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摘要: 基于辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.)品种‘Ｚｕｎｌａ－１’全基因组数据ꎬ对辣椒 ＮＡＣ 家族成员进行鉴定和生物信

息学分析ꎬ并对 ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌ胁迫 ０、３和 ７２ ｈ 辣椒盐敏感自交系 ＸＷＨＪ－Ｍ 和耐盐自交系 Ｈ１０２３ 叶中 ＮＡＣ
基因的表达情况进行分析ꎮ 结果表明:本研究鉴定出 １０２个 ＮＡＣ家族成员ꎬ命名为 ＣａＮＡＣ００１至 ＣａＮＡＣ１０２ꎮ 这些

家族成员的氨基酸残基数、理论相对分子质量、理论等电点和不稳定指数存在较大差异ꎬ均为亲水蛋白ꎬ且 ９８％的

家族成员没有跨膜结构域ꎮ 亚细胞定位结果显示:９１个家族成员位于细胞核ꎬ其他家族成员位于细胞质ꎮ 辣椒和

拟南芥〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕的 ＮＡＣ 家族成员可分成 １５ 组ꎮ 辣椒 ＮＡＣ 家族成员最多含有 １５ 个

ｍｏｔｉｆꎬ多数成员含有 ｍｏｔｉｆ３和 ｍｏｔｉｆ５ꎬ且仅含有 ＮＡＭ结构域ꎮ 辣椒 ＮＡＣ基因最多含有 ６个内含子ꎬ且这些基因分布

在 １３条染色体上ꎮ 有 ５４对辣椒和拟南芥的 ＮＡＣ基因存在共线性ꎮ 辣椒 ＮＡＣ家族成员互作网络有 ＡＴＭ、ＭＹＢ４６、
ＮＴＬ等 １０个核心蛋白ꎬ且多数成员间无互作关系ꎮ 辣椒 ＮＡＣ基因启动子共有 １９ 种顺式作用元件ꎬ包括调节激素

信号通路、非生物胁迫相关和生长发育相关顺式作用元件ꎮ 基因表达谱热图显示:２ 个自交系叶中 ＮＡＣ 基因的相

对表达量在不同胁迫时间存在较大差异ꎬ并且 ＣａＮＡＣ０１４、ＣａＮＡＣ０２０、ＣａＮＡＣ０２６、ＣａＮＡＣ０７５和 ＣａＮＡＣ０７８基因的相

对表达量在 ２个自交系间差异较大ꎮ 综上所述ꎬ辣椒 ＮＡＣ家族成员较为保守ꎬ且与拟南芥 ＮＡＣ家族成员的同源性

较高ꎻ辣椒 ＮＡＣ基因能够参与调节激素响应和非生物胁迫响应等生理过程ꎮ
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ｏｆ Ｃ. ａｎｎｕｕｍ ｕｎｄｅｒ ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｆｏｒ ０ꎬ ３ꎬ ａｎｄ ７２ ｈ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ
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ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎ ｉｎ ９８％ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ. Ｔｈｅ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ９１
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ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅ ｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ｅｔｃ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙꎻ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓꎻ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 非生物胁迫(包括低温、高温、干旱、洪涝、高盐

等)不利于植物的生存和生长发育ꎬ会造成农作物大

幅减产[１]ꎮ 当植物遭受非生物胁迫时ꎬ体内会产生

大量有害物质ꎬ破坏细胞膜结构ꎬ导致细胞生理功能

受损ꎬ致使机体的代谢、生长发育、光合作用等生理过

程受阻ꎮ 研究发现ꎬ许多植物在进化过程中形成了应

对非生物胁迫的机制[１]ꎮ ＮＡＣ 转录因子是植物特有

的一类转录调控因子[２]ꎬ在植物生长发育和应对环

境胁迫的复杂信号通路中具有重要作用[３]ꎮ ＮＡＣ 转

录因子可与顺式作用元件结合ꎬ调控下游基因的表

达ꎬ从而提高植物对多种非生物胁迫的耐受性[４－１０]ꎬ
其编码基因已成为提高植物抗逆性的候选基因ꎮ

辣 椒 ( Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.) 为 茄 科

(Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ)辣椒属(Ｃａｐｓｉｃｕｍ Ｌｉｎｎ.)一年生或有限

多年生植物ꎬ是中国重要的蔬菜和辛辣调味品[１１]ꎬ在
食品、饲料、化妆品等领域应用广泛[１２－１４]ꎮ 然而ꎬ辣
椒在栽培过程中易遭受低温、干旱、盐碱等胁迫伤

害[１５－１６]ꎬ植株的正常生长发育受到抑制ꎬ产量和品质

受到较大影响ꎮ 近年来ꎬ辣椒抗逆相关基因功能研究

越来越受到人们的关注[１７－１９]ꎮ 相关研究结果表明:
辣椒 ＮＡＣ４６基因能够响应多种胁迫因子ꎬ可通过调

控活性氧(ＲＯＳ)含量提高植株对干旱和盐胁迫的抗

性[２０]ꎬ并且该基因的表达受低温诱导ꎬ过表达 ＮＡＣ４６
基因能够增强拟南芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.)

Ｈｅｙｎｈ.〕抵御低温的能力[２１]ꎮ 然而ꎬ迄今为止ꎬ辣椒

ＮＡＣ基因功能尚未完全清楚ꎬ这在一定程度上阻碍

了基于 ＮＡＣ基因的辣椒抗逆性育种进程ꎮ
鉴于此ꎬ笔者基于辣椒品种‘Ｚｕｎｌａ－１’全基因组

数据对辣椒 ＮＡＣ家族成员进行鉴定和生物信息学分

析ꎬ并比较了 ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌ 胁迫下辣椒盐敏感

自交系 ＸＷＨＪ－Ｍ 和耐盐自交系 Ｈ１０２３ 叶中 ＮＡＣ 基

因的表达情况ꎬ以期明确辣椒 ＮＡＣ家族成员组成ꎬ为
辣椒 ＮＡＣ家族成员功能研究和耐盐育种工作提供参

考依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 基因组数据来源

在茄科作物基因组学在线网站( ＳＧＮꎬｈｔｔｐｓ:∥
ｓｏｌｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｎｅｔ / )下载辣椒品种‘Ｚｕｎｌａ－１’全基因组

数据ꎬ 在 拟 南 芥 数 据 库 ( ＴＡＩＲꎬ ｈｔｔｐｓ: ∥ ｗｗｗ.
ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )下载拟南芥全基因组数据[２２]ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 辣椒 ＮＡＣ家族成员鉴定及理化性质分析　 在

Ｐｆａｍ数据库(ｈｔｔｐ:∥ｐｆａｍ. ｘｆａｍ. ｏｒｇ / )中查找并下载

ＮＡＣ结构域(代码 ＰＦ０２３６５)的 ＨＭＭ 文件[２３]ꎬ利用

ＴＢｔｏｏｌｓ软件[２４]初筛辣椒 ＮＡＣ 家族成员ꎬ利用 ＮＣＢＩ
数据库(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )分析 Ｅ－ｖａｌｕｅ
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值小于等于 １×１０－５的成员是否含有完整的 ＮＡＣ结构

域[２５]ꎬ将具有完整 ＮＡＣ 结构域的成员判定为辣椒

ＮＡＣ家族成员ꎮ
利用 ＥｘＰＡＳｙ在线网站(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ /

ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )分析各家族成员的理化性质ꎬ用 ＧＲＡＶＹ
值预测蛋白疏水性[２６]ꎻ利用 ＳｉｇｎａｌＰ － ５. ０ 在线网站

(ｈｔｔｐｓ:∥ｓｅｒｖｉｃｅｓ. ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ －
５.０ / )预测各家族成员是否存在信号肽[２７]ꎻ利用

ＤｅｅｐＴＭＨＭＭ 在 线 网 站 ( ｈｔｔｐｓ: ∥ ｄｔｕ. ｂｉｏｌｉｂ. ｃｏｍ /
ＤｅｅｐＴＭＨＭＭ)预测各家族成员的跨膜结构ꎻ利用

ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ在线网站(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ. ｃｏｍ /
ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ.ｈｔｍｌ)对各家族成员进行亚细胞定位预测[２８]ꎮ
１.２.２　 辣椒 ＮＡＣ家族成员序列和结构特征分析　 采

用前述方法鉴定拟南芥 ＮＡＣ 家族成员ꎻ利用 ＭＥＧＡ
Ｘ软件中的最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ) [２９]

构建辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 家族成员的系统进化树

(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ值设为 １ ０００)ꎻ利用 ｉＴＯＬ在线网站(ｈｔｔｐｓ:∥
ｉｔｏｌ.ｅｍｂｌ.ｄｅ / ｔｒｅｅ / )美化系统进化树[３０]ꎮ

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件[２４]对辣椒 ＮＡＣ 基因进行结构

分析ꎻ利用 ＭＥＭＥ在线软件(ｈｔｔｐｓ:∥ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ /
ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)分析辣椒 ＮＡＣ家族成员的保守基

序ꎬ基序基数设为 ２０ꎬ其他参数均为默认值ꎬ获得

ＭＥＭＥ.ＸＭＬ 文件ꎻ利用 ＮＣＢＩ 数据库的 ＣＤＤ 工具

(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｃｄｄ / )预测辣椒 ＮＡＣ
家族 成 员 的 结 构 域[３１]ꎬ下 载 ｈｉｔｄａｔａ 文 件ꎻ利 用

ＴＢｔｏｏｌｓ软件将基因结构及蛋白保守基序和结构域结

果进行可视化ꎮ
１.２.３　 辣椒 ＮＡＣ基因染色体定位和共线性分析　 基

于辣椒基因组 ＧＦＦ 文件ꎬ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件绘制辣椒

ＮＡＣ基因染色体定位图[３２]ꎬ并对辣椒和拟南芥 ＮＡＣ
基因进行共线性分析ꎮ
１.２.４　 辣椒 ＮＡＣ家族成员互作网络预测分析　 以拟

南芥为参考ꎬ利用 ＳＴＲＩＮＧ 在线网站 ( ｈｔｔｐｓ:∥ ｃｎ.
ｓｔｒｉｎｇ－ｄｂ.ｏｒｇ / )中的 ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ模块预测辣椒

ＮＡＣ家族成员间及其与拟南芥 ＮＡＣ家族成员间的互

作网络ꎬ以 ｍｅｄｉｕｍ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ(０.４００)为最小互作分数ꎮ
１.２.５　 辣椒 ＮＡＣ基因启动子顺式作用元件分析　 利

用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件中的 ＧＸＦ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ Ｅｘｔｒａｃｔ 模块在辣

椒 ＧＦＦ 文件中提取辣椒 ＮＡＣ 基因起始位点上游

２ ０００ ｂｐ 的 序 列 ( 即 启 动 子 序 列 ) [３３]ꎻ 利 用

ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 软件( ｈｔｔｐ:∥ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )预测启动子的顺式作用元

件ꎻ利用 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ 在线网站( ｈｔｔｐ:∥ｐｌａｎｔｔｆｄｂ. ｃｂｉ.
ｐｋｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / )预测启动子上转录因子的结合位点[３４]ꎬ
所有参数均为默认值ꎻ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件进行可视化ꎮ
１.２.６　 ＮａＣｌ 胁迫下辣椒 ＮＡＣ 基因的表达分析 　 选

择株高 ８.５ ~ ９.０ ｃｍ、基径 ０.２ ｃｍ 的当年生辣椒耐盐

自交系 Ｈ１０２３ 和盐敏感自交系 ＸＷＨＪ－Ｍ 植株进行

ＮａＣｌ胁迫实验ꎬ每个自交系 １００ 株ꎮ 样株均种植在

上口径 １０.５ ｃｍ、下口径 ８.０ ｃｍ、高 ７.５ ｃｍ的花盆中ꎬ
每盆 ２ 株ꎬ栽培基质为 Ｖ (营养土) ∶ Ｖ (蛭石) ∶
Ｖ(珍珠岩)＝ ３ ∶ １ ∶ １ꎮ 将 ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌ 溶液

浇入栽培基质中ꎬ每盆 ５０ ｍＬꎮ 在温室大棚内进行胁

迫实验ꎬ棚内温度 ２５ ℃ ~３０ ℃、空气相对湿度 ７０％~
８０％ꎬ自然光照ꎮ 实验设置 ３ 次重复ꎬ分别在 ＮａＣｌ 胁
迫 ０、３和 ７２ ｈ采集植株基部向上完全展开的第 ３ 枚

叶ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序技术进行转录组测序分析ꎬ将
辣椒 ＮＡＣ 基因的相对表达量进行均一化处理ꎬ并利

用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制表达谱热图ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 辣椒 ＮＡＣ 家族成员鉴定及理化性质分析

本研究在辣椒全基因组中共鉴定出 １０２ 个 ＮＡＣ
家族成员ꎬ命名为 ＣａＮＡＣ００１ 至 ＣａＮＡＣ１０２ꎮ 分析结

果(附表 １)表明:这些家族成员的氨基酸残基数、理
论相对分子质量、理论等电点和不稳定指数存在较大

差异ꎮ 各 ＣａＮＡＣ家族成员的氨基酸残基数为 １００ ~
１ ０３３ꎬ其 中ꎬ ＣａＮＡＣ０８７ 的 氨 基 酸 残 基 数 最 多ꎬ
ＣａＮＡＣ００３的氨基酸残基数最少ꎮ 各 ＣａＮＡＣ 家族成

员的理论相对分子质量为 ３ ３９６.３８ ~ １０７ ６５３.２０ꎬ其
中ꎬＣａＮＡＣ０８７的理论相对分子质量最大ꎬＣａＮＡＣ０２５
的理论相对分子质量最小ꎮ 各 ＣａＮＡＣ家族成员的理

论等电点为 ｐＩ ４.３２~ ｐＩ ９.９６ꎬ其中ꎬＣａＮＡＣ０８７的理论

等电点最大ꎬＣａＮＡＣ０１６ 的理论等电点最小ꎮ １０２ 个

ＣａＮＡＣ家族成员中ꎬ６７ 个家族成员的理论等电点小

于 ｐＩ ７ꎬ３５个家族成员的理论等电点大于 ｐＩ ７ꎬ且仅

有 １３个家族成员的理论等电点大于 ｐＩ ９ꎮ 各 ＣａＮＡＣ
家族成员中ꎬＣａＮＡＣ０９６的不稳定指数最小(１８.６２)ꎬ
ＣａＮＡＣ０８７的不稳定指数最大(１４０.３１)ꎬ其中ꎬ７３ 个

家族成员的不稳定指数大于 ３５ꎬ２９ 个家族成员的不

稳定指数小于 ３５ꎮ １０２ 个 ＣａＮＡＣ 家族成员的 ＧＲＡＶＹ
值均为负数ꎬ说明这些 ＣａＮＡＣ 蛋白均为亲水蛋白ꎮ
除 ＣａＮＡＣ００５外ꎬ其他家族成员均无信号肽ꎮ
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跨膜结构分析结果表明:９８％的 ＣａＮＡＣ 家族成

员没有跨膜结构域ꎬ仅 ＣａＮＡＣ０５３ 和 ＣａＮＡＣ０８８ 各有

１个跨膜结构域ꎬ分别在 ３６９ ~ ３９１ 和 ３８２ ~ ４０４ 位氨

基酸区域存在跨膜螺旋ꎮ
亚细胞定位结果表明:９１ 个 ＣａＮＡＣ 家族成员位

于细胞核ꎬ其他家族成员位于细胞质ꎮ
２.２　 辣椒 ＮＡＣ 家族成员序列和结构特征分析

将辣椒 １０２ 个 ＮＡＣ 家族成员和拟南芥 １１３ 个

ＮＡＣ家族成员进行同源性比对ꎬ并构建系统发育树ꎬ
结果见图 １ꎮ 由图 １可见:辣椒和拟南芥的 ＮＡＣ家族

成员被分成 １５组ꎬ其中 １４组对应 ＮＡＣ 家族的 １４ 个

亚族ꎬ剩余 １组未聚类到任一亚族中ꎮ 辣椒 ＮＡＣ 家

族成员分散在 １５ 组中ꎬ且各组的 ＣａＮＡＣ 数量不等ꎬ
最少 １ 个、最多 ３１ 个ꎮ 每组均包含辣椒和拟南芥的

ＮＡＣ家族成员ꎬ说明辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 家族成员的

同源性较高ꎮ

　 　 基因结构分析结果(图 ２－Ａ)表明:１０２个 ＣａＮＡＣ
基因的上游和下游均无非翻译区ꎬ并且这些基因均含

有数量不等的外显子和内含子ꎮ 其中ꎬＣａＮＡＣ０９４
基因内含子数量最多 ( ６)ꎻ ＣａＮＡＣ０１９、 ＣａＮＡＣ０２３、
ＣａＮＡＣ０２８、 ＣａＮＡＣ０３５、 ＣａＮＡＣ０４７、 ＣａＮＡＣ０４９、
ＣａＮＡＣ０５４、ＣａＮＡＣ０９３、ＣａＮＡＣ１００基因内含子数量次

之(均为 ５)ꎻＣａＮＡＣ０４１、ＣａＮＡＣ０４２、ＣａＮＡＣ０９９ 基因

内含子数量较多 (均为 ４)ꎻＣａＮＡＣ００４、ＣａＮＡＣ０３４、
ＣａＮＡＣ０５０、 ＣａＮＡＣ０５３、 ＣａＮＡＣ０５８、 ＣａＮＡＣ０６０、
ＣａＮＡＣ０６６、ＣａＮＡＣ０８８ 基因内含子均为 ３ 个ꎻ含有

２个内含子的 ＣａＮＡＣ 基因最多ꎬ有 ４７ 个ꎬ占 ＣａＮＡＣ
基因总数的 ４６.１％ꎻ含有 １个内含子和不含内含子的

ＣａＮＡＣ基因较多ꎬ分别有 １４和 ２０个ꎬ各占 ＣａＮＡＣ基

因总数的 １３.７％和 １９.６％ꎮ
保守基序分析结果(图 ２－Ｂ)表明:ＣａＮＡＣ００２、

ＣａＮＡＣ０８４的保守基序数量相同且最多ꎬ均有 １５ 个ꎻ
　 　 　 　

Ｃａ: 辣椒 Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.ꎻ Ａｔ: 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.

图 １　 辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 家族成员的系统发育树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ. ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.
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:外显子 Ｅｘｏｎꎻ :内含子 Ｉｎｔｒｏｎ. : Ｍｏｔｉｆ１ꎻ : Ｍｏｔｉｆ２ꎻ : Ｍｏｔｉｆ３ꎻ : Ｍｏｔｉｆ４ꎻ : Ｍｏｔｉｆ５ꎻ : Ｍｏｔｉｆ６ꎻ : Ｍｏｔｉｆ７ꎻ : Ｍｏｔｉｆ８ꎻ : Ｍｏｔｉｆ９ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１０ꎻ
: Ｍｏｔｉｆ１１ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１２ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１３ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１４ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１５ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１６ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１７ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１８ꎻ : Ｍｏｔｉｆ１９ꎻ : Ｍｏｔｉｆ２０. : ＮＡＭ结构域 ＮＡＭ ｄｏｍａｉｎꎻ
: ＮＡＭ超家族结构域 ＮＡＭ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｄｏｍａｉｎꎻ : ＤＵＦ３５１９超家族结构域 ＤＵＦ３５１９ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ ｄｏｍａｉｎꎻ :非结构域区 Ｎｏｎ￣ｄｏｍａｉｎ ｒｅｇｉｏｎ.

图 ２　 辣椒 ＮＡＣ 家族成员的基因结构(Ａ)、保守基序(Ｂ)和结构域(Ｃ)分析
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ (Ａ)ꎬ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ ｄｏｍａｉｎｓ (Ｃ) ｏｆ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.
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ＣａＮＡＣ０１６、ＣａＮＡＣ０５２、ＣａＮＡＣ０８５ 的保守基序数量

较多ꎬ分别有 １２、１３ 和 １２ 个ꎮ 并且ꎬ这 ５ 个 ＣａＮＡＣ
的保守基序排列顺序和长度较为相似ꎬ说明这 ５ 个

ＣａＮＡＣ家族成员的同源性较高ꎮ ＣａＮＡＣ０８７ 的保守

基序数量最少ꎬ仅 １ 个ꎬ即 ｍｏｔｉｆ１ꎮ 值得注意的是ꎬ近
６０％的 ＣａＮＡＣ 含有 ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ４ 和 ｍｏｔｉｆ５ꎬ其中 ８５
个 ＣａＮＡＣ包含 ｍｏｔｉｆ３ꎬ８４个 ＣａＮＡＣ包含 ｍｏｔｉｆ５ꎬ说明

ＣａＮＡＣ家族成员的保守性较强ꎮ
蛋白结构域预测结果(图 ２－Ｃ)表明:ＣａＮＡＣ００５、

ＣａＮＡＣ０３０、 ＣａＮＡＣ０４１、 ＣａＮＡＣ１０１、 ＣａＮＡＣ１０２ 含有

ＮＡＭ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 结构域ꎬ说明这 ５ 个 ＣａＮＡＣ 具有

ＮＡＭ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ结构域的相似功能ꎻＣａＮＡＣ０８８ 不仅

含有 ＮＡＭ 结构域ꎬ还含有 ＤＵＦ３５１９ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 结构

域ꎬ说明 ＣａＮＡＣ０８８不仅含有与 ＮＡＭ结构域相同的功

能ꎬ而且含有功能未知的 ＤＵＦ３５１９ 蛋白相似的功能ꎻ
剩余 ９６个 ＣａＮＡＣ 仅含有 ＮＡＭ 结构域ꎬ说明这 ９６ 个

家族成员仅具有 ＮＡＭ结构域的相同或相似功能ꎮ
２.３　 辣椒 ＮＡＣ基因染色体定位和共线性分析

染色体定位结果(图 ３)显示:１０２个 ＣａＮＡＣ基因

　 　 　

分布在 １３条染色体上ꎬ其中ꎬＣｈｒ０６ 染色体上的基因

最多ꎬ有 １２ 个ꎻ其次是 Ｃｈｒ０１ 和 Ｃｈｒ０３ 染色体ꎬ各有

１１个基因ꎻＣｈｒ０８ 和 Ｃｈｒ０９ 染色体上的基因数量最

少ꎬ均只有 ４ 个ꎮ 另外ꎬＣｈｒ０１、Ｃｈｒ０６、Ｃｈｒ０７ 和 Ｃｈｒ１１
染色体上臂和下臂的基因聚集成簇ꎬＣｈｒ０３ 和 Ｃｈｒ０４
染色体上臂的基因聚集成簇ꎬＣｈｒ０２、Ｃｈｒ０８ 和 Ｃｈｒ１２
染色体下臂的基因聚集成簇ꎬ而 Ｃｈｒ００、Ｃｈｒ０５、Ｃｈｒ０９
和 Ｃｈｒ１０染色体上的基因分布分散ꎮ

共线性分析结果(图 ４)表明:有 ５４ 对辣椒和拟

南芥的 ＮＡＣ基因存在共线性ꎮ 辣椒染色体中ꎬＣｈｒ０６
染色体上的共线性基因最多(１０)ꎻ拟南芥染色体中ꎬ
Ｃｈｒ５染色体上的共线辣椒多个 ＮＡＣ基因也与拟南芥

单一 ＮＡＣ基因存在共线性基因最多(１９)ꎮ 另外ꎬ辣
椒 Ｃｈｒ０８和 Ｃｈｒ０９ 染色体上没有与拟南芥存在共线

性的 ＮＡＣ基因ꎮ 值得注意的是ꎬ拟南芥多个 ＮＡＣ 基

因与辣椒单一 ＮＡＣ 基因存在共线性ꎬ如 ＡｔＮＡＣ０１８、
ＡｔＮＡＣ０２５、 ＡｔＮＡＣ０５５ 和 ＡｔＮＡＣ１１７ 基 因 均 与

ＣａＮＡＣ０６９基因存在共线性ꎻ辣椒多个 ＮＡＣ 基因也与

拟南芥单一 ＮＡＣ 基因存在共线性ꎬ如 ＣａＮＡＣ０６９
　 　 　

图 ３　 辣椒 ＮＡＣ 家族基因的染色体定位
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.
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和 ＣａＮＡＣ０８１基因与 ＡｔＮＡＣ０１８基因存在共线性ꎮ 说

明辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 基因的同源性较高ꎬＮＡＣ 基因

扩增可能发生在辣椒和拟南芥分化之前ꎮ

２.４　 辣椒 ＮＡＣ 家族成员互作预测分析

蛋白互作预测结果(图 ５)显示:预测获得的蛋白

互作网络有 ＡＴＭ、ＭＹＢ４６、ＡＴ３Ｇ１３０１０、ＡＴ３Ｇ１３０２０、
　 　 　

: 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.ꎻ : 辣椒 Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ. 灰线示 ２ 种植物基因组的共线性区 Ｔｈｅ ｇｒａｙ ｌｉｎｅｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ
ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ 红线示 ２种植物存在共线性的 ＮＡＣ 基因 Ｔｈｅ ｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ＮＡＣ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ
ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ.

图 ４　 辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 家族基因共线性分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ. ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.

图 ５　 辣椒和拟南芥 ＮＡＣ 家族成员互作网络
Ｆｉｇ. ５　 Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ. ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.
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ＡＴ３Ｇ１３０３０、ＡＴ３Ｇ２２２２０、 ＡＴＲ、 ＭＹＢ８３、 ＡｔＭＹＢ１０３、
ＮＴＬ共 １０个核心蛋白ꎬ这些蛋白与 ＣａＮＡＣ 家族成员

存在较强的互作关系ꎬ说明 ＣａＮＡＣ 家族成员与 ＭＹＢ
转录因子、蛋白质转运体活性有较强的互作关系ꎬ同
时部分成员受丝氨酸 /苏氨酸蛋白激酶影响ꎬ与 ＡＴＲ
存在互作关系ꎻＣａＮＡＣ０５０与 ｈＡＴ转座子超家族蛋白

(ＡＴ３Ｇ１３０１０、ＡＴ３Ｇ１３０２０、ＡＴ３Ｇ１３０３０、ＡＴ３Ｇ２２２２０)
也存在互作关系ꎮ 总体来看ꎬ多数 ＣａＮＡＣ 家族成员

间不存在互作关系ꎬ仅少数 ＣａＮＡＣ 家族成员间的互

作关系较强ꎮ

２.５　 辣椒 ＮＡＣ基因启动子顺式作用元件分析

启动子顺式作用元件分析结果(图 ６)表明:辣椒

１０２个 ＮＡＣ 基因的启动子共有 １９ 种顺式作用元件ꎬ
其中ꎬ调节激素信号通路顺式作用元件有生长素响应

元件、脱落酸响应元件、茉莉酸甲酯响应元件、赤霉素

响应元件、水杨酸响应元件ꎬ非生物胁迫相关顺式作

用元件有光响应元件、防御和胁迫响应元件、参与缺

氧特异性诱导的类似增强剂的元件、低温响应元件、
干旱诱导的 ＭＹＢ结合位点ꎬ生长发育相关顺式作用

元件有种子特异性调控元件、昼夜节律控制调控元

　 　 　

: 光响应元件 Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 生长素响应元件 Ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 干旱诱导的 ＭＹＢ结合位点 ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ
ｄｒｏｕｇｈｔ ｉｎｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙꎻ : 防御和胁迫响应元件 Ｄｅｆｅｎｓｅ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 脱落酸响应元件 Ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 种子特
异性调控元件 Ｓｅｅｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ :茉莉酸甲酯响应元件ＭｅＪＡ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 赤霉素响应元件 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ
: 低温响应元件 Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 玉米胶蛋白代谢调控元件 Ｚｅｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : ＭＹＢＨｖ１ 结合位点
ＭＹＢＨｖ１ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅꎻ : 参与胚乳表达的顺式作用元件 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ : 水杨酸响应元件 Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ
ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 昼夜节律控制调控元件 Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 参与缺氧特异性诱导的类似增强剂的元件 Ｅｎｈａｎｃｅｒ ｌｉｋｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ａｎｏｘｉｃ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｉｎｄｕｃｉｂｉｌｉｔｙꎻ : 机械损伤响应元件Ｗｏｕｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ : 细胞周期调控元件 Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ
:与类黄酮生物合成基因调控相关的ＭＹＢ结合位点ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｇｅｎｅｓ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ :分生组织特异性激活调

控元件 Ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ.

图 ６　 辣椒 ＮＡＣ基因启动子顺式作用元件分析
Ｆｉｇ. ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ＮＡＣ ｇｅｎｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.
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件、细胞周期调控元件、玉米胶蛋白代谢调控元件、
ＭＹＢＨｖ１结合位点、参与胚乳表达的顺式作用元件、
机械损伤响应元件、与类黄酮生物合成基因调控相关

的 ＭＹＢ结合位点、分生组织特异性激活调控元件ꎮ
综合来看ꎬ每个辣椒 ＮＡＣ 基因的启动子都包含多个

与调节激素信号通路和非生物胁迫相关的顺式作用

元件ꎬ表明辣椒 ＮＡＣ 基因可参与调节激素信号通路

和非生物胁迫响应ꎮ 并且ꎬ每个辣椒 ＮＡＣ 基因的启

动子包含多个顺式作用元件ꎬ说明这些基因具有多个

调控功能ꎮ
２.６　 辣椒 ＮＡＣ基因在 ＮａＣｌ 胁迫下的表达分析

基因表达谱热图(图 ７)显示:辣椒 ２ 个自交系叶

　 　 　

中 ＮＡＣ基因的相对表达量在 ＮａＣｌ 胁迫不同时间存

在较大差异ꎮ ２ 个自交系的 ＣａＮＡＣ０４１、ＣａＮＡＣ０４５、
ＣａＮＡＣ０６９、ＣａＮＡＣ０７８、ＣａＮＡＣ０９０ 基因在不同 ＮａＣｌ
胁迫时间的表达模式相同ꎬ均表现为在胁迫 ３ ｈ 明显

上调、 在 胁 迫 ７２ ｈ 明 显 下 调ꎮ ２ 个 自 交 系 的

ＣａＮＡＣ００１、 ＣａＮＡＣ００４、 ＣａＮＡＣ０１４、 ＣａＮＡＣ０２６、
ＣａＮＡＣ０４４、 ＣａＮＡＣ０４９、 ＣａＮＡＣ０５９、 ＣａＮＡＣ０９４、
ＣａＮＡＣ１００基因在不同 ＮａＣｌ 胁迫时间的表达水平均

上调ꎬ 但 ＣａＮＡＣ０７５ 基 因 的 表 达 水 平 下 调ꎮ 与

ＸＷＨＪ－Ｍ相比ꎬＨ１０２３ 中 ＣａＮＡＣ０２０ 和 ＣａＮＡＣ０７５ 基

因的相对表达量较高ꎬ而 ＣａＮＡＣ０１４、ＣａＮＡＣ０２６ 和

ＣａＮＡＣ０７８基因的相对表达量则较低ꎮ

ＳＳ１ꎬＳＳ２ꎬＳＳ３: 依次代表 ＸＷＨＪ－Ｍ受 ＮａＣｌ胁迫 ０、３和 ７２ ｈ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ＸＷＨＪ￣Ｍ ａｔ ０ꎬ３ꎬ ａｎｄ ７２ ｈ ｏｆ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｔｕｒｎꎻ ＳＴ１ꎬＳＴ２ꎬＳＴ３: 依次代表
Ｈ１０２３受 ＮａＣｌ胁迫 ０、３和 ７２ ｈ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ Ｈ１０２３ ａｔ ０ꎬ ３ꎬ ａｎｄ ７２ ｈ ｏｆ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｔｕｒｎ.

图 ７　 ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＮａＣｌ 胁迫下辣椒盐敏感自交系 ＸＷＨＪ－Ｍ 和耐盐自交系 Ｈ１０２３ 叶中 ＮＡＣ基因的表达谱热图
Ｆｉｇ. ７　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ＮＡＣ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ＸＷＨＪ￣Ｍ ａｎｄ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ

Ｈ１０２３ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ. ｕｎｄｅｒ ２５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

３　 讨论和结论

近年来ꎬ随着越来越多物种全基因组测序工作的

陆续完成ꎬ多种植物 ＮＡＣ 家族成员被鉴定出来ꎬ其

中ꎬ拟南芥有 １１７ 个[３５]ꎬ白菜 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ.
ｇｌａｂｒａ Ｒｅｇｅｌ)有 １８８ 个[３６]ꎬ烟草 (Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ
Ｌｉｎｎ.)有 １５２ 个[３７]ꎬ水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.)有 １５１
个[３８]ꎬ玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ.)有 ８７个[３９]ꎬ丹参(Ｓａｌｖｉａ
ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ Ｂｕｎｇｅ)有 ８４ 个[４０]ꎬ莲(Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ

０２
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Ｇａｅｒｔｎ.)有 ８２个[４１]ꎮ 本研究基于辣椒品种‘Ｚｕｎｌａ－１’
全基因组数据鉴定出 １０２ 个 ＮＡＣ 家族成员ꎬ数量明

显少于拟南芥、白菜、烟草、水稻等植物ꎬ这可能是因

为不同植物的基因组大小和基因复制方式不同或者

辣椒基因组中没有大规模的片段复制且相对保守ꎮ
本研究结果显示:１０２ 个 ＣａＮＡＣ 可分成 １５ 组ꎬ

其中 １４组对应 ＮＡＣ家族的 １４ 个亚族ꎻ并且ꎬ每组中

的家族成员数量存在较大差异ꎬ各家族成员的功能也

存在差异ꎮ 相关研究表明:拟南芥 ＮＡＣ２ 亚族基因参

与植物氧化应激反应[４２]ꎬＮＡＭ 亚族及 ＮＡＣ１ 亚族基

因与拟南芥的形态发生有关[４３]ꎬ而 ＡＴＡＦ 和 ＡｔＮＡＣ３
亚族基因参与拟南芥的应激反应[４４]ꎮ 从系统发育树

看ꎬ辣椒和拟南芥 ＮＡＣ家族成员的同源性较高ꎬ由此

推测ꎬ辣椒的这些亚族基因可能具有相似的功能ꎮ 值

得注意的是ꎬ辣椒大部分 ＮＡＣ 基因启动子包含能够

响应生长素、脱落酸、茉莉酸甲酯、赤霉素和水杨酸的

顺式作用元件ꎬ表明辣椒 ＮＡＣ 基因能够参与调节外

源激素响应ꎬ但具体响应机制有待进一步研究ꎮ
相关研究表明:ＮＡＣ 基因能够参与植物对多种

非生物胁迫的响应ꎮ 例如:ＣａＮＡＣ５５ 基因可参与辣

椒对盐害、干旱等非生 物 胁 迫 的 响 应[１８]ꎻ沉 默

ＣａＮＡＣ０８３基因后辣椒的耐高温能力增强ꎬ而过表达

该基因则使植株的耐高温能力减弱[４５]ꎮ 本研究对

ＮａＣｌ胁迫 ０、３ 和 ７２ ｈ 辣椒盐敏感自交系 ＸＷＨＪ－Ｍ
和耐盐自交系 Ｈ１０２３叶中 ＮＡＣ基因的表达水平进行

了分析ꎬ结果显示:与 ＸＷＨＪ － Ｍ 相比ꎬ Ｈ１０２３ 中

ＣａＮＡＣ０２０和 ＣａＮＡＣ０７５ 基因的相对表达量较高ꎬ而
ＣａＮＡＣ０１４、ＣａＮＡＣ０２６和 ＣａＮＡＣ０７８基因的相对表达

量较低ꎬ据此认为这些基因可能在辣椒响应 ＮａＣｌ 胁
迫中发挥重要作用ꎮ

综上所述ꎬ辣椒的 １０２ 个 ＮＡＣ 家族成员均为亲

水蛋白ꎬ多数成员无跨膜结构域且较为保守ꎬ并且主

要定位于细胞核ꎬ且与拟南芥 ＮＡＣ 家族成员的同源

性较高ꎮ 辣椒 ＮＡＣ 基因能够参与调节激素响应和

非生 物胁迫响应等生理过程ꎬ其中ꎬ ＣａＮＡＣ０１４、
ＣａＮＡＣ０２０、ＣａＮＡＣ０２６、ＣａＮＡＣ０７５ 和 ＣａＮＡＣ０７８ 基因

可能在辣椒响应盐胁迫过程中发挥重要作用ꎮ
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ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ２１

１２
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(１): １１.
[２１] 　 ＨＯＵ Ｘ Ｍꎬ ＺＨＡＮＧ Ｈ Ｆꎬ ＬＩＵ Ｓ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ ＣａＮＡＣ０６４ ｉｓ ａ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｐｅｐｐｅｒｓ
[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２０ꎬ ２９１: １１０３４６.

[２２] 　 鲍俊华ꎬ 李　 珂ꎬ 王程程ꎬ 等. 苹果全基因组 ＡＨＫ家族成员鉴

定及表达分析[Ｊ] . 西南师范大学学报(自然科学版)ꎬ ２０２１ꎬ
４６(９): ６５－７４.

[２３] 　 温小蕙. 甘菊头状花序上舌状花和管状花发育调控网络的构

建[Ｄ]. 北京: 北京林业大学ꎬ ２０２０: ９３－１０７.
[２４] 　 ＣＨＥＮ Ｃ Ｊꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＢｔｏｏｌｓ: ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

ｔｏｏｌｋｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｂｉｇ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ[ Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ ２０２０ꎬ １３(８): １１９４－１２０２.

[２５] 　 刘婷婷ꎬ 李晓曼ꎬ 张晓辉ꎬ 等. 萝卜全基因组中 ＳＰＬ 基因家族

成员的鉴定与分析[Ｊ] . 植物遗传资源学报ꎬ ２０２１ꎬ ２２(４):
１１４５－１１５６.

[２６] 　 韩建霞ꎬ 曹喜兵ꎬ 刘海芳ꎬ 等. 白花泡桐 ＴＣＰ 家族分析及其对

丛枝病和干旱的响应[ Ｊ] . 森林与环境学报ꎬ ２０２２ꎬ ４２(４):
３３７－３４５.

[２７] 　 申龙斌ꎬ 秦于玲ꎬ 刘子记ꎬ 等. 黄灯笼辣椒 ＣｃＣＡＳＰ１ 基因的克

隆与 ＶＩＧＳ 载体构建 [ Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０２２ꎬ ２０ ( ２０):
６７４２－６７４９.

[２８] 　 范正阳ꎬ 吴秋桢ꎬ 张春渝ꎬ 等. 香蕉 ＰＲＭＴ家族全基因组鉴定

及 ＰＲＭＴ５进化分析[ Ｊ] . 江西农业大学学报ꎬ ２０２２ꎬ ４４(３):
５６９－５８２.

[２９] 　 郝青婷ꎬ 高　 伟ꎬ 闫虎斌ꎬ 等. 绿豆 ＷＲＫＹ基因家族的全基因

组鉴定及生物信息学分析[ Ｊ] . 西北农林科技大学学报(自然

科学版)ꎬ ２０２３ꎬ ５１(５): ５９－７１ꎬ ８１.
[３０] 　 贺玉梅. 辣椒 ＢＴＢ蛋白家族基因鉴定及相关基因响应疫霉菌

侵染和非生物胁迫的功能研究[Ｄ]. 杨凌: 西北农林科技大

学ꎬ ２０２０: １６－３１.
[３１] 　 周士钊ꎬ 罗　 婷ꎬ 刘　 莉ꎬ 等. 苔藓 ＮＡＣ基因家族的生物信息

学分析[Ｊ] . 基因组学与应用生物学ꎬ ２０２２ꎬ ４１(４): ８２２－８３３.
[３２] 　 林　 欢ꎬ 段伟科ꎬ 周　 怡ꎬ 等. 辣椒 ＣＤＰＫ基因家族的鉴定、进

化与表达分析[Ｊ] . 核农学报ꎬ ２０２１ꎬ ３５(１): ７－１７.
[３３] 　 刘司瑜ꎬ 林艺灵ꎬ 王令宇ꎬ 等. 石榴 ＡＴＧ基因家族鉴定及其在

非生物胁迫下的表达模式分析[ Ｊ] . 植物资源与环境学报ꎬ
２０２２ꎬ ３１(５): ３７－４９.

[３４] 　 任伟超ꎬ 米要磊ꎬ 孟祥霄ꎬ 等. 人参 ＮＡＣ基因家族成员的鉴定

与表达分析[ Ｊ] . 世界科学技术: 中医药现代化ꎬ ２０２１ꎬ ２３

(９): ３３７６－３３８７.
[３５] 　 ＫＩＭ Ｙ Ｓꎬ ＫＩＭ Ｓ Ｇꎬ ＰＡＲＫ Ｊ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄ ＮＡＣ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｃｅｌｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ[ Ｊ] . Ｔｈｅ
Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２００６ꎬ １８(１１): ３１３２－３１４４.

[３６] 　 陈国户ꎬ 庞小可ꎬ 李　 广ꎬ 等. 白菜 ＮＡＣ基因家族全基因组鉴

定及其应答春化反应的表达分析[ Ｊ] . 南京农业大学学报ꎬ
２０２２ꎬ ４５(４): ６５６－６６５.

[３７] 　 ＲＵＳＨＴＯＮ Ｐ Ｊꎬ ＢＯＫＯＷＩＥＣ Ｍ Ｔꎬ ＨＡＮ Ｓ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｏｂａｃｃｏ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ: ｎｏｖｅｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ
ｔｈｅ Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００８ꎬ １４７(１): ２８０－２９５.

[３８] 　 ＮＵＲＵＺＺＡＭＡＮ Ｍꎬ ＭＡＮＩＭＥＫＡＬＡＩ Ｒꎬ ＳＨＡＲＯＮＩ Ａ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｉｃｅ
[Ｊ] . Ｇｅｎｅꎬ ２０１０ꎬ ４６５: ３０－４４.

[３９] 　 ＷＡＮＧ Ｇ Ｒꎬ ＹＵＡＮ Ｚꎬ ＺＨＡＮＧ Ｐ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ
ｒｅｗａｔｅｒｉｎｇ[Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０２０ꎬ
２６(４): ７０５－７１７.

[４０] 　 李海燕ꎬ 刘天壤ꎬ 陈佳惠ꎬ 等. 丹参 ＮＡＣ基因家族全基因组鉴

定及表达研究[Ｊ] . 中国现代中药ꎬ ２０２３ꎬ ２５(３): ４９９－５１２.
[４１] 　 ＳＯＮＧ Ｈ Ｙꎬ ＬＩＵ ＹＡＮ Ｌꎬ ＤＯＮＧ Ｇ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０２２ꎬ
１３: ９０１８３３.

[４２] 　 ＤＥ ＣＬＥＲＣＱ Ｉꎬ ＶＥＲＮＥＩＲＳＳＥＮ Ｖꎬ ＶＡＮ ＡＫＥＮ Ｏꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ
ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄ ＮＡＣ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＡＮＡＣ０１３ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｒｅｔｒｏｇｒａｄｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０１３ꎬ ２５(９): ３４７２－３４９０.

[４３] 　 ＡＩＤＡ Ｍꎬ ＩＳＨＩＤＡ Ｔꎬ ＦＵＫＡＫＩ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｏｒｇａｎ
ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ: ａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｐ￣ｓｈａｐｅｄ ｃｏｔｙｌｅｄｏｎ
ｍｕｔａｎｔ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ １９９７ꎬ ９(６): ８４１－８５７.

[４４] 　 ＣＯＬＬＩＮＧＥ Ｍꎬ ＢＯＬＬＥＲ Ｔ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｐｏｔａｔｏ
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２０２３ꎬ ５１(３): １２１－１３１.

(责任编辑: 佟金凤)

附表 １　 辣椒 ＮＡＣ 家族成员的理化性质
Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＮＡＣ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ.

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

蛋白名
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ

氨基酸残基数
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅ ｎｕｍｂｅｒ

理论相对分子质量
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

理论等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

(ｐＩ)

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

ＧＲＡＶＹ值
ＧＲＡＶＹ
ｖａｌｕｅ

信号态１)

Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ１)

Ｃａｐａｎａ００ｇ０００１６８ ＣａＮＡＣ００１ １６２ １９ １８９.９８ ９.８２ ３２.００ －０.９２５ －
Ｃａｐａｎａ００ｇ０００１７５ ＣａＮＡＣ００２ ５６９ ６４ ５０９.１２ ４.４４ ４７.０９ －０.５６６ －
Ｃａｐａｎａ００ｇ００１６８１ ＣａＮＡＣ００３ １００ １１ ８００.４７ ８.４２ ２９.２９ －０.７０１ －
Ｃａｐａｎａ００ｇ００１９１８ ＣａＮＡＣ００４ ５８６ ６５ ８３６.０２ ４.８０ ４４.９３ －０.６０３ －
Ｃａｐａｎａ００ｇ００３２３８ ＣａＮＡＣ００５ １３７ １６ ０８５.２５ ６.９０ ６３.０３ －０.６４７ ＋

２２
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续附表１　 Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｔａｂｌｅ １ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

蛋白名
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ

氨基酸残基数
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅ ｎｕｍｂｅｒ

理论相对分子质量
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

理论等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

(ｐＩ)

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

ＧＲＡＶＹ值
ＧＲＡＶＹ
ｖａｌｕｅ

信号态１)

Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ１)

Ｃａｐａｎａ００ｇ００４６７０ ＣａＮＡＣ００６ ３１７ ３６ １１７.２９ ６.０１ ４１.２６ －０.７２４ －
Ｃａｐａｎａ００ｇ００４８４３ ＣａＮＡＣ００７ ３２６ ３７ ０２５.５２ ５.０９ ４７.９７ －０.６０１ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００００３３ ＣａＮＡＣ００８ ４２０ ４８ ０４９.１６ ６.３０ ５４.２８ －０.８６２ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００００３４ ＣａＮＡＣ００９ ４２０ ４８ ０４９.１６ ６.３０ ５４.２８ －０.８６２ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ０００５１５ ＣａＮＡＣ０１０ ３０６ ３５ ３８９.５２ ６.２１ ５３.８６ －０.７９５ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ０００６５０ ＣａＮＡＣ０１１ ３５６ ３９ ６５３.０４ ７.０８ ３３.６０ －０.３７６ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００１２２８ ＣａＮＡＣ０１２ ３５２ ３９ １９４.７０ ７.２０ ４３.５４ －０.７６５ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００１５２１ ＣａＮＡＣ０１３ ２７６ ３１ ７０９.６４ ５.３９ ３１.６１ －０.４７６ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００２０００ ＣａＮＡＣ０１４ ２４８ ２８ ３３９.１０ ９.５９ ４１.５５ －０.７６６ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００２４０６ ＣａＮＡＣ０１５ ３０３ ３４ ９３１.８５ ７.７９ ３６.７８ －０.８６５ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００３２６６ ＣａＮＡＣ０１６ ４６１ ５２ ２６９.００ ４.３２ ４９.６０ －０.５１３ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００４１２０ ＣａＮＡＣ０１７ ３５３ ３９ ９１２.８１ ８.９８ ４３.６４ －０.８２０ －
Ｃａｐａｎａ０１ｇ００４４８９ ＣａＮＡＣ０１８ ３１３ ３５ ９４１.１９ ６.１１ ４６.２８ －０.７９３ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００００５７ ＣａＮＡＣ０１９ ５７７ ６６ ０１７.３２ ５.０９ ４７.３８ －０.７０８ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ０００３０２ ＣａＮＡＣ０２０ ２５２ ２９ ０７８.８４ ６.１１ ４７.２３ －０.６８２ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００１３９３ ＣａＮＡＣ０２１ ２４７ ２８ ０４６.１２ ８.８４ ３６.０４ －０.８９８ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００２１５３ ＣａＮＡＣ０２２ ２２５ ２６ １３９.３６ ７.７０ ５０.２５ －０.９６５ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００２２７７ ＣａＮＡＣ０２３ ６３２ ７２ ５６７.５１ ５.８９ ４３.６５ －０.６１５ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００２６１２ ＣａＮＡＣ０２４ １６９ １９ ７２４.３６ ９.０３ ３２.９０ －０.７８８ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００２６８２ ＣａＮＡＣ０２５ ２９６ ３ ３９６.３８ ６.６０ ５７.０８ －０.７０６ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００３３５２ ＣａＮＡＣ０２６ ３２６ ３７ ３０４.０５ ７.５８ ４４.９２ －０.７７１ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００３３７４ ＣａＮＡＣ０２７ ３９７ ４４ ８４１.２０ ６.１４ ４３.７３ －０.５７０ －
Ｃａｐａｎａ０２ｇ００３５５７ ＣａＮＡＣ０２８ ３８７ ４３ １０４.０１ ５.０３ ４４.８７ －０.７４４ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ０００８０２ ＣａＮＡＣ０２９ ３３２ ３８ ０９４.９１ ７.０８ ３０.２７ －０.６７４ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ０００９９１ ＣａＮＡＣ０３０ ２３６ ２６ ３８５.１９ ４.６１ ２７.１４ －０.６９７ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００１０１４ ＣａＮＡＣ０３１ ２４５ ２７ ９５８.６０ ５.１５ ２９.９２ －０.５５０ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００１０２７ ＣａＮＡＣ０３２ ２８４ ３２ ０４０.９３ ４.９０ ２８.９７ －０.５５８ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００１５２５ ＣａＮＡＣ０３３ ２４８ ２８ ７４２.１０ ５.０２ ５５.７２ －０.７７５ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００１６５７ ＣａＮＡＣ０３４ ２３７ ２７ ０５２.１７ ６.１６ ４２.０５ －０.６９５ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００１７８０ ＣａＮＡＣ０３５ ６３２ ６９ ８５９.６８ ４.８８ ３８.４５ －０.５８９ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００２５４１ ＣａＮＡＣ０３６ １７０ １９ ７４５.７５ ９.０３ ２８.８３ －０.５１３ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００２６７８ ＣａＮＡＣ０３７ ２９０ ３３ ０６６.６０ ８.４６ ４８.６１ －０.６５７ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００３００３ ＣａＮＡＣ０３８ ３２６ ３６ ９９７.５５ ６.７３ ４３.８２ －０.６６７ －
Ｃａｐａｎａ０３ｇ００３３１５ ＣａＮＡＣ０３９ ２９０ ３３ ３４４.５８ ５.８６ ４７.０６ －０.６５０ －
Ｃａｐａｎａ０４ｇ００００５１ ＣａＮＡＣ０４０ ３９０ ４４ １１１.５３ ６.２８ ２９.５４ －０.６１８ －
Ｃａｐａｎａ０４ｇ０００４１４ ＣａＮＡＣ０４１ ３５６ ３９ ５３１.５９ ４.９１ ４６.５１ －０.７６９ －
Ｃａｐａｎａ０４ｇ０００４１７ ＣａＮＡＣ０４２ ３７１ ４０ ９５８.１２ ４.６７ ５６.１４ －０.６６２ －
Ｃａｐａｎａ０４ｇ０００５８７ ＣａＮＡＣ０４３ ２７９ ３１ １２２.００ ５.７２ ４８.６１ －０.３８４ －
Ｃａｐａｎａ０４ｇ００１５３７ ＣａＮＡＣ０４４ ２９０ ３３ ３１６.９１ ８.１０ ４９.６０ －０.６１０ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ０００５６９ ＣａＮＡＣ０４５ ３０６ ３４ ９４１.４２ ６.９６ ３７.２３ －０.６９４ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ００１２９２ ＣａＮＡＣ０４６ ４５９ ５１ ２６５.６８ ５.８１ ４９.９７ －０.９３４ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ００１３６５ ＣａＮＡＣ０４７ ４８６ ５３ ９６０.３１ ６.４５ ４８.７５ －０.７３９ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ００１５９３ ＣａＮＡＣ０４８ ４１０ ４６ ２１０.９３ ６.６４ ５１.０８ －０.５６１ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ００２４７６ ＣａＮＡＣ０４９ ５５１ ６１ ６１１.８７ ４.６９ ４０.２０ －０.４７９ －
Ｃａｐａｎａ０５ｇ００２４７７ ＣａＮＡＣ０５０ ３９６ ４４ ６３６.３７ ５.４１ ５２.７５ －０.６２９ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ０００１３６ ＣａＮＡＣ０５１ ２８７ ３３ ３７１.４２ ５.６７ ３８.８６ －０.６６９ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ０００３４１ ＣａＮＡＣ０５２ ４６７ ５３ ６６８.３２ ４.６４ ５０.７１ －０.６３５ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ０００６２５ ＣａＮＡＣ０５３ ４０８ ４５ ９０４.６８ ９.００ ４８.６４ －０.５６５ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ０００７５２ ＣａＮＡＣ０５４ ６３７ ７０ １０６.０５ ４.７７ ３７.４３ －０.５０５ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００１０７５ ＣａＮＡＣ０５５ ３７９ ４２ ９３５.６５ ５.２３ ４５.５３ －０.７８１ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００１０９３ ＣａＮＡＣ０５６ １３３ １５ ３６２.０９ ４.７７ ５５.８９ －０.６２８ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００１３８７ ＣａＮＡＣ０５７ ３２２ ３７ ５９３.６８ ５.８５ ４６.５１ －０.９３７ －

３２
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续附表１　 Ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｔａｂｌｅ １ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

蛋白名
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ

氨基酸残基数
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅ ｎｕｍｂｅｒ

理论相对分子质量
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

理论等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

(ｐＩ)

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

ＧＲＡＶＹ值
ＧＲＡＶＹ
ｖａｌｕｅ

信号态１)

Ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ１)

Ｃａｐａｎａ０６ｇ００１５６０ ＣａＮＡＣ０５８ ３４２ ３８ ４７３.７５ ５.４９ ４８.３９ －０.６３４ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００１７３９ ＣａＮＡＣ０５９ ２９４ ３３ ６６６.２６ ６.２６ ５４.９８ －０.６６０ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００２４４１ ＣａＮＡＣ０６０ ３３４ ３７ ９０９.１９ ５.３８ ４２.９２ －０.７０８ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００２９３６ ＣａＮＡＣ０６１ １３６ １５ ８７４.９３ ９.４５ ２９.１１ －１.０００ －
Ｃａｐａｎａ０６ｇ００３０１２ ＣａＮＡＣ０６２ ２９０ ３３ ３８２.６９ ５.８８ ４６.６１ －０.５７５ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００００５８ ＣａＮＡＣ０６３ ４１５ ４７ ２１６.４６ ５.４１ ４４.９５ －０.７４５ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ０００２１５ ＣａＮＡＣ０６４ １９６ ２２ ８４５.６１ ４.６７ ２３.１７ －０.５８８ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００１０１５ ＣａＮＡＣ０６５ ２３８ ２６ ９７３.２９ ９.５５ ４０.８１ －０.７０９ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００１７６９ ＣａＮＡＣ０６６ ３２５ ３６ ５７２.４３ ７.２２ ３４.３６ －０.５８２ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２０７２ ＣａＮＡＣ０６７ ２３５ ２７ ４７７.４４ ９.２９ ３８.２５ －０.７６３ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２１５９ ＣａＮＡＣ０６８ ３２３ ３６ ２２７.７０ ８.８０ ４３.８７ －０.５３１ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２２１９ ＣａＮＡＣ０６９ ３３８ ３７ ６６３.３４ ６.９１ ４４.３５ －０.５３８ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２２２０ ＣａＮＡＣ０７０ ３４０ ３７ ９９１.５９ ８.５６ ４２.８４ －０.７３４ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２４７１ ＣａＮＡＣ０７１ ３２３ ３７ １９３.６２ ７.１５ ５０.７８ －０.８０５ －
Ｃａｐａｎａ０７ｇ００２４８５ ＣａＮＡＣ０７２ １３６ １５ ５２４.６２ ８.６９ ５３.７３ －０.６４２ －
Ｃａｐａｎａ０８ｇ０００８８４ ＣａＮＡＣ０７３ ２３２ ２６ ８５１.４１ ６.７６ ３４.７４ －０.８０３ －
Ｃａｐａｎａ０８ｇ０００８８５ ＣａＮＡＣ０７４ １７８ ２０ ６３５.３２ ６.３２ ３１.８４ －０.９１５ －
Ｃａｐａｎａ０８ｇ００１７２７ ＣａＮＡＣ０７５ ４０８ ４６ ３１１.２７ ６.６４ ５５.７７ －０.７８７ －
Ｃａｐａｎａ０８ｇ００１９９９ ＣａＮＡＣ０７６ １９５ ２２ ３５４.７０ ４.７０ ５７.２０ －０.６６８ －
Ｃａｐａｎａ０９ｇ０００１０５ ＣａＮＡＣ０７７ ３１４ ３６ ５０３.６１ ５.０９ ３８.０７ －０.９２９ －
Ｃａｐａｎａ０９ｇ０００９３６ ＣａＮＡＣ０７８ ３５０ ３９ ６１６.８４ ９.１１ ３２.７０ －０.６４４ －
Ｃａｐａｎａ０９ｇ００２０２２ ＣａＮＡＣ０７９ １０３ １１ ９９４.６５ ９.７８ ２８.７９ －０.８３７ －
Ｃａｐａｎａ０９ｇ００２４４４ ＣａＮＡＣ０８０ １３２ １５ ２７５.４７ ９.４６ ３０.７３ －０.６３１ －
Ｃａｐａｎａ１０ｇ００００６３ ＣａＮＡＣ０８１ ３４２ ３９ ０４２.６７ ８.５２ ３６.１０ －０.８３７ －
Ｃａｐａｎａ１０ｇ０００６８３ ＣａＮＡＣ０８２ ３４１ ３９ ０７９.３８ ６.００ ４４.６８ －０.７８４ －
Ｃａｐａｎａ１０ｇ００１１３８ ＣａＮＡＣ０８３ ２９９ ３４ ３９４.１４ ６.２２ ３９.３３ －０.４７２ －
Ｃａｐａｎａ１０ｇ００２３５６ ＣａＮＡＣ０８４ ５７８ ６５ １６２.８２ ４.４０ ４７.５６ －０.５４２ －
Ｃａｐａｎａ１０ｇ００２３６３ ＣａＮＡＣ０８５ ４２１ ４８ ３１６.６６ ５.５４ ４４.７７ －０.７７３ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ０００３２８ ＣａＮＡＣ０８６ ２５８ ２９ ６６４.６２ ８.５３ ５１.６９ －０.６２２ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ０００３２９ ＣａＮＡＣ０８７ １ ０３３ １０７ ６５３.２０ ９.９６ １４０.３１ －１.０９９ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ０００３４６ ＣａＮＡＣ０８８ ４１４ ４６ ５８９.５２ ８.８６ ４９.４７ －０.７３１ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ０００７９５ ＣａＮＡＣ０８９ ３４４ ４０ ３３９.１５ ６.０７ ３１.６７ －０.９００ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ００１８１３ ＣａＮＡＣ０９０ ２９４ ３３ ８４６.２５ ７.０５ ３１.３８ －０.６４２ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ００１９３２ ＣａＮＡＣ０９１ １６７ １９ ８９６.７５ ９.５５ ２０.１６ －１.０８５ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ００１９３５ ＣａＮＡＣ０９２ ２１８ ２５ ６２０.８８ ６.２１ ３１.１０ －０.９８９ －
Ｃａｐａｎａ１１ｇ００２２３１ ＣａＮＡＣ０９３ ４８１ ５４ ７２０.１５ ５.２７ ４９.８４ －０.７６４ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２０５８ ＣａＮＡＣ０９４ ７１９ ７９ ４９７.２９ ４.６８ ４０.０７ －０.２８９ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２３４８ ＣａＮＡＣ０９５ １５４ １８ ０３７.９３ ９.５７ ４４.３２ －０.８０３ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２３５２ ＣａＮＡＣ０９６ ２６９ ３１ ４０７.０２ ５.００ １８.６２ －０.８５０ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２３５７ ＣａＮＡＣ０９７ ２２４ ２６ ７５０.１３ ８.８９ ３０.４５ －１.１２６ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２３６０ ＣａＮＡＣ０９８ ２６８ ３１ １７１.７９ ４.９０ １９.０２ －０.８１６ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２４５６ ＣａＮＡＣ０９９ ４７６ ５２ ８７６.４１ ４.６０ ３２.０５ －０.５５６ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２４５７ ＣａＮＡＣ１００ ４２６ ４７ ６２７.６６ ５.３５ ５３.６０ －０.６１９ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２９１７ ＣａＮＡＣ１０１ １１０ １２ ９６３.４６ ４.５２ ２５.２８ －０.７０３ －
Ｃａｐａｎａ１２ｇ００２９１８ ＣａＮＡＣ１０２ １１０ １２ ９６３.４６ ４.５２ ２５.２８ －０.７０３ －

　 １) ＋: 有信号肽 Ｗｉｔｈ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅꎻ －: 无信号肽 Ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ.
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