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葡萄EIN3/EIL转录因子家族

成员鉴定及表达特征分析

乃国洁，卢世雄，马维峰，李艳梅，陈佰鸿，毛 娟*

（甘肃农业大学园艺学院，兰州 730070）

摘 要：【目的】探究葡萄EIN3/EIL家族的进化特性及其在逆境胁迫及不同激素处理下的表达模式。【方法】通过Blast

比对鉴定EIN3/EIL转录因子家族成员，对该家族进行生物信息学分析，利用qRT-PCR分析该转录因子家族成员在不

同激素及逆境胁迫下的表达情况。【结果】EIN3/EIL家族主要分布在6号染色体上，定位在细胞核中，蛋白质二级结构

以α-螺旋和不规则卷曲为主。对顺式作用元件分析发现，EIL基因的启动子序列中包含许多激素应答、胁迫响应、植

物防御及与植物生长相关的元件。组织芯片数据显示，不同组织中EILs基因的表达量由低到高依次为根、叶、茎且

VvEIL2基因在所有组织中高表达。qRT-PCR分析表明，逆境胁迫下，VvEILs基因在NaCl诱导下的表达量较高且根系

中VvEIL1基因的表达量最高，是对照的18倍；激素处理下，EILs基因均被不同程度地诱导表达，且在250 mg·L-1乙烯

利处理下，VvEIL6基因的表达量极显著高于对照，是对照的 93倍；随着处理浓度的增加，乙烯利诱导下VvEIL2和

VvEIL5基因下调表达，乙烯抑制剂处理下上调表达。【结论】葡萄EIN3/EIL基因家族在非生物逆境胁迫应答过程中具

有重要作用，VvEIL2和VvEIL5在乙烯信号通路中可能是负调控因子。
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Abstract:【Objective】Ethylene is a gaseous phytohormone which regulates the process of growth and

development in plants. EIN3/EIL (Ethylene-insensitive3/EIN3-like) transcription factors are key genes

in the pathway of ethylene signaling transduction. Bioinformatics and qRT-PCR were used to explore

the family evolutionary characteristic and the expression level of responding to various environmental

stresses in different tissues of grape, and to find out candidate genes.【Methods】Vitis vinifera‘Pinot

Noir’in vitro propagated plantlets and field plants were used as the experiment materials. The stem-seg-

ment with single bud of Pinot Noir in vitro propagated plantlet was subcultured on the medium (MS+

0.2 mg·L-1 IAA) for 30 d. The experimental materials were cultured in a growth chamber under the con-

ditions of 25 ℃, 16 h light / 20 ℃, 8 h dark. After 30 d cultured, these plantlets were cultured on MS

media with 10% PEG, 100 mmol · L- 1 ABA, 200 mmol · L- 1 NaCl, 100 mmol · L- 1 MeJA, respectively.

Some plantlets were cultured in the growth chamber under 5 ℃ stress. Grape roots, stems and leaves

were collected at 0 h and 24 h and then stored in -80 ℃ for the extraction of total RNA. Meanwhile, the

same volume of sterile water was used as a CK, each treatment was repeated three times. Field grape
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plants with consistent growth state were collected, then were sprayed with various concentrations of eth-

ephon and 1-Methylcyclopropene on grape leaves and sterile water was used as a CK, each treatment

was repeated three times. Ethephon treatment concentrations were 1000 mg·L-1, 500 mg·L-1, 250 mg·L-1.

1-Methylcyclopropene treatment concentrations were 5.409 mg · L- 1, 2.705 mg · L- 1, 1.352 mg · L- 1. The

grape leaves were collected at 0 h and 24 h. The EIN3/EIL gene family members were identified from

grape genome using Blast and HMMER. The EIN3/EIL gene family was analyzed using bioinformatics,

and the main contents included physicochemical property, Motif, subcellular location, phylogenetic rela-

tionship, cis-acting element distribution and gene microarray expression profiles. The qRT-PCR was ad-

opted to detect the expression level of VvEIL genes in different tissues under various environmental

stresses.【Results】Six homogenous EIN3/EIL transcription factor members in grape had been acquired

from grape genome. The EIL genes were mainly distributed on No.6 chromosomes of grape while the

position of the VvEIL1 and VvEIL2 were unknown, the number of encoding amino acids was mainly be-

tween 450 and 600 aa, molecular weight was 39.3-69.4 ku, isoelectric point was 5.99-6.57. The phyloge-

netic analysis found that the VvEILs and AtEILs gene had highest homology, secondly to apple. Subcel-

lular localization analysis indicated that the VvEIL transcription factors family were expressed mainly in

nucleus. The analysis of secondary structure showed the VvEIL gene family consisted mainly of α-helix

and irregular coil. The Motif 1, Motif 2 and Motif 3 conserved sequence existed in all transcription fac-

tors member. The Cis-acting element analysis found that the promoter sequence of EIL genes contained

a great deal of acting elements related to hormones response, stresses response, plant defense and plant

growth. The promoter of all EIL genes included MYB binding site related to drought. The tissue-specif-

ic expression profiles indicated that the expression level from low to high of EILs gene in different tis-

sues were roots, leaves and stems, respectively. The VvEIL2 was highly expressed in all tissues. Under

adversity stress, the VvEILs gene was highly expressed by induction of NaCl and the expression level of

the VvEIL1 gene was highest in the roost, which was 18 times higher than that of the control group, and

the expression level of the VvEIL6 gene in the leaves was 3.3 times higher than that of the control

group. Under the treatment of 5 ℃ stress, compared with the control, the expression of the VvEIL1 gene

in the roots, stems and leaves showed a significant down-regulation trend, while the expression of the

VvEIL5 gene showed a significant up- regulation trend. The expression levels of the VvEIL2, VvEIL5

and VvEIL6 were higher in the leaves, among three genes the expression of the VvEIL2 was the highest,

12 times higher than that of the control group. After PEG treatment, the expression of the VvEIL3 genes

in the stems were significantly up-regulated, 7.92 times higher than those in the control group; the ex-

pression of the VvEIL1 genes in the leaves were significantly up-regulated, 13 times higher than those

in the control group. The expression of the VvEIL6 gene peaked at 250 mg·L-1 ethephon for 24 h, which

was 93 times higher than that of the control group. With the increase of treatment concentration, the ex-

pression of the VvEIL2 and VvEIL5 genes began to increase significantly, on the contrary to the expres-

sion trend induced by ethephon. The results showed that the VvEIL2 and VvEIL5 genes might be nega-

tive regulators in the regulation of ethylene signaling.【Conclusion】The EIN3/EIL gene family mem-

bers might play an important part in response to abiotic stresses in grape. The VvEILs might regulate

plant growth by responding to low temperature, salt, ethylene, ABA and MeJA. The VvEIL2 and

VvEIL5 genes may be a negative factor in ethylene signaling transduction.

Key words: Grape; EIN3/EIL gene family; Stress induced; qRT-PCR
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乙烯作为一种气体植物激素，广泛存在于植物

体中，在调控植物的整个生长发育过程中起着不可

或缺的作用。与种子萌发、根系生长、果实成熟、生

长抑制和衰老密切相关[1]。此外，乙烯还参与机械

损伤、逆境胁迫及病原防御[2]。因此，研究乙烯信号

转导过程中的相关基因具有重要的生物学意义。

关于植物对乙烯的响应机制研究已经取得了很

大的进展 ，EIN3/EIL（Ethylene- insensitive3/EIN3-

like）蛋白是乙烯信号通路中一个关键的转录因子。

在高等植物中，EIN3/EIL存在于细胞核中，激活乙

烯信号通路中下游响应基因，启动乙烯信号通路转

导[3]。EIN3/EIL转录因子家族的氨基酸序列在N端

高度保守，其中包含酸性氨基酸区、碱性氨基酸区和

脯氨酸富集区特征结构区域[4]。乙烯受体蛋白家族

共有5个成员，第一个乙烯受体蛋白是ETR1（Ethyl-

ene Response 1），该蛋白被定位在细胞膜上，它能够

与乙烯结合并在拟南芥乙烯信号转导通路中起重要

作用[5]。与此同时，其他 4个乙烯受体ETR2（Ethyl-

ene Response2）、EIN4（Ethylene- insensitive）、ERS1

（Ethylene Response Sensor1）和 ERS2（Ethylene Re-

sponse Sensor3）也相继被鉴定发现[6-8]。依据序列和

功能分析，乙烯受体家族主要分为2个亚家族，亚家

族Ⅰ包括ETR1和ERS1，该家族具有完整的保守组

氨酸激酶结构域；亚家族Ⅱ包括 ETR2、EIN4 和

ERS2，而该亚族受体缺乏组氨酸激酶所必需的保守

残基 [9- 10]。CTR1（Constitutive Triple Response 1）是

乙烯信号通路中的一个负调控子，它能与乙烯受体

ETR1和ERS在内质网膜上产生互作[11-13]。EIN2作

用于CTR1的下游，正调控乙烯信号，能够直接作用

于EIN3/EIL，而该转录因子可与ERF1（ethylene-re-

sponse-factor1）的乙烯初级响应元件PERE（primary

ethylene response element）相结合，从而响应下游乙

烯基因的表达[4,14]。

1997年，研究者首次从乙烯不敏感突变体拟南

芥中成功克隆出了EIN3，拟南芥中已经分离出 6个

EIN3成员，其中EIN3与EIL1亲缘关系最近[4,15]。这

些成员参与硫同化通路，而该通路与乙烯信号通路

存在潜在的互作关系，其中EIL3（SLIM1）参与硫缺

失反应的调控路径[16]。研究发现，EIN3/EIL转录因

子家族可能与盐胁迫[17]和冷胁迫响应机制相关[18]。

此外，EIN3/EIL蛋白参与了乙烯与其他物质的互作

信号网络通路，例如水杨酸[19]、茉莉酸甲酯[20]和赤霉

素 [21]等。拟南芥 EIN3 和 EIL1 是 2 个重要的 EIN3/

EIL转录因子，它参与乙烯信号相关途径，可调控植

物的生长和发育；且它的同源基因EIL1和EIL2共同

调控乙烯响应基因的表达 [22]。在乙烯的诱导下，

EBF1 和 EBF2 蛋白在体内同时被降解，而 EIN3/

EIL1蛋白水平保持稳定，因此，可认为EIN3/EIL1蛋

白在参与调控乙烯信号通路中发挥重要作用[23]。在

果实成熟方面，香蕉EIL5的表达量呈现下降趋势，

MaEIL5与NAC1/2转录因子互作，同时调控香蕉的

成熟 [24]。拟南芥 EIN3 通过正向调控 POD（Peroxi-

dase）基因减少活性氧的积累，进而提高植株耐盐

性[25]。另外EIN3/EIL1通过负调控作用抑制水杨酸

代谢途径从而调控拟南芥先天免疫反应[26]。乙烯抑

制剂1-甲基环丙烯可以改变葡萄的成熟度，VvEIN3

和VvMADS4在果实成熟后期起主要作用[27]。

目前关于EIN3/EIL的研究主要集中在拟南芥、

水稻、玉米等模式作物上，EIN3/EIL在葡萄中的研

究尚未见报道。因此，笔者对EIN3/EIL转录因子家

族进行全基因组鉴定、理化性质分析、亚细胞定位、

系统进化树、基因结构与保守基序和顺式作用元件

的分析，通过对组织特异性表达芯片数据及在非生

物胁迫下表达情况的分析，探究EIN3/EIL转录因子

家族在不同胁迫中的表达模式，以期为研究葡萄抗

逆性提供候选基因。

1 材料和方法

1.1 试验材料及处理

试验材料选择黑比诺葡萄（Vitis vinifera‘Pinot

Noir’）试管苗和黑比诺葡萄大田苗，试管苗保存于

甘肃农业大学园艺学院果树生理与生物技术开放实

验室，大田苗来源于武威林业科学研究院黑比诺试

验区。处理前期将葡萄试管苗的单芽茎段接种于继

代培养基（MS+0.2 mg·L-1 IAA）上进行培养扩繁，培

养条件：25 ℃，16 h光照，20 ℃，8 h黑暗。培养30 d

后，挑选长势一致且无污染的葡萄试管苗作为试验

材料。将试管苗分别转入含10% PEG、100 mmol·L-1

ABA、200 mmol · L- 1 NaCl、100 mmol · L- 1 MeJA 的

MS培养基中。在培养箱中进行5 ℃低温处理，以蒸

馏水作为对照，每组处理设置3个生物学重复，处理

的时长均为 24 h。收集葡萄试管苗的根、茎、叶，然

后液氮速冻保存于-80 ℃的冰箱，用于RNA提取。

选取长势一致的大田葡萄植株，在叶片喷洒乙烯利

858
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和1-甲基环丙烯，然后套袋处理，乙烯利处理质量浓

度分别为 1000、500、250 mg·L-1，1-甲基环丙烯处理

质量浓度分别为5.409、2.705、1.352 mg·L-1。以清水

作为对照，每组处理设置3个生物学重复，分别在0、

24 h收集葡萄叶片，液氮速冻保存于-80 ℃的冰箱，

用于RNA的提取。

1.2 葡萄EIN3/EIL转录因子家族成员的鉴定

从拟南芥基因组数据库TAIR（https://www.ara-

bidopsis.org/）和Phytozome V12.0（https://phytozome.

jgi.doe.gov/pz/portal.html）中下载拟南芥、水稻、番茄

和玉米EIN3/EIL转录因子的氨基酸序列作为参考

序列，在葡萄基因组数据库（http://www.genoscope.

cns.fr/）通过Blast比对获得葡萄的蛋白序列[28]，然后

根据 EIN3/EIL转录因子的特定结构域 EIN3（注册

号 ：PF04873）在 Pfam（https://pfam.xfam.org/）和

SMART（http://smart.embl- heidelberg.de/smart/save_-

user_preferences.pl）数据库中将没有特定结构域或

结构域不完整的基因去除[29]。最后筛选得到6个葡

萄EIN3/EIL转录因子家族成员，从葡萄基因组数据

库下载CDS、基因全长和蛋白序列。

1.3 葡萄EIN3/EIL转录因子家族成员生物信息学

分析

利 用 ExPASy 数 据 库（https://web.expasy.org/

protparam/）中的 ProtParam在线软件对蛋白质的编

码氨基酸的数目、等电点、氨基酸大小、分子质量、不

稳定系数等基本信息进行分析。利用 Jalview对拟

南芥和葡萄的氨基酸序列进行多重比对。使用

MEGAX软件，选择邻接法构建系统进化树，蛋白质

二级结构的预测运用软件 SOPMA（http://npsa-pbil.

ibcp.fr/cgi- bin/npsa_automat.plpage=/NPSA/npsa_-

hnn.html）在线分析完成。利用MEME（http://meme-

suite.org/）在线程序分析葡萄EIN3/EIL转录因子家

族保守基序，预测基序Motif的数量设置为15个，使

用在线软件GSDS 2.0（http://gsds.cbi.pku.edu.cn/）进

行基因结构分析，采用 WoLF PSORT（http://psort.

ims.u-tokyo.ac.jp/ form.html）进行亚细胞定位分析。

使用在线网站 PlantCARE（http://bioinformatics.psb.

ugent.be/webtools/plantcare/html/）分 析 葡 萄 EIN3/

EIL转录因子家族起始密码子上游2 kb的碱基片段

顺式作用元件的分布情况。在TBTools[30]中使用Ka/

Ks Calculator计算出葡萄与拟南芥EIN3/EIL同源基

因对的选择压。

1.4 葡萄EIN3/EIL转录因子家族组织特异性表达

模式分析

利用葡萄 EIN3/EIL 蛋白序列在 EnsemblPlants

（https://plants.ensembl.org/species.html）数据库进行

比对，找出相似度最高的葡萄基因 ID，将葡萄基因

ID 输入 BAR（The Bio- Analytic Resource for plant

Biology, https://bar.utoronto.ca/），获取EIN3/EIL葡萄

组织特异性表达芯片数据，利用TBTools制作热图。

1.5 葡萄EIN3/EIL转录因子家族的实时定量分析

采用植物提取试剂盒RNAplant-RTR2303（中科

瑞泰生物技术有限公司，北京）提取葡萄总 RNA。

在上海生物工程股份有限公司在线软件（https://

www.sangon.com/newPrimerDesign）进行引物设计，

并由该公司合成。cDNA 的合成使用 Prime Script

RT reagent Kit（Perfect Real Time）试剂盒（TaKaRa），

并将反转录产物保存在-20 ℃冰箱。实时荧光定量

PCR（real- time fluorescent quantitative polymerase

chain reaction，qRT-PCR）使用 Light Cycler® 96 Real-

Time PCR System（Roche）型实时定量PCR仪，用设

计的引物进行PCR扩增反应，以葡萄GAPDH基因

作为该扩增反应的内参基因，扩增总体系为20 μL，包

含 3 μL cDNA，上下游引物各 0.8 μL，SYBR MIX 10

μL，5.4 μL ddH2O；反应程序为：95 ℃变性30 s，95 ℃

变性 10 s，58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 20 s，总共 40个

循环，进行3次生物学重复。

1.6 试验数据统计与分析

使用Excel 2010处理试验数据，并用Origin 9.0

绘图，相对表达量采用 2-ΔΔCT法，利用SPSS v.22.0进

行统计分析，使用单因素ANOVA的Duncan比较差

异显著性（p ＜ 0.05）。

2 结果与分析

2.1 葡萄EIN3/EIL转录因子家族蛋白理化性质分

析

利用拟南芥、水稻、番茄、苹果氨基酸序列在葡

萄基因组网站Blast进行比对，去除重复序列，依据

结构域EIN3（注册号：PF04873）筛选，共获得6个葡

萄EIN3/EIL基因。依据染色体位置，将EIN3/EIL转

录因子家族依次命名为VvEIL1~6。由表 1可知，葡

萄EIN3/EIL转录因子家族编码氨基酸数目主要集

中在 450~600 aa，VvEIL5蛋白的氨基酸序列最长，

包含610个氨基酸残基，VvEIL6蛋白的氨基酸序列

乃国洁，等：葡萄EIN3/EIL转录因子家族成员鉴定及表达特征分析 859
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最短，包含 341个氨基酸残基；其相对分子质量为

39.3~69.4 ku，等电点为 5.99~6.57，不稳定系数为

50.02~57.72，表明这类蛋白大都为不稳定蛋白，脂

肪系数为61.89~67.03；该转录因子家族主要集中分

布于6号染色体，未知VvEIL1和VvEIL2基因的分布。

2.2 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族的系统进化关

系、选择压分析

使用葡萄、拟南芥、苹果、水稻、番茄和玉米EIL

转录因子家族的蛋白序列在MEGAX和Clustalx软

件上构建系统进化树（图 1），葡萄EIL转录因子家

族主要集中聚类在Class Ⅲ上，包括VvEIL2、VvEIL5

和VvEIL6，并且VvEIL5和VvEIL6在进化树的同一

分支上，与拟南芥和苹果聚类在同一类群，距离最

近。对拟南芥与葡萄之间的Ka/Ks分析，非同义密

码子数值大于同义密码子的数值，Ka/Ks数值均小

于1，基因偏向于纯化选择方向（表2）。

2.3 葡萄EIN3/EIL转录因子家族的基因结构分析

利用 GSDS2.0（http://gsds.cbi.pku.edu.cn/）在线

分析获得 6个VvEILs转录因子家族成员的基因结

构（图 2），发现 VvEILs 转录因子家族成员均含有

EIN3特殊结构域，不同聚类分支上的各成员之间基

Vv. Vitis vinifera L.; At. Arabidopsis thaliala L.; Os. Oryza sativa L.;

MD. Malus domestica L.; Soly. Solanum lycopersicum L.; GRM(AC).

Zea mays L.

图 1 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族系统进化关系分析

Fig. 1 The systematic phylogenetic relationship analysis of

EIN3/EIL transcription factor family in grape

ClassⅠ

C
la

ss
Ⅱ

Class Ⅲ

表 1 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族理化性质和亚细胞定位分析

Table 1 The physicochemical property and subcellular localization analysis of EIN3/EIL transcription factor family in grape

基因名
Gene
name

VvEIL1

VvEIL2

VvEIL3

VvEIL4

VvEIL5

VvEIL6

基因 ID
Gene ID

GSVIVT00008539001

GSVIVT00033938001

GSVIVT00024662001

GSVIVT01025324001

GSVIVT00017405001

GSVIVT01037473001

基因位置
Gene location

chrUn：106 482 772~106 484 127

chrUn：126 092 240~126 095 630

chr6：2 004 003~2 007 070

chr6：2 026 162~2 029 978

chr6：12 373 373~12 375 205

chr6：13 080 726~13 085 918

氨基酸数目
Number of
amino acids

451

600

589

590

610

341

分子质量
Molecular
mass/ku

52.1

67.8

66.7

66.8

69.4

39.3

等电点
Theoretical
isoelectric
point

5.09

5.20

6.00

6.00

5.99

6.57

不稳定系数
The
instability
index

57.72

55.41

57.07

56.99

52.35

50.02

脂肪系数
Aliphatic
index

67.03

65.05

66.91

66.80

61.89

65.48

亚细胞定位
Subcellular
localization

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

表 2 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族成员的选择压分析

Table 2 The analysis of selection pressure among EIN3/EIL transcription factor family in grape

基因对

Gene pairs

VvEIL2/AT2G27050

VvEIL2/AT3G20770

VvEIL5/AT2G27050

VvEIL5/AT3G20770

VvEIL3/AT1G73730

VvEIL4/AT1G73730

VvEIL1/AT5G10120

VvEIL1/AT5G65100

VvEIL3/AT3G20770

VvEIL3/AT2G27050

VvEIL6/AT3G20770

同义密码子

Synonymous，Ka

0.304

0.271

0.304

0.277

0.102

0.334

0.437

0.405

0.530

0.532

0.258

非同义密码

Non-synonymous，Ks

6.769

8.828

5.135

2.705

49.559

3.667

51.421

12.998

60.915

61.849

3.088

同义密码子/非同义密码子

Ka/Ks

0.045

0.031

0.059

0.103

0.002

0.091

0.437

0.031

0.009

0.009

0.084

进化方向

Evolutionary direction

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection

纯化选择 Purify selection
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因结构存在明显的差异。ClassⅡ中的聚类成员基

因结构相似度较高，大多数基因仅具有内含子，长度

均小于 2.2 kb。VvEIL2 和 VvEIL4 具有上游和下游

基因序列，且包含内含子和外显子，结构完整。

VvEIL3 和 VvEIL4 含有 3 个外显子和 2 个内含子，

VvEIL1和 VvEIL5仅含外显子。VvEIL6基因较长，

有异于其他VvEILs基因，具有 4个内含子和 5个外

显子。

2.4 葡萄EIN3/EIL转录因子家族的多序列比对及

motif序列分析

对葡萄和拟南芥EIL转录因子家族的 12个蛋

白序列进行多序列比对（图 3）分析，发现VvEIL蛋

白序列高度保守，包含酸性氨基酸区（AD）、碱性氨

基酸区（BDI-V）和脯氨酸富集区（PR），其中酸性氨

基酸区N端主要包含天冬氨酸（Aspartic acid，A）和

谷氨酸（Glutamic acid，E）；碱性氨基酸区以精氨酸

（Arginine，R）、组氨酸（Histidine，H）和赖氨酸（Ly-

sine，K）为主；脯氨酸富集区主要包含脯氨酸（Pro-

图 2 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族基因结构

Fig. 2 The structure of EIN3/EIL transcription factor family in grape
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line，PR）。酸性氨基酸富集区、脯氨酸和谷氨酸富

集区是植物中常见的转录激活区域，表明酸性氨基

酸区、碱性氨基酸区和脯氨酸富集区是EIN3/EIL转

录因子家族的转录激活区和功能区。利用MEME

在线软件分析葡萄EIN3/EIL转录因子家族的保守

特征结构域，共设置 15个保守基序，结果（图 4）表

明，所有motif序列中都有脯氨酸、谷氨酸和赖氨酸

活性位点，保守基序氨基酸数最长为50，最短为20，

所有 VvEILs 转录因子家族成员中均包含 motif 1、

motif 2和motif 3，且基序长度为50，motif 1和motif 2

以脯氨酸富集区域为主，序列高度保守。此外，除了

VvEIL1 外，其余基因都包含 motif 5，motif 12 是

AD. 酸性氨基酸富集区；BDI~V. 碱性氨基酸富集区；PR. 脯氨酸富集区。

AD. Acidic amino acids-rich domain; BDI-V. Basic amino acids-rich domains; PR. Proline-rich domain.

图 3 拟南芥和葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族成员多序列比对

Fig. 3 Multi-sequence alignments of EIN3/EIL transcription factor family between grape and Arabidopsis
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A. 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族 motif 分析；B. MEME 预测的 15 个保守位点 LOGO 图。

A. EIN3/EIL gene family motif analysis in grape; B. LOGO of 15 conserved motif by MEME.

图 4 葡萄 EIN3/EIL 转录因子家族保守基序分析

Fig. 4 The conservative motif analysis of EIN3/EIL transcription factor in grape
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Fig. 5 The secondary structure of EIN3/EIL protein

sequence in grape
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