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水稻 ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似基因的电子克隆
及生物信息学分析
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　　摘要：利用ＮＣＢＩ数据库及电子克隆技术克隆了水稻ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似基因，命名为ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１。序
列分析表明，其开放阅读框为１３７４ｂｐ，只含有１个外显子，没有内含子。利用生物信息学软件对ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋
白的理化性质、疏水性／亲水性、跨膜区、亚细胞定位、蛋白质结构及功能等进行预测分析。结果表明：该蛋白分子式为
Ｃ２１３８Ｈ３４０９Ｎ６２５Ｏ６３７Ｓ１９，氨基酸总数为４５７个，分子量为４８６７０．５，理论等电点为ｐＩ８．８６，为亲水性稳定蛋白；α螺旋和不

规则卷曲是其蛋白质二级结构的主要构件，延伸链散布于整个蛋白质中；属于脂肪酶，活性受可逆磷酸化或糖基化作

用调控，具有能量代谢功能，是水稻的生长因子；定位于叶绿体基质腔中；含有１９个蛋白激酶磷酸化位点，“Ｓｅｒ”磷酸
化位点１１个，“Ｔｈｒ”磷酸化位点５个，“Ｔｙｒ”磷酸化位点３个；含有１７个“Ｏ－β－ＧｌｃＮＡｃ”位点，丝氨酸５个，苏氨酸１２
个；与粗山羊草、蒺藜苜蓿、甘蓝型油菜、拟南芥的脂肪酶有较高的同源性。本研究结果为进一步研究该基因的功能和

作用机制奠定基础。
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　　脂肪酶（ｌｉｐａｓｅ，Ｅ．Ｃ．３．１．１．３）别称甘油三酰酯水解酶，
是一类能催化长链脂肪酸甘油酯水解为甘油、长链脂肪酸的

酶类（或是该反应的逆反应），广泛存在于植物、动物、微生物

中［１］。脂肪酶是脂肪代谢最基本的酶，在脂质代谢中发挥重

要作用。脂肪酶属于α／β水解酶超家族［２］，在活性中心绝大

多数拥有“Ｇｌｙ－Ｘ－Ｓｅｒ－Ｘ－Ｇｌｙ”保守序列［３－４］，“Ｓｅｒ”与其
他区域的“Ａｓｐ／Ｇｌｕ”和“Ｈｉｓ”组成了一个有催化作用的三联
体［５］，该三联体位于酶的催化部位。与单体底物作用时，脂

肪酶活性不是很高；与临界胶束浓度以上的不溶底物接触时，

覆盖脂肪酶活性位点的盖子打开，暴露出疏水口袋，酶的催化

作用在疏水口袋里完成，这种现象被称为界面活化［６］。自然

界中绝大多数脂肪酶都具有这种现象，但也有例外，如Ｃａｎｄｉ
ｄａａｎｔａｒｃｔｉｃａｌｉｐａｓｅＢ由于不含α螺旋结构盖子，所以无界面
活化特性［１，７］。

目前已有许多关于脂肪酶基因的克隆、序列结构分析、基

因表达以及生产和应用的研究报道［３］。Ａｌｂｅｒｇｈｉｎａ等最早报
道了脂肪酶基因的测序和克隆［８］。Ｗｉｎｋｌｅｒ等发现了猪胰脂
肪酶一级结构和人胰脂肪酶（ＨＰＬ）一级结构的相似性及其在
催化特性上的一致性［９］。人胰脂肪酶、Ｒｈｉｚｏｍｕｃｏｒｍｉｅｈｅｉ脂
肪酶（ＲＭＬ）和Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍｃａｎｄｉｕｍ脂肪酶的蛋白晶体结构已
经被研究清楚［９－１１］。近年来一些在植物中编码甘油三酰酯

水解酶活性蛋白的基因被克隆［１２－１５］。Ｅａｓｔｍｏｎｄ在鼠耳芥中
获得１个脂肪酶基因ＳＤＰ１，ＳＤＰ１编码的蛋白拥有 ｐａｔａｔｉｎ样
酰基水解酶结构域，主要是在发育的种子中表达［１６］。研究者

从甘蓝型油菜中克隆了２个 ＧＤＳＬ家族脂肪酶基因 ＢｎＬＩＰ１、
ＢｎＬＩＰ２，发现它们很可能参与油菜种子的萌发、花的形成、角
果的发育［１７－１８］。Ｐａｄｈａｍ等发现质体相关的脂肪酶基因
Ａｔ２ｇ３１６９０，并指出该基因可能通过动员质体小球内的三脂酰
甘油来维持叶绿体的完整性［１９］。Ｈｏｎｇ等指出，胡椒中的
ＧＤＳＬ脂肪酶基因ＣａＧＬＩＰ１对疾病易感性和非生物胁迫耐受
性有调控作用［２０］。最近的研究表明，拟南芥脂肪酶基因在鼠

耳芥的种子、根、茎、叶、花中都有表达，尤其是在衰老叶片中

有高量表达［２１］。这些说明脂肪酶在植物萌发、生长发育、衰

老过程中发挥重要作用。

长期以来，水稻等作物种子脂类与陈化的研究受到人们

关注，但是脂肪酶的作用一直未得到重视。水稻脂肪酶的研

究也仅局限于米糠稳定化和大米风味营养的问题，而关于水

稻脂肪酶分子的研究则更少。本研究在 Ｂｌａｓｔ检索和生物信
息学 分 析 的 基 础 上，利 用 电 子 克 隆 方 法 获 得 水 稻

ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似基因，并对其编码蛋白质的理化性质、
结构、功能进行分析，以期为进一步研究ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类
似基因在水稻中的作用机制奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料
数据资料来源于ＮＣＢＩ核酸及蛋白质数据库中已注册的

核酸序列及对应的氨基酸序列：节节麦（Ａｅｇｉｌｏｐｓｔａｕｓｃｈｉｉ，
ＥＭＴ３０７８６．１）、蒺 藜 苜 蓿 （Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ，ＸＰ＿
００３６２１０３６．１）、甘蓝型油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ，ＡＣＪ７６８４６．１）、鼠
耳芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ，ＮＭ＿１００５５７）。
１．２　方法

利用生物信息学数据库和互联网上的软件进行分析。用

ＦＧＥＮＥＳＨ软件进行基因预测；用 ＥＭＢＯＳＳＴｒａｎｓｅｑ软件推导
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氨基酸序列；用 ＥＭＢＯＳＳＮｅｅｄｌｅ软件分析序列同源性；用
ＤＮＡＭＡＮＶ６软件进行氨基酸的多序列比较和进化树分析；
用ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件对蛋白质进行氨基酸组成、分子量、等电点
及疏水性等理化性质分析；用ＰＲＥＤＡＴＯＲ软件预测蛋白质二
级结构；用 Ｐｅｐｉｎｆｏ软件分析蛋白质疏水性／亲水性；用
ＴａｒｇｅｔＰ软件预测亚细胞定位；用 ＣｈｌｏｒｏＰ软件预测蛋白质转
运肽；用 ＴＭＨＭＭ软件预测蛋白质跨膜结构；用 ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ
软件预测蛋白质功能；用 ＰｒｏｔＦｕｎ软件预测蛋白质功能类别
和酶种类；用ＮｅｔＰｈｏｓ软件预测磷酸化位点；用 ＹｉｎＯＹａｎｇ软
件预测糖基化位点；用ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件同源建模预测蛋
白质的三维结构。

２　结果与分析

２．１　水稻脂肪酶ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似基因的电子克隆及
基本信息

在ＧｅｎＢａｎｋ的核苷酸数据库中获得拟南芥脂肪酶基因
ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１的全长 “ＣＤＳ”（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：

ＮＭ＿１００５５７；ｌｏｃｕｓ＿ｔａｇ：ＡＴ１Ｇ０６８００）序列，以“ＮＭ＿１００５５７”序
列为探针在水稻“ＧｅｎｅｉｎＭＵＳＲＧＡＰＲｅｌｅａｓｅ７－Ｇｅｎｏｍｉｃ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ”数据库中进行“ｂｌａｓｔｎ”。在“ｂｌａｓｔｎ”结果中选取
“ＬＯＣ＿Ｏｓ１１ｇ１９２９０”作为水稻脂肪酶 ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似
基因序列，其“Ｓｃｏｒｅ”值为４９６，“Ｅ”值为１．０ｅ－１３，“ＴｏｐＩｄ”为
５７１９％。在 ＲＧＡＰ网站上对 “ＬＯＣ＿Ｏｓ１１ｇ１９２９０”进行
“ＧｅｎｏｍｅＢｒｏｗｓｅｒ”，显示其位于第１１号染色体１１０５０７６８～
１１０５２１４１ｂｐ的区段上，且位于负链上，全长１３７４ｂｐ。

为了获得水稻脂肪酶基因的完整核苷酸序列，选取第１１
号染色体负链上１１０５０４５５～１１０５２４５４ｂｐ的２ｋｂ基因组
序列用 ＦＧＥＮＥＳＨ软件预测水稻脂肪酶基因，预测到 １个
“ＯＲＦ”，位于３１４～１６８７ｂｐ，全长１３７４ｂｐ，只含有１个外显
子，没有内含子（图１）。这说明“ＬＯＣ＿Ｏｓ１１ｇ１９２９０”就是水稻
脂肪酶基因的“ＣＤＳ”，将其命名为 ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１。用
ＥＭＢＯＳＳＴｒａｎｓｅｑ软件推导ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１基因编码蛋
白质的氨基酸序列，结果发现蛋白质全长４５７个氨基酸残基
（图２）。

２．２　蛋白质序列同源性分析
在ＧｅｎＢａｎｋ的蛋白质数据库中获得粗山羊草、蒺藜苜蓿、

甘蓝型油菜、拟南芥脂肪酶基因编码蛋白质的氨基酸序列，登

录号分别为 ＥＭＴ３０７８６．１、ＸＰ＿００３６２１０３６．１、ＡＣＪ７６８４６．１、
ＮＭ＿１００５５７。用Ｎｅｅｄｌｅ软件将其分别与ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１
基因推导的氨基酸序列进行同源性分析，结果表明它们与

ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白的相似性分别为 ７４．７％、５２７％、
４９．８％、５０．３％。说明这些物种的脂肪酶基因氨基酸序列之

间具有较高的相似性，它们在初级结构上具有相当的保守性。

蛋白质氨基酸序列有较高的同源性，说明它们具有相似功能，

因此推测ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１是水稻的脂肪酶基因。
２．３　蛋白质理化性质分析和疏水性／亲水性预测

用ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件预测ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白质的理
化性质，推测该蛋白质的分子式为 Ｃ２１３８Ｈ３４０９Ｎ６２５Ｏ６３７Ｓ１９，氨基
酸总数为４５７个，分子量为４８６７０．５，理论等电点ｐＩ为８．８６。
负电荷氨基酸残基（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）总数为４５个，正电荷氨基酸
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残基（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）总数为５２个，净电荷总数为７个。总的亲水
性平均系数（ＧＲＡＶＹ）为 －０．００１，预测该蛋白属于亲水性蛋

白。预测该蛋白不稳定指数是３８．５９，属于稳定蛋白。其氨
基酸组成见表１。

表１　ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白质氨基酸组成

氨基酸 数量（个） 占比（％） 氨基酸 数量（个） 占比（％） 氨基酸 数量（个） 占比（％）
Ａｌａ（Ａ） ６９ １５．１ Ａｒｇ（Ｒ） ３８ ８．３ Ａｓｎ（Ｎ） ９ ２．０
Ａｓｐ（Ｄ） ２２ ４．８ Ｃｙｓ（Ｃ） １０ ２．２ Ｇｌｎ（Ｑ） ７ １．５
Ｇｌｕ（Ｅ） ２３ ５．０ Ｇｌｙ（Ｇ） ４２ ９．２ Ｈｉｓ（Ｈ） ８ １．８
Ｉｌｅ（Ｉ） １１ ２．４ Ｌｅｕ（Ｌ） ４１ ９．０ Ｌｙｓ（Ｋ） １４ ３．１
Ｍｅｔ（Ｍ） ９ ２．０ Ｐｈｅ（Ｆ） １３ ２．８ Ｐｒｏ（Ｐ） １９ ４．２
Ｓｅｒ（Ｓ） ３１ ６．８ Ｔｈｒ（Ｔ） ３０ ６．６ Ｔｒｐ（Ｗ） ８ １．８
Ｔｙｒ（Ｙ） １２ ２．６ Ｖａｌ（Ｖ） ４１ ９．０

　　疏水性／亲水性分析对于预测蛋白质二级结构和功能域
具有重要生物学意义。采用 Ｐｅｐｉｎｆｏ软件对 ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍ
ｍａ｝１蛋白进行疏水性／亲水性预测，结果表明多肽链１６４位
的Ａｒｇ（Ｒ）氨基酸亲水值最高，为０．６２４，７７～７９区域的 Ｇｌｕ
（Ｅ）、Ｇｌｕ（Ｅ）、Ｖａｌ（Ｖ）等３个氨基酸亲水值最低，为 －０．８０１。

总体来看，亲水氨基酸均匀分布在整个肽链中，且数量远多于

疏水氨基酸。总的亲水性平均系数为 －０．０８５９９，依据氨基
酸分值越低、亲水性越强的规律，可推测ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１
蛋白属于亲水性蛋白（图３）。这与用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件预测的
结果一致。

２．４　蛋白质二级结构预测
用ＰＲＥＤＡＴＯＲ软件预测蛋白质二级结构，结果表明该氨

基酸序列中共有 α螺旋（Ｈｈ）１６４处，占总二级结构的
３５８９％；延伸链（Ｅｅ）５９处，占总二级结构的１２．９１％；无规

则卷曲（Ｃｃ）２３４处，占总二级结构的５１．２０％。α螺旋和无规
则卷曲是ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白主要的构成元件，延伸链
散布于整个蛋白质中（图４）。

２．５　亚细胞定位预测和蛋白质跨膜结构预测
用ＴａｒｇｅｔＰ软件预测亚细胞定位，结果表明 ＯｓＰＬＡ－Ｉ

｛ｇａｍｍａ｝１蛋白位于叶绿体，转运肽位于１～６７区段，全长６７

个氨基酸（图５）。与多肽链氨基酸序列相比，该区段氨基酸
富含碱性氨基酸，苏氨酸、丝氨酸含量较多（１３个苏氨酸和７
个丝氨酸）。这些特征符合叶绿体转运肽的特征。

　　用ＣｈｌｏｒｏＰ软件对ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白进行转运肽
预测，该预测结果与ＴａｒｇｅｔＰ软件预测结果一致（图６）。说明
ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白由核基因组编码，在细胞质中合成
后，在转运肽引导下进入叶绿体，然后转运肽在肽酶作用下被

切除。

　　用ＴＭＨＭＭ软件进行跨膜结构预测，结果表明ＯｓＰＬＡ－Ｉ
｛ｇａｍｍａ｝１蛋白不含跨膜结构，说明 ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋
白不是膜蛋白（图 ７）。结合该蛋白质的亲水特性，推断
ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白位于叶绿体基质腔中，其催化功能
在基质腔中完成。
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２．６　蛋白质功能结构域及蛋白质功能预测
用ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ软件进行蛋白质功能结构域预测，结果表

明ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白多肽链 ２１２～３７１区域含有
“Ｌｉｐａｓｅ＿３”（ＩＰＲ００２９２１）保守结构域，１８９～４０３区域含有
“ａｌｐｈａ／ｂｅｔａ－Ｈｙｄｒｏｌａｓｅｓ”（ＳＳＦ５３４７４）保守结构域，６５～４２５
区域含有 １个未被命名的家族（ＰＴＨＲ３１４０３）（图 ８）。故
ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白属于脂肪酶家族，并归属于 α／β水
解酶超家族。

　　用ＰｒｏｔＦｕｎ软件进行功能类别和酶的种类预测，结果表
明ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白是酶蛋白，在酶分类上属于连接

酶，具有能量代谢功能，是水稻生长因子。由于脂肪酶催化长

链脂肪酸甘油酯水解为甘油和长链脂肪酸，并且能进行逆反

应，所以脂肪酶为连接酶，这与预测结果一致。脂肪酶催化长

链脂肪酸甘油酯水解生成的脂肪酸通过氧化分解产生能量，

具有能量代谢功能，这也与预测结果一致。所以推测

ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白属于脂肪酶。
２．７　翻译后修饰位点预测

用ＮｅｔＰｈｏｓ软件进行“ｓｅｒｉｎｅ”、“ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ”、“ｔｙｒｏｓｉｎｅ”磷
酸化位点预测，结果显示ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白具有１９个
蛋白激酶磷酸化位点，“Ｓｅｒ”磷酸化位点（３２、５６、５７、６０、１９８、
２１３、２３２、２４９、２６１、２９７、４３８）１１个，“Ｔｈｒ”磷酸化位点（１０、１４、
５５、２１７、４３４）５个，“Ｔｙｒ”磷酸化位点（１９３、３９２、４１８）３个（图
９）。说明磷酸化是该蛋白翻译后修饰的主要方式之一。

　　大多数脂肪酶是糖蛋白，但也有一些不含糖基的脂肪酶，
主要取决于脂肪酶一级结构中是否存在糖基化识别序列。用

ＹｉｎＯＹａｎｇ软件进行糖基化位点预测，结果表明 ＯｓＰＬＡ－Ｉ
｛ｇａｍｍａ｝１蛋白有１７个“Ｏ－β－ＧｌｃＮＡｃ”位点，丝氨酸５个，
苏氨酸１２个，说明ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白也是糖蛋白。其

中５５位苏氨酸、５６位丝氨酸、４３４位苏氨酸在细胞生长不同
时期可动态可逆地被糖基化或磷酸化修饰（图１０）。这说明
ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白活性受可逆磷酸化作用或糖基化作
用调控，在信号分子作用下 ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白处于活
性状态或失活状态。

２．８　氨基酸的多序列比较和进化树分析
将水稻（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ，ＬＯＣ＿Ｏｓ１１ｇ１９２９０）、节节麦、蒺藜苜

蓿、甘蓝型油菜、鼠耳芥脂肪酶基因氨基酸序列用 ＤＮＡＭＡＮ
Ｖ６软件进行氨基酸的多序列比对分析。如图１１所示，其氨
基酸一致性为５６．６９％。以往研究表明，脂肪酶在活性位点
具有“ＧＸＳＸＧ”特征序列。序列对比发现，５种植物都具有
“ＧＸＳＸＧ”特征序列，这进一步说明ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１是水
稻的脂肪酶基因。在多序列比对分析的基础上，用 ＤＮＡＭＡＮ
Ｖ６软件绘制系统发育树（图１２），结果显示水稻脂肪酶与节
节麦脂肪酶的亲缘关系最近，序列同源性最大；水稻脂肪酶与

甘蓝型油菜、鼠耳芥脂肪酶的亲缘关系最远，序列同源性最

小。这是因为水稻与节节麦同属于禾本科植物，在进化上亲

缘关系较近。这与Ｎｅｅｄｌｅ软件分析结果一致。
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２．９　三级结构预测
采用 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件同源建模的方法预测

ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白的三级结构。以在“ＰＤＢ”晶体库中
与ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白一致性达３１％的“Ｆｕｎｇａｌｌｉｐａｓｅｓ”
晶体结构（ＰＤＢｉｄ：１ｔｉｂＡ）作为模板，预测ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１
蛋白三级结构（图１３）。在预测的３Ｄ分子结构中，β折叠位
于脂肪酶分子的中央，α螺旋包围在β折叠外面，形成近似球
形的蛋白质分子，该结构符合α／β水解酶的结构特点。

３　结论与讨论

电子克隆技术具有快速、低成本、目标明确等优点，特别

适用于条件不完善的小型实验室，但也受到生物信息资源的

限制。随着生物基因组序列、ＥＳＴ序列信息的增加，运用电子
克隆技术识别克隆新基因已经成为基因克隆的常用方法。电

子克隆技术已经在人类和动物克隆中得到大量应用［２２－２６］。

随着植物基因组核苷酸数据库、ＥＳＴ数据库的日益丰富，目前
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电子克隆技术在一些植物中也得到成功应用［２７－３１］。目标基

因一旦被成功识别，将为新基因的结构分析、功能鉴定等分子

生物学研究奠定良好基础。

本研究结合分子生物学与生物信息学，运用电子克隆技

术获得了水稻 ＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１类似基因的核苷酸序列。
应用生物信息学分析技术对水稻ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白的
理化性质、二级结构、疏水性／亲水性、亚细胞定位、蛋白质跨
膜结构、翻译后修饰、功能结构域及蛋白质功能、同源性、高级

结构进行了预测分析，结果表明，ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１蛋白属
于带正电荷的亲水性稳定糖蛋白；α螺旋和不规则卷曲是其
蛋白质二级结构的主要构件；存在多个磷酸化位点和糖基化

位点；定位于叶绿体基质腔中；属于脂肪酶家族，并归属于

α／β水解酶超家族，具有能量代谢功能，是水稻的生长因子；
在参入代谢时，受可逆磷酸化作用或糖基化作用调控。

为了提高预测的准确性，本研究在预测 ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍ
ｍａ｝１蛋白的疏水性／亲水性、亚细胞定位、氨基酸序列同源
性、蛋白质功能时均采用２个不同软件。由于不同预测程序
分析时所依据的原理和算法有不同的侧重性，其预测结果中

的一致性部分具有较高的可信度。本研究结果为深入研究

ＯｓＰＬＡ－Ｉ｛ｇａｍｍａ｝１基因的表达信息、生物学功能奠定基础。
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Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００２，２７７（３５）：３１４５９－３１４６５．

［２３］冯爱芹，何晓红，叶绍辉，等．猪原癌基因ＪｕｎＢ的电子克隆及比
较基因组学分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１２，４０（１０）：３３－３６．
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ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００３，３２６（１）：１１－１９．

［２５］杨　胡，杨军厚．斑节对虾１种 ｌｅｃｔｉｎ基因的电子克隆及分析
［Ｊ］．江苏农业科学，２０１２，４０（８）：３４－３６．

［２６］张力鹏，张　东，蔡　欣．牛ＭＲＦ４基因的电子克隆与分析［Ｊ］．
中国牛业科学，２００７，３３（６）：１－４．

［２７］李　蕊，孟宪萍，胡英考，等．大豆吡哆醇生物合成蛋白基因
（ＰＤＸ）的电子克隆和进化分析［Ｊ］．华北农学报，２００７，２２（１）：
６４－６８．

［２８］巩元勇，郭书巧，束红梅，等．陆地棉ＧｈＮＩＰ５．Ｊ基因的电子克隆
及生物信息学分析［Ｊ］．江苏农业学报，２０１３，２９（３）：６８２－６８４．

［２９］王　璐，冯彩平．玉米中一种新的蛋白激酶电子克隆与序列分
析［Ｊ］．生物技术，２００７，１７（５）：１４－１７．

［３０］王俊生，范小芳，李成伟，等．小麦 Ｔａ－ＵＢＸ１基因的电子克隆
和生物信息学分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１２，４０（６）：２９－３２．

［３１］张会敏，姜民国，冯友军．稻瘟菌Ⅰ型烯醇化酶基因全长 ｃＤＮＡ
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