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酵母 snoRNA基因簇启动子的比较分析
 

周　惠 , 屈良鹄
(中山大学生物工程研究中心 , 广州 510275)

摘　要:报道对酿酒酵母 snoRNA 基因簇启动子序列的研究结果.通过计算机分析 , 发现酿

酒酵母中Z2-Z8和 SnR190-U14 snoRNA基因簇有相似的启动子结构.这两个 snoRNA 基因簇都

是由一个上游的启动子负责整个基因簇的转录 , 产生多个顺反子 snoRNA的前体 , 然后再加工

成熟为各个独立的 snoRNA.在启动子保守序列 TATA box 的上游还发现 2 个 RAP1 序列 , 表明

snoRNA基因簇的表达可以通过 RAP1元素与核糖体蛋白基因的表达协同调控.这是在 snoRNA

基因的启动子中首次发现 RAP1 调控元素.对 snoRNA 基因簇的进化特点也进行了讨论.
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近几年来 , 从高等动物到单细胞酵母都发现了许多新的 snoRNA 基因 , 它们在核糖体

生物合成中起重要的调控作用[ 1] .snoRNA基因组织具有非常丰富的多样性 , 即在不同生

物中 , 虽然存在许多功能相同的 snoRNA , 但是它们的基因组织却完全不同[ 2] .例如在哺乳

动物中 , 大部分 snoRNA都是由蛋白基因的内含子编码;而在酿酒酵母 (Saccharomyces cere-

visiae)中却发现了大量的独立转录的 snoRNA.最近 , 还在酿酒酵母中发现了由 7个 snoR-

NA基因组成的 Z2-Z8基因簇.可认为同一种 snoRNA具有不同的生物合成过程 , 而且也提

出了 snoRNA基因的表达如何与核糖体生物合成中其它基因的表达协同调控的问题.本文

通过分析酿酒酵母Z2-Z8基因簇的启动子区序列 , 发现在酵母 snoRNA 基因簇中存在着核

糖体蛋白基因的 RAP1调控元素 , 并对这一结果进行了讨论.

1　材料与方法
(1)SnoRNA基因序列:Z2-Z8 snoRNA基因簇序列为本实验室提供 , 其它序列数据均从

Genbank获得.

(2)序列的比较和启动子元素分析以PCgene 6.0软件包进行.

2　结果与讨论

2.1　酵母 snoRNA基因簇启动子区序列比较分析

对Z2-Z8基因簇进行计算机分析 , 寻找和确定基因簇中 7个 snoRNA基因的转录元素 ,

结果表明:Z2-Z8基因簇的各个基因间隔区序列长度在 81 ～ 141个核苷酸之间 , 没有发现
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任何保守的 UsnRNA保守序列.然而 , 一个典型的TATA box 序列 TATAAATAAGAGAC被发

现位于 Z2-Z8基因簇第一个 snoRNA基因上游 247位 (图 1a), 在该 TATA box 的上游 60 ～

120个核苷酸处还同时发现了 2个 RAP1序列 , 分别命名为 RAP1-1和 RAP1-2 , 在 RAP1元

素与 TATA box 之间 , 有一段 AT 丰富的序列.RAP1是已知的酵母基因启动子的调控序列 ,

广泛存在于酵母核糖体基因的启动子中 (图 1c).

酿酒酵母中还存在由 SnR190和 U14组成的另1个 snoRNA基因簇[ 3] , 由于过去曾认为

该基因簇可能是由内含子编码的 , 所以其启动子区序列尚未被深入研究.对该基因簇进行

了计算机分析 , 十分有趣的是 , 虽然 Z2-Z8与 SnR190-U142个基因簇的序列和编码的 snoR-

NA完全不同 , 但在启动子结构上却有惊人的相似之处.①在 SnR190-U14基因簇中 , 基因

间隔区仅 67个核苷酸 , 计算机分析指出不存在任何启动子元素.②在 SnR190基因上游

227位发现了 1 个典型的 TATA box 序列 (图 1b)TATAAATACTGGAC , 更有趣的是在该

TATA box上游100-190个核苷酸处也发现了 2个 RAP1元素 , 它们与 TATA box之间也有 1

段AT丰富序列.
(a)Z2-Z8snoRNA基因簇

RAP1-1

tg cc tg a aaa　cc caacc a t t 　gcgg acagcc　c t c a a ta a cg　t a t c t t a g c a
RAP1-2

t t a c c cg cac　a ccca t a c a t　c t a g aa c t t t　t t t c a t t t c t　g a aa a t t t t t

t t t t c t t c t a　g g a t t a c t t c　g g g ta ta a a t　a ag agacg ca　g aa a t g g t ta
TATA box

t t g g c aa t t a　a tg c t t c c t c　t c t t t a a t a a　g t t a c aa t a t　t a g a a t c cTA
+1

TGATTTCCAT　··········　(160 nt)·····　Z8snoRNA

(b)snR190-U14 基因簇
　　 RAP1-1

ga a t a c cc t a　t a a c t tg a g c　t a t t c a a tg c　t c a t c g a t a a　a a t t t t t c a t
RAP1-2

t t c t t t a a t t　t c a tg t t tg a　g aaaaaaag t　t t c g c a a ca c　cca a t a a cca

cacgc tg c cc　t a a g aaaa aa　c t t t c t c a gg　c tg a a aag aa　a a t t t t t t t t

c a t t t t c t a g　a g c t t t a t g g　g cagaaacaa　a a tg t a t a a a　t a c tg g ac aa
TATA box

c c t t c tg t a a　t c t c g ac a t t　cgg t ta a t a a　g aa t t c c c c t　aca t a ag aac

····(55 nt)···　caGCATTGCA　····(86 nt)···　snR190
+1

(c)酵母核糖体蛋白基因　
　　 RAP1 TATA box　 +1

··· A/GA/CACC CANNCAT/CT/C···AT rich··· TATAAA ···N···

图 1　酵母 snoRNA基因簇启动子区序列比较分析

Fig.1　Comparative analysis of promoter region of yeast snoRNA gene

cluster:+1 indicates the first nucleotide of transcription

以上分析的结果表明 , Z2-Z8 基因簇与 SnR190-U14基因簇都是由 1个启动子负责整个
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基因簇的转录;该启动子具有与核糖体蛋白基因启动子十分相似的结构元素.

2.2　snoRNA基因与核糖体蛋白基因协同表达调控

RAP1是核糖体蛋白基因启动子中重要的调控元素 , 并广泛存在于许多与酵母生长繁

殖相关的基因中
[ 4]
.RAP1元素受 C源调控 , 它能使所控基因的 mRNA水平在可发酵 C 源

存在时大大提高 , 从而协调细胞生长速度加快时的各种核糖体蛋白基因的表达.

目前在酵母中已发现 U24 , SnR39等 5个内含子编码的 snoRNA , 它们的宿主基因分别

为核糖体蛋白基因 (如 YL8)或与细胞生长紧密相关的 G蛋白基因和转录起始因子基因.

显然 , 这些内含子 snoRNA 的表达与它们宿主基因表达相协调.但是独立转录的 snoRNA

基因表达如何与核糖体生物合成相协调 , 目前尚不清楚.我们发现在 2个 snoRNA基因簇

中也存在 RAP1元素 , 表明这些 snoRNA表达可以通过 RAP1元素与核糖体蛋白基因的表达

协同调控.迄今为止 , 这是在 snoRNA基因启动子中首次发现的 RAP1调控元素.

2.3　snoRNA基因簇的进化

从计算机分析结果可以推测Z2-Z8基因簇的转录是由第一个 snoRNA 基因上游启动子

启动 , 并转录出一个多顺反子的 snoRNA前体 , 然后再进一步加工成熟为各个独立的 snoR-

NA.最近已有实验的结果证明了这一点 (待发表).这一转录方式与原核生物中蛋白质基

因的操纵子结构有一定的相似之处 , 在真核生物中却是十分罕见的.这基因组织和结构也

许有非常古老的起源.由于单细胞酵母具有许多高等生物不同的特点 (如基因组仅为 1.2

×107 碱基对 , 大部分基因都是单拷贝的), 需要较为简单又高效的表达调控方式 , 因此保

存了这一特殊的基因簇组织.在人类等高等生物中没有发现 snoRNA基因簇 , 但是在一些

高效表达的看家基因 (如许多核糖体蛋白基因)的内含子中都存在多个 snoRNA 编码区.

一个宿主基因的转录可以导致数个 snoRNA的表达
[ 5]
.UHG 是人类等哺乳动物中一种特殊

的 snoRNA宿主基因
[ 6]
.该基因的外显子并不具有重要的功能 , 而内含子却编码细胞生长

必需的U22以及另外 7个反义 snoRNA.由此可见 , 在不同生物中 snoRNA基因的进化各具

特点 , 这些发现为进一步研究真核生物基因的起源和进化提供了有用的线索.
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Comparative Analysis of Yeast snoRNA Gene Cluster Promoter

ZHOU Hui
 
, QU Lianghu

Abstract:Saccharomyces cerevisiae snoRNA gene organization has shown some distinguished features

from its homologue in vertebrates.By computer analysis , we have characterized the promoter elements

of the Z2-Z8 snoRNA gene cluster.Only one upstream promoter was found to be responsible for the

transcription of all snoRNA genes in the cluster , resulting in a polycistronic RNA precursor followed by

processing to produce each individual snoRNA.The same is true for another snoRNA gene cluster con-

taining snR190 and U14.More interestingly , two RAP1 sequences , located upstream from the TATA

box of the promoter were identified for both of the two snoRNA clusters , indicating a close coordination

of transcriptional regulation between the snoRNA gene cluster and ribosomal protein gene in the course

of ribosome biogenesis.This is the first report for the RAP1 element in snoRNA gene.The evolutionary

significance of snoRNA gene cluster was also discussed.

Keywords:snoRNA gene cluster , promoter , RAP1 , Saccharomyces cerevisiae
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