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　　摘要：ＩＣＥ是植物体内的一类ｂＨＬＨ转录因子，在植物低温胁迫中发挥重要作用。本研究利用来自不同物种包括
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物而分别聚类，尽管不同来源的ＩＣＥ序列有一定差异，但ＨＬＨ结构域在各植物物种中具有很好的保守性，这说明ＩＣＥ蛋
白在进化上具有保守性；被子植物的ＩＣＥ形成不同的分支，单子叶植物和双子叶植物原始的ＩＣＥ蛋白有可能不同。
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　　ＩＣＥ（ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ）是ＣＢＦ［Ｃ－ｒｅｐｅａｔ－ｂｉｎｄ
ｉｎｇｆａｃｔｏｒｓ，又称 ＤＲＥＢｓ（ｄｅｈｙｂｒａｔｉｏｎｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔｆａｃ
ｔｏｒｓ）］冷响应通道的上游调控因子，目前主要在拟南芥中发
现ＩＣＥ１和 ＩＣＥ２这２种 ＩＣＥ基因。ＩＣＥ一般为组成型表达，
常温下没有活性，低温诱导可使 ＩＣＥ１成活性状态，编码一个
类似ＭＹＣ的螺旋－环－螺旋型（ｂＨＬＨ）转录激活因子，诱导
ＣＢＦ基因的表达，从而提高植物的抗寒性，在转基因植株生
长发育过程中没有异常表现［１］。研究表明，ＩＣＥ２可以直接影
响ＣＢＦ１基因的表达，将 ＩＣＥ２基因转入拟南芥发现，拟南芥
体内ＣＢＦ１基因表达量明显上升，转基因拟南芥可在 －２０℃
环境下正常生长［２－３］。由此可见，ＩＣＥ在植物低温抗性中有
着重要的作用。有研究证明，ＩＣＥ１－ＣＢＦ转录级联反应在植
物响应低温胁迫过程中发挥着至关重要的作用［４］。

目前，依赖ＣＢＦ的信号转导通路被视为植物低温胁迫应
答的主要途径［４－７］。在ＩＣＥ１－ＣＢＦ的调控路径中，ＩＣＥ１在低
温诱导下与 ＣＢＦ３启动子顺式作用元件相互结合，并激活
ＣＢＦ３转录，调控ＣＢＦ及下游抗冷相关基因的转录，也可以与
Ｒ２Ｒ３型ＭＹＢ转录因子 ＡｔＭＹＢ１５相互作用，负调控 ＣＢＦ基
因的表达［２，８］。ＩＣＥ１蛋白的磷酸化可能涉及到低温胁迫过程
中ＩＣＥ１的活性调控。另外，ＨＯＳ１编码一种Ｅ３连接酶，参与
ＩＣＥ１蛋白的泛素化降解，在低温胁迫过程中，ＨＯＳ１与 ＩＣＥ１
相互作用并降解 ＩＣＥ１，通过 ＩＣＥ１调节 ＣＢＦ的转录。有研究
表明，ＩＣＥ１蛋白在冷胁迫时明显降解，而在 ＨＯＳ１突变体中，
ＩＣＥ１蛋白受冷胁迫降解的程度明显降低［９－１０］。

鉴于 ＩＣＥ在植物低温抗性中的重要作用，本研究通过对
来源于植物的ＩＣＥ蛋白进行同源比对，分析系统发生关系，拟
找出ＩＣＥ基因在植物界的系统进化关系，为研究该基因的功
能进化提供参考。

１　材料与方法

１．１　序列信息的获取与筛选
为获得ＩＣＥ家族的各成员，分别以拟南芥 ＩＣＥ基因的蛋

白质序列ＡｔＩＣＥ１、ＡｔＩＣＥ２，使用 Ｂｌａｓｔｐ程序搜索绿色植物数
据（ｈｔｔｐ：／／ｂｌａｓｔ．ｂｅ－ｍｄ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ），ｄａｔａ
ｂａｓｅ选择为 ｎｏｎ－ｒｅｄｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ｎｒ），ｏｒｇａｎｉｓｍ
选择为 ｐｌａｎｔｓ（ｔａｘｉｄ：３１９３），ｍａｘｔａｒｇｅｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓ设置为２５０，
其余均为默认参数。对获得的搜索结果用 Ｐｆａｍ（ｈｔｔｐ：／／
ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ／）进行分析，把具有与拟南芥 ＩＣＥ基本结构特
征的序列保留下来做后续分析。

１．２　多序列比对及系统进化树的构建
以氨基酸全序列比对结果为基础，用 Ｍｅｇａ５．１０软件构

建系统进化树［１１］。采用 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ法运行相应参
数［１２］：Ｐｏｉｓｓｏｎｍｏｄｅｌ模式，缺口设置为 Ｐａｉｒｗｉｓｅｄｅｌｅｔｉｏｎ；校验
参数为 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１０００。系统发生树中，ＩＣＥ家族各亚族的
分组是在相似理论和分类学基础上完成，并用 ＣｌｕｓｔａｌＸ软
件［１３］进行检验。

１．３　模体识别
使用ＭＥＭＥ模体搜索工具以识别 ＩＣＥ家族相关蛋白质

所共有的模体，并对相关参数进行修改，将可找到的模体最大

值调整为２５，每个模体的最大宽度调整为１００，其他均为默认
值；ＭＥＭＥ在线软件识别的模体通过 Ｓｍａｒｔ和 Ｐｆａｍ模体识别
工具［１４－１５］进行进一步检验。

２　结果与分析

２．１　植物ＩＣＥ基因的鉴定
利用模式植物拟南芥中已测序的２个 ＩＣＥ蛋白基因序

列，执行Ｂｌａｓｔｐ搜索、关键词搜索、结构域搜索等，以在植物中
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获得更多的 ＩＣＥ基因；将得到的初始目标序列经过整理、合
并、筛选，通过Ｍｅｇａ５．１０软件构建系统进化树，并进行逐一
比对分析，去除不符合条件的序列，最终确定３３个植物（表
１）基因组中的６５个ＩＣＥ蛋白质基因（表２）用于分析，其中包
括拟南芥２个模板ＩＣＥ蛋白基因。按照从低等植物到高等植
物的顺序依次为：２条来自苔藓植物，即藓纲的小立碗藓；２条
来自蕨类植物，即石松纲的江南卷柏；１条来自裸子植物，即

松柏纲的北美云杉；２１条来自单子叶植物的禾本科和芭蕉
科，包括山羊草、小麦、乌拉尔图小麦、水稻、二穗短柄草、大

麦、玉米、芭蕉共８种植物；３９条来自双子叶植物，包括芥菜、
欧洲油菜、蓖麻、大白菜、山嵛菜、板蓝根、荠菜、拟南芥、萝卜、

白刺、桉树、蓝桉树、葡萄、鹰嘴豆、大豆、野茶树、番茄、黄瓜、

野草莓、榛子、甜杨、毛果杨共２２种植物。

表１　３３种植物的中文名、拉丁名及缩写对照

缩写 拉丁名 中文名 缩写 拉丁名 中文名

Ｍｕ Ｍｕｓａｂａｓｊｏｏ 芭蕉 Ｅｇ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓｇｌｏｂｕｌｕｓ 蓝桉树

Ｈｖ Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅｓｕｂｓｐ．ｖｕｌｇａｒｅ 大麦 Ｅｓ Ｅｕｔｒｅｍａｓａｌｓｕｇｉｎｅｕｍ 山嵛菜

Ｂｄ Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ 二穗短柄草 Ｒｓ Ｒａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓ 萝卜

Ｔａ Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ 小麦 Ｂｎ Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ 欧洲油菜

Ｚｍ Ｚｅａｍａｙｓ 玉米 Ｖｖ Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ 葡萄

Ｅｃ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓｃａｍａｌｄｕｌｅｎｓｉｓ 桉树 Ｃｂ Ｃａｐｓｅｌｌａｂｕｒｓａ－ｐａｓｔｏｒｉｓ 荠菜

Ｉｔ Ｉｓａｔｉｓｔｉｎｃｔｏｒｉａ 板蓝根 Ｎｔ Ｎｉｔｒａｒｉａｓｉｂｉｒｉｃａ 白刺

Ｒｃ Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ 蓖麻 Ｐｓｕ Ｐｏｐｕｌｕｓｓｕａｖｅｏｌｅｎｓ 甜杨

Ｂｒ Ｂｒａｓｓｉｃａｒａｐａｓｕｂｓｐ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 大白菜 Ｃａ Ｃｉｃｅｒａｒｉｅｔｉｎｕｍ 鹰嘴豆

Ｇｍ Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ 大豆 Ｃｓｉ Ｃａｍｅｌｌｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ 野茶树

Ｓｌ Ｓｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ 番茄 Ｃｈ Ｃｏｒｙｌｕｓｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ 榛子

Ｃｓａ Ｃｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ 黄瓜 Ａｔ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ 拟南芥

Ｆｖ Ｆｒａｇａｒｉａｖｅｓｃａｓｕｂｓｐ．ｖｅｓｃａ 野草莓 Ｏｓ Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ 水稻

Ｂｊ Ｂｒａｓｓｉｃａｊｕｎｃｅａ 芥菜 Ｐｓｉ ＰＩＣＥａｓｉｔｃｈｅｎｓｉｓ 北美云杉

Ｐｔ Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ 毛果杨 Ｓｍ Ｓｅｌａｇｉｎｅｌｌａｍｏｅｌｌｅｎｄｏｒｆｆｉｉ 江南卷柏

Ａｔａ Ａｅｇｉｌｏｐｓｔａｕｓｃｈｉｉ 山羊草 Ｐｐ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓｓｕｂｓｐ．ｐａｔｅｎｓ 小立碗藓

Ｔｕ Ｔｒｉｔｉｃｕｍｕｒａｒｔｕ 拉乌尔图小麦

表２　３３种植物６５条ＩＣＥ序列的基因名称及其简称

基因名称 简称 ＮＣＢＩ登录号 种　　
ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ ＞ＢｊＩＣＥ１ ｇｉ｜４０３０５４８１５ 芥菜

ＩＣＥ１ ＞ＢｎＩＣＥ１ ｇｉ｜３４２７３１３９３ 欧洲油菜

ＩＣＥ１ ＞ＢｒＩＣＥ１－１ ｇｉ｜１７２０５３６０９ 大白菜

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＢｒＩＣＥ１－２ ｇｉ｜３２５５１４３４９ 大白菜

ＩＣＥ－ｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＥｓＩＣＥ－ｌｉｋｅ ｇｉ｜２５４５７５６３６ 山嵛菜

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＩｔＩＣＥ１ ｇｉ｜３８１４１５４２４ 板蓝根

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＣｂＩＣＥ１ ｇｉ｜４５９３４５８２ 荠菜

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ ＞ＡｔＩＣＥ１ ｇｉ｜１４５３２２９１４ 拟南芥

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＞ＢｊＩＣＥ２ ｇｉ｜３３２０８３０１９ 芥菜

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＲｓＩＣＥ１ ｇｉ｜３２４９８３８６９ 萝卜

ＳＣＲｍ２（ＳＣＲＥＡＭ２）；ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇ／ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ ＞ＡｔＩＣＥ２ ｇｉ｜１５２２２１０１ 拟南芥

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＞ＮｔＩＣＥ２ ＞Ｕｎｉｇｅｎｅ１４８５＿ＰＰＣ 白刺

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＥｃＩＣＥ１ ｇｉ｜３２４９８３８７９ 桉树

ＩＣＥｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ１ ＞ＥｇＩＣＥ１ ｇｉ｜３３３４７０５９６ 蓝桉树

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ ＞ＶｖＩＣＥ１－１ ｇｉ｜３８５２５１５９８ 葡萄

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ｉｓｏｆｏｒｍ１ ＞ＶｖＩＣＥ１－２ ｇｉ｜２２５４５１５９３ 葡萄

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅｉｓｏｆｏｒｍＸ１ ＞ＣａＩＣＥ１－ｌｉｋｅＸ１ ｇｉ｜５０２１０６８２５ 鹰嘴豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ５ ＞ＧｍＩＣＥ５ ｇｉ｜２１３０５３８２０ 大豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ６ ＞ＧｍＩＣＥ６ ｇｉ｜２１３０５３８２２ 大豆

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＧｍＩＣＥ１－ｌｉｋｅ１ ｇｉ｜３５９８０６５８３ 大豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＧｍＩＣＥ２ ｇｉ｜３５１７２３９７１ 大豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ ＞ＧｍＩＣＥ１ ｇｉ｜３５１７２３４８１ 大豆

ＩＣＥｂ ＞ＧｍＩＣＥｂ ｇｉ｜３１８０５６１３３ 大豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ４ ＞ＧｍＩＣＥ４ ｇｉ｜３５１７２７７４９ 大豆

ＩＣＥｄ ＞ＧｍＩＣＥｄ ｇｉ｜３１８０５６１３５ 大豆
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　续表２

基因名称 简称 ＮＣＢＩ登录号　　　 种　　　
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＣａＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ｇｉ｜５０２１３３３９４ 鹰嘴豆

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ＬＯＷ ＱＵＡＬＩＴＹＰＲＯＴＥＩＮ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ
ＩＣＥ１－ｌｉｋｅ

＞ＧｍＩＣＥ１－ｌｉｋｅ２ ｇｉ｜３５６５２７５４２
大豆

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ３ ＞ＧｍＩＣＥ３ ｇｉ｜３５１７２４３７７ 大豆

ＩＣＥ１ ＞ＣｓｉＩＣＥ１ ｇｉ｜３９９１４５７９５ 野茶树

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＞ＣｓｉＩＣＥ２ ｇｉ｜３１７０１６５９６ 野茶树

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＳｌＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ｇｉ｜４６０３９２０８５ 番茄

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ＬＯＷ ＱＵＡＬＩＴＹＰＲＯＴＥＩＮ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ
ＩＣＥ１－ｌｉｋｅ

＞ＣｓａＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ｇｉ｜４４９５２３４２７
黄瓜

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＦｖＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ｇｉ｜４７０１２２９４１ 野草莓

ＩＣＥ－ｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＣｈＩＣＥ－ｌｉｋｅ ｇｉ｜３２５９７６９９８ 榛子

ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ：ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ＞ＮｔＩＣＥ１ ＞Ｕｎｉｇｅｎｅ１２０２４＿ＰＰＣ 白刺

ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１，ｐｕｔａｔｉｖｅ ＞ＲｃＩＣＥ１ ｇｉ｜２５５５４００７３ 蓖麻

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＰｓｕＩＣＥ１ ｇｉ｜９５１０６１８７ 甜杨

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＰｓｕＩＣＥ２ ｇｉ｜３０２０３０８６５ 甜杨

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１ ＞ＰｔＩＣＥ１ ｇｉ｜１２５８６３２８０ 毛果杨

ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ ＞ＡｔａＩＣＥ１－２ ｇｉ｜４７５６２５４０７ 山羊草

ＩＣＥ８７ ＞ＴａＩＣＥ８７ ｇｉ｜１７２０３４１９４ 小麦

ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ ＞ＴｕＩＣＥ１－２ ｇｉ｜４７４１５３５０６ 乌拉尔图小麦

ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ ＞ＡｔａＩＣＥ１－１ ｇｉ｜４７５５６７５５４ 山羊草

Ｏｓ１１ｇ０５２３７００ ＞ＯｓＩＣＥ１ ｇｉ｜２９７６１１９１７ 水稻

ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１ ＞ＴｕＩＣＥ１－１ ｇｉ｜４７４４００４２８ 乌拉尔图小麦

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＢｄＩＣＥ１－ｌｉｋｅ１ ｇｉ｜３５７１５２１４１ 二穗短柄草

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＨｖＩＣＥ２－３ ｇｉ｜７５７０６６９２ 大麦

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＩＣＥ１－ｌｉｋｅ ＞ＢｄＩＣＥ１－ｌｉｋｅ２ ｇｉ｜３５７１３１６０５ 二穗短柄草

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＺｍＩＣＥ２ ｇｉ｜１９５６５４２５１ 玉米

Ｏｓ０１ｇ０９２８０００ ＞ＯｓＩＣＥ２ ｇｉ｜１１５４４１９８５ 水稻

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＨｖＩＣＥ２－２ ｇｉ｜７４１３６９０３ 大麦

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＨｖＩＣＥ２－１ ｇｉ｜７５７０６６９０ 大麦

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ ＞ＨｖＩＣＥ２－４ ｇｉ｜７５７０６６９０ 大麦

ＩＣＥ４１ ＞ＴａＩＣＥ４１ ｇｉ｜１７２０３４１９２ 小麦

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－４ ＞ＭｕＩＣＥ１－４ ｇｉ｜４４９８１１５２９ 芭蕉

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－３ ＞ＭｕＩＣＥ１－３ ｇｉ｜４４９８１１５２７ 芭蕉

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－２ ＞ＭｕＩＣＥ１－２ ｇｉ｜４４９８１１５２５ 芭蕉

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－１ ＞ＭｕＩＣＥ１－１ ｇｉ｜４４９８１１５２３ 芭蕉

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－６ ＞ＭｕＩＣＥ１－６ ｇｉ｜４４９８１１５３３ 芭蕉

ｉｎｄｕｃｅｒｏｆＣＢＦｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１－５ ＞ＭｕＩＣＥ１－５ ｇｉ｜４４９８１１５３１ 芭蕉

ｕｎｋｎｏｗｎ ＞ＰｓｉＩＣＥ１ ｇｉ｜２９４４６０９６４ 北美云杉

ＨｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＥＬＭＯＤＲＡＦＴ＿９１２３７ ＞ＳｍＩＣＥ１ ｇｉ｜３０２７７２４７２ 江南卷柏

ＨｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎＳＥＬＭＯＤＲＡＦＴ＿９４０１０ ＞ＳｍＩＣＥ２ ｇｉ｜３０２７７４９９９ 江南卷柏

ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＰｐＩＣＥ１ ｇｉ｜１６８０１８６１１ 小立碗藓

ｐｒｅｄｉｃｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ ＞ＰｐＩＣＥ２ ｇｉ｜１６８０１８６１１ 小立碗藓

２．２　序列特异性分析
由图１可见，６５个 ＩＣＥ蛋白质基因中，有６３、６３、６１、６２、

６３个基因分别包含模体１、模体２、模体３、模体５和模体６；基
因ＧｍＩＣＥ５、ＧｍＩＣＥ１－ｌｉｋｅ２缺失模体 １，基因 ＧｍＩＣＥ５、Ｇｍ
ＩＣＥ６缺失模体２，基因ＧｍＩＣＥ５、ＧｍＩＣＥ６、ＨｖＩＣＥ２－３、ＰｓｉＩＣＥ１
缺失模体３，基因ＧｍＩＣＥ５、ＭｕＩＣＥ１－３、ＭｕＩＣＥ１－１缺失模体
５，ＰｐＩＣＥ１、ＰｐＩＣＥ２缺失模体６。利用 ＮＣＢＩ中 Ｂｌａｓｔｐ对６５个
植物的ＩＣＥ氨基酸序列进行结构域搜索，结合 ＭＥＭＥ做出蛋
白序列２５个模体（表３）中的模体２、模体３序列进行分析，并
用Ｓｍａｒｔ和Ｐｆａｍ进行检验，结果表明，不同来源的 ＩＣＥ氨基

酸序列有一定的差异，但仍有一个保守结构域 ＨＬＨ存在，
ＨＬＨ是ＩＣＥ氨基酸序列的功能区域，包含３个功能位点，分
别为ＤＮＡ结合区域（核酸结合位点）、Ｅ－ｂｏｘ（５－ＣＡＮＮＴＧ－
３）／Ｎ－ｂｏｘ（５－ＣＡＣＧＣ／ＡＧ－３）的特异性位点、二聚接口
（多肽结合位点）。

２．３　植物ＩＣＥ基因家族的系统发生关系
由图２可见，ＩＣＥ蛋白家族基本按苔藓、蕨类、裸子、单子

叶和双子叶植物而分别聚类，说明该基因在进化上具有保守

性；大部分允许ＩＣＥ蛋白亚族分离的节点，自展值都比较小；
自上往下，将ＩＣＥ家族分为４个亚组，分别被称为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、
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Ⅳ，其中第Ⅰ大亚组包含所有双子叶植物，第Ⅱ大亚组全部为
单子叶植物，第Ⅲ大亚组可分为２个小亚组 Ａ、Ｂ，其中，小亚
组Ａ全部为单子叶植物，小亚组 Ｂ为裸子植物，第Ⅳ大亚组
可分为２个小亚组Ｃ、Ｄ，其中，小亚组 Ｃ为蕨类植物，小亚组
Ｄ为苔藓类植物；Ⅲ和Ⅳ位于系统发生树的基部，其在进化地
位上是最原始的类型。

３　结论

对植物 ＩＣＥ蛋白基因家族进行分析发现，尽管不同来源

的ＩＣＥ序列表现出一定的差异，但ＨＬＨ结构域在各植物物种
中都有很好的保守性，这说明该基因在进化上具有保守性。

对双子叶植物来说，大多数同源基因聚类到一起，如

ＢｒＩＣＥ１－１和ＢｒＩＣＥ１－２，ＶｖＩＣＥ１－１和ＶｖＩＣＥ１－２，ＧｍＩＣＥ５、
ＧｍＩＣＥ６、ＧｍＩＣＥ１－ｌｉｋｅ１、ＧｍＩＣＥ２、ＧｍＩＣＥ１、ＧｍＩＣＥｂ、ＧｍＩＣＥ４
和 ＧｍＩＣＥｄ，ＧｍＩＣＥ１－ｌｉｋｅ２和 ＧｍＩＣＥ３，ＣｓｉＩＣＥ１和 ＣｓｉＩＣＥ２，
ＰｓｕＩＣＥ１和 ＰｓｕＩＣＥ１；对单子叶植物、蕨类植物、苔藓植物来
说，也发生同样的现象。这说明植物 ＩＣＥ蛋白基因家族的进
化模式，应归因于物种特定的扩张，也可以说，植物进化历程
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表３　ＩＣＥ基因ＭＥＭＥ／ＭＡＳＴ结构域分析结果

编号 序列标志

１ ＲＶＥＶＲ［ＬＶ］ＲＥＧＲＡＶＮＩＨＭＦＣ［ＡＧ］ＲＲＰＧＬＬＬＳＴＭ［ＲＫ］ＡＬＤ［ＮＳ］ＬＧＬＤ［ＩＶ］ＱＱＡＶＩＳＣＦＮＧＦＡ［ＬＭ］Ｄ［ＶＩ］ＦＲＡＥＱＣ［ＫＲ］
［ＥＤ］Ｇ

２ ＲＳＶＶＰＫＩＳＫＭＤＲＡＳＩＬＧＤＡＩ［ＥＤ］ＹＬＫＥＬＬＱＲＩＮＤＬＨＮＥＬＥＳＴＰ［ＳＰ］［ＧＳ］Ｓ［ＳＬ］Ｌ［ＰＴ］Ｐ
３ ＰＡＫＮＬＭＡＥＲＲＲＲＫＫＬＮＤＲＬＹＭ
４ ＶＬ［ＲＫ］ＰＬＥ［ＶＳ］［ＦＬ］［ＰＡ］［ＳＰ］ＳＧＡＱＰＴＬＦＱＫＲＡＡ［ＬＭ］Ｒ［ＫＱ］［ＮＳ］
５ Ｐ［ＥＤ］［ＱＥ］ＩＫＡＶＬＬ［ＤＨ］［ＳＴ］ＡＧ［ＦＹ］Ｈ
６ ＰＴ［ＰＬ］［ＰＱ］ＴＬ［ＰＳ］［ＣＳ］Ｒ［ＶＩ］ＫＥＥＬＣ
７ ［ＳＴ］［ＧＴ］［ＶＧ］［ＧＴ］ＧＧＤ［ＧＱ］ＫＧＫＫＫＧ［ＭＬ］
８ ［ＥＤ］［ＴＶ］［ＳＧ］［ＩＦＶ］Ｄ［ＧＶ］ＳＧＬＮＹ［ＤＥ］ＳＤ［ＥＤ］
９ ＳＳＬＰＳＰ［ＮＫ］ＧＱ［ＰＱ］Ａ
１０ ［ＳＡ］［ＴＳ］ＳＦＨＰＬＴ
１１ ［ＬＮ］ＬＬ［ＬＱ］［ＨＱ］［ＳＰ］［ＶＩ］ＤＳＳＳＳＣＳＰＳ
１２ ＰＳＳＡＮＰＦＤＮＡＦＥＦＧＳ［ＤＥ］ＳＧＦＬＮＱＩ［ＱＨ］ＡＰ［ＶＩ］ＳＭＧＦＧＳＬＴＱＬＧ
１３ Ｓ［ＴＱ］ＦＫ［ＳＰ］ＭＬ［ＥＤ］［ＧＶ］［ＤＥ］［ＤＷ］
１４ Ｆ［ＬＭ］［ＰＨ］［ＰＳ］Ｋ［ＰＳ］［ＴＣＳ］［ＬＦ］ＳＳＬＬＮＶＶ［ＳＣ］［ＮＳ］ＮＰ［ＬＦ］［ＤＥ］［ＨＮ］ＧＦＤ

１５ ［ＧＦＴ］［ＧＮ］Ｆ［ＴＶ］［ＤＧ］［ＬＩ］［ＳＧ］［ＳＴ］［ＮＱＧ］［ＳＧ］Ｑ［ＭＬ］［ＧＳ］［ＴＣ］Ｐ［ＮＥ］Ｌ［ＣＮＳ］Ｓ［ＤＡ］［ＰＳ］［ＱＥ］Ｆ［ＳＰ］［ＧＳ］［ＡＳＴ］
［ＲＨＬ］［ＬＭ］Ｌ［ＰＱ］［ＬＰ］［ＰＳＡ］［ＥＧ］［ＮＳ］［ＣＴＧ］Ｓ［ＧＶ］［ＳＦＬ］［ＳＧ］［ＳＧ］［ＧＦ］
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中，细胞扩增过程中的基因复制及细胞分化是 ＩＣＥ蛋白基因
家族的主要进化模式。因此，进化树分支末端的基因可能是

代表最近复制过程中突变的基因［１６］，这为物种特定扩张学说

提供了有力支持。同时，研究发现，被子植物中的ＩＣＥ基因形
成不同的分支，这表明单子叶植物和双子叶植物可能有不同

的原始ＩＣＥ蛋白基因。
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