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甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 基因的生物信息学分析
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(１.江苏徐淮地区徐州农业科学研究所 /农业部甘薯生物学与遗传育种重点实验室ꎬ江苏 徐州 ２２１１３１ꎻ ２.江苏师范大学生命

科学学院ꎬ江苏 徐州 ２２１１１６)

　 　 摘要:　 ＪＡＺ(Ｊａｓｍｏｎａｔｅ ＺＩＭ￣ｄｏｍａｉｎ)蛋白是植物中茉莉酸信号调控途径中重要的负调控因子ꎬ它在调控植物发

育、营养生长、衰老、抗盐、抗旱以及抗病等过程中起着至关重要的作用ꎮ 为了对甘薯等 ＪＡＺ１ 基因的生物信息学进

行分析并对其功能进行预测ꎬ本研究以 ＮＣＢＩ 数据库中收集的 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序列为试验数据来源ꎬ采用

系列生物信息学分析软件对甘薯等 ８ 种 ＪＡＺ１ 蛋白的氨基酸组成及其理化性质、蛋白质亲疏水性、磷酸化位点、二级

结构元件和含量、跨膜结构域、信号肽、蛋白质亚细胞定位、功能结构域进行预测和分析ꎬ并对 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白氨

基酸序列进行多重比较和蛋白质系统进化树进行构建和分析ꎮ 结果表明ꎬ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的氨基酸残基数目介

于 １８０~２９４ꎻ相对分子量介于１９ ８１５ ６７０~ ３１ ５５０ ０５０ꎻ理论等电点均为碱性等电点ꎻ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的主要氨基

酸为丝氨酸、脯氨酸、赖氨酸和苏氨酸ꎻ稳定性预测结果表明 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白均为非稳定性蛋白质ꎻ磷酸化位点预

测分析结果表明 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点数量最多为丝氨酸ꎬ其次为苏氨酸ꎻ根据亲疏水性预测分析结果推测

８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白均为亲水性蛋白质ꎻ信号肽和跨膜结构域预测结果显示这些蛋白质均为非分泌蛋白质不具有信

号肽ꎬ没有明显的跨膜结构域ꎻＪＡＺ１ 蛋白二级结构元件主要为不规则卷曲ꎬ其次为 α￣螺旋和延伸链ꎻ亚细胞定位预测

结果显示该蛋白质主要定位于细胞核ꎻ结构域预测结果表明供试 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白均含有 ＪＡＺ 蛋白家族典型的

ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 功能结构域ꎻ氨基酸序列多重比对和蛋白质系统进化树分析结果表明甘薯 ＪＡＺ１ 与长春花 ＪＡＺ１ 亲缘

关系最近ꎮ 本研究可为甘薯 ＪＡＺ１ 基因功能研究和甘薯性状定向改良奠定理论基础ꎮ
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｊａｓｍｏｎａｔｅ ＺＩＭ￣ｄｏｍａｉｎ(ＪＡＺ) ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｓ
ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ. Ｉｔ ｐｌａｙｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ
ｐｌａｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅꎬ ｓａｌｔ ｒｅ￣
ｓｉｓｔａｎｃｅꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ. Ｉｎ ｏｒ￣
ｄｅｒ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ＪＡＺ１
ｇｅｎｅ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔ ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ＪＡＺ１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ａ ｓｅｒｉｅｓ
ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｏｆｔｗａｒｅｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃ￣
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ｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＪＡＺ１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａ￣
ｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓꎬ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎｓ. Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ＪＡＺ１
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｒａｎｇｅｄ
ｆｒｏｍ １８０ ｔｏ ２９４ꎬ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １９ ８１５ ６７０ ｔｏ ３１ ５５０ ０５０ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔｓ ｗｅｒｅ
ａｌｋａｌｉｎｅ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ. Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｗｅｒｅ ｓｅｒｉｎｅꎬ ｐｒｏｌｉｎｅꎬ ｌｙｓｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ. Ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃ￣
ｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｕｎｓｔａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｐｒｅ￣
ｄｉｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｒｉｎｅꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ
ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ. Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ￣ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｈｅ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｈｙ￣
ｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎｓ. Ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｎｏｎ ｓｅｃｒｅｔｏ￣
ｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ａｎｄ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ. Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ ｗａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ ＪＡＺ１ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ α￣ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｃｈａｉｎ. Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｕｓ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＪＡＺ１
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｗｏ ｔｙｐｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ＪＡＺ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙꎬ ＴＩＦＹ ａｎｄ ＣＣＴ＿２. Ｍｕｌｔｉ￣
ｐｌｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＩｂＪＡＺ１ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅ￣
ｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ＣｒＪＡＺ１. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＩｂＪＡＺ１ ａｎｄ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎａｌ ｉｍｐｒｏｖｅ￣
ｍｅｎｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏꎻ ＪＡＺ１ꎻ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅꎻ Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎｓꎻ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

　 　 激素是植物重要的生长调节物质ꎬ当外界环境

发生变化时ꎬ植物体内激素也会发生相应的变化ꎬ从
而调节自身的生长发育ꎮ 茉莉酸 ( Ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ
ＪＡ)是重要的植物信号分子之一[１]ꎬ在植物病虫害

等生物胁迫[２￣５]、多种非生物胁迫[６] 以及植物生长

发育过程中起着关键调控作用[７￣８]ꎮ 茉莉酸信号通

路的研究最早在模式植物(如拟南芥和番茄等)中

开展ꎬ它是一个由多基因或多蛋白质参与的复杂过

程ꎬ包括信号产生、信号传导和基因应答等 ３ 个阶

段[９]ꎬ目前其信号途经中的多个组分均已被鉴定ꎬ
包括 ＳＣＦＣＯＩ１复合体[１０]、ＣＯＩ１ 蛋白[１１] 以及 ＪＡＺ 蛋白

质[１２]等ꎮ ＪＡＺ 是植物中特有的一类重要的转录因

子ꎬ它含有位于 ＪＡＺ 蛋白 Ｎ 端的大约 ３６ 个氨基酸

的 ＴＩＦＹ 功能结构域和位于 ＪＡＺ 蛋白 Ｃ 端的大约 ２４
个氨基酸的 ＣＣＴ＿２ 功能结构域ꎬＴＩＦＹ 功能结构域

通过介导 ＪＡＺ 与其共抑制因子 ＮＩＮＪＡ(Ｎｏｖｅｌ ｉｎｔｅｒ￣
ａｃｔｅｒ ｏｆ ＪＡＺ)相互作用ꎬ形成 ＪＡＺ￣ＮＩＮＪＡ 蛋白质复合

体ꎬＣＣＴ＿２ 功能结构域继而介导 ＪＡＺ￣ＮＩＮＪＡ 复合体

与转录因子 ＭＹＣ２ 相互作用ꎬ从而负调控 ＪＡ 相应基

因的表达[１２]ꎮ 目前ꎬ拟南芥已鉴定并报道有 １２ 个

ＪＡＺ 基因[１３]ꎬ水稻中鉴定出 １５ 个 ＪＡＺ 基因[１４]ꎬ大
豆[１５]和葡萄[１６]等作物中的 ＪＡＺ 基因也已被克隆和

报道ꎮ 已有的报道表明 ＪＡＺ 基因家族成员很多并

且其生物学功能各异ꎬ如过表达缺失 Ｊａｓ 功能结构

域的 ＡｔＪＡＺ１ 基因可增强拟南芥对甜菜夜蛾的抗

性[１７]ꎻ过表达 ＯｓＪＡＺ９ 基因可增强水稻的耐盐

性[１８]ꎻ水稻 ＯｓＭＹＣ２ 可与一些 ＯｓＪＡＺ 蛋白质互作并

提高水稻白叶枯病抗性[１９]ꎮ
甘薯具有适应性广ꎬ耐旱耐贫瘠等优点ꎬ在保障

中国粮食和能源安全中起着重要作用ꎮ 然而ꎬ随着病

虫害的逐渐加重ꎬ中国甘薯产业的发展已经受到了严

重影响ꎮ 但是甘薯转录组测序、甘薯全基因组序列的

公布以及农杆菌介导的甘薯遗传转化体系平台建立ꎬ
为利用分子生物学技术定向改良甘薯品种的性状奠

定了基础ꎬ使快速定向改良甘薯品种的性状成为现

实[２０￣２１]ꎮ 基于 ＪＡＺ 基因的功能多样性ꎬ本研究拟采

用生物信息学分析方法ꎬ以甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋

白为分析对象ꎬ对其氨基酸序列的组成、理化性质ꎬ蛋
白质磷酸化位点、跨膜结构域、信号肽、二级结构、蛋
白质亚细胞定位以及功能结构域等进行预测和比较

分析ꎬ为甘薯 ＪＡＺ１ 的功能预测及其应用于提高甘薯

抗生物胁迫和非生物胁迫奠定理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 ＪＡＺ１ 基因碱基序列

从 ＮＣＢＩ 数据库下载甘薯、丹参、烟草、长春花、
沙葡萄、番茄、野茶树和拟南芥 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序

列及编码区(ＣＤＳ)序列ꎬ蛋白质氨基酸序列登录号

分 别 如 下: 甘 薯 ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ )ꎬ 登 录 号:
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ＡＰＡ１９３０１. １ꎻ 丹参 ( Ｓａｌｖｉａ ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ)ꎬ 登录号:
ＡＧＣ７３９８０. １ꎻ 烟草 ( Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ)ꎬ 登录号:
ＢＡＧ６８６５５.１ꎻ长春花(Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓ)ꎬ登录号:
ＡＣＭ８９４５７. １ꎻ 沙 葡 萄 ( Ｖｉｔｉｓ ｒｕｐｅｓｔｒｉｓ )ꎬ 登 录 号:
ＡＥＰ６０１３２.１ꎻ番茄( Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)ꎬ登录号:
ＮＰ＿００１２３４８８３. １ꎻ野茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)ꎬ登录

号:ＡＱＡ２９５５４.１ꎻ拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)ꎬ登录

号:ＮＰ＿５６４０７５.１ꎮ
１.２　 试验方法

利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析 ＪＡＺ１ 编码的氨基酸组成、
相对分子量、 等电点等理化性质ꎬ 采用 ＮｅｔＰｈｏｓ
３􀆰 １ｓｅｒｖｅｒ 进行 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点预测ꎬ采用

Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ 进行 ＪＡＺ１ 蛋白疏水性或亲水性预测和分

析ꎬ采用 ＳＯＰＭＡ 进行 ＪＡＺ１ 蛋白二级结构预测ꎬ采
用 ＴＭＨＭＭ 对 ＪＡＺ１ 蛋白跨膜结构域进行预测和分

析ꎬ ＪＡＺ１ 蛋白信号肽预测采用 Ｓｉｇｎａｌ３.０ 软件进行

分析ꎬ采用 ＷｏＬＦ ＰＲＯＳＴ 进行 ＪＡＺ１ 蛋白亚细胞定

位预测和分析ꎬ采用 ＳＭＡＲＴ 及 ＮＣＢＩ 在线软件进行

ＪＡＺ１ 蛋白保守结构域预测和分析ꎬ氨基酸多重序列

比对采用生物信息学软件 ＤＮＡＭＡＮ６.０ 进行ꎬ采用

ＭＥＧＡ６.０ 软件的邻位相接法构建 ＪＡＺ１ 蛋白系统进

化树ꎬ分析同源蛋白质成员之间的进化关系ꎬ其中

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值为１ ０００ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的氨基酸组成及理化性质

的预测分析

　 　 通过在线软件 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｐｒｏｐｅｒｔｙ Ｐｒｏｔ￣

Ｐａｒａｍ 分析甘薯、烟草、丹参、长春花、沙葡萄、番茄、
野茶树和拟南芥等 ８ 种作物中 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸残

基数目、理论等电点、相对分子量、氨基酸组成及高

含量氨基酸所占比例以及 ＪＡＺ１ 蛋白稳定性和亲水

性ꎬ结果如表 １ 所示ꎬ８ 种 ＪＡＺ１ 蛋白的氨基酸残基

数目介于 １８０ ~ ２９４ꎬ相对分子量介于１９ ８１５ ６７０ ~
３１ ５５０ ０５０ꎮ ８ 种参试 ＪＡＺ１ 蛋白理论等电点均为碱

性等电点ꎮ 高含量氨基酸及其比例分析结果显示ꎬ
甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白高含量氨基酸为丝氨酸、脯氨酸和

赖氨酸ꎬ其比例分别为 １４􀆰 ５％、８􀆰 ３％和 ７􀆰 ９％ꎻ丹参

ＪＡＺ１ 蛋白高含量氨基酸为脯氨酸、亮氨酸和赖氨

酸ꎬ其比例分别为 １１􀆰 １％、９􀆰 ４％和 ８􀆰 ３％ꎻ烟草 ＪＡＺ１
蛋白高含量氨基酸为丝氨酸、赖氨酸和天冬酰胺ꎬ其
比例分别为 １０􀆰 ９％、９􀆰 ６％和 ８􀆰 ４％ꎻ长春花 ＪＡＺ１ 蛋

白高含量氨基酸为丝氨酸、脯氨酸和丙氨酸ꎬ其比例

分别为 １０􀆰 １％、９􀆰 ７％和 ９􀆰 ３％ꎻ沙葡萄 ＪＡＺ１ 蛋白高

含量氨基酸为丝氨酸、丙氨酸和脯氨酸ꎬ其比例分别

为 １２􀆰 ３％、９􀆰 ３％和 ８􀆰 ６％ꎻ番茄 ＪＡＺ１ 蛋白高含量氨

基酸为丝氨酸、赖氨酸和苏氨酸ꎬ其比例分别为

１１􀆰 ５％、１０􀆰 ７％和 ８􀆰 ７％ꎻ野茶树 ＪＡＺ１ 蛋白高含量氨

基酸为丝氨酸、脯氨酸和苏氨酸ꎬ其比例分别为

１７􀆰 ３％、７􀆰 ８％和 ７􀆰 ８％ꎻ拟南芥 ＪＡＺ１ 蛋白高含量氨

基酸为丝氨酸、苏氨酸和脯氨酸ꎬ其比例分别为

１３􀆰 ８％、９􀆰 １％ 和 ７􀆰 ５％ꎬ总体来看ꎬ ８ 种参试植物

ＪＡＺ１ 蛋白的主要氨基酸为丝氨酸、脯氨酸、赖氨酸

和苏氨酸ꎮ 稳定性预测分析结果表明 ８ 种参试

ＪＡＺ１ 蛋白均为非稳定性蛋白质ꎮ

表 １　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白理化性质的预测分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ

ＪＡＺ１　 　
来源　 　

氨基酸
残基数

相对
分子量

理论
等电点 高含量氨基酸及其比例　 　 　 不稳

定指数
亲水性

总平均值

甘薯 ２２８ ２５ ０９５ ５６０ ９.７３ 丝氨酸 １４.５％、脯氨酸 ８.３％、赖氨酸 ７.９％ ５４.１９ －０.５７６

丹参 １８０ １９ ８１５ ６７０ ９.１４ 脯氨酸 １１.１％、亮氨酸 ９.４％、赖氨酸 ８.３％ ４３.３１ －０.５７５

烟草 ２３９ ２６ ６１６ ０９０ ９.４１ 丝氨酸 １０.９％、赖氨酸 ９.６％、天冬酰胺 ８.４％ ４４.８３ －０.６２８

长春花 ２５７ ２７ ６６０ ３７０ ８.５７ 丝氨酸 １０.１％、脯氨酸 ９.７％、丙氨酸 ９.３％ ４０.８３ －０.３５４

沙葡萄 ２６８ ２８ ５７８ ５４０ ９.８６ 丝氨酸 １２.３％、丙氨酸 ９.３％、脯氨酸 ８.６％ ４９.３１ －０.４４９

番茄 ２５２ ２８ １６２ ７１０ ９.３０ 丝氨酸 １１.５％、赖氨酸 １０.７％、苏氨酸 ８.７％ ４６.２７ －０.７９５

野茶树 ２９４ ３１ ５５０ ０５０ ９.５７ 丝氨酸 １７.３％、脯氨酸 ７.８％、苏氨酸 ７.８％ ５５.８５ －０.３９９

拟南芥 ２５３ ２７ ６０８ ２６０ ９.４４ 丝氨酸 １３.８％、苏氨酸 ９.１％、脯氨酸 ７.５％ ５６.９９ －０.５２６
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２.２　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点预测及分析

以 Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ 大于 ０􀆰 ５ 为标准ꎬ如表 ２ 所示ꎬ预测

参试的 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点和数量结果表

明ꎬ供试的几种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点数量最多

的是丝氨酸ꎬ其次是苏氨酸ꎬ此外甘薯、长春花和番茄

分别有 １ 个、３ 个、１ 个磷酸化位点为络氨酸ꎮ

表 ２　 甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化作用位点预测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ
ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

ＪＡＺ１ 来源
ＪＡＺ１ 蛋白磷酸化位点数量

丝氨酸 苏氨酸 络氨酸

甘薯 ２３ ６ １

丹参 ９ ３ ０

烟草 １９ ５ ０

长春花 １９ ７ ３

沙葡萄 ２５ ９ ０

番茄 ２４ １０ １

野茶树 ３６ １１ ０

拟南芥 ２５ １１ ０

２.３　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的疏水性 /亲水性预测和

分析

　 　 ＪＡＺ１ 蛋白疏水性 /亲水性预测结果如图 １ 所

示ꎬ甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白 ＩｂＪＡＺ１ 多肽链第 ８３ 位谷氨酸

(Ｅ)分值最低ꎬ为－２􀆰 ５６７ꎬ亲水性最强ꎻ第 １０８ 位甘

氨酸(Ｇ) 分值最高ꎬ为 １􀆰 ６２２ꎬ疏水性最强ꎻ总体来

看ꎬＪＡＺ１ 蛋白亲水氨基酸数目大于疏水氨基酸数

目ꎬ因此ꎬ推测 ＪＡＺ１ 蛋白为亲水性蛋白质ꎮ 其他 ７
种植物 ＪＡＺ１ 蛋白质疏水性 /亲水性分析结果同

ＩｂＪＡＺ１的疏水性 /亲水性相似ꎬ整体来看 ８ 种参试植

物 ＪＡＺ１ 蛋白亲水氨基酸数目均大于疏水氨基酸ꎬ
因此推测它们均为亲水性蛋白质ꎮ
２.４　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白信号肽的预测分析

信号肽预测结果如图 ２ 所示ꎬ结果表明 ＩｂＪＡＺ１
和其他 ７ 种参试植物 ＪＡＺ１ 蛋白均为非分泌蛋白质ꎬ
均不含信号肽ꎮ
２.５　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白跨膜结构域预测和分析

对 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的跨膜结构域进行预测ꎬ
结果如图 ３ 所示ꎬ未发现甘薯 ＪＡＺ１ 有明显的跨膜结

构域ꎻ其他几种植物 ＪＡＺ１ 蛋白跨膜结构域预测结

果同 ＩｂＪＡＺ１ꎬ均未发现明显的跨膜结构域ꎮ

图 １　 甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白亲水性 /疏水性预测

Ｆｉｇ. １ 　 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ / ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＪＡＺ１
ｐｒｏｔｅｉｎ

图 ２　 甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白信号肽预测

Ｆｉｇ.２　 Ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

图 ３　 甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白跨膜区预测

Ｆｉｇ.３　 Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｒｅｇｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

２.６　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的二级结构及各元件含量

预测

　 　 对甘薯、丹参、烟草等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白的氨

基酸序列进行二级结构预测ꎬ如表 ３ 所示ꎬ８ 种植物

ＪＡＺ１ 蛋白二级结构主要元件为无规则卷曲ꎬ其所占

比例为 ４５􀆰 １８％~５９􀆰 ５２％ꎻ其次为 α￣螺旋(１８􀆰 ３３％~
３０􀆰 ０４％)ꎻ延伸链含量较小ꎬ为 １０􀆰 ８２％~１９􀆰 ７４％ꎻβ￣
转角含量最低ꎬ为 ５􀆰 ４４％~１０􀆰 ０９％ꎮ
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２.７　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白亚细胞定位预测和分析

对 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白进行蛋白质亚细胞定位

预测ꎬ预测得分见表 ４ꎬ初步推测除了丹参 ＪＡＺ１ 蛋

白可能定位于细胞质外ꎬ甘薯、烟草等其他 ７ 种

ＪＡＺ１ 蛋白定位于细胞核的可能性较大ꎬ很可能是在

细胞核内行使其功能ꎮ

表 ３　 甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白二级结构及各元件含量预测

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ
ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

ＪＡＺ１ 来源 α￣螺旋(％) 延伸链(％) β￣转角(％) 无规卷曲(％)

甘薯 ２５.００ １９.７４ １０.０９ ４５.１８

丹参 １８.３３ １６.１１ ７.２２ ５８.３３

烟草 ２９.７１ １６.７４ ５.４４ ４８.１２

长春花 ２５.２９ １８.６８ ９.３４ ４６.６９

沙葡萄 ２８.７３ １０.８２ ８.５８ ５１.８７

番茄 １９.０５ １６.２７ ５.１６ ５９.５２

野茶树 ２０.７５ １９.３９ ５.７８ ５４.０８

拟南芥 ３０.０４ １１.４６ ６.７２ ５１.７８

２.８　 ＪＡＺ１ 蛋白功能结构域的预测和分析

对 ＪＡＺ１ 蛋白的功能结构域预测发现ꎬ甘薯、烟
草、丹参等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白均含有 ＪＡＺ 蛋白家族

典型的 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ ２ 个功能结构域(图 ４)ꎬ其中

甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多

肽链 ９７ ~ １２９ 位和 １６９ ~ １９３ 位ꎻ丹参 ＪＡＺ１ 蛋白

ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多肽链 ７９ ~ １０６ 位

和 １３０~１５４ 位ꎻ烟草 ＪＡＺ１ 蛋白 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构

域分别位于多肽链 ９５ ~ １２７ 位和 １８１ ~ ２０５ 位ꎻ长春

花 ＪＡＺ１ 蛋白 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多肽

链 １０４ ~ １３７ 位和 １９２ ~ ２１６ 位ꎻ沙葡萄 ＪＡＺ１ 蛋白

ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多肽链 １３２~１６５ 位

和 ２１７~２４１ 位ꎻ番茄 ＪＡＺ１ 蛋白 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构

域分别位于多肽链 １１７~１５０ 位和 １９８~２２２ 位ꎻ野茶

树 ＪＡＺ１ 蛋白 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多肽

链 １２０ ~ １５３ 位和 ２３８ ~ ２６２ 位ꎻ拟南芥 ＪＡＺ１ 蛋白

ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ 结构域分别位于多肽链 １２１~１５４ 位

和 ２０２~２２６ 位ꎮ 因此ꎬ我们推测这 ８ 种 ＪＡＺ１ 蛋白

可能具有较为相似的功能ꎮ

表 ４　 甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白亚细胞定位预测

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

ＪＡＺ１ 来源
蛋白质亚细胞定位

细胞核 细胞质 叶绿体 线粒体 细胞膜 细胞质＿核 细胞核＿膜

甘薯 １３.０ － － － １.０ － －

丹参 ２.０ ７.０ １.０ ３.０ － － －

烟草 １２.５ － － － － ７.５ －

长春花 ７.０ － ２.０ ３.０ ２.０ － ２.０

沙葡萄 ９.０ － ２.０ ２.０ － － ６.０

番茄 １２.０ － － １.０ － － －

野茶树 ８.５ － ２.０ ２.０ － ５.０ －

拟南芥 １０.０ － ３.０ － － － －

图 ４　 甘薯 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序列功能域预测

Ｆｉｇ.４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

２.９　 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序列多重比对及系

统进化分析

　 　 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序列多重比对结果(图 ５)显

示ꎬ位于 Ｎ￣端的约 ６０ 个氨基酸残基具有一定的保

守性ꎬ有研究结果表明这可能与 ＤＥＬＬＡ 蛋白互作相

关[２２￣２３]ꎻ而 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ ２ 个结构域的保守性很
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强ꎮ 构建蛋白质系统进化树如图 ６ 所示ꎬ其中甘薯、
丹参、番茄、烟草和长春花等 ５ 个聚为一簇ꎬ拟南芥

等其他 ３ 个聚为一簇ꎬ系统进化分析结果表明甘薯

与长春花亲缘关系最近ꎮ

图 ５　 甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白氨基酸序列比对

Ｆｉｇ.５　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

图 ６　 甘薯等 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白系统进化树分析

Ｆｉｇ.６ 　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＪＡＺ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｅｉｇｈｔ
ｐｌａｎｔｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｓｔｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

３　 讨 论

甘薯是高度杂合的同源六倍体作物ꎬ遗传背景

复杂ꎬ通过常规品种选育很难快速定向提高甘薯的

抗病性ꎬ随着分子生物学技术的快速发展ꎬ采用基因

工程技术进行甘薯性状定向改良已成为现实ꎬ这也

为甘薯抗病基因工程育种开辟了新的途径ꎮ 如

Ｊｉ[２０]等通过农杆菌介导的甘薯遗传转化在甘薯中过

表达 ＡｔＰ３Ｂ 从而快速提高了甘薯的抗低温和抗高温

能力ꎻＫａｎｇ[２１]通过抑制 β￣胡萝卜素羟化酶基因的表

达提高了甘薯 β￣胡萝卜素的含量并提高了转基因

甘薯的抗非生物胁迫能力ꎮ 目前ꎬ激素抗病信号转

导途径包括水杨酸(Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄꎬＳＡ)、茉莉酸(Ｊａｓ￣
ｍｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬＪＡ)和乙烯(ＥｔｈｙｌｅｎｅꎬＥＴ)等抗病信号转

导途径ꎮ 当植物识别到来自病原菌或来自病原菌分

泌的效应因子的信号后ꎬ通常会激活相关抗病信号

转导途径ꎬ并进一步调控下游防卫反应相关基因的

表达从而诱导植物发生防卫反应ꎮ 然而ꎬ有关甘薯

抗病基因的克隆和功能研究的报道很少ꎬ甘薯 ＪＡＺ１
是否具有抗病功能值得我们进一步研究和论证ꎮ

本研究采用系列生物信息学软件对 ８ 种植物

ＪＡＺ１ 蛋白的氨基酸组成及其理化性质、蛋白质亲疏

水性、蛋白质磷酸化位点、ＪＡＺ１ 蛋白的二级结构元

件和含量、跨膜结构域、信号肽、亚细胞定位和功能

域等进行预测分析ꎮ 结果显示ꎬ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白

相对分子量介于１９ ８１５ ６７０ ~ ３１ ５５０ ０５０ꎬ主要氨基

酸为丝氨酸、脯氨酸、赖氨酸和苏氨酸ꎮ 虽然理论等

电点有所差异ꎬ但均为碱性等电点ꎮ ８ 种植物 ＪＡＺ１
蛋白稳定指数有所差异但均为非稳定性蛋白质ꎮ 磷

酸化位点预测分析结果表明 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白磷

酸化位点数量最多的为丝氨酸ꎬ其次为苏氨酸ꎮ 根

据亲疏水性预测结果我们推测 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白

均为亲水性蛋白质ꎬ且信号肽和跨膜结构域预测表

明这些蛋白质均为非分泌蛋白质ꎬ不含有信号肽ꎬ没
有明显的跨膜结构域ꎮ ＪＡＺ１ 蛋白二级结构元件主

要为不规则卷曲ꎬ其次为 α￣螺旋和延伸链ꎮ 亚细胞

定位预测结果显示该蛋白质主要定位于细胞核ꎮ 结

构域预测结果表明 ８ 种植物 ＪＡＺ１ 蛋白均含有 ＪＡＺ
蛋白家族典型的 ＴＩＦＹ 和 ＣＣＴ＿２ ２ 个功能结构域ꎬ推
测这些 ＪＡＺ１ 蛋白可能具有相似功能ꎮ 对甘薯等 ８
种植物 ＪＡＺ１ 氨基酸序列进行生物信息学预测和比

对分析有助于我们预测其在甘薯中的生物学功能ꎬ
为甘薯 ＪＡＺ１ 应用于甘薯抗病和抗逆分子育种奠定
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理论基础ꎬ下一步ꎬ我们将研究多种胁迫条件下该基

因的表达模式ꎬ同时采用遗传转化方法对该基因在

甘薯中的功能进行系统研究ꎮ
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