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摘要 将控制光敏核不育水稻农垦 58 5 光周期育性转换特性的发育调节相关基因 仍尺A〔刀 克隆在原

核表达载体 西2T 8 a ( 十 )上
,

构成重组质粒 p E T
`

ar cd
,

并转化给大肠杆菌 B L 21
.

提取转化子菌株的蛋

白质
,

经聚丙烯酞胺凝胶 电泳分析和凝血酶因子的切割作用
,

最终获得了单一 的
(巧R A C D 蛋 白

.

此蛋

白质经过超滤浓缩和谷脱甘肤氧化还原体系的复性作用之后
,

供作体外功能鉴定
.

结果显示
,

在大肠

杆菌 B L 21 转化子菌株中表达 的 os 】妙咙1〕蛋 白
,

具有与 G T下 特异结合及水解 G T P 的活性
.

关键词 水稻 os R A
cD 墓因表达 光周期育性转换 小分子 1 G T P 结合蛋白

石明松等于 19 7 3 年发现的光敏核 不育水稻农

垦 5 8 5 自然突变株具有长 日照下不育和短 日照下可

育的光周期育性转换遗传特性 〔̀ ]
,

为在农业生产中

按两系法途径利用水稻杂种优势提供了可能性
,

受

到了科学工作者的重视 2[]
.

近 20 年来
,

我国科学

工作者为探索水稻光周期育性转换遗传特性的分子

机理
,

已对光敏核不育水稻农垦 58 5 开展了生理

学
、

遗传 学 及 分 子 生 物 学 等 多 方 面 的研 究 工

作〔3一 “ ]
.

最近本实验室应用改 良的 m R N A 差别显

示技术从光敏核不育水稻农垦 58 5 中获得了低分子

量 G T P 结合蛋 白家族的 R h o/ R a 。
亚类 的一个新基

因 。 s尺A印
汇7 ]

.

该基 因
。 D N A 序列全长 5 9 4 b p

,

编

码 19 7 个氨基酸和一个终止密码子
,

转录单位全长

42 “ b p
,

由 6 个 内含子和 7 个外显子组成
.

为了进一步鉴定
口`尺八C D 基因编码的蛋 白质产

物的生化功能
,

本研究将该基因克隆在原核表达载

体 p E 2T 8 a ( 十 )上
,

构建成重组质粒转化到大肠杆

菌 B L
一

2 1 中表达
.

提取并纯化含有 os R A C I ) 多肤的

融合蛋白质
,

经 凝血酶 因子切 割 获得 单一的 os
-

R A C D 蛋 白
.

体外检测表明
,

该蛋白具有与 G T P 特

异性结合和 水解 G T P 的功能
,

从而证实了本实验

分离的 os R A C D 基因在 E
.

。01 1 中表达的蛋白产物具

有典型的小分子量 G T P 结合蛋白的生物学活性
.

1 材料和方法

1
.

1 实验材料

大肠杆菌 ( E s动 `八ch 故 col 艺) B砚1 菌株 由北京大学

生命科学院胡美浩教授惠赠 ; p E T `
2 8 a ( 十 )质粒购 自

N o v e n g e n
公 司 ; 限制性核酸 内切酶购 自华美 公司 ;

4T D N A 连接酶厂几口〕N A 聚合酶
、

凝血酶 因子购 自

P r o m e g a
公司 ; iN

一

N
AT 金属鳌合 蛋白纯化系统购 自

iQ ag en 公司
.

iB , 段 a leQ 购 自 B i0 R a d公司
.

谷 肤 甘 肤 复 性 缓 冲 体 系 包 括 复 性 液 工
:

l m m o l / L G S S G
,

Z m m o l / L G S H
,

10 0 m m o l / L

T r i -s H C I( p H 8
.

0 )
,

s m m o l / L E D I
,

A
,

0
.

s m o l / L 精

氨酸
,

复性液 11
:

10 0 m m o l / L T r i s 一 H e l ( p H 8
.

0 )
,

s m m ol / L E D T A
,

0
.

s m ol / L 精氨酸

1
.

2 实验方法

1
.

2
.

1 P C R 反应 以 os R A C D 基因
c D N A 全长 为

模板进行 P C R 反应
.

实验条件为
:

94 ℃ 变性 5 m in

后
,

按 9 4℃ l m i n ,

6 0℃ i
.

s m i n ,

7 2℃ l m i n 程序

共进行 20 个循环
,

然后置 72 ℃ 下延伸 10 m in
.

将扩

增产物在 1 % 琼脂糖凝胶上 电泳分离
,

并纯化所得

2 0 0 3
一

0 3
一

2 6 收稿
,

2 0 0 3
一

0 5
一

2 1 收修改稿
,

国家科技部转基因植物研究专项 ( Joo
一

-A OO)S
、

国家重大基础研究发展规划 ( 20 l0 BC l o 8 8) 和国家
“

八六三
”

计划 ( 2。。。2 2A 24 06 1) 资助项目

* *
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E
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长度约为 6 0 0 b p的 P R C特异性条带
.

1
.

2
.

2 osR A D C基因编码蛋 白质的 诱导表达和纯

化 挑取含 osR A CD 基因重组质粒的单菌落
,

接种

在含 有 5 0 m g / L 卡 那霉 素 的 L B 液体培养基 中
,

37 ℃震荡培养至 A 600 达到 0
.

6 时
,

加入异丙基硫代
一

件D
一

半乳糖昔 ( IP T G )至终浓度 1 拼m ol / L
,

30 ℃ 分

别诱导震荡培养 2
,

4
,

6
,

s h
,

离心收集菌体经 煮

沸裂解
,

进行聚丙烯酸胺凝胶 电泳的检测及薄层扫

描分析
、

离心收 集诱导培 养 6 h 的大肠杆 菌 菌体
,

置
一 70 ℃迅速冻融

,

然后加入 iQ ag en 公司 iN
一

N T A 蛋

白纯化系统的缓冲液 A
,

悬浮沉淀并剧烈震荡
,

再

用超声波破碎菌体
,

将离心所得的上清缓缓加入 已

用缓冲液 A 平衡过的 iN
一

N T A 柱
,

随后用缓冲液 C
、

缓冲液 D 及缓冲液 E ( iQ ag en )进行 p H 梯度 洗脱
,

将收集到的融合蛋 白产物进行超滤浓缩
,

以备下一

步研究使用
.

( 1 0 拜m o l / L )和 G T p ( 10 0 拜m o l / L )
,

以及 7
一

3 5 5 G T P

( 1 0 拼m o l / L )和 A T P ( 1 m m o l / L )
,

置 2 5℃ 下杂交

Z h
,

洗膜后进行放射 自显影
.

1
.

2
.

3 os R A C D 蛋白的制备 向融合蛋 白的浓缩液

中 加 入 凝 血 酶 裂 解 液 ( 50 m m ol / L T isr
一

H CI

p H 7
.

5
,

1 50 m mo l / L N a C I
,

2
.

s m mo l / L C a C 12 ,

0
.

2 阳 凝血酶 )
,

25 ℃ 下反应 3 h 后
,

加样 在 sD s
-

PA GE 凝胶中
,

进行电泳检测切割的效率
,

然后用

2 0 m m o l / L T r i s 一 H e l 透析除去切割液 [“ ]
,

再经过 B io
-

S c al e
Q 柱层析

,

收集 os R A C D 蛋白的洗脱峰进行

SD S
一

P A G E 电泳检测
.

1
.

2
.

4 os R A C D 蛋白的复性 利用谷胧甘肤氧化还

原体系在 4℃下复性 os R A C D 蛋白
,

首先用复性液 I

透析过夜
,

次 日取透析样品用复性液 11 继续进行透

析 s h
,

中间更换一次透析液
.

然后收集复性的蛋白

质进行超滤浓缩
,

供作蛋白质的体外活性检测
.

1
.

2
.

5 os R A C D 蛋白的 G T P 结合活性竞争实验

纯化的 os R A C D 蛋 白经 S D S
一

P A G E 电泳 后
,

通过

iB o 一

R ad 半干转 移系统吸印到 P v D F 膜上
,

再将此

膜浸 在 加 有 6 m ol / L 盐 酸 肌 的 结 合 缓 冲 液

( 0 1 m o l / L rT is
一

H Q p H 8
.

0
,

1 0 m m o l / L M g C I: )中

变性处理
,

然后通过逐渐稀释盐酸肌的浓度使 os
-

R A C D 蛋白在原位复性
,

复性后的 P V D F 膜移放在

封闭缓冲液 ( 0
.

I n l o l/ L irT
、 -

H C I p H 8
.

0
,

10 m n zo州I
J

M g C 12
,

0
.

3 % B S A
,

0
.

1 % T w e e n 2 0 ) 中 2 5℃ 封 闭

3 0 m i n ,

然后分别加入 补 35 5 G T P ( 1 0 “
mo l / L )

,

下
一 35 5

G T P ( 1 0 拌m o l / L )和 盯
p ( 1 0 俘m o l / L )

,

7
一 3 , 5 G T P

2 结果与讨论

2
·

1 os R A
CD 基因表达载体的构建及鉴定

利用 G E N E T Y X 软件以
o
sR A 〔: D 基因

c D N A 编

码区两侧的序列为模板设计 引物
.

上游 引物为 5
` -

T A c A T 区亚
A G c G c G T c T c G G T T cA T

一

3
’ ,

包 含

起始密码子 A T G
,

外设 N J e l 酶切位点 ; 下游引物

为 5
’ 一

A c G G A T c c A 巨困 。 、 A
GA

T G G cA cA T
一

3
’ ,

包含一个强终止密码子 T A A
,

外设 B a m H I 酶切位

点
.

用此引物扩增 os R A C D 基因的编码区
,

并将所

得的产物加样 在 1 % 的琼脂糖凝胶 上做 电泳分离
,

结果呈现一条与预测大小一致的约 6 0 0 b p 的电泳谱

带
.

将这一片段通过 N 刁。 I 和 B a m H I双酶切后与表

达载体 p E T 2 8 a ( 十 )连接
,

构建 成重组表达质粒载

体 p E T
一

ar cd
.

其 中编码
口5尺A C D c D N A 的 人以亡工

B a m H l 片段是处在 T 7 启动子 的控制之下
,

可以被

IP T G 诱导高效表达 (图 1)
.

T A A

图 1 重组表达质粒 p E -T ar 记 的物理图谱

iH
s
一

t ag 为 6 个组氨酸的融合短肤
; T T ,

为 7T 终止子

重组质粒 p E T
一

ar cd 的转化 受体菌是蛋白酶缺

陷型的 B 2L 1 菌株
,

这样便可有效地 防止表达蛋 白

的降解
,

转化混合物涂布在含有卡那霉素的琼脂平

板上
,

筛选含有重组质粒 p E T
一

ar cd 的转化子菌株
.

挑取转化子菌株的单菌落过夜培养
,

提取重组表达

质粒的 D N A
,

经酶切鉴定显示
,

p E T
一 : ac d 质粒分

子 中存 在 一 条 其分子量大约 为 6 00 b p 的 dN
旧 I

-

aB m H I 插入片段
.

核昔 酸序列测定结果表明
,

该

插入片段含有 os R月C D c D N A 基 因的完整的编码序

列
,

没有任何碱基错误
,

并且是位于 p E T 2 8 a ( 十 )

A T G 起始的可读框内
.

根据编码区核昔酸序列推测的 os R A C D 蛋 白氨

基酸序列结构分析显示
,

在该蛋 白质的氨基酸组成

中
,

大 肠 杆 菌 的 罕 用 密 码 子 精 氨 酸 ( A gr ) 只 占

3
.

54 %
,

从而避免了因密码子使 用偏爱性对基因表

达效率造成的影响
,

使得 os R八 C工〕基因能够在大肠
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M

履阵ku946743杆菌细胞中获得高效表达
.

2
.

2 os R A C D 基因编码蛋白质的诱导表达与纯化

含有重组质粒 p E T
~

r ac d的转化子菌株 B L 21 在

IP T G (终浓度 0
.

4 mo l/ L )诱导下可产 生分子质 量为

2 4 ku 的蛋白质
,

其表达量随诱导培养时间的延长而

逐渐增加
,

但当诱导培养时间达到 s h 时
,

其表达量

则有所下降 (图 2)
.

薄层扫描分析揭示
,

当诱导培养

时间为 6 h 时
,

由 N 端多肤 (包括 环 -s
agt )和 咙R A C D

组成的融合蛋白的含量可占菌体总蛋白的 40 % 以上
.

一 / 融合蛋白 ( 2 4 k u
)

—
非融合蛋白 ( 2 1 k u

)

图 3 os R A c D 融合蛋白和非融合蛋白纯化产物的

S D S
·

p A G E 图谱

M
,

蛋白分子量标记
; 1

,

融合蛋白 ; 2
,

非融合蛋白

图 2 os R A C D 基因诱导表达产物的 15 %

s D S
·
p A G E 图谱

M
,

蛋白分子量标记
; 1

,

未诱导
; 2

,

诱导 Z ;h

3
,

诱导 4 h ; 4
,

诱导 6 h ; 5
,

诱导 s h

性处理方可用于功能检测
.

为此
,

我们试验了多种

复性体系
,

如多聚 乙醇复性体系
、

凝胶过滤层析复

性体系及谷胧甘肤氧化还原体系
,

分别将不同体系

复性的蛋 白与 y
一

35 5 G T P 结合检测显示
,

经 P E G 浓

缩 复 性 的 蛋 白 与 y
一

35 5 G T P 的 结 合 率 只 有

10
.

s m m ol / g
,

凝胶过滤层析后的蛋 白结合率则 更

低
,

而经谷胧甘肤氧化还原体系复性的蛋白与 y
一

35 5

G T P 的结合率可达 18
.

8 m m ol / 9
.

此外还 观察到
,

当蛋白浓度超过 3 00 拼g / m L 时
,

将 会聚 集形成 沉

淀
,

从而降低了天然活性蛋 白的得 率
,

只有将 os
-

R A
cD 蛋白浓度降到约 50 拌g / m L

,

并辅助加以 L
一

精

氨酸
,

方可提高蛋 白质的稳定性
,

获得理想的复性

效果
.

由于在 p E T 2 8 a ( 十 )表达质粒的 N d 。 I 克隆位点

的上游序列部位存在有一个凝血酶因子切割位点的

编码序列
,

所以纯化的融合蛋白经凝血酶因子酶解

之后
,

便会释 放 出单纯 的
、

具有 天然结 构特性的

os R A C D 蛋 白
.

将此酶解产物再一次通过 iN
一

N T A

柱
,

于是被切割下来的 N 端多肤就会吸附在层析柱

的介质上
,

再 将过柱 收集到的未被吸 附的蛋 白组

分
,

继续过 iB 。 一

cS al e Q 离子层析柱
,

经洗脱得到单

一的洗脱峰
.

S D S
一

P A G E 电泳检测表明
,

此洗脱峰

是一种分子质量约为 21 k u
的单一蛋 白组分 (图 3 )

,

其分子量与天然的 os R A C D 基因编码的蛋白质的大

小相当
,

因此可认定是 os R A C D 蛋白
.

双波长薄层扫描分析显示
,

层析洗脱收集的融

合蛋白和 os R A C D 蛋白的纯度均在 90 % 以上
.

将多

次洗脱后收集的 os R A C D 蛋 白超滤浓缩后
,

需经复

2
.

3 os R A C D 蛋 白的 G T P 结合活性

纯化的 os R A C D 蛋白与 G T P 结合活性测定结果

显示
,

以 下 35 5 G T P 为反应底物时
,

随着加入在反

应体系中 os R A C D 蛋白数量的增多
,

滞留在 P V I ) F

膜的放射性计数平行上升
,

两者呈正比关系
.

而当

以 羊 35 5 A T P 为反应底物时
,

尽管加入在反应体系

中的 os R A C D 蛋 白的数 量 不 断上 升
,

从 0
.

2 到

1
.

8 拼g
,

而滞留在 P V D F 膜的放射性计数却基本上

保持不变 (图 4)
.

按 照曲线斜率计算得到 os R A cD
蛋白与 y

一

35 5 G T P 的结合率为 18
.

8 m m ol / g
,

而与

y
一

35 5 A T P 的结合率仅为 0
.

73 m m ol / 9
.

非同位素标

记的 G T P 及 A T P 与同位素标记的 G T P 的竞争结合

实验
,

进一步证实了 os R A CD 蛋 白具有与 G T P 特异

结合的活性
.

图 5 显示
,

加入 10 倍竞争 G T P 时
,

可将大部分与 os R A cD 蛋 白结合的 y
一

35 5 G T P 竞争

掉 ; 而加入 100 倍竞争 A T P 几乎没有任何竞争效果
,

与仅加入 羊 35 5 G T p 探针的杂交条带的强弱相当
.
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研究发现 os R A C D 蛋白的结合活性区会受到效

应物 的影 响
.

据文献报道 9[]
,

底 物一 般 以 y
一

35 5

G T .P M g Z +

形式与 G 蛋 白进行结合
,

在缺少二价阳

离子 的条件下
,

下
一

35 5 G T P 与 G 蛋 白的结合 物在

3 0℃下反应 60 m in 便会有 80 %发生解离
,

反应体系

中至少应该有 1 m m ol / L M g Z 十 ,

才能维持初始的结

合水平
.

在高浓度的二价阳离子 的存在下
,

G 蛋 白

最大活性能够持续 10 m in 左右
.

据此在本实验中我

们将 M g “
+

浓度控制在 10 m m ol / L
,

从而较大地激活

了 os R A C I〕蛋 白的 G T P 结合活性
.

应
.

低浓度 M g Z +

条件下
,

加入 G D P 解离抑制因子

( G D )I
,

可以有效地抑制 R ho 类小分子量 G T P 结合

蛋 白与 G l ) P 的解离 〔̀ “ 」,

同时也可抑制 G 蛋白本身

水解酶的活性
,

而高浓度的 M g “
+

本身就可以稳定

G 蛋 白与 GD
P 的结合 〔̀ 3

,

川
,

因此实验中将 M g Z +

的

浓度控制在 1 00 m m ol / L
,

有利 于准 确地 观察 os
-

R A C D 蛋 白水解 G T P 的酶动力学
.

y 二 0
.

10 7 6 x + 0刀4 2

R Z = 0
,

9 9 3 1
_

1 8 00 0

1 6 00 0

1 4 00 0

1 20 0 0

县 10 0 0 0

。 80 0 0

6 0 0 0

4 0 0 0

2 0 0 0

Y
一 3 5 5 G T P

Y
一

3 5 5 八T P

2 3 4 5

o T P/ ( 林m o 一L
一 1 )

0扮一斌了一寸一 , 吉一书
蛋白质 /林 g

图 4 o s R A C n 蛋白与 丫
· 3 5 s G T P和 丫

· 3 5 S A I
,

P

的结合曲线

图 6 不同含且的 G T P 底物与恒 t 的

os R A c D 蛋白纯化产物的反应曲线

y = 0
.

0 7 9 6 x 2一0
.

0 0 4 x + 0
.

0 3 9 6

R Z = 0 9 9 8 )

ō、à,ùù、ù11星」2住al刀nU0lnj

。男阅
1 2 3 4

黔熬器嘿戮肇鬓翼
图 5 os R A c D 蛋白的 G T P 结合活性竞争实验

, 了
一

35 5 G T P ; 2
,

羊 35 5 G l
,

p + 1 倍竞争 G T p ; 3
,

羊 35 5 (汀 p + 1 0

倍竞争 G T P ; 4
,

7
一

35 5 G T P + 1 0 0 倍竞争 A T p

2
.

4 o s R A e n 蛋白的 G T p 水解酶活性

G T P 水解后释放的无机磷可以与钥酸胺反应
,

形成的铝 蓝在 A 66 0
下有特异 的吸收峰〔’ 0, 川

.

根据

这种吸收特性建立的定磷实验可以测定出无机磷释

放量与 G T P 水解程度之间的相 关曲线
.

实验 中将

1 拼g纯化的 os R A C D 蛋白
,

与不同数量的 G T P 底物

30 ℃ 下 反 应 3 0’ m in
,

加 入 T C A 终止 反 应
,

测 定

A 660 下的钥蓝 吸收峰 曲线 (图 6 ;) 同理
,

利用 1 拜g

G T P 与不同数量纯化的 os R A C D 蛋白反应
,

测定另

一吸收峰曲线 (图 7 )
.

研究结果 显示
,

随着蛋白加

入量的增加
,

或者是 G T P 底物 加入 量的增加
,

水

解产生的无机磷量都呈现明显上升的趋势
.

这种 吸

收峰曲线的变化特征
,

显示 。 s R A C D 基因编码的蛋

白具备一定的水解 G T P 的能力
.

G T P 水解后形成的 G 蛋白与 G D P 的复合物还

会发生部分再解 离
,

重新参与水解 G T P 的循环反

图 7

从 图 7

0 l

we
~ ~ ~ ~~ ~ ~ ` ~ ~ ~ ~~ ~ es ~ es es j

es
~ ~ - - L - - - es - - - - -

0 0
.

5 1 1
.

5 2

蛋白质 /“ g

不同浓度的 os R A C D 蛋白量纯化产物与

恒量的 G T P 底物的反应曲线

可 以 看 出
,

os R A C D 蛋 白加 入 量 为

1
.

5昭时仍未达到的饱和值
,

而且在 0
.

5 拼g 以下反

应曲线 已 经有 一个拐 点
.

所 以 我 们设 想或 许 os
-

R A C D 蛋白自身有一种协 同效应
,

在未达到饱和值

之前
,

这种协 同效 应使其呈 现一 种较强 的水解能

力
.

而在图 6 所示的实验中
,

由于所用的 os R A C D

蛋白的量较少
,

尚未达到协同效应的临界点
,

因此

随着底物量的增加
,

反应曲线呈线性上升
.

本研究证实
,

p E T
一

ar cd 转化的 E
.

。 of i 转化子

中表达出的 os R A C D 蛋 白
,

在体外具有与 G T P 特异

结合的活性和水解 G T P 的功能
.

那 么从理论 上讲

该蛋白质就应该具有相应的功能结构域
.

为此我们

利用 国际 互 联 网 络
,

在 蛋 白质 三 级结构数据 库

( P l ) B )中进行氨基酸 同源性 比较
.

结果显示
,

水稻

os R A C D 蛋白与人 R a c
亚类低分子量 G T P 结合蛋 白
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C d c4 2 之间有 6 4 % 氨基酸序列同源性
.

同时以 A b
-

d l[ u
’ 5 〕利用核磁共振测定的 c d c4 2 的三级结构为基

础
,

采用 G C G 分析软件对水稻 的
。 s R A C I〕 蛋 白进

行分析
,

结果证实在该蛋白的三级结构中
,

的确存

在 G T P 结合位点
、

G T P 酶活性结构域
、

M g “
+

离子

结合效应 区和丝氨 酸 /苏氨酸磷酸化位 点 (图未 示

出 )
.

这些数据进一步支持了本实验分离的水稻
。 s -

几A C I〕 基因蛋白质编码产物的正确性
.

我们认为光

敏核不育水稻农垦 58 5 所表现的光周期育性转换遗

传特性
,

是植物体通过信号传导途径对环境光条件

作出的一种复杂的发育调节反 应
.

与此相应的是
,

本实验关于水稻 os R A C D 蛋白的翻译后修饰位点分

析表明
,

它可能存在磷酸化
、

糖基化
、

异戊二烯化

等多种修饰方式 (图 8 )
,

因此在与环境光周期转换

的应答过程 中
,

有可 能与 多种蛋 白质 因子发生作

用
,

参与光信号的传导
.

M S A S R F 1K C V T V G D G AV G K T C M L IS Y T S N T F P 11 ) Y V P T V F D N F S A N V V V D
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

… …
N F S A

.

…
糖基化位点

… …
T V G D

· · · · · · , · · · , · · , ·

T V F D
.

… … 酪蛋白 11 磷酸化位点

G S T V N L G L W D I A G Q E D Y N R L R I
〕
L S Y R G A I) V F L L A F S L I S K A S Y E N V S K K W

·

S Y R
· · · · · · ·

… …
S K K

·

蛋白激酶 C 磷酸化位点

…
N V S K 二 糖基化位点

.

K W 酪氨酸激酶磷酸化位点

G S T V N L G LW D I
,

A
· · · · · · · · · · · · · · · · · · ·

… … 豆寇酞化位点

IP E L R H YA P G V P ll l万 G T K L D L R D D K Q F F V D H P G A V P l S 1 A QG E E L R K L I

IP E L R于I Y八
·

.

T K L D
·

酪氨酸激酶磷酸化位点

酪蛋白 H磷酸化位点

G A A A Y I E C S S K T Q QN I K A V F D A人I K V V L Q P P K QK K K K K K A Q K G C AI L

·

S S K
·

·

C A I L

蛋白激酶 C 磷酸化位点

异戊二烯化位点

图 8 . R A C D 蛋白翻译后修饰位点结构分析

os R A C I〕蛋 白质结构 中的磷酸化位点
,

正是为

这种蛋白因子间的相互作用提供了识别标志 [’ 6〕
.

表

面静电势分析显示水稻 os R A CD 蛋 白质分子表面含

有两个疏水结构面 (图未示 出 )
,

这暗示着 os R A C D

蛋白质单体分子 间存在着形成寡聚体的可能性
.

这

些结构特征使得 os R A C D 蛋 白质能够在光信号传导

通路中起到相应的功能作用
.
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