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沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因
编码蛋白的生物信息学分析

朱晓林ꎬ 魏小红∗ꎬ 王宝强ꎬ 冯　 悦ꎬ 赵耀东

( 甘肃农业大学 生命科学技术学院ꎬ 兰州 ７３００７０ )

摘　 要: 该试验旨在通过生物信息学方法分析沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因编码的转录激活蛋白 ＴｒＡＰ
( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｃｔｉｖａｔｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ)的结构及功能ꎮ 该文通过在线软件预测和分析了番茄中 ＡＣ２ 基因编码蛋白

的一级结构、二级结构、磷酸位点、糖基位点、三级结构及其重要的功能ꎻ通过最大似然法对不同物种 ＡＣ２ 基

因编码蛋白序列构建系统发育树ꎬ进行系统发育分析ꎮ 结果表明:番茄中 ＡＣ２ 基因共编码 １３５ 个氨基酸ꎬ且
编码蛋白属于不稳定的亲水性蛋白质ꎻ二级结构以无规则卷曲折叠为主ꎬ比例为 ５８.５２％ꎻ该蛋白不存在跨

膜结构域ꎬ属非跨膜蛋白且不存在信号肽ꎻ该蛋白 １ ~ １２９ 个氨基酸区域为双生病毒超基因家族 (Ｇｅｍｉｎｉ＿
ＡＬ２ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ) 结构域ꎻ系统进化情况和植物分类学基本一致ꎬ沙特番茄双生病毒 ＡＣ２ 基因与南非木薯间

的亲缘关系最近ꎮ 该基因编码蛋白结构与功能的分析为进一步研究 ＡＣ２ 双生病毒基因家族奠定了基础ꎬ同
时为番茄抗病在病虫害防治方面提供一种可行的思路ꎮ
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　 　 番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)果实营养丰富、风
味独特、富含维生素等ꎬ能有效降低消化道癌、前列

腺癌等多种疾病发生的几率ꎬ是深受人们喜爱的蔬

菜ꎬ在全世界种植广泛(曹玉鑫等ꎬ２０１８)ꎮ 随着种

植面积、复种指数不断增加ꎬ各种病害也接踵而至ꎮ
番茄黄化曲叶病作为蔬菜作物生产中最具毁

灭性的病害ꎬ其致病因子是黄化曲叶病病毒ꎮ 属

于双生病毒科ꎬ是一个大型的单链 ＤＮＡ 病毒家

族ꎬ它在重要的经济作物上感染并造成毁灭性疾

病 ( Ｓｕｎｇ ＆ Ｃｏｕｔｔｓꎬ １９９６ )ꎮ 该 病 菌 由 烟 粉 虱

(Ｂａｍｅｓｉａｔａｂａｓｉ) 传 播ꎬ 其 病 毒 可 以 是 单 链 ＤＮＡ
(ｓｓＤＮＡ))或二份[(两个相等)ｓｓＤＮＡ 称为 ＤＮＡ Ａ
和 Ｂ] (Ｚｅｒｂｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ ＤＮＡ Ａ 编码互补的

４ ~ ５ 个开放阅读框(ＯＲＦ)方向(ＡＣ１ / Ｃ１ꎬＡＣ２ / Ｃ２ꎬ
ＡＣ３ / Ｃ３ꎬＡＣ４ / Ｃ４ 和 ＡＣ５ / Ｃ５)和两个病毒感染的

ＯＲＦ(ＡＶ１ / Ｖ１ꎬＡＶ２ / Ｖ２)参与反式激活ꎬ复制和反应

的方向封装(Ｈａｎｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 它们被细分为

九个属ꎬ该病毒属的成员编码称为 ＡＣ２ / Ｃ２ 的致病

蛋白ꎬ该类转录激活蛋白是能与启动子中特定

ＤＮＡ 序列结合并激活基因转录反应的蛋白质分

子ꎬ其相互作用使许多植物蛋白失活并通过 Ｃ￣末
端反式激活结构域反式激活许多宿主基因( Ｂａｂｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 同时 ＴｒＡＰ 激活叶肉细胞和原生质

体中病毒外壳蛋白(ＣＰ)和 ＢＲ１ 运动基因启动子

的表达ꎬ并起到抑制植物组织中 ＣＰ 启动子的作用

(Ｒａｊｅｓｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 谢迎秋等(２００１)对棉

花曲叶病病毒 ＡＣ２ 功能进行了初步探究ꎬ揭示了

ＡＣ２ 基因编码的蛋白在寄主植物中反式激活病毒

链基因启动子的奇异现象ꎬ其为研究病毒与植物

间的相互作用的分子机理提供了新依据ꎮ
目前国内在番茄抗黄化曲叶病方面ꎬ主要集

中于抗病基因的研究ꎬ对入侵病毒本身基因方面

研究较少ꎬ尤其对病毒 ＡＣ２ 基因的研究还鲜有报

道ꎬ而当今控制番茄黄化曲叶病病毒迫在眉睫ꎮ
因此ꎬ完成对 ＡＣ２ 基因编码的转录激活蛋白进行

全面的生物信息学分析ꎬ有助于理解病毒如何成

功感染宿主ꎬ同时可通过分子手段抑制该基因的

表达ꎬ从而为以后番茄在防治黄化曲叶病以及抵

制抗病方面提供参考价值ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 序列来源

利用 ＮＣＢＩ 数据库获取不同物种病毒基因

ＡＣ２ 编码的 ＴｒＡＰ 氨基酸序列及其他信息ꎮ
１.２ 蛋白质结构分析预测

１.２.１ 一级结构 　 通过 Ｅｘｐａｓｙ 平台ꎬ根据 Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｕｔａｂｉｌｉｔｙ 参数、 Ｚｉｍｍｅｒｍａｎ 方案、 Ｈｏｐｐ ＆ Ｗｏｏｄｓ
方案、Ｂｕｌｋｉｎｅｓｓ 参数、Ａｖｅｒａｇｅ ｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙ 参数、Ｊａｎｉｎ
方案预测蛋白的相对突变性、极性、亲水性、松散

性、柔韧性、可及性理化性质等一级结构ꎮ
１.２.２ 二级结构 　 通过法国里昂 ＣＮＲＳ 的 ＳＯＰＭＡ
软件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ － ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ － ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ)) 预测该基

因编 码 蛋 白 的 二 级 结 构ꎻ 利 用 ＣＢＳ 系 统 中

ＳｉｇｎａｌＰ５.０ ｓｅｒｖｅｒ 平台(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ /
ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ / ) 预测沙特番茄黄化曲叶病毒

ＴｒＡＰ 蛋白信号肽序列 (李玩生等ꎬ ２０１０)ꎻ利用

Ｓｃｒａｔｃｈ Ｐｒｅｄｉｃｔ Ｐｒｏｔｅｉｎ 在线软件(徐庆刚等ꎬ２０１０)
对该基因编码产物进行二硫键结合的预测与分

析ꎻ利用 ＣＢＳ 系统中 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ. ２. ０ 平台

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

蛋白跨膜区域的预测(Ｓｏｎｎｈａｍｍｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８)ꎮ
１.２.３ 磷酸化位点和糖基化位点预测 　 利用 ＣＢＳ
系统中 ＮｅｔＰｈｏｓ ３. １ 平台(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ /
ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＮｅｔＰｈｏｓＫ)以及 ＮｅｔＯＧｌｙｃ ４. ０ 进行蛋白磷

酸位点与糖基位点的预测ꎮ
１.２.４ 结构域预测　 ＮＣＢＩ 中的 ＣＤＤ 数据库(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ / ｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ) 预测

蛋白质功能结构域ꎮ
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１.２.５ 三级结构 　 通过 ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ( Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)对沙特番茄黄化曲叶病病毒基因 ＡＣ２ 编码

蛋白的三维结构进行同源建模ꎮ
１.３ 系统发育树的构建

通过 ＮＣＢＩ 对 １３ 个物种 ＡＣ２ 基因编码蛋白序

列进行同源比对分析ꎬ再利用 ＭＥＧＡ Ｘ(Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 软 件 中 的 邻 接 法 ( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄꎬＮＪ)构建系统发育树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 沙特番茄黄化曲叶病毒 ＴｒＡＰ 氨基酸序列

沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因 ＧｅｎＢａｎｋ 登

录号为 ＮＣ＿０２２２２９.１ꎬ其编码的蛋白 ＴｒＡＰ 氨基酸

序列为 ＭＱＰＳＳＰＳＴＳＨＣＳＱＶＰＩＫＶＱＨＫＬＡＫＫＫＩＩＲＲＲ
ＲＬＤＬＤＣＧＣＳＹＹＬＨＩＮＣＴＮＨＧＦＴＨＲＧＴＨＨＣＳＳＧＮＥＷ
ＲＦＹＬＧＤＫＱＳＰＬＦＱＤＨＱＰＱＲＥＡＴＱＨＥＱＲＨＮＦＮＴＮＰ
ＩＱＳＱＨＱＥＧＶＧＤＳＱＭＦＳＱＬＰＮＬＤＤＬＴＡＳＤＷＳＦＬＫＳＩꎮ
对沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因完整编码蛋白

序列进行 ＢＬＡＳＴ 分析ꎬ将其与同源性较高的从

ＮＣＢＩ 里下载的卷心菜( 序列号: ＮＰ＿６２０８８７.１)、南
非木薯 (序列号: ＮＰ ＿６２０６６４. １)、棉花 (序列号:
ＣＤＯ５００３５.１)、云南烟草 (序列号: ＮＰ＿７２２５５５.１)、
甘薯 (序列号: ＮＰ ＿ ８０８７７０. １)、胡椒 (序列号:
ＮＰ＿０５００１６.１)、台湾番茄(序列号:ＹＰ＿００１９５０２３６.１)、豆
类 ( 序 列 号: ＮＰ ＿ ６１２５９６. １ )、 土 豆 ( 序 列 号:
ＮＰ＿８０８７５７.１)、海南番茄(序列号:ＹＰ＿００３１０４７４９.１)、番
木瓜 (序列号:ＮＰ＿６８９４６０.１) 和云南番茄(序列号:
ＹＰ＿００８０６０４０１.１)等序列构建系统发育树ꎮ
２.２ 蛋白结构分析

２.２.１ 一级结构 　 预测结果显示ꎬ该蛋白共含 １３５
个氨基酸ꎬ其分子量为１５ ６４０.３８ꎬ等电点为 ８.６７ꎬ
带负电荷氨基酸残基数为(Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ)１２ 个ꎬ带正

电荷 残 基 数 为 ( Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ ) １５ 个ꎻ 分 子 式 为

Ｃ６７６Ｈ１０３７Ｎ２１１Ｏ２０６Ｓ７ꎬ原子总数为２ １３７个ꎻ不稳定指

数为 ６１.３７ꎻ消光系数为１５ ４７０ ｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ꎬ 对应吸

光值是 ０.９８９ꎮ 脂肪族氨基酸指数为 ５４.８９ꎻ各个

氨基酸组成如图 １ 所示ꎬ其中丝氨酸、谷氨酰胺的

比例最高ꎬ分别为 １１.１％、１０.４％ꎬ蛋氨酸、色氨酸

的比例最低ꎬ均为 １.５％ꎮ
Ｅｘｐａｓｙ 平台预测结果显示 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｕｔａｂｉｌｉｔｙ

参数(图 ２:Ａ)得分位于 ５３.０００ ~ １００.５５６ 间ꎬ即该

蛋白 高 突 变 区 位 于 ９５ ~ １０３ 位 氨 基 酸 间ꎻ

Ａ. 丙氨酸ꎻ Ｒ. 精氨酸ꎻ Ｎ. 天冬酰胺ꎻ Ｄ.天冬氨酸ꎻ Ｃ.半胱氨

酸ꎻ Ｑ. 谷氨酰胺ꎻ Ｅ. 谷氨酸ꎻ Ｇ. 甘氨酸ꎻ Ｈ. 组氨酸ꎻ Ｉ. 异亮氨

酸ꎻ Ｌ. 亮氨酸ꎻ Ｋ. 赖氨酸ꎻ Ｍ. 蛋氨酸ꎻ Ｆ. 苯丙氨酸ꎻ Ｐ. 脯氨

酸ꎻ Ｓ. 丝氨酸ꎻ Ｔ. 苏氨酸ꎻ Ｗ. 色氨酸ꎻ Ｙ. 酪氨酸ꎻ Ｖ. 缬氨酸ꎻ
Ｏ. 吡咯赖氨酸ꎻ Ｕ. 硒代半胱氨酸ꎮ
Ａ. Ａｌａꎻ Ｒ. Ａｒｇꎻ Ｎ. Ａｓｎꎻ Ｄ. Ａｓｐꎻ Ｃ. Ｃｙｓꎻ Ｑ. Ｇｌｎꎻ Ｅ. Ｇｌｕꎻ
Ｇ. Ｇｌｙꎻ Ｈ. Ｈｉｓꎻ Ｉ. Ｉｌｅꎻ Ｌ. Ｌｅｕꎻ Ｋ. Ｌｙｓꎻ Ｍ. Ｍｅｔꎻ Ｆ. Ｐｈｅꎻ Ｐ. Ｐｒｏꎻ
Ｓ. Ｓｅｒꎻ Ｔ. Ｔｈｒꎻ Ｗ. Ｔｒｐꎻ Ｙ. Ｔｙｒꎻ Ｖ. Ｖａｌꎻ Ｏ. Ｐｙｌꎻ Ｕ. Ｓｅｃ.

图 １　 番茄 ＡＣ２ 基因编码蛋白的各氨基酸成分
Ｆｉｇ. １　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ＡＣ２

ｇｅｎｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｚｉｍｍｅｒｍａｎ 方案(图 ２:Ｂ)评分位于 １.７４８ ~ ３９.６４０
间ꎬ因此可预测该蛋白高极性区位于 ２１ ~ ３４ 位氨

基酸间ꎻＨｏｐｐ ＆ Ｗｏｏｄｓ 方案(图 ２:Ｃ)评分表明其

最大值为 １.９３３ꎬ最小值为－１.１５６ꎬ因此该蛋白高

亲水性区域位于 ２１ ~ ３５ 位氨基酸间ꎻＢｕｌｋｉｎｅｓｓ 参

数(图 ２:Ｄ)位于 １０.５７４ ~ １８.１０３ 之间ꎬ其蛋白的

高松散 区 域 位 于 １２ ~ ３３ 位 氨 基 酸 间ꎻ Ａｖｅｒａｇｅ
ｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙ 参数(图 ２:Ｅ)得分位于 ０.３９７ ~ ０.４９４ 间ꎬ
因此其高柔韧性区域在 ２５ ~ ３７ 位氨基酸之间ꎻ
Ｊａｎｉｎ 方案(图 ２:Ｆ)评分位于－１.０６７ ~ ０.２５６ 间ꎬ其
高可及性区位于 ３６ ~ ４４ 位氨基酸间ꎮ
２.２.２ 二级结构分析预测 　 由图 ３ 可知ꎬ无规则卷

曲在整个多肽链主链骨架上所占比例最大ꎬ为
５８.５２％ꎬ由 ７９ 个氨基酸构成ꎬ且其较为突出的区

域是 １ ~ １５、７１ ~ ８３、９５ ~ １１１ꎬ其次为 α￣螺旋ꎬ为
２５.１９％ꎬ由 ３４ 个氨基酸构成ꎬ其较突出部位为

１６ ~ ３４、８４ ~ ９４ꎬ而该氨基酸序列无 β￣转角与 β￣折
叠ꎬ而延伸链占 １６.３０％ꎮ 则该番茄蛋白主要二级

结构元件为无规则卷曲与 α￣螺旋ꎮ 按照蛋白质二

级结构划分标准来看ꎬ沙特番茄黄化曲叶病毒基

因编码产物在结构上 属 于 混 合 型 ( Ｓｋｏｌｎｉｃｋ ＆
Ｆｅｔｒｏｗꎬ ２０００ꎻ 曹建等ꎬ２０１２)ꎮ

如图 ４ 所示ꎬ 经预测ꎬ ＴｒＡＰ 的 １ ~ １３５ 位氨基
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Ａ. 相对突变性ꎻ Ｂ. 极性ꎻ Ｃ. 亲水性ꎻ Ｄ. 松散性ꎻ Ｅ. 柔韧性ꎻ Ｆ. 可及性ꎮ
Ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｕｔａｂｉｌｉｔｙꎻ Ｂ. Ｐｏｌａｒｉｔｙꎻ Ｃ. Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃꎻ Ｄ. Ｌｏｏｓｅｎｅｓｓꎻ Ｅ. Ｆｌｅｘｉｂｉｌｉｔｙꎻ Ｆ. Ａｃｃｅｓｓｉｂｉｌｉｔｙ.

图 ２　 沙特番茄黄化曲叶病毒 ＴｒＡＰ 蛋白预测结果
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＴｒＡＰ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｓａｕｄｉ ｔｏｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ

酸均位于细胞膜表面(图 ４:Ａ)ꎬ由此可以推断该蛋

白无跨膜区域的形成ꎮ 同时该蛋白也无信号肽的

存在(图 ４:Ｂ)ꎮ 运用 Ｓｃｒａｔｃｈ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ 软件

对该蛋白的二硫键进行预测ꎬ结果显示ꎬ预测沙特

番茄黄化曲叶病毒 ＴｒＡＰ 蛋白 ５ 个 Ｃｙｓ 中ꎬ２ 个 Ｃｙｓ
形成 １ 对二硫键ꎬ预计在第 ３７、３９、４７、６０ 位间形成ꎮ
２.２.３ 磷酸化位点和糖基化位点预测　 运用 ＮｅｔＰｈｏｓ
３.１ 在线软件对番茄 ＴｒＡＰ 蛋白磷酸化位点进行预

测ꎬ由图 ５ 可知ꎬ该蛋白的氨基酸序列包含 ２４ 个磷

酸化位点ꎬ且其磷酸化位点分别位于丝氨酸 (Ｓｅｒ)、
苏氨酸 ( Ｔｈｒ) 和酪氨酸 ( Ｔｙｒ) 残基上ꎮ 丝氨酸磷

酸化位点 １５ 个、苏氨酸磷酸化位点 ７ 个以及酪氨酸

磷酸化位点 ２ 个ꎬ多磷酸化位点在蛋白质翻译后修

饰水平上发挥着重大作用ꎮ 而 ＮｅｔＯＧｌｙｃ ４. ０ 预测

结果表明该蛋白含有 ９ 个糖基化位点ꎮ
２.２.４ 结构域预测　 应用 ＮＣＢＩ 中的 ＣＤＤ 数据库(
ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ /
ｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ) 预测蛋白质功能结构域ꎮ 预测结果如图

６７７１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



α￣螺旋(Ｈｈ)ꎻ 无规则卷曲(Ｃｃ)ꎻ 延伸链(Ｅｅ)ꎮ
Ａｌｐｈａ￣ｈｅｌｉｘ (Ｈｈ)ꎻ Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ (Ｃｃ)ꎻ Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｃｈａｉｎ (Ｅｅ).

图 ３　 沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因编码蛋白二级结构预测结果
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＡＣ２ ｇｅｎｅ ｏｆ Ｓａｕｄｉ ｔｏｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ

图 ４　 蛋白跨膜区及信号肽预测结果
Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

６ 所示ꎬ结果表明沙特番茄黄化曲叶病病毒基因

ＡＣ２ 转录激活蛋白的 １ ~ １２９ 个氨基酸区域为双生

病毒超家族 (Ｇｅｍｉｎｉ＿ＡＬ２ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ) 结构域ꎬ该
结构域对该编码蛋白功能发挥有极其重要的作用ꎮ
２.２.５ 三级结构 　 通过同源建模方法构建的沙特

番茄黄化曲叶病毒基因 ＡＣ２ 编码蛋白的三级结

构ꎬ结果如图 ７ 所示ꎮ 该蛋白结构较为简单ꎬ卷曲

链与折叠链结构较少ꎬ蛋白质的三级结构对其生

物学功能的发挥具有极其重要的作用ꎬ因此预测

该蛋白功能相对单一ꎮ
２.３ ＡＣ 基因编码蛋白的系统发育树构建

从图 ８ 可以看出ꎬ在通过系统发育树构建的
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图 ５　 磷酸化位点预测结果
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

图 ６　 结构域预测结果
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

图 ７　 蛋白三级结构的预测
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

１３ 个物种中ꎬ沙特番茄黄化曲叶病毒与南非木薯

间的亲缘关系最近ꎬ其次是棉花、番木瓜、海南番

茄、胡椒、云南番茄、台湾番茄、云南烟草、土豆、豆
类、卷心菜、甘薯ꎮ

３　 讨论

烟粉虱作为黄化曲叶病病毒的携带者ꎬ可操

纵植物防御信号ꎮ 在病虫害侵染后ꎬ植物体内主

要进化出两种防卫反应机制ꎬ水平抗性与垂直抗

性ꎮ 植物首先动员水杨酸(ＳＡ)依赖的水平抗性防

御ꎬ其主要针对病原体ꎮ 垂直抗性是植物在长期

抵制病原菌的过程中形成的专一抗性ꎬ通过进化

出专一抗性基因来抵抗病毒(Ｇｉｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ
而部分番茄品种体内不存在抗病基因ꎬ因此以病

毒基因自身结构作为一个切入点ꎬ利用 ＲＮＡ 干扰

沉默病毒 ＡＣ２ 基因有助于病害的防御ꎮ 黄化曲叶

病病毒作为危害番茄产量最主要的病害ꎬ由双生

病毒引起ꎬ其该病毒不仅可作为表达载体在植物

中直接表达外源基因ꎬ还可提供分离的调控元件ꎬ
调控植物体的生理生化过程ꎮ 研究表明ꎬ在 ＡＣ２
基因不存在时ꎬ ＡＣＭＶ 病毒链基因启动子表达活
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图 ８　 系统进化树构建结果
Ｆｉｇ. ８　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｙｓｔｅｍ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

性较低ꎬＡＣ２ 基因存在时ꎬ病毒链基因启动子活性

显著增强ꎬ从而使病毒高效复制 ( Ｂｒｏｕｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９２)ꎮ 同时导致 ＡＣ２ 激活病毒链基因启动子复

杂性的另一个可能因素是病毒链基因启动子的活

性受时空调控ꎬ具有发育阶段特异性和组织特异

性( Ｓｕｎｔｅｒ ＆ Ｂｉｓａｒｏꎬ １９９７) ꎮ 而在该病毒入侵植

物时ꎬＡＣ２ 基因编码的转录激活蛋白在其病毒自

我复制中发挥了很重要的作用ꎬ已发现在烟草中

ＡＣ２ 基因能产生严重的影响ꎬ使烟草属植物的叶

组织发育不全( Ｓｉｄｄｉｑｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ ＡＣ２ 编码

的蛋白可作为植物体内寄主 ＲＮＡ 沉默的抑制子ꎬ
而寄主 ＲＮＡ 沉默是植物抵御病毒入侵的有效手

段ꎬ因此抑制 ＡＣ２ 基因编码产物是防止病毒在植

物体内传播的有效途径ꎮ 本研究对沙特番茄黄化

曲叶病毒基因编码的 ＴｒＡＰ 蛋白序列的一级、二
级、三级结构以及功能分类等进行预测及分析ꎬ该
结果为研究 ＡＣ２ 基因及其编码产物的结构和功能

提供了更多的信息ꎬ同时对 ＡＣ２ 基因进行全面的

生物信息学分析ꎬ以期通过分子手段抑制其基因

的表达ꎬ为番茄抗病育种提供可行的思路ꎮ
本研究中 ＡＣ２ 基因编码产物共含 １３５ 个氨基

酸ꎬ其中丝氨酸含量最高ꎬ该氨基酸含量的高低与

蛋白亲水性有密切关联ꎬ同时该蛋白不稳定系数高

达 ６１.３７ꎬ因此其属于不稳定的亲水性蛋白质ꎮ ＡＣ２
基因编码蛋白的二级结构以 α￣螺旋和无规卷曲为

主ꎬ存在 ２ 个二硫键ꎬ这与该蛋白分子对抗外界因素

影响的不稳定性有很大关系ꎮ 该基因编码蛋白是

一种转录激活因子ꎬ其结构不存在跨膜区ꎬ即不属

于定位于生物膜的膜蛋白ꎮ 该编码蛋白含有 １ 个双

生病毒超家族结构域ꎬ其在细胞被运输以及结合嘌

呤和嘧啶中起关键的作用ꎬ同时在细胞信号转导中

发挥作用ꎮ 沙特番茄黄化曲叶病毒基因与南非木

薯间的亲缘关系最为密切ꎬ其次是棉花、番木瓜、海
南番茄、胡椒、云南番茄、台湾番茄、云南烟草、土
豆、豆类、卷心菜、甘薯ꎮ 由各物种同源性高于 ２５％
就可判断其功能上的相似性(Ｇａｒｎｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)ꎮ
这种同源性一方面体现出各物种间的亲缘关系ꎬ另
一方面也表明各个物种的 ＡＣ２ 基因编码产物在结

９７７１１２ 期 朱晓林等: 沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 基因编码蛋白的生物信息学分析



构特征中的相对稳定性ꎬ同时表明 ＡＣ２ 基因编码蛋

白在漫长的生物演变过程中更多地受净化选择作

用的束缚ꎬ其保守性较强ꎮ

４　 结论

本研究通过生物信息学方法对沙特番茄黄化

曲叶病毒 ＡＣ２ 基因编码的转录激活蛋白进行预测

和分析ꎮ 结果表明ꎬ沙特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２
主要编码病毒转录激活蛋白ꎬ其在病毒入侵番茄

的过程中发挥极其重要的作用ꎬ对病毒在植物体

内的繁殖起关键作用ꎮ 该编码蛋白由 １３５ 个氨基

酸组成ꎬ 是一种相对不稳定的亲水性蛋白ꎻ二级结

构以无规则卷曲与 α￣螺旋为主ꎬ该蛋白无信号肽

与跨膜结构域ꎬ但存在二硫键ꎻ三级结构预测模型

较为简单ꎻ其蛋白 １ ~ １２９ 个氨基酸区域为双生病

毒超家族 ( Ｇｅｍｉｎｉ＿ＡＬ２ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ) 结构域ꎮ 利

用邻接法对 ＡＣ２ 基因进行系统发育分析ꎬ发现沙

特番茄黄化曲叶病毒 ＡＣ２ 与南非木薯间的亲缘关

系最近ꎬ与卷心菜、甘薯之间的亲缘关系最远ꎮ
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