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原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子的生物信息学分析

付　 春１ꎬ２∗ꎬ 唐　 易１ꎬ２ꎬ 江　 纳３ꎬ 杨瑶君１ꎬ２

( １. 竹类病虫防控与资源开发四川省重点实验室 乐山师范学院ꎬ 四川 乐山 ６１４０００ꎻ ２. 乐山师范学院 生命科学学院ꎬ

四川 乐山 ６１４０００ꎻ ３. 乐山师范学院 数学与信息科学学院ꎬ 四川 乐山 ６１４０００ )

摘　 要: 为了揭示原始小球藻 ＡＰ２ 基因家族编码蛋白的理化特性、分子功能和遗传进化特征ꎬ该文对原始

小球藻 ＡＰ２ 基因家族的蛋白成员进行了详细的生物信息学预测和分析ꎬ并利用 ＰｒｔｏＰａｒａｍ、Ｐｆａｍ ３. ２０、

Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ 等在线工具分析了原始小球藻 ＡＰ２ 家族所包含的 ８ 个蛋白成员ꎮ 结果表明:该家族成员含有的氨

基酸数为 ２４７ (ＸＰ＿０１１３９５６４６.１)到 ７１５ (ＸＰ＿０１１４０１９０４.１)ꎬ理论等电点最大为 ９.３９ (ＸＰ＿０１１３９６０１１.１)、
最小为 ５.８１ (ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎻ家族中各个成员所含有的保守结构域的位置和数量都各不相同ꎻ所有蛋白

成员均 无 信 号 肽ꎬ 均 不 包 含 跨 膜 螺 旋ꎬ 不 具 有 跨 膜 区 域ꎻ 蛋 白 成 员 中 最 大 亲 水 性 值 为 － ３. ２２２

(ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎬ最大疏水性值为 ２.３３３ (ＸＰ＿０１１４０１９０４.１)ꎬ且所有成员的平均亲疏水性值均小于 ０ꎻ成
员中有多个磷酸化位点值远超标准值 ０.５ꎬ最大磷酸化位点值为 ０.９９８ꎻ该基因家族的蛋白成员二级结构的

组分含量从大到小排序均为无规则卷曲>α￣螺旋>延伸链>β￣转角ꎬ推测 α￣螺旋和无规则卷曲是其二级结构

的主要方式ꎬ延伸链和 β￣转角则分散在所有蛋白成员的氨基酸链中ꎻ所有成员的三级结构分析中均能观察

到 α￣螺旋、β￣折叠、β￣转角以及 Ｎ 端和 Ｃ 端ꎻ系统进化分析结果表明ꎬ在其余 １５ 个物种中ꎬ与原始小球藻亲

缘关系最远的是金牛介球菌(Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ｔａｕｒｉ)ꎬ亲缘关系最接近的是小球藻(Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ ＮＣ６４Ａ)和
螺旋孢子虫(Ｈｅｌｉｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ)ꎬ较接近的是苦参 ３ 号(Ｐｉｃｏｃｈｌｏｒｕｍ ｓｐ. ＳＥＮＥＷ３)ꎮ 该研究较系统地分析了原

始小球藻 ＡＰ２ 蛋白家族的理化特性、保守基序及系统进化关系ꎬ为进一步研究原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子功

能和互作关系提供一定参考依据ꎮ

关键词: 原始小球藻ꎬ ＡＰ２ 转录因子ꎬ 生物信息学

中图分类号: Ｑ９４３　 　 文献标识码: Ａ
文章编号: １０００￣３１４２(２０２０)１２￣１８００￣１６ 开放科学(资源服务)标识码(ＯＳＩＤ):

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＰ２ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

ＦＵ Ｃｈｕｎ１ꎬ２∗ꎬ ＴＡＮＧ Ｙｉ１ꎬ２ꎬ ＪＩＡＮＧ Ｎａ３ꎬ ＹＡＮＧ Ｙａｏｊｕｎ１ꎬ２

收稿日期: ２０２０－０３－１０
基金项目: 四川省科技厅项目(１７ＺＺ０１９)ꎻ乐山市科技局重点研究项目(１８ＪＺＤ１０１)ꎻ乐山师范学院人才启动项目(ＸＪＲ１７００５)
[Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ Ｐｒｏｇｒａｍ (１７ＺＺ０１９)ꎻ Ｋｅｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｌｅｓｈａｎ Ｍｕｎｉｃｉｐａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｂｕｒｅａｕ (１８ＪＺＤ１０１)ꎻ Ｌｅｓｈａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｔａｌｅｎｔ Ｌａｕｎｃｈ Ｐｒｏｇｒａｍ (ＸＪＲ１７００５)]ꎮ
作者简介: 付春( １９８４－)ꎬ男ꎬ江西高安人ꎬ博士ꎬ讲师ꎬ主要从事经济植物的生物信息学研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｆｕｃｈｕｎ４２１＠ ａｌｉｙｕｎ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者



( １. Ｂａｍｂｏｏ Ｄｉｓｅａｓｅｓ ａｎｄ Ｐｅｓｔｓ Ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｌｅｓｈａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｌｅｓｈａｎ ６１４０００ꎬ

Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｌｅｓｈａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｌｅｓｈａｎ ６１４０００ꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃｓ

ａｎｄ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｌｅｓｈａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｌｅｓｈａｎ ６１４０００ꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ
ＡＰ２ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓꎬ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＡＰ２ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａ. ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ ａｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｎ ｄｅｔａｉｌ ｂｙ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. Ｅｉｇｈｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＡＰ２
ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ａ. ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｏｎｌｉｎｅ ｔｏｏｌｓ ｓｕｃｈ ａｓ ＰｒｔｏＰａｒａｍꎬ Ｐｆａｍ ３.２０ ａｎｄ Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ ａｎｄ ｓｏ ｏｎ. Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ２４７ (ＸＰ ＿０１１３９５６４６. １) ｔｏ ７１５ (ＸＰ ＿
０１１４０１９０４.１)ꎬ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ９.３９(ＸＰ＿０１１３９６０１１.１)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｗａｓ ５.８１(ＸＰ＿
０１１３９８１５８.１)ꎻ Ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔꎻ Ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｍｅｍｂｅｒｓ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅꎬ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｏｎｔａｉｎ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｈｅｌｉｘꎬ ａｎｄ ｄｉｄ ｎｏｔ ｈａｖｅ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｒｅｇｉｏｎꎻ Ｔｈｅ
ｍａｘｉｍｕｍ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗａｓ －３.２２２(ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ
ｖａｌｕｅ ｗａｓ ２.３３３(ＸＰ＿０１１４０１９０４.１)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ / ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｌｌ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ
０ꎻ Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｍａｎｙ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｆａｒ ｂｅｙｏｎｄ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｖａｌｕｅ ｏｆ ０.５ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ
ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｗａｓ ０.９９８ꎻ Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｗａｓ ａｒｒａｎｇｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ > ａｌｐｈａ￣ｈｅｌｉｘ > ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ > β￣ｔｕｒｎꎻ ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ
ａｌｐｈａ￣ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｉｔｓ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ ａｎｄ β￣ｔｕｒｎ ａｒｅ
ｄｉｓｐｅｒｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｈａｉｎ ｏｆ ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｅｍｂｅｒｓꎻ Ａｌｐｈａ￣ｈｅｌｉｘꎬ β￣ｓｈｅｅｔꎬ β￣ｔｕｒｎꎬ Ｎ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ ａｎｄ Ｃ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ
ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｌｌ ｍｅｍｂｅｒｓꎻ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ｔａｕｒｉ ｗａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ
ｄｉｓｔａｎｔ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓꎬ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｗｅｒｅ Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ ＮＣ６４Ａ ａｎｄ
Ｈｅｌｉｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｅｘｔ ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｗｅｒｅ Ｐｉｃｏｃｈｌｏｒｕｍ ｓｐ. ＳＥＮＥＷ３ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ １５ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｌｌｙ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ. Ｉｔ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ＡＰ２
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ａ. ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓꎬ ＡＰ２ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

　 　 原始小球藻( Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ)是

一种生长周期短ꎬ易培养ꎬ可利用光能光合作用进

行自养ꎬ又能利用有机碳源进行异养培养积累油

脂ꎬ高附加值产物丰富的微藻(汪桂林ꎬ２０１３)ꎬ它
被认为是生物柴油最具潜力的原料之一(桂小华ꎬ
２０１７)ꎮ 原始小球藻生长周期短、适应性强、光合

效率和含油量高、单位面积产量高ꎬ现已被作为生

物柴油方面主要能源藻种加以研究开发(汪桂林

等ꎬ２０１３)ꎮ ＡＰ２ 是植物所特有的转录因子家族之

一ꎬ起到调控植物生长发育的转录以及逆境胁迫

等生理过程的作用(栗丽和佟少明ꎬ２０１６)ꎮ Ｊｏｆｕｋｕ
(１９９４)从模式植物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)中
分离了第一个 ＡＰ２ 基因ꎬ且该基因与花发育有关

(张计育等ꎬ２０１２)ꎬ其后又在原核生物和蓝藻中发

现了相同的转录因子(张麒等ꎬ２０１８)ꎬ证实该转录

因子不止只存在于植物中ꎮ 在不同的植物中含有

的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 类转录因子基因家族成员数量是不

同的(Ｒｉｃｃａｒｄｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ转录因子 ＡＰ２ / ＥＲＦ
主要特征是具有高度保守的约 ６０ ~ ７０ 个氨基酸组

成的 ＡＰ２ 结构域(闻可心和刘雪梅ꎬ２０１０)ꎬ这是

植物转录因子家族之一ꎬ其家族成员均包含保守

ＡＰ２ 结构域ꎬ人们根据保守结构域的数量和识别

成员的不同ꎬ通常情况下ꎬ将 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族划分

为不同的 ４ 个转录因子亚家族ꎬ分别是 ＡＰ２、ＥＲＦ、
ＤＲＥＢＰ、ＲＡＶ 和单独成员 Ｓｏｌｏｉｓｔ(张麒等ꎬ２０１８)ꎮ
转录因子 ＡＰ２ 基因家族在植物生长发育中起重要

作用ꎬ它能调控植物的细胞周期、生长发育以及生

物和非生物胁迫相关基因的表达 (吴丽娟等ꎬ
２０１６ꎻ郭慧等ꎬ２０１７)ꎬ也能调控自身生殖器官(花、
胚珠和种子)的生长发育(张妍和孙丰宾ꎬ２０１１ꎻ王

１０８１１２ 期 付春等: 原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子的生物信息学分析



莉莉ꎬ２０１６)ꎬ而且与其他因子相互协作ꎬ参与到复

杂的花发育调控网络(刘杨ꎬ２００９)ꎮ 虽然关于藻类

ＡＰ２ 基因家族的研究较多ꎬ但是未见关于原始小球

藻 ＡＰ２ 转录因子的生物信息学分析的报道ꎮ 本研

究通过分析原始小球藻的 ＡＰ２ 转录因子编码蛋白

的理化特性、亲疏水性、跨膜域、保守结构域、保守

基序、亚细胞定位以及 ＡＰ２ 转录因子在不同物种中

的进化起源关系ꎬ为进一步研究原始小球藻 ＡＰ２ 基

因家族的生物学功能奠定一定的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

从 ｐｌａｎｔＴＦＤＢ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｔｆｄｂ. ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ.
ｃｎ / )数据库中下载原始小球藻 ( Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ
ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ)ＡＰ２ 基因家族中所有成员的蛋白序

列 和 岩 藻 ( Ｂａｔｈｙｃｏｃｃｕｓ ｐｒａｓｉｎｏｓ )、 莱 茵 衣 藻

(Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ )、 小 球 藻 ( Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ
ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ ＮＣ６４Ａ)、胶球藻(Ｃｏｃｃｏｍｙｘａ ｓｕｂｅｌｌｉｐｓｏｉｄｅａ
Ｃ￣１６９)、盐生杜氏藻(Ｄｕｎａｌｉｅｌｌａ ｓａｌｉｎａ)、胸状盘藻

(Ｇｏｎｉｕｍ ｐｅｃｔｏｒａｌｅ)、螺旋孢子虫(Ｈｅｌｉｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ)、
细小微胞藻(Ｍｉｃｒｏｍｏｎａｓ ｐｕｓｉｌｌａ ＣＣＭＰ１５４５)、微单

胞藻 (Ｍｉｃｒｏｍｏｎａｓ ｓｐ. ＲＣＣ２９９)、 深 蓝 单 壳 缝 藻

( Ｍｏｎｏｒａｐｈｉｄｉｕｍ ｎｅｇｌｅｃｔｕｍ )、 透 明 介 球 菌

(Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ｌｕｃｉｍａｒｉｎｕｓ )、 介 球 菌 ( Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ
ｓｐ. ＲＣＣ８０９)、金牛介球菌(Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ｔａｕｒｉ)、苦
参 ３ 号 ( Ｐｉｃｏｃｈｌｏｒｕｍ ｓｐ. ＳＥＮＥＷ３ ) 以 及 团 藻

(Ｖｏｌｖｏｘ ｃａｒｔｅｒｉ)等物种的 ＡＰ２ 成员蛋白序列ꎮ 对

原始小球藻的 ＡＰ２ 所有成员的蛋白质序列进行详

细的生物信息学分析ꎬ且将原始小球藻与岩藻

(Ｂａｔｈｙｃｏｃｃｕｓ ｐｒａｓｉｎｏｓ)等 １６ 个物种 ＡＰ２ 蛋白进行

同源序列比对分析并构建进化树ꎬ探究 １６ 个物种

间的进化起源关系ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＡＰ２ 转录因子基因的蛋白成员的一级结构和

理化性质分析 　 用在线程序 ＰｒｔｏＰａｒａｍ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )对原始小球藻 ＡＰ２ 转

录因子蛋白成员的一级结构和理化性质进行分

析ꎬ包括了蛋白成员氨基酸数目、理论 ｐＩ、分子量、
带负电氨基酸残基、带正电氨基酸残基、不稳定系

数、脂肪指数、亲疏水性、分子式、原子总数等方面

(韩长志和王娟ꎬ２０１６)ꎮ 通过在线程序 Ｃｅｌｌ￣ＰＬｏｃ
２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｓｂｉｏ. ｓｊｔｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｂｉｏｉｎｆ / Ｃｅｌｌ￣
ＰＬｏｃ￣２ / )对原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子的 ８ 个蛋白

成员进行亚细胞定位分析(徐志军等ꎬ２０１９)ꎬ参数

设置:物种选择为真核生物ꎮ
１.２.２ 氨基酸的保守结构域、跨膜结构及信号肽分

析　 用 Ｐｆａｍ ３.２０ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｘｆａｍ. ｏｒｇ / )对原始

小球藻的蛋白成员进行保守结构域预测(张海燕

等ꎬ２０１３)ꎬ统计分析蛋白成员氨基酸保守结构域

的个数及位置ꎮ 在 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｖｅｒｖ. ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ / )在线程序中输

入 ＡＰ２ 转录因子基因蛋白成员ꎬ分析跨膜螺旋的

数量以及跨膜结构的区域ꎬ确定基因蛋白成员是

否具 有 跨 膜 区 域ꎬ 判 断 是 否 为 跨 膜 蛋 白ꎮ 用

ＳｉｇｎａＩＰ３.０ Ｓｅｒｖｅｒ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ /
ＳｉｇｎａｌＰ￣３.０ / )对原始小球藻蛋白成员进行信号肽

分析(柳燕等ꎬ２０１７)ꎮ
１.２.３ 氨基酸的亲疏水性和磷酸化位点预测分

析　 用 Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / )在线工具ꎬ对该转录因子基因蛋白成员

进行亲疏水性预测分析ꎬ确定最大亲水值和最大

疏水值及其相对应的位置ꎬ判断该基因蛋白成员

为亲水蛋白还是疏水蛋白ꎮ 用 ＮｅｔＰｈｏｓ ３.１ Ｓｅｒｖｅｒ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＮｅｔＰｈｏｓ / )在线程

序对转录因子基因蛋白成员进行潜在磷酸化位点

预测分析ꎬ并统计磷酸化位点种类和数量ꎮ
１.２.４ 编码蛋白的二级结构和三级结构预测分

析　 用ＳＯＰＭＡ (ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ /
ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ) 在线程

序对该转录因子蛋白成员的二级结构进行预测分

析ꎬ统计该蛋白成员中 α￣螺旋、无规则卷曲、延伸

链和 β￣转角相对应的百分比ꎮ 通过同源建模法ꎬ
利 用 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ.
ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / )在线工具( Ｓｃｈｗｅｄｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ对
该蛋白家族的三级结构进行预测分析ꎬ确定其三

级结构的组成和构象变化ꎮ
１.２.５ 保守基序分析　 用 ＭＥＭＥ７.０ ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣
ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / )在线工具对原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子

的蛋白成员进行保守基序 ｍｏｔｉｆ 分析ꎬ参数设置:

２０８１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



ｍｏｔｉｆ 数目为 １０ 个ꎬ其余参数设为默认值ꎮ
１.２.６ 同源性分析及进化树分析 　 在 ｐｌａｎｔＴＦＤＢ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )在线程序中ꎬ
将原始小球藻的 ８ 个成员序列ꎬ分别和同为绿藻

门下的其余 １５ 个物种 ＡＰ２ 基因家族的蛋白成员

进行同源序列的对比ꎬ找到相对应的其余物种的

同源序列ꎬ并归纳ꎮ 用 ＭＥＧＡ７.０ ( Ｔａｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)软件中的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 功能对原始小球藻 ＡＰ２
转录因子所有成员蛋白对应的序列组ꎬ分别进行

多重比对并邻接法构建其系统进化树(李建伏等ꎬ
２００８)ꎬ对比 ８ 个蛋白成员的同源序列的差距ꎬ判
断各个物种与原始小球藻之间的亲缘关系ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＡＰ２ 转录因子基因成员的一级结构和理化性

质分析

由表 １ 可知ꎬ原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子蛋白

家族含有 ８ 个成员ꎬ该蛋白家族氨基酸数目范围

为 ２４７~７１５ꎻ等电点范围为 ５.８１(ＸＰ＿０１１３９８１５８.１) ~
９. ３９ ( ＸＰ ＿ ０１１３９６０１１. １)ꎬ 其 中ꎬ ＸＰ ＿ ０１１３９５６４６. １、
ＸＰ＿０１１３９６０１１.１、ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 和ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ꎬ理
论等电位点 > ７ꎬ为碱性氨基酸ꎬＸＰ ＿０１１３９６１２７. １、
ＸＰ＿０１１４０１７９０.１、ＸＰ＿０１１４００５５０.１ 和ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ꎬ理
论等电位点<７ꎬ为酸性氨基酸ꎻ该家族成员带负电

氨基酸残基数目范围为 ２６ ( ＸＰ＿０１１３９５６４６.１) ~
８５(ＸＰ＿０１１４０１７９０.１)ꎻ该家族成员带正点氨基酸

残 基 数 目 范 围 为 ２６ ( ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ ) ~
８１(ＸＰ＿０１１４０１７９０.１)ꎻ不稳定指数均大于 ４０(不

稳定系数<４０ 时稳定) (夏巧玉ꎬ２００７)ꎬ推断为不

稳定蛋白ꎻ脂肪指数范围为 ５８.８７(ＸＰ＿０１１４０１７９０.１) ~
７４.２６(ＸＰ＿０１１４００５５０.１)ꎻ原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白成员

进行的亚细胞定位分析中显示该家族全部成员的

亚细胞都可定位于细胞质( Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ)ꎬ其中 ４ 个

蛋 白 成 员: ＸＰ ＿ ０１１３９６０１１. １、 ＸＰ ＿ ０１１４００３１９. １、
ＸＰ＿０１１４０１７９０.１和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 的亚细胞只定位

于细胞质(表 １)ꎮ 通过氨基酸组成分析可知ꎬ在
所有蛋白成员中ꎬ除了 ＸＰ＿０１１３９６０１１.１(氨基酸

的最大含量为甘氨酸 １５.８０％)和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１
(氨基酸的最大含量为亮氨酸 １１.１０％)两个蛋白

家族成员外ꎬ其余六个蛋白家族成员含量最高的

氨基酸均为丙氨酸ꎬ丙氨酸含量最高的成员为 ＸＰ
＿０１１４００５５０.１(１９.７０％)ꎬ含有丙氨酸数为 ６０ꎬ丙
氨 酸 含 量 最 低 的 成 员 为 ＸＰ ＿ ０１１４００３１９. １
(１１.２％)ꎬ含有丙氨酸数为 ３８(图 １)ꎮ
２.２ 氨基酸保守结构域、信号肽和跨膜域结构分析

蛋白成员中ꎬ不同基因蛋白成员的 ＡＰ２ 保守结

构域的数量和位置各不相同ꎬ其中 ＸＰ＿０１１３９６１２７.１
(Ｋ３８－Ｌ９６ꎬＲ１１８ －Ｙ１７８ꎬＦ２００ －Ｅ２６０ )和 ＸＰ ＿０１１４０１７９０. １
(Ｓ６７－Ｄ１０４ꎬＷ１８８－Ａ２３３ꎬＳ２６４－Ｅ３２２)两个成员各含 ３ 个保

守 结 构 域ꎻ ＸＰ ＿ ０１１３９８１５８. １ ( Ｙ５０ － Ｅ１１１ ) 和

ＸＰ＿０１１４００５５０.１(Ｙ２９－Ｅ９６)两个成员中各自都只含有 １
个氨基酸保守结构域ꎻ余下的 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１(Ｙ５９ －
Ｔ１１１ꎬＦ１５１－Ａ２０７)、ＸＰ＿０１１３９６０１１.１(Ｑ１６９－Ａ２３３ꎬＳ２６４－Ｇ３２２)、
ＸＰ＿０１１４００３１９.１(Ｋ１７４－Ｅ２３５ꎬＹ２６５－Ｅ３２６)和ＸＰ＿０１１４０１９０４.１
(Ｑ２５８－Ｅ３３３ꎬＦ３６３－Ｅ４２６)４ 个成员ꎬ均包含 ２ 个保守结构

域ꎮ 保守结构域跨度最大成员是 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１
(Ｑ２５８－ Ｅ３３３ )ꎬ其氨基酸数量达 ７５ 个ꎬ蛋白成员

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１(Ｓ６７ －Ｄ１０４)中保守结构域跨度最

小ꎬ其氨基酸数量为 ３７ 个(表 ２ꎬ图 ２)ꎮ 各个蛋白

成员的位置和跨度都各不相同ꎬ但却有相似ꎬ如
ＸＰ＿０１１３９５６４６.１、ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 和 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１
这 ３ 个成员就含有相似之处(图 ２)ꎮ 信号肽分析

表明原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白均不存在信号肽ꎬ属于

非分泌型蛋白ꎮ ＴＭＨＭＭ 跨膜域结构分析表明原

始小球藻所有蛋白成员均不含跨膜结构域ꎬ推断

该蛋白为非跨膜蛋白ꎮ
２.３ 氨基酸亲疏水性预测分析

在这 ８ 个蛋白家族成员中ꎬ氨基酸疏水性的最

大值达到了 ２.３３３ (ＸＰ＿０１１４０１９０４.１)ꎬ疏水性最

小值为 １.３８９ (ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎻ氨基酸亲水性

最大值达到了－３.２２２ (ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎬ亲水性

最小值为－２.３７８ (ＸＰ ＿０１１３９６１２７.１)ꎮ 该家族成

员 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ 的氨基酸亲疏水性差值最大ꎬ
达到了 ５. ４５５ꎬ对应平均亲水指数 ( ＧＲＡＶＹ) 为

－０.３９４ ５ꎬ其第 ３１６ 位氨基酸表现最大疏水性为

２.３３３ꎬ第 ５８４、５８５、５８６、５８８、５８９ 位氨基酸均表现

最大亲水性为 ３.１２２ꎮ 所有的 ＡＰ２ 蛋白家族成员

中的平均亲水指数均小于 ０ꎬ所以该蛋白亲水性更

强ꎬ推断该原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子蛋白为亲水

３０８１１２ 期 付春等: 原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子的生物信息学分析



表 １　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白的理化特性
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

氨基酸数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ

理化特性
Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

理论 ｐＩ
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｐＩ

带负电
残基

(Ａｓｐ＋Ｇｌｕ)

带正电
残基

(Ａｒｇ＋Ｌｙｓ)

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

脂肪指数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ ２４７ ２７ ３７７.９１ ８.９８ ２６ ３１ ６６.１０ ７０.８９ 细胞质ꎬ细胞外
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍꎬ ｅｘｔｒａｃｅｌｌ

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ ３６１ ３７ ２４２.７６ ９.３９ ３２ ４１ ４６.４７ ６６.９５ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ ３７５ ４０ ３６４.６６ ６.０８ ４２ ３７ ４９.２８ ６４.２１ 细胞质ꎬ细胞外
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍꎬ ｅｘｔｒａｃｅｌｌ

ＸＰ＿０１１４００３１９.１ ３３９ ３６ ７０１.８４ ８.８３ ３９ ４２ ７４.４７ ６３.４５ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ ６８２ ７１ ５４０.９８ ６.３７ ８５ ８１ ４２.６７ ５８.８７ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ ７１５ ７４ ７０８.１８ ７.８６ ６８ ６９ ５８.５２ ６２.８１ 细胞质ꎬ细胞核
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍꎬ ｎｕｃｌｅｕｓ

ＸＰ＿０１１４００５５０.１ ３０５ ３２ ４１４.３４ ６.３４ ３４ ２９ ５５.９２ ７４.２６ 细胞质ꎬ细胞外
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍꎬ ｅｘｔｒａｃｅｌｌ

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ ３２４ ３４ ７４２.９８ ５.８１ ３６ ２６ ４７.４３ ７０.９ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

　 注: (Ａｓｐ＋Ｇｌｕ)为带负电荷的残基总数ꎻ (Ａｒｇ＋Ｌｙｓ)为带正电荷的残基总数ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: (Ａｓｐ＋Ｇｌｕ) ｉｓ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｉｄｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄꎻ (Ａｒｇ＋Ｌｙｓ) ｉｓ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｉｄｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄ.

表 ２　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白保守结构域数量和位置
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ

ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

ＡＰ２ 保守
结构域个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ

ｄｏｍａｉｎｓ ｉｎ ＡＰ２

保守结构域的位置
Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ
ｄｏｍａｉｎ ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ ２ Ｙ５９－Ｔ１１１ꎬＦ１５１－Ａ２０７

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ ２ Ｑ１６９－Ａ２３３ꎬＳ２６４－Ｇ３２２

ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ ３ Ｋ３８－Ｌ９６ꎬＲ１１８－Ｙ１７８ꎬＦ２００－Ｅ２６０

ＸＰ＿０１１４００３１９.１ ２ Ｋ１７４－Ｅ２３５ꎬＹ２６５－Ｅ３２６

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ ３ Ｓ６７－Ｄ１０４ꎬＷ１８８－Ａ２３３ꎬＳ２６４－Ｅ３２２

ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ ２ Ｑ２５８－Ｅ３３３ꎬＦ３６３－Ｅ４２６

ＸＰ＿０１１４００５５０.１ １ Ｙ２９－Ｅ９６

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ １ Ｙ５０－Ｅ１１１

性蛋白(表 ３ꎬ图 ３)ꎮ 坐标图中ꎬ纵坐标显示氨基

酸标度值ꎬ正值表示疏水ꎬ负值表示亲水ꎬ横坐标

显示氨基酸序列位置(图 ３) (杨朗ꎬ２０１５) ꎮ

表 ３　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白的亲疏水性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ / ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ
Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

亲水性 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ

数值
Ｖａｌｕｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

疏水性 Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ

数值
Ｖａｌｕｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ －２.６６７ ２１ １.８７８ １００

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ －２.５００ １７９ １.４４４ ３３２

ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ －２.３７８ ４８ １.８２２ ２６７

ＸＰ＿０１１４００３１９.１ －２.４８９ ２３１ ２.０４４ ６２

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ －２.９６７ ６５４ １.８００ １６

ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ －３.１２２ ５８６ ２.３３３ ３１６

ＸＰ＿０１１４００５５０.１ －２.９６７ １９ １.７８９ １２７

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ －３.２２２ ６０ １.３８９ １１７

２.４ 磷酸化位点分析

经分析发现ꎬ在阈值为 ０. ５ 时ꎬ原始小球藻

ＡＰ２ 转录因子蛋白成员中潜在的磷酸化位点最多

４０８１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



Ａ. 丙氨酸ꎻ Ｒ. 精氨酸ꎻ Ｎ. 天冬酰胺ꎻ Ｄ. 天冬氨酸ꎻ Ｃ. 半胱氨酸ꎻ Ｑ. 谷氨酰胺ꎻ Ｅ. 谷氨酸ꎻ Ｇ. 甘氨酸ꎻ Ｈ. 组氨酸ꎻ Ｉ. 异亮氨

酸ꎻ Ｌ. 亮氨酸ꎻ Ｋ. 赖氨酸ꎻ Ｍ. 蛋氨酸ꎻ Ｆ. 苯丙氨酸ꎻ Ｐ. 脯氨酸ꎻ Ｓ. 丝氨酸ꎻ Ｔ. 苏氨酸ꎻ Ｗ. 色氨酸ꎻ Ｙ. 酪氨酸ꎻ Ｖ. 缬氨酸ꎮ
Ａ. Ａｌａｎｉｎｅꎻ Ｒ. Ａｒｇｉｎｉｎｅꎻ Ｎ. Ａｐｓａｒａｇｉｎｅꎻ Ｄ. Ａｐｓａｒｔｉｃ ａｃｉｄꎻ Ｃ. Ｃｙｓｔｉｎｅꎻ Ｑ. Ｇｌｕｔａｒｎｉｎｅꎻ Ｅ. Ｇｌｕｔａｍｉｃａｃｉｄꎻ Ｇ. Ｇｌｙｃｉｎｅꎻ Ｈ. Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅꎻ Ｉ. Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅꎻ
Ｌ. Ｌｅｕｃｉｎｅꎻ Ｋ. Ｌｙｓｉｎｅꎻ Ｍ. Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅꎻ Ｆ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅꎻ Ｐ. Ｐｒｏｌｉｎｅꎻ Ｓ. Ｓｅｒｉｎｅꎻ Ｔ. Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅꎻ Ｗ. Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎꎻ Ｙ. Ｔｙｒｏｓｉｎｅꎻ Ｖ. Ｖａｌｉｎｅ.

图 １　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白氨基酸组成
Ｆｉｇ. １　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

的是 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ (７７)ꎬ潜在磷酸化位点最少

的是 ＸＰ＿０１１４００５５０.１ (２４)ꎮ 将同种氨基酸对比

分析ꎬ在整个家族中ꎬ潜在位点为丝氨酸( Ｓ)数量

最多的是 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ꎬ达到了 ４９ 个位点ꎬ数
量最少的是 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ 和 ＸＰ＿０１１４００５５０.１
两个成员ꎬ均含有 １７ 个位点ꎻ潜在位点为苏氨酸

(Ｔ)数量最多的是 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ꎬ达到了 ２４ 个

位点ꎬ数量最少的是 ＸＰ＿０１１４００５５０.１ꎬ仅含有 ４ 个

位点ꎻ 潜 在 位 点 为 络 氨 酸 ( Ｙ) 数 量 最 多 的 是

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１和 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ꎬ都达到了 ５ꎬ
数量最少的是 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ꎬ仅 １ 个位点(表

４)ꎮ 在第 ４ 个分支 ＸＰ ＿０１１４００３１９. １ 中ꎬ第 １６４
位、第 ２１８ 位的苏氨酸ꎬ第 １４２ 位、第 １６０ 位丝氨酸

以及第 ２６８ 位络氨酸可能是潜在的磷酸化位点ꎬ
其中最有可能是潜在磷酸化位点的是第 １４２ 位和

第 １６０ 位的丝氨酸ꎬ其值均已达到 ０.９９８ꎬ远超标

准值 ０.５ꎬ同时也说明蛋白质可能通过丝氨酸磷酸

化位点来实现其功能的调控(表 ４)ꎮ

２.５ 原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子编码蛋白的二级结

构和三级结构预测分析

蛋白质的二级结构主要是指蛋白质的多肽链

中有规则重复的构象 (曹晨和马堃ꎬ２０１６)ꎬ在原

始小球藻 ＡＰ２ 转录因子基因蛋白成员中ꎬ二级结

构中组分含量从大到小排序均为无规则卷曲>α￣
螺旋>延伸链>β￣转角ꎬ其中无规则卷曲和 α￣螺旋

的占比较大ꎬ推测其空间结构较小ꎬ且受到侧链间

相互作用较大的影响(王月ꎬ２０１７)ꎮ 基因二级结

构组分中 α￣螺旋值最大的是 ＸＰ＿０１１４００５５０.１ꎬ占
比达到 ４０.００％ꎬα￣螺旋值最小的是 ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ꎬ
其占比为 ２６.０４％ꎻ该蛋白三级结构组分中延伸链占

比最大为 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ꎬ达 １６.２２％ꎬ其延伸链最小

占比为 ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ꎬ达 １０.４０％ꎻ该组分中 β￣转角

值 为 ３. ６４％ ( ＸＰ ＿ ０１１３９５６４６. １ ) ~ ８. ６４％
(ＸＰ＿０１１３９８１５８.１)ꎻ其结构组分中无规则卷曲值

为 ４０. ００％ ( ＸＰ ＿ ０１１４００５５０. １ ) ~ ５４. ５５％
(ＸＰ＿０１１４０１９０４.１)(表 ５)ꎮ 由此可推断ꎬ在原始
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图 ２　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白氨基酸保守域预测
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

小球藻 ＡＰ２ 基因蛋白成员中 α￣螺旋和无规则卷曲

是二级结构的主要方式ꎬ延伸链和 β￣转角则分散

在整个基因蛋白成员的氨基酸链中(表 ５ꎬ图 ４)ꎮ
蛋白质三级结构预测分析表明原始小球藻

ＡＰ２ 家族蛋白成员均含有 α￣螺旋、β￣折叠、β￣转角

以及成员的 Ｎ 端和 Ｃ 端等结构ꎬ其中最主要的结

构是 α￣螺旋ꎬ其次是 β￣折叠ꎮ 且 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１、
ＸＰ＿０１１４００５５０.１ 和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 的三级结构高

度相似ꎬ而 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 和 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 的

三级结构也同样高度相似(图 ５)ꎮ
２.６ 保守基序 ＭＥＭＥ 分析

通过分析可知ꎬ在原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子家

族的 ８ 个成员中ꎬｍｏｔｉｆ１ 只存在于 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１
和 ＸＰ ＿ ０１１４０１９０４. １ 中ꎻ 除 ＸＰ ＿ ０１１４００５５０. １ 和

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１外ꎬ其余 ６ 个成员中均含有 ｍｏｔｉｆ２
和 ｍｏｔｉｆ４ꎻ所有成员均包含 ｍｏｔｉｆ３ 和 ｍｏｔｉｆ５ꎻｍｏｔｉｆ６ 存

在于 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ 和 ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ 中ꎻｍｏｔｉｆ７
存在于 ＸＰ ＿０１１３９６１２７. １ 和 ＸＰ ＿０１１３９８１５８. １ 中ꎻ
ｍｏｔｉｆ８ 存在于 ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ 和 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１
中ꎻｍｏｔｉｆ９ 存在于 ＸＰ＿０１１４００３１９.１、ＸＰ＿０１１３９６１２７.１
和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 中ꎮ 该家族成员可分为四类ꎬ其
中 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ 和 ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ 为一类ꎬ都
含有 ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ４、ｍｏｔｉｆ５、ｍｏｔｉｆ６ 和 ｍｏｔｉｆ１０ꎻ
第二类是 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 和 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ꎬ 都

６０８１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



Ａ. ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ꎻ Ｂ. ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ꎻ Ｃ. ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ꎻ Ｄ. ＸＰ＿０１１４００３１９.１ꎻ Ｅ. ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ꎻ Ｆ. ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ꎻ Ｇ. ＸＰ＿
０１１４００５５０.１ꎻ Ｈ. ＸＰ＿０１１３９８１５８.１.

图 ３　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白家族的亲水性分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

含有 ｍｏｔｉｆ３、 ｍｏｔｉｆ４ 和 ｍｏｔｉｆ５ꎻ 第 三 类 是 ＸＰ ＿
０１１３９６１２７. １ 和 ＸＰ ＿０１１４０１７９０. １ꎬ都含有 ｍｏｔｉｆ２、

ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ４ 和 ｍｏｔｉｆ８ꎻ第四类是 ＸＰ ＿０１１４００５５０. １
和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ꎬ 都含有 ｍｏｔｉｆ３ 和 ｍｏｔｉｆ５ꎮ 在原
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表 ４　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白家族的磷酸化位点分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

氨基酸
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

个数
Ｎｕｍｂｅｒ

值
Ｖａｌｕｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

１７ ０.９９８ ５９ꎬ６０ꎬ７２

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

１０ ０.９８４ ８６

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

２ ０.８７７ １４８

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

２１ ０.９９７ ２１４ꎬ２９０

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

８ ０.８４４ １４３

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

５ ０.９７８ １１９

ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

２６ ０.９９７ ２３９

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

８ ０.９９１ ５２

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

４ ０.９８３ ３３９

ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

２９ ０.９９８ １４２ꎬ１６０

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

９ ０.９８９ １６４ꎬ２１８

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

３ ０.７０５ ２６８

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

４９ ０.９９８ ３０５

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

２４ ０.９６５ ６８３

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

４ ０.９５１ ６７７

ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

４７ ０.９９７ １０２ꎬ３８９

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

１９ ０.９９５ ２０５ꎬ２４１

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

５ ０.８９５ ３６６

ＸＰ＿０１１４００５５０.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

１７ ０.９９３ ５９ꎬ２０４ꎬ２７７

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

４ ０.６６４ ４５

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

３ ０.９８４ ２１７

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

１８ ０.９６９ ２３９

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

１１ ０.９５４ ６４

络氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

１ ０.５１４ １６６

始小球藻 ＡＰ２ 蛋白成员中ꎬ含有的主要是 ｍｏｔｉｆ３、
ｍｏｔｉｆ５(图 ６ꎬ图 ７)ꎮ

表 ５　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白二级结构

元件含量占比统计
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ
Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

α￣螺旋
Ａｌｐｈａ
ｈｅｌｉｘ
(Ｈｈ)
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ
ｓｔｒａｎｄ
(Ｅｅ)
(％)

β￣转角
β￣ｔｕｒｎ
(Ｔｔ)
(％)

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(Ｃｃ)
(％)

ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ ３６.０３ １２.９６ ３.６４ ４７.３７

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１ ２６.０４ １４.６８ ８.０３ ５１.２５

ＸＰ＿０１１３９６１２７.１ ３０.４０ １０.４０ ５.０７ ５４.１３

ＸＰ＿０１１４００３１９.１ ２６.５５ １６.２２ ５.３１ ５１.９２

ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ ２９.３３ １１.１４ ８.２１ ５１.３２

ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ ２６.１５ １０.９１ ８.３９ ５４.５５

ＸＰ＿０１１４００５５０.１ ４０.００ １１.８０ ８.２０ ４０.００

ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ ３５.８０ １０.４９ ８.６４ ４５.０６

２.７ 同源性比对及进化树分析

将原 始 小 球 藻 的 ８ 个 成 员 序 列 分 别 在

ｐｌａｎｔＴＦＤＢ 在线程序中ꎬ与原始小球藻同为绿藻门

下的其余 １５ 个物种 ＡＰ２ 基因家族的蛋白成员进

行同源序列的对比ꎬ找到相对应的其余物种的同

源序列ꎬ并分别使用 ＭＥＧＡ７.０ 软件对 ８ 个蛋白成

员序列组进行系统进化树的构建ꎬ对比 ８ 个蛋白

成员的同源序列的差距ꎬ判断各个物种与原始小

球藻之间的亲缘关系ꎮ 在 ＸＰ ＿ ０１１３９６１２７. １ 和

ＸＰ＿０１１３９６０１１.１两个进化树中亲缘关系最远的是

金牛介球菌ꎬ在 ＸＰ＿０１１３９５６４６.１ 进化树中最远的

是团藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 进化树中ꎬ最远的是

盐生杜氏藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ 进化树中ꎬ最远

的是莱茵衣藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ 进化树中ꎬ最
远的是胶球藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１４００５５０.１ 进化树中ꎬ最
远的是深蓝单壳缝藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 进化树

中ꎬ最远的是微单胞藻ꎬ根据此推断ꎬ１６ 个物种中

与原始小球藻亲缘关系最远的是金牛介球菌ꎻ在
ＸＰ＿０１１３９５６４６.１、ＸＰ ＿０１１３９６０１１.１、ＸＰ ＿０１１４００５５０.１
和 ＸＰ＿０１１４０１９０４.１ 这 ４ 个进化树中都是螺旋孢子虫

与原始小球藻的亲缘关系最近ꎬ在 ＸＰ＿０１１３９６１２７.１
和 ＸＰ＿０１１３９８１５８.１ 进化树中ꎬ亲缘关系最近的是

小球藻ꎬ 在 ＸＰ＿０１１４０１７９０.１ 进化树中ꎬ 亲缘关系
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图 ４　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白的二级结构预测
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

图 ５　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白的三级结构预测
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

最近的是胶球藻ꎬ在 ＸＰ＿０１１４００３１９.１ 进化树中亲

缘关系最近的是苦参 ３ 号ꎮ 在所有的进化树中ꎬ
小球藻与原始小球藻亲缘关系在同一大分支中一

共有 ７ 次ꎬ苦参 ３ 号有 ６ 次ꎬ螺旋孢子虫有 ７ 次ꎬ胶

９０８１１２ 期 付春等: 原始小球藻 ＡＰ２ 转录因子的生物信息学分析



图 ６　 原始小球藻 ＡＰ２ 家族蛋白成员保守基序分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＰ２ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

球藻有 ３ 次ꎬ盐生杜氏藻有 １ 次ꎬ莱茵衣藻有 ２ 次ꎬ
深蓝单壳缝藻、胸状盘藻和团藻各有 １ 次ꎬ根据此

推断ꎬ１６ 个物种中与原始小球藻亲缘关系最接近

的是小球藻和螺旋孢子虫ꎬ较接近的是苦参 ３ 号

(图 ８) ꎮ

３　 讨论

通过对原始小球藻 ＡＰ２ 基因蛋白成员进行详

细的生物信息学分析后ꎬ可较详细地了解原始小
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图 ７　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白的保守基序分布
Ｆｉｇ. ７　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

球藻 ＡＰ２ 基因蛋白成员的各种特性ꎮ 原始小球藻

中含有 ８ 个家族成员ꎬ而在拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ)中

为 １８ 个(唐美芳ꎬ２００７)ꎬ水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)中为

２６ 个(施杨等ꎬ２０１３)ꎬ玉米中为 ３１ 个(莫晓婷等ꎬ
２０１３)ꎮ 可见ꎬ不同物种的 ＡＰ２ 家族蛋白成员数量

是不一样的ꎮ 原始小球藻属于植物界、小球藻科、
真核生物(吴丽娟等ꎬ２０１６)ꎬ在系统进化中最为原

始ꎬ该蛋白家族成员含有 ２４７ 到 ７１５ 个氨基酸ꎬ在
其 ＡＰ２ 转录因子蛋白成员中ꎬ含有多个保守结构

域ꎬ但是不存在信号肽和跨膜结构域ꎬ且 ＡＰ２ 蛋白

的亲和性平均值均小于 ０ꎬ故其为非分泌、非跨膜、
亲水性型蛋白ꎮ 在原始小球藻的理化性质分析

中ꎬＡＰ２ 家族成员共编码３ ３４８个氨基酸ꎬ其中同时

存在碱性氨基酸和酸性氨基酸ꎬ不稳定系数>４０ꎬ
为不稳定蛋白ꎬ而在雷公藤(Ｔｒｉｐｔｅｒｙｇｉｕｍ ｗｉｌｆｏｒｄｉｉ)
(祝传书等ꎬ２０１８)、茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) (吴致

君等ꎬ２０１４)和枣(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂｅ) (纪晴等ꎬ２０１８)
中的编码氨基酸同样含有碱性氨基酸和酸性氨基

酸、为不稳定蛋白ꎬ但茶树含有的碱性氨基酸略多

于酸性氨基酸ꎬ且蛋白质残基为 ２１０ ~ ２９０ꎻ而枣的

酸性氨基酸多于碱性氨基酸ꎬ这与本文研究结果

相似ꎮ 在保守结构域的分析中ꎬ不同物种的个数

及位 置 不 尽 相 同: 原 始 小 球 藻 和 枣 ( Ｚｉｚｉｐｈｕｓ
ｊｕｊｕｂｅ)(纪晴等ꎬ２０１８)的 ＡＰ２ 成员中同样存在 ３
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图 ８　 原始小球藻 ＡＰ２ 蛋白家族的系统发育树分析
Ｆｉｇ. ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｕｘｅｎｏｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｐｒｏｔｏｔｈｅｃｏｉｄｅｓ

个保守结构域ꎬ其中原始小球藻的氨基酸数量跨

度最大ꎬ达到 ７５ꎬ但野生大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ) (朱延

明等ꎬ２０１９)的保守结构域个数只存在两个ꎬ其氨

基酸数量跨度较大ꎬ达到 １０４(２０９ ~ ３１３)ꎮ 在亲疏

２１８１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



水性分析中ꎬ原始小球藻 ＡＰ２ 成员蛋白与菠萝

ＡｃＰＥＰＣ 蛋白(马海洋等ꎬ２０２０)和蔓花生 ＰＥＰＣ 基

因家族(涂嘉琦等ꎬ２０１８)相同ꎬ所有蛋白成员均为

亲水性蛋白ꎬ磷酸化位点分析中ꎬ原始小球藻 ＡＰ２
蛋白家族成员含有多个潜在磷酸化位点ꎬ最有可

能的 磷 酸 化 位 点 为 丝 氨 酸ꎬ 在 蓖 麻 ( Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ)ＡＰｓ 分析中潜在磷酸化位点同样为丝氨

酸ꎮ 在原始小球藻的二级结构分析中ꎬ其二级结

构的组分含量从大到小排序均为无规则卷曲>α￣
螺旋>延伸链>β￣转角ꎬα￣螺旋和无规则卷曲是二

级结构的主要方式ꎬ延伸链和 β￣转角则分散在所

有蛋白成员的氨基酸链中ꎬ在中国樱桃( Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｃｈｅｒｒｙ) (王月ꎬ２０１７) 和甘薯 (Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ)
(阮先乐等ꎬ２０１７)中的二级结构占比分布和原始

小球藻相同ꎬα￣螺旋和无规则卷曲占比最大ꎻ但在

杨树(Ｐｔｅｒｏｃａｒｙａ ｓｔｅｎｏｐｔｅｒａ) (赵金玲等ꎬ２０１５)中ꎬ
其组分与原始小球藻有所差异ꎬ仅以无规则卷曲

为主ꎮ 在三级结构分析中ꎬ甘蓝与原始小球藻都

能明显观察到 α￣螺旋和 β￣折叠ꎬ但原始小球藻三

级结 构 家 族 成 员 之 间 结 构 差 异 较 大ꎬ 而 甘 蓝

( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ ) ( 郭 慧 等ꎬ ２０１７ ) 和 甘 薯

(Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ)(阮先乐等ꎬ２０１７)的家族成员

三级结构基本相似ꎮ 在原始小球藻保守基序中ꎬ
将所有基序一共分为四类ꎬ其中所有成员共同含

有的是 ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ５ꎬ这两个可能是参与原始小球

藻细胞生长发育和逆境胁迫等多个生理过程有关

的功能基序(栗丽和佟少明ꎬ２０１６)ꎮ 在原始小球

藻 ＡＰ２ 蛋白家族中不存在信号肽和跨膜结构域ꎬ
同样在沙棘(Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ)ＷＲＩ１ 转录因子

(马倩等ꎬ２０１６)蛋白序列和蔷薇科植物的 １９ 个

ＤＥＬＬＡ 蛋白(宋伟等ꎬ２０１３)序列中也均无信号肽

和跨膜结构域ꎬ但同时也存在不同ꎬ例如:在花生

ｐｒｏｆｉｌｉｎ 蛋白(肖杰等ꎬ２０１１)序列中ꎬ信号肽位于第

１ ~ ２４ 位 蛋 白ꎬ 却 没 有 跨 膜 结 构 域ꎻ 在 大 豆

ＧｍＡＮＫＴＭ 家族(柏锡等ꎬ２０１９)蛋白中存在跨膜

结构域ꎻ在小麦( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ) Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白(王

俊生等ꎬ２０１３)基因序列中ꎬ第 ９４ 至第 １１５ 位存在

一个可能的跨膜区ꎬ且在该蛋白质 Ｎ 端序列不存

在信号肽ꎮ
目前在植物界对 ＡＰ２ 转录因子的研究主要在

单双 子 叶 植 物 上ꎬ 如: 在 拟 南 芥 ( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ )
(Ｊｏｆｕｋｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９４)中发现 １２４ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族

基因ꎻ水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) (Ｎａｋａｎｏꎬ ２００６)中发现

了 １３９ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基因ꎻ大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)
中发现了 １２０ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基因(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎻ小兰屿蝴蝶兰(Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ)中发

现了 １０７ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家 族 基 因 等 ( 朱 光 哲ꎬ
２０１６)ꎻ而在藻类上 ＡＰ２ 转录因子的研究较少ꎮ 本

研究主要描述的是对原始小球藻 ＡＰ２ 所有蛋白成

员进行了详细的生物信息学分析ꎬ系统进化分析

结果说明了原始小球藻最为原始ꎬ与原始小球藻

亲 缘 关 系 最 远 的 是 细 小 微 胞 藻 ｃｃｍｐ１５４５
(Ｍｉｃｒｏｍｏｎａｓ ｐｕｓｉｌｌａ ＣＣＭＰ１５４５)ꎬ亲缘关系最近的

是团藻(Ｖｏｌｖｏｘ ｃａｒｔｅｒｉ)ꎮ 本研究结果为今后进一步

研究 ＡＰ２ 转录因子在原始小球藻生长发育过程中

的生理特点和分子功能提供了一定的参考依据ꎮ
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