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ＳＡＲＳ及其他几种冠状病毒密码子使用偏性的位点差异
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摘要牶分析了ＳＡＲＳ冠状病毒以及其他５种冠状病毒基因编码起始区与终止区的密码子使用偏性．
结果表明牞冠状病毒基因组的稀有密码子倾向于出现在编码起始区和终止区附近．起始区的这种倾
向性对冠状病毒基因的表达具有负性调控作用牞可以用稀有密码子调控假说解释．终止区的这种
倾向性表明牞这些出现在终止区的稀有密码子对基因的表达也有负性调节作用．研究结果同时暗示
了稀有密码子调控假说不仅适用于细菌牞而且还适用于某些病毒基因组．
关键词牶密码子使用偏性牷ＳＡＲＳ牷冠状病毒牷基因表达牷位点差异
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