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麻风树油质蛋白 ＪｃＯｌｅ１６．６基因克隆及序列分析
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（西南林业大学生命科学学院，云南昆明６５０２２４）

　　摘要：分离克隆麻风树油质蛋白基因家族成员 ＪｃＯｌｅ１６．６基因的 ＤＮＡ序列（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＪＸ０７３６２２．１）。
ＪｃＯｌｅ１６．６基因全长６０１ｂｐ，没有内含子，转录的ＪｃＯｌｅ１６．６ｍＲＮＡ具有４６８ｂｐ的完整开放阅读框，编码含１５５个氨基
酸残基、分子量为１６．６ｋｕ、等电点为９．９９的ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＡＦＰ１９８８４），属于植物油体结合蛋白
油质蛋白家族的新成员。ＪｃＯｌｅ１６．６属于稳定的两性蛋白质，具有３个结构域，即Ｎ端约３０个氨基酸残基组成的含１
个α－螺旋的亲水性结构域，肽链中间约７８个氨基酸残基组成的含３个α－螺旋的高度疏水性跨膜结构域，Ｃ端约４７
个氨基酸组成的含１个α－螺旋的两亲性结构域。Ｎ端亲水性结构域和 Ｃ端两亲性结构域分布于油体朝向胞浆一
面，中间疏水跨膜结构域分布于油体半单位膜内，存在于中间疏水跨膜结构域中的由３个脯氨酸和１个丝氨酸组成的
Ｐｒｏ－Ｋｎｏｔ高度保守结构域在ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白与油体半单位膜准确定位和稳定维持油体结构方面起着重要作用。研究
结果为ＪｃＯｌｅ１６．６基因表达调控和生理功能等研究奠定了基础。
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　　可作为现代生物质能源的植物油广泛存在于植物种子
中［１－２］，植物油是植物种子最有效的能量储备形式，其主要以

三酰甘油（ｔｒｉｇｌｙｃｅｒｉｄｅｓ，ＴＡＧｓ）液态基质形式存在于植物亚细
胞器颗粒－油体中，可为随后的代谢过程和其他生命活动提
供能量和碳水化合物［３－４］。研究认为，ＴＡＧｓ位于油体内部，
油体外部为由磷脂单分子层（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ，ＰＬ）和油体结合
蛋白组成的半单位膜结构［５］。油体结合蛋白包括大量的油

质蛋白和微量的油体钙蛋白、油体固醇蛋白Ｓｔｅｒｏｌｅｏｓｉｎ－Ａ和
Ｓｔｅｒｏｌｅｏｓｉｎ－Ｂ［６－９］。研究推测油质蛋白作为最丰富的油体结
合蛋白在油体的发生到分解消失过程中起着重要的生物学功

能［１，１０－１１］。目前在油桐（Ｖｅｒｎｉｃｉａｆｏｒｄｉｉ）［１２］、油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ）［１３－１６］、芝麻（Ｓｅｓａｍｕｍｉｎｄｉｃｕｍ）［１７－１８］和拟南芥（Ａｒａ
ｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）［１９］等物种中油质蛋白基因已被克隆，其生物
学功能也得到了一定研究，同时发现在各物种中油质蛋白以

多个异构体蛋白形式存在。

麻风树（ＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓＬ．）别称小桐子或膏桐，是大戟
科（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ）多年生落叶灌木或小乔木，其果实采摘期
长达５０年，种仁的含油率高达６０％～７０％［２０－２１］，麻风树已经

作为生物质能源植物得到了一定的开发与利用［２２－２４］。研究

麻风树油质蛋白及其基因将有助于揭示麻风树种子油体形成

与稳定机制，并可为麻风树种子在新型生物能源及植物生物

反应器方面深入开发与利用提供理论依据。本研究从

ＧｅｎＢａｎｋ数据库中搜索得到已知登录的麻风树油质蛋白家族
基因 ｍＲＮＡ全长序列（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＥＵ２３４４６２．２、
ＥＵ２３４４６３．２、ＥＵ２３４４６４．２），但有关麻风树油质蛋白基因
ＤＮＡ序列克隆和序列分析的相关报道还未发现。笔者所在
课题组根据ＥＵ２３４４６４．２序列设计特异性引物，克隆了麻风
树油质蛋白家族基因 ＪｃＯｌｅ１４．３在染色体上的 ＤＮＡ序列
（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为ＪＸ０７３６２３．１）。本研究根据 ＥＵ２３４４６３．２
序列设计特异性引物，克隆麻风树油质蛋白家族基因

ＪｃＯｌｅ１６．６在染色体上的 ＤＮＡ序列（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为
ＪＸ０７３６２２．１），并对该基因序列及其推测编码的 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋
白进行生物信息学分析。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
试验材料为三年生麻风树植株，取其未成熟种子和幼叶

于液氮中速冻后置于－８０℃冰箱中保存备用。
植物总 ＲＮＡ提取试剂盒（ＲＮＡｉｓｏＰｌｕｓ）、Ｍ－ＭＬＶ反转

录试剂盒和 ｐＭＤ１８－Ｔ载体均为 ＴａＫａＲａ产品，植物基因组
ＤＮＡ提取试剂盒为北京天根生物技术有限公司产品，胶回收
试剂盒为 Ｏｍｅｇａ产品，大肠杆菌 ＤＨ５α为实验室保存菌种，
其他化学试剂均为生工生物工程（上海）股份有限公司产品。

１．２　试验方法
１．２．１　总ＲＮＡ提取与检测　麻风树幼叶基因组 ＤＮＡ提取
按照植物基因组ＤＮＡ提取试剂盒说明书完成，麻风树种子总
ＲＮＡ提取参照丁勇等方法［２５］完成；ＤＮＡ完整性和纯度分别
采用１．０％琼脂糖凝胶糖电泳和紫外分光光度计检测，ＲＮＡ
完整性和纯度分别采用１．２％琼脂糖凝胶糖电泳和紫外分光
光度计检测。

１．２．２　麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６基因克隆　在已知麻风树油质蛋白
基因ｍＲＮＡ全长序列（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＥＵ２３４４６３．２）的
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ＯＲＦ区外侧设计引物，上游引物为 ＪｃＯｌｅ１６．６Ｆ：５－ＣＴＴＴＣＴ
ＣＡＣＡＣＴＴＡＴＣＡＴＣＡＡＣ－３，下游引物为 ＪｃＯｌｅ１６．６Ｒ：５－ＴＡ
ＡＡＣＣＡＡＣＴＣＡＡＣＴＡＣＣＴＣＡＡ－３，并由生工生物工程（上海）
股份有限公司完成序列合成。以提取的总ＲＮＡ为模板，采用
反转录试剂盒合成第一链 ｃＤＮＡ，取第一链 ｃＤＮＡ２μＬ，上下
游引物各 １μＬ，２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ
８．５μＬ，建立 ２５μＬ的 ＲＴ－ＰＣＲ反应体系，克隆目的基因
ｃＤＮＡ序列，反应条件为：９４℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，
４８℃退火 ３０ｓ，７２℃延伸 １ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸
１０ｍｉｎ。取２μＬＤＮＡ为模板，上下游引物各 １μＬ，２×Ｔａｑ
ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ８．５μＬ，建立２５μＬ的 ＰＣＲ
反应体系，克隆目的基因在染色体上的 ＤＮＡ序列，反应条件
为：９４℃预变性４ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，４８℃退火３０ｓ，７２℃
延伸１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。
１．２．３　ＰＣＲ产物检测、回收、Ｔ／Ａ克隆与测序　应用１．２％
琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ产物，目的片段回收后连接到
ｐＭＤ１８－Ｔ载体上，将重组子转化大肠杆菌 ＤＨ５α感受态细
胞，转化复苏后的菌液涂布在含有 Ａｍｐ、ＩＰＴＧ和 Ｘ－Ｇａｌ的
ＬＢ固体培养基上，过夜培养后随机筛选白色菌落，将阳性克
隆菌液送往生工生物工程（上海）股份有限公司完成测序。

１．２．４　序列的生物信息学分析　生物信息学分析参照已知
文献报道的方法［１５，２６－２７］进行，包括ｍＲＮＡ及推导的蛋白质氨
基酸序列相似性搜索，ｍＲＮＡ开放阅读框查找，蛋白理论分子
量、等电点、氨基酸含量和稳定性分析，系统发生树构建，蛋白

质亲水／疏水性特性、跨膜结构、信号肽及功能域预测，目的蛋
白二级、三级结构预测。

２　结果与分析

２．１　麻风树油质蛋白ＪｃＯｌｅ１６．６基因克隆
本研究以提取的总ＲＮＡ和基因组ＤＮＡ为模板分别进行

ＲＴ－ＰＣＲ和普通ＰＣＲ试验，均获得１条位于５００～７５０ｂｐ区
间的特异性ｃＤＮＡ和ＤＮＡ条带（图１），将目的ｃＤＮＡ和ＤＮＡ
条带进行胶回收、ＴＡ克隆和测序，结果表明，本研究克隆到的
麻风树油质蛋白基因 ｃＤＮＡ序列长６０１ｂｐ，序列与 ＧｅｎＢａｎｋ
数据库中登录 的 麻 风 树 油 质 蛋 白 基 因 ｍＲＮＡ序 列
ＥＵ２３４４６３．２具有１００％的相似性，本研究克隆到的麻风树油
质蛋白基因ＤＮＡ序列也为６０１ｂｐ，序列与６０１ｂｐ的ｃＤＮＡ序
列完全一致。根据生物信息学分析结果，本研究将该目的基

因命名为麻风树油质蛋白 ＪｃＯｌｅ１６．６基因，其６０１ｂｐ的 ＤＮＡ
序列登录ＧｅｎＢａｎｋ的序列号为ＪＸ０７３６２２。表明ＪｃＯｌｅ１６．６基
因只包含１个外显子，没有内含子。
２．２　序列分析

本研究克隆获得麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６基因６０１ｂｐ的基因组
ＤＮＡ序列，其转录的６０１ｂｐ的ｍＲＮＡ具有完整的ＯＲＦ，位于
第２５至第４９２ｂｐ区域，第１至第２４ｂｐ区域为５′ＵＴＲ，第４９３
至第６０１ｂｐ区域为３′ＵＴＲ。ＯＲＦ推测编码的麻风树油质蛋

白ＪｃＯｌｅ１６．６（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为ＡＦＰ１９８８４）由１５５个氨基酸
残基组成，相对分子质量为１６．６ｋｕ，带负电荷的氨基酸残基
（天冬氨酸＋谷氨酸）为９个，带正电荷的氨基酸残基（精氨
酸＋赖氨酸）为１６个，ｐＩ为９．９９，推测ＪｃＯｌｅ１６．６在生理条件
下为碱性蛋白。除谷氨酰胺和半胱氨酸之外，ＪｃＯｌｅ１６．６含有
其他１８种常见的氨基酸残基，色氨酸含量最低，为０．６％，天
冬氨酸、酪氨酸含量也较低，均为１．３％，亮氨酸含量最高，为
１２．９％，其他氨基酸含量在２．６％ ～１０．３％之间。因其具有
３８．９７的不稳定系数值，推测ＪｃＯｌｅ１６．６为稳定性蛋白质。
　　蛋白质相似性分析结果见（图２）显示，麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６
含有“油质蛋白”保守结构域，属于油质蛋白超家族蛋白之

一。ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白与油桐（Ｖｅｒｎｉｃｉａｆｏｒｄｉｉ）的油质蛋白Ⅱ、胡
杨（Ｐｏｐｕｌｕｓｅｕｐｈｒａｔｉｃａ）的油质蛋白１８．２ｋｕ－ｌｉｋｅ、毛果杨（Ｐ．
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）油质蛋白家族蛋白、蓖麻（Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ）的油
质蛋白１、川桑（Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ）的油质蛋白５、爱玉子（Ｆｉｃｕｓ
ｐｕｍｉｌａｖａｒ．）的油质蛋白高分子量异构体、醉蝶花（Ｔａｒｅｎａｙａ
ｈａｓｓｌｅｒｉａｎａ）的油质蛋白 ５异构体、亚麻（Ｌｉｎｕｍｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ）
的油质蛋白高分子量异构体、胡萝卜（Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ）的脂质
体膜蛋白、油茶（Ｃａｍｅｌｌｉａｏｌｅｉｆｅｒａ）的ＯｌｅⅣ蛋白、烟草（Ｎｉｃｏｔｉ
ａｎａｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ）的油质蛋白 ５－ｌｉｋｅ、甜橙（Ｃｉｔｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）的油
质蛋白 １８．２ｋｕ－ｌｉｋｅ等都具有较高的相似性，Ｅ值从 ９×
１０－７５～３×１０－５６，一致性６０％～８３％，相似度７４％ ～９１％（表
１）。但ＪｃＯｌｅ１６６蛋白与该课题组克隆的另一个麻风树油质
蛋白家族基因ＪｃＯｌｅ１４．３（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＪＸ０７３６２３）编码
的异构体 ＪｃＯｌｅ１４．３蛋白（ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＡＦＰ１９８８５）之
间的相似度较低，以致分析结果未能显示出。表明本研究克

隆的ＪｃＯｌｅ１６．６基因编码的 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白属于麻风树油质
蛋白异构体之一。

　　将１３种不同植物的油质蛋白进行序列比对分析，结果见
图３，显示麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白与其他的油质蛋白在肽链中
间序列具有较高的一致性，而在肽链两端序列却存在较大差

异性。１个丝氨酸和３个脯氨酸组成的脯氨酸结（Ｐｒｏ－Ｋｎｏｔ）
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表１　ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白与其他已知功能蛋白同源性比较

ＧｅｎＢａｎｋ序列号 同源蛋白 拉丁名
长度

（个）
Ｓ值 Ｅ值 一致性

（％）
相似度

（％）
间隔

（％）
ＡＤＢ０３１８５．１ 油质蛋白Ⅱ Ｖｅｒｎｉｃｉａｆｏｒｄｉｉ １５４ ２３２ｂｉｔｓ（５９２） ９×１０－７５ ８３ ９１ １
ＸＰ＿０１１００５１３５．１ 油质蛋白１８．２ｋｕ－ｌｉｋｅ Ｐｏｐｕｌｕｓｅｕｐｈｒａｔｉｃａ １４９ ２３１ｂｉｔｓ（５８８） ２×１０－７４ ７７ ８５ ８
ＸＰ＿００２３２３８０４．１ 油质蛋白ｆａｍｉｌｙｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ １４９ ２２６ｂｉｔｓ（５７５） ３×１０－７２ ７３ ８３ ８
ＸＰ＿００２５２１４５８．１ 油质蛋白１ Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ １５３ ２１８ｂｉｔｓ（５５６） ２×１０－６９ ６９ ８４ ６
ＸＰ＿０１０１０８８１８．１ 油质蛋白５ Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ １５７ ２１０ｂｉｔｓ（５３５） ３×１０－６６ ６６ ８０ ４
ＡＢＱ５７３９６．１ 油质蛋白Ｈ－ｉｓｏｆｏｒｍ Ｆｉｃｕｓｐｕｍｉｌａｖａｒ． １５５ ２０５ｂｉｔｓ（５２１） ４×１０－６４ ６３ ８０ ２
ＸＰ＿０１０５２４２９６．１ 油质蛋白５ｉｓｏｆｏｒｍＸ１ ＶＴａｒｅｎａｙａｈａｓｓｌｅｒｉａｎａＶ １６１ １９６ｂｉｔｓ（４９７） ２×１０－６０ ６２ ７９ ３
ＡＢＢ０１６１６．１ 油质蛋白ｈｉｇｈｍｏｌｅｃｕｌａｒｗｅｉｇｈｔｉｓｏｆｏｒｍ Ｌｉｎｕｍｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ １８０ １９６ｂｉｔｓ（４９９） ２×１０－６０ ６３ ７４ ２１
ＡＡＢ２４０７８．１ Ｌｉｐｉｄｂｏｄｙｍｅｍｂｒａｎｅｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａ １８０ １９１ｂｉｔｓ（４８５） ２×１０－５８ ６３ ７５ ５
ＡＢＦ５７５６１．１ ＯｌｅＩＶ Ｃａｍｅｌｌｉａｏｌｅｉｆｅｒａ １５４ １９０ｂｉｔｓ（４８３） ３×１０－５８ ６３ ７７ ２
ＸＰ＿００９７７２５０１．１ 油质蛋白５－ｌｉｋｅ Ｎｉｃｏｔｉａｎａｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ １６６ １８７ｂｉｔｓ（４７６） ３×１０－５７ ６０ ７４ ８
ＸＰ＿００６４７０２６０．１ 油质蛋白１８．２ｋｕ－ｌｉｋｅ Ｃｉｔｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ １６６ １８５ｂｉｔｓ（４７０） ３×１０－５６ ６２ ７５ ７

为已知植物油质蛋白序列的标志性结构［１２，２８］，该保守结构域

也存在于麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６和其他参比的油质蛋白序列中。
油质蛋白进化树分析结果见图 ４，大戟科麻风树 ＪｃＯｌｅ

１６６和大戟科油桐油质蛋白Ⅱ（ＡＤＢ０３１８５．１）亲缘关系最
近，聚为一支，和大戟科蓖麻油质蛋白１（ＥＥＦ４０９４８．１）聚为
一个大支；同样来自麻风树的 ＪｃＯｌｅ１４．３（ＡＦＰ１９８８５．１）和油
质蛋白１－ｌｉｋｅ（ＮＰ＿００１２９５６１３．１）聚为一支，二者与爱玉子

（Ｆｉｃｕｓｐｕｍｉｌａｖａｒ．）的油质蛋白高分子量异构体（ＡＢＱ５７３９６．
１）、醉蝶花（Ｔａｒｅｎａｙａｈａｓｓｌｅｒｉａｎａ）的油质蛋白５异构体（ＸＰ＿
０１０５２４２９６．１）属于一个大分支，但与 ＪｃＯｌｅ１６６的系统发育
进化距离较远。推测来自不同植物的同一种油质蛋白异构体

基因具有较近的进化关系，而来自同一植物的不同油质蛋白

异构体基因具有较远的进化关系。

　　信号肽分析结果未发现可能的信号肽序列存在于
ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白中，表明该蛋白为非分泌性蛋白。疏水性分析
结果见图５，显示ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白质肽链在Ｎ端１～３１位和Ｃ

端１０９～１５５位氨基酸残基区域都表现为高度亲水性，而中间
３２～１０８位氨基酸残基区域表现为高度疏水性，表明麻风树
ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白为两亲性蛋白质，即蛋白的两末端区域为亲水
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性，中间区域为疏水性。蛋白质跨膜结构分析结果见图６，显
示ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白在中间疏水区域存在２个潜在的跨膜螺旋
结构域，第４９～７２位的２４个氨基酸残基形成第１个跨膜螺
旋结构域，方向为从膜外到膜内螺旋；第８０～１０１位的２２个
氨基酸残基形成第二个跨膜螺旋结构域，方向为从膜内到膜

外螺旋。表明麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白质为含有２个跨膜螺旋
结构域的两亲性蛋白质，中间高度疏水区域位于油体半单位

膜内，Ｎ－末端和Ｃ－末端２个高度亲水区域位于油体半单位
膜外，即位于胞质内。

　　功能蛋白质分子在生物体内都会执行特定的生命活动，
其多肽链翻译后通常折叠和盘曲成比较稳定的二级结构，并

进一步形成高级结构，完成活性功能域构象的构建。二级结

构分析结果见图７，显示麻风树ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白可能含有３种
二级结构类型，分别为 α－螺旋占 ７２．２６％、随机卷曲占
２３８７％，少量延伸链占３．８７％。可见 α－螺旋为 ＪｃＯｌｅ１６．６
蛋白主要二级结构，约占整个肽链的３／４，分别位于１８～２２
位（α１）、３１～４２位（α２）、４５～６８位（α３）、７５～９３位（α４）、

９８～１５２位（α５）氨基酸残基区域。推测 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白 α－
ｈｅｌｉｘ的形成可能与预测的２个跨膜螺旋结构域的形成及与
油体半单位膜的定位结合有着密切的关系。ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白
二级结构，尤其是α－螺旋结构在应用 Ｉ－ＴＡＳＳＥＲ程序预测
的高级结构（图８）中可清晰显示出。ＧＯ功能分类结果显示
ＪｃＯｌｅ１６．６与磷脂单分子层膜的油脂储藏体（ＧＯ：００１２５１１）相
关，并能整合到单分子层膜上（ＧＯ：００１６０２１）。因此，根据蛋
白质疏水性、跨膜结构、二级结构、高级结构和功能分析结果，

推测ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白在结构上可分为３个部分：（１）Ｎ端约３０
个氨基酸残基组成的亲水性区域，分布于油体朝向胞浆一面，

α１位于此结构域；（２）Ｃ端约４７个氨基酸组成的 α－螺旋两
亲性结构域，也分布于油体朝向胞浆一面，α５位于此结构域；
（３）肽链中间约７８个氨基酸残基组成的高度疏水性跨膜区
域，分布于油体半单位膜内，α２、α３、α４位于此结构域，α３、α４
之间存在着由３个脯氨酸和１个丝氨酸组成的 Ｐｒｏ－Ｋｎｏｔ高
度保守结构域（图８），这与ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白向油体半单位膜的
正确定位和油体结构的稳定维持密切相关。
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３　结论与讨论

油质蛋白是与植物油体特异性结合的主要蛋白质，在油

料植物种子中普遍存在［２９］，在植物种子成熟过程中油质蛋白

几乎覆盖整个油体表面，使得油体虽以互相积压形式充满整

个细胞但从不相互聚合，推测油质蛋白与植物油体的形成和

稳定有着密切的关系［３０－３２］。油质蛋白及其基因已在多种植

物中得到了一定的研究［３３－３７］。本研究分离克隆了麻风树油

质蛋白基因家族成员 ＪｃＯｌｅ１６．６基因长６０１ｂｐ的 ＤＮＡ序列
（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＪＸ０７３６２２．１），ＪｃＯｌｅ１６．６基因在染色体
水平上没有内含子，转录的 ＪｃＯｌｅ１６．６ｍＲＮＡ具有４６８ｂｐ的
完整开放阅读框，编码含 １５５个氨基酸残基、分子量为
１６．６ｋｕ的 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为 ＡＦＰ１９８８４），
属于植物油体结合蛋白油质蛋白家族的新成员。

不同植物来源的油质蛋白在分子量上具有较大的变化。

研究表明，特异性存在于植物种子中的油质蛋白分子量在

１５～２６ｋｕ之间变化［２］。本研究从麻风树种子中分离克隆的

ＪｃＯｌｅ１６．６基因表达的 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白分子量也在此范围之
内，为１６．６ｋｕ，符合 Ａｎｔｈｏｎｙ和 Ｈｕａｎｇ的分析结果。在蛋白
质结构上ＪｃＯｌｅ１６．６可分为３个结构区域，即 Ｎ端约３０个氨
基酸残基组成的含１个 α－螺旋的亲水性结构域，肽链中间
约７８个氨基酸残基组成的含３个 α－螺旋的高度疏水性跨
膜结构域，Ｃ端约４７个氨基酸组成的含１个α－螺旋的两亲
性结构域。Ｎ端亲水性结构域和Ｃ端两亲性结构域均分布于
油体朝向胞浆一面，中间疏水跨膜结构域分布于油体半单位

膜内，存在于中间疏水跨膜结构域中的由３个脯氨酸和１个
丝氨酸组成的 Ｐｒｏ－Ｋｎｏｔ高度保守结构域在 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白
与油体半单位膜准确定位和稳定维持油体结构方面起着重要

作用。与相关研究关于油质蛋白结构和功能的论述［３５］一致，

表明油质蛋白基因在不同植物中表达的油质蛋白能形成类似

的结构特性并发挥相同的生物学功能。

油质蛋白基因常以为数不多的基因家族形式存在。在裸

子植物中只发现１种油质蛋白［３６］，在已研究的被子植物中发

现在同一植物中存在氨基酸序列和分子量大小都明显不同的

多种油质蛋白异构体［３７－３８］。刘玉君等对麻风树种子油体蛋

白进行电泳分析，发现分子量分别为２０、２４ｋｕ的２种油质蛋
白异构体可能存在于麻风树种子油体中［３９］。本研究从麻风

树种子中分离克隆的 ＪｃＯｌｅ１６．６基因产物推测为１６．６ｋｕ的
油质蛋白，同时笔者从麻风树种子中成功克隆的 ＪｃＯｌｅ１４．３
基因产物推测为１４．４ｋｕ的油质蛋白。推测麻风树油质蛋白
基因也以基因家族形式存在，其表达产物可能以不同分子量

油质蛋白异构体形式同时存在于同一油体中。

油质蛋白作为植物油体中发现最早、含量最丰富的油体

结合蛋白被认为是需要长期贮藏的油体所必需的［４０］，推测从

油体的发生到分解消失过程中发挥重要的生物学功能。研究

推测油质蛋白在植物种子发育及成熟过程中直接影响油体的

形成、稳定性以及大小［４１］，在种子萌发、油体动员与解体过程

中可作为酯酶识别并结合油体的特殊信号［４２－４３］。但

ＪｃＯｌｅ１６．６及其他异构体蛋白在麻风树种子油体的发生到分
解消失过程中的具体生物学功能还有待于进一步研究阐明。

本研究分离克隆了麻风树油质蛋白基因家族成员

ＪｃＯｌｅ１６．６基因长 ６０１ｂｐ的 ＤＮＡ序列（ＧｅｎＢａｎｋ序列号为
ＪＸ０７３６２２．１），ＪｃＯｌｅ１６．６基因没有内含子，转录的 ＪｃＯｌｅ１６．６
ｍＲＮＡ具有４６８ｂｐ的完整开放阅读框，编码含１５５个氨基酸
残基、分子量为１６．６ｋｕ的 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白（ＧｅｎＢａｎｋ序列号
为ＡＦＰ１９８８４），属于植物油体结合蛋白油质蛋白家族的新成
员。ＪｃＯｌｅ１６．６具有３个结构域，即 Ｎ端约３０个氨基酸残基
组成的含１个α－螺旋的亲水性结构域，肽链中间约７８个氨
基酸残基组成的含３个α－螺旋的高度疏水性跨膜结构域，Ｃ
端约４７个氨基酸组成的含１个α－螺旋的两亲性结构域。Ｎ
端亲水性结构域和 Ｃ端两亲性结构域分布于油体朝向胞浆
一面，中间疏水跨膜结构域分布于油体半单位膜内，存在于中

间疏水跨膜结构域中的由３个脯氨酸和１个丝氨酸组成的
Ｐｒｏ－Ｋｎｏｔ高度保守结构域在 ＪｃＯｌｅ１６．６蛋白与油体半单位
膜准确定位和稳定维持油体结构方面起着重要作用。
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