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中文摘要 

 

全球氣候急遽變遷下，氣候因子嚴重地影響植物生長發育及面對逆境時存活

的能力，在非生物逆境中，溫度逆境對作物影響最為廣泛。許多基因調控植物在

逆境下的反應，其中轉錄因子已被證實為植物面對溫度逆境時調控之要角，近年

來，關於轉錄因子對植物在溫度逆境之調控的單一種植物或個別基因之研究甚多，

但缺乏跨物種或多種近緣基因之研究，基於此本研究蒐集植物中不同的調控溫度

逆境之轉錄因子及轉錄因子所調控基因之資料，進行綜合性的探討。 

本研究於 NCBI、Brassica database、JGI、MaizeGDB 及 Phytozome 等資料庫

搜尋與溫度逆境相關之植物轉錄因子或相關基因的核苷酸及胺基酸序列，結果獲

得最多數的 HSF、WRKY、DREB/CBF 及 DREB/CBF 所調控之 COR15 基因之資

料。結果顯示多數 HSF 轉錄因子僅受高溫之影響，亦有均能受高溫及低溫影響者；

除了在小麥 TaWRKY33 轉錄因子受高溫及低溫影響外，其餘 WRKY 轉錄因子均

受低溫影響；而DREB/CBF轉錄因子則因植物之不同而有高溫或低溫影響之差異；

轉錄因子所調節之 COR15 基因則主要受低溫影響。 

研究結果顯示單子葉與雙子葉植物間的 WRKY 轉錄因子的全基因序列長度、

高度相似性片段 G/C 所佔比率均有明顯的差異，但是在 HSF、DREB/CBF 轉錄因

子及 COR15 基因則均未有明顯差異。 

 針對核苷酸序列進行多重序列比較，發現三大轉錄因子及 COR15 基因在物種

間具有兩區間之連續高度相似性片段，在單子葉及雙子葉植物中皆具有高度相似

性，因此可針對連續高度相似性片段設計引子，作為篩檢三大轉錄因子及 COR15

基因在物種間之通用工具。 

 依據胺基酸序列高度相似性序列進行分群，結果可分為兩大群，且群間具特

有的高度相似性序列。三大轉錄因子中轉譯起始點－甲硫胺酸 (methionine) 至

DNA binding domain 之前，物種間胺基酸序列歧異度較高，而 DNA binding domain

在單子葉及雙子葉植物中均具有高度的保守性；而在三大轉錄因子之胺基酸連續

高度相似性片段，即位於轉錄因子之 DNA binding domain 上，證實核苷酸與胺基

酸序列的保守序列分別所對應的轉錄及轉譯位置的正確性，而此區域之胺基酸序

列較核苷酸序列有較高之保守性，則是因有少數遺傳字碼簡併性的發生。在阿拉

伯芥的 COR15 基因之 99 bp – 103 bp 區間的核苷酸序列亦為 DREB/CBF element

的核心保守序列 (CCGAC)，說明 DREB/CBF 轉錄因子可結合 COR15 基因之核心

保守序列，進而調控 COR15 在低溫逆境下之表現，更加驗證 COR15 基因與

DREB/CBF 轉錄因子間之調控關係。 
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本研究剖析 HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因之核苷酸及胺

基酸序列在物種間之保守性，並辨識出在植物物種間連續高度相似性之片段，並

利用此片段設計引子，作為篩檢物種間三大轉錄因子及 COR15 基因之利用工具，

期望結果能作為各種作物選育耐溫度逆境品系之參考。 

 

關鍵字：溫度逆境、轉錄因子、HSF、WRKY、DREB/CBF、COR15 
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Abstract 

Under the dramatic change of climate, the climatic factors seriously affect the 

growth and the survival rate of plants. Extreme temperature is the most diverse abiotic 

stress to the crops. Many genes regulating the reactions of plant under stress were 

reported. Transcription factors (TF) have been proven to the most important regulating 

factors of plant under temperature stress. However, only single plant species or 

particular gene related to TF for plants under temperature stress were studied in the 

previous studies. Studies on the TFs involving in multiple species or correlated genes 

are needed. Therefore, DNA or amino acid sequences of TFs related to temperature 

stress from various plant species were collected and analyzed in this study to obtain a 

comprehensive result.  

Information of TFs related to temperature stress was searched from NCBI, Brassica 

database, JGI, MaizeGDB and Phytozome databases. Among the investigated data, TFs 

HSF, WRKY, and DREB/CBF as well as COR15 gene are the most predominant. The 

investigated data indicate that most HSF TFs are affected only by high temperature 

stress, and only a few HSF TFs are affected by both high and low temperatures. Except 

for wheat’s TaWRKY33 impacted by both high and low temperatures, all WRKY TFs 

are affected by low temperature. Nevertheless, DREB/CBF TFs affected by high or low 

temperature are varied according to different plant species. And TF regulating genes - 

COR15 are affected by cold stress. 

The results indicated that obvious differences between monocot and dicot plant 

species on whole genomic sequence length, G/C content, high similarity region, high 

similarity region of G/C content were observed in WRKY TFs, but not found in HSF, 

WRKY, DREB/CBF TFs and COR15 gene.  

Due to the incessantly conservative DNA sequences of above three TF families and 

COR15 gene were identified by multiple sequence alignments, universal primer pairs 

were designed to screen the TFs or genes for diverse plant species. 

Two groups of plant species in each TF family were found in the cluster analysis 

according to amino acid sequences, and the main divergent regions were located 

between the translation start point (methionine) and the downstream of binding domain. 

The conservative amino acid sequences were traced on the DNA binding domain, 

indicating the accurate corresponding regions for transcription and translation. Owing to 

the existence of degenerate codons, higher conservative rates were found in the amino 

acid sequences than the nucleic acid sequences.      

The finding that the DNA sequence of 99 bp -103 bp region on COR15 gene was 

the same as the core conserved sequence (CCGAC) of DREB/CBF element in 

Arabidopsis thaliana, indicating the possible regulation system for cold stress through 
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the binding of the two conserved sequences. 

 In this study, we dissected the analogous sequences of nucleic acid and amino 

acid of three TF families and identified high conservative regions among plant species. 

Based on the identified sequences, universal primer pairs were designed as a tool to 

screen these TF families and regulated gene COR15 for diverse plant species. The 

results of this study could provide basic information for selecting superior lines of 

various plant species with tolerance or resistance to temperature stress. 

 

 

Key word: Extreme temperature、Transcription factor、HSF、WRKY、DREB/CBF、

COR15 
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一、 前言 

近年來全球氣候急遽變遷，而氣候變遷則增強植物生長發育時的環境壓力，

常見的環境壓力包括乾旱、淹水、高溫及低溫等非生物逆境，當逆境發生時將影

響作物的存活、產量及品質 (Wang et al., 2013)，為了因應環境的挑戰，植物演化

出一套複雜的分子網絡 (molecular networks)以適應極端氣候 (Bohnert et al., 1995; 

Ross et al., 2007; Rashid et al., 2012)。其中轉錄調控機制 (transcription regulation 

mechanisms) 在植物體中扮演面對逆境時調適植物體發育的重要角色 

(Mukhopadhyay et al., 2004; Xu et al., 2008; Xu et al., 2011) 。 

溫度逆境對作物之影響最為普遍，故被視為影響作物生產最重要的非生物逆

境，在植物面對溫度逆境時大量的基因產生調節反應(Akhtar et al., 2015)，而其轉

錄因子則為植物在逆境時主要的調控角色。近年來關於轉錄因子的研究甚多，在

人類、動物及植物中皆有研究，在人類研究中，轉錄因子調節系統過表現或失去

功能將影響到癌症發生及人類發育功能障礙 (Vaquerizas et al., 2009)，在植物中，

轉錄因子已被證實為植物面對多重非生物逆境時的調控角色，常見的逆境調控轉

錄因子有AP2/ERFBP、HSF、MYB、WRKY、NAC、DREB/CBF及bZIP等家族 (Wang 

et al., 2016)，其中WRKY轉錄因子僅發現在植物中 (Zhou et al., 2008)，而HSF (heat 

shock transcription factor, HSF) 轉錄因子則為植物面對高溫逆境時重要的調控因子 

(Lin et al., 2011)。此外，DREB/CBF 轉錄因子所調控之下游 COR (cold-responsive)

基因，亦為植物面對低溫逆境時的調控基因 (Zhou et al., 2012)，上述的調控因子

及其下游基因皆為植物在面對逆境時自我調控的要角。 

近年來有關植物在溫度逆境下轉錄因子的重要研究，包括水稻熱休克轉錄因

子(heat shock transcription factor, HSF)在對高溫、低溫逆境時調控機制及表現量 

(Mittal et al., 2009)；及小麥的WRKY轉錄因子對低溫逆境時之表現量 (Wang et al., 

2013)，結果皆顯示在溫度逆境下水稻熱休克轉錄因子 (HSF) 及小麥的 WRKY 轉

錄因子皆有高度的表現量；在小麥的 AP2/ERFBP 家族之 TaPIE1 過表現可提升小
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麥在 9℃及-9℃低溫逆境下之耐受性，存活率較一般小麥之高出 50％ - 70％ (Zhu 

et al., 2014)。將大豆的 GmMYBJ1(MYB 家族)轉殖至阿拉伯芥中，可提升阿拉伯

芥對乾旱及低溫逆境(4℃)之耐受性 (Su et al., 2014)。小麥的 TaWRKY93 (WRKY

家族)轉殖至阿拉伯芥中，可提升阿拉伯芥對鹽害、乾旱及低溫逆境之耐受性 (Qin 

et al., 2015)。NAC 家族的 OsNAP 在水稻中過表現，可提升低溫、鹽害、乾旱的耐

受性 (Chen et al., 2012)；將大豆的 GmbZIP1 轉殖至菸草中，可提升菸草的乾旱、

鹽害、寒害的耐受性，由多篇研究可知，轉錄因子可提升植物在逆境下之耐受性。 

近十年來，調控溫度逆境相關轉錄因子之研究不斷的被提出，但皆為個別基

因、轉錄因子的研究，缺乏綜合性的研究，無法了解這些因子間之共同點或差異

之處，基於此，本研究蒐集植物中不同的調控溫度逆境之轉錄因子及轉錄因子之

調控基因資料，進行綜合性的分析與研究。 

由於在所蒐集與溫度逆境相關之轉錄因子中以 HSF、WRKY、DREB/CBF 三

大轉錄因子及 COR15 基因佔最多數目，利於比對及分析，故為本研究重點。即可

在不同植物中找出核苷酸序列在物種間的保守性，進而劃分出高度相似性片段，

找出在物種間之共同連續片段，並可依據此連續高度相似性片段設計引子，作為

篩選各種物種之 HSF、WRKY、DREB/CBF 三大轉錄因子及 COR15 基因之工具，

並針對核苷酸及胺基酸序列進行多重序列比較分析，以建立親緣關係樹圖，探討

植物物種間溫度逆境轉錄因子之遺傳相似性，期望結果能提供作物溫度逆境研究

之參考或應用。 
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二、 前人研究 

轉錄因子已被證實為植物面對多重非生物逆境時的調控角色，本研究所搜尋

之轉錄因子大多為 HSF、WRKY 及 DREB/CBF 之轉錄因子家族，並針對 HSF、

WRKY 及 DREB/CBF 三大轉錄因子與 CBF 轉錄因子所控制之 COR15 基因進行更

深入的探討。 

(一) 熱休克轉錄因子 (heat shock transcription factor, HSF) 

熱休克轉錄因子為植物體面對高溫逆境時的重要調控因子，為熱逆境剛發生

時初級的反應分子，可活化熱休克蛋白的表現(Wu, 1995)。與其他的轉錄因子相似，

HSF 有其模式結構 (modular structure)，HSF 轉錄因子由 N 端至 C 端常見的中心結

構為具 Helix-turn-Helix 組成的 DNA 鍵結區 (DNA binding domain, DBD)、具七重

複疏水性組成(heptad hydrophobic repeat, HR A/B)之 adjacent domain 及由短胜肽模

組(motif)組成的核定位信號區(unclear localization signal, NLS)，偶有些 HSF 轉錄因

子在 C 端處具有核輸出信號 (nuclear export signal, NES) 及 AHA 型的 activation 

domain (Kotak et al., 2004)。根據上述之基本結構及演化上的保守性分類，植物的

熱休克轉錄因子，可分為 A、B、C 三大群，具有 21 個胺基酸殘基插入 HR A/B 區

的為 A 群，而無序列插入 HR A/B 區的為 B 群，7 個胺基酸殘基插入 HR A/B 區的

C 群 (Nover et al., 2001)。 

 近年來的研究指出，熱休克轉錄因子可調控植物在逆境下的耐受性，包括高

溫逆境 (Guo et al.,2008; Hu et al., 2009; Mittal et al., 2009)、低溫逆境 (Li et al., 

2003; Hu et al., 2009; Mittal et al., 2009)、鹽害逆境 (Yokotani et al., 2008; Hu et al., 

2009)、乾旱逆境 (Hu et al., 2009) 及氧化逆境 (Li et al., 2005; Mittal et al., 2009; 

Liu et al., 2009)等。 

(二) WRKY 轉錄因子 

WRKY 轉錄因子為植物特有的轉錄調控因子，在植物中有龐大的基因家族，

如野生燕麥 (Rushton et al., 1995)、馬鈴薯 (Dellagi et al., 2000)、大麥 (Sun et al., 
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2003) 、胡椒 (Oh et al., 2006) 、水稻 (Ramamoorthy et al., 2008)等。WRKY 轉錄

因子可辨別的最顯著特色為具有 WKRY domain 及 Zinc-finger motif；其中 WRKY 

domain 由 60 個胺基酸組成，在此 WRKY domain 的 N 端具高度保守之 WRKYGQK 

motif，而位於 C 端的 Zinc finger motif 則具 C2H2(Cys2His2)或 C2HC(Cys2HisCys)

兩種型態 (Eulgem et al., 1999)，因此依據WRKY Domain的數目及Zinc-finger motif

的型態可將 WRKY 轉錄因子分為三群，第一群有兩個 WRKY Domain，第二、第

三群皆只有一個 WRKY Domain (Yang et al., 2009)；第一及第二群具有 C2H2 型的

Zinc finger motif，而第三群則為 C2HC 型的 Zinc-finger motif (Eulgem et al., 1999)。 

在許多的研究指出 WRKY 蛋白質參與植物面對非生物逆境之反應，WRKY 轉

錄因子在阿拉伯芥面對鹽害、乾旱、寒害等非生物逆境時，具有強烈的調節反應

(Karam et al., 2002; Motoaki et al., 2002; Kilan et al., 2007)；且當水稻面對乾旱、鹽

害逆境及多種植物賀爾蒙處理時，54 個 WRKY 轉錄因子均具有顯著的調節反應

(Ramamoorthy et al., 2008)；而大麥 Hv-WRKY38 轉錄因子則在低溫及乾旱逆境下

均有表現 (Mare et al., 2004)；但是大豆 9 個 WRKY 轉錄因子在非生物逆境下則具

有不同的表現程度 (Zhou et al., 2008)。 

(三) DREB/CBF 轉錄因子 

DREB/CBF (Dehydration responsive / C-repeat element binding factor) 轉錄因子

家族為第一個在缺水逆境下被發現的轉錄因子，與其他轉錄因子相比，DREB/CBF

轉錄因子最大的特點為具有 AP2 domain。AP2 domain 最早在阿拉伯芥的

APETALA2 蛋白中被發現。AP2 domain 由 60 個胺基酸組成，具高度保守性的

DNA-binding motif，這類群的轉錄因子控制許多被逆境誘導基因的表現 

(Thomashow et al., 2001; Agawal et al., 2006; Gao et al., 2007; Kim, 2007)，許多的

DREB/CBF 可被乾旱 (Qin et al., 2007)、鹽害 (Dubouzet et al., 2003)、低溫 (Qin et 

al., 2004)、高溫逆境 (Schramm et al., 2008)等逆境所誘導。 

具 有 AP2 domain 的 轉 錄 因 子 ， 被 歸 為 AP2/EREBP 
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(APETALA2/ethyleneresponsie element binding protein)轉錄因子家族 (Okamuro et 

al., 1995; Riechmann and Meyerowitz, 1998)。在阿拉伯芥基因體編碼 145 個

AP2/EREBP胺基酸家族，並依據DNA-binding domain的型態而分群 (Sakuma et al., 

2002)，第一群為具有兩個 AP2 domain 的 AP2 亞科、第二群為只有一個 AP2 domain

及一個 B3 DNA-binding domain 的 RVA 亞科、第三群為只有一個 AP2 domain 及

CBF 因子的 CBF/DREB2/ERF 亞科，在 CBF 亞科中 DREB2/ERF 又被劃分在另一

群，其最明顯可辨別的特徵為具有  PKKP/RAGRxxKFxETRHP(PKKPAGR)及

DSAWR 胺基酸序列(Jaglo et al., 2001; Canella et al., 2010)。 

(四) Cold responsive 15(COR15) 基因－由 CBF 轉錄因子所調控基因 

CBF (C-repeat element binding factor)轉錄因子訊號傳導途徑牽涉到複雜的基

因調控網絡，被認為高等植物面對低溫逆境時主要的調控因子，CBF 轉錄因子藉

由 CBF element 核心保守序列 (CCGAC)與 cold-responsive 基因結合以調控

cold-responsive 基因的表現 (Baker et al., 1994; Yamaguchi-Shinozaki and Shinozaki, 

1994; Thomashow, 1999; Thomashow, 2001)。研究指出，阿拉伯芥的 AtCOR15a 基

因顯著提升阿拉伯芥面對低溫逆境時的耐寒能力  (Artus et al., 1996)，許多的

AtCOR15a 同源基因在其他植物物種中被發現，也被證實具有耐寒能力 (Zhou et al., 

2011)。在大麥、小麥及油菜中，COR 同源基因在葉片中被偵測及表現 (Cattivelli and 

Bartels, 1990; Lin et al., 1992; Chauvin et al., 1993; Weretilnyk et al., 1993)。由此可知，

COR15a 基因為高等植物在低溫逆境調控機制網絡的要角。 

綜合上述研究可知，HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 CBF 轉錄因子調

控的 COR15 基因，均為植物面對溫度逆境時之重要調控因子，因此有必要針對

HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因進行物種間之探討，作為作物

改良耐溫度逆境能力之參考。 
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三、 材料與方法 

本研究分為兩大主軸，第一主軸為搜尋已知資料庫之植物與耐溫度逆境相關

之轉錄因子，包括 HSF、WRKY、DREB/CBF 等轉錄因子及 COR15 等基因在各植

物物種中的核苷酸及胺基酸序列進行判別及比對，第二主軸為針對植物物種之核

苷酸及胺基酸進行多重序列比較分析，並以分析結果劃分出核苷酸及胺基酸在物

種間的保守序列，以設計物種均可適用之引子對。 

(一) 資料庫序列搜尋 

本 研 究 自 NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) 、 Brassica database 

(http://brassicadb.org/brad/) 、 JGI (http://jgi.doe.gov/) 、 MaizeGDB 

(https://www.maizegdb.org/)、Phytozome (https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html)

等資料庫搜尋多種轉錄因子及轉錄因子調控之基因，包括 HSF (von Koskull-döring 

et al., 2007; Guo et al., 2008; Mittal et al., 2009; Lin et al., 2011; Li et al., 2014; Song 

et al., 2014; Tang et al., 2016; Yang et al., 2016;)、WRKY (Hwang et al., 2005; 

Ramamoorthy et al., 2008; Zhou et al., 2008; Ling et al., 2011; Wang et al., 2013; Chen 

et al., 2015; Wang et al., 2015; He et al., 2016)、DREB/CBF (Seki et al., 2001; 

Dubouzet et al., 2003; Kim et al., 2004; Qin et al., 2004; Xiong and Fei et al., 2006; 

Qin et al., 2007; Morran et al., 2011; Chen et al., 2012; Akhtar et al., 2015; Kidokoro et 

al., 2015; Huang et al., 2015; Huang et al., 2016)、bZIP (Zhang et al., 2009)、MYB 

(Afrin et al., 2015)及 CBL-CIPK (Zhang et al., 2014)等轉錄因子家族，及 DREB/CBF

所調控之 COR15 基因 (Weretilnyk et al., 1993; Seki et al., 2001; Talanova et al., 2009; 

Zhou et al., 2012; Liang et al., 2013)，在所搜尋之轉錄因子及轉錄因子所調控之基因

中，HSF、WRKY、DREB/CBF 三大轉錄因子及 COR15 基因佔大多數，且所涵蓋

的物種較多，因此針對 HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因，搜尋

並分析在各植物物種間之核苷酸與胺基酸序列。其中 HSF 轉錄因子搜尋的植物物

種包括阿拉伯芥(Arabidopsis thaliana)及白菜 (Brassica rapa)等兩種十字花科植物，
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屬於豆科植物之大豆  (Glycine max)，番茄  (Solanum lycopersicum)及馬鈴薯 

(Solanum tuberosum)等兩種茄科作物，水稻 (Oryza sativa)及玉米 (Zea mays)等兩種

禾本科作物。WRKY 轉錄因子搜尋的植物物種包括辣椒 (Capsicum annuum)、番

茄 (Solanum lycopersicm)等兩種茄科作物，大豆 (Glycine max)豆科作物，黃瓜 

(Cucumis sativus)葫蘆科作物，水稻 (Oryza sativa)及小麥 (Triticum aestivum)等兩種

禾本科作物；DREB/CBF 轉錄因子搜尋的植物物種包括寬葉獨行菜(Lepidium 

latifolium)、阿拉伯芥 (Arabidopsis thaliana)等兩種十字花科植物，花生 (Arachis 

hypogaea)、大豆 (Glycine max)等兩種豆科作物，水稻(Oryza sativa)、小麥 (Triticum 

aestivum)、玉米(Zea mays)、多年生黑麥草(Lolium perenne)等四種禾本科作物，辣

椒 (Capsicum annuum)茄科作物，野胡蘿蔔(Daucus carota)繖型花科作物，罌粟花 

(Papaver nudicaule)等罌粟花科作物；COR15 基因搜尋的植物物種包括阿拉伯芥 

(Arabidopsis thaliana)、油菜(Brassica napus)、薺菜(Capsella bursa-pastoris)、亞麻

薺(Camelina sativa)等四種十字花科植物，小麥 (Triticum aestivum)禾本科作物，搜

尋之核苷酸及胺基酸序列蒐錄於附錄一。 

 (二)核苷酸及胺基酸序列分析及親緣樹狀圖 

 將資料庫所搜尋之序列，以 MEGA (Molecular Evolution Genetic Analysis) 

7.0.2.1 版軟體 (Kumar et al., 2016)進行核苷酸、胺基酸多重序列比較 (Mutiple 

Sequence Alignment, MUSCLE) (Edgar, 2004)及 cluster W 分析，排列後的序列轉存

成 FASTA 檔，並進一步進行序列分析，以 MEGA 7.0.2.1 版本的 Sequence Data 

Explorer 劃分出胺基酸及核苷酸序列保守片段。親緣樹狀圖的建立是將排列後的胺

基酸序列以鄰接法 (neighbor joining method)繪製親緣關係樹圖 (Saitou and Nei, 

1987)。 
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四、 結果 

(一)資料庫序列搜尋 

1. 基因體序列搜尋 

本試驗使用 NCBI、Brassica database、JGI、MaizeGDB 及 Phytozome 等資料

庫，搜尋之與溫度相關轉錄因子與轉錄因子調控基因共有 132,902 個，其中最多者

為 HSF、WRKY、DREB/CBF 三大轉錄因子及 DREB/CBF 所調控之 COR15 基因，

搜尋結果得到HSF轉錄因子家族共有 3840個物種、WRKY轉錄因子家族共有 6315

個物種、DREB/CBF 轉錄因子家族 6115 個物種之序列及 COR15 基因共 43 個物種

之序列。並依據前人研究(表一)結果，選取具耐溫度逆境之轉錄因子及基因。HSF

轉錄因子選定物種為禾本科的水稻(稉稻)及玉米，十字花科的阿拉伯芥及白菜，茄

科的番茄及馬鈴薯，豆科的大豆，共 7 種物種包含 57 個轉錄因子以進行核苷酸及

胺基酸序列分析，作物核苷酸序列總長在 651 bp – 8272 bp 間、胺基酸總長在 205 aa 

– 641 aa 間 (表二、表三)，其中核苷酸及胺基酸序列以水稻的 OsHSFA2C 最長，物

種間序列總長差異大。WRKY 轉錄因子選定物種為禾本科的水稻及小麥，茄科的

番茄及辣椒，葫蘆科的黃瓜及豆科的大豆，共 6 種物種 23 個轉錄因子進行核苷酸、

胺基酸序列分析，核苷酸序列總長介於 591 bp – 15535 bp 間、胺基酸序列介於 174 

aa – 631 aa 間 (表四、表五)，而核苷酸序列以水稻的 OsWRKY102 最長，胺基酸序

列以番茄的 SlWRKY53 最長，物種間序列總長差異大。DREB/CBF 轉錄因子選定

之物種包括禾本科的水稻、小麥、玉米及多年生黑麥草，十字花科的阿拉伯芥及

寬葉獨行菜，茄科的辣椒，繖形花科的野胡蘿蔔，罌粟科的罌粟花及豆科的花生、

大豆，共 11 種物種 23 個轉錄因子以進行核苷酸及胺基酸序列分析，其核苷酸序

列總長介於 567 bp – 3366 bp 間、胺基酸序列總長介於 156 aa – 407 aa 間 (表六、

表七)，核苷酸序列以玉米的 ZmDREB2A最長，胺基酸序列以花生的AhERF6最長，

物種間序列總長差異大。COR15 基因獲得十字花科的阿拉伯芥、油菜、薺菜及亞

麻薺以及禾本科的小麥，共 5 種物種 5 個基因進行序列分析，其物種間核苷酸序
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列總長介於 686 bp – 5641 bp 間、胺基酸序列介於 104 aa – 147 aa 間 (表八、表九)，

其中核苷酸序列以油菜的 BnCor15B 最長，胺基酸序列則以油菜的 BnCor15B 及小

麥的 WCor15 最長，物種間核苷酸序列總長度差異大，胺基酸序列總長相近。核苷

酸及胺基酸序列在不同的轉錄因子及基因中，隨著物種之不同有極大的差異。 
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表一、本研究所搜尋轉錄因子及所調控基因之核苷酸與胺基酸序列列表 

Table 1. The DNA and animo acid sequences of transcription factors and the regulated 

genes used in this study 

類別 物種 DNA 序列 物種胺基酸序列 

HSF 轉錄因子 水稻 (7 個) 水稻 (9 個)* 

 
玉米 (11 個) 玉米 (12 個)* 

 
阿拉伯芥 (7 個) 阿拉伯芥 (9 個)* 

 
白菜 (11 個) 白菜 (11 個) 

 
大豆 (10 個) 大豆 (10 個) 

 
馬鈴薯 (3 個) 馬鈴薯 (3 個) 

 
番茄 (8 個) 番茄 (8 個) 

WRKY 轉錄因子 辣椒 (1 個) 辣椒 (1 個) 

 
番茄 (9 個) 番茄 (9 個) 

 
黃瓜 (7 個) 黃瓜 (7 個) 

 
大豆 (1 個) 大豆 (1 個) 

 
小麥 (9 個) 小麥 (9 個) 

 
水稻 (9 個) 水稻 (9 個) 

DREB/CBF 轉錄因子 花生 (3 個) 花生 (3 個) 

 
大豆 (7 個) 大豆 (8 個)* 

 
阿拉伯芥 (1 個) 阿拉伯芥 (1 個) 

 
辣椒 (1 個) 辣椒 (1 個) 

 
野胡蘿蔔 (1 個) 野胡蘿蔔 (1 個) 

 
寬葉獨行菜 (1 個) 寬葉獨行菜 (1 個) 

 
多年生黑麥草 (1 個) 多年生黑麥草 (1 個) 

 
水稻 (2 個) 水稻 (2 個) 

 
罌粟花 (1 個) 罌粟花 (1 個) 

 
小麥 (2 個) 小麥 (2 個) 

 
玉米 (2 個) 玉米 (7 個)* 

COR15 基因 阿拉伯芥 (1 個) 阿拉伯芥 (2 個)* 

(DREB/CBF 轉錄因子調控) 油菜 (1 個) 油菜 (2 個)* 

 
薺菜 (1 個) 薺菜 (1 個) 

 
亞麻薺 (1 個) 亞麻薺 (1 個) 

 
小麥 (1 個) 小麥 (1 個) 

*轉錄因子或所調控之基因胺基酸序列具 homology 
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(二)核苷酸序列分析 

1. 核苷酸序列組成分析 

本試驗以 MEGA7.0 軟體進行多重序列比較分析 (multiple sequence alignment, 

MUSCLE)，進而分析 HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 CBF 轉錄因子調控

之 COR15 基因之保守片段組成。 

(1) HSF 轉錄因子 

HSF 轉錄因子在單子葉作物中序列總長介於 1377 bp (ZmHSF20) – 8272 bp 

(OsHSFA2C)之間，全基因的 G/C 所佔比率介於 40.3％  (ZmHSF14) – 64.2％ 

(ZmHSF12)間，在高度相似性片段中，片段總長在 651 bp (ZmHSF20) – 761bp 

(ZmHSF24)之間，高度相似性片段 G/C 所佔的比率介於 52.3％ (ZmHSF9) – 67.7％ 

(ZmHSF12)之間，相較全基因序列，高度相似性片段總長、高度相似性片段 G/C

所佔的比率在單子葉作物中差異不大，在玉米之HSF轉錄因子均僅受高溫之影響，

而水稻則受高溫及低溫之影響或僅受高溫之影響 (表二)；在雙子葉植物中全基因

序列總長介於 747 bp (BrHsf-15) – 6119bp (StHSFA3) 之間，全基因所佔 G/C 的比率

介於 29.6％ (SlHsfB-2a-like) – 55.5％(BrHsf-01)之間，在高度相似性片段中，片段

總長介於 445 bp (BrHsf-23) – 534 bp (AtHsfA1b 及 SlHsfA1a)之間，高度相似性片段

G/C 所佔的比率在 29.1％ (SlHsfB-2a-like) – 51.9％ (BrHsf – 01)之間，相較於高度

相似性片段總長，全基因序列總長及全基因所佔之 G/C 的比率在不同物種間相差

甚大，高度相似性片段 G/C 所佔比率與全基因所佔之 G/C 的比率相近 (表三)，在

阿拉伯芥及大豆之 HSF 轉錄因子僅受高溫之影響，而在白菜、番茄及馬鈴薯等物

種之 HSF 轉錄因子則同時受高溫及低溫之影響，亦有僅受高溫影響者。與單子葉

作物相比，雙子葉植物全基因、高度相似性片段所佔 G/C 的比率差異較大。在高

度相似性片段總長中，單子葉作物平均總長為 725.8 bp，雙子葉植物平均總長為

511 bp；單子葉作物高度相似性片段所佔 G/C 的比率平均值為 60.9 ％，雙子葉植

物平均值為 42.7 ％；單子葉作物全基因序列總長平均為 3268.6 bp，雙子葉植物全
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基因序列總長平均為 2509 bp；單子葉作物全基因 G/C 所佔比率平均值為 53.6%，

雙子葉植物全基因 G/C 所佔的比率平均值為 40.9%，在單子葉作物中，全基因序

列總長、高度相似性片段總長、全基因 G/C 所佔比率及高度相似性片段 G/C 所佔

比率之平均值較雙子葉植物高，此為單子葉作物與雙子葉作物差異處。 

 

表二、HSF 轉錄因子在單子葉作物中高度相似性片段、全基因序列總長與其 G/C

所佔之比率 

Table 2. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences in 

HSF of transcription factors in monocotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長度(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

OsHSFA2A H/L 749 63.2  2594 55.9 

OsHSFA2C H 757 57.8  8272 42.2 

OsHSFA2D  H/L 737 57.7  6370 43.0 

OsHSFB2A H 668 65.0  1705 58.9 

OsHSFC2A H/L 703 66.3  1493 61.9 

OsHSFC2B H/L 671 65.9  2529 52.3 

ZmHSF2 H 739 54.0  2408 49.1 

ZmHSF4 H 757 54.4  4020 47.0 

ZmHSF6 H 749 57.2  3446 52.8 

ZmHSF7 H 713 64.6  1745 63.6 

ZmHSF8 H 721 64.1  1680 62.6 

ZmHSF9 H 758 52.3  4462 41.9 

ZmHSF10 H 728 63.9  1891 61.9 

ZmHSF12 H 699 67.7  1474 64.2 

ZmHSF13 H 746 64.9  2325 57.5 

ZmHSF14 H 757 53.3  7416 40.3 

ZmHSF20 H 651 65.6  1377 61.9 

ZmHSF24 H 761 58.1  3628 47.8 

平均  725.8 60.9  3268.6 53.6 

範圍  651 – 761 52.3 – 67.7  1377 – 8272 40.3 – 64.2 

註: Os 為水稻，Zm 為玉米。 
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表三、HSF 轉錄因子在雙子葉植物中高度相似性片段、全基因序列總長及其 G/C

所佔之比率 

Table 3. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

transcription factors HSF in dicotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長度(bp) G/C 所佔比率(％)  總長度(bp) G/C 所佔比率(％) 

AtHsfA1a H 531 41.0  1829 40.4 

AtHsfA1b H 534 40.7  2695 40.0 

AtHsfA1d H 533 40.4  3508 38.2 

AtHsfA1e H 533 43.8  3001 40.2 

AtHSFA2 H 526 44.2  2169 38.5 

AtHsfB1 H 500 43.4  1975 38.6 

AtHsfB2a H 521 42.2  1837 38.6 

BrHsf-01 H/L 457 51.9  858 55.5 

BrHsf-10 H/L 502 46.2  1047 48.6 

BrHsf-11 H/L 471 47.6  951 52.0 

BrHsf-15 H 451 43.9  747 47.0 

BrHsf-16 H/L 458 44.8  810 47.1 

BrHsf-20 H/L 519 40.8  1224 41.4 

BrHsf-23 H 445 49.2  930 51.9 

BrHsf-24 H/L 517 41.6  1155 44.8 

BrHsf-25 H/L 477 43.8  1008 46.3 

BrHsf-29 H/L 525 44.0  1464 45.8 

BrHsf-35 H/L 477 47.1  1074 54.0 

GmHSF04 H 530 43.0  2691 38.4 

GmHSF08 H 533 43.5  1999 41.7 

GmHSF09 H 520 42.5  4870 36.7 

GmHSF10 H 531 40.1  2768 36.9 

GmHSF11 H 517 40.3  1458 40.8 

GmHSF16 H 488 47.1  1665 41.1 

GmHSF17 H 531 46.6  3436 40.3 

GmHSF25 H 525 46.6  2590 38.7 

GmHSF33 H 532 44.2  4958 38.5 

GmHSF34 H 504 45.1  2916 34.7 

SlHSF24 H 522 42.1  3285 34.6 
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(續表三) 

註: At 為阿拉伯芥，Br 為白菜，Gm 為大豆，Sl 為番茄，St 為馬鈴薯。 

 

  

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長度(bp) G/C 所佔比率(％)  總長度(bp) G/C 所佔比率(％) 

SlHsf30 H 529 39.9  2886 37.2 

SlHsfA1a H 534 44.6  5452 39.4 

SlHSFA3 H 517 41.4  5160 39.4 

SlHSFA4A H 525 35.7  4394 33.9 

SlHsfA6B H 533 35.3  2649 31.8 

SlHsfB-2a-like H 514 29.1  2633 29.6 

SlHsfB4 H 503 38.0  1431 34.6 

StHSF30 H 525 39.7  2207 38.0 

StHSFA3 H 517 40.8  6119 39.7 

StHSFA5 H/L 521 44.5  4009 38.7 

平均 
 

511 42.7  2509 40.9 

範圍 
 

445 – 534 29.1 – 51.9  747 – 6119 29.6 – 55.5 
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  (2) WRKY 轉錄因子 

WRKY 轉錄因子在單子葉作物中全基因序列總長介於 600 bp (TaWRKY52) – 

15535 bp (OsWRKY102)之間，全基因所佔 G/C 比率在 39.2％ (OsWRKY102) – 70.5

％ (TaWRKY53)之間，在作物中高度相似性片段總長介於 334bp (TaWRKY52) – 414 

bp (OsWRKY62)之間，高度相似性片段所佔 G/C 比率在 54％ (TaWRKY44) – 74.8％ 

(OsWRKY68)之間 (表四)，相較於高度相似性片段及高度相似性片段 G/C 所佔的比

率，全基因序列總長及所佔的 G/C 比率差異甚大，在單子葉之 WRKY 轉錄因子中

除小麥之 TaWRKY33 轉錄因子為同時受高溫及低溫影響之外，其他之水稻及小麥

WRKY 轉錄因子均僅受低溫影響；雙子葉植物中全基因序列總長介於 591 bp 

(GmWRKY21) – 5702bp (SlWRKY33)之間，所佔 G/C 比率在 28.7％ (SlWRKY62) – 

49.1％  (CsWRKY25)之間，高度相似性片段在雙子葉植物中總長介於 298 bp 

(GmWRKY21) – 391 bp (SlWRKY52)間，高度相似性片段所佔 G/C 比率在 21.9％ 

(SlWRKY26) – 43.6％ (CsWRKY25)間 (表五)，雙子葉植物全基因序列總長、G/C 所

佔的比率及高度相似性片段 G/C 所佔比率在物種間差異極大，但全基因與高度相

似性片段 G/C 所佔比率差異範圍接近，而高度相似性片段總長在雙子葉植物物種

間相近，在雙子葉包括辣椒、黃瓜、大豆及番茄等作物之 WRKY 轉錄因子均僅受

低溫之影響。WRKY 轉錄因子在單子葉作物中全基因序列總長、全基因序列 G/C

所佔比率，高度相似性片段總長、高度相似性片段 G/C 所佔的比率較雙子葉植物

差異大。在單子葉作物中高度相似性片段平均為 394.8 bp，雙子葉植物高度相似性

片段平均為 362.3 bp；全基因序列總長單子葉作物平均為 2327.8 bp，雙子葉植物

平均為 2326.3 bp，高度相似性片段與全基因總長在單子葉作物及雙子葉植物中平

均值相近。單子葉作物高度相似性片段 G/C 所佔比率平均為 69.2％，雙子葉植物

高度相似性片段 G/C 所佔比率平均為 33.6％；全基因 G/C 所佔比率，單子葉作物

平均值 58.8％、雙子葉植物平均值為 39.6％，在高度相似性片段及全基因的 G/C

所佔比率，單子葉作物中較雙子葉植物平均值高。 
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表四、WRKY 轉錄因子在單子葉作物中高度相似性片段、全基因序列總長及其 G/C

所佔之比率 

Table 4. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

transcription factors WRKY in monocotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長度(bp) G/C 所佔比率(％)  總長度(bp) G/C 所佔比率(％) 

OsWRKY79 L 411 66.9  2230 54.1 

OsWRKY74 L 408 68.6  2312 53.0 

OsWRKY68 L 405 74.8  1403 62.1 

OsWRKY66 L 412 72.3  4151 45.1 

OsWRKY62 L 414 65.0  2086 52.6 

OsWRKY51 L 413 72.9  1894 60.4 

OsWRKY45 L 410 67.8  2222 54.7 

OsWRKY39 L 407 73.2  2356 55.8 

OsWRKY102 L 413 65.4  15535 39.2 

TaWRKY53 L 403 73.2  942 70.5 

TaWRKY52 L 334 65.2  600 61.3 

TaWRKY51 L 361 69.2  672 69.4 

TaWRKY50 L 359 70.7  876 67.0 

TaWRKY48 L 407 71.0  978 66.1 

TaWRKY46 L 383 68.4  791 65.6 

TaWRKY44 L 393 54.0  1113 46.2 

TaWRKY33 H/L 402 73.7  1071 67.6 

TaWRKY10 L 371 73.1  669 68.5 

平均 
 

394.8 69.2  2327.8 58.8 

範圍 
 

334 – 414 54.0 – 74.8  600 – 15535 39.2 – 70.5 

註: Os 為水稻，Ta 為小麥。 
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表五、WRKY 轉錄因子在雙子葉植物中高度相似性片段、全基因序列總長及其 G/C

所佔之比率 

Table 5. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

transcription factors WRKY in dicotyledons. 

註: Ca 為辣椒，Cs 為黃瓜，Gm 為大豆，Sl 為番茄。 

 

 

 

 

 

基因 
受高溫或低溫或 

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

CaWRKY1 L 363 34.8  1646 41.0 

CsWRKY18 L 321 38.3  1011 48.5 

CsWRKY21 L 337 33.8  948 42.7 

CsWRKY23 L 372 31.9  1359 44.1 

CsWRKY25 L 330 43.6  1053 49.1 

CsWRKY33 L 328 40.2  1152 47.1 

CsWRKY4 L 383 40.5  1521 45.1 

CsWRKY46 L 313 40.9  786 46.3 

GmWRKY21 L 298 37.9  591 44.0 

SlWRKY2 L 385 29.6  2457 33.2 

SlWRKY26 L 388 21.9  4196 29.2 

SlWRKY27 L 390 24.3  3173 29.3 

SlWRKY33 L 389 34.5  5702 37.8 

SlWRKY52 L 391 33.0  4075 36.9 

SlWRKY53 L 390 33.6  3295 37.7 

SlWRKY56 L 389 29.9  5112 37.0 

SlWRKY60 L 377 30.5  1721 35.8 

SlWRKY62 L 377 25.0  2075 28.7 

平均 
 

362.3 33.6  2326.3 39.6 

範圍 
 

298 – 391 21.9 – 43.6  591 – 5702 28.7 – 49.1 
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 (3) DREB/CBF 轉錄因子 

DREB/CBF 轉錄因子在單子葉作物中全基因序列總長介於 895 bp (OsDREB1A) 

– 3366 bp (ZmDREB2A)之間，全基因序列G/C所佔的比率介於45.5 ％ (ZmDREB2A) 

–  67.2 ％ (OsDREB1A)之間，作物中高度相似性片段總長介於607 bp (OsDREB1B) 

– 666 bp (ZmDREB2A)之間，高度相似性片段 G/C 所佔的比率介於 56.8 ％ 

(ZmDREB2A) – 70.6％ (TaDREB3)之間，可知在單子葉作物中全基因的序列總長在

物種間差異大，全基因序列 G/C 所佔的比率、高度相似性片段 G/C 所佔比率在物

種間差異極大，而全基因序列 G/C 所佔的比率範圍較高度相似性片段大 (表六)，

在單子葉之多年生黑麥草及水稻之 DREB/CBF 轉錄因子僅受低溫之影響，而在玉

米及部分小麥DREB/CBF轉錄因子則同時受高溫及低溫之影響。在雙子葉植物中，

全基因的序列總長介於 567 bp (GmDREB1E-1) – 2803 bp (GmDREB1C-1)之間，全

基因序列G/C所佔比率介於 38.1％ (GmDREB1C-1) – 55.2％ (GmDREB1B-1)之間，

高度相似性片段總長介於 277 bp (DcDREB-A6) – 314 bp (GmDREB1C-1及AhERF6)

之間，高度相似性片段 G/C 所佔的比率介於 45.9％  (AhERF5) – 55.7％ 

(GmDREB1B-1)之間，與高度相似性片段相比，全基因序列總長及全基因 G/C 所佔

的比率在物種間差異大 (表七)，在雙子葉之落花生、阿拉伯芥、寬葉獨行菜及罌

粟花之 DREB/CBF 轉錄因子僅受低溫之影響，而辣椒、大豆、野胡蘿蔔等之

DREB/CBF 轉錄因子則同時受高溫及低溫之影響。與單子葉作物相比，全基因序

列總長、全基因序列 G/C 所佔比率及高度相似性片段 G/C 所佔的比率之範圍較雙

子葉植物差異大。在單子葉作物中高度相似性片段平均為 646.3 bp，雙子葉植物高

度相似性片段平均為 302 bp；單子葉作物高度相似性片段G/C所佔比率平均為 67.3

％，雙子葉植物高度相似性片段 G/C 所佔比率平均為 51％；單子葉作物全基因總

長平均為 1318.9 bp，雙子葉植物全基因總長平均 1150 bp；單子葉作物全基因 G/C

所佔比率平均為 62.1％，雙子葉植物全基因佔 G/C 所佔比率平均為 45％，在單子

葉作物中，全基因序列總長、全基因所佔 G/C 的比率、高度相似性片段總長及高
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度相似性片段所佔 G/C 的比率之平均值較雙子葉植物高。 

 (4) COR15 基因 

在雙子葉之阿拉伯芥、油菜、薺菜及亞麻薺，及單子葉之小麥的 COR15 基因

均受低溫之影響(表八、表九)。COR15 基因在單子葉作物及雙子葉植物中序列總長

介於 686 bp (CbCor15A) – 5641 bp (BnCor15B)之間，全基因序列 G/C 所佔比率介於

33.4％ (BnCor15B) – 42％  (CbCor15A)間，高度相似性片段總長介於 584 bp 

(CbCor15A) – 905 bp (BnCor15B)，高度相似性片段 G/C 所佔的比率介於 33.3 ％ 

(BnCor15B) – 42％ (CbCor15A)間(表八、表九)。在單子葉作物中高度相似性片段

總長平均為 875.0 bp，雙子葉植物高度相似性片段總長平均為 773.0 bp；單子葉作

物高度相似性片段 G/C 所佔比率平均為 37.3％，雙子葉植物高度相似性片段 G/C

所佔比率平均為 36.5％；單子葉作物全基因序列總長平均為 4549.0 bp，雙子葉植

物平均為 2271.5 bp；全基因 G/C 所佔的比率，單子葉作物平均值為 46.7％，雙子

葉植物為 37.5％，在單子葉作物中，高度相似性片段、全基因序列總長及全基因

序列 G/C 所佔比率皆較雙子葉植物高，但在高度相似性片段 G/C 所佔之比率，單

子葉作物及雙子葉植物平均值相近。 
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表六、DREB/CBF 轉錄因子在單子葉作物中高度相似性片段、全基因序列總長及

其 G/C 所佔之比率 

Table 6. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

transcription factors DREB/CBF in monocotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或 

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

LpCBF3 L 644 66.3  942 59.7 

OsDREB1A L 647 70.1  895 67.2 

OsDREB1B L 607 69.5  897 65.6 

TaDREB2 L 647 67.7  1043 65.0 

TaDREB3 H/L 651 70.6  1004 65.6 

ZmDREB1A H/L 662 69.8  1085 66.4 

ZmDREB2A H/L 666 56.8  3366 45.5 

平均 
 

646.3 67.3  1318.9 62.1 

範圍 
 

607 – 666 56.8 – 70.6  895 – 3366 45.5 – 67.2 

註：Lp 為多年生黑麥草，Os 為水稻，Ta 為小麥，Zm 為玉米 
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表七、DREB/CBF 轉錄因子在雙子葉植物中高度相似性片段、全基因序列總長及

其 G/C 所佔之比率 

Table 7. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

transcription factors DREB/CBF in dicotyledons. 

 

註：Ah 為落花生，At 為阿拉伯芥，Ca 為辣椒，Dc 為野胡蘿蔔，Gm 為大豆， 

Ll 為寬葉獨行菜，Pn 為罌粟花。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

基因 
受高溫或低溫或 

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

AhERF4 L 296 53  1367 44 

AhERF5 L 305 46  1820 40 

AhERF6 L 314 51  1997 41 

AtDREB1A L 313 53  1391 42 

CaCBF1A H/L 301 47  885 42 

DcDREB-A6 H/L 277 51  993 46 

GmDREB1A-2 H/L 306 51  1095 48 

GmDREB1B-1 H/L 291 56  814 55 

GmDREB1C-1 H/L 314 49  2803 38 

GmDREB1D-1 H/L 306 55  638 53 

GmDREB1E-1 H 293 49  567 46 

GmDREB1F-1 H/L 295 48  690 44 

GmDREB1G-1 H 293 54  572 55 

LlDREB1A L 311 51  925 40 

PnDREB1 L 309 48  699 42 

平均 
 

302 51  1150 45 

範圍 
 

277 – 314 45.9 – 55.7  567 – 2803 38.1 – 55.2 
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表八、COR15 基因在雙子葉植物中高度相似性片段、全基因序列總長及其 G/C 所

佔之比率 

Table 8. The length and G/C content of whole genomic and high similarity sequences of 

gene COR15 in dicotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

AtCor15A L 894 33.9  1890 35.4 

BnCor15B L 905 33.3  5641 33.4 

CbCor15A L 584 42.0  686 42.0 

CsCor15A L 709 36.7  869 39.3 

平均 
 

773.0 36.5  2271.5 37.5 

範圍 
 

584 – 905 33.3 – 42.0  686 – 5641 33.4 – 42.0 

註：At 為阿拉伯芥，Bn 為油菜，Cb 為薺菜，Cs 為亞麻薺。 

 

表九、COR15 基因在單子葉作物中高度相似性片段、全基因序列總長及其 G/C 所

佔之比率 

Table 9. The length and G/C content of whole genomic sequence and high similarity 

sequences of gene COR15 in monocotyledons. 

基因 
受高溫或低溫或

兩者之影響 

高度相似性序列  全基因序列 

總長(bp) G/C 所佔比率(％)  總長(bp) G/C 所佔比率(％) 

Wcor15 L 875 37.3  4549 46.7 

註：W 為小麥。 

2. 核苷酸保守序列組成 

(1)  HSF 轉錄因子 

以多重序列比較分析 HSF 轉錄因子在單子葉作物、雙子葉植物及單雙子葉植

物中核苷酸序列之保守片段組成，在單子葉作物中共有 766 bp 高度相似性片段，

在 5416 bp – 5468 bp（圖一 A）及 7701 bp – 7740 bp（圖一 B）之區間具有連續高

度相似性片段，相似性片段長各別是 53 bp 及 40 bp；在雙子葉植物共有 534 bp 高

度相似性片段，在 1417 bp – 1484 bp（圖一 C）及 5359 bp – 5421 bp（圖一 D）之

區間有連續高度相似性片段，高度相似性片段長各別為 68 bp 及 63 bp，在雙子葉

植物中有核苷酸序列插入使得雙子葉連續高度相似性片段較單子葉作物較長，在

番茄的 SlHSFA4A轉錄因子之 1422 bp – 1436 bp區間具有 15 bp核苷酸序列插入，
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及番茄的 SlHSFB-2a-like 轉錄因子中之 5363 bp – 5369 bp、5380 bp – 5390 bp、

5405-5409 bp 之區間有個別有 7bp、11bp、5bp 核苷酸序列插入，並與單子葉作物

高度相似性片段比較，兩處連續高度相似性片段在單子葉作物及雙子葉植物中具

極高的相似性 (圖一 A 與圖一 C、圖一 B 與圖一 D)，這些高度相似性片段可用於

設計引子，以應用於分析各物種之 HSF 轉錄因子，總共可設計成兩對引子分別為

HSF-F1:5’-TTYAAGCACARYAAYTTC-3’ 與 HSF-R1: 

5’-CRAAYTCCCAYYTRTC-3’、HSF-F2:5’-CARCTCAACACCTAYGT -3’與 HSF-R2: 

5’-AACCTTCCTRAATCCCR-3’。將單子葉與雙子葉植物 HSF 轉錄因子進行多重比

較分析 (附圖二)，共有 466 bp 高度相似性片段，其中 168 bp 屬於單子葉植物特有

高度相似性片段、229 bp 為雙子葉植物特有高度相似性片段，61 bp 為單子葉及雙

子葉共同高度相似性，在 6610 bp – 6650 bp 之區間具 41 bp 連續高度相似性片段(圖

一 E)，此連續性片段與單子葉 5416 bp – 5468 bp 之區間及雙子葉 1417 bp – 1484 

bp 區間具有高度的相似性。 

(2)  WRKY 轉錄因子 

針對 WRKY 轉錄因子進行多重比較分析單子葉作物、雙子葉植物及綜合單雙

子葉植物之核苷酸保守片段組成，在單子葉作物中共有 415 bp 高度相似性片段，

在 8867 bp – 8902 bp 之區間 (圖二 A)具連續高度相似性片段，片段總長 36 bp，其

中以 TA 及 T 為共同保守序列；雙子葉植物中共有 391 bp 高度相似性片段，在 5812 

bp – 5833 bp 之區間具連續高度相似性片段 (圖二 B)，片段總長 22 bp，其中以 A

及 T 為共同保守序列，與單子葉作物 8867 bp – 8902 bp 之區間相比，單子葉作物

所插入核苷酸序列較雙子葉植物長，插入序列在水稻的 OsWRKY62 轉錄因子 8871 

bp – 8891 bp 之區間，具 11bp 序列插入；雙子葉植物中也具有核苷酸序列插入，

分別位於番茄的 SlWRKY53 5814bp – 5818 bp 之區間具 5 bp 的插入序列及

SlWRKY62 的 5814bp – 5818 bp、5820 – 5821 bp 之區間有 5 bp 及 2 bp 序列插入。

單子葉及雙子葉植物 4329 bp – 4346 bp 之區間 (圖二 C)與單子葉作物 8867 bp – 
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8902 bp 及雙子葉植物 5812 bp – 5833 bp 之區間相比，此三片段具高度相似性，因

此可針對此區間設計引子作為分析各物種 WRKY 轉錄因子之應用，所設計正向引

子序列為 WRKY-F1:5’-TAYTAYCRGTRYAC-3’。 

在單子葉作物 9052 bp – 9104 bp 之區間有連續高度相似性片段 (圖二 D)，片

段總長 53bp，其中以 A，G，GA 及 TA 為保守序列；雙子葉植物 5925 bp – 5997 bp

之區間具有連續高度相似性片段(圖二 E)，片段總長共 74 bp，其中以 A，T 及 TA

為保守序列，與單子葉作物 9052bp – 9104 bp 之區間相比，雙子葉植物連續高度相

似性片段有序列插入，在番茄的 SlWRKY26 及 SlWRKY62 的 5926 bp – 5945 bp 之

區間有 20 bp 序列插入，但與單子葉連續高度相似性片段相比仍具有一定程度的相

似性，針對單子葉雙子葉植物 4371 bp – 4421 bp 之區間比較之(圖二 F)，此區間片

段總長共 51 bp，此片段與單子葉作物 9052 bp – 9104 bp 及雙子葉植物 5925 bp – 

5997 bp 之區間相比具有高度的相似性，在單子葉作物及雙子葉植物中此片段皆具

有高度相似性，因此可針對此片段設計引子以作為分析各物種 WRKY 轉錄因子之

工 具 ， 設 計 兩 條 反 向 引 子 為 WRKY-R1:5’-TAGGTGRYGAYGAGC-3’ 及

WRKY-R2:5’-GGRTCGTCCYRGYYYCGYT-3’。 

(3)  DREB/CBF 轉錄因子 

DREB/CBF 轉錄因子進行多重序列比較分析單子葉、雙子葉作物及綜合單雙

子葉植物之核苷酸保守片段組成，在單子葉作物中共有 682 bp 高度相似性片段，

在 2411 bp – 2430 bp (圖三 A)之區間有連續高度相似性片段，總長共 20bp，其中以

T、G、CG、GG 及 GTG 為保守序列，及 2453 bp – 2481 bp (圖三 B)之區間具連續

高度相似性片段，片段總長為 29 bp，其中以 T、G、GG 及 TA 為保守序列；雙子

葉作物中共有 314 bp 高度相似性片段，在 1082 bp – 1101bp 之區間(圖三 C)有連

續高度相似性片段，片段總長為 20 bp，其中以 A、T、G、GA、CC 及 TGGG 為

保守序列，及 1109 bp – 1137 bp 處(圖三 D)有連續高度相似性片段，片段總長為 28 

bp，其中以 T、G、GA、CC 及 TGGG 為保守序列，與單子葉作物相比，兩片段之



doi:10.6342/NTU201703083

25 
 

連續高度相似相片段長度接近，片段間具有高度的相似性（圖三 A 與圖三 C、圖

三 B 與圖三 D 比較）。綜合單子葉與雙子葉植物之 DREB/CBF 轉錄因子進行多重

序列分析，共 486 bp 高度相似性片段，84 bp 屬於單子葉植物高度相似性片段，11 

bp 為雙子葉植物高度相似性片段，383 bp 為單子葉及雙子葉植物共同高度相似性

片段，並在 2543 bp – 2562 bp(圖三 E)、2585 bp – 2631 bp 之區間 (圖三 F)具有兩

處連續高度相似性片段，兩處連續高度相似性片段各為 20 bp及 29 bp長，且在 2543 

bp – 2562 bp 之區間的 2559 bp 處，可清楚辨別單子葉及雙子葉植物差異，此處單

子葉植物核苷酸序列多為 G，雙子葉植物中核苷酸序列多為 A，且兩段連續性片

段在單子葉及雙子葉植物中具高度的相似性，顯示 CBF/DREB 轉錄因子在單子葉

植物及雙子葉植物中具高度相似性，並可針對兩區間之高度相似性片段設計引子，

作為篩選物種間 CBF/DREB 轉錄因子之工具，所設計之一條正向及兩條反向引子

序 列 如 下 ： CBF/DREB-F1:5’-TAYCGYGGCGTGCGG-3’ 及

CBF/DREB-R1:5’-CGCACCTCGCACACCCAY-3’ 與

CBF/DREB-R2:5’-TCACACACCCACYTGCC-3’。 

(4)  COR15 基因 

針對 COR15 基因在單子葉及雙子葉植物中進行多重序列比較分析，分析核苷

酸保守片段組成，共有 908 bp 高度相似性片段，在 404 bp – 444 bp 之區間(圖四

A)具連續高度相似性片段，片段總長為 41 bp，其中 A、T、G、CA、TT、CTG、

GTC 及 ATGGCG 為共同保守序列，及在 1497 bp – 1532 bp 之區間(圖四 B)有連續

高度相似性片段，片段總長為 35 bp，其中以 A、T、C、G、GG、AG、AAA 及

AGAAAGC 為共同保守序列，此二片段在單子葉及雙子葉作物具高度的相似性，

顯示 COR15 基因序列在物種間具有一定程度的相似性，因此可針對此二片段設計

引子，作為篩選物種間 COR15 基因之應用工具，設計兩組引子序列如下：COR15-F1: 

5’-ATGGCGATGTCTTTCTCA-3’與 COR15-R1:5’-GYAGTCYTYYGCTTTCT-3’及
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COR15-F2:5’-GGRRCTGTTCYCACTG-3’ 與 COR-R2: 

5’-TTYTCAACAAYGYAGTC-3’。 
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5416 5417 5418 5419 5420 5421 5422 5423 5424 5425 5426 5427 5428 5429 5430 5431 5432 5433 5434 5435 5436 5437 5438 5439 5440 5441 5442

OsHSFA2A T T C A A G C A C A G C A A C T T C T C C A G C T T C

OsHSFA2C T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T C

OsHSFA2D T T C A A G C A C A A C A A T T T C T C C A G C T T C

OsHSFB2A T T C A A G C A C A G C A A C T T C T C C T C C T T C

OsHSFC2A T T C A A G C A C T C C A A C T T C T C C A G C T T C

OsHSFC2B T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T C

ZmHSF10 T T C A A G C A C A A T A A C T T C T C C A G C T T T

ZmHSF12 T T C A A G C A C G G C A A C T T C T C C A C C T T C

ZmHSF13 T T T A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T T

ZmHSF14 T T C A A G C A C A A T C A C T T C A C C A G C T T C

ZmHSF2 T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T C

ZmHSF20 T T C A A G C A C A G C A A C T T C T C C T C G T T C

ZmHSF24 T T C A A G C A C A G T A A C T T C T C C A G C T T C

ZmHSF4 T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T C

ZmHSF6 T T C A A G C A C A A C A A T T T C T C C A G C T T C

ZmHSF7 T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C C A G C T T C

ZmHSF8 T T C A A G C A C A A C A A C T T C T C T A G T T T C

ZmHSF9 T T C A A G C A C A A C C A C T T C A C C A G C T T C

F K H N N F F S F
5443 5444 5445 5446 5447 5448 5449 5450 5451 5452 5453 5454 5455 5456 5457 5458 5459 5460 5461 5462 5463 5464 5465 5466 5467 5468

OsHSFA2A G T C C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T A A G

OsHSFA2C G T C C G G C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

OsHSFA2D G T C C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

OsHSFB2A G T G C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G C G

OsHSFC2A G T C C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T A C G

OsHSFC2B G T C C G C C A G C T C A A C A C C T A T G T C A G

ZmHSF10 G T G C G G C A G C T C A A C A C C T A C G T A C G

ZmHSF12 C T C C G G C A G C T C A A C A C C T A C G T C C G

ZmHSF13 G T C C G C C A G C T G A A C A C C T A T G T G A G

ZmHSF14 A T A C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

ZmHSF2 G T G C G G C A A C T G A A C A C C T A C G T A A G

ZmHSF20 G T C C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G G G

ZmHSF24 G T G C G C C A G C T C A A C A C C T A T G T G A G

ZmHSF4 G T C C G G C A G C T C A A C A C C T A T G T A A G

ZmHSF6 G T C A G G C A G C T C A A C A C C T A T G T G C G

ZmHSF7 G T G C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

ZmHSF8 G T G C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

ZmHSF9 A T A C G C C A G C T C A A C A C C T A C G T G A G

R Q Q L N T Y V

(A)  HSF 單子葉 5416 bp – 5468 bp 之區間 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

HSF-F1 primer 

HSF-F2 primer 
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7701 7702 7703 7704 7705 7706 7707 7708 7709 7710 7711 7712 7713 7714 7715 7716 7717 7718 7719 7720 7721 7722 7723 7724 7725 7726 7727 7728 7729 7730 7731 7732 7733 7734 7735 7736 7737 7738 7739 7740

OsHSFA2A C A G G G G T T C A G G A A G G T C G A T C C G G A T A G A T G G G A G T T C G

OsHSFA2C C A G G G C T T C A G A A A G G T C G A T C C T G A T A G G T G G G A G T T T G

OsHSFA2D C A G G G T T T C A G A A A G A T T G A T C C T G A C A G A T G G G A A T T C G

OsHSFB2A C A G G G A T T C A A G A A G G T G G T G G C G G A T A G G T G G G A G T T C G

OsHSFC2A C A G G G G T T T C G C A A G G T T G A T C C G G A C A G G T G G G A G T T C G

OsHSFC2B C A G G G T T T C C G C A A G G T G G A T C C G G A T C G G T G G G A G T T C G

ZmHSF10 T A G G G A T T T A G G A A G A T G G T G C C C G A C C G G T G G G A G T T C G

ZmHSF12 C A G G G A T T C C G C A A G G T G A G C C C G G A C A G G T G G G A G T T C G

ZmHSF13 C A G G G C T T C A G A A A G A T C G A C C C G G A C A G C T G G G A G T T C G

ZmHSF14 C A G G G A T T T C A T A A A G T T G A T C C A G A T A G A T G G G A A T G G G

ZmHSF2 T A G G G C T T T A A G A A A A T T G A T C C T G A A C A A T G G G A G T T T G

ZmHSF20 C A G G G A T T C A A G A A G G T A G T C G G G G A C A G A T G G G A G T T T G

ZmHSF24 C A G G G C T T C A G A A A G G T T G A T C C T G A C A G G T G G G A G T T T G

ZmHSF4 C A G G G T T T C A G G A A G G T G G A T C C T G A T C G G T G G G A A T T C G

ZmHSF6 C A G G G T T T C C G C A A G G T T C A T G C T G A C A G A T G G G A G T T T G

ZmHSF7 C A G G G G T T C A G G A A G A T C G T G C C G G A C A G G T G G G A G T T C G

ZmHSF8 C A G G G G T T C A G G A A G A T C G T G C C G G A C A G G T G G G A G T T C G

ZmHSF9 T A G G G A T T T C A T A A A G T T G A T C C A G A T A G A T G G G A A T G G G

Q G F S / R K V D P D R W E F

(B)  HSF 單子葉 7701 bp – 7740 bp 之區間 

 

 

 

HSF-R1 primer 
HSF-R2 primer 
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1417 1418 1419 1420 1421 1422 1423 1424 1425 1426 1427 1428 1429 1430 1431 1432 1433 1434 1435 1436 1437 1438 1439 1440 1441 1442 1443 1444 1445 1446 1447 1448 1449

AtHsfA1a T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

AtHsfA1b T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

AtHsfA1d T T T A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A A T A A T T T C

AtHsfA1e T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A T T T C

AtHSFA2 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A G C A A T T T C

AtHsfB1 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A A T A A T T T C

AtHsfB2a T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

BrHsf-01 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A T A A C A A C T T C

BrHsf-10 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A G C A A T T T C

BrHsf-11 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A C T T C

BrHsf-15 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A G C A A C T T C

BrHsf-16 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A G C A A C T T C

BrHsf-20 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A T A A C T T C

BrHsf-23 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

BrHsf-24 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A G C A A C C T C

BrHsf-25 T T T A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A C T T T

BrHsf-29 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A T A A T T T C

BrHsf-35 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A C T T C

GmHSF04 T T T A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF08 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A T T T C

GmHSF09 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF10 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

GmHSF11 T T T A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF16 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF17 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A C T T C

GmHSF25 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF33 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A C T T C

GmHSF34 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C G C C A A T T T C

SlHSF24 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A T A A T T T C

SlHsf30 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A G C A A T T T T

SlHsfA1a T T T A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A A T A A C T T C

SlHSFA3 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A G T A A T T T C

SlHSFA4A T T G C A C T T T T A G T T A A T T G T G T T T G C T G A T T T T

SlHsfA6B T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A T A G C A A T T T C

SlHsfB-2a-like T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A A C A A T T T C

SlHsfB4 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

StHSF30 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A G C A A T T T T

StHSFA3 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - G C A C A G C A A T T T C

StHSFA5 T T C A A - - - - - - - - - - - - - - - A C A C A A C A A T T T C

F K H N N F

1450 1451 1452 1453 1454 1455 1456 1457 1458 1459 1460 1461 1462 1463 1464 1465 1466 1467 1468 1469 1470 1471 1472 1473 1474 1475 1476 1477 1478 1479 1480 1481 1482 1483 1484

AtHsfA1a T C C A G C T T T G T T C G C C A G T T A A A C A C C T A T G T A A G

AtHsfA1b T C C A G C T T C G T C A G A C A G T T A A A T A C T T A T G T A A G

AtHsfA1d T C C A G C T T C G T T A G A C A G C T T A A T A C C T A T G T A A T

AtHsfA1e T C C A G C T T C G T C A G A C A G C T C A A T A C T T A T G T G A G

AtHSFA2 T C A A G T T T T A T T C G T C A G C T C A A T A C T T A T G T A A G

AtHsfB1 T C A A G C T T C A T T C G T C A G C T C A A C A C T T A C G T G A G

AtHsfB2a T C T A G T T T C G T T C G T C A G C T C A A C A C T T A C G T A C G

BrHsf-01 T C A A G C T T C A T T C G T C A G C T C A A C A C T T A C G - - - -

BrHsf-10 T C C A G C T T C A T T C G T C A G C T C A A C A C T T A C G - - - -

BrHsf-11 T C C A G C T T C G T C C G C C A G C T C A A C A C T T A C G - - - -

BrHsf-15 T C A A G C T T C G T C A G A C A A C T C A A C A C T T A C G - - - -

BrHsf-16 T C A A G C T T C G T C A G A C A A C T C A A C A C T T A C G - - - -

BrHsf-20 T C T A G C T T T G T T C G C C A G C T C A A C A C A T A T G - - - -

BrHsf-23 A G C A G C T T T G T T C G T C A A C T C A A C A C C T A T G - - - -

BrHsf-24 T C C A G C T T C A T C C G T C A G C T C A A T A T C T A C G - - - -

BrHsf-25 T C T A G C T T C G T T C G T C A G C T C A A T A C T T A T G - - - -

BrHsf-29 T C C A G C T T C G T C A G G C A G C T T A A C A C C T A C G - - - -

BrHsf-35 T C C A G T T T T G T C C G T C A G C T C A A C A C T T A C G - - - -

GmHSF04 T C C A G C T T C G T C A G A C A G T T G A A T A C T T A T G T G G G

GmHSF08 T C C A G C T T C G T A C G A C A A C T C A A C A C C T A C G T A A G

GmHSF09 T C C A G C T T C A T C C G T C A G C T C A A T A C C T A C G T A A G

GmHSF10 T C A A G T T T C A T C A G A C A A C T C A A T A T C T A T G T A T T

GmHSF11 T C A A G T T T C A T C A G G C A G C T G A A C A C A T A T G T A A G

GmHSF16 T C C A G C T T C G T T C G A C A A C T C A A C A C T T A T G T T A G

GmHSF17 T C C A G C T T C G T T A G A C A G T T A A A C A C T T A C G T A T G

GmHSF25 T C C A G C T T T G T T C G A C A G C T C A A C A C C T A T G T A T G

GmHSF33 T C C A G C T T C G T T C G C C A A T T A A A C A C C T A C G T A T G

GmHSF34 T C C A G C T T C A T T C G C C A G C T C A A C A C C T A T G T A A G

SlHSF24 T C C A G C T T C G T T C G A C A G C T T A A C A C C T A T G T A C G

SlHsf30 T C C A G T T T C A T T C G G C A G C T T A A C A C A T A T G T A A G

SlHsfA1a T C C A G C T T T G T T C G G C A G C T G A A T A C T T A T G T A T G

SlHSFA3 T C C A G C T T T G T T C G A C A G C T T A A T A C A T A T G T G G G

SlHSFA4A C T G A G T T T T G T G T G T G A T T T G A G C T T T T G A T T G A A

SlHsfA6B T C A A G C T T T G T C A G A C A G C T C A A T A C T T A T G T A A G

SlHsfB-2a-likeT C T A G T T T C A T T C G T C A A C T T A A T A C C T A C G T A A G

SlHsfB4 T C C A G C T T C G T A C G T C A A C T C A A T A C T T A T G T A A G

StHSF30 T C C A G T T T C A T T C G G C A G C T T A A C A C A T A T G T A A G

StHSFA3 T C C A G C T T T G T T C G A C A G C T T A A T A C A T A T G T G G G

StHSFA5 T C C A G T T T C A T T C G A C A G C T C A A T A C T T A C G T A T G

S S F V R Q L N T Y V

(C) HSF 雙子葉 

1417 bp – 1484 bp 

之區間 
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5359 5360 5361 5362 5363 5364 5365 5366 5367 5368 5369 5370 5371 5372 5373 5374 5375 5376 5377 5378 5379 5380 5381 5382 5383 5384 5385 5386 5387 5388 5389 5390 5391 5392 5393 5394 5395 5396 5397 5398 5399 5400 5401 5402 5403 5404 5405 5406 5407 5408 5409 5410 5411 5412 5413 5414 5415 5416 5417 5418 5419 5420 5421

AtHsfA1a C A G G - - - - - - - G T T T T A G G A A - - - - - - - - - - - A G T G G A T C C A G A T C - - - - - G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1b C A G G - - - - - - - G T T T C A G A A A - - - - - - - - - - - A G T T G A T C C T G A C C - - - - - G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1d C A G G - - - - - - - G T T T C A G G A A - - - - - - - - - - - G G T T G A C C C A G A T A - - - - - G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1e C A G G - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - A G T T G A T C C A G A C C - - - - - G C T G G G A G T T T G

AtHSFA2 C A G G - - - - - - - G A T T C A G A A A - - - - - - - - - - - G A T T G A T C C A G A T A - - - - - G A T G G G A A T T T G

AtHsfB1 T A G G - - - - - - - G A T T T C G T A A - - - - - - - - - - - A A C T G T A C C G G A T A - - - - - A A T G G G A A T T T G

AtHsfB2a C A G G - - - - - - - G A T T C A A A A A - - - - - - - - - - - A G T T G T A C C G G A T C - - - - - G A T G G G A G T T T T

BrHsf-01 - - - - - - - - - - - G T T T C C G G A A - - - - - - - - - - - A A C G G T A C C G G A C A - - - - - A G T G G G A G T T C G

BrHsf-10 - - - - - - - - - - - G A T T C A G A A A - - - - - - - - - - - G A T C G A T C C G G A C A - - - - - G A T G G G A G T T C G

BrHsf-11 - - - - - - - - - - - G G T T T C G A A A - - - - - - - - - - - A T T G G T T C C C G A T C - - - - - G T T G G G A G T T C T

BrHsf-15 - - - - - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G A T A G A A G C A G A G A - - - - - G A T G G G A G T T T G

BrHsf-16 - - - - - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G A T A G A G G C A G A G A - - - - - G A T G G G A G T T T G

BrHsf-20 - - - - - - - - - - - G T T T C A G A A A - - - - - - - - - - - A G T G A A T C C G G A T C - - - - - G G T G G G A G T T T G

BrHsf-23 - - - - - - - - - - - G G T T T A G G A A - - - - - - - - - - - A G T G G A T C C A G A C C - - - - - G G T G G G A G T T T G

BrHsf-24 - - - - - - - - - - - G T T T T A G G A A - - - - - - - - - - - A G T T G A T G C A G A T C - - - - - G T T G C G A G T T T G

BrHsf-25 - - - - - - - - - - - G T T T C A G A A A - - - - - - - - - - - G A T T G T T C C A G A C A - - - - - G A T G G G A G T T C G

BrHsf-29 - - - - - - - - - - - G T T T C C G G A A - - - - - - - - - - - G G T T G A C C C T G A T A - - - - - A A T G G G A A T T T G

BrHsf-35 - - - - - - - - - - - G G T T T C G A A A - - - - - - - - - - - A G T A G T T C C G G A T C - - - - - G T T G G G A G T T T T

GmHSF04 C A G G - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G G T T G A C C C A G A T C - - - - - G A T G G G A A T T T G

GmHSF08 C A G G - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - A A T T G A T C C T G A C A - - - - - A G T G G G A G T T T G

GmHSF09 C A G G - - - - - - - G A T T T C G A A A - - - - - - - - - - - A A T A C A T C C A G A G C - - - - - G A T G G G A A T T T G

GmHSF10 C A G G - - - - - - - G T T T C A G G A A - - - - - - - - - - - A A T T G A T A C G G A T T - - - - - C C T G G G A A T T T G

GmHSF11 C A G G - - - - - - - G A T T T A G A A A - - - - - - - - - - - A G T T G A C C C A G A A C - - - - - A A T G G G A A T T T G

GmHSF16 T A G G - - - - - - - G T T T C A G A A A - - - - - - - - - - - G G T G G A T C C G G A T C - - - - - G G T G G G A A T T C G

GmHSF17 C A G G - - - - - - - G T T T C A G G A A - - - - - - - - - - - G G T T G A T C C A G A T C - - - - - G C T G G G A A T T T G

GmHSF25 C A G G - - - - - - - G A T T T C G A A A - - - - - - - - - - - A A T T G T G C C A G A C A - - - - - A A T G G G A A T T C G

GmHSF33 C A G G - - - - - - - G A T T T A G G A A - - - - - - - - - - - G G T A G A T C C A G A T C - - - - - G C T G G G A A T T T G

GmHSF34 C A G G - - - - - - - G G T T T A G G A A - - - - - - - - - - - A G T T G A T C C T G A T A - - - - - A A T G G G A A T T T G

SlHSF24 C A G G - - - - - - - G T T T T C G A A A - - - - - - - - - - - G A T T G T G C C T G A C A - - - - - A A T G G G A A T T C G

SlHsf30 C A G G - - - - - - - G A T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G G T G G A T C C T G A C A - - - - - G A T G G G A A T T T G

SlHsfA1a C A G G - - - - - - - G T T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G G T T G A T C C A G A C C - - - - - G C T G G G A A T T T G

SlHSFA3 C A G G - - - - - - - G A T T T C G C A A - - - - - - - - - - - A A T C G A T G C T G A C A - - - - - G G T G G G A G T T T G

SlHSFA4A C A G G - - - - - - - G A T T C A A G A A - - - - - - - - - - - A A T A G A T C C C G A A C - - - - - A A T G G G A A T T C G

SlHsfA6B T A G G - - - - - - - G A T T T A G G A A - - - - - - - - - - - G G T T A A T C C A G A C C - - - - - A T T G G G A G T T T G

SlHsfB-2a-like C A T G T T T G A C C A A T T T A G A A A A A A A C T T A A A T A A A T G A T T C A T A T T C A T T G A T T G A A A A T T T G

SlHsfB4 T A G G - - - - - - - G T T T C A G A A A - - - - - - - - - - - A A T C G T A C C G G A T C - - - - - G A T G G G A G T T C G

StHSF30 C A G G - - - - - - - G A T T T A G A A A - - - - - - - - - - - G G T G G A T C C T G A C A - - - - - G A T G G G A A T T T G

StHSFA3 C A G G - - - - - - - G A T T T C G C A A - - - - - - - - - - - A A T C G A T G C T G A C A - - - - - G G T G G G A G T T T G

StHSFA5 C A G G - - - - - - - G C T T C C G G A A - - - - - - - - - - - G A T T G A T C C A G A A A - - - - - G A T G G G A A T T T G

Q G F R K V D P D/E W E F

 (D) HSF 雙子葉 5359 bp – 5421 bp 之區間 
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6610 6611 6612 6613 6614 6615 6616 6617 6618 6619 6620 6621 6622 6623 6624 6625 6626 6627 6628 6629 6630 6631 6632 6633 6634 6635 6636 6637 6638 6639 6640 6641 6642 6643 6644 6645 6646 6647 6648 6649 6650

AtHsfA1a C A G G G T T T T A G G A A A G T G G A T C C - A G A T C G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1b C A G G G T T T C A G A A A A G T T G A T C C - T G A C C G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1d C A G G G T T T C A G G A A G G T T G A C C C - A G A T A G A T G G G A A T T T G

AtHsfA1e C A G G G T T T T A G A A A A G T T G A T C C - A G A C C G C T G G G A G T T T G

AtHSFA2 C A G G G A T T C A G A A A G A T T G A T C C - A G A T A G A T G G G A A T T T G

AtHsfB1 T T C G G T G G A G A A C A T G G T T G C T G - A T T T A T C A G G A G A G A A C

AtHsfB2a G A A G C T T C G G A G T C A A A A C A T T C - A G C T A A A C C G T G A G C T T

BrHsf-01 G T C G G T G G A G A A C A T G G T T G C T G - A C T T A T C C G G G G A G A A C

BrHsf-10 - A C G G A T T C A G A A A G A T C G A T C C - G G A C A G A T G G G A G T T C G

BrHsf-11 G C G G T T G A G G A A G G A G A A T G T T C - A G T T G A G T C A A G A G C T G

BrHsf-15 - A C G G T T T T A G A A A G A T A G A A G C - A G A G A G A T G G G A G T T T G

BrHsf-16 - A C G G T T T T A G A A A G A T A G A G G C - A G A G A G A T G G G A G T T T G

BrHsf-20 - A T G G T T T C A G A A A A G T G A A T C C - G G A T C G G T G G G A G T T T G

BrHsf-23 T A T G G G T T T A G G A A A G T G G A T C C - A G A C C G G T G G G A G T T T G

BrHsf-24 G T T G C A C T T G G A A G A C A G G G T T C - A A G G G A T G G A A G A G A G T

BrHsf-25 C G C T T T A A C C G A A G A C A A C G A G A - G A T T A C G A C G G A G C A A C

BrHsf-29 T A C G G T T T C C G G A A G G T T G A C C C - T G A T A A A T G G G A A T T T G

BrHsf-35 A A G G C T G A G G A A G G A G A A T G T A C - A G T T G A G T C A A G A G C T G

GmHSF04 C A G G G T T T T A G A A A G G T T G A C C C - A G A T C G A T G G G A A T T T G

GmHSF08 C A G G G T T T T A G A A A A A T T G A T C C - T G A C A A G T G G G A G T T T G

GmHSF09 T T A A A T G A A A T T T G G T A A T T T A T - T G T G A A A C C C A A G A G C C

GmHSF10 G C T G C T C C T G A G T G A T C G C C T T C - A A G G A A T G G A A A A G C A T

GmHSF11 C A G G G A T T T A G A A A A G T T G A C C C - A G A A C A A T G G G A A T T T G

GmHSF16 T A G G G T T T C A G A A A G G T G G A T C C - G G A T C G G T G G G A A T T C G

GmHSF17 C A G G G T T T C A G G A A G G T T G A T C C - A G A T C G C T G G G A A T T T G

GmHSF25 A A T C A T A T T A A A C T A T G C T A T C T - T C A T A A G A A A G G A A G A A

GmHSF33 C A G G G A T T T A G G A A G G T A G A T C C - A G A T C G C T G G G A A T T T G

GmHSF34 T G T T C T G A T A G C A T C T A G G T T T A - T G C T A T C A G A T C C T T T G

SlHSF24 A G A A A T A T A T T A T G C A A C C T T T C - G A G G A C A T A A A G A G C - C

SlHsf30 C A G G G A T T T A G A A A G G T G G A T C C - T G A C A G A T G G G A A T T T G

SlHsfA1a C A G G G T T T T A G A A A G G T T G A T C C - A G A C C G C T G G G A A T T T G

SlHSFA3 C A G G G A T T T C G C A A A A T C G A T G C - T G A C A G G T G G G A G T T T G

SlHSFA4A C A G G G A T T C A A G A A A A T A G A T C C - C G A A C A A T G G G A A T T C G

SlHsfA6B T A G G G A T T T A G G A A G G T T A A T C C - A G A C C A T T G G G A G T T T G

SlHsfB-2a-like A T C T T T G G T G G T C T T T G T - - - - - - - - C C A A A A A A G C T T C C A

SlHsfB4 G G C G T T G T C G G A G G A C A A C G A C C - G G T T A C G T A G A A G C A A C

StHSF30 C A G G G A T T T A G A A A G G T G G A T C C - T G A C A G A T G G G A A T T T G

StHSFA3 C A G G G A T T T C G C A A A A T C G A T G C - T G A C A G G T G G G A G T T T G

StHSFA5 T G G C A C C A C G T T T A G T G T T T C T T - T G T G T T T A A C A G A T G T C

OsHSFA2A C A G G G G T T C A G G A A G G T C G - A T C C G G A T A G A T G G G A G T T C G

OsHSFA2C C A G G G C T T C A G A A A G G T C G A T C C - T G A T A G G T G G G A G T T T G

OsHSFA2D T T T A C T T A T T G G T G C T G A C C T G T - T G G T T G T A G A A A A T T A C

OsHSFB2A C A G G G A T T C A A G A A G G T G G T G G C - G G A T A G G T G G G A G T T C G

OsHSFC2A C A G G G G T T T C G C A A G G T T G A T C C - G G A C A G G T G G G A G T T C G

OsHSFC2B C A G G G T T T C C G C A A G G T G G A T C C - G G A T C G G T G G G A G T T C G

ZmHSF10 T A G G G A T T T A G G A A G A T G G T G C C - C G A C C G G T G G G A G T T C G

ZmHSF12 T A C T A A T T T A T C G T G G A C G T G C T T T G C C C G T T T G C C G T C C G

ZmHSF13 A T G G T T C A - - G A A G C A G A A C G A C - A A - - T G G G G G A G A T T G C

ZmHSF14 G C A G A A T T T A A T T C A A C G C C T C C - G T G T G A T G G A G C A G A A C

ZmHSF2 T A G G G C T T T A A G A A A A T T G A T C C - T G A A C A A T G G G A G T T T G

ZmHSF20 C A G G G A T T C A A G A A G G T A G T C G G - G G A C A G A T G G G A G T T T G

ZmHSF24 C A G G G C T T C A G A A A G G T T G A T C C - T G A C A G G T G G G A G T T T G

ZmHSF4 C A G G G T T T C A G G A A G G T G G A T C C - T G A T C G G T G G G A A T T C G

ZmHSF6 C A G G G T T T C C G C A A G G T T C A T G C - T G A C A G A T G G G A G T T T G

ZmHSF7 C A G G G G T T C A G G A A G A T C G T G C C - G G A C A G G T G G G A G T T C G

ZmHSF8 C A G G G G T T C A G G A A G A T C G T G C C - G G A C A G G T G G G A G T T C G

ZmHSF9 G C A G A G T T T A A T T C A A C G C C T C C - G T G T G A T G G A A C A G A A C

Q G F  S / R K V D P D / E R W E F

(E) HSF 單雙子葉 6610 bp – 6650 bp 之區間 
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圖一、HSF 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸保守片段 

Figure1. The consvered regions on HSF transcription factor of monocotyledons and dicotyledons. 

(A) HSF 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段(5416 bp – 5468 bp 之區間)，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填色為單

子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(B) HSF 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段(7701 bp – 7740 bp 之區間) ，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填色為單

子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(C) HSF 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(1417 bp – 1484 bp 之區間)，黑色填色為雙子葉植物保守片段，灰色填色為雙

子葉植物高度相似性片段。 

(D) HSF 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(5359 bp – 5421 bp 之區間)，黑色填色為雙子葉作物保守片段，灰色填色為雙

子葉植物高度相似性片段。 

(E) HSF 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (6610 bp – 6650 bp 之區間)，藍色填色為單子葉植物高度相似性片段，

綠色填色為雙子葉植物高度相似性片段，灰色填色為單子葉及雙子葉作物高度相似性片段，紅色方框為單子葉及雙子葉植物具差異

之高度相似性序列處。 
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WRKY-F1 primer 

8867 8868 8869 8870 8871 8872 8873 8874 8875 8876 8877 8878 8879 8880 8881 8882 8883 8884 8885 8886 8887 8888 8889 8890 8891 8892 8893 8894 8895 8896 8897 8898 8899 8900 8901 8902

TaWRKY53 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A A G T G C A G

TaWRKY52 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G T T G C T C

TaWRKY51 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G G T G C T C

TaWRKY50 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C C G G T G C A C

TaWRKY48 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C C G G T G C T C

TaWRKY46 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G G T G C A C

TaWRKY44 T T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A A A T G C A C

TaWRKY33 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C C G G T G C T C

TaWRKY10 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G G T G C T C

OsWRKY79 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A G G T G C A C

OsWRKY74 T T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G T T G C A C

OsWRKY68 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A A G T G C A G

OsWRKY66 G T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A G A T G C A G

OsWRKY62 A T A C A T T T T T C C C C A T C C A T C G A G T T T T T A T T A T A A

OsWRKY51 A T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C A A G T G T A G

OsWRKY45 C T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C C G G T G C A C

OsWRKY39 G T A C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G G T G C A G

OsWRKY102 C T A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T A C C G G T G C A C

Y Y R C

 (A) WRKY 單子葉 8867bp – 8902 bp 之區間 

  

 

 

 

 

 

  

  

 

 

 

 (B) WRKY 雙子葉 5812bp – 5833 bp 之區間 

 

5812 5813 5814 5815 5816 5817 5818 5819 5820 5821 5822 5823 5824 5825 5826 5827 5828 5829 5830 5831 5832 5833

CaWRKY1 T T - - - - - A - - C T T T A G A T G C T C

CsWRKY18 A T - - - - - A - - T T A T A G A T G T A G

CsWRKY21 T T - - - - - A - - T T T C A A A T G C T C

CsWRKY23 C T - - - - - A - - C T A C A A A T G C A C

CsWRKY25 G T - - - - - A - - T T A T A A G T G T A G

CsWRKY33 A T - - - - - A - - T T A C A A A T G T A G

CsWRKY4 C T - - - - - A - - C T A C C G A T G T A C

CsWRKY46 C T - - - - - A - - T T A C A G A T G C A C

GmWRKY21 C T - - - - - A - - C T A C A A G T G T T C

SlWRKY2 C T - - - - - A - - T T A T C G C T G C A C

SlWRKY26 T T - - - - - A - - T T G T A A A T A A A T

SlWRKY27 T T - - - - - A - - C T A C A A A T G T T C

SlWRKY33 C T - - - - - A - - T T A C A A G T G T A C

SlWRKY52 T T - - - - - A - - C T A C C G A T G C T C

SlWRKY53 C T T T C T C A - - A A G C A A G T C T A G

SlWRKY56 C T - - - - - A - - T T A C A A G T G C A C

SlWRKY60 T T - - - - - A - - C T A T A G G T G C T C

SlWRKY62 C C A T C A C A G C T T A T A A A T G T T T

Y Y K C
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 (C) WRKY 單雙子葉 4329 bp – 4346 bp 之區間 

 

4329 4330 4331 4332 4333 4334 4335 4336 4337 4338 4339 4340 4341 4342 4343 4344 4345 4346

CaWRKY1 C T C C T A G C C A C A C G - - - G

CsWRKY18 A T A T T A T A G A T G T A G C A G

CsWRKY21 - - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY23 C T A C T A C A A A T G C A - - - C

CsWRKY25 G T A T T A T A A G T G T A G C A C

CsWRKY33 A T A T T A C A A A T G T A G C A G

CsWRKY4 C T A C T A C C G A T G T A - - - C

CsWRKY46 C T A T T A C A G A T G C A - - - C

GmWRKY21 C T A C T A C A A G T G T T - - - C

SlWRKY2 A T T C T A G G C T A T T G - - - C

SlWRKY26 G A T T T C A T C T G A G G - - - C

SlWRKY27 A G A T T G A A C T A G T A - - - G

SlWRKY33 A C A G T A C A G A G G C A G - - C

SlWRKY52 T T A T T A C A A G T G C A - - - C

SlWRKY53 T T A T T T T T T T C C C A - - - A

SlWRKY56 C T A T T A C A A A T G T A - - - C

SlWRKY60 A A G T T - A C T G A G T G - - - C

SlWRKY62 T T T G T C A A A T G G T A - - - T

TaWRKY53 C T A C T A C A A G T G C A G C A C

TaWRKY52 C T A C T A C C G T T G C T C - - -

TaWRKY51 C T A C T A C C G G T G C T C - - -

TaWRKY50 C C G G T G C A C C C A C C G G C A

TaWRKY48 C T A C T T C C G G T G C T C G T T

TaWRKY46 C T A C T A C C G G T G C A C G G C

TaWRKY44 T T A C T A C A A A T G C A - - - C

TaWRKY33 C T A C T T C C G G T G C T C C T T

TaWRKY10 C T A C T A C C G G T G C T C - - -

OsWRKY79 C A G G T G C A C G C A C A A G C T

OsWRKY74 C C G T T G C A C C C A C C G C C A

OsWRKY68 C T A C T A C A A G T G C A G C A C

OsWRKY66 G T A C T A C A G A T G C A G C A G

OsWRKY62 C G A G T A A T C T T A C T A T G -

OsWRKY51 A T A C T A C A A G T G T A G C A C

OsWRKY45 C C G G T G C A C G C A C A A G T A

OsWRKY39 G T A C T A C C G G T G C A G T A G

OsWRKY102 A T T A T T C A T G A T T A - - - A

Y Y C
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9052 9053 9054 9055 9056 9057 9058 9059 9060 9061 9062 9063 9064 9065 9066 9067 9068 9069 9070 9071 9072 9073 9074 9075 9076 9077 9078 9079 9080 9081 9082 9083 9084 9085 9086 9087 9088 9089 9090 9091 9092

TaWRKY53 G A G C G C G C C C T G G A C G A C C C G G C G A T G C T G G T G G T G A C T T A

TaWRKY52 G A G C G G G A T C G C G A T G A C G A G C G C T T C G T C A T C A C C A C C T A

TaWRKY51 G A G C G G G A C C G G G A C G A C C C G G C G T A C G T G G T G A C C A C G T A

TaWRKY50 C A G C G T G C T C A C G G C G A C C C G C T G C T C T T C G A C G T C G T G T A

TaWRKY48 C A G C G C A G C G C C G A G G A C A A G A C C G T G C T T G T C G C C A C G T A

TaWRKY46 G A G C G G T C G C A G C A G G A C C C T T C C A T G G T T G T C A C C A C C T A

TaWRKY44 G A A A G A T G T T C G C A A G A C C C A A C G G C G G T G A T A A C T A C A T A

TaWRKY33 C A G A G G A G C G C C G A G G A C A A G A C C A T A C T C G T G G C G A C G T A

TaWRKY10 G A G C G G G A C C G C G A C G A C C C G C T C T A C G T C C T C A C C A C C T A

OsWRKY79 C A G C G C T G C G A G G C C G A C C C G T C G A A T T A C G A C A T C A C C T A

OsWRKY74 C A G C G C A C C G A C G A G G A C G C G A C G G T G T T C G A C G T G A T C T A

OsWRKY68 G A G C G C G C C A C C G A C G A C C C G G C G A T G C T G G T C G T G A C C T A

OsWRKY66 G A G C G C A G C C G G A C C G A C C C C A A C A T G C T C G T C A T C A C C T A

OsWRKY62 C A A A G A T G T G C G G A G G A T A G G T C A A T G C T A G T G G C G A C C T A

OsWRKY51 G A G C G C G A C C C G A C C G A C C C G T C C A T G C T C A T C G T C A C C T A

OsWRKY45 C A G C G C T G C G A C G A C G A C C C G G C G A G C T A C A G G G T C A C C T A

OsWRKY39 G A G A G G A G C C G C T C C G A C C C C A A C A C C T T C A T C C T C A C C T A

OsWRKY102 G A G C G G C T G G C G G A G G A C C C C C G C A T G G T G A T C A C C A C C T A

K R D D P M V T

5925 5926 5927 5928 5929 5930 5931 5932 5933 5934 5935 5936 5937 5938 5939 5940 5941 5942 5943 5944 5945 5946 5947 5948 5949 5950 5951 5952 5953 5954 5955 5956 5957 5958 5959 5960 5961 5962 5963 5964 5965 5966 5967 5968 5969 5970 5971 5972 5973 5974 5975 5976 5977 5978 5979 5980 5981 5982 5983 5984 5985

CaWRKY1 C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G A A G C A T A G A A G A T C A G T C T A T T G T G G T G G C A A C A T A

CsWRKY18 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G G A A C A G A T C C G A C C C G G G A A T G T T C A T A G T C A C T T A

CsWRKY21 C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A A G A A G T G T T G A A G A T C A A T C A G T T C T T G T A G C C A C A T A

CsWRKY23 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G A G C G G C C A A C G A C A T G A G G G C T G T G A T C A C T A C C T A

CsWRKY25 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G A G A T C C G A A C G A T C C A G C G A T G T T G A T T G T A A C G T A

CsWRKY33 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C G T G C C T T A G A C G A T C C A A C A A T G C T G A T T G T A A C T T A

CsWRKY4 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A T C A G C G G T A G A A A A T C C A A A T G C A G T A A T A A T A A C A T A

CsWRKY46 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G A T C C T A C G A A G A T C C G T C C A T T G T A A T T A C A A C C T A

GmWRKY21 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A A G A G A C A G G G A T G A C T C G A A C T A T G T T T T A A C A A C G T A

SlWRKY2 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G C G A T G T T T C A G T G A C C C A A G C A T T G T G G T G A C T A C C T A

SlWRKY26 A A A T A A T T A T A G T C A C T G T C C C A A A A T C T A A T T A G A A T A T A C T A T A T A T A T T A T A C A T A T A

SlWRKY27 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A A G G G A C A A T A A A G A T T C A A G C T A T G T C A T T A C T A C T T A

SlWRKY33 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C G G G C T G C A A G T G A C C C T A A A G C A G T C A T A A C A A C A T A

SlWRKY52 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G G T C A T C C C A T A A T C C A A A A T C A G T G A T T A C A G T A T A

SlWRKY53 C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A A G A T G T G C A G A G G A C A G A A C A A T C T T G A T C A C A A C T T A

SlWRKY56 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G A G G G C T T C T C A T G A T C C A A A A G C T G T T A T C A C C A C A T A

SlWRKY60 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C G A G A C A A G G A G G A T T C T C G G T A T G T G A T A A C C A C C T A

SlWRKY62 T C G A C T T T T A T A T A T A G G T A C A A A G A A G C A T T G A A G A T C C A T C A A T T T T A G T A G G T G T A T A

Q R D P V I / M T T

(D) WRKY 單子葉 9052 bp – 9092 bp 之區間 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

(E) WRKY 雙子葉 5925 bp – 5985 bp 之區間 

 

 

  

WRKY-R1 primer WRKY-R2 primer 
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4371 4372 4373 4374 4375 4376 4377 4378 4379 4380 4381 4382 4383 4384 4385 4386 4387 4388 4389 4390 4391 4392 4393 4394 4395 4396 4397 4398 4399 4400 4401 4402 4403 4404 4405 4406 4407 4408 4409 4410 4411 4412 4413 4414 4415 4416 4417 4418 4419 4420 4421

CaWRKY1 C A A A G C T C T C C T T C T A C A A C T C T G T A C G G A T G G C T T A G A C A A T T G T T C A A T

CsWRKY18 A A A A C A A G T G G A G A G G A A C A G A T C C G A C C C G G G A A T G T T C A T A G T C A C T T A

CsWRKY21 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY23 G A A A C A C A T C G A G A G A G C G G C C A A C G A C A T G A G G G C T G T G A T C A C T A C C T A

CsWRKY25 G A A A C A C G T G G A G A G A G A T C C G A A C G A T C C A G C G A T G T T G A T T G T A A C G T A

CsWRKY33 G A A A C A C G T A G A A C G T G C C T T A G A C G A T C C A A C A A T G C T G A T T G T A A C T T A

CsWRKY4 A A A G C A C A T T G A A T C A G C G G T A G A A A A T C C A A A T G C A G T A A T A A T A A C A T A

CsWRKY46 A A A A C G A G T A G A G A G A T C C T A C G A A G A T C - - - - - - - - - - C G T C C A T T G T A A

GmWRKY21 G A A A A G G G T G G A A A G A G A C A G G G A T G A C T C G A A C T A T G T T T T A A C A A C G T A

SlWRKY2 A C A G A G T T T T C T C T T T T T G G T T T T C A T T T G T G T T T A C C C A C T - - T C T C T A A

SlWRKY26 A A A T A A C T T T G A T C A A G G G T A A T C A A T T G A T G A T C A C C G T T T A A T T C T T T G

SlWRKY27 A A T - - - C T T T G T T C A T G A G C T A G T T T T T G G G G T T G A - - - G T T A G G C T C A A A

SlWRKY33 A G A A C C T A - - G G A T C A T T G T T C A A A C A A C C A G T G A A G T T G A T C T A T - T G G A

SlWRKY52 A A A A C A A G T G G A G A G A T C A C A A G A T G G T C A T A T A A C C A A T A T T C A C T A T A -

SlWRKY53 G T T A G G A T T T A T C T T G A G G A A T T C A C A T C T C A - - - A - - - T T T A T A T G A A A G

SlWRKY56 A A A G A T A T T T G A G C G G T C A C C T G A A G G A C A A A T A A C A G A G A T T G T T T A T A -

SlWRKY60 C A G T A A A T T G G A T C C C C T A A A C T G T T T C C A G C T T G A - - - - C T G G G G T C A G A

SlWRKY62 A T G C A C A T A G T T A C T G A G G T T T G A A T A T C G G A G G G A - - - A G T A A A T T C A A C

TaWRKY53 G A A G C A C G T G G A G C G C G C C C T G G A C G A C C C G G C G A T G C T G G T G G T G A C T T A

TaWRKY52 G A A G C G G G T G G A G C G G G A T C G C G A T G A C G A G C G C T T C G T C A T C A C C A C C T A

TaWRKY51 G A A G C G G G T G G A G C G G G A C C G G G A C G A C C C G G C G T A C G T G G T G A C C A C G T A

TaWRKY50 C A A G C A G G T G C A G C G T G C T C A C G G C G A C C C G C T G C T C T T C G A C G T C G T G T A

TaWRKY48 G A A G A A G G T G C A G C G C A G C G C C G A G G A C A A G A C C G T G C T T G T C G C C A C G T A

TaWRKY46 G A A G C T G G T G G A G C G G T C G C A G C A G G A C C C T T C C A T G G T T G T C A C C A C C T A

TaWRKY44 G A A G C A T A T C G A A A G A T G T T C G C A A G A C C C A A C G G C G G T G A T A A C T A C A T A

TaWRKY33 G A A G A A G G T G C A G A G G A G C G C C G A G G A C A A G A C C A T A C T C G T G G C G A C G T A

TaWRKY10 G A A G C G G G T C G A G C G G G A C C G C G A C G A C C C G C T C T A C G T C C T C A C C A C C T A

OsWRKY79 G A G G C A A A C C C A G C G C T G C G A G G C C G A C C C G T C G A A T T A C G A C A T C A C C T A

OsWRKY74 G A A G C A G G T G C A G C G C A C C G A C G A G G A C G C G A C G G T G T T C G A C G T G A T C T A

OsWRKY68 G A A G C A C G T G G A G C G C G C C A C C G A C G A C C C G G C G A T G C T G G T C G T G A C C T A

OsWRKY66 C A A G C A G G T G G A G C G C A G C C G G A C C G A C C C C A A C A T G C T C G T C A T C A C C T A

OsWRKY62 T A A A A A A T T T A A T T G C C T T T C T G G T T A T A T A A T T T T T C A A A T T T C A A T T T A

OsWRKY51 G A A G C A C G T G G A G C G C G A C C C G A C C G A C C C G T C C A T G C T C A T C G T C A C C T A

OsWRKY45 G C G G C A G G T G C A G C G C T G C G A C G A C G A C C C G G C G A G C T A C A G G G T C A C C T A

OsWRKY39 G A A G C A G G T G G A G A G G A G C C G C T C C G A C C C C A A C A C C T T C A T C C T C A C C T A

OsWRKY102 T A G G A G T A G T T A A T T A A T G T C A A A A C A G T C G T C T G G T T T G T T G T G T A T T A T

K Q / H V E D D P V T

(F) WRKY 單雙子葉 4371 bp – 4421 bp 之區間 
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圖二、WRKY 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸保守片段 

Figure 2. The consvered regions on WRKY transcription factor of monocotyledons and dicotyledons. 

(A) WRKY 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段(8867bp – 8902bp 之區間)，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填色為單

子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(B) WRKY 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(5812bp – 5833bp 之區間)，黑色填色為雙子葉植物保守片段，灰色填色為雙

子葉植物高度相似性片段。 

(C) WRKY 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(4329bp – 4346bp 之區間)，藍色填色為單子葉植物高度相似性片段，

灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性片段。 

(D) WRKY 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段(9052bp – 9092bp 之區間)，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填色為單

子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(E) WRKY 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(5925bp – 5985bp 之區間)，黑色填色為雙子葉植物保守片段，灰色填色為大

部分雙子葉植物保守片段。 

(F) WRKY 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段(4371bp – 4421bp 之區間)，藍色填色為單子葉植物高度相似性片段，

灰色填色為單子葉及雙子葉作物高度相似性片段。 
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DREB/CBF-R1 primer 

DREB/CBF-R2 primer 

(A)  DREB/CBF 單子葉 2411 bp – 2430 bp 之區間 

 

 

(B)  DREB/CBF 單子葉 2453 bp – 2481 bp 之區間 

 

 

 

 

2411 2412 2413 2414 2415 2416 2417 2418 2419 2420 2421 2422 2423 2424 2425 2426 2427 2428 2429 2430

TaDREB2 T A T C G C G G C G T G C G G A T G C G

TaDREB3 T A C C G C G G C G T G C G C C G G C G

OsDREB1B T A C C G C G G C G T G C G G C G G C G

OsDREB1A T T C C G C G G C G T G C G G C G G A G

ZmDREB1A T T C C G C G G C G T G C G G C G G C G

LpCBF3 T A C C G C G G C G T G C G G C G C A G

ZmDREB2A T A C C G T G G A G T G A G G C A G C G

Y R G V R R

2453 2454 2455 2456 2457 2458 2459 2460 2461 2462 2463 2464 2465 2466 2467 2468 2469 2470 2471 2472 2473 2474 2475 2476 2477 2478 2479 2480 2481

TaDREB2 G G C A A G T G G G T G T C G G A G A T C A G G G A G C C

TaDREB3 G G G C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G C C A G C C

OsDREB1B G G G A G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G G T G C C

OsDREB1A G G G A G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G G T G C C

ZmDREB1A G G C C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G C G T C C C

LpCBF3 G G G C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G G T G C C

ZmDREB2A G G G A A G T G G G T T G C T G A A A T A A G A G A G C C

G R W V C E V R V

DREB/CBF-F1 primer 
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(C)  DREB/CBF 雙子葉 1082 bp – 1101 bp 之區間 

 

(D)  DREB/CBF 雙子葉 1109 bp – 1137 bp 之區間 

 

1082 1083 1084 1085 1086 1087 1088 1089 1090 1091 1092 1093 1094 1095 1096 1097 1098 1099 1100 1101

AhERF4 T A C A G A G G G A T C A G G C A G C G

AhERF5 T A C A G A G G C G T A C G G C A A A G

AhERF6 T A T A G G G G T G T T A G G C A G A G

AtDREB1A T A C A G A G G A G T T C G T C G G A G

CaCBF1A T A C A G G G G A G T T A G G C A G A G

DcDREB-A6 T A C A G G G G T G T T A G G C A A A G

GmDREB1A-2 T A C C G G G G C G T G A G G A G G A G

GmDREB1B-1 T A C C G C G G C G T G A G A A G G C G

GmDREB1C-1 T A C C G A G G A G T G C G T C G C A G

GmDREB1D-1 T A C C G A G G A G T A C G A A G G A G

GmDREB1E-1 T A C A G A G G G G T T C G G C A G A G

GmDREB1F-1 T A T A G G G G T G T A C G G C A A A G

GmDREB1G-1 T A C A A G G G G G T G A G G C A G A G

GmDREB1H-1 T A T A G G G G T G T C C G A C A A A G

LlDREB1A T A C A G A G G A G T T C G T C T C A G

PnDREB1 T A C A G A G G A G T G A G G C A A A G

Y R G V R Q

1109 1110 1111 1112 1113 1114 1115 1116 1117 1118 1119 1120 1121 1122 1123 1124 1125 1126 1127 1128 1129 1130 1131 1132 1133 1134 1135 1136 1137

AhERF4 G G A A A A T G G G C G G C G G A G A T T C G T G A T C C

AhERF5 G G A A A A T G G G T G T C T G A G A T C A G A C T C C C

AhERF6 G G A A A A T G G G T T G G C G A G A T T C G G G A G C C

AtDREB1A G G T A A G T G G G T T T G T G A G G T T A G A G A A C C

CaCBF1A G G C A A G T G G G T T T G T G A A G T A A G A G A A C C

DcDREB-A6 G G C A A G T G G G T C G C T G A G A T C C G T T T A C C

GmDREB1A-2 G A T A A G T G G G T A A G T G A G G T G A G G G A G C C

GmDREB1B-1 G G C A A G T G G G T G T G C G A G G T G C G C G A G C C

GmDREB1C-1 A A C A A G T G G G T C T G C G A G A T G C G A G T C C C

GmDREB1D-1 A A C A A G T G G G T C T G C G A G G T T C G T G T T C C

GmDREB1E-1 A A C A G G T G G G T G T G T G A A G T T C G T G A A C C

GmDREB1F-1 A A C A A A T G G G T G T G T G A A A T A A G G G A A C C

GmDREB1G-1 G G G A A G T G G G T G T G C G A G C T G C G A C A A C C

GmDREB1H-1 G G A A A G T G G G T T T G T G A A C T T A G G G A A C C

LlDREB1A G G T A A A T G G G T T T G T G A G G T A A G A G A G C C

PnDREB1 G A T A A A T G G G T A T G T G A A G T A A G A G A A C C

G K W V C E V
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(E) DREB/CBF 單雙子葉 2543 bp – 2562 bp 之區間 

 

 

2543 2544 2545 2546 2547 2548 2549 2550 2551 2552 2553 2554 2555 2556 2557 2558 2559 2560 2561 2562

AhERF4 T A C A G A G G G A T C A G G C A G C G

AhERF5 T A C A G A G G C G T A C G G C A A A G

AhERF6 T A T A G G G G T G T T A G G C A G A G

AtDREB1A T A C A G A G G A G T T C G T C G G A G

CaCBF1A T A C A G G G G A G T T A G G C A G A G

DcDREB-A6 T A C A G G G G T G T T A G G C A A A G

GmDREB1A-2 T A C C G G G G C G T G A G G A G G A G

GmDREB1B-1 T A C C G C G G C G T G A G A A G G C G

GmDREB1C-1 T A C C G A G G A G T G C G T C G C A G

GmDREB1D-1 T A C C G A G G A G T A C G A A G G A G

GmDREB1E-1 T A C A G A G G G G T T C G G C A G A G

GmDREB1F-1 T A T A G G G G T G T A C G G C A A A G

GmDREB1G-1 T A C A A G G G G G T G A G G C A G A G

GmDREB1H-1 T A T A G G G G T G T C C G A C A A A G

LpCBF3 T A C C G C G G C G T G C G G C G C A G

PnDREB1 T A C A G A G G A G T G A G G C A A A G

LlDREB1A T A C A G A G G A G T T C G T C T C A G

OsDREB1A T T C C G C G G C G T G C G G C G G A G

OsDREB1B T A C C G C G G C G T G C G G C G G C G

TaDREB2 T A T C G C G G C G T G C G G A T G C G

TaDREB3 T A C C G C G G C G T G C G C C G G C G

ZmDREB1A T T C C G C G G C G T G C G G C G G C G

ZmDREB2A T A C C G T G G A G T G A G G C A G C G

Y R G V R R
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(F) DREB/CBF 單雙子葉 2585 bp – 2613 bp 之區間 

 

 

 

 

 

 

 

 

2585 2586 2587 2588 2589 2590 2591 2592 2593 2594 2595 2596 2597 2598 2599 2600 2601 2602 2603 2604 2605 2606 2607 2609 2610 2611 2612 2613

AhERF4 G G A A A A T G G G C G G C G G A G A T T C G G A T C C

AhERF5 G G A A A A T G G G T G T C T G A G A T C A G C T C C C

AhERF6 G G A A A A T G G G T T G G C G A G A T T C G G A G C C

AtDREB1A G G T A A G T G G G T T T G T G A G G T T A G G A A C C

CaCBF1A G G C A A G T G G G T T T G T G A A G T A A G G A A C C

DcDREB-A6 G G C A A G T G G G T C G C T G A G A T C C G T T A C C

GmDREB1A-2 G A T A A G T G G G T A A G T G A G G T G A G G A G C C

GmDREB1B-1 G G C A A G T G G G T G T G C G A G G T G C G G A G C C

GmDREB1C-1 A A C A A G T G G G T C T G C G A G A T G C G G T C C C

GmDREB1D-1 A A C A A G T G G G T C T G C G A G G T T C G G T T C C

GmDREB1E-1 A A C A G G T G G G T G T G T G A A G T T C G G A A C C

GmDREB1F-1 A A C A A A T G G G T G T G T G A A A T A A G G A A C C

GmDREB1G-1 G G G A A G T G G G T G T G C G A G C T G C G C A A C C

GmDREB1H-1 G G A A A G T G G G T T T G T G A A C T T A G G A A C C

LpCBF3 G G G C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G T G C C

PnDREB1 G A T A A A T G G G T A T G T G A A G T A A G G A A C C

LlDREB1A G G T A A A T G G G T T T G T G A G G T A A G G A G C C

OsDREB1A G G G A G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G T G C C

OsDREB1B G G G A G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G T G C C

TaDREB2 G G C A A G T G G G T G T C G G A G A T C A G G A G C C

TaDREB3 G G G C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G C A G C C

ZmDREB1A G G C C G G T G G G T G T G C G A G G T G C G G T C C C

ZmDREB2A G G G A A G T G G G T T G C T G A A A T A A G G A G C C

G K W V C E V R S
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圖三、DREB/CBF 轉錄因子在單子葉作物及雙子葉植物中核苷酸保守片段 

Figure 3. The consvered region on DREB/CBF transcription factor of monocotyledons and dicotyledons. 

(A) DREB/CBF 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段(2411bp – 2430bp 之區間)，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填色

為單子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(B) DREB/CBF 轉錄因子在單子葉作物中核苷酸高度相似性片段 (2453bp – 2481bp 之區間)，黑色填色為單子葉作物保守片段，灰色填

色單子葉作物高度相似性片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(C) DREB/CBF 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (1082bp – 1101bp 之區間)，黑色填色為雙子葉植物保守片段，灰色填

色為雙子葉植物高度相似性片段。 

(D) DREB/CBF 轉錄因子在雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (1109bp – 1137bp 之區間)，黑色填色為雙子葉植物保守片段，灰色填

色雙子葉植物高度相似性片段。 

(E) DREB/CBF 轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (2543bp – 2562bp 之區間)，藍色填色為單子葉植物高度相似

性片段，綠色填色為雙子葉植物高度相似性片段，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性片段，黑色填色為單子葉、雙子葉植

物保守片段，紅色方框為單子葉及雙子葉植物具差異之高度相似性序列處。 

(F) DREB/CBF轉錄因子在單子葉及雙子葉植物中核苷酸保守片段 (2585bp – 2613bp之區間)，藍色填色為單子葉植物高度相似性片段，

灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性片段，黑色填色為單子葉及雙子葉作物保守片段。 
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(A) COR15 單雙子葉 404 bp – 444 bp 之區間 

 

 

 

(B) COR15 單雙子葉 1497 bp – 1532 bp 之區間 

 

 

 

圖四、COR15 基因在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 

Figure 4. The high similarity regions on COR15 gene of monocotyledons and dicotyledons. 

(A) COR15 基因在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (404bp – 444bp)，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性片段，

黑色填色為單子葉及雙子葉植物保守片段，黑色箭頭為引子設計位置。 

(B) COR15 基因在單子葉及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段 (1497bp – 1532bp)，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性片段，

黑色填色為單子葉及雙子葉植物保守片段。
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CsCor15A A T G G C G A T G T C T T T C T C A - - - - G G A G C T G T T C T C A C T G G C A

CbCor15A A T G G C G A T G T C T T T C T C A - - - - G G A G C T G T T C T C A C T G G C A

AtCOR15A A T G G C G A T G T C T T T C T C A - - - - G G A G C T G T T C T C A C T G G T A

BnCor15B A T G G C G A T G T C A T T C T C A - - - - G G A G C T G T T C T C A G T G G G A

Wcor15 A T G G C G T G G T C T T T G C C A C C A T A G G A C T G - - - C C A A T T A A A

M A M S F S G A V L T G
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(三)胺基酸保守序列組成 

1. HSF 轉錄因子 

針對 HSF 轉錄因子之胺基酸序列進行多重序列各別單子葉作物、雙子葉植物

及單雙子葉植物胺基酸序列，各別茄科作物及十字花科植物之分析結果詳見附圖

五、附圖六，在各物種中，轉譯起始點- Methionine 至 DNA binding domain 前之胺

基酸序列具有極高的歧異度(此區間約 150 個胺基酸，僅有 14 – 15 個胺基酸在物種

間具有高度相似性)，而在 DNA binding domain 及 HR A/B Domain 之胺基酸序列有

極高的保守及高度相似性，因此節錄 DNA binding domain 及 HR A/B Domain 進行

重點探討比較單子葉作物、雙子葉植物及單雙子葉植物之胺基酸序列。針對耐溫

度逆境功能性進行分群，耐高溫及耐低溫之轉錄因子無群間特有保守序列，無法

以轉錄因子功能性進行分群。分析單子葉作物 (圖五 A)、雙子葉植物 (圖五 B)與

單子葉及雙子葉植物(圖五 C) 中均發現其 DNA binding domain 具高度保守性，序

列分析結果皆可分為兩大群，兩大群間具有群間特有之胺基酸高度相似性序列。

在單子葉作物中 DNA binding domain 在物種間之長度 82 – 94 個胺基酸間，其中在

玉米的ZmHSF12-P1蛋白質中具有15個胺基酸之插入 (圖五A)；在雙子葉植物中，

DNA binding domain 之胺基酸長度介於 70 – 95 ，其中在阿拉伯芥的

AtHSFA2(NP.001118388.1)有 24 個胺基酸的缺失、在大豆的 GmHSF17 有 10 個胺

基酸的插入及番茄的 SlHSFB-2a-like有 7胺基酸序列之插入，在雙子葉植物中DNA 

binding domain 胺基酸序列長度有差異，但分群結果無法將單子葉及雙子葉植物依

胺基酸序列差異而分群，胺基酸保守序列進行分群，可分為兩大群在第 8、16 – 17、

37、49、98 及 110 個胺基酸可清楚地辨別第一大群及第二大群之差異，第 8 個胺

基酸，第一大群 P、第二大群多為 A 或 T；第 16 – 17 個胺基酸，第一大群多為 DM、

第二大群多為 QL；第 37 個胺基酸，第一大群大多為 S、第二大群大為 N；第 49

個胺基酸，第一大群多為 D、第二大群多為 R；第 98 個胺基酸，第一大群多為 D、

第二大群多為 V；第 110 個胺基酸第一大群多為 L、第二大群多為 R (圖五 C)。 
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分別針對單子葉作物 (圖六 A)、茄科作物(圖六 B)、十字花科植物(圖六 C)、

雙子葉植物(圖六 D)與單子葉及雙子葉植物(圖六E)之HR A/B Domain進行多重序

列比較分析，分析胺基酸保守序列組成，結果顯示 HR A/B Domain 在物種中具有

高度相似性，但在不同物種中之 HR-A core 區域具有胺基酸序列插入，如單子葉植

物之水稻的 OsHSFA2C homology X1、OsHSFA2C homology X2 及玉米的 ZmHSF10、

ZmHSF7（圖六 A），茄科作物之番茄的 SlHsfB4(圖六 B)，雙子葉植物之大豆的

GmHSF25 及番茄的 SlHSF24(圖六 D)。接著依 HRA/B Domain 胺基酸序列分析，

在不同物種間皆可分為兩大群，群間具辨別差異之胺基酸高度相似性片段，群間

無法依據胺基酸序列清楚分出單子葉植物及雙子葉植物之差異，但在第 47、49 – 50、

52、62 、67、69 – 70 及 73 個胺基酸可清楚地辨別第一大群及第二大群之差異，

第 47 個胺基酸，第一大群多為 Q、第二大群多為 E；第 49 – 50 個胺基酸，第一大

群多為 QQ、第二大群多為 NE；第 52 個胺基酸，第一大群多為 T、第二大群多為

L；第 62 個胺基酸，第一大群多為 R、第二大群多為 E；第 67 個胺基酸，第一群

多為 E、第二大群多為 K；第 69-70 個胺基酸，第一大群多為 RQ、第二大群多為

LC；第 73 個胺基酸，第一大群多為 M，第二大群多為 I (圖六 E)。 

比對胺基酸高度相似性片段與核苷酸高度相似性片段之關係，結果顯示兩處

核苷酸高度相似性片段轉譯後之胺基酸序列與轉錄因子之 DNA binding domain 胺

基酸序列一致，圖五 C 之黑色箭頭標示處則為兩處胺基酸對應核苷酸序列高度相

似性片段所在位置，因此針對核苷酸連續高度相似性片段設計引子具有其參考價

值。 

    2. WRKY 轉錄因子 

 針對 WRKY 轉錄因子進行多重序列比較在單子葉作物及雙子葉植物之胺基

酸序列分析，茄科作物及雙子葉植物之分析結果詳見附圖七、附圖八，在轉譯起

始點- Methionine 至 WRKY domain 前之區間，胺基酸序列在物種間具有極高的歧

異度(此區間共 624 個胺基酸僅只 14 個胺基酸具高度相似性)，因此節錄在物種間
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高度保守之WRKY轉錄因子DNA binding domain之 WRKY Domain及Zinc fingers

進行物種間序列保守探討。在單子葉作物（圖七 A）、單子葉及雙子葉植物 (圖七

B)中，WRKY Domain 及 Zinc-fingers 有高度的相似性，且在物種間 WRKY domain

可分為 WRKYGQK 及 WRKYGKK 兩種類型，並依其胺基酸序列相似性可分為兩

大群，群間具可辨別差異之胺基酸高度相似性序列。在單子葉及雙子葉植物中，

胺基酸保守序列分群結果，第一大群具單子葉及雙子葉植物，第二大群僅有單子

葉作物劃分在裡面，並在第 31 – 34、44、67 – 69、76 – 77 個胺基酸序列可清楚地

辨別兩大群之差異，第 31 – 34 個胺基酸中，第一大群多為 VKGN、第二大群多為

IQNS 或 ILGA；第 44 個胺基酸，第一大群多為 S、第二大群多為 T；第 67 – 69

個胺基酸，第一大群多為 VIT、第二大群多為 YDV 及 FDV；第 76 – 77 個胺基酸，

第一大群多為 NH、第二大群多為 TC (圖七 B)；並依耐逆境功能進行細部分群，

CsWRKY46、TaWRKY46、TaWRKY51、TaWRKY52、GmWRKY21、TaWRKY44、

CsWRKY21 及 CsWRKY18 在低溫、乾旱及鹽害逆境皆有表現，且 CsWRKY46 及

TaWRKY46 兩個轉錄因子間之胺基酸序列具高度相似性，雖細部分群無群間特有

之高度相似性序列，但不同物種之轉錄因子皆位於第一大群。 

針對胺基酸高度相似性片段比對其與核苷酸高度相似性片段之關係，發現核

苷酸高度相似性片段轉譯後之胺基酸序列與 WRKY domain 上之序列一致，證實了

核苷酸與胺基酸位置轉錄及轉譯的正確性，箭頭標示處為兩處高度相似性片段所

在位置(圖七 B)，因此針對WRKY轉錄因子核苷酸連續高度相似性片段設計引子，

具有其參考及利用價值。 

 3. DREB/CBF 轉錄因子 

就 DREB/CBF 轉錄因子之胺基酸序列分別進行多重序列比較單子葉作物、豆

科作物、雙子葉植物及綜合單子葉與雙子葉植物之胺基酸序列分析，在 DREB/CBF

轉錄因子轉譯起始點- Methionine至AP2 domain前之胺基酸序列具有高度相似性，

其高度相似性序列為 RKKFRETRH (NSL 序列)，DREB/CBF 轉錄因子針對耐溫度
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逆境之功能進行分群，耐高溫及耐低溫之轉錄因子無群間特有高度相似性序列，

因此無法以耐高溫及低溫之功能性進行分群。單子葉作物 (圖八 A)、豆科作物(圖

八 B)、雙子葉植物(圖八 C)及綜合單子葉與雙子葉植物(圖八 D)皆有發現。AP2 

Domain 具有高度保守性序列，其序列分別為 YRGVTQ/R、RL/IWLGT 及

AARAH/YD，此保守序列皆可見於不同物種間，可知 AP2 domain 在物種間具極高

的保守性，最後依據 DREB/CBF 轉錄因子之胺基酸序列保守性可分為兩大群，群

間具有可辨別差異之胺基酸序列。在單子葉及雙子葉作物中，分群結果無法清楚

分出單子葉作物及單子葉作物之差異，但在 63、65、75、85、90 及 95 個胺基酸

可清楚地辨別群間之差異，在第 63 個胺基酸，第一大群多為 C、第二大群多為 A；

第 65 個胺基酸，第一大群多為 V、第二大群多為 I；第 75 個胺基酸，第一大群多

為 I、第二大群多為 L；第 85 個胺基酸，第一大群多為 M、第二大群多為 E 和 D；

第 90 個胺基酸，第一大群多為 H、第二大群多為 Y；第 95 個胺基酸，第一大群

多為 L、第二大群多為 R (圖八 D)。 

比對高度相似性片段核苷酸與胺基酸序列之相關性，發現兩處 DREB/CBF 轉

錄因子之核苷酸高度相似性序列轉譯後之蛋白質序列，與 AP2 domain 上之胺基酸

序列具高度保守性，因此，可得知核苷酸與胺基酸序列轉錄及轉譯位置之正確性，

黑色箭頭標示處則為兩處片段所在位置(圖八 D)，因此針對核苷酸連續高度相似性

片段設計引子，具有其參考價值。 

4. COR15 基因 

針對 COR15 基因胺基酸序列進行多重序列比較雙子葉植物、單子葉植物及雙

子葉植物胺基酸序列保守組成，在雙子葉植物 (圖九 A)中，胺基酸序列具有高度

相似性，其高度相似性片段為第 51 – 100 個胺基酸間，其中在第 57、60、76、80 – 

81、83 及 86 個胺基酸在物種間具高度相似性，其餘片段在物種間皆為保守序列，

並依序列之保守性可將雙子葉植物分為兩群，第一群包含阿拉伯芥，第二群包含

油菜、薺菜及亞麻薺，群間具有可區別差異之胺基酸序列；在單子葉及雙子葉作
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物中（圖九 B），依序列保守性可分為兩群，第一群包含雙子葉植物，第二群為

單子葉作物（小麥），群間具有可區分差異之胺基酸序列，COR15 基因胺基酸序

列在單子葉及雙子葉植物中具相似性，在第 1-2 個胺基酸(MA)，第 4 及第 6 個胺

基酸(S)，第 13 及第 62 個胺基酸(G)，第 46 個胺基酸(F)，第 52 個胺基酸(R)，第

68 個胺基酸(L)，第 72 個胺基酸(N)，第 76-77 個胺基酸(AT)，第 83 個胺基酸(A) ，

第 85 個胺基酸(D)，第 88 個胺基酸(T)，第 90、106 及 177 個胺基酸(K)，第 102

個胺基酸(E)，第 109 個胺基酸(V)，第 133 個胺基酸(A)，共 21 個胺基酸在單子葉

及雙子葉作物中具保守性，但因單子葉植物取樣過少，無法精確討論 COR15 基因

在單子葉及雙子葉植物中特有之高度相似性序列之差異。 
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DBD HR-A/B NLS NES

OsHSFA2C isoform X1 93 T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

OsHSFA2C isoform X2 93 T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF10 hypothetical protein 93 T P F L T K T Y Q L V D - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K M V P D R W E F A N D F F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF7 93 T P F L S K T Y Q L V D - D P A V D D I I S W N D D G S - - A F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF20 hypothetical protein 93 P P F L T K T Y A M V E - D S A T D D T I S W N D T G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K V V G D R W E F A N D G F R R G E K H L L A G I Q R R K

OsHSFB2A 93 P P F L T K T Y A M V E - D P S T D E T I S W N D S G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K V V A D R W E F A N D C F R R G E K H L L G G I Q R R K

ZmHSF2 hypothetical protein 93 P P F L S K T Y E M V D - D P A T D A V V A W T P L G T - - S F V V A N Q A E F C R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N D D F I R G Q Q H R L K N I H R R K

ZmHSF6 93 P P F L S K T Y D L V N - E P A L D G V I S W G A A G N - - S F V V W D P S T F A R D V L P H N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V H A D R W E F A H E D F L R D S K H L L K R I V R R R

OsHSFC2A 93 A P F V A K T Y R M V D - D P A T D G V I A W G R D S N - - S F V V A D P F A F S Q T L L P A H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H V S F L R G Q T H L L R R I V R R S

OsHSFC2B 93 A P F V W K T Y R M V E - D P G T D G V I G W G K G N N - - S F V V A D P F V F S Q T L L P A H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H A S F L R G Q T H L L R N I V R R G

OsHSFA6A 95 A P F V A K T Y E M V A - D A A T D A V V S W G P G G S G A S F V V W D P H A L A A G V L P R F F K H A N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V T P D R W E F A N E A F L A G Q K H L L K N I K R R R

ZmHSF12-P1 hypothetical protein 108 P P F L A K T F E L V E - D P A T D A V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y V R N H I S Q F V I N K H C N G F R K V S P D R W E F A H T D F L A G Q R H L L V N I R R R R

ZmHSF12-P2 hypothetical protein 93 P P F L A K T F E L V E - D P A T D A V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V S P D R W E F A H T D F L A G Q R H L L V N I R R R R

ZmHSF8 hypothetical protein 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF9 hypothetical protein 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF14 hypothetical protein 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A A G G - - S F V I W D S H A F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F V K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF30 93 P P F L T K T Y D M V D - D S D T D L I V S W S A T N N - - S F V V W D P H A F A T V L L P R H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K N I R R R K

OsHSFA2A 93 P P F L C K T Y E V V D - D P G T D T V I S W G F A G N - - S F V V W D A N A F A A V L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G K K E L L K T I K R R R

ZmHSF13 hypothetical protein 93 P P F L T K T F D L V A - D P A T D E V I S W G R A G N - - S F V V W D P H V F A A V L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D S W E F A N E G F L R G Q R H L L R L I K R R R

OsHSFA2D uncharacterized protein 82 P P T L L Q A Q Q F L Q L R P P A Q H L P R W I K T A D - - - - - - - E A T R I C L F V L E D S F D H - - - - - - - H Q K K E K - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N D G F L R G Q R H L L K M I K R R R

ZmHSF30 isoform 2 93 P P F L T K T F D L V E - D P A T D A V L S W S R A G N - - S F I V W D P H V F A D G L L P R L F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K M I K R R K

OsHSFA2C 93 P P F L T K T Y D L V E - D P A T D G V V S W S R A G N - - S F V V W D P H V F A D L L L P R L F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K T I K R R K

OsHSFA2C homology X1 93 T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

OsHSFA2C homology X2 93 T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF10 93 T P F L T K T Y Q L V D - D P A V D D V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K M V P D R W E F A N D F F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF7 93 T P F L S K T Y Q L V D - D P A V D D I I S W N D D G S - - A F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

ZmHSF20 93 P P F L T K T Y A M V E - D S A T D D T I S W N D T G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K V V G D R W E F A N D G F R R G E K H L L A G I Q R R K

OsHSFB2A 93 P P F L T K T Y A M V E - D P S T D E T I S W N D S G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K V V A D R W E F A N D C F R R G E K H L L G G I Q R R K

ZmHSF2 93 P P F L S K T Y E M V D - D P A T D A V V A W T P L G T - - S F V V A N Q A E F C R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N D D F I R G Q Q H R L K N I H R R K

ZmHSF6 93 P P F L S K T Y D L V N - E P A L D G V I S W G A A G N - - S F V V W D P S T F A R D V L P H N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V H A D R W E F A H E D F L R D S K H L L K R I V R R R

OsHSFC2A 93 A P F V A K T Y R M V D - D P A T D G V I A W G R D S N - - S F V V A D P F A F S Q T L L P A H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H V S F L R G Q T H L L R R I V R R S

OsHSFC2B 93 A P F V W K T Y R M V E - D P G T D G V I G W G K G N N - - S F V V A D P F V F S Q T L L P A H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H A S F L R G Q T H L L R N I V R R G

OsHSFA6A 94 A P F V A K T Y E M V A - D A A T D A V V S W G P G G S G A S F V V W D P H A L A A G V L P R F F K H A N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V T P D R W E F A N E A F L A G Q K H L L K N I K R R R

ZmHSF12-P1 94 P P F L A K T F E L V E - D P A T D A V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y V R N H I S Q F V I N K H C N G F R K V S P D R W E F A H T D F L A G Q R H L L V N I R R R R

ZmHSF12-P2 93 P P F L A K T F E L V E - D P A T D A V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V S P D R W E F A H T D F L A G Q R H L L V N I R R R R

ZmHSF8 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF9 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF14 93 A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A V I S W S A A G G - - S F V I W D S H A F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F V K G Q K H L L K T I K R K K

ZmHSF30 93 P P F L T K T Y D M V D - D S D T D L I V S W S A T N N - - S F V V W D P H A F A T V L L P R H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K N I R R R K

OsHSFA2A 93 P P F L C K T Y E V V D - D P G T D T V I S W G F A G N - - S F V V W D A N A F A A V L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G K K E L L K T I K R R R

ZmHSF13 93 P P F L T K T F D L V A - D P A T D E V I S W G R A G N - - S F V V W D P H V F A A V L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D S W E F A N E G F L R G Q R H L L R L I K R R R

OsHSFA2D 82 P P T L L Q A Q Q F L Q L R P P A Q H L P R W I K T A D - - - - - - - E A T R I C L F V L E D S F D H - - - - - - - H Q K K E K - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N D G F L R G Q R H L L K M I K R R R

ZmHSF30 homology 2 93 P P F L T K T F D L V E - D P A T D A V L S W S R A G N - - S F I V W D P H V F A D G L L P R L F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K M I K R R K

OsHSFA2C 93 P P F L T K T Y D L V E - D P A T D G V V S W S R A G N - - S F V V W D P H V F A D L L L P R L F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K T I K R R K

(A)HSF 單子葉 DNA binding domain 

   

I 

II 
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(B) HSF 雙子葉 DNA binding domain 

(B) 

  

AtHSFA2 NP 001118388.1 70 L I S S Q Q L S F H V T S S I A I S Q - - - - - - V L F V - - - - - S S I L I W V S Y E - - - - - - - - - - - - - - - S S A I K - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

AtHSFA2 94 P P P F L T K T Y E M V E D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R - N S F V V W D S H K F S T T L L P R Y F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

BrHsf-10 94 P P P F L T K T Y D M V E D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K S I K R R R

GmHSF34(Class a2) 94 P P P F L S K I F D M V E D P S T D S - - - - - - I V S W S M A R - N S F V V W D S H K F S A H I L P R Y F K H A N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L A G Q R H L L K T I K R R R

GmHSF08(Class a2) 94 P P P F L T K T F D V V E D P S T N D - - - - - - I V S W S R S R - N S F V V W D S H K F S T T I L P R Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D K W E F A N E G F L A G Q R Q L L K T I K R R R

SlHsf30 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D Q - - - - - - V I S W S T T R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N G G F L G G Q K H L L K T I K R R R

StHSF30(Class a2) 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D E - - - - - - V I S W S T T R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L G G Q K H L L K T I K R R R

SlHsfA6B 94 P P P F L T K T Y E F V D D Q N T N N - - - - - - V V S W S I G N - N S F I V W D P Q T F A M N L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V N P D H W E F A H E G F L R G Q R H L L K T I R R R K

BrHsf-20 94 P P P F L T K T Y D L V E D S R T N H - - - - - - V V S W S Q A K - N S F I V W D P Q A F S T T L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V N P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I R R R K

BrHsf-16 94 P P P F L I K T F E I V E D P N T D H - - - - - - I V S W N R G G - T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

BrHsf-15 94 P P P F L I K T F E I V E D P S T D H - - - - - - I V S W N R G G - T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

StHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D S - - - - - - I I S W G R N G - D S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F L R G K R H L L K N I Q R R K

SlHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D T - - - - - - I I S W G R N G - E S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F S R G K R H L L K N I Q R R R

AtHsfA1e 94 I P P F L S K T Y D M V D D P L T D D - - - - - - V V S W S S G N - N S F V V W N V P E F A K Q F L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K Q I L K S I V R R K

AtHsfA1b(HSF3) 94 V P P F L S K T Y D M V D D P L T N E - - - - - - V V S W S S G N - N S F V V W S A P E F S K V L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G R K Q L L K S I V R R K

GmHSF04(Class a1) 94 V A P F L S K T Y D M V D D P S T D L - - - - - - V V S W G E N N - N S F V V W N V P Q F A T D I L P N H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G E K Q L L K S I S R R K

AtHsfA1a 94 P P P F L S K T Y D M V E D P A T D A - - - - - - I V S W S P T N - N S F I V W D P P E F S R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K K I S R R K

GmHSF33(Class a1) 94 P P P F L S K T Y E M V E D P S T D S - - - - - - I V S W S P T N - N S F V V W N P P E F A R D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

SlHsfA1a(HSF8) 94 P P P F L V K T Y D M V D D P S T D K - - - - - - I V S W S P T N - N S F V V W D P P E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K S I S R R K

GmHSF17(Class a1) 104 P P P F L S K T Y D M V E D P S T D A - - - - - - I V S W S A T N - N S F I V W D P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y V F D F D D V V M C G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L R S I T R R K

BrHsf-29 94 P P P F L S K T Y D M V D D P A T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W D P P Q F A K D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

AtHsfA1d 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

AtHsfA1d NP 174511.2 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

BrHsf-24 95 V A P F L R K C Y E M V D D S S T D S - - - - - - I I S W S T N G D N S F V I S D T T V F S A Q L L P K Y F K H S N L S S F I R Q L N I Y - - - - - - - - - - G F R K V D A D R C E F A N D W F V R G Q K E L L K N V I R R K

GmHSF10(Class a8) 94 V P P F L K K C Y D M V Q D C N T D S - - - - - - V I C W S H D G - V S F V I S D I T Q F S V T L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N I Y - - - - - - - - - - G F R K I D T D S W E F A N E N F V R G Q K H L L K N I H R R K

StHSFA5 94 P A P F L L K T Y E M V D D S Q T D D - - - - - - I V S W T P T G - H S F V V W N P P E F A R I L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P E R W E F A N E E F L K D Q K H L L K N I H R R K

GmHSF09(Class a5) 94 P A P F L L K T Y D M V D D A S T N D - - - - - - I V S W S S T N - N S F V V W N P P E F A R L L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I H P E R W E F A N D E F L K D Q K H L L K N I Y R R K

SlHSFA4A 94 L P P F I A K I Y E M V D D P S T D P - - - - - - I V S W S L N N - K S F I V R N P P D F A R D L L P R Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N E D F L R G Q P H L L K N I Y R R K

GmHSF11(Class a4) 84 - - - - - - - - - - M V D D P S T D S - - - - - - V V S W S I T S - K S F I V W N P P E F A R D L L P R F F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P E Q W E F A N D D F V R G Q P H L M K N I H R R K

GmHSF16(Class c1) 94 I A P F V I K T Y N M V N D P T T D K - - - - - - L I M W G P A N - N S F I V L D P L D F S H S L L P A F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E W F L R G Q K H L L R N I A R R K

BrHsf-23 94 I A P F V V K T Y Q M V N D P S T D W - - - - - - L I T W G P A H - N S F I V V D P L D F S Q R I L P A Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E H F L R G Q K H L L K N I A R R K

AtHsfB1(HSF4) 94 P A P F L S K T Y Q L V D D H S T D D - - - - - - V V S W N E E G - T A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D Y F R R G G E D L L T D I R R R K

BrHsf-01 94 P A P F L S K T Y Q L V D D Q S T D D - - - - - - V V S W N E D G - S A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D N F R R G Q E E L L S E I R R R K

AtHsfB2a 94 P T P F L T K T F N L V E D S S I D D - - - - - - V I S W N E D G - S S F I V W N P T D F A K D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K V V P D R W E F S N D F F K R G E K R L L R E I Q R R K

SlHsfB4 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P S T D H - - - - - - I V S W G E D D - S T F V V W R P P E F A R D L L P N Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

BrHsf-35 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D D - - - - - - L I S W N D D G - S T F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

GmHSF25(Class b1) 94 P A P F L T K T Y Q L V E D P G T D E - - - - - - V I S W G E S G - N T F V V W K H A D F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E H F K R G Q K E L L S E I K R R K

BrHsf-25 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P A T D H - - - - - - V V S W G D D D - T T F I V W R P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

BrHsf-11 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D E - - - - - - L I S W N E D G - S T F I V W K A A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K L V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

SlHSf24 94 P A P F L L K T Y Q L V D D A T T D D - - - - - - V I S W N E I G - T T F V V W K T A E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E N F K R G Q K E L L T A I R R R K

SlHSFB-2a-like 100 P A P F L S K T Y D L L E E Q E E E N S N R N I K V V S W N G E G - N G F V V W C P D E F S E V M L P K Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K V A S K R W E F H H G K F Q K G C R H L L A E I T R K K

70

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

95

94

94

94

95

94

94

94

94

84

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

94

95

AtHSFA2 NP 001118388.1 70 L I S S Q Q L S F H V T S S I A I S Q - - - - - - V L F V - - - - - S S I L I W V S Y E - - - - - - - - - - - - - - - S S A I K - - - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

AtHSFA2 94 P P P F L T K T Y E M V E D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R - N S F V V W D S H K F S T T L L P R Y F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

BrHsf-10 94 P P P F L T K T Y D M V E D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K S I K R R R

GmHSF34(Class a2) 94 P P P F L S K I F D M V E D P S T D S - - - - - - I V S W S M A R - N S F V V W D S H K F S A H I L P R Y F K H A N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L A G Q R H L L K T I K R R R

GmHSF08(Class a2) 94 P P P F L T K T F D V V E D P S T N D - - - - - - I V S W S R S R - N S F V V W D S H K F S T T I L P R Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P D K W E F A N E G F L A G Q R Q L L K T I K R R R

SlHsf30 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D Q - - - - - - V I S W S T T R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N G G F L G G Q K H L L K T I K R R R

StHSF30(Class a2) 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D E - - - - - - V I S W S T T R - N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L G G Q K H L L K T I K R R R

SlHsfA6B 94 P P P F L T K T Y E F V D D Q N T N N - - - - - - V V S W S I G N - N S F I V W D P Q T F A M N L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V N P D H W E F A H E G F L R G Q R H L L K T I R R R K

BrHsf-20 94 P P P F L T K T Y D L V E D S R T N H - - - - - - V V S W S Q A K - N S F I V W D P Q A F S T T L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V N P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I R R R K

BrHsf-16 94 P P P F L I K T F E I V E D P N T D H - - - - - - I V S W N R G G - T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

BrHsf-15 94 P P P F L I K T F E I V E D P S T D H - - - - - - I V S W N R G G - T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

StHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D S - - - - - - I I S W G R N G - D S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F L R G K R H L L K N I Q R R K

SlHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D T - - - - - - I I S W G R N G - E S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F S R G K R H L L K N I Q R R R

AtHsfA1e 94 I P P F L S K T Y D M V D D P L T D D - - - - - - V V S W S S G N - N S F V V W N V P E F A K Q F L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K Q I L K S I V R R K

AtHsfA1b(HSF3) 94 V P P F L S K T Y D M V D D P L T N E - - - - - - V V S W S S G N - N S F V V W S A P E F S K V L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G R K Q L L K S I V R R K

GmHSF04(Class a1) 94 V A P F L S K T Y D M V D D P S T D L - - - - - - V V S W G E N N - N S F V V W N V P Q F A T D I L P N H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G E K Q L L K S I S R R K

AtHsfA1a 94 P P P F L S K T Y D M V E D P A T D A - - - - - - I V S W S P T N - N S F I V W D P P E F S R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K K I S R R K

GmHSF33(Class a1) 94 P P P F L S K T Y E M V E D P S T D S - - - - - - I V S W S P T N - N S F V V W N P P E F A R D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

SlHsfA1a(HSF8) 94 P P P F L V K T Y D M V D D P S T D K - - - - - - I V S W S P T N - N S F V V W D P P E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K S I S R R K

GmHSF17(Class a1) 104 P P P F L S K T Y D M V E D P S T D A - - - - - - I V S W S A T N - N S F I V W D P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y V F D F D D V V M C G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L R S I T R R K

BrHsf-29 94 P P P F L S K T Y D M V D D P A T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W D P P Q F A K D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

AtHsfA1d 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

AtHsfA1d NP 174511.2 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N - N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

BrHsf-24 95 V A P F L R K C Y E M V D D S S T D S - - - - - - I I S W S T N G D N S F V I S D T T V F S A Q L L P K Y F K H S N L S S F I R Q L N I Y - - - - - - - - - - G F R K V D A D R C E F A N D W F V R G Q K E L L K N V I R R K

GmHSF10(Class a8) 94 V P P F L K K C Y D M V Q D C N T D S - - - - - - V I C W S H D G - V S F V I S D I T Q F S V T L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N I Y - - - - - - - - - - G F R K I D T D S W E F A N E N F V R G Q K H L L K N I H R R K

StHSFA5 94 P A P F L L K T Y E M V D D S Q T D D - - - - - - I V S W T P T G - H S F V V W N P P E F A R I L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I D P E R W E F A N E E F L K D Q K H L L K N I H R R K

GmHSF09(Class a5) 94 P A P F L L K T Y D M V D D A S T N D - - - - - - I V S W S S T N - N S F V V W N P P E F A R L L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I H P E R W E F A N D E F L K D Q K H L L K N I Y R R K

SlHSFA4A 94 L P P F I A K I Y E M V D D P S T D P - - - - - - I V S W S L N N - K S F I V R N P P D F A R D L L P R Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N E D F L R G Q P H L L K N I Y R R K

GmHSF11(Class a4) 84 - - - - - - - - - - M V D D P S T D S - - - - - - V V S W S I T S - K S F I V W N P P E F A R D L L P R F F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P E Q W E F A N D D F V R G Q P H L M K N I H R R K

GmHSF16(Class c1) 94 I A P F V I K T Y N M V N D P T T D K - - - - - - L I M W G P A N - N S F I V L D P L D F S H S L L P A F F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E W F L R G Q K H L L R N I A R R K

BrHsf-23 94 I A P F V V K T Y Q M V N D P S T D W - - - - - - L I T W G P A H - N S F I V V D P L D F S Q R I L P A Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E H F L R G Q K H L L K N I A R R K

AtHsfB1(HSF4) 94 P A P F L S K T Y Q L V D D H S T D D - - - - - - V V S W N E E G - T A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D Y F R R G G E D L L T D I R R R K

BrHsf-01 94 P A P F L S K T Y Q L V D D Q S T D D - - - - - - V V S W N E D G - S A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D N F R R G Q E E L L S E I R R R K

AtHsfB2a 94 P T P F L T K T F N L V E D S S I D D - - - - - - V I S W N E D G - S S F I V W N P T D F A K D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K V V P D R W E F S N D F F K R G E K R L L R E I Q R R K

SlHsfB4 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P S T D H - - - - - - I V S W G E D D - S T F V V W R P P E F A R D L L P N Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

BrHsf-35 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D D - - - - - - L I S W N D D G - S T F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K V V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

GmHSF25(Class b1) 94 P A P F L T K T Y Q L V E D P G T D E - - - - - - V I S W G E S G - N T F V V W K H A D F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E H F K R G Q K E L L S E I K R R K

BrHsf-25 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P A T D H - - - - - - V V S W G D D D - T T F I V W R P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

BrHsf-11 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D E - - - - - - L I S W N E D G - S T F I V W K A A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K L V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

SlHSf24 94 P A P F L L K T Y Q L V D D A T T D D - - - - - - V I S W N E I G - T T F V V W K T A E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E N F K R G Q K E L L T A I R R R K

SlHSFB-2a-like 100 P A P F L S K T Y D L L E E Q E E E N S N R N I K V V S W N G E G - N G F V V W C P D E F S E V M L P K Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y - - - - - - - - - - G F K K V A S K R W E F H H G K F Q K G C R H L L A E I T R K K

I 

II 
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(C) HSF 單雙子葉 DNA binding domain 

AtHSFA2 94 P - - - - - - P P F L T K T Y E M V E - D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R N - - S F V V W D S H K F S T T L L P R Y F K H S N F S S F I R Q L N T Y -

AtHSFA2 NP 001118388.1 70 L - - - - - - I S S Q Q L S F H V T S - S I A I S Q - - - - - - V L F V S - - - - - - S I L I W V S Y E - - - - - - - - - - - - - - - S S A I K - - - - - -

BrHsf-10 94 P - - - - - - P P F L T K T Y D M V E - D P A T D T - - - - - - V V S W S N G R N - - S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y -

GmHSF34(Class a2) 94 P - - - - - - P P F L S K I F D M V E - D P S T D S - - - - - - I V S W S M A R N - - S F V V W D S H K F S A H I L P R Y F K H A N F S S F I R Q L N T Y -

GmHSF08(Class a2) 94 P - - - - - - P P F L T K T F D V V E - D P S T N D - - - - - - I V S W S R S R N - - S F V V W D S H K F S T T I L P R Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

SlHsf30 94 P - - - - - - P P F L S K T Y E M V E - D S S T D Q - - - - - - V I S W S T T R N - - S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y -

StHSF30(Class a2) 94 P - - - - - - P P F L S K T Y E M V E - D S S T D E - - - - - - V I S W S T T R N - - S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y -

BrHsf-16 94 P - - - - - - P P F L I K T F E I V E - D P N T D H - - - - - - I V S W N R G G T - - S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-15 94 P - - - - - - P P F L I K T F E I V E - D P S T D H - - - - - - I V S W N R G G T - - S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

SlHsfA6B 94 P - - - - - - P P F L T K T Y E F V D - D Q N T N N - - - - - - V V S W S I G N N - - S F I V W D P Q T F A M N L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-20 94 P - - - - - - P P F L T K T Y D L V E - D S R T N H - - - - - - V V S W S Q A K N - - S F I V W D P Q A F S T T L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF30 94 P - - - - - - P P F L T K T Y D M V D - D S D T D L - - - - - - I V S W S A T N N - - S F V V W D P H A F A T V L L P R H F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA2A 94 P - - - - - - P P F L C K T Y E V V D - D P G T D T - - - - - - V I S W G F A G N - - S F V V W D A N A F A A V L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF13 94 P - - - - - - P P F L T K T F D L V A - D P A T D E - - - - - - V I S W G R A G N - - S F V V W D P H V F A A V L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA2D 84 P R L R R R L P P T L L Q A Q Q F L Q L R P P A Q H - - - - - - L P R W I K T A D - - - - - - - E A T R I C L F V L E D S F D H - - - - - - - H Q K K E K -

ZmHSF30 homology 2 94 P - - - - - - P P F L T K T F D L V E - D P A T D A - - - - - - V L S W S R A G N - - S F I V W D P H V F A D G L L P R L F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA2C 94 P - - - - - - P P F L T K T Y D L V E - D P A T D G - - - - - - V V S W S R A G N - - S F V V W D P H V F A D L L L P R L F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

StHSFA3 93 P - - - - - - - P F L S K T F D L V E - D P L L D S - - - - - - I I S W G R N G D - - S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

SlHSFA3 93 P - - - - - - - P F L S K T F D L V E - D P L L D T - - - - - - I I S W G R N G E - - S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF6 94 L - - - - - - P P F L S K T Y D L V N - E P A L D G - - - - - - V I S W G A A G N - - S F V V W D P S T F A R D V L P H N F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA6A 95 P - - - - - - A P F V A K T Y E M V A - D A A T D A - - - - - - V V S W G P G G S G A S F V V W D P H A L A A G V L P R F F K H A N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF12-P1 95 V - - - - - - P P F L A K T F E L V E - D P A T D A - - - - - - V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y V

ZmHSF12-P2 94 V - - - - - - P P F L A K T F E L V E - D P A T D A - - - - - - V I S W G A A R N - - S F V V W D P H A F A A G H L P R R F K H G N F S T F L R Q L N T Y -

GmHSF16(Class c1) 94 I - - - - - - A P F V I K T Y N M V N - D P T T D K - - - - - - L I M W G P A N N - - S F I V L D P L D F S H S L L P A F F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-23 94 I - - - - - - A P F V V K T Y Q M V N - D P S T D W - - - - - - L I T W G P A H N - - S F I V V D P L D F S Q R I L P A Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFC2A 94 V - - - - - - A P F V A K T Y R M V D - D P A T D G - - - - - - V I A W G R D S N - - S F V V A D P F A F S Q T L L P A H F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFC2B 94 A - - - - - - A P F V W K T Y R M V E - D P G T D G - - - - - - V I G W G K G N N - - S F V V A D P F V F S Q T L L P A H F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF8 94 V - - - - - - A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A - - - - - - V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y -

ZmHSF9 94 V - - - - - - A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A - - - - - - V I S W S A G G G - - S F V I W D S H V F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y -

ZmHSF14 94 V - - - - - - A P F L T K V Y D M V S - D P A T D A - - - - - - V I S W S A A G G - - S F V I W D S H A F E R D L L P R H F K H N H F T S F I R Q L N T Y -

AtHsfA1a 94 P - - - - - - P P F L S K T Y D M V E - D P A T D A - - - - - - I V S W S P T N N - - S F I V W D P P E F S R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

AtHsfA1e 94 I - - - - - - P P F L S K T Y D M V D - D P L T D D - - - - - - V V S W S S G N N - - S F V V W N V P E F A K Q F L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

AtHsfA1b(HSF3) 94 V - - - - - - P P F L S K T Y D M V D - D P L T N E - - - - - - V V S W S S G N N - - S F V V W S A P E F S K V L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

GmHSF04(Class a1) 94 V - - - - - - A P F L S K T Y D M V D - D P S T D L - - - - - - V V S W G E N N N - - S F V V W N V P Q F A T D I L P N H F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

GmHSF17(Class a1) 95 P - - - - - - P P F L S K T Y D M V E - D P S T D A - - - - - - I V S W S A T N N - - S F I V W D P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y V

GmHSF33(Class a1) 94 P - - - - - - P P F L S K T Y E M V E - D P S T D S - - - - - - I V S W S P T N N - - S F V V W N P P E F A R D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

SlHsfA1a(HSF8) 94 P - - - - - - P P F L V K T Y D M V D - D P S T D K - - - - - - I V S W S P T N N - - S F V V W D P P E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-29 94 P - - - - - - P P F L S K T Y D M V D - D P A T D S - - - - - - I V S W S A N N N - - S F I V W D P P Q F A K D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

AtHsfA1d 94 P - - - - - - P P F L S K T Y D M V D - D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N N - - S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

AtHsfA1d NP 174511.2 94 P - - - - - - P P F L S K T Y D M V D - D H N T D S - - - - - - I V S W S A N N N - - S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-24 95 V - - - - - - A P F L R K C Y E M V D - D S S T D S - - - - - - I I S W S T N G D N - S F V I S D T T V F S A Q L L P K Y F K H S N L S S F I R Q L N I Y -

GmHSF10(Class a8) 94 V - - - - - - P P F L K K C Y D M V Q - D C N T D S - - - - - - V I C W S H D G V - - S F V I S D I T Q F S V T L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N I Y -

StHSFA5 94 P - - - - - - A P F L L K T Y E M V D - D S Q T D D - - - - - - I V S W T P T G H - - S F V V W N P P E F A R I L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

GmHSF09(Class a5) 94 P - - - - - - A P F L L K T Y D M V D - D A S T N D - - - - - - I V S W S S T N N - - S F V V W N P P E F A R L L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

SlHSFA4A 94 L - - - - - - P P F I A K I Y E M V D - D P S T D P - - - - - - I V S W S L N N K - - S F I V R N P P D F A R D L L P R Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

ZmHSF2 94 L - - - - - - P P F L S K T Y E M V D - D P A T D A - - - - - - V V A W T P L G T - - S F V V A N Q A E F C R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

GmHSF11(Class a4) 84 - - - - - - - - - - - - - - - - M V D - D P S T D S - - - - - - V V S W S I T S K - - S F I V W N P P E F A R D L L P R F F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

SlHSFB-2a-like 95 P - - - - - - A P F L S K T Y D L L E - E Q E E E N S N R N I K V V S W N G E G N - - G F V V W C P D E F S E V M L P K Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

AtHsfB1(HSF4) 94 P - - - - - - A P F L S K T Y Q L V D - D H S T D D - - - - - - V V S W N E E G T - - A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

BrHsf-01 94 P - - - - - - A P F L S K T Y Q L V D - D Q S T D D - - - - - - V V S W N E D G S - - A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y -

SlHSf24 94 P - - - - - - A P F L L K T Y Q L V D - D A T T D D - - - - - - V I S W N E I G T - - T F V V W K T A E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

GmHSF25(Class b1) 94 P - - - - - - A P F L T K T Y Q L V E - D P G T D E - - - - - - V I S W G E S G N - - T F V V W K H A D F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

SlHsfB4 94 P - - - - - - A P F L T K T Y Q L V D - D P S T D H - - - - - - I V S W G E D D S - - T F V V W R P P E F A R D L L P N Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-25 94 P - - - - - - A P F L T K T Y Q L V D - D P A T D H - - - - - - V V S W G D D D T - - T F I V W R P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF20 93 P - - - - - - - P F L T K T Y A M V E - D S A T D D - - - - - - T I S W N D T G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFB2A 93 P - - - - - - - P F L T K T Y A M V E - D P S T D E - - - - - - T I S W N D S G T - - A F V V W R P A E F A R D L L P K H F K H S N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-35 94 P - - - - - - T P F L T K T Y Q L V D - D P V Y D D - - - - - - L I S W N D D G S - - T F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

BrHsf-11 94 P - - - - - - T P F L T K T Y Q L V D - D P V Y D E - - - - - - L I S W N E D G S - - T F I V W K A A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

AtHsfB2a 94 P - - - - - - T P F L T K T F N L V E - D S S I D D - - - - - - V I S W N E D G S - - S F I V W N P T D F A K D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF10 94 P - - - - - - T P F L T K T Y Q L V D - D P A V D D - - - - - - V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

ZmHSF7 94 P - - - - - - T P F L S K T Y Q L V D - D P A V D D - - - - - - I I S W N D D G S - - A F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA2C homology X1 94 P - - - - - - T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D - - - - - - V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

OsHSFA2C homology X2 94 P - - - - - - T P F L T K T Y Q L V E - D P A V D D - - - - - - V I S W N E D G S - - T F V V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y -

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K S I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L A G Q R H L L K T I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D K W E F A N E G F L A G Q R Q L L K T I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N G G F L G G Q K H L L K T I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L G G Q K H L L K T I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V N P D H W E F A H E G F L R G Q R H L L K T I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V N P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K N I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G K K E L L K T I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D S W E F A N E G F L R G Q R H L L R L I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P D R W E F A N D G F L R G Q R H L L K M I K R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K M I K R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q R H L L K T I K R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F L R G K R H L L K N I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D A D R W E F A N E G F S R G K R H L L K N I Q R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V H A D R W E F A H E D F L R D S K H L L K R I V R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V T P D R W E F A N E A F L A G Q K H L L K N I K R R R

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

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V S P D R W E F A H T D F L A G Q R H L L V N I R R R R

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E W F L R G Q K H L L R N I A R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E H F L R G Q K H L L K N I A R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H V S F L R G Q T H L L R R I V R R S

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A H A S F L R G Q T H L L R N I V R R G

- - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

- - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F I K G Q K H L L K T I K R K K

- - - - - - - - - - - - - - G F H K V D P D R W E W A N E G F V K G Q K H L L K T I K R K K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K K I S R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K Q I L K S I V R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G R K Q L L K S I V R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G E K Q L L K S I S R R K

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

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K S I S R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D K W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D A D R C E F A N D W F V R G Q K E L L K N V I R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D T D S W E F A N E N F V R G Q K H L L K N I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I D P E R W E F A N E E F L K D Q K H L L K N I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I H P E R W E F A N D E F L K D Q K H L L K N I Y R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N E D F L R G Q P H L L K N I Y R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K I D P E Q W E F A N D D F I R G Q Q H R L K N I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V D P E Q W E F A N D D F V R G Q P H L M K N I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K V A S K R W E F H H G K F Q K G C R H L L A E I T R K K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D Y F R R G G E D L L T D I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K T V P D K W E F A N D N F R R G Q E E L L S E I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E N F K R G Q K E L L T A I R R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D K W E F A N E H F K R G Q K E L L S E I K R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K V V G D R W E F A N D G F R R G E K H L L A G I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K V V A D R W E F A N D C F R R G E K H L L G G I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K V V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K L V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F K K V V P D R W E F S N D F F K R G E K R L L R E I Q R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K M V P D R W E F A N D F F R R G E K R L L C D I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

- - - - - - - - - - - - - - G F R K I V P D R W E F A N D C F R R G E K R L L C D I H R R K

I

 

 

II 

 

   (C )   
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圖五、HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD)在植物中胺基酸高度相似性序列。 

NLS 為核定位信號區，NES 為核輸出信號區 

Figure 5. High similarity sequences of amino acid in HSF DNA binding domain . 

NLS indicate unclear localization signal region, and NES indicate nuclear export signal region. 

(A) HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為單子葉作物高度相似性序列，黑色填色

為單子葉作物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(B) HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為雙子葉植物高度相似性序列，黑色填色

為雙子葉植物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(C) HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉及雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，綠色填色為第一大群高度相似性序列，藍

色填色為第二大群高度相似性序列，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性序列，黑色填色為單子葉及雙子葉植物保守序列，

紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色箭頭為核苷酸高度相似性序列所在區間。 
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OsHSFA2C homology X1 75 H S S E E Q - - - V L S S N S G S G E E H R Q A S G S G S A P G G G G G G S A S G G D M G E E N E R L R R E N A R L T R E L G H M K K L C N N - - - I L L L M S K

OsHSFA2C homology X2 75 H S S E E Q - - - V L S S N S G S G E E H R Q A S G S G S A P G G G G G G S A S G G D M G E E N E R L R R E N A R L T R E L G H M K K L C N N - - - I L L L M S K

ZmHSF10 69 L S T D E H - - - V L S S N S G S A E D H P Q A A A S G S V S - - - - - - A S A S G D T G E E N E R L R R E N A R L T R E L G Q M K K L C N N - - - I L L L M T K

ZmHSF7 73 V Y S G E E - - - - - Q V L S S S S P E P P S L Q Q H P P A P S G S G S G G V V S G D V G E E N E R L R R E N A R L A R E L G Q M K K L C N N - - - I L L L M S K

ZmHSF20 61 S S G G E P - - - - - - A V S S S P P R G S T A G V S G - A V - - - - - - - - - - A E L E E E N A R L R R E N A R L A R E L A R A R R L C D G - - - V R Q L M A R

OsHSFB2A 64 S S G G E P - - - - - - A V S S S P P R G A A G I A A G - V S G - - - - - - - A V A E L E E E N A R L R R E N A R L A R E L A R A R R V C D G - - - V R R L V S R

ZmHSF2 77 P D T E R R - - - D Y E E E I E R L K C D N A A L T S E - L E K N A Q K K L V T E K R M Q E L E D K L I F L E D R Q K N L M A Y V R D I V Q A P G S F S S F V Q Q

ZmHSF6 76 S S S G E S - - - S L D P E L H T L R R E K N A L L E E - V A R L K Q E H R Q T I E Q M S T L N H R L E S A E D R Q R Q M V S F L A K L L Q N P S F V R K L K L -

OsHSFC2A 73 G G G G E A - - - - - - - A A G D V D E E S A V V A L E - V A R L R R E Q R E I E G R V A A M W R R V Q E T E R R P K Q M L A F L V K V V G D P Q V L R R L V D R

OsHSFC2B 78 G G G G K R R D A S A D G G G G G G D E D M T M V A T E - V V R L K Q E Q R T I D D R V A A M W R R V Q E T E R R P K Q M L A F L L K V V G D R D K L H R L V G G

OsHSFA6A 77 V V F G Q P - - - E A P G E V V S L K R D R A A L R A E - V I M L K Q Q Y N A C K S Q L I A M E E M V R N I E R R Q Q Q T I G F F A K V L T N P A F V Q Q V L L N

ZmHSF12-P1 75 G A G G D R - - - - - D S E L E T L R R D R E A L A R E - L T R L R R E Q E E A R A Q L L D M E R R V R G T E R R Q E Q C T A F L A R A I R N P A F L D G L L A R

ZmHSF12-P2 75 G A G G D R - - - - - D S E L E T L R R D R E A L A R E - L T R L R R E Q E E A R A Q L L D M E R R V R G T E R R Q E Q C T A F L A R A I R N P A F L D G L L A R

ZmHSF8 78 I E I G K Y - - G G L E K E V E T L K R D K A L L M Q Q - L V D L R Q Y Q Q T S S L E V Q S L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V H N P D F L N Q L V Q Q

ZmHSF9 78 I E I G K Y - - G G L E K E V E T L K R D K A L L M Q Q - L V D L R Q Y Q Q T S S L E V Q S L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V H N P D F L N Q L V Q Q

ZmHSF14 78 I E I G K Y - - G G L E K E V E T L K R D K A L L M Q Q - L V D L R Q Y Q Q S S S A E V Q N L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V Q N P D F L N Q L V Q Q

ZmHSF30 77 L E V G H F - - - G Y D A E I D M L K R D K Q L L M A E - V V K L R Q E Q Q N T K A N L K A M E D R L Q G T E Q K Q Q Q M M A F L A R V M R N P E F L K H L V S Q

OsHSFA2A 77 L E V G Q F - - - G R D G V V N R L Q R D K S V L I A E - V V K L R Q E Q Q T T R A Q M Q A M E E R I S A A E Q K Q Q Q M T V F L A R A M K N P G F L Q M L V D R

ZmHSF13 78 L E V G R F - - G G L D G E M E R L R R D K S I L L A E - V V K L R Q E Q Q S T R A G M R A M E E R L R H A E H K Q V Q M M G F L A R A V Q S P D L F Q L L A Q Q

OsHSFA2D 77 L E V G Q F - - - G L D E E I D R L K R D K N I L L A E - V V K L R H K Q Q S T K A N M R A M E E R L Q H A E Q K Q V Q M M G F L A R A M Q N P D F F H Q L I H Q

ZmHSF30 homology 2 77 L E V G E F - - - G F E E E I D R L K R D K N I L I T E - V V K L R Q E Q Q S T K D H V R A M E E R L R V A E Q K Q V Q M M G F L A R A M R N P E F F Q Q L A Q Q

OsHSFA2C 77 L E V G E F - - - G F E E E I D R L K R D K N I L I T E - V V K L R Q E Q Q A T K D H V K A M E D R L R A A E Q K Q V Q M M G F L A R A M R N P E F F Q Q L A Q Q

HR-A core Insert HR-B

II 

 

I 

 

(A) HSF 單子葉 HR-A/B domain 
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A K A V N - R P G F L

A K I F S - N P T F L

A K I F S - N P T F L

A K V L Q - N P T F L

A K V L Q - N P T F L

Q N H V K - P V T P S

A K A M Q - N P R F L

E K A I Q - N P D F V

A R T I N - K P G L A

S Q Y V K V A P D M I

S Q C V E - N P H N K

HR-B

SlHsfA1a(HSF8) 61 E V E R L K R D K N V - - - - - - - - - - - - - - - - L M Q E L V R L R Q Q Q Q A T D N Q L Q G M V Q R L Q G M E L R Q Q Q M M S F L

StHSF30(Class a2) 61 E L E R L K R D K N V - - - - - - - - - - - - - - - - L M T E I V K L R Q Q Q Q S T R N Q I I A M G E K I E R Q E R K Q E Q M M S F L

SlHSF30 61 E L E R L K R D K N V - - - - - - - - - - - - - - - - L M T E I V K L R Q Q Q Q S T R N H I I A M G E K I E T Q E R K Q V Q M M S F L

StHSFA3 61 E I E K L R N E K S L - - - - - - - - - - - - - - - - M M Q E V V E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L

SlHSFA3 61 E I E K L R N E K S L - - - - - - - - - - - - - - - - M M Q E V V E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L

SlHsfB4 62 S D D Q L Y Q Q Q N I N W C D S P C S N N N N A S N N N T N T V T A L S E D N D R L R R S N N M L M S E L A H M R K L Y N D I I Y F V

SlHsfA6B 61 E I D R L R R E K K D - - - - - - - - - - - - - - - - L M M E L V E L K Q H Q Q T T K S H I K S M E E K L K R T E A K Q Q Q M M N F L

StHSFA5 61 E I D K L T R E K S G - - - - - - - - - - - - - - - - L E A N V S R F R Q Q Q S A A K L Q L E E L T G R V G S I E Q R Q E S L L A F V

SlHsfA4A 61 D I E K L K H E N E S - - - - - - - - - - - - - - - - L H L V L H R H K Q D H Q G L E M Q M Q V L N Q R V Q Q V K D R Q K N V L S T L

SlHSF24 62 S K N P G S V D T P G - - - - - - - - - - - - - - - - K L S Q F T D L S D E N E K L K K D N Q M L S S E L V Q A K K Q C N E L V A F L

SlHsfB-2a-like 52 - - - - - - - Q E N T - - - - - - - - - - - - - - - - I T R Q - - H L M E E N Q N L K K E R M E L Q M Q I A H F K T L E M K L L Q C L

HR-A core Insert HR-B

II 

 

I 

 

(B) HSF 茄科作物 HR-A/B domain   
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I 

 

I 

 

II 

 

 

(C) HSF 十字花科 HR-A/B domain 

  

AtHsfA1a 66 L E E E V E Q L K R D K N V L M Q E L V K L R Q Q Q Q T T D N K L Q V L V K H L Q V M E Q R Q Q Q I M S F L A K A V Q N P T - - - F L S Q

AtHsfA1b 66 I E E E V E R L K R D K N V L M Q E L V R L R Q Q Q Q A T E N Q L Q N V G Q K V Q V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q S P G - - - F L N Q

AtHsfA1e 66 L E E E V E R L Q R D K N V L M Q E L V R L R Q Q Q Q V T E H H L Q N V G Q K V H V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q S P G - - - F L N Q

BrHsf-29 66 L K E E V E R L K R D K N V L M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q S P H - - - F L S Q

AtHsfA1d NP 174511.2 66 L E E E V E R L K R D K N V L M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q S P H - - - F L S Q

AtHsfA1d 66 L E E E V E R L K R D K N V L M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q S P H - - - F L S Q

BrHsf-23 59 - - - - - - - M D V E D G E I V K E I E R L R D E Q R E L E L E I Q R M N Q R I E A T E K R P E Q M M A F L Y K V V D D P D - - - L L P R

BrHsf-24 66 L W K E V D I L K G D K K A L A Q E L V K V R Q Y Q E S T D T K M L H L E D R V Q G M E E S Q Q E M L S F L V M V M Q N P S - - - L L V Q

BrHsf-25 66 L T E D N E R L R R S N T V L M S E L A H M K K L Y N D I I Y F V Q - - - N H V K P V A P S N S Y L P S F L Q K Q Q Q P P P P L D Y Y N N

AtHsfB1 56 L S G E N E K L K R E N N N L S S E L A A A K K Q R D E L V T F L T - - - G H L K V R P E Q I D K M I K G G K - - - - - - - - - - F K P V

BrHsf-01 58 L S G E N E K L K R E N S S L S S E L A A A K R Q R D E L V A F L T - - - E Q M K V G P E Q I D Q M I K G G G K K - - - - - - - - L K P A

AtHsfB2a 59 L L E E N E K L R S Q N I Q L N R E L T Q M K S I C D N I Y S L M S N Y - - - - - V G S Q P T D R S Y S P G G S S S Q P M E - - - F L - -

BrHsf-11 51 L M E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y K L M S - - - - - - - - - - - - - - N F T S G G A D C V K P L D - - - L M P -

BrHsf-35 55 L V E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y T L M S N F T S G Q T D C A P E G R A L D - - - - - - - - - - - - - - L M P E

AtHSFA2 66 F D G E V E R L K R D H G V L V A E V V R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N N P N - - - F V Q Q

AtHSFA2 NP 001118388.1 66 F D G E V E R L K R D H G V L V A E V V R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N N P N - - - F V Q Q

BrHsf-10 66 F E G E V E R L K R D H S V L V A E V V R L R Q Q Q H N S K S Q V A E M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N N P N - - - F V Q Q

BrHsf-20 66 L D G E M D S L K R D K Q V L V M E L V K L R Q Q Q Q S T K V Y L K L I E E K L K K T E S K Q Q Q M M S F L A R A M Q N P D - - - F L Q Q

BrHsf-16 59 - - - - - - - L R K E K Q L L L M E L A S L R Q Q Q Q T A R I Y I K S M E Q R I E G A E K K Q R M M M S F L A R A F Q G P T - - - F L Y Q

BrHsf-15 59 - - - - - - - L R K E K Q L L L M E L V S L R Q Q Q E T N K S Y I R A M E Q R I E G A E R K Q R K M M S F L A R A M Q S P S - - - F L H Q

HR-A core Insert HR-B
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AtHSFA2 NP 001118388.1 75 C - - - V E V G Q Y G F D G - - - - - - E V E R L K R D H G V L - - V A E V V R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N - - -

AtHSFA2 75 C - - - V E V G Q Y G F D G - - - - - - E V E R L K R D H G V L - - V A E V V R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N - - -

BrHsf-10 75 C - - - V E V G Q Y G F E G - - - - - - E V E R L K R D H S V L - - V A E V V R L R Q Q Q H N S K S Q V A E M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L N - - -

GmHSF34(Class a2) 75 C - - - V E V G K F G L E G - - - - - - E L E R L K R D R N I L - - M A E I V R L R H Q Q L N S R D Q L S A M E A R M Q A T E K K Q Q Q M M S F L A K A L S - - -

GmHSF08(Class a2) 75 C - - - V E L G E F G L E G - - - - - - E M E R L R R D R T V L - - M A E I V R L R Q Q Q H N S R E Q L L S M E T R L Q A T E K K H Q Q M M N F L A K A L N - - -

SlHsf30 75 C - - - I E I G Y Y G M E E - - - - - - E L E R L K R D K N V L - - M T E I V K L R Q Q Q Q S T R N H I I A M G E K I E T Q E R K Q V Q M M S F L A K I F S - - -

StHSF30(Class a2) 75 C - - - I E I G Y Y G M E E - - - - - - E L E R L K R D K N V L - - M T E I V K L R Q Q Q Q S T R N Q I I A M G E K I E R Q E R K Q E Q M M S F L A K I F S - - -

SlHsfA6B 75 Y - - - I E L G K L E I D G - - - - - - E I D R L R R E K K D L - - M M E L V E L K Q H Q Q T T K S H I K S M E E K L K R T E A K Q Q Q M M N F L A K A M Q - - -

BrHsf-20 75 C - - - I E V G R Y G L D G - - - - - - E M D S L K R D K Q V L - - V M E L V K L R Q Q Q Q S T K V Y L K L I E E K L K K T E S K Q Q Q M M S F L A R A M Q - - -

BrHsf-16 63 C - - - V E - - - - - - - - - - - - - - - - - - L R K E K Q L L - - L M E L A S L R Q Q Q Q T A R I Y I K S M E Q R I E G A E K K Q R M M M S F L A R A F Q - - -

BrHsf-15 63 C - - - V E - - - - - - - - - - - - - - - - - - L R K E K Q L L - - L M E L V S L R Q Q Q E T N K S Y I R A M E Q R I E G A E R K Q R K M M S F L A R A M Q - - -

StHSFA3 74 S - - - A E A G K - G T M D - - - - - - E I E K L R N E K S L M - - M Q E V V E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L A K V L Q - - -

SlHSFA3 74 S - - - A E A G K - G T M D - - - - - - E I E K L R N E K S L M - - M Q E V V E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L A K V L Q - - -

AtHsfA1e 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L Q R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q V T E H H L Q N V G Q K V H V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q - - -

AtHsfA1b(HSF3) 75 C - - - V E V G K F G I E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q A T E N Q L Q N V G Q K V Q V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q - - -

GmHSF04(Class a1) 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q K Q Q G T D N Q L Q N V G Q R V Q S M E Q R Q Q Q M M S F L A K A M Q - - -

AtHsfA1a 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E Q L K R D K N V L - - M Q E L V K L R Q Q Q Q T T D N K L Q V L V K H L Q V M E Q R Q Q Q I M S F L A K A V Q - - -

GmHSF33(Class a1) 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E I L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q A T D N Q L Q S M V Q R L Q G M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q - - -

SlHsfA1a(HSF8) 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q A T D N Q L Q G M V Q R L Q G M E L R Q Q Q M M S F L A K A V N - - -

GmHSF17(Class a1) 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q T T D N Q M Q T M V Q R L Q G M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V Q - - -

BrHsf-29 75 C - - - V E V G K F G L K E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q - - -

AtHsfA1d 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q - - -

AtHsfA1d NP 174511.2 75 C - - - V E V G K F G L E E - - - - - - E V E R L K R D K N V L - - M Q E L V R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V Q - - -

BrHsf-24 75 E - - - E K S G E S E L W K - - - - - - E V D I L K G D K K A L - - A Q E L V K V R Q Y Q E S T D T K M L H L E D R V Q G M E E S Q Q E M L S F L V M V M Q - - -

GmHSF10(Class a8) 75 S - - - Q E A P N H G L W K - - - - - - E V E N L K L D K N S L - - T Q E L V K L R Q H Q E S A E S K L L L L S D R L Q G M E K H Q Q Q M L S F L V M V V Q - - -

StHSFA5 75 T - - - V D P E R A A F E E - - - - - - E I D K L T R E K S G L - - E A N V S R F R Q Q Q S A A K L Q L E E L T G R V G S I E Q R Q E S L L A F V E K A I Q - - -

GmHSF09(Class a5) 75 L - - - V D P E R A A F E E - - - - - - E I D K L S R E K T S L - - E S N I Y N F K Q H Q S T A K P K L E D F L Q R L D G I E Q R Q K Q L L N F F E K A L Q - - -

SlHSFA4A 75 L - - - T E S E R Q G Y K E - - - - - - D I E K L K H E N E S L - - H L V L H R H K Q D H Q G L E M Q M Q V L N Q R V Q Q V K D R Q K N V L S T L A R T I N - - -

GmHSF11(Class a4) 75 I - - - G E A E R Q S F T D - - - - - - E I E K L K H D K E Q L - - L V E L Q K Y Q H E W Q A Y E I Q M H S S K D R L E K L E Q N Q Q K M V S S V S H V L Q - - -

GmHSF16(Class c1) 73 N - - - F N L H S H H H P L - - - - - - K V E E L D D E A M V M - - - - E I A R L K E E Q K A L E E E L Q G M N K R L E T T E K R P Q Q M M A F L S K V V E - - -

BrHsf-23 63 - - - - - - - - - R G M M D - - - - - - - - - - - - V E D G E I - - V K E I E R L R D E Q R E L E L E I Q R M N Q R I E A T E K R P E Q M M A F L Y K V V D - - -

AtHsfB1(HSF4) 76 S - - - - E S N S G G G D D H G S S S T S S P G S S K N P G S V - - E N M V A D L S G E N E K L K R E N N N L S S E L A A A K K Q R D E L V T F L T G H L K V - -

BrHsf-01 77 S E S N S A G D D H G S S S - - - - - - T S S P G S K H P G S V - - E N M V A D L S G E N E K L K R E N S S L S S E L A A A K R Q R D E L V A F L T E Q M K V - -

AtHsfB2a 64 Q - - - V M S S S P S S W Y - - - - - - C H Q T K T T G N G G L - - - - - S V E L L E E N E K L R S Q N I Q L N R E L T Q M K S I C D N I Y S L M S N Y V G - - -

SlHsfB4 77 D - - - S D D Q L Y Q Q Q N I N W C D S P C S N N N N A S N N N - - T N T V T A L S E D N D R L R R S N N M L M S E L A H M R K L Y N D I I Y F V Q N H V K P V T

BrHsf-35 71 A - - - A A A A S G G G G Q - - - - - - V G V V L Q R T T S - - - - C T T A P E L V E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y T L M S N F T S - - -

GmHSF25(Class b1) 77 C - - - D D A G S T S T S S - - - - - - S S S G S K N Q G S V E T N T T P S H Q L S S E N E K L K K D N E T L S C E L A R A R K Q C D E L V A F L R D R L M V - -

BrHsf-25 77 R - - - V D A A A A S M D E R Y W C E S P P P R P R A I P T T V - - D A Q V T A L T E D N E R L R R S N T V L M S E L A H M K K L Y N D I I Y F V Q N H V K P V A

BrHsf-11 67 S - - - S P A G T G G G G G - - - - - - S V G - V A L Q R T T S - - C T T A P E L M E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y K L M S N F T S - - -

SlHSf24 78 G - - - D D I G S S S T S S - - - - - - P D S K N P G S V D T P G K L S Q F T D L S D E N E K L K K D N Q M L S S E L V Q A K K Q C N E L V A F L S Q Y V K V - -

SlHSFB-2a-like 68 Y - - - L N P S K K S T L L - - - - - - L A T N N N D Q E N T I - - - - T R Q H L M E E N Q N L K K E R M E L Q M Q I A H F K T L E M K L L Q C L S Q C V E - - -

HR-A core Insert HR-B

- N P N F V Q Q F

- N P N F V Q Q F

- N P N F V Q Q F

- N P S F M Q Q L

- N Q A F I Q Q F

- N P T F L Q Q Y

- N P T F L Q Q Y

- N P R F L E Q M

- N P D F L Q Q L

- G P T F L Y Q L

- S P S F L H Q L

- N P T F L A R V

- N P T F L A R V

- S P G F L N Q F

- S P G F L N Q L

- S P G F L A Q F

- N P T F L S Q F

- S P G F L A Q F

- R P G F L A Q F

- S P G F F A Q F

- S P H F L S Q F

- S P H F L S Q F

- S P H F L S Q F

- N P S L L V Q L

- S P G F M V Q L

- N P D F V E R L

- N P T F V E H L

- K P G L A L S L

- K P V I S V N I

- D P Q V L S R I

- D P D L L P R M

- R P E Q I D K M

- G P E Q I D Q M

- - - - - - - - -

P S S S Y N T C S

- - - G Q T D C A

- G P D Q I D R I

P S N S Y L P S F

- - - - - - - - -

- A P D M I N R I

- N P H - - - - -

(D) HSF 雙子葉 HR-A/B domain 

I

 

 

II 
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(E) HSF 單雙子葉 HR-A/B domain 

47 49 52 62 67 69 73 
AtHSFA2 74 C V E V G Q Y - G F D G E V E R L K R D - H G V L V A - - - - - - - - - - - E V V - - R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L

AtHSFA2 NP 001118388.1 74 C V E V G Q Y - G F D G E V E R L K R D - H G V L V A - - - - - - - - - - - E V V - - R L R Q Q Q H S S K S Q V A A M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L

BrHsf-10 74 C V E V G Q Y - G F E G E V E R L K R D - H S V L V A - - - - - - - - - - - E V V - - R L R Q Q Q H N S K S Q V A E M E Q R L L V T E K R Q Q Q M M T F L A K A L

GmHSF34(Class a2) 74 C V E V G K F - G L E G E L E R L K R D - R N I L M A - - - - - - - - - - - E I V - - R L R H Q Q L N S R D Q L S A M E A R M Q A T E K K Q Q Q M M S F L A K A L

GmHSF08(Class a2) 61 C V E L G E F - G L E G E M E R L R R D - R T V L M A - - - - - - - - - - - E I V - - R L R Q Q Q H N S R E Q L L S M E T R L Q A T E K K H Q Q M M N F L A K A L

SlHsf30 74 C I E I G Y Y - G M E E E L E R L K R D - K N V L M T - - - - - - - - - - - E I V - - K L R Q Q Q Q S T R N H I I A M G E K I E T Q E R K Q V Q M M S F L A K I F

StHSF30(Class a2) 77 C I E I G Y Y - G M E E E L E R L K R D - K N V L M T - - - - - - - - - - - E I V - - K L R Q Q Q Q S T R N Q I I A M G E K I E R Q E R K Q E Q M M S F L A K I F

BrHsf-16 62 C V E - - - - - - - - - - - - - L R K E - K Q L L L M - - - - - - - - - - - E L A - - S L R Q Q Q Q T A R I Y I K S M E Q R I E G A E K K Q R M M M S F L A R A F

BrHsf-15 73 C V E - - - - - - - - - - - - - L R K E - K Q L L L M - - - - - - - - - - - E L V - - S L R Q Q Q E T N K S Y I R A M E Q R I E G A E R K Q R K M M S F L A R A M

SlHsfA6B 74 Y I E L G K L - E I D G E I D R L R R E - K K D L M M - - - - - - - - - - - E L V - - E L K Q H Q Q T T K S H I K S M E E K L K R T E A K Q Q Q M M N F L A K A M

BrHsf-20 77 C I E V G R Y - G L D G E M D S L K R D - K Q V L V M - - - - - - - - - - - E L V - - K L R Q Q Q Q S T K V Y L K L I E E K L K K T E S K Q Q Q M M S F L A R A M

ZmHSF30 74 Y L E V G H F - G Y D A E I D M L K R D - K Q L L M A - - - - - - - - - - - E V V - - K L R Q E Q Q N T K A N L K A M E D R L Q G T E Q K Q Q Q M M A F L A R V M

OsHSFA2A 74 C L E V G Q F - G R D G V V N R L Q R D - K S V L I A - - - - - - - - - - - E V V - - K L R Q E Q Q T T R A Q M Q A M E E R I S A A E Q K Q Q Q M T V F L A R A M

ZmHSF13 75 C L E V G R F G G L D G E M E R L R R D - K S I L L A - - - - - - - - - - - E V V - - K L R Q E Q Q S T R A G M R A M E E R L R H A E H K Q V Q M M G F L A R A V

OsHSFA2D 74 C L E V G Q F - G L D E E I D R L K R D - K N I L L A - - - - - - - - - - - E V V - - K L R H K Q Q S T K A N M R A M E E R L Q H A E Q K Q V Q M M G F L A R A M

ZmHSF30 homology 2 74 C L E V G E F - G F E E E I D R L K R D - K N I L I T - - - - - - - - - - - E V V - - K L R Q E Q Q S T K D H V R A M E E R L R V A E Q K Q V Q M M G F L A R A M

OsHSFA2C 74 C L E V G E F - G F E E E I D R L K R D - K N I L I T - - - - - - - - - - - E V V - - K L R Q E Q Q A T K D H V K A M E D R L R A A E Q K Q V Q M M G F L A R A M

StHSFA3 73 S A E A G K - - G T M D E I E K L R N E - K S L M M Q - - - - - - - - - - - E V V - - E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L A K V L

SlHSFA3 73 S A E A G K - - G T M D E I E K L R N E - K S L M M Q - - - - - - - - - - - E V V - - E L Q Q Q Q R G T V Q Q M E S V N E K L Q A A E Q R Q K Q M V S F L A K V L

ZmHSF6 74 G S S S G E S - S L D P E L H T L R R E - K N A L L E - - - - - - - - - - - E V A - - R L K Q E H R Q T I E Q M S T L N H R L E S A E D R Q R Q M V S F L A K L L

OsHSFA6A 74 S V V F G Q P - E A P G E V V S L K R D - R A A L R A - - - - - - - - - - - E V I - - M L K Q Q Y N A C K S Q L I A M E E M V R N I E R R Q Q Q T I G F F A K V L

ZmHSF12-P1 75 P S S A G A G G D R D S E L E T L R R D - R E A L A R - - - - - - - - - - - E L T - - R L R R E Q E E A R A Q L L D M E R R V R G T E R R Q E Q C T A F L A R A I

ZmHSF12-P2 75 P S S A G A G G D R D S E L E T L R R D - R E A L A R - - - - - - - - - - - E L T - - R L R R E Q E E A R A Q L L D M E R R V R G T E R R Q E Q C T A F L A R A I

GmHSF16(Class c1) 72 N F N L H S H - H H P L K V E E L D D E - - - A M V M - - - - - - - - - - - E I A - - R L K E E Q K A L E E E L Q G M N K R L E T T E K R P Q Q M M A F L S K V V

BrHsf-23 62 - - - - - - - - - - - - - R G M M D V E - D G E I V K - - - - - - - - - - - E I E - - R L R D E Q R E L E L E I Q R M N Q R I E A T E K R P E Q M M A F L Y K V V

OsHSFC2A 70 C G G - - - - - G G E A A A G D V D E E - S A V V A L - - - - - - - - - - - E V A - - R L R R E Q R E I E G R V A A M W R R V Q E T E R R P K Q M L A F L V K V V

OsHSFC2B 68 A S A D G G G G G G D E D M T M V A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - E V V - - R L K Q E Q R T I D D R V A A M W R R V Q E T E R R P K Q M L A F L L K V V

ZmHSF8 75 N I E I G K Y G G L E K E V E T L K R D - K A L L M Q - - - - - - - - - - - Q L V - - D L R Q Y Q Q T S S L E V Q S L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V

ZmHSF9 75 N I E I G K Y G G L E K E V E T L K R D - K A L L M Q - - - - - - - - - - - Q L V - - D L R Q Y Q Q T S S L E V Q S L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V

ZmHSF14 75 N I E I G K Y G G L E K E V E T L K R D - K A L L M Q - - - - - - - - - - - Q L V - - D L R Q Y Q Q S S S A E V Q N L I Q R L R V M E Q N Q Q Q M M A L L A I V V

AtHsfA1a 74 C V E V G K F - G L E E E V E Q L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - K L R Q Q Q Q T T D N K L Q V L V K H L Q V M E Q R Q Q Q I M S F L A K A V

AtHsfA1e 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L Q R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q V T E H H L Q N V G Q K V H V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V

AtHsfA1b(HSF3) 74 C V E V G K F - G I E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q A T E N Q L Q N V G Q K V Q V M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V

GmHSF04(Class a1) 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q K Q Q G T D N Q L Q N V G Q R V Q S M E Q R Q Q Q M M S F L A K A M

GmHSF17(Class a1) 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q T T D N Q M Q T M V Q R L Q G M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V

GmHSF33(Class a1) 74 C V E V G K F - G L E E E V E I L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q A T D N Q L Q S M V Q R L Q G M E Q R Q Q Q M M S F L A K A V

SlHsfA1a(HSF8) 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q A T D N Q L Q G M V Q R L Q G M E L R Q Q Q M M S F L A K A V

BrHsf-29 74 C V E V G K F - G L K E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V

AtHsfA1d 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V

AtHsfA1d NP 174511.2 74 C V E V G K F - G L E E E V E R L K R D - K N V L M Q - - - - - - - - - - - E L V - - R L R Q Q Q Q S T D N Q L Q T M V Q R L Q G M E N R Q Q Q L M S F L A K A V

BrHsf-24 76 Q E E K S G E S E L W K E V D I L K G D - K K A L A Q - - - - - - - - - - - E L V - - K V R Q Y Q E S T D T K M L H L E D R V Q G M E E S Q Q E M L S F L V M V M

GmHSF10(Class a8) 75 P S Q E A P N H G L W K E V E N L K L D - K N S L T Q - - - - - - - - - - - E L V - - K L R Q H Q E S A E S K L L L L S D R L Q G M E K H Q Q Q M L S F L V M V V

StHSFA5 74 T V D P E R A - A F E E E I D K L T R E - K S G L E A - - - - - - - - - - - N V S - - R F R Q Q Q S A A K L Q L E E L T G R V G S I E Q R Q E S L L A F V E K A I

GmHSF09(Class a5) 74 L V D P E R A - A F E E E I D K L S R E - K T S L E S - - - - - - - - - - - N I Y - - N F K Q H Q S T A K P K L E D F L Q R L D G I E Q R Q K Q L L N F F E K A L

SlHSFA4A 75 A L T E S E R Q G Y K E D I E K L K H E - N E S L H L - - - - - - - - - - - V L H - - R H K Q D H Q G L E M Q M Q V L N Q R V Q Q V K D R Q K N V L S T L A R T I

ZmHSF2 75 P L P D T E R R D Y E E E I E R L K C D - N A A L T S - - - - - - - - - - - E L E - - K N A Q K K L V T E K R M Q E L E D K L I F L E D R Q K N L M A Y V R D I V

GmHSF11(Class a4) 75 P I G E A E R Q S F T D E I E K L K H D - K E Q L L V - - - - - - - - - - - E L Q - - K Y Q H E W Q A Y E I Q M H S S K D R L E K L E Q N Q Q K M V S S V S H V L

SlHSFB-2a-like 67 Y L N P S K K S T L L L A T N N N D Q E - N T I T R Q - - - - - - - - - - - - - - - - H L M E E N Q N L K K E R M E L Q M Q I A H F K T L E M K L L Q C L S Q C V

AtHsfB1(HSF4) 77 N S G G G D D H G S S S T S S P G S S K N P G S V E N - - - - - - - - - - - M V A - - D L S G E N E K L K R E N N N L S S E L A A A K K Q R D E L V T F L T G H L

BrHsf-01 76 S N S A G D D H G S S S T S S P G S K H - P G S V E N - - - - - - - - - - - M V A - - D L S G E N E K L K R E N S S L S S E L A A A K R Q R D E L V A F L T E Q M

SlHSf24 76 P D N S G D D I G S S S T S S P D S K N - P G S V D T P G K L S - - - - - - Q F T - - D L S D E N E K L K K D N Q M L S S E L V Q A K K Q C N E L V A F L S Q Y V

GmHSF25(Class b1) 77 C D D A G S T S T S S S S S G S K N Q G S V E T N T T - - - - - - - - - - - P S H - - Q L S S E N E K L K K D N E T L S C E L A R A R K Q C D E L V A F L R D R L

SlHsfB4 85 R L S V S P P D S D D Q L Y Q Q Q N I N W C D S P C S N N N N A S N N N T N T V T - - A L S E D N D R L R R S N N M L M S E L A H M R K L Y N D I I Y F V Q N H V

BrHsf-25 75 A A S M D E R Y W C E S P P P R P R A I - P T T V D A - - - - - - - - - - - Q V T - - A L T E D N E R L R R S N T V L M S E L A H M K K L Y N D I I Y F V Q N H V

ZmHSF20 67 S S P P T S S G G E P A V S S S P P R G S T A G V S G - - - - - - - - - - - A V A - - E L E E E N A R L R R E N A R L A R E L A R A R R L C D G V R Q L M A R Y -

OsHSFB2A 68 A V S S S P P R G A A G I A A G V S G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A V A - - E L E E E N A R L R R E N A R L A R E L A R A R R V C D G V R R L V S R Y D

BrHsf-35 69 A A A A A A S G G G G Q V G V V L Q R T T S C T T A P - - - - - - - - - - - - - - - - E L V E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y T L M S N F T

BrHsf-11 74 S S P A G T G G G G G S V G V A L Q R T T S C T T A P - - - - - - - - - - - - - - - - E L M E E N E R L R K E N V Q L S Q E L T K L K G L Y S N I Y K L M S N F T

AtHsfB2a 77 P S N S G E D N N N N Q V M S S S P S S W Y C H Q T K T T G N G G - - - - - L S V - - E L L E E N E K L R S Q N I Q L N R E L T Q M K S I C D N I Y S L M S N Y V

ZmHSF10 74 H V L S S N S - G S A E D H P Q A A A S - G S V S A S - - - - - - - - - - - A S G - - D T G E E N E R L R R E N A R L T R E L G Q M K K L C N N I L L L M T K Y A

ZmHSF7 78 P V G S P V Y S G E E Q V L S S S S P E - P P S L Q Q H P P A P S G S G S G G V V S G D V G E E N E R L R R E N A R L A R E L G Q M K K L C N N I L L L M S K Y A

OsHSFA2C homology X1 76 E Q V L S S N S G S G E E H R Q A S G S - G S A P G G G G G G S A - - - - - S G G - - D M G E E N E R L R R E N A R L T R E L G H M K K L C N N I L L L M S K Y A

OsHSFA2C homology X2 76 E Q V L S S N S G S G E E H R Q A S G S - G S A P G G G G G G - - - - - - - S A S G G D M G E E N E R L R R E N A R L T R E L G H M K K L C N N I L L L M S K Y A

HR-A core Insert HR-B

- - N - N P N F V Q Q

- - N - N P N F V Q Q

- - N - N P N F V Q Q

- - S - N P S F M Q Q

- - N - N Q A F I Q Q

- - S - N P T F L Q Q

- - S - N P T F L Q Q

- - Q - G P T F L Y Q

- - Q - S P S F L H Q

- - Q - N P R F L E Q

- - Q - N P D F L Q Q

- - R - N P E F L K H

- - K - N P G F L Q M

- - Q - S P D L F Q L

- - Q - N P D F F H Q

- - R - N P E F F Q Q

- - R - N P E F F Q Q

- - Q - N P T F L A R

- - Q - N P T F L A R

- - Q - N P S F V R K

- - T - N P A F V Q Q

- - R - N P A F L D G

- - R - N P A F L D G

- - E - D P Q V L S R

- - D - D P D L L P R

- - G - D P Q V L R R

- - G - D R D K L H R

- - H - N P D F L N Q

- - H - N P D F L N Q

- - Q - N P D F L N Q

- - Q - N P T F L S Q

- - Q - S P G F L N Q

- - Q - S P G F L N Q

- - Q - S P G F L A Q

- - Q - S P G F F A Q

- - Q - S P G F L A Q

- - N - R P G F L A Q

- - Q - S P H F L S Q

- - Q - S P H F L S Q

- - Q - S P H F L S Q

- - Q - N P S L L V Q

- - Q - S P G F M V Q

- - Q - N P D F V E R

- - Q - N P T F V E H

- - N - K P G L A L S

- - Q - A P G S F S S

- - Q - K P V I S V N

- - E - N P - - - - -

- - K V R P E Q I D K

- - K V G P E Q I D Q

- - K V A P D M I N R

- - M V G P D Q I D R

- - - - K P V T P S -

- - K - P V A P S N S

- - - - - - - - - - -

- - H - D H G G G E E

- - S - G Q T - - - -

- - S G G A D C V K P

- - G - S Q P T D R S

- - S - S Q Q L D A S

A T Q - Q P D A A K E

- - A - - - - - - T Q

- - A - - - - - - T Q

I

 

 

II 
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圖六、HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在植物中胺基酸高度相似性序列 

NLS 為核定位信號區，NES 為核輸出信號區 

Figure 6. High similarity sequences of amino acid in HSF HR-A/B domain.  

NLS indicate unclear localization signal region, and NES indicate nuclear export signal region. 

(A) HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在單子葉作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為單子葉作物高度相似性序列，紅色方框為第

一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(B) HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在茄科作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為茄科作物高度相似性序列，紅色方框為第一大

群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(C) HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在十字花科植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為十字花科植物高度相似性序列，黑色填色

為十字花科植物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(D) HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為雙子葉植物高度相似性序列，紅色方框為第

一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(E) HSF 轉錄因子之 HR-A/B Domain 在單子葉及雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，綠色填色為第一大群高度相似性序列，藍色填

色為第二大群高度相似性序列，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似

性序列處。 
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DBD Zinc finger
WRKY DOMAIN

OsWRKY68 85 K R - R K N R V K R T I R V P A I S S K I A D - - - - - I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S - - T V R G C P A R K H V E R A T D D P A M L V V T Y E G E H R H T

TaWRKY53 85 K R - R K N R V K T T V R V P A V S A K I A D - - - - - I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S - - T V R G C P A R K H V E R A L D D P A M L V V T Y E G E H R H S

OsWRKY51 85 K R - R K H R V K R T I R V P A I S S K V A D - - - - - I P A D D F S W R K Y G Q K P I K G S P F P R G Y Y K C S - - T L R G C P A R K H V E R D P T D P S M L I V T Y E G E H R H S

OsWRKY66 86 K R - R K N Q A R K V V C I P A P A A A G G R T S G E V V P S D L WA W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S - - S S K G C S A R K Q V E R S R T D P N M L V I T Y T S E H N H P

OsWRKY39 81 K R - R K N Q Q K K V V R H V P A D G - - - - - - - - - V S A D V WA W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S - - S S K G C P A R K Q V E R S R S D P N T F I L T Y T G E H N H S

OsWRKY74 85 K T - S T E K K R H Q I R V S S T G G V E N P - - - - - P V D D G H S W R K Y G Q K E I L G A K H P R G Y Y R C T H R H S Q G C M A T K Q V Q R T D E D A T V F D V I Y H G E H T C V

TaWRKY50 86 K K - R K T Q P K WS T Q V R V N S V E D V G - - - - - P L D D G F S W R K Y G Q K D I L G A K Y P R A Y F R C T H R H T Q G C Y A S K Q V Q R A H G D P L L F D V V Y H G N H T C A

OsWRKY45 86 D R - - K A N C R R R T Q Q S S G N S V V V K - - - - - N L D D G Q A W R K Y G Q K E I Q N S K H P K A Y F R C T H K Y D Q L C T A Q R Q V Q R C D D D P A S Y R V T Y I G E H T C R

OsWRKY79 86 R R - R R G G G S R S G R G R S S N K R V A A - - - - - T L E D G H V W R K Y G Q K D I Q N S P Y P R S Y Y R C T H K L D Q G C G A R R Q T Q R C E A D P S N Y D I T Y Y G E H T C R

TaWRKY33 83 R E - - - - E C K P V I S K R Y V H A D P A D L S L - - V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T K D N P C P R A Y F R C S - - F A P G C P V K K K V Q R S A E D K T I L V A T Y E G E H N H S

TaWRKY48 86 K R - V H A D E V K A S R V S K L Y V H A D P S D L S L V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T K D N P C P R A Y F R C S - - F A P S C Q V K K K V Q R S A E D K T V L V A T Y D G D H N H A

OsWRKY62 86 E P - R P K V R T V R V R A D A A D A T D A N S M A E - T V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P Y P R A Y F R C A - - F A P S C P V K K K L Q R C A E D R S M L V A T Y E G E H N H A

TaWRKY46 85 K G - K G E K K A R G S R V A F A T K S E V D - - - - - H L D D G Y R W R K Y G Q K A V K N S S F P R S Y Y R C T - - A - A Q C G V K K L V E R S Q Q D P S M V V T T Y E G R H G H P

TaWRKY44 85 N A N K R H V P V P A Q R I I V Q T T S E I D - - - - - L L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P H P R S Y Y K C T - - Y - Q G C G V K K H I E R C S Q D P T A V I T T Y E G K H S H D

OsWRKY102 81 A R - - - - R K V R E P R F C F K T M S D V D - - - - - V L D D G Y K W R K Y G Q K V V K N T Q H P R S Y Y R C T - - Q - D N C R V K K R V E R L A E D P R M V I T T Y E G R H V H S

TaWRKY52 84 L T - S S D A R S K G S K I A F K T R S E V E - - - - - V L D D G Y R W R K Y G K K M V K N S P N P R N Y Y R C S - - S - E G C R V K K R V E R D R D D E R F V I T T Y D G V H N H L

TaWRKY51 79 E R - - - - - - P R T E R I A F R T R T E I E - - - - - I L D D G Y K W R K Y G K K S V K N S P N P R N Y Y R C S - - T - E G C S V K K R V E R D R D D P A Y V V T T Y E G T H S H V

TaWRKY10 78 G R - - - - - - - P S G R I G F R T R S E V E - - - - - V M D D G F R W R K Y G K K A V K S S P N L R N Y Y R C S - - A - E G C G V K K R V E R D R D D P L Y V L T T Y D G V H N H V

WRKY+ zinc finger

I

 

 

II 

 

 

(A) WRKY 單子葉作物  
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CsWRKY46 68 T K - - - S E - - - - V D - - H L E D G Y R W R K Y G Q K A V K N S A Y P R S Y Y R C T - - - T Q K C G V K K R V E R S Y E D P S I V I T T Y E G Q H N H -

TaWRKY46 68 T K - - - S E - - - - V D - - H L D D G Y R W R K Y G Q K A V K N S S F P R S Y Y R C T - - - A A Q C G V K K L V E R S Q Q D P S M V V T T Y E G R H G H -

SIWRKY2 68 T K - - - S E - - - - V D - - F L E D G Y R W R K Y G Q K A V K N S P F P R N Y Y R C T - - - N A T C N V K K R V E R C F S D P S I V V T T Y E G K H T H -

OsWRKY102 69 T M - - - S D - - - - V D - - V L D D G Y K W R K Y G Q K V V K N T Q H P R S Y Y R C T - - - Q D N C R V K K R V E R L A E D P R M V I T T Y E G R H V H S

SIWRKY26 65 T M - - - S D - - - - V D - - V L D D G Y K W R K Y G Q K V V K N T Q H P R S Y Y R C T - - - Q D N C R V K K R V E R L A E D P R M V I T T Y E G R H V H -

TaWRKY51 68 T R - - - T E - - - - I E - - I L D D G Y K W R K Y G K K S V K N S P N P R N Y Y R C S - - - T E G C S V K K R V E R D R D D P A Y V V T T Y E G T H S H -

TaWRKY52 68 T R - - - S E - - - - V E - - V L D D G Y R W R K Y G K K M V K N S P N P R N Y Y R C S - - - S E G C R V K K R V E R D R D D E R F V I T T Y D G V H N H -

SIWRKY60 67 T L - - - S Q - - - - I E - - I L D D G Y K W R K Y G K K M V K N S P N P R N Y Y R C S - - - V E G C P V K K R V E R D K E D S R Y V I T T Y E G V H N H -

GmWRKY21 68 T R - - - S Q - - - - L E - - V M D D V Y K W R K Y G K K T V K N N P N P R N Y Y K C S - - - G E G C N V K K R V E R D R D D S N Y V L T T Y D G V H N H -

SIWRKY27 68 F R - - - S E - - - - L E - - V L D D G F K W R K Y G K K M V K N N P N P R N Y Y K C S - - - S G G C N V K K R V E R D N K D S S Y V I T T Y E G I H N H -

SIWRKY52 68 T S - - - S E - - - - V D - - V V N D G Y R W R K Y G Q K F V K G N P N P R S Y Y R C S - - - S A G C P A K K H V E R S S H N P K S V I T V Y E G Q H D H -

CsWRKY23 68 T T - - - S E - - - - I D - - I L P D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P N P R S Y Y K C T - - - S L G C P V R K H I E R A A N D M R A V I T T Y E G K H N H -

CsWRKY4 68 A A - - - G D - - - - V G - - I S G D G Y R W R K Y G Q K M V K G N P H P R N Y Y R C T - - - S A G C P V R K H I E S A V E N P N A V I I T Y K G V H D H -

SIWRKY56 68 T V - - - S E - - - - V D - - I L D D G Y K W R K Y G Q K V V R G N P N P R S Y Y K C T - - - N A G C P V R K H V E R A S H D P K A V I T T Y E G K H N H -

TaWRKY17 68 T V - - - S E - - - - V D - - I L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P N P R S Y Y K C T - - - S T G C P V R K H V E R A S H D P K S V V T T Y E G E H N H -

SIWRKY33 68 T T - - - S E - - - - V D - - L L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P Y P R S Y Y K C T - - - S Q G C N V R K H V E R A A S D P K A V I T T Y E G K H N H -

TaWRKY19 68 T T - - - S D - - - - A D - - L L D D G Y R W R K Y G Q K V V R G N P H P R S Y Y K C T - - - Y Q G C D V K K H I E R S S E E P H A V I T T Y E G K H T H -

TaWRKY44 68 T T - - - S E - - - - I D - - L L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P H P R S Y Y K C T - - - Y Q G C G V K K H I E R C S Q D P T A V I T T Y E G K H S H -

SIWRKY53 69 A R - - - S E - - - - A P - - M I T D G C Q W R K Y G Q K M A K G N P C P R A Y Y R C T - - M A A G C P V R K Q V Q R C A E D R T I L I T T Y E G T H N H -

CaWRKY1 69 T D - - - A S - - - - D T S L I V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P C P R A Y F R C S - - F A P T C P V K K K V Q R S I E D Q S I V V A T Y E G E H N H -

CsWRKY21 69 I G - - - A S - - - - D S N L V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P C P R A Y F K C S - - F A P S C P V K K K V Q R S V E D Q S V L V A T Y E G E H N H -

SIWRKY62 69 T N - - - R S - - - - D Q T S V V K D G Y N W R K Y G Q K V T R D N P Y P R A Y Y K C S - - F A P T C P V K K K V Q R S I E D P S I L V G V Y E G E H N H -

OsWRKY62 70 D A - - - T D A N S M A E - - T V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P Y P R A Y F R C A - - F A P S C P V K K K L Q R C A E D R S M L V A T Y E G E H N H A

TaWRKY33 69 D P - - - A D - - - - L S - L V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T K D N P C P R A Y F R C S - - F A P G C P V K K K V Q R S A E D K T I L V A T Y E G E H N H S

TaWRKY48 69 A D - - - P S - - - - D L S L V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T K D N P C P R A Y F R C S - - F A P S C Q V K K K V Q R S A E D K T V L V A T Y D G D H N H A

CsWRKY18 68 V P - - - A E - - - - S - - - L S S D I W A W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S - - S S K G C M A R K Q V E R N R S D P G M F I V T Y T A E H N H -

OsWRKY39 69 H V - - - P A - - - - D G - - V S A D V W A W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S - - S S K G C P A R K Q V E R S R S D P N T F I L T Y T G E H N H -

OsWRKY66 71 I P A P A A A G G R T S G E V V P S D L W A W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S - - S S K G C S A R K Q V E R S R T D P N M L V I T Y T S E H N H -

OsWRKY51 70 V P - - - A I S S K V A D - - I P A D D F S W R K Y G Q K P I K G S P F P R G Y Y K C S - - T L R G C P A R K H V E R D P T D P S M L I V T Y E G E H R H -

CsWRKY33 70 V P - - - A V S S K L A D - - I P P D D Y S W R K Y G Q K P I K G S P H P R G Y Y K C S - - S L R G C P A R K H V E R A L D D P T M L I V T Y E N D H N H -

CsWRKY25 70 V P - - - A I S S K I A D - - I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S - - T M R G C P A R K H V E R D P N D P A M L I V T Y E G E H R H -

OsWRKY68 74 V P - - - A I S S K I A D - - I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S - - T V R G C P A R K H V E R A T D D P A M L V V T Y E G E H R H T

TaWRKY53 74 V P - - - A V S A K I A D - - I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S - - T V R G C P A R K H V E R A L D D P A M L V V T Y E G E H R H S

OsWRKY45 65 - - - - - - - - - - - - - - - N L D D G Q A W R K Y G Q K E I Q N S K H P K A Y F R C T H K Y D Q L C T A Q R Q V Q R C D D D P A S Y R V T Y I G E H T C -

OsWRKY79 70 G R - - - S S N K R V A A - - T L E D G H V W R K Y G Q K D I Q N S P Y P R S Y Y R C T H K L D Q G C G A R R Q T Q R C E A D P S N Y D I T Y Y G E H T C -

OsWRKY74 70 G G - - - - - - - - - V E N P P V D D G H S W R K Y G Q K E I L G A K H P R G Y Y R C T H R H S Q G C M A T K Q V Q R T D E D A T V F D V I Y H G E H T C V

TaWRKY50 70 V R - - - V N S V E D V G - - P L D D G F S W R K Y G Q K D I L G A K Y P R A Y F R C T H R H T Q G C Y A S K Q V Q R A H G D P L L F D V V Y H G N H T C A

WRKY+ zinc finger

L I P

P S P

P S P

P S R

- - -

V S P

L A P

Q G P

E S P

E S P
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D T P

D V P

E V P

D V P

D V P

D V P
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- - P

P H P

P H P

L S T

Q P P

P P P

P A P

S A P

P W P

- - -

- - -

- - -

P G P

P G P

R D P

R D P

H K A

Q G K

31 34 44 67 76 
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圖七、WRKY 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD)在植物中胺基酸高度相似性序列 

Figure 7. High similarity sequences of amino acid in WRKY DNA-binding domain. 

(A) WRKY 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉作物中胺基酸高度相似性，灰色填色為單子葉作物高度相似性序列，黑色填色為

單子葉作物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(B) WRKY 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉及雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，藍色填色為第一大群高度相似性序列，

綠色填色為第二大群高度相似性序列，灰色填色為單子葉及雙子葉植物中高度相似性序列，黑色填色為單子葉及雙子葉植物保守序

列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色箭頭為核苷酸高度相似性序列所在區間，綠色星星表示在低溫、

鹽害及乾旱逆境下表現之轉錄因子。 
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DBD

AP2 DOMAIN

DBD
AP2 DOMAIN DREB2/ERF

CBF

CBF/DREB2/ERF
subfamily

ZmDREB2A homology 1 90 K A P A K G S K K G C M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

ZmDREB2A homology 3 90 K A P A K G S K K G C M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

ZmDREB2A homology X1 90 K A P A K G S K K G C M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

ZmDREB2A homology X2 90 K A P A K G S K K G C M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

ZmDREB2A homology 2 79 - - - - - - - - - - - M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

ZmDREB2A homology X3 79 - - - - - - - - - - - M K - - - - - G K G G P D N T Q C G Y R G V R Q R - - - - - T W G K W V A E I R E P N R V - D R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y - - - - G D L - A R T N F P G Q D A T T S A Q

TaDREB2 91 K R N G G G K R - - - K R A A A A D E E P A P A A A A A S Y R G V R M R - - - - - A W G K W V S E I R E P R K K - S R I W L G T F P C P E M A A R A H D A A A L S I K - - - - G A R - A V L N F P D L A P A L P R P

OsDREB1B 86 K R P A G R T K - - - F R - - - - - E T R H P V - - - - - Y R G V R R R G G R P G A A G R W V C E V R V P G A R G S R L W L G T F A T A E A A A R A H D A A A L A L R - - - - G R A - A C L N F A D F A W R M P - P

OsDREB1A 86 K R P A G R T K - - - F R - - - - - E T R H P V - - - - - F R G V R R R G - - - - N A G R W V C E V R V P G R R G C R L W L G T F D T A E G A A R A H D A A M L A I N A G G G G G G A C C L N F A D S A W L L A V P

Zea mays ZmDREB1A 85 K R P A G R T K - - - F R - - - - - E T R H P V - - - - - F R G V R R R G - - - - A A G R W V C E V R V P G R R G A R L W L G T Y L A A E A A A R A H D A A I L A L Q - - - - G R G A G R L N F P D S A R L L A V P

TaDREB3 83 K R P A G R T K - - - F R - - - - - E T R H P L - - - - - Y R G V R R R G - - - - A A G R W V C E V R Q P N K K - S R I W L G T F A T P E A A A R A H D V A A L A L R - - - - G R A - A C L N F A D S A T L L A V D

LpCBF3 84 K R P A G R T K - - - F R - - - - - E T R H P V - - - - - Y R G V R R R G - - - - N A G R W V C E V R V P G R R G S R L W V G T F D T A E I A A R A H D A A M L A L A - - - - A G D - V C L N F A D S A E L L D M P

AP2 Domain

II 

 

 

I

 

 

(A) DREB/CBF 單子葉作物 
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DBD

AP2 DOMAIN

DBD
AP2 DOMAIN DREB2/ERF

CBF

CBF/DREB2/ERF
subfamily

GmDREB1B-1 81 P K K R A G R K K F R E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R R R

GmDREB1A-2 81 P K K R A G R K K F R E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R R R

GmDREB1G-1 80 - K R R A G R K K F H E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y K G V R Q R

GmDREB1E-1 79 - - R K A G R K K F R E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R Q R

GmDREB1H-1 80 H K R K G G R K K F K E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - I Y R G V R Q R

GmDREB1F-1 81 P N P Q P S R K K F R E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R Q R

GmDREB1D-1 82 P K K R A G R R I F K E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R R R

GmDREB1C-1 81 P K K R A G R R V F K E T R H P - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - V Y R G V R R R

AhERF6 82 P A K G S K K G C M K G K G G P Q N S Q C - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - N Y R G V R Q R

AhERF5 82 P S R L S N S Q N F I G F E Q P P F S S I G L N Y Q I Q A Q S Q T Q Q S N T L S F L S P K P I P M K Q G P P K P T K L Y R G V R Q R

AhERF4 82 S S P S V G E Q D Q E N S K P P A K R Q R K N - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - L Y R G I R Q R

D S G K W V C E V R E P N K K - S R I W L G T F P T A E M A A R A H D V A A I A L R G R S A C L N F A D S A S R L P

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

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

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

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

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

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

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

T W G K W V G E I R E P N R G - S R L W L G T F S T A E E A A L A Y D E T A R A M Y G S S A R L N F P H I T D Y S S

Q W G K W V S E I R L P K N R - T R L W L G T F E T A E E A A L A Y D K A A F K L R G D F A K L N F P N L K H H G S

P W G K W A A E I R D P R K G - V R V W L G T F N T A E E A A R A Y D R E A R K I R G K K A K V N F P N E D D E Y S

AP2 Domain

II 

 

 

I

 

 

(B) DREB/CBF 豆科作物 
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DBD

AP2 DOMAIN

DBD
AP2 DOMAIN DREB2/ERF

CBF

CBF/DREB2/ERF
subfamily

AtDREB1A 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - I Y R G V R R R N S G K W V C E V R E P N K K T - R I W L G T F Q T A E M A A R A H D V A A L A L R G R S A C L N F A D S A W R L R - - I P E S

GmDREB1A-2 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R R R N T D K W V S E V R E P N K K T - R I W L G T F P T P E M A A R A H D V A A M A L R G R Y A C L N F A D S T W R L P - - I P A T

GmDREB1B-1 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R R R D S G K W V C E V R E P N K K S - R I W L G T F P T A E M A A R A H D V A A I A L R G R S A C L N F A D S A S R L P - - V P A T

GmDREB1C-1 81 A G - - - - - - - - - - - - - R R - - V F K - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R R R N K N K W V C E M R V P N N N S - R I W L G T Y P T P E M A A R A H D V A A L A L R G K S A C L N F A D S R W R L T - - V P A T

GmDREB1D-1 82 A G - - - - - - - - - - - - - R R - - I F K - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R R R N N N K W V C E V R V P N D K S T R I W L G T Y P V P E M A A R A H D V A A L A L R G K S A C L N F A D S A W R L P - - L P A S

GmDREB1E-1 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R Q R N G N R W V C E V R E P N K K S - R I W L G T Y P T P E M A A R A H D V A V L A L K G T S A L F N F P D S V S L L P - - V A K S

GmDREB1F-1 81 P S - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R Q R N R N K W V C E I R E P I K K S - R I W V G T Y P T P E M A A R A H D V A V L A L S G T S A N F N F P D S V S L L P - - L A K S

GmDREB1G-1 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F H - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y K G V R Q R N - G K W V C E L R Q P N N K N A R V W L G T F T H P D M A A I A Y D V A A L A F K G D N A S L N F P H A A T S L P - - R L N S

GmDREB1H-1 80 G G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F K - - - - - E T R H - - - - - - P - - I Y R G V R Q R K - G K W V C E L R E P K K T T - R I W L G T Y P T P E M A A R A H D V G A L A I R G T S A I L N F P N S V S L L P - - I A N S

LlDREB1A 81 A G - - - - - - - - - - - - - R K - - K F R - - - - - E T R R - - - - - - P - - I Y R G V R L R N S G K W V C E V R E P N K K S - R I W L G T F P T A E M A A R T H D V A A L A L R G R S A C L N F A D S A W R L K - - I P E S

CaCBF1A 34 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - M A A R A H D V A A L A L R G R S A C L N F A D S T W R L P - - I P A S

PnDREB1 81 A G - - - - - - - - - - - - - R T - - K F R - - - - - E T R H - - - - - - P - - V Y R G V R Q R N N D K W V C E V R E P N K K T - R I W L G T F A T P E M A A R A H D V A A M A F R G R S A C L N F A D S V W R L P - - V P V S

AhERF6 82 S K - - - - - - - - - - - - - K G - - C M K G K G G P Q N S Q - - - - - - C - - N Y R G V R Q R T W G K W V G E I R E P N R G S - R L W L G T F S T A E E A A L A Y D E T A R A M Y G S S A R L N F P H I T D Y S S - - I K G S
AhERF4 81 N S - - - - - - - - - - - - - K P - - P A K - - - - - R Q R K - - - - - - N - - L Y R G I R Q R P W G K W A A E I R D P R K G V - R V W L G T F N T A E E A A R A Y D R E A R K I R G K K A K V N F P N E D D E Y S - - I Q Q S

AhERF5 86 I G L N Y Q I Q A Q S Q T Q Q S N T L S F L S P K P I P M K Q - - G P P K P T K L Y R G V R Q R Q W G K W V S E I R L P K N R T - R L W L G T F E T A E E A A L A Y D K A A F K L R G D F A K L N F P N L K H H G S C I L G G G

DcDREB-A6 80 L P - - - - - - - - - - - - - Q R S S N F L G P K P V Q M K H T G S V T K P T K L Y R G V R Q R H W G K W V A E I R L P K N R T - R L W L G T F D T A E E A A L A Y D R A A Y K L R G D F A R L N F P H L K - - - - - - L D Q E

AP2 Domain

II 

 

 

I

 

 

(C) DREB/CBF 雙子葉植物 
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63 65 85 95 90 

DBD

AP2 DOMAIN

DBD
AP2 DOMAIN DREB2/ERF

CBF

CBF/DREB2/ERF
subfamily

75 

(D) DREB/CBF 單雙子葉植物 

AtDREB1A 101 P K K P A G R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P I - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R N S - - - - - G K W V C E V R E P N K K T -

LlDREB1A 101 P K K P A G R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - R P I - - - - - - - - - - - - Y R G V R L R N S - - - - - G K W V C E V R E P N K K S -

CaCBF1A 50 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

PnDREB1 101 P K R K A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R Q R N N - - - - - D K W V C E V R E P N K K T -

GmDREB1A-2 101 P K K R A G R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R N T - - - - - D K W V S E V R E P N K K T -

GmDREB1B-1 101 P K K R A G R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R D S - - - - - G K W V C E V R E P N K K S -

GmDREB1C-1 101 P K K R A G R R V F K - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R N K - - - - - N K W V C E M R V P N N N S -

GmDREB1D-1 102 P K K R A G R R I F K - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R N N - - - - - N K W V C E V R V P N D K S T

TaDREB3 104 P K R P A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P L - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R G A - - - - A G R W V C E V R Q P N K K S -

OsDREB1B 103 P K R P A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R G G R P G A A G R W V C E V R V P G A R G S

ZmDREB1A 102 K K R P A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - F R G V R R R G A - - - - A G R W V C E V R V P G R R G A

OsDREB1A 103 P K R P A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - F R G V R R R G N - - - - A G R W V C E V R V P G R R G C

LpCBF3 105 T K R P A G R T K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R R R G N - - - - A G R W V C E V R V P G R R G S

GmDREB1H-1 101 H K R K G G R K K F K - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P I - - - - - - - - - - - - Y R G V R Q R K - - - - - - G K W V C E L R E P K K T T -

GmDREB1E-1 99 - - R K A G R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R Q R N G - - - - - N R W V C E V R E P N K K S -

GmDREB1F-1 102 P N P Q P S R K K F R - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y R G V R Q R N R - - - - - N K W V C E I R E P I K K S -

TaDREB2 103 K K R N G G G K R K R A A A A D E E P - - - - - - - - - - A P A A A A A S - - - - - - - Y R G V R M R A W - - - - - G K W V S E I R E P R K K S -

GmDREB1G-1 102 - K R R A G R K K F H - - - - - E T R - - - - - - - - - - H P V - - - - - - - - - - - - Y K G V R Q R N - - - - - - G K W V C E L R Q P N N K N A

AhERF5 105 P P F S S I G L N Y Q I Q A Q S Q T Q Q S N T L S F L S P K P I P M K Q G P P K P T K L Y R G V R Q R Q W - - - - - G K W V S E I R L P K N R T -

DREB-A6 100 P P L P Q R S S N F L G P K P V Q M K - - - - - - - - - - H T G S V T K P T K L - - - - Y R G V R Q R H W - - - - - G K W V A E I R L P K N R T -

AhERF4 105 T L S K A S S P S V G E Q D Q E N S K - - - - - - - - - - P P A K R Q R K N L - - - - - Y R G I R Q R P W - - - - - G K W A A E I R D P R K G V -

AhERF6 104 P T Q K A P A K G S K K G C M K G K G - - - - - - - - - - G P Q N S Q C N - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V G E I R E P N R G S -

ZmDREB2A homology 3 103 R P R K A P A K G S K K G C M K G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

ZmDREB2A homology X1 103 R P R K A P A K G S K K G C M K G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

ZmDREB2A homology X2 103 R P R K A P A K G S K K G C M K G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

ZmDREB2A homology 2 96 - - - - - - - - - M K - - - - - G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

ZmDREB2A homology X3 96 - - - - - - - - - M K - - - - - G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

ZmDREB2A homology 1 103 R P R K A P A K G S K K G C M K G K G - - - - - - - - - - G P D N T Q C G - - - - - - - Y R G V R Q R T W - - - - - G K W V A E I R E P N R V D -

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

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

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

R I W L G T F A T P E M A A R A H D V A A M A F R G R - - - - - S - A C L N F A D S V W R L P V P - - - - V S - S D P D D I R K A - - A V E A A N A

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

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

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

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

R I W L G T F A T P E A A A R A H D V A A L A L R G R - - - - - A - A C L N F A D S A T L L A V D P - - - A T L R T P H D I R A A - - A I A L A Q A

R L W L G T F A T A E A A A R A H D A A A L A L R G R - - - - - A - A C L N F A D F A W R M P - P V P A S A A L A G A R G V R D P - - V A V A V E A

R L W L G T Y L A A E A A A R A H D A A I L A L Q G R - - - - - G A G R L N F P D S A R L L A V P P P - - S A L P G L D D A R R A - - A L E A V A E

R L W L G T F D T A E G A A R A H D A A M L A I N A G G G G G G G A C C L N F A D S A W L L A V P - - - - R S Y R T L A D V R H A - - V A E A V E D

R L W V G T F D T A E I A A R A H D A A M L A L A A G - - - - - D - V C L N F A D S A E L L D M P A - - - S S Y R S L D E V R H A - - V T E A V E E

R I W L G T Y P T P E M A A R A H D V G A L A I R G T - - - - - S - A I L N F P N S V S L L P I A - - - - N S L S S R K D I R A A - - A V E A A E S

R I W L G T Y P T P E M A A R A H D V A V L A L K G T - - - - - S - A L F N F P D S V S L L P V - - - - - A K S S S A A D V R V A - - A S K V S T I

R I W V G T Y P T P E M A A R A H D V A V L A L S G T - - - - - S - A N F N F P D S V S L L P L - - - - - A K S R S A V D I R E A A K A T T T A E A

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

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

R L W L G T F E T A E E A A L A Y D K A A F K L R G D - - - - - F - A K L N F P N L K H H G S C I L G - - G G F G E Y R P L H S A - - V D A K L D A

R L W L G T F D T A E E A A L A Y D R A A Y K L R G D - - - - - F - A R L N F P H L K L D - - - - - - - - Q E L S T F K P L H S T - - V D A K L Q A

R V W L G T F N T A E E A A R A Y D R E A R K I R G K - - - - - K - A K V N F P N E D D E Y S I Q Q S R N V I P N V P P P I R R S - - S N H P P L Y

R L W L G T F S T A E E A A L A Y D E T A R A M Y G S - - - - - S - A R L N F P H I T D Y S S I K G S M K D S S T A T T T S C S S S S A A T P A A S

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

R L W L G T F P T A E D A A R A Y D E A A R A M Y G D - - - - - L - A R T N F P G Q D A T - - - - - - - - T S A Q A A L S S T S A Q A A P T A V E A

AP2 Domain

II 

 

 

I
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圖八、DREB/CBF 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD)在植物中胺基酸保守序列 

Figure 8. High similarity sequences of amino acid in DREB/CBF DNA-binding domain . 

(A) DREB/CBF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為單子葉作物高度相似性序列，黑

色填色為單子葉作物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(B) DREB/CBF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在豆科作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為豆科作物高度相似性序列，黑色填

色為豆科作物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(C) DREB/CBF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為雙子葉植物高度相似性序列，黑

色填色為雙子葉植物保守序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處。 

(D) DREB/CBF 轉錄因子之 DNA-binding domain 在單子葉及雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，綠色填色為第一大群高度相似性序

列，藍色填色為第二大群高度相似性序列，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性序列，黑色填色為單子葉及雙子葉植物保守

序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色箭頭為核苷酸高度相似性序列所在區間。 
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50

AtCor15A NP 001189733.1 M A - S - S - - F - H S G - - A - - - K - - - Q - S - - S - F - G A V - R V G - Q - K T Q F V V V S

AtCor15A M A - S - S - - F - H S G - - A - - - K - - - Q - S - - S - F - G A V - R V G - Q - K T Q F V V V S

BnCor15A homology X1 M A M S F S G - A V L S G I N S S F P S G V A K Q S G V A K Q S G - V G A V G F G R K T E F V V V A

BnCor15B homology X2 M A M S L S G S A V L S G I - G - S - S - F - S - S G A A K Q S G - V G A V G F G R K T E F V V V A

CbCor15A M A M S F S G - A V L T G M - G - S - S - F - H - S G - T K Q S S - I G A V G V S R K T Q F L V V A

CsCor15A M A M S F S G - A V L T G M - G - S - S - F - H - S G - A K Q S G - I S S V G V S Q K T Q F V V V A

51 52 53 54 55 56 57 58 59 60 61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75 76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90 91 92 93 94 95 96 97 98 99 100

AtCor15A NP 001189733.1 Q R K K S L I Y A A K G D G N I L D D L N E A T K K A S D F V T D K T K E A L A D G E K A K D Y V V

AtCor15A Q R K K S L I Y A A K G D G N I L D D L N E A T K K A S D F V T D K T K E A L A D G E K A K D Y V V

BnCor15A homology X1 Q R K K S L I Y A D K G D G N I L D D L N E A T K R A S D Y A T E K T N E A L K H G E E A K D Y V V

BnCor15B homology X2 Q R K K S L I Y A D K G D G N I L D D L N E A T K R A S D Y A T E K T N E A L K H G E E A K D Y V V

CbCor15A Q R K K S L V Y A A K G D G N I L D D L N E A T K K A S D F V T D K T K E A L A D G E K A K D Y V V

CsCor15A Q R K K S L V Y A A K G D G N I L D D L N E A T K K A S D F V T D K T K E A L A D G E K A K D Y V V

101 102 103 104 105 106 107 108 109 110 111 112 113 114 115 116 117 118 119 120 121 122 123 124 125 126 127 128 129 130 131 132 133 134 135 136 137 138 139 140 141 142 143 144 145 146 147 148 149 150 151

AtCor15A NP 001189733.1 - E - K - N - K A - A - - N - K - A - A - E - F - A - E - G - K - A - G - E - A - K - D - A - T - K -

AtCor15A E K N S E T A D T L G - K E A E K A A A Y V E E K G K E A A - N K A A E F A E G K A G E A K D A T K -

BnCor15A homology X1 D K N V E D K D T - A V D E A Q K A L D Y V K A K G N E A G - N K V A E F V E G K A G E A K D A T K A

BnCor15B homology X2 D K N V E D K D T - A V D E A Q K A L D Y V K A K G N E A G - N K V A E F V E G K A G E A K D A T K A

CbCor15A E K T S E N N D T L A - K E A E K A A A Y V E E K G K E A A - N S A A D F A E G K A G E A K D A T K -

CsCor15A E K T S E N T D T L T - K E A E K A A A Y V E E K G K E - G A N K A A E F A E G K A G D A K D A T K -

II 

 

 

II 

 

 

II 

 

 

I

 

 

I

 

 

I

 

 

(A)  COR15 基因 雙子葉植物 
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(B) COR15 單雙子葉植物 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60

AtCor15A   NP 001189733.1 M A - S - S - - F - H S G - A - K - - Q - S - - - S - - - F - - G A V - R V G - Q - K T Q F V V V S Q R K K S L I Y A A

AtCor15A M A - S - S - - F - H S G - A - K - - Q - S - - - S - - - F - - G A V - R V G - Q - K T Q F V V V S Q R K K S L I Y A A

BnCor15A homology X1 M A M S F S G - A V L S G I N S S F P S G V A K Q S G V A K Q S G - V G A V G F G R K T E F V V V A Q R K K S L I Y A D

BnCor15B homology X2 M A M S L S G S A V L S G I G S S F - S - S - G - A A K - Q - S G - V G A V G F G R K T E F V V V A Q R K K S L I Y A D

CbCor15A M A M S F S G - A V L T G M G S S F - H - S - G - T - K - Q - S S - I G A V G V S R K T Q F L V V A Q R K K S L V Y A A

CsCsCor15A M A M S F S G - A V L T G M G S S F - H - S - G - A - K - Q - S G - I S S V G V S Q K T Q F V V V A Q R K K S L V Y A A

Wcor15 M A - S - S S - V L L - G - A - S - A T - A - A L T G T - P - A G - K - A L - P - R P C - F L - A A - R P R T - V - S G

61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75 76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90 91 92 93 94 95 96 97 98 99 100 101 102 103 104 105 106 107 108 109 110 111 112 113 114 115 116 117 118 119 120

AtCor15A   NP 001189733.1 K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - K - A S D F V T D K - T - K - E A L A D G E - K A K D Y V V - - - E - K - - N -

AtCor15A K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - K - A S D F V T D K - T - K - E A L A D G E - K A K D Y V V - E - K N S E - T A

BnCor15A homology X1 K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - R - A S D Y A T E K - T - N - E A L K H G E - E A K D Y V V - D - K N V E - D K

BnCor15B homology X2 K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - R - A S D Y A T E K - T - N - E A L K H G E - E A K D Y V V - D - K N V E - D K

CbCor15A K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - K - A S D F V T D K - T - K - E A L A D G E - K A K D Y V V - E - K T S E - N N

CsCsCor15A K G D G N I - L D D L N - E - A T - K - K - A S D F V T D K - T - K - E A L A D G E - K A K D Y V V - E - K T S E - N T

Wcor15 - G - R - L C L - Q - N A P R A T P A Y N D A A D - A T D K A I D G V K G V A D - E L K - K G - V A E A A E A V S G N T

121 122 123 124 125 126 127 128 129 130 131 132 133 134 135 136 137 138 139 140 141 142 143 144 145 146 147 148 149 150 151 152 153 154 155 156 157 158 159 160 161 162 163 164 165 166 167 168 169 170 171 172 173 174 175 176 177 178 179 180

AtCor15A   NP 001189733.1 K - A - A - - N - - K - A - A - E - F - A - E - G - - - K - A - - G - E - - A - - - K - - D - - - A - - - T - - K - - -

AtCor15A D - T L G - K E A - E K A A A Y V E E K G K E - A - A - N K A A - E F A - E G - K - A G - E - A - K - D - A T - K - - -

BnCor15A homology X1 D - T - A V D E A - Q K A L D Y V K A K G N E A G - N - K - V A - E F V - E G - K - A G - E - A - K - D - A T - K - A -

BnCor15B homology X2 D - T - A V D E A - Q K A L D Y V K A K G N E A G - N - K - V A - E F V - E G - K - A G - E - A - K - D - A T - K - A -

CbCor15A D - T L A - K E A - E K A A A Y V E E K G K E - A - A - N S A A - D F A - E G - K - A G - E - A - K - D - A T - K - - -

CsCsCor15A D - T L T - K E A - E K A A A Y V E E K G K E - G - A - N K A A - E F A - E G - K - A G - D - A - K - D - A T - K - - -

Wcor15 E K A - A - E E A G K G A S E - V D E K A K D F G E Q A K K A T E E - A W D G A K D A A Q G I T D K V A D A A K K E A N

II 
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圖九、COR15 基因在植物中胺基酸保守序列 

Figure 8. High similarity sequences of amino acid in COR15 gene. 

(A) COR15 基因在雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為雙子葉植物高度相似性序列，黑色填色為雙子葉植物保守序列，，

紅色方框為第二大群特有之高度相似性序列處。 

(B) COR15 基因在單子葉及雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為單子葉及雙子葉植物高度相似性序列，黑色填色為單子葉

及雙子葉作物保守序列，，紅色方框為第一大群特有之高度相似性序列處。 
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(四)親緣關係分析 

1. HSF 轉錄因子 

依據 HSF 轉錄因子胺基酸序列進行多重序列比較分析，以鄰接法 (neighbor 

-joining method)產生親緣關係樹狀圖，綜合單子葉及雙子葉作物 HSF 轉錄因子 (圖

十) 進行胺基酸多重序列比較分析，並建立親緣關係樹圖，分群結果可分為兩大群，

第一大群可細分為 6 小群，阿拉伯芥之 AtHSFA2 及 ATHSFA2(NP001118388.1)，

白菜的 BrHsf-10、 BrHsf-16 及 BrHsf-15，大豆的 GmHSF34 及 GmHSF08，番茄

的 SlHSF30，馬鈴薯之 StHSF30 歸為第 1 小群;玉米的 ZmHSF30、ZmHSF30 

homology 2 及 ZmHSF13，水稻的 OsHSFA2C、OsHSFA2A 及 OsHSFA2D，番茄的

SlHsfA6B，白菜的 BrHSF-20 為第 2 小群；番茄的 SlHSFA3，馬鈴薯的 StHSFA3，

玉米的 ZmHSF6、ZmHSF12-P1 及 ZmHSF12-P2，水稻的 OsHSFA6A、OsHSFC2A

及 OsHSFC2B，大豆的 GmHSF16，白菜的 BrHsf-23 為第 3 小群；玉米的 ZmHSF8、

ZmHSF9 及 ZmHSF14，阿拉伯芥的 AtHsfA1a、AtHsfA1b、AtHsfA1d、AtHsfA1d 

(NP 174511.2)及 AtHsfA1e，番茄的 SlHsfA1a，白菜的 BrHsf-29，大豆的 GmHSF04、

GmHSF17、GmHSF33 為第 4 小群；大豆的 GmHSF10 及白菜的 BrHsf-24 歸為第 5

小群；大豆的 GmHSF11 及 GmHSF09，玉米的 ZmHSF2，番茄的 SlHSFA4A 及馬

鈴薯的 StHSFA5 歸為第 6 小群。第二大群細分為 5 小群，水稻的 OsHSFA2C 

homology X1、OsHSFA2C homology X2，玉米的 ZmHSF7 及 ZmHSF10 為第 1 小

群；阿拉伯芥的 AtHsfB2a，油菜的 BrHsf-11、BrHsf-35，水稻的 OsHSFB2A 及玉

米的 ZmHSF20 為第 2 小群；油菜的 BrHsf-25 及番茄 SlHsfB4 為第 3 小群；阿拉

伯芥的 AtHsfB1，油菜的 BrHsf-01，番茄的 SlHsf24 及大豆的 GmHSF25 為第 4 小

群；第 5 小群為番茄的 SlHSFB-2a-like（圖十)，親緣樹狀圖分群無法將單子葉及

雙子葉分群，分群結果分為兩大群與胺基酸保守序列組成分析分群結果一致，但

無法以耐溫度逆境之功能分群。 
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2. WRKY 轉錄因子 

 將 WRKY 轉錄因子胺基酸序列進行多重序列比較，以鄰接法(neighbor -joining 

method)建立親緣關係樹圖，單子葉及雙子葉植物(圖十一)可分為兩大群，第一大

群可細分為 5 小群，番茄的 SlWRKY2、SlWRKY26，水稻的 OsWRKY102，小麥

的 TaWRKY46 及黃瓜的 CsWRKY46 歸為第 1 小群；小麥的 TaWRKY51、

TaWRKY52，番茄的 SlWRKY27、SlWRKY60 及大豆的 GmWRKY21 分為第 2 小

群；小麥的 TaWRKY17、TaWRKY19、TaWRKY44，黃瓜的 CsWRKY4、CsWRKY23

及番茄的 SlWRKY33、SlWRKY52、 SlWRKY56 被歸類為第 3 小群；小麥的

TaWRKY33、TaWRKY48，水稻的 OsWRKY62，番茄的 SlWRKY53、SlWRKY62，

黃瓜的 CsWRKY21 及辣椒的 CaWRKY1 分為第 4 小群；第 5 小群為水稻的

OsWRKY39、OsWRKY51、OsWRKY66、OsWRKY68，黃瓜的 CsWRKY18、

CsWRKY25、CsWRKY33 及小麥的 TaWRKY53。第二大群細分為 2 小群，第 1 小

群為水稻的 OsWRKY74 及小麥的 TaWRKY50，第二小群為水稻的 OsWRKY79 及

OsWRKY45，親緣樹狀圖之分群結果無法清楚將單子葉及雙子葉植物分群，第一

大群具有單子葉與雙子葉植物，第二大群僅有單子葉植物，親緣樹狀圖分群結果

與胺基酸保守序列組成分群結果一致。並進階以耐溫度逆境功能性進行分群，在

第 1 小群之 CsWRKY46、TaWRKY46 及第 2 小群之 TaWRKY51、TaWRKY52、

GmWRKY21可被劃分成耐低溫、乾旱及鹽害逆境之小群，第3小群之TaWRKY44、

第 4 小群之 CsWRKY21 及第 5 小群之 CsWRKY18 同樣可被歸於耐低溫、乾旱及

鹽害逆境之小群，被歸於耐低溫、乾旱及鹽耐逆境之轉錄因子皆位於第一大群中。 

 3. DREB/CBF 轉錄因子 

 針對 DREB/CBF 轉錄因子胺基酸序列進行多重序列比較分析，以鄰接法

(neighbor -joining method)建立親緣關係樹圖，綜合單子葉及雙子葉植物 DREB/CBF

轉錄因子之分群結果可分為兩大群 (圖十二)，第一大群可分為 6 小群，辣椒之

CaCBF1，寬葉獨行菜的 LlDREB1A，罌粟花的 PnDREB1 及阿拉伯芥之 AtDREB1A
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被分為第 1 小群；大豆的 GmDREB1A-2、GmDREB1B-1、GmDREB1C-1 及

GmDREB1D-1 為第 2 小群；小麥的 TaDREB3，水稻的 OsDREB1A、OsDREB1B，

玉米的 ZmDREB1A 及多年生黑麥草之 LpCBF3 為第 3 小群；第 4 小群為大豆的

GmDREB1E-1、GmDREB1F-1 及 GmDREB1H-1；第 5 小群為小麥的 TaDREB2；

第 6 小群為大豆的 GmDREB1G-1。第二大群可分為 2 小群，玉米的 ZmDREB2A 

homology 1、ZmDREB2A homology x3、ZmDREB2A homology 2、ZmDREB2A 

homology x2、ZmDREB2A homology x1及ZmDREB2A homology 3，花生的AhERF6

為第 1 小群；花生的 AhERF4 及 AhERF5，野胡蘿蔔之 DREBA6 被歸於第 2 小群，

親緣樹狀圖結果無法將單子葉及雙子葉植物清楚分群，而分群結果與胺基酸保守

序列組成之分群結果相同，皆分為兩大群，且無法以轉錄因子之功能進行更細部

之分群。 

4. COR15 基因 

針對 COR15 基因胺基酸序列進行多重序列比較分析，以鄰接法(neighbor 

-joining method)建立親緣關係樹圖，結果顯示，綜合單子葉及雙子葉作物(圖十三)

親緣關係樹圖之分群結果皆可分為兩大群，第一大群可細分為 2 小群，阿拉伯芥

之 AtCor15A，薺菜的 CbCor15A 及亞麻薺的 CsCor15A 為第 1 小群，油菜 BnCor15A 

homology X1及BnCor15B homology X2為第2小群；第二大群僅有小麥的Wcor15，

親緣樹狀圖分群結果與胺基酸保守序列組成分群結果一
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圖十、HSF 轉錄因子胺基酸序列以鄰接法所產生單子葉及雙子葉植物之親緣關係

樹狀圖。 

藍色扇形為第一群大群，橘色扇形的為第二大群。 

Figure 10. Neighbor-joining phylogenetic tree of HSF transcription factor in 

monocotyledons and dicotyledons. 

And blue sector indicate cluster I, orange sector indicate cluster II. 

註:Os 為水稻、Zm 為玉米、At 為阿拉伯芥、Br 為白菜、Gm 為大豆、Sl 為番茄，

St 為馬鈴薯。 
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圖十一、WRKY 轉錄因子胺基酸序列以鄰接法所產生單子葉及雙子葉植物之親緣

關係樹狀圖。 

灰色扇形為第一群大群，紅色扇形為第二大群，黑色箭頭指示為耐低溫、鹽害及

乾旱逆境之轉錄因子。 

Figure 11. Neighbor-joining phylogenetic tree of WRKY transcription factor in 

monocotyledons and dicotyledons.  

And gray sector indicate cluster I, red sector indicate cluster II, and black arrow indicate 

transcription factor under cold, salt and drought stress. 

 

註:Os 為水稻、Ta 為小麥、Ca 為辣椒、Cs 為黃瓜、Gm 為大豆、Sl 為番茄。 
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圖十二、DREB/CBF 轉錄因子胺基酸序列以鄰接法所產生單子葉及雙子葉植物之

親緣關係樹狀圖。 

藍色扇形為第一群大群，綠色扇形為第二大群。 

 

Figure 12. Neighbor-joining phylogenetic tree of DREB/CBF transcription factor in 

monocotyledons and dicotyledons.  

And blue sector indicate cluster I, green sector indicate cluster II. 

 

註:An 為花生、At 為阿拉伯芥、Gm 為大豆、Ll 為寬葉獨行菜、Lp 為多年生黑麥

草、Os 為水稻、Pn 為罌粟花、Ta 為小麥、Zm 為玉米、Ca 為辣椒、Dc 為野胡蘿

蔔。 
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 AtCor15A NP 001189733.1

 AtCor15A

 CbCor15A

 CsCsCor15A

 BnCor15B homology X2

 BnCor15A homology X1
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圖十三、COR15 基因胺基酸序列以鄰接法(neighbor joining method)產生單子葉及雙

子葉植物之親緣關係樹狀圖。 

Figure 13. Neighbor-joining phylogenetic tree of COR15 gene between monocotyledons 

and dicotyledons. 

 

註:At 為阿拉伯芥、Bn 為油菜、Cb 為薺菜、Cs 為亞麻薺、W 為小麥。 
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五、 討論 

(一) HSF 轉錄因子分析 

1. 全基因序列及高度相似性區域 G/C 所佔的比率 

HSF 轉錄因子在植物中序列總長差異大，介於 747 bp (白菜的 BrHsf-15)－ 

8272 bp (水稻的 OsHSFA2C)之間，在單子葉作物全基因所佔 G/C 的比率介於 40.3

％ - 63.6％間(表二)，雙子葉植物全基因所佔 G/C 的比率介於 29.3％ – 55.5％(表

三)。相較於單子葉作物，雙子葉植物在全基因體中所佔的 G/C 的比率較單子葉作

物低；而單子葉高度相似性片段中 G/C 所佔的比率介於 52.3％ – 67.7％，雙子葉

植物高度相似性片段中 G/C 所占的比率介於 29.1％ –  51.9％，可知在高度相似性

片段中單子葉作物所佔的 G/C 含量較雙子葉植物高，且雙子葉植物全基因序列與

高度相似性片段 G/C 所佔的含量接近。根據前人研究，基因體中雙子葉植物 G/C

所佔的比率約為 46％，單子葉植物G/C所佔的比率約在 60％ – 70％ (Salinas et al., 

1988; Carels et al., 1998; 楊, 2008; 鍾, 2009)，就本研究結果，單子葉與雙子葉植物

之以 HSF 轉錄因子全基因序列及高度相似性序列所佔之 G/C 之比率普遍低於一般

基因體之組成，且變異範圍更廣，故單子葉與雙子葉植物 HSF 轉錄因子中高度相

似性序列 G/C 之比率未有明顯之差異。 

2.核苷酸及胺基酸序列高度相似性片段 

比對單子葉作物及雙子葉植物之核苷酸序列 (圖一)，單子葉作物 5416 bp – 

5468 bp 之區間(圖一 A)及雙子葉植物 1417 bp – 1484 bp 之區間(圖一 C )，兩處片

段具有高度相似性；比對單子葉作物 7701 bp – 7740 bp 之區間（圖一 B）、雙子葉

5359 bp – 5421 bp 之區間(圖一 C)及綜合單子葉及雙子葉植物 6610 bp – 6650 bp 之

區間(圖一 D)，在單子葉作物、雙子葉植物及綜合單子葉及雙子葉植物中，此三區

間之片段具有高度相似性，而此區間之連續高度相似性片段在單子葉及雙子葉植

物中皆有，可見此高度相似性片段之重要性，此高度相似性片段位於 HSF 轉錄因

子的 DNA binding domain 上，因此可針對此片段設計退化性引子，作為 HSF 轉錄
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因子之篩選利用。 

 針對 HSF 轉錄因子胺基酸序列比對作物物種間之保守性，在轉譯起始點

-Methionine 至 DNA binding domain 前，物種間胺基酸序列具極高的歧異度，比對

DNA binding domain (圖五) 及 HRA/B Domain (圖六)，在單子葉及雙子葉植物中皆

具有高度相似性。Guo et al. (2008) 將水稻及阿拉伯芥共 51 個 HSF 轉錄因子，針

對 DNA binding domain 及 HR A/B Domain 進行胺基酸多重序列比對，在 DNA 

binding domain 中約有 100 個胺基酸在水稻及阿拉伯芥中具有保守性，HR A/B 

Domain 中約有 50 個胺基酸在兩物種間具有保守性。Lin et al. (2011) 針對玉米 25

個 HSF 轉錄因子進行多重序列比對 DNA binding domain、HR A/B Domain，在 25

個轉錄因子中DNA binding domain及HR A/B Domain皆具有高度的保守性；Li et al. 

(2014) 將大豆 38 個 HSF 轉錄因子進行多重序列比較 DNA binding domain 與 HR 

A/B Domain，在 DNA 鍵結區中，100 個胺基酸約有 75％胺基酸序列呈保守性，

HR A/B Domain 約 50％-75％胺基酸序列呈保守性，本研究與前人研究結果相似，

即在 DNA binding domain 及 HR A/B Domain 在不同物種間或物種內皆具有高度的

保守性。  

本研究針對單子葉作物高度保守性片段設計兩對引子，第一對引子

HSF-F1/HSF-R1預期可增幅 2300 bp，第二對引子HSF-F2/HSF-R2預期可增幅2200 

bp 的片段，此引子僅能利用在單子葉作物中作為篩選 HSF 轉錄因子之工具，在雙

子葉植物中高度相似性片段變異較單子葉作物大，因此無法利用本試驗所設計之

引子作為篩選工具，本研究所設計引子能使用之物種較為侷限，僅可供玉米及水

稻之利用，若要作為篩選其他物種之工具，則需另外設計引子。 

 3.親緣關係分析 

 以單子葉及雙子葉植物胺基酸序列建立親緣樹狀圖，分群可分為兩大群，第

一大群可細分為 6 小群，第二大群中具有 5 小群（圖十）。Li et al. (2014) 針對大

豆、玉米及阿拉伯芥三種作物之 HSF 轉錄因子之 DNA binding domain 胺基酸序列
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建立親緣關係樹圖，分群結果可分為 A、B、C 三大群及 12 個亞群；Song et al. (2014)

針對白菜、阿拉伯芥、水稻、可可及香蕉五種作物，共 150 個 HSF 轉錄因子之 DNA 

binding domain 胺基酸序列建立親緣關係樹圖，分群結果可分為 A、B、C 三大群

及 9 個亞群。前人研究結果與本研究結果有出入，本研究以胺基酸序列保守性作

為分群依據，目的是探討是否具有群間特有之胺基酸序列，而前人研究是依 HSF

轉錄因子之 DNA binding domain 序列結構而分群，分群依據不同，導致不同解釋

結果，雖然僅依轉錄因子之 DNA binding domain 可獲得較好的分群結果，但是依

據整個胺基酸序列分群，則更具有整個轉錄因子胺基酸序列之代表性。 

 在物種間 HSF 兩處核苷酸連續高度相似性片段位於 DNA binding domain 上，

綜合單子葉或雙子葉植物之連續高度相似性片段，單子葉植物 5416 bp – 5468 bp

區間轉譯後之胺基酸序列對應位置位於DNA binding domain第62-77個胺基酸上，

綜合單子葉及雙子葉植物 6610 bp – 6650 bp 之區間，轉譯後胺基酸序列對應之第

93-104 個胺基酸中。而在物種中核苷酸序列變異大，但轉譯出之蛋白質在物種間

具有保守性，更加驗證了物種間核苷酸與胺基酸序列之保守關係，其針對核苷酸

高度相似性片段所設計之引子具有參考價值。 

(二)  WRKY 轉錄因子分析 

1. 全基因序列及高度相似性區域 G/C 所占的比率 

WRKY 轉錄因子全基因序列在植物物種間所佔的比率較單子葉植物低。在高

度相似性片段中，單子葉作物 G/C 比率在 54％ – 74.8％間，雙子葉植物 G/C 比率

在 21.9％ – 43.6％，可見高度相似性片段中單子葉作物 G/C 所佔的比率較雙子葉

植物高，在雙子葉之植物中全基因序列及高度相似性片段 G/C 所佔比率相近，Song 

et al. (2016)針對大豆 171 個 WRKY 轉錄因子進行 G/C 含量分析，171 個 WRKY

轉錄因子平均 G/C 含量為 45.15％，前人研究結果與本研究雙子葉植物所佔 G/C

的比率結果相符，因此可依作物G/C所佔的比率區分單子葉及雙子葉作物之差異。 

針對 WRKY 連續高度相似性片段設計引子，分別設計一個正向、兩個反向之
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引子，WRKY-F1/WRKY-R1 預期可擴增出約 420 bp 之片段，WRKY-F1/WRKY-R2

推測可擴增出約 400 bp 之片段，引子設計以單子葉作物高度相似性片段區間作為

設計模板，在物種間 WRKY 核苷酸序列歧異度大，因此設計出之引子較適合用於

單子葉植物 WRKY 轉錄因子上之研究。 

2. 核苷酸及胺基酸序列高度相似性片段 

比對 WRKY 轉錄因子核苷酸序列，單子葉作物 8867 bp – 8902bp 之區間(圖二

A)，雙子葉植物 5812bp – 5833bp 之區間(圖二 B)及綜合單子葉及雙子葉植物

4329bp – 4346 bp 之區間(圖二 C)，此三區間片段在物種間具有高度相似性；在單

子葉作物在 9052 bp – 9104 bp 之區間(圖二 D)，雙子葉植物在 5925 bp – 5997bp 處

(圖二 E)，及單子葉植物與雙子葉植物 4371 bp – 4421 bp 區間（圖二 F），在物種

間此三片段具有高度相似性，上述之連續高度相似性片段在單子葉及雙子葉植物

間皆存在，可見高度相似性片段之重要性，而高度相似性片段位於 WRKY 轉錄因

子之 DNA binding domain 上，因此可針對連續高度相似性片段設計單子葉與雙子

葉植物可共同使用之引子，作為研究 WRKY 轉錄因子之工具。 

比對物種間 WRKY 轉錄因子之胺基酸序列，在轉譯起始點－Methionine 至

DNA binding domain 前，物種間之胺基酸序列具有極高的歧異度，但在 WRKY 

domain前20個胺基酸中，具有第一大群及第二大群特有之高度相似性胺基酸序列，

第一大群特有之序列為第一個胺基酸 T、第二個胺基酸 S 及第 13 個胺基酸 D (圖

七 B)，第 17-18 個胺基酸 LD(圖七 B)為第二大群特有序列，本研究所發現之序列

在前人研究中較少被探討，可作為 WRKY 轉錄因子之分群參考依據。後針對 DNA 

binding domain (WRKY Domain)與 Zinc fingers (圖七 B)在植物物種間探討保守性，

在單子葉及雙子葉植物中皆具有極高的保守性，Zhou et al. (2008) 針對大豆 58 個

WRKY 轉錄因子進行多重序列比較分析，在 DNA binding domain 與 Zinc fingers

區，在 58 個轉錄因子具有高度的保守性；Wei et al. (2008) 比對小麥、阿拉伯芥、

水稻、菸草及香芹等五種作物，共有 11 個 WRKY 轉錄因子進行多重序列比較分
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析，DNA binding domain 及 Zinc fingers 在物種間具有高度的保守性；上述研究

成果與本研究結果相符合，在 DNA binding domain 及 Zinc fingers 在物種間具有

高度的保守性，亦顯示 WRKY 轉錄因子之重要性。 

探討核苷酸序列與胺基酸序列之關係，在單子葉及雙子葉植物中皆具有兩處

連續高度相似性核苷酸片段，而兩處高度相似性片段轉譯後之蛋白質被證實為位

於 WRKY 轉錄因子之 WRKY domain 上，單子葉及雙子葉植物 4329 bp – 4346 bp

之區間，轉譯後之胺基酸相對應位置在 WRKY domain 的第 40 – 43 個胺基酸，及

4371 bp – 4421 bp之區間轉譯後對應之胺基酸位置位於第53 – 70個胺基酸之區間，

可知核苷酸高度相似性序列與胺基酸序列具有一定程度之保守關係，因此針對此

連續高度相似性片段設計引子具有其參考價值，可作為研究 WRKY 轉錄因子之工

具。 

3. 親緣關係分析 

將單子葉及雙子葉植物的 WRKY 轉錄因子之胺基酸序列建立親緣樹狀圖，分

群可分為兩大群（圖十一），大群間有數個小群，第一大群可細分為 5 個小群，第

二大群可分為 2 小群。曾有學者將小麥、大豆、水稻、阿拉伯芥等四種作物共 50

個 WRKY 轉錄因子之 WRKY domain 建立親緣樹狀圖，結果可分為 I、II、III 等三

大群，其中 II 群又可區分為 5 個亞群 (Niu et al., 2012)。前人研究結果與本試驗有

差異，試驗分群結果第一大群中包含 I、III 大群、第二大群中僅有 II 大群，本研

究分群是以胺基酸序列作為分群依據(第一大群為 Zinc finger C2H2 型、第二大群

為 C2HCZinc finger 型)，而前人分群研究結果僅依 WRKY domain 保守序列進行分

群，故知分群之差異為分群依據不同導致。 

依轉錄因子功能分群，在第 1 小群的 CsWRKY46、TaWRKY46 及第 2 小群的

TaWRKY51、TaWRKY52 可被劃分成耐低溫、乾旱及鹽害逆境小群，比對 4 個

WRKY 轉錄因子胺基酸序列，在 CsWRKY46 及 TaWRKY46 兩個 WRKY 轉錄因

子胺基酸序列具有高度相似性；在 TaWRKY51、TaWRKY52 也具有胺基酸序列高
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度相似性，因此可推測具有此高度相似性之胺基酸序列為可調控低溫、乾旱及鹽

害逆境之功能性序列，且被劃分為耐低溫、乾旱及鹽害逆境之小群皆位於第一大

群中，因此第一大群之胺基酸序列可被視為調控低溫、乾旱及鹽害逆境之重要序

列。 

(三) DREB/CBF 轉錄因子分析 

    1. 全基因序列及保守片段 G/C 所佔比率 

在物種間 DREB/CBF 轉錄因子全基因序列總長介於 567 bp （大豆的

GmDREB1E-1）– 3366 bp(玉米的 ZmDREB2A)之間，在單子葉及雙子葉植物中，全

基因序列總長差異極大，並針對物種全基因序列 G/C 所佔之比率探討，單子葉作

物在全基因序列 G/C 所佔的比率介於 45.5 ％ – 67.2 ％間（表六），雙子葉植物在

全基因序列中 G/C 所佔的比率介於 38.1％ – 55.2％（表七），在雙子葉植物全基因

序列 G/C 所佔之比率較單子葉作物低；比較物種之高度相似性片段 G/C 所佔的比

率，在單子葉作物中 G/C 所佔的比率介於 56.8％ – 70.6％間，雙子葉植物 G/C 所

佔的比率介於 45.9％ – 55.7％間，單子葉作物於高度相似性片段所佔之 G/C 的比

率較雙子葉植物高。前人研究之雙子葉植物在核內基因體之G/C的比率約占46％，

而單子葉植物在核內基因體之 G/C 所佔的比率介於 60％ - 70％間 (Salinas et al., 

1988; Carels et al., 1998; 楊, 2008; 鍾, 2009)，因此，可依據 G/C 的比率區分單子葉

及雙子葉之 DREB/CBF 轉錄因子。 

    2. 核苷酸及胺基酸序列高度相似性片段 

針對物種間 DREB/CBF 轉錄因子比對其核苷酸序列之保守性 (圖三)，在單子

葉作物中 2411 bp – 2430 bp 之區間（圖三 A）、雙子葉植物 1082 bp – 1101 bp 之區

間(圖三 C)，及綜合單子葉及雙子葉植物 2543 bp – 2562 bp 之區間(圖三 E)，此三

區間具高度相似性，綜合單子葉及雙子葉植物 DREB/CBF 轉錄因子 2543 bp – 2562 

bp 之區間，在 2543 bp (T)、、2549 bp – 2550 bp (GG)、2553 bp (T)、2556 bp (G)

及 2562 bp (G)處有單子葉及雙子葉植物之共同核苷酸保守序列，在 2548 bp (C)及
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2552 bp (C)處有單子葉植物高度相似性核苷酸序列；在單子葉作物 2453 bp – 2481 

bp 之區間(圖三 B)、雙子葉作物 1109 bp – 1137 bp 之區間(圖三 D)及綜合單子葉與

雙子葉植物 2585 bp – 2613 bp 之區間(圖三 F)進行核苷酸序列比對，此片段在物種

間具有高度相似性，在單子葉及雙子葉植物 2585 bp – 2613 bp 之區間，在 2591 bp  

– 2594 bp (TGGG)、2600 bp – 2601 bp (GA)、2604 bp (T)、2607 bp (G)及 2612 bp – 

2613 bp(CC)處具有單子葉及雙子葉植物共同保守序列，且在 2587 bp (G)、2599 bp 

(C)、2605 bp (G) 、2611 bp (G)處為單子葉植物高度相似性序列，綜合上述，可知

DREB/CBF 轉錄因子在物種極具保守性，且保守性較其他轉錄因子高，則可利用

研究結果之兩處連續高度相似性片段，片段位於 DREB/CBF 轉錄因子之 DNA 

binding domain 上，因此可針對高度相似性片段設計引子，以作為研究不同植物的

DREB/CBF 轉錄因子之參考。  

將 DREB/CBF 轉錄因子之胺基酸序列在不同物種間進行多重序列比較 (圖八)，

在轉譯起始點至 AP2 domain 前，具有第一大群特有之高度相似性序列

PKKP/AGR/KFR/ETR/HPV 之 NSL 序列，此序列為 DREB/CBF 轉錄因子之特有序

列，因此在第一大群間具此高度相似性之胺基酸序列，前人針對玉米、水稻、小

麥、阿拉伯芥、番茄及油菜等植物之 CBF/DREB1 轉錄因子之胺基酸多重序列比較

分析，在 6 種物種中 NSL 序列在物種間具有高度的相似性 (Qin et al., 2004)，與

本研究結果符合，而本研究第一大群多為 DREB1 轉錄因子，因此第一大群之高度

相似性序列之分群結果吻合前人結果。AP2 Domain (圖八) 在單子葉及雙子葉植物

中均具有極高的保守性，前人針對阿拉伯芥、番茄、多年生黑麥草、小麥、大麥

及水稻，6 種物種 12 個 DREB/CBF 轉錄因子進行多重胺基酸序列比較，發現在物

種間之 DREB/CBF 轉錄因子具有保守性，尤在轉錄因子之 AP2 domain 在物種間具

有高度的保守性 (Xiong and Fei, 2006)；此外 Akhtar et al. (2015) 針對阿拉伯芥、

薺菜、菸草、山萮菜屬(Eutrema)、菥蓂 (Thlaspi arvense)、白馬花蘭及芥菜等 7 種

作物與高山離子芥進行序列比對，結果發現高山離子芥與 7種植物間之DREB/CBF
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轉錄因子序列的相似度介於 75％(芥菜的 DREB1B) - 81％(薺菜 DREB1A)之間，其

中在雙子葉植物中 AP2 domain 具有高度的保守性，此研究結果與本研究結果相符，

可說明 AP2 domain 的保守性，對 DREB/CBF 轉錄因子調控植物面臨溫度逆境之重

要性。 

針對 DREB/CBF 連續高度相似性片段設計之引子共有兩組，為

DREB-F1/DREB-R2 預期能擴增片段長度為 64 bp，第二組引子 DREB-F2/DREB-R2

預期能擴增 59 bp，DREB/CBF 擴增長度較 HSF 及 WRKY 轉錄因子短，其為

DREB/CBF 轉錄因子在物種間之高度相似性片段延續之片段長較短所致，但在物

種間 DREB/CBF 高度相似性片段具有保守序列，因此所設計之引子可通用於單子

葉及雙子葉植物，可做為研究物種 DREB/CBF 之通用引子。 

    3. 親緣關係分析 

將物種間 DREB/CBF 轉錄因子之胺基酸序列進行多重胺基酸序列比較分析，

並以臨接法建立親緣樹狀圖，親緣樹狀圖分群結果可分為兩大群 (圖十二)，第一

大群大多為 DREB1 轉錄因子，第二大群多為 DREB2 轉錄因子，DREB1 轉錄因子

在物種間具有 NSL 序列(PKKP/RAGRxxKFxETRHP)之保守性，第二大群則無 NSL

序列之保守性，在大群中又可細分數個小群，第一大群中可細分為 6 小群，第二

大群可分為 2 小群。前人針對阿拉伯芥、日日春、菸草、油菜、大麥、黑麥及小

麥，7 個物種共 45 個 ERF/AP2 domain 家族進行多重序列比較分析，並建立親緣關

係樹狀圖，分群結果共可分為 DREB、RAV、ERF 及 AP2 四大群，其中最大群分

別為 ERF 及 DREB 兩群 (Dubouzet et al., 2003)；又有學者針對玉米、小麥、水稻、

黑麥、大麥、棉花、番茄、可可及油菜等 9 種作物 48 個 ERF/AP2 domain 家族進

行多重序列比較分析，並建立親緣關係樹，分群結果共可分為 DREB、ERF、AP2

及 RAV 等四大群 (Qin et al., 2004)。由於本研究所分析的 AP2/EREBP 轉錄因子家

族皆為 DREB 與 ERF 亞群，故無法針對另兩類分群，而本研究係以全基因之胺基

酸序列作為分群依據，不同於前人研究僅以 ERF/AP2 domain 而分群，因此具有不
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同之分群結果。 

DREB/CBF 轉錄因子兩處核苷酸連續高度相似性片段，轉譯後之胺基酸序列

位於 AP2 domain 上，核苷酸片段與胺基酸片段相對相對位置分別為，單子葉與雙

子葉植物 2543 bp – 2562 bp 之區間於 AP2 domain 第 45 – 50 個胺基酸之區間，及

2585 bp – 2613 bp 之區間位在 AP2 domain 第 59 – 66 個胺基酸上，在 DREB/CBF

轉錄因子中，核苷酸連續高度相似性片段與 AP2 domain 胺基酸序列具有保守性，

且在核苷酸高度相似性片段中，片段內具有核苷酸的變異，但核苷酸的變異不會

造成胺基酸序列之改變，因此此連續性片段可作為設計引子之區間，而設計之引

子具有其價值。 

(四) COR15 基因與 DREB/CBF 轉錄因子之關係 

COR15 基因為 DREB/CBF 轉錄因子調控之基因，而 DREB/CBF 轉錄因子之

DREB1A 轉錄因子為調控 COR15A 基因在低溫逆境下之表現，透過 DREB/CBF 轉

錄因子複雜且精細的調控網絡，可提升植物在低溫逆境下之耐受力 (Zhou et al., 

2012)，在阿拉伯芥中受到DREB1A之調控基因除了COR15A，尚有RD29A/COR78，

KIN1，KIN2，RD17/COR47 及 ERD10 (Kasuga et al., 1999)，而本研究則針對不同

物種間之 COR15A 進行核苷酸、胺基酸保守性序列分析。 

    1. 序列及保守區域 G/C 所占的比率 

植物物種間之 COR15 基因核苷酸序列差異甚大，全基因序列總長介於 686 bp 

(油菜的 BnCor15B) – 4549 bp (小麥的 Wcor15)，雙子葉植物序列 G/C 所佔的比率

介於33.4％ – 42％ (表八)，而單子葉作物全基因序列G/C所佔的比率為46.7％ (表

九)，單子葉作物及雙子葉植物全基因、高度相似性之 G/C 所佔的比率，皆低於一

般植物基因體之 G/C 的比率。 

    2. 核苷酸及胺基酸序列保守片段 

將單子葉作物及雙子葉植物COR15基因進行核苷酸序列多重比較分析 (圖四)，

在阿拉伯芥之 99 bp – 103 bp 之區間之序列為 CCGAC ，此區間即為 DREB/CBF
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之 CBF element 的核心保守序列  (CCGAC)，顯示此區間之序列可藉由與

DREB/CBF 轉錄因子結合，進而調控 COR15 在低溫逆境下之表現 (Baker et al., 

1994; Yamaguchi-Shinozaki and Shinozaki, 1994; Thomashow, 1999; Thomashow, 

2001)，更加驗證了COR15基因與DREB/CBF轉錄因子在低溫逆境下調控之關係。

而在 404 bp – 444 bp 及 1497 bp – 1532 bp 之區間中，單子葉作物及雙子葉植物具

有高度相似性，在 404 – 444 bp 之區間，有非連續之 21 bp 核苷酸序列在物種間有

保守性；1497 bp – 1532 bp 之區間有非連續之 22 bp 核苷酸序列，此兩區間在單子

葉及雙子葉植物中具保守性，可知此兩片段在物種間極具重要性，因此可針對此

連續性片段設計通用引子作為研究 COR15 基因之工具。針對 COR15 基因進行多

重胺基酸序列比較 (圖九)，在雙子葉植物中胺基酸序列具高度相似性(圖九 A)，其

中在第 55 至 100 個胺基酸雙子葉植物呈保守性；在單子葉及雙子葉植物中，COR15

基因胺基酸序列具高度相似性(圖九 B)，其中在第 1、2、4、6、13、46、52、62、

68、72、76 – 77、83、85、88、90、102、106、109、133 及 177 個胺基酸在物種

間具有保守性。Zhou et al. (2012) 針對阿拉伯芥、拟南芥、薺菜、深山南芥、山萮

菜屬、高山梨子芥及油菜等十字花科植物間之 COR15 基因，發現 COR15 基因在

十字花科作物中具高度的保守性，此結果與本研究結果相符（圖九 A 及圖九 B），

綜合單子葉及雙子葉植物之保守序列與前人研究相同。在雙子葉植物中 COR15 基

因具高度的保守性，比對雙子葉植物與單子葉作物之 COR15 基因胺基酸序列，結

果顯示，單子葉及雙子葉植物之共同保守序列較雙子葉植物少，其可能為單子葉

作物與雙子葉作物在演化上之差異，但 COR15 基因皆為作物面對低溫逆境時重要

調控基因。 

    3. 親緣關係分析 

針對單子葉與雙子葉作物進行多重序列比較 COR15 基因胺基酸序列，以臨接

法建立親緣關係樹圖，分群結果可分為兩大群（圖十三）；Zhou et al. (2012) 針對

十字花科作物進行多重序列比較並建立親緣關係樹圖，分群結果可分三群，阿拉
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伯芥、拟南芥、薺菜為第一大群，山萮菜屬、油菜為大二大群，第三大群是薺菜

CbCOR15 為外群。本研究結果在雙子葉植物中分為兩大群，阿拉伯芥、薺菜、亞

麻薺為第一大群，油菜為第二大群，顯示在雙子葉植物物種間 COR15 基因具有高

度保守性；進階比對單子葉作物與雙子葉植物 COR15 之親緣關係，結果可分為兩

大群，第一大群為雙子葉植物，而第二大群為單子葉作物，結果顯示，COR15 基

因在單子葉作物及雙子葉作物中具有明顯的差異性，在第 38 – 39 (雙子葉 VG, 單

子葉 L-)、43 – 44 (雙子葉 KT, 單子葉 PC)、48 – 49 (雙子葉 VV, 單子葉-A)、51 (雙

子葉 Q, 單子葉-)、53 – 56 (雙子葉 KKSL, 單子葉 PRT-)、58 – 59 (雙子葉 YAA, 單

子葉-SG)、61 (雙子葉 K, 單子葉-)、63 – 66 (雙子葉 DGNI, 單子葉-R-L)、69 – 71(雙

子葉 DDL, 單子葉-Q-)、74 (雙子葉 E, 單子葉 P)、79 (雙子葉 K, 單子葉 A)、81 (雙

子葉 K, 單子葉 N)、84 (雙子葉 S, 單子葉 A)、92 (雙子葉 T, 單子葉 I)、94(雙子葉

K, 單子葉 G)、96 – 98 (雙子葉 EAL, 單子葉 KGV)、105 (雙子葉 A, 單子葉-)、107 

– 108(雙子葉 DY, 單子葉 G-)、110 (雙子葉 V, 單子葉 A)、143 (雙子葉 E, 單子葉

D) 個胺基酸具有單雙子葉植物之差異，此種差異是否影響單子葉及雙子葉植物間

對低溫逆境之反應，尚待近一步之探討。 

 

本研究針對 HSF、WRKY、DREB/CBF 三大與溫度逆境相關之轉錄因子及

COR15 基因進行核苷酸序列組成及胺基酸序列保守性進行分析，發現在 HSF、

DREB/CBF 轉錄因子及COR15 基因之核苷酸全基因序列長度及高度相似性片段的

G/C 的含量在單子葉植物與雙子葉植物之間均未有明顯差異。針對核苷酸序列進行

多重序列比較，HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因，在單子葉或

雙子葉植物中皆具有高度相似性，且皆具有核苷酸連續性保守片段，並且針對此

連續性保守片段設計引子，作為轉錄因子及其所調節之基因的分析工具。將胺基

酸序列進行多重序列比較，HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子的 DNA binding 

domain 在物種間具有高度的保守性，COR15 基因在雙子葉植物中具有高度的保守
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性。最後以 HSF、WRKY、DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因胺基酸序列建立親

緣關係樹圖，親緣關係樹圖分群結果與胺基酸序列保守性結果一致。 
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六、 結論 

 近年來針對植物耐溫度逆境之轉錄因子研究甚多，可見極端溫度對於育種目

標之改變及重要性，但皆缺乏一個綜合性的研究，因此本研究針對影響植物溫度

逆境之三大轉錄因子及相關之 COR15 基因進行整體性的研究，並希望能找出核苷

酸連續性保守片段，藉以設計引子作為未來研究或分析三大轉錄因子及 COR15 基

因之工具。 

 本研究發現在 DNA binding domain 中，三大轉錄因子皆具有高度的保守性；

而 COR15 基因則在雙子葉植物中具有高度的保守性。最後依據 HSF、WRKY、

DREB/CBF 轉錄因子及 COR15 基因胺基酸序列建立親緣關係樹圖，更加印證了胺

基酸保守序列之分析結果。同時本研究亦發現 DREB/CBF 轉錄因子及其共同所調

節之 COR15 基因間具有共同之核心保守序列 (CCGAC)，此序列與植物自身調節

面對低溫逆境有關。本研究獲得與溫度逆境相關基因之保守序列，並且設計物種

間通用之引子，可供未來相關研究利用，未來可利用探討耐溫度或不耐溫度逆境

種原或品系之核苷酸序列差異。 
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附錄 

附表一、試驗使用之轉錄因子及其調控基因列表  

基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

HSF 
               

AtHsfA1a 

(HSF1) 
827496 1829 

Genomic 

DNA 
- - NP_193510.1 495 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHsfA1b 

(HSF3) 
831545 2695 

Genomic 

DNA 
- - NP_197184.2 481 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHSFA1d 840125 3508 
Genomic 

DNA 
- - NP_174511.2 485 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHSFA1d 840125 3508 
Genomic 

DNA 
- - NP_001321152.1 482 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHSFA1e 821162 3001 
Genomic 

DNA 
- - NP_186949.1 468 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHSFA2 817155 2169 
Genomic 

DNA 
- - NP_001324815.1 345 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHSFA2 817155 2169 
Genomic 

DNA 
- - NP_001118388.1 290 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

AtHsfB1 

(HSF4) 
829853 1975 

Genomic 

DNA 
- - NP_195416.1 284 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

AtHSFB2A 836322 1837 
Genomic 

DNA 
- - NP_201008.2 299 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
o - - - NCBI 

von Koskull-döring et al., 

2007;  Guo et al., 2008 

BrHsf-01 Bra011735 858 
Genomic 

DNA 
- - 

 
285 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
o o (4℃) o 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-10 Bra000557 1047 
Genomic 

DNA 
- - 

 
348 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x o (4℃) x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-11 Bra000749 951 
Genomic 

DNA 
- - 

 
316 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
o o (4℃) o 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-15 Bra012829 747 
Genomic 

DNA 
- - 

 
248 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x 

x 

(down) 
x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-16 Bra012828 810 
Genomic 

DNA 
- - 

 
269 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x o (4℃) x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-20 Bra033913 1224 
Genomic 

DNA 
- - 

 
407 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x o (4℃) x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-23 Bra015050 930 
Genomic 

DNA 
- - 

 
309 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x 

x 

(down) 
x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-24 Bra004272 1155 
Genomic 

DNA 
- - 

 
384 白菜 Brassica rapa 

o 

38℃, 

1hr 

x 
o 

4℃,1hr 
x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列
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(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 
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BrHsf-25 Bra014054 1008 
Genomic 

DNA 
- - 

 
335 白菜 Brassica rapa 

o 

38℃, 

1hr 

x 
o 

4℃,1hr 
x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-29 Bra023258 1464 
Genomic 

DNA 
- - 

 
487 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃,

1hr) 

x 
o 

4℃,1hr 
x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

BrHsf-35 Bra040968 1074 
Genomic 

DNA 
- - 

 
357 白菜 Brassica rapa 

o 

(38℃) 
x o (4℃) x 

Brassica 

database 
Song et al.,2014 

GmHsf-4 
Glyma01g44

330 
2691 

Genomic 

DNA 
- - 

 
464 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-8 
Glyma04g05

500 
1999 

Genomic 

DNA 
- - 

 
372 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-9 
Glyma05g28

460 
4870 

Genomic 

DNA 
- - 

 
479 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-10 
Glyma05g34

450 
2768 

Genomic 

DNA 
- - 

 
358 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-11 
Glyma05g29

470 
1458 

Genomic 

DNA 
- - 

 
382 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

GmHsf-16 
Glyma09g32

300 
1665 

Genomic 

DNA 
- - 

 
320 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-17 
Glyma09g33

920 
3436 

Genomic 

DNA 
- - 

 
500 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-25 
Glyma11g06

010 
5290 

Genomic 

DNA 
- - 

 
285 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o JGI Li et al., 2014 

GmHsf-33 
Glyma16g13

400 
4958 

Genomic 

DNA 
- - 

 
510 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o  JGI Li et al., 2014 

GmHsf-34 
Glyma17g34

540 
2961 

Genomic 

DNA 
- - 

 
336 大豆 Glycine max 

o 

(42℃) 
x x o  JGI Li et al., 2014 

OsHSFA2A 4334080 2594 
Genomic 

DNA 
- - XP_015628945.1 376 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFA2C 4348646 8272 
Genomic 

DNA 
- - XP_015613648.1 641 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o x o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFA2C 4348646 8272 
Genomic 

DNA 
- - XP_015612526.1 641 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o x o NCBI Mittal et al., 2009 

 

OsHSFA2C 4348646 8272 
Genomic 

DNA 
- - XP_015612527.1 641 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o x o NCBI Mittal et al., 2009 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

OsHSFA2D 4331707 6370 
Genomic 

DNA 
- - XP_015629453.1 606 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFA6A 4326351 2966 
Genomic 

DNA 
- - XP_015631502.1 402 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFB2A 4336701 1705 
Genomic 

DNA 
- - XP_015636018.1 305 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o x o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFC2A 4328809 1493 
Genomic 

DNA 
- - XP_015623571.1 298 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Mittal et al., 2009 

OsHSFC2B 4341273 2529 
Genomic 

DNA 
- - XP_015641665.1 278 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Mittal et al., 2009 

StHSF30 

(HSF004) 
102593812 2207 

Genomic 

DNA 
- - XP_006351581.1 353 馬鈴薯 

Solanum 

tuberosum 

o 

(35℃) 
x x x NCBI Tang et al., 2016 

StHSFA3 

(HSF005) 
102593951 6119 

Genomic 

DNA 
- - XP_015161517.1 501 馬鈴薯 

Solanum 

tuberosum 

o 

(35℃) 
x x x NCBI Tang et al., 2016 

StHSFA5 

(HSF009) 
102581536 4009 

Genomic 

DNA 
- - XP_006349912.1 478 馬鈴薯 

Solanum 

tuberosum 

o 

(35℃) 
x o (4℃) o NCBI Tang et al., 2016 

SlHSF24  

(SlyHSF05) 
101244435 3285 

Genomic 

DNA 
- - NP_001308379.1 301 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

SlHSFB4 

(SlyHSF07) 
101250985 1431 

Genomic 

DNA 
- - XP_004238144.1 360 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHSFA6B 

(SlyHSF13) 
101254638 2649 

Genomic 

DNA 
- - XP_004247676.1 356 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHSFA4A 

(SlyHSF20) 
101247401 4394 

Genomic 

DNA 
- - XP_010317423.1 401 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHSfB- 

2a-like 

(SlyHSF23) 

101246888 2633 
Genomic 

DNA 
- - XP_004232865.1 205 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHSFA3 

(SlyHSF24) 
100736506 5160 

Genomic 

DNA 
- - NP_001234854.1 506 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHSF30 

(SlyHSF18) 
101255223 2886 

Genomic 

DNA 
- - XP_010325030.1 351 番茄 

Solanum 

lycopersicum 

o 

(38℃) 
x x x NCBI Yang et al., 2016 

SlHsfA1a 

(SlyHSF02) 
101263626 5452 

Genomic 

DNA 
- - NP_001296177.1 527 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
o  x x x NCBI Yang et al., 2016 

ZmHSF2 

(ZmHsf-22) 

GRMZM2G

118453 
2408 

Genomic 

DNA 
- - AFW85100.1 433 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF4 

(ZmHsf-17) 

GRMZM2G

125969 
4020 

Genomic 

DNA 
- - DAA59756.1 375 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 
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長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

ZmHSF6 

(ZmHsf-15) 

GRMZM2G

059851 
3446 

Genomic 

DNA 
- - AFW71646.1 508 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF8 

(ZmHsf-03) 

GRMZM2G

164909 
1680 

Genomic 

DNA 
- - AFW89149.1 414 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF9 

(ZmHsf-24) 

GRMZM2G

026742 
4462 

Genomic 

DNA 
- - AFW89149.1 407 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF10 

(ZmHsf-19) 

GRMZM2G

165272 
1891 

Genomic 

DNA 
- - DAA62420.1 394 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF12 

(ZmHsf-23) 

GRMZM2G

173090 
1474 

Genomic 

DNA 
- - AFW86712.1 350 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF12 

(ZmHsf-23) 

GRMZM2G

173090 
1474 

Genomic 

DNA 
- - AFW86713.1 365 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF13 

(ZmHsf-01) 

GRMZM2G

165972 
2325 

Genomic 

DNA 
- - DAA43487.1 384 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF14 

(ZmHsf-02) 

GRMZM2G

118485 
7416 

Genomic 

DNA 
- - DAA44161.1 408 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

ZmHSF20 

(ZmHsf-25) 

GRMZM2G

301485 
1377 

Genomic 

DNA 
- - AFW59161.1 318 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

ZmHSF24 

(ZmHsf-04) 

GRMZM2G

010871 
3628 

Genomic 

DNA 
- - DAA49915.1 357 玉米 Zea mays o - - - MAIZEGDB Lin et al., 2011 

基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

WRKY                

CaWRKY1 - - mRNA 
AY789641

.1 
1646 AAX20040.1 361 辣椒 

Capsicum 

annuum 
x x o (4℃) x NCBI Hwang et al., 2005 

CsWRKY4 - - mRNA 
GU984009

.1 
1521 ADU52501.1 506 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x x o (4℃) x NCBI Ling et al., 2011 

CsWRKY18 - - mRNA 
GU984018

.1 
1011 ADU52510.1 336 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x o o (4℃) o NCBI Ling et al., 2011 

CsWRKY21 - - mRNA 
GU984020

.1 
948 ADU52512.1 315 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x o o (4℃) o NCBI Ling et al., 2011 

CsWRKY23 - - mRNA 
GU984022

.1 
1359 ADU52514.1 452 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x - o (4℃) x NCBI Ling et al., 2011 

CsWRKY25 - - mRNA 
GU984024

.1 
1053 ADU52516.1 350 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x x o (4℃) x NCBI Ling et al., 2011 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

CsWRKY33 - - mRNA 
GU984027

.1 
1152 ADU52519.1 383 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x x o (4℃) x NCBI Ling et al., 2011 

CsWRKY46 - - mRNA 
GU984032

.1 
786 ADU52524.1 261 黃瓜 

Cucumis 

sativus 
x o o (4℃) o NCBI Ling et al., 2011 

GmWRKY 

21 
- - mRNA 

DQ322691

.1 
591 ABC26913.1 196 大豆 Glycine max x o o (4℃) o NCBI Zhou et al., 2008 

SlWRKY2 

(WRKY 4) 

Solyc01g07

9260.2.1 
2457 

Genomic 

DNA    
320 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY26  
Solyc04g05

1540.2.1 
4196 

Genomic 

DNA    
234 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY27 

(WRKY 16) 

Solyc04g05

1690.2.1 
3173 

Genomic 

DNA    
174 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY33 

(WRKY a) 

Solyc05g01

2770.2.1 
5702 

Genomic 

DNA    
508 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY52 

(WRKY 2) 

Solyc07g04

7960.2.1 
4075 

Genomic 

DNA    
413 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY53 
Solyc07g05

1840.2.1 
3295 

Genomic 

DNA    
631 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

SlWRKY56 

(WRKY78) 

Solyc07g06

5260.2.1 
5112 

Genomic 

DNA 
   596 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY60 

(WRKY16) 

Solyc08g06

2490.2.1 
1721 

Genomic 

DNA    
181 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

SlWRKY62 

(WRKY9) 

Solyc08g06

7360.2.1 
2075 

Genomic 

DNA    
258 番茄 

Solanum 

lycopersicum 
x x o (4℃) x Phytozome Chen et al., 2015 

TaWRKY10 - - mRNA 
HQ700327

.1 
669 ADY80578.1 222 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) o NCBI Wang et al., 2013 

TaWRKY33 - - mRNA 
KT285207

.1 
1071 ALR88711.1 356 小麥 

Triticum 

aestivum 

o 

(42℃) 
x o (4℃) x NCBI He et al., 2016 

TaWRKY44 - - mRNA 
KR827395

.1 
1113 ALC04261.1 370 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) o NCBI Wang et al., 2015 

TaWRKY46 - - mRNA 
KR827397

.1 
791 ALC04263.1 263 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) o NCBI Wang et al., 2015 

TaWRKY48 - - mRNA 
KR827399

.1 
978 ALC04265.1 325 小麥 

Triticum 

aestivum 
x x o (4℃) x NCBI Wang et al., 2015 

TaWRKY50 - - mRNA 
KR827401

.1 
876 ALC04267.1 291 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) x NCBI Wang et al., 2015 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 
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長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

TaWRKY51 - - mRNA 
KR827402

.1 
672 ALC04268.1 223 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) o NCBI Wang et al., 2015 

TaWRKY52 - - mRNA 
KR827403

.1 
600 ALC04269.1 199 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) o NCBI Wang et al., 2015 

TaWRKY53 - - mRNA 
KR827404

.1 
942 ALC04270.1 313 小麥 

Triticum 

aestivum 
x o o (4℃) x NCBI Wang et al., 2015 

OsWRKY39 
LOC_Os02g

16540.1 
2356 

Genomic 

DNA    
361 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008  

OsWRKY45 
LOC_Os05g

25770.1 
2222 

Genomic 

DNA    
326 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY51 
LOC_Os04g

21950.1 
1894 

Genomic 

DNA    
326 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY62 
LOC_Os09g

25070.1 
2086 

Genomic 

DNA 
   318 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY66 
LOC_Os02g

47060.1 
4151 

Genomic 

DNA    
506 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY68 
LOC_Os04g

51560.1 
1403 

Genomic 

DNA    
309 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

OsWRKY74 
LOC_Os09g

16510.1 
2312 

Genomic 

DNA 
   361 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY79 
LOC_Os03g

21710.1 
2230 

Genomic 

DNA    
356 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008 

OsWRKY 

102 

LOC_Os01g

08710.1 
15535 

Genomic 

DNA    
424 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x Phytozome Ramamoorthy et al., 2008   

基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

CBF/DREB 
               

AhERF4 - - mRNA 
JQ048931.

1 
1367 AFU07641.1 306 花生 

Arachis 

hypogaea 
x o o (4℃) o NCBI Chen et al., 2012 

AhERF5 - - mRNA 
JQ048932.

1 
1820 AFU07642.1 335 花生 

Arachis 

hypogaea 
x o o (4℃) o NCBI Chen et al., 2012 

AhERF6 - - mRNA 
JQ048933.

1 
1997 AFU07643.1 407 花生 

Arachis 

hypogaea 
x o o (4℃) o NCBI Chen et al., 2012 

AtDREB1A 828652 1391 
Genomic 

DNA   
NP_567720.1 216 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
x x o x NCBI Seki et al., 2001 
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mol_ 
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mRNA ID 
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作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

CaCBF1A - - mRNA 
AY368482

.1 
885 AAQ88399.1 156 辣椒 

Capsicum 

annuum 
o o o x NCBI Kim et al., 2003 

DcDREB-6

A 
- - mRNA 

KM38664

6 
993 AIX48026.1 330 野胡蘿蔔 Daucus carota o o o x NCBI Huang et al., 2015 

GmDREB 

1A-2  

Glyma16g32

330 
1095 

Genomic 

DNA    
231 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1B-1 

Glyma20g29

410 
814 

Genomic 

DNA    
207 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1C-1 

Glyma01g42

500 
2803 

Genomic 

DNA    
340 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1C-1 

Glyma01g42

500 
2803 

Genomic 

DNA    
226 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1D-1 

Glyma05g03

560 
638 

Genomic 

DNA    
211 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1E-1 

Glyma12g30

740 
567 

Genomic 

DNA    
189 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o - x NCBI Kidokoro et al., 2015 

GmDREB 

1F-1 

Glyma12g09

130 
690 

Genomic 

DNA    
216 大豆 Glycine max 

o 

(37℃) 
o o (4℃) o NCBI Kidokoro et al., 2015 

 



doi:10.6342/NTU201703083

115 
 

(續附表一) 
                

基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

LlDREB1A - - mRNA 
JN561592.

1 
925 AEQ35295.1 213 寬葉獨行菜 

Lepidium 

latifolium 
x x o (4℃) x NCBI Akhtar et al., 2015 

LpCBF3. - - mRNA 
AY960831

.1 
942 AAX57275.1 223 多年生黑麥草 

Lolium 

perenne 
x x o (4℃) x NCBI Xiong and Fei, 2006 

OsDREB1A - - mRNA 
AF300970

.1 
895 AAN02486.1 238 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x o o (4℃) x NCBI Dubouzet et al., 2003 

OsDREB1B - - mRNA 
AF300972

.1 
897 AAN02488.1 218 水稻 

Oryza sativa 

Japonica  
x x o (4℃) x NCBI Dubouzet et al., 2003 

PnDREB1 - - mRNA 
KU500634

.1 
699 ANP21917.1 232 罌粟花 

Papaver 

nudicaule 
x x o (0℃) x NCBI Huang et al., 2016 

TaDREB2 - - mRNA 
DQ353852

.1 
1043 ABC86563.1 243 小麥 

Triticum 

aestivum 
x x o (4℃) o NCBI Morran et al., 2011 

TaDREB3  - - mRNA 
DQ353853

.1 
1004 ABC86564.1 224 小麥 

Triticum 

aestivum 
x x o (4℃) o NCBI Morran et al., 2011 

ZmDREB 

1A 
- - mRNA 

AF450481

.1 
1085 AAN76804.1 267 玉米 Zea mays x o o (4℃) x NCBI Qin et al., 2004 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA   
XP_008655447.1 368 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 
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基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA   
NP_001292873.1 367 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA 
  XP_008655449.1 367 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA   
NP_001105876.2 319 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA   
XP_020397925.1 248 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 

ZmDREB 

2A  
732788 3366 

Genomic 

DNA   
NP_001292874.1 248 玉米 Zea mays 

o 42℃, 

10min 
o 

o 

4℃,24h 
o NCBI Qin et al., 2007 
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(續附表一) 

註：o 表示逆境下有表現，x 為逆境下無表現，-為前人研究未測定之逆境。 

 

  

 

 

 

               

基因名稱 基因 ID 

序列

長度

(bp) 

mol_ 

type 
mRNA ID 

序列

長度

(bp) 

蛋白質 ID 

胺基酸

長度

(AA) 

作物 學名 熱 鹽 冷 乾 序列資料庫 參考文獻 

COR                

AtCOR15A 818854 1890 
Genomic 

DNA 
  NP_001323750.1 127 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
x x o o NCBI Seki et al., 2001 

AtCOR15A 818854 1890 
Genomic 

DNA 
  NP_001189733.1 104 阿拉伯芥 

Arabidopsis 

thaliana 
x x o o NCBI Seki et al., 2001 

BnCor15B 106388279 5641 
Genomic 

DNA 
  XP_013683766.1 147 油菜 Brassica napus - - o (2℃) - NCBI Weretilnyk et al., 1993  

BnCor15B 106388279 5641 
Genomic 

DNA 
  XP_013683767.1 142 油菜 Brassica napus - - o (2℃) - NCBI Weretilnyk et al., 1993  

CbCor15A - - m RNA 
JF718274.

1 
686 AEO27885.1 139 薺菜 

Capsella 

bursa-pastoris 
- - o - NCBI Zhou et al., 2012 

CsCor15A 104785113 869 
Genomic 

DNA 
  XP_010508558.1 139 亞麻薺 

Camelina 

sativa 
- - - - NCBI Liang et al., 2013 

Wcor15 AB095006.1 4549 
Genomic 

DNA 
  BAC56935.1 147 小麥 

Triticum 

aestivum 
x x o (4℃) x NCBI Talanova et al.,  2009 
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附圖二、HSF 轉錄因子在單子葉植物及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片，紅色方框為單子葉及雙子葉植物具差異之高度相似性序列

處。 

6001 6019 6048 6050 6052 6057 6060 6062 6065 6077 6083 6084 6092 6093 6099 6105 6115 6118 6145 6150 6157 6162 6165 6166 6187 6217 6218 6225 6229 6241 6242 6246 6250 6262 6264 6267 6270 6272 6273 6276 6282 6284 6285 6287 6289 6292 6294 6295 6297 6298 6300 6302 6303 6304 6306 6307 6308 6316 6323

AtHsfA1a - - - - A T C C T C G A G G T A A T - G T - C G G T C - C C T T A C C T C T T C G A T A A G G G A G T C G G G A C A C

AtHsfA1b A T G A A T A T T G G T G A G G T T T A T A A C - T C T T G C A - T T A A T T C A T A C T T T T A T T T A T T T T G T

AtHsfA1d T A T T T G A T T T T T G T T A A T - C T - T T C A T - T T T A A T T T T T T C T G G T G G T A A G C C A T A T A A T

AtHsfA1e G T A C G T G G T T G T A A A A G G T A T - A C T T G C T C T A C T T A A T T C G T A C T C T T G T T T A T T G T G -

AtHSFA2 C C A A C G G G T G A C G A A G A A G A G A T T A A C C G G T A G - - - T A T A C C T T C C T T T A C A C T A G T T G

AtHsfB1 T A G C T T A C A T C G A A G G T T T A T C C T C T T T T G G A A G A T T A G A G A A T T C T A T T G G G G T G G A A

AtHsfB2a T A G T T T A C A T C G T C G G T T T A T C C T - A T T T G - A A T T A C C A G A A A G T A C G A T - - - - - - - A A

BrHsf-01 T A G C T T A C A T C G A A G G T T T A T C C T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

BrHsf-10 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G A - - - G A A G A A G C G A C T C G T G C T A G C C T

BrHsf-11 T A T G T T A C G A C G A G G G T T T A T C C T - A T G T - - - A C G A T A G G G T T G G A T C A - - - - - - - - A T

BrHsf-15 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A T C T T T T C C C C C - T

BrHsf-16 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A T C G T T T G C C C A - T

BrHsf-20 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C A A G A T T T - - - C T C C C T A T T C T C A T C A C C C C A C T

BrHsf-23 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

BrHsf-24 - - C T T T T G T A G T T T G G T T T T G C A C C C A - C A C G C T C C C - - - - C C T A - - - - C C A T A C T A A T

BrHsf-25 T A G C T T G A C T C G T C G G T T T A T C C T - - - - - - - - - - - - - - - G G A A A T T C A A C - - - - - - - A T

BrHsf-29 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G G T G G A A A G A C A A G G A T C

BrHsf-35 T A C G T T A C C G C G A C G G T T T A T C C T - A T G T - - - A C G A C A G G C T A G G A C C A - - - - - - - - A T

GmHSF04 T C A T A T C T A T G T G T A A A T A G T - G T T T G C - G G A G G T C G T A A C T G T A G C A T C T G G T T T G G T

GmHSF08 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T C T G C G T G C A - - - C T C C T T C C G A C C T G A G G G T G C T C

GmHSF09 T A T C C T T A T T T G T T A T C G T G T T A A A A A T G A C G C T T T C T A C G A T T A T A A C T G A C C T A A A A

GmHSF10 T A T C G C T C A T T C G C T A T C T A C C T G A T G T T A T T G T T T C A A - A T A T G A C T T A A T C T T C A A T

GmHSF11 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G T C A T C T G C C C T T C T G G T A

GmHSF16 C T C C A T A T C G A T A T A A A A T A C A C A G T T A T T T T T T A A A T A T C A A A T C T A T A T A G G A T T T A

GmHSF17 G A T C A A A A T A T C - - - - - T T A T - T T T T A T - G T A C T G C T A T - C T G - T A A G T G G C T G G T G T T

GmHSF25 T A G A T T G T A T G G G C G G T T T A T C C T - T C T T T T T T C T T T A T T G T A C C A A T T T A A A T T T A A T

GmHSF33 G A T G G T A A T G T C T T C A T T C A T - T T T T T T T A T T A T A T T T G C C T G G T G T G T C G A C T C T A T C

GmHSF34 T A C T - T A T T G T C T G G C A T T A A A A A A T T C T G T T T T T G G T G - A T T T T T T G A G - - - T T A A G G

SlHSF24 T A G C T T A T A C G G A A G G T T T A T C C T - T C A T G T T A G T C C T T A T T G C G G T T T T A A T G T A C T G

SlHsf30 T - - - - A G G G C - - - - T - - - G A T A T G A T T T T - - A - - - - T G T T G G C T G T T A C C G T T T A A T A T

SlHsfA1a A A C T T T G T A C G C A C T C G T T G T - T T G T T G T C T T A T C G C A T G G G C T T A T T A G C T A T T G T G G

SlHSFA3 T T T T G A G A G G A A T A T T T A G A T T T G T T T A T T T A A A G C T T T T G G C T T A A A G C C C T G A T T C G

SlHSFA4A T T T T T T G A T T C T T T T A G G T T C A T T A T T T T G T T A C T A A G C C G G T A T A T G C T C T T T T T G A A

SlHsfA6B A G A G T T A T T A T A G A A T C T G C A T C T G A A A A G T G T T A A C A T C C T T T T A T A C A C T T T A T T T T

SlHsfB-2a-like T A C C A T A T T A T A G C A C A T T A A T A T T C T C T T T C T T C A G T G - C A T T A T T C T T - - - T T A A T A

SlHsfB4 T A A T T T G T A T T G T C G G T T T A T C C T - T C T G A T A A C T T A T A G G A A A C A C G A T - - - - - - - A T

StHSF30 T - - - - T G G G T T G T T T - - - G A T - C G A T T T T - - A - - - - T G T T G G C C G T - A C C G T T T A A T A T

StHSFA3 T T T T G A G A G G A A T A T T T A A A T T T G C T T A T T T - A A G C T T T T G G C T T A A A G C C C T G A T T C G

StHSFA5 A G T T A T G G T A G G T C A T T G G G G C A T G C A T T A T A C C T - G T A - A A T C T T C A T A - A T C T G G G T

OsHSFA2A T A T C C C C T T C C A G T A G C G C C G - G C C A T G C G G C G G C C C T T T A A C T C G T C T G A G A C C C G C A

OsHSFA2C G C T A A T G T C G G G C A A C T A G T C C C C C A T A A G C C T A T A C C C T - C A C C G T G G G T G G G A T T A C

OsHSFA2D T A G C T T G C C C C G C C G G T T T A T C C T C C C G T A A G G T T T A G T T A T T T G C G G C G A T A C T G A A T

OsHSFB2A C A C C C A C T C C C C C C A G C - - - T C T C C C T C A G - C G G C C C T T T A A C T C G T G T G A G A C C G A T A

OsHSFC2A - - C C C G C C C C T G T C A T A A C C - C C C A A G G A G - C G G T C C T T T A A C T C G T G T G A G A C C G G C A

OsHSFC2B A C T C C G C A T C C A T C G T A C A A G T T T G T G T A A - T A G T A A T T A G A G A A T T G A T T A A C C G G T A

ZmHSF10 A A C C C C C C T C T G C C A A C - C C G C C T T G C G G G - C G G C C C T T T A A C T C G T G T G A G A C C G G C A

ZmHSF12 C A T C C C C A T C C G C C G C C - A T G A G C C C C G - G A C G G T C C T T T A A C T C G T T T G A G A C C G G C A

ZmHSF13 T A G C T T G C C T G G T C G G T T T A T C C T C C T G T - - G G T T C - - - - G C T T T T G C C G T T G G T T T A C

ZmHSF14 C A T C A T T C T - C T A T A G C T T A T C T G A T T - T G A T C T T T C T G - A T C C A G T C T T T A T T T C A C T

ZmHSF2 A T T C T C C C C A T T C C C C G G C T A T C T C T T G T - T T G G C A A C T T G T A A C A C G G T G C A A T T G C T

ZmHSF20 A A C C C A T C C C C C C C A G C - - - - C C T C C T A C G - C G G C C C T T T A A C T C C T G T G A G A C C G G C A

ZmHSF24 - T T A G T G C - G T G C A G - T A G T G G T T A - - A A A A T T - T A C C C T - C A C T G T G G G A A G A A G - A C

ZmHSF4 - T T T A G C T T A G G T C C - T T A C T G C T A T T C A C A A T T T A C T C T C T A T T T T G A T A G C A T A C G A

ZmHSF6 C T G T C C T C T G C A T A A G C G G T A G G C C T T G T T A C C G T C T C T C G A T T C C T G T T G T A C C T G T A

ZmHSF7 C A T C C T C C T C C G C C A G C - - - G C C C T C C G G G - C C G C C C T T T A A C T C G T G T G A G A C C G G C A

ZmHSF8 C A T C C T C C T C C G C T C G C - - - G C C C C C C G - G - C G G C C C T T T A A C T C G T G T G A G A C C G G C A

ZmHSF9 T - T C A T T C T T C C G T A G C T T A T T T G A T T - T G A T C T T T C T G - A T C C A G T C T C T A T A T T A C T
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6324 6325 6327 6328 6330 6331 6332 6335 6338 6342 6350 6351 6354 6357 6363 6378 6379 6382 6387 6388 6395 6396 6399 6401 6404 6408 6410 6411 6413 6415 6419 6423 6426 6427 6428 6429 6430 6432 6437 6438 6439 6441 6442 6444 6445 6447 6448 6450 6451 6452 6453 6454 6455 6456 6464 6465 6466 6468 6472

AtHsfA1a A T G A T C C C A T T C T T T T C G T C A A C T A C C A C A C A T T T G T - A G T A A C A C T T G T A A G T - A A T C

AtHsfA1b T T T T A T A C A C T T T C A T G A C A G T G A A G T T C T A T G C T A T A A A C T A A A T A T C T G G T C T T C A T

AtHsfA1d A A G T G T T C - T T A A T A C T G C T A A T C T G T G A G C T T C A G T A C T G A T T G C T T T T C A A T G T G A T

AtHsfA1e - T C C A T A C A C T T T C A T G G T A G T - - - - - - C T A - A C C A T T A A T G - - - - - - - - - - - - T T G T A

AtHSFA2 T T T T T T T A T A T G T C A - G T C T G T G T T G T T T A G A T G A A A T G C A T G G A T T G G T C A T A A A G G C

AtHsfB1 G A G C G A G T T G T T T T T T T G A C G G - A T - A A T G A T T T T C C G G C G G G G G T C G T T G A C G - T A G G

AtHsfB2a A A G A T T C T G G A A C C C C G A A C G C C A A - G T G T T C A A C A A G C A G C G T G T T T A T C A C C - A A T G

BrHsf-01 - - - - - - - - - - - - - - - T T G A C G G - A T - A G T G A C C T T C C G G A C A G G G A C G C T G T C G - T A G G

BrHsf-10 C G C T T C G T T C C C G C A - G A C C G T C G A A T T C A G G - - G G A C A - A G G C A - - G G T G G T G G G A C G

BrHsf-11 C - - - - - - - - - - - - - G - - - G C G G T A T - G T C T C C A C T C T G G A G A G T C T T C T T C - C A - A T G G

BrHsf-15 C C C C C C G - T - C C A C A - - T C C G T C G C A A T C A T G - - G G A C C A C G A C A - - - A T C G T G G G A C G

BrHsf-16 C C C C C C G - T - C C A C A - - T C C G T C G C A A T C A T G - - G G A C C A C G A C A - - - A T C G T G G G A C G

BrHsf-20 C C A C A C A - T G C C A C A - - C C C A T C G A A A T T A G G - - A G A T A A C A A C A - - - G T T G T G G G A C G

BrHsf-23 - - - - - - - - - - - - - - - - - - G A C A A T T A C A C C C A G C A C C T T G T A A A C T A C A G A T G G C G A C C

BrHsf-24 T G T G A G A G G G C T T C T G G T A A T T A G G G A - - G A T - - C T A T A T C G A C A A A T A C A G C A T G A G C

BrHsf-25 A A G A T T T C G G A A C T T A G A T C G A C A C - - - - A T C T C A T T C - - - - C T C T C G C C G C A G - C C T C

BrHsf-29 A A G G A T C C A T C T T T G C C A G A C C C C T C T G G A C T C A T G G - G A T C C C A C C A T T C G A T - T G G T

BrHsf-35 C A C C G C C G C G T G G G G G T C G C G G G A C - G C G C C C A C T C T G G A A A G T G T T C G T C - T A - A T A G

GmHSF04 G T G C A T G G A G T A T T A T T C C T G G T T A T A C A A - T T C T A T G C T A G A A A T T C C G G T A T C A T C C

GmHSF08 C C C C T T T C C A T C C G A C G A T T G C A C G C G T T G T G C T C T C C T C T T A C A - - C A T C C T G G C T C A

GmHSF09 A C A C C T G G C G T T T C T G A T G G T A C A A G C T C C A T - - - C C A A G A A A T A A G C A T A C C T T T C T C

GmHSF10 T G T A G G A C G A C C T A T G C T G A T A T G G A A - - C A T - - - - - A A G C A A G G A T G C C A C A G A G A A G

GmHSF11 T G T G A T G C T C T C T T G A G - C A G G T C C A T T C A A G G C C T A A T T A G C C A C A C T T C T C A - G T T C

GmHSF16 A C T G A C A A C A G A T T A T T A G G T A A A T G - G T T - A A A T T T T T T G A G A C G T C T G A G A A G A A A A

GmHSF17 T T A T G C G G G T T T T T A A C T G G A T T T C G C A A C T - C C T T C G A T T T T C A A T C C T T A T C C T C T T

GmHSF25 A A A T G A G A C C A A T T T T G T C T G T - A T - C A A A A G G T G C C A G A A A C T T T C G T T A G G G - T A A A

GmHSF33 T A G C T A G T A C T G T G A G G C G T A T T T T G G A A T T T A C C T A A C T T C A C A C T G C T A T A T T T G G T
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SlHsfB-2a-like T T T T G A G A - A T A T A C A A G T G T T A C A A G T - T G C T A G T G C A A - - T T A - A G G A T A T

SlHsfB4 T T T T T G T T T A C T A A G G T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

StHSF30 - - - - G T A T T G T G G G T A G A A G A T A A G T G A C G G - T A A T T G T C T C C T - G T T T - G G T

StHSFA3 A G C C A T T T T G A A G G T C G T G G A G T T T T C A T G G T G G G T T G T G G C C A A G C G C T G A C

StHSFA5 C C C G T G T T - A T T T C T A G A C A G C A C A A G A G G A - T A T G C T A T T C C C A - C A A T T A C

OsHSFA2A G A C G G G G G G G G A G T C C T A A G G C C G G G G G G G A C A T A A T A C C G A A C G G G G T A T T T

OsHSFA2C A T T A T G A G A A G A G T G A G A T G G G G A G A G A G G C T A G G T C A T G C - - - - G T A A T A T T

OsHSFA2D G T C G - G A T C T A G C T T A G G C G G T C T A G A G A A A A T C G A G T T C C G T T G C A A A G A T G

OsHSFB2A - G G G G G G G G G G G G A C G C G - - A C C G C G G C G G G C G C G G T T G C G A C T G A A G T T A T T

OsHSFC2A G G C G G G G T G G C G A T C A G T C G C C C G G G G G G A A C A C T T T T C T C T G T T G - A T T G T T

OsHSFC2B G C C G G G G G G G C G G C - T C G C G - T C G G C G G G G A C G C C A C A G T C G G T G G A A - T A T G

ZmHSF10 - G C G G G G G G C G G G T C A T A C G C C - G T G G G G G G C A C G A C A T C G C C T G G A G T T C T T

ZmHSF12 A G C C T A A G A G C A G A C G A A C G G C C G G A G G G G T C A T - A C A T C A G T G G G - - - - - - -

ZmHSF13 A C C G G G G G G G A G C T C A G G C G G C C T A G A G G A G A T C G G G A T G C G C T G G A A G C G T G

ZmHSF14 G G T C G G T C T C G T T T C A C A T T T C T G C A G G G C G T A G G A C A T T C G C T A T A A C C A G C

ZmHSF2 G T C A C A G A G G C C T T C G A G T G T A A C G G A G C T G C T C A C A G T G T G T C A G A A T T C A T

ZmHSF20 - G A G G G G G G G G G G G A G G G T T A G A C G A G C G G G C C C - - C G T C C G C T G A A G T - - - -

ZmHSF24 A T T A T G A G G A G G G T G A G A T G G G G A G A G A G G G T A A A T C A T G C C C T A A C A T T A T T

ZmHSF4 G G C A T G T G A T G A T T A C G A C C C A G A G G G A G A T - G A G A C A T C G G T T G T C T T C A T C

ZmHSF6 G A C G A G G C A T C G A A C G G C G A G T C C G G A T G G C C C T C A C T A C A G C A T C G A A T A C T

ZmHSF7 - G C G G C G G G G G G G T C A G A C G G C C G G G G C G G G C A C G A C A C C C C C T G G A A T T A T T

ZmHSF8 G G C G G C G G G G G G G T C A G A C G G C C G G G G G G G G C A C G A C A C C C C C T G G A T T T A T T

ZmHSF9 G G T C G G T C T C G T T T C A A A C T G C T G T A G G G C G T A G G A T A T T C G C T G - - - - - - - -
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CaWRKY1 A T T T G T T A T G G A T C C C T T T G A G G A G A A A A A A T A T G G C A A A A - C C T A G T T A T A -

CsWRKY18 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T G T G A T T C T T A G G C T - C G C C T C C T T T C A A C

CsWRKY21 A T T T G C T A T G G A T - - - T T T G A A G A A A A G A A A T G T T G C A A A A - C A T C - - C A T G -

CsWRKY23 T C T T T A C T T G A A - T T T A T A G A A T G G A A T C A T T C T G C T A G A G G T A G G T T T A G A C

CsWRKY25 - - - - - T T T T A A A T T T T T T T C C A G T C C A C A C T C C C G C C G G A T - A C T A T C - - - C A

CsWRKY33 - T T T T A T T T G A A T T G T C T A A T T G C G T A G A G T C C T G T T C A A T C A T C T C C A A T T G

CsWRKY4 A C T T T A T A T C A A T C T T T T A G G A T G C A G T C A T T C T G T T A G A T G A C T G T T C A G C A

CsWRKY46 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C A A T - T

GmWRKY21 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

SlWRKY2 A C T T G A T T G T A C A T T T A C T - T C T G A A T T A T T T T T A T T A A A A - A T T T T T G A T G A

SlWRKY26 A T T T T A T T T G A A T T T T T T T - T A T C A A G T A A T T T T A A T A A A A - A T T T T G G A A T -

SlWRKY27 A T T T T A T A T G A A T T T A T C T - T A T C A A A T C T T A T A T G C A A - A - A T T A T - T A T A -

SlWRKY33 T T C A C A T T T G A G - T C T C T A G G A T C G A A T C A T T C T G T A A G A G G T A G G T T C A G C A

SlWRKY52 A C A C T A C T T G A G T C T A C T T T G T T T A T A T T A T G T T A T T A C A A A T T T A A T A A T C T

SlWRKY53 A T T T T C T T T G A A A T T T T C T T G A T A A A G T C G G G C A T A T A A C A - A C C C G G A T A A G

SlWRKY56 T T T T T A T T T C A G T A T T C T G C A A T T C A C T T G C C T G A T T A A C A A G A T A T T A T T T T

SlWRKY60 A T T A T A T T T G T A G T T T C C T - T A A G A T A T A C T C T T C T T A A - A - A T A T C C C A A T A

SlWRKY62 A T T A T C A T T T A T T T A G T T T - A T T C T A A T T G - - - A A A T A A G A - C C T C T A A T A A T

TaWRKY53 - - - A T C C C C A C G G C G G C A A A C C C G C T C - C C T T T C G G C G G A C G C C G G T C C G C C G

TaWRKY52 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A C C C C C T G - C C C A A C G G G C G G C G C G G G A C T A C A T

TaWRKY51 - - - - - - - - - - - - - - - - C C A G C G A C C T G - C C C T C C G G G C C A C C C C A T C C C G C A C

TaWRKY50 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T G G G C C A G T C G G G C G

TaWRKY48 - - - - - - - - - - - - - - - - C A G A T G C G C A G - C C C T A C A A C G T G C A C C A A G - C A C G G

TaWRKY46 - - - - - - - - - - - - - - - - C T A A C A T G T T C - C C G A T C A G C G C C T A C C G G A C C G C A G

TaWRKY44 - - - - - - - - - - - - - - C T G T A G G C T T G A G T A A T C T T G C C A G A G A C A T G T A T A A C G

TaWRKY33 - - - - - - - - - - - - - - - - C A G G C G A G C A G - C G C T A C C A C G T A C C G C G A G C C A C C G

TaWRKY10 - - - - - - - - - - - - - - - - C T C A C A C G C C G - C C C T A T T T A T - G C G C G G G C G G A C C G

OsWRKY79 G G G G G G G C T C A G G A A T A G A A G T A G T A A A G G G T T A T G G A T T A G C C A C T T T A G C G

OsWRKY74 G A T A T A G G G C G A C A C C T T T G C G A A C C A T G G C C C A G G G G T A A G G T A G T T C A G C A

OsWRKY68 C A A A T C C C C A C C C A G G C A A A C C C G C T C - C C T T T C G G C G G A C G C C G G T C C G C C G

OsWRKY66 A A A C T A T A T G T G A T C T A T T A C T A T A T A T T C G T T T G G G A A T A C A T A A T C A A A A G

OsWRKY62 - - - - - - - - C G G C C C C G G C G A C C G G G C G - C C C T T C G G C C C C C G C C G G G C C G C C T

OsWRKY51 C A G A T - - G G G A A T C G G C A C A C T C G C G C - C C C T C C G G C G T A T G C C G G C C C G C C A

OsWRKY45 G G C G T G G C G G T A G C A A C A G T G G T G T G A A G A C A T C C A G A T T T A A A A A T T A A T C A

OsWRKY39 A C G C T C T C C A T T G A A T C G A G C A C G C C C T C C C T T C G A C C C T C G C C G G C C C G T G A

OsWRKY102 G T C T T C T T T T G C T T A C G C C A A G T C A T T A A C T T T T T A T C C A G - C A T G A A G C A G T
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CaWRKY1 T C T G T T C C G T C C T A T A C C A C C G G A C A T T C T G A C T T A A G A G A A A C G T A A T A T T C

CsWRKY18 C G T T G A A A A A A A C A T T T C A C C C T C A T - T C C C T T C C A A C C C G C T C T T C C G G A T T

CsWRKY21 T G C G T C A T G T C C C G G A C - - C C G C G A G T T C T G - - - - A A G A A A G A C A T A - - - T T G

CsWRKY23 C T A G A C A T A T C C T C - - - G C A C G G G G T - - C A G A T T G A G A - T G A C A G C A A A C C T A

CsWRKY25 A G G G A C A T G T T G C T G T T A C A T G A A - - T T A A G A T T G C A G A G A A A A - C C C C A A T T

CsWRKY33 T G G A A A G T G A T C T A T T T A T C T C A A T C T T C A C A A T C C A G C G T G A C C C T T T A A T G

CsWRKY4 C T A A T A A G G A T G T C T T T A A A C T T G T A T A G A G A T T A A A T C A C A A A C T G A A T A A A

CsWRKY46 T A A A A A G C T A T G T - - - T T A G T T C A T A A T C G G C T T G T C G G G T A A A - - - C T C A T G

GmWRKY21 - - - - T G G A - C T T A C T T T G C A G A C A G A T T C C C A T T A T G T - C G A G A C G A A C A A G T

SlWRKY2 G A A A A A A T A T T A T T G C T G G C T A A G A A A G A G G A T A C A G A A T G A A T A T T G T A A T A

SlWRKY26 T T G A A T T A A T G A T T T G A T A G A A A G A A A T G A G G T T A G G A G T A A C A T T T A G A C C T

SlWRKY27 T A A T A A T A A T C A T C A T T A A A A G T A A A T T G T G T T A A A T A A A A A A A T T T A C G A T T

SlWRKY33 C T A A T A A A G A T A C A T G G G G C A G A G T A - T C A A T C A A A C A A T A A A A G A C A G A T C A

SlWRKY52 C G A C T C G A T A T G T - - - T G A A C T T A A C T T C A A G A C A C C A T A A A G A T T C C T C G T T

SlWRKY53 C C G C A C A G G T T C T A T T A G A T C T T A A A T T A A G T T T A A G A A A A G A G C T C A T A G C A

SlWRKY56 A A A G C C A T C A T G T T A T T T C C C A C A A T C T G G A T T C A C C A C G A G T A T C C A T T A T C

SlWRKY60 C A A A A C A T A T G A C T A T C T A C C T A A A C T T G T G G T A T A A A T T A T A T A T T G T A A C T

SlWRKY62 A C A T A C A A A T T A - T A T A T A A C A T A A A T A C G A T T T C T G A A A A T A A C T T A T A G T T

TaWRKY53 C G C C - C G C G G G C G G G C A C G C C G C T C A A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A C T G A C G

TaWRKY52 C G - C T T G C G - - C A C A C G A C C C G C A C G C G C C A C - A A A G T C C G A G A G G G A C - - A G

TaWRKY51 C G - C C C G C G - - - G T G A A T C G G G C G G T C G A C - C - G G C G G - C G G G G G G A G C G G G A

TaWRKY50 C G G G C C A A G G G C G G G C G T C C C A C - A G - T C C C C T G G C G G T C T T A C G - G C G C G C G

TaWRKY48 C G C C - C G A G A A C A A G - G C G C C - C A C C C A G C G - - G C - A G T C C G A G G T A A G G T C C

TaWRKY46 G G A G G C G G G G G G G G C C A C A C G G C C G G G A C G G T C A G A G - - - - C A A G A G A A G C G C

TaWRKY44 C T A G A C A A G G T C T C A A T G A C A A C G G T T T C A A C T C G A G A T C T G A G G C G A A T T C A

TaWRKY33 C G - C C C G C G G A G G G G A G C A C T G C A C G C A G C G C - G G G A G T C - A G G G G A G - - T C C

TaWRKY10 G G - C C C G C G T C C G T G G G C G A A G T A G G A G T C T C - A G C G A - C G G G T G G A G T - G G G

OsWRKY79 T G C A A T A A T G G T A G A A T T G A G G C - T A T T C C T T T T G T A A T - A T A A G - G A T A A C G

OsWRKY74 A G T T C C C C C A A T A A A A A C T T T G C C A T C T G C T C T G G T A G G G G C A C G G A A T T C T G

OsWRKY68 C G C C - C G C G G C C G G G C A C G C C G C T C A A T A A C C A T C C A A T C A T T T C G A C T G A G G

OsWRKY66 C A C T A G A G A A A T A A G T T T A - A G T G G T C C C T G T A C T T A T T C G A A A A T A A T A A C T

OsWRKY62 G C C C A C G C G C C C G C G C T C G C C G C C C G G A G C A G G C G C C G C C C T A T G T G G T C G A T

OsWRKY51 C G C C G C G A G C C G A G G C A C G A T G C C G G A C G G T C A G G A A C T G A C A T T G A C T G A G G

OsWRKY45 T G A - A T A T T A A C G G G G A C C A A C C C A A A T A C T C G C G T A A T G A G A T G - G A T C A C G

OsWRKY39 G A T C C C G C G G C C G G G G A C G C G T C C A A G A G C A C G A A G A C C A T A A T T T A G T C A G G

OsWRKY102 T A A A T T A C A A A C T G A C T T G C A T G A G T A A T T A T T T A A A C T G T T G G G T A G T A A T C

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

附圖三、WRKY 轉錄因子在單子葉植物及雙子葉植物中核苷酸高度相似性片段，紅色方框為單子葉及雙子葉植物具差異之高度相似性

序列處。 
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CaWRKY1 A A T T T G T G A A A C A T C A A G C A G C T G C T G C G C C A T A T - - A G G A - A A C C T C C A A C A

CsWRKY18 T G A C A C C C C T A T A - C T C T T C T G C G A G A C C A A A C G C G G A A G A T A G T G A A G A A G G

CsWRKY21 A A T C T G T G A A A C A T C A G G C G G C T G C G G G G C G A T T T - - G G G A - G A T T T C C C A C A

CsWRKY23 G A G A A A - - A T G - - A A T G T G G G G G A A G C G A A C A - - - - - - G T G A G A C C A A G A A T T

CsWRKY25 A - G G A C C A T C G A T C T T C T C G A A A A G A A A A A T C G G A - - G A A G A A C A T C C G A G T C

CsWRKY33 A A A G G T T G T C G C T C C T T T C C A A G A G G A A A A C A G G A - - A A A A G G T A T C A G A G T T

CsWRKY4 A T A G A G G G A A A A A G G G A A A C T C C A C T C T T T A A A A C T G G A A A A A C C A A A T - - T T

CsWRKY46 T G A A T G A G - T G T - G T A A T C G A A G A A A G A G A G A A A A - - A G A G G G A G C G G G A G T C

GmWRKY21 A T T G G G C A A T A A - G G A A A T A A T A T A A A C G A A A G A A G A A G A A T A G C A A A T G A T C

SlWRKY2 A T T C C T C T T C A T A - - - - - T A C T A A A T T G A A C A T G T - - A C T T C A G G A G A C T A G C

SlWRKY26 A T G C C G A A A T T A A - T T C T A C A T T A A T - A T A T G T T T - - A C A T G G A G A T C C C A T C

SlWRKY27 C T A T T G T A T A A T G - C C T T T G G T G G A T A A T A T A T G A - - A C A T T A C T G T A T T T T C

SlWRKY33 G T G G A G T G A T A G - A A T G A C G A A G A A T C A A G C G G A - - - - G G T C T C C T A A T T C C C

SlWRKY52 C T C C C G T G - T A T A C G A C C C T G A G A G T G C C A G G A T T - - G C C A C G A C A A G G A G T C

SlWRKY53 C A A C T G C G C T T T A - A T - C A T T T T A C T T G T C A A T A A - - G A A T T A G A G A G T T A G A

SlWRKY56 A A G G A A C T A T A C A G T C A T C T A G A A G C A G C A A G G A T - - A C A T C G A C A T A A A G A T

SlWRKY60 A A G C G G T G A T C A G - - T C T C A G T A G G T - G T C C G G T C - - A G A A A A G T G A A C G A G A

SlWRKY62 A T A C A G A A A T A T A - T T A T G A T G G A G T A A A C A A G T A - - G A A G T A A A T A A G T A T T

TaWRKY53 C G G G T G C G C C C T C C G A G A G T A C T G G A G A A G T A C G G C A G A A G C A T A A G G G G T C C

TaWRKY52 A A G G T G C G G - - T T A G A G G G T A C T G G A G A A G T A C G G A A G A A G T G T A A G A A C A G C

TaWRKY51 C G G G T G C G A - - T T A G A G G C T A C T G G C G A A G T A C G G A A G A A G C G T A A G A A C A G C

TaWRKY50 T C A C T A - A A A C C C A G T G A G C A C - - - - - - A G G T G A G G T G A A C C G T G A G G A C - - -

TaWRKY48 A G A G T G C T G C C T T A G A G G G T A C T G G C G A A A T A C G G C A G A A G T A C A A G G A C A A C

TaWRKY46 G C G G T T C A T C C A T A G A G G C T A C T G G C G A A G T A T G G C A G A A G C G T A A G A A C A G T

TaWRKY44 G T G G A G T G A T A A C G A T G T G A A T A A C A A A G G C A T G T C C G G T G C G C C A A A G A A T C

TaWRKY33 A G A G T G C G G C G T T A G A G G G T A C T G G C G A A G T A C G G C A G A A G T A C A A G G A C A A C

TaWRKY10 A G G G T G C G G - - T T A G A G G A T T C T G G A G A A G T A C G G A A G A A G C G T A A G A G C A G C

OsWRKY79 T C G G G A - G A A C C C A C C A G G T A C T A G - G T A A T T A A T A T A C A C C C T A A T A A T T G C

OsWRKY74 T C A G C A T G G G C T G C C C G T T T G T C A T - G A T C T A A T T G A T G T G T T C A A T A A T C C T

OsWRKY68 C G G G T G C T C C C T C C G A G A A T A C T G G A G A A G T A C G G C A G A A A C A T A A G G G C T C C

OsWRKY66 T G A A A A T G A T G T G - T T C A T A G G A A A T G T T A T A T T T G G A A G G T T A A G A G G A G T A

OsWRKY62 T G G A T T C T C G G C T A G A G G G T A C T G G A G A A G T A C G G C A G A A G T A C C G T G A C A A C

OsWRKY51 C G G G T G C T C G C T C C G A G A C T T C T G G C G A A G T A C G G C A G A A G C A T A A G G G C T C C

OsWRKY45 C C A G G A - G A A C C A A C C A A G T G A - - - - - - - - - - - A G C T T G T C C A C A A A A A C - - -

OsWRKY39 A G A C A A G C A C C T C C G A G T G T G G T G G C G A A G T A C G G C A G A A G C A T A A G G G C T C A

OsWRKY102 A T T A A A T T A A T T A C A G C C A G G A T G A T A A A A A A A G A - - G G A A C A A T A T G T A A G G

4221 4222 4226 4227 4228 4229 4231 4242 4252 4254 4257 4258 4263 4264 4268 4274 4275 4278 4280 4281 4284 4285 4286 4287 4288 4290 4291 4293 4294 4299 4300 4302 4306 4310 4311 4313 4315 4318 4319 4321 4324 4325 4327 4328 4329 4330 4331 4332 4333 4334 4335 4336 4338

CaWRKY1 T A A T C A A G G C G C C A A A C C G T T G T G G T G A G C G T C T A A C C C C A T A T C T C C T A G C A

CsWRKY18 T T - - - - C G T T G G T T C T T C A A T A T G G C A A A A T A G A T T C A T C A G G G A T A T T A T A A

CsWRKY21 T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY23 G T T C A A C A T C G A T A A T G G A A T A C G G C A A A G T A G A A T C A T C A G A G C T A C T A C A A

CsWRKY25 C C T A T C G G C C G A T A A T G G A A T A C G G C A A A A T A G A T T C A C C C G G G G T A T T A T A G

CsWRKY33 C C C G T T G G C C G A T A C T G G A A T A T G G C A A A A T A G A T T C A T C A G G G A T A T T A C A A

CsWRKY4 G T G C A T C G C G G A T A A T G G A A T A T G G C A A A G T A G A A T C A T C A G A A C T A C T A C C A

CsWRKY46 G C C A T G C G T G G A T A A T G G A A T A T G G C A A A G T A A C A T C A T C A G A G C T A T T A C A A

GmWRKY21 A C T A G A C C T G G A T A A T G G A A T A C G G A A A A G T A A C A T C A C C A G A A C T A C T A C A G

SlWRKY2 T T C T T C A A T G C A C A C A C G T G T A T A T - - - - G T T A A A T G A G T T T A G A T T C T A G G T

SlWRKY26 T T G T T A T G T G G A T T A C T A A G T T T T C T T G G T A T T C T C C T T T G T T A G A T T T C A T T

SlWRKY27 T T C T A C T G T G C A G G A G T T G G C T T A T C A G T G A T T A A A A G T T G T G G A G A T T G A A T

SlWRKY33 T T T C T T G G T G T C T T T T G A A T T T C T T T A C A T G A T G C G G G T G A G A C A C A G T A C A A

SlWRKY52 A C C T T C G A T G G A T A C T G G A A T A T G G C A A A G T A G A A T A T C C C G A G T T A T T A C A G

SlWRKY53 C T A T T A C T C G T G A A T A G G T G T G C G T G C A T C T T G A T A C A C A A T T A T T A T T T T T T

SlWRKY56 G T A T C C T A A G G A T A C T G G A A T A T G G C A A A G T A G A A T A T T C A G A G C T A T T A C A A

SlWRKY60 C A A G G A T G T C G G C C A C C C A G T C C C T C C G T G A C G A A A G C A C G T T A A A G T T - A C G

SlWRKY62 T T A G T T A T T T T G A A A A T A G A T T A A T T T A T G A A G A A T T A T G A T A G T T T G T C A A T

TaWRKY53 C C C C C A G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G G C T A C T A C A G

TaWRKY52 C C C C C A G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C T A C T A C C T

TaWRKY51 C C C C C A G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C T A C T A C C G

TaWRKY50 - - - - - - - - C C C G C T G G G - T A G T C A G A G A C C C C G A G A C A G G T A T T C C G G T G C A C

TaWRKY48 C C C C C G G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G C C T A C T T C C G

TaWRKY46 T C C C C A G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G C T A C T A C C G

TaWRKY44 A T G C A A C A T G G A T A G T G G A A T A C G G C A A A G T A G G A T C A T C A G A G T T A C T A C A A

TaWRKY33 C C C C C C G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - G C C T A C T T C C G

TaWRKY10 C C C C T G G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A C T A C T A C C G

OsWRKY79 A C A G T A T T T A T C G T G C G - T G C A C G G A A T A C A T G A C C T A G A T A T A C A G G T G C A G

OsWRKY74 G C T T A G T C C A T T G A A A G T T T A T C G A T G A A T C A A T T T T A G G T A T A C C G T T G C A C

OsWRKY68 C C C C C A G T T A A C T T C A A C T C G G T T T C A C G T G C T G C A T A T T A G G G C T A C T A C A G

OsWRKY66 C C T T T A C G C T A T G T T T T C T A A C A T C T G A A A T G G A T T C T T T A G G G G T A C T A C A A

OsWRKY62 C C C C C T G C T G C C T G C G A A G G C A G A A C A G A T G A A G A A T T T C T T T T C G A G T A A T T

OsWRKY51 C C C C C A G C C G T C C A C - - - T C C A T T A C A T C C T A T C C C C T T T A G G G A T A C T A C A G

OsWRKY45 - - - - - - - - G G T G G T A T G - G C A C G A G A G T G T G G T A C T T A G G T A T T C C G G T G C A G

OsWRKY39 C C C C C A G T T T C C C C G - - - - - T G G A A G A A A A C G C G G T T T G A A G G G G T A C T A C C G

OsWRKY102 A T G T T T A C A G T A C A A T T T T G T G C A A A C A T G A C G A T A A A A C A T A A A T T A T T C A G
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CaWRKY1 C A C G G C C A G T T A C C T A C T C A A A G C C T C C T T C T A T G T A C G G A T G T A C A A T T T C A

CsWRKY18 T G T A G T G A A G G T G C G C C C A A A A C A G T G G A G A G C T C C G A C C C G G T T C A T A C A C T

CsWRKY21 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY23 T G C A C A T T T G G T G C G T G A G A A A C A A T C G A G A G G A A C G A C A T G G C T G A T C T A C T

CsWRKY25 T G T A C G G A G G G T G T G C G A G A A A C A G T G G A G A G T A A C G A T C C A C T T G A T T A A C T

CsWRKY33 T G T A G T G A G G G T G C G C A C G A A A C A G T A G A A C G C G A C G A T C C A C T T G A T T A A C T

CsWRKY4 T G T A C T T G C G G T G T G T C C A A A G C A A T T G A A T C G G A A A A T C C A A C T A A T A A A C T

CsWRKY46 T G C A C A T C A A A T G T G T G A A A A A C G G T A G A G A G C G A A G A T C - - - - - C G T C T T G A

GmWRKY21 T G T T C A T G A G G T G C G T G A G A A A A G G T G G A A A G C G A T G A C T C G A A T T T T A A A C T

SlWRKY2 A T T G C T A A T A A A A A A T T A A C A G A G T T T C T C T T G T T C A T T T G T T A C A C T - C T C A

SlWRKY26 G A G G C T T C T G A T A A T T T A A A A T A A T T T G A T C A G T C A A T T G A T A A G T T T A T C T T

SlWRKY27 A G T A G T T C G A T T A G T G G A A A T - - - T T T G T T C A G G T T T T T G G G T A - G T T A C T C A

SlWRKY33 G G C A C T T T C C A C G G G T T G A G A A C C A - - G G A T C G A A A C A A C C A T A T G A T C T - T G

SlWRKY52 T G C A C G C C T A A T G T G C A A A A A A C A G T G G A G A G A G A T G G T C A T T C A T A T T C T A A

SlWRKY53 C C C A A C T A A C A G A G A T C T G T T A G G T T T A T C T T G T C A C A T C T C - A - T T T A T G A A

SlWRKY56 T G T A C A T C C A A T G C G T G A A A A G A T T T T G A G C G A G A A G G A C A A T C A G A T T T T A A

SlWRKY60 A G T G C T A G C T A C T A C A G G C A G T A A T T G G A T C C A T G T T T C C A G T A - - C T G G T C G

SlWRKY62 G G T A T T T T A G G C A A A T C A A T G C A C T A G T T A C T G G A A T A T C G G G A - A G T A T T C A

TaWRKY53 T G C A C A G C G G G T G C G C C C G A A G C A G T G G A G C G C G A C G A C C C G C T T G G T G G A C T

TaWRKY52 T G C T - C C G A G G T G C G T G A G A A G C G G T G G A G C G T G A T G A C G A G G T T C A T C C A C T

TaWRKY51 T G C T - C G G A G G T G C G T G A G A A G C G G T G G A G C G C G A C G A C C C G C A T G G T G C A C T

TaWRKY50 C A C C A C G C A G G T G C G C C A C A A G C A G T G C A G C G T G G C G A C C C G T T T C G A C C G T T

TaWRKY48 T G C T T C G C C T C T G C G T G A G A A G A A G T G C A G C G C G A G G A C A A G C T T T G T C C A C T

TaWRKY46 T G C A C - G C G A G T G T G T G A G A A G C T G T G G A G C G G C A G G A C C C T C T T T G T C C A C T

TaWRKY44 T G C A C G C C A G G T G C G T A A G A A G C A A T C G A A A G T C A A G A C C C A C C T G A T A T A C T

TaWRKY33 T G C T T C C C C G G T G C G T C A G A A G A A G T G C A G A G C G A G G A C A A G C T T C G T G G A C T

TaWRKY10 T G C T - C C G A G G T G C G T G A G A A G C G G T C G A G C G C G A C G A C C C G T A T C C T C C A C T

OsWRKY79 C A C A T A C C A G G T G C G C C A G A G G C A A C C C A G C G C G C C G A C C C G C A A C G A C C A C T

OsWRKY74 C A C C A C G C A G G T G C G C G A G A A G C A G T G C A G C G C G A G G A C G C G C T T C G A C G A T T

OsWRKY68 T G C A C A G A G G G T G C G C G C G A A G C A G T G G A G C G C G A C G A C C C G C T T G G T C G A C T

OsWRKY66 T G C A G C G A A G G T G C G C G C C A A G C A G T G G A G C G C A C C G A C C C C A T T C G T C C A C T

OsWRKY62 T A C T - C A C G G G T T C T T C A T A A A A A T T T A A T T G T G G T T A T A T A T T A A A T T A A T T

OsWRKY51 T G T A C G G C G G G T G C G C G A G A A G C A G T G G A G C G C A C C G A C C C G C T T C A T C C A C T

OsWRKY45 C A C A A C C C A C T T G C G C G C G C G G C A G T G C A G C G C G A C G A C C C G C G A C A G G C A C T

OsWRKY39 T G C A G C G A A G G T G C G C G A G A A G C A G T G G A G A G C T C C G A C C C C A C T C A T C C A C T

OsWRKY102 A T T A A C G C A A A A T T T T A A T A G G A G A G T T A A T T G A A A C A G T C G C G T G T T G T A T A

4421 4422 4423 4424 4426 4427 4429 4430 4431 4433 4434 4436 4438 4439 4440 4441 4451 4452 4458 4459 4461 4464 4465 4469 4470 4473 4475 4485 4490 4491 4494 4504 4506 4513 4516 4518 4519 4525 4526 4529 4546 4554 4563 4565 4637 4649 4657 4709

CaWRKY1 T A T T T C A A T T G C A C T C G T G A A A A C A A G A A A A T G T G C C G T G T G T G A C A A

CsWRKY18 A C A C G C G A G A C A C A C C C T C A C T C C C C C T A - C G C C G C C T G A A T G A A T T C

CsWRKY21 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY23 A C G A G G A A A A C A C A T G C A T G C G C G G G G C A A G A C T A T G G A C C C C A A A T A

CsWRKY25 A C G A G G G A G A T G C A T A C A G G A A T - G G G G T T G C A - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY33 A C G A A A G A T A C A C A C G C T G A A A C C A G T A C A A - - - - - - - - - - - - - - - - -

CsWRKY4 A C A A G G G T A A T A C A C G T A G A A G A G G C - C C T T A C C C T G C A G T T A A A T A -

CsWRKY46 A T T A A A C T A G A G T C A A C T C G C A C A A G G G G A G C C T T A C T G A G C C A A T - T

GmWRKY21 A C G A G G G T C A C A C A T G T - T G C A C A G - - C G G C A G C C G C C C C - - - - - - - -

SlWRKY2 A T G T A A A T T T T T A T C G C A C T A A - - A T A T G T T - T T G G C G T - C T T G A T C C

SlWRKY26 G T A G G G T T T T T A G T C A A A T A A T C A A T A T C T T - T C T A G A G - A T C T G T T G

SlWRKY27 A T G A A T T T T T A A C G G G T G T A G T - - A T A A T T T - T T T G - - - - A T C T C T T A

SlWRKY33 A T G A G G T A T G G G C G - G C A T T T A A A A C T T T G C T C G T A A A A C C T - - C C T G

SlWRKY52 - T A G A A G C A G A C T C - - T A T C C A A T C C G G T T G G C T C A C C A A A A C T A T - T

SlWRKY53 G T C A C T T T C G A T C A C T G A G A A A A - - A A T T G T A T C C A T G A - T T A A A T T C

SlWRKY56 - A A G T T T C A G A C T C - - A A C C C G A T C C G T G T A A G A A T G C A G A T T T A T A C

SlWRKY60 A T G - A G C G T T A C G T A A T A T A A T A C A T C T C T T A T T T T - - - - C T - - - - - -

SlWRKY62 C A C G C T T T T C - T C A A T G T T A T A A C A T A A T T A A - T T A T A T - T T A C A T T T

TaWRKY53 A C G A G G C G A C A C C C A C C G C C A C C G C G T C G C A G C C C C C C C A C C C G - - - -

TaWRKY52 A C G A G G C G T C A A C C A C C C G C - - C G C G G C G - A G T C A A C T G C - - - - - - - -

TaWRKY51 A C G A G G C A C C A A C C A C C C C C T A C G C G C C C C C T C C C G C C C C C - - - - - - -

TaWRKY50 A C C A G G G A A C A A G T G C - - G C C C A G C G G C G C C G - C C G C C C - G - C C - G A C

TaWRKY48 A C G A G G C G A C A A C C A C - - C C C C C G C C A T G T C G C - - G C C C C C C C G - G A C

TaWRKY46 A C G A G G C C G C A G G C A C C C C G C C C G C A G T G C C G C T T G C G C T C T C G - - - -

TaWRKY44 A T G A G G A A G A T G C A T G C A G A C G C G C C G C G C C T G A T G A G A G C G A - - - - -

TaWRKY33 A C G A G G C G A C A A C C A C C C T C C C C G C C G C G C G G C C C C C C C C C C C G T G A C

TaWRKY10 A C G A G G C G T C A A C C A C C C G C - A C G T A G C G C A G C C C G C C C G C C G G - - - -

OsWRKY79 A C T A G G C G A C A A C T G C T C T T T C G G C T G C G C C G C C C T C C T G C C C C G G G C

OsWRKY74 A C C A G G C G A C A A G T G C G C C C C G C G G A C A G A C C C C C T C C C A G A C G G G A C

OsWRKY68 A C G A G G C G A C A C C C A C C G C C C C C G C C C C G C T G C C T G C C C C T T C A T G A C

OsWRKY66 A C A C T C G A G A C A C A C C C G C A C G C C C C C T A C C A C A A C A G G C A C C G C T A C

OsWRKY62 A C A A G A C C G A A T C C G A T C G G G A C T T C G A G T C C T C A G T A A T C A C A A C G A

OsWRKY51 A C G A G G C G A C A C C C A C C C C G C C C A C C C C G C C G C G T G C A T C A T C G T G A C

OsWRKY45 A C A T G G C G A C A A C T G C G C C C C T C G C C C A G T C C A C C G C C C C C T C C - G A C

OsWRKY39 A C A C G G C G A C A A C C A C C C A C G A C C T C G C G C C T C C C G C C C C A C C G C G A C

OsWRKY102 T T G T C T T A T G A T T T T G C A C A A A T C A C G C A T T A A T C T T G G C T T T G A T A T

(續附圖三) 
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1051 1055 1057 1060 1064 1078 1667 1671 1673 1680 1681 1689 1690 1693 1838 1848 2257 2258 2261 2263 2269 2327 2328 2329 2330 2331 2332 2333 2369 2370 2393 2410 2411 2412 2413 2415 2416 2419 2420 2421 2422 2423 2424 2425 2426 2427 2428 2429 2430 2431 2432 2433 2434 2435 2436 2438

AhERF4 A C T A C T C G A G C T A C C C A C C A C A A A A C A C G C G G G A G A C C A A G C C C C C C G C G A A G A G C

AhERF5 A A C C T A C T A T C C C C T C G C T A C G A G C A A C G C - G C C C A A C A A T T C C C A T G A A A C A A G -

AhERF6 A A A A T A C G T T T T G T T A T C T T C A A G A G G A G C A A G T G A A G A A A T A C A A T G A G A A T C T C

AtDREB1A A T T A C A C C C T T T C C T C G C G A C A A G A A A C G C G G T C G A A G A A G T T T C G T G A G A C T C G C

CaCBF1A A G A A C T C T T T C T C C T A G C C A C A A G A A A C G C G G G A G A A G A A G T T T C G A G A A A C T C G C

DcDREB-A6 G C C A T T C G T C C T C C T T A A C A C A A A G A T C G C T G T C C G A A A A C A T A C G G G A A G C G T A C

GmDREB1A-2 T A C T C A C G T G A T C C T C G C T A C A A G A A G C G C G G G C G A A G A A G T T C C G G G A G A C G C G C

GmDREB1B-1 C G C A A A C G T T C T C G A C G C C A C A A G A A A C G C G G G A G A A G A A G T T C C G G G A G A C G C G C

GmDREB1C-1 A A C A C A C G T T T T C C T C G C C G C A A G A A G C G C G G A A G A G A G T C T T C A A G G A G A C A A G C

GmDREB1D-1 - - - - - - - - - - - - - - - - - C C G C A A G A A A C G C G G G C G C G A A T T T T T A A G G A G A C A A G C

GmDREB1E-1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A G G A A - - G C G G G A G A A G A A G T T T C G G G A G A C G C G C

GmDREB1F-1 T A C A C A C T T T C A C C - C A T C A C A A G A G A A G C G G T A G A A G A A G T T T A G G G A G A C A C G C

GmDREB1G-1 - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A A A C G G A G C G G G A G A A G A A G T T C C A C G A G A C G C G C

GmDREB1H-1 T A C A C A T T T T C T C C T C G T C C - A A A A G G A G G G G A A G A A A A A G T T C A A G G A A A C T C G C
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GmDREB1F-1 A G C A C T G C T G A G G C T T T C A G T C T G G - - - - - - - - C T C T C A G A A T G C T G G C C G A T G A T

GmDREB1G-1 G C A G C G G C G G A G A G T C T C A G G G T C G A A G G A C A G C T T C T T G G A C G A A G T T A A A A G A A

GmDREB1H-1 A G A G C C G C T G A G A G T C T C A A A T C C A C A A G A A A T T T C C A T T A G A G G A A A A C G G T G T T

LpCBF3 C G A G C C G T C G G G A A T T C G A G G C G C G G G C G A G A G C T G A G T C G A C G C T C - A C G A C G A C

PnDREB1 T G A G C T G C C A T G C A T T T C A A G T T A A A C T G A G A A A T T T G T C G A T G A T T G G C G C C G G T

LlDREB1A T G A G C T G C T T G G C T T T T C A - - - - G A A A T G A G A G C T T T G T G G A G G A - - - G C G A T A G T

OsDREB1A C G A G C C G T C G G G A C T T C T T G G C C G C G C C G A G A G C G T C G T C G A C G A C G G G C G A C G A C

OsDREB1B C G T G C C G T C G G G C G T T C C A C G T G C G G C G G A A C - C T T C G A C G A T G G C G G G C G G C G G C

TaDREB2 G C G G C C G C C C C G A C C A C C A T G C C G C A A C - - - - - C T C C C C C G C C G C G C G G G C G C G G C

TaDREB3 C G C C T C G C C C G G C G G C C T G - - - C C A C G C G A G A G C C T C T T C C G T G G C G C G C C G C G A T

ZmDREB1A C G A G C C G T C G G G A G T T C C A G G T C G C G C C G A G A G C T C C C T C G T C G C C G G G C G G C G G C

ZmDREB2A T G A G C T A C T G G A C A T C T C G A T G C A G G A T C A G T G C A T T G C T G A C A A G G G G T G G T G G T

(續附圖四) 
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3227 3228 3229 3230 3232 3233 3876 3877 3881 3884 3885 3886 3887 3888 3889 3918 3919 3920 3921 3923 3924 3930 3933 3934 3935 3936 3937 3938 3939 3940 3942 3973 3974 3975 3976 3978 3979 3980 3981 3982 3983 3984 3987 4047 4048 4049 4050 4052 4077 4078 4079 4080 4081 4082 4088 4089

AhERF4 G G A G T G G T G G C T T T C A T G G G T G C A A A T G C C T T T A T A T G C C C A C T G C T T - - - C C G G C

AhERF5 G G G G C T G A T G T T T G A A C G T A G C A G T G G G A T C T T T A C T G C A G A T T T C T A A G A T C A A C

AhERF6 G A T T C T A G T A T T T T A A T G A A G A A G G C T G A C T T C C G A T G C C A A T T C C T A A C A A C G G C

AtDREB1A G G A G C T G A T G T T T T A A C G A - - - G A G G C G A T T T T G A A T G C C G A T T G T T G A A T A T G G C

CaCBF1A A G A G G T - - - G T T C T T A T G A - - - G A A G C G C T T T C T T A T G C C G G T T A C T G A A T A T G G C

DcDREB-A6 A A A G G - - - - - - - - - - - - - - - - - G A G G A A G C T C T A A G G G T C G G C T T T C G A A T C C G - -

GmDREB1A-2 G A G G A T - - - G T T T T A A G G A G A - G A G C A A G T T T A G A A T G C C T G T T G C T A A A T A T G - -

GmDREB1B-1 G G A G - - - - - - - - - - - G T G A G A A A A G A A G G G T - - - - G T G C C G G T A T C T A A A C A T G - -

GmDREB1C-1 G A A A C T G G G T T T T G G A C G G G G A G T G A C G G T T T T C A G G G A C G G G T T T T G G G T T T G A T

GmDREB1D-1 G A A G T T - - - G T T T T T A T T A A A G G C A C C G G T T A G G A A T G C G T G T G G C T C A G T A T G G C

GmDREB1E-1 G A G G C A - A A G T T T T T A T G A - - - G A G G C G T T T A T A A A T G C C A C T T G T T G A G T A T G G C

GmDREB1F-1 G G G T C G - - A G T T C T T A T G A - - - G A G G C A G T T A T A A A T G C C A G T T G T T G A G T A T G G C

GmDREB1G-1 G G A G T T - C A G T T C T T A T G A - - - G A G G A G G T T T T A A A T G C C G G T T G C T A A G C A T G G C

GmDREB1H-1 G G A C C G T C C G T T C T T A T G A - - - G A G G C G T T T T T A A A C G C C G G C T C T T G A G A A T G G C

LpCBF3 G A G G G T T C G G T T C G A A C G T - - - T A A G C G A C T - - - - G G G C T G G C T A C T C A G C T T G G C

PnDREB1 T A G T C G G A A G T T T T A A T G A - - - G A A G C T G A T T T G G A T G C C A A T T T T A G G A T A T G G C

LlDREB1A G G A G C T G A T G T T T T A A C G A - - - G A G G C G A T T T T G G A T G C C G A A T G T T G A A T A T G G C

OsDREB1A G A G G G T G A G G T T C G A A C G T - - - T G A G T G A C T - - - - G G G C T G G C T A C T C A G C T T G G C

OsDREB1B G G A G T G G C G G T T C G A A C G A G G G T C G G C G G G T - - - G A C G C C G G C T A C T C A G C T T G G C

TaDREB2 A A T G C C G A G G T T C C A A C G G T G G G A G A T G G T T T C G A G A G C T G G C C G C T - T G G G T G G A

TaDREB3 G G T G T C - - - - - - - - - A T G G G G G G C G G C A C C T C A G C A C G C C A - - T G T A G G G C T T G G C

ZmDREB1A G G C G T T G A C G C C T - - G T G A G G G G C A G T G G C T G C G A G T G T T C G C A G T T G A G C C T C G C

ZmDREB2A G A T G T T G G G G C T G A G A T G C G G C A C G C T G G C T T T G A G A G C T G G T T C T T G A G C A T G G C
4091 4099 4101 4102 4103 4105 4106 4107 4108 4110 4111 4113 4114 4115 4116 4117 4119 4120 4164 4165 4168 4169 4172 4173 4174 4175 4298 4299 4301 4303 4304 4305 4306 4307 4309 4310 4311 4312 4313 4314 4326 4328 4329 4332 4333 4335 4336 4337 4339 4340 4342 4343 4344 4349 4350 4372

AhERF4 G - - - - T G C C A C A C A A C A C A C T G C A G G T T G T G A A T A T G A T A G T G A T C A A T T A A C T T T

AhERF5 G - G G A T C T C A T A A G T T T T T T T G T T G T T T G A G G T G G T A G T G T T G A T G A G T T T G G T G C

AhERF6 G G A G C A G A A A T G T T T T T C A C T G G G A T T T G T A A G G A T G T C G G T C C G A A C T G C G C T C T

AtDREB1A G A G G G T G C T T T C C G C T C C T C T A G T G G - - A T C A T A A T C A T G G T G G A G A C T A C G T T A T

CaCBF1A G A G G A T A A C C T C C T C C C C T C T G G A G A - - A T T G G A A T C A T G G T G A G T A C T G C T T T A T

DcDREB-A6 - A G T C C G T T C T G A T T T T C G C T G T T G A C G G C T G A G A T T T C A - T G G C G A A T T C C T T C A

GmDREB1A-2 - - - - - T G C T A T T C C C C A C A C T G T A G G T G G A T G A A A T G C T G C A G G C G A G T G C C C T A T

GmDREB1B-1 - - - - - T G C T A T T C G C C A C G C T G T C G G T G G A T G G A G T G C T G G C G G C G A A T T C T C T G T

GmDREB1C-1 T A G C T C A G T A C A C A A T A T T C T G A A G G G T G A G T T A A T G A C G T C G G C G A T T T C T C T C T

GmDREB1D-1 G A G A G C T T T A G T C G C C A C T T T G A G G G T T G G G A G G A T G A T G - - - - C G A G T A C C T T G T

GmDREB1E-1 G A G G T T T C T A T A C T C C C C T C T G G A G A T T G T T G G G A C C A G G T T G A T G A T T C C T C T C T

GmDREB1F-1 G A G G T T G C T A T A C C C C C C T C T G A A G A A T G T T G G G A C G A T A T T G A T G A C T C C T C T A T

GmDREB1G-1 G A G C G T G A T A T A C A C C C C G C T G A A G A T T A T T G G G T T G G T G A C A G T G A T T G C T C T G T

GmDREB1H-1 G A A G T T G G A A T T T C C C C T C T C A A A T G T A T T T G G G A T G A T C T C T A C G A C T C A T T T A T

LpCBF3 C A G G C T G C T A T T C G T C C C T T T G T G C G C T G G G A T T A C G G C G A C C G C G A T T G C A C T C T

PnDREB1 G A G G A T G T T C T T C A C C C C T C T C G A G G T T A T T G G G A T G A T A A T C G C G A A T G C A C T C T

LlDREB1A G A G G T T G C T T T C C G C C C C T C T A A T G G T A G A G G G G A T G G T G - T G G A G A C T G C G C T T T

OsDREB1A C A G G G T G C T A T G A G C C C C T C C G G - - - C T G C G A C G A C G G T G A C C G C G A C T C C A C T C T

OsDREB1B C A G G G T G C T G T G A G C C C C C C C G G C G T - - G G G G A G A C G G C G G C G T C G A C T G C G C T C T

TaDREB2 A A G T G T G G A T T G C G C C T C T C T G - - - - C T G C G G C G A C G A T T G C C A T G G C T C A G C C C T

TaDREB3 G C A G C T T C C A C G C T A C C C G C C G G G C G G C G C G A A G A C G G C A G C G G G G A C T C C G C T C T

ZmDREB1A G A G G G T G C T G T G A G C C C C C C C G G G C G T G G T C A T G A G A C T G G A G G C G A C T C C G C T C T

ZmDREB2A G - G A G C G G A C C G A G C C G A C C T C G A T G A C G A C A T G T T C T T G G A A G C G G T T C T C G T C T
4373 4374 4375 4376 4377 4378 4379 4380 4381 4382 4385 4387 4517 4518 4519 4520 4525 4526 4529 4530 4532 4535 4537 4541 4687 4694 4695 4706 4727 4924 4925 4978 4980 4982 4985 4991 4992 4994 4997

AhERF4 G C T C T C A T T C T T T T C C C C T G T T T T - - G A T A T A A A A A A A A

AhERF5 A G T G C T A C T A C T T T T G T T T T T T T T T A A G T - - A A A A A A A A

AhERF6 G G G T T T G C T A T C T T T T T T G T T T T T T A G G T A T A A A A A A A A

AtDREB1A G G A G T T A T T A A T T T A G A T T T T T T T T A G A T A A A A C A C G T A

CaCBF1A G G A A T T A C T C T T A T A T T T G A C T T T - A G A T T A T A T G A A A T

DcDREB-A6 G T G G A G A T T G - - C G C T T C C C T T T A - - - - - - - - - - - - - - -

GmDREB1A-2 G G A G T T T C T C T T T T T T T G T T T T T T - - - G T G G A G A C C G A A

GmDREB1B-1 G G A G T T A C T C T T T C A G T G T T T T T T - - - - - - - A G G A A A A G

GmDREB1C-1 G G C A A G A T C A T T C A A G G T T T T T T T A G A T T T G G G A T A A A A

GmDREB1D-1 G G A G C T T C A C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

GmDREB1E-1 G G A C A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

GmDREB1F-1 G G A C A A A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

GmDREB1G-1 G - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

GmDREB1H-1 G G A C G G A T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

LpCBF3 G G A G C T A C C T G T T T T A T C C T C T T C G A A G T - - C T G T A A A A

PnDREB1 G G A G T T A C T C T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -

LlDREB1A G G A A T T A T T A A T T T G G A T T T T T T T - - - A T T G A G G T A A A A

OsDREB1A G G A G C T A C T A G T T T T G T T T T T C T T - - - - - - - G T A T A A A T

OsDREB1B G G A G C T A C T A C A A G T G C A T T T T C A A A A G T T G A T A T A A T A

TaDREB2 G G G A G T A T T A C T T T C T T T T T T T T T A A G G T - G G T A T A A - -

TaDREB3 G G A G C T A C T G C C T G T T T C T T G T C T G A G A C T A G T A A C T A A

ZmDREB1A G G A G C T A C T A A C - - - - - - - - - - - - A A G A G T G A A A A A A A A

ZmDREB2A G G A G C G G C T A C G T T T G T T T C T T C T A G G A T C T G A A A A T A A

(續附圖四) 
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SlHsfA1a(HSF8) 94 P P P F L V K T Y D M V D D P S T D K - - - - - - I V S W S P T N N S F V V W D P P E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N

StHSF30(Class a2) 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D E - - - - - - V I S W S T T R N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N

SlHSF30 94 P P P F L S K T Y E M V E D S S T D Q - - - - - - V I S W S T T R N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N

StHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D S - - - - - - I I S W G R N G D S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y G F R K I D A D R W E F A N

SlHSFA3 94 I P P F L S K T F D L V E D P L L D T - - - - - - I I S W G R N G E S F V V W D P V E F S R L V L P R N F K H S N F S S F V R Q L N T Y G F R K I D A D R W E F A N

SlHsfB4 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P S T D H - - - - - - I V S W G E D D S T F V V W R P P E F A R D L L P N Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K I V P D R W E F A N

SlHsfA6B 94 P P P F L T K T Y E F V D D Q N T N N - - - - - - V V S W S I G N N S F I V W D P Q T F A M N L L P R Y F K H S N F S S F V R Q L N T Y G F R K V N P D H W E F A H

StHSFA5 94 P A P F L L K T Y E M V D D S Q T D D - - - - - - I V S W T P T G H S F V V W N P P E F A R I L L P T Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y G F R K I D P E R W E F A N

SlHsfA4A 94 L P P F I A K I Y E M V D D P S T D P - - - - - - I V S W S L N N K S F I V R N P P D F A R D L L P R Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y G F K K I D P E Q W E F A N

SlHSF24 94 P A P F L L K T Y Q L V D D A T T D D - - - - - - V I S W N E I G T T F V V W K T A E F A K D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K I V P D K W E F A N

SlHsfB-2a-like 95 P A P F L S K T Y D L L E E Q E E E N S N R N I K V V S W N G E G N G F V V W C P D E F S E V M L P K Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y G F K K V A S K R W E F H H

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

附圖五、HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD)在茄科作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為茄科作物高度相似性序列，黑

色填色為茄科作物保守序列。 
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附圖六、HSF 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD) 在十字花科植物中胺基酸高度相似性，灰色填色為大部分十字花科植物高度相

似性序列，紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色填色為十字花科植物保守序列。 

AtHsfA1a 94 P P P F L S K T Y D M V E D P A T D A I V S W S - P T N N S F I V W D P P E F S R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K K I S R R K

AtHsfA1b 94 V P P F L S K T Y D M V D D P L T N E V V S W S - S G N N S F V V W S A P E F S K V L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G R K Q L L K S I V R R K

AtHsfA1e 94 I P P F L S K T Y D M V D D P L T D D V V S W S - S G N N S F V V W N V P E F A K Q F L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K Q I L K S I V R R K

BrHsf-29 94 P P P F L S K T Y D M V D D P A T D S I V S W S - A N N N S F I V W D P P Q F A K D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D K W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I T R R K

AtHsfA1d NP 174511.2 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S I V S W S - A N N N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

AtHsfA1d 94 P P P F L S K T Y D M V D D H N T D S I V S W S - A N N N S F I V W K P P E F A R D L L P K N F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L Q S I T R R K

BrHsf-23 94 I A P F V V K T Y Q M V N D P S T D W L I T W G - P A H N S F I V V D P L D F S Q R I L P A Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V D P D R W E F A N E H F L R G Q K H L L K N I A R R K

BrHsf-24 95 V A P F L R K C Y E M V D D S S T D S I I S W S T N G D N S F V I S D T T V F S A Q L L P K Y F K H S N L S S F I R Q L N I Y G F R K V D A D R C E F A N D W F V R G Q K E L L K N V I R R K

BrHsf-25 94 P A P F L T K T Y Q L V D D P A T D H V V S W G - D D D T T F I V W R P P E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K I V P D R W E F A N E F F K R G E K H L L C E I H R R K

AtHsfB1 94 P A P F L S K T Y Q L V D D H S T D D V V S W N - E E G T A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y G F R K T V P D K W E F A N D Y F R R G G E D L L T D I R R R K

BrHsf-01 94 P A P F L S K T Y Q L V D D Q S T D D V V S W N - E D G S A F V V W K T A E F A K D L L P Q Y F K H N N F S S F I R Q L N T Y G F R K T V P D K W E F A N D N F R R G Q E E L L S E I R R R K

AtHsfB2a 94 P T P F L T K T F N L V E D S S I D D V I S W N - E D G S S F I V W N P T D F A K D L L P K H F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F K K V V P D R W E F S N D F F K R G E K R L L R E I Q R R K

BrHsf-11 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D E L I S W N - E D G S T F I V W K A A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K L V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

BrHsf-35 94 P T P F L T K T Y Q L V D D P V Y D D L I S W N - D D G S T F I V W R P A E F A R D L L P K Y F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V V P D R W E F S N D C F R R G E K I L L R D I Q R R K

AtHSFA2 94 P P P F L T K T Y E M V E D P A T D T V V S W S - N G R N S F V V W D S H K F S T T L L P R Y F K H S N F S S F I R Q L N T Y G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

AtHSFA2 NP 001118388.1 70 L I S S Q Q L S F H V T S S I A I S Q V L F V S - - - - - S I L I W V S Y E - - - - - - - - - - - - - - - S S A I K - - - - - G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K N I K R R R

BrHsf-10 94 P P P F L T K T Y D M V E D P A T D T V V S W S - N G R N S F I V W D S H K F S T T L L P R F F K H S N F S S F I R Q L N T Y G F R K I D P D R W E F A N E G F L A G Q K H L L K S I K R R R

BrHsf-20 94 P P P F L T K T Y D L V E D S R T N H V V S W S - Q A K N S F I V W D P Q A F S T T L L P R F F K H N N F S S F V R Q L N T Y G F R K V N P D R W E F A N E G F L R G Q K H L L K T I R R R K

BrHsf-16 94 P P P F L I K T F E I V E D P N T D H I V S W N - R G G T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A

BrHsf-15 94 P P P F L I K T F E I V E D P S T D H I V S W N - R G G T S F V V W D L H S F S E F L L P R H F K H S N F S S F V R Q L N T Y G F R K I E A E R W E F A N E G F L L G Q R H L L K S I K R R A
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SIWRKY26 82 E P R F C F K T M S D V D V L D D G Y K W R K Y G Q K V V K N T Q H P R S Y Y R C T - Q D N C R V K K R V E R L A E D P R M V I T T Y E G R H V H S P S Q D E E D S Q

SIWRKY2 82 E P R F A F M T K S E V D F L E D G Y R W R K Y G Q K A V K N S P F P R N Y Y R C T - N A T C N V K K R V E R C F S D P S I V V T T Y E G K H T H P S P M N T M I S R

SIWRKY27 78 K S K V A F R F R S E L E V L D D G F K W R K Y G K K M V K N N P N P R N Y Y K C S - S G G C N V K K R V E R D N K D S S Y V I T T Y E G I H N H E S P H V L - - - -

SIWRKY60 76 - - K V A F R T L S Q I E I L D D G Y K W R K Y G K K M V K N S P N P R N Y Y R C S - V E G C P V K K R V E R D K E D S R Y V I T T Y E G V H N H Q G P S L F - - - -

SIWRKY52 82 E S R H I V Q T S S E V D V V N D G Y R W R K Y G Q K F V K G N P N P R S Y Y R C S - S A G C P A K K H V E R S S H N P K S V I T V Y E G Q H D H D I P P S R T V I Q

SIWRKY33 82 E P R I I V Q T T S E V D L L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P Y P R S Y Y K C T - S Q G C N V R K H V E R A A S D P K A V I T T Y E G K H N H D V P A A R N S S H

SIWRKY 56 82 E P R V V V Q T V S E V D I L D D G Y K W R K Y G Q K V V R G N P N P R S Y Y K C T - N A G C P V R K H V E R A S H D P K A V I T T Y E G K H N H D V P A A K N N N H

SIWRKY53 83 K A R V S V R A R S E A P M I T D G C Q W R K Y G Q K M A K G N P C P R A Y Y R C T M A A G C P V R K Q V Q R C A E D R T I L I T T Y E G T H N H P L P P A A I A M A

SIWRKY62 83 T V C I K T N R S D Q T S V V K D G Y N W R K Y G Q K V T R D N P Y P R A Y Y K C S F A P T C P V K K K V Q R S I E D P S I L V G V Y E G E H N H P H P S Q T E I T V

CaWRKY1 83 V V S M K T D A S D T S L I V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P C P R A Y F R C S F A P T C P V K K K V Q R S I E D Q S I V V A T Y E G E H N H P M T S K P E A G G

WRKY+ zinc finger

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

附圖七、WRKY 轉錄因子之 DNA-binding domain (DBD) 在茄科作物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色為茄科作物高度相似性序列，

紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色填色為茄科作物保守序列。 
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CsWRKY46 79 K K E R E A G V A F M T K S E V D H L E D G Y R W R K Y G Q K A V K N S A Y P R S Y Y R C T - T Q K C G V K K R V E R S Y E D P S I V I T T Y E G Q H N H L I P

SIWRKY2 79 K K Q K E P R F A F M T K S E V D F L E D G Y R W R K Y G Q K A V K N S P F P R N Y Y R C T - N A T C N V K K R V E R C F S D P S I V V T T Y E G K H T H P S P

SIWRKY26 79 R K V R E P R F C F K T M S D V D V L D D G Y K W R K Y G Q K V V K N T Q H P R S Y Y R C T - Q D N C R V K K R V E R L A E D P R M V I T T Y E G R H V H S P S

SIWRKY60 79 R R E V K D K V A F R T L S Q I E I L D D G Y K W R K Y G K K M V K N S P N P R N Y Y R C S - V E G C P V K K R V E R D K E D S R Y V I T T Y E G V H N H Q G P

SIWRKY27 79 K V D A K S K V A F R F R S E L E V L D D G F K W R K Y G K K M V K N N P N P R N Y Y K C S - S G G C N V K K R V E R D N K D S S Y V I T T Y E G I H N H E S P

GmWRKY21 79 K E E V S Q M I T F R T R S Q L E V M D D V Y K W R K Y G K K T V K N N P N P R N Y Y K C S - G E G C N V K K R V E R D R D D S N Y V L T T Y D G V H N H E S P

CsWRKY4 79 K P G K K P K F V V H A A G D V G I S G D G Y R W R K Y G Q K M V K G N P H P R N Y Y R C T - S A G C P V R K H I E S A V E N P N A V I I T Y K G V H D H D T P

SIWRKY52 79 K S P S E S R H I V Q T S S E V D V V N D G Y R W R K Y G Q K F V K G N P N P R S Y Y R C S - S A G C P A K K H V E R S S H N P K S V I T V Y E G Q H D H D I P

SIWRKY56 79 K P I R E P R V V V Q T V S E V D I L D D G Y K W R K Y G Q K V V R G N P N P R S Y Y K C T - N A G C P V R K H V E R A S H D P K A V I T T Y E G K H N H D V P

CsWRKY23 79 R T V K E P R I V V Q T T S E I D I L P D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P N P R S Y Y K C T - S L G C P V R K H I E R A A N D M R A V I T T Y E G K H N H E V P

CsWRKY33 80 R I K R V I R V P A V S S K L A D I P P D D Y S W R K Y G Q K P I K G S P H P R G Y Y K C S S L R G C P A R K H V E R A L D D P T M L I V T Y E N D H N H A H S

SIWRKY53 80 A T M R K A R V S V R A R S E A P M I T D G C Q W R K Y G Q K M A K G N P C P R A Y Y R C T M A A G C P V R K Q V Q R C A E D R T I L I T T Y E G T H N H P L P

SIWRKY62 80 T N V S T V C I K T N R S D Q T S V V K D G Y N W R K Y G Q K V T R D N P Y P R A Y Y K C S F A P T C P V K K K V Q R S I E D P S I L V G V Y E G E H N H P H P

CaWRKY1 80 A K V T V V S M K T D A S D T S L I V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P C P R A Y F R C S F A P T C P V K K K V Q R S I E D Q S I V V A T Y E G E H N H P M T

CsWRKY21 80 A K I T R V Q V K I G A S D S N L V V K D G Y Q W R K Y G Q K V T R D N P C P R A Y F K C S F A P S C P V K K K V Q R S V E D Q S V L V A T Y E G E H N H P H P

CsWRKY18 80 R R K N Q L K K V C Q V P A E - S L S S D I W A W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y R C S S S K G C M A R K Q V E R N R S D P G M F I V T Y T A E H N H P A P

SIWRKY33 79 R T V A E P R I I V Q T T S E V D L L D D G Y R W R K Y G Q K V V K G N P Y P R S Y Y K C T - S Q G C N V R K H V E R A A S D P K A V I T T Y E G K H N H D V P

CsWRKY25 80 R M K K T I R V P A I S S K I A D I P P D E Y S W R K Y G Q K P I K G S P Y P R G Y Y K C S T M R G C P A R K H V E R D P N D P A M L I V T Y E G E H R H T Q S

WRKY+ zinc finger

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

附圖八、WRKY 轉錄因子之DNA-binding domain (DBD)在雙子葉植物中胺基酸高度相似性序列，灰色填色雙子葉植物高度相似性片段，

紅色方框為第一大群或第二大群特有之高度相似性序列處，黑色填色雙子葉作物保守序列 

 




