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石榴着色相关蛋白DFR的生物学信息分析
白云赫，张文颖，贾海锋，纠松涛，房经贵，王 晨*

（南京农业大学园艺学院，南京 210095）
摘 要：【目的】对DFR蛋白进行生物学分析，以了解石榴DFR蛋白的生物学信息，以及石榴DFR蛋白与其他物种

DFR蛋白的亲缘关系。【方法】通过生物信息学方法对石榴DFR蛋白（PgDFR）以及不同亲缘关系的 19个物种进行分

析，并重点对荞麦DFR蛋白(FeDFR)、拟南芥DFR蛋白(AtDFR)与石榴DFR蛋白的氨基酸组成、蛋白质理化性质、二级

结构、三级结构、结构域以及motif进行分析。【结果】DFR进化树表明，在20种物种中，FeDFR与PgDFR亲缘关系较近，

AtDFR与PgDFR的亲缘关系较远；在二级结构中，PgDFR、FeDFR、AtDFR均以无规则卷曲为主，但是其所占的比例存

在一定的差异，其中AtDFR所占比例达到 56%以上，PgDFR和FeDFR所占的比例比较接近，均为 48%左右；PgDFR、

FeDFR和AtDFR蛋白的三级结构无明显差异；PgDFR、FeDFR和AtDFR蛋白结构域显示，都含有PLN02896超家族，但

是AtDFR却还含有PgDFR和FeDFR所没有的PLN02650结构域；在 20种物种DFR蛋白的motif元件中，石榴DFR蛋白

的motif数量和位置与大多数物种的相似，表明亲缘关系较近，而拟南芥DFR蛋白的motif数量和位置与其他物种差异

较大，说明亲缘关系较远。【结论】PgDFR蛋白与其亲缘关系较近的FeDFR蛋白高度相似都具有较强的保守性，而与其

亲缘关系较远的AtDFR蛋白差异较大，可能会有不同的功能。因此，本研究结果阐释了石榴DFR蛋白的进化与功能

保守性，为进一步认识石榴DFR蛋白的生物学功能及其对花色苷调控研究奠定工作基础，也为其他植物着色机制研

究提供一定的参考。
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Biological information analysis of the protein——DFR protein in Puni⁃
ca granatum
BAI Yunhe，ZHANG Wenying，JIA Haifeng，JIU Songtao，FANG Jinggui，WANG Chen*

( College of Horiculture, Nanjing Agricultural Uninversity, Nanjing 210095, Jiangsu, China)

Abstract:【Objective】Punica granatum has been cultivated for more than 2 000 years in our country. The
color and luster have great influence on fruit quality, and the appearance of color is closely related to flavo⁃
noid metabolism. Anthocyanin is an important flavonoid compound. In the pathway of anthocyanin synthe⁃
sis, two hydrogen brass 4- reductase (DFR) plays an important role in the regulation of anthocyanin syn⁃
thesis. The biological analysis of DFR protein was conducted to understand the biological information of
pomegranate DFR protein and the relationship between pomegranate DFR protein and other species DFR
protein.【Methods】In this paper, we analyzed pomegranate DFR protein (PgDFR) and 19 related species
by bioinformatics methods, and elaborate FeDFR, AtDFR and PgDFR’s amino acid composition, protein
physical and chemical properties, two stage structure, three stage structure, domain and motif.【Results】
DFR phylogenetic tree shows that FeDFR is closely related to PgDFR in 20 species, and AtDFR is far
from PgDFR; in the two stage structure, PgDFR, FeDFR and AtDFR are from random coil, but there are
some differences in the proportion of AtDFR, the proportion reached 56%, the proportion of PgDFR and
FeDFR are relatively close, about 48% ; no significant difference between the three level structure of
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PgDFR, FeDFR and AtDFR protein; PgDFR, FeDFR and AtDFR protein domain showed that its contain
PLN02896 superfamily, but AtDFR is also the PLN02650 domain containing PgDFR and FeDFR had no
motif element in the analysis; 20 species of DFR protein in motif, the number and location of pomegranate
DFR protein and most species are similar, that is close genetic relationship, and the motif number and loca⁃
tion of DFR protein in Arabidopsis and other species differences that distantly related.【Conclusion】These
results show that the PgDFR protein is highly conserved with its close relative FeDFR protein, while the
AtDFR protein, which is far from its phylogenetic relationship, may have different functions. Therefore, the
results of this study explains the evolution and function of conservative pomegranate DFR protein, for fur⁃
ther understanding the biological function of pomegranate DFR protein and its regulation on basic work
lay on anthocyanins for other plants, coloring mechanism research to provide certain reference
Key words: Pomegranate; Coloration; PgDFR protein; Bioinformatics analysis

石榴（Punica granatum L.）属于石榴科石榴属，

为多年生落叶乔木或灌木，是最早发现的可食用水

果之一[1]，更是一种重要的园林绿化树种。石榴的色

泽呈现与类黄酮代谢密切相关，其中，花色苷是广泛

存在于被子植物的一类重要类黄酮物质，是植物叶、

花、果呈色的物质基础[2]。花色苷是花青素与糖以糖

苷键结合而成的一类化合物，具有类黄酮的典型结

构[3]。迄今为止已发现的花青素有 20种，石榴中主

要有6种，分别是天竺葵色素（pelargonidin）、矢车菊

色素（cyaniding）、花翠素（delphinidin）、芍药色素

（peonidin）、牵牛色素（petunidin）和锦葵色素（malvi⁃
din）等[4]。花色苷合成代谢涉及多个结构基因、调节

基因的相互作用，基因编码的酶决定了花色苷合成

的种类[5]。而花色苷的显色作用受到DFR等基因的

调控。DFR是花色苷生物合成途径中的关键酶，它

以二氢黄酮类物质为底物，在辅因子NADPH的作用

下，产生矢车菊素、天竺葵素、飞燕草等 3种无色原

花色素[6]，进一步转化为有色花青素，使植物呈现颜

色。

石榴是一古老的果树，原产于伊朗、阿富汗等中

亚地区，现广泛栽培于热带、亚热带地区[7]。2000多
年前沿丝绸之路传入我国，在长期栽培驯化过程中，

形成了丰富的品种资源，具有丰富的遗传多样性[8]。

石榴是深受各国人民喜爱的一种传统果树，果实具

有极高的营养保健功效而成为重要的功能水果，果

皮、果汁、种子等提取物的氧化活性研究备受重

视[9]。近年来，由于石榴具有多种医疗保健作用受到

人们越来越多的重视[10]。其中，花青苷具有显著的

抗氧化、抗炎、抑菌、防止肝脂肪积聚及变性、防治心

血管疾病、抑制多种癌细胞生长等多种生理活性，在

食品、医药、化妆等领域有着广泛的应用前景[11]。笔

者分析了石榴DFR蛋白在20种植物中系统进化，并

重点对比了石榴及其近缘的荞麦、较远亲缘的拟南

芥DFR蛋白的氨基酸组成、理化性质、二级结构、三

级结构、结构域和motif元件，分析其功能的保守性

与进化，为进一步认识石榴DFR蛋白的生物学功能

及其在石榴着色机制的调控作用奠定工作基础。

1 材料和方法

1.1 DFR蛋白系统进化树的构建

通过 NCBI 数据库登陆石榴 GenBank 登录号

KC430327，获得石榴DFR蛋白的氨基酸序列，并通

过 Blastp 检索石榴DFR蛋白与其他物种DFR蛋白

的同源性，然后选取不同的物种，通过MEGA-5.1软
件构建石榴与其他物种的系统进化树。

1.2 DFR蛋白理化性质的分析

用 ExPaSy 提供的在线 Prorparam 软件（http://
web.expasy.org/tools/protparam.html）进行氨基酸数目

与组分、理论等电点、蛋白质疏水性、稳定性等分析。

1.3 DFR蛋白二级结构分析

通过在线数据库 PrdictProtein（https://www.pre⁃
dictprotein.org/home）预测分析α-螺旋、β-折叠和无

规则卷曲。

1.4 DFR蛋白三级结构分析

利用在线数据库Expasy提供的SWISS-MODEL
（https://swissmodel.expasy.org/interactive）构 建 DFR
蛋白的三级结构。

1.5 结构域分析

采 用 NCBI（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Struc⁃
ture/bwrpsb/bwrpsb.cgi）进行预测DFR蛋白的结构域。
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芒果 Mangifera indica AIY25001.1
甜橙Citrus sinensis NP 001275860.1
巨安 Eucalyptus grandis XP010060970.1
棉花 Gossypium hirsutum XP016687588.1
美洲山杨 Populus tremuloides AAN63056.1
三角叶杨 Populus trichocarpa XP 002300759.1

圆叶葡萄 Vitis rotundifolia AGJ70142.1
牡丹 Paeonia suffruticosa AEN71545.1
杜鹃 Rhododendron simsii CAC88859.1

甜樱桃 Prunus avium AJO67968.1
砂梨 Pyrus pyrifolia AFF60412.1
苹果 Malus domestica AAO39816.1
西洋梨 Pyrus communis AAO39818.1
山楂 Crataegus monogyna AAX16491.1

核桃 Juglans regia XP018821154.1
番木瓜 Carica papaya XP021905864.1

石榴 Punica granatum AET74075.2
苦荞麦 Fagopyrum tataricum ACZ48697.1
荞麦 Fagopyrum esculentum ACZ48698.1
拟南芥 Arabidopsis thaliana NP 199094.1

0.2

1.6 Motif分析

利 用 在 线 MEME 网 站（http://meme.nbcr.net/
meme/）对石榴及其它17个DFR蛋白的氨基酸序列进

行模序分析。设定参数最大宽度值为 50，最小宽度

值为6，模序量小于20个，其余参数的设置均为默许。

2 结果与分析

2.1 DFR蛋白系统进化树的构建

为了认识石榴DFR蛋白与其他物种中同源蛋

白的亲缘关系，以及石榴DFR蛋白的特征，本研究

构建了石榴和其他 19个物种的DFR蛋白的进化树

（图 1）。从系统进化树中可以看出，该进化树分为

两大组，其中拟南芥（Arabidopsis thaliana）单独为一

组，而另外19个为另一组，但该组又有两个分支，石

榴DFR蛋白与荞麦（Fagopyrum esculentum）、苦荞麦

（Fagopyrum tataricum）组成一分支，余下的植物杧果

（Mangifera indica）、甜橙（Citrus sinensis）、巨安（Eu⁃

calyptus grandis）、棉花（Gossypium hirsutum）、美洲山

杨（Populus tremuloides）、三角叶杨（Populus trichocar⁃

pa）、圆叶葡萄（Vitis rotundifolia）、西洋梨（Pyrus com⁃

munis）、山楂（Crataegus monogyna）、苹果（Malus do⁃

mestica）、砂梨（Pyrus pyrifolia）、甜樱桃（Prunus avi⁃

um）、核桃（Juglans regia）、牡丹（Paeonia suffrutico⁃

sa）、杜鹃（Rhododendron simsii）、番木瓜（Carica pa⁃

paya）等16个同源蛋白组成另一分支。由进化树可

知，石榴DFR蛋白与拟南芥同源蛋白亲缘关系较

远，而与芥麦的亲缘关系较近。基于此，笔者选择与

石榴DFR蛋白亲缘关系较近的荞麦（FeDFR）和亲缘

图 1 石榴与其近缘物种 DFR蛋白的系统进化树

Fig. 1 Phylogenetic tree of pomegranate and its related species

关系较远的拟南芥（AtDFR）与石榴DFR蛋白进行对

比分析，进一步鉴定它们之间的进化进程与保守性

特征。

2.2 理化性质预测分析

PgDFR蛋白的分子式为C1667H2594N446O484S18，分子

质量为 5 209；该蛋白质的相对分子质量为 37
204.71，理论等电点（pI）为 6.29，带负电荷的残基总

数（Asp + Glu）为 43个，带正电荷的残基总数（Arg+
Lys）为 39 个 。 FeDFR 蛋 白 的 分 子 式 为

C1723H2675N445O512S23，分子质量为 5 378；该蛋白质的相

对分子质量为38 553.25，理论等电点（pI）为5.60，带
负电荷的残基总数（Asp+Glu）为 47个，带正电荷的

残基总数（Arg+Lys）为 39个。AtDFR蛋白的分子式

为C1907H2986N492O579S22，分子质量为 5 986；该蛋白质的

相对分子质量为42 774.96，理论等电点（pI）为5.43，
带负电荷的残基总数（Asp+Glu）为 50个，带正电荷

的残基总数（Arg+Lys）为 41个（表 1）。其中AtDFR
蛋白的氨基酸个数最多，为382个，PgDFR蛋白的氨

基酸数最少为327个，FeDFR蛋白的氨基酸数居中，

为341个，与AtDFR蛋白的氨基酸数接近；AtDFR的
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分子质量和相对分子质量高于 PgDFR和 FeDFR的

相对分子质量和分子质量；PgDFR和FeDFR的带正

电荷数相同，低于AtDFR的带正电荷数；PgDFR和

FeDFR带负电荷数低于AtDFR的带负电荷数，因此

可初步得出 PgDFR与 FeDFR的亲缘关系较近，与

AtDFR的亲缘关系较远。

PgDFR蛋白共由327个、20种氨基酸组成，其中

亮氨酸（Leu）所占比例最高，达 8.30%；而半胱氨酸

（Cys）和色氨酸（Trp）所占的比例最低，各占 1.80%。

FeDFR蛋白共由341个、20种氨基酸组成，其中颉氨

酸（Val）所占比例最高，达 8.50%；而谷氨酰胺（Gln）
和色氨酸（Trp）所占的比例最低，各占1.50%；AtDFR
蛋白共由 382 个、20 种氨基酸组成，其中亮氨酸

（Leu）所占比例最高，达 7.90%；而色氨酸（Trp）所占

的比例最低，为1.30%（表2）。
应用 ProScale 在线软件，对 PgDFR、FeDFR、

表 1 PgDFR、FeDFR和 AtDFR理化性质的比较

Table 1 PgDFR，FeDFR and AtDFR comparison of physical and chemical properties

项目
Item
氨基酸数 Amino acid number
等电点 Isoelectric point
相对分子质量 Relative molecular mass
负电荷残基数 Residual base of negative charge
正电荷残基数 Positive residual base number
分子式 Molecular formula
分子质量 molecular mass
不稳定参数 Unstable parameter
亲疏水性 Hydrophilic hydrophobicity

石榴DFR蛋白
PgDFR
327
6.29
37 204.71
43
39
C1 667H2 594N446O484S18
5 209
38.84s
-0.327（亲水Hydrophobicity）

荞麦DFR蛋白
FeDFR
341
5.60
38 553.35
47
39
C1 723H2 675N445O512S23
5 378
35.59s
-0.242（亲水Hydrophobicity）

拟南芥DFR蛋白
AtDFR
382
5.43
42 774.96
50
41
C1 907H2 986N492O579S22
5 986
36.85s
-0.225（亲水Hydrophobicity）

注 : s 表示稳定蛋白。亲疏水性正值为疏水性蛋白，负值为亲水性蛋白。

Note：s indicates stable protein. Positive value of hydropathy indicates hydrophobic protein, negative value of hydropathy indicates hydrophilic protein.

表 2 PgDFR、FeDFR和 AtDFR氨基酸组成比较

Table 2 PgDFR，FeDFR and AtDFR amino acid composition comparison

名称
Name
丙氨酸 Ala
精氨酸 Arg
天冬酰胺 Asn
天冬氨酸 Asp
半胱氨酸 Cys
谷氨酰胺 Gln
谷氨酸 Glu
甘氨酸 Gly
组氨酸 His
异亮氨酸 Ile
亮氨酸 Leu
赖氨酸 Lys
甲硫氨酸 Met
苯丙氨酸 Phe
脯氨酸 Pro
丝氨酸 Ser
苏氨酸 Thr
色氨酸 Trp
酪氨酸 Tyr
缬氨酸 Val

简称
Abbreviation
A
R
N
D
C
Q
E
G
H
I
L
K
M
F
P
S
T
W
Y
V

个数Number
PgDFR
17
15
14
17
6
8

26
19
11
17
27
24
12
18
18
23
18
6
7

24

FeDFR
19
12
15
19
9
5

28
21
8

16
25
27
14
18
15
23
21
5

12
29

AtDFR
23
12
16
22
8

10
28
24
7

24
30
29
14
19
16
29
29
5

12
25

比例Ratio/%
PgDFR
5.20
4.60
4.30
5.20
1.80
2.40
8.00
5.80
3.40
5.20
8.30
7.30
3.70
5.50
5.50
7.00
5.50
1.80
2.10
7.30

FeDFR
5.60
3.50
4.40
5.60
2.60
1.50
8.20
6.20
2.30
4.70
7.30
7.90
4.10
5.30
4.40
6.70
6.20
1.50
3.50
8.50

AtDFR
6.00
3.10
4.20
5.80
2.10
2.60
7.30
6.30
1.80
6.30
7.90
7.60
3.70
5.00
4.20
7.60
7.60
1.30
3.10
6.50

AtDFR蛋白质疏水性预测（图2）。结果显示，PgDFR
蛋白亲水性最大值为-3.35，疏水性的最大值为

2.50，且亲水性氨基酸略多于疏水性氨基酸，因此该

蛋白为亲水性氨基酸；FeDFR蛋白的疏水性最大值

为 2.50，亲水性最大值为-2.24，且疏水性氨基酸多

于疏水性氨基酸，所以该蛋白为亲水性蛋白；AtDFR
蛋 白 疏 水 性 的 最 大 值 为 2.50，亲 水 性 最 大 值

为-2.41，且亲水性氨基酸多于疏水性氨基酸，所以
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图 2 PgDFR、FeDFR、AtDFR亲疏水性

Fig. 2 PgDFR，FeDFR，AtDFR hydrophobicity-hydrophilicity

A

B

C
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该蛋白为亲水性蛋白。

2.3 二级结构预测分析

蛋白质的二级结构是肽链经过折叠和缠绕的方

式形成的，二级结构主要有α-螺旋、β-折叠、β-转
角和无规则卷曲。PgDFR蛋白的二级结构预测表明

α-螺旋占35.17%，β-折叠占12.84%，无规则卷曲占

51.99%；FeDFR蛋白的二级结构预测表明α-螺旋占

39.30%，β-折叠占 13.78%，无规则卷曲占 46.92%；

AtDFR蛋白的二级结构预测表明α-螺旋占28.80%，

β-折叠占14.66%，无规则卷56.54%（图3，表3）。

表 3 PgDFR、FeDFR、AtDFR二级结构成分

Table 3 PgDFR，FeDFR，AtDFR two stage structure
component

成分 Component
α-螺旋 Alpha helix
β-折叠 Beta folding
无规则卷曲 Random crimp

PgDFR
35.17%
12.84%
51.99%

FeDFR
39.30%
13.78%
46.92%

AtDFR
28.80%
14.66%
56.54%

对比分析可知，三个蛋白中β-折叠所占的比列

较为接近，PgDFR最低，AtDFR最高，FeDFR居中；

虽然在无规则卷曲中 PgDFR所占的比列居中，而

PgDFR蛋白和FeDFR蛋白在α-螺旋中所占的比例

较高，AtDFR 所占的比例较低，从而间接说明

PgDFR蛋白与FeDFR蛋白的亲缘关系较近，与AtD⁃

H. α-螺旋；E. β-折叠；L. 无规则卷曲。
H. α-helix; E. β-fold; L. Irregular curl.

图 3 PgDFR、FeDFR、AtDFR二级结构比较

Fig. 3 PgDFR，FeDFR，AtDFR two structure comparison diagram
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FR蛋白的亲缘关系较远。

2.4 三级结构预测分析

蛋白质三级结构是指多肽链在二级结构或者超

二级结构甚至结构域的基础上，进一步盘绕、折叠，

依靠次级键的维系固定所形成的特点空间结构。蛋

白质三级结构有利于对蛋白功能和作用机制的研

究。图4-A、4-B、4-C分别为PgDFR、FeDFR、AtDFR
的三级结构图。从图 4中可以看出，三个蛋白三级

A B C
图 4 PgDFR、FeDFR、AtDFR的三级结构图

Fig.4 PgDFR，FeDFR，AtDFR three stage structure diagram

结构无明显差异。

2.5 结构域预测分析

结构域是在蛋白质三级结构内的独立折叠单

元，是生物大分子中具有特异结构和独立功能的区

域。图 5为 PgDFR、FeDFR、AtDFR结构域的比较，

结果表明，PgDFR、FeDFR、AtDFR都含有PLN02896
超家族蛋白，但 PgDFR蛋白的 PLN02896超家族蛋

白的长度最短，为1~315个氨基酸，而AtDFR蛋白的

PLN02896超家族蛋白的长度最长，为1~350个氨基

酸，FeDFR蛋白的 PLN超家族蛋白的长度居中，为

1~325个氨基酸，同时也表明石榴DFR蛋白与荞麦

亲缘关系较近，而与拟南芥较远；此外AtDFR蛋白

中还有 PgDFR 和 FeDFR 不具有的 PLN02650 结构

域；这进一步说明，AtDFR蛋白与PgDFR、FeDFR蛋

白保守性较低，而后二者具有较高的保守性，同时也

表明PgDFR与FeDFR蛋白亲缘关系较近，与AtDFR

图 5 PgDFR、FeDFR、AtDFR结构域的比较

Fig. 5 PgDFR，FeDFR，AtDFR structural domain compretive

蛋白的亲缘关系较远。

2.6 Motif元件预测分析

Motif是蛋白质分子中具有特定空间构象和特

定功能的结构成分，具有特殊功能的超二级结构。

通过MEME在线motif预测结果如图 6、表 4所示，

DFR蛋白motif数量变化为 11~15个。从图中可以

得知，除拟南芥（20号）外，其他 19个物种（包括石

榴）的motif数量和类型基本相同，而拟南芥的motif

数量多于前 19个物种，且motif的排序也有很大差

异；石榴、砂梨、西洋梨、山楂、美洲山杨、三角叶杨、

核桃的motif数量相同，且motif种类相差不多，亲缘

关系较近；杧果、甜橙、苹果、番木瓜、杜鹃的motif数
量为 11个，且杧果和甜橙、苹果和番木瓜的motif排
列、位置都相同；巨安、甜樱桃、棉花的motif数量为

12个，且motif仅有1个不同。以上分析再次验证了

石榴所在的19个物种DFR蛋白亲缘关系较近，而拟

PgDFR 查询序列Query seq*
超家族Superfamilies

FeDFR 查询序列Query seq*
超家族Superfamilies

AtDFR 查询序列Queryseq*
特异匹配区Specific Hits
超家族Superfamilies
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，等：石榴着色相关蛋白DFR的生物学信息分析增刊

南芥的DFR与前19个物种及石榴的亲缘关系较远。

3 讨 论

DFR蛋白是花色苷合成途径中的关键酶，同时，

花色苷的合成过程还受到相关基因的调控，所以花

色苷量的多少对植物器官色泽的形成具有十分重要

的意义。在复杂的花色苷合成过程中，呈现不同颜

色花色素的积累有赖于不同酶、基因的活性。花青

素的生物合成最主要是由二氢黄铜 4-还原酶

（DFR）、丙 氨 酸 解 氨 酶（PAL）、查 尔 酮 合 成 酶

图 6 20种 DFR蛋白 motif图
Fig. 6 Motif of 20 kinds of DFR protein

表 4 20个种 DFR蛋白 motif分布

Table 4 Distribution of 20 kind of DFR protein

物种 Species
石榴 Punica granatum
巨安 Eucalyptus grandis

杧果 Mangifera indica
砂梨 Pyrus pyrifolia
苦荞麦 Fagopyrum tataricum
圆叶葡萄 Vitis rotundifolia
西洋梨 Pyru scommunis
山楂 Crataegus monogyna
苹果 Malus domestica
甜樱桃 Prunus avium
美洲山杨 Populus tremuloides
荞麦 Fagopyrum esculentum
三角叶杨 Populus trichocarpa
棉花 Gossypium hirsutum
核桃 Juglans regia
甜橙 Citrus sinensis
番木瓜 Carica papaya
牡丹 Paeonia suffruticosa
杜鹃 Rhododendron simsii
拟南芥 Arabidopsis thaliana

motif元件 motif element
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
12
13

2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
12

7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
7
2

11
2

11
2

11
11
2
2
2
2

11
11
11
2

11
11
2
2
2
7

6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
6
2

3
3
1
8
8
8
8
8
8
8
8
8
8
2
8
1
8
2
1
6

1
1
5
1
1
1
1
1
1
1

15
1

15
1
1
5
1
1
5
1

5
5
9
5
5
5
5
5
5
5
1
5
1
5
5
9
5
5
9
5

9
9

13
9
9
9
9
9
9
9
5
9
5
9
9

13
9
9

13
9

13
13
10
13
13
13
13
13
13
13
9

13
9

13
13
10
13
13
10
13

10
10
2

10
10
10
10
10
10
10
13
10
13
10
10
2

10
10
2

10

2
2

2
14
11
2
2
2

10
14
10
2
2

2
11

13

4

4
4

2
2
9

5 9 5

1 AET74075.2
2 XP¬-010060970.1
3 AIY25001.1
4 AFF60412.1
5 ACZ48697.1
6 AGJ70142.1
7 AAO39818.1
8 AAX16491.1
9 AAO39816.1

10 AJO67968.1
11 AAN63056.1
12 ACZ48698.1
13 XP_002300759.1
14 XP-016687588.1
15XP-018821154.1
16 NP-001275860.1
17 XP-021905864.1
18 AEN71545.1
19 CAC88859.1
20 NP-199094.1
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（CHS）、、查尔酮异构酶（CHI）、类黄酮 3-羟化酶

（F3H）、类黄酮 3’羟基化酶（F3’H）、花青苷合成酶

（ANS）等多种酶调控的[12]。

黄铜类物质主要有二氢黄酮、异黄酮、黄酮、儿

茶素、花青素、黄酮和原花青素几大类，且在植物的

果实、叶以及花中大量积累[13]。二氢黄铜醇还原酶

是花色素苷合成途径中后期表达的第一个关键酶，

在不同花色形成中起着重要的作用，由于不同物种

的DFR对底物选择不同，所以合成的花色素不同，

呈现的花色各异 [14]。O’Reilly等 [15]采用转座子标签

技术首次从玉米（Zea mays）中分离克隆出DFR基

因。之后，又采用同源克隆的方法相继从矮牵牛

（Petunia hybrida）、拟南芥（Arabidopsis thaliana）、百

合（Lilium hybrid）、番茄（Lycopersicon esculentum）、康

乃馨（Dianthuscaryophyllus）、草莓（Fragaria×ananas⁃

sa）、葡萄和大麦（Hordeum vulgare）等10多种植物中

分离出了DFR 基因，并进行了功能研究[16]。石榴作

为花果兼用树种，其花色苷相关的色泽研究尤其重

要，尽管如此，石榴花色苷方面研究仍然颇少，笔者从

DFR蛋白进化、结构、及功能域等方面开展分析能够

为进一步研究石榴DFR蛋白的生物学功能及其调

控石榴花色苷的分子机制奠定一定的工作基础。

笔者以石榴DFR蛋白为研究对象，结合其它植

物的DFR蛋白开展进化分析，不仅为近缘物种提供

参考，也证明了石榴物种与模式植物拟南芥较远的

亲缘关系，它们之间可能具有不同的功能，这也表明

了在石榴上开展DFR蛋白研究的重要性。另一方

面，通过进化分析，可知道在石榴上开展相关研究可

参考哪些已有报道。进一步的DFR蛋白结构分析、

功能域及motif鉴定验证了石榴DFR蛋白亲缘关系

较近与较远的物种。在其他研究中也有报道，DFR
蛋白能够提高总黄铜含量及其抗氧化活性，且抗氧

化活性与基因的表达水平呈正相关[17]。随着分子生

物学的不断进步和研究的不断深入，DFR蛋白已经

在如上所述的数10种植物中分离，但是石榴中尚未

见报道，本研究为进一步认识石榴DFR在其花色苷

调控的分子机制奠定一定的工作基础。
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