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牦牛儿基牻牛儿基焦磷酸合成酶（ＧＧＰＳ）的
生物信息学分析

张鹏飞，王　 宁，周　 蔓，李　 萍∗

（西南交通大学生命科学与工程学院， 成都 ６１００３１）

摘　 要：ＧＧＰＳ 是萜类化合物合成的一个重要分支点酶，同时也是合成 ＧＧＰＰ 的催化酶。 本课题共选择了 ９ 个不同科的植物，
对其 ＧＧＰＳ 核苷酸及氨基酸序列的理化性质、蛋白质结构功能以及亲缘进化关系等进行详细的分析。 结果表明，九个科植物

ＧＧＰＳ 核苷酸序列长度均大于 １ ０００ ｂｐ 小于 ２ ０００ ｂｐ；ＧＧＰＳ 氨基酸都不含有信号肽，不存在跨膜结构域；ＧＧＰＳ 蛋白的二级结

构中 α 螺旋和无规卷曲是主要结构，且无 β－折叠结构，延伸链和 β－转角则分散于整个蛋白中。 通过生物信息学方法进行合

理预测，为进一步研究 ＧＧＰＳ 的酶学特性提供了重要理论依据。
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ｔｈｅ ＧＧＰＳ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｏｎｔ ｃｏｎｔａｉｎ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｔｒｍｅｎｂｒａｎｃｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； α⁃ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ ａｒｅ
ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＧＧＰＳ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｏｎｔ ｈａｖｅ ａｎｙ β⁃ｓｈｅｅｔ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｃｈａｉｎ ａｎｄ β⁃
ｃｏｒｎｅｒ ａｒｅ ｓｃａｔｔｅｒｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ．Ｒｅａｓｏｎａｂｌｙ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ＧＧＰＳ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ； ＧＧＰＳ； Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

　 　 高等植物中类胡萝卜素的合成途径理论已经成

熟，牻牛儿基牻牛儿基焦磷酸（ＧＧＰＰ）是类胡萝卜

素最直接的前体物质［ １ ］。 ＧＧＰＳ 催化 ３，３－二甲烯

丙基焦磷酸（ＤＭＡＰＰ）与异戊烯基焦磷酸（ ＩＰＰ）合

成 ＧＧＰＰ，两个 ＧＧＰＰ 分子通过八氢番茄红素合成

酶缩合形成八氢番茄红素。 ＧＧＰＳ 基因最早从辣

椒［ ２ ］ 中分离得出，之后又在番茄［ ３ ］、丹参［ ４ ］、烟
草［ ５ ］、银杏［ ６ ］等植物中分离得到。

近年来，ＧＧＰＳ 基因在功能研究上取得了一些

进展。 在一些植物中发现 ＧＧＰＳ 对类胡萝卜素的合

成积累具有极为重要的作用［ ３ ， ７］。 但在啤酒酵母中

ＧＧＰＳ 基因过表达，会导致 β－胡萝卜素含量显著增

加［ ８ ］。 在法夫酵母和卷枝毛霉中，ＧＧＰＳ 过表达也

能显著提高类胡萝卜素产量［ ９ － １０ ］。 在 ｃＤＮＡ 文库

中，通 过 使 用 该 酶 抗 体 完 成 筛 选， 从 而 得 到

ＧＧＰＳｃＤＮＡ［ １１ ］。 另外研究还发现，ＧＧＰＳ 对于调节

碳流还有着重要的作用［ １２ ］。 在植物体中，ＧＧＰＳ 经

常是多基因家族化合物。 其表达的蛋白质存在于不

同的亚细胞结构中［ １３ ］。 本课题共选择了以下 ９ 种

不同科且已知 ＧＧＰＳ 基因序列的物种：银杏（银杏



科）、烟草（茄科）、长春花（夹竹桃科）、丹参（唇形

科）、蔷薇 （蔷薇科）、万寿菊 （菊科）、甘薯 （薯蓣

科）、茉莉（木犀科）、加拿大红豆杉（红豆杉科）。 对

ＧＧＰＳ 的理化性质、核酸序列、蛋白质结构功能等进

行详细的分析，研究其进化关系，进而更深层次的了

解 ＧＧＰＳ 的性质，为该基因对植物的生长调控所产

生的影响提供更可靠的理论依据。

１ 　 材料与方法

１．１　 实验材料

　 　 本实验数据来源于 ＮＣＢＩ 核酸和蛋白质数据库

中已经注册的 ＧＧＰＳ 核酸及相应的氨基酸序列，包
括 银 杏 （ Ｇｉｎｋｇｏｂｉｌｏｂａ ， ＡＡＱ７２７８６． １ ）、 万 寿 菊

（ Ｔａｇｅｔｅｓｅｒｅｃｔａ， ＡＡＧ１０４２４． １ ）、 甘 薯 （ Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ， ＡＣＦ３７２１７． １ ）、 茉 莉 （ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ，
ＡＩＹ２４４２１．１ ）、 加拿大红豆杉 （ Ｔａｘｕｓ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ，
ＡＡＤ１６０１８．１）、烟草（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ，ＡＤＤ４９７３４．
１）、长春花（Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓ，ＡＧＬ９１６４８．１）、丹参

（ Ｓａｌｖｉａ ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ， ＡＣＲ１９６３７． １ ）、 蔷 薇 （ Ｃｉｓｔｕｓ
ｃｒｅｔｉｃｕｓ， ＡＡＭ２１６３９． １ ）、 甜 菊 （ Ｓｔｅｖｉａ ｒｅｂａｕｄｉａｎａ，

ＡＢＤ９２９２６． ２ ）、 蓖 麻 （ Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ， ＸＰ ＿
００２５３１１９１．１）、麻疯树（ Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ，ＡＤＤ８２４２２．
１）、橡胶树（Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ，ＢＡＦ９８３０２．１）。
１．２　 方法

ＧＧＰＳ 氨基酸序列的理化性质的分析使用

Ｅｘｐａｓｙ 软件中的 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线工具；ＯＲＦ 的预测

分析使用 ＮＣＢＩ 数据库中 ＯＲＦ 查询工具；使用

ＳｉｇｎａｌＰ ４．１ 在线工具分析 ＧＧＰＳ 是否含有信号肽；
通过 ＮｅｔＰｈｏｓ ２．０ 和 ＮｅｔＮＧｌｙｃ １．０ 在线工具分析糖

基化和磷酸化位点；通过 ＮＣＢＩ 数据库中的 ＣＤＤ 工

具对 ＧＧＰＳ 的保守结构域进行预测分析； 通过

ＳＯＰＭＡ 软件可以预测 ＧＧＰＳ 二级结构，通过 ＳＷＩＳＳ
－ＭＯＤＥＬ 在线分析其三级结构；通过 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 采用

渐进比较算法进行多序列比对［ １４ ］；通过 ＭＥＧＡ 建

树工具构建进化树。

２　 结果和分析

２．１　 ＧＧＰＳ 氨基酸序列理化性质分析

使用在线分析软件 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析 ９ 种植物

ＧＧＰＳ 氨基酸序列的理化性质（见表 １）。

表 １　 ＧＧＰＳ 的氨基酸组成及理化性质分析

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＧＧＰＳ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

植物种类 银杏 万寿菊 甘薯 茉莉 加拿大红豆杉 烟草 长春花 丹参 蔷薇

基因全长 ／ （ｂｐ） １ ６５７ １ １７６ １ ３６８ １ ４１０ １ ８８９ １ １０９ １ ４９１ １ ５６３ １ ３１１

氨基酸数目 ３９１ ３６１ ３６３ ３６０ ３９３ ３６６ ３７１ ３６４ ３６９

原子总数 ５ ９７６ ５ ５３７ ５ ５４８ ５ ５５２ ５ ９９０ ５ ５７６ ５ ７００ ５ ５２０ ５ ５９１

分子量（Ｄ） ４２ ５３３．８ ３９ ２６３．０ ３９ １６２．２ ３９ ２７４．２ ４２ ５７１．９ ３９ ５３５．６ ４０ ２０２．３ ３９ ０３５．９ ３９ ７３５．４

正电荷残基

（Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ）
４５ ３８ ４３ ３９ ４３ ４０ ４０ ３８ ３７

负电荷残基

（Ａｓｐ＋ Ｇｌｕ）
５１ ４９ ４４ ４６ ５２ ４８ ４８ ４５ ４８

ｐＩ ５．９８ ５．３８ ６．８４ ５．９１ ５．５８ ５．５１ ５．５１ ５．９０ ５．３５

含量最丰富

氨基酸 ／ （％）

Ｌｅｕ（１０．７）
Ａｌａ（１０．２）
Ｓｅｒ（９．０）
Ｇｌｕ（７．９）
Ｇｌｙ（７．２）
Ｌｙｓ（７．２）

Ｌｅｕ（１１．１）
Ａｌａ（９．４）
Ｓｅｒ（８．０）
Ｇｌｕ（７．５）
Ｇｌｙ（７．５）
Ｌｙｓ（６．６）

Ａｌａ（１１．３）
Ｌｅｕ（１１．３）
Ｇｌｙ（８．０）
Ｇｌｕ（７．４）
Ｌｙｓ（７．４）
Ｖａｌ（７．４）

Ｌｅｕ（１１．７）
Ａｌａ（８．６）
Ｌｙｓ（７．５）
Ｓｅｒ（７．２）
Ｇｌｙ（６．９）

Ａｌａ（１１．２）
Ｌｅｕ（１０．７）
Ｇｌｙ（７．１）
Ｌｅｕ（７．１）
Ｌｙｓ（７．１）
Ｓｅｒ（７．１）

Ａｌａ（１２．６）
Ｌｅｕ（１０．１）
Ｖａｌ（８．５）
Ｌｙｓ（７．７）
Ｇｌｕ（６．８）

Ａｌａ（１１．３）
Ｌｅｕ（１０．８）
Ｖａｌ（７．５）
Ｌｙｓ（７．３）
Ｇｌｙ（７．０）

Ａｌａ（１３．５）
Ｌｅｕ（１０．４）
Ｖａｌ（８．２）
Ｇｌｙ（７．１）
Ａｓｐ（６．９）

Ａｌａ（１０．３）
Ｌｅｕ（１０．０）
Ｖａｌ（１０．０）
Ｓｅｒ（９．８）
Ｇｌｙ（７．３）

不含有氨基酸 Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ Ｐｙｌ，Ｓｅｃ

稳定指数
４６．０３

（不稳定）
４６．４９

（不稳定）
３６．４９

（稳定）
４０．２１

（不稳定）
４１．４４

（不稳定）
３６．１９

（稳定）
４０．９３

（不稳定）
３６．３２

（稳定）
３８．５５

（稳定）

脂肪指数 ８７．６２ ９３．２７ ９６．２５ ９４．３１ ９０．１８ ９８．９３ ９９．４３ ９７．３６ ９５．３９

　 　 由表可知，所选植物 ＧＧＰＳ 序列在氨基酸数目、
预测分子量、Ｉｐ 都表现出一致性，他们的基因序列全

长在 １ ０００ ｂｐ 到 ２ ０００ ｂｐ 之间；氨基酸数目除银杏

和加拿大红豆杉在 ３９０ 左右外，其余的在 ３６５ 左右；
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Ｉｐ 值除甘薯 ６．８４ 以外，其余均小于 ６，不稳定指数 ４０
左右，脂肪指数在 ９４ 左右；Ａｌａ、Ｌｅｕ、Ｇｌｕ、Ｌｙｓ、Ｇｌｙ 是

所选植物 ＧＧＰＳ 序列中含量最为丰富的氨基酸，而
Ｐｙｌ 和 Ｓｅｃ 为所选植物中都不存在的氨基酸。

２．２　 ＧＧＰＳ 核酸序列 ＯＲＦ 分析

通过 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ 在线软件分析 ９ 种植物 ＧＧＰＳ
核酸序列的开放阅读框（见表 ２）。

表 ２　 不同植物 ＧＧＰＳ 核酸序列 ＯＲＦ 分析

Ｔａｂｌｅ２　 Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＧＰＳ ＯＲＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

植物 银杏 万寿菊 甘薯 茉莉 红豆杉 烟草 长春花 丹参 蔷薇

基因全长 ／ （ｂｐ） １ ６５７ １ １７６ １ ３６８ １ ４１０ １ ８８９ １ １０９ １ ４９１ １ ５６３ １ ３１１

起始密码 Ａ２２５ Ａ５０ Ａ８６ Ａ２４５ Ａ３ ０８ Ａ４ Ａ１８１ Ａ７３ Ａ１１６

终止密码 Ａ１ ４００ Ａ１ １３５ Ａ１１ ７７ Ａ１ ３２７ Ａ１ ４８９ Ａ１１０ ４ Ａ１２９６ Ａ８１９ Ａ１ ２２５

ＯＲＦ 长度 ／ （ｂｐ） １ １７６ １ ０８６ １ ０９２ １ ０８３ １ １８２ １ １０１ １ １１６ ７４７ １ １１０

５ ／ ３ 非编码区长度 ２２４ ／ ２５７ ４９ ／ ４１ ８５ ／ １９１ ２４４ ／ ８３ ３０７ ／ ４００ ３ ／ ５ １８０ ／ １９５ ７２ ／ ７４４ １１５ ／ ８６

　 　 在线分析软件 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ 提供了六组参考数

据，包含了不同阅读顺序可能出现的情况。 由于

ＧＧＰＳ 氨基酸序列长度已经知道，所以每一个 ＯＲＦ
基本都对应着相应编码蛋白质的大小，结果显示除

了丹参以外其余植物 ＧＧＰＳ 的开放阅读框大小均在

１ １００ ｂｐ 左右，而丹参可能由于蛋白编辑剪切不同，

所以稍有差异。 从这些也可以看出，ＧＧＰＳ 序列存在

一定的保守性。
２．３　 蛋白质信号肽的预测分析

使用 ＳｉｇｎａｌＰ ４．１ Ｓｅｒｖｅｒ 在线工具以银杏为研究

对象对所选 ＧＧＰＳ 未知氨基酸序列中包含的信号肽

进行分析（见图 １）。

图 １　 银杏 ＧＧＰＳ 的信号肽分析结果

Ｆｉｇ． １　 Ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ Ｇｉｎｋｇｏ ＧＧＰＳ

　 　 结果表明，银杏的 ＧＧＰＳ 蛋白序列都不存在信

号肽。 且由图可以看出，Ｓ 值和 Ｙ 值均比较低，因此

可以推测以上植物的 ＧＧＰＳ 蛋白通过核糖体合成之

后，生成的蛋白质属于非分泌蛋白。 通过对另外 ８
种植物分析可得到相近的结果。
２．４　 糖基化和磷酸化位点分析

使用 ＮｅｔＮＧｌｙｃ １．０ 以万寿菊为例对所选 ＧＧＰＳ
序列的糖基化位点进行分析（见图 ２）。
　 　 如图所示，红色横线（Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ）表示阈值，阈
值设定为 ０．５，大于阈值的蓝色竖线（Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ）表示

此点有被糖基化的可能。 万寿菊 ＧＧＰＳ 氨基酸序列

糖基化分析结果显示，在 ５ 和 ２４ 位点的天冬酰胺处

存在蓝色竖线，值分别为 ０．７８２ ８ 和 ０．７１５ ６，因此这

两处可能被糖基化。 对其他植物 ＧＧＰＳ 氨基酸序列

的糖基化预测分析得出，除银杏、茉莉和红豆杉没有

糖基化位点外，其余植物 ＧＧＰＳ 蛋白均存在不同程

度的糖基化。
　 　 使用 ＮｅｔＰｈｏｓ ２．０ 在线工具以银杏为研究对象

分别预测了丝氨酸、苏氨酸、酪氨酸 ３ 种不同的磷酸

化位点（见图 ３）。
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图 ２　 万寿菊 ＧＧＰＳ 氨基酸序列的糖基化分析

Ｆｉｇ． ２　 Ｇｌｙｃｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｉｎｋｇｏ ＧＧＰＳ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

图 ３　 银杏 ＧＧＰＳ 氨基酸序列的磷酸化位点预测∗

Ｆｉｇ． ３　 Ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｉｎｋｇｏ ＧＧＰＳ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
注：∗彩图见电子版（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｗｘｘｘ．ａｌｌｊｏｕｒｎａｌｓ．ｃｎ ／ ｃｈ ／ ｉｎｄｅｘ．ａｓｐｘ）（２０１６ 年第 ３ 期 ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１６．０３．０１）。

　 　 结果表明，总共有 ２４ 个位点被磷酸化，其中有

１３ 个丝氨酸磷酸化位点（分别是第 ２４、３３、６６、８４、
１０９、２２２、２２４、２２９、２５８、２９５、３２６、３３９ 和 ３６９ 位）、９
个苏氨酸磷酸化位点（分别是第 ４４、８８、１２０、１４４、
２０３、２２３、２６２、３０２ 和 ３２５ 位）以及 ２ 个酪氨酸磷酸化

位点（分别是第 ５３ 和 ３７０ 位），在以上 ２４ 个磷酸化

位点中 Ｓ３６９、Ｓ２５８、Ｓ２９５ 预测分值最高，均在 ０．９９０
以上。 通过对另外 ８ 种植物 ＧＧＰＳ 氨基酸序列的分

析，可以得到同样的结果。
２．５　 蛋白质二级结构预测分析

以银杏为研究对象，使用 ＳＯＰＭＡ 在线工具分析

ＧＧＰＳ 氨基酸序列的二级结构（见图 ４）。

图 ４　 银杏 ＧＧＰＳ 氨基酸序列的二级结构预测∗

Ｆｉｇ． ４　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｉｎｋｇｏ ＧＧＰＳ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
注：∗彩图见电子版（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｗｘｘｘ．ａｌｌｊｏｕｒｎａｌｓ．ｃｎ ／ ｃｈ ／ ｉｎｄｅｘ．ａｓｐｘ）（２０１６ 年第 ３ 期 ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１６．０３．０１）。

　 　 由图可知，在银杏多肽链中二级结构中 α⁃螺旋

（蓝色线∗）在链中出现的概率是 ５１．９２％、无规卷曲

（紫色线∗ ） 在链中出现的概率是 ２６． ０９％、延伸链

（红色线∗ ） 在链中出现的概率是 １２． ０２％、β⁃转角

（绿色线∗）在链中出现的概率是 ９．９７％，可以看出银

杏 ＧＧＰＳ 二级结构中没有 β⁃折叠结构。 可见 α⁃螺旋

是 ＧＧＰＳ 多肽链中大量存在的结构元件而散布于整

个肽链中。 另外 ８ 种植物的 ＧＧＰＳ 二级结构中也有

类似的情况。
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２．６　 保守结构域的预测和分析

　 　 使用 ＮＣＢＩ 中的 ＣＤＤ 工具以银杏为例进行蛋白

质结构域的预测分析（见图 ５）。

图 ５　 银杏 ＧＧＰＳ 保守结构域分析

Ｆｉｇ． ５　 ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｉｎｋｇｏ ＧＧＰＳ

　 　 由 ＮＣＢＩ 中 ＣＤＤ 工具中的详细解释可以得出，
银杏 ＧＧＰＳ 氨基酸序列有一个异戊二烯合酶 Ｃ１ 超

家族，总共有六个不同的保守结构域，分别是底物结

合保守结构域，结合 Ｍｇ２＋ 的结构域，活性位点残基

结合结构域，决定链长度的保守结构域，催化残基的

保守结构域和富含天冬氨酸的保守结构域。
２．７　 蛋白质三级结构预测分析

使用 Ｓｗｉｓｓ⁃Ｍｏｄｅｌ 对九个科植物 ＧＧＰＳ 氨基酸

序列的三级结构进行预测分析（见图 ６）。

图 ６　 不同植物 ＧＧＰＳ 氨基酸序列的三级结构预测

Ｆｉｇ． ６　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧＧＰＳ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

　 　 通过上面九个三级结构图可以看出，这些植物

ＧＧＰＳ 蛋白的三级结构极为相似，这同它们核苷酸

序列与氨基酸序列的相似性有很大关系，相似的空

间结构往往具有相似的功能，同时也可以看出

ＧＧＰＳ 在进化过程中是相对保守的。

２．８　 核苷酸多序列比对

从前面对九个不同科植物 ＧＧＰＳ 序列的分析可

以看出，它们的序列相似性相对较高，理化性质差异

也不是很大，因此将进一步从序列上分析它们的同

源性，为这些植物构建进化树，从而较直观的反映出

它们之间的亲缘关系。 使用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ 软件对九个
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不同科植物进行多序列比对（见图 ７）。
　 　 通过 Ｃｌｕｓｔａｌ 软件对九个科植物 ＧＧＰＳ 氨基酸

序列进行比对的结果，可以明显的看到这些序列在

很大程度上都是相似的，只有少部分存在差异，因此

可以得知 ＧＧＰＳ 在进化过程中是相对保守的。

图 ７　 不同植物 ＧＧＰＳ 的氨基酸多序列对比分析∗

Ｆｉｇ． ７　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＧＧＰＳ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ
注：∗彩图见电子版（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｗｘｘｘ．ａｌｌｊｏｕｒｎａｌｓ．ｃｎ ／ ｃｈ ／ ｉｎｄｅｘ．ａｓｐｘ）（２０１６ 年第 ３ 期 ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２－５５６５．２０１６．０３．０１）。

２．９　 ＧＧＰＳ 进化树的构建

对九种植物的 ＧＧＰＳ 氨基酸序列和一些相同科

的植物如甜菊、蓖麻、麻疯树、橡胶树使用 ＭＥＧＡ４．０
软件进行分子系统演化分析，获得 ＧＧＰＳ 核苷酸序

列的分子进化树，更进一步地分析它们的亲缘进化

关系（见图 ８）。 从图中可看出 １３ 种植物 ＧＧＰＳ 氨基

酸序列明显被分为三大类，万寿菊和甜菊同属于菊科

因此亲缘关系最近，蓖麻和麻疯树同是大戟科，亲缘

关系也很近，由于有九个不同的科所以进化树的小分

支较多，而氨基酸序列和基因序列进化树在大体结构

上是相似的，但其分类也有稍微差异，可能是由于在

进化过程中某些核苷酸的变异导致其氨基酸发生变

化，但结合其序列比对结果发现，总体上 ＧＧＰＳ 序列

还是较为保守的。 因此 ＧＰＳＳ 是牻牛儿基牻牛儿基

焦磷酸生物合成途径中一个相对保守的基因，可作

为生物遗传分化和分子进化研究中的重要依据。

图 ８　 不同植物 ＧＧＰＳ 的氨基酸序列分子进化分析

Ｆｉｇ． ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＧＰＳ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

２３１ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １４ 卷



３　 结　 论

本研究使用生物信息学的方法对来源不同植物

ＧＧＰＳ 的氨基酸序列进行了系统分析。 试验结果表

明，植物 ＧＰＳＳ 属于大分子蛋白；氨基酸序列理化性

质分析显示植物 ＧＧＰＳ 富含 Ａｌａ 和 Ｌｅｕ；通过植物

ＧＧＰＳ 氨基酸序列进行比对的得知 ＧＧＰＳ 在进化过

程中是相对保守的；将 １３ 种植物的 ＧＧＰＳ 进行分子

进化分析，结果表明万寿菊和甜菊同属于菊科因此

亲缘关系最近，蓖麻和麻疯树同是大戟科，亲缘关系

也很近，由于有九个不同的科所以进化树的小分支

较多，而氨基酸序列和基因序列进化树在大体结构

上是相似的，但其分类也有稍微差异，可能是由于在

进化过程中某些核苷酸的变异导致其氨基酸发生变

化，但结合其序列比对结果发现，总体上 ＧＧＰＳ 序列

还是较为保守的，因此可作为生物遗传分化和分子

进化研究中的重要依据；二级结构分析推测 α⁃螺旋

是多肽链中的主要结构元件。 该研究结果可为深入

开展 ＧＧＰＳ 酶学特性的分子机理研究提供重要理论

依据。
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