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ｃａｌｅｏｓｉｎ．ＩｔｈａｓｈｉｇｈｈｏｍｏｌｏｇｙａｎｄｓｉｍｉｌａｒｉｔｙｗｉｔｈｃａｌｅｏｓｉｎｐｒｏｔｅｉｎｓｆｒｏｍｍａｎｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｐｅｃｉｅｓｓｕｃｈａｓＲｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ，Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓａｎｄ
Ｔｒｅｍａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ．［Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ］Ｔｈｅｓｔｕｄｙｃａｎｌａｙｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｆｏｕｎｄａｔｉｏｎｆｏｒｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｃａｌｅｏｓｉｎ
ｇｅｎｅｉｎＪ．ｃｕｒｃａｓ．
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　Ｓｅｅｄ；Ｏｉｌｂｏｄｙ；Ｊａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓ；Ｃａｌｅｏｓｉｎ；Ｇｅｎｅｃｌｏｎｉｎｇ

-NOP

　
ST¬�¶A·¸·Õ��±²³2

（２０１８１０６７７０１８）；
S

T¬ � ¿ Z _ A B a b  ® Õ r ` ¡ é C 4 ³ 2

（５１７００２０１）。
QRST

　
GHI

（１９９８—），
Æ

，
�Ôa�È

，
�Ñ45A

，
45Ja

：

WBABD¶�_õAB¶

。¾Ì~Í

，
�Ñ

，
×¹Ø

，

ÉÊWBABab45

。

UVWX

　２０２１－０９－１９

　　
ORf¶�

（
�bf�ÁNO

）
JãK

，
�bãT1½�

|KL9�@Y

［１］。
OR´�T¾EDh�ß�^Y�÷

abgr

，
oº(�ÆÇGð|(\`tdåØ�^

［２］。
O

R0M|úà9h¶3k�p|ÁMUê5Ïé9�_¦

:H

［３］，
b\�_¦��O�_¦

（Ｏｌｅｏｓｉｎ）、
OR�_¦

（Ｃａｌｅｏｓｉｎ）
|ORzº_¦

（Ｓｔｅｒｏｌｅｏｓｉｎ）［４］。Ｏｌｅｏｓｉｎ
f¾E

OR,w

，
�¤I{J9��_¦

［５－６］，
�OR%5|½�õ

�Ücÿ��

，
7ºéR¾E½�9�%�

［４］。Ｃａｌｅｏｓｉｎ
g

IOR$9CE��_¦

，
¤-�S156

（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）
N

1�ß�¼9)��$

［７］，̀
T¾E½�õ��^Y(�¶

�l[

［８］、
OR�H

［９］
ÙæºOR9K�

［１０］，
TOYP

（Ａｒａ
ｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）

9�½�:#Y

，Ｃａｌｅｏｓｉｎ
o�S©��¿

�¶2�¿�¦���µ�

［１１］，
(�T��§ÆÇ

［１１］
|¾

Er-j0

［１２］
Ø�^

。

�Qß

（Ｊａｔｒａｐｈａｃｕｒｃａｓ）
ùÅ�nß

（
!"

）、
RSß

、
\

-D

（
!Ô

）、
P2

（
cY

）、
TUV

（
WÅ

）、
2Oß

（
�

）、
Y

$O2

（
ÈÐ

），
I%Xæ

（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ）
�Qß÷

（Ｊａｔｒｏ
ｐｈａ）

¾E

，
�bkx1Jv|nJvÎ¶

，
T23íCD5

·ª½¾8C�!

，
þu{J

［１３］。
H4�Qß½�9\O

EPS

３６％［１４］，
CD�Qß½Ð9¤P\OE{

６０％，
#�

O²|%®Øe�9ObgE

［１５］，
c�rÚ�QßOR�

�_¦Ù`�c���zº:;41`TOÀ%)789

r�ÑrªwabÐ�

。
j�cÎÝ�¯°k0frÚ´

µDEæ¡�czº:;9Þ¿

［１６－１８］。
æÞ

，Ｏｌｅｏｓｉｎ
|

Ｃａ
ｌｅｏｓｉｎ

OR��_¦�cv4T56

［７］、
Y�

（Ｓｅｓａｍｕｍｉｎｄｉ
ｃｕｍ）［９］、

O²

（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）［１９］、
OYP

［２０］
|Z�

（Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ）［２１］

Ø´µ¾EH4½�Y�ÎÝ¬^

。
w��Q

ßY

Ｏｌｅｏｓｉｎ
Ù`�c¯°|��,"vw:;

［２２－２４］，
��

1�Qß

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
Ù`�c9:;×�ÍÎ

。
s6��Q

ß½�I�b

，
ðr

ＲＮＡ－ｓｅｑ
|

ＰＣＲ
äåÎÝ�Qß

Ｃａｌｅ
ｏｓｉｎ

�c¯°7�çk0

，
Iú<4�QßOR�_¦9>

aÙÓå[0

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
T�QßY9�c�S,"|zº

�÷d�²³�ï

。

１　
YZ[\]

１．１　
YZ[¡c

　
²³�bI

３
.D�Qß¾ô�ß

４０ｄ
9�Qß½�

，
ßñÔ�µþJv¾Eâ

，
MZg%Ó<�

1

－８０℃
STYâã.r

。

ＲＮＡ
¿ß

Ｔｒｉｚｏｌ
²Ý|É�úg¾E�c:

ＤＮＡ
¿ß

²ÝÞI

ＯＭＥＧＡ
&'úà

，
ïâd

（５×Ａｌｌ－Ｉｎ－ＯｎｅＲＴ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ）

|

ＰＣＲ（Ｋｏｄａｑ２×ＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘｗｉｔｈｄｙｅ）
²Ý

ÞIÈZ[

（ａｂｍ）
&'úà

。

１．２　
¡¢\]

１．２．１　
Ï�¿ß���

。
!�Qß½�½í2Õ

，
ß½Ð1

　　　
wxyzHI

，Ｊ．ＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃ．Ｓｃｉ．２０２２，５０（１２）：８６－９２



MZY:Ú7r1Ï�¿ß

。
á

ＲＮＡ
9¿ßÁ�

Ｔｒｉｚｏｌ
²Ý

mr«yÎ�ç

，
�c:

ＤＮＡ
9¿ßÁ�

ＯＭＥＧＡ
&'É�

úg¾E�c:

ＤＮＡ
¿ß²ÝÞmr«yÎ�ç

；
�c:

ＤＮＡ
|á

ＲＮＡ
9úà�|v@kôr

１．０％
µ¶´ûüýþ

|

ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ
kíí@=

（ＩＭＰＬＥＮＣＡＵＳＡ）
��

。

１．２．２　
�Qß½�

ＲＮＡ－ｓｅｑ
�¯Ùæ¡�c&'

。
���

�9á

ＲＮＡ
�Ð" :��S�cæä

（
ë2

）
wi&'

，

�È�KÓÑr

Ｉｌｌｕｍｉｎａ
��ç

ＲＮＡ－ｓｅｑ
�¯

，
p<k�

¯°

（ＲａｗＲｅａｄｓ）
d�2Q�E¯°

、
2®�hiØ�^ú

H-Â.Ü^#P�E9¯°

（ＣｌｅａｎＲｅａｄｓ）。
4�ZÓ9

P�E¯°�ç:P

，
2�1:P¯°�1�ç

ＯＲＦ
Ùz

ºó�k0

，
¥

ＲＮＡ－ｓｅｑ
-ÂKY&'ªw^T

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
z

º��·9æ¡

ｃＤＮＡ
¯°

。

１．２．３　
�Qß

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

ｃＤＮＡ
¯°ÎÝ³x

。
Tæ¡

�c

ｃＤＮＡ
¯°

ＯＲＦ
¶»Ó�=,q�HE4

Ｆ（５′－ＡＧ
ＡＴＧＧＣＴＡＣＴＡＧＡＡＣＧＧＡＣＧ－３′）

|

Ｒ（５′－ＧＣＣＡＣＣＡＴＴ
ＧＣＴＴＴＡＣＡＴＴＣＴ－３′），

7Ú^$#D%DE%^äå¬×w

i&'�H

。
ßá

ＲＮＡ
�àIî·

，
Á�ïâd²ÝÞ«

yÎ�ç��p

ｃＤＮＡ
9�H

。
ßïâdúE

ｃＤＮＡ
î·

２．０μＬ，Ｒ|

Ｆ
HE

（１０μｍｏｌ／μＬ）9 ０．５μＬ，Ｋｏｄａｑ２ＰＣＲ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ，ＮｕｃｌｅａｓｅｆｒｅｅＨ２Ｏ９．５μＬ，È@

２５μＬＰＣＲ
ïðRW

。ＰＣＲ
ïð^¯

：９４℃
ó��

３ｍｉｎ，９４℃
��

３０ｓ，５３．３℃
ôõ

３０ｓ，７２℃
ö÷

４５ｓ，３８
�ø¦

，７２℃
ö÷

１０ｍｉｎ。
１．２．４　

�Qß

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

ＤＮＡ
¯°ÎÝ

。
ß

“１．２．１”
�

\Y¿ß9P�E

ｇＤＮＡ
�à

３μＬIî·

，Ｒ
|

Ｆ
IHE

4

，
�ç

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

ＤＮＡ
¯°9

ＰＣＲ
èé

，
ïðRW|

èéñòµ

“１．２．３”。
１．２．５　ＰＣＲ

úE��õl�ÎÝ�¯

。
�\

“１．２．３”
|

“１．２．４”
Y

ＰＣＲ
úEÃr

１．０％
µ¶ûüýþ��

，
æ9@AõlÓ�

ｐＭＤ１９－Ｔ
�R[®

，
â�

ＤＨ５ａ
u¾ã)�

，
4;µÓGxT

ＬＢ
zRªO�$

（
\

Ａｍｐ、ＩＰＴＧ
|

Ｘ－Ｇａｌ）
ªO

，
¡¦�Û8

L�ÎÝ

，
Ú^$#D%DEäå¬×wi&'�¯

。

１．２．６　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c9DE`�&k0

。
ðr�

１
]y9

¶"4

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�cÙ±ÈÇo9_¦�¯°�ç4ð 

æx?9k0

。

�

１　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.+,LMI<tOP[de

Ｔａｂｌｅ１　ＪｃＣａｌｅ２６．８ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏｊｅｃｔａｎｄｗｅｂｓｉｔｅ

¯t

Ｎｏ．
k0 æ

Ａｎａｌｙｓｉｓｉｔｅｍ
¶]

ＴｈｅＵＲＬ

１
Ï�¯°�Ï�^ý

Ｂｌａｓｔｎ（ｈｔｔｐｓ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ？ＰＲＯＧＲＡＭ＝
ｂｌａｓｔｎ＆ＰＡＧＥ＿ＴＹＰＥ＝ＢｌａｓｔＳｅａｒｃｈ＆ＬＩＮＫ＿ＬＯＣ＝ｂｌａｓｔｈｏｍｅ）

２
r<º_`k0

ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ／）
３

ò��¯°�Ï�^ý

Ｂｌａｓｔｐ（ｈｔｔｐｓ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ？ＰＲＯＧＲＡＭ＝
ｂｌａｓｔｐ＆ＰＡＧＥ＿ＴＹＰＥ＝ＢｌａｓｔＳｅａｒｃｈ＆ＬＩＮＫ＿ＬＯＣ＝ｂｌａｓｔｈｏｍｅ））

４
V¯°�Ï�m4

ＤＮＡＭＡＮ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｌｙｎｎｏｎ．ｃｏｍ／）
５

Ï�|ò��¯°ÇaàÜ

Ｕｅｄｉｔ３２（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｕｌｔｒａｅｄｉｔ．ｃｏｍ／）
６

Ü���

ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．Ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）
７ ＰｏｌｙＡ

`tó�

ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ．ｃｏｍ／ｂｅｒｒｙ．ｐｈｔｍｌ？ｔｏｐｉｃ＝
ｐｏｌｙａｈ＆ｇｒｏｕｐ＝ｐｒｏｇｒａｍｓ＆ｓｕｂｇｒｏｕｐ＝ｐｒｏｍｏｔｅｒ

８
âI��·k0

ＣＤ－Ｓｅａｒｃｈ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ／ｃｄｄ／ｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ）
９

`tck0

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＳｉｇｎａｌＰ－３．０／）
１０

ò��ê5�k0

（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ／）
１１

b���·k0

ＴＭＨＭＭ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／ＴＭＨＭＭ／）
１２

_¦�¼9��ó�

（ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）
１３

_¦��æ��ó�

Ｐｈｙｅｒ２（ｗｗｗ．ｓｂｇ．ｂｉｏ．ｉｃ．ａｃ．ｕｋ／ｐｈｙｒｅ２／ｈｔｍｌ／）
１４

WX�ßß�È

Ｄｎａｐａｒｓ
|

ｐｒｏｔｐａｒｓ（ｈｔｔｐ：／／ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ．ｇｓ．ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ．ｅｄｕ／ｐｈｙｌｉｐ．ｈｔｍｌ）

２　
{|[<t

２．１　
�

ＲＮＡ
,fÜ

ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.2

ｃＤＮＡ
òb`a<

t

　
¾E:#á

ＲＮＡ
�à9v@|úà�f�cÎÝØk

�DE&²³Hz9�ñc\

［２５－２６］。
±²³¬^9�ß

４０ｄ
�Qß½�á

ＲＮＡ
úà�´

，
]y

２８Ｓ
|

１８ＳｒＲＮＡ
ñ

v ÷

，
·��p¬�

，
pcJdm

，
�Þ6ñv9¬@{I

Ó69

２
º

（
F

１）；
á

ＲＮＡ
9

Ａ２６０／Ａ２８０mQT

１．８～２．０，
«y

v@´�p_¦�

、
V´|¬BE�ØÙ�hi

［２７］。
°�

ＲＮＡ－ｓｅｑ
ÈK�¯|�cÎÝ²³bQ

。
²³�È9�Q

ß½�

ＲＮＡ－ｓｅｑ
-ÂKÃ¬^

３３９０２
�

Ｕｎｉｇｅｎｅ，ＧＣ
\E

É

４０．７２％，
áZ�-S

３３１６８３８４
�

，
¥Y&'¬^

２
ñ

ｃＤ
ＮＡ

¯°ªw^T

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
zº��·

（
�

２），̄
°

Ｓ１
|

Ｓ２

]ªwúà

ＯＲＦ
¶·

。
�ªw�h

ＯＲＦ
¶9¯°

Ｓ１
Iæ

¡�çÎÝ³xk0

。
Á

“１．２．３”
�ç

ＲＴ－ＰＣＲ
èéïð

，

µ¶´ûüýþ�1

（
F

２）
]y

，
T4ð

ＤＬ２０００
k�E¡

�9

７５０ｂｐ
ñv.©S

１
ñ°�ó¼%59�ñv

，
4üõ

l

Ｔ／Ａ
ÎÝ�¯

，
¬^�âd:-ÂK

Ｕｎｉｇｅｎｅ̄
°

Ｓ１
H

E�úY�¥9h

７３８ｂｐ
9

ｃＤＮＡ
¯°

。
h

１０２６ｂｐ
9æ

¡¯°

Ｓ１
±ÈÇok�EI

２６．８ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦

，
c�

:ÅI

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

。
±²³¬^

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

ｃＤＮＡ

¯°Yh

１０２６ｂｐ，１～４３ｂｐ
I

５′ＵＴＲ，７６１～１０２６ｂｐ
I

３′
ＵＴＲ，

41

８２６～８３１ｂｐ
9�¥�¯°

ＡＡＴＡＡＡ
|

２
�

Ｕｒｉｃｈ

3[

（
41

９５７～９６４ｂｐ
|

１０１６～１０２１ｂｐ
.

）
Ió�9

ＰｏｌｙＡ
`t4·

；４４～７６０ｂｐ
Iúà

ＯＲＦ，
±�Ço0

２３８
�

７８５０
Ö

１２
×

　　　　　　　　　　　　　　
GHIØ

　
úN§OþPÌn

ＪｃＣａｌｅ２６．８
CDLMª¶·_`



ò��:H9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦

ＪｃＣａｌｅ２６．８。

u

：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１、２、３．
�Qß½�á

ＲＮＡ

Ｎｏｔｅ：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１，２，３．ＴｏｔａｌＲＮＡｏｆＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓｓｅｅｄｓ

;

１　
ü]Ç�Ñ�

ＲＮＡ
no

Ｆｉｇ．１　ＴｏｔａｌＲＮＡｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓｓｅｅｄｓ

u

：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１、２．ｃＤＮＡ
èé

Ｎｏｔｅ：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１，２．ｃＤＮＡａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

;

２　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.

ｃＤＮＡ
òb2

ＰＣＲ
d,no

Ｆｉｇ．２　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｃＤＮＡＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｇｅｎｅ

�

２　
ü]Ç�Ñ

ＲＮＡ－ｓｅｑ
rsg:

２
Êh

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
��{-Á2

ｃＤＮＡ
òbLM

Ｔａｂｌｅ２　ＴｗｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｃａｌｅｏｓｉｎｄｏｍａｉｎｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｆｒｏｍＲＮＡｓｅｑｄａｔａｂａｓｅｏｆＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓｓｅｅｄｓ

¯°

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ï¯�¯

°h@

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ∥ｂｐ

r<º

_`

ＯＲＦ
ｂｐ

ò��¯

°h@

Ａｍｉｎｏａｃｉｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｌｅｎｇｔｈ∥ａａ

_¦���

-ÂKÅÆ

ＰＦＡＭ＿Ｎａｍｅ

_¦���

-ÂK,W

ＰＦＡＭ＿Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

_¦�zºu

s-ÂK,W

ｅｇｇＮＯＧ＿Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

Ｓ１ １０２６ ４４～７６０ ２３８ Ｃａｌｅｏｓｉｎ Ｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ Ｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ
Ｓ２ １３５７ ７３０～１０８９ １１９ Ｃａｌｅｏｓｉｎ Ｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ —

２．２　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.

ＤＮＡ
òb`a[<t

　
±²³¿ß9

�Qß½��c:

ＤＮＡ
úà�´

、
v@P

。ＤＮＡ
�àñv

 ÷3�

（
F

３），
·��p¬�

，
pcJdm

，̀ Ａ２６０／Ａ２８０Q
I

１．９６。
�¿ß9P�E

ＤＮＡ
�àIî·

，
Á

“１．２．４”
�ç

ＰＣＲ
èé¬^%1

２０００ｂｐ
9

ＤＮＡ
ñv

（
F

４），
ÎÝ�¯

�1I

２０１８ｂｐ
9

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c:

ＤＮＡ
¯°

。
4

ＤＮＡ
|

ｍＲＮＡ
¯°m4k0

（
F

５）
]y

，ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c\w

６
�M

]�|

５
�x\�

。
x\�41

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c

ＤＮＡ
¯°

１１６～３９５、５４６～１００８、１０９５～１２７１、１３６７～１４６４、１５９１～
１６７４ｂｐ，

?�x\�¯°

５′
êI

ＧＴ、３′
êI

ＡＧ，
]°�AÏ

DE�cx\�e®4·9

ＧＴ－ＡＧ
�i

。

２．３　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.òb<t

　
d�

ＮＣＢＩ
¶"

Ｂｌａｓｔ
%ª

|

ＣＤ－Ｓｅａｒｃｈ
¬×>4�Qß

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�cÇo9

２３８
�

ò��¯°�ç�Ï�^ýk0|zº·k0

，
�1

（
F

６）
�y

，
æ9�cÇo9�Qß

２８．６ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦I

Ｃａ
ｌｅｏｓｉｎ

_¦#��H1

，
ªw¨�9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
zº��·

。

±_¦¯°�

ＮＣＢＩ
cd9/ñ�Qß9«�_¦

ＪＣＧＺ
０２３８２（ＫＤＰ４０３８４．１）

|��¿�¶2�¿�¦���

（Ｐｅｒ
ｏｘｙｇｅｎａｓｅ，ＰＯＧ）

q�R

Ｘ１（ＸＰ０１２０６９９０４．１）
9ò��¯°

ªw

１００％
9�¥�

，
�y±²³HzÎÝ¬^9�Qß

Ｃａ
ｌｅｏｓｉｎ

_¦qºªw

ＰＯＧ
�µ�

。

　　ＪｃＣａｌｅ２６．８
|`cE½

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦5ªw

ＰＯＧ
�µ�

u

：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１、２．
�c:

ＤＮＡ

Ｎｏｔｅ：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１，２．ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡ

;

３　
ü]Ç�Ñ-.¸

ＤＮＡ
no

Ｆｉｇ．３　ＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓｓｅｅｄｓ

9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦ªw�P9µu�

（
�

３），
�/ñZ�

（Ｒｉｃｉ
ｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ）（ＸＰ＿００２５２８３６７．１）、

�+

（Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ）
（ＸＰ＿０１００８９２１１．１）、

È(�

（Ｆｉｃｕｓｐｕｍｉｌａｖａｒ．Ａｗｋｅｏｔｓａｎｇ）
（ＡＢＶ７２２３７．１）、

qwS��

（Ｔｒｅｍａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）（ＰＯＮ９４８３４．１）
Ø

１７
�´µE½�9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦µu�Ï�]S

７０％
�

８８ 　　　　　　　　　　
ÒÓÔÕÄ¶

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２２
�



u

：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１、２．ＤＮＡ
èé

Ｎｏｔｅ：Ｍ．ＤＬ２０００Ｍａｒｋｅｒ；１，２．ＤＮＡａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

;

４　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.

ＤＮＡ
òb2

ＰＣＲ
d,no

Ｆｉｇ．４　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｏｆｇｅｎｏｍｉｃＤＮＡＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＪｃ

Ｃａｌｅ２６．８ｇｅｎｅ

$

，̀
Y�Z�9µu�Ï@¤P

，
S

８７．０７％。
�1

ＭＥＧＡ－
ｘ
/ò�È9WX��ß

（
F

７）
]y

，
È(�

（ＡＢＶ７２２３７．
１）、

× E

（Ｍｙｒｉｃａｒｕｂｒａ）（ＫＡＢ１２１９３３３．１）
| � +

（ＸＰ＿
０１００８９２１１．１）

yI��k¹

，
��

ＪｃＣａｌｅ２６．８
9�Ì�W¤

¡

；ＪｃＣａｌｅ２６．８
�Z�

（ＸＰ＿００２５２８３６７．１）、
C%®

（Ｇｌｙｃｉｎｅｓｏ
ｊａ）（ＫＨＮ３０７２１．１）

9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦yI��k¹

，
�y

Ｊｃ
Ｃａｌｅ２６．８

�Z�|C%®Yªw

ＰＯＧ
�µ�9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_

¦�Ì�W�-

。

　　
_¦�Ü���k0�1]y

，ＪｃＣａｌｅ２６．８
_¦k�¡

I

Ｃ１２１８Ｈ１８２９Ｎ３１７Ｏ３５０Ｓ１０，�4k�E

２６．８３ｋＤ，
Øý·

５．５０；Ｊｃ
Ｃａｌｅ２６．８

_¦0Õ¢�ÁU

（Ａｓｎ，Ｎ）
M9

１９
½e�ò��

:H

，
¬ò�

（Ｌｅｕ，Ｌ）
\E¤PI

８．８％，
íbò�

（Ｃｙｓ，Ｃ）
\

E¤QI

０．８％，̀
cò��\ET

２．１～８．０％，
ò��:HH

q�5

；
�ý�ò����

（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）
w

２８
�

，
Òý�ò�

���

（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）
w

２２
�

；
fè4íW-

（ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｆｉ
ｃｉｅｎｔｓ）

I

４５５０５，́
K�W-

（Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙｉｎｄｅｘ）
I

５２．０１。
_

¦`tck0]y

，
p`tc��ÿ4·

（
F

８），
±�

Ｊｃ
Ｃａｌｅ２６．８

÷1´K�9�k����_¦�

。

;

５　ＪｃＣａｌｅ２６．８
-.

ＤＮＡ
[

ｍＲＮＡ
òb�#<t

Ｆｉｇ．５　ＡｌｉｇｎｍｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆＤＮＡａｎｄｍＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｇｅｎｅ

;

６　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�ès

ＣＤ－Ｓｅａｒｃｈ
LMij2<t{|

Ｆｉｇ．６　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｐｒｏｔｅｉｎｏｎＣＤＳｅａｒｃｈＳｅｒｖｅｒ

�

３　
ü]Ç

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è[ÌWT,kl

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�è«K1��

Ｔａｂｌｅ３　ＳｉｍｉｌａｒｌｉｔｙｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｗｉｔｈＣａｌｅｏｓｉｎｓｆｒｏｍｏｔｈｅｒｐｌａｎｔｓｋｎｏｗｅｄｉｎＧｅｎＢａｎｋ

¯°t

ＳｅｑｕｅｎｃｅＩＤ
µu_¦

Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ
ｐｒｏｔｅｉｎ

E½

Ｓｐｅｃｉｅｓ
h@

Ｌｅｎｇｔｈ∥ａａ
Ｓ
Q

Ｔｏｔａｌｓｃｏｒｅ
Ｅ
Q

Ｅｖａｌｕｅ
�Ï@

Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
％

�¿Ü

Ｃｏｖｅｒａｇｅ
％

ＸＰ＿００２５２８３６７．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ
Z�

Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ ２３３ ４３６ １ｅ－１５３ ８７．０７ ９７
ＸＰ＿０１００８９２１１．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

�+

Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ ２３９ ４０５ ２ｅ－１４４ ７９．６６ ９９
ＡＢＶ７２２３７．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ

È(�

Ｆｉｃｕｓｐｕｍｉｌａｖａｒ．ａｗｋｅｏｔｓａｎｇ ２３９ ３９４ ４ｅ－１３７ ７９．３１ ９７
ＰＯＮ９４８３４．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｌａｔｅｄ

qwS��

Ｔｒｅｍａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ ２４０ ３９９ ６ｅ－１３９ ７８．１１ ９７
ＰＯＮ３８１５６．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｌａｔｅｄ

S��

Ｐａｒａｓｐｏｎｉａａｎｄｅｒｓｏｎｉｉ ２４０ ３９９ ８ｅ－１３９ ７８．１１ ９７
ＰＳＲ９７９４３．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

Yåfgë

Ａｃｔｉｎｉｄｉａｃｈｉｎｅｎｓｉｓｖａｒ．ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ２６８ ３９６ ２ｅ－１３７ ７７．６４ ９９
®k�

９８５０
Ö

１２
×

　　　　　　　　　　　　　　
GHIØ

　
úN§OþPÌn

ＪｃＣａｌｅ２６．８
CDLMª¶·_`



Ò�

３

¯°t

ＳｅｑｕｅｎｃｅＩＤ
µu_¦

Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ
ｐｒｏｔｅｉｎ

E½

Ｓｐｅｃｉｅｓ
h@

Ｌｅｎｇｔｈ∥ａａ
Ｓ
Q

Ｔｏｔａｌｓｃｏｒｅ
Ｅ
Q

Ｅｖａｌｕｅ
�Ï@

Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
％

�¿Ü

Ｃｏｖｅｒａｇｅ
％

ＱＨＸ３５２３７．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ１
Fh

Ｃｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａ ２３９ ３９３ １ｅ－１３６ ７７．３１ ９９
ＫＡＢ１２１９３３３．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

×E

Ｍｙｒｉｃａｒｕｂｒａ ２３９ ３９９ ５ｅ－１３９ ７７．３１ ９９
ＸＰ＿０２１８９９５５８．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ１

Ñ01

Ｃａｒｉｃａｐａｐａｙａ ２４０ ３８５ ３ｅ－１３３ ７７．１６ ９７
ＱＨＺ０７９９３．１ ＣａｌｅｏｓｉｎＨ１

Fh

Ｃｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａ ２３９ ３９２ ４ｅ－１３６ ７６．８９ ９９
ＡＡＹ４０８３７．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ

N¡�O²

Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ ２４５ ３７８ ２ｅ－１３０ ７５．００ ９７
ＯＶＡ０２３２９．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ

>~õ

Ｍａｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａ ２８９ ３８２ ２ｅ－１３１ ７４．５７ ９７
ＫＨＮ３０７２１．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

C%®

Ｇｌｙｃｉｎｅｓｏｊａ ２３５ ３７９ ６ｅ－１３１ ７４．４６ ９７
ＧＦＰ８３４０５．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

Pi

Ｐｈｔｈｅｉｒｏｓｐｅｒｍｕｍｊａｐｏｎｉｃｕｍ ２３０ ３７９ ４ｅ－１３１ ７４．２４ ９６
ＸＰ＿００７２２７５６０．１ Ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ

ë

Ａｍｙｇｄａｌｕｓｐｅｒｓｉｃａ ２３９ ３８２ ４ｅ－１３２ ７４．１５ ９９
ＮＰ＿００１３３３７６７．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ

Ñj

Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ ２４５ ３７６ １ｅ－１２９ ７３．３６ ９６
ＱＥＶ８７５２５．１ Ｃａｌｅｏｓｉｎ

kk

Ｐａｅｏｎｉａｌａｃｔｉｆｌｏｒａ ２３９ ３７２ ３ｅ－１２８ ７２．２７ ９９

u

：ＸＰ＿００２５２８３６７．１：
Z�

；ＫＨＮ３０７２１．１：
C%®

；ＧＦＰ８３４０５．１：
P

i

；ＯＶＡ０２３２９．１：
>~õ

；ＮＰ＿００１３３３７６７．１：
Ñj

；ＰＳＲ９７９４３．

１：
Yåfgë

；ＡＡＹ４０８３７．１：
N¡�O²

；ＰＯＮ３８１５６．１：Ｐａｒａｓ

ｐｏｎｉａａｎｄｅｒｓｏｎｉｉ；ＰＯＮ９４８３４．１：
qwS��

；ＸＰ＿０２１８９９５５８．１：

Ñ01

；ＱＥＶ８７５２５．１：
kk

；ＸＰ＿００７２２７５６０．１：
ë

；ＱＨＺ０７９９３．１：

Fh

；ＱＨＸ３５２３７．１：
Fh

；ＫＡＢ１２１９３３３．１：
×E

；ＡＢＶ７２２３７．１：

È(�

；ＸＰ＿０１００８９２１１．１：
�+

Ｎｏｔｅ：ＸＰ＿００２５２８３６７．１：Ｒｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓ；ＫＨＮ３０７２１．１：Ｇｌｙｃｉｎｅｓｏｊａ；

ＧＦＰ８３４０５．１：Ｐｈｔｈｅｉｒｏｓｐｅｒｍｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ；ＯＶＡ０２３２９．１：Ｍａ

ｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａ；ＮＰ＿００１３３３７６７．１：Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ；

ＰＳＲ９７９４３．１：Ａｃｔｉｎｉｄｉａｃｈｉｎｅｎｓｉｓｖａｒ．Ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ；ＡＡＹ４０８３７．１：

Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ； ＰＯＮ３８１５６．１： Ｐａｒａｓｐｏｎｉａ ａｎｄｅｒｓｏｎｉｉ；

ＰＯＮ９４８３４．１：Ｔｒｅｍａｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ；ＸＰ＿０２１８９９５５８．１：Ｃａｒｉｃａｐａｐａ

ｙａ；ＱＥＶ８７５２５．１：Ｐａｅｏｎｉａｌａｃｔｉｆｌｏｒａ；ＸＰ＿００７２２７５６０．１：Ａｍｙｇ

ｄａｌｕｓｐｅｒｓｉｃａ；ＱＨＺ０７９９３．１：Ｃｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａ；ＱＨＸ３５２３７．１：

Ｃｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａ；ＫＡＢ１２１９３３３．１：Ｍｙｒｉｃａｒｕｂｒａ；ＡＢＶ７２２３７．１：

Ｆｉｃｕｓｐｕｍｉｌａｖａｒ．Ａｗｋｅｏｔｓａｎｇ；ＸＰ＿０１００８９２１１．１：Ｍｏｒｕｓｎｏｔａｂｉｌｉｓ

;

７　
ü]Ç

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è[ÌWT,

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�è2@}Ç

Ｆｉｇ．７　ＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｒｅｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＪ．ｃｕｒｃａｓＪｃＣａｌｅ２６．８ａｎｄｃａ

ｌｅｏｓｉｎｓｆｒｏｍｏｔｈｅｒｐｌａｎｔｓ

　　
ê5grTæº_¦�P9��K�Y�÷Uabg

r

，
�PÒQ9ò��ªw�R9ê5�

，
j�Q�Q9ò

��iªw�R9�5�

。
d�T�/ò

ＥｘＰＡＳｙ
4

Ｊｃ
Ｃａｌｅ２６．８

�ç_¦��ê5�k0

，
�1

（
F

９）
]y

，
%|k

ò��I�Q

，
�SI�5�

，
_`f

Ｎ－
>ê

、１２７～１５０
4

ò����|

Ｃ－
>ê�SI�y]9�5¶

，
�

４６
4ò�

���.�5�¤R

（－２．１４４）；８７～１０７
4|

１８２～２０１
4ò

����.�S©�y]9ê5�

，９９
|

１００
4ò����

ê5�¤R

（３．０６７），
±�

ＪｃＣａｌｅ２６．８
I»��_¦

。
�1

ＴＭＨＭＭ
T�/òk0�1]y

，ＪｃＣａｌｅ２６．８
_¦py]9

b���·

（
F

１０），
±�±_¦qº�Y�ê5¶·l�

TOR��8j�÷gr

。

　　
¼9��ó��1]y

，ＪｃＣａｌｅ２６．８
�b0p�m�

（４６．６４％）
|α－�n

（３５．２９％）
���H

，
o\w�E9ö÷

p

（１０．９２％）
|β－â�

（７．１４％）
Ø¼9��

。
p�m��b

41�

３～７、１３～２７、３１～３８、４２～５９、８０～８３、１０７～１２２、１２８～
１３８、１４６～１４９、１６０～１６８、１７９～１８４、２０７～２１０

4ò����¶

·

，α－�n���b41�

８～１２、６０～６７、８４～８９、９４～１０５、
１５０～１５９、１６９～１７７、１８５～２０７、２１１～２１８、２３４～２３８

4ò���

�¶·

，
ö÷p�b41�

６８～７０、７７～７９、１０３～１０４、１２３～
１２７、１３９～１４１、１９８～２０２、２２２～２２５

4ò����¶·

，β－â�

�b41�

７２～７５、９０～９１、１４３～１４５、２０５～２０６、２１９～２２０、
２３１～２３２

4ò����¶·

（
F

１１）。
　　

_¦��9��ó�

（
F

１２）
]y

，ＪｃＣａｌｅ２６．８
�b0

９
�α－�n|p�m����H

，
î��`@I

９７．７％，
°�

¼9��ó��1

。
ÖÂ�æ��ó��1

，
7���ê5

�

、
b���|¼9��ó��1

，
ó��Qß

ＪｃＣａｌｅ２６．８
_

¦°�OR�_¦¨���,"

，
��q���¨�9

Ｎ
ê

�5¶

，
Y�\wÏò�9ê5¶|

Ｃ
ê9h��4·

［２８］，

qºTOR9�HÙj�YüM`t

，
T½�õ��^Yd

�`�âî/z�k[ORxY�¶2úDºE

。

３　
{�[��

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
f�½�¾EOR�ß�Dcÿ��9OR�

�_¦��

，̀
Ço�cv¥56

［７］、
Y�

［９］
|OYPØ

［２１］

V½¾EYÎÝ^#

，́
µ¾E9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦¯°ªw�

０９ 　　　　　　　　　　
ÒÓÔÕÄ¶

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２２
�



;

８　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è~L>m<t

Ｆｉｇ．８　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｐｒｏｔｅｉｎｓｉｇｎａｌｉｎｇｐｅｐｔｉｄｅｓ

;

９　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è~«$1Ün$1<t

Ｆｉｇ．９　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｐｒｏｔｅｉｎｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙａｎｄｈｙ

ｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙｐｒｏｆｉｌｅ

;

１０　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�èop{-Áq·

Ｆｉｇ．１０　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅｒｅｇｉｏｎｓｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８

P9µu�

，
_`fªw��3��¨�9

ＥＦ－ｈａｎｄ
âI

·

，
7BÏ�bOR��_¦

Ｏｌｅｏｓｉｎ
º�OR���Ø,

�

［２９］。
±²³d�

ＲＮＡ－ｓｅｑ
|

ＰＣＲ
äå¥�QßH4½

�YHzÎÝÇo

２６．８ｋＤＣａｌｅｏｓｉｎ
_¦9

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�

c

ｍＲＮＡ
|4ð�c:

ＤＮＡ
¯°

，
±�Ço9

ＪｃＣａｌｅ２６．８
_¦y]ªw

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦��,"

，
7�v�V½¾E

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦ªw�P9¯°�Ï�

。

4

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c¯°�çDE`�&k0�S

，
±¯

°-¼T

Ｚｈａｎｇ
Ø

［３０］
4?ÆÇk�Qß¿÷�@9�c:

�¯-ÂKY

（ＰＲＪＮＡ６３４８５）
k0o®¬^

，
7�usI«

�_¦

ＪＣＧＺ＿０２３８２（ＫＤＰ４０３８４．１），
j

Ｊａｌａｌｉ
Ø

［３１］
4�Qß

�c:�ç�¯¬^9-ÂK

（ＰＲＪＮＡ６７３９１１）
�çk0o

u

：
¡w

：α－�n

；
sw

：
ö÷p

；
§w

：
p�m�

；
Òw

：β－â�

Ｎｏｔｅ：Ｂｌｕｅ．αＳｐｉｒａｌ；Ｒｅｄ．Ｅｘｔｅｎｓｉｏｎｃｈａｉｎ；Ｐｕｒｐｌｅ．Ｒａｎｄｏｍ ｃｕｒｌ；

Ｇｒｅｅｎ．βｃｏｒｎｅｒ

;

１１　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è.+{-q·

Ｆｉｇ．１１　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｐｒｏｔｅｉｎ

;

１２　ＪｃＣａｌｅ２６．８
�è)+{-q·{|

Ｆｉｇ．１２　ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｆｔｅｒｔｉａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆＪｃＣａｌｅ２６．８ｐｒｏｔｅｉｎ

®¬^±¯°

，
7ÖÂµu�ñ��usI

ＰＯＧ（ＸＰ＿
０１２０６９９０４．１）

�c_¦

，
�7«^#:;

。
w:;�S

，Ｃａ
ｌｅｏｓｉｎ

T�½�:#Y�S©

ＰＯＧ
µ�

［３２］，
cjæÞT

ＮＣ
ＢＩ

-ÂKYªw

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
zº��·9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦¯°

V-�usI

ＰＯＧ
_¦

。
I¸;�QßOR�_¦Ù`

�c9���zº

，
s6¥�Qß½�YÎÝk¨

Ｊｃ
Ｃａｌｅ２６．８

�c

ｍＲＮＡ
|

ＤＮＡ
¯°

，̄
°,"k0�1�y

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c�SúEI¾E

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦��H1

，
j

T�QßY

ＪｃＣａｌｅ２６．８
�c�SúE

ＪｃＣａｌｅ２６．８
_¦fñª

１９５０
Ö

１２
×

　　　　　　　　　　　　　　
GHIØ

　
úN§OþPÌn

ＪｃＣａｌｅ２６．８
CDLMª¶·_`



w

ＰＯＧ
�µ�ãäb=>:;

。

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
T¾EYde0V�c��Ço

，
k�E��

T

２５～３５ｋＤ。
æÞv �T

１５
½¾EYö�©

８４
�

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�c

［３３］，
}OYP�c:Yö�©

８
�

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�c

［３４］，
h�

（ＣｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａＬ．）
�c:Yö�©

５
�

Ｃａｌｅ
ｏｓｉｎ

�c

［３５］，
O²

（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）
Y ��\

２５．０、２７．０、
２８．１ｋＤ

9

３
�

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
_¦H1

［２９］。
±�T�QßY �

ãT

４
�

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
��q�R_¦

。
±²³ÎÝk¨

２６．８ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�c¯°

，
µ�±²³�Qß½�âd:

-ÂK�1Yo]ywì�ªw

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
zº��·9

１１９
�ò����:H9±�

１３．７ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
�c¯°

；
Ö

Â4

ＮＣＢＩ
cS9�Qß�c:-ÂK

ＰＲＪＮＡ６７３９１１
]y

9ìM

２
�

ＰＯＧ
�_¦¯°

ＸＰ＿０２０５３４２２０．１
|

ＸＰ＿
０１２０７２２９１．２

k0]y

，ＸＰ＿０２０５３４２２０．１（ＮＣＢＩ
usI

ｐｅｒｏｘ
ｙｇｅｎａｓｅｉｓｏｆｏｒｍＸ２）̄

°_¦I

２０６
�ò����:H9

２２．９ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ，ＸＰ＿０１２０７２２９１．２（ＮＣＢＩ
usI

ｐｒｏｂａｂｌｅ
ｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅ４）̄

°_¦I

２４９
�ò����:H9

２８．７ｋＤ
9

Ｃａｌｅｏｓｉｎ。
c�

，
±��$

４
�¯°4ð9_¦]÷1

Ｃａ
ｌｅｏｓｉｎ

#��H1

。
bqIÓ¼rÚ�Qß

Ｃａｌｅｏｓｉｎ
��_

¦9=>:;¿À()

。

��?@

［１］ＳＨＩＭＡＤＡＴＬ，ＨＡＹＡＳＨＩＭ，ＨＡＲＡＮＩＳＨＩＭＵＲＡＩ．Ｍｅｍｂｒａｎｅｄｙｎａｍｉｃｓ
ａｎｄｍｕｌｔｉｐｌｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｏｉｌｂｏｄｉｅｓｉｎｓｅｅｄｓａｎｄｌｅａｖｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｐｈｙｓｉｏｌｏ
ｇｙ，２０１８，１７６（１）：１９９－２０７．

［２］ＣＨＡＰＭＡＮＫＤ，ＤＹＥＲＪＭ，ＭＵＬＬＥＮＲＴ．Ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆ
ｌｉｐｉｄｄｒｏｐｌｅｔｓｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｌｉｐｉｄｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１２，５３（２）：２１５－２２６．

［３］ＬＡＩＢＡＣＨＮ，ＰＯＳＴＪ，ＴＷＹＭＡＮＲＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｐｏｔｅｎ
ｔｉａｌａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｌｉｐｉｄｄｒｏｐｌｅｔｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ
ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，２０１：１５－２７．

［４］ＩＴＡＢＥＨ．Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｌｉｐｉｄｄｒｏｐｌｅｔａｓｓｏｃｉａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎｓ：Ｕｎｉｑｕｅｍｅｍｂｅｒｓ
ａｎｄｔｈｅｉｒｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｆｕｎｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌｂｕｌｌｅｔｉｎ，
２０１０，３３（３）：３４１．

［５］ＣＡＰＵＡＮＯＦ，ＢＥＡＵＤＯＩＮＦ，ＮＡＰＩＥＲＪＡ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓａｎｄｅｘｐｌｏｉｔａ
ｔｉｏｎｏｆｏｌｅｏｓｉｎｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙａｄｖａｎｃｅｓ，２００７，２５（２）：２０３－２０６．

［６］
Wú

，̧
�

，
tÒ

．
Ü/x9ycNÄÅ

、
W84ÊK

［Ｊ］．
Ü/.¼>

g

，２０１８，５４（３）：３６３－３６９．
［７］ＦＲＡＮＤＳＥＮＧ，ＭＬＬＥＲＵＲＩＦ，ＮＩＥＬＳＥＮＭ，ｅｔａｌ．ＮｏｖｅｌｐｌａｎｔＣａ２＋
ｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｅｘｐｒｅｓｓｅｄｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄａｎｄｏｓｍｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ
［Ｊ］．Ｔｈｅｊｏｕｒｎａｌｏｆｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９６，２７１（１）：３４３－３４８．

［８］ＰＯＸＬＥＩＴＮＥＲＭ，ＲＯＧＥＲＳＳＷ，ＬＡＣＥＹＳＡＭＵＥＬＡ，ｅｔａｌ．Ａｒｏｌｅｆｏｒｃａ
ｌｅｏｓｉｎｉｎｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎｏｆｏｉｌｂｏｄｙｓｔｏｒａｇｅｌｉｐｉｄｄｕｒｉｎｇｓｅｅｄｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ［Ｊ］．
Ｔｈｅｐｌａｎｔｊｏｕｒｎａｌ，２００６，４７（６）：９１７－９３３．

［９］ＣＨＥＮＪＣＦ，ＴＳＡＩＣＣＹ，ＴＺＥＮＪＴＣ．Ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｓｅｃｏｎｄａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａ
ｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｌｅｏｓｉｎ，ａｕｎｉｑｕｅｃａｌｃｉｕｍｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎｉｎｏｉｌｂｏｄｉｅｓｏｆｐｌａｎｔ
ｓｅｅｄｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａｎｄｃｅｌｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９９，４０（１０）：１０７９－１０８６．

［１０］ＪＩＡＮＧＰＬ，ＴＺＥＮＪＴＣ．Ｃａｌｅｏｓｉｎｓｅｒｖｅｓａｓｔｈｅｍａｊｏｒｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｐｒｏｔｅｉｎａｓ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｔａｓｏｌｅｏｓｉｎｏｎｔｈｅｓｕｒｆａｃｅｏｆｓｅｅｄｏｉｌｂｏｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｂｅｈａｖｉｏｒ，２０１０，５（４）：４４７－４４９．

［１１］ＰＡＲＴＲＩＤＧＥＭ，ＭＵＲＰＨＹＤＪ．Ｒｏｌｅｓｏｆａｍｅｍｂｒａｎｅｂｏｕｎｄｃａｌｅｏｓｉｎａｎｄ
ｐｕｔａｔｉｖｅｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅｉｎｂｉｏｔｉｃａｎｄａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００９，４７（９）：７９６－８０６．

［１２］ＢＬ?ＥＥ，ＢＯＡＣＨＯＮＢ，ＢＵＲＣＫＬＥＮＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｔｈｅ
ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｃａｌｅｏｓｉｎＲＥＳＰＯＮＳＩＶＥＴＯＤＥＳＳＩＣＡＴＩＯＮ２０ｍｅｄｉａｔｅｓｇｉｂ

ｂｅｒｅｌｌｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｆｌｏｗｅｒｉｎｇｔｉｍｅ，ａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ，ａｎｄｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｔｏｏｘｉｄａｔｉｖｅｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１６６（１）：１０９－１２４．

［１３］
�Äw

，
�Ñ6

，
åÅ$

，
[

．
0Æ1pSÆf4ÈOPz�9:pq

［Ｊ］．
pS

，２０１３，３２（２）：５１－５５．
［１４］ＬＩＵＨ，ＷＡＮＧＣＰ，ＫＯＭＡＴＳＵＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｓｅｅｄｄｅ

ｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓ：Ｆｒｏｍｃａｒｂｏｎｆｌｕｘｔｏｔｈｅｌｉｐｉｄａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ
［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ，２０１３，９１：２３－４０．

［１５］
�U¾

，
 DÇ

，
�¥�

．
0Æ1pSN9:pq

［Ｊ］．
¦§Ü/9:

，
２００５，２７（６）：６０５－６１２．

［１６］
½´

，
kÈ½

，
kÉÊÈ

，
[

．
'ËKõØÌÍq�xyz

ＡｃＬＳＳ
N%

Î`"?2{

［Ｊ］．
+§Öµ=>>g

（
®4>

），２０２１，４１（３）：９４－
９９．

［１７］
�=Ò

，
"Ï�

，
:Y

．
Ð¬1ÑúÕÒ�

ａ／ｂ
Äqycyz

ＣＡＢ２
N

%Î�2{

［Ｊ］．
+§Öµ=>>g

（
®4>

），２０１９，３９（１）：８８－９４．
［１８］

hUv

，
3fü

，
§Ó

，
[

．
SI®Mýyc

ｈｅｘａｍｅｒｉｎ
yzN%Î4"

?2{

［Ｊ］．
+§Öµ=>>g

（
®4>

），２０１９，３９（４）：９６－１０２．
［１９］ＮＳＴＥＤＨ，ＦＲＡＮＤＥＮＧＩ，ＪＡＵＨＧＹ，ｅｔａｌ．Ｃａｌｅｏｓｉｎｓ：Ｃａ２＋ｂｉｎｄｉｎｇ

ｐｒｏｔｅｉｎｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｌｉｐｉｄｂｏｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，４４
（４）：４６３－４７６．

［２０］ＪＯＬＩＶＥＴＰ，ＲＯＵＸＥ，Ｄ’ＡＮＤＲＥＡＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｏｉｌ
ｂｏｄｉｅｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｅｃｏｔｙｐｅＷＳ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏ
ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００４，４２（６）：５０１－５０９．

［２１］ＨＹＵＮＴＫ，ＫＵＭＡＲＤ，ＣＨＯＹＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｏｉｌｂｏｄｙｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｐｒｏｔｅｉｎｓ，ｏｌｅｏｓｉｎａｎｄｃａｌｅ
ｏｓｉｎ，ｉｎｃａｓｔｏｒｂｅａｎａｎｄｆｌａｘ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１３，５１５（２）：４５４－４６０．

［２２］
ÔP

，
á&B

，
�s

，
[

．
0r1x9yc

ＪｃＯｌｅ１６．６
yz%Î4ÕÖ2

{

［Ｊ］．
=e´µ4>

，２０１６，４４（６）：８４－８９．
［２３］

�s

，
ÔP

，
ÜpÂ

，
[

．
0Æ1x9yc

ＪｃＯｌｅ１４．３
yz%Î4ÕÖ2

{

［Ｊ］．
|§Öµ4J=>>g

，２０１６，３６（６）：１５－２２．
［２４］

ÜpÂ

，
ÔP

，
�s

，
[

．
0Æ1pS°�� |

ＪｃＯｌｅ１４．３̀ ＪｃＯｌｅ１６．６
yzN"?÷ø9:

［Ｊ］．
;+Ü/

，２０１７，３７（９）：１０９６－１１００．
［２５］

hÎD

，
@�

，
×v}

，
[

．
«ØÍE�ZLt@Î

ＲＮＡ
�GNOP

［Ｊ］．
=e´µ>g

，２０１０，２６（２）：３９０－３９４．
［２６］

"ÝÙ

，
t¿ú

，
mUì

，
[

．Ｔｒｉｚｏｌ－Ａ＋
iÔA�G$qÎ

ＲＮＡ［Ｊ］．
=

e´µ4>

，２００９（２）：３５－３６．
［２７］

ùÎ

，
�B

，
æ(Ó

，
[

．３
pm¡óÕÎ

ＲＮＡ
�G>AN[\

［Ｊ］．
=

e´µ4>

，２０１１，３９（５）：２９－３１．
［２８］

HÏÚ

，
ÉÈô

，
6Û

，
[

．
7§ÜxOlycyz

ＣＡＬＥＯＳＩＮ３
Eßà

()4

ＡＢＡ
òBNPÊ

［Ｊ／ＯＬ］．
2SÜ/�p

，２０２１－０１－２２［２０２１－０４
－２７］．ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．２０２１，２０２１０１２２．１２１８．
００４．ｈｔｍｌ．

［２９］
ùÎ

，
ábX

，
h,�

，
[

．
xåxOlycyz

ＢｎＣｌｏ１
N%Î`"?

［Ｊ］．
a/>g

，２００８，３４（１１）：１９２１－１９２８．
［３０］ＺＨＡＮＧＬ，ＺＨＡＮＧＣ，ＷＵＰＺ，ｅｔａｌ．Ｇｌｏｂａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｐｒｏｆｉｌｅｓｉｎｐｈｙｓｉｃｎｕｔ（ＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓＬ．）ｓｅｅｄｌｉｎｇｓｅｘｐｏｓｅｄｔｏｓａｌｔ
ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１４，９（５）：１－９．

［３１］ＪＡＬＡＬＩＫ，ＫＡＮＣＨＡＲＬＡＮ，ＹＥＰＵＲＩＶ，ｅｔａｌ．ＥｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎｏｆＨｉＣｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇｆｏｒｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｇｅｎｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙａｎｄｉｎｖｉｔｒｏｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇｇｅｎｅｓｉｎＪａｔｒｏｐｈａｃｕｒｃａｓＬ．［Ｊ］．３Ｂｉｏｔｅｃｈ，２０２０，
１０（５）：３０７－３２１．

［３２］ＨＡＮＡＮＯＡ，ＡＬＫＡＲＡＭ，ＡＬＭＯＵＳＡＬＬＹＩ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｅｒｏｘｙｇｅｎａｓｅａｃ
ｔｉｖｉｔｙｏｆｔｈｅＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓｆｌａｖｕｓｃａｌｅｏｓｉｎ，ＡｆＰＸＧ，ｍｏｄｕｌａｔｅｓｔｈｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｏｆａｆｌａｔｏｘｉｎｓａｎｄｔｈｅｉｒｔｒａｆｆｉｃｋｉｎｇａｎｄｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒｓｅｃｒｅｔｉｏｎｖｉａｌｉｐｉｄ
ｄｒｏｐｌｅｔｓ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，９：１－１９．

［３３］ＳＯＮＧＷＬ，ＱＩＮＹＪ，ＺＨＵＹ，ｅｔａｌ．Ｄｅｌｉｎｅａｔｉｏｎｏｆｐｌａｎｔｃａｌｅｏｓｉｎｒｅｓｉｄｕｅｓ
ｃｒｉｔｉｃａｌｆｏｒｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ，ｐｏｓｉｔｉｖｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎａｎｄｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＢＭＣｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１４（１）：１－１４．

［３４］ＳＨＥＮＹ，ＸＩＥＪ，ＬＩＵＲＤ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎｖｅｓｔｉ
ｇａｔｉｏｎｏｆｃａｌｅｏｓｉｎｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄｂｉｏ
ｐｈｙｓｉｃａｌｒｅｓｅａｒｃｈｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１４，４４８（４）：３６５－３７１．

［３５］ＬＡＭＢＥＲＴＩＣ，ＮＥＢＢＩＡＳ，ＢＡＬＥＳＴＲＩＮＩＲ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｃａｌｅｏ
ｓｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｈａｚｅｌｎｕｔ（ＣｏｒｙｌｕｓａｖｅｌｌａｎａＬ．）ｏｉｌｂｏｄｉｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
ｂｉｏｌｏｇｙ，２０２０，２２（３）：４０４－４０９．

２９ 　　　　　　　　　　
ÒÓÔÕÄ¶

　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　２０２２
�


