
书书书

王翠平，陈建伟．甘蓝型油菜脯氨酸降解途径关键基因的进化分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（１７）：２８－３１．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１８．１７．００６

甘蓝型油菜脯氨酸降解途径关键基因的进化分析
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　　摘要：作为一种保护机制，胁迫情况下植物会迅速积累大量脯氨酸，对自身起到保护作用，而对于脯氨酸代谢相关
基因在多倍体进化中的命运目前为止仍旧知之甚少。以异源四倍体甘蓝型油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）及其二倍体祖先白菜
（Ｂ．ｒａｐａ）、甘蓝（Ｂ．ｏｌｅｒａｃｅａ）为研究对象，数据库搜索和同源基因序列比对，研究脯氨酸代谢途径关键酶基因 ＰＤＨ１
和ＰＤＨ２的进化命运。序列比对和进化分析表明，甘蓝型油菜中 ＰＤＨ１、ＰＤＨ２基因与其二倍体祖先的相对应基因高
度同源；进化上与二倍体亲本相比，甘蓝型油菜ＰＤＨ１基因可能发生了１个拷贝的丢失，而 ＰＤＨ２基因没有发生基因
丢失现象。以上研究结果表明，与二倍体祖先相比，甘蓝型油菜中脯氨酸合成基因序列和表达模式均存在高度保守

性，这说明脯氨酸积累在进化上可能对植物有利。
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　　在环境胁迫如干旱、盐、重金属、紫外线等条件下，高等植
物可以在短时间内通过迅速大量地积累脯氨酸等渗透调节物

质对自身起到保护作用，以此来增强植物对渗透胁迫的抵抗

能力［１－５］。在胁迫条件下，脯氨酸可以作为兼容性渗透调节

物质、蛋白质和亚细胞结构、活性氧清除剂和氧化还原平衡

剂［６－７］。近年来，有研究发现脯氨酸参与了开花及胚胎发育

过程［８－１１］。高等植物中，吡咯啉 －５－羧酸合成酶（Ｐ５ＣＳ）是
脯氨酸合成途径的关键酶［８－９］，而脯氨酸脱氢酶（ｐｒｏｌｉｎｅ
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＰＤＨ）是脯氨酸降解途径的关键酶［１０］。在拟

南芥中，ＰＤＨ定位于线粒体，由 ２个基因编码（ＡｔＰＤＨ１，
Ａｔ３ｇ３０７７５；ＡｔＰＤＨ２，Ａｔ５ｇ３０８７０），脯氨酸处理会诱导ＰＤＨ１表
达，而胁迫处理抑制ＰＤＨ１表达［１１］。

植物进化过程中多倍化是重要的进化动力，并且许多作

物经历了多倍化过程，多倍体能够为新表型的出现提供原材

料，具有进化上的优势［１２］。多倍化之后由于染色体重组和基

因重排，有一些基因表达模式会发生变化，甚至会发生丢

失［１３－１４］。芸薹属（Ｂｒａｓｓｉｃａ）植物是研究由于多倍化引起的基
因缺失、沉默和偏向表达的非常好的模式植物体系，禹氏三角

模型能够很好地解释芸薹属植物的进化关系［１５］。甘蓝型油

菜（Ｂａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）是最新形成的异源四倍体，来源于２个二
倍体白菜（Ｂ．ｒａｐａ）和甘蓝（Ｂ．ｏｌｅｒａｃｅａ）种间杂交，并且经历
了染色体加倍的过程［１６］。而白菜、甘蓝和拟南芥起源于共同

的祖先，大概在１４５０万～２０４０万年之前这个祖先分化为拟
南芥和白菜、甘蓝的祖先［１７］。比较物理图谱结果表明，白菜

和甘蓝的祖先经历了三倍化和基因重排的过程［１８］。且白菜

基因组测序数据也表明，白菜中大多数基因具有２～３个同源

基因［１９］。那么，推测异源四倍体油菜中同源基因拷贝数应该

更多。有报道称，油菜中基因拷贝数目可能由于进化过程中

基因丢失的原因而减少［２０］。

胁迫条件下脯氨酸积累是一个非常保守且有效的过程，

然而迄今为止仍不清楚四倍体中脯氨酸代谢相关基因的进化

模式及其与二倍体祖先脯氨酸代谢相关基因的关系。之前研

究发现，油菜中含有６个脯氨酸合成途径关键基因Ｐ５ＣＳ１，即
该基因没有发生丢失，并且在不同器官中与胁迫诱导情况下

不同来源的Ｐ５ＣＳ１基因表达模式不同［２１］。本研究集中探讨

了甘蓝型油菜中脯氨酸降解代谢相关基因ＰＤＨ１和ＰＤＨ２的
进化命运，包括二倍体亲本进化上的来源、与二倍体亲本物种

的基因序列差异和重复基因是否发生丢失。研究结果能够加

深多倍化对脯氨酸代谢相关基因影响的理解，为多倍体表型

和重复基因调控的关系提供理论依据。

１　基因序列分析

白菜和甘蓝的相应基因序列由中国农业科学院蔬菜花卉

研究所王晓武研究员提供，并且通过数据库检索和比对

（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂｒａｓｓｉｃａ．ｉｎｆｏ／；ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｏｃｒｉ－ｇｅｎｏｍｉｃｓ．
ｏｒｇ／ｂｏｌｂａｓｅ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）。油菜基因序列来自于开放的油菜
基 因 组 序 列 网 站 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｏｓｃｏｐｅ．ｃｎｓ．ｆｒ／
ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ／）。核酸序列分析应用 ＤＮＡＭＡＮ软件（Ｌｙｎｎｏｎ
Ｂｉｏｓｏｆｔ，Ｖａｕｄｒｅｕｉｌ，Ｑｕｅｂｅｃ，Ｃａｎａｄａ）。通过对同源基因对应位
置的部分基因组ＤＮＡ进行比对和序列分析，应用 ＭＥＧＡ４软
件中邻位相连法构建进化树［２２］。

２　结果与分析

２．１　油菜中脯氨酸合成代谢相关重复基因
２．１．１　白菜、甘蓝、油菜中的 ＰＤＨ１基因概况　序列分析结
果表明，白菜中存在 ３个 ＰＤＨ１的同源基因（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｂｒａｓｓｉｃａ．ｉｎｆｏ／）（ＣｈｒＡ２，Ｂｒａ０２０７３１；ＣｈｒＡ６，Ｂｒａ０２５４２１；ＣｈｒＡ９，
Ｂｒａ０３６１９６），甘蓝中存在３个 ＰＤＨ１基因（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｏｃｒｉ－
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ｇｅｎｏｍｉｃｓ．ｏｒｇ／ｂｏｌｂａｓｅ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）（Ｂｏｌ０３３１２９；Ｂｏｌ０４３０５６；
Ｂｏｌ０３２２９７），甘蓝型油菜中存在 ５个 ＰＤＨ１基因（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｇｅｎｏｓｃｏｐｅ．ｃｎｓ．ｆｒ／ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ／）（ＣｈｒＣ７，ＮＣ＿０２７７７３．１；
ＣｈｒＣ５，ＮＣ＿０２７７７１．１；ＣｈｒＣ５，ＮＣ＿０２７７７１．１；ＣｈｒＡ９，ＮＣ＿
０２７７６５．１；ｕｎｐｌａｃｅｄｇｅｎｏｍｉｃｓｃａｆｆｏｌｄ，ＮＷ＿０１３６５０４０８．１）。根
据系统命名法则［２３］，将白菜的３个ＰＤＨ１同源基因分别命名
为ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｂ、ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｃ；将甘蓝的 ３
个 ＰＤＨ１基因分别命名为 ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｂ、

ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｃ；将甘蓝型油菜的５个 ＰＤＨ１基因分别命名为
ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ、
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ。与拟南芥相同，芸薹属植物的 ＰＤＨ１基因也
具有４个外显子和３个内含子，除第１外显子比拟南芥第１
外显子少３个碱基以外，其他外显子碱基数目一致（表１）。
芸薹属植物白菜、甘蓝和甘蓝型油菜的基因组序列（从 ＡＴＧ
到终止密码子）长度为２２０１～２６７１ｂｐ，然而编码区（ＣＤＳ）长
度一致，均为１４９７ｂｐ，所编码的蛋白质都含有４９８个氨基酸。

表１　芸薹属ＰＤＨ１基因结构对比

芸薹属植物 基因
Ｅ１长度
（ｂｐ）

Ｉ１长度
（ｂｐ）

Ｅ２长度
（ｂｐ）

Ｉ２长度
（ｂｐ）

Ｅ３长度
（ｂｐ）

Ｉ３长度
（ｂｐ）

Ｅ４长度
（ｂｐ）

ｇＤＮＡ长度
（ｂｐ）

ＣＤＳ长度
（ｂｐ）

编码蛋白质的

氨基酸数（个）

白菜 Ｂｒａ．ＰＤＨ１．ａ ５６４ ６６６ ６５２ ９１ ２４１ １４７ ４０ ２４０１ １４９７ ４９８
Ｂｒａ．ＰＤＨ１．ｂ ５６４ ６４２ ６５２ ９３ ２４１ ４０ ２２３２ １４９７ ４９８
Ｂｒａ．ＰＤＨ１．ｃ ５６４ ６２０ ６５２ ２５４ ２４１ ７６ ４０ ２４４７ １４９７ ４９８

甘蓝 Ｂｏｌ．ＰＤＨ１．ａ ５６４ ６００ ６５２ ９３ ２４１ １０２ ４０ ２２９２ １４９７ ４９８
Ｂｏｌ．ＰＤＨ１．ｂ ５６４ ６４３ ６５２ ９１ ２４１ ４０ ２２０１ １４９７ ４９８
Ｂｏｌ．ＰＤＨ１．ｃ ５６４ ６５３ ６５２ ２５２ ２４１ ７７ ４０ ２４７９ １４９７ ４９８

甘蓝型油菜 ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ１．ａ ５６４ ６３６ ６５２ ９２ ２４１ ４０ ２２２５ １４９７ ４９８
ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ１．ｂ ５６４ ６００ ６５２ ９３ ２４１ １０２ ４０ ２２９２ １４９７ ４９８
ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ１．ｃ ５６４ ８４５ ６５２ ２５２ ２４１ ７７ ４０ ２６７１ １４９７ ４９８
ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ１．ｄ ５６４ ６４９ ６５２ ９３ ２４１ １０６ ４０ ２３４５ １４９７ ４９８
ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ１．ｅ ５６４ ６２０ ６５２ ２５４ ２４１ ７６ ４０ ２４４７ １４９７ ４９８

拟南芥 ＡｔＰＤＨ１ ５６７ ５６４ ６５２ ９２ ２４１ ９１ ４０ ２２４７ １５００ ４９９

２．１．２　白菜、甘蓝和甘蓝型油菜中ＰＤＨ２基因概况　基因组
测序结果表明，白菜中存在１个 ＰＤＨ２基因（Ｂｒａ０２８２０２），位
于白菜Ａ４号染色体上，命名为 ＢｒａＡ．ＰＤＨ２．ａ；甘蓝中存在１
个ＰＤＨ２基因，命名为ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ；甘蓝型油菜中存在２个

ＰＤＨ２基因，分别命名为ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ。芸薹
属植物ＰＤＨ２基因ｃＤＮＡ编码区长度为１４３１ｂｐ，含有４个外
显子３个内含子，和拟南芥一致（表２）。

表２　芸薹属ＰＤＨ２基因结构对比

芸薹属植物 基因
Ｅ１长度
（ｂｐ）

Ｉ１长度
（ｂｐ）

Ｅ２长度
（ｂｐ）

Ｉ２长度
（ｂｐ）

Ｅ３长度
（ｂｐ）

Ｉ３长度
（ｂｐ）

Ｅ４长度
（ｂｐ）

ｃＤＮＡ长度
（ｂｐ）

编码蛋白质的

氨基酸数（个）

白菜 ＢｒａＡ．ＰＤＨ２．ａ ５０４ ８５３ ６５２ ２９０ ２４１ １１１ ３４ １４３１ ４７６
甘蓝 ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ ５０４ ８８１ ６５２ ２９４ ２４１ ７６ ３４ １４３１ ４７６
甘蓝型油菜 ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ２．ａ ５０４ ８８９ ６５２ ２９０ ２４１ ７９ ３４ １４３１ ４７６

ＢｎａＡ／Ｃ．ＰＤＨ２．ｂ ５０４ ８８６ ６５２ ２９４ ２４１ ７６ ３４ １４３１ ４７６
拟南芥 ＡｔＰＤＨ２ ５０４ ８７３ ６５２ ８３ ２４１ １７３ ３４ １４３１ ４７６

２．２　脯氨酸合成酶基因的同源性和进化关系
２．２．１　ＰＤＨ１基因的同源性和进化关系　为研究甘蓝型油
菜中的５个ＰＤＨ１基因的二倍体祖先在甘蓝型油菜染色体加
倍过程中来自于白菜基因组还是甘蓝基因组，将５个基因分
别与白菜及甘蓝的ＰＤＨ１基因的基因组序列及编码区序列做
两两序列比对，结果如表２所示。同时，将甘蓝型油菜、白菜、
甘蓝和拟南芥的同源 ＰＤＨ１基因的基因组 ＤＮＡ序列作多重
比对，构建该基因的系统发生树（图１）。

序列相似性分析结果（表 ３）表明，ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ和
ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ和 ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｃ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ
和 ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ和 ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｂ、
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ和ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｃ之间的基因组ＤＮＡ相似性分
别为９６．３４％、９９．６７％、９９．７８％、９８．４８％、９１．６２％，而它们之
间编码区相似性更高，分别为 ９９．２０％、９９．６７％、９９．８０％、
９９．２０％、９９．５３％，无论是基因组序列还是编码区序列均高于
同系列其他比对。因此，推断ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ、
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ和ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ可能分别来

源 于 ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｃ、ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ａ、
ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｂ和 ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｃ。而白菜的 ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｂ在
甘蓝型油菜中发生丢失。

而基于相对应的基因组序列的进化关系分析表明，

ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ、
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ分别为白菜ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｒａＡ．ＰＤＨ１．ｃ和甘
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表３　甘蓝型油菜ＰＤＨ１基因的基因组序列和编码区序列与二倍体亲本白菜和甘蓝ＰＤＨ１基因序列相似性分析

分类 基因

相似性（％）
甘蓝型油菜 白菜 甘蓝 拟南芥

ＢｎａＡ．
ＰＤＨ１．ａ

ＢｎａＡ．
ＰＤＨ１．ｂ

ＢｎａＣ．
ＰＤＨ１．ｃ

ＢｎａＣ．
ＰＤＨ１．ｄ

ＢｎａＣ．
ＰＤＨ１．ｅ

ＢｒａＡ．
ＰＤＨ１．ａ

ＢｒａＡ．
ＰＤＨ１．ｂ

ＢｒａＡ．
ＰＤＨ１．ｃ

ＢｏｌＣ．
ＰＤＨ１．ａ

ＢｏｌＣ．
ＰＤＨ１．ｂ

ＢｏｌＣ．
ＰＤＨ１．ｃＡｔＰＤＨ１

基因组序列 ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ １００ ７４．４０ ９２．９９ ７７．００ ７０．６３ ９６．３４ ７５．８２ ７４．４０ ９２．８７ ７７．１２ ７４．６３ ７５．６１
ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ １００ ７４．５１ ７２．００ ８７．９９ ７２．７２ ７１．３４ ９９．６７ ７４．４３ ７２．１０ ９４．７４ ７０．５８
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ １００ ７６．０９ ７０．０７ ９２．４９ ７５．８４ ７４．３５ ９９．７８ ７６．６７ ７４．３９ ７５．２８
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ １００ ６７．８７ ７６．０５ ９５．９８ ７２．００ ７５．８８ ９８．４８ ７２．５３ ７１．４２
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ １００ ６９．２５ ６８．２３ ８７．８２ ７０．０３ ６８．５３ ９１．６２ ６５．８４

编码区序列 ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ａ ８９．３８ ９８．００ ８９．８５ ８９．４５ ９９．２０ ８９．４５ ８９．３１ ９７．８０ ８９．９８ ８９．３８ ８６．９３
ＢｎａＡ．ＰＤＨ１．ｂ １００ ８９．１８ ８９．２５ ９９．１３ ８９．５１ ８９．２５ ９９．６７ ８９．１１ ８９．３１ ９９．０６ ８６．０７
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｃ １００ ８９．５８ ８９．１１ ９８．１３ ８９．５１ ８９．１１ ９９．８０ ８９．７１ ８９．０４ ８６．８７
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｄ １００ ８９．４５ ８９．９８ ９８．４６ ８９．１８ ８９．５１ ９９．２０ ８９．４５ ８５．７３
ＢｎａＣ．ＰＤＨ１．ｅ １００ ８９．５８ ８９．４５ ９９．０６ ８９．０４ ８９．５１ ９９．５３ ８６．０７

蓝ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ａ、ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｂ、ＢｏｌＣ．ＰＤＨ１．ｃ的直向同源基
因（图１）。
２．２．２　ＰＤＨ２基因的同源性和进化关系　甘蓝型油菜基因
组中含有２个同源的 ＰＤＨ２基因，为了研究这２个基因的祖
先来源，将２个基因分别与白菜及甘蓝的 ＰＤＨ２基因基于基
因组序列和编码区序列做两两序列比对，比对结果如表４所
示。同时，将甘蓝型油菜、白菜、甘蓝和拟南芥的所有已知序

列的同源ＰＤＨ２基因的基因组ＤＮＡ序列作多重比对，构建该
基因的系统发生树（图２）。

序列相似性分析结果表明，ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ与 ＢｒａＡ．
ＰＤＨ２．ａ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ与ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ基因组ＤＮＡ序列相
似性分别高达９６．７３％、９９．６７％（表４），而它们之间编码区相
似性更高，分别为９９．８６％、９９．９３％（表４），无论是基因组序

列还是编码区序列均高于同系列其他比对，推测 ＢｎａＡ．
ＰＤＨ２．ａ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ可能分别来源于 ＢｒａＡ．ＰＤＨ２．ａ、
ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ。

且基于相对应的基因组序列的进化关系分析也表明，

ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ、ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ分别为白菜 ＢｒａＡ．ＰＤＨ２．ａ、甘
蓝ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ的直向同源基因（图２）。

表４　甘蓝型油菜中ＰＤＨ２基因的基因组片段与二倍体祖先中相对应的基因核苷酸序列相似性

分类 基因

相似性（％）
甘蓝性油菜 白菜 甘蓝 拟南芥

ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ ＢｒａＡ．ＰＤＨ２．ａ ＢｏｌＣ．ＰＤＨ２．ａ ＡｔＰＤＨ２
基因组序列 ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ １００ ９６．０８ ９６．７３ ９５．９７ ６２．１９

ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ １００ ９２．０５ ９９．６７ ６１．６８
编码区序列 ＢｎａＡ．ＰＤＨ２．ａ １００ ９７．９７ ９９．８６ ９７．９０ ８８．６８

ＢｎａＣ．ＰＤＨ２．ｂ １００ ９７．９７ ９９．９３ ８８．１９

３　讨论

３．１　油菜的ＰＤＨ１基因可能发生了１个拷贝的丢失
　　甘蓝型油菜（Ｂ．ｎａｐｕｓ）起源于白菜（Ｂ．ｒａｐａ）和甘蓝（Ｂ．
ｏｌｅｒａｃｅａ）的杂交，并且经过了染色体加倍，而其祖先白菜和甘
蓝自身也经历了基因组三倍化和重排的过程［１６］，这样推测甘

蓝型油菜中每个基因同源基因的拷贝数最多可以达到６个。
然而研究发现，由于基因丢失现象的存在，甘蓝型油菜中同源

基因的拷贝数平均为４个［２０］。研究表明，甘蓝型油菜中存在

３个ＡＬＣＡＴＲＡＺ（ＡＬＣ）基因［２４］、３个ＧＰＡＴ４（ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏｌ－３－
ｐｈｏｓｐｈａｔｅａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ４）基因，然而存在的 ６个 ＰＳＹ
（ＰｈｙｔｏｅｎｅＳｙｎｔｈａｓｅ）基因中有３个来源于白菜，另外３个来源
于甘蓝［２５］，而笔者之前的研究发现，甘蓝型油菜中存在６个
Ｐ５ＣＳ１基因［２１］。本研究中，甘蓝型油菜中存在５个 ＰＤＨ１基

因，而其祖先白菜和甘蓝中各存在３个ＰＤＨ１基因，进化过程
中甘蓝型油菜可能发生了 ＰＤＨ１基因１个拷贝的丢失，而根
据序列比对和进化分析结果，推测来自于二倍体祖先白菜的

ＰＤＨ１基因的１个拷贝发生丢失。而甘蓝型油菜中存在２个
ＰＤＨ２基因，其祖先白菜和甘蓝中各存在１个 ＰＤＨ２基因，甘
蓝型油菜中ＰＤＨ２基因没有发生丢失。
３．２　油菜中脯氨酸代谢相关基因与二倍体亲本来源基因高
度同源

根据白菜和甘蓝全基因组测序结果，白菜和甘蓝中

ＰＤＨ１和ＰＤＨ２同源基因拷贝数都分别为３、１，而甘蓝型油菜
中拷贝数为５、２。序列比对结果表明，甘蓝型油菜脯氨酸代
谢途径相关基因均与其亲本白菜和甘蓝来源的基因高度同

源，ＰＤＨ１和ＰＤＨ２同源基因和亲本来源基因的基因组 ＤＮＡ
同源性分别为９１．６２％ ～９９．７８％、９６．７３％ ～９９．６７％。说明
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这些基因在甘蓝型油菜进化过程中高度保守。这与之前的甘

蓝型油菜基因克隆的相关研究报道一致，甘蓝型油菜中克隆

得到３个 ＰＩＳＴＩＬＬＡＴＡ基因，两两序列相似性为 ９６．４９％ ～
９８．７２％［２６］。脯氨酸合成途径上不同基因拷贝数的不同或许

说明了这些基因在进化上的重要程度。

４　结论

以甘蓝型油菜、白菜和甘蓝为试验材料，研究了甘蓝型油

菜中脯氨酸代谢途径同源基因的进化命运，探讨了多倍化对

同源基因进化的影响。主要结论如下：通过白菜、甘蓝和甘蓝

型油菜的基因组数据库搜索和序列比对，确定了脯氨酸降解

途径关键基因（ＰＤＨ１、ＰＤＨ２）在甘蓝型油菜中均存在多个拷
贝，序列比对结果表明，它们和二倍体亲本白菜及甘蓝的对应

基因高度同源；和亲本相比，甘蓝型油菜的ＰＤＨ１基因来自于
二倍体祖先甘蓝的１个拷贝发生了丢失，而 ＰＤＨ２基因没有
发生丢失。
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