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摘　要　为了开发甘蓝ＥＳＴＳＳＲ功能性标记，从ＮＣＢＩ公共数据库检索到６３２０１条甘蓝ＥＳＴｓ，通过前处理和聚

类去冗余后得到全长为１４８２８．６０ｋｂ的无冗余ＥＳＴｓ２３３０６条。在这些序列中搜索出３０８５个ＳＳＲｓ，分布于２６１６

条ＥＳＴｓ中，出现频率是１３．２４％，与甘蓝开花过程中相关的ＥＳＴＳＳＲｓ出现的频率为６．９７％。这些ＥＳＴＳＳＲｓ的

平均长度为２３．１１ｂｐ，平均分布频率是１／４．８１ｋｂ。在１～６核苷酸重复的基元中，二核苷酸重复和三核苷酸重复

是主要类型，二者出现的频率基本相近，占总ＳＳＲ的７９．０９％。ＡＧ／ＣＴ和 ＡＡＧ／ＣＴＴ是二、三核苷酸中的优势重

复类型，分别占二、三核苷酸重复的７９％和３４％，对这些含ＳＳＲ的ＥＳＴｓ进行ＢＬＡＳＴｘ同源性比较分析，发现

２６１６条ＥＳＴＳＳＲｓ中１９８１条在数据库中可以找到同源物，占ＥＳＴＳＳＲｓ总数的７５．７３％，功能已知的蛋白质中拟

南芥来源的ＥＳＴＳＳＲｓ所占比例最大，为６６．０２％，同时针对与甘蓝开花相关的ＥＳＴＳＳＲｓ进行功能分析。找到同

源物的１９８１条ＥＳＴ通过ＧＯＡ进行功能分类，有９８７条可划分为生物过程、分子功能和细胞成分３大功能类群，

其中与生物代谢相关的ＥＳＴＳＳＲｓ数量最多，为２６３条，９９４条未被功能注释。
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　　表达序列标签（ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，ＥＳＴ）

是通过大规模ｃＤＮＡ随机测序产生的，１个ＥＳＴ代

表生物体某种组织某一时期的１个表达基因，可以

说ＥＳＴ是基因的窗口，它能反映ｍＲＮＡ的信息，可

代表生物体某种组织或细胞某一时间的１个表达基

因，可间接获取基因功能信息［１］，且ＥＳＴ是开发遗
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传标 记 ＳＳＲ （ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）和 ＳＮＰ

（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）潜在的资源。

ＳＳＲ遗传位点广泛分布于所有原核生物和真核生

物基因组中，具有分布丰富性、遗传共显性和技术简

单性等特点，而且多态性十分丰富，已广泛用于遗传

和物理图谱的构建、品种鉴定、基因定位、遗传多样

性、植物分类和进化及比较基因组等方面的研

究［２３］。随着ＥＳＴ计划在不同物种间的扩展和深入

研究，来源于不同物种、不同组织、不同细胞类型和

不同发育阶段的的ＥＳＴ数目急剧上升
［４］，利用计算

机程序对公共的 ＥＳＴ 数据库进行处理获得 ＳＳＲｓ

的成本显著降低，而且快速、简单。目前，许多作物

如大麦、玉米、葡萄和油菜等［５８］已经开发了的大量

的ＥＳＴＳＳＲｓ，并应用于遗传作图
［９］和遗传多样

性［１０］等研究上。

甘蓝（犅狉犪狊狊犻犮犪狅犾犲狉犪犮犲犪ｖａｒ．犆犪狆犻狋犪狋犪犾）属十字

花科芸薹属，在世界各地普遍种植，在蔬菜周年供应

以及出口贸易中占有重要地位。目前，我国甘蓝的

年栽培面积达到９０万ｈｍ２ 左右，而且甘蓝公共数

据库中的 ＥＳＴ 已经积累了很多，所以本文利用

ＭＩＳＡ 软件分析甘蓝ＥＳＴＳＳＲｓ的发生频率及特

点，并进行功能信息分析，为甘蓝种质资源鉴定和改

良提供信息资源，并为甘蓝分子标记辅助育种提供

技术支撑。

１　材料与方法

１．１　甘蓝犈犛犜来源

甘蓝ＥＳＴ来自ＮＣＢＩ（美国国家生物技术信息

中心）数据库 （ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ），

共获得６３２０１条（截止２０１００５１５），同时进行与开

花相关的ＥＳＴ搜索。

１．２　犈犛犜前处理

采用 ＥＳＴｔｒｉｍｍｅｒ软件 （ｈｔｔｐ：∥ｐｇｒｃ．ｉｐｋ

ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ／ｄｏｗｎｌｏａｄ／ｅｓｔ＿ｔｒｉｍｍｅｒ．ｐｌ）除

去５′端或３′端５０ｂｐ内存在重复５次和５次以上的

ｐｏｌｙＴ或ｐｏｌｙＡ，以及长度小于１００的ＥＳＴ序列，对

于长度大于７００ｂｐ的ＥＳＴ则保留其５′端７００ｂｐ。

１．３　聚类去冗余

前处理后的 ＥＳＴｓ通过 ＤＡＮＳｔａｒ软件中的

ＳｅｑＭａｎⅡ（版本５．０，ＬＡＳＥＲＧＥＮＥ，ＤＮＡＳＴＡＲ，

Ｉｎｃ．）进 行 片 段 重 叠 群 分 析 和 聚 类。装 配

（Ａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ）时设定的参数设为：最小序列长度

（ｍｉｎｉｍｕｍｓｅｑｕｅｎｃｅｌｅｎｇｔｈ）为２０ｂｐ，最小匹配百

分比（ｍｉｎｉｍｕｍｍａｔｃｈｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ）为９５％。即在至

少２０个核苷酸的重复区域内，最小匹配百分比大于

９５％的ＥＳＴ序列可得到拼接与延伸。对错误拼接

序列设置比较高的装配参数再次进行拼接、判别，共

进行３次。

１．４　犛犛犚筛选

用 ＭＩＳＡ软件（ＭｉｃｒｏＳａｔｅｌｌｉｔｅ）（ｈｔｔｐ：∥ｐｇｒｃ．

ｉｐｋｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ．ｄｅ／ｍｉｓａ）对聚类后的 ＥＳＴｓ进行

ＳＳＲ搜索。筛选标准为：单核苷酸和二核苷酸重复

的次数分别大于或等于１６次和６次；三至六核苷酸

的重复次数在５次或５次以上。同时，也筛选中间

被少数碱基（间隔小于１０或等于１０ｂｐ）打断的

（ｉｎｔｅｒｒｒｕｐｔｅｄ）不完全重复的ＳＳＲ。

１．５　含犛犛犚的犈犛犜（犛犛犚犈犛犜狊）功能分析

用 ＢＬＡＳＴｘ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｗ／ＢＬＡＳＴ／）对所获得的ＳＳＲＥＳＴｓ进行同源性

比较，序列比分值（ｓｃｏｒｅ）大于等于８０且序列同一

性（ｉｄｅｎｔｉｔｙ）大于等于３５％，犈ｖａｌｕｅ值要小于１０
－７。

通过基于Ｕｎｉｐｒｏｔ的基因功能分类体系数据库

注释系统（ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙＡｎｎｏｔａｔｉｏｎ，简称ＧＯＡ）

进行功能分类。

２　结果与分析

２．１　甘蓝犈犛犜中出现犛犛犚的频率

在无冗余的ＥＳＴｓ序列中共得到３０８５个甘蓝

ＥＳＴＳＳＲｓ，其中完全重复的ＳＳＲｓ为２８４１个，不完

全重复ＳＳＲｓ有２４４个，这些ＥＳＴＳＳＲｓ的平均长

度是２３．１１ｂｐ，出现频率（检出的ＥＳＴＳＳＲｓ个数与

ＥＳＴ数目之比值）是１３．２４％。从分布情况看，甘蓝

ＥＳＴ中平均每４．８１ｋｂ就出现１个ＳＳＲ，即平均距

离（ＥＳＴ长度与ＥＳＴＳＳＲｓ数目之比值），但不同重

复类型间有很大差异，二核苷酸重复的平均距离最

小，为１１．７２ｂｐ（表１）。搜索到与开花相关的ＥＳＴｓ

有 ２８７ 条，其 中 ２０ 条 含 有 ＳＳＲ，出 现 频 率 为

６．９７％，比总的ＥＳＴＳＳＲｓ出现频率低。

从搜索到的甘蓝ＥＳＴＳＳＲｓ中，发现基元５次

重复的出现频率最多，有７５４个ＳＳＲｓ；６次重复的

出现６８２个ＳＳＲｓ，数目次之；基元重复７次的有

３８３个，数目急剧减少；直到基元１５次重复的为止，

５３
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随着重复次数的增加ＳＳＲｓ出现的数目越来越少。

但是基元大于或等于１６次重复的又骤然增多到

６５３个（图１）。

表１　犛犛犚狊在甘蓝无冗余犈犛犜的出现频率

Ｔａｂｌｅ１　ＯｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆＳＳＲｓｉｎｎｏｎｒｅｄｕｎｄａｎｔ

ｃａｂｂａｇｅＥＳＴｓ

重复类型 数 目
各类型

比例／％

频率／

％

平均距

离／ｋｂ

单核苷酸 ５９５ １９．２９ ２．５５ 　２４．９９

二核苷酸 １２６５ ４１．００ ５．４３ １１．７２

三核苷酸 １１７５ ３８．０９ ５．０４ １２．６２

四核苷酸 ２５ ０．８１ ０．１１ ４５．６３

五核苷酸 ９ ０．２９ ０．０４ １６４７．６２

六核苷酸 １６ ０．５２ ０．０７ ９２６．７９

总 计 ３０８５ １００．００ １３．２４ ４．８１

图１　不同重复次数的犛犛犚狊的分布频率

Ｆｉｇ．１　ＦｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＳＳＲｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｐｅａｔｔｉｍｅｓ

　　甘蓝的ＥＳＴＳＳＲｓ种类较为丰富，一至六核苷

酸重复类型都能检出，但各种类型出现的频率迥异。

主要集中在一至三核苷酸重复上，占总ＥＳＴＳＳＲｓ

的９８．３８％，其中二、三核苷酸最为常见，占总ＳＳＲｓ

的 ７９．０９％，且 两 者 比 例 相 近，各 为 ４１％ 和

３８．０９％，四至六核苷酸占比例很小，总计不足２％，

五核苷酸重复类型最少，为０．２９％（表１）。

２．２　甘蓝犈犛犜犛犛犚的特性

在搜索出的甘蓝ＥＳＴＳＳＲｓ中，共观察到５０种

基元，单核苷酸有２种，二核苷酸重复基元有４种，

三、四、五、六核苷酸重复基元分别有１０、１４、６和１４

种（表２）。

从出现频率来看，各种不同重复基元中出现最

多 的 是 ＡＧ／ＣＴ，有 １００５ 次，占 总 ＳＳＲｓ 的

３２．５８％，接近１／３；其次是Ａ／Ｔ和ＡＡＧ／ＣＴＴ重复

基元。二核苷酸重复基元中，ＡＧ／ＣＴ出现的次数

最多，占二核苷酸ＳＳＲｓ的７９．０％；在三核苷酸重复

基元中ＡＡＧ／ＣＴＴ出现最多，占三核苷酸ＳＳＲｓ的

３４％，其他９种重复基元所占比例接近２／３；单核苷

酸中Ａ／Ｔ出现的次数明显比Ｃ／Ｇ多，两者比例为

３．４４∶１；五核苷酸重复基元出现的６个种类中，３

个各出现２次，其他３个各出现１次；六核苷酸重复

基元比较多，但出现的次数很少，仅１～２次，五、

六核苷酸重复基元中重复次数没有大于７的，四核

苷酸重复基元中重复８次和９次的各有１个，大于

９次的没有发生（图２，表２）。

图２　部分犛犛犚狊不同重复基元比例

Ｆｉｇ．２　ＰｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｏｔｉｆｓｉｎＰａｒｔｉａｌＳＳＲｓ
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表２　２３３０６条甘蓝无冗余序列中不同犛犛犚基元出现情况

Ｔａｂｌｅ２　ＯｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｐｅａｔｔｙｐｅｓＳＳＲｓｉｎ２３３０６ｎｏｎｒｅｄｕｎｄａｎｔＥＳＴｓｏｆｃａｂｂａｇｅ

重复基元
重复次数

５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ ＞１６

合 计

Ａ／Ｔ — — — — — — — — — — — ４６１ ４６１

Ｃ／Ｇ — — — — — — — — — — — １３４ １３４

ＡＣ／ＧＴ — ５７ １４ １２ ９ ６ １ １ ２ １ ０ １ １０４

ＡＧ／ＣＴ — ２９６ ２２０ １３４ ８５ ７７ ５５ ３６ ２４ １９ １７ ４２ １００５

ＡＴ／ＡＴ — ４８ ３１ ２１ ８ ８ ２ ５ ２ ４ ０ ８ １３７

ＣＧ／ＣＧ — １７ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １９

ＡＡＣ／ＧＴＴ ６５ ２５ １１ ２ ３ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １０６

ＡＡＧ／ＣＴＴ ２４５ ８７ ３８ １６ ８ ３ ２ １ ２ ０ ２ ３ ４０７

ＡＡＴ／ＡＴＴ １１ ９ ２ ４ ０ １ ０ ０ １ ０ ０ ０ ２８

ＡＣＣ／ＧＧＴ ７３ １９ ８ ０ ２ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １０３

ＡＣＧ／ＣＴＧ ４０ ９ ３ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ５４

ＡＣＴ／ＡＴＧ ６７ ２５ ７ ７ ２ ０ １ ０ １ ０ ０ ２ １１２

ＡＧＣ／ＣＧＴ ４０ ２１ １１ ３ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ７７

ＡＧＧ／ＣＣＴ ９７ ３７ ２２ ９ ２ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １６８

ＡＧＴ／ＡＴＣ ５０ １４ ８ ３ ２ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ７８

ＣＣＧ／ＣＧＧ ３２ ９ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ４２

ＡＡＡＣ／ＧＴＴＴ ２ ２ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ５

ＡＡＡＧ／ＣＴＴＴ １ ２ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ４

ＡＡＣＧ／ＣＴＴＧ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＣＴ／ＡＴＴＧ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＡＧＴ／ＡＴＴＣ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＴＣ／ＡＧＴＴ １ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ３

ＡＡＴＧ／ＡＣＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＡＧ／ＣＴＧＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＡＴ／ＡＴＧＴ １ ０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＣＣＣ／ＧＧＧＴ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＴＣ／ＡＧＴＧ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＧＡＴ／ＡＴＣＴ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＧＣＧ／ＣＧＣＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＧＧＧ／ＣＣＣＴ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＡＡＣ／ＧＴＴＴＴ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＡＡＡＴ／ＡＴＴＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＡＣＣ／ＧＧＴＴＴ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＡＧＡＧ／ＣＴＣＴＴ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＡＧＣＣ／ＣＧＧＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １
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续表

重复基元
重复次数

５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４ １５ ＞１６

合 计

ＡＡＴＣＧ／ＡＧＣＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＡＡＡＣ／ＧＴＴＴＴＴ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＡＡＣＣＧ／ＣＴＴＴＧＧ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＡＧＡＧ／ＣＴＣＴＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＣＡＴＧ／ＡＣＴＴＧＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＧＡＣＧ／ＣＴＧＣＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＧＡＧＧ／ＣＣＴＴＣＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＧＡＴＧ／ＡＣＴＴＣＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＡＴＣＧＴ／ＡＧＣＡＴＴ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＣＡＣＧ／ＣＴＧＧＴＧ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＣＧＣＣ／ＣＧＧＴＧＧ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＣＣＴＧＣ／ＡＣＧＴＧＧ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２

ＡＣＴＣＴＣ／ＡＧＡＧＴＧ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＧＧＡＧＴ／ＡＴＣＣＴＣ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

ＡＧＧＣＧＴ／ＡＴＣＣＧＣ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １

合 计 ７５４ ６８２ ３８３ ２１２ １２４ ９７ ６２ ４３ ３２ ２４ １９ ６５３ ３０８５

２．３　犈犛犜序列同源性比较分析及其推测编码产物

的功能分类

２．３．１　ＥＳＴ序列翻译后同源性比较分析

利用ＢＬＡＳＴｘ程序，将所有无冗余ＥＳＴＳＳＲｓ

以可能的６个开放阅读框进行翻译后与登录在

ＮＣＢＩ非冗余蛋白数据库（ｎｒ）中的序列进行比对后

发现，２６１６条ＥＳＴＳＳＲｓ中１９８１条可以找到同源

物，占ＥＳＴＳＳＲｓ总数的７５．７３％。其中１９．４９％的

ＥＳＴＳＳＲｓ翻译的蛋白与推测的、假定的或功能未

知的蛋白质序列有相似性。比对分值小于８０及没

有同源物的序列，与不包含人类和小鼠ＥＳＴ序列的

ｅｓｔ＿ｏｔｈｅｒｓ数据库进行比对后，有６３５条（２４．２７％）

ＥＳＴＳＳＲｓ没 有 找 到 同 源 物 （图 ３）。经 统 计

ＢＬＡＳＴｘ比对后的结果，还发现有少量ＥＳＴＳＳＲｓ

的比对产物为同一蛋白质产物的现象。

从物种来源看，在２６１６条ＥＳＴＳＳＲｓ中，功能

已知蛋白质中拟南芥来源的有１７２７条，所占比例最

大（６６．０２％）；其次是油菜的５８条（２．２２％）；再次是

白菜和甘蓝的５０条（１．９１％）；来源芥菜和盐芥的数

量一样，均为１５条（０．５７％）；其他植物的６６条

（２．５２％）。２４．２７％ 的ＥＳＴＳＳＲｓ没有找到相似的

图３　犈犛犜犛犛犚狊犅犔犃犛犜狓比对已知蛋白质植物来源

Ｆｉｇ．３　ＲｅｓｕｌｔｏｆＥＳＴＳＳＲｓＢＬＡＳＴｘｋｎｏｗｎ

ｐｒｏｔｅｉｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

蛋白，来自甘蓝的蛋白质仅有５０个（图３）。

从与某一性状相关来看，２０条与甘蓝开花过程

相关的ＥＳＴＳＳＲｓ中，３条ＥＳＴｓ翻译蛋白没有找

到与其相似的产物，占１５％；４条与肌动蛋白同源性

高；９ 条与蔗糖转运蛋白 （ＳｕｃｒｏｓｅＴｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ

ＳＵＴ）属同源物；１条与乙烯反应感应子（Ｅｔｈｙｌｅｎｅ

ＲｅｓｐｏｎｓｅＳｅｎｓｏｒ，ＥＲＳ）属同源物；１条与类囊体相

连的抗坏血酸氧化酶（ＴｈｙｌａｋｏｉｄｂｏｕｎｄＡｓｃｏｒｂａｔｅ

Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ）属同源物；１条与短营养期蛋白属同源

８３
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物（ＳｈｏｒｔＶｅｇｅｔａｔｉｖｅＰｈａｓｅ，ＳＶＰ），另外１条属假定

蛋白。

２．３．２　ＳＳＲＥＳＴｓ的ＧＯＡ功能注释

来源于基因转录部分的ＥＳＴＳＳＲｓ中，其最大

特点是可能具有某些特定功能。为了探讨所开发的

ＥＳＴＳＳＲｓ在甘蓝功能基因组中的作用，运用

ＢＬＡＳＴＸ（犈ｖａｌｕｅ值要小于１０－７）在 Ｕｎｉｐｒｏｔ数据

库中对２６１６条ＳＳＲＥＳＴ 进行同源比对。基于

Ｕｎｉｐｒｏｔ的基因功能分类体系数据库注释系统

（ＧＯＡ）进行功能分类，２６１６条含 ＳＳＲ 位点的

ＥＳＴｓ中有１９８１条ＥＳＴｓ可划分为３大功能类，１８

个功能亚类，涉及９８７项功能。其中９９４条未能在

Ｕｎｉｐｒｏｔ数据库中找到与之匹配的序列，未被划分

到３大功能类群中）。从表３看出，在与生物过程相

关的３７８条ＥＳＴＳＳＲｓ中，２６３条（６９．５８％）是与代

谢过程有关，其次是与细胞过程、生物调节、区域定

位和应激反应有关。与分子功能相关的３０６条

ＥＳＴＳＳＲｓ中，５５．５６％与结合因子有关，３２．３５％

与催化反应相关，与其他功能相关的占１２．０９％。

与细胞组分相关的２０３条ＥＳＴＳＳＲｓ中，与细胞相

关的占了 ９３．６０％，与大分子复合物相关的占

５．４２％，与细胞外区域相关的占０．９９％。

表３　犛犛犚犈犛犜的犌犗功能注释

Ｔａｂｌｅ３　ＧＯｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃａｔｅｇｏｒｉｅｓｏｆＳＳＲＥＳＴ

功能大类 ＧＯ功能亚类 ＧＯＩＤ ＧＯ功能项 含ＳＳＲ的ＥＳＴｓ

生物过程 生物调节 ０００００７５ ２ ６

细胞过程 ０００００４５ ４ １０６

区域定位 ０００６８１０ ６ ２

代谢过程 ０００８１５２ １３ ２６３

应激反应 ０００６９５０ ２０ １

分子功能 抗氧化 ００１６２０９ １ ５

结合因子 ０００５４８８ ３ １７０

催化反应 ０００３８２４ ４ ９９

酶调节因子 ０００４８５７ ８ ２

分子传导因子 ０００３７７４ １１ ２

结构分子 ０００５１９８ １５ １４

转录调节因子 ０００３７１１ １６ ２

翻译调节因子 ０００３７４６ １７ ５

转运因子 ０００５２１５ １８ ７

细胞组分 细胞 ０００５６２２ １ １９０

细胞外区域 ０００５５７６ ６ ２

大分子复合物 ００００７８６ ８ １１

３　讨　论

３．１　甘蓝犈犛犜犛犛犚狊分布频率和特征

从２３３０６条无冗余甘蓝 ＥＳＴｓ条中搜索出

３０８５个ＳＳＲｓ，分布于２６１６条ＥＳＴ中，出现频率是

１３．２４％，高于ＥＳＴ文库中大约高达２％～１１％的

ＥＳＴ序列中含有ＳＳＲ的推测
［１１］，平均分布频率是

１／４．８１ｋｂ，密度大、频率高，高于拟南芥（１／１４．９

ｋｂ）、大白菜（１／１０．３ｋｂ）、小麦（１／１５．６ｋｂ）、大豆

（１／２３．８ｋｂ）
［１２］、但低于油菜（１／４．３４ｋｂ）

［７］，可能是

与甘蓝ＥＳＴｓ数目积累越来越多有关、或者与物种

有关，再或者与搜索ＳＳＲ的算法（如参数设定）等多

种因素有关。

大多数植物的ＥＳＴＳＳＲｓ以三核苷酸和二核苷

９３
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酸重复类型为主，但主要的重复基元类型有所差异。

多数单子叶和双子叶植物以三核苷酸重复为主，但

一些木本植物如茶树和猕猴桃则以二核苷酸为

主［１３１４］。甘蓝ＥＳＴＳＳＲｓ在１～６核苷酸重复基元

中，二、三核苷酸重复是主要类型，二者出现的频率

基本相近，占总ＳＳＲ的７９．０９％，与大白菜（二、三核

苷酸各约占１／３）、油菜（二、三核苷酸重复出现的频

率基本接近，占总ＳＳＲ的８９．０５％）和花生（三核苷

酸重复基元的ＳＳＲｓ出现频率最高４９．２３％，其次是

二核苷酸３２．８３％）ＥＳＴＳＳＲｓ特征相似
［１５１７］，但与

小麦（二、三核苷酸重复单元的 ＥＳＴＳＳＲ分别为

７．７％和７８．０％）的却不同
［１８］。甘蓝二、三核苷酸重

复类型中主要重复基元 ＡＧ／ＣＴ和 ＡＡＧ／ＣＴＴ分

别占二、三核苷酸重复的７９％和３４％，油菜ＡＧ／ＣＴ

和ＡＡＧ／ＣＴＴ分别也是二、三核苷酸中的优势重复

类型，分 别占二、三核苷酸重 复 的 ８４．０４％ 和

３５．７１％，大白菜则以 ＡＡＧ／ＣＴＴ三核苷酸重复基

元含量最高［１５１６］，ＥＳＴＳＳＲｓ特征如此相似，可能与

３种作物都属十字花科芸薹属有关。

从搜索到的甘蓝ＥＳＴＳＳＲｓ中，发现重复基元

以重复５次出现的频率最高，其次为６次，然后随着

重复次数的增加ＳＳＲｓ的数目就越来越少，反倒大

于或等于１６次又骤然增多，可能与单核苷酸重复次

数较多有关。

３．２　甘蓝犈犛犜犛犛犚功能分析

为了从所获得的大量ＥＳＴ数据中获取甘蓝的

基因表达信息，本项研究采用国际上比较通用的分

析程序，在蛋白质水平上对ＥＳＴ进行ＢＬＡＳＴｘ分

析，挑选同源性最高的蛋白质作为ＥＳＴ最有可能的

编码产物。ＢＬＡＳＴｘ分析是目前推测所得序列编

码产物功能的最为快捷、准确的一种方法［１９］。

利用ＢＬＡＳＴｘ程序比对后发现２６１６条 ＥＳＴ

ＳＳＲｓ中１９８１条在国际数据库中找到了同源物，占

ＥＳＴＳＳＲｓ总数的７５．７３％，其中１９．４９％的ＥＳＴ

ＳＳＲｓ翻译的蛋白与推测的、假定的或功能未知的蛋

白质序列有相似性，这些蛋白的功能还没有进行更

加透彻的分析，需要进一步试验；还有少量 ＥＳＴ

ＳＳＲｓ的比对产物为同一蛋白质产物的现象出现，可

能与 ＥＳＴ 数据属于不同的拷贝有关，或可能是

ｃＤＮＡ序列稍有不同，但翻译蛋白却相似；发现其

中的６３５条（２４．２７％）ＥＳＴＳＳＲｓ没有找到同源物，

可以认为是首次报道的新基因片段，这些片段信息

可以通过获得基因全长进行进一步的生物学功能

研究。

功能已知蛋白质中拟南芥来源的ＥＳＴＳＳＲｓ所

占比例最大６６．０２％（１７２７／２６１６），虽然甘蓝与拟南

芥的基因组存在着很大的相似性，但两者在基因表

达水平上存在不同；油菜的占２．２２％、白菜和甘蓝

的占１．９１％，芥菜和盐芥数量相同，占０．５７％。他

们同属十字花科作物但却有很大差异，可能与不同

作物得到的基因数量有很大关系；其他植物总共是

６６条ＥＳＴｓ，占２．５２％，可能是甘蓝与其他植物的

基因序列和表达方式上存在较大差异。来自甘蓝的

蛋白质仅有５０个，可能与甘蓝数据库中的数据有限

有关；２４．２７％ 的ＥＳＴＳＳＲｓ没有找到相似的蛋白，

这部分序列对于研究甘蓝独特的发育和代谢途径以

及进行遗传作图值得进一步研究。

搜索并处理后得到的２０条ＥＳＴＳＳＲｓ的序列

中，有９条ＥＳＴｓ翻译蛋白与蔗糖转运蛋白属同源

物，在甘蓝开花过程中的作用可能与烟草和番茄蔗

糖转运蛋白作用相同，当ＳＵＴ受到抑制时，功能叶

输出蔗糖的能力减弱，花期推迟，开花数量减少，或

者ＳＵＴ直接参与花粉发育及花粉管形成的营养供

给［２０］；３条ＥＳＴｓ翻译蛋白没有找到与其相似产物，

可能是首次测序得到的ＥＳＴｓ序列；４条ＥＳＴｓ翻译

蛋白与肌动蛋白同源性高。搜索到与某一性状相关

的ＥＳＴＳＳＲｓ后可以进行分子标记研究，有助于辅

助育种，或者进行进一步的生物功能研究。

避免重复通过分析大量ＥＳＴ数据虽然可以预

测和比较特定时期特定材料的基因表达情况，但只

能停留在功能预测的水平上，要想真正搞清甘蓝某

个特定时期或特定部位的特异基因的表达网络，还

必须开展大量的分子生物学实验工作。
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