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以大肠杆菌为参照基因组的比较基因组学系统的建立

赵贵军 何智良 卢 阳

�中山大学生物化学系
，

广州生物信息中心
，

随着人类基因组计划及其他测序工作的顺利进行
，

人们已经得到了大量的基因序列
�

阐明这些序列的功

能和意义成为功能基因组学的主要任务
�

我们以大肠

杆菌 �� ���� 为参照基因组
，

利用已公开基因组数据的

�� 种古 细菌 和 真 细菌蛋 白质 序 列 �可从�����������
���

�

���
�

����������灯�������历������� 下载�
，

建立了一

个基于互联 网 的可查询 的 比较基 因组学研究平 台
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该平 台可用

于研究同源基因在古细菌
、

真细菌中的分布
、

进化
，

以

及进行功能预测
，

也可以查询对各种属特异的基因
，

是

对 ���� 的 ����系统的一个改进
�

在该数据库基础上
，

进一步建立了原始基因的查询界面�����������
�
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和各基因组总体直向同系物的

动态变化图�����������
�

���
，
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可用于查

询古细菌和真细菌的共同保守基因
，

并研究数据库中

各细菌与大肠杆菌基因组的相似关系
�

� 以�� ����为参照基因组的比较基因组学系统

界面

把除 ��
。���外的所有细菌�古细菌和真细菌�种属中

的所有蛋白质序列与 �� ����的所有蛋白质序列作一对一

的 ����� 分析
，

将 ����� 分析结果全部载人数据库
，

这样得到一个通过 �����值关联的以 �� ����基因组为

联系和参照基因组的细菌种属基因组的 ����� 比较数据

库
�

系统用 ���� 开发
，

运行在 ������� 平台上��������
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用户可 以选择感兴

趣的基因或全部基因进行排序
�

��������� 是一种多

重比对工具
，

并可以生成进化树文件
�

目前数据库中还有以下几个 �����种类
�
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研究从低等模式生物体到高等动物人类的基

因进化及分布情况�
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，
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�

研究这 �种支原

体中基因组的组成和基因分布�
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从 功�，
只 �
��

���
，
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研

究古细菌的基因组组成和基因进化�
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�

研究这两种热球菌属基因

组的不同和相同之处
�

这几种数据库 目前均可任意选择
，

在网页上会注

明用户所选择的数据库
�
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�

广州 ������
，
�
联系人

，
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� 原始基因的寻找

在已经构建的 �� ����基因组与其他细菌基因组的

�����数据库中
，

每个��
。���基因都和其他基因组中有

同源性的序列关联
，

因此只要搜寻丑 ����每个序列在其

他基因组中出现的次数
，

就可以统计出该种基因在细菌

中的保守程度
�

由于共有��个基因组和�� ����做比较
，

因

此出现的最大次数是 ��
，

即该基因在所有的 �� 种细菌基

因组中都存在
�

如果它们的相似程度足够大的话�根据

����� 值可以反映出来�
，

就可以认为这是一种非常保

守的基因
，

即原始基因
�

根据该思路
，

编制程序计算并

将 结 果 通 过 可 查 询 的 互 联 网 界 面 反 映 出 来
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经过检验
，

发

现 �����值在 ��� 时
，

能够找到在所有基因组中存在

同源的 �� 。���基因
�

� 细菌基因组总体直向同系物的动态变化

当 �����值不同的时候
，

各基因组所被选择出来

的和 �
�

����的直向同系物的数量是不同的
，

����� 值

越高
，

表示同源程度越高
，

返回的结果就少
，

反之条件

越宽松
，

返回的结果越多
�

但在同一个 �����值下
，

种

属和 �� 。���亲源关系越接近
，

序列同源性越高
，

基因组

中整体直向同系物的比例越高
�

为证实这个假设
，

编制

程序
，

计算在某个固定的 ����� 值下
，

各基因组中所

有超出此条件的直向同系物在整个基因组序列中所占

的比例
�

�������� 查询界面�����������
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� 在 ����� 框中可以输人任意的数值

，

各数值之

间用逗号隔开
�

将在浏览器窗 口 返 回反映满足这些

�����值的基因组中总体直向同系物的比例曲线
�

本系统采用 ���� 和 �十十编成
，

扩展功能强
，

可移

植性较好�它直接面对互联网用户服务
，

充分利用网络

的共享特点
，

系统的功能还将不断改进和扩充
�

例如从

基因组学的角度研究生物的特性和进化
�

由于每个物

种的遗传背景和生活环境不同
，

其基因组的大小和表

达的基因产物的种类
、

数量也将不同
�

我们将进一步研

究基因组水平基因产物按照功能分类的分布情况�利

用已知基因功能和序列上的同源性
，

来发展预测未知

基因功能的快速的基因组注释等方法
�
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