
H8��Ç)qUâw����Z)JnäÏÎ),-

Ì r

１，
®CÕ

１，̄
°

２，
O?±

２，
j ~

２，
\re

１，
² ä

１，
³ ´

１

（１．
²Ì$%|'þÇp�'(

，
²Ì¿H

２７１０１８；２．
²ÌE£À�cz:`«

，
²Ì£À

２７６０００）

45

　
ßg.5ª¥.

４５
Þ

ＬＥＡ
]µt"z

７
Þ¶�

。
�´G$ÜÝ}o

，ＮｔＬＥＡ
]µt"1N�iâj=e/D

，̧
#�ÜÝpH

，

ＮｔＬＥＡ
]µt"ß¸#�ÜlÇÉîDâg

；ＮｔＬＥＡ
]µt";<Ç�i>eD

。
²oTg.

ＬＥＡ
�P]µYZ·�P�=ª¥zÜ

Ý

，
;Y®¯¸o

ＮｔＬＥＡ
Ór:©jg.ß�Ñýßàz=¼D©���

。

678

　ＬＥＡ
�P]µ

；
g.

；
¼¹D

；
Ñýµ°Ù

9:,;<

　Ｑ９４３．２　　
01=>?

　Ａ　　
0@A<

　０５１７－６６１１（２０２１）１３－００９８－０５
ｄｏｉ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５１７－６６１１．２０２１．１３．０２４　　　　　

BCDE

（
FGHI

）
=>?

（ＯＳＩＤ）：

ＧｅｎｏｍｅＷｉｄｅＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＡｂｕｎｄａｎｔＰｒｏｔｅｉｎＦａｍｉｌｙｉｎＬａｔｅＥｍｂｒｙｏｎｉｃＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＴｏｂａｃｃｏ
ＷＵＨｕｉ１，ＧＥＮＧＷｅｉｂｏ１，ＺＯＮＧＨａｏ２ｅｔａｌ　 （１．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＰｌａｎｔＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，ＳｈａｎｄｏｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｔａｉ’ａｎ，Ｓｈａｎｄｏｎｇ
２７１０１８；２．ＬｉｎｙｉＴｏｂａｃｃｏＬｉｍｉｔｅｄＣｏｎｐａｎｙｏｆＳｈａｎｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，Ｌｉｎｙｉ，Ｓｈａｎｄｏｎｇ２７６０００）
Ａｂｓｔｒａｃｔ　Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，４５ＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓａｎｄ７ｓｕｂｇｒｏｕｐｓｗｅｒｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｏｂａｃｃｏ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｍｅｍ
ｂｅｒｓｏｆｔｈｅＮｔＬＥＡｆａｍｉｌｙｈａｄｈｉｇｈｈｏｍｏｌｏｇｙ．ＣｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｔｈｅｍｅｍｂｅｒｓｏｆＮｔＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｈａｄｌｅｓｓｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｉｎｃｈｒｏ
ｍｏｓｏｍｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ＮｔＬＥＡｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓａｒｅｓｉｍｉｌａｒｉｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｗｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄａｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｔｏ
ｂａｃｃｏＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ，ｗｈｉｃｈｉｓｈｅｌｐｆｕｌｉｎｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｉｔｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｂｒｅｅｄｉｎｇｉｎｔｏｂａｃｃｏ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　ＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ；Ｔｏｂａｃｃｏ；Ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

JKLM

　
5/g.{Á�Ü?@Á�XÇÇÈ

（２０１９３１）。
NOPQ

　
Ìr

（１９９７—），
â

，
Ü?¾uÎ

，
ÏÐ`aÑ

，̀
aWÒ

：
5

/írzüý�þ

。²µÓÔ

：
²ä

，
R¸S

，
ÕÐ

，
AÖ

g.abÙ`a

；
³´

，
@T

，
ÕÐ

，
ÏÐÑ�T

，
AÖg.

$%`a

。

RSTU

　２０２０－１０－０５

　　
ð~*å¾;é¯Ñ6

（ｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ，
ＬＥＡ）

¤3<³þÇð~*åx;

、
.f��pí©çY8

97kCµï¡ÿ

（
|�ï_

１０～３０ｋＤ）
7Ñ6;

［１－２］。

ＬＥＡ
Ñ6?23(û7ð~*åx;ïºC�

［３］，
RkÔ,

-6u

，ＬＥＡ
Ñ63«¬þÇ��

（
Ø

、
g¹

、
�

）
¹8zé¯

76±

［４－５］。ＬＥＡ
Ñ6$õE9ü¤8zc97�$r$

9i`a�α�ß¼B7�pUÑ6

［６］，
»:ÎIJ¡qï

ð6u

，ＬＥＡ
Ñ6nNq�IJôiIJ;

［７］。
Øí

ＬＥＡ
Ñ

6;9:7»!Uq/»Uæ«êï_

７
èh»7�

，
ï�_

ＬＥＡ１、ＬＥＡ２、ＬＥＡ３、ＬＥＡ４、ＬＥＡ５、ｄｅｈｙｄｒｉｎ
i

ＳＭＰ（
È¡9 Ñ

6

），
e�t#u47

ＬＥＡ
Ñ67æ8ïC��

［１，８］。

ＬＥＡ
Ñ63þÇË³'~X!3íâ

、
ås

、
á¡³L

'Ç¥¦�p�çY.*��cNG8

［９］，
»:¹XXG_

ï¡.�mÙ§IJsé

［１０］。
�],-6u

，ＬＥＡ
$õE

¤

ＡＢＡ
��iL��[0æ}7nN�¡$õ

，
«.|Â

ì3Íg¹7§¨U./�¼»VM7G8

［１１］。
æ}Ì

ＬＥＡ
$õ`P|��¦

，
|��¦6�M×Ø7ÜåU

、
Ü

HUi2�

，
,u

ＬＥＡ
Ñ63¥¦��IJ/p�G8

［１２］。

+,

，
�¡.7

ＬＥＡ＿１
ÎE.7

５
È

ＬＥＡ
Ñ63íâ¥

¦çY.*��cNG8

［１３］。
æÍ

ＬＥＡ（ＷＣＯＲ４１０）
$õ

3c-.6±

，
Ï$õc->F7§áUC�v�L<

［１４］，

jæ|Í7

ＬＥＡ（ＨＶＡ１）
ÏPpkqÍxÝv�L<«Ü

åUi§áU

［１５－１６］。

�

，
Éz|ÿø�

ＬＥＡ
$õ¼BqÜÝ7ÃQ

，
»:

3ÂÈþÇ.

ＬＥＡ
$õEC�Ù¡

，
%}�¢£

［１７］、
�×

-

［１８］、
Í

［１９］、
�Ù

［２０］、
;W

［２１］
³

。
§j

，
��t#��

c

ＬＥＡ
$õERÑ�$õ�ïðqÙ¡

。
�c¤"#J

cN7��GÇ

，
¹¤&,.cN7zñGÇ

。
f��9Å

Æit�$õ�'7*+

，
|ÿþÇ$õ�7�T

、
|ÿþ

Ç$õÜÝ7Ù¡

，
��8zñ[\RÑGÇâ��¡ô�

:7$%

［２２］。
À,-$��c

Ｋ３２６
$õ�[\

，
��c

ＬＥＡ
$õERÑwDU;ïð

、
Zr¡q

、
szRDq

$õ¼Bïð

，
X;_�c

ＬＥＡ
$õEVMiÜÝ,-�

¡$%

。

１　
ûü)wÍ

１．１　
$%3G

　
�c

Ｋ３２６
ìí

（
$õ�9:Iç

、
$õ�

I�IçqÑ6;9:Iç

）
�)�3&$õ�ìí±

（ｆｔｐ：／／ｆｔｐ．ｓｏｌｇｅｎｏｍｉｃｓ．ｎｅｔ／）。
UÍ�

ＬＥＡ
$õEÑ6;

9:Iç�)�UÍ�[\£!ìí±

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ａｒａｂｉ
ｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）。
１．２　

H8

ＬＥＡ
Jn��ZÏÎ¬¯¶\Á,-

　
XUÍ

�

ＬＥＡ
$õE_zë

，
�8

ＢＬＡＳＴｐ（
&\

（Ｅ－ｖａｌｕｅ＜１ｅ－５）
RÑÂc9:t�

，
C�í��c

ＬＥＡ
$õE9ü

（Ｎｔ
ＬＥＡ）

í�9ü

。
�8

ＮＣＢＩ
ìí±

ＣＤ－Ｓｅａｒｃｈ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ／ｃｄｄ／ｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ）

F8�

ＮｔＦ
ＢＡ

í�9üRÑpò·Ù¡

，
?³4¡

ＮｔＬＥＡ
$õE9

ü

。
�8Ñ6;ïðF8

ＥｘＰＡＳｙ（ｈｔｔｐ：／／ｃｎ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／
ｔｏｏｌｓ）

�

ＮｔＬＥＡ
E9üRÑÑ6;~Z

（ａａ）、
ï¡ÿ

（ＭＷ）、
³JG

（ｐＩ）
i�pU7²'

（ＧＲＡＶＹ）
j�

。

１．３　
H8

ＬＥＡ
Jn��3��ÎÉ

　
�8�c

Ｋ３２６
$õ

�I�Iç4¡

ＮｔＬＥＡ
Zrq\

，
�8

Ｍａｐｃｈａｒｔ２．３．２
R

ÑZr¡qG�

。

１．４　
H8

ＬＥＡ
Jn���d�¶¬Jn'(,-

　
�8

　　　
de#fDE

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０２１，４９（１３）：９８－１０２



ＣｌｕｓｔａｌＷ
¿ç�

ＮｔＬＥＡ
$õE9üRÑ9:�÷

。
æ�

÷¼×`P

ＭＥＧＡＸ［２３］
.

，
�8�qsü>

（ＮＪ）
B.

ＮｔＬＥＡ
RDÌ

。
�/7��'

（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ）
&\_

１０００
è

c9

，
«¬òì²&\_�/'

。
�83�F8

ＧＳＤＳ２．０
（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／）

RÑ$õ¼Bïð

。

２　
''),-

２．１　
H8Jnä

ＬＥＡ
ZÏÎ¬�dÇ)

　
XUÍ�7�

�

ＬＥＡ
$õE9ü_zë

，
�8

ＢＬＡＳＴＰ
q

ＮＣＢＩ
7

ＣＤ－
Ｓｅａｒｃｈ

ÜÝ4¡�c.

４５
è

ＮｔＬＥＡ
E9ü

，
±Øísz

*åïðÞ�_

ＮｔＬＥＡ＿１～ＮｔＬＥＡ＿４５。
�8

ＮＪ
>�

４５
è

ＮｔＬＥＡ
$õE9üRÑszRDÌ7B.

（
�

１），
±Øí

ＮｔＬＥＡ
E7¼B·æ

ＮｔＬＥＡ
E9üï9

７
èÎ�

：ＬＥＡ＿
１（ＮｔＬＥＡ＿１～ＮｔＬＥＡ＿８）、ＬＥＡ＿２（ＮｔＬＥＡ＿９～ＮｔＬＥＡ１６）、ＬＥＡ＿３
（ＮｔＬＥＡ－１７～ＮｔＬＥＡ－２０）、ＬＥＡ＿４（ＮｔＬＥＡ＿２１～ＮｔＬＥＡ２３）、ＬＥＡ＿５
（ＮｔＬＥＡ＿２４～ＮｔＬＥＡ＿２６）、Ｄｅｈｙｄｒｉｎ（ＮｔＬＥＡ＿２７～ＮｔＬＥＡ＿３６）、
ＳＭＰ（ＮｔＬＥＡ＿３７～ＮｔＬＥＡ＿４５），

±¡

７
Î�7ìÿï�¤

８、８、
４、３、３、１０、９

è

，
«.

ＮｔＬＥＡ＿３７
i

ＮｔＬＥＡ＿４０
»!U?<

，
a

»q�

ＳＭＰ
Î�.

。

:

１　ＮｔＬＥＡ
Jn���d�¶ç

Ｆｉｇ．１　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＮｔＬＥＡｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ

２．２　ＮｔＬＥＡ
Jn��Z,æjn

　
�8

ＥｘＰＡＳｙ，
�

ＮｔＬＥＡ
E9üRÑ$k[\iwDU;RÑïð

，
¼×´6

１。
４５

è

ＮｔＬＥＡ
E9ü>²~Z_

１９８ａａ（７６～４６０ａａ）；
>²

ï¡ÿ_

２１．２４ｋＤ（８．０２～４９．３１ｋＤ）；ＬＥＡ１～７
èÎ�7>

²³JGï_

８．４９、４．８９、１０．０７、５．８７、５．３６、６．４１、５．９４。
�

pU?|'_

０．０６１，
«³²_{'

，
,u|�ï

ＮｔＬＥＡ


EÑ6;|�ï_�pUÑ6;

。

２．３　ＮｔＬＥＡ
Jn��3����

　
Øí

ＮｔＬＥＡ
$õEÙ

¡¼×[\

，
�8

Ｍａｐｃｈａｒｔ２．３．２
RÑZr¡qG�

。
�

¿çïðXO

，４５
è

ＮｔＬＥＡ
$õE9üïà3

４１
æZ

réÓJ

（
�

２）。
２．４　ＮｔＬＥＡ

Jn��ZJn'(

　
_ô,-

ＮｔＬＥＡ
$õ

E7RDï�X!¼B7/»U

，
�8

ＧＳＤＳ
3�¿ç�

ＮｔＬＥＡ
$õ7

ＣＤＳ、
�K¡³RÑXdD+Ý

（
�

３）。
¼×

９９４９
Ú

１３
Û

　　　　　　　　　　　　　
Ì rV

　
g.yºG$ïÛ¤ZAB]µ=·�P�ª¥zÜÝ



vÝ

，４５
è

ＮｔＬＥＡｓ
$õE9ü8z¼B7sâU

，
»:

７
èÎ�8z¯»U

。４５
è

ＮｔＬＥＡｓ
$õE7

ＣＤＳ
¼B8

z

１～３
è

，
�K¡ìÿ_

０～２
è

。ＬＥＡ＿１、ＬＥＡ＿２、ＬＥＡ＿３、

ＬＥＡ＿４、ＬＥＡ＿５、ｄｅｈｙｄｒｉｎ
.

ＣＤＳ
7ìÿ|�_

２
è

，
«.

Ｎｔ
ＬＥＡ＿１１

q

ＮｔＬＥＡ＿１６
K

１
è

ＣＤＳ。ＳＭＰ
ÎE

ＣＤＳ
ìÿ²

_

３
è

。

Ó

１　ＮｔＬＥＡ
Jn����

Ｔａｂｌｅ１　ＦａｍｉｌｙｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆＮｔＬＥＡｓｇｅｎｅ

Þ�

Ｎａｍｅ
$õN0

Ｇｅｎｅｎｕｍｂｅｒ
�$r~Z

Ａｍｉｎｏａｃｉｄｌｅｎｇｔｈ∥ａａ
ï¡ÿ

ＭＷ
ｋＤ ³JG

ＰＩ �pU>

²'

ＧＲＡＶＹ

ＮｔＬＥＡ＿１ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００１５３８ｇ００３０．１ １５６ １６．０３ ９．３０ －０．８７１

ＮｔＬＥＡ＿２ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００２３４３ｇ００５０．１ １４５ １４．４６ ９．２６ －０．５８０

ＮｔＬＥＡ＿３ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００１０５ｇ０１１０．１ １４５ １４．４５ ８．９６ －０．６６６

ＮｔＬＥＡ＿４ Ｎｉｔａｂ４．５＿００００１０５ｇ００７０．１ １５６ １６．１５ ９．４３ －０．８２９

ＮｔＬＥＡ＿５ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００８３３４ｇ００２０．１ １５６ １６．１７ ８．００ －０．９７２

ＮｔＬＥＡ＿６ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００１２０９ｇ００３０．１ １３２ １４．０８ ５．６６ －０．８４５

ＮｔＬＥＡ＿７ Ｎｉｔａｂ４．５＿０００８４２８ｇ００１０．１ １２６ １３．３６ ９．３３ －０．７５９

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

［２］ＧＡＬＡＵＧＡ，ＨＵＧＨＥＳＤＷ，ＤＵＲＥＬ．Ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆｃｌｏｎｅｄ
ｃｏｔｔｏｎｌａｔｅｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓａｂｕｎｄａｎｔ（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
ｔｙｐｉｃａｌＬＥＡｐｒｏｔｅｉｎｃｏｄｉｎｇｃＤＮＡａｎｄｉｔｓｐｒｏｍｏｔｅｒｆｒｏｍｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｔ
ｐｌａｎｔＰｒｏｓｏｐｉｓｊｕｌｉｆｌｏｒａ［Ｊ］．ＡｐｐｌＢｉｏｃｈｅｍＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２００９，１５７（２）：２４４－
２５３．

［５］ＯＬＶＥＲＡＣＡＲＲＩＬＬＯＹ，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．
Ｓｌｅｅｐｉｎｇｂｅａｕｔｉｅｓｄｏｒｍａｎｃｙａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｈａｒｓｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．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
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