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基于不同物种的热休克蛋白 ９０ 的生物信息学分析

叶　 静，陈　 伟∗，金殿川
（华北理工大学理学院，河北 唐山 ０６３００９）

摘　 要：热休克蛋白 ９０ （Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ９０，Ｈｓｐ９０）是生物体受到刺激时发生应激反应而产生的一类应激蛋白。 Ｈｓｐ９０ 包

含 Ｈｓｐ９０Ａ， Ｈｓｐ９０Ｂ， Ｈｓｐ９０Ｃ， ＴＲＡＰ 和 ＨｔｐＧ５ 个亚家族。 本文采用生物信息学方法对所选 １１ 个物种的 Ｈｓｐ９０ 基因进行了分

析。 统计 Ｈｓｐ９０ 亚家族在物种间的分布情况，验证了 Ｈｓｐ９０ 亚家族在物种间的分布规律，即 Ｈｓｐ９０Ａ 亚家族分布于除细菌外

的其他所有物种中，Ｈｓｐ９０Ｂ 和 ＴＲＡＰ１ 亚家族在物种间的分布无明显规律，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族只存在于植物中，ＨｔｐＧ 亚家族大部

分存在于细菌中。 通过构建系统发育树，发现 Ｈｓｐ９０ 家族在进化过程中具有保守性。 使用 Ｃｅｌｌ⁃ＰＬｏｃ， ＳｕｂＬｏｃ ｖ１．０， ＰＳＯＲＴ ＩＩ
和 ＭｕｌｔｉＬｏｃ 四种亚细胞定位软件对所选的 １１ 个物种的 Ｈｓｐ９０ 进行亚细胞定位分析，发现 Ｈｓｐ９０Ａ，ＨｔｐＧ 亚家族偏好出现在细

胞质中，Ｈｓｐ９０Ｂ 亚家族除存在于细胞质外还存在于内质网中，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族则集中于细胞质和线粒体中，ＴＲＡＰ１ 亚家族基

本位于线粒体中。
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　 　 热休克蛋白（Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ， Ｈｓｐ）是生物体

受到环境中物理、化学、生物等因素刺激时发生应激

反应而在细胞中产生的一类应激蛋白［１］。 按照其

分子量大小的不同，热休克蛋白可以分为 Ｈｓｐ２０
（ ｓＨｓｐ ）， Ｈｓｐ４０ （ Ｊ⁃ｃｌａｓｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ）， Ｈｓｐ６０， Ｈｓｐ７０，
Ｈｓｐ９０ 和 Ｈｓｐ１００ 等 ６ 个家族［２］，它们在细胞中发挥

着不同的生物学功能。
自 １９６２ 年首次在果蝇体内发现以来［３］，研究人

员已从细菌，酵母，线虫，大鼠，小鼠，和人类等生物

体内分别发现了热休克蛋白的存在。 近年来，热休

克蛋白的应用更是十分广泛，从农业到抗癌试剂的

制备，热休克蛋白都扮演着重要的角色。
然而我们对热休克蛋白进化关系的认识仍旧有

限，因此通过比较基因组学和生物信息学方法对热

休克蛋白进行研究，将帮助我们阐明热休克蛋白的

进化规律，对理解热休克蛋白的功能也具有重要的



生物学意义。
Ｈｓｐ９０ 作为热休克蛋白家族中的一类应激蛋

白，广泛存在于各类机体中，古老且具有高度保守

性［４］。 其家族之下又分为五个亚家族， 分别是

Ｈｓｐ９０Ａ，Ｈｓｐ９０Ｂ，Ｈｓｐ９０Ｃ，ＴＲＡＰ 和 ＨｔｐＧ 亚家族，其
中 Ｈｓｐ９０Ａ 亚家族在 Ｈｓｐ９０ 家族中数量是最多的，
分布于除细菌外的其他所有物种中，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族

只存在于植物中，而 ＨｔｐＧ 亚家族则绝大多数存在

于细菌中［５］。 ２００６ 年，Ｃｈｅｎ［５］ 等人通过对 ３２ 个物

种的 Ｈｓｐ９０ 家族的研究，建立了包含所有 Ｈｓｐ９０ 家

族信息及进化的框架。
作为一种重要的分子伴侣，Ｈｓｐ９０ 参与多种生

理过程，如信号传导、蛋白质折叠降解和多种应激反

应的调节［６］。 研究表明 Ｈｓｐ９０ 的表达与多种癌症

是密切相关的，如肺癌，胰腺癌等，因此可以通过检

测 Ｈｓｐ９０ 的含量进而有效地监控癌症［７］。 然而，随
着科技的飞速发展，我们需要快速简洁的从生物信

息学的角度去分析 Ｈｓｐ９０ 家族的进化情况，进而研

究 Ｈｓｐ９０ 的功能作用，确定其进化及基因结构情

况，验证 Ｈｓｐ９０ 五个亚家族在物种间的分布情况以

及亚细胞定位情况。

１　 材料与方法

１．１　 材料

　 　 从 ＨＳＰＩＲ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｄｓｌａｂ． ｂｉｏｃｈｅｍ． ｉｉｓｃ． ｅｒｎｅｔ． ｉｎ ／

ｈｓｐｉｒ ／ ）数据库，收集百日咳博代氏杆菌（Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ
ｐｅｒｔｕｓｓｉｓ），破伤风杆菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｔｅｔａｎｉ），致病疫霉

（ Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｉｎｆｅｓｔａｎｓ ）， 四 膜 虫 （ Ｔｅｔｒａｈｙｍｅｎａ
ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｅ），构巢曲霉（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎｓ），新型隐

球 菌 （ Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｎｅｏｆｏｒｍａｎｓ ）， 莱 茵 衣 藻

（ Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ ）， 埃 及 斑 蚊 （ Ａｅｄｅｓ
ａｅｇｙｐｔｉ），大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ），高粱（Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ）
和水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）１１ 个物种的 Ｈｓｐ９０ 基因家族

成员的 ＣＤＳ（或基因）序列和蛋白质序列。
由此得到来自上述 １１ 个物种的 ３７ 条 Ｈｓｐ９０ 序

列，它们在物种间分布情况和 Ｈｓｐ９０ 亚家族的分布

情况见表 １。 其中属于 Ｈｓｐ９０Ａ 亚家族的有 ２０ 条，
约占了所选物种亚家族的 ５４．０５％，在除百日咳博代

氏杆菌和破伤风杆菌外的其余物种中都存在；
Ｈｓｐ９０Ｂ 亚家族的数量较少但分布较广泛，在致病疫

霉、新型隐球菌、莱茵衣藻、高粱、水稻和埃及斑蚊中

都有发现；Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族存在于莱茵衣藻、高粱和

水稻中；ＴＲＡＰ１ 亚家族存在于致病疫霉、四膜虫、水
稻和埃及斑蚊四个物种中；ＨｔｐＧ 亚家族只存在于百

日咳博代氏杆菌和破伤风杆菌中，其他物种中没有

发现。 进一步验证了 Ｃｈｅｎ［５］ 对于 Ｈｓｐ９０ 亚家族在

物种间的分布情况即 Ｈｓｐ９０Ａ 亚家族分布于除细菌

外的其他所有物种中，Ｈｓｐ９０Ｂ 和 ＴＲＡＰ１ 亚家族在

物种间的分布情况没有规律，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族只存在

于植物中，ＨｔｐＧ 亚家族则绝大多数存在于细菌中。

表 １　 Ｈｓｐ９０ 亚家族在 １１ 个物种间分布情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｈｓｐ９０ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ １１ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种名称 Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ Ｈｓｐ９０Ａ Ｈｓｐ９０Ｂ Ｈｓｐ９０Ｃ ＴＲＡＰ１ ＨｔｐＧ Ａｌｌ

Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ ｐｅｒｔｕｓｓｉｓ Ｂｐ ０ ０ ０ ０ １ １

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｔｅｔａｎｉ Ｃｔ ０ ０ ０ ０ １ １
Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｉｎｆｅｓｔａｎｓ Ｐｉ １ １ ０ １ ０ ３
Ｔｅｔｒａｈｙｍｅｎａ ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｅ Ｔｔ １ ０ ０ １ ０ ２

Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎ Ａｎ １ ０ ０ ０ ０ １
Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ｎｅｏｆｏｒｍａｎｓ Ｃｎ １ １ ０ ０ ０ ２
Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉ Ｃｒ １ １ １ ０ ０ ３

Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｇｍ ４ ０ ０ ０ ０ ４
Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ Ｓｂ ４ １ ２ ０ ０ ７
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｏｓ ４ １ ２ １ ０ ８
Ａｅｄｅｓ ａｅｇｙｐｔｉ Ａａ ３ １ ０ １ ０ ５

１．２　 系统发育树的简述

根据所处理数据的类型，可以将系统发育树的

构建方法分为两大类。 一类是基于距离的构建方

法，利用所有物种或分类单元间的进化距离，依据一

定的原则及算法构建对应的系统发育树。 其中包括

非加权分组平均法 （ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ⁃ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ

ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ， ＵＰＧＭＡ ）、 最 小 进 化 法

（Ｍｉｎｉｍｕｍ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）和邻近归并法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ）等。 其中 ＵＰＧＭＡ 法已经较少使用，因大多

数蛋白家族起源较早，序列分化程度较大，相互之间

较为远源，因此构建此类系统发育树的时候使用邻

法近归并法较多。
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另一类方法是基于离散特征的构建方法，利用

的是具有离散特征状态的数据，如基因序列中特定

位点的 核 苷 酸。 此 类 方 法 中 包 括 最 大 简 约 法

（ Ｍａｘｉｍｕｍ ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｍｅｔｈｏｄ ）， 最 大 似 然 法

（Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ａｐｐｒｏａｃｈ）等。
１．３　 亚细胞定位的概述及软件介绍

亚细胞定位是某种蛋白或者蛋白的产物在细胞

内具体存在的位置，即根据所给出的蛋白质序列来

预测蛋白质所在的亚细胞位置［８］。 蛋白质亚细胞定

位的准确预测使得我们可以更快的了解该蛋白质功

能。 为了准确的给出 Ｈｓｐ９０ 的亚细胞定位信息，选
取 Ｃｅｌｌ⁃ＰＬｏｃ［９］， ＳｕｂＬｏｃ ｖ１． ０［１０］， ＰＳＯＲＴ ＩＩ［１１］ 和

ＭｕｌｔｉＬｏｃ［１２］四个常用的蛋白质亚细胞定位预测软

件，采用集成分类器方法对 Ｈｓｐ９０ 进行亚细胞定位

分析，即通过上述四种软件分别对 Ｈｓｐ９０ 进行亚细

胞定位预测，以预测结果中所出现的频率最高的亚

细胞位置作为最终的亚细胞定位结果。

２　 结果和分析

２．１　 Ｈｓｐ９０ 基因结构分析

根据 ＨＳＰＩＲ 数据库中的基因信息在 ＮＣＢＩ 数据

库中搜索本文所选的 ３７ 条 Ｈｓｐ９０ 的基因序列，搜索

结果显示，在 ３７ 条基因序列中，有 ８ 条序列无注释

信息，使用 ＧＳＤＳ２． ０［１３］ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｓｄｓ． ｃｂｉ． ｐｋｕ． ｅｄｕ．
ｃｎ ／ ）软件绘制其余 ２９ 条 Ｈｓｐ９０ 基因序列的外显子－
内含子结构图（见图 １）。 发现在 Ｈｓｐ９０ 的 ５ 个亚家

族中，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族的基因结构最为复杂，内含子

数目较其余 ４ 个亚家族的内含子数目要多，其中高

粱基因组中的 Ｈｓｐ９０Ｃ０２５１Ｓｂ 和 Ｈｓｐ９０Ｃ０２５２Ｓｂ 基

因的结构最为复杂，含有 １８ 个内含子。

图 １　 Ｈｓｐ９０ 家族的基因结构分析

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｈｓｐ９０ ｆａｍｉｌｙ

２．２　 Ｈｓｐ９０ 家族系统发育树的构建和分析

利用 ＭＥＧＡ 软件对所研究的 １１ 个物种的

Ｈｓｐ９０ 家族的基因做 ＣＬＵＳＴＡＬ 多序列比对，之后使

用邻近归并法构建对应的系统发育树，设置自举检

验（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）的值为１ ０００，并对系统发育树中自举

检验值小于 ５０ 的树枝做归并处理，结果如图 ２ 所

示。 从构建出的系统发育树可以看出，Ｈｓｐ９０ 家族

形成了四个分支，分别对应亚家族 Ｈｓｐ９０Ａ，亚家族

Ｈｓｐ９０Ｃ，和亚家族 ＴＲＡＰ１，而 Ｈｓｐ９０Ｂ 和 ＨｔｐＧ 两个

亚家族区分不明显，两者聚集到了同一分枝上，这可

能与 ＨｔｐＧ 亚家族样本数量少有关。

２．３　 Ｈｓｐ９０ 家族的亚细胞定位的结果

分别使用 Ｃｅｌｌ⁃ＰＬｏｃ、ＳｕｂＬｏｃ ｖ１．０、ＰＳＯＲＴ ＩＩ 和

ＭｕｌｔｉＬｏｃ 对 Ｈｓｐ９０ 家族的蛋白质进行定位预测，综
合四个分类器得到的结果最后确定每个蛋白质在亚

细胞中的位置，如表 ２ 所示。 可以看出，Ｈｓｐ９０ 家族

在细胞质、线粒体、内质网和细胞核等细胞器中都有

发现。 其中 Ｈｓｐ９０Ａ 和 ＨｔｐＧ 两个亚家族在细胞质

中存在的比例较高，Ｈｓｐ９０Ｂ 亚家族集中于细胞质和

内质网中，Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族则集中于细胞质和线粒体

中，ＴＰＡＰ１ 亚家族则更偏好定位于线粒体中。
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图 ２　 １１ 个物种 Ｈｓｐ９０ 家族的系统发育树

Ｆｉｇ． ２　 Ｔｈｅ Ｈｓｐ９０ ｆａｍｉｌｙ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｉｎ １１ ｓｐｅｃｉｅｓ

注：图中 Ｂｐ 代表百日咳博代氏杆菌、Ｃｔ 代表破伤风杆菌、Ｐｉ 代表致病疫霉、Ｔｔ 代表四膜虫、Ａｎ 代表构巢曲霉、Ｃｎ 代表新型隐球菌、Ｃｒ 代表莱茵

衣藻、Ｇｍ 代表大豆、Ｓｂ 代表高粱、Ｏｓ 代表水稻、Ａａ 代表埃及斑蚊。

表 ２　 Ｈｓｐ９０ 家族亚细胞预测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈｓｐ９０ ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

亚家族 序列名称 Ｇｅｎｂａｎｋ 登录号 亚细胞位点

Ｈｓｐ９０Ａ

Ｈｓｐ９０Ａ０１２０Ｐｉ ＸＭ＿００２９９８４９５ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０１３１Ｔｔ ＸＭ＿００１００９７８０ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０１４４Ａｎ ＸＭ＿６７６４４６ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０１５０Ｃｎ ＸＭ＿７６６９９９ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０１６６Ｃｒ ＸＭ＿００１６９５２１２ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２０５Ｇｍ ＡＣＩ３１５５２ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２０６Ｇｍ ＡＣＩ３１５５１ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２０７Ｇｍ ＡＤＣ４５３９６ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２０８Ｇｍ ＡＤＣ４５３９５ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２４６Ｓｂ ＸＭ＿００２４４７３６８ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２４７Ｓｂ ＸＭ＿００２４６２５０９ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２４８Ｓｂ ＸＭ＿００２４６０３８８ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２４９Ｓｂ ＸＭ＿００２４４４７５９ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２１４Ｏｓ ＣＡＡ７７９７８ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２１５Ｏｓ ＥＡＺ０９５２２ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２１６Ｏｓ ＥＡＹ９２７７８ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２１７Ｏｓ ＥＥＣ８４９４９ Ｎｕｃｌｅｕｓ
Ｈｓｐ９０Ａ０２９６Ａａ ＸＭ＿００１６４９７０２ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２９７Ａａ ＸＭ＿００１６５５５９１ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ａ０２９８Ａａ ＸＭ＿００１６４９７０１ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
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续（表 ２）　
亚家族 序列名称 Ｇｅｎｂａｎｋ 登录号 亚细胞位点

Ｈｓｐ９０Ｂ

Ｈｓｐ９０Ｂ０１２２Ｐｉ ＸＭ＿００２９９９０８９ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ｂ０１５１Ｃｎ ＸＭ＿７７０３０３ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ｂ０１６７Ｃｒ ＸＭ＿００１７０１８３３ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ｂ０２５０Ｓｂ ＸＭ＿００２４３８９８５ Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ
Ｈｓｐ９０Ｂ０２１９Ｏｓ ＥＡＺ０２３６９ Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ
Ｈｓｐ９０Ｂ０３００Ａａ ＸＭ＿００１６６２９０１ Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

Ｈｓｐ９０Ｃ

Ｈｓｐ９０Ｃ０１６８Ｃｒ ＸＭ＿００１７０２９３２ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ
Ｈｓｐ９０Ｃ０２５１Ｓｂ ＸＭ＿００２４４３２１７ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ
Ｈｓｐ９０Ｃ０２５２Ｓｂ ＸＭ＿００２４４４７９０ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ｃ０２２０Ｏｓ ＥＥＣ８４７４６ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
Ｈｓｐ９０Ｃ０２２１Ｏｓ ＥＥＣ８３７８１ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＴＲＡＰ１

ＴＲＡＰ１Ｈｓｐ９００１２１Ｐｉ ＸＭ＿００２９９９１３６ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ
ＴＲＡＰ１Ｈｓｐ９００１３２Ｔｔ ＸＭ＿００１０１５８４３ Ｎｕｃｌｅａｒ
ＴＲＡＰ１Ｈｓｐ１０２１８Ｏｓ ＥＥＣ６９３７７ Ｎｕｃｌｅａｒ
ＴＲＡＰ１Ｈｓｐ９００２９９Ａａ ＸＭ＿００１６５４７０８ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ

ＨｔｐＧ
ＨｔｐＧＨｓｐ９０００２２Ｂｐ ＣＡＥ４０４５３ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ
ＨｔｐＧＨｓｐ９０００３５Ｃｔ ＡＡＯ３６０４６ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

３　 结　 论

Ｈｓｐ９０ 分布广泛，存在于各个物种间，本文通过

对其不同亚家族在物种间分布进行统计，验证了其

五个亚家族在物种间分布各有特点，其中 Ｈｓｐ９０Ａ 亚

家族数量最多，分布于除细菌外的其他所有物种中，
Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族只存在于植物中，而 ＨｔｐＧ 亚家族则

绝大多数存在于细菌中。 Ｈｓｐ９０ 家族的基因结构分

析说明 Ｈｓｐ９０Ｃ 亚家族的结构最为复杂。 构建的系

统发育树进一步证明 Ｈｓｐ９０ 在进化过程中具有保守

性，不同物种的同一亚家族在系统发育树上聚集明

显，即同一亚家族间的序列有较好的相似性。 通过

对 Ｈｓｐ９０ 亚家族进行亚细胞定位分析，基本确定了

Ｈｓｐ９０Ａ，Ｈｓｐ９０Ｂ，Ｈｓｐ９０Ｃ，ＴＲＡＰ１ 和 ＨｔｐＧ 亚家族在

细胞器中的位置。 希望这些研究结果能够为 Ｈｓｐ９０
功能的研究提供新线索。
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