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水稻抗白葉枯病基因表現蛋白質之多白胺酸重複 (LRR) 
的分布及胺基酸組成

1   

林奕承2 呂椿棠3 魏夢麗3 呂秀英4,5 

摘    要 

林奕承、呂椿棠、魏夢麗、呂秀英。2009。水稻抗白葉枯病基因表現蛋白質之多白胺酸重複 (LRR)
的分布及胺基酸組成。台灣農業研究 58:93–105。 

目前已知多白胺酸重複 (leucine-rich repeat, LRR) 為生物體抗病基因蛋白質序列

上的特有序列，因此本研究針對水稻所有已定序之Xa基因，自NCBI (National Center for 
Biotechnology Information) 及 KOME (Knowledge-based Oryza Molecular Biological 
Encyclopedia) 公共資料庫內擷取出它們已知的 CDS (coding domain sequence) 與全

長 cDNA 序列，將其轉譯的蛋白質序列利用 Pfam 蛋白質家族資料庫尋找出各 LRR
片段，發現僅在 Xa1、Xa21 及 Xa26 基因之表現蛋白質結構中發現 LRR 存在。進而

利用生物資訊與統計方法，進行不同 Xa 基因蛋白質之 LRR 序列的分布及胺基酸組成

之比較分析。結果顯示，Xa1 之 LRR 在蛋白質序列中鬆散分布於 NB-ARC (nucleotide- 
binding adaptor shared by APAF-1, R proteins, and CED-4) 區域序列之後，而 Xa21 及

Xa26 之 LRR 則密集分布在 NB-ARC 或 P-kinase (protein-kinase) 區域序列之前。Xa1
的蛋白質序列中靠近 NB-ARC 區域序列的前一、二個 LRR 似乎較遠離其他 LRR，但

Xa21 和 Xa26 的蛋白質之 LRR 區域結構並未有如此現象。三個 Xa 基因表現蛋白質之

LRR 序列的胺基酸組成皆以親水性胺基酸為最多且其中以白胺酸 (leucine) 出現頻

率最高，其次為不帶電荷之絲胺酸 (serine)。Xa1 蛋白質之 LRR 在某些胺基酸的出現

頻率相異於Xa21和Xa26。這些結果有助於了解不同Xa基因間表現蛋白質中特有LRR
序列的結構變異情形。 

關鍵詞︰水稻、Xa 基因、白葉枯病、多白胺酸重複、胺基酸組成及屬性。 

前    言 
水稻白葉枯病 (rice bacterial blight) 是由

黃單孢桿菌 (Xanthomonas oryzae pv. oryzae) 

引起的一種細菌性維管束病害，多發生於氣候

溫暖、土壤肥沃之水田，尤其當植株受傷更易

感染，故於颱風後發病較為嚴重，為世界性主

要稻作病害之一。目前雖然已有藥劑針對此病 
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害具有防治效果，但育成抗病品種為解決此病

害最有效之方法 (Chang 1995)。而抗病性是由

基因控制，因此日本、中國及國際水稻研究所 
(IRRI) 等研究單位，皆已積極對水稻抗白葉枯

病基因 (Xa) 展開研究。在 Oryzabase 資料庫 
(http://www.shigen.nig.ac.jp/rice/oryzabase/top.jsp, 
Kurata & Yamazaki 2006) 中現已登記命名 32
個 Xa 基因。其中已知完整序列的有 Xa1 
(Yoshimura et al. 1996, 1998; The Rice 
Chromosome 10 Sequencing Consortium 2003)、
xa5 (Petpisit et al. 1977)、Xa13 (Sanchez et al. 
1999)、xa13 (Ogawa et al. 1987)、Xa21 (Song et 
al. 1995)、Xa26 (Sun et al. 2004; Sun et al. 2006) 
及 Xa27 (Gu et al. 2005) 等七個基因。若能深入

瞭解這些已定序之 Xa 基因的序列結構，將有

利於水稻的分子育種及抗性機制之研究。 
植物抗病機制中，有兩套基因系統先後作

用，一為抗病基因 (resistant gene, R gene)，二

為防衛基因。R 基因能特異性的識別病原菌對

應之無毒基因 (Avr) 的產物，兩者可直接或間

接地相互作用而刺激植物的訊號傳遞系統，最

後誘導出植物防衛基因的表達，使植物表現出

抗病性，同時 R 基因能不斷進化，可對病原菌

不斷突變所產生的生理小種產生抗性 (Wang 
et al. 2002)。植物 R 基因的表現蛋白質結構分

為五類 (Baker et al. 1997)：(1) 苷含有核 酸結

合位置 (nucleotide binding sites, NBS) 的細胞

質 受 體 類 蛋 白  (cytoplasmic receptor-like 
proteins) 和多白胺酸重複 (leucine-rich repeat , 
LRR) 序列區域，簡稱為 NBS-LRR；(2) 絲胺

酸- 酶酥胺酸激  (serine-threonine kinase)；(3) 含
有大量細胞質外 LRR 區域的穿膜受體 
(transmembrane receptor)；(4) 含細胞外 LRR 區

域之穿膜受體和細胞內絲胺酸- 酶酥胺酸激  
(intracellualar serine-threonine kinase) 區域；及 
(5) 其他。R 基因的發現，使水稻的抗病機制

在分子層次研究上有了突破性的發展，且由於

水稻的 Xa 基因在演化上的保守性與差異性，

揭示出 Xa 基因可能存在較複雜的分子機制 
(Guo et al. 2005)。已知 Xa1 為上述第一類 R 基

因 ， 蛋 白 質 結 構 特 徵 屬 CC-NBS-LRR 
(coiled-coil-NBS-LRR) 類蛋白，其中 LRR 結構

域是由6個高度保守的93個胺基酸的重複單元

所組成；而 Xa21 和 Xa26 為第四類 R 基因，是

一種膜蛋白，其特徵是包含一個胞外 LRR 結構

酶域及一個穿膜區和胞內激 域；至於 xa5、
xa13、Xa13 及 Xa27 之抗病防禦系統的生化途

徑異於前四類 R 基因，其表現蛋白質結構尚未

清楚，目前被歸於其他之第五類 R 基因 (Jones 
& Jones 1997; Yoshimura et al. 1998; Khush & 
Angeles 1999; Dangl & Jones 2001; Anjali & 
McCouch 2004; Gu et al. 2005; Sun et al. 2006)。 

許多 R 基因已被選殖出來並且定義其特

性，發現在 R 基因的表現蛋白質結構上大多具

有多白胺酸重複 (leucine-rich repeat, LRR) 序
列的共同結構單元 (Dangl & Jones 2001)。已有

很多研究顯示 LRR 與生物體的生長發育、抗蟲

及抗病的表現有關 (Jones & Jones 1997; Zhang 
1998)。LRR 具有多種的結構和功能表現，

其結構區域主要傳導蛋白質與蛋白質之間

的相互作用，而 LRR 的一級結構，由高度

保守的 20–29 個胺基酸所組成，是由一個

α-helix (xaxx±a±±±±a±±x±±) 和一個 β-sheet 
(LxxLxLxxN/CxL) 通過 loop 環接形成一個非

球形的馬蹄形分子結構 (附錄 1)，其中 x 為任

何一種胺基酸，a 代表脂肪族胺基酸 (aliphatic 
amino acid)，± 表示該位置可能出現插入 (+) 
或缺失 (-)，L 表示白胺酸 (leucine)、N 為天門

冬胺酸 (aspartic acid)、C 為半胱胺酸 (cysteine) 
(Kobe & Deisenhofer 1995, 1996)。在水稻 Xa 基

因蛋白質結構也發現與 LRR 有密切關係存在 
(Song et al. 1995; Yoshimura et al. 1996; Baker 
et al. 1997; Song et al. 1997; Sun et al. 2004, 
2006; Gu et al. 2005; Wang 2006)。 
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為了解不同 Xa 基因表現蛋白質之 LRR 序

列區域結構的變異形式，因此本研究首先自網

站上各公共資料庫蒐集 Xa 基因相關之蛋白質

序列，從中找出 LRR 片段後，探討各 Xa 基因

蛋白質序列中 LRR 的位置分布差異性及胺基

酸偏好性。 

材料與方法 
Xa基因蛋白質序列的蒐集 

本研究首先根據 Oryzabase 資料庫內已定

義的 7 個 Xa 基因 (Xa1、Xa5、Xa13、xa13、
Xa21、Xa26 及 Xa27) 的基因符號，到 NCBI 
(National Center for Biotechnology Information, 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/, Yoshimura et al. 
1998) 資料庫中搜尋及下載它們的編碼區序列 
(coding domain sequence, CDS) 及蛋白質序

列。如果在 NCBI 中尚未登錄有這些 Xa 基因的

蛋白質序列，則再利用 BioEdit 生物資訊軟體 
(Biological Sequence Alignment Editor for Win 
95/98/NT/2K/XP, 7.0.5.2 版, http://www.mbio. 
ncsu.edu/BioEdit/bioedit.html, Hall 2001)，將其

CDS 轉譯成蛋白質序列。 
接 著 ， 另 從 KOME (Knowledge-based 

Oryza Molecular Biological Encyclopedia, http:// 
cdna01.dna.affrc.go.jp/cDNA/, Kikuchi et al. 2003) 
資料庫中，以水稻白葉枯病學名“Xanthomonas 
oryzae pv. oryzae”及其俗名“bacterial blight”進
行交叉搜尋，經逐一檢視含此字義之序列登錄

號 (accession no.)，再以此登錄號連結至 NCBI
資料庫，以找出 Xa 基因的全長互補 DNA (full 
length-complementary DNA, FL-cDNA) 及其經

由最長讀取框架 (longest open reading frame, 
longest ORF) 所轉譯的蛋白質序列。 

最後將上述各 Xa 基因的蛋白質序列儲存

成 FASTA 格式，以供進行後續各項分析。 

Xa 基因蛋白質之 LRR 序列片段的搜尋及

其分布 

Pfam (http://pfam.janelia.org/, Finn et al. 
2006) 是利用 Swissprot 50.0 和 SP-TrEMBL 
33.0 蛋白質序列資料庫內容，依據多序列排比 
(multiple sequence alignment) 與隱匿馬可夫模

型 (hidden Markov model, HMM) 所建構而成

的蛋白質家族資料庫，儲存有關的蛋白質結

構、多序列排比、蛋白質結構域  (protein 
structure domain) 等資訊，且能進行蛋白質結

構預測。至 2008 年 7 月止，第 23 版的 Pfam
資料庫總共蒐集了 10,340 個蛋白質家族。於是

本研究將所蒐集之 Xa 基因蛋白質序列，個別

輸入 Pfam 網站查詢畫面，使用其內設的 Global 
& local (merged) 及 E-value = 1.0 二種條件進

行查詢，以搜尋 Xa 基因蛋白質序列中的蛋白

質結構域，藉此找出符合 LRR 結構的序列片

段。然後，根據 Pfam 所顯示的 LRR 在蛋白質

序列上的位置，利用 AutoCAD 繪圖軟體畫出

其分布狀況，並將不同 Xa 基因結果並列，以

比較不同 Xa 基因之蛋白質序列中各 LRR 片段

的位置分布。 

Xa 基因蛋白質之 LRR 序列的胺基酸組成

分析 
胺基酸組成比例：由於所搜集的各 Xa 基

因之蛋白質序列不只一條 (分別來自於 NCBI
和 KOME 資料庫)，因此首先計算不同 Xa 基因

蛋白質各來源序列中 LRR 的胺基酸組成比例 
(%)，進而求得各基因蛋白質之 LRR 的胺基酸

組成之平均比例和變異，再利用 Excel 軟體繪

製雷達圖來呈現各 Xa 基因間表現蛋白質之

LRR 的胺基酸組成差異性。 
胺基酸屬性含量：根據胺基酸的支鏈性質 

(Mathews et al. 2000)，將 20 種胺基酸區分為極

性 (polar) 與非極性 (non-polar)，即分別為親

水性 (hydrophile) 與疏水性 (hydrophobic) 胺
基酸。非極性胺基酸有丙胺酸 (alanine, Ala)、
苯丙胺酸  (phenylalanine, Phe)、異白胺酸 
(isoleucine, Ile)、白胺酸 (leucine, Leu)、甲硫胺
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酸 (methionine, Met)、脯胺酸 (proline, Pro)、
纈胺酸  (valine, Val) 及色胺酸  (tryptophan, 
Trp)；極性胺基酸依其帶電與否，又分為帶正

電荷 (positively charged) (即鹼性)、帶負電荷 
(negatively charged) (即酸性 ) 與不帶電荷 
(uncharged) (即中性)：不帶電荷胺基酸有胱胺

酸 (cysteine, Cys)、甘胺酸 (glycine, Gly)、天

冬 醯 胺 酸  (asparagine, Asn) 、 麩 醯 胺 酸 
(glutamine, Gln)、絲胺酸 (serine, Ser)、酥胺酸 
(threonine, Thr) 及酪胺酸 (tyrosine, Tyr)，帶正

電荷胺基酸有組胺酸 (histidine, His)、離胺酸 
(lysine, Lys)、精胺酸 (arginine, Arg)，帶負電荷

胺基酸有天冬胺酸 (aspartic acid, Asp) 及麩胺

酸 (glutamic acid, Glu)。首先計算不同 Xa 基因

蛋白質各來源序列之 LRR 的不同屬性胺基酸

所佔比例和變異，然後進行其在基因間的差異

顯著性測驗。 

結  果 

Xa基因蛋白質序列的蒐集結果 
本研究透過 NCBI 搜尋到七個已被定序的

Xa 基因之相關資訊，整理如表 1，這些基因的

來源包含有印度型水稻 (Oryza sativa indica 
caltivar-group)、日本型水稻 (japonica)、長花

藥野生稻 (Oryza longistaminata)。目前在 NCBI
的 Xa1 有分別於 1999 及 2004 年登錄之位於第

4 及第 10 條染色體上的兩條序列，本研究各以

Xa1_1999 及 Xa1_2004 代號表示；xa5、xa13、
Xa13 及 Xa27 各一條序列，分別位於第 5、8、
8 及 6 條染色體上，其中 xa5 和 xa13 為隱性基

因；Xa21 位於第 11 條染色體上，含 Xa21-A1、
Xa21-A2、Xa21-B、Xa21-C、Xa21-D、Xa21-E
及 Xa21-F 共七個基因家族；Xa26 也在第 11 條

染色體上，含 Xa26-MRKa、Xa26-MRKb、
Xa26-MRKc 及 Xa26-MRKd 四個基因家族，其

DNA 序列儲存在 NCBI 資料庫的登錄號皆為

DQ355952，但長度不同，本研究各以 Xa26-A、

Xa26-B 、 Xa26-C 、 Xa26-D 簡稱之。由於

Xa21-A2、Xa21-C、Xa21-F 及 Xa26-D 在 NCBI
中尚未登錄有完整的蛋白質序列，故本研究另

外利用 BioEdit 軟體將此四條 CDS 轉譯成蛋白

質序列。除了 xa5、xa13、Xa13 及 Xa27 基因

之蛋白質序列長度小於 500 外，其餘 Xa 基因

之蛋白質序列介於 612–1820 間 (表 1)。 
接著，透過 KOME 連結至 NCBI 資料庫共

搜尋到 11 條 FL-cDNA 序列，這些序列中皆含

有 Xa 基因的蛋白質序列，相關資訊整理如表

2，Xa1、Xa21 及 Xa26 基因各找到 9、1 及 1
條序列，但沒有找到其他 Xa 基因之 FL-cDNA
序列。由於這些序列與表 1 序列所處的染色體

位置不同，並分屬於不同染色體上 (表 2)，因

此本研究根據它們所在的染色體代號來命名這

些來源序列，若同一染色體上有二個以上不同

序列，則再根據 NCBI 登錄號大小於染色體代

號後加上不同小寫字母，例如 Xa1-2a、Xa1-2b
各代表 Xa1 基因在第 2 條染色體上的第一、二

條 FL-cDNA 序列。其中 Xa1 基因的 Xa1-4a 和

Xa1-4b 與 NCBI 之 Xa1_1999 都位於第 4 條染

色體上 (表 1、2)，利用 NCBI 的兩序列排比工

具 blast2 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/bl2seq/ 
wblast2.cgi) 兩兩排比結果，發現 Xa1-4b 與

Xa1_1999 並不相似 (no significant similarity)，
但 Xa1-4a 之 4–1101 bp 序列區域與 Xa1_1999
之 4312–5409 bp 範圍內的序列一致性比值 
(identities) 高達 1035/1098 (94%)，此有待後續

Pfam 資料庫搜尋 LRR 結果，倘 LRR 位置分布

一致時，才能確認它們是相同序列。這些 Xa
基因 FL-cDNA 序列的來源包含印度型及日本

型水稻，其經由最長讀取框架轉譯的蛋白質序

列之長度在 366–1575 之間 (表 2)。 

Xa 基因蛋白質之 LRR 序列片段的搜尋結

果及其分布情形 
將上述找到的 28 條不同 Xa 基因來源之蛋

白質序列，透過 Pfam 資料庫搜尋結果，僅 
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Xa1、Xa21、Xa26 三個基因找到 LRR 序列區

域，而 xa5、Xa13、xa13、Xa27 則完全沒有。

根據 Pfam 資料庫搜尋結果，整理出 Xa1、
Xa21、Xa26 基因各來源序列之 LRR 的數量

及其在蛋白質序列上的位置，如圖 1 所示。

由於 Xa1-4a 與 Xa1_1999 經 blast2 排比結果

相似度很高 (如前節所述)，而在圖 1 也發現

兩者的 LRR 分布完全相同，因此確認 Xa1-4a
應是 Xa1_1999 的部份片段，即屬相同序列。

於是 Xa1-4a 序列在後續統計分析時將不予納

入，亦即本研究用以分析的 Xa1、Xa21及 Xa26
三個基因的來源序列分別有 10、8 及 4 條。 

 

圖 1. Xa 蛋白質序列之 LRR 位置分布圖。▍: LRR。.      
Fig. 1. Distribution of leucine-rich repeat (LRR) in the protein sequences of rice Xa genes. ▍: LRR. 
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在這些來源序列中，可發現 Xa1 在蛋白

質序列上的 LRR 數量都較少 (4–12 條)，而

Xa21 與 Xa26 的 LRR 數量則相對較多 (除
Xa21-F 僅有 4 條外)，在 11–26 條之間 (圖 1)。
三個 Xa 基因的 LRR 序列之平均長度相近，

約 23–24 個胺基酸，其中雖然 Xa1 之 LRR 的

長度變異性較大，範圍在 11–33 個胺基酸之

間，但出現頻率最多的 LRR 長度也是 24 個

胺基酸，與其他兩個 Xa 基因表現蛋白質之

LRR 長度相當 (表 3)。 
三個 Xa 基因蛋白質之 LRR 的分布有很大

的差異：Xa1 之 LRR 在蛋白質序列上的分布較

疏鬆分散 (圖 1)，其間距的變異程度甚大，最

大距離可達 289 個胺基酸，但最短距離僅 1 個

胺基酸，平均距離為 55.6 ± 63.7 個胺基酸 (表
3)；而 Xa21 與 Xa26 之 LRR 在蛋白質序列中的

分布則緊密集中  (圖 1)，平均距離分別為 
3.0 ± 4.4及2.6 ± 2.8個胺基酸，該兩基因之LRR
序列的間距差異不大 (表 3)。此外，Xa1 之 LRR
片段大多位於 NB-ARC (nucleotide-binding 
adaptor shared by APAF-1, R proteins, and 
CED-4) 區域序列之後，而Xa21與Xa26之LRR
則在 NB-ARC 或 P-kinase (protein-kinase) 區域

序列之前 (圖 1)。Xa1 的蛋白質序列中靠近

NB-ARC 區域序列的前一個或兩個 LRR 似乎

遠離於其他 LRR，但 Xa21 和 Xa26 的蛋白質之

LRR 區域結構並未有如此現象 (圖 1)。 

Xa 基因蛋白質之 LRR 序列的胺基酸組成

分析結果 
各 Xa 基因蛋白質之 LRR 序列的胺基酸組

成，如圖 2 所示，可明顯看出皆以 Leu 含量最

多且 Ser 次之，但 Cys、Glu、Lys 和 Pro 所佔

比例以 Xa1 較 Xa21 及 Xa26 稍多，而 Gly、Ile
和 Asn 所佔比例以 Xa1 少於 Xa21 及 Xa26。  

顯著性測驗結果，LRR 序列之疏水性胺基

酸以比較各 Xa 基因蛋白質之 LRR 序列的胺基

酸屬性含量，顯示皆以親水性之不帶電胺基酸

最多，其次是疏水性胺基酸 (圖 3)。由於各屬

性胺基酸的含量均符合常態分布，因此經統計

Xa21 和 Xa26 顯著多於 Xa1，而不帶電胺基酸

以 Xa1 和 Xa26 顯著較 Xa21 多，帶正電與帶負

電胺基酸則以 Xa1 顯著多於 Xa21 和 Xa26。 

討  論 
檢視表 1 與表 2 之序列的定義內容，表 1

皆為已被定序完成的 Xa 基因，而表 2 則屬於

FL-cDNA 序列且當中皆含有與 Xa 基因有關的

蛋白質序列，唯目前尚查無文獻以確認這些有

相同基因符號但位於不同染色體之序列，是否

屬於同一個基因。由於已知 Xa 基因中存在 R
基因結構，本研究也於 11 條 FL-cDNA 序列中

發現含有此種結構，因此將這些序列合併以擴

大分析之序列內容，希望能從中更瞭解與 Xa
基因有關的抗病性序列結構。 

表 3. Xa 基因之蛋白質序列之 LRR 的長度與間距 
Table 3. Length and distance of leucine-rich repeat (LRR) in protein sequences of rice Xa genes 

 Length Distance 

Gene Mean ± sd z Minimum Maximum Modey Mean ± sd Minimum Maximum Mode

Xa1 23.6 ± 3.0 11 33 24   55.6 ± 63.7 1 289 2 

Xa21 23.0 ± 1.2 17 29 23   3.0 ± 4.4 2 32 2 

Xa26 23.0 ± 0.8 18 24 23   2.6 ± 2.8 2 27 2 
z sd: standard deviation. 
y mode: the value that occurs the most frequently in a data set. 
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已知 Xa1 屬於第一類 R 基因 (Dangl & 
Jones 2001)，其基因產物的結構為 CC-NBS- 
LRR 類蛋白，不同於其他 NB-LRR 抗病蛋白質

的結構特徵 (Jones & Jones 1997)。Xa21 與

Xa26 同屬於第四類 R 基因 (Dangl & Jones 
2001)，它的基因產物是一種膜蛋白，其特徵是

包含一個胞外 LRR 結構域及一個穿膜區和胞

酶內激 域 (Jones & Jones 1997)。從本研究結果

發現，在 Xa1、Xa21 和 Xa26 的蛋白質之 LRR
結構域中每一個 LRR 的長度未必相等，最多由

23–24 個胺基酸所組成，而 Xa1 的 LRR 長度之

變異性遠大於 Xa21 和 Xa26。此外，第一類 R
基因的Xa1之LRR在蛋白質序列中的分布呈現

疏鬆分散，而 Xa21 和 Xa26 的蛋白質之 LRR
則分布緊密集中；同時也發現，Xa1 的蛋白質

之 LRR 片段大多位於 NB-ARC 區域序列之

後，而 Xa21 與 Xa26 的蛋白質之 LRR 則在

NB-ARC 或 P-kinase 區域序列之前；Xa1 在其

蛋白質序列中靠近 NB-ARC 區域序列的 LRR
明顯遠離其他 LRR，但在 Xa21 和 Xa26 的蛋白

質序列上並無發現此現象。由此顯示，就 LRR
序列的長度及位置分布而言，不同 R 基因類別

的 Xa 基因存在相當的差異性，而同一 R 基因

類別的 Xa21 和 Xa26 則無明顯差異，此等發現

有助於初步了解這些已定序 Xa 基因間特有

LRR 序列之結構的變異情形。根據 Belkhadir et 
al. (2004) 的研究推測，胞內 LRR 結構域的不

同位置 LRR 可能具有不同的功能；靠近胺基端 
(N-terminal) 的 LRR 可能具有與胞內因子互相

作用而刺激調節的功能，而位於羧酸端 
(C-terminal) 的 LRR 可能參與與病原蛋白的識

別。因此未來值得針對特定位置的 LRR 之結構

特性再深入研究。 
蛋白質的一級構造是蛋白質最終構成的根

本，各級構造的訊息都決定於胺基酸的序列，

即蛋白質摺疊所含之訊息揭示在其胺基酸殘基

的線性序列中 (Shi et al. 2005) ，而胺基酸的分 

 

圖 2. Xa 基因蛋白質序列之 LRR 的胺基酸組成差異

的雷達圖。 
Fig. 2. Polar plots showing the compositional differences 
among amino acids of leucine-rich repeat (LRR) in 
protein sequences of rice Xa1 (top), Xa21 (middle) and 
Xa26 (bottom) genes. 
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圖 3. Xa 基因蛋白質序列之 LRR 的胺基酸屬性含量。數值以平均值±標準差表達。各平均值上示以相同字母者

為 5%水準下經 LSD 測驗未達顯著差異。 
Fig. 3. Contents of amino acid attributes of leucine-rich repeat (LRR) in protein sequences of rice Xa1, Xa21 and 
Xa26 genes. Data are expressed as mean ± standard deviation.  Means within each attribute followed by the same 
letters among genes are not significantly different at 5% level by LSD test. 
 
類和序列中應含有蛋白質二級結構的訊息 

(Wang & Wang 1999)。三個 Xa 基因之蛋白質

序列 LRR 皆以親水性胺基酸含量較多且其中

以 Leu 出現頻率最高，這是因為它們皆屬於

LRR 序 列 區 域 結 構  (Song et al. 1995; 
Yoshimura et al. 1998; Sun et al. 2006)。由於

Xa21和Xa26的抗病機制中含有細胞外LRR區

域之穿膜受體和細胞內絲胺酸-酥胺酸激酶區

域 (Song et al. 1995; Sun et al. 2006)，因此發現

這兩個 Xa 基因之蛋白質 LRR 序列中不帶電之

疏水性胺基酸的 Ser 也較多，而 Xa1 也含有多

量的 Ser。20 種胺基酸出現在 LRR 序列中之頻

率，僅 Xa1 的 Cys、Glu、Lys 和 Pro 所佔比例

較 Xa21 和 Xa26 稍多，而 Xa1 的 Gly、Ile 和

Asn 所佔比例較 Xa21 和 Xa26 為少。由此得知，

分屬於不同類別 R 基因的 Xa 之表現蛋白質

LRR 序列的胺基酸組成有其特定的偏好模

式。蛋白質中的胺基酸組成隱藏著許多訊息，

其胺基酸之同義密碼子特性會因不同物種或物

種內不同基因而異，因此蛋白質的胺基酸密碼

子之偏好性分析亦成為生物資訊研究的重要探

討領域。未來將繼續針對這些 Xa 基因之 LRR
序列的密碼子偏好性、高頻密碼子確定及一致

序列尋找等相關課題，深入探討，以釐清不同

Xa 基因在其表現蛋白質之 LRR 序列區域結構

的差異性。 
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附錄 1. LRR 結構之帶狀圖 (Kobe & Deisenhofer 1996)。 
Appendix 1. A diagram showing ribbon structure of the leucine-rich repeat (LRR) (Kobe & Deisenhofer 1996). 
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Leucine-rich Repeat (LRR) Distribution and Amino Acid Composition 

in Protein Sequences of Genes with Resistance to Bacterial Blight 

(Xanthomonas oryzae) of Rice 1 

Yi-Chen Lin2, Chun-Tang Lu3, Meng-Li Wei3, and Hsiu-Ying Lu4,5 

Abstract 

Lin, Y. C., C. T. Lu, M. L. Wei, and H. Y. Lu. 2009. Leucine-rich repeat (LRR) distribution and amino acid 
composition in protein sequences of genes with resistance to bacterial blight (Xanthomonas oryzae) of rice. J. Taiwan 
Agric. Res. 58:93–105. 

Since leucine-rich repeat (LRR) is known as a domain of protein specific to disease resistance genes, it 
is used to study the genes of rice with resistance to bacterial blight caused by Xanthomonas oryzae pv. 
oryzae. The CDS (coding domain sequence) and full-length cDNA sequences of the completely 
sequenced genes were obtained through the access from public databases of NCBI (National Center for 
Biotechnology Information) and KOME (Knowledge-based Oryza Molecular Biological Encyclopedia) 
and they were used to identify each LRR fragment in translated protein sequences through Pfam protein 
families database.  Results showed that only Xa1, Xa21 and Xa26 genes were found to possess LRRs in 
their protein sequences.  When bioinformatics and statistical methods were used for further comparative 
analysis of distribution and amino acid composition for these LRRs among Xa protein sequences, LRRs 
of Xa1 were loosely located after NB-ARC (nucleotide-binding adaptor shared by APAF-1, R proteins, 
and CED-4) in the protein sequences, whereas LRRs of Xa21 and Xa26 were densely located before 
NB-ARC or P-kinase (protein-kinase).  It appeared that the first one or two LRRs of the gene Xa1 
proteins in proximity to NB-ARC were distant from the other LRRs, but no similar phenomenon was 
observed within the protein sequences of the Xa21 and Xa26 genes.  The LRRs of these three Xa genes 
mainly consisted of hydrophilic amino acids, with the highest frequency for leucine, followed by neutral 
serine.  The LRRs of Xa1 protein sequences had different frequencies for some amino acids compared to 
LRRs of Xa21 and Xa26.  These findings are useful in understanding of the structural variation of LRRs 
in protein sequences among Xa genes with resistance to bacterial blight of rice. 

Key words: Rice, Xa genes, Bacterial blight, Xanthomonas oryzae pv. oryzae, Leucine-rich repeat, 
Amino acids.  

  

1. Contribution No.2354 from Taiwan Agricultural Research Institute (TARI), Council of Agriculture. 
Accepted: June 26, 2009. 

2. Graduate Student, Graduate Institute of Biotechnology, Chaoyang University of Technology, Wufeng, 
Taichung, Taiwan ROC. 

3. Assistant Researcher, Crop Science Division, TARI, Wufeng, Taichung, Taiwan, ROC. 
4. Senior Researcher and Director, Technical Service Division, TARI, Wufeng, Taichung, Taiwan, ROC. 
5. Corresponding author, e-mail: iying@tari.gov.tw; Fax: (04)23325176.   



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /CMYK
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e9ad88d2891cf76845370524d53705237300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc9ad854c18cea76845370524d5370523786557406300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /FRA <>
    /ITA <>
    /JPN <FEFF9ad854c18cea306a30d730ea30d730ec30b951fa529b7528002000410064006f0062006500200050004400460020658766f8306e4f5c6210306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103055308c305f0020005000440046002030d530a130a430eb306f3001004100630072006f0062006100740020304a30883073002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d3067958b304f30533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020ace0d488c9c80020c2dcd5d80020c778c1c4c5d00020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken die zijn geoptimaliseerd voor prepress-afdrukken van hoge kwaliteit. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /PTB <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents best suited for high-quality prepress printing.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /DocumentCMYK
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


