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水稻抗白葉枯病基因之密碼子使用偏性
1   
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摘    要 

魏夢麗、鍾依涵、呂椿棠、呂秀英。2009。水稻抗白葉枯病基因之密碼子使用偏性。台灣

農業研究 58:155–168。 

密碼子使用偏性分析對水稻白葉枯病抗病基因 (Xa) 之抗性分子機制之瞭解

相當重要，因此本研究自 NCBI (National Center for Biotechnology Information) 公
共資料庫下載已完全定序的Xa基因 (Xa1, xa5, xa13, Xa13, Xa21, Xa26及Xa27) 及
其家族之 17 個編碼區序列 (coding domain sequence, CDS) 進行密碼子使用偏性分

析。首先進行各 Xa 基因之同義密碼子相對使用度 (relative synonymous codon usage, 
RSCU) 的集群分析和對應分析，可將 Xa 基因之 CDS 明顯區分成 4 群。進而再分

別計算各群基因之同義密碼子相對使用頻率 (relative frequency of synonymous 
codon, RFSC) 以篩選出高頻密碼子，結果發現蛋白質序列具有多白胺酸重複 
(leucine-rich repeat, LRR) 區域結構且 CDS 長度大於 1000 bp 的 Xa1、Xa21 及 Xa26，
其大多數胺基酸並無密碼子使用偏好性，僅少數胺基酸偏好以 A 或 U 結尾的同義

密碼子；而不具 LRR 區域蛋白質結構且 CDS 長度較短的 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27，
則幾乎所有胺基酸都偏好以 C 或 G 結尾的同義密碼子。Xa1、Xa21、Xa26 及 Xa27
的表現蛋白質皆含豐富之白胺酸 (leucine, Leu)，但 Xa1、Xa21 及 Xa26 的 Leu 並

無偏好任何密碼子，亦即其表現蛋白質的 Leu 可選擇任意同義密碼子轉譯，而 Xa27
的 Leu 則高度偏好使用 CUC。由此顯見，同樣對白葉枯病菌產生抗性的不同 Xa
基因間，呈現出密碼子使用偏性的多樣性。 

關鍵詞︰ Xa 基因、同義密碼子相對使用度、同義密碼子相對使用頻率、集群分析、

對應分析。 

前    言 

遺傳訊息由 DNA 經 RNA 再到蛋白質的遺

傳過程是生物學中心法則，其中由 A、T (U)、

C、G 四種核苷酸以 3 個為一組排列組合而成 1
個胺基酸，即所謂遺傳密碼子 (codon)，共有

64 種組合 (43 = 64)，但合成細胞中蛋白質的胺

基酸只有 20 種，因此有 2 個或 2 個以上轉譯成
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同一胺基酸之情形，此現象稱為密碼子的簡併

性 (degeneracy)，這些表現相同胺基酸的密碼

子稱為同義密碼子 (synonymous codon)。大多

數生物體或基因通常傾向使用部份特定的同義

密碼子，這些同義密碼子稱為該生物體或基因

的最優密碼子 (optimal codon)，此現象稱為密

碼子使用偏性 (codon usage bias)。密碼子使用

偏性會因物種或基因不同而有所差異 (Gu et al. 
2002; Fan et al. 2003)。 

蛋白質高級結構由其一級結構 (胺基酸序

列) 所決定，即蛋白質摺疊及天然結構所需要

之訊息皆蘊含在一級胺基酸序列中，即

Anfinsen 原理 (Anfinsen 1973)。幾乎所有的蛋

白質結構預測方法，無論其具體手段如何，事

實上都以此為基礎，但多年來利用一級結構來

預測高級結構，不斷改進預測方法但成效並不

顯著，因此找尋影響蛋白質摺疊於胺基酸序列

之外的訊息則更為重要；而基因的編碼區序列 
(coding domain sequence, CDS) 可能攜有相關

訊息，由於遺傳密碼的簡併性，基因序列較其

編碼之胺基酸序列有更多的訊息 (Li & Song 
2003)。密碼子是胺基酸的精細結構，蛋白質在

核糖體上的合成過程中，由於密碼子和反密碼

子 (anticodon) 之特性以及細胞環境之不同，

造成同義密碼子轉譯成胺基酸的過程發生差

異，這些差異會影響新胜肽鏈摺疊的動力學過

程，進而可能影響到蛋白質的最終空間結構，

因此研究基因之胺基酸組成與密碼子使用偏

性，有利蛋白質高級結構之預測 (Gu et al. 2002; 
Hu & Lin 2005)。 

造成同義密碼子使用性  (synonymous 
codon usage) 之因素多而複雜，其中包含有：

鹼 基 組 成 突 變 偏 性  (base compositional 
mutation bias, Karlin & Mrazek 1996; Knight et 
al. 2001; Huo & Yang 2003)、自然選擇 (nature 
selection, Sharp & Li 1986; Duret & Mouchiroud 
1999; Peixoto et al. 2003; Romero et al. 2003)、

基因長度 (Moriyama & Powell 1998)、tRNA 豐

富度  (Percudani et al. 1997; Duret 2000)、
mRNA 二級結構 (Gu et al. 2004)、密碼子與反

密碼子之交互作用 (Shi et al. 2001)、蛋白質結

構 (Gupta et al. 2000)、蛋白質親水程度及胺基

酸保守性 (Romero et al. 2000)、轉譯起點效應 
(Stenström et al. 2001) 等。然而，主要造成密

碼子使用偏性的因素為組成突變偏性及自然選

擇，而不同的物種也會有不同的影響因素 
(Berezhnoy & Duplij 2005; Liu & Xue 2005)。
Sharp et al. (1994) 把密碼子使用偏好性強和弱

兩組基因之間同義密碼子相對使用度之差，達

到統計學上顯著水準的密碼子定義為最優密碼

子，提供了高度表達基因一個表示依據。Duret 
et al. (1999) 則認為，所謂最優密碼子只是隨著

基因表達程度的升高而增加其出現頻率的密碼

子。一般認為高表達基因的密碼子偏好程度遠

大於低表達的基因，這可能是使用主要偏愛密

碼子有優化轉譯的效應 (Sharp et al. 1993)。密

碼子使用偏性上的差異，與蛋白質轉譯速度快

慢有關 (Duret & Mouchiroud 1999)。而不同功

能的基因，其密碼子使用偏性也存在較大的差

異 (Liu et al. 2005)。因此，探討基因密碼子使

用偏性與基因表達之間的關連，可了解基因在

調控表達中對遺傳密碼的選擇性及細胞內蛋白

質的轉譯速度，對基因演化規律、轉譯調控機

制研究具有重要性。此外，密碼子使用偏性的

分析，也能輔助編碼區鑑定、基因選殖體寡核

苷酸探針之製備、基因晶片設計等 (Ma et al. 
2002; Dos et al. 2003)。 

同 義 密 碼 子 相 對 使 用 度  (relative 
synonymous codon usage, RSCU) 是常用的同

義密碼子使用性之統計評估指標，用以檢測轉

譯成同一胺基酸之同義密碼子的出現頻率是否

相等：當 RSCU 值大於 1 時表示相對應的密碼

子出現的次數比期望次數高，反之則表示出現

次數相對較少 (Sharp et al. 1986)。利用 RSCU 
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之計算，可將資料集內的密碼子使用予以常態

化，使不受胺基酸組成差異之影響 (Comeron 
& Aguade 1998)。而 Lin et al. (2002) 利用菸草

具有高度表達基因的特性，提出了高頻密碼子 
(high-frequency codon) 的判定方法，即利用某

一密碼子在基因序列中之實際觀測數與該密碼

子對應之胺基酸在基因序列中之實際觀測數的

比值，計算同義密碼子相對使用頻率 (relative 
frequency of synonymous codon, RFSC)，作此計

算可避免受到基因長短與胺基酸豐富度之影

響：當密碼子之 RFSC 值大於 60%或者超過其

對應胺基酸之同義密碼子平均 RFSC 值 1.5 倍

時，視為高頻密碼子。  
水稻白葉枯病 (rice bacterial blight) 是由

黃單孢桿菌 (Xanthomonas oryzae pv. oryzae, 
Xoo) 引起的一種細菌性維管束病害，為世界性

主要稻作病害之一。而水稻品種之抗病性是由

基 因 控 制 ， 目 前 在 Oryzabase 資 料 庫 
(http://www.shigen.nig.ac.jp/rice/oryzabase/top.jsp, 
Kurata & Yamazaki 2006) 中現已登記命名 32
個水稻抗白葉枯病基因 (Xa)，其中已完全定序

的有 Xa1、xa5、xa13、Xa13、Xa21、Xa26 及 Xa27
七個基因 (Song et al. 1995; Yoshimura et al. 
1995, 1998; Anjali & McCouch 2004; Gu et al. 
2005; Sun et al. 2006)。植物之抗病基因 
(resistant gene, R gene) 的表現蛋白質結構分為

五類 (Baker et al. 1997)：(1) 含有核苷酸結合

位置 (nucleotide binding sites, NBS) 的細胞質

受體類蛋白 (cytoplasmic receptor-like proteins) 
和多白胺酸重複 (leucine-rich repeat, LRR) 序
列區域，簡稱為 NBS-LRR；(2) 絲胺酸-酥胺酸

激酶 (serine-threonine kinase)；(3) 含有大量細

胞質外 LRR 區域的穿膜受體 (transmembrane 
receptor)；(4) 含細胞外 LRR 區域之穿膜受體

和細胞內絲胺酸 -酥胺酸激酶  (intracellualar 
serine-threonine kinase) 區域；及 (5) 其他。已

知 Xa1 為上述第一類 R 基因，而 Xa21 和 Xa26

為第四類 R 基因，至於 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27
之抗病防禦系統的生化途徑異於 Xa1、Xa21 和

Xa26，其表現蛋白質結構尚未清楚，目前被歸

於其他之第五類 R 基因 (Yoshimura et al. 1998; 
Khush & Angeles 1999; Anjali & McCouch 2004; 
Gu et al. 2005; Sun et al. 2006)。為促進 Xa 蛋白

質序列的結構研究，前作從 NCBI (National 
Center for Biotechnology Information) 之

GenBank 資料庫 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
Genbank/index.html, Guisez et al. 1993) 下載已

知序列的 7 個 Xa 基因共 17 條蛋白質序列為供

試材料，探討不同 Xa 基因之蛋白質胺基酸組

成的變異形式，結果發現不同 Xa 基因各有偏

好的胺基酸，其中 Xa1、Xa21、Xa26 及 Xa27
基因之蛋白質序列中皆以白胺酸 (leucine, Leu) 
出現頻率最高，xa13、Xa13 及 Xa27 的丙胺酸 
(alanine, Ala) 較其他 Xa 基因出現甚多，xa5 出

現麩胺酸  (glutamic acid, Glu) 和酥胺酸 
(threonine, Thr) 的頻率則遠高於其他基因 
(Wei et al. 2008)。然而，對於 Xa 基因轉譯成胺

基酸的密碼子使用特徵迄今尚無任何報導。因

此，本研究進而利用 NCBI 資料庫內已知序列

的 Xa 基因之 CDS 為試驗材料，首先估算其

RSCU 並 結 合 多 變 數 分 析  (multivariate 
analysis)，以了解不同 Xa 基因之同義密碼子使

用性的變異形式，再藉由 RFSC 篩選出高頻密

碼子，期能深入剖析 Xa 基因之密碼子使用偏

性，以有利於水稻的分子育種及抗性機制之研

究。 

材料與方法 

Xa 基因序列之蒐集與下載 
本研究自 NCBI 之 GenBank 資料庫下載已

定序之 Xa 基因的 CDS，這些已知 Xa 基因的相

關資訊整理如表 1，其 CDS 長度介於 318 bp– 
5409 bp 之間，其中 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27
之 CDS 長度皆小於 1000 bp。Xa1 分別於 1999
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及 2004 年登錄有兩條序列  ( 本文簡稱

Xa1-1999 及 Xa1-2004)，各位於第 4 及第 10 條

染色體；xa5 為一隱性基因，位於第 5 條染色

體；Xa13 及 xa13 分別為顯、隱性基因，皆位

於第 8 條染色體；Xa21 基因家族位於第 11 條

染色體，包含7 個成員分別為Xa21-A1、Xa21-A2、
Xa21-B、Xa21-C、Xa21-D、Xa21-E 及 Xa21-F；
Xa26 基因家族位於第 11 條染色體，包含 4 個

成 員 分 別 為 Xa26-MRKa 、 Xa26-MRKb 、

Xa26-MRKc 及 Xa26-MRKd (本文簡稱 Xa26a、
Xa26b、Xa26c 及 Xa26d)；Xa27 位於第 6 條染

色體。 

同義密碼子使用性的多變數分析 
將上述各 Xa 基因之 CDS，利用 CodonW 密

碼子分析軟體 (1.4 版，http://bioweb.pasteurur.fr/ 
seqana/interfaces/codonw.html, Peden 1999)，先

求出密碼子個數，再計算 RSCU，其計算式為 

(Sharp et al. 1986)： 

        

∑
=

=
in

1j
ij

i

ij
ij

X
n
1

X
RSCU                                                                    

Xij是第 i 個胺基酸中第 j 個密碼子出現的

次數，ni 為第 i 個胺基酸同義密碼子的數目。

RSCU 用以觀測同義密碼子出現頻率是否相等，

當 RSCU 值大於 1 時表示相對應的密碼子出現

的次數比期望次數 (即該胺基酸所有同義密碼

子出現頻率都相等) 為高，反之則表示出現次

數相對較少 (Sharp et al. 1986)。 

同義密碼子使用性是由多個物種或基因 
(觀測值) 與各同義密碼子出現頻率 (變數) 所
構成的資料矩陣來決定，這種多維資料形式所

含之訊息，最適合利用多變數分析之統計技術

來解析。多變數分析是一種綜合分析方法，能

夠在多個研究對象和多個指標相互關聯的情況

下分析出它們的統計規律。集群分析 (cluster 
analysis) 是多變數分析方法的一種，係利用一

般邏輯程序，能根據多個變數間或研究對象的

相似性與相異性，客觀地將相似者歸在同一群

內 ， 集 群 分 析 之 結 果 最 後 以 樹 狀 圖 
(dendrogram) 的分支狀況來判斷群數 (Leps & 
Smilauer 1999)。對應分析  (correspondence 
analysis) 為 Benzecri 於 1973 年所提出，用於

分析簡單二維及多維表格的行與列之間的對應

關係，可將多維之變數或樣本於一個低維空間

上以一個序列分佈圖 (ordination diagram) 呈
現，從各變數或樣本落在序列分佈圖上之距離

遠近，可用來輔助集群分析之樹狀圖的分群結

果判斷，倘發現點間有群團現象表示可能是同

一群。 
為探討不同 Xa 基因間密碼子使用性的相

似及相異程度，本研究在不考慮 Met、Trp 及終

止密碼子 (UGA、UAG、UAA) 共 5 個無意義

密碼子 (non-sense codon) 下，將所計算出各基

因之 59 種同義密碼子之 RSCU 值，利用

STATISTICA 統計軟體 (7.0 版，Statsoft Inc. 
2002) 以非加權配對算術平均法 (unweighted 
pair group method using arithmetic average, 
UPGMA) 進行集群分析，以求得歸群樹狀圖。

UPGMA 是集群分析的演算方法之一，以群間

個體所有成對距離的平均值為判斷，較不受離

群值影響 (Mohna et al. 1992; Mumm et al. 
1994)。接著，同樣再根據 RSCU 值利用

STATISTICA 統計軟體進行對應分析，由其行列

之間的對應關係，求得序列分佈圖，以呈現基

因間密碼子使用性之關係。最後綜合集群分析

之樹狀圖和對應分析之序列分佈圖的結果，來

共同決定群數。 

高頻密碼子之判定 
根據 RFSC 可用來篩選基因的高頻密碼

子，其計算式為 (Lin et al. 2002)： 
       

100%
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Xij 是第 i 個胺基酸中第 j 個密碼子出現的次 
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數，ni 為第 i 個胺基酸同義密碼子的數目。若

某一密碼子之 RFSC 值大於 60%或者超過其對

應胺基酸之同義密碼子平均 RFSC 值 1.5 倍，

即視為高頻密碼子。由於 CodonW 分析軟體並

未提供 RFSC 之計算，本研究是利用 Excel 軟
體編寫公式而求得各密碼子之 RFSC 值及判斷

高頻密碼子。 

結  果 

Xa 基因同義密碼子使用性之多變數分析  
根據 17 個 Xa 基因及其家族之 CDS 的各

59種同義密碼子之RSCU值進行集群分析及對

應分析之結果，列如圖 1。由集群分析之樹狀

圖顯示  (圖 1A)，在歐氏距離  (Euclidean 
distance) 7.23 時，Xa 基因及其家族根據 RSCU
值可被分成 4 群：Xa1-1999、Xa1-2004、
Xa21-C、Xa26a、Xa26b、Xa26c、Xa21-F、Xa26d、
Xa21-A1、Xa21-A2、Xa21-E、Xa21-B 及 Xa21-D
為同一群，xa13 和 Xa13 自成一群，xa5 和 Xa27
則各自成群。而對17個Xa基因及其家族的RSCU
值進行對應分析，其兩個主要因子軸能解釋變

異的貢獻分別為 56.94%和 19.61%，總貢獻量合

計佔 76.55%，說明存在影響其密碼子使用頻率

的主要趨勢，於是由圖 1B 之二維序列分佈圖

可知，xa5、xa13、Xa13 及 Xa27 都甚遠離於其

他 Xa 基因，且 xa5 及 Xa27 亦各偏離於 xa13
及 Xa13，即對應分析與集群分析所獲分群結果

相當一致，17 個 Xa 基因及其家族根據同義密

碼子使用性之 RSCU 值大致可被區分成 4 群：

第 I 群為 Xa1-1999、Xa1-2004、Xa21-C、Xa26a、
Xa26b、Xa26c、Xa21-F、Xa26d、Xa21-A1、Xa21-A2、
Xa21-E、Xa21-D 及 Xa21-B，第 II 群為 xa5，
第 III 群為 xa13 及 Xa13，以及第 IV 群為 
Xa27。 

Xa 基因高頻密碼子之判定 
根據上述 RSCU 值分群結果，接著分別計

算各群基因之 RFSC，並依照其密碼子之 RFSC

值大於 60%或者超過其對應胺基酸之同義密碼

子平均 RFSC 值 1.5 倍的原則，找出各群基因

之高頻密碼子，結果如表 2 所示：在不考慮

Met、Trp 不具同義密碼子外，第 I 群基因 
(Xa1-1999、 Xa1-2004、Xa21-C、Xa26a、Xa26b、
Xa26c、Xa21-F、Xa26d、Xa21-A1、Xa21-A2、
Xa21-E、Xa21-D 及 Xa21-B) 僅 6 種胺基酸 
(Pro、Thr、Ala、Asp、Cys、Arg) 具有高頻密

碼子，第 II 群基因 (xa5) 除 Thr 和 Asp 外其餘

16 種胺基酸皆有高頻密碼子，第 III 群基因 
(xa13、Xa13) 之所有胺基酸存在高頻密碼子，

而第 IV群基因 (Xa27) 除Asp不具特定密碼子

偏性外其餘 16 種胺基酸都具有高頻密碼子 
(Xa27 之 CDS 轉譯之蛋白質序列中不含 Lys)；
由此顯示 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27 基因表現

蛋白之胺基酸大都具有特定偏好的密碼子之特

徵，而且其高頻密碼子幾乎都以 C 或 G 結尾。

針對不同 Xa 基因各自偏好的幾個主要胺基酸 
(Wei et al. 2008 ) 而言，由表 2 可看出，Xa1、
Xa21 及 Xa26 之表現蛋白質中的 Leu 並無偏好

任何密碼子，而 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27 的

Leu 皆高度偏好使用 CUC；所有 Xa 基因在 Ala
都具有高頻密碼子，第 I 群基因之 Xa1、Xa21
及 Xa26 的 Ala 較偏好 GCA，而 xa5、xa13、
Xa13 及 Xa27 的 Ala 都偏好使用 GCC；此外，

xa5、xa13、Xa13 及 Xa27 在 Glu 也都偏好

GAG，但僅有 xa13、Xa13 及 Xa27 的 Thr 偏好

ACC，而 xa13 及 Xa13 的 Thr 除偏好 ACC 外

也偏好 ACG。 
由於 Xa1、Xa21、Xa26 分屬於不同類別的

R 基因，因此在第 I 群基因內再進而分別檢視

這 3 個基因各胺基酸之同義密碼子的 RFSC 值 
(表 3)，結果顯示這 3 個基因在 Ala 都偏好 GCA，
除此第一類 R 基因的 Xa1 在 Thr 及 His 也各自

偏好 ACA 及 CAU；同屬第四類 R 基因的 Xa21
和 Xa26 在 Pro、Ala、Asp 及 Arg 都一致具有

高頻密碼子，其 Pro、Ala 及 Asp 都同樣各偏好 
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圖 1. 17 個水稻 Xa 基因及其家族之 CDS 序列根據同義密碼子相對使用度 (RSCU) 的分群結果。(A) 集群分

析採 UPGMA 法之樹狀圖，(B) 對應分析之序列分布圖。 
Fig. 1. Grouping results of 17 CDSs of rice Xa genes and their families according to relative synonymous codon 
usage (RSCU).  (A) Dendrogram of cluster analysis using UPGMA, (B) Ordination diagram of correspondence 
analysis. 
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CCA、GCA 及 GAU，不過 Xa21 及 Xa26 在 Arg
的高頻密碼子並不相同；此外，Xa21 的 Thr、
Glu 及 Cys 也都具有高頻密碼子，但 Xa26 則無。

從表 3 可發現，顯然 Xa1、Xa21 及 Xa26 僅少數

胺基酸具有高頻密碼子，而這些胺基酸幾乎偏

好以 A 或 U 結尾的密碼子。 

討  論 

密碼子使用偏性會因物種或基因不同而有

所差異 (Gu et al. 2002; Fan et al. 2003)，本研究

利用RSCU之多變數分析進行Xa基因同義密碼

子使用性分析，可大致將 Xa 基因分為 4 群 (圖
1)，據此進而利用 RFSC 找出各群 Xa 基因表現

蛋白之胺基酸的高頻密碼子 (表 2)。綜合各項

結果顯示，CDS長度大於1000 bp的Xa基因 (第
I 群之 Xa1-1999、Xa21-A1、Xa21-A2、Xa21-B、
Xa21-D、Xa21-E、Xa1-2004、Xa21-C、Xa21-F、
Xa26a、Xa26b、Xa26c、Xa26d) 只有少數胺基

酸具有高頻密碼子，即大多數胺基酸並無明顯

偏好任何密碼子。而CDS長度較短 (318–924 bp) 
的 Xa 基因 (第 II、III 及 IV 群基因的 xa5、xa13、
Xa13 及 Xa27)，絕大多數的胺基酸都有高頻密

碼子，顯示這些基因表現蛋白之胺基酸具有高

度的密碼子偏好性。此發現與 Liu et al. (2003) 
利用水稻品種 93-11 為材料探討基因長度對密

碼子使用偏性之影響研究所得結果一致，即水

稻中序列較短之基因的密碼子偏好性較大。此

外， Liu (2006) 進行輻射菌  (Deinococcus 
radiodurans) 基因密碼子偏性分析，也發現基因

之 CDS 長度為影響基因密碼子使用性之主要因

素之一。 
密碼子使用偏性會直接影響到基因轉錄的

效率，進而決定 mRNA 的濃度 (Xia 1996)。

Coghlan et al. (2000) 研究酵母菌  (Saccha- 
romyces cerevisiae) 的 密 碼 子 使 用 偏 性 與

mRNA 的濃度及蛋白質的相關性時，也發現密

碼子使用偏性可能與增加轉錄及轉譯的效率 

(如提高準確度) 及減少轉譯過程中能量消耗有

關。Xa1、Xa21 及 Xa26 基因的表現蛋白質皆含

有多白胺酸重複 (leucine-rich repeat, LRR) 序
列區域結構 (Song et al. 1995; Yoshimura et al. 
1998; Sun et al. 2006)，Wei et al. (2008) 指出 Xa
基因之表現蛋白質中的 Leu 為水稻具有白葉枯

病抗性之重要胺基酸，Xa1、Xa21 及 Xa26 的表

現蛋白質序列皆含有豐富的 Leu。而本研究發現

Xa1、Xa21 及 Xa26 在 Leu 並無偏好任何密碼子 
(表 2、3)，顯示這 3 個 Xa 基因表現蛋白質的

Leu 可任意選擇其同義密碼子轉譯，此結果有助

於穩定 Xa 基因之蛋白質結構，可不受突變與外

力而影響其抗性。相較於其他 Xa 基因，Xa1、
Xa21 及 Xa26 僅有少數胺基酸具有高頻密碼

子，且大多偏向選擇 A 或 U 結尾的密碼子。第

一類 R 基因的 Xa1 與第四類 R 基因的 Xa21 及

Xa26 僅在 Ala 都偏好 GCA，在其他胺基酸則密

碼子偏好性不盡相同；而同屬於第四類 R 基因

的 Xa21 及 Xa26 在某些胺基酸的密碼子偏好特

性仍多少有異。 
至於 CDS 長度較短的 xa5、xa13、Xa13 及

Xa27 基因都不具 LRR 蛋白質結構 (Khush & 
Angeles 1999; Anjali & McCouch 2004; Gu et al. 
2005; Sun et al. 2006)，且其胺基酸組成偏好性

明顯不同 (Wei et al. 2008)，由本研究結果發現

這些基因幾乎所有胺基酸都特別偏好以 C 或 G
結尾的同義密碼子 (表 2)，表示 xa5、xa13、Xa13
及 Xa27 基因編碼區的鹼基組成 (G + C 含量) 
強烈影響其同義密碼子。Xa27 蛋白質序列中有

非常多的 Leu 且含量遠高於其他 Xa 基因 (Wei 
et al. 2008)，按可能與 Xa27 之產物內含 3 個核

定位信號 (nuclear localized signal, NLS) 模組

之 C 端保守區域和一個轉錄活化區的細胞核局

部性第 III 型作用器有關 (Gu et al. 2005)，由本

研究發現 Xa27 的 Leu 高度偏好使用 CUC (表
2)，此與 Xa1、Xa21 及 Xa26 可由任何密碼子轉

譯成 Leu 的結果完全不同 (表 2、3)。 
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由此顯見，同樣對白葉枯病菌產生抗性的

不同 Xa 基因間所呈現的胺基酸組成及密碼子

使用偏性的多樣性，揭示出選擇在抗病基因的

演化中有著重要的作用。蛋白質序列具有LRR
區域結構之 Xa1、Xa21 及 Xa26 的 CDS 長度

較長，僅少數胺基酸具有高頻密碼子，且大多

偏好以 A 或 U 結尾的密碼子；而 xa5、xa13、
Xa13 及 Xa27 之蛋白質序列不具 LRR 區域結

構且 CDS 較短，其幾乎所有胺基酸都偏好以

C 或 G 結尾的密碼子。按照中性進化理論的

觀點，核苷酸序列中密碼子第 3 位鹼基的變化

受到突變和自然選擇的影響是中性或近中性

的 (Sharp et al. 1993)，由此似乎意味著可能

由於鹼基突變偏好 G + C或 A + U而造成這些

Xa 基因之同義密碼子使用偏性。近來也已有

研究發現水稻的 G + C 含量決定了密碼子的

使用，其密碼子使用偏性之產生主要與轉錄水

平上的突變有關 (Liu et al. 2003)。同義密碼

子使用偏性究竟是由突變偏性或轉譯選擇產

生，還是兩者共同作用產生，迄今結論不甚一

致 (Salim & Cavalcanti 2008)，未來將值得進

一步探討 Xa 基因密碼子使用偏性之影響因

素，以有利 Xa 基因分子機制演化上之研究，

並促進蛋白質結構預測與基因改良。 
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Synonymous Condon Usage Bias in Rice Genes with Resistance to 

Bacterial Blight (Xanthomonas oryza)1 

Meng-Li Wei2, Yi-Han Chung2, Chun-Tang Lu2, and Hsiu-Ying Lu3,4 

Abstract 

Wei, M. L., Y. H. Chung, C. T. Lu, and H. Y. Lu. 2009. Synonymous condon usage bias in rice genes with resistance 
to bacterial blight (Xanthomonas oryza). J. Taiwan Agric. Res. 58:155–168. 

Analysis of codon usage is important in understanding the molecular mechanism of rice genes with 
resistance to bacterial blight caused by Xanthomonas oryzae pv. oryzae.  A total of 17 coding domain 
sequences (CDSs) of the completely sequenced genes, i.e., Xa1, xa5, xa13, Xa13, Xa21, Xa26, and Xa27 
were obtained through the access from public database of NCBI (National Center for Biotechnology 
Information) and they were used to analyze the condon usage bias.  The use of correspondence analysis 
and cluster analysis of relative synonymous codon usage (RSCU) clearly separated the CDSs of Xa genes 
into four distinct groups.  The relative frequency of synonymous codon (RFSC) was further used to 
indentify the high-frequency codons for each gene group.  The results showed that Xa1, Xa21, and Xa26 
with leucine-rich repeat (LRR) domain protein structure and CDS length more than 1000 bp were found no 
codon usages in most amino acids, and preferred A- or U-ending codons in a few amino acids; whereas xa5, 
xa13, Xa13, and Xa27 with non-LRR domain protein structure and shorter CDSs preferred C- or G-ending 
codons in almost all amino acids.  The protein sequences of Xa1, Xa21, Xa26, and Xa27 has been known 
to have abundant leucine (Leu).  The Xa1, Xa21, and Xa26 showed no significant codon bias in their Leu, 
that is they could choose any synonymous codon for Leu when translating to protein; whereas, Xa27 
exhibited CUC as the most preferred codon in Leu.  It indicated that codon usage bias varied among rice 
genes with resistance to bacterial blight. 

Key words: Xa genes, Relative synonymous codon usage, Relative frequency of synonymous codon, 
Cluster analysis, Correspondence analysis.   
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