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摘要:【目的】研究白鹭(Egrettagarzetta)的全基因组微卫星分布规律。【方法】利用生物信息学方法对已报道的白鹭全基

因组进行查询和分析。【结果】白鹭全基因组中1~6个碱基重复的微卫星有255630个,序列总长度为4282844bp,占

全基因序列长度的0.37%。不同重复类型的微卫星中,单碱基的数量最多,有207108个,占全部类型的81.0%;然后依

次是二碱基、三碱基、四碱基、五碱基、六碱基,分别占全部类型的6.4%,5.3%,4.9%,2.0%和0.4%。A,C,AC,AT和

AG是白鹭基因组微卫星序列中重复数量较多的拷贝类型,占全部重复类型的87.4%。在白鹭基因组中,按降序排列,重

复类型出现次数超过1000次的有17个,分别是 T,A,AT,G,C,AC,GT,ATT,AAT,ATTT,AGG,AAAC,CCT,

AAAT,CT,GTTT和AG,占全部微卫星数量的92.7%。【结论】研究结果对白鹭微卫星的筛选及深入研究提供了数据

支持。
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白鹭(Egrettagarzetta)为鹳形目(Ciconiiformes)鹭科(Ardeidae)白鹭属(Egretta)鸟类,又有春锄、白鸟等

称谓;该鸟身形纤瘦,全身白色,为全球性分布的水鸟,常见于江河、湖泊及滩涂等地。白鹭主要分布于亚洲、非
洲、欧洲中部和南部、大洋洲等区域,在中国则主要分布在四川、陕西南部、河南等地。目前,有关白鹭的研究主

要集中于生态环境指示作用[1]、种群的繁殖习性研究[2]、个体识别[3]等方面。
微卫星(Microsatellite)又称简单重复序列(Simplesequencerepeat)或短串联重复(Shorttandemrepeat),

指基因组中以少数几个(通常为1~6个)核苷酸为短重复单元构成的串联长度为数十个核苷酸的DNA重复序

列。由于微卫星标记具有高效以及稳定的特点,因此被广泛应用于遗传连锁图谱的构建、遗传育种等领域。在

研究有关动物遗传特征的研究中,可利用微卫星标记进行物种间、物种内甚至个体间的亲缘关系分析,如遗传育

种[5]、亲子鉴定[6]、遗传多样性分析等[7]。目前最常见的获取微卫星的方法有如下3种:1)通过查找公共数据库

获取微卫星位点;2)利用物种间遗传距离相临近的交叉转移扩增;3)通过基因组DNA筛选获取微卫星。
目前鹭科鸟类中有关微卫星标记研究主要集中于位点的筛选[8-9],有关基因组微卫星分布情况并未见报道。

本研究利用生物信息学方法搜索白鹭的全基因组序列,并对基因组中的微卫星进行了分析,以便为今后白鹭微

卫星标记的筛选、遗传多样性、遗传育种等方面的研究提供数据支持。

1材料与方法

1.1白鹭基因组序列

白鹭全基因组序列来源于网站http://www.diark.org/diark/species,基因组大小为1151.9Mb,以FAS-
TA格式保存。
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1.2微卫星相关术语的定义

为了完全统计重复序列,特将与重复序列有关的4个术语进行说明。

1)重复类型:指每个重复序列中核心重复单元是由多少碱基(bp)组成。依据核心重复单元的碱基数的多

寡,可将微卫星分为单碱基、二碱基、三碱基、四碱基、五碱基和六碱基共6种类型。

2)重复拷贝数:指每个微卫星重复序列中核心单元出现的次数,比如(AACA)28,这个重复序列的重复拷贝

数就是28。

3)重复拷贝类别:指每个重复类型由哪几个碱基构成,比如四碱基重复类型AACA和AAGA分别属于不

同的重复拷贝类别,而AAAC,AACA则属于1个重复拷贝类别。

4)重复数目:指在基因组中,每个重复类型的碱基数目。

1.3统计软件

对白鹭基因组微卫星的搜索通过微卫星搜索及统计软件 MSDBv2.4[10]来完成,此软件用Perl程序语言编

程,界面友好,操作简便快捷,可以准确辨认并建立物种的微卫星序列资源库,并集成了微卫星分类及统计各种

功能,在不同物种微卫星研究中具有广泛应用[11-17]。有关统计标准设置如下:单碱基重复序列中,筛选的拷贝数

大于或等于12;二碱基重复序列中,筛选的拷贝数大于或等于7;三碱基重复序列中,筛选的拷贝数大于或等于

5;四碱基、五碱基和六碱基重复序列中,筛选的拷贝数大于或等于4。

2结果

2.1基因组中不同重复类型微卫星的基本情况

表1 白鹭基因组中不同重复类型微卫星的基本信息

Tab.1 DistributionofSSRofdifferentrepeattypeingenomeofE.garzetta

重复类型 数量/个 总长/bp 频率/(个·Mb-1) 丰度/(bp·Mb-1)

单碱基 207108(81.0%) 3246092 179.80 2818.03

二碱基 16346(6.4%) 282546 14.19 245.29

三碱基 13448(5.3%) 251151 11.67 218.03

四碱基 12614(4.9%) 243324 10.95 211.24

五碱基 5075(2.0%) 201915 4.41 175.29

六碱基 1039(0.4%) 57816 0.90 50.19

总计 255630(100.0%) 4282844 221.92 3718.07

   注:“数量”一列中括号内的数据为某一重复类型微卫星数量占微卫星总数量的百分比。

表1显示:在白鹭基因组中共发现255630个微卫星序列,总长度为4282844bp,占全基因长度的0.37%;
总丰度为3718.07bp·Mb-1,总频率为221.92个·Mb-1。从表1可以明显看出:单碱基类型的数量最多;然
后依次为二碱基、三碱基、四碱基和五碱基类型;数量最少的是六碱基类型。同样地,白鹭不同重复类型微卫星

的总长、丰度和频率也遵循上述规律(表1)。此外在白鹭的基因组中,通过降序规律排列,可以发现:微卫星重复

基本类型出现频率超过

1000次的有17种,分别

是 T,A,AT,G,C,AC,

GT,ATT,AAT,ATTT,

AGG,AAAC,CCT,AAAT,

CT,GTTT 和 AG,它们

占 全 部 微 卫 星 数 量 的

92.7%;在基 因 组 中,微
卫星重复基本类型出现

频率超过100次的有66
种,占基因组全部总数的

98.5%。

2.2不同重复类型微卫星重复序列的数量

白鹭基因组中不同重复类型微卫星的出现次数范围有较大差异,重复次数最少的仅4次,重复次数最多的

(TCCTT)达380次。重复4~6次的有855个,占全部类型微卫星数量的49.5%;重复7~15次的有622个,占
全部类型微卫星数量的36.0%;重复16~30次的有143个,占全部类型微卫星数量的8.3%;重复16~30次的

有58个,占全部类型微卫星数量的3.4%;重复52~380次的有49个,占全部类型微卫星数量的2.8%。在白鹭

基因组中,不同重复类型微卫星的主要重复次数也不同:单碱基类型中以12~26个重复的居多,占全部单碱基

类型的96.2%;二碱基类型中以7~10个重复居多,占全部二碱基类型的85.2%;三碱基类型中以4~7个重复

的居多,占全部三碱基类型的85.0%;四碱基类型中以4~7个重复的居多,占全部四碱基类型的95.8%;五碱基

类型中以4~10个重复居多,占全部五碱基类型的88.9%;六碱基类型中以4~8个重复居多,占全部六碱基类

型的83.6%。但从整体上来看,白鹭基因组中微卫星序列重复次数在4~40之间的居多,占全部类型微卫星重

复序列数量的95.8%(图1)。
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表2 白鹭基因组中主要重复类型微卫星的拷贝类别数量

Tab.2 NumberofthemainrepeattypeofSSRingenomeofE.garzetta

重复类型 拷贝类别 数量/个 重复类型 拷贝类别 数量/个

单碱基

总计

二碱基

总计

A

C

AC

AG

AT

CG

196318(94.80%) 

10790(5.20%) 

207108(100.00%)

8053(49.26%)

2721(16.65%)

5560(34.02%)

 12(0.07%)

 16346(100.00%)

三碱基

AAT 4623(34.38%) 

ACC 1079(8.02%) 

ACG 592(4.40%)

ACT 645(4.80%)

AGC 625(4.65%)

AGG 2970(22.09%) 

AGT 671(4.98%)

CCG 55(0.41%)

三碱基
AAC  1663(12.37%)

AAG 525(3.90%)
总计 13448(100.00%) 

  注:“数量”一列中括号内的数据为某一重复类型微卫星某一拷贝类别数量该重复类型微卫星总数

量的百分比。

  
 a 单碱基                           b 二碱基

  
 c 三碱基                          d 四碱基

  
 e 五碱基                          f 六碱基

图1 单碱基至六碱基重复类型的拷贝数的数量分布

Fig.1 Thenumberdistributionofcopynumbersin1~6bprepeats

2.3各重复拷贝

类别的数量

表 2 显 示:
白鹭基因组中出

现数量最多单碱

基重复拷贝类别

是A,有196318
个,C相对最少,
仅有10790个。
二碱基重复类型

中最多的是 AC,
有8052个;其次

是AT 和 AG,分
别 有 5 560 和

2721个;最少的

是GC仅有12个。
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三碱基重复类型中,最多的是AAT,有4623个,其次是AGG,有2970个,最少的是CCG,仅有55个。

3讨论

3.1全基因组上微卫星序列的分布特性

随着生物信息学技术飞速发展,从数据库中可获得的生物基因组序列也逐渐增多。在基因组水平上来分析

各个物种的微卫星序列,不仅可以认识到各个物种的微卫星序列特征,而且还可以揭示微卫星在生物基因组内

的作用。本研究通过在网站http://www.diark.org/diark/species中下载白鹭基因组,并通过 MSDB[10]软件搜

索和分析了白鹭基因组中存在的微卫星序列,在1151.9Mb全基因组序列中共统计出微卫星位点255630个,
所有的微卫星序列总长4282844bp,占全基因组序列长度的0.37%,与虎皮鹦鹉(Melopsittacusundula-
tus)[11]、林麝(Moschusberezovskii)[12]、红原鸡(Gallusgallus)[13]微卫星序列占全基因序列长度的比例相近(三
者依次分别为0.41%,0.42%和0.49%),但是与大熊猫(Ailuropodamelanoleuca)、北极熊(Ursusmariti-
mus)[14]以及猪(Susscrofa)[15]的这一比例相差较大(三者依次分别为0.64%,0.79%和0.85%)。

白鹭基因组中单碱基重复类型在所有的微卫星重复类型中所占的比例最高,为81.0%,并且单碱基类型中

以(A)n和(T)n为主,占94.8%,这与其他物种如猪[15]、人(Homosapiens)[16]、大鼠(Rattusnorvegicus)[17]等哺

乳动物的有关研究结果相符合;而果蝇(Drosophilamelanogaster)[16]中两碱基类型所占比例最高,黑粉菌(Usti-
lagomaydis)等[18]低等生物中三碱基类型所占比例最高。白鹭二碱基类型微卫星数量有16346个,占全部微

卫星重复序列数量的6.4%;其中 AC数量最多,为8053个;GC含量最少,仅有12个。这与大鼠[17]、大黄鱼

(Larimichthyscrocea)[19]、牛(Bostaurus)[20]、绵羊(Ovisaries)[20]、小鼠(Musmusculus)[21]二碱基类型微卫星

中AC的分布规律相同,与红原鸡[13]的二碱基类型微卫星中AT所占比例最高的结果不相同。此外,白鹭三碱

基类型微卫星数量有13448个,占全部微卫星重复序列的5.3%,其中AAT所占比例最高,同酵母[18]的三碱基

类型微卫星中 AAT所占比例最高的结果相同。然而,人类基因组的三碱基类型微卫星含有较多的 AAT和

AAC,果蝇[16]基因组的该类微卫星含有较多的AGC。因此,不同物种中微卫星的分布规律存在着一定的差异,
但这一点是否与物种的进化有关,以及它和不同生物的基因表达与调控是否存在关联,仍需进一步研究。

3.2二碱基重复类型的分布特征

对小鼠[21]、猪[15]、牛和绵羊[20]的基因组微卫星分析结果表明:在二碱基类型微卫星中,AC所占比例最高,
而红原鸡[13]的基因组这一类型的微卫星中AT所占比例最高。本研究结果则显示,白鹭二碱基类型微卫星中

AC所占比例最高,它的数量占全部二碱基类型微卫星数量的49.26%。上述差异可能由不同的物种中占优势的

二碱基类型有所差异而导致。而二碱基类型微卫星中GC所占比例在已研究的物种中都是较少的。有研究发

现,GC所占比例高的物种,它的基因组内微卫星所占比例也较低。Shorderet等人[22]研究了6种脊椎动物的基

因组后,给出的解释是:由于基因组中的CpG甲基化,因而使它成为一个易突变的点;而甲基化的胞苷酸C又容

易在脱氨基的作用下转变为胸腺嘧啶T;然而GC又是保证DNA热力学所必备的。由此导致的结果是:GC在

其中越来越少,相对应的TG所占比例逐渐增加。这个解释可以在某些程度上阐明为何在人类及某些生物基因

组二碱基类型微卫星中,AC重复较多。虽然微卫星中GC所占比例相对较低,但是研究表明,这一拷贝类别在

基因组中依然起着重要的作用,Griffiths等人[23]发现,胸苷激酶的G(n)突变参与了单纯疱疹病毒的再活化。由

此推断,本研究中白鹭二碱基类型微卫星中GC所占比例较少可能与上述原因有一定的关系,因为与之相对应的

突变后的AC所占比例在二碱基类型中是最高的。然而,白鹭基因组的二碱基类型微卫星中GC所占比例较少

的具体原因仍需要进一步研究。
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AnimalSciences

TheDistributionRegularitiesofMicrosatellitesinEgrettagarzettaGenome

HUANGJie1,YANGBo2,3,JIAYinping1,YANGChengzhong4

(1.CollegeofBiologyandFood,ShangqiuNormalUniversity,ShangqiuHenan476000;

2.ChinaConservationandResearchCentrefortheGiantPanda,DujiangyanSihuan611830;

3.KeyLaboratoryofStateForestryandGrasslandAdministrationonConservationBiologyofRareAnimals
inTheGiantPandaNationalPark,DujiangyanSichuan611830;4.ChongqingKeyLaboratoryof
AnimalBiology,CollegeofLifeScience,ChongqingNormalUniversity,Chongqing401331,China)

Abstract:[Purposes]ItisfocusedonthedistributionregularitiesofmicrosatellitesinEgrettagarzetta.[Methods]Thewholegenome
sequencesofE.garzettawereanalyzedbybioinformaticsmethods.[Findings]Theresultsshowedthat:Microsatellite(simplese-
quencerepeat,SSR)with1~6bpnucleotidemotifsweredetectedintheE.garzettawere255630loci,4282844bpinlength,

whichaccountfor0.36%ofthewholegenomesequences.These207108mononucleotidemicrosatellites,whichaccountedfor81%
ofallthedifferentrepeattypes,isthemostabundanttype.Followedbydinucleotide,trinucleotide,tetranucleotide,pentanucleoti-
de,hexanucleotidemicrosatelliteswhichaccountedfor6.4%,5.3%,4.9%,2%,and0.4%,respectively.A,C,AC,AT,and
AGwerepredominateinE.garzettagenome,accountedfor87.4%alltogether.TherepeattimesofT,A,AT,G,C,AC,GT,

ATT,AAT,ATTT,AGG,AAAC,CCT,AAAT,CT,GTTT,andAGweremorethan1000times,whichaccountedfor
92.7%alltogether.[Conclusions]ThisdataprovidedherewillgivealightonscreeningandfurtherresearchofE.garzettamicrosa-
tellites.
Keywords:Egrettagarzetta;microsatellite;genomic;distributionregularities

(责任编辑 方 兴)

17Vol.36No.5     JournalofChongqingNormalUniversity(NaturalScience) http://www.cqnuj.cn


