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ＰＩ ３０ ０．０１０５ ０．１８１７ ＴＯＥ３ １０ ０ ０．２７８０
ＳＥＰ１ １ ０ ０．１６２２ ＶＲＮ２ １ ０ ０．１４４１
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ＡＧ ０．０７４４ ０．０３５０ ０．４７０５ ＳＥＰ３ ０．０５４６ ０．０２４８ ０．４５４２
ＡＧＬ２４ ０．１９５０ ０．１１７５ ０．６０２８ ＳＥＰ４ ０．２０９５ ０．１０９０ ０．５２０４
ＡＰ１ ０．０７３８ ０．０３９５ ０．５３４９ ＳＨＰ１ ０．０９４７ ０．０５３１ ０．５６０４
ＡＰ２ ０．１７２３ ０．１０２６ ０．５９５５ ＳＨＰ２ ０．１００６ ０．１１８１ １．１７４７
ＡＰ３ ０．０６５５ ０．０４１９ ０．６３８９ ＳＭＺ ０．２２１６ ０．１２７３ ０．５７４２
ＣＬＦ ０．１６１１ ０．０９２８ ０．５７５７ ＳＯＣ１ ０．０９６１ ０．０５２０ ０．５４１３
ＣＬＶ１ ０．０９１４ ０．０９６８ １．０５９２ ＳＰＬ ０．３６５７ ０．２５２５ ０．６９０６
ＣＯ ０．３７３６ ０．２３９５ ０．６４１１ ＳＰＬ３ ０．１６３２ ０．１２６８ ０．７７７０
ＥＴＴ ０．１４１８ ０．０８６８ ０．６１２４ ＳＰＬ４ ０．２４３１ ０．１８７５ ０．７７１３
ＦＤ ０．３５６６ ０．２１４７ ０．６０２１ ＳＰＬ５ ０．３１２７ ０．１３６６ ０．４３６６
ＦＬＣ ０．３４９７ ０．１８５０ ０．５２９０ ＳＰＬ９ ０．１５００ ０．０９４０ ０．６２６４
ＦＬＫ ０．２２２７ ０．１３６４ ０．６１２５ ＳＶＰ ０．１０７８ ０．０６５９ ０．６１０７
ＦＴ ０．２２１５ ０．１５３３ ０．６９２２ ＳＷＮ ０．２６７３ ０．１４６５ ０．５４８１
ＦＵＬ ０．１７０５ ０．０６１３ ０．３５９７ ＴＥＭ２ ０．１８６９ ０．１４１８ ０．７５８９
ＧＩ ０．０７４７ ０．０４９２ ０．６５８３ ＴＦＬ１ ０．１２６７ ０．０７６０ ０．５９９９
ＬＦＹ ０．０７７２ ０．０６３１ ０．８１８１ ＴＯＥ３ ０．２５６３ ０．１５６６ ０．６１０８
ＳＥＰ１ ０．０７００ ０．０３８３ ０．５４７３ ＶＲＮ２ ０．２６８３ ０．１６９９ ０．６３３２
ＳＥＰ２ ０．１４０３ ０．０６８４ ０．４８７８
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［１］ＬＥＭＯＳＢ，ＢＥＴＴＥＮＣＯＵＲＴＢＲ，ＭＥＩＫＬＥＪＯＨＮＣＤ，ｅｔａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆ
ｐｒｏｔｅｉｎｓａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｓａｒｅｃｏｕｐｌｅｄｉｎＤｒｏｓｏｐｈｉｌａａｎｄａｒｅｉｎ
ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｌｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｍＲＮＡａｂｕｎｄａｎｃｅ，ｐｒｏｔｅｉｎｌｅｎｇｔｈ，ａｎｄｎｕｍｂｅｒ
ｏｆｐｒｏｔｅｉｎｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００５，
２２（５）：１３４５－１３５４．

［２］ＦＲＡＳＥＲＨＢ，ＨＩＲＳＨＡＥ，ＳＴＥＩＮＭＥＴＺＬＭ，ｅｔａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｒａｔｅｉｎ
ｔｈｅｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００２，２９６（５５６８）：７５０－７５２．

［３］ＨＡＨＮＭＷ，ＫＥＲＮＡＤ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃｓｏｆｃｅｎｔｒａｌｉｔｙａｎｄｅｓｓｅｎｔｉａｌ
ｉｔｙｉｎｔｈｒｅｅｅｕｋａｒｙｏｔｉｃｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋｓ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００５，２２（４）：８０３－８０６．
［４］ＭＡＳＡＬＩＡＲＲ，ＢＥＷＩＣＫＡＪ，ＢＵＲＫＥＪＭ．Ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙｉｎｇｅｎｅｃｏｅｘｐｒｅｓ
ｓｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋｓｎｅｇａｔｉｖｅｌｙｃｏｒｒｅｌａｔｅｓｗｉｔｈｒａｔｅｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎ
ｆｌｏｗｅｒｉｎｇｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１７，１２（７）：１－１０．

［５］ＪＯＲＤＡＮＩＫ，ＭＡＲＩＯＲＡＭ?ＲＥＺＬ，ＷＯＬＦＹＩ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄ
ｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎｔｈｅｓｃａｌｅｆｒｅｅｈｕｍａｎｇｅｎｅｃｏｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃ
ｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，２００４，２１（１１）：２０５８－２０７０．
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