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ＮｔＬＥＡ＿８ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００３２４ｇ０１００．１ １４８ １５．５９ ８．０１ －０．９２８

ＮｔＬＥＡ＿９ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００９１５ｇ００９０．１ １６９ １８．６４ ４．７５ －０．１２８

ＮｔＬＥＡ＿１０ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００４４８１ｇ００３０．１ １６８ １８．７７ ４．８６ －０．４０５

ＮｔＬＥＡ＿１１ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００５１４８ｇ００４０．１ ３１９ ３５．６１ ５．５３ －０．４２９

ＮｔＬＥＡ＿１２ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００３４８ｇ００４０．１ ３２０ ３５．７９ ４．８９ －０．４２９

ＮｔＬＥＡ＿１３ Ｎｉｔａｂ４．５＿００１０６９５ｇ００４０．１ １６８ １８．３９ ４．６０ －０．０９９

ＮｔＬＥＡ＿１４ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００９１５ｇ０１００．１ １６８ １８．３２ ４．９６ －０．０８４

ＮｔＬＥＡ＿１５ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３５０１ｇ００８０．１ １６９ １８．６２ ４．６７ －０．１２１

ＮｔＬＥＡ＿１６ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３６８１ｇ００２０．１ ３２０ ３５．８９ ４．８２ －０．４０６

ＮｔＬＥＡ＿１７ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００７３３３ｇ００１０．１ ９８ １０．４２ ９．８４ －０．３７９

ＮｔＬＥＡ＿１８ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００１１６ｇ０５００．１ ９８ １０．５２ ９．９９ －０．４５１

ＮｔＬＥＡ＿１９ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００２８２０ｇ０１００．１ １０８ １１．８８ １０．２８ －０．４７４

ＮｔＬＥＡ＿２０ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００４３６７ｇ００８０．１ ９３ １０．３０ １０．１６ －０．５１１

ＮｔＬＥＡ＿２１ Ｎｉｔａｂ４．５＿００１１６２２ｇ００２０．１ ２５４ ２８．１８ ５．６３ －１．１５２

ＮｔＬＥＡ＿２２ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００６８０ｇ０１１０．１ ４４２ ４７．１４ ６．０１ －０．９９７

ＮｔＬＥＡ＿２３ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００６３１４ｇ００１０．１ ４６０ ４９．３１ ５．９６ －１．０４４

ＮｔＬＥＡ＿２４ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００６８０８ｇ００１０．１ １１２ １１．９４ ５．５４ －１．３０５

ＮｔＬＥＡ＿２５ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３３９１ｇ００４０．１ ７６ ８．０２ ５．００ －１．１４６

ＮｔＬＥＡ＿２６ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００２６１ｇ０１５０．１ １１４ １２．２０ ５．５４ －１．３４４

ＮｔＬＥＡ＿２７ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３８８３ｇ００３０．１ １６７ １７．６７ ６．８１ －１．２８９

ＮｔＬＥＡ＿２８ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００７２３ｇ０１５０．１ １７６ １８．６０ ６．６７ －１．２１１

ＮｔＬＥＡ＿２９ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００５８８ｇ０２５０．１ ２１２ ２４．１７ ５．２８ －１．５６６

ＮｔＬＥＡ＿３０ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３２３４ｇ０１００．１ １９６ ２１．６１ ６．４４ －１．３０２

ＮｔＬＥＡ＿３１ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３３１３ｇ００５０．１ １７８ １８．４３ ６．０６ －１．１８１

ＮｔＬＥＡ＿３２ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００９６４８ｇ００２０．１ １４３ １５．２８ ６．７６ －１．３０１

ＮｔＬＥＡ＿３３ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００１５０６ｇ０１００．１ ２２０ ２５．０６ ５．７５ －１．３１８

ＮｔＬＥＡ＿３４ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００１３６ｇ０２００．１ １２７ １４．００ ８．０６ －１．３３６

ＮｔＬＥＡ＿３５ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００５７９６ｇ００３０．１ １８７ ２１．０８ ６．３２ －１．５３３

ＮｔＬＥＡ＿３６ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３６０３ｇ００７０．１ ２０４ ２２．８６ ５．９６ －１．５２０

ＮｔＬＥＡ＿３７ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００２８４０ｇ０１００．１ １８５ １９．１７ ８．７６ －０．４５４

ＮｔＬＥＡ＿３８ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００１３４２ｇ００６０．１ ２７４ ２７．３０ ４．５０ －０．３３７

ＮｔＬＥＡ＿３９ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００１３４２ｇ００４０．１ ２６５ ２７．１１ ４．５９ －０．２０８
ＮｔＬＥＡ＿４０ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００２３６１ｇ０２１０．１ ２０８ ２１．６６ ８．６４ －０．５６０
ＮｔＬＥＡ＿４１ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００３１６ｇ００２０．１ ２６１ ２６．５７ ４．５９ －０．２８３
ＮｔＬＥＡ＿４２ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００３３２ｇ０１２０．１ １６４ １７．１１ ５．６７ ０．０６１
ＮｔＬＥＡ＿４３ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００３１６ｇ００３０．１ ２７４ ２７．２５ ４．５３ －０．３４３
ＮｔＬＥＡ＿４４ Ｎｉｔａｂ４．５＿００１７７１８ｇ００１０．１ ４０６ ４４．０９ ７．６８ －０．１７１
ＮｔＬＥＡ＿４５ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００３６１７ｇ００２０．１ ２６０ ２６．６４ ４．５０ －０．２２９

００１ 　　　　　　　　　　
×Ø4¼·Ù

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２１
t



:

２　ＮｔＬＥＡ
Jn��m�3��,¹

Ｆｉｇ．２　ＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＮｔＬＥＡｆａｍｉｌｙｇｅｎｅｓ

:

３　ＮｔＬＥＡ
Jn'(,-

Ｆｉｇ．３　ＧｅｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＮｔＬＥＡｆａｍｉｌｙ

１０１４９
Ú

１３
Û

　　　　　　　　　　　　　
Ì rV

　
g.yºG$ïÛ¤ZAB]µ=·�P�ª¥zÜÝ



３　
,°

~m~Â7îíîu$õ­E3þÇ75D

、
*å./

�hXÊt7G8

。ＬＥＡ
Ñ63þÇ#.öÖ®3

，
«NO

$õ37¡þÇ

、
y¡þÇ

、
��þÇ

、
�CþÇ

、
�C.²

zST

，
��3�ïÄÇ

、
��

、
I¦!Ó¦.¹z*�

［２４］。

À,-ù8'Ç[\'~>��c

ＬＥＡ
$õ­ERÑ­E

9ü7Ù¡

、
sz*åïð

、
ï¡/�7Ù¡

、
­Zr¡qi

$õ¼Bïð

。
¼×6u

，
3�c.aÙ¡M

４５
è

ＮｔＬＥＡ
$õ­E9ü

，
ïà3

ＬＥＡ
dz7Î��.

，
a

７
èÎ�

。

s»Î�.

ＮｔＬＥＡ
9ü8zRD7s=U

，
«.

ＮｔＬＥＡ＿３７
i

ＮｔＬＥＡ＿４０
RDøs?=

。
»:

，
s»7

ＬＥＡ
Î�9ü8

z<»!Uqsâ7ï¡/�

（
³JG

、
ï¡ÿ³

）。ＮｔＬＥＡ
$õ­E3­ZrJïàöÖ

、
0:U�­

，
»:8zsâ

7$õ¼B

，
,u

ＮｔＬＥＡ
$õ­E8zÜÝ7/»Uqsâ

U

。ＬＥＡ
Ñ63þÇË³'~X!3íâ

、
ås

、
á¡³L

'Ç¥¦�p�çY.*��cNG8

［９］。ＮｔＬＥＡ
­EÑ

68z�pU7/G

，
XÝq�c�íâ³¥¦7.ßz

ø

。
�cð~*å¾;é¯Ñ6­E$õXÝ¤cN7§

U$õ

，
,-�cð~*å¾;é¯Ñ6!sø$õ

，
��

c§UåÈ8zcNg«

。

��01

［１］ＤＵＲＥＬ，ＣＲＯＵＣＨＭ，ＨＡＲＡＤＡＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｍｏｎａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｄｏｍａｉｎｓａｍｏｎｇｔｈｅＬＥＡｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆｈｉｇｈｅｒｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌＢｉｏｌ，
１９８９，１２（５）：４７５－４８６．

［２］ＧＡＬＡＵＧＡ，ＨＵＧＨＥＳＤＷ，ＤＵＲＥＬ．Ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆｃｌｏｎｅｄ
ｃｏｔｔｏｎｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ（Ｌｅａ）ｍＲＮＡｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌＢｉｏｌ，
１９８６，７（３）：１５５－１７０．

［３］ＤＵＲＥＬ，ＧＲＥＥＮＷＡＹＳＣ，ＧＡＬＡＵＧＡ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙｏｆ
ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ：Ｃｈａｎｇｉｎｇｍｅｓｓｅｎｇｅｒｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃ
ａｃｉｄｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｓｓｈｏｗｎｂｙｉｎｖｉｔｒｏａｎｄｉｎｖｉｖｏｐｒｏｔｅｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．Ｂｉｏ
ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９８１，２０（１４）：４１６２－４１６８．

［４］ＧＥＯＲＧＥＳ，ＵＳＨＡＢ，ＰＡＲＩＤＡＡ．Ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎａ
ｔｙｐｉｃａｌＬＥＡｐｒｏｔｅｉｎｃｏｄｉｎｇｃＤＮＡａｎｄｉｔｓｐｒｏｍｏｔｅｒｆｒｏｍｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｔ
ｐｌａｎｔＰｒｏｓｏｐｉｓｊｕｌｉｆｌｏｒａ［Ｊ］．ＡｐｐｌＢｉｏｃｈｅｍＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２００９，１５７（２）：２４４－
２５３．

［５］ＯＬＶＥＲＡＣＡＲＲＩＬＬＯＹ，ＣＡＭＰＯＳＦ，ＲＥＹＥＳＪＬ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎａｌｙ
ｓｉｓｏｆｔｈｅｇｒｏｕｐ４ｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓｒｅｖｅａｌｓｔｈｅｉｒｒｅｌｅ
ｖａｎｃｅｉｎｔｈｅａｄａｐｔｉｖｅｒｅｓｐｏｎｓｅｄｕｒｉｎｇｗａｔｅｒｄｅｆｉｃｉｔｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，２０１０，１５４（１）：３７３－３９０．

［６］ＴＵＮＮＡＣＬＩＦＦＥＡ，ＨＩＮＣＨＡＤＫ，ＬＥＰＲＩＮＣＥＯ，ｅｔａｌ．ＬＥＡＰｒｏｔｅｉｎｓ：Ｖｅｒ
ｓａｔｉｌｉｔｙｏｆｆｏｒｍａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎ［Ｍ］／／ＬＵＢＺＥＮＳＥ，ＣＥＲＤＡＪ，ＣＬＡＲＫＭ．
Ｓｌｅｅｐｉｎｇｂｅａｕｔｉｅｓｄｏｒｍａｎｃｙａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｈａｒｓｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．Ｂｅｒｌｉｎ：
Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，２０１０：９１－１０８．

［７］ＣＡＮＤＡＴＡ，ＰＡＳＺＫＩＥＷＩＣＺＧ，ＮＥＶＥＵＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｕｂｉｑｕｉｔｏｕｓｄｉｓｔｒｉｂｕ
ｔｉｏｎｏｆｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓａｃｒｏｓｓｃｅｌｌｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔｓｉｎ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｏｆｆｅｒｓｔａｉｌｏｒｅｄｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎａｇａｉｎｓｔａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，

２０１４，２６（７）：３１４８－３１６６．
［８］ＨＵＮＡＵＬＴＧ，ＪＡＳＰＡＲＤＥ．ＬＥＡＰｄｂ：Ａｄａｔａｂａｓｅｆｏｒｔｈｅｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅ
ｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍ，２０１０，１１：１－９．

［９］ＡＬＴＵＮＯＧＬＵＹＣ，ＢＡＬＯＧＬＵＰ，ＹＥＲＥＮ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＧｒｏｗｔｈＲｅｇｕｌ，２０１６，８０（２）：２２５－２４１．

［１０］ＵＭＥＺＡＷＡＴ，ＦＵＪＩＴＡＭ，ＦＵＪＩＴＡＹ，ｅｔａｌ．Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｉｎｐｌａｎｔｓ：Ｄｉｓｃｏｖｅｒｉｎｇａｎｄｔａｉｌｏｒｉｎｇｇｅｎｅｓｔｏｕｎｌｏｃｋｔｈｅｆｕｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｃｕｒｒ
ＯｐｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２００６，１７（２）：１１３－１２２．

［１１］ＫＯＢＡＹＡＳＨＩＦ，ＴＡＫＵＭＩＳ，ＮＡＫＡＴＡＭ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｔｈｅＣｏｒ／Ｌｅａｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｔｗｏｗｈｅａｔｃｕｌｔｉｖａｒｓｗｉｔｈ
ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇｌｅｖｅｌｓｏｆｆｒｅｅｚｉｎｇｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．ＰｈｙｓｉｏｌＰｌａｎｔ，２００４，１２０（４）：
５８５－５９４．

［１２］ＧＡＯＪ，ＬＡＮＴ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａ
ｂｕｎｄａｎｔ（ＬＥＡ）ｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｆｒｏｍＰｉｎｕｓｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ（Ｐｉｎａｃｅａｅ）
ｉｎＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１６，６：１－１０．

［１３］ＷＡＮＧＹＪ，ＨＥＬ，ＨＯＵＲ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｏｓｍｏｔ
ｉｃｓｔｒｅｓｓｏｆＬＥＡ＿１ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＳｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ［Ｊ］．ＭｏｌＰｌａｎｔＢｒｅｅｄ，
２０１８，１６（１２）：３８０１－３８０７．

［１４］ＨＯＵＤＥＭ，ＤＡＬＬＡＩＲＥＳ，Ｎ′ＤＯＮＧＤ，ｅｔａｌ．Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅａｃｉｄｉｃ
ｄｅｈｙｄｒｉｎＷＣＯＲ４１０ｉｍｐｒｏｖｅｓｆｒｅｅｚｉｎｇｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ
ｌｅａｖｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌＪ，２００４，２（５）：３８１－３８７．

［１５］ＳＩＶＡＭＡＮＩＥ，ＢＡＨＩＥＬＤＩＮＡ，ＷＲＡＩＴＨＪＭ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄｂｉｏｍａｓｓ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｗａｔｅｒｕｓｅｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｕｎｄｅｒｗａｔｅｒｄｅｆｉｃｉｔｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｉｎ
ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｗｈｅａｔｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｖｅｌｙｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇｔｈｅｂａｒｌｅｙＨＶＡ１ｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉ，２０００，１５５（１）：１－９．

［１６］ＸＵＤＰ，ＤＵＡＮＸＬ，ＷＡＮＧＢＹ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆａｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅ
ｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅ，ＨＶＡ１，ｆｒｏｍｂａｒｌｅｙｃｏｎｆｅｒｓｔｏｌｅｒａｎｃｅｔｏｗａｔｅｒ
ｄｅｆｉｃｉｔａｎｄｓａｌｔｓｔｒｅｓｓｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｒｉｃｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，１９９６，１１０（１）：
２４９－２５７．

［１７］ＬＩＡＮＧＹ，ＸＩＯＮＧＺＹ，ＺＨＥＮＧＪＸ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｎｅｗｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ
（ＬＥＡ）ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｆｏｒｍａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｉｎＢｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，
２０１６，６：１－１７．

［１８］ＬＡＮＴ，ＧＡＯＪ，ＺＥＮＧＱＹ．ＧｅｎｏｍｅｗｉｄｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＬＥＡ（ｌａｔｅｅｍ
ｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ）ｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＰｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ［Ｊ］．
ＴｒｅｅＧｅｎｅｔＧｅｎｏｍｅｓ，２０１３，９（１）：２５３－２６４．

［１９］ＬＩＵＨ，ＸＩＮＧＭＹ，ＹＡＮＧＷＢ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ（ＬＥＡ）ｇｅｎｅｆａｍ
ｉｌｙｉｎｂｒｅａｄｗｈｅａｔ（Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ）［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１９，９（１）：１－１１．

［２０］ＬＩＸ，ＣＡＯＪ．ＬａｔｅＥｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓＡｂｕｎｄａｎｔ（ＬＥＡ）ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｍａｉｚｅ：
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ，ａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＭｏｌＢｉｏｌＲｅ
ｐｏｒｔ，２０１６，３４（１）：１５－２８．

［２１］ＡＬＴＵＮＯＧＬＵＹＣ，ＢＡＬＯＧＬＵＰ，ＹＥＲＥＮ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＧｒｏｗｔｈＲｅｇｕｌ，２０１６，８０（２）：２２５－２４１．

［２２］ＳＵＮＡＲＰＩ，ＨＯＲＩＥＴ，ＭＯＴＯＤＡＪ，ｅｔａｌ．Ｅｎｈａｎｃｅｄｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｍｅｄｉａｔｅｄ
ｂｙＡｔＨＫＴ１ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｉｎｄｕｃｅｄＮａ＋ｕｎｌｏａｄｉｎｇｆｒｏｍｘｙｌｅｍｖｅｓｓｅｌｓｔｏｘｙ
ｌｅｍｐａｒｅｎｃｈｙｍａｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＪ，２００５，４４（６）：９２８－９３８．

［２３］ＫＵＭＡＲＳ，ＴＡＭＵＲＡＫ，ＮＥＩＭ．ＭＥＧＡ：Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎａｌｙｓｉｓｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｍｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒｓ［Ｊ］．ＣｏｍｐｕｔＡｐｐｌＢｉｏｓｃｉ，１９９４，１０
（２）：１８９－１９１．

［２４］ＢＡＴＴＡＧＬＩＡＭ，ＯＬＶＥＲＡＣＡＲＲＩＬＬＯＹ，ＧＡＲＣＩＡＲＲＵＢＩＯＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｅｎｉｇｍａｔｉｃＬＥＡｐｒｏｔｅｉｎｓａｎｄｏｔｈｅｒｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｎｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，２００８，
１４８（１）：６－２４．

檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪
（
ÇÈõ

９４
|

）

［３］
@�ú

，
a�

，
D�¦

，
Ñ

．
Ö��8�!5!:é5ÞAå��

［Ｊ］．
ë  =899:

，２０１２，２１（１）：１３９－１４４．
［４］

@Ý

，
?#e

，
¦éN

，
Ñ

．̂
oýYXÉ:éËÌFGøå��LM

［Ｊ］．
ë  =899:

，２０１８，２７（４）：５０８－５１４．
［５］

Z8[

，
�Ex

．
é\ÃÔ:éËÌFGøåE���

：
�ë -��

O

［Ｊ］．̂
oH7FG

，２０２０，３８（１）：１０５－１１０．
［６］

Åâ

，
Åµ�

，
�%%

，
Ñ

．
�oÆ]!1_p^_:éËÌÃ_5Þ

�FGøå��

［Ｊ］．
��*7=9

，２０１６，４４（２）：４７０－４７４．
［７］

¦�i

，
1`

，
�Ú¥

，
Ñ

．
8ab6cv:é5ÞAå��

［Ｊ］．
è�

*7=9

，２０１０（２０）：４１－４３．
［８］

1Í

，
dx

，
mó

，
Ñ

．
�o�¬�EeXÉ:éËÌ.5ÞAå��

［Ｊ］．̂
oH7FG

，２０１８，３６（６）：７０－７６．

［９］
ÅÊ�

，
f�

．
�ogC:éÃ_5ÞAåäJ��

［Ｊ］．̂
oH7F

G

，２０１０，２８（３）：１１８－１２４．
［１０］

hËQ

，
Åµ�

，
?��

，
Ñ

．
�oÆ]!.aø:éËÌ

［Ｊ］．
��*

7=9

，２０１２，４０（１２）：２４９－２５１．
［１１］

�j§

，
¦éN

．
XÉ:éîËÕ8ab6cv:éFGøå��

［Ｊ］．
õL*7=9

，２０１１，３８（１６）：１１３－１１６．
［１２］

?ñb

．
û%iÝabiøY>Ykî0

［Ｊ］．
Y<ÏP

，２０１０（５）：７４－
７５．

［１３］
;Ì�

，
²`

，
?¶o

，
Ñ

．
�¬�EeA):éËÌÕ.FGøå�

���

［Ｊ］．̂
oH7FG

，２０１４，３２（６）：６４－６９．
［１４］

z­­

，
?Íh

，
Åj

．
gC!:é5ÞAåmtc��

［Ｊ］．̂
oH

7FG

，２０１７，３５（１）：１８－２７．
［１５］

k�

．
íÞ!ú l!_N�FG��

［Ｊ］．
gCH7

，２００２，３２（６）：
３６－３８．

２０１ 　　　　　　　　　　
×Ø4¼·Ù

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２１
t


