
!

１１
" !

３
#

２０１３
$

９
%

　　　　　　　　　　 & ' ( ) *

ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
Ｖｏｌ．１１Ｎｏ．３
Ｓｅｐ．，２０１３

!"#$

：２０１３－０１－３１；
%&#$

：２０１３－０４－１７

'()*

：
+,-./*01>?<=

（Ｕ１１７０３０４）。

+,-.

：
yÌ

，
9

，
·���^¹

，
ðDEF&

；Ｅｍａｉｌ：ｋａｏｙａｎｍｉｎｇ＠１６３．ｃｏｍ．

/0+,

：
L��

，
9

，
·���^¹

，
CD

，
EF9

；Ｅｍａｉｌ：ｚｈａｎｇｄｙ＠ｍｓ．ｘｊｂ．ａｃ．ｃｎ．

ｄｏｉ：１０３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１３．０３．１０

?@ABCD()

６０
'�8�;��V®¯°±>6h

y

　
Ì

１，２，
ª

　
:

１，２，
L��

１

（１．
w+/*iÔ�è&'òg�&'>W�]¦§X

，
w+/*i·�&â�ògEFz

，
·�

��^¹

８３００１１；２．
w+/*ig*

，
áâ

１０００４９）

C

　
D

：
cz"{|}~����������,89:;

６０̂
�

，
�c����D}~

，
��^���:;v¾^��L

、

wxØÙz

、
w¤ZÀ

、
�Ô5

、
tuZ

／
|uZ

、
¥¦§Y¨

、
xywxz

、
)¬wx

、
çèz

、
©Z¨ª

、
�Ö×Z­}® ¡

G¯°_!±

。
w²de

：
����89:;

６０̂
��µ

１８４１ｂｐ，
º»}¼½

１５８１ｂｐ，
��

５２６
¹¾^�]^

；
��:;¸

Ò

ＧｒｏＥＬ
ØÙz

，
%

ｃｈａｐｅｒｏｎｌｉｋｅｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ
JK

；
¥¦§Y¨!±³´

，
��:;¨¿lÀÁN

；
©Z¤¨ª!±de

，
��

:;�f

６
ë©Z¨ª

；
Ö×Z!±de

，
����89:;

６０
OÝ���¯°,

ＨＳＰ６０
Ö×Z�«

，
æW

９２％，
O��,

ＨＳＰ６０
�m

，
Ö×Zæ

８８．８３％。
EFw²��^�,bc{|�Y^<

。

EFG

：
����

；
89:;

６０；
z"{|

；
����D!±

4H6IJ

：Ｑ７８５　　
KLMNO

：Ａ　　
KPQJ

：１６７２－５５６５（２０１３）－０３－２１６－０８

ＥｌｅｃｔｒｏｎｉｃｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＨＳＰ６０ｇｅｎｅｆｒｏｍ
Ｓｙｎｔｒｉｃｈｉａｃａｎｉｎｅｒｖｉｓｕｓｉｎｇｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｔｏｏｌ

ＣＡＩＭｉｎｇ１，２，ＧＡＯＢｅｉ１，２，ＺＨＡＮＧＤａｏｙｕａｎ１

（１．ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＢｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙａｎｄＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅｓｉｎＡｒｉｄＬａｎｄ，ＸｉｎｊｉａｎｇＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＥｃｏｌｏｇｙａｎｄＧｅｏｇｒａｐｈｙ，

ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｕｒｕｍｑｉ８３００１１，Ｃｈｉｎａ；２．ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｂｅｉｊｉｎｇ１０００４９，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ａｎｏｖｅｌｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎ６０ｆｒｏｍＳｙｎｔｒｉｃｈｉａｃａｎｉｎｅｒｖｉｓｗａｓｃｌｏｎｅｄｉｎｓｉｌｉｃｏｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｄａｔａｂａｓｅｏｆＳｙｎｔｒｉｃｈｉａｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ．ＳｏｍｅｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｎｃｏｄｅｄｂｙＳｃＨＳＰ６０ｇｅｎｅ，ｉｎｃｌｕｄｅｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉ
ｔｉｏｎｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅ，ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｄｏｍａｉｎ，ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ，ＳｉｇｎａｌＰＮＮ，ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ／
ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ，ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ，ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄｏｍａｉｎ，ｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｐｒｏｔｅｉｎ，ｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｏ
ｍａｉｎ，ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓｐｌｕｓｔｈｅｈｏｍｏｌｏｇｉｅｓｗｅｒｅａｎａｌｙｚｅｄｂｙｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓｔｏｏｌ．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅ
ｆｕｌｌｌｅｎｇｔｈＨＳＰ６０ｇｅｎｅｆｒｏｍＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓｗａｓ１８４１ｂｐ，ａｎｄｉｔｃｏｎｔａｉｎｅｄａｃｏｍｐｌｅｔｅＯＲＦｗｈｉｃｈｅｎｃｏｄｅｄ５２６ａｍｉ
ｎｏａｃｉｄｓ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ＳｃＨＳＰ６０ｃｏｎｔａｉｎｅｄａＧｒｏＥＬｄｏｍａｉｎａｎｄｂｅｌｏｎｇｅｄｔｏｃｈａｐｅｒｏｎｌｉｋｅｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ．Ｆｕｒｔｈｅｒ
ｍｏｒｅ，ｔｈｅｅｎｃｏｄｅｄｐｒｏｔｅｉｎｌｏｃａｔｅｄｉｎｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍａｎｄｔｈｅｒｅｗｅｒｅｓｉｘｓｉｇｎａｔｕｒｅｓｉｎｔｈｅｅｎｃｏｄｅｄｐｒｏｔｅｉｎ．
ＨｏｍｏｌｏｇｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎａｎｄｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅａｍｉｎｏａｃｉｄｅｎｃｏｄｅｂｙＳｃＨＳＰ６０ｗａｓｈｉｇｈｌｙｈｏｍｏｌｏ
ｇｏｕｓｗｉｔｈｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｅｄＨＳＰ６０ｉｎＰｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓａｎｄｔｈａｔｉｎＳｅｌａｇｉｎｅｌｌａｔａｍａｒｉｓｃｉｎａ，ｗｉｔｈｈｏｍｏｌｏｇｉｅｓｏｆ
９２％ ａｎｄ８８．８３％，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｌｙ．ＴｈｅａｂｏｖｅｒｅｓｕｌｔｓｗｉｌｌｐｒｏｖｉｄｅｂａｓｉｓｆｏｒｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇｏｆＨＳＰ６０ｇｅｎｅｉｎＳ．
ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＳｙｎｔｒｉｃｈｉａＣａｎｉｎｅｒｖｉｓ；ＨｅａｔＳｈｏｃｋＰｒｏｔｅｉｎ６０（ＨＳＰ６０）；ＩｎＳｉｌｉｃｏＣｌｏｎｉｎｇ；Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

　　
Õ�PQ±ª!�Ë�PQ

，
(¼¬&Ã�s

ÂzJqnstwPQÜST

５％～１０％。
Ôst

÷Mø��s.

（
�ªÁ

、
Ô�

、
ªV

、
�1e

、
áû

�

）
Õ�PQË�SÌäeª

［１－４］。
ijUVST



¶�

，
Õ�PQé�5U}

ＨＳＰ１００、ＨＳＰ９０、ＨＳＰ７０、
ＨＳＰ６０、ＨＳＰ４０

u

ｓｍａｌｌＨＳＰ６
 ,µ

［５－６］，
êw

ＨＳＰ７０
u

ＨＳＰ６０
ª«¬­

。
[M

ＨＳＰ７０
TEFæ

¸å�

，
¿

ＨＳＰ６０
TEFóæ¸å0

。ＨＳＰ６０
|}

¥�UV��

，
ê��T&'*ÞÇ�û�ÜÝ:

ûT�S

。
��EF�»¦

，
CQ��sÂ

ＨＳＰ６０
PQ��¬Í¹¶3ªÁ��

［７］；
Ç®¹��3Á

«

、
�«�­º,«���TPQ

［８］；
Ç�?­º

、

¶��TÏRPQ�·®¹�.¯÷

［９］。
-J[

R0,&'()*GþTEF%Ó��

。
Z¾�V

§¨��%��E'�����È�()w²�

ＨＳＰ６０
0,

，
ÆZ¾&'()*rsUXR0,T

r=§¨©�ñ

，
ßúR0,x³PQT®¯uÞ

Ç

，
}"�EF

ＨＳＰ６０
T0,®¯u&'*ÞÇe

f¥FTgh0�

。

１　
� VTU

１．１　
?@AB

ＨＳＰ６０
'�8�;��EF

�����T�È�()}0�

，
¾

ＳＯＡＰｄｅ
ｎｏｖｅ

rscd¶ö

；
¾;Z©

（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）
T

ＴＣＰ１／ｃｐｎ６０ｃｈａｐｅｒｏｎｉｎｆａｍｉｌｙ
PQ|}o¯

，
�

Íý¶öT�È�()µ}0�

，
cdkò

ＢＬＡＳＴ
Û±

；
²�T¨©Z¾

ＮＣＢＩ
wæ[rs

（
ó�

ｂｌａｓｔｐ
u

ｂｌａｓｔｘ）
cd°±*F

；
È)¼ªTç¾¿

DÀ

（ＯＲＦ），
ÂÃñx³PQ

，
¾

ＰＦＡＭ
u

ＳＭＡＲＴ
£jµ*F

，
Ù»�×¼ªt�T

ＨＳＰ６０
0,¨

©

。

１．２　
?@AB

ＨＳＰ６０
'��½QO()8®¯°

±>6hTU

Z¾CÎ&'()*UXrs¸����

ＨＳＰ６０
0,Tr=§¨©�ñcdUX

，̧
0,x

³TPQcd®¯¬­°

、
gÕº´

、
(y�

、
ÿ!

º

／
í!º

、
¡stF\

、
ÊÐ®¯°

、
ÑÞ®¯

、
Þ

Ç°

、
�º\]�&'()*UXußú

（
ÓË

１）。

Ã

１　
Û«$�®¯°±>áG6hHI

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｓｏｆｔｗａｒｅｓｏｆｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ

Û±ÌÄ

（Ｉｔｅｍｓ）
UXà»

（Ｓｏｆｔｗａｅｒｓ）

¬­®¯°

（Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｄｏｍａｉ） ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ／ｃｄｄ／ｃｄｄ．ｓｈｔｍｌ
gÕº´

（Ｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅ） ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ．ｈｔｍｌ
(y�

（Ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅ） ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａＩＰ３．０
ÿ

／
í!º

（Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ／ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ） ｈｔｔｐ：／／ｃｎ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｔｏｏ１ｓ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ．ｈｔｍｌ
¡stF\

（Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ） ｈｔｔｐ：／／ｐｓｏｒｔ．ｈｇｃ．ｊｐ
ÊÐ®¯°

（Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｒｅｇｉｏｎ） ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｈ．ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ／ｓｏｆｌｗａｒｅ／ＴＭＰＲＥＤ＿ｆｏｒｍ．ｈｔｍｌ
ÑÞ®¯

（Ｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ） ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｇｏｒ４．ｈｔｍｌ
ÞÇ°UX

（Ｆｕｎｃｔｉｏｎｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ） ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＰｒｏｔＦｕｎ／
�º\]UX

（Ａｃｔｉｖｅｓｉｔｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ） ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ

２
ab56h

２．１　
#'�8NJ

�;Z©

（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）
T

ＴＣＰ１／ｃｐｎ６０
ｃｈａｐｅｒｏｎｉｎｆａｍｉｌｙ

PQ|}o¯

，
�Íý¶öT�È

�()µ}0�

，
cdkò

ＢＬＡＳＴ
Û±

，
�×¥ 

１
８４１ｂｐ

T

ｃＤＮＡ
¨©

。
Í

ＯＲＦ
rsUX

，
R

ｃＤＮＡ
¨©ó�¥ 

１５８１ｂｐ
t�Tç¾¿DÀ

，
x³

５２６
 ¦0§

（
Æ

１）。
�ÝÃ.³V.³V

ＡＴＧ
}!¥

\

（
�Ò

＋１），
C

＋４
\�Tr=§}

Ｇ，
æ±�n

T

Ｋａｚａｋ̈
©çò

。
�.

，
C

３＇ＵＴＲ
èJ�nT

ｐｏ
ｌｙＡ

�

，
*ËÌ¶öÆ°±�×T¨©æ±¥ v

r0,ÔÃ

ｃＤＮＡ
T0kâO

。
$%

，
Z¾

ＮＣＢＩ
w

æ[rs

（
ó�

ｂｌａｓｔｐ
u

ｂｌａｓｔｘ）
cd°±

，
Æ¾

ＰＦＡＭ
u

ＳＭＡＲＴ
£jµ*F

，
R

ｃＤＮＡ
¨©±¥ 

����TÕ�PQ

６０
0,

。

２．２　
?@AB

ＨＳＰ６０
ae;<v6h

�¾

ＮＣＢＩ
¬­®¯°£jµ

（ｃｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏ
ｍａｉｎＤａｔａｂａｓｅ，ＣＤＤ），

UX����

ＨＳＰ６０
0,x

³PQwT¬­®¯°T®¨äå

，
����

ＨＳＰ６０
¤J

ＧｒｏＥＬ
¬­°

，
±

ｃｈａｐｅｒｏｎｌｉｋｅｓｕｐｅｒ
ｆａｍｉｌｙ

,µ

（
ÓÆ

２），̂
c¥�ËÌqkEFüý�

V§¨z²�T0,±¥�t�T0,

，
eMÕ�

PQ

６０
0,,µ

。

７１２
&

３
(

　　　　　　
y

　
z

，
+

：
{|}~����

６０
JK3L6MNZ!"#$%1P



H

１　
?@AB

ＨＳＰ６０
'�8¡¢£¤¥�½QO()©ª

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆＳｃＨＳＰ６０ｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅａｎｄｉｔｓｐｒｏｔｅｉｎ

Ä

：
�Î�ß}0,

ＯＲＦ̈
©

，
�Î�Â}x³PQ¨©

Ｎｏｔｅｓ：ＴｈｅＯＲＦｉｓａｂｏｖｅｔｈｅｌｉｎｅ，ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｉｓｂｅｌｏｗｔｈｅｌｉｎｅ

H

２　
?@AB

ＨＳＰ６０
;<aev6h

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｏｎｓｅｒｖｅｄｄｏｍａｉｎｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０

８１２
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



２．３　
?@AB

ＨＳＰ６０
'�QOÀ'�8*+ae

§¨

Íßú

，
����

ＨＳＰ６０
0,x³¦0§T¥

Þ®¯�Ë

２。
Ã

２　
?@AB

ＨＳＰ６０
8*+ae§¨6h

Ｔａｂｌｅ　２　ＰｒｉｍａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０

¥Þ®¯âº ßú®¨

x³¦0§£

／
 

５２６
��]

（ＰＩ） ４．７３
UVS

（ＭＷ）／Ｄａ ５５４６９．５
���"

（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ） ７６
¼��"

（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ） ５４
UVÓ

Ｃ２４１３Ｈ４０３０Ｎ６６２Ｏ７８８Ｓ１７
¶ÁF�£

（ＩＩ） ２９．５２
�ùÿ!º

（ＧＲＡＶＹ） ０．０５１
Z��£

（ＡＩ） １０４．７７

H

３　
?@AB

ＨＳＰ６０
°J/§¨

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅＳｉｇｎａｌＰＮＮｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｆｏｒＨＳＰ６０ｏｆＳｙｎｔｒｉｃｈｉａｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ

Ä

：Ｃｓｃｏｒｅ：
qÃwý\]TUÇ

；Ｓｓｃｏｒｅ：
(y�TUÇ

；Ｙｓｃｏｒｅ：
N

±wý\]TUÇ

。

Ｎｏｔｅｓ：Ｃｓｃｏｒｅ：ｏｒｉｇｉｎａｌｓｐｌｉｃｅｓｉｔｅｓｃｏｒｅｓ；Ｓｓｃｏｒｅ：ｓｉｇｎａｌｐｅｐｔｉｄｅｓｃｏｒｅｓ；

Ｙｓｃｏｒｅ：Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｓｐｌｉｃｅｓｉｔｅｓｃｏｒｅｓ

２．４　
?@AB

ＨＳＰ６０
°J/§¨V6h

(y�±\MPQ´¥uT¥PU¦0§¨

©

，
��Üñ=TPQ´�Ëst�TÐCstT

¼ª\�F\

。
m¾

ＳｉｇｎａｌＰ３．０Ｓｅｒｖｅｒ
ßú���

�Õ�PQ

６０
T(y�

，
®¨�Æ

３
uË

３。
ij

Æ

３
uË

３
Tßú®¨

，
����

ＨＳＰ６０
0,zx

³TPQC

３０
u

３１
\�ßJ¥ ¸CT(y�)

H\]

。
ÆÀ

Ｃ
�gÇ�

Ｙ
�ª���

Ｓ
�ªÇ÷

M�¥è°

，
,$

，
����

ＨＳＰ６０
¤J(y�

，
R

PQCst´±ñÚ

，
$Å���»¼ªT\�

（
Ì

´Í

）
�d�êUV���&'*ÞÇ

。

Ã

３　
?@ABCD()

６０
°J/§¨

Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅＳｉｇｎａｌＰＮＮｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｆｏｒＨＳＰ６０ｆｒｏｍＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ

Ð�

（Ｍｅａｓｕｒｅ）
\]

（Ｓｉｔｅ）
UÇ

（Ｓｃｏｒｅ）
Jþ(y�

ｍａｘ．Ｃ ３０ ０．４２７
J

ｍａｘ．Ｙ ３０ ０．５８６
J

ｍａｘ．Ｓ ９ ０．９５
J

２．５　
?@AB

ＨＳＰ６０
~�g

／
7�g6h

¾

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ̧
����

ＨＳＰ６０
0,x³T¦

0§¨©Tÿ!º

／
í!ºcdßú

（
ÓÆ

４）。
ë

Æ

４
��ÐZ

，
����

ＨＳＰ６０
��'T!

３７３
\

»J�äTUÇ

，
}

２．２２２，
í!º�æ

；
!

４０６
\

»J�ªTUÇ

，
}

２．１５６，
ÿ!º�æ

。
����

'ËØ}í!º

，
2JÌäTÿ!è

。
,$

，
ùú

ＳｃＨＳＰ６０
PQ±¥���ºPQ

。

２．６　
?@AB

ＨＳＰ６０
8ÅÆÇ`�

ø¾

ＰＳＯＲＴ
à»ßú����Õ�PQT¡st

F\

，
UX®¨�Ë

。
ij÷:EFÕ�PQ

６０
zC

ME'stTO&st�w�Ì´Í

、
ÎÏ�

、
���

、

ª�0��

［９］。
,$

，
ijË

４
w����

ＨＳＰ６０
T

¡stF\T¶�°Â��

，
����Õ�PQF\M

Ì´ÍT�Çº�g

，
°Â}

０．６５０。

H

４　
?@AB

ＨＳＰ６０
'�À'�~�g

／
7�g»í§¨

Ｆｉｇ．４　Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ／ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙｏｆｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＨＳＰ６０ｄｅｄｕｃｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｆｒｏｍＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ

９１２
&

３
(

　　　　　　
y

　
z

，
+

：
{|}~����

６０
JK3L6MNZ!"#$%1P



Ã

４　
?@AB

ＨＳＰ６０
8ÅÆÇ`�

Ｔａｂｌｅ４　ＳｕｂｃｅｌｌｕｌａｒｌｏｃａｔｉｏｎｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０

¡stF\ °Â

Ì´ÍÐ

（ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ（ｍｅｍｂｒａｎｅ）） ０．５５０
Ì´Í]

（ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍ（ｌｕｍｅｎ）） ０．１００
st´

（ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｇｒｏｕｎｄｓｕｂｓｔａｎｃｅ） ０．１００
ª�0�

（Ｇｏｌｇｉｂｏｄｙ） ０．１００

２．７　
?@AB

ＨＳＰ６０
8-.aev§¨

Z¾

Ｅｘｐａｓｙ
rswT

ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ．２．０
à

»ßú����

ＨＳＰ６０
TÊÐìíè

，
®¨ÓÆ

５。
®¨äå

：
����

ＨＳＰ６０
¶±ÐPQ

，
þÊÐìí

è

。

H

５　Ｔ
?@AB

ＨＳＰ６０
-.aev§¨

Ｆｉｇ．５　ＰｒｅｄｉｃｔｅｄｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｄｏｍａｉｎｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０

２．８　
?@AB

ＨＳＰ６０
1+ae6h�§¨

¸����

ＨＳＰ６０
0,x³PQTÑÞ®¯c

dUX#Ø

，
êé�ë

４
�ÒÓ�ñ

，
êw

，αìí

（Ａｌｐｈａｈｅ１ｉｘ）
(

５４．７５％，β��

（Ｂｅｔａｔｕｒｎ）
(

８．
５６％，

¼9'

（Ｅｘｔｅｎｄｅｄｓｔｒａｎｄ）
(

１２．１７％，
þçò

"®

（Ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ）
(

２４．５２％。
ÑÞ®¯w� αì

íz(��åª

，
À

Ｎ
[u� αìíÒÓzC

，Ｃ
[u�þçò"®ÒÓzC

（
ÓÆ

６
uË

５）。
２．９

?@AB

ＨＳＰ６０
8¦k§¨

¾

ＣＢＳ
T

Ｐｒｏｆｕｎ
rsßú����

ＨＳＰ６０
0

,x³PQTÞÇ

，
êÞÇÓË

６。
%Ë

６
��

，
R

PQ»J����QVü�

、
jQVü�

、
QVü

�

、
�ÈÞÇT�ÇºU0}

１２．６８２、３．１７４、２．９６５
u

１．７１１，̂
æ±UV������·±ñ����

êÒñ¼ªT¯÷#�&'*ÞÇTÞÇ

。

Ã

５　
?@AB

ＨＳＰ６０
81+ae§¨6h

Ｔａｂｌｅ５　Ｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ｏｆＨＳＰ６０ｆｒｏｍＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ

ÑÞ®¯

qn

¦0§"0

£=

（
 

）
vU�

（％）

αìí

２８８ ５４．７５％

β��

Ｂｅｔａｔｕｒｎ ４５ ８．５６％

¼9'

６４ １２．１７％

þçò"®

１２９ ２４．５２％

H

６　
§¨?@AB

ＨＳＰ６０
81+ae

Ｆｉｇ．６　ＰｒｅｄｉｃｔｅｄｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＨＳＰ６０ｆｒｏｍＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓ

　　　　　
0

：①αKL

；②βst

；③M:N

；④OPQR

。

　　　　　Ｎｏｔｅｓ：①Ａｌｐｈａｈｅｌｉｘ；②Ｂｅｔａｔｕｒｎ；③Ｅｘｔｅｎｄｓｔｒａｎｄ；④Ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ．

０２２
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



Ã

６　
?@AB

ＨＳＰ６０
¦k§¨

Ｔａｂｌｅ６　ＴｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０
ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙｃａｔｅｇｏｒｙ Ｐｒｏｂ Ｏｄｄｓ

Ｓｉｇｎａｌ＿ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ（
(yVñ

） ０．２０５ ０．９５８
Ｒｅｃｅｐｔｏｒ（

°�

） ０．００７ ０．０４１
Ｈｏｒｍｏｎｅ（

�«

） ０．００１ ０．１５４
Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ＿ｐｒｏｔｅｉｎ（

®¯PQ

） ０．００３ ０．１０７
Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ（

�Ò�

） ０．０２５ ０．２２９
Ｉｏｎ＿ｃｈａｎｎｅｌ（

QVü�

） ０．１６９ ２．９６５
Ｖｏｌｔａｇｅｇａｔｅｄ＿ｉｏｎ＿ｃｈａｎｎｅｌ（

����Q

Vü�

）
＝＞０．２７９ １２．６８２

Ｃａｔｉｏｎ＿ｃｈａｎｎｅｌ（
jQVü�

） ０．１４６ ３．１７４
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ（

�È

） ０．２１９ １．７１１
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ＿ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ（

�È¼�

） ０．１１１ ０．８８８
Ｓｔｒｅｓｓ＿ｒｅｓｐｏｎｓｅ（

��ø�

） ０．０７３ ０．８３
Ｉｍｍｕｎｅ＿ｒｅｓｐｏｎｓｅ（

j ø�

） ０．０１１ ０．１２９
Ｇｒｏｗｔｈ＿ｆａｃｔｏｒ（

&Ã,V

） ０．００５ ０．３５７
Ｍｅｔａｌ＿ｉｏｎ＿ｔｒａｎｓｐｏｒｔ（

1eQV�2

） ０．０１８ ０．０３９

２．１０　
����

ＨＳＰ６０
T�º\]UX

Z¾

ＮＰＳ（ＮｅｔｗｏｒｋＰｒｏｔｅｉｎＳｅｑｕｅｎｃｅＡｎａｌｙｓｉｓ）ｈｔ
ｔｐ：／／ｎｐｓａｐｂｉｌ．ｉｂｃｐ．ｆｒ

efT

ＰｒｏｓｉｔｅＳｃａｎ̧
���

�

ＨＳＰ６０
cdPQT�º\]UX

，
®¨#Ø

，
��

��

ＨＳＰ６０
J

６
q�º\]

，
U0±

：Ｎ
{0Õ\

]

，ｃＡＭＰ
u

ｃＧＭＰ
iXTPQ�¹|§Õ\]

，
P

Q�¹

Ｃ
|§Õ\]

，
¡PQ�¹

ＩＩ
|§Õ\]

，Ｎ
¢£¤Õ\]uUV��

６０
(y\]

，̂
�Ç�R

0,#�TUV��

、
st¬Í�&'*ÞÇJ[

（
ÓË

７）。

Ã

７　
?@AB

ＨＳＰ６０
á

ＮＰＳ
48�g�ó§¨6h

Ｔａｂｌｅ７　ＳｃａｎｉｎｇｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０ｆｏｒｔｈｅｓｉｔｅ／ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓａｇａｉｎｓｔｐｒｏｓｃａｎｄａｔａｂａｓｅｉｎＮＰＳ

_m

Ｆｏｒｍａｔｎａｍｅ

¨©y

Ｐｒｏｓｉｔｅａｃｃｅｓｓ
ｎｕｍｂｅｒ

Ð�qn

Ｍｏｔｉｆｍｏｄｅｌ

¦0§¨©

Ａｍｉｎｏａｃｉｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

°ÂÇ

Ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ
ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

Ｎ
{0Õ\]

Ｎｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅ ＰＳ００００１ Ｎ｛Ｐ｝［ＳＴ］｛Ｐ｝
６６６９ＮＤＳＡ
３８５３８８ＮＡＴＦ

５．１４Ｅ０３

ｃＡＭＰ
u

ｃＧＭＰ
iXºPQ�¹|§Õ\]

ｃＡＭＰａｎｄｃＧＭＰｄｅｐｅｎｄｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅ

ＰＳ００００４ ［ＲＫ］（２）ｘ［ＳＴ］ ３０５３０８ＲＫＩＴ １．５７Ｅ０３

PQ�¹

Ｃ
|§Õ\]

ＰｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅＣｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅ
ＰＳ００００５ ［ＳＴ］ｘ［ＲＫ］

１２７１２９ＴＩＫ
２１３２１５ＳＩＫ
３０３３０５ＴＡＲ
３０８３１０ＴＶＲ
３４６３４８ＴＥＫ
３５０３５２ＳＥＲ

１．４２Ｅ０２

¡PQ�¹

ＩＩ
|§Õ\]

ＣａｓｅｉｎｋｉｎａｓｅＩＩｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅ
ＰＳ００００６ ［ＳＴ］ｘ（２）［ＤＥ］

６８７１ＳＡＧＤ
１６５１６８ＳＳＦＥ
１６９１７２ＴＴＶＤ
１９０１９３ＴＮＮＥ
２１３２１６ＳＩＫＥ
２８０２８３ＴＧＳＥ
２９６２９９ＴＥＶＤ
３２２３２５ＳＫＤＥ
３４２３４５ＳＶＹＤ
３６９３７２ＴＥＴＥ
３７１３７４ＴＥＬＥ
４１６４１９ＴＩＱＤ
４７０４７３ＴＹＥＤ

１．４８Ｅ０２

Ｎ
¢£¤Õ\]

Ｎｍｙｒｉｓｔｏｙｌａｔｉｏｎｓｉｔｅ
ＰＳ００００８

Ｇ｛ＥＤＲＫＨＰＦＹＷ｝ｘ
（２）［ＳＴＡＧＣＮ］｛Ｐ｝

３７４２ＧＶＴＩＡＲ
７２７７ＧＴＴＴＡＣ
１０３１０８ＧＩＤＫＴＶ
１４３１４８ＧＴＭＩＡＤ
３９４３９９ＧＩＶＰＧＧ
３９８４０３ＧＧＧＡＡＬ
４９８５０３ＧＭＶＬＴＴ

１．４０Ｅ０２

UV��

６０
(y\]

Ｃｈａｐｅｒｏｎｉｎｓｃｐｎ６０
ｓｉｇｎａｔｕｒｅ

ＰＳ００２９６
Ａ［ＡＳ］｛Ｌ｝

［ＤＥＱ］Ｅ｛Ａ｝｛Ｑ｝
｛Ｒ｝ｘＧＧ［ＧＡ］

３８９４００
ＡＡＩＥＥＧＩＶＰＧＧＧ

６．１８Ｅ０８

１２２
&

３
(

　　　　　　
y

　
z

，
+

：
{|}~����

６０
JK3L6MNZ!"#$%1P



２．１１　
����

ＨＳＰ６０
�WºUX

_����

ＨＳＰ６０
PQ��¢

、
�Ú¥�

、
"

�

、
¦§

、̈
¢

、
g¢

、
;Z©

、
GH�E'

ＨＳＰ６０
P

Qcd�W�¸#Ø

，
{ûCRPQ!�ß»Jå

ªT¥Òº

，
êw

，
����

ＨＳＰ６０
��Ú¥�ß

úT

ＨＳＰ６０
T�Wº�ª

，
�×

９２％；
�"�T

ＨＳＰ６０
T�Wºôï

，
�×

８８．８３％；
�;Z©T�

Wº}

８３．６５％。
*?

ＭＥＧＡ５．０
rs

，
¾

ＮＪ
（ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ）

?¯ÙcÕI

（
ÓÆ

７），
#ØR

cÕIU}�g7

，
�¢

ＨＳＰ６０
û*}¥7

，
\M

0P

；
����

ＨＳＰ６０
��Ú¥�ßúT

ＨＳＰ６０
u

"�

ＨＳＰ６０
R}¥7

；
ê{'�

（
«=©]

、
¦§

、

¨¢

、
g¢

、
GH

、
ïð

、
T;

、
;Z©

、
�ª

、
!ó

、
ª

«u]ò

）
T

ＨＳＰ６０
R}¥7

。
ë$ÉÌ

，
�×T

0,±

ＨＳＰ６０
0,

，
Æ¬åq����

ＨＳＰ６０
PQ

T®¯\MJûvr&'

（
�¢

）ＨＳＰ６０
PQ®¯

Hª�E'

（
;Z©�

）ＨＳＰ６０
PQ®¯Tý­'

w

，̂
æ±�����qE'C� vrE'wT

cÕ[�

。

H

７　
?@AB

ＨＳＰ６０
()©ª»r¼

Ｆｉｇ．７　ＰｈｙｌｏｇｅｎｔｉｃｔｒｅｅｏｆＳ．ｃａｎｉｎｅｒｖｉｓＨＳＰ６０ｂａｓｅｄｏｎｐｒｏｔｅｉｎ

３　
cd

�V§¨��

（ｉｎｓｉｌｉｃｏｃｌｏｎｉｎｇ）
±0M&'*

£jµw

ＥＳＴ（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，
Ë�¨©�

c

）
£jµ

、
r§¨©£jµuPQ´£jµ�

，
Z

¾&'()*à»uÍÜW��

，
m¾¨©�W�

¸uRqUX

、
��è°��u¶ö�G?¶)¼

Ã

ＥＳＴ
¨©

，
%¿÷�²�ÞÇ0,TG?

［１０－１１］。

�VØ

ＲＡＣＥ
���ÔÃ

ｃＤＮＡ
lµ��T§¨0

,G?æ�

，
R��»J«Âª

、
ñkä

、̄
¸ºæ

、

����ä�8]

［１０－１１］。
=÷

，
Z¾�V§¨²�

E'·0,T��*û�Þ�

［１２－１５］。

kEF��È�()}0�

，
�¾�V§¨�

�

，
�0²�q¥ ÔÃT����

ＨＳＰ６０
0,

，
Æ

Z¾&'()*UX��¸R0,T®¯âO

、
x

³PQTgÕº´

、
¡stF\

、
&'*ÞÇ�cd

qßú

。
EF®¨ËÌ

，
����

ＨＳＰ６０
eMÕ�

PQ

６０
,µ

，
RPQ�Ç»Jst%3Ð

、
��®

±

、
¦0§&'±ñ

、
&'±ñT~,V

、
����

QVü�

、
jQVü�

、
QVü�

、
�È

、
�È¼�

、

(y�ñ

、
��ø��ÞÇ

。
kEF®¨}"�E

FR0,TË�()

、
&'*ÞÇ

，
��Ôþq�R

0,,µT()´Fq0�

，
Æ}_@UV6�e

fqgh0�

。

４　
ad

（１）
0M����T�È�()

，
¾�V§¨�

�²�¥ ÔÃ}

１８４１ｂｐ
TÕ�PQ

６０
0,

，
ó

¤

１５８１ｂｐ
Tç¾¿DÀ

，
x³

５２６
 ¦0§"0

；

（２）
�¾

ＮＣＢＩ
¬­®¯°£jµUXäå

，
x

³PQ¤J

ＧｒｏＥＬ
¬­°

，
±

ｃｈａｐｅｒｏｎｌｉｋｅｓｕｐｅｒ
ｆａｍｉｌｙ

,µ

；

（３）
¡stF\UXu(y�ßúäå

，
RPQ

F\MÌ´Í

，
ÆzCæ[T(y�

；

（４）
¾

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ̧
R0,x³T¦0§¨©c

dÿ!º

／
í!ºßú

，
®¨äåRPQ»Jí!

º

；

（５）
Z¾

Ｅｘｐａｓｙ
T

ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ．２．０
à»

ßúqRPQTÊÐìíè

，
®¨äåRPQþÊ

Ðìíè

；

（６）̧
RPQÑÞ®¯Tßú#Ø

，αìíz(

��åª

，
À

Ｎ
[u� αìíÒÓzC

，Ｃ
[u�

þçò"®ÒÓzC

；

２２２
!

　
"

　
#

　
$

　
%

　　　　　　　　　　　　　　　
&

１１
'



（７）
�ºÕ\]UXËÌ

，
x³PQzC

６
q�

º\]

；

（８）
�WºUXËÌ

，
����Õ�PQ

６０
�

�Ú¥�ßúT

ＨＳＰ６０
�Wº�ª

，
�×

９２％，
�

"�T

ＨＳＰ６０
ôï

，
�Wº�

８８．８３％。
��KL

（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）
［１］　ＷｕｎｄｅｒｌｉｃｈＭ．，ＷｅｒｒＷ．，ＳｃｈｏｆｆｌＦ．Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆｄｏｍｉｎａｎｔｎｅｇ

ａｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｓｏｎｔｈｅｈｅａｔｓｈｏｃｋｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｂｙ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆａｃｈｉｍａｅｒｉｃＨＳＦ１ｐｒｏｔｅｉｎｆｕｓｉｏｎｃｏｎｓｔｒｕｃｔ

［Ｊ］．ＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２００３（３５）：４４２４５１．

［２］　ＷａａｇｎｅｒＤ．，ＢａｙｌｅｙＭ．，ＭａｒｉｅｎＪ．，ＨｏｌｍｓｔｒｕｐＭ．，ＥｌｌｅｒｓＪ．，

ＲｏｅｌｏｆｓＤ．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｐｒｏｌｏｎｇｅｄ

ｄｒｏｕｇｈｔａｎｄｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎｉｎＦｏｌｓｏｍｉａｃａｎｄｉｄａ（Ｃｏｌｌｅｍ

ｂｏｌａ）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌＯｆＩｎｓｅｃｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１２（５８）：１３０１３７．

［３］　ＷａｎｇＸ．Ｑ．，ＹａｎｇＰ．Ｆ．，ＧａｏＱ．，ＬｉｕＸ．Ｌ．，ＫｕａｎｇＴ．Ｙ．，

ＳｈｅｎＳ．Ｈ．，ＨｅＹ．Ｋ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｈｉｇｈ

ｓａｌｉｎｉｔｙｓｔｒｅｓｓｉｎＰｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２００８（２２８）：

１６７１７７．

［４］　ＲａｕＳ．，ＭｉｅｒｓｃｈＪ．，ＮｅｕｍａｎｎＤ．，ＷｅｂｅｒＥ．，ＫｒａｕｓｓＧ．Ｊ．Ｂｉｏ

ｃｈｅｍｉｃａｌｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｔｈｅａｑｕａｔｉｃｍｏｓｓＦｏｎｔｉｎａｌｉｓａｎｔｉｐｙｒｅｔｉｃａｔｏ

Ｃｄ，Ｃｕ，ＰｂａｎｄＺｎｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅａｎｄ

ｐｒｏｔｅｉｎｌｅｖｅｌｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＡｎｄＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００７

（５９）：２９９３０６．

［５］　ＧｅｏｒｇｏｐｏｕｌｏｓＣ．，ＷｅｌｃｈＷ．Ｊ．ＲｏｌｅｏｆｔｈｅＭａｊｏｒＨｅａｔＳｈｏｃｋＰｒｏ

ｔｅｉｎｓａｓＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｈａｐｅｒｏｎｅｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ，

１９９３（９）：６０１６３４．

［６］　ＬｉｎｄｑｕｉｓｔＳ．，ＣｒａｉｇＥ．Ａ．ＴｈｅＨｅａｔＳｈｏｃｋＰｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ａｎｎｕａｌ

ＲｅｖｉｅｗＯｆＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９８８（２２）：６３１６７７．

［７］　ＷｅｌｃｈＷ．Ｊ．Ｔｈｅｒｏｌｅｏｆｈｅａｔｓｈｏｃｋｐｒｏｔｅｉｎｓａｓｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｐｅｒ

ｏｎｅｓ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎＩｎＣｅｌｌＢｉｏｌｏｇｙ，１９９１（３）：１０３３

１０３８．

［８］　ＨｅｎｄｒｉｃｋＪ．Ｐ．，ＨａｒｔｌＦ．Ｕ．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＣｈａｐｅｒｏｎｅＦｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆ

ＨｅａｔＳｈｏｃｋＰｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗＯｆＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９３

（６２）：３４９３８４．

［９］　
®¯+

，
M« Õ°§PQ

６０
TEFc×

［Ｊ］．
w+<g&gY

M

，２００４（２０）：２１５１２１５４．

［１０］　
@��

，
m¼Ì

，
e�

，
e�

，
�� �V§¨���êCE'

0,à0wTø¾

［Ｊ］．
1á>pg**�

，２００６（３７）：４０３

４０８．

［１１］　
��

，
��K &'()*C·0,ÔÃ

ｃＤＮＡ
�V§¨wT

ø¾

［Ｊ］．
&'��ü�

，２００７（４）：９３９６．

［１２］　
@O� gÓÔ �²³0,�w.³¸�¾T�å

［Ｊ］．
Ì

±£g**�

：
-./*å

，２００６（３７）：３４３９．

［１３］　
@²&

，
ì�O

，
eñ|

，
³´µ �ª

Ｔａ—ＵＢＸ１
0,T�

V§¨u&'()*UX

［Ｊ］．
îE>p/*

，２０１２（４０）：

３４３９．

［１４］　
¶Þ

，
eid

，
p+æ

，
@z1 Hû·ÑÙ¸§ýûÕ'¹

T�V§¨u&'()*UX

［Ｊ］．
61>p/*

，２０１２

（４４）：１６．

［１５］　
¹ºv

，
N»+

，
G¼ ab_1UHq�ÕPQ�¹�¹0

,T�V§¨�&'()*UX

［Ｊ］．
x1>p/*

，２０１２，

（３９）：１５９１６２．

３２２
&

３
(

　　　　　　
y

　
z

，
+

：
{|}~����

６０
JK3L6MNZ!"#$%1P


