
!

１１
" !

１
#

２０１３
$

３
%

　　　　　　　　　　 & ' ( ) *

ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
Ｖｏｌ．１１Ｎｏ．１
Ｍａｒ．，２０１３

!"#$

：２０１２－０８－０８；
%&#$

：２０１２－０８－３０

-KLM

：
=­wJE*TUK�

（３１０６０２６１，３０６７１２６７）
«LMPwJE*TUK�

（１１０７ＲＧＺＡ１５２），
#»N^

。

'()*

：
OP

，
c

，
LMQO3

，
u�45

，
ÒÓ�RS'TÍ*~67

。Ｅｍａｉｌ：ｃｈｅｎｇａｎｇ２４６８１０＠１６３．ｃｏｍ．

+,'(

：
UVW

，Ｅ－ｍａｉｌ：ｘｕｂｌ＠ｇｓａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ．

ｄｏｉ：１０３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１３．０１．０９

�b�XY���

ＣＣＲ
-.WXYNZ[78

O

　
P

１，２，
UVW

１，２＊，
rXY

１，２

（１．
LMZ[C*\[*J

、
\[&É@A>þ×���]m

、
¹

－
i\^_`[È4a|b67¹c

、
LMP\[HI�]m

，

LM QO

７３００７０；２．
LMPde&÷ø'*���]m

－
LMPø'fg�WG£Jhû���]m

，
LM QO

７３００７０）

9

　
:

：
ûüýþÿ

Ａ
!åÿ

（Ｃｉｎｎａｍｏｙｌ－ＣｏＡｒｅｄｕｃｔａｓｅ，ＣＣＲ）
5"È#e$%&'(0)¡Ü#�ÿ

，
5*~+$,·#

e$-&0.±#~�

，
�#e$/Ð0*¹0ä�­8912

。
�-

ＮＣＢＩ
@A123456Þ7¹

、
/Þ87¹O9Þ

87¹0

３５
:

ＣＣＲ
$%0;<kl

，
�

３５
:

ＣＣＲ
$%0

ｃＤＮＡ
O=>?0@$AÕÖ0³È�B

、
4Èze

、
vwÓ

、
C

Ï

、
kÎÏ

、
ËÌvwÓ

、
Ý

／
ÉÊzNOÁÂevw�zñ³ÚR*¹klºBC+«¬

，
w^R

ＣＣＲ
$%0{¸)×Ø

。

BCvÛZ¦

，
/Þ87¹

ＣＣＲ
$%/

ＧＣ
0â�¦îDE9Þ87¹

；ＣＣＲ
$%>?0@$AÕÖF&

９
ÜGHÍÓ

；
I

>?@$A04Èze$W¡J

，
K/Þ8

、
9Þ8O6Þ7¹0

ＣＣＲ
$%>?ã9@$A0LÔgâ�F&­M&

；ＣＣＲ

ÁÂ0

Ｎ－
òF&¡ÜNOÿ

／
M·&wÿ

／
þÿⅠv0ÁÂ0vwÓ

，
éCÏ

、
kÎÏOËÌvwÓ

，
PÝÊzÁÂ

；
³ÈØ

Q±NOùú^tvÛZ¦

，ＣＣＲ
$%0³Èg7¹0³È$W¡J

，ＣＣＲ
ÁÂÙÒvwtu0RLvw�|

，̂
tvÛS

T

。
BCvÛ�EUV:;

ＣＣＲ
ÁÂ&#e$0ä/012ÇS¡|04WXCY}

。

;<=

：
#e$

，ＣＣＲ
$%

，
*¹klº

，
³ÈØ

，
ùú^t

>?7@A

：Ｑ５１８．２　　
BCDEF

：Ｃ　　
BGHA

：１６７２－５５６５（２０１３）－０１－０５０－０８

ＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆＣＣＲ—ｏｎｅｏｆｔｈｅｋｅｙｅｎｚｙｍｅｓｍｅｄｉａｔｅｄ
ｌｉｇｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎｐｌａｎｔｓ

ＣＨＥＮＧａｎｇ１，２，ＸＵＢｉｎｇｌｉａｎｇ１，２，ＢＡＩＪｉａｎｇｐｉｎｇ１，２

（１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＧｒａｓｓｌａｎｄＳｃｉｅｎｃｅｏｆＧａｎｓｕＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ／ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＧｒａｓｓｌａｎｄＥｃｏｓｙｓｔｅｍｏｆＭＯＥ／Ｓｉｎｏ－Ｕ．Ｓ．ＣｅｎｔｅｒｓｆｏｒＧｒａｚｉｎｇ

ＬａｎｄＥｃｏｓｙｓｔｅｍＳｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ／ＰｒａｔａｃｕｌｔｕｒａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＧａｎｓｕＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｌａｎｚｈｏｕ７３００７０，Ｃｈｉｎａ；

２．ＧａｎｓｕＫｅｙＬａｂｏｆＣｒｏｐＩｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ＆ＧｅｒｍｐｌａｓｍＥｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ，Ｌａｎｚｈｏｕ７３００７０，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＴｈｅＣｉｎｎａｍｏｙｌ－ＣｏＡｒｅｄｕｃｔａｓｅ（ＣＣＲ）ｉｓｔｈｅｆｉｒｓｔｋｅｙｅｎｚｙｍｅｔｈａｔｃａｔａｌｙｚｅｄｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃｐａｔｈｗａｙｉｎｌｉｇ
ｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ｉｔｉｓａｌｓｏｔｈｅｓｐｅｅｄｌｉｍｉｔｅｎｚｙｍｎｅｔｈａｔｍｅｄｉａｔｅｄｔｈｅｆｌｏｗｏｆｔｈｅＣａｒｂｏｎｔｏｔｈｅｌｉｇｎｉｎ．Ｉｔｔｈｕｓｐｌａｙｓ
ａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｏｌｅｉｎｔｈｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｌｉｇｎｉｎｍｏｎｏｍｅｒ．Ｉｎｏｒｄｅｒｔｏｆｕｌｌｙｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｉｓｅｎ
ｚｙｍｅ，ａｔｏｔａｌｏｆ３５ＣＣＲｇｅｎｅｓｂｅｌｏｎｇｉｎｇｔｏｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎ，ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎａｎｄｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍＮＣＢＩ
ｄａｔａｂａｓｅ，ｔｈｅｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｌｍｅｔｈｏｄｓｗｅｒｅｅｍｐｌｏｙｅｄｔｏａｎａｌｙｚｅｔｈｅａｍｉｎｏａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｄｏｍａｉｎｓ，ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ，ａｓｗｅｌｌａｓｔｈｅｌｅａｄｅｒｐｅｐｔｉｄｅｓ，ｓｉｇｎａｌｐｒｏｔｅｉｎ，ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄｏ
ｍａｉｎａｎｄＨｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ／ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙｏｆｐｅｐｔｉｄｅｓｃｏｄｉｎｇｂｙｔｈｏｓｅｇｅｎｅｓ．ＴｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＣＣＲｇｅｎｅｓｗａｓ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄａｎｄｔｈｒｅｅ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＣＣＲｐｒｏｔｅｉｎｓｗｅｒｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄａｎｄａｎａｌｙｚｅｄ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ
ＧＣｃｏｎｔｅｎｔｉｎｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍｉｓｈｉｇｈｅｒｔｈａｎｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎ．ＮｉｎｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄｄｏｍａｉｎｓｗｅｒｅｅｘｉｓｔｅｄｉｎａｌｌｔｅｓｔｅｄＣＣＲ
ｇｅｎｅｓｓａｎｄｔｈｏｓｅｄｏｍａｉｎｓｓｈａｒｅｄｇｒｅａｔｓｉｍｉｌａｒｉｔｙａｍｏｎｇｇｅｎｅｓ．ＴｈｅｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＣＣＲ
ｐｅｐｔｉｄｅｓａｒｅｓｉｍｉｌａｒ，ｂｕｔｔｈｅｐｒｉｍａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｒｏｍｅａｃｈｏｔｈｅｒ．ｔｈｅｄａｔａ
ｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｏｎｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ／ｅｐｉｍｅｒａｓｅ／ＮＡＤｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎｗａｓｌｏｃａｔｅｄａｔｔｈｅＮ－ｔｅｒｍｉｎｕｓｏｆＣＣＲ．Ｔｈｅｔｈｒｅｅ
－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＣＣＲｒｅｖｅａｌｅｄｔｈａｔｔｈｉｓｐｒｏｔｅｉｎｉｓｓｔａｂｌｅ．Ｎｏｏｂｖｉｏｕｓｌｅａｄｅｒｏｒｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅａｎｄｔｒａｎｓ



ｍｅｍｂｒａｎｅｄｏｍａｉｎｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｅｅｎｚｙｍｅｓａｒｅｈｙｄｒｏｐｈｏｌｉｃｉｔｙｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｍａｉｎｌｙｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇｉｎ
ｔｈｅｃｙｔｏｓｏｌｏｆｔｈｅｃｅｌｌ．ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｓａｌｓｏｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆＣＣＲｇｅｎｅｓｍｉｇｈｔｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｅｄｅｖｅｌ
ｏｐｍｅｎｔｏｆｔｈｅｋｉｎｄｏｍｏｆ１ｐｌａｎｔｓ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｐｒｏｖｉｄｅｄｇｒｅａｔｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｎｔｈｅＣＣＲａｎｄｂｅｆｏｒｔｈｅｆｕｒ
ｔｈｅｒｒｅｓｅａｒｃｈｏｆＣＣＲｐｒｏｔｅｉｎｉｎｌｉｇｎｉｎｂｉｏｓｙｔｈｅｓｉｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｌｉｇｎｉｎ，ＣＣＲＧｅｎｅ，Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃＴｒｅｅ，ＨｏｍｏｌｏｇｙＭｏｄｅｌｉｎｇ

　　
iJjs�£±�kl®]I~��W¤¥H

S'

。
øª^m�¼�nY�o�j~pJ��

'

，
iJj±��Ó~&Íñò

，
]�suS'qr

s

、
qT«qt÷=�|©u�Ó~øù

［１］。
iJ

juS'�å~&'S�vwxºÝ2ñò

，
ê§

¨yªC¨��z\ãvw

、
{|âãvwmiJ

j]ØS�vw

３
¬ÒÓ}~

，
�#v�iJj&

'S�vw~67���²~ó¹uiJj~]Ø

S�vw�

［２］。

����Ò

Ａ
ÊÁÒ

（ＣＣＲ）
øª�HiJj

]Øvw~!�¬"&Ò

，
�H

３
£�T��ã~

ＣｏＡ
�ÊÁ&�ÏÆ~���

，
ÈòviJjS�

vw~��±��u~ö'øù

，
sö÷�j��

iJj�u~'�"÷�

，
viJjÇ�~&'S

�îu�Óøù

［３］。
r�v

ＣＣＲ
~67©�^�

vS'iJj&'S�vw~.�/67

。

í�#ª�

，
 �f��

、
CS

、
¦S

、
���²

£S'¹p�+í:

ＣＣＲ
Tr~2��×¤Þß

,-

［４］，
êv

ＣＣＲ
Tr��@A~&'()*¤K

«6789

，
]�s

ＣＣＲ
TrÞßâTã,-~Ú

ÛÜÝ

、ＣＣＲ
qrzX

、
(WX

、
jefõV

、
TU

ÔÕÝ

、
ñòV�m�[ÔÕ~67x�u89

。

ª�

，
;67f<ù&'()*H±G¤K=>

，
v

ＮＣＢＩ
N�)¹¤��w�¥S'

、
Ç¥�S'm�

¥�S'~

３５
[

ＣＣＲ
TrÝÞ

ｃＤＮＡ
m�Þß~

âTã,-.?N���

，
�uªv

ＣＣＲ
Tr~.

�/67«Eù]^�õ~ÍÄ3�

。

１　
CDG=>

１．１　
��

N�ND���

ＮＣＢＩ
N�)¹ ��~

，
¤

��w�¥S'

、
Ç¥�S'm�¥�S'#í

３５
[

ＣＣＲ
Tr~�ãm�Þß~âTã,-

（
�

１）。

１．２　
��

Eù

ＮＣＢＩ
¹~

ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ
«

ＢｉｏＸＭ２．６
G\

v

ＣＣＲ
TrÝÞ

ｃＤＮＡ
,-~

ＧＣ
¼�.?¤K

；

<ù

ＣｌｕｓｔａｌＸ
«

Ｍｅｇａ４
G\Õz

ＣＣＲ
Tr~@A

|&y

；
\Ñ

ＮＣＢＩ
~

ＣｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏｍａｉｎｓ
N�)

，
v

ＣＣＲ
TrÞß~âTã,-.?ÚÛÜ¤K

；
<ù

ＥｘＰＡＳｙ、ＳＭＡＲＴ、ＰｏｓｔＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎ、ＴａｒｇｅｔＰ１．１Ｓｅｒｖｅｒ、
ＳｉｇｎａｌＰ４．０Ｓｅｒｖｅｒ、ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ．２．０、ＰｒｏｔＳｃａｌｅ
m

Ｃｎ３Ｄ
v

ＣＣＲ
TrÞß~ÒÓâTã~Y!¼

�

、
ÍHIJ

、ＣＣＲ
qrÔÕÝ

、
jefõV

、
zX

、

(WX

、
TUÔÕÝ

、
®

／
PQIæm

ＣＣＲ
TrÞß

~âTã~�IV�

、ＮＡＤＰ
ÔSV�m�'ÔS

V�.?B0«¤K

；
�&<ù

Ｓｗｉｓｓ－Ｍｏｄｅｌ
v

ＣＣＲ
TrÞßqrJ~�[ÔÕ.?»�z�

，
ý

ù

ＰｙＭＯＬ
vz�Ôw.?ÅÍ

。

２　
ÔwG¤K

２．１　ＣＣＲ
-.��

ｃＤＮＡ
\]W78

２．１．１　ＣＣＲ
Tr

ＧＣ
¼�~¤K

<ù

ＮＣＢＩ
¹

ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ
«

ＢｉｏＸＭ２．６
v

３５
[

ＣＣＲ
TrÝÞ

ｃＤＮＡ
,-.?

ＧＣ
¼�¤K

［５］

（
�

２），
Ôw�Ã

，
Ç¥�S'

ＣＣＲ
Tr~

ＧＣ
¼

�

，
 �sÞßÜ

ＧＣ
¼�¡W��¥�S'

。
Ç

¥�S'¹L¢

ＣＣＲ
~

ＧＣ
¼��W

，
�

６９８９％；
£S\

ＣＣＲ２
~

ＧＣ
¼��·

，
ª

６１．３４％，
Y!ª

６６９２％；
½�¥�S'¹

ＧＣ
¼��WªC�Ï

¤

，
�

５３．７１％，
¥¦~�·

，
ª

４１．２７％，
Y!

４８８４％。
２．１．２　ＣＣＲ

Tr@A|þy~Õz

<ù

ＣｌｕｓｔａｌＸ
I,v

３５
[

ＣＣＲ
Tr~ÝÞ

ｃＤＮＡ
,-.?²�1v

（
<ù§y~

ＩＵＢ
¨¤©

ª

），
<ù

Ｍｅｇａ４
I,vü&~²�1vÔwÕz

@A|þy

（
<c�C«¯>

），
ý<ùA�¬/1

¥~=ê_`�F@Ay

，
v&�~@A|þy.

?

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
­Ë

，
�®&�@A|þy

［６］（
¤

１）。

１５
&

１
(

　　　　　　　　
E

　
F

，
,

：
GHI!"JKL

ＣＣＲ
-.D!"#$%78



}

１　
���Y

ＣＣＲ
-.

ｃＤＮＡ
��HF�-�W\]A

Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｎｕｍｂｅｒｏｆｃＤＮＡａｎｄｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇａｍｉｎｏａｃｉｄｏｆＣＣＲｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｌａｎｔｓ
Y 

'£

Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＣＣＲ
Tr

ＣＣＲＧｅｎｅ

ｃＤＮＡ
,-W

ＮｕｍｂｅｒｏｆｃＤＮＡ
âTã~,-W

Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ

Ç¥�S'

（ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎ）

�¥�S'

（ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎ）

CS

Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅ ＨｖＣＣＲ ＡＹ１４９６０７ ＡＡＮ７１７６０

¦S

Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ ＴａＣＣＲ ＡＹ７７１３５７ ＡＡＸ０８１０７

Q¯

Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ ＯｓＣＣＲ ＧＱ８４８０６７ ＡＤＭ８６８８０

L¢

Ｓａｃｃｈａｒｕｍｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ＳｏＣＣＲ ＡＪ２３１１３４ ＣＡＡ１３１７６

°±\

Ｐｅｎｎｉｓｅｔｕｍｐｕｒｐｕｒｅｕｍ ＰｐＣＣＲ ＨＱ８８９３１１ ＡＤＹ３９７５１

£S\

Ｌｏｌｉｕｍｐｅｒｅｎｎｅ
ＬｐＣＣＲ１

ＬｐＣＣＲ２

ＡＹ０６１８８８

ＡＦ２７８６９８

ＡＡＬ４７１８２

ＡＡＧ０９８１７

²³

Ｚｅａｍａｙｓ
ＺｍＣＣＲ１

ＺｍＣＣＲ２

ＮＭ００１１１２０１８

ＮＭ００１１１２２４５

ＮＰ００１１０５４８８

ＮＰ００１１０５７１５

´µ�

Ｉｓａｔｉｓｔｉｎｃｔｏｒｉａ ＩｔＣＣＲ ＧＱ８７２４１８ ＡＤＣ４００２９

\¶

Ｆｒａｇａｒｉａａｎａｎａｓｓａ ＦａＣＣＲ ＡＹ２８５９２２ ＡＡＰ４６１４３

C�Ï¤

Ａｃａｃｉａａｕｒｉｃｕｌｉｆｏｒｍｉｓ ＡａＣＣＲ ＤＱ００１１６８ ＡＡＹ８６３６０

RÐ

Ｓａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ ＳｍＣＣＲ ＪＦ７８４０１０ ＡＥＢ６９７８９

·Ð

Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓｌａｎｃｅｏｌａｔａ ＣｉＣＣＲ ＡＢ２４３０１１ ＢＡＥ４８７８７

��

Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ
ＬｅＣＣＲ１

ＬｅＣＣＲ２

ＤＱ０１９１２５

ＮＭ００１２４７３６８

ＡＡＹ４１８７９

ＮＰ００１２３４２９７

¸¹º

Ｂｅｔｕｌａｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ ＢｌＣＣＲ ＦＪ４１０４５０ ＡＣＪ３８６７０

h»

Ｈｉｂｉｓｃｕｓｃａｎｎａｂｉｎｕｓ ＨｃＣＣＲ ＨＭ１５１３８１ ＡＤＫ２４２１９

¼½

Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓ ＰｔＣＣＲ ＡＦ２１７９５８ ＡＡＦ４３１４１

¾¿

Ｃａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍ ＣａＣＣＲ ＥＵ６１６５５５ ＡＣＦ１７６４７

µ¶

Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｃｏｒｙｍｂｏｓｕｍ ＶｃＣＣＲ ＦＪ１９７３３８ ＡＣＩ１４３８２

ÀÁÂ

Ｓｏｌａｎｕｍｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ＳｔＣＣＲ ＡＹ１４９６０８ ＡＡＮ７１７６１

Ãr½

Ｐｏｐｕｌｕｓｔｏｍｅｎｔｏｓａ ＰｔｏＣＣＲ ＡＹ４７９９７３ ＡＡＲ８３３４４

¥¦

Ｍｅｄｉｃａｇｏｔｒｕｎｃａｔｕｌａ ＭｔＣＣＲ ＸＭ００３６０４１９０ ＸＰ００３６０４２３８

f��

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ
ＡｔＣＣＲ１

ＡｔＣＣＲ２

ＮＭ１０１４６３

ＮＭ１０６７３０

ＮＰ１７３０４７

ＮＰ１７８１９７

ÄÅ

Ｐａｕｌｏｗｎｉａｓｐ． ＰｓＣＣＲ ＥＵ３３８４８７ ＡＣＤ１３２６５

ÆÇ

Ｐｙｒｕｓｐｙｒｉｆｏｌｉａ ＰｐｙＣＣＲ ＧＵ１３８６７２ ＡＤＫ６２５２３

ÈÉy

Ｈｅｖｅａｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ ＨｂＣＣＲ ＨＱ２２９９５４ ＡＤＵ６４７５８

ÊSË

Ｌｅｕｃａｅｎａｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ＬｌＣＣＲ ＤＱ９８６９０７ ＡＢＬ０１８０１

ÌÍ

Ｃａｍｅｌｌｉａｏｌｅｉｆｅｒａ ＣｏＣＣＲ ＦＪ８８３５７９ ＡＣＱ４１８９３

»Îy

Ｊａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓ ＪｃＣＣＲ ＧＱ１４９７００ ＡＣＳ３２３０１

Lµ

Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌｅｒａｃｅａ ＢｏＣＣＲ ＨＭ８０５０９２ ＡＥＫ２７１７５

�¥S' ÏÐÑ

Ｐｉｎｕｓｔａｅｄａ ＰｔａＣＣＲ ＡＹ０６４１６９ ＡＡＬ４７６８４

（ｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍ）
ÊÒ

Ｇｉｎｋｇｏｂｉｌｏｂａ ＧｂＣＣＲ ＨＱ９０１３５８ ＡＥＯ１３４３８

２５
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



}

２　ＣＣＲ
-.

ＯＲＦ
¡¢�

ＧＣ
£¤

Ｔａｂｌｅ２　ＴｈｅＯＲＦｌｅｎｇｔｈａｎｄＧＣｃｏｎｔｅｎｔｏｆＣＣＲｇｅｎｅＣＣＲ
-.

ＣＣＲ
Tr

ＣＣＲＧｅｎｅ

ＯＲＦ
��

（ｂｐ）

Ｌｅｎｇｔｈｏｆ

ＯＲＦ

ＯＲＦ
¹

ＧＣ

¼�

（％）

ＧＣｃｏｎｔｅｎｔ

ｏｆＯＲＦ（％）

ＣＣＲ
Tr

ＣＣＲＧｅｎｅ

ＯＲＦ
��

（ｂｐ）

Ｌｅｎｇｔｈｏｆ

ＯＲＦ

ＯＲＦ
¹

ＧＣ

¼�

（％）

ＧＣｃｏｎｔｅｎｔ

ｏｆＯＲＦ（％）
Ç¥�S'

（ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎ）

�¥�S'

（ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎ）

ＨｖＣＣＲ １０４７ ６７．７２ ＬｐＣＣＲ１ １０８９ ６８．５１

ＴａＣＣＲ １０７４ ６４．７１ ＬｐＣＣＲ２ １０３５６１．３４

ＯｓＣＣＲ １１２０ ６４．４１ ＺｍＣＣＲ１ １１１６ ６９．８１

ＳｏＣＣＲ １１１９ ６９．８９ ＺｍＣＣＲ２ １０４１ ６５．８

ＰｐＣＣＲ １１１０ ７０．１

ＩｔＣＣＲ １０２６ ５２．３ ＪｃＣＣＲ ９６３ ４３．１３

ＦａＣＣＲ １０２０ ５１．８２ ＳｔＣＣＲ ９９９ ４６．６９

ＡａＣＣＲ ９６０ ５３．７１ ＰｔｏＣＣＲ １０１７ ４８．６２

ＳｍＣＣＲ ９６６ ４６．５２ ＭｔＣＣＲ １０１１ ４１．２７

ＣｉＣＣＲ １０１１ ４９．３１ ＡｔＣＣＲ１ １０３５ ５１．７４

ＬｅＣＣＲ１ ９９９ ４３．６７ ＡｔＣＣＲ２ ９９９ ５０．６

ＬｅＣＣＲ２ ９９９ ４６．５９ ＰｓＣＣＲ ９９９ ５０．１

ＢｌＣＣＲ １０１１ ５１．２９ ＰｐｙＣＣＲ １０２０ ４９．３６

ＨｃＣＣＲ １０１７ ５１．２８ ＨｂＣＣＲ １０１７ ４９．５１

ＰｔＣＣＲ １０１４ ４７．６８ ＬｌＣＣＲ １０１１ ４９．０１

ＣａＣＣＲ １００５ ４７．６ ＣｏＣＣＲ ９９０ ４９．１４

ＶｃＣＣＲ １０４４ ５１．０１ ＢｏＣＣＲ ９９９ ５０．１

�¥S'

（ｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍ）
ＰｔａＣＣＲ ９７５ ４８．７７ ＧｂＣＣＲ ９７２ ４７．１６

?

１　ＣＣＲ
-.xyz{|

Ｆｉｇ１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＣＣＲｇｅｎｅ

　　
t¤

１
ÈæÉÍ

，
S'

ＣＣＲ
Tru.Hy¹C

¨È¤ªZC�

、
�¦�

，
6GS'u.H~ÑI¹

¤HªÓ¥S'«�¥S'

，
Ó¥S'Ô.�/¤

H�Ç¥�S'«�¥�S'~.H=êÏ�¨

，

ê�¥�S'¹~f��

、́
µ�«L¢~

ＣＣＲ
T

rGÇ¥�S'~

ＣＣＲ
Trçu��

，
»Îy

、
R

Ð

、
ÌÍmC�Ï¤~

ＣＣＲ
TrG�¥S'ÊÒ

，

ÏÐÑ~

ＣＣＲ
Trçu��

，
�Â�¥�S'~

ＣＣＲ
Tr2×çu��¹

。
6�ÃuS'¤H�

#

，ＣＣＲ
Tr _ëu�S'¹

，
½¾uS'~.

H{��Õ#�S'~¤H{�

。
u¤�^V�

，

ÖJf��

、́
µ�

、
L¢GÇ¥�S'×Ø¥C

，

ê�

ＣＣＲ
TrGÇ¥�S'~

ＣＣＲ
Trçu»�

�¹

，
»Îy

、
RÐ

、
ÌÍmC�Ï¤~

ＣＣＲ
Tr«

�¥S'~

ＣＣＲ
Tr"@¥ç

，
6£Tr~ç�«

S'¤�ëuØÙ~}�uS'¹ Ó´µ|

}

［７］。
\ÑÕz

ＣＣＲ
Tr@A|þy

，ＣＣＲ
Tr

~ç�GS'~¤�C��¨

，
�Ã

ＣＣＲ
Tr~.

H«S'~.HT;s�¨~

，ＣＣＲ
Tr«S'~

.HÑIÿ!Ï"

。

３５
&

１
(

　　　　　　　　
E

　
F

，
,

：
GHI!"JKL

ＣＣＲ
-.D!"#$%78



２．２　ＣＣＲ
-.HF�-�¥¦ht�6`ab

２．２．１　ＣＣＲ
TrÞßâTã,-ÚÛÜ~¤K

<ù

ＣｌｕｓｔａｌＸ（ｖ１．８３）
G\v

ＣＣＲ
TrÞßâ

Tã,-~ÚÛÜÝ.?¤K

［６］，
Ôw�Ã

，
�q

rJ~

Ｎ
Öí

Ｃ
Ö

，
3Y|}:æ 

９
¬âTãÚ

Û Ü

（
¤ Ú

）：① ＶＣＶＴＧＡＧＧＦＩＡＳＷＬＶＫＬＬＬ；②
ＧＹＴＶＫＧＴＶＲＮＰ；③ＧＶＦＨＴＡＳＰ；④ＶＴＤＤＰＥＱＭＶＥ
ＰＡＶ；⑤ＶＲＲＶＶＦＴＳＳＩＧＡＶ；⑥ＴＫＮＷＹＣＹＧＫＡＶＡＥ；
⑦ ＧＶＤＬＶＶＶＮＰＶＬＶＩＧＰＬＬＱ；⑧ ＡＳＧＲＹＬＣＡＥ；⑨
ＴＶＫＳＬＱＥＫＧＨＬ。

u

ＮＣＢＩ
~

ＣｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏｍａｉｎｓ
N

�)¹

，
v�Û

９
¬ÚÛÜÝ.?¤K

［６］，
Ôw�

Ã

９
¬ÚÛÜÝ#»Õ�:

ＮＡＤＢ＿ＲｏｓｓｍａｎｎＳｕ
ｐｅｒｆａｍｉｌｙ

âTãÚÛÜ

，
ñò�Üª

Ｒｏｓｓｍａｎｎ－
ｆｏｌｄＮＡＤ（Ｐ）（＋）－ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ，

uÝÆ¹î�

HÊÁ~øù

。

２．２．２　ＣＣＲ
TrÞßÒÓâTãY!¼�~¤K

Eù

ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔＰａｒａｍ
v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞß

~¼�¥W~âTã.?Aí

［８］，
|}ºÄÇ¥�

S'

、
�¥�S'

、
Ês�¥S'

，ＣＣＲ
TrÞß~

¼��W~âTã!ª

Ａｌａ、Ｖａｌ
m

Ｌｅｕ（
»Îy¹�

�

Ａｌａ
«

Ｖａｌ），
êÇ¥�

、
�¥�S'¹æ

Ｖａｌ
~Y

!¼��W

，
�¥S'¹¹æ

Ｌｅｕ
~Y!¼��W

。

S'

ＣＣＲ
TrÞß~¼�¥W~âTãuÇ¥�

S'¹ª

：Ｖａｌ（１１．８３％）＞Ａｌａ（１１．７９％）＞Ｌｅｕ（８．
５８％）＞Ａｓｐ（６．５６％）＞Ｇｌｙ（６．５２％）；

�¥�S'

¹ª

：Ｖａｌ（１０．２０％）＞ Ｌｅｕ（９．４０％）＞ Ａｌａ（８．
４５％）＞Ｌｙｓ（７．４７％）＞Ｇｌｕ（６．５５％）；

�¥S'¹

ª

：Ｌｅｕ（１０．２５％）＞Ｖａｌ（１０．０５％）＞Ａｌａ（８．６５％）
＞Ｌｙｓ（７．９０％）＞Ｇｌｕ（６．２０％）＝Ｇｌｙ（６．２０％），

�

¹

Ｖａｌ、Ａｌａ、Ｌｅｕ，Ｇｌｙ
!ª(°IâTã

，Ｇｌｕ、Ａｓｐ
!

ªãIâTã

，Ｌｙｓ
ªÞIâTã

。

viJj&'S�vw¹âßÚ£Tr

４ＣＬ
«

Ｃ３Ｈ
vÞß~ÒÓâTã.?Aí¤K

，
Ôw�

Ã

，
ºÄuÇ¥�S'

、
�¥�S'Ês�¥S'

¹

，４ＣＬ
«

Ｃ３Ｈ
vÞß~�ÒÓ~âTã!ª

Ｖａｌ、
Ａｌａ

G

Ｇｌｙ［９－１０］，
!�(°IâTã

，
G

ＣＣＲ
Þß~

ÒÓâTã~£��¨

，
ê

４ＣＬ、Ｃ３Ｈ
m

ＣＣＲ
vÞ

ß~¼��W~âTã~£�ýºÏ»

，ＣＣＲ
Þß

~¼��W~âTãª

Ｖａｌ，４ＣＬ
Þß~¼��W~

âTãª

Ａｌａ，
½

Ｃ３Ｈ
Þß~¼��W~âTãª

Ｌｅｕ。
２．２．３　ＣＣＲ

TrÞßâTãÍHIJ~¤K

<ù

ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔＰａｒａｍ
v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞß

âTã~ÍHIJ.?¤K

［８］，
Ôw�Ã

，
º»S

'

ＣＣＲ
TrÞß~âTãäTN

、
¤¥J�

、
ãI

／
ÞIâTã1à

、
qrJºôõIáNT;�¨

。

uqrJ~ôõI¹

，
âQ¯~

ＣＣＲ
qrªºôõ

qrß

，
��S'~

ＣＣＲ
qr!ªôõIqr

。

２．３　ＣＣＲ
UVnoirsWpq�78

２．３．１　ＣＣＲ
qrzX

、
(WX~B0«¤K

zXs�~ûS�~Xãäx~\ÑefU.

ìefå~v$æ~ç�,-

。
<ù

ＴａｒｇｅｔＰ１．１
Ｓｅｒｖｅｒ

v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞß~âTã,-.?B

0«¤K

［１１］，
Ôw�Ã�,-¼�è�»<XmF

é��¡X~¤M!¥·

，
½âTãäTêëV�

，

ÈìIⅣ[

，
µÃ

ＣＣＲ
qrºëu�Û

２
£zX

。

(WXV�qrJ~

Ｎ
Ö

，
áz¤´Iqrí

åJíU�S�

，
uqrJS�Ôî�#Ó!â

，
�

ï�

１６～２６
¬âTãäT

，
�¹��PQ�cÜ

、

(WX~

Ｃ
Ö«

Ｎ
Ö

。
<ù

ＳｉｇｎａｌＰ４．０Ｓｅｒｖｅｒ
v

ＣＣＲ
qr~(WX.?¤K

［１２］，
Ôw�Ã

，
S'

ＣＣＲ
qr½(WX

。

２．３．２　ＣＣＲ
qrTUÔÕÝ

、
jefõV~B0

«¤K

TUÔÕÝ\Ìt

２０
¬àá~PQIâTã

äT¿�

，
ÒÓé� α·¸

。
<ù

ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒ
ｖ．２．０

G\v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞßâTã~TUÔ

ÕÝ.?B0«¤K

［１３］。
Ôw�Ã

，ＣＣＲ
qrºë

uTUqr

，
C×¤qrJV�Uå

，
ê��×¤â

TãäT~X~ðìUå

。

v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞß~âTã<ù

ＰｏｓｔＰｒｅ
ｄｉｃｔｉｏｎ

.?jefõV

［１４］，
Ôw�Ã

，６５．７％
~

ＣＣＲ
qrõV�JU�

、２２．９％
~õV�efJ

¹

、８．６％
~õV�åJí�

，
â�

２．９％
~õV�

ef��

。
t���

，
uº»~S'�¹

，
ÖJ

ＣＣＲ
qr~õV�vº»

，
êñC²NõV�JU

�

，
ªNõV�efJ¹

。

２．３．３　ＣＣＲ
qr®

／
PQI~B0m¤K

<ù

ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔＳｃａｌｅ
v

３５
[

ＣＣＲ
TrÞß

~âTã,-¤K

［１１］，
Ôw�Ã

，
�âTã,-¹

®QIâTã

、
PQIâTã!ò~¤¶�Þ¬X

ã¹

，
®QIâTã²�PQIâTã

，
r�Èyª

ＣＣＲ
qr��®QIqr

。

２．３．４　ＣＣＲ
TrÞßqrÔÕÝ~B0m¤K

u

ＮＣＢＩ
~

ＣｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏｍａｉｎｓ
N�)¹

，
v

３５
[

ＣＣＲ
Tr.?¤K

，
Ôw�Ã

，
G]ó~,-�

ôõ~ÚÛÔÕÝ��ª

ＦＲ＿ＳＤＲ＿ｅ，
�uÏ»~

qrJ,-¹&�~�ºª

ＮＡＤＢ＿ＲｏｓｓｍａｎｎＳｕ
ｐｅｒｆａｍｉｌｙ（

ñò�Üª

Ｒｏｓｓｍａｎｎ－ｆｏｌｄＮＡＤ（Ｐ）
（＋）－ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｓ）。

»{

，
<ù

ＳＭＡＲＴ
v

ＣＣＲ
qrâTã,-~

ñòÔÕÝ.?¤K

［１５］，
Ôw�Ã

，
uqr~

Ｎ
Ö

４５
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



ëu�¬ö÷Ò

／
×�ØÕÒ

／ＮＡＤ
ÔSqr~Ô

ÕÝ

，
ÙG

３Ｂｅｔａ＿ＨＳＤ／Ｅｐｉｍｅｒａｓｅ／ＮＡＤ＿ｂｉｎｄｉｎｇ＿４
�ÚÛÝ±��W~»�I

（
¤

２）。

?

２　ＣＣＲ
UVnotWpq

Ｆｉｇ２　ＰｒｅｄｉｃｔｅｄｄｏｍａｉｎｓｉｔｅｓｏｆＣＣＲ

２．３．５　ＣＣＲ
qr�IV�

、ＮＡＤＰ
ÔSV�m�'

ÔSV�~B0«¤K

Ò~]ø�HòùäúûuC¤¥~�õÜ

Ý

，
ä�ªN]ø~âTãäTÐG�'ÔSm�

Høù

，
6{]Ø~âTãäT1¥ó¹~ÜÝ

，
Ù

GÒ�ù²~Ï"~ÜÝüªÒ~�I×V

。
Ò~

�I×V\ÌÔ¤ªÔS×V«�H×V

［５］。
ª

:.�/:ë

ＣＣＲ
qr�IV�

、ＮＡＤＰ
ÔSV�

m�'ÔSV�u

ＣＣＲ
¹~¤¶

，
Eù

Ｃｎ３Ｄ
v

ＦＲ
＿ＳＤＲ＿ｅ

��.?¤K

［１６］（
¤

３），
Ôw�Ãf��

ＣＣＲ１
~�IV�¤�V�!

９８
V

（Ａ）、
!

１２２
V

（Ｓ）、
!

１５６
V

（Ｙ）
«!

１６０
V

（Ｋ）；ＮＡＤＰ
ÔSV

�¤�V�!

１２
V

（Ｇ）、
!

１４
V

（Ｇ）、
!

１５
V

（Ｇ）、
!

１６
V

（Ｆ）、
!

１７
V

（Ｉ）、
!

３６
V

（Ｖ）、
!

３７
V

（Ｒ）、
!

６２
V

（Ａ）、
!

６３
V

（Ｄ）、
!

６４
V

（Ｌ）、
!

８３
V

（Ｔ）、
!

８４
V

（Ａ）、
!

８５
V

（Ｓ）、
!

８６
V

（Ｐ）、
!

８７
V

（Ｍ）、
!

１２０
V

（Ｔ）、
!

１２１
V

（Ｓ）、
!

１５６
V

（Ｙ）、
!

１６０
V

（Ｋ）、
!

１８３
V

（Ｐ）、
!

１８４
V

（Ｖ）、
!

１８５
V

（Ｌ）、
!

１８６
V

（Ｖ）
«!

１９８
V

（Ｓ）；
�'ÔSV�¤�V�!

８７
V

（Ｍ）、
!

８９
V

（Ｄ）、
!

１２２
V

（Ｓ）、
!

１２３
V

（Ｉ）、
!

１２４
V

（Ｇ）、
!

１２７
V

（Ｙ）、
!

１５６
V

（Ｙ）、
!

１８３
V

（Ｐ）、
!

１８４
V

（Ｖ）、
!

１８５
V

（Ｌ）、
!

１９８
V

（Ｓ）、
!

２０１
V

（Ｈ）、
!

２１５
V

（Ｎ）、
!

２１９
V

（Ｖ）
«!

２８５
V

（Ｆ）。

?

３　ＣＣＲ
UV§a¨©

、ＮＡＤＰ
n�¨©�ªYn�¨©Wpq

Ａ：ＦＲ＿ＳＤＲ＿ｅ
�«

；Ｂ：
¬­}®§a¨©

；Ｃ：
¬­}®

ＮＡＤＰ
n�¨©

；Ｄ：
¬­}®ªYn�¨©

。

Ｆｉｇ３　Ｔｈｅａｃｔｉｃｅｓｉｔｅｓ，ＮＡＤＰ－ｂｕｉｌｄｉｎｇｓｉｔｅｓａｎｄｓｕｂｓｔｒａｔｅ－ｂｕｉｌｄｉｎｇｓｉｔｅｓｏｆＣＣＲｐｒｏｔｅｉｎ

Ａ：ＴｈｅｍｏｄｅｌｏｆＦＲ＿ＳＤＲ＿ｅ；Ｂ：Ｙｅｏｏｌｏｗｓｈｏｗａｃｔｉｖｅｓｉｔｅｓ．Ｃ：ＹｅｌｌｏｗｓｈｏｗｓＮＡＤＰｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｓ．

Ｄ：Ｙｅｌｌｏｗｓｈｏｗｓｓｕｂｓｔｒａｔｅｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅｓ．

２．３．６　ＣＣＲ
qr�[ÔÕ~B0«¤K

qrJÓ�}��H��I7áÓËý~Ý�

¹º

，
r�vqr²XÕ�æm�[ÔÕ~¤K¡

¡ºòþÿvqrÒñò~:ë

。
qrJ�[ÔÕ

~¤K

，
vÍëqrJÔÕ«ñò��~"@î:

!"�Ó~øù

。
�#~

Ｘ－ｒａｙ
«

ＮＭＲ
��]F

lB0qrJ~ÔÕ1"ÏéW

，
Au&'()*

~|b

，
ù&'G\B0qrJ~ÔÕ��}

�

［１７］。
<ù

Ｓｗｉｓｓ－Ｍｏｄｅｌ
vS'

ＣＣＲ
TrÞßq

rJ~�[ÔÕ.?»�z�

，
ýù

ＰｙＭＯＬ
vz�

Ôw.?ÅÍ

［１８］。
Ôw�Ã

ＣＣＲ
qr~��ÔÕ

æα－·¸«½¾"ÀªÒÓ~ÔÕ#\

，
$%ã

¤¶�Þ¬Xã�¹

（
¤

４）。

?

４　ＣＣＲ
UV��no�«Wpq

¯­

：α－°±

；
¬­

：β－²³´µ¶

；
·­

：̧
¹º»

Ｆｉｇ４　Ｔｈｒｅｅ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｔｒｕｃｔｕｒｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆＣＣＲｐｒｏｔｅｉｎ

Ｒｅｄ：Ａｌｐｈａｈｅｌｉｘ；Ｙｅｌｌｌｏｗ：Ｂｅｔａｓｈｅｅｔｅｘｔｅｎｄｅｄｓｔｒａｎｄ；Ｇｒｅｅｎ：Ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ

５５
&

１
(

　　　　　　　　
E

　
F

，
,

：
GHI!"JKL

ＣＣＲ
-.D!"#$%78



<ù

Ｓｗｉｓｓ－ＰｄｂＶｉｅｗｅｒ
¤Kf��

ＣＣＲ１
~»

�z�Ôw

，
Ôw�Ã

，
B0~qrJäT~Z�¼

（ψ«φ）V�&'�cÜÝ

（
¤

５），
�Ã���Ô

Õôõ

，
væù»�z�~=>vS'

ＣＣＲ
TrÞ

ß~âTã,-.?�Ûz�~Ôw(ÌÈì

。

?

５　
¼½¾

ＣＣＲ１
UV�«W¿ÀoÁ?

Ｆｉｇ５　Ｒａｍａｃｈａｎｄｒａｎｐｌｏｔｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

ｏｆＣＣＲ１ｐｒｏｔｅｉｎｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ

３　
ÔÄGøÄ

;67Æù&'()*(~

，
v

ＮＣＢＩ
N�)

¹¤��w�¥S'

、
Ç¥�S'm�¥�S'~

３５
[

ＣＣＲ
TrÝÞ

ｃＤＮＡ
m�ÞßâTã,-~

¿��¤

、
ÍHIJ

、
ÚÛ,-

、
zX

、
(WX

、
TU

ÔÕÝ

、
®

／
PQI

，
ÔÕÝm

ＣＣＲ
qr~�[ÔÕ

.?:B0«¤K

，
Õz:

ＣＣＲ
Tr~@A.Hy

«

ＣＣＲ
qr�[ÔÕ~��

。

¤KÔw�Ã

，
Ç¥�S'

ＣＣＲ
Tr

ＧＣ
¼

�

，
 �sÞßÜ~

ＧＣ
¼�¥�¥�S'~§¨

)W

，
6£}�ºnu

ＣＣＲ
Tr¹£�

，
uv��

Tr~67¹*�|}

［９－１０］，
r��0W~

ＧＣ
¼

�ÈòsÇ¥�S'TrÜ���¥�S'Tr~

�¬+�]0

。ＣＣＲ
Tr

ＧＣ
¼�uÚC�S'¹

~Ãa×ØÈòGS'~.HÑI«&ëö÷~×

Ø��õR@

［９］；ＣＣＲ
Tr~.HGS'~.HT

;�¨

，
êªN

ＣＣＲ
Tr~ç�«S'¤�ëuØ

Ù

，
�67�ÃTr~,-«�¿

、
QY~Tr».

�Îs6£×Øëu~Ár

［１０］；ＣＣＲ
TrÞß~â

Tã�

Ｎ
Öí

Ｃ
Ö3Y|}:

９
¬ÚÛÜÝ

，
uÝ

Æ¹#»î�HÊÁ~øù

，
ê�#C²N~(õ

¹v

ＫＮＷＹＣＹＧＫ
6�ÚÛÜÝ89¥²

，
¾yª

6�ÜÝuÕZ[ÔÕ�Èé� βαβÔÕ

，
ý�0

ÊÈòs

ＣＣＲ
~�HV�

，
ÁÈòs��r¥

ＮＡＤＰＨ
~ÔSÜÝ

，
 �s��~Ú¬/âãäT

（Ｋ）
Èò²~G�'ÔS

，
ê;(\Ñv 89~

３５
[

ＣＣＲ
qrZ[ÔÕæm�ÛñòV�~¤K

|}

ＫＮＷＹＣＹＧＫ
uÕZ[ÔÕ�ýºòé�βαβ

ÔÕ

，
nòé��~α－·¸«×¤½¾"À

，
�¹

n�

Ｙ（Ｎ－
Ö

）、Ｋ（Ｃ－
Ö

）
G

ＣＣＲ
qr~�HV

�

、ＮＡＤＰＨ
ÔSV�m�'ÔSV�

Ｋ（Ｃ－
Ö

）
�

"

。

ＣＣＲ
TrÞßâTã~ÍHIJT;�¨

，
ê

º»S'¹

ＣＣＲ
TrÞß~ÒÓâTã~£�«

¼�ëuu×Ø

；ＣＣＲ
TrGiJjS�ÑI¹

Ｃ３Ｈ、４ＣＬ
TrGvÞß~ÒÓâTã£�Ï»

，
!

ª

Ｖａｌ、Ａｌａ
m

Ｇｌｙ，
r��06

３
£âTãÈòGi

JjS�ÑI¹Ï"~Ò��ÓR@

；
º»S'

ＣＣＲ
TrÞß~âTãäTN

、
¤¥J�

、
ãI

／
Þ

IâTã1à

、
qrJºôõIáNT;�¨

；ＣＣＲ
qr½zX

、
(WXmTUÔÕÝ

，
�®QIqr

；

ÒÓõV�JU�

，
ªNõV�efJ¹

，
¾\Ñv

ＣＣＲ
qrTUÔÕ~B0«¤KÔwÈ¡

，
õV�

JU�~qrJÒÓæßuqr�01õqr~é

êëu

，
ªNæÞSqr~éê×¤ðìJU¹

，
â

ß

，ＣＣＲ
qrJu�2��S�&

，
Èòýº.?

qr»<

，
½s²~GJUÔS

，
�ÚßuefJT

J¹î�HÊÁ~øù

；ＣＣＲ
qr~

Ｎ
Öëu�¬

ö÷Ò

／
×�ØÕÒ

／ＮＡＤ
ÔSqrÔÕÝ

，
s�.

?�HÊÁÝÆ~ÒÓ×V

；ＣＣＲ
qr�[ÔÕ�

�~��ÔÕôõ

，
z�ÔwÈì

。
¤KÔwv�

ëì67

ＣＣＲ
qruiJjS�¹~øù±��

õ~ázd3

。

IJBC

（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）
［１］　ＨａｎｏＣ，ＡｄｄｉＭ，ＢｅｎｓａｄｄｅｋＬ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｏｎｏ

ｌｉｇｎｏｌ－ｄｅｒｉｖｅｄｃｏｍｐｏｕｎｄｓｉｎｅｌｉｃｉｔｅｄｆｌａｘ（Ｌｉｎｕｍｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ）

ｃｅｌｌｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎｃｕｌｔｕｒｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２００６，２２３（５）：９７５－９８９．

［２］　
4 5

，
Uë6

，
@²7

．
iJj~&'S�m�ö'67.b

［Ｊ］．
;8S'*8

，２００３，２３（１）：１７１－１８１．

［３］　ＬａｃｏｍｂｅＥ，ＨａｗｋｉｎｓＳ．ＣｉｎｎａｍｏｙｌＣｏＡｒｅｄｕｃｔａｓｅ，ｔｈｅｆｉｒｓｔｃｏｍ

ｍｉｔｔｅｄｅｎｚｙｍｅｏｆｔｈｅｌｉｇｎｉｎｂｒａｎｃｈｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｐａｔｈｗａｙ：ｃｌｏｎｉｎｇ，

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，

１９９７，１１（３）：４２９－４４１．

［４］　
@U9

，
8:;

，
<Ë=

，
>B?

，ＣａｒｌＪＤｏｕｇｌａｓ．
iJj&'S

�m�Trö'~67.b

［Ｊ］．
@AB[67

，２００７，２０（１）：

２９－３７．

［５］　
CD¹ÒÞ

，ＤＮＡ
«qrJ,-N�¤KH±

［Ｍ］．
!ZE

．

8F

：
E*ÍEG

，２００９，７２－１００．

［６］　ＫｕｍａｒＳ，ＴａｍｕｒａＫ，ＮｅｉＭ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏ

ｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｂｒｉｅｆｉｎｇｓ

ｉｎＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００４，５：１５０－１６３．

［７］　ＤｏｙｌｅＪＪ．Ｔｒｅｅｓｗｉｔｈｉｎｔｒｅｅｓ：ｇｅｎｅｓａｎｄｓｐｅｃｉｅｓ，ｍｏｌｅｃｕｌｅｓａｎｄ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＳｙｓｔＢｉｏｌ，１９９７，４６：５３７－５５３．

［８］　ＫｙｃｅＪ，ａｎｄＤｏｏｌｉｔｔｌｅＲＦ．Ａｓｉｍｐｌｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒｄｉｓｐｌａｙｉｎｇｔｈｅｈｙ

ｄｒｏｐａｔｈｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｏｆａｐｒｏｔｅｉｎ［Ｊ］．ＭｏｌＢｉｏｌ，１９８２，１５７（６）：１０５

６５
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



－１３２．

［９］　
&HI

，
¼xJ

，
+ K

，
L M

，
>*N

，
O P

．
iJj&'S�

Ò

４ＣＬ
Tr~fg.H¤K

［Ｊ］．
;8ZBEFC**8

（
w

JE*E

），２００８，３６（１０）：１９９－２０６．

［１０］　
CQÌ

，
RÂS

，
g�T

．
iJjS�Ò

Ｃ３Ｈ
Tr~&'(

)*¤K

［Ｊ］．
&'()*

，２００９，７（１）：１３－１７．

［１１］　ＥｍａｎｕｅｌｓｓｏｎＯ，ＮｉｅｌｓｅｎＨ，ａｎｄＢｒｕｎａｋＳ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ

ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｐｒｏｔｅｉｎｓｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｉｒＮ－ｔｅｒｍｉｎｓｌｓｍｉｎｏａｃｉｄｓｅ

ｑｕｅｎｃｅ［Ｊ］．ＭｏｌＢｉｏｌ，２０００，３００（４）：１００５－１０１６．

［１２］　ＢｅｎｄｔｓｅｎＪＤ，ＮｉｅｌｓｅｎＨａｎｄＶｏｎＨｅｉｊｎｅＧ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

ｏｆｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅｓ：ＳｉｎｇａｌＰ４．０［Ｊ］．ＭｏｌＢｉｏｌ．，２００４，３４０（４）：

７８３－７９５．

［１３］　ＩｋｅｄＡＭ，ＡｒａｉＭ，ａｎｄＬａｏＤＭ．Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｔｏｐｏｌｏｇｙｐｒｅ

ｄｉｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｓ：ａｒｅａｓｓｅｓｓｍｅｎｔａｎｄｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｂｙａｃｏｎｓｅｎｓｕｓ

ｍｅｔｈｏｄｕｓｉｎｇａｄａｔａｓｅｔｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｌｙｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄｔｒａｎｓｍｅｍ

ｂｒａｎｅｔｏｐｏｌｏｇｉｅｓ［Ｊ］．ＩｎＳｉｌｉｃｏＢｉｏｌ，２００２，２（１）：１９－３３．

［１４］　
gU¸

，
8 VÞW

，
¤¥&'*G\Æù

［Ｍ］，
!�E

．
8F

：

8FC*k*ÍEG

，２００７：１７８．

［１５］　ＰａｇｅＲＤＭ，ＣｈａｒｌｅｓｔｏｎＭＡ．Ｆｒｏｍｇｅｎｅｔｏｏｒｇａｎｉｓｍａｌｐｈｙｌｏｇｅ

ｎｙ：ｒｅｃｏｎｃｉｌｅｄｔｒｅｅｓａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｒｅｅ／ｓｐｅｃｉｅｓｔｒｅｅｐｒｏｂｌｅｍ［Ｊ］．

ＭｏｌＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔＥｖｏｌ，１９９７，７：２３１－２４０．

［１６］　
;XY

，
Z[\

，
]²Q

，
g ^

，
_`>

，
a b

，
L�,

，
c

，

d

．
Ï£_eS'

ＵＦＧＴ
Tr~&'()*¤K

［Ｊ］．
Tr¿

*GÆù&'*

，２０１０，３０（１）：９２－１０２．

［１７］　ＡｒｎｏｌｄＫ，ＢｏｒｄｏｌｉＬ，ＫｏｐｐＪ，ＳｃｈｗｅｄｅＴ．ＴｈｅＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ

ｗｏｒｋｓｐａｃｅ：Ａｗｅｂ－ｂａｓｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｈｏ

ｍｏｌｏｇｙｍｏｄｅｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００６，２２（２）：１９５－２０１．

［１８］　ＬａｓｋｏｗｓｋｉＲＡ，ＭａｃａｒｔｈｕｒＭＷ，ＭｏｓｓＤＳ，ＴｈｏｒｎｔｏｎＪＭ．ＰＲＯ

ＣＨＥＣＫ：Ａｐｒｏｇｒａｍｔｏｃｈｅｃｋｔｈｅｓｔｅｒｅｏｃｈｅｍｉｃａｌｑｕａｌｉｔｙｏｆｐｒｏ

ｔｅｉｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ［Ｊ］．Ａｐｐｌ．Ｃｒｙｓｔ．，１９９３，２６（２）：２８３－２９１．

７５
&

１
(

　　　　　　　　
E

　
F

，
,

：
GHI!"JKL

ＣＣＲ
-.D!"#$%78


