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　　摘要：胡萝卜是重要的根菜类蔬菜之一，根部性状影响最终的产量和品质。ＹＵＣＣＡ基因通过介导生长素调控植
物根部发育，是生长素合成途径中的关键基因。利用生物信息学方法对胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族成员进行鉴定，对其
理化性质、染色体定位、系统进化树、蛋白质的二级和三级结构以及保守基序进行分析。结果表明，在胡萝卜的５条染
色体上共鉴定到了１４个ＹＵＣＣＡ基因家族成员，其大部分基因含有３～４个外显子；该家族编码的蛋白质为富含碱性
氨基酸的亲水性蛋白质，氨基酸数量为２９０～４２４个，其蛋白质结构主要以α－螺旋和无规则卷曲构成，通过构建系统
进化树可将其分为 ３个亚族，且亚细胞定位结果显示，ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质大部分被定位在细胞质中。这为
ＹＵＣＣＡ基因家族在调控胡萝卜根发育和膨大机制研究奠定了理论基础。
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　　植物根系的生长发育存在着复杂的调控网络，
受到环境、生理、激素等多种因素的影响［１］。近年

来，植物激素作为调控生长发育的一大类物质而被

研究者广泛关注，生长素是最早发现的植物生长类

激素，其代谢调控和信号转导机制研究较为广

泛［２］。其中，ＹＵＣＣＡ基因家族已经被证明调控植物
的根系发育，在生长素生物合成的吲哚丙酮酸途径

中ＹＵＣＣＡ基因家族是重要酶之一，其基因编码黄素
单加氧酶（ｆｌａｖｉｎ－ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ，简称
ＦＭＯｓ）［３－４］。ＹＵＣＣＡ基因首次被鉴定是在拟南芥
生长素过量的突变体研究中［５］，目前该基因家族已

经在烟草［６］、拟南芥［７］、水稻［８］、草莓［９］等作物中进

行了全基因组鉴定分析，但在胡萝卜中还未见类似

的报道。

胡萝卜（Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａｖａｒ．ｓａｔｉｖａＤＣ．）是以肉
质根为食用器官的二年生草本植物，是全球性十大

蔬菜中的一种。根是植物在进化过程中适应陆地

生活而发展起来的营养器官，胡萝卜作为重要的根

菜类蔬菜之一，研究其根部的生长发育对提高胡萝

卜的品质和产量至关重要。有研究表明，生长素在

植物根尖形成的梯度浓度调控其合成和运输，从而

影响植物的根际发育［１０］。因此，本试验利用生物信

息学方法鉴定胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族，对其理化性
质、染色体定位、系统进化树、蛋白质的二级结构和

三级结构以及保守基序进行分析，进一步为胡萝卜

ＹＵＣＣＡ基因功能验证提供一定的理论基础。

１　材料与方法

１．１　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族数据获取与鉴定
通 过 拟 南 芥 官 网 ＴＡＩＲ （ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．

ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）获取已报道过的 ＹＵＣＣＡ基因家族
成员的蛋白质序列，在 ＮＣＢＩ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）使用ＢｌａｓｔＰ检索，设置Ｅ－ｖａｌｕｅ
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值为１０－５，获得拟南芥、烟草、玉米和胡萝卜中的
ＹＵＣＣＡ基因家族候选基因的蛋白质序列和基因序
列的 ｆａｓｔａ格式。通过 ＣＤＤ和 ＳＭＡＲＴ数据库比对
验证候选基因的蛋白质序列结构域［１１］，最终获得

１１个拟南芥 ＹＵＣＣＡ基因、２０个烟草 ＹＵＣＣＡ基因、
３０个玉米ＹＵＣＣＡ基因和１４个胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因，
并对其分别命名。

１．２　胡萝卜ＹＵＣＣＡ蛋白质理化性质分析
将筛选出的１４个胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白

质序列通过 ＥｘＰＡＳｙ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）在线网站分析其理化性质［１２］。

１．３　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因的染色体定位
从ＮＣＢＩ上获取基因的染色体位置信息，使用

在线网站ＭＧ２Ｃ＿Ｖ２．０（ｈｔｔｐ：／／ｍｇ２ｃ．ｉａｓｋ．ｉｎ／ｍｇ２ｃ＿
ｖ２．０／）对基因进行染色体定位绘图并简单修饰。
１．４　拟南芥、烟草、玉米和胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族
系统进化树分析

在软件ＭＥＧＡ７．０中对比４个物种的蛋白质序
列，采用邻接法构建进化树，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ设为１０００［１３］。
用在线网站 ｉＴＯＬ（ｈｔｔｐｓ：／／ｉｔｏｌ．ｅｍｂｌ．ｄｅ／ｉｔｏｌ．ｃｇｉ）对
进化树进行环化。

１．５　胡萝卜 ＹＵＣＣＡ蛋白质二、三级结构预测及亚
细胞定位

通过在线网站 ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ．
ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿
ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ）和 ＣＥＬＬＯ（ｈｔｔｐ：／／ｃｅｌｌｏ．ｌｉｆｅ．ｎｃｔｕ．ｅｄｕ．
ｔｗ／）分别对胡萝卜 ＹＵＣＣＡ基因家族的蛋白质序列

进行二级结构预测和亚细胞定位。通过在线网站

ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／）
对胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族的蛋白质序列进行三级
结构模型分析［１４］。

１．６　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族的基因结构及蛋白质
保守基序分析

将１４个基因的ＣＤＳ和ＦＡＳＴＡ文件导入在线网
站ＧＳＤＳ２．０（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｇａｏ－ｌａｂ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）
进行胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因结构分析［１５］。使用 ＭＥＭＥ
在线网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／ｍｅｍｅ／ｔｏｏｌｓ／
ｍｅｍｅ）和ＴＢｔｏｏｌｓ对胡萝卜ＹＵＣＣＡ蛋白质的保守基
序进行分析［１６］。

２　结果与分析

２．１　胡萝卜ＹＵＣＣＡ蛋白质理化性质
通过对胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族的蛋白质进行理

化性质分析（表１）可知，ＹＵＣＣＡ蛋白质的氨基酸数
为２９０～４２４个，相对分子质量为３２．１４～４７．３２ｋｕ，氨
基酸数和分子质量最大的均为蛋白质ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ，
最小的均为蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ６；等电点为 ６．６１～
９３５；不稳定系数为 ３１．９８～５０．２５，其中蛋白质
ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ、
ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ和ＤｃＹＵＣＣＡ１０ｂ均为稳定蛋白，其余的
蛋 白 质 （ＤｃＹＵＣＣＡ２、ＤｃＹＵＣＣＡ３ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ、
ＤｃＹＵＣＣＡ６、ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ８ｃ
和ＤｃＹＵＣＣＡ９）为不稳定蛋白；亲水性均为负值，说明
胡萝卜中ＹＵＣＣＡ蛋白质均为亲水性蛋白。

表１　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质理化性质分析

基因名称 登录号
氨基酸数

（个）

分子质量

（ｋｕ） 等电点 原子总数 不稳定系数 脂肪系数 亲水性

ＤｃＹＵＣＣＡ２ ＫＺＭ８３８６８．１ ４００ ４５．３５２ ８．２２ ６４０９ ４０．６２ ８９．８８ －０．２７２

ＤｃＹＵＣＣＡ３ａ ＫＺＭ８５２１７．１ ４２２ ４６．９４８ ９．１３ ６６５４ ４４．６４ ９０．０７ －０．１１７

ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ ＫＺＭ８３２０７．１ ４２４ ４７．３１９ ９．３５ ６６８６ ４３．９４ ８８．８７ －０．１０４

ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ ＫＺＮ０７８９１．１ ４１０ ４５．５２８ ９．０３ ６４４５ ３３．６８ ８５．７８ －０．２０２

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ ＫＺＮ０７８９２．１ ４１４ ４６．１８９ ８．８７ ６５３７ ３３．８３ ８５．１９ －０．２２４

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ ＫＺＮ０７８９３．１ ４１４ ４６．２０９ ８．５８ ６５２５ ３１．９８ ８４．９５ －０．２２８

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ ＫＺＮ０７８９４．１ ４１０ ４５．６４９ ８．８１ ６４５３ ３２．３１ ８６．０２ －０．１９８

ＤｃＹＵＣＣＡ６ ＫＺＮ０８０７１．１ ２９０ ３２．１４２ ８．０７ ４５０２ ５０．２５ ８１．９３ －０．２３１

ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ ＫＺＭ９５２９１．１ ３４６ ３８．９３１ ６．６１ ５４８６ ４１．７０ ９３．９９ －０．０３８

ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ ＫＺＮ１２０４１．１ ２９６ ３３．２４１ ８．４４ ４６７６ ４１．２５ ８２．６４ －０．２１９

ＤｃＹＵＣＣＡ８ｃ ＫＺＮ０３８６１．１ ４１９ ４６．９７１ ８．９３ ６６５６ ４３．０２ ９３．２２ －０．１２１

ＤｃＹＵＣＣＡ９ ＫＺＮ０７８８１．１ ４１９ ４７．０２６ ８．６１ ６６１５ ４２．１４ ８１．３６ －０．２３１

ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ ＫＺＭ９５１２２．１ ３７９ ４２．０９４ ８．４８ ５９４２ ３２．２７ ９２．３０ －０．０１７

ＤｃＹＵＣＣＡ１０ｂ ＫＺＮ０３６７３．１ ３７８ ４２．６１１ ８．６４ ６０１６ ３５．３０ ８５．６３ －０．１１８
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２．２　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因的染色体定位
胡萝卜共有９条染色体。染色体定位结果（图

１）显示，胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族中有７个基因被定
位在１号染色体上，分布最多，基因存在聚集现象，

说明这类基因功能具有一定的相似性。其次，有２
个基因被定位在３号染色体上，２个基因被定位在５
号染色体上，２个基因被定位在８号染色体上，１个
基因被定位在９号染色体上。

２．３　拟南芥、烟草、玉米和胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族
系统进化树

为进一步了解胡萝卜 ＹＵＣＣＡ基因家族进化情
况，选用拟南芥（１１个）、烟草（２０个）、玉米（３０个）

ＹＵＣＣＡ基因家族基因为参考序列构建系统进化树
（图２），结果分为６个亚族。其中胡萝卜ＹＵＣＣＡ基
因家族主要分布在Ⅵ亚族中，有１０个基因，其次为
Ⅲ和Ⅴ亚族中。
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２．４　胡萝卜 ＹＵＣＣＡ蛋白质二、三级结构预测及亚
细胞定位

对胡萝卜ＹＵＣＣＡ蛋白质的二级结构预测结果
（表２）显示，１４个蛋白质主要以 α－螺旋和无规则
卷曲构成。为了验证二级结构的结果准确性，对１４
个蛋白质的三级结构进行模型预测（图３），结果显
示三级结构与二级结构基本一致。蛋白质的亚细

胞定位结果显示大多数的蛋白质均被定位在细胞

质中（１３个），还有少部分的蛋白质被定位在周质和
外膜上。

２．５　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因结构
为了分析胡萝卜 ＹＵＣＣＡ基因家族的功能，对

１４个基因进行基因结构分析（图４），结果得出基因
的长度不同，外显子和内含子也存在差别。基因

ＤｃＹＵＣＣＡ２、ＤｃＹＵＣＣＡ６、ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ和 ＤｃＹＵＣＣＡ１０ｂ
均含有 ４个外显子和 ３个内含子，其中基因
ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ 无 上 下 游；基 因 ＤｃＹＵＣＣＡ３ａ、
ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ、
ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ、ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ和 ＤｃＹＵＣＣＡ８ｃ
含有３个外显子和２个内含子，其中基因ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ、

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ和 ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ
无上下游；基因 ＤｃＹＵＣＣＡ９含有２个外显子和１个
内含子。

表２　胡萝卜ＹＵＣＣＡ蛋白质二级结构预测及亚细胞定位

基因名称

占比（％）

α－
螺旋

β－
转角

延伸链
无规则

卷曲

亚细胞定位

ＤｃＹＵＣＣＡ２ ３１．７５ ５．７５ １５．７５ ４６．７５ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ３ａ ３３．８９ ６．８７ １６．８２ ４２．４２ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ ２８．７７ ６．６０ ２０．０５ ４４．５８ 周质

ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ ３０．２４ ７．０７ １７．３２ ４５．３７ 周质、细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ ２９．９５ ６．７６ １７．６３ ４５．６５ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ ２９．９５ ７．００ １７．１５ ４５．８９ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ ３１．７１ ８．２９ １６．８３ ４３．１７ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ６ ３０．３４ ６．５５ ２０．３４ ４２．７６ 周质、细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ ２５．７２ ６．３６ ２１．１０ ４６．８２ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ ２４．３２ ３．７２ １６．８９ ５５．０７ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ８ｃ ３２．９４ ７．１６ １７．４２ ４２．４８ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ９ ３０．５５ ８．３５ １７．６６ ４３．４４ 细胞质

ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ ３４．０４ ８．１８ １７．９４ ３９．８４周质、细胞质、外膜

ＤｃＹＵＣＣＡ１０ｂ ３１．２２ ７．１４ １９．５８ ４２．０６ 细胞质

２．６　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质保守基序
对胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质序列进行保

守基序分析（图５），发现１４个蛋白质的保守结构域
为６～１０个。蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ３ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ３ｂ、
ＤｃＹＵＣＣＡ５ａ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｂ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｃ、ＤｃＹＵＣＣＡ５ｄ、
ＤｃＹＵＣＣＡ８ｃ和ＤｃＹＵＣＣＡ９含有１０个ｍｏｔｉｆ，结构和
功能最为相似，１４个 ＹＵＣＣＡ蛋白质中均含有 ｍｏｔｉｆ

１、ｍｏｔｉｆ７和 ｍｏｔｉｆ３。蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ２不含 ｍｏｔｉｆ
９、ｍｏｔｉｆ６和 ｍｏｔｉｆ１０；蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ６不含 ｍｏｔｉｆ
５、ｍｏｔｉｆ４、ｍｏｔｉｆ６和 ｍｏｔｉｆ１０；蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ１０ａ
和 ＤｃＹＵＣＣＡ１０ｂ结构基本一致，均不含 ｍｏｔｉｆ８、
ｍｏｔｉｆ９和 ｍｏｔｉｆ１０；蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ不含 ｍｏｔｉｆ
９、ｍｏｔｉｆ４和ｍｏｔｉｆ１０；蛋白质ＤｃＹＵＣＣＡ８ｂ不含ｍｏｔｉｆ
２、ｍｏｔｉｆ５和ｍｏｔｉｆ６。
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３　讨论与结论

植物根部的生长发育是一个动态变化的过程，

是由根尖分生区细胞的分裂和伸长区细胞的伸长

而生长的，在这个过程中植物激素发挥了重要的作

用［１７］。生长素是其中一类生长调节激素，可以促进

细胞的伸长、木质部和韧皮部的分化，从而使根部

增粗［１８］。在胡萝卜中，研究根部膨大增粗可以提高

其品质和产量，提高经济效益。ＹＵＣＣＡ基因家族蛋
白是植物中第一个被鉴别的ＦＭＯ类超家族，调控生
长发育和植物的耐受性［１９］。有研究证实 ＹＵＣＣＡ基
因介导生长素的生物合成，在拟南芥中抑制 ＹＵＣＣＡ
表达会抑制生根，调控根器官发育［２０］。

本研究利用生物信息学方法鉴定胡萝卜

ＹＵＣＣＡ基因家族成员共１４个，与拟南芥 ＹＵＣＣＡ基
因家族的１１个成员数量较接近。通过理化性质分

析得出，胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质基本为碱性
氨基酸（除了蛋白质 ＤｃＹＵＣＣＡ８ａ），且１４个蛋白质
均为亲水性蛋白质，基因分别定位在５条染色体上
（１、３、５、８、９号），其中在１号染色体上较聚集，结构
和功能最为相似。系统进化树中聚集在一起的亚

族具有相似的进化源和基因功能，通过构建系统进

化树将胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族分为３个亚族（Ⅲ、
Ⅴ、Ⅵ亚族），与烟草和拟南芥的亲缘关系较近，其
中，Ⅲ亚族中的 ＤｃＹＵＣＣＡ２和 ＤｃＹＵＣＣＡ６与拟南芥
的ＡｒＹＵＣＣＡ２和 ＡｒＹＵＣＣＡ６亲缘关系最近，推测可
能通过调控生长素信号转导介导植物的生长发育

和早期花粉发育［２１］。

蛋白质的结构决定其生物学功能，结构相似其

功能相似，在分析蛋白质的二级结构和三级结构模

型时发现，ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质主要以 α－螺旋
和无规则卷曲构成，位于同一家族成员的结构具有
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一致性。在亚细胞定位中发现大部分的蛋白质被

定位在细胞质中，表明这些基因合成生长素基本上

是在细胞质中完成的，这与王仁汉等的结果［６，２２］一

致。通过分析胡萝卜 ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质的保
守基序发现，１４个蛋白质的 ｍｏｔｉｆ有６～１０个不等，
说明基因家族功能的多样性，但其中有大部分

ＹＵＣＣＡ蛋白质的ｍｏｔｉｆ数量均为１０个，说明基因家
族的功能具有相似性。总体来看，位于同一基因家

族的成员在植物中的结构和功能均具有相似性，为

进一步研究基因家族提供参考，为胡萝卜根部膨大

形成机制的研究奠定了理论基础。

本研究在胡萝卜的５条染色体上共鉴定到了
１４个ＹＵＣＣＡ基因家族成员，其大部分基因含有３～
４个外显子；该家族编码的蛋白质为富含碱性氨基
酸的亲水性蛋白质，氨基酸数量为２９０～４２４个，其
蛋白质结构主要以 α－螺旋和无规则卷曲构成，通
过构建系统进化树可将其分为３个亚族，且亚细胞
定位结果显示，ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质大部分被定
位在细胞质中。这为 ＹＵＣＣＡ基因家族在调控胡萝
卜根发育和膨大机制研究奠定了理论基础。
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