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摘 要：转录因子是真核细胞基因表达调控网络的核心基因。本研究利用隐马尔可夫模

型，在鸡基因组上共识别 720个转录因子基因，分布在 28条常染色体、Z染色体以及 7个连锁

群。在基因组上呈非均匀分布。发现有554个转录因子位于1 515个QTL内，包括影响外貌性

状、健康性状、生理性状和生产性能性状。
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Abstract：The transcription factor plays important roles in gene regulation networks. In this study，720 transcription
factor genes on chicken genome based on HMM model were identified，which distributed non-random on 1 to 28
chromosome，Z chromosome and 7 linkage groups. According to QTL information，it was found that there are 554
transcription factors located on 1 515 QTLs related to exterior traits，health traits，physiology traits and production traits.
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真核细胞基因表达的调控是一个多级调控系

统，其中第一个水平是转录水平的调控。在这一

调控水平上，细胞会在特定时间和空间上选择性

地合成某些特定蛋白质，以期完成特定的生物学

过程。转录水平上的调控是由为数众多的转录因

子所主导，转录因子的基因数目占整个基因组基
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因总数 5%~10%左右［1~3］。这些转录因子特异性

结合到所调控的靶基因上，通过增强和抑制靶基

因的表达来实现相应的生物学功能。

在转录水平上参与基因表达调控的众多转录

因子存在很大差异，且含有复杂的结构域。这些

转录因子的序列相似性非常小，但是不同转录因

子存在一个共同的特征，即都含有一个DNA结合

结构域（DNA-binding domain，DBD），转录因子通

过对该结合域特异性地结合到DNA的特异碱基

序列上，从而使转录因子执行特定的生物学功

能。根据转录因子DNA结合结构域的种类，可将

转录因子分成不同的基因家族，如锌指模型、亮氨

酸拉链模型、螺旋-转角-螺旋、螺旋-环-螺旋、

HMG框等家族。

目前，已经获得多个物种的基因组和蛋白质

组数据，以全基因组的视角采用比较基因组学和

生物信息学方法揭示生物基因组上的潜在转录因

子也多有报道，如在小鼠基因组上预测得到 1
485~1 677个转录因子［4，5］，在水稻基因组上预测

得到2 025个转录因子［6］，在拟兰芥基因组上预测

得到1 827个转录因子［7］，在蓝藻基因组上预测得

到 1 288个转录因子［8］。但对于具有经济价值的

家养动物基因组上的转录因子预测及分析的研究

却远远滞后于模式生物基因组学的研究。

在鸡基因组上转录因子的研究，主要聚焦于

特定几个转录因子的基因功能研究，如影响体脂

生长发育的PPAR、CEBPa等转录因子［9］。转录因

子作为转录调控水平的核心，其在基因组水平的

分布特点也应是鸡结构基因组学研究的一个重要

内容，但目前鲜有这方面的报道。本研究在全基

因组水平预测鸡基因组上所有的潜在转录因子，

并对所预测得到转录因子的分布特点进行研究，

同时结合鸡重要经济性状的QTL定位结果对转

录因子进行注释，为相关基因的表达调控研究奠

定基础。

1 材料与方法
1.1 数据来源

从 ENSEMBL 数据库［10］（（ftp：//ftp.ensembl.
org/pub/）下载鸡（Gallus gallus）的全基因组序列、

基因序列及蛋白质序列。同时获得各基因的结构

信息与注释信息。从QTLdb数据库［11］（www.anim⁃
algenome.org/QTLdb/）收集关于鸡的所有 QTL 信

息（包括影响外貌性状、健康性状、生理性状和生

产性能性状的QTLs共4 525个）。

1.2 HMM模型来源

参考DBD数据库［12］，从 SUPERFAMILY数据

库（http：//www.supfam.org/SUPERFAMILY/）下载所

有 DNA结合结构域的 HMM模型，包括 66个家

族，213个HMM模型。

1.3 转录因子预测识别

用HMMER［12］中 hmmpscan程序和 hmmsearch
程序对鸡基因组上所有编码的蛋白质进行分析。

设定E-value为1.0E-4。其他参数取默认值。

2 结果与讨论
2.1 鸡全基因组转录因子识别

本研究利用隐马尔可夫模型，共识别得到

1 084个转录因子蛋白质，占整个蛋白质组6.0%。

这些转录因子蛋白质由720个转录因子基因翻译

得到，占基因组总基因数的3.2%。这720个转录因

子基因中有 463个基因只翻译生成 1个转录因子

蛋白质，其余257个转录因子基因翻译生成2个以

上的转录因子蛋白质，ENSGALG00000006013基

因翻译生成的转录因子蛋白质最多（10个转录因

子蛋白质）。TRANFAC数据库收录了高质量的

鸡转录因子，此数据库共收录82个鸡转录因子基

因［16］（http：//www.gene-regulation.com/cgi-bin/pub/
databases/transfac/search.cgi），这些转录因子都

被本研究识别。除此之外，DBD和AnimalTFDB
数据库收录了鸡全基因组上预测的转录因子。

在DBD数据库中，共收录 1 154个预测转录因子

基因［12］；AnimalTFDB 数据库共收录 858个转录

因子基因［4］。在其他物种的全基因组转录因子

预测工作发现，大部分脊椎动物的转录因子占

5.0%~8.9%，非脊椎动物的转录因子占比小于5%［4］；

拟兰芥的转录因子基因占 5.9%［1］，大部分植物所

含转录因子约占 10%［3］。综上，转录因子在不同

物种间所占比例存在差异，这可能是不同物种间

基因转录调控复杂程度的差异所导致。

2.2 鸡全基因组转录因子分布特点

预测得到的 720个鸡转录因子基因分布在

28条常染色体、Z染色体以及 7个连锁群。其中

位于常染色体和 Z染色体上的转录因子基因共

650个，每条染色体上分布的转录因子基因数目

迥异，范围从2个（16号染色体）到83个（2号染色
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体）。具体分布情况见图 1。对每一条染色体设

置区间为500 kb、1 Mb、2 Mb的视窗，计算落入此

视窗内转录因子基因的数目，发现转录因子基因

在基因组上的分布呈非均匀分布，在染色体上存

在转录因子基因的荒漠区与富集区。Oliver等［14］

对基因组序列的非随机性做了深刻的探讨，研究

发现基因非随机分布于基因组，基因组上相邻基

因趋向于相同的基因表达模式。

2.3 鸡转录因子家族

按照DNA结合结构域序列的特征，可以将转

录因子基因分成不同的家族，即具有同样的DBD
定义为同一类基因家族。本研究根据DBD对预

测的转录因子基因进行家族分类。分类原则如

下：若转录因子上仅存在一类DBD，则将该转录

因子定义为此类转录因子家族；若转录因子存在

多种DBD，则将根据DBD的关系决定该转录因子

归属的家族，如果这些DBD都属同一超家族，则

将该转录因子归属为该超家族，如果这些DBD
不属同一超家族，则将该转录因子归属为“组合

型”家族。根据如上定义，本研究对位于常染色体

和Z染色体上的转录因子基因（共650个）进行了

分析，其中 192个转录因子基因为“组合型”基因

家族；其余458个基因仅存在一种DBD，归属42个
基因家族，这些基因家族的成员数目差异较大，

注：第一层（最外层）为鸡基因组不同染色体；第二层为转录因子位于QTLs的数目的直方图；第三层为转录因子的基因名称；第四层为同一个转录因子

家族的连线。

图1 鸡全基因组预测转录因子分布图
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319个转录因子基因分布在6个基因家族中，其余

139个基因分布在36个基因家族中。包含基因数

目最多的基因家族主要包括ZF-C2H2、Homeobox
家族和HLH家族等，这些家族中分别包含143个、

86个和42个基因。有20个基因家族的成员数小

于 3个转录因子基因，如CBFB_NFYA、HTH_3和

Not1家族仅含有1个基因，DM、GCM、HTH_psq家
族仅含有 2个基因，Fez1、Runt、SRF-TF家族仅含

有 3个基因。对这些转录因子家族的成员数进

行进一步的统计分析，发现其分布服从幂率分

布，即只有少数几个家族含有较多的成员数目，

在其他的蛋白质家族分类研究中也得到了同样

的结果［15］。

2.4 鸡转录因子的QTL注释分析

本研究从QTLdb［11］网站获得目前鸡不同性状

QTL定位结果。在鸡基因组上共4 525个QTL，其
中影响外貌性状的QTL共 190个，影响健康性状

的QTL共547个，影响生理性状的QTL共116个，影

响生产性能性状的QTL共 3 672个。通过对转录

因子基因与QTL位置的比较，本研究发现有554个
转录因子位于1 515个QTL内（每个转录因子基因

与QTLs数目的关系见图1），包括63个影响外貌性

状QTL，122个影响健康性状QTL，46个影响生理

性状QTL，1 284个影响生产性能性状QTL。
3 结 论

本研究利用隐马尔可夫模型，在鸡基因组上共

识别720个转录因子基因，分布在28条常染色体、

Z染色体以及 7个连锁群。在基因组上呈非均匀

分布。发现有 554个转录因子位于 1 515个QTL
内，包括影响外貌性状、健康性状、生理性状和生

产性能性状。
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