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摘要　　通过对定位BAC克隆 q3037 ( H0207F01)的序列测定和分析 , 在其中一个 22. 5 kb的区域发现一个由 5个

第三类过氧化物酶基因 (依次命名为 osp1、osp2、osp3、osp4、osp5)组成的基因簇。分析表明 , osp1、osp2和 osp3

分别含 1个内含子 , osp4和 osp5分别含 2个内含子。该 5个基因分别编码 338、335、336、343和 346个氨基酸残基

的蛋白质 , 而且都具有 N端信号肽序列 , 其中 OSP1、OSP4、OSP5为阴离子过氧化物酶 , OSP2、OSP3为阳离子

过氧化物酶。对 5个基因间的两两比较分析和进化分析结果表明 : 该基因簇是通过一系列的串联基因复制事件而

形成 ; osp5与来自玉米的 ap1和来自大麦 ( Hordeum vulgare)的 prx7为潜在的直向同源基因 , 而且 , osp125 与

ap1、prx7构成了分泌性植物过氧化物酶基因家族中一个新的分枝。
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　　含血红素的过氧化物酶 ( EC1. 11. 1. 7)广泛分

布于动、植物和细菌、真菌中 , 它能氧化一系列的有

机和无机物 , 同时消耗 H2O2
[1 ]。根据序列相似性 ,

来源于细菌、真菌和植物的过氧化物酶可归为同一

个超家族 , 与动物的过氧化物酶家族起源不同 ,差

异显著。来源于细菌、真菌和植物的过氧化物酶基

因家族又可分为三类 : 胞内过氧化物酶 ( I类) 、分泌

性真菌过氧化物酶 ( II类)和分泌性植物过氧化物酶

( III类) [2 ]。植物过氧化物酶被认为与植物的生长、

发育、逆境耐受、防御反应等有关 , 直接参与了细胞

壁的木质化和角质化、生长素代谢、受伤组织的栓化

愈合和对病原的防御反应[2 ]。每一种植物拥有近

100个第三类过氧化物酶[3 ] , 由此形成一个庞大的

植物过氧化物酶基因家族。第三类过氧化物酶又可

根据其等电点分为中性过氧化物酶、阴离子过氧化

物酶和阳离子过氧化物酶。多数的第三类过氧化物

酶基因具有 4个外显子、3个内含子 ,而且内含子插

入的位点严格保守[3 ]。

基因家族的不同成员在基因组中有几种可能的

排布方式 : 或者弥散分布于整个基因组 , 或者在染

色体的特定区段成簇分布 , 或者两种方式兼而有

之。家族基因的成簇分布现象在很多基因组中都被

观察到过 , 并被广泛研究。例如 , 3 个水稻的α2淀
粉酶基因被发现成簇分布于一个 28 kb的区域[4 ] ;

对光敏感的、编码二磷酸核酮糖羧化酶小亚基的基

因家族在单子叶、双子叶植物中都存在成簇分布现

象[5 ] ; 在拟南芥菜基因组中 , 3 个腈水解酶基因

( nit2/ nit1/ nit3)成簇分布于 13. 8 kb的区域[6 ] ,5

个细胞壁偶联的受体激酶基因 ( w ak1～5)集中分布

在一个 30 kb的区域[7 ]。

在基因家族进化过程中 , 普遍存在有基因复制

现象[8 ]。而复制后的基因位点就有可能进一步复制

而形成多基因簇。在基因簇中只要有一个基因还保

留着最初基因的功能 , 那么其他成员的功能有可能

发生较大的分化 , 而组织特异性表达或发育时间特

异性表达也随之发生变化。

植物过氧化物酶家族非常庞大 , 但是对于家族

成员在基因组中的分布情况却知道不多。在 T ram2
etes versicolor基因组中 , 两个木质素过氧化物酶基

因和一个锰离子过氧化物酶基因成簇分布于 10 kb

的区域[9 ]。在 Popul us kitakamiensis 基因组中 , 两

个阴离子过氧化物酶基因分布于一个 7 kb 的区

域[10 ]。在水稻基因组的遗传图构建和大规模 EST

测序过程中 , 26个过氧化物酶位点 , 114个过氧化

物酶基因得到鉴定[11 ] , 但基因在染色体上的详细

分布并不知道。其中有一个过氧化物酶位点
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(R2184S)位于第 4号染色体长臂近端粒区。在以前

的工作中 , 利用 R2184S作为探针将 BAC克隆重叠

群 816 定位到该区域[12 ]。从重叠群 816 中选择了

BAC q3037 ( H0207F01)进行全序列测定并进行序

列分析 , 发现了一个由 5个过氧化物酶基因组成的

基因簇。本文通过对该基因簇的详尽分析 , 揭示了

基因之间的演化关系。

1　材料和方法 (Materials and Methods)

1 . 1　序列测定

采用双末端测序战略 ( pairwise end sequen2
cing) [13 ]对水稻 BAC q3037 进行了全序列测定。大

致的过程为 : 首先用超声波将纯化的 BAC DNA打

碎 , 然后用绿豆核酸酶对打碎的 DNA 片段进行末

端修补 , 修补完毕回收 2～4 kb的片段 , 回收的片

段再与经 S m a I酶切并脱磷处理的 p KS载体连接 ,

连接产物转化 DH5α, 然后随机挑选亚克隆进行双

末端 测 序 , 对 所 得 序 列 进 行 组 装 ( Phred/

Phrap) [14 ,15 ] , 最后再用引物定向步行的方法填补

余下的少数缺口。组装的正确性可从亚克隆框架和

Not I酶切分析得到保证。

1 . 2　序列分析

　　利用 NCB I ( http :/ / www. ncbi. nlm. nih. gov/

BLAST)的 BLAST程序进行数据库检索[16 ]。GCG

软件包 (10. 1版本)被用来进行 DNA和蛋白质序列

的分析。运用 Testcode[17 ]和 Genscan[18 ]进行潜在的

蛋白质编码区的预测和基因结构预测。多序列对准

由 PileUp 程序进行。信号肽预测由 SPScan程序进

行。蛋白质的分子量和等电点计算由 Compute p I/

Mw (http :/ / www. expasy. ch/ tools/ pi - tool. html)程

序进行。蛋白质氨基酸序列两两比较由 Gap 程序进

行。系统进化树的构建由 Grow Tree程序完成。

2　结果 (Results)

2 . 1　序列测定

　　完成以后的 q3037全序列全长 124. 3 kb ( Gen2
Bank登录号 AJ 245900) , 平均序列丰度为 10. 5。经

亚克隆框架分析和 Not I酶切分析 , 确保了组装的

正确性。同时 , 高丰度的序列覆盖也确保了最终完

成序列的质量。在对该序列的初步分析时发现 , 其

中 22. 5 kb的区域包含一个过氧化物酶基因簇 , 然

后就对该区域进行了详尽的分析。

2 . 2　基因鉴定

利用 GCG软件包 (10. 1版本)的 TestCode程序

对该 22. 5 kb区域进行了分析 , 结果表明 , 5 个蛋

白质编码区不均匀地分布于该区域 [图 1 (A) ]。将

相应的蛋白质编码区分别进行 BLASTx分析 , 显示

都与数据库中的植物过氧化物酶有显著相似 , 表明

该 22. 5 kb区域包含一个由 5个过氧化物酶基因组

成的基因簇。这 5 个基因依次命名为 osp1、osp2、

osp3、osp4 和 osp5 , 其中 osp5 对应于遗传标记

R2184S。该 5个基因具有相同的转录方向 , 基因间

隔区分别为 2、5. 5、1. 7和 3. 3 kb。

2 . 3　基因结构预测

对该 22. 5 kb序列运用 Genscan软件分析 , 预

测了 5个过氧化物酶基因的结构。结果表明 , osp4

和 osp5分别含 3个外显子和两个内含子 , 而 osp1 ,

osp2和 osp3只有两个外显子 , 被单一的内含子所

切断[图 1 (B) ]。

Fig. 1　Gene prediction in the 22. 5 kb region
(A) TestCode analysis of the 22. 5 kb sequence. The top region is sup2
posed to predict coding regions to a 95 % level of confidence. The bot2
tom region is supposed to predict non2coding regions to the same confi2
dence level [17 ] . (B) Genscan prediction of the 22. 5 kb sequence. Gene
structures are predicted using the matrix of maize ( http :/ / genes. mit .
edu/ GENSCAN. html) [18 ] .

2 . 4　数据库检索

将 5个过氧化物酶基因编码区分别用于数据库

检索 , 当 EST全长的 90 %以上与待检索序列的相

同率大于 95 %以上时被认为是相互匹配的 [19 ]。在

对核酸数据库 ( nr)进行检索时 , 得到一个与 osp5

匹配 (相同 98. 8 %)的全长 cDNA序列 oscpx1 ( Gen2
Bank 登录号 : AF019743 ) 。在对 EST 数据库

(dbEST)检索时 , 得到来源于不同组织的分别与

osp1、osp3、osp5相匹配的若干 EST条目 (表 1) , 这

些 EST一部分与基因的 5′端相匹配 , 一部分与基

因的 3′端相匹配。而 osp2 , osp4 则没有相匹配的

EST或 cDNA序列。

将 osp1、osp3、osp5 分别与相匹配的 cDNA 或

EST序列对准 , 可准确确定基因的内含子剪切位

点。而 osp2、osp4与相似程度较高的 cDNA或 EST

进行对准 , 也能确定出基因的内含子/外显子边界
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(图 2) 。所有 5个基因的内含子中 , 除 osp4的 2个

内含子 , osp5的第二个内含子遵循 GT/ A G的序列

模式以外 , 其余内含子都为 GC/ A G的序列模式。

对 5个基因的外显子和内含子计算 GC含量发现 , 5

个基因的外显子 GC含量在 64. 8 %～69. 4 % , 而内

含子 GC含量在 25 %～45. 5 %(表 2) 。内含子的高

A T 含量保证了在基因转录后加工时的有效剪

切[20 ]。

Fig. 2A　The genomic sequence of osp1 and its alignment with matched ESTs
The translational start (5′2AGT) and stop codons (5′2TGA or 5′2TAA) are highlighted and underlined. The introns are underlined and in italic.

Fig. 2B　The genomic sequence of osp2 and its alignment with high similar ESTs
The translational start (5′2ATG) and stop codons (5′2TGA or 5′2TAA) are highlighted and underlined. The introns are underlined and in italic.
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Fig. 2C　The genomic sequence of osp3 and its alignment with matched ESTs
The translational start (5′2AGT) and stop codons (5′2TGA or 5′2TAA) are highlighted and underlined. The introns are underlined and in italic.

Fig. 2D　The genomic sequence of osp4 and its alignment with high similar ESTs
The translational start (5′2ATG) and stop codons (5′2TGA or 5′2TAA) are highlighted and underlined. The introns are underlined and in italic.
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Fig. 2E　The genomic sequence of osp5 and its alignment with matched ESTs
The translational start (5′2ATG) and stop codons (5′2TGA or 5′2TAA) are highlighted and underlined. The introns are underlined and in italic.

2 . 5　预测的过氧化物酶结构

5个基因分别编码 338、335、336、343、346个氨

基酸残基的蛋白质。典型的第三类过氧化物酶大小

通常在 330～360 个氨基酸。在 5 个过氧化物酶的

N端预测了信号肽序列 , 该信号肽可负责将相应的

过氧化物酶导向细胞外。根据氨基酸序列计算 5个

过氧化物酶的分子量分别为 : 33. 3、32. 7、32. 1、

34. 7、34. 8 kD。而且根据计算 , OSP1、OSP4、OSP5

的等电点分别为 5. 75、4. 69、5. 42 ,因此属于阴离子

过氧化物酶 ; 而 OSP2、OSP3 的等电点分别为 :

8. 17、8. 18 , 因此属于阳离子过氧化物酶 (表 3) 。这

表明阳离子过氧化物酶基因和阴离子过氧化物酶基

因可在染色体上紧密连锁。

　　通过多序列对准可发现在过氧化物酶家族中最

为保守的三个结构域 [图 3 (B) , (D) , ( F) ] , 其中

(B) 、( F)为血红素结合区 , 而 (D)为功能未知的保

守区[21 ]。对于三类过氧化物酶都保守的 9 个氨基

酸残基中[2 ] , 除了在 OSP123中 123位的 Arg (R)被

Gln(Q)所替代以外 , 其余 8 个残基在 OSP1～5 中

都被观察到 (图 3) 。绝大多数第三类过氧化物酶保

守的残基都在 OSP1～5、AP1、PRX7 中发现。第三

类过氧化物酶特异的二硫键形成残基也被观察到 :

Cys112Cys91、Cys442Cys49、Cys972Cys301、Cys1772Cys209

(以成熟的辣根过氧化物酶 HRP C1为参照) [2 ] , 但

OSP3的 Cys11前移了两位。除此以外 , OSP1～5、

AP1和 PRX7又表现出一些不同于其他亚家族的新
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Table 1　Matched ESTs( > 95 % identity) for osp1 , osp3 and

osp5

ACC. No. Gene Tissue cDNA clone Score

AU075805 osp1 Immature leaf E60486 531

AU030963 osp1 Immature leaf E60486 1168

D25030 osp1 Root R2957 529

AU031972 osp1 Root R2957 513

AU075454 osp1 Immature leaf E60731 537

AU031073 osp1 Immature leaf E60731 682

BE039997 osp1 Root 519

AU091519 osp3 Callus C11468 785

AU062505 osp3 Callus C11468 446

D48606 osp3 Green shoot S14924 446

C20540 osp3 Green shoot S14924 753

D41595 osp3 Etiolated shoot S4191 329

C20517 osp3 Etiolated shoot S4191 595

AU031487 osp3 Immature leaf E61710 454

BE229129 osp3 Immature seed 98BS0186 729

BE229186 osp3 Immature seed 98BS0275 676

BE229213 osp3 Immature seed 98BS0313 410

AF019743 osp5 1602

D24571 osp5 Root R2184 486

AU031855 osp5 Root R2184 636

C20483 osp5 Root R0894 759

D24028 osp5 Root R0894 569

D20490 osp5 Root R1777 559

C20491 osp5 Root R1778 700

BE039701 osp5 Root 1134

BE040760 osp5 Entire plant 579

BE039233 osp5 Root 551

AW155066 osp5 mgie0001B21f 537

BE607327 osp5 Root 452

Table 2 　GC content of the introns/ exons of the clustered

genes , osp125

Gene Length (bp) GC content ( %)

osp1 Exon1 　　 228 66. 7

Intron 74 43. 2

Exon2 789 65. 8

osp2 Exon1 228 65. 8

Intron 90 45. 5

Exon2 780 66. 7

osp3 Exon1 243 67. 9

Intron 143 32. 2

Exon2 768 67. 9

osp4 Exon1 273 64. 8

Intron1 93 34. 4

exon2 186 71. 5

Intron2 81 40. 7

Exon3 588 66. 8

osp5 Exon1 237 67. 5

Intron1 153 35. 9

Exon2 186 69. 4

Intron2 104 25. 0

Exon3 618 66. 0

的结构特征 : 具有一些不同于其他亚家族的保守残

基 ,例如 Ile ( I) 39、Phe ( F) 40、Pro ( P) 46、Gly ( G) 58、

Table 3 　Relevant features of peroxidase sequences deduced

from the gene cluster

OSP1 OSP2 OSP3 OSP4 OSP5

AA length 338 335 336 348 346

Potential signal pep2
tide cleavage site

28 28 31 24 22

Estimated p I for ma2
ture protein

5. 76 8. 17 8. 18 4. 69 5. 28

Estimated molecular
mass of mature pro2
tein (kD)

33. 3 32. 7 32. 1 34. 7 34. 8

Probable cellular
location

Extracellular
peroxidase

Leu (L) 77、Leu (L) 79、Val (V) 87、His ( H) 88等 , 以及一

个比较保守的特征性 C末端序列 : A ( T) AS (D) A

(M/ P) 。这表明 , OSP1～5、AP1、PRX7形成了第三

类植物过氧化物酶家族中一个新的分枝。

2 . 6　过氧化物酶的比较分析

对 5个过氧化物酶及家族中部分有代表性的成

员进行了两两比较分析。五个过氧化物酶间的相似

程度按 OSP1～OSP5呈梯度下降 (表 4) : osp1与其

下游 4 个基因在氨基酸水平的相同率依次为 :

87 %、75 %、61 %、53 % ; osp2 与其下游基因的相同

率为 : 72 %、56 %、51 % ; OSP3与 OSP4、OSP5的相

同率分别为 56 %、51 %。该结果表明 , 一系列的串

联基因复制导致了该基因簇的形成 , 即在进化过程

中依次发生了 osp52osp4 2osp32osp22osp1 的基因复

制事件。

将 5个过氧化物酶氨基酸序列用于蛋白质数据

库检索发现 , OSP5 与来自玉米的阴离子过氧化物

酶 AP1 ( GenBank 登录号 Y13905 ) [22 ]相同率为

72. 54 % , 与来自大麦 ( Hordeum v ulgare)的 PRX7

( GenBank登录号 AJ 003141) [23 ]相同率为 63. 02 % ,

而 OSP1、OSP2、OSP3、OSP4 与数据库中所有过氧

化物酶的相同率在 55 %以下。这表明 osp5、ap1、

prx7为潜在的直向同源基因。

对 OSP1～5 , AP1 , PRX7 , 以及第三类过氧化

物酶中几个亚家族代表进行进化分析 (图 4) , 结果

显示 , osp1～5在进化上发生的先后顺序为从 osp5

依次到 osp1 ; 而且 , osp1～5、ap1、prx7 与其他家

族代表有较大差距 , 可归为一个新的分枝。

3　讨论 (Discussion)

到目前为止 , 所发现的第三类过氧化物酶基因

都具有 1～4 个外显子 , 而且内含子插入位点严格

保守。在日本构建的水稻高密度遗传图谱中共鉴定
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Table 4　Percentage similarities and identities between the clustered peroxidases and representatives from the class III peroxidase

family

OSP1 OSP2 OSP3 OSP4 OSP5 PRX7 AP1 BP1 WP1 TOPA HRPC1 TAP1

87. 13 75. 38 60. 84 53. 75 49. 39 55. 09 47. 61 43. 79 38. 11 38. 65 33. 12

OSP1 89. 22 78. 42 65. 66 58. 26 54. 55 59. 28 52. 70 51. 63 45. 93 46. 32 38. 80

71. 73 56. 97 51. 66 47. 85 54. 46 50. 15 43. 61 37. 05 35. 15 34. 18

OSP2 76. 29 63. 03 57. 40 53. 07 58. 77 54. 10 50. 82 44. 59 42. 42 40. 51

56. 46 51. 52 46. 11 55. 79 46. 34 40. 26 36. 63 38. 34 33. 97

OSP3 62. 16 57. 62 50. 78 59. 76 52. 44 48. 19 44. 22 46. 32 42. 22

55. 82 48. 77 54. 73 48. 34 43. 36 35. 29 36. 96 36. 45

OSP4 60. 00 53. 37 60. 06 52. 57 50. 00 43. 79 44. 41 43. 98

63. 02 72. 54 48. 83 40. 51 38. 66 38. 02 32. 41

OSP5 67. 46 76. 59 53. 51 45. 34 46. 01 43. 71 38. 89

64. 41 45. 73 43. 41 38. 99 38. 21 32. 69

PRX7 67. 65 50. 61 47. 27 46. 23 43. 58 37. 82

55. 09 46. 05 38. 80 41. 42 33. 44

AP1 59. 28 51. 97 45. 74 46. 45 38. 70

45. 16 43. 18 39. 00 34. 04

BP1 50. 97 51. 11 46. 33 41. 64

46. 45 50. 64 42. 05

WP1 53. 87 55. 77 49. 34

49. 07 42. 62

TOPA 57. 45 48. 53

38. 75

HRPC1 44. 38

　　Percent amino acid identities are shown in row 1 and similarities are shown in row 2. Representatives from class III peroxidase family were includ2

ed : BP1 (M73234) [24 ] , WP1 (X56011) [25 ] , TOPA(J02979) [26 ] , HRPC1 (M37156) [27 ] , TAP1 (X15853) [28 ] .

Fig. 4　Phylogenetic analysis of amino acid sequences of OSP12
5 and other class III peroxidase family members

The tree was constructed using Grow Tree ( GCG package 10. 1) .

出 26个过氧化物酶位点[11 ]。本文对其中的一个位

点标记 ( R2184S) 所锚标的 BAC 克隆 q3037

( H0207F01)进行了全序列分析 , 发现除 R2184S所

对应的过氧化物酶基因以外 , 在其上游还存在 4个

紧密排列的过氧化物酶基因 , 5个基因具有相同的

转录方向 (图 1) 。5 个基因分别命名为 osp1、osp2、

osp3、osp4、osp5 , 其中 osp5 对应于位点标记

R2184S。这是到目前为止所报道的最大的一个过氧

化物酶基因簇。

在大规模基因组测序过程中 , 利用数据库中大

量积累的 EST数据进行基因组序列中基因结构的

注解已变得越来越重要[19 ]。本文在软件预测的基

础上 , 再结合与相应 EST的匹配 , 准确地鉴定了 5

个过氧化物酶基因的外显子/内含子组织结构 :

osp1、osp2、osp3分别含 1 个内含子 , 而 osp4、osp5

分别含 2个内含子。所有内含子插入位点与其他第

三类过氧化物酶基因一致[3 ,10 ] , 而且内含子都具有

较高的 A T含量。高 A T含量是植物基因内含子所

普遍具有的一个特征 , 被认为与内含子的有效剪切

有关[20 ]。5 个基因中多数内含子所遵循的是 GC/

A G的剪切模式 , 这种模式在较少一些基因中被观

察到过[4 ]。

从与 osp1、osp3、osp5 相匹配的 EST来源 , 还

可揭示 osp1、osp3、osp5 的组织表达差异 (表 1) 。

osp1、osp3 可在根、叶等组织表达 , 而 osp5 主要在

根中表达。而数据库中却没有与 osp2 和 osp4相匹

配的 EST , 这表明 osp2和 osp4可能不表达或者极

低表达 , 也可能在极为特殊的条件下表达 , 这有待

于进一步的研究确证。

5个基因分别编码 338、335、336、348和 346氨

基酸残基的蛋白质 , 都具有 N端信号肽序列 , 属于

分泌性植物过氧化物酶。5个蛋白质中 OSP2、OSP3

为阳离子过氧化物酶 , 而 OSP1、OSP4、OSP5 为阴

离子过氧化物酶。但在数据库检索时我们发现与

osp5相匹配的 oscpx1 ( GenBank登录号 AF019743)

被注解为阳离子过氧化物酶基因。经仔细比较后发

现 , 在相对于 osp5终止密码上游 41位处 oscpx1多
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引入了一个 t , 由此导致了移框 , 使得表达产物成

为阳离子过氧化物酶。根据几方面的证据判断 , 我

们倾向认为 oscpx1 的序列存在错误 : osp5 的序列

来源于高丰度、高质量的基因组测序 , 而 EST 或

cDNA序列通常为低丰度的、单向的测序结果 ; 数

据库中相应的 EST 在该位点上与 osp5 一致

[图 2 ( E) ]。

5个过氧化物酶都具有植物过氧化物酶的一些

基本结构特征 , 如两个保守的血红素结合区 (B和 F

区 , 图 3) , 以及功能未知的 D区 ; 同时 , 又具有一

些新的结构特征 , 如一些其他过氧化物酶所不具有

的保守残基 , 以及一个保守的特征性的 C末端序列

(图 3) 。再结合对过氧化物酶氨基酸序列的两两比

较分析和进化分析结果 , 我们认为 : 本文所报道的

过氧化物酶基因簇起源于 osp5 , 经一系列的串联基

因复制事件所形成 , 同时在复制过程中丢失了一个

内含子 ( osp4～ osp3 ) , 在过氧化氢酶基因家族

( cat)进化过程中也曾发生过类似的现象[29 ] ; osp5

与 ap1、prx7为潜在的直向同源基因 , 分别在各自

的基因组中行使相同的功能 ; osp1～ 5、ap1 和

prx7构成了第三类过氧化物酶基因家族中一个新

的分枝。

另外 , 我们观察到 : OSP5 与 AP1 的相似性

( 76. 59 % ) 高 于 OSP5 与 OSP4 的 相 似 性

(60. 00 %) 、OSP4 与 OSP3 (62. 16 %)的相似性 ; 而

与 OSP3和 OSP2的相似性水平相近。由此我们推

测 , osp5 2osp42osp3的基因复制事件发生在水稻和

玉米基因组分化之前 , 即在现在的玉米基因组中应

当存在一个与本文报道的基因簇相对应的基因簇 ,

在该基因簇中除 ap1 以外 , 至少还存在分别与

osp4、osp3互为直向同源基因的两个过氧化物酶基

因。同理可推测 , 在大麦基因组中也存在一个相应

的基因簇 , 其中除 prx7 以外 , 至少还存在与 osp4

互为直向同源基因的过氧化物酶基因。以上推论建

立在以下的前提上 : 不同的基因在不同的基因组中

进化速率大致恒定。至于真实情况如何则有待于进

一步研究确定。

植物过氧化物酶家族非常庞大 , 阐明整个家族

的结构及进化有赖于更多家族成员的发现 , 而对结

构进化的了解将会对认识基因功能及演化提供线

索。尽管随着大规模基因组测序的展开 , 数据库中

积累了大量的过氧化物酶基因数据 , 但距离全局性

的认识过氧化物酶基因家族还有一定差距。本文在

现有的基础上 , 通过对水稻第 4号染色体长臂近端

粒区一个过氧化物酶基因簇的结构及进化分析 , 为

认识过氧化物酶基因家族的结构及进化提供了一种

范例。
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Structural Analysis of a Gene Cluster Encoding Two Cationic

and Three Anionic Peroxidases from Rice Chromosome 4

CHEN Ze2Hua , ZHOU Bo , HAN Bin , Q IAN Yue2Min , HON G Guo2Fan 3
( N ational Center f or Gene Research , Chi nese Academy of Sciences , S hanghai 200233 , Chi na )

Abstract　　Sequence analysis of a rice BAC q3037 ( H0207F01) identified a cluster of five tandemly arranged

peroxidase genes , osp1 , osp2 , osp3 , osp4 and osp5 , within a 22. 5 kb region. osp4 , osp5 each have three ex2
ons interrupted by two introns , while osp1 , osp2 and osp3 each have two exons interrupted by a single intron.

The five genes were predicted products of 338 , 335 , 336 , 343 and 346 amino acid residues , respectively , in2
cluding putative signal peptide sequence at the amino2termini. And OSP1 , OSP4 and OSP5 were predicted to be

anionic peroxidase , OSP2 and OSP3 are cationic. Comparative analysis and evolutionary analysis of the clustered

genes and other peroxidase family members revealed that the gene cluster occurred by tandemly gene duplications

(f rom osp5 to osp1) ; and that osp5 , ap1 and prx7 were potential orthologies , and osp125 , ap1 and prx7

constituted a novel evolutionary branch of class III peroxidases.

Key words　　peroxidase ; gene cluster ; tandemly gene duplication ; ortholog
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