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　　摘要：热激因子（ｈｅａｔｓｈｏｃｋｆａｃｔｏｒｓ，ＨＳＦｓ）是生物体内调节热激应答的一类转录因子，在热胁迫信号转导和耐热性
的产生过程中发挥了重要的作用。从已释放的二倍体亚洲棉和雷蒙德氏棉全基因组测序结果中分别鉴定到４２个和
４０个ＨＳＦｓ蛋白家族成员，运用生物信息学分析其序列特征、亚细胞定位、聚类分析和保守基序等。结果表明，亚洲棉
ＨＳＦｓ蛋白长度１１６～５２６个氨基酸，分子量１３７４８．４～６００２８．２ｕ，等电点４．４０～８．７５；雷蒙德氏棉ＨＳＦｓ蛋白长度为
１９０～５２８个氨基酸，分子量２１９９３．０～６０４１３．６ｕ，等电点４．３６～９．５０。染色体定位显示二倍体棉花中的 ＨＳＦｓ基因
不均匀分布在１３条染色体上；聚类分析表明，ＨＳＦｓ蛋白序列分为Ａ、Ｂ、Ｃ３类，每一亚类中二倍体棉花与拟南芥的蛋
白具有较高的同源性，趋向于聚集在一起，且每个亚组具有相同或相似的保守基序类型及排列顺序。
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　　热激因子（ｈｅａｔｓｈｏｃｋｆａｃｔｏｒｓ，ＨＳＦｓ）是生物体内调节热激
应答的一类转录因子，在热胁迫信号转导和耐热性的产生过

程中发挥了重要的作用［１－２］。１９８８年，ＨＳＦｓ基因首先在酵母
中发现［３］，植物中的 ＨＳＦｓ基因最先在番茄中克隆获得［４］。

典型的热激转录因子一般包括４个部分：Ｎ端的ＤＮＡ结合域
（ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇｄｏｍａｉｎ，ＤＢＤ）、寡聚化结构域（ＨＲ－Ａ／Ｂ）、细
胞核定位信号（Ｎｕｃｌｅａｒｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｓｉｇｎａｌ，ＮＬＳ）、细胞核输出
信号（Ｎｕｃｌｅａｒｅｘｐｏｒｔｓｉｇｎａｌ，ＮＥＳ），少数还具有一个 Ｃ端激活
域（Ｃｔｅｒｍｉｎａｌａｃｔｉｖａｔｉｏｎｄｏｍａｉｎ，ＣＴＡＤ）［５］。位于 ＨＳＦｓ基因 Ｎ
端的ＤＢＤ中含有一个螺旋－转角－螺旋的疏水结构，能特异
地结合热激元件（ｈｅａｔｓｔｒｅｓｓｅｌｅｍｅｎｔ，ＨＳＥ），诱导下游热激蛋
白表达［６－７］。ＨＲ－Ａ／Ｂ含有２个疏水七肽重复区域Ａ和Ｂ，
通过形成卷曲螺旋结构促使 ＨＳＦｓ形成同源三聚体，根据保
守ＤＢＤ和ＨＲ－Ａ／Ｂ区的结构特点，热激转录因子又可以分
为Ａ、Ｂ、Ｃ３类［８－９］，在 Ａ类、Ｃ类基因中，ＨＲ－Ａ／Ｂ中 Ａ、Ｂ
结构域之间分别有２１个和７个氨基酸插入；在 Ｂ类基因中，
无氨基酸残基插入［６，１０］。ＮＬＳ和 ＮＥＳ含有一簇碱性氨基酸
残基，与ＨＳＦｓ蛋白家族的亚细胞定位相关［１１－１２］。ＣＴＡＤ以
芳族的、大的疏水的及酸性的氨基酸（ＡＨＡ）基元为特征，在
Ａ类基因中含特有激活ＨＳＦｓ功能的ＡＨＡ基元［６］。

棉花是喜温植物，适当高温可加快棉株生长发育，但长时

间的高温严重影响花粉发育、授粉和受精，对棉花产量和品质

产生不利的影响。随着全球气候的变暖，棉花的耐高温育种

显得尤其重要。本研究利用已释放的二倍体亚洲棉和雷蒙德

氏棉全基因组测序结果［１３－１４］，通过生物信息学技术扫描全基

因组ＨＳＦｓ，进一步分析其进化关系、亚细胞定位、理化性质预
测和保守基序等，为下一步的选育耐高温新品种提供理论

基础。

１　材料与方法

１．１　全基因组检索ＨＳＦ基因
ＨＳＦ基因的结构域信息（ＰＦ００４４７）下载自 Ｐｆａｍ数据

库［１５］，利用软件ＨＭＭＥＲ３．１ｂ２［１６］在 Ｃｏｔｔｏｎｇｅｎ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｃｏｔｔｏｎｇｅｎ．ｏｒｇ／）数据库中检索二倍体亚洲棉和雷蒙德氏棉
ＨＳＦｓ基因家族氨基酸序列，经 Ｓｍａｒｔ网站［１７］（ｈｔｔｐ：／／ｓｍａｒｔ．
ｅｍｂｌ－ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ．ｄｅ／ｓｍａｒｔ／ｓｅｔ＿ｍｏｄｅ．ｃｇｉ？ＮＯＲＭＡＬ＝１）进一
步结构域预测确认。

拟南芥 ＨＳＦ基因家族氨基酸序列来自 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ
（ｈｔｔｐ：／／ｐｌａｎｔｔｆｄｂ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／）数据库［１８］。

１．２　理化性质预测
通过 ＥｘＰＡＳｙ网站中的程序 Ｐｒｏｔｐａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．

ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）对ＨＳＦｓ蛋白家族蛋白分子量、等电点
等基本理化性质进行预测分析。

１．３　亚细胞定位
利用在线软件 ＷＯＬＦＰＳＯＲＴ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ．

ｃｏｍ／ｗｏｌｆ－ｐｓｏｒｔ．ｈｔｍｌ），以及在线网站 ＳｏｆｔＢｅｒｒｙ（ｈｔｔｐ：／／
ｌｉｎｕｘ１．ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ．ｃｏｍ／ｂｅｒｒｙ．ｐｈｔｍｌ）中的 ＰＲＯＴＣＯＭＰ程序共同
对ＨＳＦｓ蛋白家族进行亚细胞定位预测分析。
１．４　聚类分析

利用生物信息学软件ＭＥＧＡ５．２对鉴定的二倍体棉花中
的ＨＳＦｓ蛋白家族和拟南芥中的 ＨＳＦｓ蛋白家族进行多重序
列比对，采用邻接法构建系统发育树，进行１０００次重复。
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１．５　基序分析
利用ＭＥＭＥ软件分析 ＨＳＦｓ蛋白家族的 ｍｏｔｉｆ类型和顺

序。具体参数设置如下：预测数１０，其他参数为默认。

２　结果与分析

２．１　棉花ＨＳＦ基因家族鉴定
利用结构域预测得到的结构域信息（ＰＦ００４４７），通过对

二倍体棉花全基因组搜索，发现亚洲棉和雷蒙德氏棉分别有

４２条和４０条具有典型ＨＳＦ结构域蛋白，并统计了其蛋白号、
蛋白长度及对应基因所在的染色体（表１），结果显示，亚洲棉
ＨＳＦｓ蛋白长度为１１６～５２６个氨基酸不等；雷蒙德氏棉 ＨＳＦｓ
蛋白长度为１９０～５２８个氨基酸不等。亚洲棉基因组中的４２
个ＨＳＦｓ基因家族成员不均匀分布在１３条染色体上，其中，
Ａ１１号染色体分布最多，为８个；Ａ６号染色体分布最少，为１
个。雷蒙德氏棉基因组中的４０个ＨＳＦｓ基因家族成员也不均
匀分布在１３条染色体上，其中，Ｄ３、Ｄ４和Ｄ６号染色体分布最
多，均为５个；Ｄ１、Ｄ２和Ｄ１２号染色体分布最少，均为１个。

表１　二倍体棉花中ＨＳＦｓ蛋白家族基本特征

序号 蛋白号
蛋白长度

（ａａ）
分子量

（ｕ） 等电点 染色体

１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５７２０ ３４４ ３９９５２．０ ６．０８ Ａ１
２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３３３８６ ５１５ ５６５０１．５ ４．５２ Ａ１
３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７６２２ ２３６ ２７０５１．４ ５．５４ Ａ２
４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４５５７ ５２６ ６００２８．２ ５．０８ Ａ３
５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４５０８ ３２３ ３５８９１．９ ６．３８ Ａ３
６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６９９３ ３６０ ４１６２０．６ ５．７０ Ａ３
７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５７３２ ４９６ ５４５８６．６ ５．４６ Ａ３
８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９９８６ ３０４ ３３８０２．６ ４．７６ Ａ３
９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０８１９５ ３４５ ３９８３５．６ ５．２１ Ａ４
１０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９２３６ ３４２ ３７９９７．４ ５．１７ Ａ４
１１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２５２９７ ４９６ ５５７２４．１ ５．２０ Ａ５
１２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３９８７８ ３４３ ３８６５５．７ ８．１５ Ａ５
１３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７９２１ ４８２ ５３４６９．７ ４．９１ Ａ６
１４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３３０８５ ２９５ ３３２７１．１ ８．４４ Ａ７
１５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４４４９ １９８ ２１９７８．０ ６．９１ Ａ７
１６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１６２７ ３１３ ３４８９０．８ ４．９４ Ａ７
１７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７０９３ ３３４ ３７６６３．６ ８．５９ Ａ７
１８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０２８５１ ５０７ ５６０１８．５ ６．３３ Ａ８
１９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４８９９ ３２２ ３６８１４．３ ７．７５ Ａ８
２０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９３５７ ４４７ ５０９００．９ ４．６４ Ａ８
２１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３０１３６ ２８４ ３１５９９．６ ５．８８ Ａ９
２２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０３８９６ ２２０ ２５４８０．５ ８．４８ Ａ９
２３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３４１７１ ４０３ ４６０２４．１ ４．８４ Ａ９
２４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３ １１６ １３７４８．４ ５．１３ Ａ１０
２５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６４９３ ３４０ ３９３９４．４ ５．８８ Ａ１０
２６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０８６６１ ４０７ ４５３８８．１ ７．７０ Ａ１０
２７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７５３９ ３２６ ３６２２５．７ ６．１７ Ａ１１
２８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７８９９ ３５７ ４１４６５．８ ６．２６ Ａ１１
２９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１７６６１ １８８ ２１８４１．８ ８．２０ Ａ１１
３０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７３９２ ４７７ ５３７５６．４ ５．１２ Ａ１１
３１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０１７８４ ２５８ ２９６８８．４ ８．７５ Ａ１１
３２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３８７０１ ３４０ ３８６０５．７ ５．３３ Ａ１１
３３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１１５６ ３４９ ３９７５３．０ ６．５４ Ａ１１
３４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１３４４６ ４８２ ５４０１９．２ ４．５６ Ａ１１
３５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５３１３ ３８４ ４４４８１．３ ５．１３ Ａ１２
３６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２２０２５ ３３５ ３８９０４．９ ６．３９ Ａ１２

　续表１

序号 蛋白号
蛋白长度

（ａａ）
分子量

（ｕ） 等电点 染色体

３７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２５５６１ ３５７ ４１１４７．９ ４．３９ Ａ１２
３８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１７５７７ ３９４ ４５０８３．３ ５．８６ Ａ１２
３９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９０２８ ３８０ ４２７３６．６ ４．４６ Ａ１３
４０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９１８２ ４７９ ５２３１４．１ ４．５４ Ａ１３
４１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２３５２０ ４３２ ４７７２８．０ ５．１５ Ａ１３
４２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿００８６４ ３７９ ４３３１７．５ ４．４０ Ａ１３
４３ Ｇｏｒａｉ．００１Ｇ０１２７００ ３４６ ４００６１．０ ５．３５ Ｄ１
４４ Ｇｏｒａｉ．００２Ｇ１３５２００ ３３３ ３７３４４．３ ８．５８ Ｄ２
４５ Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０２３５００ ２９６ ３２５２５．２ ５．８７ Ｄ３
４６ Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０５３３００ ５０３ ５５５０７．８ ６．５８ Ｄ３
４７ Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０９１７００ ２４１ ２７８２８．５ ９．１５ Ｄ３
４８ Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ１６０６００ ３１１ ３４６１０．６ ４．９４ Ｄ３
４９ Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ１８３９００ ５１６ ５６６７７．７ ４．４９ Ｄ３
５０ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ０７６９００ ３６３ ４１８２４．８ ５．５４ Ｄ４
５１ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２０８８００ ３１２ ３４３６３．２ ４．７６ Ｄ４
５２ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２５７０００ ５０５ ５５５８３．８ ５．６２ Ｄ４
５３ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２８０１００ ３２８ ３６５７７．６ ６．５３ Ｄ４
５４ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２８４２００ ５２８ ６０４１３．６ ５．３８ Ｄ４
５５ Ｇｏｒａｉ．００５Ｇ０２７５００ ４９５ ５５４６２．８ ５．０４ Ｄ５
５６ Ｇｏｒａｉ．００５Ｇ１０２０００ ３３９ ３８１４０．２ ８．４７ Ｄ５
５７ Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ０８７１００ １９０ ２１９９３．０ ８．２０ Ｄ６
５８ Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ１２５０００ ２５９ ２９７５１．５ ９．５０ Ｄ６
５９ Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ１５８０００ ４８３ ５３９５０．３ ４．７１ Ｄ６
６０ Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ２２４０００ ４７６ ５３５３９．１ ５．０５ Ｄ６
６１ Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ２４２４００ ３４１ ３９３５０．３ ５．６７ Ｄ６
６２ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０１０９００ ３２７ ３６２７６．８ ６．１７ Ｄ７
６３ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０３３３００ ４８０ ５２３９１．１ ４．５４ Ｄ７
６４ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０５３９００ ２９６ ３３４３０．３ ８．４３ Ｄ７
６５ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ１３９６００ ３４６ ３９８５８．５ ５．００ Ｄ７
６６ Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ１７０８００ ３５８ ４１２３１．１ ４．３６ Ｄ８
６７ Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ２２５２００ ５１２ ５６１２０．４ ４．７５ Ｄ８
６８ Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ２４４４００ ３１２ ３４８０１．１ ５．８９ Ｄ８
６９ Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ０２４７００ ３５０ ３９６４２．８ ５．９６ Ｄ９
７０ Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ０３２３００ ４４９ ５０９４４．７ ４．６２ Ｄ９
７１ Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ２１３１００ ３６１ ４００１７．２ ８．３８ Ｄ９
７２ Ｇｏｒａｉ．０１０Ｇ０２０７００ ３２５ ３６９３２．５ ７．５４ Ｄ１０
７３ Ｇｏｒａｉ．０１０Ｇ０７０９００ ３４１ ３８５５３．６ ５．３２ Ｄ１０
７４ Ｇｏｒａｉ．０１０Ｇ２４０８００ ３８５ ４４６１７．６ ５．１３ Ｄ１０
７５ Ｇｏｒａｉ．０１１Ｇ０２７４００ ２２１ ２５４９０．５ ８．４７ Ｄ１１
７６ Ｇｏｒａｉ．０１１Ｇ０３６４００ ４０４ ４５９２２．９ ４．９７ Ｄ１１
７７ Ｇｏｒａｉ．０１１Ｇ１０５７００ ２８５ ３１３５７．２ ６．７７ Ｄ１１
７８ Ｇｏｒａｉ．０１１Ｇ１６８４００ ３５８ ４１３１０．４ ５．５０ Ｄ１１
７９ Ｇｏｒａｉ．０１２Ｇ０４４２００ ３９５ ４５０９７．３ ５．７３ Ｄ１２
８０ Ｇｏｒａｉ．０１３Ｇ１８３５００ ４００ ４４１２５．０ ４．５３ Ｄ１３
８１ Ｇｏｒａｉ．０１３Ｇ２２０４００ ４０７ ４５８０２．２ ４．４５ Ｄ１３
８２ Ｇｏｒａｉ．Ｎ０１３３００ ３５８ ４０９１７．０ ４．５７ Ｄ１３

２．２　棉花ＨＳＦｓ蛋白家族理化性质预测
利用在线网站对二倍体棉花 ＨＳＦｓ蛋白家族理化性质进

行了预测（表１），预测结果，二倍体棉花中 ＨＳＦｓ蛋白分子量
存在较大差异。其中，亚洲棉中分子量最大的是 Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿
１４５５７，达到了６００２８．２ｕ，分子量最小的是 Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３，
为 １３７４８．４ｕ；雷蒙德氏棉中分子量最大的是 Ｇｏｒａｉ．
００４Ｇ２８４２００，为 ６０４１３．６ｕ，分 子 量 最 小 的 是 Ｇｏｒａｉ．
００６Ｇ０８７１００，为２１９９３．０ｕ。等电点变化范围也比较大，其
中，亚洲棉中Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０１７８４等电点最大，为８．７５，Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿

—６３— 江苏农业科学　２０１７年第４５卷第２０期



００８６４最小，为４．４０；雷蒙德氏棉中 Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ１２５０００等电
点最大，为９．５０，Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ１７０８００最小，为４．３６，表明 ＨＳＦｓ
蛋白家族从酸性到碱性都有分布。

２．３　棉花ＨＳＦｓ蛋白家族亚细胞定位
为了了解ＨＳＦｓ蛋白家族发挥功能的区域，利用２种亚细

胞定位软件预测了二倍体棉花 ＨＳＦｓ蛋白家族亚细胞定位
（表２），结果表明，２种软件ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ和Ｐｒｏｔｃｏｍｐ预测结
果类似，大部分 ＨＳＦｓ蛋白家族定位于细胞核。根据软件

ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ预测发现，ＨＳＦｓ蛋白家族定位于１～４个位置
不等，但除亚洲棉中 Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３和除了雷蒙德氏棉中
Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ０８７１００分别定位于叶绿体和细胞质外，其余 ＨＳＦｓ
蛋白家族定位于细胞核分值最高；根据 Ｐｒｏｔｃｏｍｐ预测发现，
除了雷蒙德氏棉中Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２８４２００定位于细胞质中，其余
ＨＳＦｓ蛋白家族均定位于细胞核。综上所述，二倍体棉花的
ＨＳＦｓ蛋白家族中至少有一种预测定位于细胞核，这符合转录
因子在细胞核中调控基因表达的作用特点。

表２　ＨＳＦｓ蛋白家族亚细胞定位预测

蛋白号 ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ ＰｒｏｔＣｏｍｐ
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７５３９ ｎｕｃｌ（１０），ｖａｃｕ（１），ｃｙｓｋ（１） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３ ｃｈｌｏ（４），ｎｕｃｌ（４），ｅｘｔｒ（３），ｃｙｔｏ（２） ｎｕｃｌ（９．９），ｃｙｔｏ（３．７）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７０９３ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｔｏ（１） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５３１３ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３４１７１ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５７３２ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌｒ（９．７）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９０２８ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｓｋ（１） ｎｕｃｌｒ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４８９９ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９９８６ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１６２７ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６９９３ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７８９９ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０２８５１ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３０１３６ ｎｕｃｌ（１１），ｃｙｔｏ（２） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９１８２ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６４９３ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｔｏ（２） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０３８９６ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｔｏ（１） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１７６６１ ｎｕｃｌ（８），ｃｙｔｏ（３），ｍｉｔｏ（３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０８１９５ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３９８７８ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｔｏ（１） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４５５７ ｎｕｃｌ（１１），ｃｙｔｏ（３） Ｃｙｔｏ（２．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２３５２０ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０８６６１ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４４４９ ｎｕｃｌ（９），ｃｙｔｏ（３），ｃｈｌｏ（１） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５７２０ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２５２９７ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７３９２ ｎｕｃｌ（１３．５），ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ（７．５） ｎｕｃｌ（９．８）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿００８６４ ｎｕｃｌ（１１），ｃｙｔｏ（１），ｐｅｒｏ（１） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３３０８５ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０１７８４ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４５０８ ｎｕｃｌ（８），ｃｙｔｏ（３），ｃｈｌｏ（２） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３８７０１ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１１５６ ｎｕｃｌ（１０），ｃｈｌｏ（４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９２３６ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２２０２５ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９３５７ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７９２１ ｎｕｃｌ（１３．５），ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ（７．５） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２５５６１ ｎｕｃｌ（７），ｃｈｌｏ（３），ｃｙｔｏ（２），ｅｘｔｒ（２） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３３３８６ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１７５７７ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１３４４６ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（１０．０）
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３７６２２ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（９．９）
Ｇｏｒａｉ．００１Ｇ０１２７００ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（８．７）
Ｇｏｒａｉ．００２Ｇ１３５２００ ｎｕｃｌ（１１），ｃｙｔｏ（２） ｎｕｃｌ（７．３）
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０２３５００ ｎｕｃｌ（１３） ｎｕｃｌ（８．９）
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０５３３００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（８．９）
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０９１７００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（８．６）
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ１６０６００ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｓｋ（２） ｎｕｃｌ（８．７）
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　续表２

蛋白号 ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ ＰｒｏｔＣｏｍｐ
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ１８３９００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（８．９）
Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ０７６９００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（８．９）
Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２０８８００ ｎｕｃｌ（１０．５），ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ（６），ｃｙｓｋ（２） ｎｕｃｌ（７．２）
Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２５７０００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（８．９）
Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２８０１００ ｎｕｃｌ（７），ｃｈｌｏ（２），ｃｙｔｏ（２），ｃｙｓｋ（２） ｎｕｃｌ（７．３）
Ｇｏｒａｉ．００５Ｇ０２７５００ ｎｕｃｌ（１４） ｎｕｃｌ（７．３）
Ｇｏｒａｉ．００５Ｇ１０２０００ ｎｕｃｌ（１２），ｃｙｔｏ（１） ｎｕｃｌ（８．５）
Ｇｏｒａｉ．００６Ｇ０８７１００ ｃｙｔｏ（６．５），ｎｕｃｌ（４），ｃｙｔｏ＿Ｅ．Ｒ．（４），ｍｉｔｏ（３） ｎｕｃｌ（８．６）
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２．４　棉花ＨＳＦｓ蛋白家族聚类分析
为了揭示二倍体棉花 ＨＳＦｓ蛋白家族的进化关系，将亚

洲棉和雷蒙德氏棉的４２条和４０条 ＨＳＦｓ蛋白，与下载的２１
条拟南芥 ＨＳＦｓ蛋白家族进行聚类分析（图１）。结果显示，
１０３条ＨＳＦｓ蛋白序列分为了Ａ、Ｂ、Ｃ３类，其中Ａ类含有９个
亚类（Ａ１、Ａ２、Ａ３、Ａ４、Ａ５、Ａ６、Ａ７、Ａ８、Ａ９），二倍体棉花都不
含有Ａ７亚类，每一亚类中二倍体棉花与拟南芥的蛋白具有
较高的同源性，趋向于聚集在一起，例如，雷蒙德氏棉

Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ１７０８００、Ｇｏｒａｉ．Ｎ０１３３００和亚洲棉 Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿
２５５６１、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿００８６４、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３与拟南芥中的 ＨＳＦ
蛋白ＡＴ１Ｇ６７９７０（ＡｔＨｓｆＡ８ａ）互为同源蛋白而聚集在一起。Ｂ
类含有５个亚类（Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５），且二倍体棉花中完整
地含有５个亚类，而拟南芥不含有亚类Ｂ５。Ｃ类中只有１个
亚类Ｃ１，且二倍体棉花和拟南芥中都存在。此外，不同亚类
ＨＳＦ蛋白虽聚集在一起，但二倍体棉花与拟南芥却趋向于形
成不同的分枝，且亚洲棉中存在与雷蒙德氏棉同源的ＨＳＦ蛋

白（除Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４９９３和Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２２０２５）。
２．５　棉花ＨＳＦｓ蛋白家族基序分析

对二倍体棉花８２个ＨＳＦｓ蛋白家族保守基序的分析结果
见图２，８２个ＨＳＦｓ蛋白家族含有１０个保守基序，长度为１１～
５０个氨基酸。进一步分析１０个保守基序在不同亚组 ＨＳＦｓ
蛋白中的分布（图３），结果表明，ＨＳＦｓ蛋白家族含有保守基
序个数从２～８个不等，每个亚组具有相同或相似的保守基序
类型 及排 列顺 序。例 如，Ａ１亚 类 Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ０５３３００、
Ｇｏｒａｉ．００３Ｇ１８３９００、Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ０３３３００、Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ２５７０００、
Ｇｏｒａｉ．００８Ｇ２２５２００、Ｇｏｒａｉ．０１３Ｇ１８３５００、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０２８５１、
Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０５７３２、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２３５２０、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７９２１、Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿
３３３８６和Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０９１８２具有相似的基序（７～８个），也具有
相似的排列顺序。

３　讨论

在全球气候变暖的环境下，高温对棉花的正常生长发育
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产生了不利的影响，常常诱使棉叶凋萎，花粉失水干缩，蕾铃

大量脱落［１９］。ＨＳＦｓ是植物响应热激胁迫保护自身免受高温
伤害的一类转录因子，研究发现拟南芥、水稻、大豆中分别有

２１、２５、５２个ＨＳＦｓ［２０－２２］。本研究基于二倍体棉花雷蒙德氏棉
和亚洲棉测序的完成，通过全基因组进行搜索分析，亚洲棉和

雷蒙德氏棉分别鉴定出４２个和４０个具有典型 ＨＳＦ结构域
蛋白，Ｗａｎｇ等利用表达序列标签组装和全基因组分析技术在
陆地棉Ｄ亚组中也鉴定得到４０个 ＨＳＦｓ基因［９］。本研究中

ＨＳＦｓ蛋白家族分为Ａ、Ｂ、Ｃ３类，每类含有的ＨＳＦ数目不同，
理化性质也存在较大差异，且不均匀地分布在不同染色体上，

表明二倍体棉花 ＨＳＦｓ蛋白家族存在广泛的多样性，这也为
功能的多样性奠定了基础。

ＨＳＦｓ作为一类转录因子，要通过调控相关基因的表达行
使功能，其表达模式有组成型表达和诱导型表达２类，广泛参
与植物响应高温、干旱和氧化等多种逆境胁迫［２３－２５］。虽然在

模式植物拟南芥和番茄中的研究较为详尽，拟南芥 ＡｔＨＳＦＡ２
基因过表达显著提高了转基因拟南芥耐热性［２６－２７］，而敲除

ＡｔＨＳＦＡ２基因抑制了下游热激蛋白基因的表达，明显提高了
拟南芥对高温敏感性［２８－２９］。棉花中关于ＨＳＦｓ研究的报道还
很少，相关研究表明，陆地棉中 ＨＳＦｓ基因在响应高温和纤维
发育过程中发挥重要作用［９］。但 ＨＳＦｓ表达调控机制尤其是
上游调控机制，不同 ＨＳＦｓ基因在响应同一外界刺激和同一
ＨＳＦｓ基因在不同逆境胁迫中是否存在保守的信号转导途径
等等，还有待进一步研究阐明。
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