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　　摘要：以珠美海棠幼苗根系的 ｃＤＮＡ为模板，根据珠美海棠 ＮＨＸ１（ＧＱ５０３２５７）的保守序列设计引物，通过
ＲＴ－ＰＣＲ扩增得到目的基因全长１８６５ｂｐ，包含１个１６３５ｂｐ的开放阅读框，编码５４４个氨基酸，其核苷酸序列与苹
果（ＧＵ３３８３９５）、玫瑰（ＫＣ１８８６６４）、杨树（ＡＣＵ０１８５３）的核苷酸序列同源性分别是９５％、９３％、９１％。其对应的氨基酸
序列与拟南芥（ＡＡＦ２１７５５）、玫瑰（ＢＡＤ９３４８７．１）和大叶补血草（ＢＡＢ１１９４０）液泡型Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白的氨基酸序
列的同源性分别是７９％、８７％、７９％，说明该蛋白是一种定位于液泡膜的 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白，该基因属于液泡膜
Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因。它编码的蛋白质分子量为６０．５ｋｕ，理论等电点（ｐＩ）为８．８５，二级结构主要由α－螺旋、
β－折叠和不规则卷曲构成，其Ｎ－末端具有１２个跨膜疏水片段，Ｃ－末端具有亲水的长链尾巴，在跨膜片段内含有氨
基酸保守序列８５－ＬＦＦＩＹＬＬＰＰＩ－９４，是Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白抑制剂氨氯吡嗪咪的结合位点。
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　　盐害是影响植物生长发育和农作物产量的主要限制因子
之一，它对植物的伤害表现为离子不平衡、水分亏缺和离子毒

害［１］。土壤中过多的Ｎａ＋导致植物细胞的膜功能失调、代谢
活动衰减及其他次生影响，使植物生长受到抑制，直至细胞死

亡［２－３］。为避免盐的毒害作用，植物形成了特殊的耐盐机制，

即限制Ｎａ＋吸收、增加Ｎａ＋外排及 Ｎａ＋区隔化［４］。这３种途
径主要与细胞质膜上和液泡膜上的Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白有
关。编码质膜Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白的基因首先从酵母中克
隆得到［５］，随后从拟南芥中克隆到ＳＯＳ１［６］，ＳＯＳ１基因与真菌
中编码质膜Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白的基因有很高的同源性，
并且ＳＯＳ１基因的突变体对盐胁迫非常敏感，盐胁迫可以增
ＳＯＳ１基因的表达，说明 ＳＯＳ１在拟南芥的耐盐机制中起重要
作用。由于Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白可以将Ｎａ＋外排或区隔化
到液泡中，因此它们在维持细胞渗透平衡中具有重要作

用［７］。在植物中，液泡膜 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白（ＮＨＸ１）的
活性最初在甜菜碱储藏组织的液泡形成体的小泡囊中观察

到，后来从拟南芥、水稻和冰叶日中花中分别克隆了液泡膜

Ｎａ＋／Ｈ＋逆 向 转 运 蛋 白 基 因 ＡｔＮＨＸ１［８］、ＯｓＮＨＸ１［９］ 和
ＭｃＮＨＸ１［１０］，并且发现盐胁迫可以增加它们的表达，说明
ＮＨＸ１基因在植物的耐盐机制中起关键作用。因此通过研究
Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因的耐盐机理，可以为培育优良的
耐盐种质资源提供理论依据。

珠美海棠为蔷薇科（Ｒｏｓａｃａｅａｅ）苹果属（Ｍａｌｕｓ）多年生木

本植物，有较高的应用价值。该树种耐盐碱、抗寒能力强，在

盐碱地较重的地区可作砧木嫁接苹果，成活率较高。它在含

盐量０．６％、ｐＨ值９．２的土壤中也能正常生长［１１］。推测这种

高度的耐盐能力与植物的耐盐基因有关。

关于植物的Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因的研究已有很多
报道，但是对珠美海棠的相关研究报道很少。笔者在前期研

究（ＧＱ５０３２５７）的基础上，以珠美海棠组培生根苗为试材，克
隆了珠美海棠ＮＨＸ１的同源基因Ｍｚ２ＮＨＸ１，并对Ｍｚ２ＮＨＸ１基
因进行了序列分析和生物信息学分析，旨在为研究该基因的

功能、探讨珠美海棠的耐盐机制奠定基础，同时也为耐盐基因

的利用提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
珠美海棠［Ｍａｌｕｓｚｕｍｉ（Ｍａｔｓｕｍ．）Ｒｅｄｅｒ］组培生根苗，由

天津农学院果树学重点实验室提供。ＲｅｃｏｍｂｉｎａｎｔＤＮａｓｅⅠ
（ＲＮａｓｅ－ｆｒｅｅ）、ＲｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅＩｎｈｉｂｉｔｏｒ、Ｏｌｉｇｏｄ（Ｔ）１８ Ｐｒｉｍｅｒ、
ＲｅｖｅｒｓｅＴｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅＭ－ＭＬＶ（ＲＮａｓｅＨ－）、ＴａＫａＲａＥｘＴａｑ、
ＴａＫａＲａＭｉｎｉＢＥＳＴＡｇａｒｏｓｅＧｅｌＤＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔＶｅｒ．４．０购
自ＴａＫａＲａ公司；ＲＮａｓｅ／ＤＮａｓｅＦｒｅｅ枪头、ＲＮａｓｅ／ＤＮａｓｅＦｒｅｅ
离心管、Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ、Ｘ－ｇａｌ、ＩＰＴＧ、ＳａｎＰｒｅｐ柱式质粒ＤＮＡ小量
抽提试剂盒购自生工生物工程（上海）股份有限公司；Ｍａｒｋｅｒ
购自天根生化科技（北京）有限公司；克隆载体试剂盒

ｐＥＡＳＹ－Ｔ１ＣｌｏｎｉｎｇＫｉｔ和大肠杆菌感受态 Ｔｒａｎｓ１－Ｔ１Ｐｈａｇｅ
ＲｅｓｉｓｔａｎｔＣｈｅｍｉｃａｌｌｙＣｏｍｐｅｔｅｎｔＣｅｌｌ购自北京全式金生物技术
有限公司；引物由生工生物工程（上海）股份有限公司合成，

ＤＮＡ测序由华大基因有限公司完成。其他药品均为分析纯，
购自生工生物工程（上海）股份有限公司。

１．２　方法
１．２．１　珠美海棠总ＲＮＡ提取和反转录　取０．１ｇ珠美海棠
幼苗根系，用改良的ＣＴＡＢ法提取ＲＮＡ，并用ＤＮａｓｅⅠ处理去
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除ＤＮＡ污染，电泳检测其质量；利用微量紫外分光光度计
（ＮＡＮＯＤＲＯＰ２０００）测定ＲＮＡ浓度，根据宝生物反转录酶说
明书取适量Ｍ－ＭＬＶ酶和ＲＮＡ进行反转录，合成ｃＤＮＡ第一
链，－８０℃保存备用。
１．２．２　引物设计与目的基因的扩增　根据已克隆的珠美海
棠ＮＨＸ１基因的保守序列，设计１对特异引物 Ｐ１：５′－ＡＧ
ＧＡＧＧＣＧＧＡＴＡＣＡＡＴＧＧＣＴ－３′和Ｐ２：５′－ＣＡＡＣＣＧＡＴＧＴＧＣＴ
ＴＧＧＧＡＣ－３′，利用 ＲＴ－ＰＣＲ反应扩增目的基因的全长序
列。根据全长序列设计特异引物 Ｐ３：５′－ＣＧＧＧＧＴＡＣ
ＣＣＣＧＡＴＧＧＣＴＧＴＴＣＣＡＣＡＴＴＴＧ－３′和 Ｐ４：５′－ＣＣＧＧＡＡＴＴＣ
ＣＧＧＴＴＧＣＣＡＣＴＧＡＡＣＧＴＴＧＴＴＧ－３′，扩增目的基因的开放阅
读框序列。扩增体系（２０μＬ）：１０×ＥｘＰＣＲｂｕｆｆｅｒ２．０μＬ，
ｄＮＴＰＭｉｘ１．６μＬ，引物 Ｐ１和引物 Ｐ２各０．８μＬ，ｃＤＮＡ模板
１．５μＬ，ＥｘＴａｑ０．１μＬ，ＤＥＰＣ－ｄ２Ｈ２Ｏ１３．２μＬ。反应条件：
９４℃预变性４ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５．３℃退火３０ｓ，７２℃延
伸２ｍｉｎ，后延伸１０ｍｉｎ，３０个循环，４℃短暂保存。
１．２．３　目的片段的检测与鉴定　使用 ＴａＫａＲａＭｉｎｉＢＥＳＴ
ＡｇａｒｏｓｅＧｅｌＤＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ回收目的片段，将目的片段与
ｐＥＡＳＹ－Ｔ１载体连接 １５ｍｉｎ，然后转化大肠杆菌感受态细
胞，整个过程要轻柔。在不含Ａｍｐ的ＬＢ液体培养基中３７℃
条件下、２００ｒ／ｍｉｎ摇菌１ｈ，然后在含有 ＩＰＴＧ和 Ｘ－ｇａｌ的
ＬＢ（＋Ａｍｐ）固体培养基上３７℃恒温培养过夜。挑取白色单
菌落至ＬＢ（＋Ａｍｐ）液体培养基中，在３７℃、２００ｒ／ｍｉｎ下摇
菌培养８ｈ，以菌液为模板做 ＰＣＲ，鉴定阳性重组子。提取质
粒，通过双酶切法（ＥｃｏＲⅠ，ＫｐｎⅠ）鉴定目的片段是否成功连
入载体，用鉴定正确的质粒送华大基因公司测序。

１．２．４　目的基因的生物信息学分析　利用 ＮＣＢＩ的 ＢＬＡＳＴｎ
和ＢＬＡＳＴｐ进行核苷酸及氨基酸序列相似性分析；采用ＤＮＡ
ＭＡＮ软件进行多序列比对，并预测蛋白质的疏水性和亲水
性，采用ＭＥＧＡ５．０软件进行系统进化树分析；利用 ＴＭｐｒｅｄ
在线准确预测跨膜蛋白的跨膜片段，利用 ＴＭＨＭＭ在线对目
的基因进行跨膜结构域的预测；采用ＰｒｏｔＰａｒａｍ软件分析蛋白
质的理化性质。

２　结果与分析

２．１　珠美海棠Ｍｚ２ＮＨＸ１基因的克隆和测序分析
用质量分数１％的琼脂糖凝胶检测从珠美海棠中提取的

ＲＮＡ质量，总ＲＮＡ基本无降解，无蛋白质污染，２８Ｓ、１８Ｓ和
５Ｓ条带完整。ＲＮＡ反转录为ｃＤＮＡ第１条链后，以ｃＤＮＡ为
模板，用引物Ｐ１和Ｐ２进行ＰＣＲ扩增得到１条１８６５ｂｐ的目
的条带（图１），与苹果（ＧＵ３３８３９５）、玫瑰（ＫＣ１８８６６４）、杨树
（ＸＭ＿００２３０７１５８）的核苷酸序列的同源性分别为９５％、９３％、
９１％。通过 ＮＣＢＩ的 ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ在线分析，预测开放阅读框
长１６３５ｂｐ。根据该核苷酸序列设计引物 Ｐ３、Ｐ４，ＰＣＲ扩增
出其开放阅读框序列（图２），经与ｐＥＡＳＹ－Ｔ１连接、转化、蓝
白斑筛选，菌液ＰＣＲ和酶切鉴定后测序，得到１６３５ｂｐ的核
苷酸序列，测序结果与预测序列吻合，我们将该基因命名

为Ｍｚ２ＮＨＸ１。
２．２　珠美海棠Ｍｚ２ＮＨＸ１基因的生物信息学分析
２．２．１　Ｍｚ２ＮＨＸ１氨基酸序列分析　经 ＮＣＢＩ的 ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ
在线软件分析，Ｍｚ２ＮＨＸ１基因开放阅读框长１６３５ｂｐ，编码１

个由５４４个氨基酸组成的蛋白 Ｍｚ２ＮＨＸ１（图３）。
　　通过Ｐｒｏｔｐａｒａｍ在线分析可知，Ｍｚ２ＮＨＸ１蛋白的分子质
量为６０．５ｋｕ，等电点（ｐＩ）为８．８５，分子式为Ｃ２８０２Ｈ４３７７Ｎ６９９Ｏ７４９
Ｓ２０。用 ＤＮＡｍａｎ软件分析发现，珠美海棠 与拟 南芥
（ＡＡＦ２１７５５）、大叶补血草（ＢＡＢ１１９４０）和玫瑰（ＢＡＤ９３４８７．１）
等液泡膜 Ｎａ＋／Ｈ＋ 逆向转运蛋白的氨基酸序列有较高的同
源性，分别为 ７９％、７９％和 ８７％，并且含有保守序列 ８５－
ＬＦＦＩＹＬＬＰＰＩ－９４，是Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白抑制剂氨氯吡嗪
咪的结合位点；以及钙调素类蛋白（ＡｔＣａＭ１５）的结合位点的
氨基酸保守序列５１５－ＲＫＦＤＮＡＦＭＲＰＶＦＧＧＲＧ－５３６（图４）。
　　用ＭＥＧＡ５．０软件对珠美海棠 Ｍｚ２ＮＨＸ１编码的氨基酸
与拟南芥、水稻及牵牛花、番杏、玫瑰、杨树的Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转
运蛋白的氨基酸序列进行了进化树分析。结果（图５）发现，
Ｍｚ２ＮＨＸ１与 苹 果 （ＡＤＢ９２５９８）和 玫 瑰 （ＢＡＤ９３４８７）的
Ｎａ＋／Ｈ＋ 逆向转运蛋白的氨基酸序列同源性达１００％，而与
牵牛花同源性达９５％，与番杏和杨树的同源性为 ９０％，与水
稻的同源性为８６％，亲缘关系比较近。以上植物的 ＮＨＸ基
因编码蛋白均定位在液泡膜上，推测Ｍｚ２ＮＨＸ１也是定位于液
泡膜上。其主要功能是将过量的 Ｎａ＋区隔入液泡，避免 Ｎａ＋

积累对细胞造成离子毒害，降低细胞渗透势提高植物吸收水

分的能力，抵御盐胁迫对植物的渗透胁迫。

２．２．２　Ｍｚ２ＮＨＸ１基因编码蛋白的理化性质　对Ｍｚ２ＮＨＸ１编
码的蛋白进行分析发现，该蛋白编码５４４个氨基酸，包含参与
生物组成的所有氨基酸。用ＤＮＡｍａｎ软件分析，Ｍｚ２ＮＨＸ１蛋
白分子量为６０．５ｋｕ，等电点（ＰＩ）为８．８５。由疏水性分析（图
６）可知，Ｍｚ２ＮＨＸ１蛋白 Ｎ－末端有１２个跨膜疏水区域和１
个较长的Ｃ－末端亲水性尾巴。用 ＴＭＨＭＭＳｅｒｖｅｒｖ．２．０在
线软件对其跨膜区域（图７）进一步预测表明，Ｍｚ２ＮＨＸ１的
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Ｎ－端面向细胞质，推测 Ｎ－端的疏水区域可能含有与 Ｎａ＋

结合的重要氨基酸残基，并且可以形成跨膜螺旋，几乎全部存

在于液泡内的 Ｃ－端亲水尾巴可能在对 Ｎａ＋和 Ｋ＋的选择性
吸收过程中发挥调节作用。研究发现，将拟南芥 ＡｔＮＨＸ１的
亲水Ｃ－端去掉后，则可导致 Ｎａ＋／Ｈ＋运输的相对比率增
长［１２］。因此，ＮＨＸ１的跨膜结构和亲水尾巴可能在 Ｎａ＋的转
运过程中起着重要作用。

２．２．３　Ｍｚ２ＮＨＸ１蛋白结构分析　利用 ＰＯＲＴＥＲ在线预测
Ｍｚ２ＮＨＸ１编码蛋白的二级结构，结果表明，Ｍｚ２ＮＨＸ１蛋白由
４７．４３％的α－螺旋、１７．１６％的 β－折叠片、３．６８％的 β－转
角和３１．８０％的无规则卷曲组成（图８）。

３　讨论与小结

植物Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白是一种电中性转运蛋白，不
同植物中的该蛋白的 Ｎ－末端具有高度同源性，该端是负责

Ｎａ＋转运的区域，对Ｎａ＋的竞争性抑制剂氨氯吡嗪脒及其衍
生物敏感，Ｃ－末端是亲水性长链尾巴，位于细胞质或液泡囊
腔内，此结构域内含有多个蛋白激酶作用位点，能与钙调素结

合，参与启动多种信号的反应，是调节活性的区域 ［１３］。

有研究将ＡｔＮＨＸ１基因在拟南芥上进行过量表达，结果
发现转拟南芥植株在２００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ溶液浇灌下能正常生
长发育［８］。将ＡｔＮＨＸ１基因转入番茄中，过量表达ＡｔＮＨＸ１基
因的转基因番茄在２００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ浓度中能够正常开花和
结实，但是叶片中 Ｎａ＋浓度高于果实中 Ｎａ＋浓度 ［１４］。这些

结果表明，转单一的 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因能够明显提
高植物耐盐性，其原因可能是 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因导
入植物细胞后，激活了一系列与耐盐相关的基因，从而明显提

高植物的耐盐性，说明 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因属于耐盐
关键基因。因此，在利用转基因技术培育耐盐品种中有很高

的应用价值。
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　　本研究通过将 Ｍｚ２ＮＨＸ１编码的 Ｍｚ２ＮＨＸ１与已知 Ｎａ
＋／

Ｈ＋逆向转运蛋白氨基酸序列的同源性对比及系统发育分析，
认为Ｍｚ２ＮＨＸ１是一种定位于液泡膜的 Ｎａ

＋／Ｈ＋逆向转运蛋
白，与拟南芥（ＡＡＦ２１７５５）、大叶补血草（ＢＡＢ１１９４０）和玫瑰
（ＢＡＤ９３４８７．１）等液泡膜 Ｎａ＋／Ｈ＋逆向转运蛋白的氨基
酸序列有较高的同源性，分别为７９％、７９％和８７％，因此，
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Ｍｚ２ＮＨＸ１基因属于液泡膜 Ｎａ
＋／Ｈ＋逆向转运蛋白基因。对

Ｍｚ２ＮＨＸ１核酸序列所翻译的蛋白序列预测发现 Ｎ－末端含
有１２个跨膜疏水区域和１个较长的 Ｃ－末端亲水性尾巴。
对该蛋白质二级结构预测分析可知，Ｍｚ２ＮＨＸ１由４７．４３％的
α－螺旋、１７．１６％的 β－折叠片、３．６８％的 β－转角和
３１８０％的无规则卷曲组成。
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　　摘要：Ｓｈａｋｅｒ类型Ｋ＋通道在植物钾的吸收、转运及其他生理过程中发挥着重要作用。ＡＫＴ２／３是Ｓｈａｋｅｒ类型Ｋ＋

通道中唯一既主导Ｋ＋内流，又允许去极化情况下Ｋ＋渗漏性外流的通道。水稻ＯｓＡＫＴ２／３蛋白的生物信息学分析表
明，ＯｓＡＫＴ２／３蛋白含有Ｋ＋通道的标志性序列 ＴｘｘＴｘＧＹＧＤ；该基因分子式为 Ｃ４２１９Ｈ６６９３Ｎ１１７９Ｏ１２３３Ｓ３５，理论等电点为

６６４，氨基酸残基组成中亮氨酸残基含量最高；有一定的亲水性，为跨膜蛋白；可能存在３１个翻译后修饰位点、５种结
构域、５２个磷酸化位点，不含信号肽；序列主要构件为α－螺旋和折叠延伸；该蛋白与其他植物的ＡＫＴ２／３家族成员具
有较高的同源性。试验结果为ＯｓＡＫＴ２／３基因生理功能的深入研究提供一定依据。
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　　钾是植物必需的大量元素，对提高作物产量、改善产品品
质起着重要作用。水稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）对钾素的需求量较
大，不同基因型的水稻对土壤中钾素的吸收利用存在很大差

异［１］。缺钾可影响细胞渗透压平衡，进而引起器官机能的破

坏，影响植物的正常生长；并通过植物激素调节破坏植物体内

的代谢和转运过程，导致作物的产量和品质大幅下降［２］。我

国大部分耕地土壤供钾不足，其中严重缺钾土壤（速效钾 ＜
５０ｍｇ／ｋｇ）约２０００万 ｈｍ２，占耕地面积的２０％以上，且主要
分布于我国的水稻产区；因此，需施用钾素化肥以保证水稻的

丰产和品质，而我国钾矿资源十分匮乏，９５％以上的钾肥供应
依赖进口［３］。Ｋ＋通道在植物体内的表达能改良植物的钾素
营养性状［４－５］；因此，挖掘植物中钾吸收利用的基因并研究其

生理功能，对水稻钾营养性状的改良及现有钾素资源的利用

具有重要意义。Ｓｈａｋｅｒ类型Ｋ＋通道在植物钾的吸收、转运及
其他生理过程中发挥着重要作用［２，６－７］。ＡＫＴ２／３是 Ｓｈａｋｅｒ
类型Ｋ＋通道中唯一既主导 Ｋ＋内流、又允许去极化情况下
Ｋ＋渗漏性外流的通道，其电生理特征表现为弱内向整流、能

够感应Ｋ＋水平、受Ｃａ２＋和Ｈ＋调控［８－９］。其独有的渗漏型电

流，在过量Ｋ＋迅速吸收进入细胞而导致的膜电位去极化情
况下，通过胞内Ｋ＋的渗漏从而实现对膜电位的精确微调作
用［１０］。目前，水稻的基因组测序已经完成，但关于水稻Ｋ＋通
道的研究尚较少［１１－１３］。本研究利用生物信息学的方法对水

稻ＯｓＡＫＴ２／３蛋白的理化性质、核苷酸序列组成、跨膜结构、
亲水性、疏水性、亚细胞定位进行分析，并对其结构域、磷酸化

位点、二级结构、三级结构进行预测，最后进行系统进化分析，

以全面了解ＯｓＡＫＴ２／３基因，为该基因生理功能的深入研究
提供依据。

１　材料与方法

１．１　材料
　　ＮＣＢＩ中 ＧｅｎＢａｎｋ数据库已注册水稻 ＯｓＡＫＴ２／３基因
（ＪＮ９８９９７０．１）、拟南芥［Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ（Ｌ．）Ｈｅｙｎｈ．］的
ＡＫＴ２／３（ＮＰ＿５６７６５１．１）、大麦（ＨｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅＬ．）的ＨｖＡＫＴ２
（ＡＢＥ９９８１１．１）、雨树［Ｓａｍａｎｅａｓａｍａｎ（Ｊａｃｑ．）Ｍｅｒｒ．］的
ＳＰＩＣＫ１（ＡＡＤ１６２７８．１）和 ＳＰＩＣＫ２（ＡＡＤ３９４９２．１）、欧美杨
（ＰｏｐｕｌｕｓｔｒｅｍｕｌａＬ．×ＰｏｐｕｌｕｓｔｒｅｍｕｌｏｉｄｅｓＭｉｃｈｘ．）的 ＰＴＫ２
（ＣＡＣ０５４８９．１）、玉 米 （ＺｅａｍａｙｓＬ．）的 ＺＭＫ２（ＮＰ＿
００１１０５１２０．１）。
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