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沙田柚 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 基因的生物信息学分析
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摘　 要：为探讨沙田柚自交不亲和性的机理，利用高通量测序技术对沙田柚自交和异交花柱进行转录组测序，通过差异分析

得到了沙田柚 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 基因序列。 采用生物信息学方法，对其编码的蛋白质从序列特征、理化性质、跨膜结构域、高级

结构以及功能域等方面进行了预测和分析。 结果表明：该基因全长为 ８４５ ｂｐ，开放阅读框（ＯＲＦ）全长为 ３８７ ｂｐ，编码 １２８ 个氨

基酸，编码蛋白质的分子量为 １３．６１ ＫＤａ，理论等电点为 ４．２６； 该蛋白质含有一个植物 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白家族的保守结构

域，为疏水性不稳定蛋白。 氨基酸序列分析表明，其编码的氨基酸与甜橙（Ｃｓ４ｇ１５３４０．１）ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的相似度为

９８％。 这些分析结果可为今后深入研究该蛋白的结构特征和功能提供参考。
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　 　 自交不亲和（ｓｅｌｆ⁃ｉｎｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙ）是广泛存在于

显花植物中的一种生殖隔离现象，从而能够拒绝自交

花粉的生长，使非自交花粉完成正常的授粉受精［１－ ２］。
阐明自交不亲和性的分子机理在植物生殖学和培育无

子品种等方面具有重要的理论和应用价值。 目前研究

表明，Ｓ⁃核酸酶（Ｓ⁃ＲＮａｓｅ）为花柱 Ｓ⁃决定因子。 花柱中

的 Ｓ⁃ＲＮａｓｅ 进入花粉管，Ｓ⁃ＲＮａｓｅ 的细胞毒素作用使自

交花粉管中的 ＲＮＡ 降解，导致蛋白质合成终止，花粉

管生长受到抑制，产生自交不亲和现象［３－ ５］。 在花粉

决定因子方面，Ｆ⁃ｂｏｘ 基因可能在植物自交不亲和中发



挥作用。 Ｌａｉ 等［６］ 在金鱼草（Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ）中克隆了一

个在花粉中特异性表达的 Ｆ⁃ｂｏｘ 基因（ＡｈＳＬＦ⁃Ｓ２）。 随

后，分别从茄科矮牵牛（Ｐｅｔｕｎｉａ ｉｎｆｌａｔｅ）中得到 Ｓ⁃ｌｏｃｕｓ
Ｆ⁃ｂｏｘ 基因 ＰｉＳＬＦ２［７］，梅（Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ）和扁桃（Ｐｒｕｎｕｓ
ｄｕｌｃｉｓ）中鉴定出特异性的 Ｓ⁃ｌｏｃｕｓ Ｆ⁃ｂｏｘ 基因ＰｍＳＬＦ 和

ＰｄＳＦＢ［８－ １０］。
ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 基因编码的蛋白是一个庞大的蛋白家

族，其典型的结果特点是序列内包含环指结构域

（ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ ｄｏｍａｉｎ）。 目前的研究结果表明大部分的

ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白具有泛素连接酶 Ｅ３（Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ
ｌｉｇａｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ）活性，是泛素调节的蛋白降解途径中识

别底物的关键因子。 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白通过单泛素化修

饰和多聚泛素化修饰靶蛋白而广泛参与植物的胚胎发

生、细胞周期调节、生长发育、激素信号转导、程序化死

亡，以及逆境胁迫等过程［ １１］。 泛素化降解途径为解释

植物配子体自交不亲和机理的模型之一。 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ
蛋白在该途径中起关键作用［１２－ １３］。 金鱼草中发现的 Ｓ
位点 Ｆ⁃ｂｏｘ 基因 ＡｈＳＬＦ⁃Ｓ２，在花粉中特异表达，能与

Ｓｋｐ 和 Ｃｕｌｌｉｎ⁃ｌｉｋｅ 蛋白结合形成 ＳＣＦ（Ｓｋｐｌ⁃Ｃｕｌｌｉｎ⁃Ｆ⁃
ｂｏｘ）复合物［６，１４］。 ＳＣＦ 复合物中包括 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ
ｄｏｍａｉｎ 的蛋白 Ｒｂｘ ／ Ｒｏｃ ／ Ｈｒｔ 负责募集泛素化的 Ｅ２
（Ｕｂｑｕｉｔｉｎ⁃ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ）中间体［１５－ １６］。 单亚基的

ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ Ｅ３ 泛素蛋白连接酶 ＡＲＣ１，在结合底物之

后经 Ｕ⁃ｂｏｘ 结构域与同源的 Ｅ２ 相互作用，将底物泛素

化，再由 ２６Ｓ 蛋白酶体降解，导致自交不亲和反应的

发生。
沙田柚属于芸香科配子体高度自交不亲和果

树。 目前，沙田柚自交不亲和的细胞学、形态学以及

蛋白质化学等方面的研究取得一定进展：沙田柚属

于配子体自交不亲和类型，花柱的 １ ／ ２ 左右为花粉

管生长抑制部位［１７ ］；分离和鉴定了沙田柚自交花

柱［ １８ ］和花粉管中的特异蛋白［１９ ］；对花柱通道细胞

中的特异蛋白和花粉管中特异蛋白产生部位以及分

布位置进行了确认［ ２０ － ２１ ］。 为了进一步探讨沙田柚

自交不亲和的机理，本文对自交和异交花柱进行了

转录组测序，通过对自交和异交花柱差异基因的比

对，获得了沙田柚 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 基因，并对该基因编

码的蛋白质进行了生物化学特征分析，旨在为沙田

柚自交不亲和分子机理的深入研究提供帮助。

１　 试验材料与方法

１．１　 试验材料

　 　 沙田柚实验材料采自广西灵川县潮田乡大山口

村果园 １０ 年生结果树。 在盛花期对沙田柚样树进

行人工自交（沙田柚×沙田柚）授粉和异交授粉（酸
柚×沙田柚），分别收集自交和异交 １ ～ ３ ｄ 的授粉花

柱以及当天未开花的花柱，立即放入液氮中保存，并
放入－８０ ℃超低温冰箱备用。
１．２　 试验方法

１．２．１　 ＲＮＡ 的提取、建库和测序

　 　 总 ＲＮＡ 提取采用了改良的 Ｔｒｉｚｏｌ 法［２２ ］，检测

合格的 ＲＮＡ 交由深圳华大基因科技服务有限公司

进行建库和测序。 建库和测序的程序和方法详见

文献［２３］。
１．２．２　 序列分析和系统树构建

使用 ＤＮＡｍａｎ、ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ、 ＴＭＰＲＥＤ、Ｐｈｙｒｅ２、
ＮｅｔＰｈｏｓ２．０ 等软件对序列以及蛋白质理化性质进行

分析，使用 ＤＮＡｍａｎ 软件对氨基酸序列 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２
ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的系统进化树进行构树。
１．２．３　 基因表达量及差异统计

使用 ＲＰＫＭ 法（Ｒｅａｄｓ ｐｅｒ ｋｂ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｒｅａｄｓ），
即每百万 ｒｅｓｄ 中来自某一基因每千碱基长度的

ｒｅｓｄ 数目计算基因表达量。 如果一个基因存在多

个转录本，则用该基因的最长转录本计算其测序

覆盖度和表达量。 根据基因的表达量（ＲＰＫＭ 值）
计算该基因在不同样本间差异表达倍数。 ＦＤＲ
（ ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ）值越小，异倍数越大，表明表

达差异越显著。 本文确定 ＦＤＲ≤０．００１ 且差异表达

倍数不低于 ２ 倍（ｌｏｇ ２Ｒａｔｉｏ≥１）的条件对自交和异

交花柱之间的基因进行差异表达统计。 自交 ／异交

１ ｄ 花柱之间的差异表达基因为 ３ ４６７ 个，自交 ／异
交 ２ 花柱之间的差异基因为３ ４６０个，自交 ／异交 ３ ｄ
花柱之间的差异表达基因数量为３ ６０９个。 分别将

这些差异基因序列比对到 ＮＲ、ＮＴ、Ｓｗｉｓｓ⁃Ｐｏｒｔ、ＣＯＧ
等数据库中，得到差异基因编码蛋白的功能。 其中

Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ 定于为 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白基因。

２　 结果与分析

２．１ 基因的生物信息学分析

　 　 沙田柚 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白（Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ）的
基因组序列全长为 ８４５ ｂｐ （ ＧｅｎＢａｎｋ 登录号：
ＫＹ８８５２３８）。 通过生物信息学软件 ＤＮＡｍａｎ 以及

ＮＣＢＩ 网站上的 ＮＣＢＩ ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ｇｏｒｆ ／ ｇｏｒｆ．ｈｔｍｌ）对序列进行分析，该序列

的开放阅读框共有 ３８７ ｂｐ，编码 １２８ 个氨基酸， 如

图 １ 所示。
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图 １　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白基因序列和推测的氨基酸序列

Ｆｉｇ．１　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

２．２　 功能结构域分析

　 　 运用 ＮＣＢＩ 上的 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｄｏｍａｉｎ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ
Ｒｅｔｒｉｅｖａｌ Ｔｏｏｌ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｇｏｒｆ ／

ｇｏｒｆ．ｈｔｍｌ） 因编码的氨基酸进行分析，该蛋白质具有

一个与 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 蛋白相同的保守结

构域， 如图 ２ 所示。

图 ２　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 蛋白保守结构域

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ｐｏｒｃｉｎｅ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

２．３　 编码蛋白质的分析和疏水性预测

　 　 运用在线软件（ｈｔｔｐ：／ ／ ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ／ ）
对该 蛋 白 质 进 行 分 析 该 蛋 白 质 的 分 子 量 为

１３．６１ ＫＤａ，等电点 ｐＩ 为 ４．２６，分子式为 Ｃ５７７Ｈ９１９Ｎ１５５

Ｏ１９６Ｓ１４，不稳定系数为 ４５．９０，属于不稳定蛋白。 其

中，该蛋白质携带的负电荷氨基酸（Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ）总数

为 １５，正电荷氨基酸（Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ）总数为 ６。 蛋白质疏

水性分析结果如图 ３ 所示，从图 ３ 中可以看出该基因

编码的肽链中疏水性最大值约为 ２．９６，最小值约为－
３．６５，初步鉴定该蛋白质为疏水蛋白。

图 ３　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白疏水性分析

Ｆｉｇ．３　 Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ Ａｎａｌｙｓｉｎｇ ｏｆ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ
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２．４　 跨膜预测

　 　 运用 ＴＭＨＭＭ⁃２． ０ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／
ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ） 对 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的跨膜区域进行预

测。 结果表明不属于跨膜蛋白，如图 ４ 所示。

图 ４　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的跨膜区预测

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＴＭｐｒｅｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ

２．５　 蛋白质二级以及三级结构的预测

　 　 运用在线分析软件 ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｎｐｓａ⁃ｐｒａｂｉ．
ｉｂｃｐ．ｆｒ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｓｅｃｐｒｅｄ＿ｓｏｐｍａ．ｐｌ）对 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋

白二级结构进行预测，预测结果如图 ５ 所示。 结果

表明该蛋白的α⁃螺旋所占比例为１０．９４％，延伸链为

３４．３８％，β⁃转角为 ７．０３％，无规则卷曲为 ４７．６６％。

图 ５　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的二级结构预测

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ

　 注：ｈ：α⁃螺旋；ｔ：β⁃转角；ｃ 为无规则卷曲；ｅ 为延伸链．

　 　 利用在线软件 Ｐｈｙｒｅ２［２４］ 对 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白氨

基酸序列进行三级结构进行预测，结构如图 ６ 所示。
结果显示，以 ｃ５ｄＯｋＩ 结构为模板，蛋白 １２８ 个氨基

酸序列中有 ６４ 个氨基酸与模板达到 ９９． ７％的可

信度。
２．６　 同源序列比对和系统发育

　 　 沙田柚 Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ 序列与甜橙数据库

（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｉｔｒｕｓ． ｈｚａｕ． ｅｄｕ． ｃｎ ／ ｏｒａｎｇｅ ／ ） 的 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２
ｆｉｎｇｅｒ 蛋白（Ｃｓ４ｇ１５３４０．１）的 ｃＤＮＡ 相似度为 ９８％。
再从 ＮＣＢＩ 下载其他 ９ 种植物的 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 基

因编码的氨基酸序列，利用 ＤＮＡＭａｎ 构建系统发育

树，结果表明沙田柚 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 基因编码的蛋白质

与芸香科的甜橙（Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）有很近的亲缘关系，
属于同一进化分支，如图 ７ 所示。 经过同源性比较，
在氨基酸的 Ｎ 端具有一个 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的保

守结构域，推测沙田柚 Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ 基因编码

的蛋白质是 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白。

图 ６　 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的三级结构

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ
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图 ７　 １０ 种植物 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 蛋白的氨基酸序列比较

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｐｌａｎｔ ｏｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ １０ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

注：Ｕｎｉｇｅｎｅ ２０６８９（沙田柚， ＫＹ８８５２２８ ）， Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （拟南芥，ＮＰ＿１７８５０７．１，），Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （甜橙，Ｃｓ４ｇ１５３４０．１），Ｅｕｔｒｅｍａ ｈａｌｏｐｈｉｌｕｍ
（山俞菜，ＡＡＭ１９７０７．１），Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ （橡胶树，ＡＡＰ４６１５４．１），Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ （蒺藜苜蓿，ＸＰ＿００３６０１５１２．１），Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ （蓖
麻，ＸＰ＿００２５３３８９５．１），Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ （番茄，ＸＰ＿００４２５１５４７．１），Ｓｏｌａｎｕｍ ｎｉｇｒｕｍ （龙葵，ＡＤＷ６６１４６．１），Ｚｅａ ｍａｙｓ （玉米，ＤＡＡ４０３４０．１） ．

３　 讨　 论

　 　 ２６Ｓ 泛素蛋白酶体途径 （ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ⁃ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ
ｐａｔｈｗａｙ）是已知真核生物中主要的蛋白质降解途

径，主要由泛素（Ｕｂ）、泛素激活酶（Ｅ１）、泛素结合

酶（Ｅ２）、泛素蛋白连接酶（Ｅ３）和 ２６Ｓ 蛋白酶体组

成［２５ ］，其中，泛素连接酶 Ｅ３ 在底物的特异性选择

降解过程中发挥关键作用。 根据其结构和功能，目
前已经发现的 Ｅ３ 可以分为 ２ 大类：ＨＥＣＴ 结构域

Ｅ３ 和 ＲＩＮＧ Ｅ３。 ＲＩＮＧ Ｅ３ 泛素连接酶具有一个

ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 域或一个与 ＲＩＮＧ ｆｉｎｇｅｒ 在结构上相关

的 Ｕ⁃ｂｏｘ 域，如 ＳＣＦ、ＡＲＣ１ 等。
２６Ｓ 泛素蛋白酶体途径的生物学功能广泛，在
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植物的生长发育、抗病反应、激素反应、胁迫反应中

起着重要的作用。 此外，泛素 ／蛋白酶体途径与高等

植物的有性生殖有关。 Ｃａｌｌｉｓ 等［ ２６ ］ 发现玉米花粉

成熟时，其游离泛素和泛素缀合蛋白的含量都急剧

下降，分别只有早期单核小孢子中的 １ ／ １０ 和 １ ／ ５０。
Ｋｕｌｉｋａｕｓｋａｓ 等［２７］发现一些禾本科植物花粉成熟时

伴随着游离泛素水平的显著下降，而其他植物的花

粉成熟时都具有高水平的游离泛素这一特征。 Ｌｉ
等［ ２８ ］发现泛素及泛素缀合蛋白在 Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ａｌａｔａ
雌雄蕊中的分布具有时间、组织特异性，并认为泛素

系统对高等植物生殖结构的分化过程起调节作用。
同时，泛素 ／蛋白酶体途径在 Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｄｅｌｉｃｉｏｓａ 花粉

萌发 过 程 中 起 重 要 作 用， 并 参 与 建 立 并 维 持

Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｄｅｌｉｃｉｏｓａ 花粉管的极性生长模式［２９ － ３０ ］。 此

外，２６Ｓ 泛素蛋白酶体途径还与植物自交不亲和相

关。 Ｑｉａｏ 等［ ３１ ］认为而在不亲和授粉中，花粉受体

分子为 ＳＬＦ（Ｓ⁃ｌｏｃｕｓ⁃ｅｎｃｏｄｅｄ Ｆ⁃ｂｏｘ ｐｒｏｔｅｉｎｓ），它含有

一个 Ｆ⁃ｂｏｘ 结构域 ＳＬＦ 与 Ｓ⁃ＲＮａｓｅ 以等位基因特异

性形式结合，这样就不会形成 ＳＣＦ 复合体，Ｓ⁃ＲＮａｓｅ
的核酸酶活性就会被保持下来，从而降解花粉管中

的 ＲＮＡ，使花粉管停止生长，最终导致自交不亲和

反应。

４　 结　 论

　 　 本文克隆的 Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ 序列与甜橙的

ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 基因编码的氨基酸序列的相似度为

９８％，通过与其他含有 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 结构域的植

物进行同源性比对，其在 Ｃ⁃端含有一个 ＲＩＮＧ⁃Ｈ２
ｆｉｎｇｅｒ 保守结构域，说明 Ｕｎｉｇｅｎｅ２０６８９＿Ａｌｌ 序列为

ＲＩＮＧ⁃Ｈ２ ｆｉｎｇｅｒ 基因。 推测该基因可能在沙田柚泛

素调节的蛋白质降解途径中扮演识别底物的角色，
但在沙田柚自交不亲和反应中的具体功能还有待进

一步研究。
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