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摘　 要: 该研究从 ＮＣＢＩ 网站下载油棕全基因组序列信息ꎬ从 Ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ(ＴＡＩＲ)数

据库中下载得到拟南芥 ＷＲＫＹ 转录因子序列ꎬ并在油棕基因组数据库中进行 ＢＬＡＳＴ 同源序列比对分析ꎬ通

过 ＮＣＢＩ 在线工具 ＣＤＤ 和 ＰＦＡＭ 数据库进行蛋白结构与分析ꎬ剔除无 ＷＲＫＹ 结构域的系列ꎬ利用生物信息

学方法对油棕 ＷＲＫＹ 转录因子进行分析及功能预测ꎮ 结果表明:(１)从油棕基因组数据库中发掘 ＷＲＫＹ 转

录因子 ９５ 个ꎬ该 ＷＲＫＹ 转录因子蛋白质所编码氨基酸大小为 １１６~ １ ３０３ ｂｐꎬ９５ 个均为亲水性蛋白ꎬ总体为

不稳定蛋白(ＥｇＷＲＫＹ２５ 和 ＥｇＷＲＫＹ５６ 除外)ꎬ６０ 个蛋白以 α￣螺旋为主要二级结构元件ꎬ３５ 个以无规卷曲

为主要二级结构元件ꎮ (２)保守结构域系统进化树结果表明ꎬ油棕 ＷＲＫＹ 转录因子家族蛋白主要分为三大

类ꎬ即 Ｉ、Ⅱ和Ⅲ类ꎬ其中 Ｉ 类分为 Ｉ Ｃ、Ｉ Ｎ 亚类ꎬⅡ类分为Ⅱ ａ、Ⅱ ｂ、Ⅱ ｃ 和Ⅱ ｄ 亚类ꎮ (３)内含子和外显子

结构显示ꎬＥｇＷＲＫＹ 基因结构进化高度保守ꎮ 以上结果为油棕 ＷＲＫＹ 转录因子的挖掘、功能分析及分子生

物学研究奠定了基础ꎬ同时为分子育种和遗传改良提供了参考ꎮ
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　 　 植物经过长期的进化ꎬ自身形成了一套对抗

不良环境的适应机制ꎬ植物受到胁迫后ꎬ通过相应

的信号传递途径ꎬ诱导相关基因的表达以抵御胁

迫ꎬ而基因的表达受到转录因子的调控(谢政文

等ꎬ２０１６)ꎮ 转录因子又称反式作用因子ꎬ其作为

一类重要的调控基因ꎬ主要通过与基因启动子区

域中的顺式作用元件结合来发挥调控作用ꎬ近年

来已成为基因挖掘与功能分析领域的研究热点

(贾翠玲和侯和胜ꎬ２０１０)ꎮ 转录因子的特点为含

有 ＤＮＡ 结合域、转录调控区、核定位信号区及寡

聚化位点等结构ꎮ 根据 ＤＮＡ 结合域结构的不同ꎬ
转录因子又可分为 ＭＹＢ、ＷＲＫＹ、ＮＡＣ、Ｚｉｎｘ ｆｉｎｇｅｒ
(锌指蛋白)等诸多家族(伍林涛等ꎬ２０１３)ꎮ

ＷＲＫＹ 作为植物中最大的转录因子家族之

一ꎬ通过结合植物次生代谢产物合成途径关键酶

基因的启动子元件来调控植物的代谢过程(丁蒙

蒙等ꎬ２０１８)ꎮ ＷＲＫＹ 的 Ｎ￣末端具有 ７ 个高度保守

氨基酸残基 ＷＲＫＹＧＱＫꎬＣ 端有 １ 个非典型的锌指

结构ꎬ其结构域由近 ６０ 个 氨 基 酸 组 成ꎮ 根 据

ＷＲＫＹ 结构域的数目及锌指结构的类型ꎬＷＲＫＹ
蛋白可分为三个类型:第一类为含有 ２ 个 ＷＲＫＹ
结构域ꎬ锌指结构的类型为 Ｃ２Ｈ２ꎻ第二类为含有 １
个 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ锌指结构的类型为 Ｃ２Ｈ２ꎻ第三

类为含有 １ 个 ＷＲＫＹ 结构域ꎬ锌指结构的类型为

Ｃ２ＨＣ(伍林涛等ꎬ２０１３)ꎮ ＷＲＫＹ ｃＤＮＡ 最初是从

甘薯中克隆出来的( Ｉｓｈｉｇｕｒｏ ＆ Ｎａｋａｍｕｒａꎬ １９９４)ꎬ
随后在其他植物如欧芹(Ｒｕｓｈｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)、野

燕麦(Ｒｕｓｈｔｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)、拟南芥( Ｐａｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９６)、水稻(孙利军等ꎬ２０１４)、枣树(Ｘｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)等不同物种中分离鉴定出来ꎮ 谷彦冰等

(２０１６)利用 ＷＲＫＹ 保守域全蛋白序列鉴定出 ６１
个桃 ＷＲＫＹ 基因ꎬ通过生物信息学分析发现桃

ＷＲＫＹ 蛋白分为 Ｉ、Ⅱ和Ⅲ类型ꎬ应用半定量和荧

光定量 ＰＣＲ 技术发现有 １６ 个 ＷＲＫＹ 基因均在桃

的根、茎、叶、花和果重表达ꎮ 刘潮等(２０１７)基于

桑树全基因组蛋白数据库ꎬ鉴定出 ５５ 个桑树

ＷＲＫＹ 基因ꎬ通过系统进化分析将 ＷＲＫＹ 蛋白分

为 Ｉ、 Ⅱ 和 Ⅲ 类 型ꎬ应 用 保 守 结 构 域 分 析 发 现

ＷＲＫＹ 蛋白序列高度保守ꎬ在植物抵御非生物胁

迫过程中发挥作用ꎮ 包昌艳等 ( ２０１８) 应用 “红

阳”猕猴桃全基因组数据ꎬ鉴定出 ８９ 个 ＷＲＫＹ 基

因ꎬ通过进化分析发现 ＷＲＫＹ 蛋白可分为 Ｉ、Ⅱ和

Ⅲ类型ꎬ有 ３３ 个 ＷＲＫＹ 基因在猕猴桃根、叶、花和

果四个器官中均有显著表达ꎮ Ｆｅｉ ｅｔ ａｌ. (２０１９)从

陇南大红袍花椒中分离鉴定出 ３８ 个 ＷＲＫＹ 家族

成员ꎬ其中 ＺｂＷＲＫＹ３３ 是对干旱胁迫反应最敏感

的成员之一ꎬ通过直接与乙烯合成前体基因 ａｓｃ 结

合调节花椒抵御干旱的能力ꎮ 由此可见ꎬ诸多植

物中 ＷＲＫＹ 转录因子均得到鉴定与分析ꎬ但目前

针对油棕 ＷＲＫＹ 转录因子基因及蛋白质的鉴定与

生物信息学分析的研究鲜见报道ꎬ本研究基于油

棕基因组数据ꎬ利用生物信息学方法全面分析油

棕 ＷＲＫＹ 转录因子家族结构及特征ꎬ为深入研究

ＷＲＫＹ 转录因子家族的生物学功能奠定基础ꎮ

８７９ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



１　 材料与方法

１.１ ＥｇＷＲＫＹ 序列获取与鉴定

油棕全基因组序列从 ＮＣＢＩ 下载获得ꎬ拟南芥

ＷＲＫＹ 基因序列从 Ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｒｅ￣
ｓｏｕｒｃｅ(ＴＡＩＲ)数据库中下载获得( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ａｒａ￣
ｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ)ꎬ以拟南芥 ＷＲＫＹ 序列为探针ꎬ阈值

设定为 ｅ￣１０ꎬ在油棕基因组数据库中进行同源序列

比对分析得到油棕 ＷＲＫＹ 基因序列ꎬ将得到的油

棕 ＷＲＫＹ 基因序列在美国麻省理工学院在线基因

扫描服务器(Ｔｈｅ ＧＥＮＳＣＡＮ Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ ａｔ ＭＩＴ)搜
索以获得 ＷＲＫＹ 蛋白序列ꎬ通过 ＮＣＢＩ 在线工具

ＣＤＤ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｃｄｄ) 和 ＰＦＡＭ
数据库(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ / )进行蛋白结构域分

析ꎬ剔除无 ＷＲＫＹ 保守结构域的蛋白序列ꎮ
１.２ 方法

１. ２. １ ＥｇＷＲＫＹ 蛋 白 理 化 性 质 分 析 　 利 用

ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的理化性质ꎬ利用

ＮｅｔＰｈｏｓ ３.１ Ｓｅｒｖｅｒ 和 ＤｉｃｔｙＯＧｌｙｃ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ 预测氨

基酸 序 列 磷 酸 化 及 Ｏ￣糖 基 化 修 饰 情 况ꎬ 利 用

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 分析蛋白质的亲 /疏水性ꎬ利用 ＳｉｇｎａｌＰ 和

ＰｒｏｔＣｏｍｐ 预测蛋白的信号肽和亚细胞定位预测ꎬ
应用 ＳＯＰＭＡ 预测蛋白的二级结构ꎮ
１.２.２ ＥｇＷＲＫＹ 的进化树、外显子及内含子分析 　
应用 ＭＥＧＡ ６.０６ 软件构建 ＥｇＷＲＫＹ 进化树ꎬ执行

参数为 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ＪｏｉｎｉｎｇꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ 重复 １ ０００ 次ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＥｇＷＲＫＹ 转录因子家族成员基本信息

基于油棕全基因组数据及拟南芥 ＷＲＫＹ 基因

序列ꎬ通过 ＢＬＡＳＴ 搜索同源序列和 ＷＲＫＹ 蛋白保

守结构域鉴定ꎬ共挖掘 ９５ 个油棕 ＷＲＫＹ 转录因子

成员ꎮ 由表 １ 可知ꎬ该 ９５ 个蛋白质所含氨基酸大

小为 １１６ ~ １ ３０３ ｂｐꎬ其中蛋白氨基酸数目小于 ３００
ａａ 的基因序列占 ３５.８％ꎬ介于 ３００ ~ ７００ ａａ 的基因

序列占 ５７.９％ꎬ大于 ７００ ａａ 的基因序列占 ６.３％ꎮ
２.２ ＥｇＷＲＫＹ 蛋白理化性质分析

利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线软件( ｈｔｔｐ: / / ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /

ｔｏｏｌｓ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ.ｈｔｍｌ)分析 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的基本性

质ꎬ预测结果如表 ２ 所示ꎮ ９５ 个 ＷＲＫＹ 蛋白中ꎬ
５６ 个蛋白的理论等电点( ｐＩ)小于 ７ꎬ３９ 个蛋白的

ｐＩ 大于 ７ꎬｐＩ 最小值为 ４.７４(ＥｇＷＲＫＹ７３)ꎬ最大值

为 １０.１８ ( ＥｇＷＲＫＹ８４ )ꎬ 平 均 ｐＩ 为 ７.１５ꎻ
ＥｇＷＲＫＹ２５ 和 ＥｇＷＲＫＹ５６ 蛋白质的不稳定系数

小于 ４０ꎬ为稳定蛋白ꎬ其余 ９３ 个 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的

不稳定系数大于 ４０ꎬ为不稳定蛋白ꎬ该结果表明

ＥｇＷＲＫＹ 转录因子家族大多为不稳定蛋白ꎮ 利用

ＮｅｔＰｈｏｓ ３. １ Ｓｅｒｖｅｒ 在 线 软 件 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ.
ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＮｅｔＰｈｏｓ / ) 预测氨基酸序列磷酸

化ꎻ利用 ＤｉｃｔｙＯＧｌｙｃ １. １ Ｓｅｒｖｅｒ 在线软件( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＤｉｃｔｙＯＧｌｙｃ / )预测氨基酸

序列的 Ｏ￣糖基化修饰情况ꎬ发现平均磷酸化位点

有 ３７.８ 个ꎬＯ￣糖基化位点有 １.６ 个ꎻ利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ
在线软件( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / )分析

蛋白质的亲 /疏水性ꎬ从 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的脂肪系数

来看ꎬ该 ９５ 个 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的脂肪系数均小于

１００ꎬ该结果表明其均为亲水性蛋白ꎻ利用 ＳｉｇｎａｌＰ
５.０ 在线软件( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / Ｓｉｇ￣
ｎａｌＰ / )预测蛋白的信号肽ꎬ发现 ５ 个 ＥｇＷＲＫＹ 蛋

白 存 在 信 号 肽 ( ＥｇＷＲＫＹ２９、 ＥｇＷＲＫＹ３８、
ＥｇＷＲＫＹ４５、ＥｇＷＲＫＹ６３ 及 ＥｇＷＲＫＹ８７)ꎬ为分泌

蛋白ꎻ利用 ＰｒｏｔＣｏｍｐ ９. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｌｉｎｕｘ１. ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ.
ｃｏｍ / ｂｅｒｒｙ. ｐｈｔｍｌ? ｔｏｐｉｃ ＝ ｐｒｏｔｃｏｍｐｐｌ＆ｇｒｏｕｐ ＝
ｐｒｏｇｒａｍｓ＆ｓｕｂｇｒｏｕｐ ＝ ｐｒｏｌｏｃ) 在线软件预测蛋白亚

细胞定位ꎬ结果表明 ９５ 个 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白中有 ８４
个定位在细胞核中ꎬ占总蛋白的 ８８.３％ꎬ１１ 个在细

胞质中ꎬ推测可能参与细胞质基因的转录调控ꎻ应
用 ＳＯＰＭＡ 在线软件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ /
ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐ ｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ)
预测蛋白的二级结构ꎬ发现所有 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白的

二级结构均有 ４ 种ꎬ即 α￣螺旋、β￣转角、无规卷曲

及延伸链ꎬ其中 ６０ 个 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白以 α￣螺旋为主

要结构ꎬ无规卷曲为次要结构ꎬ３５ 个以无规卷曲为

主要结构ꎬα￣螺旋为次要结构ꎬβ￣转角及延伸链所

占比例较少ꎮ
２.３ ＥｇＷＲＫＹ 的进化树分析

利用 ＭＥＧＡ ６.０６ 对油棕 ９５ 个 ＷＲＫＹ 转录因

子蛋白的保守结构域进行系统进化树分析ꎬ 结果如

９７９７ 期 周丽霞等: 油棕 ＷＲＫＹ 转录因子的全基因组鉴定与分析



表 １　 油棕 ＷＲＫＹ 转录因子家族成员基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｉｌ ｐａｌｍ ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

染色体定位
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

蛋白登录号
Ｐｒｏｔｅｉｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

氨基酸大小
Ｐｅｐｔｉｄｅ ｌｅｎｇｔｈ

(ａａ)

ＥｇＷＲＫＹ０１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:２８２８１１８.. ２８３４８２９ － ＸＰ＿０１０９２７９７６.１ ２３７

ＥｇＷＲＫＹ０２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:３５２８３５２..３５３１４９２ ＋ ＸＰ＿０１０９３４６２９.１ ５１７

ＥｇＷＲＫＹ０３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:３５８１０８６..３５８２５８８ － ＸＰ＿０１０９３５３５２.１ １９６

ＥｇＷＲＫＹ０４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:３５８７９０１..３５８９５８０ ＋ ＸＰ＿０１０９３５４３７.１ ２０６

ＥｇＷＲＫＹ０５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:３５９７４９６..３５９９２９２ － ＸＰ＿０１０９１２９３１.１ ２０２

ＥｇＷＲＫＹ０６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:３７９０６３０..３７９１７５９ － ＸＰ＿０１０９３６８８６.１ １７６

ＥｇＷＲＫＹ０７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:８５０８５２０..８５１０７６７ － ＸＰ＿０１０９１３９５４.１ ３５６

ＥｇＷＲＫＹ０８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:１０３２９２５０..１０３２９７２６ － ＸＰ＿０１０９１７４４０.１ １５８

ＥｇＷＲＫＹ０９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:１０３３４２１５..１０３３５８６６ － ＸＰ＿０１０９１６８３０.１ ３４６

ＥｇＷＲＫＹ１０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:１０５５９７８０..１０５６１３７５ ＋ ＸＰ＿０１０９１６７３４.１ ２７６

ＥｇＷＲＫＹ１１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:１８２６７５２９..１８２６９６９３ ＋ ＸＰ＿０１０９２６９１６.１ ３４２

ＥｇＷＲＫＹ１２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:１９０７４４５６..１９０７７０２５ ＋ ＸＰ＿０１０９２６１８５.１ ５８８

ＥｇＷＲＫＹ１３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:４５１５０２１４..４５１５３１４９ － ＸＰ＿０１０９３９５５７.１ ２５８

ＥｇＷＲＫＹ１４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１:４６０９０２２０..４６１０６７５８ ＋ ＸＰ＿０１０９３９４８７.１ ９４７

ＥｇＷＲＫＹ１５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２:１２４４８４９..１２４９７７４ ＋ ＸＰ＿０１０９０９３７７.１ ５００

ＥｇＷＲＫＹ１６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２: １８３７８２１３..１８３８０２０５ － ＸＰ＿０１０９１２１５６.１ ３０４

ＥｇＷＲＫＹ１７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２: ３４４２０４８７..３４４２３３２３ － ＸＰ＿０１０９１３０２４.１ １８１

ＥｇＷＲＫＹ１８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２:３８９６０１１１..３８９６８３６８ － ＸＰ＿０１０９１３２４９.１ ７３８

ＥｇＷＲＫＹ１９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２:４７７６４３６８..４７７６６２１９ ＋ ＸＰ＿０１０９３１３１６.１ ３１６

ＥｇＷＲＫＹ２０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２:４９９１６４０８..４９９２１０４９ － ＸＰ＿０１０９１４０２４.１ ７３９

ＥｇＷＲＫＹ２１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿２:６０５９５５４５..６０５９７１７０ ＋ ＸＰ＿０１０９１４５６８.１ ２５４

ＥｇＷＲＫＹ２２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:２８９７８９０..２９０３２５２ － ＸＰ＿０１０９１５０６７.１ ２４０

ＥｇＷＲＫＹ２３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:３９７６１９１..３９８１６８２ ＋ ＸＰ＿０１０９１５１５６.１ ６３２

ＥｇＷＲＫＹ２４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:４４２１９７５..４４２３２２８ － ＸＰ＿０１０９１５１６８.１ ２０８

ＥｇＷＲＫＹ２５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３: ４４５５２９６..４４５７３４７ ＋ ＸＰ＿０１０９１５１６９.１ １７１

ＥｇＷＲＫＹ２６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:１１５４２１９１..１１５４５４７４ ＋ ＸＰ＿０１０９１５６７８.１ ３７３

ＥｇＷＲＫＹ２７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:１２９０５６３４..１２９０７５３１ － ＸＰ＿０１０９１５７９０.１ ３７４

ＥｇＷＲＫＹ２８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:１６８４０８４０..１６８４３２８９ ＋ ＸＰ＿０１０９１６１０３.１ ５３２

ＥｇＷＲＫＹ２９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:４３２０１５７１..４３２０８０３７ ＋ ＸＰ＿０１０９１７５４４.１ １８６

ＥｇＷＲＫＹ３０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿３:４６８６９９４９..４６８７３６３０ ＋ ＸＰ＿０１０９１７５７８.１ ３５８

ＥｇＷＲＫＹ３１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿４:４６６８８０８４..４６６９２６０４ ＋ ＸＰ＿０１０９１９７５９.１ ２１３

ＥｇＷＲＫＹ３２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿４:５０３５４４５１..５０３５８３９５ ＋ ＸＰ＿０１０９２００４７.１ ４１９

ＥｇＷＲＫＹ３３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:１００３２６７..１００６１１７ ＋ ＸＰ＿０１０９２０５４４.１ ３２６

ＥｇＷＲＫＹ３４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:５９７１４５３..５９７４５６４ － ＸＰ＿０１０９２１０５６.１ ５９４

ＥｇＷＲＫＹ３５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:７４６８８８９..７４７１１３５ － ＸＰ＿０１０９２１１５６.１ ２９１

ＥｇＷＲＫＹ３６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:７５０９２５５..７５１１８４６ － ＸＰ＿０１０９２１１５７.１ ２７６

ＥｇＷＲＫＹ３７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:７５１６０５２..７５１９２０９ － ＸＰ＿０１０９２１５５３.１ ２１０

ＥｇＷＲＫＹ３８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:７５３３９０８..７５３６３７４ － ＸＰ＿０１０９２１５５４.１ ３６５

ＥｇＷＲＫＹ３９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:１１４６６８４３..１１４６８４６３ － ＸＰ＿０１０９２１４３４.１ ３１１

ＥｇＷＲＫＹ４０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:４２７６９３２７..４２７７１３７３ ＋ ＸＰ＿０１０９２２７５８.１ ３１０

ＥｇＷＲＫＹ４１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:４２８５６８５２..４２８６０１４７ ＋ ＸＰ＿０１０９２２７５７.１ ３２３

０８９ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



续表 １

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

染色体定位
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

蛋白登录号
Ｐｒｏｔｅｉｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

氨基酸大小
Ｐｅｐｔｉｄｅ ｌｅｎｇｔｈ

(ａａ)

ＥｇＷＲＫＹ４２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:４４３４８６６７..４４３６１７３９ ＋ ＸＰ＿０１０９２３０１５.１ １ ３０３

ＥｇＷＲＫＹ４３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:４７１０１３３３..４７１０６１０４ ＋ ＸＰ＿０１０９２２４８６.１ ４６９

ＥｇＷＲＫＹ４４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿５:４８９０８６６８..４８９１１６３１ － ＸＰ＿０１０９２２２９２.１ ３１４

ＥｇＷＲＫＹ４５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:３０４０１６８..３０４３３０２ － ＸＰ＿０１０９２３４６８.１ ３５６

ＥｇＷＲＫＹ４６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:４２８８０７４..４２９３９１８ － ＸＰ＿０１０９２３５６５.１ ４６２

ＥｇＷＲＫＹ４７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:４７７４２０７..４７７９８２０ ＋ ＸＰ＿０１０９２３５９１.１ ３０２

ＥｇＷＲＫＹ４８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６: ３３６２５５５６..３３６２７８４２ － ＸＰ＿０１０９２４３４０.１ ５７５

ＥｇＷＲＫＹ４９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:３４２４１２８６..３４２４３３６４ － ＸＰ＿０１０９２４３５４.１ ３３６

ＥｇＷＲＫＹ５０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６: ３８８０４４７６..３８８０６１７０ － ＸＰ＿０１０９２４７２６.１ ２７７

ＥｇＷＲＫＹ５１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:３９１５７１０７..３９１５８６８７ ＋ ＸＰ＿０１０９２４７５９.１ ３２８

ＥｇＷＲＫＹ５２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:４０４８４８５３..４０４８７２５１ － ＸＰ＿０１０９２４８４１.１ ３６０

ＥｇＷＲＫＹ５３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:４２６０４０７８..４２６０５６９０ － ＸＰ＿０１０９２５０５２.１ ２０２

ＥｇＷＲＫＹ５４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６:４３０５５２１９..４３０６０４５７ ＋ ＸＰ＿０１０９２５０８０.１ ２３５

ＥｇＷＲＫＹ５５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:２６０３７１０..２６１０１６６ ＋ ＸＰ＿０１０９２５３７９.１ ６２６

ＥｇＷＲＫＹ５６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:２６６４９０８..２６６６３０５ － ＸＰ＿０１０９２５３８５.１ ２１０

ＥｇＷＲＫＹ５７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:２６９８０８４..２６９９４８８ ＋ ＸＰ＿０１０９２５３８６.１ １６６

ＥｇＷＲＫＹ５８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:５５６５９２３..５５６７５３５ － ＸＰ＿０１０９２５６００.１ ２８７

ＥｇＷＲＫＹ５９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:７７２８０４１..７７３１４７２ ＋ ＸＰ＿０１０９２５７６３.１ ３６９

ＥｇＷＲＫＹ６０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:８６４２９７９..８６４４６６９ － ＸＰ＿０１０９２５８２９.１ ３７１

ＥｇＷＲＫＹ６１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:１０６２２３０８..１０６２４７９９ ＋ ＸＰ＿０１０９２６１９４.１ ５８４

ＥｇＷＲＫＹ６２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:２６１７５５６５..２６２０４６１５ ＋ ＸＰ＿０１０９２６８４３.１ １７０

ＥｇＷＲＫＹ６３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿７:４０４３７７０８..４０４３９２３２ ＋ ＸＰ＿０１０９２７２７５.１ ３２４

ＥｇＷＲＫＹ６４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:２３５４３７９８..２３５５４１０３ － ＸＰ＿０１０９２８１７５.１ ７４２

ＥｇＷＲＫＹ６５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:３１３１８４２３..３１３１９８０７ ＋ ＸＰ＿０１０９２８６９８.１ ３０８

ＥｇＷＲＫＹ６６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:３６５２１３７３..３６５２５３１８ － ＸＰ＿０１０９２９１５４.１ ２５７

ＥｇＷＲＫＹ６７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:３６５３８１３８..３６５３９８３７ － ＸＰ＿０１０９２９１５６.１ ３１５

ＥｇＷＲＫＹ６８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:３６６７２３２０..３６６８０９８８ ＋ ＸＰ＿０１０９２９１６２.１ ５３３

ＥｇＷＲＫＹ６９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８:３８４７７３４７..３８４７９７３４ ＋ ＸＰ＿０１０９２９３１６.１ ３２１

ＥｇＷＲＫＹ７０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿９:３３１２１９６４..３３１２３６３９ ＋ ＸＰ＿０１０９３０９２７.１ ２９２

ＥｇＷＲＫＹ７１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:２９１９９６０..３００９１２６ － ＸＰ＿０１０９３１２４６.１ ５１４

ＥｇＷＲＫＹ７２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:５４８８６５８..５４９１９４１ － ＸＰ＿０１０９３１３１６.１ ５３０

ＥｇＷＲＫＹ７３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:７５３３０００..７５３５７０５ － ＸＰ＿０１０９３１３８０.１ ３１２

ＥｇＷＲＫＹ７４ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:７５５５１１９..７５５７５２９ － ＸＰ＿０１０９３１５１０.１ ２４３

ＥｇＷＲＫＹ７５ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:１６４９８１９４..１６５０００６６ ＋ ＸＰ＿０１０９３１７４７.１ ２８３

ＥｇＷＲＫＹ７６ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:２７９３６５７０..２７９３８０５１ － ＸＰ＿０１０９３２７５１.１ １１６

ＥｇＷＲＫＹ７７ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１０:３０８１６７１７..３０８２０４８３ ＋ ＸＰ＿０１０９３２８７９.１ ３５３

ＥｇＷＲＫＹ７８ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１１:２５９４４２１８..２５９４８８１４ ＋ ＸＰ＿０１０９３３３９３.１ ４２１

ＥｇＷＲＫＹ７９ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１４:１９３６９７７..１９３９６１５ － ＸＰ＿０１０９３７５９２.１ ３３６

ＥｇＷＲＫＹ８０ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１４:３９９９５８６..４００２６５６ － ＸＰ＿０１０９３７９６６.１ ５９６

ＥｇＷＲＫＹ８１ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１４:４７８９６１２..４７９２３９１ － ＸＰ＿０１０９３８２７８.１ ３８５

ＥｇＷＲＫＹ８２ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１４:６５９４０３６..６５９７１２３ － ＸＰ＿０１０９３８２２３.１ ３１５

ＥｇＷＲＫＹ８３ ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１５:７３６８６６４..７３８１１１３ － ＸＰ＿０１０９３９０６０.１ ５５１

ＥｇＷＲＫＹ８４ ４９８..２００１ ＋ ＸＰ＿０１０９１１４１８.１ ２０２

１８９７ 期 周丽霞等: 油棕 ＷＲＫＹ 转录因子的全基因组鉴定与分析



续表 １

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

染色体定位
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

蛋白登录号
Ｐｒｏｔｅｉｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

氨基酸大小
Ｐｅｐｔｉｄｅ ｌｅｎｇｔｈ

(ａａ)

ＥｇＷＲＫＹ８５ ７０７..１８７６ － ＸＰ＿０１０９１１４５８.１ ２３２

ＥｇＷＲＫＹ８６ ３０９５１..３３２０７ － ＸＰ＿０１０９１０３２３.１ １３３

ＥｇＷＲＫＹ８７ １１１８５２３..１１２２９２６ ＋ ＸＰ＿０１０９０４９５８.１ ２５１

ＥｇＷＲＫＹ８８ １１５４５５０..１１５６５２５ ＋ ＸＰ＿０１０９４２１０１.１ ３１６

ＥｇＷＲＫＹ８９ ７７６０６７.. ７８４８８２ － ＸＰ＿０１０９４２０９２.１ ５３５

ＥｇＷＲＫＹ９０ １１３２０５３.. １１９６５４４ － ＸＰ＿０１０９４３６０６.１ ７０９

ＥｇＷＲＫＹ９１ １０５６４８８.. １０８２２８５ － ＸＰ＿０１０９０５３００.１ ６７２

ＥｇＷＲＫＹ９２ ２９８０９１..３１１１９３ ＋ ＸＰ＿０１０９０６８６９.１ ５５１

ＥｇＷＲＫＹ９３ １５７０５２..１７４７１３ ＋ ＸＰ＿０１０９０８２４４.１ ５４５

ＥｇＷＲＫＹ９４ ２３１２３８..２５３８４９ － ＸＰ＿０１０９０８５８１.１ ６４１

ＥｇＷＲＫＹ９５ ２４５４９４.. ２５０１８１ ＋ ＸＰ＿０１０９０８９６２.１ ４７８

图 １ 所示ꎮ 油棕 ＷＲＫＹ 蛋白主要分为三大类ꎬ即
Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类ꎮ 其中ꎬ根据 ＷＲＫＹ 保守结构域所处

的位置ꎬ将第 Ｉ 类分为 Ｉ Ｎ 和 Ｉ Ｃ 两个亚类ꎻ第Ⅱ类

含有 １ 个锌指结构和 １ 个 ＷＲＫＹ 保守结构域ꎬ根
据锌指结构的不同ꎬ又将其分为Ⅱ ａ、Ⅱ ｂ、Ⅱ ｃ 及

Ⅱ ｄ 四个亚类ꎻ第Ⅲ类是含有 ２ 个 ＷＲＫＹ 保守结

构域ꎮ
２.４ 油棕 ＷＲＫＹ 外显子及内含子

通过油棕基因组数据分析得到 ＷＲＫＹ 转录因

子基因外显子和内含子的结构分布示意图 (图

２)ꎮ ＥｇＷＲＫＹ 转录因子家族成员所含内含子数的

范围为 ０ ~ １２ 个ꎬ平均每个 ＥｇＷＲＫＹ 含内含子数

为 ２.９９ 个ꎮ 其中ꎬＥｇＷＲＫＹ４２ 含有内含子数最多

(１２ 个)ꎬ转录因子基因长度变化范围为 ４７７ ｂｐ
(ＥｇＷＲＫＹ０８)至 ８９ １６７ ｂｐ( ＥｇＷＲＫＹ７１)ꎬ平均大

小为 ５ ９９２ ｂｐꎬ图 ２ 中阴影部分的数字代表该外显

子翻 译 成 部 分 ＷＲＫＹ 保 守 结 构 域 的 长 度ꎮ
ＥｇＷＲＫＹ 基因家族的结构变化较大ꎬ说明在长期

进化过程中油棕基因组经历了较大的变异选择ꎮ

３　 讨论与结论

随着高通量测序技术的成熟ꎬＷＲＫＹ 作为调

控植物多种生理过程的转录因子家族之一ꎬ已在

多个物种中被挖掘及鉴定ꎬ如拟南芥基因组中含

有 ７２ 个 ＷＲＫＹ 转 录 因 子 ( Ｕｌｋｅｒ ＆ Ｓｏｍｓｓｉｃｈꎬ

２００４)ꎬ黄瓜基因组中有 １３２ 个 ＷＲＫＹ 转录因子

(谷彦冰等ꎬ２０１５)ꎬ棉花基因组中有 １１６ 个 ＷＲＫＹ
转录因子(Ｄｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ橡胶树基因组中含

有 ８１ 个 ＷＲＫＹ 转录因子(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ桑树基

因组中含有 ５４ 个 ＷＲＫＹ 转录因子 ( Ｂａｒａｎｗａｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)及鹰嘴豆基因组中含有 ７０ 个 ＷＲＫＹ 转

录因子(Ｗａｑａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究通过分析油

棕基因组数据ꎬ挖掘出 ９５ 个 ＷＲＫＹ 转录因子ꎬ
ＷＲＫＹ 家族中转录因子的数目不仅与物种的基因

组相关ꎬ而且与植物在长期进化过程中所受的外

界环境影响有关ꎮ 油棕 ＷＲＫＹ 转录因子数目与其

他物种相比ꎬ属于中等数目的类型ꎬ该结果可推测

油棕在自然进化过程中ꎬＷＲＫＹ 基因家族受到了

一定的外界环境压力ꎮ
本研究通过预测油棕 ＷＲＫＹ 蛋白的二级结

构ꎬ发现其以 α￣螺旋及无规卷曲为主ꎬ这与丁蒙蒙

等(２０１８)报道结果相一致ꎮ 本研究对油棕 ＷＲＫＹ
保守结构域进行系统进化分析ꎬ将油棕 ＷＲＫＹ 家

族蛋白分为三大类ꎬ即 Ｉ、Ⅱ、Ⅲ类ꎬ其中Ⅱ类又分

为四个亚类ꎮ 本研究中油棕 ９５ 个 ＷＲＫＹ 家族成

员均含有 ＷＲＫＹＧＱＫ 保守基序ꎬⅡ类均含有 １ 个

锌指结构及 １ 个 ＷＲＫＹ 保守结构域ꎬ根据锌指结

构和位置的不同又分为四个亚类ꎬ类似分类在拟

南芥及桑树等物种中发现ꎬ该结果可推测植物

ＷＲＫＹ 基因家族在结构上具有高度保守性ꎮ 油棕

作为热带地区重要的油料作物之一ꎬ 低温气候严

２８９ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



表 ２　 ＥｇＷＲＫＹ 蛋白理化性质分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＥｇＷＲＫＹ ｐｒｏｔｅｉｎ

蛋白名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎａｍｅ

理论
等电点

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

磷酸化
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｙ￣

ｌａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓ

Ｏ￣糖基化
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｏ￣ｇｌｙｃｏｓｙ￣

ｌａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓ

不稳定
系数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪
系数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

信号肽
Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ

　 亚细胞定位
　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａ
　 ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

二级结构
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

β￣转角
β￣ａｎｇｌｅ
(％)

无规卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ
ｃｈａｉｎ
(％)

ＥｇＷＲＫＹ０１ ８.９５ ２７ １ ４８.９７ ５９.２０ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４２ １１ ３３ １４
ＥｇＷＲＫＹ０２ ７.６３ ９２ ２ ５２.２８ ５３.１１ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５１ ７ ２２ ２０
ＥｇＷＲＫＹ０３ ６.０７ ２４ ３ ４９.３８ ６９.１８ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３０ １０ ４５ １５
ＥｇＷＲＫＹ０４ ６.３１ ３２ １ ５７.１３ ６３.９３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４７ ９ ３０ １４
ＥｇＷＲＫＹ０５ ８.８０ ２９ １ ５１.９６ ６９.０１ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４１ １２ ２９ １８
ＥｇＷＲＫＹ０６ ６.０９ ３０ ３ ５２.９７ ５３.１８ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ５０ １３ ２３ １４
ＥｇＷＲＫＹ０７ ５.７８ ４９ １ ５６.９５ ５８.３７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２２ １７ ４５ １６
ＥｇＷＲＫＹ０８ ８.９６ １４ １ ６５.００ ５７.４７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ６０ ８ ２１ １１
ＥｇＷＲＫＹ０９ ５.４６ ３７ ２ ６７.３２ ４７.４３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３１ １１ ４５ １３
ＥｇＷＲＫＹ１０ ５.５５ ３１ ４ ７４.６４ ５７.９７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５２ １１ ２４ １４
ＥｇＷＲＫＹ１１ ７.２４ ４２ １ ６２.１８ ５６.４３ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ７３ ６ １３ ８
ＥｇＷＲＫＹ１２ ６.１８ ６２ ２ ４６.１０ ５３.６９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３４ ８ ５１ ７
ＥｇＷＲＫＹ１３ ６.９３ ３１ ３ ７５.２０ ４９.６５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２２ １５ ５３ １０
ＥｇＷＲＫＹ１４ ５.９９ １２０ １ ５４.４４ ６２.２５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２１ １２ ５３ １４
ＥｇＷＲＫＹ１５ ６.９０ ５２ ４ ５８.６９ ６０.１４ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２２ １５ ４６ １７
ＥｇＷＲＫＹ１６ ８.４２ ４１ ３ ５５.７０ ６０.６２ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３２ １０ ５１ ７
ＥｇＷＲＫＹ１７ ９.３４ ２３ １ ５１.５６ ５０.００ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４０ １９ ２８ １３
ＥｇＷＲＫＹ１８ ５.６５ １００ ６ ６０.０１ ５３.１６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５３ ７ ３７ ３
ＥｇＷＲＫＹ１９ ９.８１ ４７ ２ ４７.３６ ６７.０９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ６２ ９ ２１ ８
ＥｇＷＲＫＹ２０ ６.０２ ９９ １ ５１.３７ ５６.２７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３８ １０ ４３ ９
ＥｇＷＲＫＹ２１ ６.００ ３６ ３ ７０.６６ ５４.４９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５６ ６ ３３ ５
ＥｇＷＲＫＹ２２ ９.８４ ２６ ２ ６０.５０ ５９.２９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５７ ７ ３２ ４
ＥｇＷＲＫＹ２３ ７.１７ １０２ ２ ５３.４０ ５７.１５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２２ １１ ５６ １１
ＥｇＷＲＫＹ２４ ７.５２ ２５ ２ ４３.２８ ６３.６５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４０ １８ ２５ １７
ＥｇＷＲＫＹ２５ ８.９３ ２２ １ ３５.８２ ５８.２５ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ５５ ３ ３７ ５
ＥｇＷＲＫＹ２６ ５.５７ １９ ２ ５２.５９ ４８.７１ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４６ １５ ２７ １２
ＥｇＷＲＫＹ２７ ４.８８ ２６ １ ７１.９３ ５３.８８ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ６２ ７ ２０ １１
ＥｇＷＲＫＹ２８ ５.８３ ４６ ２ ４６.９２ ５６.７９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２５ ３ ６７ ５
ＥｇＷＲＫＹ２９ ９.５２ ２７ １ ５２.４１ ５９.１４ ＋ 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ３０ ６ ５３ １１
ＥｇＷＲＫＹ３０ ９.７７ ３６ １ ６５.０５ ７２.４０ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５１ ６ ３４ ９
ＥｇＷＲＫＹ３１ ８.８７ ３２ １ ４７.２３ ４８.８７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５７ １１ ２３ ９
ＥｇＷＲＫＹ３２ ５.６４ ４４ １ ５１.４１ ５４.０１ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ６０ ５ ３３ ２
ＥｇＷＲＫＹ３３ ４.９１ ５１ １ ５４.８０ ７１.６６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２８ ７ ６１ ４
ＥｇＷＲＫＹ３４ ７.００ ２５ ２ ５７.７４ ５３.２５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４２ １９ ２８ １１
ＥｇＷＲＫＹ３５ ５.７３ ３３ １ ６０.０７ ６４.３６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２９ ３ ５６ １２
ＥｇＷＲＫＹ３６ ８.９０ １７ １ ４７.７３ ７１.６７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２９ ６ ５３ １２
ＥｇＷＲＫＹ３７ ５.９３ ２７ １ ５５.５４ ５６.６７ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ２７ １５ ４０ １８
ＥｇＷＲＫＹ３８ ６.７９ ３１ ２ ５２.３８ ５６.９９ ＋ 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５６ １３ ２１ １０
ＥｇＷＲＫＹ３９ ６.３８ ２３ １ ５７.３７ ６０.５５ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２９ １３ ５０ ８
ＥｇＷＲＫＹ４０ ５.１５ ２７ １ ５９.５６ ７５.１９ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４７ １７ ３３ ３
ＥｇＷＲＫＹ４１ ５.２９ ２３ ４ ５８.７３ ５８.２７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５０ ６ ３４ １０
ＥｇＷＲＫＹ４２ ８.５１ ３０ ２ ５２.２１ ８１.６３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４７ １３ ２８ １２
ＥｇＷＲＫＹ４３ ８.７０ ２５ １ ４０.０３ ５２.８６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５５ １１ ２６ ８
ＥｇＷＲＫＹ４４ ５.６１ ２４ ２ ５７.１６ ６７.３６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４０ １９ ２７ １４
ＥｇＷＲＫＹ４５ ９.６４ ２２ １ ５６.２１ ７１.８０ ＋ 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４０ ２３ ２４ １３
ＥｇＷＲＫＹ４６ ９.０６ ２６ １ ５３.９３ ５３.４２ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ６１ ８ ２５ ６
ＥｇＷＲＫＹ４７ ５.５９ ２７ ２ ７３.９９ ５０.５３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５１ ５ ３６ ８
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续表 ２

蛋白名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎａｍｅ

理论
等电点

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

磷酸化
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｙ￣

ｌａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓ

Ｏ￣糖基化
位点数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｏ￣ｇｌｙｃｏｓｙ￣

ｌａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓ

不稳定
系数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪
系数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

信号肽
Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ

　 亚细胞定位
　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａ
　 ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

二级结构
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

β￣转角
β￣ａｎｇｌｅ
(％)

无规卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ
ｃｈａｉｎ
(％)

ＥｇＷＲＫＹ４８ ６.５６ ３３ ２ ４２.４４ ６０.１６ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５７ １１ ２２ １０
ＥｇＷＲＫＹ４９ ８.５１ ２３ １ ７１.０１ ５１.９３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５４ １９ ２１ ６
ＥｇＷＲＫＹ５０ ５.４２ ２７ １ ７２.４７ ５１.８１ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ５３ １２ ２５ １０
ＥｇＷＲＫＹ５１ ５.５４ ２６ １ ６９.６１ ５６.８３ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ２２ １５ ５０ １３
ＥｇＷＲＫＹ５２ ５.７２ ２２ ２ ６６.２６ ５９.６１ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２３ １７ ４７ １３
ＥｇＷＲＫＹ５３ ５.４６ ３２ １ ５０.６７ ５２.１８ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５６ ９ ２３ １２
ＥｇＷＲＫＹ５４ ９.３２ ２５ １ ４６.７３ ５４.７２ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ２５ １７ ４２ １６
ＥｇＷＲＫＹ５５ ７.８７ ２６ １ ５７.２０ ５８.１８ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５８ １１ ２０ １１
ＥｇＷＲＫＹ５６ ５.５４ ３７ ２ ３９.５９ ６３.５７ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ４３ １６ ２８ １３
ＥｇＷＲＫＹ５７ ６.５０ ３３ ３ ５０.３１ ５９.３４ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５０ １３ ２５ １２
ＥｇＷＲＫＹ５８ ６.９８ ２６ １ ５９.９８ ６２.２３ － 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ ５０ ９ ３３ ８
ＥｇＷＲＫＹ５９ ６.３３ ４４ ２ ４８.２２ ５６.１２ － 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ ４９ １０ ２６ １５
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图 １　 油棕 ＷＲＫＹ 蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｏｉｌ ｐａｌｍ ＷＲＫＹ ｐｒｏｔｅｉｎ

重限制着油棕的大面积种植ꎬ若能挖掘与低温胁

迫相关的调节基因ꎬ并对其功能进行预测ꎬ运用分

子技术对油棕品种进行改良ꎬ提高其抗寒性ꎬ从而

实现油棕大面积的种植ꎮ
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