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　 　 摘要：　 运用 ＣＵＳＰ、Ｃｏｎｄｏｗ 等程序对茶树 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因、茶树基因组及不同物种 ＮＲＴ１．１ 基因进行密码子使用

特性分析，并比较了 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与不同模式物种密码子使用偏好性差异。 结果显示，茶树 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因编码区

偏好使用 Ａ ／ Ｕ，密码子结尾偏好使用 Ｇ ／ Ｃ，ＲＳＣＵ 值＞１ 的偏好性密码子有 ２６ 个，其中偏好性较强的只有 ＡＧＧ（ＲＳＣＵ＞
２），并偏好以 Ｇ ／ Ｃ 结尾；ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和茶树基因组中密码子偏好性存在差异，共计 ２５ 个密码子使用偏好性存在

明显差异，５ 个氨基酸密码子偏好性完全一致；ＣｓＮＲＴ１．１ 等少数 ＮＲＴ１．１ 基因的 ＥＮｃ 值较高，ＣＡＩ、ＣＢＩ 值较低，说明其

密码子使用偏好性较低，同时基因表达水平可能较低；ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与双子叶植物拟南芥、烟草及酵母菌密码子偏

好性差异较小；对 ＮＲＴ１．１ 基因基于编码基因序列（ＣＤＳ）组成和基于密码子偏性的聚类分析结果存在一定差异，但在

一定程度上都能反映物种间的亲缘关系。
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：　 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ； ｃｏｄｏｎ； ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ； ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＣｓＮＲＴ１．１ ｇｅｎｅ

　 　 密码子在生物体内遗传信息传递过程中不可或

缺。 每种氨基酸有 １～６ 个密码子，编码同一种氨基

酸的密码子称为同义密码子（Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｎｄｏｎ）。
生物体在同义密码子的使用上，会优先使用其中的

某些密码子，即存在密码子偏性（Ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ） ［１］。
这些使用次数最多的同义密码子，被称为最优密码

子（Ｏｐｔｉｍａｌ ｃｏｄｏｎ）。 不同物种或同一物种的基因家

族间在密码子使用模式上存在不同，进化过程中承

受的不同选择压力和（或）选择方式可能导致了这

些差异［２⁃４］。 密码子偏性分析的应用较为广泛，不
仅可以用来描述基因进化规律、基因表达过程中的

调控机制［３，５］，也可用于预测外源基因的最适宿主，
通过密码子优化提高宿主中外源基因的表达量以及

评估基因的表达水平等［６⁃８］。
硝态氮转运蛋白（Ｎｉｔｒａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ， ＮＲＴｓ）参

与植物根系对 ＮＯ－
３的吸收和转运过程，由于在植物

氮代谢中起到重要作用，其基因功能研究正受到越

来越多的关注［９⁃１２］。 ＣｓＮＲＴ１．１ 是从茶树中克隆到

的硝态氮转运蛋白基因，编码 ５９５ 个氨基酸，叶片中

ＣｓＮＲＴ１．１ 表达受高浓度 ＮＯ－
３诱导［１１］。

茶树［Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌ．）］是中国重要的经

济作物之一。 氮肥是茶园中的主要施用肥料，占茶

园施肥总量的一半以上，是茶树生长和茶叶品质的

主要限制因子之一［１３］。 尽管茶树对铵态氮（ＮＨ＋
４ ）

吸收量更大，且具有偏性吸收特性［１４⁃１５］，但茶园中

施用的铵态氮肥（ＮＨ＋
４ ）在土壤硝化细菌的作用下

迅速转化为硝态氮（ＮＯ－
３ ） ［１６］，实际上茶园土壤中

ＮＯ－
３占较大比例，故 ＣｓＮＲＴ１．１ 可能对于茶树根系吸

收氮 素 （ ＮＯ－
３ ） 起 到 较 大 的 贡 献， 有 必 要 针 对

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因开展研究。
近年来，大量植物的密码子偏性研究相继被报

道，例如柑橘［１７］、玉米［１８］、苜蓿［１９］、橄榄［２０］、拟南

芥［２］及兰科植物［２１］ 等。 目前茶树密码子偏性研究

报道尚不多。 赵洋等分析了茶树基因组及肌动蛋白

基因密码子偏性［２２⁃２３］，郭秀丽等分析了茶树低温应

答转录因子 ＣＢＦ１ 基因密码子使用特性［２４］，时慧等

分析了茶树抗寒转录因子 ＩＣＥ 基因密码子偏性［２５］。
这些报道阐述了茶树不同基因的密码子使用特点。

本研究分析 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因的密码子偏好性，并

比较其与不同物种基因组、不同物种 ＮＲＴ１．１ 基因

的密码子偏好性差异，为 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因外源表达宿

主的选择及高效表达，以及 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因功能验证

提供基础。

１　 材料与方法

１．１　 目的基因获取及筛选

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因为江苏省农业科学院休闲农业研

究所茶研究室前期克隆所得，ｃＤＮＡ 全长为１ ８８０ ｂｐ，
开放阅读框（ＯＲＦ）１ ７８８ ｂｐ，编码 ５９５ 个氨基酸。 在

ＧｅｎＢａｎｋ 中筛选 ９５ 个茶树基因编码序列（ＣＤＳ），作
为茶树基因组密码子偏好性分析的样本，同时在

ＧｅｎＢａｎｋ 中筛选 ２５ 个其他植物物种的 ＮＲＴ１．１ 基因

ＣＤＳ 序列。 ＣＤＳ 筛选按照 Ｓｈａｒｐ 等的方法［２６］。
１．２　 密码子偏好性分析

同义密码子相对使用度 （ Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ， ＲＳＣＵ）是指某一密码子使用的次数与

其无偏性使用次数的比值，能直接反映出密码子使

用的偏好性程度；有效密码子数（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｃｏｄｏｎｓ， ＥＮｃ）是基因的密码子使用频率与同义密码

子平均使用频率偏差的量化值，此值反映同义密码

子非均衡使用的偏好程度；ＧＣ 表示基因中所有密

码子 Ｇ 和 Ｃ 的总含量，Ｔ３ｓ、Ｃ３ｓ、Ａ３ｓ、Ｇ３ｓ 和 ＧＣ３ｓ
分别表示密码子第 ３ 位是 Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ 和 Ｇ ／ Ｃ 的含

量，ＧＣ 反映方向性突变压力的强弱，ＧＣ３ｓ 则和密码

子偏性有密切关系；密码子适应性指数（Ｃｏｄｏｎ ａｄ⁃
ａｐｔａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ， ＣＡＩ）用来衡量同义密码子与密码子

最佳使用相符合的程度；密码子偏性指数（ Ｃｏｄｏｎ
ｂｉａｓ ｉｎｄｅｘ， ＣＢＩ）也反映密码子偏性，ＣＢＩ 值范围 ０～
１，ＣＢＩ 为 １ 时表示密码子偏性最大，为 ０ 时表示密

码子无偏性。 本研究应用 ＣｏｎｄｏｎＷ（ｖｅｒｓｉｏｎ １􀆰 ４􀆰 ２）
程序对每条 ＣＤＳ 序列进行偏好性参数（包括 ＲＳＣＵ、
ＥＮｃ、ＧＣ、ＧＣ３ｓ、ＣＡＩ、ＣＢＩ 等）计算，并分别比较 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１􀆰 １ 基因与茶树基因组、其他物种中 ＮＲＴ１􀆰 １ 基

因密码子偏好性［５］。
密码子使用频率（Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ）表示密码子在编

码基因总密码子中出现的频率。 密码子使用频率的

比值可用来衡量物种间密码子偏好性差异，比值

０􀆰 ５～ ２􀆰 ０ 表示密码子偏好性较为接近，比值≥２􀆰 ０
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或≤０􀆰 ５ 则表示密码子偏好性差异较大。 拟南芥

（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ）、烟草（Ｎｉｃｏｔｉａｎａｔａｂａｃｕｍ）、小
麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ）、玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）、酵母菌（Ｓａｃ⁃
ｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ）和大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ）基
因组 的 密 码 子 使 用 频 率 数 据 从 Ｃｏｄｏｎ Ｕｓａｇｅ
Ｄａｔａｂａｓｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｋａｚｕｓａ． ｏｒ． ｊｐ ／ ｃｏｄｏｎ ／ ） 中检索

得到。 使用 ＥＭＢＯＳＳ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｍｂｏｓｓ． ｔｏｕｌｏｕｓｅ． ｉｎｒａ．
ｆｒ ／ ）在线程序中的 ＣＵＳＰ 程序计算 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因的

密码子使用频率，并分别计算 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 与各物种

密码子使用频率比值。
１．３　 基于密码子使用偏性和 ＣＤＳ 的聚类分析

对包括茶树在内的 ２６ 个不同物种 ＮＲＴ１．１ 基因

进行聚类分析，排除编码色氨酸（Ｔｒｐ）、甲硫氨酸

（Ｍｅｔ）密码子及 ３ 个终止密码子，以 ＲＳＣＵ 值作为变

量，基于欧式平方距离采用 ＳＰＳＳ１８．０ 离差平方和

（Ｗａｒｄ 法 ） 进 行 密 码 子 偏 性 聚 类 分 析。 基 于

ＮＲＴ１􀆰 １ 基因 ＣＤＳ 的聚类分析采用 ＭＥＧＡ５􀆰 １ 分析

软件，采用 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 法进行聚类分析。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 基因和茶树基因组有效密码子数

（ＥＮｃ）和 ＧＣ 含量

　 　 茶树 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 基因的 ＥＮｃ、ＧＣ 和 ＧＣ３ｓ 值分别

为 ５５􀆰 ８９、０􀆰 ４７９ 和 ０􀆰 ５２７（表 １）。 密码子 ＥＮｃ 值越

低，偏好性越强。 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 基因 ＥＮｃ 值偏大，说明

ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 密码子没有明显的偏好性；同时 ＧＣ 值为

０􀆰 ４７９，ＧＣ３ｓ 值为 ０􀆰 ５２７，说明其编码区偏好使用

Ａ ／ Ｕ，密码子结尾偏好使用 Ｇ ／ Ｃ。

表 １　 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 基因和茶树基因组的 ＧＣ、ＧＣ３ｓ和 ＥＮｃ 值
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ＧＣ， ＧＣ３ｓ ａｎｄ ＥＮｃ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＣｓＮＲＴ１．１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｇｅ⁃

ｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

基因 ＣＡＩ ＣＢＩ ＥＮｃ ＧＣ３ｓ ＧＣ

ＣｓＮＲＴ１．１ ０．１９３ ⁃０．００１ ５５．８９ ０．５２７ ０．４７９

茶树基因组 ０．２１２ －０．０２９ ５６．１２ ０．４５９ ０．４６９
ＣＡＩ：密码子适应性指数；ＣＢＩ：密码子偏性指数；ＥＮｃ：有效密码子数；
ＧＣ３ｓ：密码子第 ３ 位是 Ｇ ／ Ｃ 的含量；ＧＣ：基因中所有密码子 Ｇ 和 Ｃ
的总含量。

茶树基因组 ＥＮｃ、ＧＣ 和 ＧＣ３ｓ 值分别为 ５６􀆰 １２、
０􀆰 ４６９ 和 ０􀆰 ４５９（表 １），说明茶树基因组密码子使用

没有明显偏好性，编码区密码子、末尾密码子较 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１􀆰 １ 基因都更偏好使用 Ａ ／ Ｕ。
２．２　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和茶树基因组密码子偏好性

对 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因的密码子使用次数和 ＲＳＣＵ

值进行分析，结果表明，ＲＳＣＵ 值＞１ 的密码子有 ２６
个（即为 ＣｓＮＲＴ１．１ 偏好性密码子），其中以 Ａ ／ Ｕ 结

尾的有 １１ 个，Ｇ ／ Ｃ 结尾的有 １５ 个，表现出密码子对

Ｇ ／ Ｃ 结尾的偏好（这与 ＣｓＮＲＴ１．１ 编码区密码子以

Ａ ／ Ｕ 结尾的偏好不同），其中偏好性较强的只有

ＡＧＧ（ＲＳＣＵ 值＞２，精氨酸编码密码子）（表 ２）。 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１．１ 中 ＡＡＡ、ＡＡＧ、ＣＣＵ、ＡＵＧ 和 ＵＧＧ 的 ＲＳＣＵ
值为 １，说明其使用没有偏好性（表 ２）。

表 ２　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和茶树基因组密码子数量和同义密码子相对

使用度

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｄｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｉｎ

ＣｓＮＲＴ１．１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

氨基酸 密码子

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因 茶树基因组

数量
相对使用度
（ＲＳＣＵ） 数量

相对使用度
（ＲＳＣＵ）

Ａ（Ａｌａ） ＧＣＡ∗ １０ ０．８９ ５１１ １．２１

ＧＣＣ∗ １６ １．４２ ３７１ ０．８８

ＧＣＧ ５ ０．４４ １８０ ０．４３

ＧＣＵ １４ １．２４ ６２６ １．４８

Ｃ（Ｃｙｓ） ＵＧＣ ５ １．２５ ２０２ １．０１

ＵＧＵ ３ ０．７５ １９７ ０．９９

Ｄ（Ａｓｐ） ＧＡＣ∗ １２ １．１４ ４３５ ０．７５

ＧＡＵ∗ ９ ０．８６ ７２７ １．２５

Ｅ（Ｇｌｕ） ＧＡＡ ９ ０．９５ ６８１ ０．８９

ＧＡＧ １０ １．０５ ８５３ １．１１

Ｆ（Ｐｈｅ） ＵＵＣ∗ ２４ １．３３ ４７５ ０．９８

ＵＵＵ∗ １２ ０．６７ ４９０ １．０２

Ｇ（Ｇｌｙ） ＧＧＡ∗ ６ ０．５７ ４７７ １．１８

ＧＧＣ∗ １４ １．３３ ３１８ ０．７９

ＧＧＧ∗ １３ １．２４ ３３３ ０．８３

ＧＧＵ∗ ９ ０．８６ ４８３ １．２０

Ｈ（Ｈｉｓ） ＣＡＣ ４ ０．８０ ２５１ ０．９３

ＣＡＵ∗ ６ １．２０ ２９０ １．０７

Ｉ（Ｉｌｅ） ＡＵＡ ８ ０．６７ ２３３ ０．５８

ＡＵＣ∗ １４ １．１７ ３９７ ０．９８

ＡＵＵ １４ １．１７ ５８５ １．４４

Ｋ（Ｌｙｓ） ＡＡＡ １４ １．００ ６３５ ０．７８

ＡＡＧ∗ １４ １．００ ９８６ １．２２

Ｌ（Ｌｅｕ） ＣＵＡ １０ ０．８２ １９５ ０．５５

ＣＵＣ １４ １．１５ ４０６ １．１５

ＣＵＧ ５ ０．４１ ２９４ ０．８３
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续表 ２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ

氨基酸 密码子

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因 茶树基因组

数量
相对使用度
（ＲＳＣＵ） 数量

相对使用度
（ＲＳＣＵ）

ＣＵＵ∗ １０ ０．８２ ４８２ １．３７

ＵＵＡ １０ ０．８２ ２０２ ０．５７

ＵＵＧ ２４ １．９７ ５３６ １．５２

Ｍ（Ｍｅｔ） ＡＵＧ １７ １．００ ５３９ １．００

Ｎ（Ａｓｎ） ＡＡＣ∗ １２ １．２６ ４１６ ０．９１

ＡＡＵ∗ ７ ０．７４ ４９８ １．０９

Ｐ（Ｐｒｏ） ＣＣＡ ９ １．５０ ４１０ １．３９

ＣＣＣ ５ ０．８３ ２１８ ０．７４

ＣＣＧ ４ ０．６７ １８２ ０．６２

ＣＣＵ∗ ６ １．００ ３７１ １．２６

Ｑ（Ｇｌｎ） ＣＡＡ １８ １．５７ ３９１ １．０５

ＣＡＧ ５ ０．４３ ３５７ ０．９５

Ｒ（Ａｒｇ） ＡＧＡ∗ ３ ０．８６ ２７８ １．４５

ＡＧＧ １０ ２．８６ ３３１ １．７２

ＣＧＡ １ ０．２９ １４３ ０．７４

ＣＧＣ ２ ０．５７ １１９ ０．６２

ＣＧＧ ３ ０．８６ １１１ ０．５８

ＣＧＵ ２ ０．５７ １７０ ０．８９

Ｓ（Ｓｅｒ） ＡＧＣ∗ ９ １．２９ ２３７ ０．８４

ＡＧＵ∗ ８ １．１４ ２３３ ０．８２

ＵＣＡ １０ １．４３ ３４２ １．２１

ＵＣＣ∗ ４ ０．５７ ２７６ ０．９８

ＵＣＧ ５ ０．７１ １５８ ０．５６

ＵＣＵ∗ ６ ０．８６ ４５０ １．５９

Ｔ（Ｔｈｒ） ＡＣＡ∗ １２ ０．９１ ３５２ １．１７

ＡＣＣ ２１ １．５８ ３３３ １．１１

ＡＣＧ ６ ０．４５ １１３ ０．３８

ＡＣＵ １４ １．０６ ４０３ １．３４

Ｖ（Ｖａｌ） ＧＵＡ ４ ０．３４ ２０２ ０．４８

ＧＵＣ∗ ２２ １．８７ ３３５ ０．８０

ＧＵＧ∗ ７ ０．６０ ５５７ １．３２

ＧＵＵ １４ １．１９ ５８９ １．４０

Ｗ（Ｔｒｐ） ＵＧＧ １４ １．００ ２４３ １．００

Ｙ（Ｔｙｒ） ＵＡＣ∗ ８ ０．９４ ３３６ １．０７

ＵＡＵ∗ ９ １．０６ ２９３ ０．９３

ＴＥＲ ＵＡＡ∗ １ ３．００ ２８ ０．８８

ＵＡＧ ０ ０ ２８ ０．８８

ＵＧＡ∗ ０ ０ ３９ １．２３
密码子使用偏性差异明显的用∗标记。 ＴＥＲ 表示终止密码子。

在 ＧｅｎＢａｎｋ 中筛选到 ９５ 个茶树基因，共计

２２ ９３２个密码子，其中 ＲＳＣＵ 值＞１ 的密码子有 ２９ 个

（即为茶树基因组偏好性密码子），其中以 Ａ ／ Ｕ 结尾

的有 ２０ 个，Ｇ ／ Ｃ 结尾的有 ９ 个（表 ２），说明茶树基

因组整体偏好使用以 Ａ ／ Ｕ 结尾的密码子。 茶树基

因组中 ＡＵＧ、ＵＧＧ 的 ＲＳＣＵ 值为 １，密码子使用没有

偏好性（表 ２）。
ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和茶树基因组中共计 ２５ 个密码

子（ＧＣＡ、ＧＣＣ、ＧＡＣ、ＧＡＵ、ＵＵＣ、ＵＵＵ、ＧＧＡ、ＧＧＣ、
ＧＧＧ、 ＧＧＵ、 ＡＵＣ、 ＡＡＧ、 ＣＵＵ、 ＡＡＣ、 ＡＡＵ、 ＣＣＵ、
ＡＧＡ、 ＡＧＣ、 ＡＧＵ、 ＵＣＵ、 ＡＣＡ、 ＵＡＣ、 ＵＡＵ、 ＵＡＡ、
ＵＧＡ）使用偏性存在明显差异。 密码子偏好性一致

的氨基酸有 ５ 种（Ｃｙｓ、Ｇｌｕ、Ｈｉｓ、Ｇｌｎ 和 Ｖａｌ）；密码子

偏好性完全不同的氨基酸有 ８ 种（Ａｓｐ、Ｐｈｅ、Ｇｌｙ、
Ｌｙｓ、Ａｓｎ、Ｐｒｏ、Ｔｙｒ 和 ＴＥＲ），密码子偏性完全不同的

８ 种氨基酸中有 ５ 种（Ａｓｐ、Ｐｈｅ、Ｌｙｓ、Ａｓｎ、Ｔｙｒ）有 ２
个同义密码子，且大部分密码子以 Ｕ ／ Ｃ 结尾（表

２）。
２．３　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与其他植物 ＮＲＴ１．１ 基因密码

子偏好性比较

　 　 ＣｓＮＲＴ１． １ 基因 ＣＡＩ、 ＣＢＩ 和 ＥＮｃ 值分别为

０􀆰 １９３、－０􀆰 ００１ 和 ５５􀆰 ８９（表 ３），说明 ＣｓＮＲＴ１．１ 密码

子偏好性较低。 对 ２５ 种其他植物物种中 ＮＲＴ１．１ 基

因进行密码子分析（表 ３），发现 ２５ 个物种中ＮＲＴ１．１
基因的 ＥＮｃ 值介于 ４９􀆰 ５０ 和 ６０􀆰 ９７ 之间，平均值为

５４􀆰 ６２，说明各物种中 ＮＲＴ１􀆰 １ 基因均一性较好，密
码子偏好性较低；ＣＡＩ 值介于 ０􀆰 １６６ 和 ０􀆰 ２４２ 之间，
平均值为 ０􀆰 １９２，ＣＡＩ 值用来评价同义密码子与密码

子最佳使用相符合的程度，ＣＢＩ 值介于－ ０􀆰 １０３ 和

０􀆰 １０８ 之间，均值为－０􀆰 ０２３，这说明 ＮＲＴ１􀆰 １ 基因密码

子偏好性较低；ＧＣ 值介于 ０􀆰 ４３１ 和 ０􀆰 ５６３ 之间，均值

为 ０􀆰 ４６６，ＧＣ３ｓ 值介于 ０􀆰 ３９１ 和 ０􀆰 ６７５ 之间，均值为

０􀆰 ４７５，说明大部分 ＮＲＴ１􀆰 １ 基因密码子及密码子结尾

都偏好是用 Ａ ／ Ｕ，这与 ＣｓＮＲＴ１􀆰 １ 中偏性相一致。
２．４　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与其他物种基因组密码子偏好

性的比较

　 　 比较 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与拟南芥、烟草、小麦、玉
米、大肠杆菌和酵母菌密码子使用频率，结果显示

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与各物种密码子使用频率比值≥２．０
或者≤０．５ 的数量分别为 １３、１４、１８、１６、１５ 和 ２０ 种

（表 ４），说明 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与这些物种间存在不同

程度的密码子偏好性差异。 其中 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与
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表 ３　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和其他物种 ＮＲＴ１．１ 基因密码子偏好性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｄｏｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｓＮＲＴ１．１ ｇｅｎｅ ａｎｄ ＮＲＴ１．１ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种 序列登录号 Ｔ３ｓ Ｃ３ｓ Ａ３ｓ Ｇ３ｓ ＣＡＩ ＣＢＩ ＥＮｃ ＧＣ３ｓ ＧＣ

大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ） ＮＭ＿００１２５１０４１．２ ０．３３３ ０．２９９ ０．３６５ ０．２２４ ０．１８０ ⁃０．０２１ ５２．４９ ０．４２０ ０．４３２

高粱（Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ） ＸＭ＿０２１４６３８１３．１ ０．２８５ ０．３３８ ０．２９８ ０．２８３ ０．１８９ ０．０１５ ５５．９１ ０．５０８ ０．４９３

胡萝卜（Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ） ＸＭ＿０１７３７９３９１．１ ０．２９２ ０．３４２ ０．２８４ ０．３１２ ０．２１３ ０．０５７ ６０．９７ ０．５２０ ０．４７４

大麦（Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ） ＡＢ２５１９４６．１ ０．３６８ ０．２５６ ０．３３７ ０．２５１ ０．１９１ ⁃０．０５３ ５２．１５ ０．４０８ ０．４４８

蔓花生（Ａｒａｃｈｉｓｄｕｒａｎｅｎｓｉｓ） ＸＭ＿０１６３３３２０１．２ ０．２３０ ０．３６５ ０．３１７ ０．３０６ ０．１９１ ０．０２８ ５２．９９ ０．５４４ ０．４８３

黄瓜（Ｃｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ） ＸＭ＿００４１４７５６９．２ ０．２８７ ０．２９１ ０．３４１ ０．３００ ０．１８０ ⁃０．０７０ ５６．０９ ０．４７４ ０．４６１

棉花（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍ） ＸＭ＿０１６８５０１８６．１ ０．３２７ ０．２７０ ０．３７７ ０．２３７ ０．１７２ ⁃０．０７６ ４９．７５ ０．４１１ ０．４３３

南瓜（Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ） ＸＭ＿０２３１０１９８７．１ ０．２１５ ０．３５７ ０．２８５ ０．３６２ ０．１８９ ⁃０．０６０ ５３．６０ ０．５８１ ０．５００

雷蒙德氏棉（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｒａｉｍｏｎｄｉｉ） ＸＭ＿０２３０６７５０７．１ ０．３３３ ０．３４３ ０．２９２ ０．２４０ ０．２０５ ⁃０．００７ ５９．４１ ０．４７５ ０．４７０

拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ） ＮＭ＿１０１０８３．４ ０．２９２ ０．３４６ ０．３０４ ０．２６１ ０．２０３ ０．０２１ ５７．３８ ０．４９８ ０．４８８

葡萄（Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ） ＸＭ＿０１９２２２６４１．１ ０．３３８ ０．３０６ ０．３２８ ０．２４２ ０．１９８ ⁃０．００８ ５５．１５ ０．４４３ ０．４６１

绒毛状烟草（Ｎｉｃｏｔｉａｎａｔｏｍｅｎｔｏｓｉｆｏｒｍｉｓ） ＸＭ＿０１８７７３５８５．１ ０．３５７ ０．２５５ ０．３６８ ０．２２９ ０．１７８ ⁃０．０６３ ５４．８２ ０．３９１ ０．４３１

树棉（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍａｒｂｏｒｅｕｍ） ＸＭ＿０１７７８３４９４．１ ０．３１７ ０．２７９ ０．３８６ ０．２２８ ０．１７２ ⁃０．０７２ ４９．５０ ０．４１２ ０．４３３

栓皮栎树（Ｑｕｅｒｃｕｓｓｕｂｅｒ） ＸＭ＿０２４０７２９０９．１ ０．３３６ ０．２８５ ０．２８６ ０．３０２ ０．１９４ ⁃０．０１１ ５４．４８ ０．４７４ ０．４７２

水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ） ＸＭ＿０１５７７６７３７．１ ０．３６０ ０．２６６ ０．３２９ ０．２７７ ０．２２０ ０．０１６ ５３．５９ ０．４２８ ０．４４７

笋瓜（Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍａｘｉｍａ） ＸＭ＿０２３１１４１２２．１ ０．２６７ ０．３２０ ０．３０７ ０．３１８ ０．１６６ ⁃０．１０３ ５４．９１ ０．５１６ ０．４８１

桃树（Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ） ＡＢ０８９６７７．１ ０．２５２ ０．３９０ ０．２８７ ０．２９０ ０．１９０ ⁃０．０３６ ５４．２９ ０．５５２ ０．４８８

狭叶羽扇豆（Ｌｕｐｉｎｕｓａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉｕｓ） ＸＭ＿０１９５９１１５５．１ ０．３２０ ０．２７７ ０．３６９ ０．２６９ ０．１７７ ⁃０．０４２ ５２．４２ ０．４３３ ０．４３４

向日葵（Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ） ＸＭ＿０２２１４４６４２．１ ０．３２５ ０．２８７ ０．３３２ ０．２６３ ０．１９１ ⁃０．０４３ ５６．７１ ０．４４７ ０．４６０

小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ） ＦＢ８２９１９６．１ ０．３８７ ０．２４８ ０．３３３ ０．２６２ ０．２０１ ⁃０．０７７ ５１．４９ ０．４０１ ０．４４５

油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ） ＸＭ＿００９１１２４２１．２ ０．２９４ ０．３３２ ０．３２０ ０．２６２ ０．２０９ ０．０２８ ５６．２９ ０．４８５ ０．４７７

油橄榄（Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ） ＸＭ＿０２３０２０３９０．１ ０．３３５ ０．２７９ ０．３６４ ０．２３６ ０．１７８ ⁃０．０４２ ５５．７２ ０．４１６ ０．４４７

ＣＡＩ、ＣＢＩ、ＥＮｃ、ＧＣ３ｓ、ＧＣ 见表 １ 注，Ｔ３ｓ、Ｃ３ｓ、Ａ３ｓ、Ｇ３ｓ 分别表示密码子第 ３ 位是 Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ 的含量。

小麦的密码子偏好性差异最大，这与赵洋等［２３］ 分析

结果一致，同时，ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与玉米密码子偏好

性也大于双子叶植物拟南芥、烟草。 结果表明，双子

叶植物密码子偏好性与 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因更接近，更适

合 ＣｓＮＲＴ１．１ 的外源表达。 酵母菌、大肠杆菌分别是

最常 应 用 的 真 核 和 原 核 基 因 表 达 系 统， 比 较

ＣｓＮＲＴ１．１ 与这 ２ 类表达系统的密码子使用频率比

值，≥２􀆰 ０ 或≤０􀆰 ５ 的密码子分别为 １５、２０ 个，说明

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与酵母菌密码子偏好性更接近。
２．５　 不同物种 ＮＲＴ１．１ 基因聚类分析

基于 ＮＲＴ１．１ 基因密码子使用偏性的聚类分析

结果表明，所有序列归为 ５ 个大类，其中茶树与大部

分物种都归为一类，黄瓜、笋瓜等归为一类，拟南芥、

油菜和胡萝卜等归为一类，大麦、小麦和水稻等单子

叶植物归为一类，高粱、葡萄和大豆归为一类（图
１）。 而在基于基因 ＣＤＳ 序列的聚类分析中，所有序

列归为 ５ 大类，高粱、葡萄和大豆各为一类，玉米、水
稻、大麦和小麦聚为一类，包括茶树在内的其他物种

聚为一类（图 ２）。 可见，两种聚类方法得到的结果

存在部分相同之处，说明相对 ＣＤＳ 聚类，密码子偏

好性聚类也能部分反映物种间亲缘关系的远近；同
时两种方法得到的结果也存在一定差异，其中基于

ＣＤＳ 的聚类较基于密码子偏好性的聚类能更好地

反映这些物种的系统分类，例如玉米在 ＣＤＳ 聚类分

析中与水稻等单子叶植物归为一类，而在密码子偏

好性聚类中则与油菜等聚在一类中。
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表 ４　 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和不同模式物种密码子使用频率比值

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ＣｓＮＲＴ１． １

ｇｅｎｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

氨基酸 密码子 Ｃ ／ Ａ Ｃ ／ Ｎ Ｃ ／ Ｔ Ｃ ／ Ｚ Ｃ ／ Ｓ Ｃ ／ Ｅ

Ａ（Ａｌａ） ＧＣＡ ０．９６ ０．７３ １．０９ １．００ １．０４ ０．８１

ＧＣＣ ２．６１ ２．１５ ０．８２ ０．８６ ２．１３ １．０７

ＧＣＧ ０．９３ １．４５ ０．３８ ０．３６ １．３５ ０．２６

ＧＣＴ ０．８３ ０．７５ １．４３ １．１２ １．１１ １．５３

Ｃ（Ｃｙｓ） ＴＧＣ １．１７ １．１７ ０．６２ ０．６９ １．７５ １．３１

ＴＧＴ ０．４８ ０．５１ ０．９９ ０．９０ ０．６２ ０．９７

Ｄ（Ａｓｐ） ＧＡＣ １．１７ １．１９ ０．６９ ０．６３ １．００ １．０５

ＧＡＴ ０．４１ ０．４１ ０．８８ ０．６６ ０．４０ ０．４６

Ｅ（Ｇｌｕ） ＧＡＡ ０．４４ ０．４２ ０．９９ ０．７６ ０．３３ ０．３８

ＧＡＧ ０．５２ ０．５７ ０．４４ ０．４１ ０．８７ ０．９０

Ｆ（Ｐｈｅ） ＴＴＣ １．９５ ２．２４ １．６２ １．６０ ２．１９ ２．５３

ＴＴＴ ０．９２ ０．８０ １．６４ １．６０ ０．７７ ０．９１

Ｇ（Ｇｌｙ） ＧＧＡ ０．４２ ０．４３ ０．６８ ０．７５ ０．９２ １．１３

ＧＧＣ ２．５５ ２．１０ ０．７６ ０．７８ ２．４０ ０．８４

ＧＧＧ ２．１４ ２．０８ １．２２ １．４２ ３．６４ １．８５

ＧＧＴ ０．６８ ０．６８ １．１０ １．０７ ０．６３ ０．６２

Ｈ（Ｈｉｓ） ＣＡＣ ０．７７ ０．７７ ０．４９ ０．４５ ０．８６ ０．７１

ＣＡＴ ０．７３ ０．７５ １．２０ １．００ ０．７４ ０．７９

Ｉ（Ｉｌｅ） ＡＴＡ １．０７ ０．９６ ２．００ １．６０ ０．７５ ２．４４

ＡＴＣ １．２７ １．６９ ０．９７ １．０３ １．３７ ０．９８

ＡＴＴ １．０９ ０．８４ ２．０１ １．７０ ０．７８ ０．７９

Ｋ（Ｌｙｓ） ＡＡＡ ０．７６ ０．７２ ２．２４ １．５６ ０．５６ ０．６９

ＡＡＧ ０．７２ ０．７０ ０．６２ ０．６０ ０．７６ ２．１４

Ｌ（Ｌｅｕ） ＣＴＡ １．６９ １．７９ ２．２７ ２．３０ １．２５ ４．３０

ＣＴＣ １．４６ １．９１ ０．８６ ０．９２ ４．３５ ２．２４

ＣＴＧ ０．８６ ０．８２ ０．３８ ０．３３ ０．８０ ０．１６

ＣＴＴ ０．７０ ０．７０ １．３６ １．０７ １．３６ １．４７

ＴＴＡ １．３２ １．２５ ４．５３ ２．９４ ０．６４ １．２２

ＴＴＧ １．９３ １．８１ ３．３３ ３．１０ １．４８ ３．１０

Ｍ（Ｍｅｔ） ＡＴＧ １．１６ １．１４ １．１７ １．１８ １．３６ １．０５

Ｎ（Ａｓｎ） ＡＡＣ ０．９６ １．１２ ０．９４ ０．９１ ０．８１ ０．９３

ＡＡＴ ０．５３ ０．４２ １．１２ ０．８７ ０．３３ ０．６１

Ｐ（Ｐｒｏ） ＣＣＡ ０．９４ ０．７６ ０．６５ １．０９ ０．８３ １．８０

ＣＣＣ １．５８ １．２７ ０．５７ ０．６２ １．２３ １．５０

ＣＣＧ ０．７８ １．３４ ０．４１ ０．４２ １．２７ ０．３０

ＣＣＴ ０．５４ ０．５４ ０．８６ ０．８０ ０．７５ １．４０

Ｑ（Ｇｌｎ） ＣＡＡ １．５６ １．４６ ０．７２ ２．２９ １．１１ ２．０５

ＣＡＧ ０．５５ ０．５６ ０．２２ ０．３５ ０．６９ ０．２９

Ｒ（Ａｒｇ） ＡＧＡ ０．２６ ０．３１ ０．７５ ０．５７ ０．２４ １．７４

ＡＧＧ １．５３ １．３８ １．２９ １．１３ １．８２ ９．３２

ＣＧＡ ０．２７ ０．３２ ０．５６ ０．３８ ０．５６ ０．４４

ＣＧＣ ０．８８ ０．８６ ０．２６ ０．２３ １．２９ ０．１６

续表 ４　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ
氨基酸 密码子 Ｃ ／ Ａ Ｃ ／ Ｎ Ｃ ／ Ｔ Ｃ ／ Ｚ Ｃ ／ Ｓ Ｃ ／ Ｅ

ＣＧＧ １．０３ １．３６ ０．５７ ０．５３ ２．９６ ０．８１

ＣＧＴ ０．３７ ０．４５ ０．６０ ０．５６ ０．５２ ０．１７

Ｓ（Ｓｅｒ） ＡＧＣ １．３４ １．５１ ０．９１ ０．９２ １．５４ ０．９４

ＡＧＴ ０．９６ １．０１ ２．０３ １．７２ ０．９５ １．４３

ＴＣＡ ０．９２ ０．９５ １．５８ １．５３ ０．９０ ２．０７

ＴＣＣ ０．６０ ０．６６ ０．３７ ０．４１ ０．４７ ０．７５

ＴＣＧ ０．９０ １．５８ ０．７８ ０．７８ ０．９８ ０．９５

ＴＣＴ ０．４０ ０．５０ ０．９８ ０．８４ ０．４３ １．１６

Ｔ（Ｔｈｒ） ＡＣＡ １．２８ １．１６ ２．２１ １．９２ １．１３ ２．４９

ＡＣＣ ３．４２ ３．６３ １．８４ ２．１２ ２．７７ １．５５

ＡＣＧ １．３１ ２．２４ １．０４ ０．９２ １．２６ ０．６７

ＡＣＴ １．３４ １．１６ ２．５５ ２．２０ １．１６ ２．５８

Ｖ（Ｖａｌ） ＧＴＡ ０．６８ ０．５９ １．２７ １．０５ ０．５７ ０．６２

ＧＴＣ ０．９２ １．０６ ０．５５ ０．５６ １．００ ０．７９

ＧＴＧ ２．１２ ２．２１ １．４８ １．４５ ３．４２ １．４１

ＧＴＴ ０．８６ ０．８８ １．６４ １．５０ １．０６ １．３０

Ｗ（Ｔｒｐ） ＴＧＧ １．８８ １．９３ １．９６ １．８１ ２．２６ １．５４

Ｙ（Ｔｙｒ） ＴＡＣ ０．９８ ０．９９ ０．６５ ０．６９ ０．９１ １．０９

ＴＡＴ １．０３ ０．８５ １．８２ １．５９ ０．８０ ０．９２

∗ ＴＡＡ １．８６ １．５３ ２．８０ ３．３６ １．５３ ０．８４

∗ ＴＡＧ ０ ０ ０ ０ ０ ０

∗ ＴＧＡ ０ ０ ０ ０ ０ ０
∗表示终止密码子。 Ｃ ／ Ａ、Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｔ、Ｃ ／ Ｚ、Ｃ ／ Ｓ 和 Ｃ ／ Ｅ 分别表示 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１．１ 基因与拟南芥、烟草、小麦、玉米、酵母菌和大肠杆菌的每种
密码子使用频率的比值。

３　 讨 论

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因负责茶树根系 ＮＯ－
３吸收及转运，

可能具有独特的密码子偏好性。 对 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因

及相 关 基 因 密 码 子 使 用 特 征 进 行 分 析， 发 现

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因偏好使用以 Ａ ／ Ｕ 结尾的密码子，这
与前人发现的茶树基因组密码子偏好使用 Ａ ／ Ｕ 结

尾的研究结果相一致［２３］。 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因中 ２９ 个

密码子具有偏好性并偏好以 Ｇ ／ Ｃ 结尾，其中使用频

率最高的是 ＡＧＧ（ＲＳＣＵ 值 ＝ ２．８６）。 比较茶树基因

组与 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因的密码子使用特性，发现基因组

中 ２６ 个密码子具有偏好性，并偏好以 Ｇ ／ Ｃ 结尾，没
有密码子表现出较强的偏好性（ＲＳＣＵ 值＞２）。

ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和茶树基因组中共计 ２５ 个密码

子使用偏好性存在明显差异，而密码子偏好性一致

的氨基酸只有 ５ 种。 Ｌｙｓ 的偏好密码子在植物中具

１０９胡振民等：茶树 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因密码子使用特性分析



图 １　 基于 ＮＲＴ１．１ 密码子使用偏性的聚类分析

Ｆｉｇ．１　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
ｏｆ ＮＲＴ１．１

图 ２　 基于 ＮＲＴ１．１ 基因 ＣＤＳ 组成的聚类分析

Ｆｉｇ．２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ＣＤＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＮＲＴ１．１

有较高的保守性，包括在茶树基因组中普遍偏好使

用 ＡＡＧ［１７，２３］。 本研究中茶树基因组中 Ｌｙｓ 也偏好

使用 ＡＡＧ，而 Ｌｙｓ 在 ＣｓＮＲＴ１．１ 中没有偏好性，这与

以往研究结果有所不同。 可见，ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与茶

树基因组在密码子偏好性上存在差异，这可能受 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１．１ 表达水平、功能等影响，具体原因有待进一

步研究。
ＣｓＮＲＴ１．１ 及 ２６ 个其他 ＮＲＴ１ 基因密码子的

ＣＡＩ、ＣＢＩ 值都较低，说明 ＮＲＴ１．１ 基因密码子偏好性

不强；同时大部分基因 ＥＮｃ 值小于 ５５，只有包括 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１．１ 在内的少数 ＮＲＴ１．１ 基因密码子 ＥＮｃ 值大于

５５。 ＥＮｃ 值越接近 ２０，则表达水平越高，ＥＮｃ 值＜３０
或＞ ５５ 的基因分别被预测为高表达或低表达基

因［５］。 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因和油菜、胡萝卜、黄瓜、油橄

榄、枣、月季和向日葵 ＮＲＴ１．１ 基因的 ＥＮｃ 值都大于

５５（占总体的 ３１．８％），说明这些基因表达水平可能

较低。
在基因功能研究中，转基因异源表达是经常使

用的研究手段，而密码子偏好性会影响外源基因在

宿主中的表达效率。 由于不同物种间密码子偏好性

差异较大，分析外源基因与宿主的密码子使用特性

差异，采用符合宿主基因组的优化改造的密码子，有
助于提高基因表达水平［１８］。 比较 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因与

常用宿主的密码子偏好性，均存在不同程度的偏好

性差异，其中与双子叶植物拟南芥、烟草及酵母菌偏

好性差异较小，说明这些物种更适合作为 ＣｓＮＲＴ１．１
基因的外源表达宿主。 同时，对不同物种 ＮＲＴ１． １
基因进行聚类分析，基于 ＣＤＳ 组成的聚类结果较基

于密码子使用偏性的聚类分析结果更接近物种的植

物学分类，在其他物种密码子偏好性研究中也存在

类似报道［２０，２２，２７］。 在基于密码子使用偏性的聚类

分析中，喜铵态氮植物茶树和喜硝态氮植物棉花、黄
瓜、向日葵、烟草归为一类，同时喜铵态氮植物水稻

和喜硝态氮植物小麦归为一类，喜铵态氮植物拟南

芥和喜硝态氮植物玉米、油菜归为一类，这说明植物

喜硝态氮与否与 ＮＲＴ１．１ 密码子使用偏性并无直接

相关性。
本研究对 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因密码子特性进行了分

析，发现其密码子偏好性与茶树基因组、其他物种

ＮＲＴ１．１ 基因都存在差异，同时发现 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因

与常用宿主表达系统的密码子偏好性也存在差异，
考虑到 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因可能为低表达基因，若要实现

ＣｓＮＲＴ１．１ 在其他宿主中的高效表达，有必要对 Ｃｓ⁃
ＮＲＴ１．１ 密码子进行优化改造以提高基因表达水平。
近年来研究发现，ＮＲＴ１．１ 在植物氮素吸收中起到非

常重要的作用。 例如在低 ＮＯ－
３ 条件下， 拟南芥
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ＮＲＴ１．１ 基因通过苏氨酸磷酸化修饰，表现 ＮＯ－
３双亲

和转运功能来促进氮素吸收［２８］。 籼稻中 ＮＲＴ１．１ 碱

基变异和基因表达与氮肥利用效率密切相关，该基

因过表达后显著提高水稻生物量和产量［２９⁃３０］。 可

见 ＮＲＴ１．１ 基因在提高植物氮素利用效率方面具有

很好的应用前景。 本研究密码子偏好性分析结果为

茶树中 ＣｓＮＲＴ１．１ 基因表达水平和活性提升提供了

参考，为茶树氮高效利用的分子设计育种提供了理

论基础，这对于茶树氮素利用效率提升及茶园减肥

增效，具有一定的参考意义。
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