｌ

ｕｓｗｈｉｃｈｇｅｎｅｓａｒｅｃｏｎｔｒｏｌｉｎｇｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ｒｉｃｅｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓ．

Ｏｕｒｓｔｕｄｉｅｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｇｅｎｅｓ

ｃｏｎｔｒｏｌｉｎｇｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓｏｎａｌａｒｇｅｒ

ｓｃａｌｅ，ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙｗｉｔｈｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏａｒ

ｒａｙｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ．Ｉｔｗｉｌｌｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｗａｒｄｓｕｎｄｅｒ

ｓｔａｎｄｉｎｇｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｍｅｉｏｓｉｓａｎｄ

ｆｕｒｔｈｅｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｔｈｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍｅｉｏｓｉｓ

ａｎｄｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓ．

１　ＭａｔｅｒｉａｌｓａｎｄＭｅｔｈｏｄｓ

１．１　犆狉狅狆犺狌狊犫犪狀犱狉狔犪狀犱狊犪犿狆犾犻狀犵

Ｓｅｅｄｓｏｆｒｉｃｅ（犗狉狔狕犪狊犪狋犻狏犪Ｌ．ｃｖ．Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ，

ＩＲＴＰ０６６６９）ｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｔｈｅＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ＮｅｔｗｏｒｋｆｏｒｔｈｅＧｅｎｅｔｉｃＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆＲｉｃｅ，Ｉｎｔｅｒ

ｎａｔｉｏｎａｌＲｉｃｅＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ （ＩＲＲＩ），Ｐｈｉｌｉｐ

ｐｉｎｅｓ．Ｓｅｅｄｓｏｆ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔａｒｅｋｉｎｄｌｙｄｏｎａｔｅｄｂｙ

Ｄｒ．ＮｏｎｏｍｕｒａｆｒｏｍＮａｔｉｏｎａｌＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＧｅｎｅｔｉｃｓ

（Ｊａｐａｎ）．Ｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｇｒｏｗｎｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｌｙｉｎｐｏｔｓ

ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｃｌａｙｌｏａｍｓｏｉｌｕｎｄｅｒｇｌａｓｓｈｏｕｓｅｃｏｎｄｉ

ｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｎａｔｕｒａｌｓｕｎｌｉｇｈｔａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ．

Ｓｐｉｋｅｌｅｔｓｏｆｓｉｚｅ３ｍｍ ｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍ ｗｉｌｄ

ｔｙｐｅａｎｄ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔａｔｔｈｅｓａｍｅｔｉｍｅ．２．３－３．４

ｍｍＮｉｐｐｏｎｂａｒｅｓｐｉｋｅｌｅｔｃｏｖｅｒｅｄｍｏｓｔｏｆｔｈｅｍｅｉｏ

ｓｉｓｓｔａｇｅ
［１５］．Ｔｈｅｔｉｓｓｕｅｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｆｒｏｚｅｎｉｍｍｅ

ｄｉａｔｅｌｙｉｎｌｉｑｕｉｄｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｓｔｏｒｅｄａｔ－８０℃ｆｏｒ

ｆｕｔｕｒｅＲＮＡｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ．Ｔｈｅｇｒｏｗｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｎｄ

ｓａｍｐｌｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｏｆ犕狊狆１ ｍｕｔａｎｔｗａｓｔｈｅｓａｍｅ

ｗｉｔｈｗｉｌｄｔｙｐｅ．

１．２　犚犖犃犲狓狋狉犪犮狋犻狅狀犪狀犱狆狌狉犪犳犻犮犪狋犻狅狀

ＴｏｔａｌＲＮＡ ｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｂｙｐｏｏｌｉｎｇ３ ｍｍ

ｓｐｉｋｅｌｅｔｓｆｒｏｍｗｉｌｄｔｙｐｅａｎｄ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｂｙＴｒ

ｉｚｏｌｍｅｔｈｏｄ，ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓｆｒｏｍｔｈｅ

ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ （Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＣＡ）．ＲＮＡ

ｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｔｈｅｎｔｒｅａｔｅｄｗｉｔｈＲＮａｓｅｆｒｅｅＤＮａｓｅ

（Ｐｒｏｍｅｇａ，Ｍａｄｉｓｏｎ，ＷＩ）ｔｏｒｅｍｏｖｅａｎｙｃｏｎｔａｍｉｎａ

ｔｉｎｇｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡ．ＴｏｔａｌＲＮＡａｔａｒａｔｉｏｏｆＯＤ２６０／

ＯＤ２８０＞１．９ｗａｓｆｕｒｔｈｅｒｕｓｅｄｔｏｐｒｅｐａｒｅｍＲＮＡｕ

ｓｉｎｇａｎｍＲＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ（Ｑｉａｇｅｎ，Ｖａｌｅｎｃｉａ，

ＣＡ，ＵＳＡ）．

１．３　犕犻犮狉狅犪狉狉犪狔犺狔犫狉犻犱犻狕犪狋犻狅狀，犱犪狋犪犪狀犪犾狔狊犻狀犵犪狀犱

犵犲狀犲犪狀狅狋犪狋犻狅狀

Ｔｈｅ２２ｋｃＤＮＡｃｈｉｐｆｒｏｍＡｉｌｅｎｔｃｏｍｐａｎｙｗａｓ

ｕｓｅｄｉｎｔｈｅｍｉｃｒｏａｒｒａｙｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．

Ｔｈｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｗａｓｒｅｐｅａｔｅｄｆｏｕｒｔｉｍｅｓ，ｉｎｃｌｕ

ｄｉｎｇｔｗｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｒｅｐｅａｔｓａｎｄｔｗｏｄｙｅｒｅｐｅａｔｓ．

ＲＮＡｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎａｎｄｗａｓｈｉｎｇｗｅｒｅ

ｐｅｒｆｏｒｍｅｄａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ｓｉｎｓｔｒｕｃ

ｔｉｏｎｓ．０．５μｇｏｆｐｏｌｙＡ
＋ ＲＮＡｗａｓｌａｂｌｅｄｗｉｔｈｔｈｅ

ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅｄｙｅＣｙ３ｏｒＣｙ５ｆｏｌｌｏｗｉｎｇｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ

ｆｒｏｍＣｙＳｃｒｉｂｅＰｏｓｔＬａｂｅｌｉｎｇＫｉｔ．Ｔｈｅｓｌｉｄｅｉｍａｇｅｓ

ｗｅｒｅｓｃａｎｎｅｄｗｉｔｈａＤＮＡｍｉｃｒｏａｒｒａｙｓｃａｎｎｅｒ（Ａｇ

ｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｈｏｍｅ．ａｇｉｌｅｎｔ．

ｃｏｍ／）ｕｓｉｎｇｔｈｅｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ｓＦｅａｔｕｒｅＥｘｔｒａｃ

ｔｉｏｎｓｏｆｔｗａｒｅ．Ｏｎｌｙｔｈｅｓｐｏｔｓｗｈｏｓｅｓｉｇｎａｌｉｎｔｅｎｓｉ

ｔｙｗａｓａｔｌｅａｓｔｆｏｕｒｆｏｌｄｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈｅｂａｃｋ

ｇｒｏｕｎｄｗｅｒｅｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｓｅｄ．

Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏａｒｒａｙｄａｔａｗａｓｃａｒｒｉｅｄ

ｏｕｔｂｙＳＳＨｓｏｆｔｗａｒｅｆｒｏｍＩＲＲＩ（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｉｃｅ

ＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ）．Ｏｎｌｙｄａｔａｗｉｔｈ｜ｌｇＲａｔｉｏ｜≥

０．２ａｎｄ犘ｖａｌｕｅ≤０．０１ｉｎａｌｌｆｏｕｒｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｗｅｒｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｗｉｔｈｓｏｆｔｗａｒｅＭｅｖ４．０ｆｒｏｍ ＴＩＧＲ （ｈｔ

ｔｐ／／：ｗｗｗ．ｔｉｇｒ．ｏｒｇ）．

Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓｔｈｒｅｅ

ｍａｊｏｒｒｉｃｅｄａｔａｂａｓｅｓｗｅｒｅｕｓｅｄｆｏｒｂｏｔｈＢＬＡＳＴｎ，

ａｎｄｔＢＬＡＳＴｎａｎａｌｙｓｉｓ：ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐ／／：ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．

ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ），ＴＩＧＲ（ｈｔｔｐ／／：ｗｗｗ．ｔｉｇｒ．ｏｒｇ）ａｎｄ

Ａｇｉｌｅｎｔ（ｈｔｔｐ／／：ｗｗｗ．ａｇｉｌｅｎｔ．ｃｏｍ）．Ｔｈｅｇｅｎｅｏｎ

ｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｐｒｏｃｅｓｓｅｄｏｎＫＯＭＥ（ｈｔｔｐ：／／

ｃｄｎａ０１．ｄｎａ．ａｆｆｒｃ．ｇｏ．ｊｐ／ｃＤＮＡ）ａｎｄｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ．ｏｒｇｔｏｐｒｅｄｉｃｔｔｈｅｐａｔｈｗａｙｓａｎｄ
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ｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｓｅｇｅｎｅｓ．Ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎａ

ｎａｌｙｓｉｓｗａｓｃａｒｒｉｅｄｏｎＰＳＯＲＴ（ｈｔｔｐ：／／ｐｓｏｒｔ．ｉｍｓ．

ｕｔｏｋｙｏ．ａｃ．ｊｐ／）．ＧＯＳｌｉｍｔｅｒｍｓｆｏｒｇｅｎｅｓ（ｐｒｏｂｅｓ）

ｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｆｒｏｍｔｈｅＴＩＧＲｄａｔａｂａｓｅｓｉｔｅ（ｈｔｔｐ：

／／ｗｗｗ．ｔｉｇｒ．ｏｒｇ／ｔｄｂ／ｅ２ｋ１／ｏｓａ１／ｂａｔｃｈ ＿ｄｏｗｎ

ｌｏａｄｓ．ｈｔｍｌ）．

１．４　犚犲狏犲狉狊犲狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋犻狅狀狆狅犾狔犿犲狉犪狊犲犮犺犪犻狀狉犲犪犮

狋犻狅狀（犚犜犘犆犚）

Ｔｏｆｕｒｔｈｅｒｓｔｕｄｙｔｈｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔ

ｔｅｒｎｓ，ｒｅｖｅｒｓｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃ

ｔｉｏｎ（ＲＴＰＣＲ）ｗａｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄｗｉｔｈＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ
ＴＭ

ｏｎｅｓｔｅｐＲＴＰＣＲｗｉｔｈＰｌａｔｉｎｕｍ? 犜犪狇 （Ｉｎｖｉｔｒｏ

ｇｅｎ），ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ｓｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ．

Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ，ｔｏｔａｌＲＮＡｆｏｒＲＴＰＣＲ ｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄ

ｆｒｏｍ３ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔｕｓｅｄｆｏｒｍｉｃｒｏａｒｒａｙ．Ｇｅｎｅｓｐｅ

ｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｂｙＯｌｉｇｏ５ｓｏｆｔｗａｒｅａｎｄ

ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄｂｙＳＢＳｃｏｍｐａｎｙ（Ｂｅｉｊｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ）．Ｃｙ

ｔｏｓｏｌｉｃｇｌｙｃｅｒａｌｄｅｈｙｄｅ３ｐｈｏｓｐｈａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

（ＧＡＰＤＨ）ｇｅｎｅｗａｓｕｓｅｄａｓａｃｏｎｔｒｏｌｆｏｒｖｅｒｉｆｙｉｎｇ

ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄａｂｓｅｎｃｅｏｆｇｅｎｏｍｉｃ

ＤＮＡ．Ｔｈｅｇｅｎｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｗｉｔｈＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ
ＴＭｏｎｅｓｔｅｐＲＴＰＣＲｋｉｔｗｉｔｈＰｌａｔ

ｉｎｕｍ? 犜犪狇（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ）．ＲＴＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｗｅｒｅ

ｓｅｐａｒａｔｅｄｂｙｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｕｓｉｎｇ１．５％ ａｇａｒｏｓｅ

ｇｅｌｓ，ｐｏｓｔｓｔａｉｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ｅｔｈｉｄｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ ａｎｄ

ｖｉｅｗｅｄｕｓｉｎｇＧｅｌＤｏｃ
ＴＭＸＲＳｙｓｔｅｍ（ＢｉｏＲａｄ，Ｓｙｄ

ｎｅｙ，Ａｕｓｔｒａｌｉａ）．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓａｎｄｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

２．１　犜犺犲狉犲犾犻犪犫犻犾犻狋狔狅犳犮犇犖犃犿犻犮狉狅犪狉狉犪狔犻狀狆狉狅犳犻

犾犻狀犵犵犲狀犲犲狓狆狉犲狊狊犻狅狀犱狌狉犻狀犵狉犻犮犲犿犲犻狅狊犻狊

Ｗｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｆｏｕｒｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｉｎｃｌｕｄｉｎｇｔｗｏ

ｄｙｅｅｘｃｈａｎｇｅｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｗｉｔｈＲＮＡｅｘｔｒａｃｔｅｄｉｎｄｅ

ｐｅｎｄｅｎｔｌｙｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂａｔｃｈｅｓｏｆｓａｍｐｌｅｓｔｏ

ｍｉｎｉｍｉｚｅｔｈｅｆａｌｓｅｐｏｓｉｔｉｖｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎｏｕｒｍｉｃｒｏａｒ

ｒａｙｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄａｎｏｖｅｒａｌｌｂａｌ

ａｎｃｅｏｆｔｈｅｔｗｏｄｙｅｓｉｎｏｎｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｃｈａｎｇｅｓｏｆｇｅｎｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄｆｒｏｍ

ｔｗｏｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｗｅｒｅｓｕｐｅｒｉｍｐｏｓｅｄ （Ｆｉｇ．１Ａ ａｎｄ

Ｆｉｇ．１Ｂ）．Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏ

ｄｙｅｅｘｃｈａｎｇｅｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ（犚＝０．９８９２）ａｎｄｂｅｔｗｅｅｎ

ｔｗｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｒｅｐｅａｔｓ（犚＝０．９７４１）ｗｅｒｅｖｅｒｙ

ｈｉｇｈ，ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇｔｈａｔｔｈｅｓｅｍｉｃｒｏａｒｒａｙｈｙｂｒｉｄｉｚａ

ｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓａｒｅｇｅｎｅｒａｌｌｙｐｒｏｄｕｃｉｂｌｅａｎｄｒｅｌｉａｂｌｅ．

Ａ．ＷＴ１Ｃｙ３ｖｓ．Ｍｕｔａｎｔ１Ｃｙ５（ＷＴ１ｉｓｗｉｌｄｔｙｐｅｂｉｏｒｅｐｌｉｃａｔｅ１，

Ｍｕｔａｎｔ１ｉｓ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｂｉｏｒｅｐｌｉｃａｔｅ１

Ｂ．ＷＴ２Ｃｙ５ｖｓ．Ｍｕｔａｎｔ２Ｃｙ３（ＷＴ２ｉｓｗｉｌｄｔｙｐｅｂｉｏｒｅｐｌｉｃａｔｅ２；

Ｍｕｔａｎｔ２ｉｓ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｂｉｏｒｅｐｌｉｃａｔｅ２

Ｆｉｇ．１　ＲｅｐｒｏｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｒａｔｉｏｏｆｔｈｅｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｗｉｔｈＣｙ３ａｎｄＣｙ５

（Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｂｏｕｔ２２０００ｇｅｎｅｓｉｎｏｎｅｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ）

２．２　犛犗犜犃犮犾狌狊狋犲狉犻狀犵犪狀犱犗狀狋狅犾狅犵狔犪狀犪犾狔狊犻狊

Ａｆｔｅｒｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏａｒｒａｙｄａｔａ

ｕｓｉｎｇＳＳＨｓｏｆｔｗａｒｅｆｒｏｍＩＲＲＩ（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｉｃｅ

ＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ），ｏｎｌｙｔｈｅｇｅｎｅｓ，｜ｌｇＲａｔｉｏ｜≥

０．２ａｎｄ犘ｖａｌｕｅ≤０．０１，ｉｎａｌｌｆｏｕｒｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ，ｗｅｒｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｗｉｔｈｓｏｆｔｗａｒｅＭｅｖ４．０ｆｒｏｍＴＩＧＲ （ｈｔ

ｔｐ／／：ｗｗｗ．ｔｉｇｒ．ｏｒｇ）．２１２ｇｅｎｅｓｆｉｔｔｉｎｇｔｈｅａｂｏｖｅ

ｃｒｉｔｅｒｉａｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｃｈａｎｇｅｓｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｂｅｔｗｅｅｎｗｉｌｄｔｙｐｅａｎｄ 犕狊狆１ ｍｕｔａｎｔｉｎ３ ｍｍ

ｓｐｉｋｅｌｅｔ，ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇｔｈｅｙｍａｙｂｅｐｏｓｓｉｂｌｙｉｎｖｏｌｖｅｄ

ｉｎｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓ．Ａｍｏｎｇｔｈｅｍ，２０８ｇｅｎｅｓｈａｄｈｉｇｈｌｙ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｎｃｒｅａｓｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓｉｎ
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ｗｉｌｄｔｙｐｅ；４ｇｅｎｅｓｈａｄａｓｉｍｉｌａｒｉｎｃｒｅａｓｅｉｎｅｘｐｒｅｓ

ｓｉｏｎｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｔｈａｎｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅ．

Ｓｏｗｅｆｕｒｔｈｅｒｃｌｕｓｔｅｒｅｄｔｈｅ２０８ｈｉｇｈｌｙｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｇｅｎｅｓｓｅｐａｒａｔｅｌｙ．ＳＯＴＡＣｌｕｓ

ｔｅｒｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔａｌｌｔｈｅ２０８ｇｅｎｅｓｃｏｕｌｄｂｅ

ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｉｎｔｗｏｍａｊｏｒｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ，ｎａｍｅｌｙ，ｗｅｃｏｕｌｄ

ｐｕｔｔｈｅｓｅｇｅｎｅｓｉｎｔｏｔｗｏｇｒｏｕｐｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｉｒ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｔｏｒｉｃｅｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓ，

ａｎｄｔｈｅｙｃｏｕｌｄｂｅｆｕｒｔｈｅｒｇｒｏｕｐｅｄｉｎｔｏ１１ｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｓｕｂｃｌｕｓｔｅｒｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｉｒｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｔｅｎｓｉｔｙ（Ｆｉｇ．２）．

Ｆｉｇ．２　ＳＯＴＡＣｌｕｓｔｅｒｉｎｇｏｆｔｈｅ２０８ｇｅｎｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｍｅｉｏｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｗｉｌｄｔｙｐｅａｎｄ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ

ＷＴ１．Ｗｉｌｄｔｙｐｅｖｓ．犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ，ｒｅｐｅａｔ１；ＷＴ２．Ｗｉｌｄｔｙｐｅｖｓ．

犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ，ｒｅｐｅａｔ２；Ｍ１．犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｖｓ．ｗｉｌｄｔｙｐｅ，ｒｅｐｅａｔ１；

Ｍ２．犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｖｓ．ｗｉｌｄｔｙｐｅ，ｒｅｐｅａｔ２

　　Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｏｎｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｅｓ，ｔｈｅ２０８

ｇｅｎｅｓ，ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ０．９５％ｏｆｔｈｅ２２０００ｇｅｎｅｓｉｎ

ｔｈｅｍｉｃｒｏａｒｒａｙｃｈｉｐ，ｗｅｒｅｄｉｖｉｄｅｄｉｎｔｏ１８ｇｒｏｕｐｓ

ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｉｒｐｏｔｅｎｔｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎｓｂｙＧＯｓｌｉｍｔｅｒｍ

ｎａｍｅｌｙＧＴＰ，ｃｅｌｌｗａｌｌ，ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ，ｏｖｕｌｅｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ，ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇ，ｋｉｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｍｅｉｏｓｉｓ，ｃｈｒｏ

ｍｏｓｏｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｎｔｈｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ｅｎｄｏｍｅｍ

ｂｒａｎｅ，ｃｅｌｌｄｉｖｉｓｉｏｎ，ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ，ｔｒａｎｓ

ｐｏｒｔｐｒｏｃｅｓｓｅｓ，ｐｒｏｔｅｏｌｙｓｉｓ，ｃａｌｃｉｕｍｉｏｎｂｉｎｄｉｎｇ，

ＲＮＡｂｉｎｄｉｎｇａｎｄｕｎｋｎｏｗｎｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓ

ｓｅｓ．

Ｔｈｅ ＧＯ ａｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ９９

（４７．６０％）ｏｆ２０８ｇｅｎｅｓ，ｗｅｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ；３９ｇｅｎｅｓ（１８．７５％）ｗｅｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ

ｅｎｄｏｍｅｍｂｒａｎｅａｎｄｔｒａｎｓｐｏｒｔｐｒｏｃｅｓｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，

７ｉｎｃｅｌｌｗａｌｌ，３２ｉｎｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，２４ｉｎ

ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，３７ｉｎｋｉｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，１２ｅａｃｈｉｎＤＮＡ

ｂｉｎｄｉｎｇａｎｄｕｂｉｑｕｉｔｉｎｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ａｎｄ１０ｉｎｐｒｏｔｅ

ｏｌｙｓｉｓ．２ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎＲＮＡｂｉｎｄｉｎｇｗｈｉｌｅ

２ｏｔｈｅｒｇｅｎｅｓｗｅｒｅｆｏｕｎｄｔｏｂｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｏｖｕｌｅ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄ１ｇｅｎｅｉｎｍｅｉｏｓｉｓａｎｄ３ｇｅｎｅｓｉｎ

ＧＴＰａｎｄ Ｃａ２＋ ｂｉｎｄｉｎｇｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｆｕｒｔｈｅｒ，４

ｇｅｎｅｓｗｅｒｅｆｏｕｎｄｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎａｎｔｈｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ａｎｄａｎｏｔｈｅｒ４ｇｅｎｅｓｉｎｃｅｌｌｄｉｖｉｓｉｏｎ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｔｈｅｒｅ

ｗｅｒｅ４８ｇｅｎｅｓ，ｎｅａｒｌｙ２３．１％ｏｆ２０８ｇｅｎｅｓ，ａｓｓｉｇｎｅｄ

ｔｏｔｈｅｕｎｋｎｏｗｎｆｕｎｃｔｉｏｎｇｒｏｕｐ（Ｆｉｇ．３）．

Ｆｉｇ．３　Ｇｅｎｅｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ（ＧＯ）ｉｎ１７ｃｌｕｓｔｅｒｓ

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆ２０８ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｂｅｔｗｅｅｎｗｉｌｄｔｙｐｅａｎｄ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔａｒｅｃｌａｓｓｉｆｉｅｄａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＧＯａｎａｌｙｓｉｓ
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　　Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙ，ａｌｔｈｏｕｇｈ２０８ｇｅｎｅｓｗｅｒｅａｎａ

ｌｙｚｅｄ，ｔｈｅｔｏｔａｌｇｅｎｅｎｕｍｂｅｒｉｎａｌｌＧＯｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｗａｓ３７８．Ｉｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｓｏｍｅｇｅｎｅｓｈａｄｍｏｒｅｔｈａｎ

ｏｎｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙａｓｓｉｇｎｅｄｔｏｍｏｒｅ

ｔｈａｎｏｎｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｒｏｕｐ．

２．３　犘狅狋犲狀狋犻犪犾犵犲狀犲狊狉犲犾犪狋犲犱狋狅狉犻犮犲犿犲犻狅狊犻狊犪狀犱狋犪

狆犲狋狌犿犱犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋

ＴｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｏｆＩｔｏｈｅｔａｌ．（２００５）ｄｅｍｏｎｓｔｒａ

ｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｍｅｉｏｓｉｓｏｆｒｉｃｅｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｉｓａｔ

Ｐａｃｈｙｔｅｎｅｓｔａｇｅ（ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｒｅｃｏｍ

ｂｉｎａｔｉｏｎ）ｗｈｅｎｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｆｌｏｒｅｔｉｓａｒｏｕｎｄ２．３－

３．４ｍｍ，ａｎｄｔｈｅＭＭＣ（ｍｅｇａｓｐｏｒｅｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌ）ｉｓ

ａｔｚｙｇｏｔｅｎｅｔｏｉｎｔｅｒｋｉｎｅｓｉｓｓｔａｇｅｗｈｅｎｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆ

ｆｌｏｒｅｔｉｓａｒｏｕｎｄ２．９－３．４ｍｍ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｍｅｉｏｓｉｓｉｎ

ｒｉｃｅａｎｔｈｅｒｉｓａｔｄｉａｋｉｎｅｓｉｓ（ｂｒｅａｋｄｏｗｎｏｆｎｕｃｌｅａｒ

ｅｎｖｅｌｏｐｅ）；ｗｉｔｈ ｍｅｉｏｓｉｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ＭＭＣ ｆｒｏｍ

ｐａｃｈｙｔｅｎｅｔｏｉｎｔｅｒｋｉｎｅｓｉｓ
［１５］．Ｄｕｅｔｏｔｈｅｌａｒｇｅｃｏｍ

ｐｌｅｘｉｔｙａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｗｉｔｈｔｈｅｏｒｇａｎｉｓｍｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ，ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

ａｎｄｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ，ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇｔｈｅｍｅｉｏｓｉｓ

ｓｔａｇｅｐｒｅｃｉｓｅｌｙｂｙｌｅｎｇｔｈｏｆｒｉｃｅｆｌｏｒｅｔｏｎｌｙｉｓｎｏｔ

ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙｒｅｌｉａｂｌｅ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｆｏｒ犖犻狆狆狅狀犫犪狉犲，ｉｔｉｓ

ｃｏｎｆｉｒｍｅｄｂｙ ｏｕｒｓｅｃｔｉｏｎｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓ （ｄａｔａ ｎｏｔ

ｓｈｏｗｎ）ｔｈａｔｆｌｏｒｅｔｌｅｎｇｔｈｏｆ２．５－３．５ｍｍｒａｎｇｅｓ

ｆｒｏｍｐｒｏｐｈａｓｅＩｔｏｔｅｌｏｐｈａｓｅＩ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，Ｎｏｎｏｍｕ

ｒａｅｔａｌ．（２００３）ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｓｏｆ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｉｓａｒｒｅｓｔｅｄａｔ

ｖａｒｉｏｕｓｓｔａｇｅｓｏｆｍｅｉｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩ．Ｔｈｉｓａｒｒｅｓｔｉｎ

ｍｅｉｏｓｉｓｉｓａｃｃｏｍｐａｎｉｅｄｂｙｄｉｓｒｕｐｔｅｄａｎｔｈｅｒｗａｌｌ

ｌａｙｅｒｓａｎｄｃｏｍｐｌｅｔｅｌｏｓｓｏｆｔｈｅｔａｐｅｔｕｍｌａｙｅｒｉｎ

犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ
［１３］．Ｉｔｃｌｅａｒｌｙｓｈｏｗｓｔｈａｔ犕狊狆１ｍｕ

ｔａｎｔｉｓｔｈｅｉｄｅａｌｍａｔｅｒｉａｌｆｏｒｒｅｌｉａｂｌｙｅｘｐｌｏｒｉｎｇ

ｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ ｍｅｉｏｓｉｓａｎｄｔａｐｅｔｕｍ ｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ．

Ｆｒｏｍｔｈｅｍｉｃｒｏａｒｒａｙａｎａｌｙｓｅｓ，ｉｎｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

ｗｉｔｈ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ，ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｗｉｔｈ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｎｃｒｅａｓｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｔｍｅｉｏｓｉｓｉｎｗｉｌｄ

ｔｙｐｅｉｓｍｕｃｈｍｏｒｅｔｈａｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｇｅｎｅｓｗｉｔｈ

ｄｅｃｒｅａｓｅｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ．Ｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓｖｅｒｉｆｙｔｈｅａｒ

ｒｅｓｔｏｆｔｈｅｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｓｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｔｍｅｉ

ｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩａｎｄｃｏｍｐｌｅｔｅｌｏｓｓｏｆｔａｐｅｔｕｍｌａｙｅｒ

ｉｎｔｈｅ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｔｈｅＯｎｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙ

ｓｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ３５．７％ｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｈａｖｅａｒｏｌｅｉｎ

ｇｅｎｅｒａｌｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，ｔｒａｎｓ

ｐｏｒｔ，ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｔｏｅｎｄｏｍｅｍｂｒａｎｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ．Ｓｉｎｃｅ

ｔｈｅｔａｐｅｔｕｍｏｆ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｉｓｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙｌｏｓｔ
［１３］，

ｗｈｉｃｈｉｍｐｌｉｅｓｔｈａｔｔｈｅｓｅｇｅｎｅｓｍｉｇｈｔｂｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ

ｔａｐｅｔｕｍｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．Ｆｕｒｔｈｅｒ，ｏｕｒａｎｎｏｔａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓ

ａｌｓｏｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｈｉｓｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ．

Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏ Ｎｏｎｏｍｕｒａｅｔａｌ．（２００３），ａｌ

ｔｈｏｕｇｈｔｈｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｎｅｖｅｒａｆｆｅｃｔｓ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｐａｉｒｉｎｇａｎｄｃｈｉａｓｍａｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ，ｔｈｅ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｓｉｓａｒｒｅｓｔｅｄａｔ

ｖａｒｉｏｕｓｓｔａｇｅｓｏｆｍｅｉｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩ，ｗｈｉｃｈｒｅｓｕｌｔｓ

ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｉｔｙ
［１３］．Ｏｎｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｅｓ

ｐｒｅｄｉｃｔ９９ｇｅｎｅｓｈａｖｅａｒｏｌｅｉｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｃｔｉｖｉ

ｔｙ，ａｎｄｔｈａｔｔｈｅｙｓｈｏｕｌｄｂｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｆｒｏｍｐｒｏｐｈａｓｅＩｔｏｔｅｌｏｐｈａｓｅＩ．

Ａｌｔｈｏｕｇｈｉｔｉｓｕｎｃｌｅａｒａｔｗｈｉｃｈｓｔａｇｅｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｉｎｃｒｅａｓｅｓ，ｉｔｃｌｅａｒｌｙｓｈｏｗｓｔｈｅｙａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｃｈｒｏ

ｍｏｓｏｍｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｔｈｒｏｕｇｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｔｈｗａｙｓ．

Ａｍｏｎｇｔｈｅ２０８ｇｅｎｅｓ，ＳｉｎａｐｉｓａｌｂａＲＮＡ－

ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｈｏｍｏｌｏｇｕｅ（ｇｒｐ２ａ）ｇｅｎｅＯｓ０５ｇ０２２

３２００ （ＡＫ１０６３０８）ａｎｄ Ｐｌａｓｍｏｄｉｕｍ ｆａｌｃｉｐａｒｕｍ

ＲＮＡｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｕｆ１ ｇｅｎｅ Ｏｓ０３ｇ０１９１７００

（ＡＫ１０６８８５）ｃｏｕｌｄｐｌａｙａｒｏｌｅｉｎＲＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ

ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｉｒｅｎｃｏｄｉｎｇｐｒｏ

ｔｅｉｎｓ．ＩｔｉｓｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔＭｅｉ２ｇｅｎｅｃｏｎｔｒｏｌｓｔｈｅ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎｏｆＲＮＡｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍｅｉｏｓｉｓ
［１６１９］．Ｉｎ

ｏｒｄｅｒｔｏ ａｃｃｕｍｕｌａｔｅｃｏｎｖｉｎｃｉｎｇ ｅｖｉｄｅｎｃｅａｂｏｕｔ

ｔｈｅｓｅｔｗｏｇｅｎｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｍｅｉｏｓｉｓ，ｗｅ

ｆｕｒｔｈｅｒａｎａｌｙｚｅｄｔｈｅｉｒｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｎＰＳＯＲＴ （ｈｔ

ｔｐ：／／ｐｓｏｒｔ．ｉｍｓ．ｕｔｏｋｙｏ．ａｃ．ｊｐ／）．Ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｌｏ

ｃａｌｉｚａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄＡＫ１０６３０８ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎ

ｔｈｅｃｙｔｏｐｌａｓｍ，ａｎｄＡＫ１０６８８５ｉｎｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｍａｔｉｘｓｐａｃｅ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｏｆｔＢＬＡＳＴｎａｎｄＢＬＡＳＴｎ

ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｅｔｗｏｇｅｎｅｓａｓｎｏｎｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓｏｆ

ｒｉｃｅＭｅｉ２ｆｕｒｔｈｅｒｑｕｅｓｔｉｏｎｔｈｅｉｒｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｍｅｉｏｓｉｓ

ａｎｄＲＮＡｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎ．

Ｔｈｅｍｉｃｒｏａｒｒａｙｒｅｓｕｌｔｓａｌｓｏｓｈｏｗｅｄｒｉｃｅ（ｊａ

ｐｏｎｉｃａ ｃｕｌｔｉｖａｒｇｒｏｕｐ） ＡＰ２１ ｇｅｎｅ Ｏｓ１１ｇ０１２９７００

（ＡＫ１１２０８８）ａｎｄ ａｎｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ Ｏｓ０８ｇ０４４２４００

（ＡＫ１０６７６９）ｐｏｓｓｉｂｌｙｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｏｖｕｌｅｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔｂａｓｅｄｏｎＧＯａｎａｌｙｓｉｓ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｏｆＢＬＡＳＴｎ

ａｎｄｔＢＬＡＳＴｎｓｈｏｗｅｄｂｏｔｈｏｆｔｈｅｍ ａｒｅｈｏｍｏ

ｌｏｇｕｅｓｏｆａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＢＡＢＹ ＢＯＯＭ （ＡｔＢＢＭ）

ｇｅｎｅ．Ｏｎｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｅｓａｌｓｏｓｈｏｗｅｄｂｏｔｈｔｈｅｓｅ

ｇｅｎｅｓｈａｄａｒｏｌｅｉｎＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇ．ＢｕｔＡＫ１０６７６９

４７ â�-ã(Ð/))=
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ｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｗｉｔｈｋｉｎａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ａｎｄＡＫ１１２０８８

ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ．Ａｓｔｈｅｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｉｓｈｙｐｏ

ｐｌａｓｔｉｃｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ，ｉｔｉｓｐｏｓｓｉｂｌｅｔｈａｔｔｈｅｓｅ

ｔｗｏｇｅｎｅｓｈａｖｅａｒｏｌｅｉｎｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．

２．４　犝犫犻狇狌犻狋犻狀犪狀犱狉犻犮犲犿犲犻狅狊犻狊

Ｓｅｌｅｃｔｉｖｅｐｒｏｔｅｏｌｙｓｉｓｏｆｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ｍｅｄｉａｔｅｄｂｙｔｈｅｕｂｉｑｕｉｔｉｎｐａｔｈｗａｙｉｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔ

ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｆｏｒ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｍａｎｙ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｅ

ｖｅｎｔｓ
［２０２１］．Ｏｕｒｍｉｃｒｏａｒｒａｙｒｅｓｕｌｔｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｒｉｃｅ

ｏｓｋ３（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ（ｊａｐｏｎｉｃａｃｕｌｔｉｖａｒｇｒｏｕｐ）ｓｋｐ１ｌｉｋｅ）

ｇｅｎｅＯｓ０９ｇ０２７３８００ （ＡＫ１０７９６０）ｗａｓｈｉｇｈｌｙｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓ．Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＡＫ１０７９６０ｉｓａｈｏｍｏｌｏｇｕｅｏｆ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ＳＫＰ１／ＡＳＫ１ （ＡＲＡＢＩＤＯＰＳＩＳ ＳＫＰ１

ＬＩＫＥ１）ｇｅｎｅＡｔｌｇ７５９５０ｗｉｔｈｈｉｇｈＥｖａｌｕｅ（５ｅ４６）．

ＳＫＰ１／ＡＳＫ１ｉｓａｋｅｙｃｏｍｐｏｎｅｎｔｏｆｔｈｅＳＫＰ１Ｃｕｌｌ

ｉｎＦｂｏｘｐｒｏｔｅｉｎ（ＳＣＦ）ｕｂｉｑｕｉｔｉｎｌｉｇａｓｅｓｔｈａｔｆｕｎｃ

ｔｉｏｎｓｗｉｔｈｉｎｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘｔｏｌｉｎｋｔｈｅｓｕｂｓｔｒａｔｅｒｅｃ

ｏｇｎｉｔｉｏｎｓｕｂｕｎｉｔｔｏａｃｕｌｌｉｎｔｈａｔｉｎｔｕｒｎｂｉｎｄｓｔｈｅ

ｕｂｉｑｕｉｔｉｎｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇｅｎｚｙｍｅ
［２２２３］．Ｉｎ犆．犲犾犲犵犪狀狊，

ＳＫＰ１Ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｐｅｒｆｏｒｍｅｄｃｒｉｔｉｃａｌｆｕｎｃ

ｔｉｏｎｓｉｎｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｃｅｌｌｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ，ｍｅｉｏｓｉｓ，ａｎｄｍｏｒ

ｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓ
［２３］．ＴｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｇｅｎｅＡＳＫ１ｉｓｋｎｏｗｎ

ｔｏｂｅｅｓｓｅｎｔｉａｌｆｏｒｍａｌｅｍｅｉｏｓｉｓ，ｆｌｏｗｅｒｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ，ａｎｄ ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
［２４］．Ｗａｎｇ ａｎｄ Ｙａｎｇ

（２００６）ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＡＲＡＢＩＤＯＰＳＩＳＳＫＰ１

ＬＩＫＥ１（ＡＳＫ１）ｐｒｏｔｅｉｎａｃｔｓｐｒｅｄｏｍｉｎａｔｅｌｙｆｒｏｍ

ｌｅｐｔｏｔｅｎｅｔｏｐａｃｈｙｔｅｎｅａｎｄｒｅｐｒｅｓｓｅｓｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ

ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｉｎｍａｌｅｍｅｉｏｓｉｓ
［２５］．Ｉｔｉｓａｌｓｏｒｅｐｏｒ

ｔｅｄｔｈａｔＡＳＫ１ｎｏｒｍａｌｌｙｐｌａｙｓａｒｅｐｒｅｓｓｉｖｅｒｏｌｅｉｎ

ｍａｌｅｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．Ｔｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｉｎ

ａｎｉｍａｌａｎｄｏｔｈｅｒｏｒｇａｎｉｓｍａｌｓｏｉｎｄｉｃｔｅｄｔｈａｔＳＣＦ

ｃｏｍｐｌｅｘｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ ｍｅｉｏｓｉｓ，ａｎｄｔｈｅｓａｍｅｗｉｔｈ

ＡＰＣ／Ｃ，ＳＣＦｃｏａｃｔｉｖａｔｅｗｉｔｈＣＤＫ
［２６２８］．

Ｉｎｒｉｃｅ，ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆＳＣＦｃｏｍｐｌｅｘｉｎｍｅｉｏｓｉｓ

ｈａｓｔｏｂｅｆｕｒｔｈｅｒｖｅｒｉｆｉｅｄ，ｂｕｔｔｈｅｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｒｅｄｉｃｔｓ ＡＫ１０７９６０ｉｓｐｏｓｓｉｂｌｙｉｎ

ｖｏｌｖｅｄｉｎｍａｌｅｍｅｉｏｓｉｓｗｉｔｈｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｌｏｃａｌｉｚｅｄｉｎ

ｔｈｅｃｙｔｏｐｌａｓｍ．Ａｌｌｔｈｅｓｅａｎａｌｙｓｅｓｉｍｐｌｙｔｈａｔｔｈｅｅｎｃｏ

ｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｏｆＡＫ１０７９６０ｍｉｇｈｔｎｅｇａｔｉｖｅｌｙｒｅｇｕｌａｔｅ

ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓｓｉｍｉｌａｒｔｏｔｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

ｈｏｍｏｌｏｇｕｅ．ＦｕｒｔｈｅｒｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎｏｆＡＫ１０７９６０ａｎｄｉｔｓ

ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔｉｎｍｅｉｏｓｉｓｗｏｕｌｄｂｅａｎｏｐｅｎｉｎｇｔｏｕｎ

ｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｒｏｌｅｏｆＳＣＦｃｏｍｐｌｅｘｉｎｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓ．

２．５　犆犪
２＋犪狀犱狉犻犮犲犿犲犻狅狊犻狊

Ｅｌｅｖａｔｅｄｉｏｎｃｕｒｒｅｎｔｓａｒｅｃｒｕｃｉａｌｅｖｅｎｔｓｉｎｔｒｉｇ

ｇｅｒｉｎｇｔｈｅｃｏｍｐｌｅｘ ｍａｃｈｉｎｅｒｙｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｂｏｔｈ

ｇａｍｅｔｅｍａｔｕｒａｔｉｏｎａｎｄｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
［２９］．Ｃａｌｃｉｕｍｉ

ｏｎｓ（Ｃａ２＋）ａｒｅｔｈｅｍｏｓｔｃｏｍｍｏｎｓｅｃｏｎｄｍｅｓｓｅｎ

ｇｅｒｓｉｎａｎｉｍａｌｃｅｌｌｓ（ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ）．Ｍｏｒｅｏｖｅｒ，ｉｔｉｓｗｅｌｌ

ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｔｈａｔｃａｌｃｉｕｍｉｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅｐｈｙｓｉｏｌｏ

ｇｙｏｆｔｈｅｏｏｃｙｔｅｆｒｏｍｏｏｇｅｎｅｓｉｓｔｏｍａｔｕｒａｔｉｏｎａｎｄ

ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｉｎ ａｎｉｍａｌｓ
［３０３３］．Ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙ，ｉｔ ｈａｓ

ｂｅｅｎｄｅｓｃｒｉｂｅｄｔｈａｔｔｈｅｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｆｒｏｍｏｎｅｍｅｉｏｔｉｃ

ｐｈａｓｅｔｏａｎｏｔｈｅｒｉｓｒｅｇｕｌａｔｅｄｂｙｃｅｌｌｃｙｃｌｅｃｏｎｔｒｏｌ

ｃｈｅｃｋｐｏｉｎｔｓｗｈｉｃｈａｒｅｉｎｔｕｒｎｍｏｄｕｌａｔｅｄｂｙａｔｒａｎ

ｓｉｅｎｔｉｎｃｒｅａｓｅｏｆｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｃａｌｃｉｕｍｉｎｍａｎｙａｎｉ

ｍａｌｓｐｅｃｉｅｓ
［３４３５］．ＴｈｅｒｅｓｅａｒｃｈｏｆＤｅｇｕｃｈｉａｎｄＯｓ

ａｎａｉ（１９９４）ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｍｅｉｏｓｉｓｒｅｉｎｉｔｉａｔｉｏｎｆｒｏｍ

ｔｈｅｆｉｒｓｔｐｒｏｐｈａｓｅｉｓｄｅｐｅｎｄｅｎｔｏｎｔｈｅｌｅｖｅｌｓｏｆｉｎ

ｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒＣａ２＋
［３６］．Ｂｕｔｉｔｉｓｎｏｔｆｕｌｌｙｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ

ｈｏｗｔｈｅｅｘｔｅｒｎａｌｃａｌｃｉｕｍｅｎｔｅｒｓｔｈｅｃｅｌｌｔｈｒｏｕｇｈｔｈｅ

ｐｌａｓｍａｍｅｍｂｒａｎｅｉｏｎｃｈａｎｎｅｌｓ．

Ｏｕｒｍｉｃｒｏａｒｒａｙｄａｔａｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｒｅｅｒｉｃｅ

ｇｅｎｅｓ， Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ

Ｏｓ０４ｇ０５２２８００ （ＡＫ０６８３２８）， Ｍｕｓａ ａｃｕｍｉｎａｔａ

ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅＯｓ０３ｇ０７６９５００（ＡＫ１０

７５０１）ａｎｄＨｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅｃａｌｒｅｔｉｃｕｌｉｎ（ＣＲＨ１）

ｇｅｎｅＯｓ０３ｇ０８３２２００ （ＡＫ０７０７１２），ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｉｇ

ｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｔｈａｎｉｎ犕狊狆１ｍｕ

ｔａｎｔ．Ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙａｎａｌｙｓｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔａｌｌｏｆ

ｔｈｅｓｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｓｈａｖｅａｒｏｌｅｉｎＣａ
２＋ ｂｉｎｄｉｎｇ．

ＢＬＡＳＴｒｅｓｕｌｔｉｍｐｌｉｅｄｔｈａｔＡＫ０６８３２８ｅｎｃｏｄｅｄｐｒｏ

ｔｅｉｎｍｉｇｈｔｂｅＯｘｙｇｅｎｅｖｏｌｖｉｎｇｅｎｈａｎｃｅｒｐｒｏｔｅｉｎ，

ａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｔｈｅｃｙｔｏｐｌａｓｍ．Ｔｈｅｅｎｃｏｄｉｎｇｐｒｏ

ｔｅｉｎｏｆＡＫ１０７５０１ｉｓｐｕｔａｔｉｖｅｔｏｔｈｅｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆ

ｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇｃａｌｍｏｄｕｌｉｎｒｅｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｉｓ

ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｏｂｅｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｍａ

ｔｒｉｘｓｐａｃｅ．Ｔｈｅｅｎｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＡＫ０７０７１２

ｍｉｇｈｔｂｅａｃａｌｒｅｔｉｃｕｌｉｎｐｒｅｃｕｒｓｏｒａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎ

ｔｈｅｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ．Ｔｈｅｓｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄ

ｔｈｅｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔｏｆｔｈｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｓｉｎＣａ
２＋ ｔｒａｎｓ

ｐｏｒｔａｔｉｏｎｉｎｖａｒｙｉｎｇｄｅｇｒｅｅｓｄｕｒｉｎｇｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓ．

Ｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｓｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｌｙｈｉｇｈｅｒｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｔｈａｎｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｉｍｐｌｉｅｄ

ｔｈａｔｔｈｅｒｅｍｉｇｈｔｅｘｉｓｔａｍｅｉｏｔｉｃａｒｒｅｓｔｉｎｒｉｃｅ，ａｌ

ｔｈｏｕｇｈｉｔｉｓｎｏｔａｓｃｌｅａｒａｓｉｎｔｈｅａｎｉｍａｌｍｅｉｏｓｉｓ．

Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｎｇｅｆｆｏｒｔｓｏｎｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｎｇｏｆｔｈｅｒｏｌｅｏｆ
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ｔｈｅｓｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｓｉｎｃａｌｃｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇ

ｍｅｉｏｓｉｓｗｉｌｌｈｅｌｐｕｓｔｏｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｒｏｌｅｏｆＣａ
２＋

ｉｎｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓａｎｄａｎｓｗｅｒｔｈｅｑｕｅｓｔｉｏｎｏｆｅｘｔｅｒｎａｌ

ｃａｌｃｉｕｍｅｎｔｅｒｉｎｇｔｈｅｃｅｌｌ．

Ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｌｙ，ｉｔｉｓｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔｉｎｔｈｅａｂｓｅｎｃｅ

ｏｆｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｃａｌｃｉｕｍｅｌｅｖａｔｉｏｎｓｐｏｎｔａｎｅｏｕｓｒｅ

ｓｕｍｐｔｉｏｎｏｆｍｅｉｏｓｉｓ犻狀狏犻狋狉狅ｄｏｅｓｎｏｔｏｃｃｕｒｉｎａｎｉ

ｍａｌ
［３７］．Ｉｔｈａｓｂｅｅｎｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙｓｈｏｗｎｔｈａｔｉｎｊｅｃ

ｔｉｏｎｏｆｃａｌｃｉｕｍｉｎｍｏｕｓｅｏｏｃｙｔｅｓｉｎｄｕｃｅｓｐａｒｔｈｅｎｏ

ｇｅｎｅｔｉｃａｃｔｉｖａｔｉｏｎａｎｄｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｎｏｒｍａｌｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔ
［３８］．Ｉｔｗｉｌｌｂｅｖｅｒｙｕｓｅｆｕｌｆｏｒｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｐｏｍｉｔｉｃ

ｒｉｃｅｉｆＣａ２＋ ｈａｓａｓｉｍｉｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓａｓ

ｉｎｍｏｕｓｅ．Ｔｈｅｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅｓｅｔｈｒｅｅｇｅｎｅｓ

ｍｉｇｈｔｈｅｌｐｔｏｍａｋｅｐｒｏｃｅｓｓｉｎｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇａｐｏｍｉｃｔｉｃ

ｒｉｃｅ．

２．６　犜犪狆犲狋狌犿狊狆犲犮犻犳犻犮犵犲狀犲犪狀犱犻狋狊狉狅犾犲犻狀狉犻犮犲狋犪狆犲

狋狌犿犱犲狏犲犾狅狆犿犲狀狋

Ｉｔｉｓ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ ｄａｔａ

ｔｈａｔｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＯｓ１１ｇ０５８２５００（ＡＫ０６４６７２）ｉｓ

ｍｏｒｅｔｈａｎ１００ｆｏｌｄｓｈｉｇｈｅｒｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｔｈａｎｉｎ

犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ．ＳｅｑｕｅｎｃｅｏｆＡＫ０６４６７２ｗａｓｈｏｍｏ

ｌｏｇｕｅｓｔｏＬｏｔｕｓｊａｐｏｎｉｃａｓｒｉｃｅＯＳＣ６（ｏｘｉｄｏｓｑｕａｌｅｎｅ

ｃｙｃｌａｓｅ）ｐｒｏｔｅｉｎＮＰ＿００１０６８１５８．１．ＰＳＯＲＴａｎａｌｙｓｉｓ

ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｏｆ ＡＫ０６４６７２ｃａｎ ｂｅｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｖａｃｕｏｌｅ． ＲＴＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ

ＡＫ０６４６７２ｉｎ３ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔｓｈｏｗｓｔｈｅｒｅｉｓｎｏａｍ

ｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｓｐｉｋｅｌｅｔｂｕｔｉｔｉｓａｂｕｎ

ｄａｎｔｉｎ３ｍｍｗｉｌｄｔｙｐｅｓｐｉｋｅｌｅｔ．Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ＲＴ

ＰＣＲｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｚｅｓｏｆｗｉｌｄｔｙｐｅａｎｄ犕狊狆１

ｍｕｔａｎｔｓｐｉｋｅｌｅｔｓｓｈｏｗｅｄｎｏａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｉｎ１ｍｍ

ｔｏ７ｍｍ 犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｓｐｉｋｅｌｅｔ（Ｆｉｇ．４Ａ）．Ｉｔｉｍ

ｐｌｉｅｄｔｈａｔＯｓ１１ｇ０５８２５００ （ＡＫ０６４６７２ ）ｗａｓｏｎｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｔｈｅｔｉｓｓｕｅ ｗｈｉｃｈ ｗａｓａｂｕｎｄａｎｔｉｎ

犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ．Ｓｉｎｃｅｔｈｅ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔｉｓｃｈａｒａｃｔｅｒ

ｉｚｅｄｗｉｔｈｎｏｔａｐｅｔｕｍａｎｄｗｉｔｈｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ｐｏｌｌｅｎｍｏｔｈｅｒｃｅｌｌｓａｒｒｅｓｔｅｄａｔｖａｒｉｏｕｓｓｔａｇｅｓｏｆ

ｍｅｉｏｔｉｃｐｒｏｐｈａｓｅＩ
［１３］，ＡＫ０６４６７２ｓｈｏｕｌｄｂｅｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｅｉｔｈｅｒｔｏｔａｐｅｔｕｍｏｒｔｏｍｅｉｏｓｉｓｓｔａｇｅｓａｆｔｅｒｐｒｏ

ｐｈａｓｅＩ．ＲＴＰＣＲｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｉｓｓｕｅｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ

ｔｈｅｍＲＮＡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎ３ｍｍ，５ｍｍａｎｄ７ｍｍ

ｗｉｌｄｔｙｐｅｓｐｉｋｅｌｅｔ（Ｆｉｇ．４Ｂ），ｗｉｔｈｎｏｐｒｏｄｕｃｔｉｎ１

ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔ，１０ｄａｙｓｒｏｏｔ，１０ｄａｙｓｓｈｏｏｔ，ｆｌａｇｌｅａｆ

ａｎｄｓｅｃｏｎｄｌｅａｆ．ＴｈｅａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＡＫ０６４６７２ａｐ

ｐｅａｒｉｎｇｉｎ７ｍｍ ｗｉｌｄｔｙｐｅｓｐｉｋｅｌｅｔａｎｄｌｏｓｔｉｎ１

ｍｍｗｉｌｄｔｙｐｅｓｐｉｋｅｌｅｔ（Ｆｉｇ．４ＡａｎｄＦｉｇ．４Ｂ），ｉｎｄｉ

ｃａｔｅｓｔｈａｔＡＫ０６４６７２ｉｓｔａｐｅｔｕｍｓｐｅｃｉｆｉｃ．

Ｆｉｇ．４　ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｏｆＡＫ０６４６７２ｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｉｓｓｕｅｓｏｆｗｉｌｄｔｙｐｅ

１ｍｍｉｓ１ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔ（ｂｅｆｏｒｅｍｅｉｏｓｉｓ）；３ｍｍｉｓ３ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔ（ｄｕｒｉｎｇｍｅｉｏｓｉｓ）；５ｍｍｉｓ５ｍｍｓｐｉｋｅｌｅｔ（ａｆｔｅｒｍｅｉｏｓｉｓ）；７ｍｍｉｓ７ｍｍ

ｓｐｉｋｅｌｅｔ（ｍａｔｕｒｅｄｐｏｌｌｅｎ）．ＦＬｉｓｆｌａｇｌｅａｆａｔｈｅａｄｉｎｇｓｔａｇｅ；２Ｌｉｓｔｈｅｓｅｃｏｎｄｌｅａｆａｔｈｅａｄｉｎｇｓｔａｇｅ；Ｓｈｉｓ１０ｄａｙｓｓｈｏｏｔ；Ｒｔｉｓ１０ｄａｙｓｒｏｏｔ

　　ＩｔｉｓｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔｔｈｅＯＳＣ６ｉｓａｂｕｎｄａｎｔｌｙｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄｉｎａｎｔｈｅｒｓｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｔｅｔｒａｄｓａｎｄｕｎｉｎｕｃｌｅ

ａｔｅｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓ，ｂｕｔａｒｅｎｏｔｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｌｅａｖｅｓｏｒ

ｒｏｏｔｓ
［３９］．ＴｈｅＯＳＣ６ｍＲＮＡｗａｓｆｕｒｔｈｅｒｓｈｏｗｅｄｔｏ

ｂｅｌｏｃａｌｉｚｅｄｏｎｌｙｉｎｔｈｅｔａｐｅｔａｌｃｅｌｌｓｏｆｔｈｅｒｉｃｅｉｍ

ｍａｔｕｒｅａｎｔｈｅｒｓ，ｂｕｔｎｏｔｉｎｔｈｅｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅｓｏｒｔｈｅ

ｍａｔｕｒｅｐｏｌｌｅｎｂｙｉｎｓｉｔｕｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ
［４０］．Ｏｕｒｒｅｓｕｌｔｓ

ａｒｅｉｎｃｏｎｆｉｒｍａｔｉｏｎｗｉｔｈｂｏｔｈｔｈｅｓｅｒｅｐｏｒｔｓ．Ｔｈｅｒｅ

ｓｅａｒｃｈｏｆＴｓｕｃｈｉｙａｅｔａｌ．（１９９４）ａｌｓｏｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ

ｔｈｅ５′ｕｐｓｔｒｅａｍｒｅｇｉｏｎｏｆＯＳＣ６ｗａｓｆｏｕｎｄｔｏｒｅｇｕ
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ｌａｔｅｂｅｔａｇｌｕｃｕｒｏｎｉｄａｓｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｔｈｅｔａｐｅｔｕｍ

ｏｆｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｔｏｂａｃｃｏ
［４０］．

３　Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ

２１２ｇｅｎｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｃｈａｎｇｉｎｇｉｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｄｕｒｉｎｇｒｉｃｅｍｅｉｏｓｉｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄａｎｄｆｕｒｔｈｅｒｅｘ

ｐｌｏｒｅｄｂｙ２２ＫＡｉｌｅｎｔｃＤＮＡ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ．Ｔｈｅｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｏｎｓｏｆ２０８ｇｅｎｅｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｉｎ

ｗｉｌｄｔｙｐｅｔｈａｎｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ．４７．６０％ ｏｆｔｈｅｓｅ

２０８ｇｅｎｅｓａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ，

１８．７５％ｏｆｔｈｅｓｅ２０８ｇｅｎｅｓｉｎｅｎｄｏｍｅｍｂｒａｎｅａｎｄ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｐｒｏｃｅｓｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

ＯＳＣ６ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｇｅｎｅＯｓ１１ｇ０５８２５００（ＡＫ０６

４６７２）ｉｓｔａｐｅｔｕｍｓｐｅｃｉｆｉｃａｎｄｉｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔａｐｅ

ｔｕｍｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ．Ｉｔｉｓｉｍｐｏｒｔａｎｔｔｏｒｉｃｅｇａｍｅｔｏ

ｇｅｎｅｓｉｓ．

ＴｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｒｅｅＣａ
２＋ ｂｉｎｄｉｎｇｇｅｎｅｓ，

Ｏｓ０４ｇ０５２２８００（ＡＫ０６８３２８），Ｏｓ０３ｇ０７６９５００（ＡＫ１

０７５０１）ａｎｄＯｓ０３ｇ０８３２２００（ＡＫ０７０７１２），ｉｓｓｉｇｎｉｆｉ

ｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｉｎｗｉｌｄｔｙｐｅｔｈａｎｉｎ犕狊狆１ｍｕｔａｎｔ．
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