
M¼¡>ô?@(A¤BCñ�û*D�zö.ê

BÃ*

１，
+�¾

２，３，
,àU

２，３，
£-.

３，
Ä %

１　（１．
h¾³´h'³´&C²z{'(

，
�´h¾

１１６０２３；２．
³1XY³´

'(t.�a:+,(

，
³1�¼

５７２０２４；３．
³1XY³´'(

／
³1XY³´i*{Öæ°²³´0@0Mo78§

，
³1�¼

５７２０２２）

56

　
7Ý�/d0=1.OÉ^29YDÿ:

，
yã

Ｉｌｌｕｍｉｎａ
h�j®Ì{��/d0=34ïá5�6<7��¶®Ì�À

。
Ü

Þ8`34�69Åºu

８２２４３４５８００ｂｐ，
:�8`

１６９２０４
ùÖcdÌ;

（Ｕｎｉｇｅｎｅ）；
á5�69Åºu

７４０９８６４４００ｂｐ，
:�8`

１３２２９２
ù

Ｕｎｉｇｅｎｅ。
YãJ>�§�Åå�

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�¶

ＮＲ
öH<=n

，
>�¶T

ＧＯ、ＫＯＧ
ï

ＫＥＧＧ
�w¼?

。
�ýÎ�@|é

ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）
cdÌ;eü

，
/d0�AB

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓ）
=@|écdòÉbH

９９％
]�

，
Ø}0/d0=.êAB

；Ｅ３、
ＴＮＦ－α、ＩＧＭ�cd=òÉb?¨C¨DlÈ

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ）
¦ÎABh

，
�®/d0>.ØDê¨C¨DlÈ

。
�õöH

Icd�Àeü

，ＩｇＭ、ＴＮＦ－αïＴ、ＢEKíFHIcdÌ;�>

、
=.òÉbG:h

，
dÖ|V}0/d0YDÿ:ê>

、
=.GÅ2

%=ÜÞ

。
�ý<7��À2%9=YDÿ:ì?H

，
Í³{�Ø]IÐ}[>

、
=.=OÉ

，
8`¨jª«�§

，
ÿ:à3

。

789

　
/d0

；
<7�

；
1.60

；
YDÿ:�À

:;.<=

　Ｓ９１７．４　　
>?@AB

　Ａ　　
>CD=

　０５１７－６６１１（２０２３）０１－００９８－０６
ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５１７－６６１１．２０２３．０１．０２１　　　　　

EFGH

（
IJKL

）
@AB

（ＯＳＩＤ）：

ＰａｒｅｎｔａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄＨｙｂｒｉｄＶｉｇｏｒＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＭａｐｌｅＳａｌｍｏｎＢａｓｅｄｏｎＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
ＬＩＵＹｕｍｅｎｇ１，ＪＩＡＮＧＪｉｅｌａｎ２，３，ＭＡＯＭｉｎｇｇｕａｎｇ２，３ｅｔａｌ　（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＯｃｅａｎＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ＤａｌｉａｎＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉ
ｔｙ，Ｄａｌｉａｎ，Ｌｉａｏｎｉｎｇ１１６０２３；２．ＹａｚｈｏｕｗａｎＩｎｎｏｖａｔｉｏｎＲｅｓｅａｒｃｈＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ＨａｉｎａｎＴｒｏｐｉｃａｌＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓａｎｙａ，Ｈａｉｎａｎ５７２０２４；３．Ｋｅｙ
ＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＵｔｉｌｉｚａｔｉｏｎａｎｄＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｆｏｒＴｒｏｐｉｃａｌＭａｒｉｎｅＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，ＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＥｄｕｃａｔｉｏｎ／ＨａｉｎａｎＴｒｏｐｉｃａｌＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｓａｎｙａ，
Ｈａｉｎａｎ５７２０２２）
Ａｂｓｔｒａｃｔ　Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｅｘｐｌｏｒｅｔｈｅｐａｒｅｎｔｏｒｉｇｉｎａｎｄｈｙｂｒｉｄｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎ，Ｉｌｌｕｍｉｎａｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
ｗａｓｕｓｅｄｔｏｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄａｎａｌｙｚｅｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆｔｈｙｍｕｓａｎｄｈｅａｄｋｉｄｎｅｙｔｉｓｓｕｅｓｏｆｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎ．Ｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｄａｔａｏｆｔｈｙｍｕｓｔｉｓｓｕｅｗａｓ
８２２４３４５８００ｂｐ，ａｎｄ１６９２０４Ｕｎｉｇｅｎｅｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｓｐｌｉｃｉｎｇ；ｔｈｅｏｒｉｇｉｎａｌｄａｔａｏｆｈｅａｄｋｉｄｎｅｙｔｉｓｓｕｅｗａｓ７４０９８６４４００ｂｐａｎｄ１３２２９２
Ｕｎｉｇｅｎｅｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｓｐｌｉｃｉｎｇ．Ｕｓｉｎｇｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｍｅｔｈｏｄ，ｗｅｓｅａｒｃｈｅｄｔｈｅＮＲｄａｔａｂａｓｅｏｆＵｎｉｇｅｎｅ，ａｎｄａｎｎｏｔａｔｅｄＧＯ，ＫＯＧａｎｄ
ＫＥＧＧ．ＢｙｃｏｍｐａｒｉｎｇｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）ｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄｔｈａｔｔｈｅｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆＯｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓａｎｄｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎｗａｓｍｏｒｅｔｈａｎ９９％，ａｎｄｉｔｃｏｕｌｄｂｅｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｔｈａｔｔｈｅｆｅｍａｌｅｐａｒｅｎｔｏｆｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎｗａｓｒａｉｎｂｏｗｔｒｏｕｔ；ｔｈｅｈｏｍｏｌ
ｏｇｙｏｆＥ３，ＴＮＦ－αＩＧＭａｎｄｏｔｈｅｒｇｅｎｅｓｉｎＯｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａｉｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｔｈａｔｉｎｒａｉｎｂｏｗｔｒｏｕｔ．Ｉｔｉｓｓｐｅｃｕｌａｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｍａｌｅｐａｒｅｎｔ
ｏｆｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎｍａｙｂｅＯｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｍｍｕｎｅｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓｒｅｖｅａｌｅｄｔｈａｔＩｇＭａｎｄＴＮＦ－αｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄ
ｔｏＴａｎｄＢｌｙｍｐｈｏｃｙｔｅｓａｒｅｈｉｇｈｌｙｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｗｉｔｈｔｈｅｉｒｐａｒｅｎｔｓ，ｓｏｉｔｉｓｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｉｌｙｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｔｈａｔｔｈｅｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎ
ｉｓｔｈｅｒｅｓｕｌｔｏｆｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｐａｒｅｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｉｓａｂｌｉｎｄｓｐｏｔｉｎｔｈｅｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｄｖａｎｔａｇｅｏｆｈｙｂｒｉｄｓｂｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ，ｂｕｔ
ｔｈｉｓｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙｃａｎｑｕｉｃｋｌｙｄｅｔｅｒｍｉｎｅｔｈｅｓｏｕｒｃｅｏｆｐａｒｅｎｔｓａｎｄｍｏｔｈｅｒｓ，ｏｂｔａｉｎａｌｏｔｏｆｇｅｎｅｔｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ａｎｄｈａｓｏｂｖｉｏｕｓａｄｖａｎｔａｇｅｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ｍａｐｌｅｓａｌｍｏｎ；Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ；Ｐａｒｅｎｔｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ；Ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｄｖａｎｔａｇｅａｎａｌｙｓｉｓ

MNOP

　
(âOJ()�zKzL-.y�zóä÷ø

（２０２２ＣＸＹＫ
ＦＫＴ０６）；

(â'Ú·x�c²}/

（３２２ＲＣ７１６，４２２ＭＳ０８３）；
(â

OJ()�zM��,xyNåÙ}/

（ＲＨＤＲＣ２０２１１９，
ＲＨＤＲＣ２０２２０６）。

QRST

　
BÃ*

（１９９６—），
~

，
÷âOz�

，
��y�J

，
y�Å6

：

()J>�

。��6�

，
À��

，
��Jû"

，
��()J

>�y�

。

UVWX

　２０２２－０２－０７

　　
_u

，
J_Ì¼uÌb1?

［１］。
�d_u¹ºJÏ

２０
K�

６０
k¥üýb

，
��r

６０
ëkbî¡

，
ê�s·r7

�bj%ð�

，
§YÕrâhb����

［２］。
ø_d0à°

b��

，
¹º¬qW´H��

，２０１８
k�d�7£ ³«É

"·§e$Ð°

［３］，
�d_uþkÿþ�y®

，
3>Ju

vF÷o½b��

，
fÊb3>µeú.¹·/}èÐ¼

³Ê

。

z·�N¨%�Oµ¶�yz·)vrºw

，
>µ¶»

vrºeè\

，
Ïd#Ô>fÊug_

，
§ÂÃr¤`¹º

，

Jç\MNbaÎÕÖ:7

。
RÔÂbug_foß`

，
i

�ôØN

，
a�BV

，
>Êf|

，
Q>;)x¹bÓ;

，
ÑÍ

“
x¹_

”。
Lyx¹_íy#Õ*>

，̈
�%=Îb�Õ´

Yl

，
kRJRnk�Õ´ß�

，
6e�dµÔÞ@g·r

y'

，
W�>\]*>Õ]J7>�WbÅ}

。

Âl%6�CDê`aT°yi*'$M

［４－５］，
�RW

Ì4rG��2lpENç

。
Fíæ°

Ｉｌｌｕｍｉｎａ
�¸q6�

CD�x¹_z½¼3{%&ÂÃÂl%6�

，̧
�Âl¿

W«

、
èQGÉ�E

，
)Lx¹_bèQÞn:o

，
Íë��

¬øÖklb:o

，̧
��Âl%E��¬èQÿ��j

，

��Rø¿ÕÖ

，
§Íë��ÙÚèQbÂl�íx¹_a

�fúbÀQ

，
HWeüÿæ°Âl6�CDNô)L9�

ÕÖ*>bnk�Õ�+&'aë

。

１　
ëìÂ�í

１．１　
îïëì

　
x¹_Lz·�N¨%�Oµ¶�+

，
e

４００ｇ。
b�-àbmDº

、
|>}

、
~GÝjRÚùÙ¸�

�=�J�ÂÃ

１２１℃，２ｈ
�J

，
b�vÐ°

７５％
��ñ�

¨��ù)·

。
y×8ÌoU

，
�U�z½¼3{%&È^

y

１０
V¬mb

ＲＮＡｌａｔｅｒ。
１．２　

îï�í

１．２．１　
H

ＲＮＡ
b��ZÊqI6

。
æ°

ＲＮＡ
��×+V

��x¹_z½¼3{bH

ＲＮＡ。
er³.×8xëb�

Êq

，
yfû��b

ＲＮＡ
°� Åã¦j-I6RXFU

，

[#�®®ØèI6RñØ²JØ

。
yI8¯�b

ＲＮＡ
°

　　　
\]^_GH

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０２３，５１（１）：９８－１０３，１０６



yf"

ｃＤＮＡ
â?

。
yfû

ｃＤＮＡ
â?æ°

ＱｕｂｉｔＤＮＡ
I6

×+V�xGb

ＤＮＡ
k��q

，
»2Îòw

１∶１
bÿrÝ

qX¯ÿÂÃ6�

。

１．２．２　
â?ÊI¼6�

。
yfûI8¯�b

ｃＤＮＡ
â?W

Ｉｌｌｕｍｉｎａ̄
oÂÃ6�

，
�Ù��ÀýxëEéÊq

、
ÏúÊ

qé

、
è6�Ô*b

ｒｅａｄｓ，̂
_

ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ，
9ÿóÂÃ

ｄｅ
ｎｏｖｏ

W«

，
gÿ¸�

ＣＡＰ３
æ�W«Õ�^gÜ

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�

÷@¯

［６］。ｃＤＮＡ
â?f"²6�LiAi*AB

（
f³

）

���Oµ¶ÉxX·

。

１．２．３　
Âl%xëÊ�²%Ð

。
6�^_bÀýxëEè

�Y«3b

、
éÊqb�÷

［
ùY

Ｎ
åèb�÷

；
ù

ｒｅａｄｓ
Eb«3�÷

；ｒｅａｄｓ３′—５′
ùéÊåè

（Ｑ
�

＜２０）；
ｒｅａｄｓ５′—３′

ùéÊåè

（Ｑ
�

＜２０）；
ù

ｒｅａｄｓ
�Ø�y

３５ｎｔ
b

ｒｅａｄｓ
ZRÊ�

ｒｅａｄｓ］。
er³.�Õ�jÊq

，
³

î�Àýxë��

，̂
_

Ｃｌｅａｎ
xë

。

１．２．４　
èQGÉ�E¼�4

。
æ°

ＢＬＡＳＴ
æ�

［７］
y

Ｕｎｉ
ｇｅｎｅ

� ÷ � U ²

ＮＲ（ＮＣＢＩｎｏｎｒｅｄｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓ）［７］、ＮＴ（ＮＣＢＩｎｏｎｒｅｄｕｎｄａｎｔｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｓｅ
ｑｕｅｎｃｅｓ）［７］、ＧＯ（Ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ）［７］、ＫＥＧＧ（ｋｙｏｔｏｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ
ｏｆｇｅｎｅｓａｎｄｇｅｎｏｍｅｓ）［８］、ＫＯＧ（ｋｙｏｔｏｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆｇｅｎｅｓａｎｄ
ｇｅｎｏｍｅｓ）［９］、Ｕｎｉｐｒｏｔ（ｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｏｔｅｉｎ）［１０］

»Z

ＰＦＡＭ（ｐｒｏｔｅｉｎ
ｆａｍｉｌｙ）［１１］７

£xë?ÂÃÿ��j

，
�^

Ｕｎｉｇｅｎｅ
b�E�

Õ

，
§�èQGÉÂÃ�4

。
��x¹_z½¼3{èQ�

÷²[\*>èQ�÷bÙ)U»Zx¹_z½¼3{è

QbGÉ�Õ

，
§òw�GGÉ

、
?'%�¼i*�B

３
£

h4�RÂÃ

ＧＯ
GÉ�4

。
�#

，
�ÂÃr

ＫＯＧ
GÉ�

4

，
Uê�^

ＫＥＧＧ
¥¦¸��je#

。

１．２．５　
èyÂl%6�bx¹_r¿��¼u>a�fú

�j

。
¸��Âl%6�e#xëÂÃ ?»Zæ°

ＢＬＡＳＴ
æ�ÂÃÿ��j

，
y ?^_b��¬

ＤＮＡ（ｍｔＤ
ＮＡ）

èQ�÷¼èQ%èQ�÷W

ＮＣＢＩ
xë?EÂÃÿ

�

，
�U��x¹_bø¿Zs¿ÕÖ

。
y ^_b��Ù

ÚèQ�÷ÂÃÿ��j

，
�íx¹_-��ba�fú

ÕÖ

。

２　
nÄÂ.ê

２．１　
HñEF¬ðd--¬ðjG

　
b°Ëú6�w§�

�Êq��ÿ

［１２］，
Ë�^z½b

７．２９Ｇｂ
Håèx

，ＧＣ
èq

e

４７．７３％，Ｑ３０
åèÿr¯Úº�

９５．３３％；
Ë�^3{b

６．３０Ｇｂ
Håèx

，ＧＣ
èqe

４８．６３％，Ｑ３０
åèÿr¯Úº

�

９５．１２％。
２．２　

¡>ôHInÄd-

　
�6�e#ÂÃ%Ð

、
W«

［１２］，

e#Þß

，
z½�¿Ë^_

３５８８８０
�

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
¼

１６９２０４
�

Ｕｎｉｇｅｎｅ，Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
²

Ｕｎｉｇｅｎｅ
b

Ｎ５０
�Ue

１４６３
¼

８９６ｂｐ；
3{�¿Ë^_

２８２２８９
�

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
¼

１３２２９２
�

Ｕｎｉｇｅｎｅ，Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ
²

Ｕｎｉｇｅｎｅ
b

Ｎ５０
�Ue

１４９１
¼

９１８ｂｐ，
Þß%ÐXFUå�

。

２．３　
M»J¬

　
yx¹_z½¼3{Âl%6� ?-^

b

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�÷²xë?ÂÃÿ�¼�E

。
aë¢xë?�

Eb

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�÷xq¼ÿrµ�

，
¢xë?Ly ?��

´U

，
·G�EbèQxW´U

。
z½¼3{èQE»

ＮＴ
xë?·G�Eb

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�÷gë

，
z½èQn

１１６１７８
�

，
Z

６８．６６％；
3{èQn

９２７００
�

，
Z

７０．０７％，
6²Rb

°�÷Ù)Uÿ�RI�Ú

。ＫＥＧＧ
xë?�Eb�Õg

¶

，
z½èQd�

３４５１
�

，
Z

２．０４％；
3{èQd�

３２０３
�

，
Z

２．４２％。
２．４　ＮＲ

Kÿ#J¬

　
¸�²

ＮＲ
?bÿ�

，
e#E8

１。
Ï8

１
µE*>Âl¿�÷²Ù[*>b[)øù

，
»ZU

Ö�÷bGÉ�Õ

。
W-��E·Gb

Ｕｎｉｇｅｎｅ
E

，
²

ＮＲ
?ÿ�b*>Ùÿ

，
x¹_²�u

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓ）
b

èQÙ)Øg�

，
RbJh´_Ì

（Ｓａｌｍｏｓａｌａｒ），
z½�

Un

３２３６０
�

（５０．４８％）
¼

２５４９２
�

（３９．７７％），
3{�Un

２５７２１
�

（４９．９０％）
¼

２０９２０
�

（４０．５９％）。

�

：Ａ
ez½

，Ｂ
e3{

。

Ｎｏｔｅ：Ａｉｓｔｈｙｍｕｓ，Ｂｉｓｈｅａｄｋｉｄｎｅｙ．

;

１　ＮＲ
Kÿ#J¬

Ｆｉｇ．１　ＮＲｄａｔａｂａｓｅｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｎｏｔｅ

２．５　
µ¶.<J¬

　
¸�

ＧＯ
xë?ÿ��E

，
e#*8

２、３
-L

，
z½EË^_

５００２７
��EèQ

，
0ZH

Ｕｎｉｇｅｎｅ

b

２９．５７％；
3{EË^_

４０８５３
��EèQ

，
0ZH

Ｕｎｉ

ｇｅｎｅ
b

３０．８８％。ＧＯ
xë?y�EèQHË�e�h4U

，

�Ue�GGÉ

（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ）、
i*�B

（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｐｒｏｃｅｓｓ）
¼?'%�

（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）。
z½¼3{èQ

Ei*�B

（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ）
ZÿgëbJ?'�B

（ｃｅｌ

ｌｕｌａｒｐｒｏｃｅｓｓ），
� U e

３３７２２
�

（６７．５１％）
¼

２７９５９

（６８４４％）；
?'%�

（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）
ZÿgëbJ?'

（Ｃｅｌｌ），
�Ue

３４４０４（６８．７７％）
¼

２８６６２（７０．１６％）；
�GG

９９５１
�

１
f

　　　　　　　　　　　　　
BÃ*�

　
ci<7�{�=/d01.60ï2%ÿ:�À



É

（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ）
ZÿgëbJe¯�U

（ｂｉｎｄｉｎｇ），
�

Ue

３１７３９（６３．４４％）
¼

２６１５１（６４．０１％）。
z½¼3{èQE�U�

２２９６２
�¼

１９６４８
�

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
W

ＫＯＧ
xë?E·GÂÃGÉ�E

，̄
è

２５
4

。

RExqgëbJ�\Âñ��

（ｓｉｇｎａｌｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ），

z½�

５０４４
�

（２１．９７％），
3{�

４０７２
�

（２０７２％）。

z½¼3{

ＫＥＧＧ
¸�L@�4E�U�

５２７５
¼

４８２０
£bcÞnèQ±²_7h4

２３
�4¥¦¸�E

。

�EèQgëb

３
£¸��ÙJ�\Âñ¸�

（ｓｉｇｎａｌｔｒａｎｓ
ｄｕｃｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙ），

RbJwË¼�o¥¦¸�

（ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｎｄ
ｃａｔａｂｏｌｉｓｍｐａｔｈｗａｙ），

Ú�

３
�b¸�Wz½¼3{E�Ue

?'<�¸�

（ｃｅｌｌｕｌａｒｃｏｍｍｕｎｉｔｙｐａｔｈｗａｙ）
¼*Í�4¼÷

o¸�

（ｆｏｌｄｉｎｇｓｏｒｔｉｎｇａｎｄｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｐａｔｈｗａｙ）。

;

２　ＧＯ
J¬è(LMM»µ¶.<

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｙｍｕｓｇｅｎｅｓｏｎＧＯａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

;

３　ＧＯ
J¬è(NOM»µ¶.<

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｈｅａｄａｎｄｋｉｄｎｅｙｇｅｎｅｓｏｎＧＯａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

２．６　
A¤B

ｍｔＤＮＡ
-M»ô��.ê

　
yz½¼3{

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�÷E²

ｍｔＤＮＡ
ÙÚbèQ¼èQ%èQÂÃ 

?

，
�U ?(²

ｍｔＤＮＡ
ÙÚèQ�÷¼èQ%èQ�÷

，

óæ°

Ｂｌａｓｔ
æ�ÂÃÿ��j

，
ÿ�e#EÞ

１、２。
¸�

ｍｔＤＮＡ
èQ�÷Mè

１２ＳｒＲＮＡ、１６ＳｒＲＮＡ、２８ＳｒＲＮＡ、
?'

;<

ｂ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）
¼?';<

ｃ
¾¡�

（Ｃｙｔｏ

ｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅ）
W0bèQ�÷ÿ�e#»ZÍë

ｍｔＤＮＡ

��bøÎnk:o

［１３－１４］，
µ»|àËHx¹_bø¿e�

u

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓ）（
Þ

１）。

¸�ÿ�èQ%èQ�÷Mè

Ｅ３
a<©ª¾«�

（Ｅ３

００１ 　　　　　　　　　　
���nx�

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２３
k



ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ－ｐｒｏｔｅｉｎｌｉｇａｓｅ，Ｅ３）、
FGA�QG

－α（Ｔｕｍｏｒｎｅｃｒｏｓｉｓ
ｆａｃｔｏｒ－α，ＴＮＦ－α）、��Ò©ª

Ｍ（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＭ，ＩｇＭ）、Ｔ
?'ÞlaÀ

ＣＤ２（Ｔ－ｃｅｌｌｓｕｒｆａｃｅａｎｔｉｇｅｎＣＤ２，ＣＤ２）、
�4<

�i�QG

（ｉｎｓｕｌｉｎ－ｌｉｋｅｇｒｏｗｔｈｆａｃｔｏｒ，ＩＧＦ）、́
aþuãG

bIüÅ

－６－
�£þ¬

（Ｃａｔｉｏｎ－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｍａｎｎｏｓｅ－６－ｐｈｏｓ
ｐｈａｔｅｒｅｃｅｐｔｏｒ，ＣＩ－ＭＰＲ）、

?'QGtñtè

ＳＨ２
©ª

（Ｃｙｔｏ
ｋｉｎｅ－ｉｎｄｕｃｉｂｌｅＳＨ２－ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＩＳＨ）、

�i·9:Å

¯�

（Ｍｙｏｇｅｎｅｓｉｓ－ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｇｌｙｃｏｓｉｄａｓｅ，ＭＹＯＲＧ）
e#µ�

，

Wh�h0(Ì

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ）、
»h0(Ì

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｎｅｒｋａ）、
�h0(Ì

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｋｉｓｕｔｃｈ）
¼

h0(Ì

（Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｋｅｔａ）４
>ÌbèQ�÷ÿ�E

，
èQ

%èQ�÷bUÖU¼h�h0(Ìg�

，
Q�|àËHs

¿eh�h0(Ì

。

·

１　
µP�M»¦âÿ#nÄ

Ｔａｂｌｅ１　Ｒｅｓｕｌｔｓｏｆｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ

èQ

Ｇｅｎｅ
èQ

ＩＤ
ＧｅｎｅＩＤ

*>ÿ�Z7-U

Ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ∥％

�u

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓ

h�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ

»h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｎｅｒｋａ

�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｉｓｕｔｃｈ

h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｅｔａ

１２ＳｒＲＮＡ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４４３５９＿ｃ２＿ｇ９ １００
１６ＳｒＲＮＡ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３５６５０＿ｃ１＿ｇ２ ９９．６５ ９７．４９ ９６．５６ ９８．１３ ９８．１３
２８ＳｒＲＮＡ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３３１６１＿ｃ０＿ｇ１ ９９．９２ ９７．７８ ９７．４９ ９７．３４ ９７．７１

ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７５８３＿ｃ２＿ｇ１ １００
Ｃｙｔｂ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３５６１２＿ｃ５＿ｇ３ ９９．７３ ９４．０７ ９８．９３ ９８．６５ ９８．９３

ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４６０９１＿ｃ５＿ｇ５ ９９．９３ ９５．７６ ９５．９５ ９７．８８ ９７．２１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８２４２＿ｃ０＿ｇ１ １００ ９６．９６ ９６．０５ ９６．４１ ９４．３８
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４３８３３＿ｃ１＿ｇ３ ９９．８０ ９８．１７ ９８．４１ ９８．６３ ９８．１１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８４０５＿ｃ５＿ｇ３ ９９．１６ ９７．４１ ９７．８８ ９５．８０ ９７．４１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７８７１＿ｃ８＿ｇ２ ９９．０７ ９６．８６ ９７．１０ ９６．９８ ９５．１６
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４４２５＿ｃ０＿ｇ１ ９９．８５ ９７．４２ ９７．４２ ９６．９９ ９７．９９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２９６６０＿ｃ０＿ｇ１ １００ ９８．６３ ９８．５６ ９８．８１ ９８．１７
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２６０５１＿ｃ０＿ｇ１ ９９．５８ ９６．８９ ９８．０８ ９７．３７ ９６．５６
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３２６３９＿ｃ０＿ｇ１ ９９．８４ ９７．３４ ９７．９０ ９８．６９ ９７．８２

?';<

ｃ
¾¡�

ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４４２４９＿ｃ２＿ｇ２ ９９．４１ ９８．１５ ９７．９８ ９７．７９ ９８．０６
Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｃｏｘｉｄａｓｅ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７３４４＿ｃ２＿ｇ１ ９９．８５ ９６．８１ ９６．８０ ９７．１１ ９７．２４

ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７４１７＿ｃ５＿ｇ１ １００ ９７．８７ ９７．７１ ９７．８４ ９６．２５
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３３３６５＿ｃ０＿ｇ１ ９９．１３ ９７．２２ ９７．９１ ９８．０９ ９７．４０
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８０８４＿ｃ０＿ｇ２ １００ ９９．４２ ９９．００ ９９．４１ ９８．６７
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３０１０３＿ｃ１＿ｇ１ １００ ９９．３７ ９７．７８ ９９．１６ ９７．３７
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２９６２８＿ｃ３＿ｇ１４ ９９．８３ ９７．２８ ９６．３２ ９７．２３ ９６．５７
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２９６２８＿ｃ３＿ｇ１０ ９９．８５ ９３．０１ ９４．５５ ９３．９０ ９５．７９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３６１６２＿ｃ４＿ｇ２ １００ ９９．１８ ９９．１８ ９８．９０ ９８．６５
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３６１６２＿ｃ４＿ｇ４ １００ ９８．７２ ９９．２３ ９８．４５ ９８．７２

·

２　
M»ôM»¦âÿ#nÄ

Ｔａｂｌｅ２　Ｇｅｎｏｍｉｃｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓ

èQ

Ｇｅｎｅ
èQ

ＩＤ
ＧｅｎｅＩＤ

*>ÿ�Z7-U

Ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ∥％

h�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ

�u

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓ

�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｉｓｕｔｃｈ

»h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｎｅｒｋａ

h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｅｔａ

Ｅ３ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４４１０４＿ｃ４＿ｇ５ １００ ９９．５１ ９９．５１ ９８．７３
ＴＮＦ－α ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４２０３３＿ｃ１＿ｇ２ ９６．１３ ９５．２１ ９６．１３ ９５．０３ ９５．２１
ＩＧＭ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４１９８８＿ｃ６＿ｇ５ ９９．１４ ９８．９６ ９９．１４ ９８．９３ ９８．２２
ＣＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４６３５９＿ｃ２＿ｇ１ ９８．３６ ９６．６１ ９６．６１ ９８．３１ ９８．３１
ＩＧＦ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３８３５＿ｃ０＿ｇ１ ９９．６７ ９９．６７ ９９．６７ ９８．００ ９９．００

ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４８２０１＿ｃ０＿ｇ１ ９８．５１ ９７．０８ ９８．１３ ９７．７６ ９８．１３
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４５５９０＿ｃ０＿ｇ２ ９８．２５ ９８．２４ ９７．９０ ９７．９０ ９８．２５
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ６９８０７＿ｃ０＿ｇ１ ９９．１０ ９９．１０ ９８．２１ ９７．２９ ９８．７２

ＣＩ－ＭＰＲ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７８１７＿ｃ３＿ｇ２ １００ １００ ９９．１３ ９９．４２ ９９．１３
ＣＩＳＨ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４３６６＿ｃ０＿ｇ１ ９３．５１ ９３．５１ ９２．４４ ９３．０７ ９３．５１
ＭＹＯＲＧ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５１５３＿ｃ０＿ｇ１ １００ １００ １００ ９９．０７ ９９．３０

１０１５１
�

１
f

　　　　　　　　　　　　　
BÃ*�

　
ci<7�{�=/d01.60ï2%ÿ:�À



２．７　
A¤B`"zöM»

　
yz½¼3{

Ｕｎｉｇｅｎｅ
�÷E

²��ÙÚbèQÂÃ ?

，
óæ°

ＢＬＡＳＴ
W��jæ�

���Ò©ª

Ｍ（ＩｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＭ，ＩｇＭ）、
FGA�QG

－α
（Ｔｕｍｏｒｎｅｃｒｏｓｉｓｆａｃｔｏｒ－α，ＴＮＦ－α）、Ｔ�ò?'ÙÚèQ

（Ｔ

ｌｙｍｐｈｏｃｙｔｅｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ）
¼

Ｂ
�ò?'ÙÚèQ

（Ｂｌｙｍｐｈｏ
ｃｙｔｅｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ）

bèQ�÷ÂÃÿ��j

，
ÿ�e#EÞ

３。
Íë�÷ÿ�e#

，
¤6ugfÊ=>x¹_-��b

a�fúJnkRr¿�uÆÕ

。

·

３　
67�7M»¦âÿ#nÄ

Ｔａｂｌｅ３　Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｒｅｓｕｌｔｓｏｆｉｍｍｕｎｅｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅ

èQ

Ｇｅｎｅ
èQ

ＩＤ
ＧｅｎｅＩＤ

*>ÿ�Z7-U

Ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ∥％

�u

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓ

h�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｔｓｈａｗｙｔｓｃｈａ

»h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｎｅｒｋａ

�h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｉｓｕｔｃｈ

h0(Ì

Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｋｅｔａ

ＩｇＭ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４３８２５＿ｃ４＿ｇ１ ９９．１１ ９８．３６ ９８．４４ ９８．６７ ９８．４４
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３６５６６＿ｃ１＿ｇ３ ９９．８４ ９８．１０ ９８．０５ ９７．８４ ９８．１１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３９４２５＿ｃ７＿ｇ４ ９９．８１ ９７．３７ ９８．０２ ９６．８２ ９７．７８
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８０３５＿ｃ０＿ｇ５ ９９．６０ ９８．９４ ９８．２８ ９８．９４ ９８．７９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４１９８８＿ｃ６＿ｇ７ ９９．７５ ９９．４９ ９８．４８ ９８．９８ ９８．７２
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１９５８５＿ｃ０＿ｇ１ ９８．６０ ９７．８８ ９７．１９ ９７．１９ ９６．８４
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３２７４４＿ｃ０＿ｇ１ ９９．２７ ９９．１７ ９８．７０ ９９．０９ ９８．２９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３４１０９＿ｃ１＿ｇ３ １００ ９８．７９ ９８．９４ ９９．０２ ９９．０２
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３４１０９＿ｃ１＿ｇ１ ９９．８０ ９８．８２ ９３．０９ ９９．２１ ９３．００
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７６１１＿ｃ１＿ｇ２ １００ ９５．９４ ９５．２２ ９６．６６ ８５．８３

ＴＮＦ－α ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７６１７＿ｃ４＿ｇ１ ９８．１０ ９７．５５ ９５．１３ ９４．５５ ９４．９６
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３９９１７＿ｃ０＿ｇ１ １００ ９７．２１ ９４．３４ ９７．１５ ９５．９１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３５３５７＿ｃ０＿ｇ１ ９５．６４ ９４．５２ ９４．４６ ９４．４３ ９５．３１
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３５３５７＿ｃ０＿ｇ２ １００ ９６．０８ ９５．９７ ９０．７６ ９５．５４
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３５３７２＿ｃ１＿ｇ１４ １００ ９９．０５ ９８．１４ ９９．０５ ９６．７９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７０１３＿ｃ０＿ｇ２ １００ ９９．５５ ９６．７７ ９９．５５ ９８．６４
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５７６７＿ｃ０＿ｇ１ １００ ９５．６３ ９４．５４ ９４．２６ ９３．９９
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１６１８１＿ｃ０＿ｇ１ ９９．６９ ９９．１０ ９６．７９ ９８．０１ ９７．７７
ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３２２４４＿ｃ４＿ｇ３ ９９．４９ ９７．６６ ９７．９３ ９８．２８ ９７．１８
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