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摘要 分析启动子区域内调控元件是阐明基因转录起始机制的重要前提．利用从 PlanPromDB 数据库下载的植物 Pol-域
TATA 和 TATA-less 启动子数据，深入分析了两类启动子 GC 偏好、位点结构保守性、序列碱基组分、保守模体分布、
TATA box位点分布及关联位点保守性等特点，统计出两类植物启动子许多特有的序列组分和结构规律，这些规律对进一步
揭示植物 Pol-域启动子的转录调控机制有一定的帮助．通过构建能够同时考虑位点保守性和关联性的位点关联性权重矩阵扫
描模型(PCWM)，利用相应打分函数(Score)对两类启动子进行区分，得到了较好结果，说明 PCWM的预测性能要优于单碱
基的位点权重矩阵(PWM)．
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基因转录起始是基因表达调控中最重要的一个

环节，真核生物基因的精确转录是在一段被称为启

动子的 DNA序列上完成的．启动子承载着基因表
达最核心的调控信息，它决定着基因的转录起始、

转录频率及何时何地如何表达．因此，深入研究启

动子的结构和功能是正确揭示基因转录调控机制和

表达模式的关键，已经成为现代分子生物学研究的

热点．认识启动子的传统方法是通过生物学实验方

法来测定的，如基因报告检测、染色质免疫沉淀、

Oligo-capping、CAGE、SAGE等[1]，这些方法对认

识启动子序列特征及它们的作用机制起到很大帮

助，然而，这些实验的局限性很强，且费用较高．

随着大规模基因组测序的完成，利用生物信息学方

法分析启动子特征正逐渐走向成熟，与实验确定相

比，利用生物信息学构建的软件可以针对大规模的

数据进行统计研究，且具有成本低，时间短，结果

可靠等优点，大大提高了对启动子研究的效率和

速度．

真核生物有 3种 RNA聚合酶(RNAp)，每一种
都有自己特定的启动子类型．Pol-玉主要负责转录
rRNA， Pol-芋主要负责转录 tDNA和 5SrDNA，其
启动子位于转录的 DNA序列之内，称为下游启动

子．Pol-域负责编码蛋白质基因和部分 snRNA 基
因的转录，其启动子类型最多，结构也最为复杂，

是启动子中最重要且研究最多的一类[2]．随着这一

类启动子数据的增加和研究的深入，Pol-域启动子
通常可分为含有 TATA box 的启动子 (TATA
promoter)和不含有 TATA box的启动子(TATA-less
promoter)两大类．
植物启动子是真核启动子中非常重要的一类[3].

随着大量植物基因 mRNA测序的完成，植物启动
子的结构和特征已成为分子生物学家研究的热点之

一．然而与哺乳动物(人类和小鼠)相比，植物转录
起始区域调控方式的相关研究报告非常少．缺乏实

验证实的启动子数据是制约植物启动子研究的原因

之一．本文利用 PlantPromDB数据库上给出的经
实验证实的 Pol-域类型的 TATA 启动子和
TATA-less启动子数据[4]，通过对这两类启动子序

列特征、模体特征及结构特征的统计分析，发现这
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两类植物启动子在序列组成及结构特点上均存在很

大差异．另外，本文改进了原有的位点权重矩阵

(PWM)，构建出位点关联性权重矩阵(PCWM)扫描
算法对两类启动子进行区分预测，取得了较好的分

类效果，说明转录起始区的调控元件大都存在很强

的位点关联性．

1 数据及方法

1.1 数据集

本文研究的植物 Pol-域启动子数据从
PlantPromDB中获取[4]，该数据收集的植物 Pol-域
启动子都是经实验证实的，非冗余的，且有相应的

转录起始位点(TSS)和翻译起始位点(TIS)信息．数
据库共收集 305条植物 Pol-域启动子序列，其中
TATA类型启动子序列 175条，TATA-less类型启
动子 130条．每条序列长度均为 251 bp，包含转录
起始位点上游 200 bp和下游 50 bp，其中 TSS 为
0位点．另外，该数据库对每条启动子序列基因编
号、所属物种、编码的蛋白质基因名称都进行了

注释．

1.2 GC/AT鄄Skew
大多哺乳动物启动子在转录起始区域上游都存

在一个 CpG岛[5]，人类基因组中长度为 100～1 000 bp
且富含 CpG二核苷酸的 CpG岛总是处于未甲基化
状态，并且与 56%的人类基因组编码基因相关，
因此 CpG岛往往是识别哺乳动物启动子的一个重
要特征[6]．相反，在相应的植物近端启动子区域并

未发现明显的 CpG 岛特征，而是存在很强的
GC-Skew，即碱基 C的含量高于碱基 G的含量[7]．

基因表达水平越强，GC-Skew越显著．统计研究
表明，哺乳动物(人类)和果蝇基因启动子区域并未
发现 GC-Skew特征，这种碱基组分差异性特征应
该是植物启动子特有的[8]．我们对 175条 TATA和
130 条 TATA-less启动子位点 GC/AT-Skew 差异性
进行对比统计．

1.3 结构特征分析

基因的转录起始主要是依靠 Protein-DNA相互
作用，即转录前复合物(PIC)识别 DNA序列上的核
心启动子元件进行转录起始．在转录起始中启动子

区域内的 DNA序列往往需要形成一定的局部空间
结构，并在多种转录因子的辅助之下，才能被

RNA 聚合酶准确识别并与核心启动元件相结合，
这使得启动子序列与其他序列相比具有更高的局部

弯曲度和更低的双链稳定性[9]．目前，已有一些研

究利用启动子区域的结构特征进行启动子识别的尝

试，得到了较好的识别效果[10～12]，说明启动子区域

具有某些特有的结构特征．最近 Go觡i等[13]运用分

子动力学模拟方法，根据基因结构和同源保守性特

征对人类基因启动子序列的 6类结构特征进行统计
预测，结果证明，在调节基因组表达上存在一套隐

藏的物理编码，本文通过计算 TATA 启动子和
TATA-less 启动子相邻位点之间的 Twist、Tilt、
Roll、Shift、Slide、Rise等 6类结构特征[13]，以便

从物理结构特征上分析 TATA启动子和 TATA-less
启动子各自的结构特征及两者在结构上差异性．这

6种结构特征分别包括 3种角度参数(Twist、Tilt、
Roll)和 3 种距离参数 (Shift、Slide、Rise)：Tilt、
Roll、Twist分别反映相邻碱基空间平面上下、前
后、左右的夹角变化情况，Rise、Slide、Shift分别
反映相邻碱基空间相对位置上下、前后、左右的距

离变化情况[14]，这 6种参数通过定量地描述 DNA
序列在空间结构上的变化情况，使我们能够更深入

地研究转录起始附近 DNA 序列的局部构象差异
性．在 DNA序列结构特征的研究当中，碱基最紧
邻(二联体)特点研究的最为深入．由于受到碱基互
补配对原则的约束，根据 Yanagi等[15]的计算原则，

碱基二联体独立的可能组合数目共有 10类，它们
分别是：AA (=TT)，AC (=GT)，AG (=CT)，AT，
CA(=TG)，CC(=GG)，CG，GA(=TC)，GC，TA．
6类结构参数具体数值选取如表 1所示[13]．

Table 1 The six physical feature parameters for different dinucleotides
AA AC AG AT CA CC CG GA GC TA

Twist 0.026 0.036 0.031 0.033 0.016 0.026 0.014 0.025 0.025 0.017

Tilt 0.038 0.038 0.037 0.036 0.025 0.042 0.026 0.038 0.036 0.018

Roll 0.02 0.023 0.019 0.022 0.017 0.019 0.016 0.02 0.026 0.016

Shift 1.69 1.32 1.46 1.03 1.07 1.43 1.08 1.32 1.20 0.72

Slide 2.26 3.03 2.03 3.83 1.78 1.65 2.00 1.93 2.61 1.20

Rise 7.65 8.93 7.08 9.07 6.38 8.04 6.23 8.56 9.53 6.23
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1.4 转录因子结合区域模体差异比较

转录因子是转录起始过程中 RNA聚合酶结合
DNA序列时所需的辅助因子，转录因子结合位点
(TFBS)是基因转录起始时转录因子识别的 DNA区
域[16]．大部分转录因子结合位点都分布在启动子区

域内，不同类型的启动子往往具有不同的转录因子

结合位点，因此研究启动子序列内的转录因子结合

位点的特征也是认识启动子类型及基因特点的一个

十分重要的方面．本文中我们利用 MEME软件[17]

搜索 TATA 启动子和 TATA-less 启动子区域内的
保守转录因子结合位点，并利用 Webolog软件对
筛选出的转录因子结合位点进行保守性分析，进而

更深刻地认识 TATA 启动子和 TATA-less 启动子
在结合不同转录因子的特征差异．

1.5 k鄄mer位点关联保守性分析
对于样本集的每个位点进行保守性分析，结合

以前的工作及文献上的资料，我们定义 k-mer联体
在具体位点的保守性 Mk(l)如下[18]：

Mk(l) =
k
移 (P (i, l)-1/4k)2

1/4k (1)

其中 k 表示联体碱基的长度，P(i, l)是第 i个
k 联体在第 l个位点出现的概率．上式表示 Mk(l)随
位点 l的变化关系，Mk(l)的取值范围为[0, (4k-1)2/4k]，
它的意义可解释为样本集长度为 k 联体碱基片段在
第 l位点的保守程度．可以看出，如果该位点保守
性越强，则 Mk(l)的值越大，因此，我们可以利用
Mk(l)对某样本集进行位点关联保守性分析．
1.6 位点关联权重矩阵扫描算法(PCWM)
根据 Stormo[19]对位点权重矩阵(PWM)的阐述，

位点权重矩阵是描述 DNA序列上转录因子结合位
点碱基分布的常用模型，最近 Li和 Lin[20]构建出位

点关联打分矩阵对大肠杆菌启动子进行了预测，得

到很好的预测效果．本文中我们依据文献[20]定义
位点关联频率矩阵如下：

Pk(i, l) = fi, l + s i

Nl +
k l

移s i

(2)

其中 Pk(i, l)是第 i个 k 碱基联体在位点 l出现
的频率，fi, l 表示在 Nl条序列中第 i个 k 联体在位
点 l出现的次数，Nl为 l位点的序列总条数；Si为

伪计数，为方便计算，我们取 Si = Nl姨 /4k．

定义相应的位点关联权重矩阵(PCWM)为：
W k(i, l) = ln[Pk(i, l)/Pk(i, 0)] (3)

其中 Pk(i,0)是 k 联体的背景频率，本文中 Pk(i,0)
从启动子随机序列集训练得到．对于任意一条待判

定的序列，用位点关联权重矩阵对该序列打分，打

分函数表述为：

Score =
n

l = 1
移W k(i, l) (4)

Score(S, X灼)=Max{Score(S, XP ), Score(S, XN )} (5)
这里 P代表 TATA启动子，N代表 TATA-less

启动子．给定任意一条序列，利用打分函数(公式 4)
分别计算该序列 n 个位点在 TATA 启动子集和
TATA-less启动子集中的打分．这样每条序列都会
得到 2个分值，哪个分值高，就被判定为哪一类，
见公式(5)．
1.7 评价指标

启动子识别常用的评价指标有敏感性(Sn)、特
异性(Sp)、平均预测率(AAc)和相关系数(Mcc)等．
敏感性(sensitivity): Sn = TP/ (TP+FN)．
特异性(specificity): Sp = TN/ (TN+FP)．
平均预测率(average accuracy): AA c= (TP+TN)/

(TP+FN+FP+TN)．
相关系数 (average accuracy): Mcc = (TP+TN)/

(TP+FN+FP+TN)．
定义：TP为 TATA启动子被识别为 TATA启

动子的数目，FN为 TATA启动子被识别为 TATA-
less启动子的数目，TN 为 TATA-less启动子被识
别为 TATA-less 启动子的数目，FP为 TATA-less
启动子被识别为 TATA启动子的数目．

2 结果和讨论

2.1 碱基组分及GC/AT-Skew分析
2.1.1 碱基组分分析．对植物 175 条 TATA 启动
子和 TATA-less启动子的 251个位点分别进行单碱
基和二联体频率统计，统计结果显示，TATA 和
TATA-less启动子在单碱基及二联体组成上均具有
相似的特征，在植物启动子区域富含 AT 碱基，
A+T含量高达 60%以上，这与人类启动子区域富
含 GC的特点正好相反．从二联体含量我们还可以
看出，排在前四位的二联体分别是：AA，TT，AT
和 TA．另外，最近 Pandey和 Krishnamachari[21]的

研究报告指出，植物启动子区域的弯曲度与非启动

子区域的弯曲度有着明显的不同，这是识别植物启

动子的一个很好的特征．
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通过对植物 175 条 TATA 启动子和 130 条
TATA-less启动子的 6种结构特征进行位点保守性
分析表明，TATA启动子在结构特征上总是十分保
守的．在-30 bp和 TSS附近这 6种结构特征保守
性都很强(图 1)．相反，TATA-less启动子并没有
很强的保守区域．最新研究报告表明[23]，大部分宽

峰启动子都缺少 TATA box．也就是说，大部分
TATA-less启动子往往都具有多个转录起始位点，

它们离散地分布在一个大约 100 bp范围内的区域
内． 另外，大部分组织特异性基因的启动子都是

TATA-less类型的，它们往往没有特定的转录起始
位点，这也可能使得 TATA-less启动子并不存在特
别保守的结构区域．

2.3 转录因子结合位点分布

2.3.1 TATA box 保守性及位点分布．TATA box
是 TATA启动子的最重要的特征元件，是起始复

Fig. 1 The position conversation of six physical structure features
▲: The TATA promoter; : The TATA-less promoter.

2.1.2 GC/AT-Skew分析．植物启动子的碱基含量
与人类启动子存在很大的不同，并不存在哺乳动物

启动子特有的 CpG岛． Fujimori等[8]发现高等植物

启动子在其转录起始位点(TSS)附近存在很强的
GC-Skew．结合我们对植物 TATA 启动子特征分
析的结果[22]，通过对 175条 TATA启动子和 130条
TATA-less 启动子进行位点 GC-Skew (C > G)和
AT-Skew(T > A)对比分析，我们发现，在 TATA启
动子近端启动子区域内存在很强的 GC-Skew
(Value > 0)，而该偏好在 TATA-less启动子中虽然
存在但并不明显，而对于 AT-Skew，在两类植物

启动子中的特征都不是十分明显，所以 GC-Skew
主要集中在植物 TATA启动子中，这对进一步阐
明植物 TATA Pol-域启动子编码的基因转录起始机
制会有一定帮助．

2.2 位点结构特征差异性分析

根据表 1列出的二联体片段对应的参数表，实
际的计算以步长为 1 bp 的窗口沿待测序列滑动，
以碱基间隔作为位点，这样长度为 251 bp的序列
共有 250间隔位点．分别计算 TATA和 TATA-less
启动子 6类结构特征，结果如图 1所示．
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TFBS TATA Frequency TATA-less Frequency

Top01 CTATA[AT]A[TA]A[CG][CA] 175 A[AG][GA]A[AG]A[AG]A[AG]A[AG]A 53

Top02 C[TA][TC][TC][TC]T[CT][TC][CT]T[TC] 79 [TC][CT]TC[TC][CT][CT]CTC[CT] 45

Top03 [AG]AA[GAC]A[AG][GA][AGC]A 79 AA[GC][ACT][ACT]G[AG]GG[GC]G 23

Top05 [TG][GC]C[AC]T[GC]CA[AT]GC[AT] 25 G[AC]CAC[GC]TGTC[ATG][CT] 12

Top06 G[CG][CT][CG][GA]C[CA]GGC[GC]G 13 [GT]GC[CT]A[CT]GCGGGC 11

Top07 [CTG]GG[AG]GA[GAT]GA[GT]GC 13 [CG][AG][CG]C[TG]TGGGCCC 6

Top08 [GC]TGC[CA][AG][CG]CCC[GT]G 9 [CG][AG]TGC[AG]CGTGCT 4

Top09 GACTTGACC[GA]TC 7 CCGCG[GA]CGCGA 3

Top10 GAGTC[TC]GGTA[TC]C 7 CGGACGGCTCGG 2

[AG]A[GA] [CTA]

Top04 [CT]ACGTGG[CT][AT][TC][TC]C 29 [GC]G[AGT]GG[AT]GG 17

Table 2 Regular expression of probable TFBSs discovered by MEME

合物的主要装配点，TATA box与 TF域D的一个亚
单位结合构成 TATA结合蛋白(TBP)，决定着基因
转录的精确起始．TATA box与转录起始位点的距
离(TSS)与下游转录物的特异性有很强的关联性[24].
最近 Ponjavic等[24]对小鼠的 5忆cDNA统计发现，小
鼠基因的 TATA-box 通常位于 TSS(0 bp)上游的
-32 bp～-29 bp一个很小的范围内，其中-31 bp和
-30 bp 2个位点的跳跃选择就表现出很强的组织特
异性．相反，如果 TATA box 位于 TSS 上游的
-28 bp处，基因便无法正确转录起始．我们使用
MEME 软件对 175 条 TATA 启动子的 TATA box
进行搜寻分析，分析它们的位点保守性并统计它们

与 TSS位点距离，结果如图 2和图 3所示．
由图 2可知，TATA box的碱基位点保守性与

哺乳动物 TATA启动子基本一致，存在一个长约
9 bp 左右的保守区域，其正则表达式为 CTATA
[AT]A[TA]A．观察图 3的统计结果可看出，与小
鼠的 TATA box位置分布相比，TATA box在植物
启动子中分布的相对广泛一些．约 73.7%的 TATA
box分布在距离转录起始位点 -35 bp～-29 bp范围
内，约 16.5%的 TATA box分布在距离转录起始位
点 -50 bp～-36 bp 范围内，另外有近 3.6% 的
TATA box分布在距离转录起始位点(TSS)上游 60 bp
以外的范围内，极个别则分布在 TSS 的下游区
域．植物启动子 TATA box这种分布范围广的特点
可能是导致植物多样化及多态性的原因之一．

2.3.2 保守模体分布差异性统计分析．为进一步分

析 TATA 启动子和 TATA-less启动子在转录因子

结合位点上的特征，我们使用 MEME模体搜寻软
件[17]及Weblogo位点保守性分析软件[25]，对这两类

启动子转录起始位点附近近端区域内存在的保守模

体搜寻统计，发现两类启动子在序列模体分布上存

在很大的差异．我们将在两类启动子中搜寻到的保

守模体按出现频数排列，将两类启动子 Top01～
Top10模体的正则表达式及它们的位点保守性特点
分别列于表 2和表 3中．

Fig. 3 The TATA鄄box located around TSS site

Fig. 2 The WebLogo images showing the plant TATA box
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从表 3 中不难看出，对于 TATA 启动子，
MEME模体搜寻到的最强保守模体的正则表达式
为 CTATA[AT]A[TA]A[CG][CA]，事实上这个保
守模体正是 TATA启动子序列最主要的转录因子
结合位点———TATA box．对于 TATA-less启动子，
由于这类启动子调控的基因大多具有多个转录起始

位点(TSS)，转录因子结合位点分布的位点特异性
相对较弱，A[AG][GA]A[AG]A[AG]A[AG]A[AG]A
模体在 TATA-less启动子中保守性最强．两类启动

子内部保守模体分布差异性较大，说明两类启动子

转录起始往往需要结合不同类型的转录因子进行转

录起始 ． 另外， TATA 启动子中也存在与
TATA-less 启动子相似的转录因子结合位点．例
如，TATA启动子的 Top02与 TATA-less启动子中
的 Top02就属于同种转录因子结合位点．具体模
体的碱基位点保守性在表 3中给出．总之，从两类
启动子保守模体含量对比可以看出，两种启动子类

型在序列模体组成上存在较大差异．

TFBS TATA TATA-less

Top01

Top02

Top03

Top04

Top05

Top06

Top07

Top08

Top09

Top10

0
1
2

5忆 3忆10 11987654321
0
1
2

5忆 3忆10 11987654321

0
1
2

5忆 3忆10 11987654321
0
1
2

5忆 3忆10 11987654321

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆87654321

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆

0
1
2

5忆 3忆10 11987654321
0
1
2

5忆 3忆

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆10 11987654321

0
1
2

5忆 3忆
0
1
2

5忆 3忆

1011987654321 121011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

1011987654321 12

Table 3 The position conversation of different motifs discovered by MEME
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Fig. 4 The graph of M1(l) values at different
position for plant promoters
▲: TATA; : TATA-less.

Fig. 5 The graph of M4(l) values at different
position for plant promoters
▲: TATA; : TATA-less.

2.4 位点保守性分析及 PCWM预测检验
利用 M1(l)((1)式，k=1)对两类启动子进行位点

保守性分析，单碱基位点保守性如图 3所示，可以
看出，TATA 启动子与 TATA-less 启动子除在
-30 bp的 TATA box位置和转录起始位点处区别明
显外，其他区域的单碱基位点保守性区别较小．从

图 4中我们还发现，TATA-less类型的启动子在单
碱基分布上没有明显的保守位点，这使得对

TATA-less启动子的转录调控研究更加困难，这类
启动子引导的基因大多具有多个转录起始位点且组

织特异性较强．我们进一步利用 Mk(l)对两类启动
子进行位点关联保守性分析(k = 2，…，6)，结果
与 M1(l)分析基本类似．因此，本文只列出 M1(l)和
M4(l)的结果．从图 5中可以看出，当 k=4时 TATA
启动子的位点保守性并未出现大的改变，而

TATA-less启动子在其转录起始位点上游范围内则
出现了几个相对比较保守的区域，例如，-190 bp、
-150 bp、-105 bp等位点．这些位点的 4-mer保守
性要强于 TATA启动子，TATA-less类型的启动子
在这些位点都可能结合相应的转录因子来进行转录

起始，使得 TATA-less启动子往往存在多个可变转
录起始位点．

结合图 2，图 3以及上述的分析结果，我们选
取启动子序列-30 bp附近区域内保守性较大的 9个
位点 (-35，-34，…，-27)构建 k-mer 碱基片段位
点关联性打分矩阵 (PCWM)，利用打分函数
Score (S, X孜)(公式 5)对 TATA 启动子和 TATA-less
启动子做分类，采用 10-fold交叉检验，计算平均
值敏感性(Sn)，特异性(Sp)，平均预测率(AAc)及相
互关联系数(Mcc)，结果列于表 4.

分析表 4可知，随着联体 k 的增加，预测特异
性(Sp)呈单调递增趋势，而预测敏感性(Sn)，平均预
测率(AAc)及相互关联系数(Mcc)则呈现先增后减的
趋势．当 k=4时各个预测指标最优，ROC曲线如
图 6所示．当阈值(cutoff)等于-0.1836时，平均预
测敏感性为 82.35%，平均特异性为 93.33%，平均
预测率也达到了 87%以上．预测结果最好，充分
说明了同时考虑碱基关联和位点关联的权重矩阵能

够较好地进行分类预测并在一定程度上抑制预测算

法的假阳率，从而保证了识别结果的可信性，优于

单碱基位置权重矩阵(PWM)的分类性能．

3 结 论

植物启动子是真核启动子中非常重要的一类，

是重要的顺式作用元件，是植物基因转录调控的中
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Table 4 The results of 10鄄fold cross validation
test by k鄄mer PCWM

k-mer Sn (%) Sp (%) AAc(%) Mcc
k=1 63.53 83.90 71.67 0.47
k=2 68.24 90.20 77.33 0.58
k=3 72.12 93.27 77.00 0.59

k=4 82.35 93.33 87.84 0.74
k=5 36.47 99.17 63.67 0.44
k=6 50.00 99.23 71.33 0.54

Fig. 6 ROC curves for promoter discrimination
by using 4鄄mer PCWM
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心区域．由于植物启动子本身具有的多态性导致植

物基因序列特异性弱，序列特征信号复杂的特点，

目前针对植物启动子识别的相关文献相对较少，本

文利用 PlantPromDB 数据库上给出的实验证实的
TATA启动子和 TATA-less启动子数据，从位点保
守性，序列组成和结构特征，保守模体分布差异等

多个方面入手，对两类植物启动子进行了深入对比

研究，统计出植物 TATA 启动子和 TATA-less 启
动子一些特有的特征规律．这些规律对更深层次地

阐明植物 TATA启动子和 TATA-less启动子在转录
机制上的异同奠定了基础．另外，我们提出并构建

了位点关联性权重矩阵(PCWM)扫描算法，对两类
启动子进行分类预测并取得了优于单碱基位点权重

矩阵(PWM)的分类效果，进一步提高了预测成功
率，降低了假阳率，证实了基因组序列内部多数的

特异性信号都具有位点关联的特征．相信这种模型

对识别其他调控信号及进一步揭示基因转录调控机

制会有一定帮助．
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Abstract Analysis of regular elements in promoter region is the base for elucidating the mechanism of gene
transcription initiation. The TATA and the TATA-less promoters of plant RNA polymerase域 gene are chosen
from the PlanPromDB. The GC bias，position structure conservation，nucleotide content and conservative motifs
of sequences，position distribution of TATA box and conservation of correlation position are analyzed. Many
specific regulars for the two types of promoters are found. These features can offer some help for revealing the
transcription regulation of plant gene. A new prediction algorithm based on position-correlation weight matrix
(PCWM) is proposed. The better discrimination results for two sort plant promoters are obtained by using score
function. It is confirmed that the performance of position-correlation weight matrix (PCWM) is superior to
single-base position weight matrix (PWM).
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