
植物资源与环境学报， ２０１７， ２６（３）： １－１０
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的鉴定及进化和表达分析
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摘要： 采用生物信息学方法从葡萄（Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．）全基因组中鉴定 Ａｃｔｉｎ 基因家族，并对各基因的染色体定位

和结构特征，编码蛋白质的理化性质、亚细胞定位、二级结构、三级结构和系统进化，以及不同组织的基因表达进行

研究。 结果表明：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因分布在 １２ 条染色体上。 １６ 个基因的结构特征及其编码蛋白质的

理化性质差异较大。 １６ 个基因的长度及其内含子总长度的变化范围较大，编码序列（ＣＤＳ）和外显子总长度的变化

范围较小。 除登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因外，其他 １４ 个基因的 ＧＣ 含量均低于其

ＣＤＳ 的 ＧＣ 含量。 除登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 的基因外，其他 １５ 个基因编码的蛋白质的理论相对分子质量为

１２ ５３４􀆰 ５４～８２ ６１２􀆰 ３３，理论等电点为 ｐＩ ４􀆰 ９２～ ｐＩ ９􀆰 １３。 １６ 个基因编码蛋白质的消光系数为 １４ １０５～７３ ６４５，脂肪族

氨基酸指数为 ６５􀆰 ５４～９２􀆰 ０６，其中 ９ 个为稳定蛋白，７ 个为不稳定蛋白。 除登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因外，
其他 １５ 个基因编码的蛋白质均为亲水性蛋白。 登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ 的基因编码的蛋白质定位于细胞质和

细胞核，其他 １５ 个基因编码的蛋白质定位于细胞质。 二级结构和三级结构显示：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编

码的蛋白质均由 α 螺旋、无规则卷曲和延伸链构成，且总体以无规则卷曲为主。 系统进化分析和不同组织的基因

表达分析结果显示：与拟南芥〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．〕相似，葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码的蛋白

质分为 ３ 个亚家族，ＣｌａｓｓⅡ亚家族（营养型）包括登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ 的基因编码

的蛋白质，这 ２ 个基因在所有组织中的表达均较高；ＣｌａｓｓⅢ亚家族（生殖型）包括登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ 的基因编码的蛋白质，这 ３ 个基因在花粉、雄蕊和花中的表达均较高；
ＣｌａｓｓⅠ亚家族包括其他 １１ 个基因编码的蛋白质，这 １１ 个基因在各组织中的表达总体上较低。 研究结果显示：葡
萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的表达具有组织特异性。
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Ｖ． ｖｉｎｉｆｅｒａ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．； Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ； ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ； ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 自从在脊椎动物骨骼细胞中发现肌动蛋白

（ａｃｔｉｎ）以来，陆续在真菌、高等植物［１］ 以及藻类中发

现了肌动蛋白的存在。 肌动蛋白广泛存在于植物界，
是微丝的主要组分。 肌动蛋白参与许多对植物发育

至关重要的生理活动，如细胞形状的维持，胞质流动

以及细胞的分裂分化、重力感应和信号传导等［２］；在
尖端生长的花粉管中，膜泡和生殖细胞基于肌动蛋白

的运动而移动［３］。 有关多核糖体与微丝共定位的研

究认为，微丝骨架影响多核糖蛋白在细胞内的分

布［４］。 植物肌动蛋白丰富的功能和作用由 Ａｃｔｉｎ 基因

家族的多样性决定。 多细胞植物具有 １０ 个及以上

Ａｃｔｉｎ 基因，如拟南芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （ Ｌｉｎｎ．）
Ｈｅｙｎｈ．〕 ［５］ 有 １０ 个 Ａｃｔｉｎ 基 因， 碧 冬 茄 （ Ｐｅｔｕｎｉａ
ｈｙｂｒｉｄａ Ｖｉｌｍ．） ［６］的基因组中有 １００ 多条 Ａｃｔｉｎ 基因序

列，从豌豆 （Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ Ｌｉｎｎ．） ［７］ 卷须中克隆出

１８ 个Ａｃｔｉｎ 基因。 高等植物的 Ａｃｔｉｎ 基因家族成员具

有多样性和表达差异。 ＭｃＤｏｗｅｌｌ 等［８］ 研究了拟南芥

Ａｃｔｉｎ 基因家族的结构及进化关系，认为拟南芥 Ａｃｔｉｎ
基因家族至少包含 ２ 个古代基因类型，在陆地植物进

化早期分化产生生殖和营养 ２ 种类型，然后进一步分

化产生 ６ 种肌动蛋白亚类，其中 ５ 种肌动蛋白亚类具

有不同的组织特异性表达模式。 拟南芥肌动蛋白的

８ 个异型体中有大量的非保守氨基酸替换，所有氨基

酸替换都发生在分子表面，除 １ 个 Ａｃｔｉｎ 基因外，在其

余 Ａｃｔｉｎ 基因的核苷酸序列中的同一位置均含有 ３ 个

内含子，且每个 Ａｃｔｉｎ 基因都含有 １ 个 １８０ ～ ２２０ ｎｔ 的
３′－非翻译区（ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎ，ＵＴＲ） ［９－１０］。 豌豆肌

动蛋白异型体可分为 ３ 种类型［１１］，这 ３ 类肌动蛋白

异型体基因在根、茎、叶、卷须、花粉和幼嫩果实中均

可表达，但在发育时间以及表达强度上存在明显差

异，而且具有组织特异性［１２－１３］。 对豌豆Ⅱ类肌动蛋

白异型体 ３ 个基因的全序列测定结果显示：３ 个基因

的核苷酸序列完全相同，差别仅在于 ３′－ＵＴＲ 的长度

不同。 此外，豌豆卷须中 ３ 类肌动蛋白异型体基因的

核苷酸序列同源性为 ８０％，其氨基酸序列同源性

为 ９４％［１１］。
葡萄（Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．）是世界最古老的果树树

种之一，也是世界性的重要水果。 ２００７ 年，葡萄基因

组草图测序完成［１４］，为后续通过生物信息学方法挖

掘、鉴定和分析葡萄基因组奠定了基础。 本研究采用

生物信息学方法对葡萄全基因组中的 Ａｃｔｉｎ 基因家族

进行鉴定，对 Ａｃｔｉｎ 基因家族中各基因的结构特征，编
码蛋白质的理化性质、亚细胞定位、二级结构、三级结

构和系统进化，以及各基因的组织表达模式进行分

析，以期为进一步研究葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因的功能提供基

础资料。

２
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１　 材料和方法

１􀆰 １　 材料

葡萄全基因组信息由 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ ｖ１２􀆰 ０（ｈｔｔｐｓ：∥
ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．ｊｇｉ．ｄｏｅ．ｇｏｖ ／ ｐｚ ／ ｐｏｒｔａｌ．ｈｔｍｌ）数据库提供。 葡

萄芯片表达数据来源于 ＮＣＢＩ 的 ＧＥＯ 数据库，编号

ＧＳＥ３６１２８，包括葡萄 ５４ 个不同组织样品，覆盖了葡

萄不同生长发育阶段的大部分器官［１５］。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 Ａｃｔｉｎ 基因家族数据集的建立和染色体定位

分析 　 首先利用葡萄全基因组序列， 构建本地

ＢＬＡＳＴ 数据库，以拟南芥 Ａｃｔｉｎ 基因家族序列为靶序

列执行本地 ＢＬＡＳＴ 搜索；同时，利用 Ｐｆａｍ 数据库工

具建立葡萄全基因组蛋白质结构域模型， 利用

ＨＭＭＥＲ 程序筛选含有 Ａｃｔｉｎ 典型结构域（ＰＦ０００２２）
的蛋白质序列［１６］。 采用 Ｅ 值对筛选结果进行可靠性

评价，Ｅ 值越低越可靠。 本研究选用 Ｅ 值小于等于

１０－５的序列作为候选蛋白质序列，删除重复序列。
从 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ ｖ１２􀆰 ０ 数据库下载的葡萄全基因组

信息中提取 Ａｃｔｉｎ 基因家族各基因的登录号和染色体

定位信息。
１􀆰 ２􀆰 ２　 基因结构特征分析 　 根据 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ ｖ１２􀆰 ０
数据库提供的信息，分析基因长度以及编码序列

（ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ，ＣＤＳ）、外显子、内含子、３′－非翻译

区 （ ＵＴＲ ） 和 ５′ － ＵＴＲ 的 数 量 和 总 长 度， 采 用

ＤＮＡＳＴＡＲ 软件计算 ＧＣ 含量。
１􀆰 ２􀆰 ３ 　 编 码 蛋 白 质 的 理 化 性 质 分 析 　 利 用

ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ（ ｈｔｔｐ：∥ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ／ ）分

析 Ａｃｔｉｎ 基因家族中各基因编码蛋白质的基本理化性

质，包括氨基酸残基数量、理论相对分子质量、理论等

电点、平均亲水系数、消光系数、不稳定系数及脂肪族

氨基酸指数［１７］。
１􀆰 ２􀆰 ４　 编码蛋白质的亚细胞定位、二级结构及三级结

构分析 　 参照董晨等［１８］ 的方法利用 Ｐｌａｎｔ －ｍＰＬｏｃ
ｓｅｖｅｒ 程序进行 Ａｃｔｉｎ 基因家族各基因编码蛋白质的亚

细胞定位；利用 ＳＯＰＭＡ 程序分析蛋白质二级结构；利
用 Ｐｈｙｒｅ２（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ． ｓｂｇ． ｂｉｏ． ｉｃ． ａｃ． ｕｋ ／ ｐｈｙｒｅ２ ／ ｈｔｍｌ ／
ｐａｇｅ．ｃｇｉ？ ｉｄ＝ｉｎｄｅｘ）在线绘制蛋白质三级结构图。
１􀆰 ２􀆰 ５　 系统发育树的构建 　 通过 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｏｍｅｇａ 程

序对拟南芥和葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族中各基因编码的蛋

白质进行多序列联配比对分析并构建系统发育树。

１􀆰 ２􀆰 ６　 Ａｃｔｉｎ 基因家族的组织表达分析　 在葡萄芯片

表达数据库中选取 Ａｃｔｉｎ 基因家族各基因的表达值，将
原值以 ２ 为底取对数后采用 ＭｅＶ 软件绘制热图。

２　 结果和分析

２􀆰 １　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的全基因组鉴定

葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的信息见表 １。 由表 １ 可见：
葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族共包括 １６ 个基因，且各基因在染

色体上的分布比较分散，分别分布在 ０１、０４、０６、０８、
１１、１２、１３、１４、１６、１７、１８ 和 １９ 号共 １２ 条染色体上，其
中，１３ 号染色体分布的基因数量最多（３ 个），１１ 和

１７ 号染色体均分布 ２ 个基因，其他染色体均分布１ 个

基因。

表 １　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．

编号
Ｎｏ．

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

染色体定位
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

１ ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ ｃｈ０１：６７８２５６４－６８１０４５７
２ ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ ｃｈ１２：８６７８８６６－８６８１１３５
３ ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ ｃｈ１７：４０３１３６２－４０６１４７７
４ ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ ｃｈ１７：４０１３６１４－４０３０９３３
５ ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ ｃｈ１６：９５３２１１８－９５３２４４４
６ ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ ｃｈ１９：１０４３４３４２－１０４４４０２２
７ ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１ ｃｈ１１：７１３２９５－７１４８６０
８ ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ ｃｈ１１：４８６２９１４－４８６７０３６
９ ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ ｃｈ１３：３１９７３０３－３２０７６２３

１０ ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ ｃｈ１３：２８８０９１６－２８８３０２２
１１ ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ ｃｈ０６：５５４８５６８－５５５２１９１
１２ ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ ｃｈ０４：２１４２７６６７－２１４３０９６８
１３ ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ ｃｈ１３：２２４８０７８９－２２４９６７７６
１４ ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ ｃｈ１４：２５３２５８４５－２５３３４３７１
１５ ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１ ｃｈ０８：２０２４９８１８－２０２５２６００
１６ ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ ｃｈ１８：４２２５０５３－４２２９９７７

２􀆰 ２　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的结构特征分析

葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的结构特征见表 ２。 由表 ２
可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因含 １ ～ １６ 个编码

序列（ＣＤＳ）和外显子以及 ０ ～ １５ 个内含子，登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 的基因中外显子和内含子数量

最多，登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因中外显子

和内含子数量最少。 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因

长度的变化范围较大，为 ３２７ ～ ３０ １１６ ｂｐ。 除登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因不含内含子外， 其他

１５ 个基因中内含子总长度的变化范围较大，为 ３１４ ～
２８ ４１２ ｂｐ。 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因中 ＣＤＳ 和

３
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外显子总长度的变化范围均较小，分别为 ３２７ ～ ２ １７８
和３２６～２ ５４４ ｂｐ。

由表 ２ 还可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因中

ＧＣ 含量的变化范围为 ３０􀆰 ４８％ ～ ４３􀆰 ６８％，ＣＤＳ 中 ＧＣ
含量的变化范围为 ３４􀆰 ０９％ ～ ５０􀆰 ２３％。 除登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因

外，其他 １４ 个基因的 ＧＣ 含量均低于其 ＣＤＳ 的 ＧＣ
含量。

由表 ２ 还可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因中

登录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１
和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ 的基因不含 ３′ －非翻译区

（ＵＴＲ），其他 １３ 个基因均含 １ 个 ３′－ＵＴＲ，且这 １３ 个

基因中 ３′－ＵＴＲ 的总长度为 １２０ ～ １ １７１ ｂｐ。 登录号

分别为 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１０１５ ５ ５ ６ ０ ０ １、
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１和 ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ 的基因

不 含 ５′ － ＵＴＲ， 登 录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１的基因含 ２ 个 ５′－ＵＴＲ，其他 ８ 个

表 ２　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的结构特征１）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．１）

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

基因长度 ／ ｂｐ
Ｇｅｎｅ ｌｅｎｇｔｈ

ＧＣ 含量 ／ ％
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＣＤＳ 外显子　 Ｅｘｏｎ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

总长度 ／ ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

ＧＣ 含量 ／ ％
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

总长度 ／ ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ ２７ ８９４ ３８􀆰 ２３ １１ １ １４９ ４５􀆰 ８７ １１ ２ １１０
ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ ２ ２７０ ４１􀆰 ９８ ５ ８６７ ４８􀆰 １０ ５ １ ３１５
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ ３０ １１６ ３４􀆰 ３９ １６ １ ３２９ ３４􀆰 ０９ １６ １ ６５５
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ １７ ３２０ ３７􀆰 ８８ ８ ５３１ ４１􀆰 ８１ ８ ６４４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ ３２７ ４１􀆰 ２８ １ ３２７ ４１􀆰 ２８ １ ３２６
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ ９ ６８１ ３０􀆰 ４８ １２ １ ４２２ ４５􀆰 ０８ １２ １ ７７２
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１ １ ５６６ ４３􀆰 ６８ ４ １ １３１ ４６􀆰 ７７ ４ ９５２
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ ４ １２３ ３９􀆰 １９ ７ １ ３０２ ５０􀆰 ２３ ７ １ ３０２
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ １０ ３２１ ３５􀆰 ９４ １２ ２ １７８ ４４􀆰 ２１ １２ ２ ５４４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ ２ １０７ ４２􀆰 ７６ ４ １ １３４ ４７􀆰 １８ ４ １ ４４０
ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ ３ ６２４ ３８􀆰 ２７ ４ １ １３１ ４７􀆰 ６６ ５ １ ６１１
ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ ３ ３０２ ３９􀆰 ９２ ６ １ ２２７ ４６􀆰 ２１ ６ ２ １１８
ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ １５ ９８８ ３７􀆰 ４０ ７ １ ０８６ ４４􀆰 １１ ７ １ ４６４
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ ８ ５２７ ３４􀆰 ５８ １５ １ １７０ ４３􀆰 ５０ １５ １ ６８０
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１ ２ ７８３ ４０􀆰 ３２ ５ ８７０ ４８􀆰 ５１ ６ １ ３２７
ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ ４ ９２５ ４３􀆰 ２９ ３ ７４１ ４５􀆰 ８８ ３ １ ９１３

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

内含子　 Ｉｎｔｒｏｎ ３′－ＵＴＲ ５′－ＵＴＲ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

总长度 ／ ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

总长度 ／ ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

总长度 ／ ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ １０ ２５ ８０２ １ ５８６ １ ３７３
ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ ４ ９５５ １ ４３６ １ １０
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ １５ ２８ ４１２ １ ３２５ — —
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ ７ １６ ７４６ — — １ １１２
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ ０ — — — — —
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ １１ ７ ９０９ １ ２７３ １ ７５
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１ ３ ３１４ １ １２０ — —
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ ６ ２ ８２１ — — — —
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ １１ ７ ７７７ １ ３２０ １ ４４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ ３ ６６７ １ ３０５ — —
ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ ３ １ ０９３ １ ３５６ ２ １２１
ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ ５ １ １８５ １ ６７５ １ ２１３
ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ ６ １４ ３４０ １ ２５５ １ １２１
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ １４ ６ ８３７ １ ３３８ １ １８０
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１ ４ ８３１ １ ３７６ ２ ７８
ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ ２ ３ ０１３ １ １ １７１ — —

　 １）ＣＤＳ： 编码序列 Ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ； ＵＴＲ： 非翻译区 Ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎ． —： 无数据 Ｎｏ ｄａｔｕｍ􀆰

４
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基因均含 １ 个 ５′－ＵＴＲ，且这 １０ 个基因中 ５′－ＵＴＲ 总

长度的变化范围较小，为 １０～３７３ ｂｐ。
２􀆰 ３　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的理

化性质分析

葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的理

化性质见表 ３。 结果显示：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个

基因编码蛋白质的氨基酸残基数量为 １０８～７２５，登录

号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ 的基因编码蛋白质的氨基酸

残基数量最多，登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因

编码蛋白质的氨基酸残基数量最少。 除登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 的基因外，葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族

中其他 １５ 个基因编码蛋白质的理论相对分子质量为

１２ ５３４􀆰 ５４ ～ ８２ ６１２􀆰 ３３， 理论等电点为 ｐＩ ４􀆰 ９２ ～
ｐＩ ９􀆰 １３，其中，１２ 个基因编码蛋白质的理论等电点小

于 ｐＩ ６􀆰 ５，显酸性，３ 个基因编码蛋白质的理论等电点

大于 ｐＩ ８􀆰 ０，显碱性。 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因

编码蛋白质的消光系数为 １４ １０５ ～ ７３ ６４５，脂肪族氨

基酸指数为 ６５􀆰 ５４ ～ ９２􀆰 ０６。 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６
个基因中，９ 个基因编码蛋白质的不稳定指数小于

４０，为稳定蛋白；其他 ７ 个基因编码蛋白质的不稳定

指 数 大 于 ４０， 为 不 稳 定 蛋 白。 除 登 录 号

ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因编码的蛋白质为疏水性

蛋白外，葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族中其他 １５ 个基因编码的

蛋白质为亲水性蛋白。

表 ３　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的理化性质１）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｓｉｘｔｅｅｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．１）

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

氨基酸残基数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ

理论相对分子质量
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

理论等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

平均亲水系数
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ

消光系数
Ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

脂肪族氨基酸指数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ ａｍｉｎｏ

ａｃｉｄ ｉｎｄｅｘ
ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ ３８２ ４２ １０６􀆰 ９０ ５􀆰 ５９ －０􀆰 １３２ ３９ ６８５ ３７􀆰 ０７ ７９􀆰 ０８
ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ ２８８ ３１ ５４２􀆰 ２２ ５􀆰 ８５ －０􀆰 １０７ ３８ ５１５ ３７􀆰 ８２ ８６􀆰 ０１
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ ４４２ — — －０􀆰 １６４ ２４ ７８５ ３２􀆰 ５０ ６５􀆰 ５４
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ １７６ １９ ４８８􀆰 ９０ ４􀆰 ９４ －０􀆰 ０４４ １８ ８２５ ４０􀆰 ０３ ６９􀆰 ２０
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ １０８ １２ ５３４􀆰 ５４ ８􀆰 ７１ ０􀆰 ０１４ １４ １０５ ３４􀆰 ９５ ８７􀆰 ３１
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ ４７３ ５３ ０１２􀆰 ４１ ９􀆰 １３ －０􀆰 ０３８ ７０ ９８５ ５１􀆰 ６９ ８５􀆰 １４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１ ３７６ ４２ ０９８􀆰 ４５ ５􀆰 ２３ －０􀆰 １５７ ４７ ２４５ ４２􀆰 ３６ ８８􀆰 ８８
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ ４３２ ４８ ４７７􀆰 ５３ ５􀆰 ６８ －０􀆰 ２０４ ３５ ００５ ４４􀆰 ９６ ８９􀆰 １０
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ ７２５ ８２ ６１２􀆰 ３３ ５􀆰 ７７ －０􀆰 ６３８ ７３ ６４５ ５１􀆰 ７５ ７３􀆰 ５６
ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ ３７７ ４１ ８１４􀆰 ８１ ５􀆰 ３１ －０􀆰 １９９ ４６ ０９０ ３５􀆰 ５３ ８２􀆰 ５２
ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ ３７５ ４１ ４３６􀆰 ４７ ５􀆰 ３１ －０􀆰 １７４ ４４ ６００ ３６􀆰 ９６ ８５􀆰 ３３
ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ ４０８ ４５ ３２９􀆰 １１ ５􀆰 ５９ －０􀆰 １２６ ４７ ５８０ ３９􀆰 ７３ ８８􀆰 ４３
ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ ３６０ ３９ ６３５􀆰 １０ ４􀆰 ９２ －０􀆰 １３４ ３０ ２８５ ４２􀆰 ４７ ９２􀆰 ０６
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ ３８９ ４４ １５８􀆰 ９４ ５􀆰 ５２ －０􀆰 ２０２ ４３ ８２０ ３６􀆰 １９ ９１􀆰 ６５
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１ ２８９ ３１ ６７５􀆰 ３３ ５􀆰 ８５ －０􀆰 １３５ ３８ ５１５ ３８􀆰 ３９ ８４􀆰 ３６
ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ ２４６ ２７ ６４２􀆰 ６３ ８􀆰 ６７ －０􀆰 １７８ ３６ ２４５ ４８􀆰 ８０ ７８􀆰 ４６

　 １）—： 不明确 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ􀆰

２􀆰 ４　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的亚

细胞定位、二级结构及三级结构分析

葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的亚

细胞定位和二级结构见表 ４，１６ 个基因编码蛋白质的

三级结构见图 １。
２􀆰 ４􀆰 １　 亚细胞定位　 由表 ４ 可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家

族中仅登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ 的基因编码的蛋

白质定位于细胞质和细胞核，其他 １５ 个基因编码的

蛋白质均定位于细胞质。
２􀆰 ４􀆰 ２　 二级结构　 由表 ４ 还可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家

族 １６ 个基因编码蛋白质的二级结构均由 α 螺旋、无

规则卷曲和延伸链组成，且总体以无规则卷曲为主。
登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１、ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４ ０ ３ ５ ０ ０ １、
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１和 ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ 的基因

编码蛋白质的二级结构中，各构成元件所占比例由高

到低依次为无规则卷曲、延伸链、α 螺旋；登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 的基因编码蛋白质的二级结构

中，各构成元件所占比例由高到低依次为延伸链、无
规则卷曲、α 螺旋；其余 ９ 个基因编码蛋白质的二级

结构中，各构成元件所占比例由高到低依次为无规则

卷曲、α 螺旋、延伸链。

５
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表 ４　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的亚细胞定位及二级结构
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｓｉｘｔｅｅｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ􀆰

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

亚细胞定位１）

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ１）

比例 ／ ％２） 　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ２）

Ｈ ＲＣ ＥＳ
登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

亚细胞定位１）

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ１）

比例 ／ ％２） 　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ２）

Ｈ ＲＣ ＥＳ

ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ Ｃ ２０􀆰 ４２ ５７􀆰 ８５ ２１􀆰 ７３ ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ Ｃ，Ｎ ３６􀆰 ４６ ４５􀆰 ５８ １７􀆰 ９６
ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ Ｃ ２２􀆰 ５７ ５０􀆰 ３５ ２７􀆰 ０８ ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ Ｃ　 ２９􀆰 ７１ ４８􀆰 ２８ ２２􀆰 ０２
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ Ｃ ２３􀆰 ９８ ３５􀆰 ９７ ４０􀆰 ０５ ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ Ｃ　 ３４􀆰 ３１ ４５􀆰 ４８ ２０􀆰 ２１
ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ Ｃ ５􀆰 １１ ６５􀆰 ９１ ２８􀆰 ９８ ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ Ｃ　 ２７􀆰 ２１ ４６􀆰 ８１ ２５􀆰 ９８
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ Ｃ １２􀆰 ０４ ６２􀆰 ０４ ２５􀆰 ９３ ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ Ｃ　 ３７􀆰 ９５ ４６􀆰 ８１ １５􀆰 ２４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ Ｃ ３３􀆰 １９ ４２􀆰 ７１ ２４􀆰 １０ ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ Ｃ　 ３３􀆰 ９３ ４７􀆰 ８１ １８􀆰 ２５
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１ Ｃ ３７􀆰 ２３ ４２􀆰 ８２ １９􀆰 ９５ ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１ Ｃ　 ２２􀆰 ４９ ５０􀆰 １７ ２７􀆰 ３４
ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ Ｃ ２６􀆰 ６４ ５２􀆰 １９ ２２􀆰 １７ ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ Ｃ　 １３􀆰 ４１ ５７􀆰 ７２ ２８􀆰 ８６

　 １）Ｃ： 细胞质 Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ； Ｎ： 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ􀆰
　 ２）Ｈ： α 螺旋 α ｈｅｌｉｘ； ＲＣ： 无规则卷曲 Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ； ＥＳ： 延伸链 Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ􀆰

图中编号为基因登录号 Ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｆｉｇｕｒｅｓ ａｒｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ􀆰

图 １　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的三级结构
Ｆｉｇ． １　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｓｉｘｔｅｅｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ．

６
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２􀆰 ４􀆰 ３　 三级结构　 由图 １ 可见：葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族

中，由 α 螺旋数量来看，登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１
的基因编码的蛋白质中 α 螺旋数量最多，为 ２６ 个；登
录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１
的基因编码的蛋白质均包含 １４ 个 α 螺旋；登录号分

别为 ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 的基因编码的蛋白质均包含

８ 个α 螺旋；登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１ 的基因编码

的蛋白质中 α 螺旋数量最少，仅 ２ 个。
由延伸链数量来看，登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１

的基因编码的蛋白质中延伸链数量最多，为 ３１ 个；
登录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００ 的基因

编码的蛋白质均包含 １７ 个延伸链；登录号分别为

ＧＳＶＩＶＧ ０１０３６３６２００１、 ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１的基因编码的蛋白质均包含 １６
个延伸链；登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因编码

的蛋白质中延伸链最少，仅 ６ 个。
此 外， 虽 然 登 录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 的基因编码的蛋白质含有相同

的 α 螺旋和延伸链数量，但二者的三级结构存在一定

差异，推测这些差异导致二者在功能上有所区别。
２􀆰 ５　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质的系

统进化分析

基于葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族 １６ 个基因编码蛋白质

的全长序列构建的系统发育树见图 ２。 参照拟南芥

Ａｃｔｉｎ 基因家族的分类方法［１８］，葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族

１６ 个基因编码蛋白质分为 ＣｌａｓｓⅠ、ＣｌａｓｓⅡ和 ＣｌａｓｓⅢ
３ 个亚家族，其中，ＣｌａｓｓⅡ亚家族属于营养型，包括登

录 号 ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１
的基因编码的蛋白质；ＣｌａｓｓⅢ亚家族属于生殖型，包
括登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１、ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１
和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ 的 基 因 编 码 的 蛋 白 质；
ＣｌａｓｓⅠ亚家族包括其他 １１ 个基因编码的蛋白质。

∗： 来自拟南芥 Ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ􀆰

图 ２　 葡萄与拟南芥 Ａｃｔｉｎ 基因家族中各基因编码蛋白质的系统发育树
Ｆｉｇ． ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｅａｃｈ ｇｅｎｅ ｉｎ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ􀆰 ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．

７
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２􀆰 ６　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的组织表达分析

通过葡萄基因芯片平台，对葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族

（登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０３６３６２００１ 的基因在 ＧＳＥ３６１２８

数据集未出现）进行组织表达分析（图 ３）。 结果显

示：ＣｌａｓｓⅡ亚家族中登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ 的基因在所有组织中的表达均

１－１５： 基因登录号Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ． １ ： ＧＳＶＩＶＧ０１０１４８４０００１ ； ２ ： ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１ ； ３ ： ＧＳＶＩＶＧ０１０１５５５６００１ ；
４ ： ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５５００１； ５： ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１； ６： ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１； ７： ＧＳＶＩＶＧ０１００８２５４００１； ８： ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１；
９： ＧＳＶＩＶＧ０１０３３０４９００１； １０： ＧＳＶＩＶＧ０１０１５０４９００１； １１： ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１； １２： ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１； １３： ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１；
１４： ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１； １５： ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１．

图 ３　 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的组织表达模式
Ｆｉｇ． ３　 Ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ Ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ􀆰
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较高；ＣｌａｓｓⅢ亚家族中登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１０２４９８０００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１ 的基因

在花粉、雄蕊和花中的表达均较高，其中，登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１０３３４９４００１的基因在果皮中的表达也较高；
ＣｌａｓｓⅠ 亚家族中除登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５１７００１、
ＧＳＶＩＶＧ０１０００５８７００１ 和 ＧＳＶＩＶＧ０１０３２１２０００１ 的基因

在各组织中均有一定表达之外，ＣｌａｓｓⅠ亚家族中其

他基因在各组织中的表达均较低，尤其是登录号

ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１的基因在所有组织中几乎不

表达。

３　 讨论和结论

肌动蛋白是存在于真核生物细胞质中最丰富的

蛋白质，其氨基酸序列也是保守性最高的蛋白质氨基

酸序列之一，在整个进化过程中几乎没有改变。 肌动

蛋白的氨基酸序列在不同种类藻类和人类中的差异

不超过 ２０％［１９］。 拟南芥中 １０ 个 Ａｃｔｉｎ 基因显示出不

同的表达模式，并涉及一系列不同细胞功能［２０］。 基

于拟南芥中 １０ 个 Ａｃｔｉｎ 基因表达类型，其中 ２ 个 Ａｃｔｉｎ
基因为假基因，其他 ８ 个 Ａｃｔｉｎ 基因可以分为营养型

和生殖型 ２ 类，表现出不同的表达模式，并且同一类

中各基因间紧密相关［２１］。 目前，已有关于拟南芥、大
豆和芜青（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ Ｌｉｎｎ．）Ａｃｔｉｎ 基因家族的全基

因组分析［１９］，并根据其功能分为不同的类型，为进一

步研究葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族提供了重要的参考价值。
本研究通过对葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族进行全基因组

生物信息学分析，共鉴定出 １６ 个基因，这 １６ 个基因

编码蛋白质的亚家族分类与拟南芥和芜青［１９］ 相似，
说明葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族是植物进化中非常保守的家

族。 虽然 Ａｃｔｉｎ 基因家族在葡萄全基因组中只有 １６
个基因，但这 １６ 个基因的结构特征及其编码蛋白质

的理化性质差异较大。 其中，基因长度和内含子总长

度的差异较大，分别相差 ２９ ７８９ 和 ２８ ０９８ ｂｐ；内含子

数量变化范围也较大，在 ０～１５ 之间。 内含子不同程

度的插入和缺失构成了基因结构的多样性，在一定程

度上，内含子的进化历程反映了基因结构的进化［２２］。
除登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１４０３５００１ 的基因外，葡萄 Ａｃｔｉｎ
基因家族其他 １５ 个基因编码的蛋白质为亲水性蛋

白，其理化性质存在较大差异，体现在氨基酸残基数

量相差 ５４９，理论相对分子质量相差 ６３ １２３􀆰 ４３，理论

等电点相差 ｐＩ ４􀆰 ２１。

本研究中，葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族中 Ｃｌａｓｓ Ⅱ和

Ｃｌａｓｓ Ⅲ亚家族分别属于营养型和生殖型，这 ２ 个亚

家族中的基因在葡萄生长发育过程中具有重要作

用［２３］。 ＣｌａｓｓⅡ和 ＣｌａｓｓⅢ亚家族 Ａｃｔｉｎ 基因中，基因

和编码序列（ＣＤＳ）的 ＧＣ 含量以及 ＣＤＳ、外显子、内
含子、３′－非翻译区（ＵＴＲ）和 ５′－ＵＴＲ 的数量接近，其
中，Ｃｌａｓｓ Ⅱ和 Ｃｌａｓｓ Ⅲ亚家族基因的 ＧＣ 含量分别相

差 ２􀆰 ０６％和 ４􀆰 ４９％，ＣＤＳ 的 ＧＣ 含量相差更少，分别

仅 １􀆰 ８９％和 １􀆰 ３３％。 Ｃｌａｓｓ Ⅱ和 Ｃｌａｓｓ Ⅲ亚家族基因

编码蛋白质的理论等电点均小于 ｐＩ ６􀆰 ５，显酸性；并
且，不稳定指数均小于 ４０，为稳定蛋白，在一定程度

上反映出其功能的稳定性。
与其他植物相比，拟南芥的芯片数据更加全面，

并已得到广泛验证。 本研究通过聚类分析比较了葡

萄和拟南芥 Ａｃｔｉｎ 基因家族中各基因编码蛋白质间的

进化关系，认为这 ２ 种植物间的进化关系具有保守

性，同一亚家族中的 Ａｃｔｉｎ 基因可能具有相似的基因

功能。 葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族中，Ｃｌａｓｓ Ⅱ亚家族基因在

所有组织中的表达均较高，Ｃｌａｓｓ Ⅲ亚家族基因在花

粉、雄蕊和花中的表达均较高，ＣｌａｓｓⅠ亚家族中多数

基因在各组织中的表达均较低，这与拟南芥 Ａｃｔｉｎ 基

因家族的表达情况相似，因此，可根据拟南芥中已有

功能注释的 Ａｃｔｉｎ 基因，对葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因进行功能预

测。 拟南芥中 ＡＣＴ７ 基因（登录号 ＡＴ５Ｇ０９８１０􀆰 １）不

仅在愈伤组织形成过程中发挥着重要作用［５］，还可

能是对外界刺激反应最强烈的 Ａｃｔｉｎ 基因［２４］。 葡萄

Ａｃｔｉｎ 基因家族中登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０２６５８０００１ 和

ＧＳＶＩＶＧ０１００３０９９００１ 的基因与拟南芥中 ＡＣＴ７ 基因

共同聚在 Ｃｌａｓｓ Ⅱ亚家族中，推测这 ２ 个基因可能具

有 相 似 的 功 能。 拟 南 芥 中 ＡＣＴ１２ （ 登 录 号

ＡＴ３Ｇ４６５２０􀆰 １）和 ＡＣＴ４（登录号 ＡＴ５Ｇ５９３７０􀆰 １）基因

主要在花粉管伸长过程中表达［２３］，推测与二者共同

聚在 Ｃｌａｓｓ Ⅲ亚家族中登录号 ＧＳＶＩＶＧ０１０１６５５０００１
的基因也可能在花粉管伸长过程中起重要作用。 说

明葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因家族的表达在调控葡萄生长发育过

程中发挥着重要作用。 ３ 个亚家族中基因的表达具

有组织特异性，暗示 Ａｃｔｉｎ 基因家族中不同基因具有

特异性功能，但每个亚家族中的基因对葡萄生长发育

进程的具体调控机制尚有待进一步研究。
本研究采用生物信息学方法，对葡萄 Ａｃｔｉｎ 基因

家族进行全基因组分析，为验证其基因功能提供了重

要参考信息，但基因的具体功能还需进一步研究。

９
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