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摘　要：ＳＢＰ转录因子基因家族是一个植物的特异转录因子家族，ＳＢＰ基因都含有一段保守的核苷酸序列即 ＤＮＡ

结合结构域，又称为 ＳＢＰ盒（ＳＢＰｂｏｘ），ＳＢＰ盒编码的蛋白质序列称 ＳＢＰ结构域（ＳＢＰｄｏｍａｉｎ），含 ７９个氨基酸残

基，并具有高度保守性。该研究通过对拟南芥、水稻等植物已知的转录因子与大豆基因组数据比对，并设置一系列

严格的筛选标准，共得到 ４４条新的大豆 ＳＢＰ转录因子；又通过基因分析注释以及启动子功能预测，进一步发现这

些转录因子参与生长发育、逆境胁迫响应、激素应答、抗霉菌应答、光合作用等调控过程。
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　　转录调控是真核生物基因表达调控的重要组
成部分，通过顺式作用元件和反式作用因子相互作

用实现。顺式作用元件（ｃｉｓｅｌｅｍｅｎｔ）主要包括启动
子（ｐｒｏｍｏｔｅｒ）、增强子（ｅｎｈａｎｃｅｒ）和抑制子（ｓｕｐｐｒｅｓ
ｓｏｒ）三类。反式作用因子泛指与顺式作用元件直接
或间接结合并参与靶基因转录过程的调控因子，通

称转录因子（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ）。转录因子种类繁
多、功能复杂，它们与靶基因上游各种特定 ＤＮＡ序
列片段结合，激活或抑制靶基因转录活性，以调控

靶基因在不同组织、细胞和环境条件下特异表达。

按照 ＤＮＡ结合结构域序列特征，可以将转录
因子分为不同种类，即不同家族。相比较拟南芥的

研究，大豆转录因子研究还只局限于几个较大的转

录因子家族如 ＤＲＥＢ和 ＭＹＢ，并主要集中在非生物
胁迫抗逆性研究领域，据北大生物信息中心预测的

大豆转录因子有 ３５４６个，大部分大豆转录因子尚
未被研究。２００８年大豆基因组测序完成（ＤＯＥ／
ＪＧＩ，２００８），为进一步大规模发掘研究大豆转录因
子提供了重要的信息资源。

ＳＢＰ转录因子基因家族是一个植物特异转录因
子家族。１９９６年，德国马普研究所（ＭａｘＰｌａｎｃｋＩｎ
ｓｔｉｔｕｔｅｆｏｒＰｌａｎｔＢｒｅｅｄｉｎｇＲｅｓｅａｒｃｈ）Ｈｕｉｊｓｅｒ领导的研
究小组从金鱼草（Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍｍａｊｕｓ）中克隆得到 ２
个基因，它们能与花发育相关基因 Ｓｑｕａｍｏｓａ的启动
子结合并调控其表达

［１］
，命名为 Ｓｑｕａｍｏｓａ启动子结

合蛋白（ＳｑｕａｍｏｓａｐｒｏｍｏｔｅｒＢｉｎｄｉｎｇＰｒｏｔｅｉｎ，ＳＢＰ），
简称 ＳＢＰ１和 ＳＢＰ２。之后，先后在拟南芥和苔藓中
进行了 ＳＢＰ基因家族的 ｃＤＮＡ克隆，发现在这 ２个
植物中有多个 ＳＢＰ转录因子基因拷贝［２３］

。由于多

数基因尚未进行功能鉴定，Ｈｕｉｊｓｅｒ等［４］
将它们称为
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类ＳＢＰ（ＳＢＰｌｉｋｅ，ＳＰＬ）基因。因为这些基因都有编
码 ＤＮＡ结合结构域的保守核苷酸序列，又称为 ＳＢＰ
盒（ＳＢＰｂｏｘ）基因，ＳＢＰ盒编码的蛋白质序列称 ＳＢＰ
结构域 （ＳＢＰｄｏｍａｉｎ），含有 ７９个氨基酸残基。

Ｙａｍａｓａｋｉ等［２］
利用核磁共振方法测定了拟南芥中 ２

个 ＳＢＰ结构域的溶液三维构象，均含有 ２个锌指结
构（Ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒ）。其中一个（ＳＰＬ３）Ｎ端锌指结构序
列模体为 Ｃｙｓ３Ｈｉｓ，Ｃ端锌指结构为 Ｃｙｓ２ＨｉｓＣｙｓ；另
一个（ＳＰＬ７）Ｎ端锌指结构序列模体为 Ｃｙｓ４，Ｃ端锌
指结构与 ＳＰＬ３相同，也是 Ｃｙｓ２ＨｉｓＣｙｓ。其与 ＳＢＰ

结构域结合的顺式元件具有以ＧＴＡＣ为核心的回文
结构。ＳＢＰ结构域 Ｃ端富含碱性氨基酸，可能为双

向核定位信号（Ｎｕｃｌｅａｒｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｓｉｇｎａｌ，ＮＬＳ）［５］。

据文献报道，ＳＢＰ转录因子家族具有许多重要生物
学功能，包括花和果实发育、孢子发育、激素应答、

抗霉菌侵蚀等。拟南芥 ＳＰＬ３基因的转录受发育调
控，主要集中在花序顶端分生组织、花分生组织和

花器官原基，可能与控制开花时间有关
［３］
。拟南芥

ＳＰＬ８基因影响孢子囊发育，进而影响植物生殖［６］
，

并可能在赤霉素介导的发育过程中起局部调节作

用
［７］
。最近报道证实，拟南芥３个 ＳＢＰ基因（ＳＰＬ３、

ＳＰＬ４和 ＳＰＬ５）中 具 有 ｍｉｃｒｏＲＮＡ１５６的 调 控 位

点
［４，８］
。除拟南芥外，其它植物 ＳＢＰ转录因子研究

也屡有报道。玉米 ＳＢＰ转录因子 Ｌｉｇｕｌｅｌｅｓｓ（１ＬＧ１）

缺失突变体不能形成舌叶和叶耳
［９］
。白桦 ＢｐＳＰＬ１

基因能特异结合 ＢｐＭＡＤＳ５启动子，参与调节花发

育
［１０］
。衣藻（Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ）中铜应答

调控子１（ＣｏｐｐｅｒＲｅｓｐｏｎｓｅＲｅｇｕｌａｔｏｒ１，ＣＲＲ１）基因

含典型的 ＳＢＰ结构域［７］
。最近研究表明，ＳＢＰ基因

在植物果实成熟和发育中起重要作用。野生玉米

（ｔｅｏｓｉｎｔｅ）粒有硬壳包裹，而栽培玉米粒则无外壳包
裹。这种表型变化主要由玉米果实构造基因（ｔｅｏ

ｓｉｎｔｅｇｌｕｍｅａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ，ｔｇａ１）控制［１１］
。该基因为

ＳＢＰ转录因子家族成员，野生玉米第 ６位氨基酸为
赖氨酸（Ｌｙｓ），而栽培玉米中为天冬酰氨（Ａｓｎ）。

Ｍａｎｎｉｎｇ等［１２］
发现，控制西红柿果实成熟的关键基

因（Ｃｏｌｏｒｌｅｓｓｎｏｎｒｉｐｅｎｉｎｇｌｏｃｕｓ）是一个 ＳＢＰ基因
（ＬｅＳＰＬＣＮＲ），启动子区域甲基化修饰突变体可抑
制果实成熟。

ＰｌａｎｔＴＦＤＢ收录的大豆 ＳＢＰ类转录因子是通过
对已有 ＥＳＴ数据分析预测得到的，至今尚未见实验
方面的报道。大豆基因组测序完成，根据基因组数

据重新分析预测，以期获得更为详尽的大豆 ＳＢＰ转
录因子的信息，丰富更新大豆转录因子数据库。

１　材料与方法

１．１　原始数据收集
大豆基因组序列、ＥＳＴ序列均从 ＮＣＢＩ上下载，

以及从 ＰｌｎＴＦＤＢ，ＰｌａｎｔＴＦＤＢ，ＲｉｃｅＴＦＤＢ下载的拟
南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）、水稻（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）、大
豆（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ）的转录因子（表１）。

表 １　三种主要作物的转录因子信息

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ

ｔｈｒｅｅｍａｉｎｃｒｏｐｓ

数据来源

Ｄａｔｅｓｏｕｒｃｅ

物种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

转录因子个数

ＴＦｓ

主页

Ｈｏｍｅｐａｇｅ

ＲｉｃｅＴＦＤＢ Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ ２８５６
ｈｔｔｐ：／／ｐｌｎｔｆｄｂ．ｂｉｏ．

ｕｎｉｐｏｔｓｄａｍ．ｄｅ／

ＰｌｎＴＦＤＢ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ２０１６
ｈｔｔｐ：／／ｐｌｎｔｆｄｂ．ｂｉｏ．

ｕｎｉｐｏｔｓｄａｍ．ｄｅ／

ＰｌａｎｔＴＦＤＢ Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ ３５４６
ｈｔｔｐ：／／ｐｌａｎｔｔｆｄｂ．ｃｂｉ．

ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／

１．２　ＳＢＰ基因家族隐马氏模型序列谱（ＨＭＭ
ｐｒｏｆｉｌｅｓ）

　　ＳＢＰ基因家族的隐马氏模型序列谱（ＰＦ０３１１０）
在蛋白质家族数据库 Ｐｆａｍ上下载（ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．
ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ／ｆａｍｉｌｙ）。并对其进行矫正修改，包括
数据扩充和精准矫正，最终产生两个不同文件，一

个是全序列比对文件，一个是精准的 ＳＢＰ文件，以
扩大对预测结果的全面性。ＳＢＰ基因编码 ＤＮＡ结
合结构域的保守核苷酸序列即 ＳＢＰ盒，其编码的蛋
白质序列称 ＳＢＰ结构域（ＳＢＰｄｏｍａｉｎ）。应用 ＨＭ
ＭＥＲ３．０程序包中的 ｈｍｍｂｕｉｌｄ命令将其转换成隐
马氏模型序列模式。

１．３　大豆转录因子的鉴定
首先运用 ＧＥＮＳＣＡＮ将在 ＮＣＢＩ上下载的大豆

基因组数据预测分析得到大豆蛋白序列，然后应用

ＨＭＭＥＲ中的 ｈｍｍｓｅａｒｃｈ程序对这些蛋白序列进行
转录因子预测。根据经验及其它物种数据库的统

一标准，采用 ＨＭＭＥＲ默认内置 Ｅｖａｌｕｅ０．０１。程
序命令为“＃ｈｍｍｓｅａｒｃｈＳＢＰ．ｈｍｍＳＢＰ．ｏｕｔ”。
１．４　转录因子注释筛选

对预测到的结果运用 ＩｎｔｅｒＰｒｏＳｃａｎ做出了进一
步的鉴定和注释，最终确定出 ４４个 ＳＢＰ家族基因，
Ｉｎｔｅｒｐｒｏ注释号为 ＩＰＲ００４３３３，ＧＯ注释号为 ＧＯ：
０００３６７７。
１．５　ＳＢＰ家族基因的命名

对预测基因统一命名，冠以物种名缩写 Ｇｍ；预
测基因所在的不同染色体０１、０２、０３予以区分，以及
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基因在染色体的位置编号，如 ＧｍＳＰＬ０１＿１、Ｇｍ
ＳＰＬ０１＿２、ＧｍＳＰＬ０１＿３等。
１．６　ＳＢＰ转录因子的生物信息学分析

利用 ＣｌｕｓｔａｌＷ（含 ＢＯＸＳＨＡＤＥ）（ｈｔｔｐ：∥ｂｉｏ
ｗｅｂ．ｐａｓｔｅｕｒ．ｆｒ）对其氨基酸序列进行多重比对并进
行人工校对。使用 ＰＨＹＬＩＰ（版本 ３．５ｃ）（ｈｔｔｐ：∥
ｂｉｏｗｅｂ．ｐａｓｔｅｕｒ．ｆｒ）构建系统发育树。利用生物信息
资源（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｈ．ｅｍｂｎｅｔ．ｏｒｇ／ｓｏｆｔｗａｒｅ／ＣＯＩＬＳ２
ｆｏｒｍ．ｈｔｍｌ）分析蛋白质卷曲螺旋可预测 α２螺旋的
卷曲螺旋排列方式。运用 Ｐｈｙｒｅ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｓｂｇ．
ｂｉｏ．ｉｃ．ａｃ．ｕｋ／ｐｈｙｒｅ／）的三级结构预测功能对 ＳＢＰ
转录因子进行三级结构图化分析。

２　结果与分析

２．１　ＳＢＰ转录因子在大豆基因组中的分布
大豆中４４个 ＳＢＰ基因均匀分布在除 １４号染

色体之外的所有 １９条染色体上（图 １），其中在第
１３条染色体上有５个 ＳＢＰ基因。

图 １　ＳＢＰ基因在大豆染色体上的分布

Ｆｉｇ．１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＳＢＰｇｅｎｅｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

２．２　大豆 ＳＢＰ转录因子 ＤＮＡ结合结构域序列和
结构分析

　　对４４个大豆 ＳＢＰ转录因子进行多序列比对，
结果表明所有这些序列均有保守的 ＤＮＡ结合结构
域（图２），长度约为 ８０个残基，大部分位于 Ｎ端。
序列图标分析（图 ３）表明，ＳＢＰ结构域可分为 ３个
区域：Ｎ端保守区（３３０）、中间非保守区（３１４１）和
Ｃ端保守区（４２７６）。Ｃ端序列的保守程度高于 Ｎ
端，除形成锌指结构序列模体残基半胱氨酸和组氨

酸外，另有一个保守序列模式“ＫＲＳＣＲ［ＲＫ］［ＲＫ］
Ｌｘ２ＨＮｘＲＲ［ＲＫ］［ＫＲ］”，主要由碱性氨基酸残基组
成。Ｂｉｒｋｅｎｂｉｈｈｌ［１］等报道 ＳＢＰ转录因子在胞浆内合
成后进入细胞核，需要核定位信号介导，而这一保

守序列片段就是介导该转录因子以主动运输方式

通过核膜进入细胞核的识别信号，并利用基因工程

定位突变方法证明，该序列片段第 ３位保守残基丝

氨酸十分关键，将它突变成天门冬酰胺（Ａｓｐ）后进
入细胞核的能力降低。

２．３　ＳＢＰ转录因子 ＤＮＡ结合结构域三维结构与功
能预测分析

　　转录因子与ＤＮＡ序列顺式元件结合，是基因转
录调控的关键步骤。除了与ＤＮＡ结合外，蛋白质分
子间的相互作用也是实现复杂调控机制的基础。

在拟南芥中也只有３个基因 ＳＰＬ０３、ＳＰＬ０８和 ＳＰＬ１４
的功能有文献报道

［１３１５］
，其它成员的功能尚待研

究。大豆中 ＳＢＰ转录因子的功能研究尚未见报道，
为进一步搞清它们之间的关系，对 ＳＢＰ转录因子基
因家族进行序列分析，了解该基因家族演化进程。

首先，用 ＣｌｕｓｔａｌＷ程序以 ＳＢＰ结构域构建了系
统发育树（图４），大豆ＳＢＰ基因家族４４个转录因子
的 ＳＢＰ结构域序列之间的异同，与基因结构、序列
长度有一定关系，但并不完全一一对应。

　　为进一步分析这 ４４个转录因子，根据它们之
间的进化关系，将其分为４组（表２）。

表 ２　大豆 ４４个 ＳＢＰ转录因子分组
Ｔａｂｌｅ２　Ｇｒｏｕｐｓｏｆ４４ＳＢＰｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

分组

Ｇｒｏｕｐ

名称

Ｎａｍｅ

长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

分组

Ｇｒｏｕｐ

名称

Ｎａｍｅ

长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１５＿３６ １１５３ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ１３＿３０ １２９８

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１７＿３８ ８１１ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０６＿１５ １６８３

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ０９＿２２ １０９６ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ１７＿３９ ４９８

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１０＿２３ １５０７ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０３＿８ ２７７

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ０７＿２０ ９５４ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０１＿２ ２３８

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ０２＿４ １３７８ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ１５＿３５ ７１６

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ０７＿１９ １３３ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０１＿３ ３７６

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１３＿２９ ９５ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０７＿１７ ２７４

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１３＿３１ １２７ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ１１＿２５ １０４

Ｇ１ ＧｍＳＰＬ１５＿３４ １２７ Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０１＿１ ４８２

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ０４＿１１ ３６５ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１９＿４３ ４２９

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ１８＿４０ ４０７ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ０６＿１６ １８５

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ０６＿１４ ２０３ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１２＿２７ ４１２

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ１９＿４２ ３６５ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１３＿３２ １７５

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ０５＿１３ ４７２ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１３＿３３ １４７

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ１１＿２４ １３９ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ２０＿４４ ９３４

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ１１＿２６ ３７７ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１２＿２８ １９６

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ１６＿３７ ３６５ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ０７＿１８ ９９４

Ｇ２ ＧｍＳＰＬ０８＿２１ ５８１ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ１８＿４１ ３５０

Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０２＿５ ４６４ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ０３＿７ ４５２

Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０４＿１０ ５６４ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ０２＿６ ３５８

Ｇ３ ＧｍＳＰＬ０５＿１２ ６３６ Ｇ４ ＧｍＳＰＬ０３＿９ ６３９

　　第１组有１０个转录因子，最大的 ＧｍＳＰＬ１０＿２３
有１５０７ｂｐ，最小的 ＧｍＳＰＬ１３＿２９有９５ｂｐ，它们共同
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图 ２　大豆 ＳＢＰ转录因子 ＤＮＡ结合结构域多序列联配

Ｆｉｇ．２　ＭｕｌｔｉｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｌｉｇｎｍｅｎｔｏｆＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎｉｎＳＢＰｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

图 ３　大豆 ＳＢＰ转录因子 ＤＮＡ结合结构域序列图标

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｃｏｎｏｆＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｓｔｒｕｃｔｕｒｅｄｏｍａｉｎｉｎＳＢＰｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

图 ４　大豆 ＳＢＰ转录因子基因结构域系统发育树

Ｆｉｇ．４　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆｓｏｙｂｅａｎＳＢＰｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｄｏｍａｉｎ
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的特征是含有高度保守的［ＣＲ／ＳＡＤＬＳＫ／ＥＡＲＤＹ
ＨＲＲＨＫＶ］序列，第 ２组除了和第 １组有共同的保
守序 列 外，还 在 ＳＢＰｂｏｘＮ 端 有 高 度 保 守 的
［ＳＳＰＳＧＳＳＫＰＡＰ］序列，第 ３组多数则含有［ＤＬＳ／
ＧＣＫＤＹＨＫＧＨＫＶＣＣＥＶＨＳＫＴ］保守序列，而第 ４组
则包含［ＲＦＨＱＬＰＥＦＤＱＧＫＲＳＣＲＲＲＬＡＧＨＮＥＲＲＲＫ］
高度保守序列；推测可能与结合不同靶基因有关。

对这４组分别作了 ＳＢＰ结合域的三级结构分
析，发现４组成员均都含有３３个氢键，２个 α螺旋，
３个 β转角，但无规卷曲的数目（图５）。

图 Ａ中的红圈所示即为各组中有差异的无规卷曲部分。Ａ为

Ｇ１组；Ｂ为 Ｇ２组；Ｃ为 Ｇ３、Ｇ４组。

ＴｈｅｒｅｄｃｉｒｃｌｅｏｆＦｉｇ．５Ａｍａｒｋｅｄｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｐａｒｔａｍｏｎｇｇｒｏｕｐｓ．

ＡｉｓＧ１ｇｒｏｕｐ；ＢｉｓＧ２ｇｒｏｕｐ；ＡｎｄＣｉｓｔｈｅＧ３ａｎｄＧ４ｇｒｏｕｐｓ．

图 ５　转录因子 ＳＢＰｂｏｘ三级结构

Ｆｉｇ．５　ＴｈｅＳＢＰｂｏｘｔｅｒｔｉａｒｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

为进一步预测其功能，通过预测它们的启动子

并在 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ（ｈｔｔｐ：／／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｐｓｂ．ｕｇｅｎｔ．
ｂｅ／ｗｅｂｔｏｏｌｓ／ｐｌａｎｔｃａｒｅ／ｈｔｍｌ／）上预测其可能包含的
顺式作用元件。表 ３为大豆 ＳＢＰ转录因子启动子
区预测结果，４４个转录因子在启动子区的各种功能
元件有所不同，除了最基本的 ＴＡＴＡｂｏｘ、ＣＡＡＴｂｏｘ
等，有个别的转录因子如 ＧｍＳＰＬ１５＿３６、ＧｍＳＰＬ１９＿
４２等还含有 Ｗｂｏｘ、ＭＢＳ、ＭＢＳＩＩ等一些其它转录因
子的结合位点，其中 Ｗｂｏｘ是 ＡＰ２类转录因子结合
位点，涉及植物生长发育如糖酵解和脂肪酸循环途

径中关键酶的合成
［１５］
，ＭＢＳ、ＭＢＳＩＩ则是 ＭＹＢ转录

因子家族特有的结合位点。推测其可能与其它转

录因子互作共同完成植物生长发育相关的功能。

此外还有大量光刺激应答元件，推测其参与光合作

用以及开花等光反应相关的功能。其余是一些热

激效应以及脱落酸、真菌侵染等响应外界环境刺激

的功能元件，推测与应答生物与非生物胁迫反应相

关。

表 ３　大豆 ＳＢＰ转录因子启动子区预测结果

Ｔａｂｌｅ３　ＴｈｅｆｏｒｅｃａｓｔｉｎｇｒｅｓｕｌｔｓｏｆｐｒｏｍｏｔｅｒａｒｅａｏｆＳＢＰ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

位点名称

Ｓｉｔｅｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ
序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
功能

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ＡＢＲＥ
Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

９５４
ＧＣＡＡＣＧＴ
ＧＴＣ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅａｂ
ｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＡＥｂｏｘ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

１１４２
ＡＧＡＡＡ
ＣＡＡ

Ｐａｒｔｏｆａｍｏｄｕｌｅ
ｆｏｒｌｉｇｈｔｒｅｓｐｏｎｓｅ

ＡＲＥ Ｚｅａｍａｙｓ ８７５ ＴＧＧＴＴＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙｅｌｅｍｅｎｔｅｓｓｅｎ
ｔｉａｌｆｏｒｔｈｅａｎａｅｒｏ
ｂｉｃｉｎｄｕｃｔｉｏｎ

ＡＴＣＴｍｏｔｉｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

２８５
ＡＡＴＣＴＡ
ＡＴＣＴ

Ｐａｒｔｏｆａｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ＤＮＡ ｍｏｄｕｌｅ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＡＴＣＴｍｏｔｉｆ
Ｐｉｓｕｍ
ｓａｔｉｖｕｍ

９１７
ＡＡＴＣＴＡ
ＡＴＣＣ

Ｐａｒｔｏｆａｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ＤＮＡ ｍｏｄｕｌｅ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＡＴＣＴｍｏｔｉｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

７２９
ＡＡＴＣＴＡ
ＡＴＣＴ

Ｐａｒｔｏｆａｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ＤＮＡ ｍｏｄｕｌｅ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

Ｂｏｘ４
Ｐｅｔｒｏｓｅｌｉ
ｎｕｍ
ｃｒｉｓｐｕｍ

５５０ ＡＴＴＡＡＴ

Ｐａｒｔｏｆａｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ＤＮＡ ｍｏｄｕｌｅ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＢｏｘＩ
Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉ
ｖｕｍ

２
ＴＴＴ
ＣＡＡＡ

Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ

ＢｏｘＩ
Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉ
ｖｕｍ

２７０
ＴＴＴ
ＣＡＡＡ

Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ

ＢｏｘＩＩＩ
Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉ
ｖｕｍ

３３６
ＣＡＴＴＴ
ＡＣＡＣＴ

Ｐｒｏｔｅｉｎｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅ

ＢｏｘＷ１
Ｐｅｔｒｏｓｅｌｉ
ｎｕｍ ｃｒｉｓｐ
ｕｍ

４３６ ＴＴＧＡＣＣ
Ｆｕｎｇａｌｅｌｉｃｉｔｏｒｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＣＧＴＣＡ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

７０ ＣＧＴＣＡ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＣＧＴＣＡ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

１３５３ ＣＧＴＣＡ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＣＧＴＣＡ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

１１９３ ＣＧＴＣＡ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＥＲＥ
Ｄｉａｎｔｈｕｓ
ｃａｒｙｏｐｈｙｌ
ｌｕｓ

２
ＡＴＴＴ
ＣＡＡＡ

Ｅｔｈｙｌｅｎｅｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ
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（续表 ３）

位点名称

Ｓｉｔｅｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ
序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
功能

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ
位点名称

Ｓｉｔｅｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ
序列

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
功能

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ＧＢｏｘ
Ｐｉｓｕｍ
ｓａｔｉｖｕｍ

９５６ ＣＡＣＧＴＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＧＡＲＥｍｏ
ｔｉｆ

Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌ
ｅｒａｃｅａ

９３５ ＴＣＴＧＴＴＧ
Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＧＡＲＥｍｏ
ｔｉｆ

Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌ
ｅｒａｃｅａ

１０８９
ＡＡＡＣＡ
ＧＡ

Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＧＴ１ｍｏｔｉｆ
Ｓｏｌａｎｕｍ
ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

４７６
ＡＡＴＣＣＡ
ＣＡ

Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ

ＨＤＺｉｐ１
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

３４１
ＣＡＡＴ（Ａ／
Ｔ）ＡＴＴＧ

Ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆ
ｔｈｅｐａｌｉｓａｄｅｍｅｓｏ
ｐｈｙｌｌｃｅｌｌｓ

ＨＤＺｉｐ１
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

８３３
ＣＡＡＴ（Ａ／
Ｔ）ＡＴＴＧ

Ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆ
ｔｈｅｐａｌｉｓａｄｅｍｅｓｏ
ｐｈｙｌｌｃｅｌｌｓ

ＨＤＺｉｐ２
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

３４１
ＣＡＡＴ（Ｇ／
Ｃ）ＡＴＴＧ

Ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌｏｆ
ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ＨＤＺｉｐ２
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

８３３
ＣＡＡＴ（Ｇ／
Ｃ）ＡＴＴＧ

Ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌｏｆ
ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ＨＳＥ
Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌ
ｅｒａｃｅａ

３８７
ＡＡＡＡＡ
ＡＴＴＴＣ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｈｅａｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｎｅｓｓ

ＭＢＳ Ｚｅａｍａｙｓ ４３５ ＣＧＧＴＣＡ ＭＹＢＢｉｎｄｉｎｇＳｉｔｅ

ＭＢＳＩＩ
Ｐｅｔｕｎｉａｈｙ
ｂｒｉｄａ

５８４
ＡＡＡＡＧＴ
ＴＡＧＴＴＡ

ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇｓｉｔｅ
ｉｎ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏ
ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｇｅｎｅｓ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

Ｐｂｏｘ
Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ
ｖａ

７４７
ＣＣＴ
ＴＴＴＧ

Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＲＹｅｌｅｍｅｎｔ
Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ
ａｎｎｕｕｓ

１０９８
ＣＡＴＧ
ＣＡＴＧ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｓｅｅｄｓｐｅ
ｃｉｆｉｃｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

Ｓｋｎ－１＿ｍｏ
ｔｉｆ

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ
ｖａ

２１８ ＧＴＣＡＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒｅ
ｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｅｎｄｏ
ｓｐｅｒｍｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｓｋｎ－１＿ｍｏ
ｔｉｆ

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ
ｖａ

９４１ ＧＴＣＡＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒｅ
ｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｅｎｄｏ
ｓｐｅｒｍｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｓｋｎ－１＿ｍｏ
ｔｉｆ

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ
ｖａ

２２１ ＧＴＣＡＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒｅ
ｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｅｎｄｏ
ｓｐｅｒｍｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

Ｓｋｎ－１＿ｍｏ
ｔｉｆ

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ
ｖａ

１３５４ ＧＴＣＡＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒｅ
ｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｅｎｄｏ
ｓｐｅｒｍｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ＴＣｒｉｃｈｒｅ
ｐｅａｔｓ

Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ

５７２
ＡＴ
ＴＣＴＣＴＡ
ＡＣ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｄｅｆｅｎｓｅ
ａｎｄｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＴＣｒｉｃｈｒｅ
ｐｅａｔｓ

Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ

１２５５
ＡＴＴＴＴＣＴＣ
ＣＡ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｄｅｆｅｎｓｅ
ａｎｄｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＴＣｒｉｃｈｒｅ
ｐｅａｔｓ

Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ

７２４
ＡＴ
ＴＣＴＣＴＡ
ＡＣ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｄｅｆｅｎｓｅ
ａｎｄｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎ
ｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＴＣＡｅｌｅ
ｍｅｎｔ

Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ

１１５１
ＣＣＡＴＣ
ＴＴＴＴＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｓａｌｉｃｙｌ
ｉｃａｃｉｄｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｎｅｓｓ

ＴＣＡｅｌｅ
ｍｅｎｔ

Ｂｒａｓｓｉｃａｏｌ
ｅｒａｃｅａ

１１７９
ＧＡＧＡＡ
ＧＡＡＴＡ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇｅｌｅｍｅｎｔ
ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｓａｌｉｃｙｌ
ｉｃａｃｉｄｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｎｅｓｓ

ＴＣＴｍｏｔｉｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

２９２ ＴＣＴＴＡＣ
Ｐａｒｔｏｆａｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＴＣＴｍｏｔｉｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

４２５ ＴＣＴＴＡＣ
Ｐａｒｔｏｆａｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ

ＴＧＡＣＧ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

７０ ＴＧＡＣＧ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＴＧＡＣＧ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

１３５３ ＴＧＡＣＧ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ＴＧＡＣＧ
ｍｏｔｉｆ

Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ

１１９３ ＴＧＡＣＧ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅＭｅ
ＪＡｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

Ｗ ｂｏｘ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

４３６ ＴＴＧＡＣＣ

ＡｕｘＲＲ
ｃｏｒｅ

Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ

１３６７ ＧＧＴＣＣＡＴ

Ｃｉｓａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａ
ｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎａｕｘｉｎｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ

ｂｏｘＳ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ

８７３ ＡＧＣＣＡＣＣ

ｒｂｃＳ
ＣＭＡ７ａ

Ｌｅｍｎａｇｉｂ
ｂａ

１２２４
ＧＴＣＧＡＴＡ
ＡＧＧ

Ｐａｒｔｏｆａｌｉｇｈｔｒｅ
ｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔ
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３　讨论

通过对大豆 ＳＢＰ转录因子家族基因的分析，得
知该基因家族不同成员之间的相互关系和演化历

程，以及它们的生物学功能。如逆境胁迫应答、生

长发育、光合作用等。同时证明了预测数据的精确

性和可靠性。

ＳＢＰ转录因子家族是植物特异的转录因子家
族。最初发现它是调控花发育相关基因的一种转

录因子，并因此得名 Ｓｑｕａｍｏｓａ启动子结合蛋白
（ＳｑｕａｍｏｓａｐｒｏｍｏｔｅｒＢｉｎｄｉｎｇＰｒｏｔｅｉｎ，ＳＢＰ）。然后在
拟南芥、苔藓、玉米等植物中陆续发现多个 ＳＢＰ转
录因子，并具有许多重要生物学功能，包括花和果

实发育、孢子发育、激素应答、抗霉菌侵蚀等。通过

生物信息学的方法预测获得 ４４条 ＳＢＰ转录因子，
并通过注释鉴定以及对其进行功能分析发现 ＳＢＰ
家族基因与花发育等植物生长发育、抗逆境胁迫、

抗霉菌侵蚀以及热激效应等功能相关，证明该研究

预测方法的可行性和可靠性。采用的方法是基因

预测和数据库构建的经典方法，并在数据来源和分

析中采用新的标准。预测的结果相对于 ｐｌａｎｔＴＦＤＢ
少了 ２个，是由于所采用的数据不同，采用的是大
豆基因组数据作为原始数据，并且种子文件更加精

确，而 ｐｌａｎｔＴＦＤＢ采用的是早期 ＥＳＴ数据聚类的结
果，序列数据不全，导致基因断裂分散所致。
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