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摘　 要： 番茄 Ｐｔｏ 基因是一类可以编码丝氨酸 ／苏氨酸激酶（ＳＴＫ）序列的广谱抗性候选基因，其序列克隆与鉴定

为深入了解番茄的抗病机制奠定了基础。 在该研究中，一对依据 Ｐｔｏ 基因的保守序列设计的简并引物被用来扩

增巴西橡胶中 Ｐｔｏ 基因抗病同源序列，扩增得到了一个约 ５５０ ｂｐ 的基因片段，其随后被克隆并测序。 序列分析

发现，其中的 ７ 个抗病同源序列与 Ｐｔｏ 基因高度同源（ＢＬＡＳＴＸ Ｅ ｖａｌｕｅ ＜３ｅ⁃５３），所以其被认为是 Ｐｔｏ 基因抗病同

源序列（Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ）。 通过巴西橡胶的 Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ 多序列比对表明，这些序列包含了多个 ＳＴＫｓ 保守的次级结构

收稿日期： ２０１６⁃０４⁃１９　 　 修回日期： ２０１６⁃０６⁃１６
基金项目： 国家自然科学基金（８１３７４０６５）；中央级公益性科研院所基本科研业务费专项（１６３００３２０１５０２０）；海南省科技园区建设经费项目［Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ
ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ （８１３７４０６５）； Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｆｕｎｄｓ ｆｏｒ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ⁃Ｔｒｏｐｉｃａｌ
Ｃｒｏｐｓ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ （１６３００３２０１５０２０）； Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｐａｒｋ Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ Ｆｕｎｄｓ ｏｆ Ｈａｉｎａｎ］。
作者简介： 张影波（１９８４－），男，硕士，助理研究员，从事药用植物学、南药质量标准和南药资源开发与利用研究，（Ｅ⁃ｍａｉｌ）ｚｈａｎｇｙｉｎｇｂｏ１９８４＠ １６３．ｃｏｍ。

∗通信作者： 莫廷辉，博士，副教授，主要从事作物遗传育种研究，（Ｅ⁃ｍａｉｌ）３１１１２４０９ｍｔｈ＠ １６３．ｃｏｍ。



域。 此外，系统发育分析也表明，巴西橡胶的 Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ 属于 Ｐｔｏ 基因同源的 Ｒ 基因。 该研究结果中 Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ 可
为巴西橡胶抗病的发展提供一个有效的基因资源。
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ｔｈｅｓｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｒｅ⁃
ｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｂｏｔｈ ｏｆ ｔｈｅｍ ｉｎ ｗｉｌｄ ｃｌｏｎｅｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ． Ｈｏｗ⁃
ｅｖｅｒ， ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｆｏｒ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｈｅｖｅａ ｉｓ ｌｉｍｉ⁃
ｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｌｏｎｇ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ， ｔｒｉｐ⁃ｌｏｉｄｙ ａｎｄ ｓｔｅｒｉｌｉｔｙ ｉｎ ｍｏｓｔ
ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｈａｓ ｔｈｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｔｏ ｏｖｅｒｃｏｍｅ ｔｈｅｓｅ ｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ ｂｙ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｉｎｇ
ｓｉｎｇｌｅ ｏｒ ｅｖｅｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ （Ｒ） ｇｅｎｅｓ ｉｎ⁃
ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｈｅｖｅａ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｕｓｉｎｇ ｅｉｔｈｅｒ
ｂｉｏｌｉｓｔｉｃｓ ｏｒ ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ． Ａｌ⁃
ｔｈｏｕｇｈ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ
ｆｏｒ ｈｅｖｅａ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ， ｎｏ
ｈｅｖｅａ Ｒ ｇｅｎｅ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｔｏ ｄａｔｅ （Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ，
２０１０）．

Ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｇｅｎｅ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂｅｓｔ⁃ｃｈａｒａｃｔｅｒ⁃
ｉｚｅｄ ａｎｄ ｍｏｓｔ ｉｎｔｅｎｓｉｖｅｌｙ ｓｔｕｄｉｅｄ Ｒ ｇｅｎｅｓ （Ｐｅｄｌｅｙ ＆
Ｍａｒｔｉｎ， ２００３）． Ｐｔｏ ｃｏｎｆｅｒｓ ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ⁃ｍｅ⁃
ｄｉａｔｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｙｒｉｎｇａｅ
ｐｖ． ｔｏｍａｔｏ ｔｈａｔ ｅｘｐｒｅｓｓ ｔｈｅ ａｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ＡｖｒＰｔｏ ｏｒ
Ａｖｒ⁃ＰｔｏＢ （Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ， １９９３； Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ， ２００２）． Ｏｖｅｒ⁃
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｐｔｏ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｔｈｅ
ｓｔｒｏｎｇ ｃａｕｌｉｆｌｏｗｅｒ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ （ＣａＭＶ） ３５Ｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒ
ｈａｓ ｂｅｅｎ ｓｈｏｗｎ ｔｏ ａｃｔｉｖａｔｅ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｂ⁃

ｓｅｎｃｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ． Ｐｔｏ⁃ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ
ｓｈｏｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｔｏ Ｐ． ｓｙｒｉｎｇａｅ ｐｖ ｔｏｍａｔｏ ｂｕｔ ａｌ⁃
ｓｏ ｔｏ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ． ｖｅｓｉｃａｔｏｒｉａ ａｎｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｆｕｎｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ｆｕｌｖｕｍ （ Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ，
１９９９）． Ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ， ｔｈｅ
Ｐｔｏ ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉ⁃
ｎａｓｅ （ ＳＴＫ） ａｎｄ ａｌｓｏ ｗｉｔｈ ｓｅｖｅｒａｌ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｕｂｄｏ⁃
ｍａｉｎｓ， ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｇｅｎｅ
ａｓ ｐｒｏｂｅ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｉｎ ｍａｎｙ
ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ， ｂｅａｎ， ｓｏｙｂｅａｎ， ｐｅａ，
ｒｉｃｅ， ｍａｉｚｅ， ｂａｒｌｅｙ， ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｓｕｇａｒｃａｎｅ （Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ
ａｌ， １９９３）． Ｐｔｏ⁃ｔｙｐｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ａｎａｌｏｇｕｅｓ
ｈａｄ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｂａｎａｎａ， ｐｏｔａｔｏ， ｂｅａｎ，
ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ｅｔｃ． （Ｖｌｅｅｓｈｏｕｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ， ２００１； Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ，
２００１； Ｄｉｇａｓｐｅｒｏ ＆ Ｃｉｐｒｉａｎｉ， ２００３）， ｂｕｔ ｓｉｎｃｅ ｎｏ ｍｏ⁃
ｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｈａｓ ｂｅｅｎ
ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ， ｔｈｅ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ｔｏ ｏｂｔａｉｎ
Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｈｅｖｅａ ｕｓｉｎｇ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ＰＣＲ ａｎｄ ｔｏ ｄｅ⁃
ｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ．

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１．１ Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ
Ｔｈｅ ｈｅｖｅａ ｗｉｌｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ‘ＸＪ００００７２’ ｗａｓ ｃｈｏｓｅｎ

ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂｅｃａｕｓｅ ｉｔ
ｓｈｏｗｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ａ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｈｅｖｅａ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ， ｉｎｃｌｕ⁃
ｄｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｓｕｃｈ ａｓ Ｍｉｃｒｏｃｙｃｌｕｓ ｕｌｅｉ ａｎｄ
Ｏｉｄｉｕｍ ｈｅｖｅａｅ ． Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｗａｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ
ＱＩＡＧＥＮ ＤＮｅａｓｙ Ｐｌａｎｔ Ｍｉｎｉｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ Ｉｎｃ．， Ｖａｌｅｎｃｉ⁃
ａ， ＣＡ）ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ．
１．２ Ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ＰＣＲ

Ａ ｐａｉｒ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｂｙ Ｖａｌｌａｄ ｅｔ
ａｌ， （２００１）， ｆｏｒｗａｒｄ ５′⁃ＴＮＧＧＮＳＡＮＧＧＮＧＫＮＴＴＹＧＧ⁃３′
ａｎｄ ｒｅｖｅｒｓｅ ５′⁃ＡＣＮＣＣＲＡＡＮＧＡＲＴＡＮＡＣＲＴＣ⁃３′， ｗａｓ
ｕｓｅｄ ｔｏ ａｍｐｌｉｆｙ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓｕｂｄｏｍａｉｎｓ Ｉ ａｎｄ
ＩＸ ｏｆ ＳＴＫｓ． Ｔｈｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ
ｉｎ ａ ５０ μＬ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｖｏｌｕｍｅ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ３００ μｍｏｌ·Ｌ⁃１ ｏｆ
ｄＮＴＰｓ， ４ μｍｏｌ·Ｌ⁃１ ｏｆ ｅａｃｈ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒ ｆｏｒｗａｒｄ

６８４ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



ａｎｄ ｒｅｖｅｒｓｅｓ， １ Ｕ ｏｆ Ｔａｑ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ （ Ｉｎｖｉｔｒｏ⁃
ｇｅｎＴＭ）， １ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ， １．５ ｍｍｏｌ·Ｌ⁃１ ＭｇＣｌ２ ａｎｄ ａｐ⁃
ｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ２００ ｎｇ ｏｆ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ． ＰＣＲ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ
ｗｅｒｅ ９５ ℃ ｆｏｒ ３ ｍｉｎ， ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ３５ ｃｙｃｌｅｓ ｏｆ ９５ ℃ ｆｏｒ
３０ ｓ， ４５ ℃ ｆｏｒ ３０ ｓ ａｎｄ ７２ ℃ ｆｏｒ １ ｍｉｎ； ａｎｄ ａｎ ａｄｄｉ⁃
ｔｉｏｎａｌ １０ ｍｉｎ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ａｔ ７２ ℃ ｗａｓ ｉｎｃｌｕｄｅｄ．
１．３ Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ ｏｎ ａ １％ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ
ｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｅｔｈｉｄｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ． Ａ ｂａｎｄ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｓｉｚｅ ｗａｓ ｅｘｃｉｓｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｇｅｌ ａｎｄ ｐｕｒｉｆｉｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ
ＱＩＡｑｕｉｃｋ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ Ｉｎｃ．， Ｖａｌｅｎｃｉａ，
ＣＡ） ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ． Ｐｕｒｉｆｉｅｄ
ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｃｌｏｎｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐＧＥＭ⁃Ｔ ｅａｓｙ ｐｌａｓ⁃
ｍｉｄ ｖｅｃｔｏｒ （Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ Ｃｏｒｐ．， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ）． Ｐｌａｓｍｉｄｓ
ｗｅｒｅ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄ ｂｙ ｅｌｅｃｔｒｏｐｏｒａｔｉｏｎ ｉｎｔｏ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ
ＤＨ ５α ｃｏｍｐｅｔｅｎｔ ｃｅｌｌｓ． Ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｅｒｅ ｐｌａｔｅｄ ｏｎｔｏ ＬＢ
ｍｅｄｉｕｍ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ， Ｘ⁃Ｇａｌ ａｎｄ ＩＰＴＧ， ａｎｄ
ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄｓ ｗｅｒｅ ｃｈｏｓｅｎ ｂｙ ｂｌｕｅ ／ ｗｈｉｔｅ ｓｅｌｅｃ⁃
ｔｉｏｎ （Ｓａｍｂｒｏｏｋ ＆ Ｒｕｓｓｅｌｌ， ２００１）． Ｐｌａｓｍｉｄ ＤＮＡ ｗａｓ
ｐｕｒｉｆｉｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ａｌｋａｌｉｎｅ ｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ （Ｓａｍｂｒｏｏｋ ＆ Ｒｕｓ⁃
ｓｅｌｌ， ２００１） ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＢｉｇＤｙｅ ｔｅｒｍｉｎａｔｏｒ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｋｉｔ ｖｅｒｓｉｏｎ ３． １ （Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ） ａｃ⁃
ｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ’ ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｎ ＡＢＩ ３ ７３０ ａｕｔｏｍａｔｉｃ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｒ （Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ） ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ｃａｐｉｌｌａｒｙ
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｓｅｒｖｉｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
ｓｃｉｅｎｃｅ． Ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｃｌｏｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｉｎ ｂｏｔｈ
ｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎｓ．
１．４ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｅｄｉｔｉｏｎ， ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｅａｒｃｈｅｓ ａｎｄ ｍｕｌｔｉ⁃
ｐｌｅ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ

Ａｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ａｓｓｅｍｂｌｅｄ ａｎｄ ｅｄｉｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ
ｐｒｏｇｒａｍｓ ＳＥＱＭＡＮ ａｎｄ ＥＤＩＴ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｌａ⁃
ｓｅｒｇｅｎｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ４． ０３ （ ＤＮＡＳＴＡＲ，
Ｍａｄｉｓｏｎ， ＷＩ， ＵＳＡ）． Ｔｈｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｅｒｅ ｒｅｍｏｖｅｄ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｃｌｏｎｅ ｓｏ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｒｅ⁃
ｇｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ Ｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔａｒｔ ｏｆ
ｓｕｂｄｏｍａｉｎ ＩＸ ｏｆ ＳＴＫｓ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙ⁃
ｓｉｓ． Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ
ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｌａｔｅ ｔｏｏｌ ｏｆ ｔｈｅ ＥＤＩＴ ｐｒｏｇｒａｍ （Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ
ｓｏｆｔｗａｒｅ）． Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｅａｒｃｈｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ＢＬＡＳＴＸ ｐｒｏｇｒａｍ （Ａｌｔｓｃｈｕｌ ｅｔ ａｌ， １９９７） ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ （ＮＣＢＩ）
ＧｅｎＢａｎｋ ｄａｔａｂａｓｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ）

ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｆａｕｌｔ ｓｅｔｔｉｎｇｓ． Ｐｅｒｃｅｎｔ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＭＥＧＡＬＩＧＮ ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｆａｕｌｔ ｓｅｔｔｉｎｇｓ． Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ
ｏｕｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｏｇｒａｍｓ Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１ （Ｌａｒｋｉｎ ｅｔ
ａｌ， ２００７） ａｎｄ ＷｅｂＬｏｇｏ ｖｅｒｓｉｏｎ ３． ０ （ Ｃｒｏｏｋｓ ｅｔ ａｌ，
２００４） （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｅｂｌｏｇｏ． ｂｅｒｋｅｌｅｙ． ｅｄｕ ／ ） ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅ⁃
ｆａｕｌｔ ｓｅｔｔｉｎｇｓ．
１．５ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｎｅｉｇｈ⁃
ｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ （ＮＪ） ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＮＪ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｉｍｐｌｅ⁃
ｍｅｎｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ
（ＭＥＧＡ） ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ５．１０ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｐｏｉｓｓｏｎ ｃｏｒｒｅｃ⁃
ｔｉｏｎ． Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ （１ ０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ） ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｖａｌ⁃
ｕａｔｅ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ａ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｐａｔ⁃
ｔｅｒｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ． Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂｅｌｏｎｇ⁃
ｉｎｇ ｔｏ ｔｗｅｌｖｅ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ＳＴＫｓ ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉ⁃
ｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｈａｒｄｉｅ，１９９９）， ａ ｐｈｏｓｐｈｏｅｎｏｌｐｙｒｕｖａｔｅ
ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｋｉｎａｓｅ （ＰＥＰｃｋ） （ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
ＡＦ１６２６６０） ｆｒｏｍ Ａ． ｔｈａｌｉａｎａ （Ｈａｒｔｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ， １９９９），
ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ （ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
Ａ４９３３２） ａｎｄ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｗｅｒｅ ｒｅｔｒｉｅｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｑｕｅｒｙ ｉｎ ＢＬＡＳＴＰ （Ａｌｔｓｃｈｕｌ ｅｔ ａｌ，
１９９７） ｓｅａｒｃｈｅｓ ｔｏ ｒｅｔｒｉｅｖｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ． Ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｅｎｄ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ Ｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔａｒｔ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ ＩＸ ｗａｓ
ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ．

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

２．１ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｔｏ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｉｎ
ｈｅｖｅａ

ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｖｅａ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｗｉｔｈ ａ
ｐａｉｒ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｕｓｅｄ ｂｙ Ｖａｌｌａｄ ｅｔ
ａｌ （２００１） ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ａｎ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｂａｎｄ ｏｆ －５５０ ｂｐ． Ｔｈｉｓ
ｂａｎｄ ｗａｓ ｃｌｏｎｅｄ ａｎｄ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ５０ ｃｌｏｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｄ． Ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｍｏｖｅｄ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｃｌｏｎｅ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｏｆ ｔｈｅ ５０ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｄ ｃｌｏｎｅｓ （ＳＴＫ⁃１ ｔｏ ＳＴＫ⁃５０）， ３２ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｕｎ⁃
ｉｎｔｅｒｒｕｐｔｅｄ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ （ＯＲＦｓ）， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈ⁃

７８４４ 期 张影波等： 巴西橡胶 Ｐｔｏ 类抗病同源序列的克隆与系统发育重建



ｅｒ ｅｉｇｈｔｅｅｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｔｏｐ ｃｏｄｏｎｓ ｉｎ
ａｌｌ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ， ａｎｄ ａｓ ａ ｒｅｓｕｌｔ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｆｕｒｔｈｅｒ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ． Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｅａｒｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ３２ ｈｅｖｅａ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＢＬＡＳＴＸ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ （Ａｌｔｓｃｈｕｌ ｅｔ ａｌ，
１９９７） ａｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｎｏｎ⁃ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｄａｔａｂａｓｅ ｒｅ⁃
ｖｅａｌｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｏ ｋｎｏｗｎ ＳＴＫｓ （Ｅ ｖａｌｕｅ ＜
３ｅ⁃５３）， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｔｏ
ｆｒｏｍ ｔｏｍａｔｏ． Ａ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｖａｌｕｅ ｏｆ ８５％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎ⁃
ｔｉｔｙ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｕｓｅｄ ｂｙ Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ （２００１） ｔｏ ｃｌａｓｓｉｆｙ
Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｃｌｏｎｅｓ ｆｒｏｍ ｂｅａｎ ｉｎｔｏ ｃｌａｓｓｅｓ ｏｒ ｇｒｏｕｐｓ ｗａｓ
ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｈｅｖｅａ ｃｌｏｎｅｓ ｗｉｔｈ
ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ８５％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ
ｂｅ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｒｏｕｐ．

Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ｔｗｅｌｖｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ， ｍｏｓｔ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｒｅｄｕｎ⁃
ｄａｎｔ ｏｒ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｃｌｏｎｅｓ （ ＞ ９７％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉ⁃

ｔｙ）． Ｓｅｖｅｎ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ａｓ Ｐｔｏ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ
ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ （Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ） ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅｉｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｉｍｉｌａｒ⁃
ｉｔｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （Ｅ ｖａｌ⁃
ｕｅ ＜ ３ｅ⁃５３）． Ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｆｉｖｅ ｇｒｏｕｐｓ ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｏ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＴＫｓ， ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｌａｔ⁃
ｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｘｔ． Ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ
ａ ｓｉｎｇｌｅ ｃｌｏｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｕｓｅｄ ｆｏｒ
ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｐｅｒｃｅｎｔ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒ⁃
ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ６４．３％
（ＳＴＫ４０） ｔｏ ７０．９％ （ＳＴＫ２５） （Ｔａｂｌｅ １）， ｗｈｅｒｅａｓ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ７０． ３％
（ＳＴＫ ３３ ｖｓ． ＳＴＫ ４０） ｔｏ ９９．５％ （ＳＴＫ３ ｖｓ． ＳＴＫ １２）（Ｔａ⁃
ｂｌｅ１）． ＢＬＡＳＴＸ ｓｅａｒｃｈｅｓ ａｌｓｏ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｎｏ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ
ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ （＞ ９２％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ） ｔｏ ｈｅｖｅａ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ ｄａｔａｂａｓｅ．

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｅｒｃｅｎｔ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ， １９９３）

Ｐｔｏ⁃ＲＧＣａ ＳＴＫ３ ＳＴＫ７ ＳＴＫ１２ ＳＴＫ２５ ＳＴＫ３３ ＳＴＫ３７ ＳＴＫ４０ Ｐｔｏ

ｈＳＴＫ３ － ７８．１ ９９．５ ８３．６ ７７．６ ８３．１ ７７．５ ７０．３

ＳＴＫ７ … － ７７．６ ８５．８ ９９．５ ８５．８ ７０．９ ６９．２

ＳＴＫ１２ … … － ８４．２ ７７．０ ８３．６ ７６．９ ６９．８

ＳＴＫ２５ … … … － ８５．２ ９８．４ ７４．２ ７０．９

ＳＴＫ３３ … … … … － ８５．２ ７０．３ ６９．８

ＳＴＫ３７ … … … … … － ７３．６ ７０．３

ＳＴＫ４０ … … … … … … － ６４．３

Ｐｔｏ … … … … … … … －

２．２ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｈｅｖｅａ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ⁃
ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ｔｈｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ｄｅ⁃
ｓｉｇｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｕｂｄｏｍａｉｎｓ Ｉ ａｎｄ ＩＸ ｏｆ ｔｈｅ
ＳＴＫｓ Ｐｔｏ， Ｆｅｎ ａｎｄ Ｐｔｉ１ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ， ａｎｄ ＭＨＫ ａｎｄ
ＡＰＫ１ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ （Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ， ２００１）． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，
ｔｈｅｓｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｔｏ ｉｓｏｌａｔｅ ｎｏｔ ｏｎｌｙ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＳＴＫｓ． Ｉｎ ａｇｒｅｅｍｅｎｔ
ｗｉｔｈ ｔｈｉｓ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｆｉｖｅ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｆｒｏｍ ｈｅｖｅａ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ＢＬＡＳＴＸ ｓｅａｒｃｈｅｓ （Ｔａｂｌｅ
２）． Ｆｏｕｒ ｏｆ ｔｈｅｍ （ＳＴＫ８， ＳＴＫ１５， ＳＴＫ１７ ａｎｄ ＳＴＫ ４８）
ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ
（ＲＬＫ） ｓｕｂｆａｍｉｌｙ （Ｅ ｖａｌｕｅ ＜ ２ｅ⁃６４）， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｒｅ⁃

ｍａｉｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＳＴＫ４３ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｔｏ ａ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ （Ｅ ｖａｌｕｅ＝３ｅ⁃１２３） ｆｒｏｍ Ｐｌａｔａ⁃
ｎｕｓｘ ａｃｅｒｉｆｏｌｉａ．
２． ３ Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓ

Ａ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ
ｐｒｏｇｒａｍ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅ⁃
ｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ （Ｆｉｇ． １）． Ｔｈｅ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｓｅｖｅｒａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｓｕｃｈ ａｓ
ｔｈｅ ＳＴＫ ｓｕｂｄｏｍａｉｎｓ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ， ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ｂｅｔｗｅｅｎ

８８４ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂｅｓｔ ＢＬＡＳＴＸ ｈｉｔｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｈｅｖｅａ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ Ｐｌａｎｔ Ｓｉｍｉｌａｒ

ｔｏ
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ

ＢＬＡＳＴＸ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ
（ｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）

Ｉｄｅｎｔｉｔｙ
（％）

Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
（％）

Ｅｘｐｅｃｔ
ｖａｌｕｅ
（Ｅ）

ＳＴＫ８ ＡＢＶ３０７２０ Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １８５ ７４ ９９ ５ｅ⁃９４

ＳＴＫ１５ ＡＢＶ３０７１８ Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １５８ ７７ ９９ ４ｅ⁃９６

ＳＴＫ１７ ＡＢＶ３０７１８ Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １８５ ７７ １００ ２ｅ⁃９９

ＳＴＫ４３ ＡＥＣ０４７４５ Ｐｌａｔａｎｕｓ ｘ ａｃｅｒｉｆｏｌｉａ Ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ １８７ ９３ １００ ３ｅ⁃１２３

ＳＴＫ４８ ＡＢＶ３０７２０ Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ Ｋｉｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １８４ ７１ ９９ ８ｅ⁃８７

Ｆｉｇ． １　 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｅｌｅｖｅｎ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅ⁃
ｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ． Ｔｈｅ ｓｕｂｄｏｍａｉｎｓ， ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ Ｐ ＋ １ ｌｏｏｐ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅｓ （Ｈａｎｋｓ ｅｔ ａｌ， １９８８；
Ｈａｎｋｓ ＆ Ｑｕｉｎｎ， １９９１； Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ， ２００１） ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ． Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅｓ （Ｈａｎｋｓ ＆
Ｑｕｉｎｎ， １９９１） ａｎｄ Ｐｔｏ ａｕｔｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ （Ｓｅｓｓａ ｅｔ ａｌ， ２０００） ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｓｔｅｒｉｓｋｓ ａｎｄ ｇｒｅｙ ｃｉｒｃｌｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
Ｉｄｅｎｔｉｃａｌ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｒｅ ｓｈａｄｅｄ ｉｎ ｂｌａｃｋ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈａｄｅｄ ｉｎ ｇｒｅｙ．

ｓｕｂｄｏｍａｉｎｓ Ⅶ ａｎｄ Ⅷ， ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｔｅｒｎａｌ Ｐ＋１ ｌｏｏｐ ｓｉｔｅ，
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂｉｎｄｉｎｇ ｏｆ ＡｖｒＰｔｏ
（Ｆｒｅｄｅｒｉｃｋ ｅｔ ａｌ， １９９８）， ａｎｄ ａｌｓｏ ｓｅｖｅｒａｌ ｉｎｖａｒｉａｎｔ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｉｎ ａｄ⁃

ｄｉｔｉｏｎ， ｔｈｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ａｕｔｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ （ｓｅｒ⁃
ｉｎｅ ｏｒ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ） ｉｎ ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ Ｐｔｏ （Ｓｅｓｓａ
ｅｔ ａｌ， ２０００） ａｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ
ｏｆ ａｌｌ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ． Ｔｈｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ

９８４４ 期 张影波等： 巴西橡胶 Ｐｔｏ 类抗病同源序列的克隆与系统发育重建



Ｆｉｇ． ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ （３０ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｌｅｎｇｔｈ） ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｌｏｇｏ ｏｆ ｔｈｅ ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｃｔｉｖａ⁃
ｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ｅｌｅｖｅｎ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ． Ｔｈｅ Ｌｏｇｏ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｎｓｉｓｔｓ ｏｆ ｓｔａｃｋｓ ｏｆ ｌｅｔｔｅｒｓ， ｏｎｅ ｓｔａｃｋ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅ． Ｔｈｅ ｏｖｅｒａｌｌ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｔａｃｋ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｔ ｔｈａｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ （ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎ ｂｉｔｓ）， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ
ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｓｙｍｂｏｌｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｓｔａｃｋ ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｔ ｔｈａｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ （Ｃｒｏｏｋｓ ｅｔ ａｌ，
２００４）． Ｔｈｅ ａｕｔｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ Ｐｔｏ （Ｓｅｓｓａ ｅｔ ａｌ， ２０００） ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒｅｙ ｃｉｒｃｌｅｓ．

ｔｈｅ ｅｎｔｉｒｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａ ｔｗｏ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｄｅｌｅｔｉｏｎ （ｓｕｂｄｏｍａｉｎ Ｖ） ａｎｄ ａ ｔｈｒｅｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｎｓｅｒ⁃
ｔｉｏｎ （ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ ＶＩａ） ｗｉｔｈ ｒｅｇａｒｄ ｔｏ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ．
Ｗｅ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｗｏ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｗａｓ ａｌｓｏ
ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｍｏｎｏｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ
Ｓｏｌａｎｕｍ ｈａｂｒｏｃｈａｉｔｅｓ （ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
ＡＡＫ１１５６７）， Ｓ． ｂｅｒｔｈａｕｌｔｉｉ （ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
ＡＡＫ８２６８９）， Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ （ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｏ． ＡＡＫ５２０７９）， Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ （ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
ＸＰ４７６６２１） ａｎｄ Ｔｒｉｔｉｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ （ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｎｏ． ＡＡＬ５１０７５）． Ｔｈｉｓ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ｗａｓ ａｌｓｏ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｄｉｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉ⁃
ａｎａ （ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ． ＮＰ１９７７８９） ａｎｄ Ｃｕｃｕｍｉｓ
ｓａｔｉｖｕｓ （ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ． ＡＡＰ５７６７４） ｂｕｔ ａｂｓｅｎｔ
ｉｎ Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ （ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ．
ＡＦ３６３８１９）． Ｔｈｅ ｅｘｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐｏｌｙ⁃
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ｂｏｔｈ ｍｏｎｏｃｏｔ ａｎｄ ｄｉｃｏｔ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｗａｉｔｓ
ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ． Ｉｎ ｔｈｅ ｃａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｎ⁃
ｓｅｒｔｉｏｎ， ｉｔ ｉｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｍｏｎｏｃｏｔ
ａｎｄ ｄｉｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｕｔ ａｂｓｅｎｔ ｉｎ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｓｏ⁃
ｌａｎａｃｅａｅ ｆａｍｉｌｙ （Ｖｌｅｅｓｈｏｕｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ， ２００１）．

Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔ ｔｈｅ Ｐｔｏ ａｕｔｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ
ｓｉｔｅｓ ｔｈａｔ ａｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ
ｏｔｈｅｒ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｆｏｒ Ｐｔｏ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｃ⁃
ｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ， ａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｌｏｇｏ ｗａｓ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｗｉｔｈ

ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ ２． Ｏｆ
ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ Ｐｔｏ ａｕｔｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ （Ｔｈｒ１９５， Ｓｅｒ１９８
ａｎｄ Ｔｈｒ１９９） ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ， Ｓｅｒ１９８
ｉｓ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ＡｖｒＰｔｏ⁃Ｐｔｏｍｅｄｉａｔｅｄ ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ （Ｓｅｓｓａ ｅｔ ａｌ， ２０００） ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ
ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ （Ｆｉｇ． ２）．

Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｆｉｇ． ３ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｓｅｖｅｎ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ
ｆｏｒｍｅｄ ａ ｃｌｕｓｔｅｒ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｗｈｉｃｈ ｉｓ
ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ａ ｈｉｇｈ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅ （９９％）． Ｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔ
ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｔｈｅ ｄｅｓｉｇｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｓ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ． Ｒｅｇａｒｄｉｎｇ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ
ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ｆｏｕｒ ｏｆ ｔｈｅｍ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃
ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅｓ ａｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＢＬＡＳＴＸ ｒｅ⁃
ｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ＳＴＫ４３ ｆｏｒｍｅｄ ａ ｈｉｇｈ⁃
ｌｙ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ （ｗｉｔｈ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅ ６９％） ｃｌｕｓｔｅｒ ｗｉｔｈ ａ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅａ（Ｆｉｇ． ３）． Ｔｈｉｓ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｌ⁃
ｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｒｅｇｉｏｎ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｉｔｓ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｔｏ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｄｅｆｉｎｅｄ ｂｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ ｆｕｌｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｄａｔａ ｏｆ ｔｈｅ ｋｉｎａｓｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ （Ｈａｒｄｉｅ， １９９９）．
Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｗｉｔｈ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｆｉｇ．
４） ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈａｎ ｅａｃｈ
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Ｆｉｇ． ３　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅｓ ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
（Ｈａｒｄｉｅ， １９９９； Ｈａｒｔｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ， １９９９）， ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ， Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ （ｂｌａｃｋ ｃｉｒｃｌｅｓ） ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ （ｇｒｅｙ ｃｉｒｃｌｅｓ） ｆｒｏｍ ｈｅｖｅａ． Ｎａｍｅｓ ｏｆ ＳＴＫｓ ａｒｅ ｇｉｖｅｎ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎ⁃
ｔｈｅｓｅｓ． Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ Ｉ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔａｒｔ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ ＩＸ ｏｆ ＳＴＫｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ
ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ １ ０００ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｎｏｄｅｓ．

ｏｔｈｅｒ． Ａｎｏｔｈｅｒ ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇ ｆｉｎｄｉｎｇ ｗａｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｌａｄｅｓ
ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｗｅｒｅ ｇｒｏｕｐｅｄ （Ⅰ，Ⅱａｎｄ Ⅲ）
ａｌｓｏ ｃｏｎｔａｉｎ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ， ｓｕｇｇｅｓ⁃
ｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｔｙｐｅ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｍａｙ ｈａｖｅ
ｐｒｅｃｅｄｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｍｏｎｏｃｏｔ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ．

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｔｈｅｒｅ ｉｓ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｔｈａｔ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎ⁃
ｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｍａｎｙ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ

１９４４ 期 张影波等： 巴西橡胶 Ｐｔｏ 类抗病同源序列的克隆与系统发育重建



Ｆｉｇ． ４　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ， Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ
ｆｒｏｍ ｈｅｖｅａ （ｂｌａｃｋ） ａｎｄ ｏｔｈｅｒ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｍｏｎｏｃｏｔ ａｎｄ ｄｉｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｅ ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｓ ｉｎ ｂｏｌｄ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ａｃ⁃
ｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｒｅ ｇｉｖｅｎ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ ｉｎ ｉｔａｌｉｃｓ． Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ Ｉ ｔｏ ｔｈｅ
ｓｔａｒｔ ｏｆ ｓｕｂｄｏｍａｉｎ ＩＸ ｏｆ ＳＴＫｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ １ ０００ ｂｏｏｔ⁃
ｓｔｒａｐ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｎｏｄｅｓ．

ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｇｅｎｅ ａｓ ｐｒｏｂｅ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｐｒｅｓ⁃
ｅｎｃｅ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｉｎ ｍａｎｙ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ａｒａｂｉ⁃
ｄｏｐｓｉｓ， ｂｅａｎ， ｓｏｙｂｅａｎ， ｐｅａ， ｒｉｃｅ， ｍａｉｚｅ， ｂａｒｌｅｙ，
ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｓｕｇａｒｃａｎｅ （ Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ， １９９３）． Ｒｅｃｅｎｔ
ｓｔｕｄｉｅｓ ｒｅｐｏｒｔ ｔｈｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｐｏｔａｔｏ， ｂｅａｎ ａｎｄ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ （Ｖｌｅｅｓｈｏｕｗｅｒｓ
ｅｔ ａｌ， ２００１； Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ， ２００１； ＤｉＧａｓｐｅｒｏ ＆ Ｃｉｐｒｉａｎｉ，

２００３）． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｏｔｈｅｒ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆ⁃
ｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｇｅｎ⁃
Ｂａｎｋ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）， ｈｏｗｅｖｅｒ ｔｈｅｓｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ａ
ｓｅｔ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘ ＸＪ００００７２’．
Ｔｈｅｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｂｙ ＰＣＲ ｕｓｉｎｇ ａ ｐａｉｒ ｏｆ

２９４ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｕｓｅｄ ｂｙ
Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ （２００１） ｔｏ ｉｓｏｌａｔｅ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｂｅａｎ． Ｉｎ
ｔｏｔａｌ， ｓｅｖｅｎ ｄｉｓｔｉｎｃｔ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｆｉｖｅ ｏｔｈｅｒ
ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅ． Ｔｈｅｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｂｙ ＰＣＲ ｕｓｉｎｇ ａ
ｐａｉｒ ｏｆ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｎｄ ｕｓｅｄ
ｂｙ Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ （２００１） ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ
ｌｏｗｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ （ｆｉｖｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈａ⁃
ｒｉｎｇ ｆｒｏｍ ５６．９％ ｔｏ ６３．９％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｗｉｔｈ Ｐｔｏ）
ａｎｄ ｎｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｉｎ
ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ ＰＣＲ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗａｓ ｌｏｗｅｒ
（４５ ℃） ｉｎ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｓｔｕｄｙ （６０ ℃），
ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ｅｘｐｌａｉｎ ｔｈｅ ｂｒｏａｄｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｉｎ ｈｅｖｅａ． Ｔｈｉｓ ｌｏｗ ＰＣＲ ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍ⁃
ｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｏｕｌｄ ｅｘｐｌａｉｎ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ， ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｑｕｉｔｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｉｓｏｌａｔｅｄ （Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ ＲＬＫｓ） （Ｆｉｇ． ３）． Ｏｖｅｒａｌｌ， ｏｕｒ
ｄａｔａ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｅｇｅｎｅｒａｔｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ａｒｅ
ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ａｍｐｌｉｆｙｉｎｇ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ＳＴＫ⁃
ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ａ ｍｏｎｏｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ．

Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ （ｇｅ⁃
ｎｏｍｅｓｉｚｅ ｏｆ １３０ Ｍｂｐ） ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ １５ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ （Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ｇｅｎｏｍｅ Ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅ ２０００）， ｗｈｉｌｅ ａ
ｄｒａｆｔ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ４２０
Ｍｂｐ） ｒｅｖｅａｌｅｄ ａ ｓｉｍｉｌａｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｗｉｔｈ ｆｏｕｒ⁃
ｔｅｅｎ． Ｔｈｅｓｅ ｄａｔａ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ
ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｓ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｅｖｅｎ ｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ
ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｉｓ ２９０ Ｍｂｐ ｌａｒｇｅｒ ｔｈａｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ， ａｎｄ ａｌ⁃
ｓｏ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｉｎ ａ ｐｌａｎｔ ｇｅ⁃
ｎｏｍｅ ｉｓ ｓｍａｌｌ ｉｎ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ＮＢＳ⁃ＬＲＲ ｃｌａｓｓ ｏｆ Ｒ
ｇｅｎｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅｓ， ｗｉｔｈ １４９ ａｎｄ ４８０
ｇｅｎｅｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ （Ｍｅｙｅｒｓ ｅｔ ａｌ， ２００３； Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ，
２００４）． Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ｈｅｖｅａ ｉｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｔｏ ｂｅ －
２ １００ Ｍｂｐ （Ｌｅｉｔｃｈ ｅｔ ａｌ， １９９８）， ａｓｓｕｍｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｉｎ ａ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅ ｄｏ ｎｏｔ ｉｎｃｒｅａｓｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ， ｔｈｅｎ ｉｔ ｉｓ
ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｔｈａｔ ｉｎ ｈｅｖｅａ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ
ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｏｒ ｒｉｃｅ． Ｈｅｎｃｅ， ｉｔ ｉｓ ｔｅｍｐｔｉｎｇ ｔｏ
ｓｐｅｃｕｌａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｄｅｎｔｉ⁃
ｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ ｇｅ⁃

ｎｏｍｅ．
Ａｌｌ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ ｓｕｂ⁃ｄｏｍａｉｎｓ （Ｈａｎｋｓ ＆ Ｑｕｉｎｎ
１９９１）， ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｕｎｃｏｖｅｒｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｌｉｋｅｌｙ ｔｏ
ｅｎｃｏｄｅ ａｃｔｉｖｅ ｋｉｎａｓｅｓ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｍｏｓｔ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ｐｔｏ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｏｍａｉｎ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ
ａｎｄ ＨＲ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ （Ｐｅｄｌｅｙ ＆ Ｍａｒｔｉｎ， ２００３） ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ
ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｉ⁃
ｄｕｅｓ ｍｉｇｈｔ ｐｌａｙ ａ ｓｉｍｉｌａｒ ｒｏｌｅ ｉｎ ｈｅｖｅａ． Ｉｎｄｅｅｄ， ｔｈｅ ｃｌｏ⁃
ｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｌｌ ｃＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｗｉｌｌ ａｌｌｏｗ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ａｎ⁃
ｓｗｅｒ ｓｏｍｅ ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ ｑｕｅｓｔｉｏｎｓ ｒｅｇａｒｄｉｎｇ ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ，
ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｒｅ ａｕｔｏ⁃ｐｈｏｓ⁃
ｐｈｏｒｙｌａｔｅｄ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ａｎｄ ａｌｓｏ ｗｈｅｔｈｅｒ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｙｒｏ⁃
ｓｉｎｅ ｂｙ ａｓｐａｒｔａｔｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ｏｆ Ｐｔｏ
（Ｔｙｒ２０７） ｗｉｌｌ ｌｅａｄ ｔｏ ａ ＨＲ⁃ｌｉｋｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ． Ｒｅｇａｒｄｉｎｇ
ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ，
ｓｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅｍ ａｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅｓ ｔｈａｔ ａｒｅ
ｋｎｏｗｎ ｔｏ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ， ｆｏｒ
ｅｘａｍｐｌｅ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ８， ＳＴＫ１５， ＳＴＫ１７ ａｎｄ ＳＴＫ４８ ｗｅｒｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ Ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｖｅ ｔｒｉｐｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ １ （ ＣＴＲ１）
ｇｒｏｕｐ． ＣＴＲ１， ａ ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｉｓ ｋｉｎａｓｅ ｇｒｏｕｐ ｉｎ Ａｒａｂｉ⁃
ｄｏｐｓｉｓ， ａｌｓｏ ＣＴＲ１ ｉｓ ｔｈｅ ｉｍｍｅｄｉａｔｅ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｔａｒｇｅｔ ｏｆ
ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ ｉｎ Ａ． ｔｈａｌｉａｎａ， ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ Ｒａｆ⁃ｌｉｋｅ
ＭＡＰＫ ｋｉｎａｓｅ ｋｉｎａｓｅ． Ｏｔｈｅｒ ｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇ ｅｘａｍｐｌｅ ｉｓ
ＳＴＫ４３， ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｌｅｕｃｉｎｅ⁃ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｋｉ⁃
ｎａｓｅ１ （ＬＲＫ１） ｇｒｏｕｐ． ＬＲＫ１ ｉｓ ａｎ ＬＲＲ⁃ＲＬＫ ｉｓｏｌａｔｅｄ
ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ， ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｓ
ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ＡＢＡ， ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ， ｈｉｇｈ ｓａｌｔ， ａｎｄ ｌｏｗ ｔｅｍ⁃
ｐｅｒａｔｕｒｅ （Ｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ， １９９７）， ｂｕｔ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＲＰＫ１
ｗａｓ ｓｔｉｌｌ ｕｎｃｌｅａｒ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｈｅｖｅａ ＳＴＫ⁃ｌｉｋｅ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｍａｉｎｓ ｔｏ ｂｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ．

Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ Ｐｔｏ ａｎｄ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅｓ ｈａｖｅ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒｍ ａ
ｕｎｉｑｕｅ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｋｉｎａｓｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ （Ｖａｌｌａｄ ｅｔ ａｌ， ２００１；
Ｖｌｅｅｓｈｏｕｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ，２００１）． Ｉｎ ａｇｒｅｅｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｉｓ ｆｉｎｄ⁃
ｉｎｇ ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｏｒｍｅｄ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ
ｇｒｏｕｐ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｐｔｏ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ （Ｆｉｇ． ３）
ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｈａｒｅ ａ ｃｏｍｍｏｎ ｅｖｏｌｕ⁃
ｔｉｏｎａｒｙ ｏｒｉｇｉｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｐｏｓｓｉｂｌｙ ａ
ｓｉｍｉｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｐｈｙ⁃
ｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｓｏｌａｎｕｍ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ Ｐｔｏ ｏｒｔｈｏｌｏｇｕｅ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ
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ｓｉｍｉｌａｒ ｔｈａｎ ｐａｒａｌｏｇｕｅｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ Ｐｔｏ
ｃｏｕｌｄ ｐｒｅｄａｔｅ ｔｈｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｌａｎｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ｖｌｅｅ⁃
ｓｈｏｕｗｅｒｓ ｅｔ ａｌ， ２００１）． Ｔｈｉｓ ａｎｃｉｅｎｔ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ Ｐｔｏ ｉｓ ｆｕｒ⁃
ｔｈｅｒ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｆａｃｔ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ Ｐｔｏ ａｎｄ ａ Ｐｔｏ ｏｒｔｈｏ⁃
ｌｏｇｕｅ （ＬｈｉｒＰｔｏ） ａｒｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｉｎ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｂｅｎｔｈａｍｉ⁃
ａｎａ （Ｒｉｅｌｙ ＆ Ｍａｒｔｉｎ， ２００１）． Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｉｓ ａｎｃｉｅｎｔ ｏｒｉｇｉｎ ｉｓ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｉｎ ｏｔｈｅｒ
ｄｉｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ａｌｓｏ ｍｏｎｏｃｏｔｓ ｔｈａｔ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｃｅｎｔｌｙ
ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＧｅｎＢａｎｋ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ． ｎｉｈ．
ｇｏｖ）． Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｆｉｇ． ４ ｓｕｐｐｏｒｔｓ ａｎｄ
ｅｘｔｅｎｄｓ ｔｈｅｓｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｓｉｎｃｅ ａｌｌ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃
ＲＧＣｓ ｗｅｒｅ ｇｒｏｕｐｅｄ ｉｎ ｃｌａｄｅｓ ｔｈａｔ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ
ｆｒｏｍ ｂｏｔｈ ｍｏｎｏｃｏｔ ａｎｄ ｄｉｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｔｙｐｅ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｍｉｇｈｔ ｈａｖｅ ｐｒｅｄａｔｅｄ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｍｏｎｏｃｏｔ ａｎｄ ｄｉｃｏｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｈｉｃｈ ｔｏｏｋ ｐｌａｃｅ
ａｂｏｕｔ （ ２００ ± ４０） ｍｉｌｌｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｇｏ （Ｗｏｌｆｅ ｅｔ ａｌ，
１９８９）．

Ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ Ｐｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｓ ｃａｐａｂｌｅ ｏｆ ｒｅｃｏｇｎｉｚｉｎｇ ａｔ
ｌｅａｓｔ ｔｗｏ Ａｖｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ （ ＡｖｒＰｔｏ ａｎｄ ＡｖｒＰｔｏＢ） ｆｒｏｍ
Ｐ． ｓｙｒｉｎｇａｅ（Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ， ２００２）． Ｓｕｒｐｒｉｓｉｎｇｌｙ， ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ
Ａｖｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｓｈａｒｅ ｌｉｍｉｔｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ． Ｔｈｉｓ ｄｕａｌ
ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｈａｓ ａｌｓｏ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｉｎ Ｒ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ＮＢＳ⁃ＬＲＲ ｃｌａｓｓ， ｆｏｒ ｅｘａｍｐｌｅ ｔｈｅ Ｒｐｍ１ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｃｏｎｆｅｒｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｐ． ｓｙｒｉｎｇａｅ
ａｎｄ ｒｅｃｏｇｎｉｚｅｓ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ， ＡｖｒＢ
ａｎｄ ＡｖｒＲｐｍ１ （Ｂｉｓｇｒｏｖｅ ｅｔ ａｌ， １９９４）． Ａｎｏｔｈｅｒ ｉｎｔｅｒｅｓｔ⁃
ｉｎｇ ｅｘａｍｐｌｅ ｉｓ ｔｈｅ Ｍｉ⁃１ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｔｏｍａｔｏ， ｗｈｉｃｈ ｃｏｎ⁃
ｆｅｒｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ａ ｎｅｍａｔｏｄｅ ａｎｄ ａｎ ａｐｈｉｄ ｐｅｓｔ （Ｖｏｓ ｅｔ
ａｌ， １９９８）． Ｔｈｉｓ ｄｕａｌ （ ａｎｄ ｐｅｒｈａｐｓ ｅｖｅｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ）
ｐａｔｈｏｇｅｎ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｆｏｒ ａ ｓｉｎｇｌｅ Ｒ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｍａｙ ｐｒｏｖｅ ｔｏ ｂｅ ｃｏｍｍｏｎ ｉｎ Ｒ ｇｅｎｅｓ （Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ，
２００３） ａｎｄ ｒａｉｓｅｓ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｔｈａｔ Ｐｔｏ ｍａｙ ｃｏｎｆｅｒ ｒｅ⁃
ｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｏｔｈｅｒ ｔｈａｎ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅ
ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅ⁃
ｓｉｓｔａｎｃｅ ａｓ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ ｏｒ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔ⁃
ａｎｃｅ ｔｏ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｗｉｌｌ ｒｅｑｕｉｒｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ａｎａｌｙｓｉｓ， ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｗｉｔｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｍ⁃
ｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｒ ｌｏｓｓ ｏｆ⁃ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ． Ｉｎ ｔｈｅ ｃａｓｅ
ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｃｏｕｌｄ
ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｐｒｏｂｅｓ ｔｏ ｓｃｒｅｅｎ ａ ｈｅｖｅａ ＢＩＢＡＣ ｌｉｂｒａｒｙ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＢＩＢＡＣ ｃｌｏｎｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ．
Ｔｈｅｓｅ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ⁃ＢＩＢＡＣ ｃｌｏｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｔｒａｎｓ⁃
ｆｏｒｍ ａ ｈｅｖｅａ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ｕｓｉｎｇ Ａｇｒｏｂａｃ⁃

ｔｅｒｉｕｍ ｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓ （Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１０）． Ｔｈｅｓｅ ｅｘｐｅｒｉ⁃
ｍｅｎｔｓ ｗｏｕｌｄ ｌｅａｄ ｔｏ ａ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ⁃ＢＩＢＡＣ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｌｉｎｅｓ ｒｅａｄｙ ｔｏ ｂｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｔｅｓｔｓ． Ｔｈｅ ＢＩＢＡＣ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｃｏｕｐｌｅｄ ｗｉｔｈ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉ⁃
ｕｍ⁃ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｐｒｏｍｉｓｅｓ ｔｏ ｕｎｒａｖ⁃
ｅｌ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈｅｖｅａ ＲＧＣｓ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｉｓ ｃｒｏｐ． Ｉｎ ｔｈｅ ｃａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｓｓ⁃
ｏｆ⁃ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ， ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ＲＮＡ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ （ＲＮＡｉ） ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｓ
（Ｗａｔｅｒｈｏｕｓｅ ＆ Ｈｅｌｌｉｗｅｌｌ， ２００３） ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｓｉｌｅｎｃｅ
ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔａｒｇｅｔｓ ｉｎ ａ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅ． Ｔｈｏｓｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｔｈａｔ ｓｈｏｗ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｙｍｐｔｏｍｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｉｎ⁃
ｆｅｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ａ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｔｙｐｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｗｏｕｌｄ ａｌｌｏｗ
ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ Ｒ ｇｅｎｅ． Ｔｈｅ ＲＮＡｉ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
ｈａｓ ｂｅｅｎ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｂａｒｌｅｙ （Ｄｏｕｃｈｋ⁃
ｏｖ ｅｔ ａｌ， ２００５）． Ｔｈｅ ｈｅｖｅａ Ｐｔｏ⁃ＲＧＣｓ ｃｏｕｌｄ ａｌｓｏ ｂｅ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｐｒｏｄｕｃｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｔｉｇｈｔｌｙ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ Ｒ⁃
ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｉｃ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｏｎａｌ ｃｌｏｎｉｎｇ． Ｉｎ
ｔｈｉｓ ｒｅｓｐｅｃｔ， ｓｅｖｅｒａｌ ＲＧＣｓ ｏｆ ｔｈｅ ＮＢＳ⁃ＬＲＲ ｃｌａｓｓ ｈａｖｅ
ｂｅｅｎ ｓｈｏｗｎ ｔｏ ｂｅ ｑｕｉｔｅ ｕｓｅｆｕｌ ａｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｔｏ
ａｓｓｉｓｔ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｒ ｇｅｎｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍａｐ⁃
ｂａｓｅｄ ｐｏｓｉｔｉｏｎａｌ ｃｌｏｎｉｎｇ （ＭｃＤｏｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ， １９９８； Ｚｈａｏ
ｅｔ ａｌ， ２００５）．
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