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原生生物基因重复研究进展
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摘要：详述了原生生物的大规模和小规模基因重复２种类型，以及重复基因新功能化、亚功能化和假基因化等３种分
化途径的研究现状，简要介绍了重复基因保留偏好性和３种进化模型等方面的相关研究，揭示了基因重复对原生生
物进化的重要意义．建议多开展原生生物非模式生物的研究工作．
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　　基因重复（ＧｅｎｅＤｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ）指含有基因的
ＤＮＡ片段发生重复，产生１个与原基因相似的基因
或碱基序列．由基因重复产生的基因称为重复基因，
或旁系同源基因（Ｐａｒａｌｏｇｓ）［１］，通过不等交换、逆转
录转座或全基因组重复等途径产生［２］．根据重复区
域的大小，基因重复可分为２种类型：（１）小规模基
因重复，主要是单个基因重复；（２）大规模基因重
复，包括部分基因组重复以及整个基因组重复（多

倍体化）［３］．单个基因和部分基因组的重复主要通
过不等交换产生，而全基因组重复是有丝分裂或减

数分裂过程中的错误引发［４］．
在原核生物和真核生物中，都存在大量的重复

基因现象［５］，它为基因家族的产生提供了最原始的

遗传物质基础［６］．例如，在原核生物肺炎支原体
（Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ）的基因组中，共生同源基
因家族（ＰａｒａｌｏｇｏｕｓＧｅｎｅＦａｍｉｌｙ）占全基因组的
４４％［７］．在动物中，秀丽隐杆线虫（Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓｅｌ
ｅｇａｎｓ）和黑腹果蝇（Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ）的重复
基因分别占全基因组的４９％和４１％［５］．植物基因重
复现象更为普遍，大约７０％ ～８０％的被子植物物种
存在基因重复或多倍化过程，其中拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐ
ｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ（Ｌ．）Ｈｅｙｎｈ．）至少经历了３次全基因组
重复［８］．单细胞的真核生物中，也存在重复基因，特
别是具有双型核的纤毛门，大核存在大量重复的染

色体片段，某些物种的大核染色体片段，重复次数达

９５０到１５０００次［９］．
基因重复导致同一个基因组内存在２个或者２

个以上拷贝的同源基因序列，这可能造成功能上的

冗余［５］，并受到剂量效应的调节［１０］．它与生物体基
因组大小的进化、新基因的起源以及物种的分化等

都密切相关［４－５］，通过对基因重复的研究，能更好地

理解基因家族的形成、基因表达水平的多样性．目前
对于高等真核生物基因重复的现象报道及进化机制

研究日趋增加［８］，但对于单细胞真核生物基因重复

的研究还处于初期阶段．相关研究证实，单细胞和多
细胞真核生物通过基因重复产生的基因家族大小与

选择压力的关系有所不同［２］．本文选取原生生物作
为单细胞真核生物的代表，总结近年来原生生物重

复基因的研究进展，包括基因重复类型、保留偏好

性、分化途径，并讨论重复基因的３种进化模型，揭
示基因重复对生物进化的重要性，提出关于后续研

究开展方向的建议．

１　基因重复的２种类型

１．１　大规模基因重复
模式生物草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ至少经

历了３次连续的全基因组重复事件，共产生了将近
４００００个编码蛋白的基因［１１］．依照基因重复发生的
前后顺序，可以分为早期、中期和近期全基因组重

复，这３个时期产生的旁系同源基因分别占 ８％、
２４％和５１％［１１］．在囊泡藻 Ｂｌａｓｔｏｃｙｓｔｉｓｓｐ．的基因组
中，ＤＥＮＯＥＵＤ等［１２］发现了占全基因组３９％左右的
重复区域，并推测这是全基因组重复的结果．ＳＵＮ
等［１３］在鞭毛虫 Ｇｉａｒｄｉａｌａｍｂｌｉａ基因组中发现了
２４０３个重复基因，大约占全基因组的４０％，进化距



离分析表明Ｇ．ｌａｍｂｌｉａ基因组在进化过程中发生了
２次大规模的基因重复事件．ＬＯＲＥＮＺＩ等［１４］发现

阿米巴虫Ｅｎｔａｍｏｅｂａｈｉｓｔｏｌｙｔｉｃａ基因组存在部分基因
组重复，并且约２０％的基因组包含转座子，推测部分
基因组重复与某些基因家族含有转座子密切相关．
１．２　小规模基因重复

目前，对原生生物小规模基因重复的研究主要

涉及到基因家族，如肌动蛋白（Ａｃｔｉｎ）基因家族和微
管蛋白（Ｔｕｂｕｌｉｎ）基因家族，以及高度重复的核糖体
ＲＮＡ基因（ｒＤＮＡ）等［１５－１７］．
１．２．１　肌动蛋白基因　肌动蛋白是真核细胞中普
遍存在的一种蛋白，在细胞运动、细胞分裂和胞内运

输等方面发挥重要作用［１５］．肌动蛋白基因是一类多
基因家族，经过基因重复在生物中存在许多旁系同

源基因，并且经过旁系同源基因分化，在种间或种内

形成多种基因亚型．草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ
存在９种肌动蛋白基因亚型，并且在细胞中有不同
的定位与功能［１８］．ＫＩＭ等［１５］分析了纤毛门多种类

群的肌动蛋白基因序列，发现纤毛门肌动蛋白旁系

同源基因高度分化．表壳目（Ａｒｃｅｌｌｉｎｉｄａ）阿米巴虫
的３个独立遗传谱系（１个 Ａｒｃｅｌｌａｈｅｍｉｓｐｈａｅｒｉｃａ、２
个Ａ．ｖｕｌｇａｒｉｓ）中，每一个谱系的肌动蛋白基因包含
４０～５０个旁系同源基因，其中没有任何一个谱系与
其他谱系的旁系同源基因相同，基因分化程度达到

了２９％［１９］．目前本课题组选取伪角毛虫属（Ｐｓｅｕｄｏ
ｋｅｒｏｎｏｐｓｉｓ）的４个形态相似种（红色伪角毛虫、黄色
伪角毛虫、肉色伪角毛虫、拟红色伪角毛虫）的 ８个
种群作为实验材料，研究大核肌动蛋白基因重复现

象，结果显示伪角毛虫属中肌动蛋白基因至少存在

２种基因亚型（未发表资料）．
１．２．２　微管蛋白基因　微管蛋白是真核细胞的骨
架蛋白之一，在保持细胞形状、细胞运动、胞内物质

运输等方面起着重要作用［２０］．微管蛋白基因超家族
共有９个基因成员（α、β、γ、δ、ε、η、θ、ζ和κ微管蛋
白基因），在草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ的单倍体
小核基因组中９种微管蛋白基因均存在［１７］，其中α
微管蛋白基因包含２个旁系同源基因，而 β微管蛋
白基因包含３个旁系同源基因．α微管蛋白基因家
族中的２个旁系同源基因的序列非常相似，意味着
它们是由最近的一个共同祖先通过基因重复形成

的，或者通过基因转换而导致同源化［１７］．ＤＥＬＧＡＤＯ
等［２０］利用分子杂交技术，证实纤毛虫Ｈｉｓｔｒｉｃｕｌｕｓｃａｖ
ｉｃｏｌａ，Ｅｕｐｌｏｔｅｓｅｕｒｙｓｔｏｍｕｓ和 Ｓｔｅｎｔｏｒｃｏｅｒｕｌｅｕｓ双倍体
小核基因组中 α微管蛋白旁系同源基因数目分别
为３、２和９以上．纤毛虫大核发育过程中，染色体高

度片段化并经历多次基因重复，因此一种微管蛋白

基因在大核中存在多份拷贝，如斜管虫 Ｃｈｉｌｏｄｏｎｅｌｌａ
ｕｎｃｉｎａｔａ，大核中至少存在４种β微管蛋白旁系同源
基因［２１］．
１．２．３　核糖体 ＲＮＡ基因　核糖体 ＲＮＡ基因（ｒＤ
ＮＡ）包括小亚基核糖体 ＲＮＡ基因（ＳＳＵｒＤＮＡ）、大
亚基核糖体 ＲＮＡ基因（ＬＳＵｒＤＮＡ）和５．８ＳｒＤＮＡ．
ｒＤＮＡ，属于高度重复序列．硅藻（Ｄｉａｔｏｍｓ）单个细胞
中ｒＤＮＡ拷贝数在６１～３６８９６范围内［２２］，双鞭毛藻

（Ｄｉｎｏｆｌａｇｅｌｌａｔｅｓ）单个细胞中ｒＤＮＡ拷贝数大致为
２００～１２００［２３］，微藻（Ｍｉｃｒｏａｌｇａｅｓ）单个细胞中ｒＤＮＡ
拷贝数约为１～１２０００［２４］．纤毛虫大核核糖体 ＲＮＡ
基因则具有更高的拷贝数，如棘尾虫 Ｓｔｙｌｏｎｙｃｈｉａ
ｌｅｍｎａｅ单个细胞中ｒＤＮＡ拷贝数多达４０００００，钟形
虫 Ｖｏｒｔｉｃｅｌｌａｓｐ．单个细胞中 ｒＤＮＡ拷贝数为
３１５７８６，尖毛虫Ｏｘｙｔｒｉｃｈａｎｏｖａ单个细胞中ｒＤＮＡ拷
贝数约为２０００００，拟尾虫 Ｐｓｅｕｄｏｔｏｎｔｏｎｉａｓｐ．单个细
胞中 ｒＤＮＡ拷贝数为 １７２８８９，拟铃虫 Ｔｉｎｔｉｎｎｏｐｓｉｓ
ｓｐ．单个细胞中 ｒＤＮＡ有１２６３７２个拷贝［１７］．ＪＯＨＮ
ＳＯＮ等［２５］发现侧口纲（Ｌｉｔｏｓｔｏｍａｔｅａ）的２种纤毛虫
Ｍｙｒｉｏｎｅｃｔａｒｕｂｒａ和Ｍｅｓｏｄｉｎｉｕｍｐｕｌｅｘ的ＳＳＵｒＤＮＡ与
其它侧口纲纤毛虫高度分化，推测由基因重复引起．
１．２．４　其他基因　组蛋白（Ｈｉｓｔｏｎｅｓ）是真核生物体
细胞染色质中的碱性蛋白质，有 Ｈ２Ａ、Ｈ２Ｂ、Ｈ３、Ｈ４
和Ｈ１共５种基因类型，目前为止在原生动物中只
发现了前４种，并且 Ｈ２Ａ、Ｈ３基因家族含有大量变
异度 高 的 旁 系 同 源 基 因［２６］．例 如，毛 滴 虫
Ｔｒｉｃｈｏｍｏｎａｓｖａｇｉｎａｌｉｓ中分别含有１７、１４、２１、２２个拷
贝的Ｈ２Ａ、Ｈ２Ｂ、Ｈ３、Ｈ４基因［２６］．

ＵＤＡ等［２７］在模式生物四膜虫 Ｔｅｔｒａｈｙｍｅｎａ基
因组中发现了２种类型的精氨酸激酶（ＡｒｇｉｎｉｎｅＫｉ
ｎａｓｅ），一种只含有４０×１０３的亚基；另一种含有 ２
个结构域，是经过基因重复及融合事件产生的，并且

这２个事件至少独立地发生了４次．
热激蛋白Ｈｓｐ７０是一类多基因家族，包含大量

分化程度高的旁系同源基因，ＢＵＤＩＮ等［２８］从草履虫

Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ和游仆虫 Ｅｕｐｌｏｔｅｓａｅｄｉｃｕｌａｔｕｓ
中分别克隆出８种Ｈｓｐ７０旁系同源基因．

２　重复基因保留偏好性

基因重复发生后，特别是当整个基因及调控区

域都发生重复的时候，常造成２个旁系同源基因功
能上的冗余．由于自然选择的作用，通常只有一个旁
系同源基因能够被保留下来，另一个拷贝发生突变
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导致功能丧失而成为假基因，并逐渐消亡［２９］．相关
研究表明，重复基因的保留与丢失并不是一个完全

随机的过程，而是存在一定的偏好性［３０－３１］．
目前研究得较为清楚的草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔ

ｒａｕｒｅｌｉａ的基因组中，属于相同代谢途径或蛋白复合
体的基因有共同的基因丢失模式，并且表达量高的

基因（如信号分子和转录因子的基因）在重复基因

中占有较高的比例．ＡＵＲＹ等［１１］的研究表明，全基

因组重复后许多基因的保留与剂量效应有关．在全
基因组重复后的短时期内，属于同一个调控网络或

代谢途径的相互作用蛋白之间要保持相对剂量而被

保留下来，这种模型被称为剂量效应模型，但这种

模型可能只适用于基因组重复发生的较短时间内，

给重复基因的新功能化提供机会［３２］，对于时间久远

的重复基因并不适用．ＥＤＧＥＲ等［１０］进一步提出转

录因子基因等剂量敏感的基因在全基因组重复后会

大量保留，但在小规模的基因重复后，却有较低的保

留率．与代谢相关的基因在全基因组重复后会比其
他基因保留率高，但如果代谢基因在全基因组重复

发生之前有很高的拷贝数，其保留率将会大大降

低［３３］．

３　重复基因的分化

基因重复作为一种新基因的产生机制，为生物

新功能的产生提供了最原始的遗传物质基础［４］．经
过自然选择的作用，保留下来的重复基因，大致面临

以下３种不同的命运［５，８］：（１）其中１个拷贝保留了
原始的功能，另１个拷贝新功能化；（２）２个拷贝发
生了亚功能化，分担了原基因的功能；（３）其中１个
拷贝发生突变导致非功能化成为假基因．
３．１　新功能化

新功能化是指含有基因的 ＤＮＡ片段经重复和
歧化后获得新的功能，经自然选择后被保留下来成

为新的基因，这是重复基因能够被长期保留的机

制［５］．生物界新功能化最经典的一个例子是，哺乳
动物叶猴科 （ＣｏｌｏｂｉｎｅＭｏｎｋｅｙ）的核糖核酸酶
ＲＮＡａｓｅ１基因通过基因重复，产生了２个基因，分别
是ＲＮＡｓｅ１ａ基因和ＲＮＡｓｅ１ｂ基因［３４］．９个氨基酸的
替换导致ＲＮＡｓｅ１ｂ蛋白的最佳 ｐＨ改变，使这些猴
子可以将叶子作为首要食物来源，而不像其他猴子

一样食用果实和昆虫［３４］．原生动物草履虫 Ｐａｒａｍｅ
ｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ中发现了一种新的微管蛋白，η微管
蛋白，这种微管蛋白的基因与之前在草履虫发现的

微管蛋白（α、β、γ、δ和 ε微管蛋白）基因序列相似

度很低，系统分析结果显示 η微管蛋白基因与其他
微管蛋白基因亲缘关系很远［３５］．与在真核生物中保
守存在并负责组装基体的 δ微管蛋白不同，η微管
蛋白目前发现只存在于纤毛虫中，并参与纤毛基体

的复制［１１］．ＲＵＩＺ等［３５］发现 η微管蛋白基因突变，
不仅抑制基体的复制，还导致 γ微管蛋白与基体分
离，推测η微管蛋白起着紧密连接 γ微管蛋白与基
体的作用．
３．２　亚功能化

亚功能化，即重复基因的不同拷贝分别执行原

基因的部分功能，各基因拷贝之间的功能是互补的．
例如，ＳＥＨＲＩＮＧ等［１６］在草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅ
ｌｉａ中发现了９种肌动蛋白的重复基因，它们在细胞
中的分布以及功能是有差别的，例如ａｃｔ４和 ａｃｔ９与
细胞分裂有关，而 ａｃｔ２、ａｃｔ３、ａｃｔ４及 ａｃｔ９都与纤毛
虫的运动行为有关，不同的重复基因沉默可使纤毛

虫呈现不同的游动方式．本课题组沿着该思路开展
工作，伪角毛虫属（Ｐｓｅｕｄｏｋｅｒｏｎｏｐｓｉｓ）肌动蛋白基因
的各基因亚型在细胞中的定位与功能，将是本课题

组近期研究的重要内容．ＲＡＳＴＯＧＩ等［３６］提出基因

亚功能化在基因重复后的初始阶段，对于重复基因

的保留具有重要的意义，但亚功能化只是新功能化

的一个过渡阶段，而不是重复基因的最终命运．
３．３　假基因化

假基因化是指突变导致基因结构破坏，使本来

具有正常功能的基因非功能化［５］．假基因化是重复
基因常见的一种分化途径，草履虫Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａ
ｕｒｅｌｉａ经历了３次连续的全基因组重复后，在４００００
个编码蛋白的基因中存在近 １５００个假基因［１１］．
ＰＥＡＣＯＣＫ等［３７］在３种利什曼原虫 Ｌｅｉｓｈｍａｎｉａｍａ
ｊｏｒ、Ｌ．ｉｎｆａｎｔｕｍ和 Ｌ．ｂｒａｚｉｌｉｅｎｓｉｓ的基因组中分别发
现了９７、４１和１６１个假基因，并推测假基因的形成
和基因丢失是导致这３个种基因组差异的主要因素．
毛滴虫Ｔｒｉｃｈｏｍｏｎａｓｖｕｇｉｎｕｌｉｓ的基因组大约有６００００
个基因，ＣＵＩ等［３８］发现假基因占了很大的比例，其中

由于无义突变引起的假基因约有３０００个，由于阅读
框架移动产生的假基因数目与之相近或有更多．

４　重复基因的３种进化模型

重复基因的进化模型主要有３种：发散进化（Ｄｉ
ｖｅｒｇｅｎｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）、协同进化（Ｃｏｎｃｅｒｔｅｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）、生与
死进化（Ｂｉｒｔｈａｎｄｄｅａｔｈｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）模型［３９］．

发散进化指的是经基因重复产生的旁系同源基

因，随着获得新的基因功能而逐渐分化，例如编码肌
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红蛋白及血红蛋白α、β、γ和δ链的基因［３９］．
协同进化是指种内的旁系同源基因比种间相同

基因家族的成员亲缘关系更近，即使基因重复事件

发生在物种分化之前．此进化模型中旁系同源基因
的高度相似主要通过不等交换或者同源重组导致基

因转换（ＧｅｎｅＣｏｎｖｅｒｓｉｏｎ）维持［４０］，同源重组能有效

地复制部分序列并覆盖在其它的同源区，这个模型

能很好解释 ｒＲＮＡ基因及毛滴虫 Ｔｒｉｃｈｏｍｏｎａｓｖｕｇ
ｉｎｕｌｉｓ聚泛素（Ｐｏｌｙｕｂｉｑｕｉｔｉｎ）基因的进化［３９，４１］．

生与死进化模型阐述的是多基因家族内旁系同

源基因的产生、分化及丢失的过程，与协同进化模型

不同，此模型中的基因家族成员是独立进化的［４０］．
在这个模型中，基因重复产生新的基因，一部分重复

基因可以在基因组内保留很长一段时间，而一部分

基因由于有害突变导致功能丧失而成为假基因或者

丢失［３９］．组氨酸 Ｈ４基因家族，及疟原虫 Ｐｌａｓｍｏｄｉ
ｕｍ的裂殖子表面蛋白（ｍｓｐ）７基因家族的进化都
是符合生与死进化模型，在进化过程中经历了纯化

选择［４２－４３］．
协同进化模型和生与死进化模型是存在争议

的，因为当序列差别很小的时候，很难区分这２个模
型［３９］．并且，基因家族的进化是很复杂的，并不是完
全符合某一个进化模型，例如双鞭毛藻（Ｄｉｎｏｆｌａｇｅｌ
ｌａｔｅｓ）的肌动蛋白基因家族和线虫（Ｎｅｍａｔｏｄｅｓ）的热
激蛋白Ｈｓｐ７０基因家族，在进化过程中都经历过协
同进化及生与死进化历程［４４－４５］．

５　结论

基因重复是一种非常普遍的生物学过程，它最

显著的贡献就是为生物的进化提供了最原始的遗传

物质基础，通过突变和选择的作用，可以产生新基因

或亚功能化的基因，促使物种的分化和多样性的增

多［４６］．ＡＵＲＹ等［１１］的研究表明，全基因组重复与物

种的分化有关，近期全基因组重复导致草履虫Ｐａｒａ
ｍｅｃｉｕｍａｕｒｅｌｉａ分化形成１５个姐妹种．并且，与单拷
贝基因的表达相比较，重复基因的不同拷贝可以在

特定的时间和空间表达，促使基因表达水平多样性

的提高［２］．
近年来原生生物重复基因的研究取得了很大的

进展，但是许多关于重复基因的问题仍然没有得到

解决．首先，目前完成基因组测序的原生生物比较
少，例如纤毛虫只有４种完成了大核基因组测序，分
别是草履虫 Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ、四膜虫 Ｔｅｔｒａｈｙ
ｍｅｎａｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌａ、小瓜虫 Ｉｃｈｔｈｙｏｐｈｔｈｉｒｉｕｓｍｕｌｔｉｆｉｌｉｉｓ

和尖毛虫 Ｏｘｙｔｒｉｃｈａｔｒｉｆａｌｌａｘ［１１，４７－４９］，除前面提及的
草履虫外，四膜虫和小瓜虫基因组中也存在大量重

复基因，但是由于基因重复在物种进化过程中发生

的时间跨度大，没有证据表明是属于部分或整个基

因组重复［４７－４８］．其次，没有清晰地了解基因家族
（如肌动蛋白、微管蛋白基因家族）在原生生物中的

旁系同源基因种类、拷贝数及各自的功能［３５］．再次，
亚功能化、剂量补偿等理论可解释重复基因的保留

途径，但是目前没有清晰的机制解释重复基因如何

逐步形成新功能［３３］．最后，对于原生生物重复基因
的自然选择途径、进化速率、进化模型等方面还没有

明确的认识．
上述问题的存在，主要是因为目前已开展的原

生生物基因重复研究基本局限于少数几种模式生

物，如草履虫Ｐａｒａｍｅｃｉｕｍｔｅｔｒａｕｒｅｌｉａ、四膜虫Ｔｅｔｒａｈｙ
ｍｅｎａｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌａ和毛滴虫 Ｔｒｉｃｈｏｍｏｎａｓｖａｇｉｎａｌｉｓ
等［１１，１４，３８］．因此，后续研究应该充分利用快速发展的
分子遗传学技术，对更多原生生物（尤其是非模式

生物）的重复基因类型、产生、保留及进化机制等进

行深入的研究．作为原生生物非模式生物的探索性
工作，如ＳＵＮ等［１３］报道寄生性鞭毛虫 Ｇｉａｒｄｉａｌａｍ
ｂｌｉａ基因组发生了２次大规模基因重复事件，作者
发现大部分的重复基因表达的是变化的特异表面蛋

白（ＶａｒｉａｎｔｓｐｅｃｉｆｉｃＳｕｒｆａｃｅＰｒｏｔｅｉｎｓ），这种蛋白与寄
生虫逃避宿主的免疫系统的攻击有关，表明基因重

复对Ｇ．Ｌａｍｂｌｉａ寄生生活方式的起源与进化起着
重要的作用；ＤＥＬＧＡＤＯ等［２０］测定了纤毛虫 Ｈｉｓｔｒｉｃ
ｕｌｕｓｃａｖｉｃｏｌａ，Ｅｕｐｌｏｔｅｓｅｕｒｙｓｔｏｍｕｓ和 Ｓｔｅｎｔｏｒｃｏｅｒｕｌｅｕｓ
双倍体小核基因组中 α微管蛋白旁系同源基因数
目，有助于进一步认识旋唇纲（Ｓｐｉｒｏｔｒｉｃｈｅａ）纤毛虫
中α微管蛋白基因家族的基因类型和数目．这也是
本课题组目前在原生生物基因重复领域开展工作的

研究思路之一，作者近期开展的基因重复研究中，选

取非模式生物伪角毛虫属（Ｐｓｅｕｄｏｋｅｒｏｎｏｐｓｉｓ）的几个
相近种作为实验材料，探讨伪角毛虫属肌动蛋白基

因的的重复基因类型、拷贝数、各基因亚型在细胞中

的定位与功能，以期对纤毛虫肌动蛋白重复基因的

保留及功能分化有进一步的了解．
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