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　　摘要：钾是香蕉生长发育中需求量最大的营养元素，对果实产量、品质和贮藏性都有重要的影响。从香蕉基因组
中鉴定出２４个ＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴ（ＭａＫＵＰ）基因，并对其理化性质、染色体定位、基因结构、保守功能域、进化关系、组织表
达和低钾胁迫下的表达特征进行分析。结果表明，ＭａＫＵＰ编码的肽链平均有 ７７２个氨基酸，分子量为 ６３．５４～
９３８２ｋｕ，等电点为５．４４～９．３０，蛋白不稳定指数为３２．６９～４４．２９，脂肪族指数为１０５．３４～１１６．９０，总平均亲水性为
０．３５２～０．５４９，含有８～１１个外显子，可分为４个亚族；表达分析发现１５个 ＭａＫＵＰ基因家族成员在香蕉不同发育时
期的果实中高表达，６个ＭａＫＵＰ基因家族成员在低钾胁迫中上调表达，表明ＭａＫＵＰ在香蕉果实发育和钾吸收中具有
重要的作用。
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　　钾是植物细胞中最多的阳离子，含量占植物干
质量的２％ ～１０％。钾参与植物跨膜转运、维持细
胞电荷平衡、酶的活化、光合作用、渗透调节和气孔

运动等众多的生命活动过程［１］。缺钾会严重影响

作物的产量和品种。植物中的钾离子转运蛋白主

要包含 Ｓｈａｋｅｒ通道、ＫＣＯ／ＴＰＫ通道、ＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴ
（后简写为 ＫＵＰ）转运体、Ｔｒｋ／ＨＫＴ转运体和 Ｋ＋／
Ｈ＋逆向转运体，其中 ＫＵＰ转运体是钾转运系统中
最早发现的数量最多、功能最丰富的钾转运体［２］。

ＫＵＰ转运体最早在大肠杆菌中被发现［３］，因其具有

钾吸收功能，被命名为钾吸收透性酶（Ｋ＋ｕｐｔａｋｅ
ｐｅｒｍｅａｓｅ，简称ＫＵＰ），该转运体可使酵母在外界Ｋ＋

浓度极低的条件下仍能保持较高的细胞内 Ｋ＋浓
度，因此也被命名为高亲和性 Ｋ＋转运体（ｈｉｇｈ－
ａｆｆｉｎｉｔｙＫ＋ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ，简称 ＨＡＫ）［４］，在拟南芥中的
研究发现其具有钾转运功能，也被命名为 Ｋ＋转运

体（Ｋ＋ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ，简称ＫＴ）［５］。随着大量植物基因
组序列的公布，ＫＵＰ基因家族也在水稻［６］、小麦［７］、

大豆［８］、棉花［９］、甘蔗［１０］、大白菜［１１］、茶树［１２］等作

物中被鉴定出来。高钾亲和力的 ＫＵＰ的表达通常
受低钾胁迫的诱导，在玉米中过表达高亲和性钾转

运体基因 ＺｍＨＡＫ５可以提高玉米在低钾条件下对
钾的吸收能力，促进根系的生长［１３］。

香蕉是典型的喜钾作物，植株的钾含量高达

７１６％，果实中钾含量高达１３．７ｍｇ／ｇ［１４－１５］。氮钾
肥（Ｎ∶Ｋ２Ｏ）施用比例为１∶１．１２～１∶１．２０时，果
实农艺性状最佳、品质最优、产量最高，较对照处理

增产高达１６．１％［１６］。然而对于香蕉钾吸收、转运

和利用相关的分子机制还少见报道。随着香蕉 ＡＢ
基因组测序的完成，基于全基因组信息挖掘和鉴定

香蕉钾转运蛋白并分析其与钾素吸收的特性，能够

从基础研究的层面解析香蕉钾素吸收的分子机制，

为香蕉通过遗传改良提高养分利用效率奠定理论

基础。本研究基于香蕉基因组数据，利用生物信息

学方法鉴定 ＭａＫＵＰ基因家族成员，并从基因及蛋
白结构、基因在各组织中的表达模式及基因在低钾

胁迫下宝岛蕉的表达模式等３个方面进行分析，以
期初步解析香蕉中 ＭａＫＵＰ基因在果实发育和低钾
响应中的作用。
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１　材料与方法

１．１　试验材料
供试品种为宝岛蕉（ＭｕｓａＡＡＡＣａｖｅｎｄｉｓｈ，ｃｖ．

Ｂａｏｄａｏｊｉａｏ），来自中国热带农业科学院组培中心，苗
高约２０ｃｍ，长势一致，５叶１心，心叶未展开，无病
虫害。将袋装宝岛蕉幼苗取出，洗净根系转入清水

中进行适应性培养，待新根长出后，依次换１／４、１／２
和全营养阿夫多宁营养液，每５ｄ更换１次培养液。
培养条件为光照强度７５μｍｏｌ／（ｍ２·ｓ），光照时间
１４ｈ／ｄ，昼夜温度２７℃，相对湿度８５％ ～９０％，每
３ｈ通气１５ｍｉｎ。试验时间为２０２０年１０月至２０２１
年２月。
１．２　试验方法
１．２．１　水培和低钾处理　采用水培对供试材料进
行低钾胁迫处理，低钾胁迫处理的钾浓度为４ｍｇ／Ｌ，
以全营养液作为对照（钾浓度为 ４０ｍｇ／Ｌ），３株 １
个处理，每个处理重复 ３次。低钾处理后 １、３、６、
１２、２４ｈ采集 ２ｃｍ的根尖，液氮速冻后，保存在
－８０℃ 冰箱中。
１．２．２　ＭａＫＵＰ基因家族的生物信息学分析　从香
蕉基因组数据库中下载基因的编码序列（ＣＤＳ）、基
因序列、蛋白序列、启动子序列以及在香蕉各组织

中的表达数据（ＲＰＫＭ值）。利用 ＥｘＰＡＳｙ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）分析蛋白序列的氨基酸
数量、等电点、分子量；利用 ＣＤ－ＳｅａｒｃｈＴｏｏｌ
（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ／ｂｗｒｐｓｂ／
ｂｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ）分析结构域，利用 ＭＥＭＥ（ｈｔｔｐ：／／
ａｌｔｅｒｎａｔｅ．ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／ｔｏｏｌｓ／ｍｅｍｅ）分析保守基
序，使用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制热图［１７］；利用 ＧＳＤＳ２．０
（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）分析基因
结构；利用ＭＥＧＡ６．０软件绘制进化树。
１．２．３　香蕉根尖总 ＲＮＡ的提取、ｃＤＮＡ的合成和
荧光定量 ＰＣＲ　采用植物总 ＲＮＡ提取试剂盒
（ＤＰ４３２）［天根生化科技（北京）有限公司］提取香
蕉根尖总ＲＮＡ，具体方法参照说明书。为防止ＲＮＡ
降解，所用试验耗材（枪头、离心管）均为 ＲＮａｓｅ－
ｆｒｅｅ，研钵与研磨棒用锡箔纸包裹后１８０℃干热灭菌
４ｈ，冷却待用。利用琼脂糖凝胶电泳与紫外分光光
度法检测ＲＮＡ的浓度、纯度与完整度，保证ＲＮＡ条
带２８Ｓ与 １８Ｓ的亮度在 ２∶１，５Ｓ条带亮度弱，
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ在１．９～２．１之间。采用 ＥａｓｙＳｃｒｉｐｔ
Ｆｉｒｓｔ－ＳｔｒａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓＳｕｐｅｒＭｉｘ（北京全式金

生物技术有限公司）合成ｃＤＮＡ，具体方法参照说明
书。采 用 ＰｏｗｅｒＵＰＴＭ ＳＹＢＲＴＭ ＧｒｅｅｎＭａｓｔｅｒＭｉｘ
（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司）进行基因表达分析，具体方
法参照试剂盒说明书，在ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ７５００上
进行荧光定量ＰＣＲ反应，所用引物序列见表１。每
个样品设置 ３个生物学重复及 ３个机械重复，以
ａｃｔｉｎ为内参基因，以未进行低钾胁迫的样品作为参
照，根据２－ΔΔＣＴ法进行相对表达量的计算。
１．２．４　数据处理　采用ＳＰＳＳ１３．０进行数据分析，
采用Ｄｕｎｃａｎｓ检测法进行差异显著性分析。

２　结果与分析

２．１　ＭａＫＵＰ基因家族成员的理化性质
通过Ｂｌａｓｔｐ将拟南芥和水稻的 ＫＵＰ基因家族

的氨基酸序列与香蕉Ａ基因组数据进行比对，得到
的候选基因进行保守结构域分析，共获得 ２４个
ＭａＫＵＰ基因家族成员，根据其在染色体上排列顺
序，依次命名为 ＭａＫＵＰ１～ＭａＫＵＰ２４。香蕉 ＭａＫＵＰ
多肽链氨基酸数量为 ５６５～８３９个，平均值为 ７７２
个；分子量为６３．５４～９３．８２ｋｕ，平均值为８６．０９ｋｕ；
等电点为５．４４～９．３０，平均值为７．８９；外显子数量
为８～１１个，都具有钾转运体结构域，蛋白不稳定指
数为３２６９～４４．２９，平均值为３９．２４，１０个为稳定
蛋白，１４个为不稳定蛋白（蛋白不稳定指数 ＞４０）；
脂肪族指数为１０５．３４～１１６．９０，平均值为１０９．７４；
总平均亲水性为０．３５２～０．５４９，平均值为０．４０３，都
为正值，表明ＭａＫＵＰ蛋白均表现为疏水性（表２）。
２．２　ＭａＫＵＰ基因家族成员在染色体上的定位

对ＭａＫＵＰ基因家族成员在染色体上的位置进
行分析，发现２４个ＭａＫＵＰ基因家族成员分布在１０
条染色体上。ＭａＫＵＰ１在 ｃｈｒ０１上，ＭａＫＵＰ２在
ｃｈｒ０２上，ＭａＫＵＰ３和ＭａＫＵＰ４在 ｃｈｒ０３上，ＭａＫＵＰ５
在 ｃｈｒ０４上，ＭａＫＵＰ６、ＭａＫＵＰ７和 ＭａＫＵＰ８在 ｃｈｒ０５
上，ＭａＫＵＰ９～ＭａＫＵＰ１２在 ｃｈｒ０７上，ＭａＫＵＰ１３～
ＭａＫＵＰ１７在 ｃｈｒ０８上，ＭａＫＵＰ１８和 ＭａＫＵＰ１９在
ｃｈｒ０９上，ＭａＫＵＰ２０和 ＭａＫＵＰ２１在 ｃｈｒ１０上，
ＭａＫＵＰ２２～ＭａＫＵＰ２４在 ｃｈｒ１１上。ＭａＫＵＰ４和
ＭａＫＵＰ１４，ＭａＫＵＰ６和 ＭａＫＵＰ２２，ＭａＫＵＰ１５和
ＭａＫＵＰ２３，ＭａＫＵＰ１６和 ＭａＫＵＰ１８存在基因共线性
现象（图１）。
２．３　ＭａＫＵＰ基因家族成员的进化关系和保守基序

进化分析将ＭａＫＵＰ基因家族成员分为４个大类，
ＭａＫＵＰ１、ＭａＫＵＰ３、ＭａＫＵＰ１０、ＭａＫＵＰ１２、ＭａＫＵＰ１３、
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表１　荧光定量ＰＣＲ分析所用引物序列

引物名称
正向引物

（５′→３′）
反向引物

（５′→３′）
产物长度

（ｂｐ）

ＭａＫＵＰ１ ＣＣＣＧＡＴＡＣＡＧＣＣＣＡＣＴＣＡＴＣ ＡＴＣＣＡＡＧＣＣＧＧＡＡＡＴＴＧＧＧＴ ９３

ＭａＫＵＰ２ ＣＴＧＣＴＡＴＣＣＡＣＴＣＣＧＴＣＧＴＣ ＣＣＡＡＧＡＡＣＣＧＣＴＣＴＴＣＧＡＧＴ ８１

ＭａＫＵＰ３ ＣＡＧＡＧＣＣＴＴＧＧＣＧＴＴＧＴＣＴＡ ＣＴＣＴＣＣＧＡＧＴＧＣＴＣＧＡＴＧＴＣ ９２

ＭａＫＵＰ４ ＧＴＧＴＧＡＣＡＣＣＧＡＧＧＡＣＣＡＴＴ ＣＧＧＡＴＴＧＣＡＧＣＴＧＧＴＴＧＡＴＧ １０２

ＭａＫＵＰ５ ＣＧＧＡＴＣＴＧＡＣＣＧＡＧＣＡＴＧＡＡ ＴＣＣＣＡＡＧＡＡＡＧＴＧＣＡＣＧＡＣＴ ７５

ＭａＫＵＰ６ ＴＡＧＧＧＡＣＴＴＧＧＣＡＣＴＧＣＡＡＣ ＴＧＧＡＧＣＴＣＴＧＣＧＴＧＧＡＴＴＡＣ １４８

ＭａＫＵＰ７ ＡＴＣＣＴＧＡＣＧＧＣＣＡＡＧＧＡＡＴＧ ＡＣＧＴＣＧＡＴＧＧＣＧＡＧＴＴＴＣＴＴ １０１

ＭａＫＵＰ８ ＴＴＣＣＣＡＣＧＴＧＴＣＡＡＧＧＴＴＧＴ ＧＡＴＡＡＧＧＧＴＴＧＴＧＴＣＧＣＧＧＡ １２９

ＭａＫＵＰ９ ＧＧＴＧＣＡＴＧＴＴＣＧＧＧＧＴＡＡＧＡ ＡＧＴＧＣＣＧＡＴＣＴＡＣＡＧＴＴＧＣＣ １１１

ＭａＫＵＰ１０ ＧＴＣＣＧＡＡＧＧＡＴＣＡＡＡＧＣＣＣＡ ＧＧＡＴＣＣＴＣＡＡＡＣＣＴＧＴＣＣＣＧ ８９

ＭａＫＵＰ１１ ＣＡＣＴＴＣＣＧＡＣＧＡＡＧＡＴＣＣＣＡ ＡＣＡＴＣＴＣＣＡＴＧＧＧＣＣＡＡＣＡＧ ９６

ＭａＫＵＰ１２ ＡＧＧＣＣＡＴＧＧＧＴＡＡＡＧＣＧＡＡＡ ＧＣＴＣＴＴＣＧＴＣＧＡＴＧＡＣＡＣＣＴ ８１

ＭａＫＵＰ１３ ＣＧＣＧＴＴＴＧＴＧＴＴＧＧＧＡＣＡＴＴ ＡＣＧＴＣＧＡＴＣＧＣＣＡＡＣＴＴＣＴＴ ７５

ＭａＫＵＰ１４ ＡＡＧＡＧＡＧＴＧＣＧＧＴＴＣＣＡＡＧＧ ＡＧＣＴＴＣＴＴＧＡＴＣＡＡＣＧＧＣＧＡ １４９

ＭａＫＵＰ１５ ＴＣＡＴＣＧＴＣＡＴＣＧＧＧＴＧＣＡＡＡ ＡＧＧＣＡＡＣＴＣＣＴＧＣＴＴＧＣＴＴＡ １０７

ＭａＫＵＰ１６ ＣＡＴＣＣＣＣＴＣＣＣＡＡＴＣＴＡＣＧＣ ＣＣＣＴＣＡＣＧＡＴＧＧＴＧＴＴＴＣＣＡ １４９

ＭａＫＵＰ１７ ＴＧＧＴＧＴＣＣＣＡＣＴＴＡＴＧＧＣＴＧ ＧＡＡＴＧＡＧＡＧＣＴＣＣＣＧＣＴＣＡＡ １３０

ＭａＫＵＰ１８ ＴＴＧＣＧＧＡＧＴＴＣＡＴＣＣＧＴＴＣＡ ＡＣＧＧＴＣＡＴＣＣＴＣＧＣＡＴＣＡＴＣ ８２

ＭａＫＵＰ１９ ＡＧＣＣＴＴＧＡＴＣＧＧＧＡＧＣＴＴＴＣ ＡＧＣＣＣＴＡＡＴＧＴＣＡＣＣＡＴＧＣＣ ８４

ＭａＫＵＰ２０ ＴＴＡＡＧＧＧＡＡＣＣＣＧＧＣＡＡＧＴＣ ＴＧＣＡＴＧＧＣＣＴＴＣＡＣＣＡＴＣＡＴ １１４

ＭａＫＵＰ２１ ＡＡＧＴＡＣＴＴＧＣＣＧＧＴＧＡＧＣＡＡ ＡＴＧＣＡＣＣＴＧＴＡＣＡＴＣＣＣＧＴＧ ８９

ＭａＫＵＰ２２ ＡＧＣＴＣＡＣＡＡＧＣＴＴＴＧＣＣＴＧＡ ＣＣＡＣＧＣＣＡＣＡＴＣＧＡＣＡＴＡＣＴ １１６

ＭａＫＵＰ２３ ＧＣＡＧＧＧＧＴＣＧＣＧＴＡＣＡＴＡＡＴ ＣＡＧＧＣＣＣＣＣＴＧＣＡＡＴＴＣＴＴＡ １２１

ＭａＫＵＰ２４ ＧＣＡＴＣＡＣＴＣＧＧＴＧＧＡＣＡＴＣＡ ＴＴＡＴＡＡＴＣＧＡＧＧＴＧＧＣＧＧＣＧ １０４

ａｃｔｉｎ ＧＴＣＧＴＡＣＡＡＣＣＧＧＴＡＴＧＣＣＴ ＧＧＣＴＣＡＣＡＣＣＡＴＣＡＣＣＡＧＡＡ １１９

ＭａＫＵＰ１８、和 ＭａＫＵＰ２４ 聚 为 一 类，ＭａＫＵＰ４、
ＭａＫＵＰ７、ＭａＫＵＰ８、ＭａＫＵＰ１４、ＭａＫＵＰ１５、ＭａＫＵＰ２０
和 ＭａＫＵＰ２３ 聚 为 一 类，ＭａＫＵＰ２、ＭａＫＵＰ５、
ＭａＫＵＰ６、ＭａＫＵＰ１１、ＭａＫＵＰ１６、ＭａＫＵＰ１７、ＭａＫＵＰ１９、
ＭａＫＵＰ２１和 ＭａＫＵＰ２２聚为一类，ＭａＫＵＰ９单独为
一类（图２）。利用 ＭＥＭＥ在线工具对香蕉 ＭａＫＵＰ
蛋白的保守基序进行分析，得到１０个保守基序，除
了ＭａＫＵＰ２以外，都含有１０个保守基序（图２）。
２．４　ＭａＫＵＰ基因家族成员在不同组织和果实发育
不同时期的表达特征

ＭａＫＵＰ基因家族成员在香蕉不同组织和果实
不同发育时期表达量差异较大，其中 ＭａＫＵＰ３、
ＭａＫＵＰ６和 ＭａＫＵＰ７在 叶 中 的 表 达 量 较 高，
ＭａＫＵＰ８、ＭａＫＵＰ１５和 ＭａＫＵＰ２３在根中的表达量
较 高，ＭａＫＵＰ２、ＭａＫＵＰ４、ＭａＫＵＰ１０、ＭａＫＵＰ１３、
ＭａＫＵＰ１４、ＭａＫＵＰ２４在 花 后 ０ｄ表 达 量 较 高，
ＭａＫＵＰ２、ＭａＫＵＰ９、ＭａＫＵＰ１３、ＭａＫＵＰ１４、ＭａＫＵＰ１６、

ＭａＫＵＰ１７、ＭａＫＵＰ１８、ＭａＫＵＰ２１在花后２０ｄ表达量
较高，ＭａＫＵＰ１和ＭａＫＵＰ１９在采后８ｄ的果中表达
量较高，ＭａＫＵＰ５、ＭａＫＵＰ１１、ＭａＫＵＰ１２、ＭａＫＵＰ２０
和ＭａＫＵＰ２２在采后 １４ｄ的果中表达量较高（图
３）。
２．５　ＭａＫＵＰ基因家族成员在低钾胁迫下的表达
特征

采用荧光定量ＰＣＲ对低钾胁迫处理０、１、３、６、
１２、２４ｈ后２４个ＭａＫＵＰ基因家族成员在香蕉根尖
中的表达特征进行分析，发现６个ＭａＫＵＰ基因家族
成员受到低钾胁迫的诱导，其表达量逐渐升高，达

到峰值后逐渐降低。其中 ＭａＫＵＰ１、ＭａＫＵＰ３、
ＭａＫＵＰ１４、ＭａＫＵＰ２０和 ＭａＫＵＰ２２在低钾胁迫处理
３ｈ后相对表达量达到峰值，分别是对照的１０、１２、
５、１６、４倍；ＭａＫＵＰ２１的相对表达量在低钾胁迫处
理１２ｈ后达到峰值，是对照的５倍，在低钾胁迫处
理２４ｈ又迅速降低（图４）。
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表２　ＭａＫＵＰ基因家族成员的理化性质分析结果

登录号 基因名
氨基酸数量

（个）

分子量

（ｋｕ） 等电点
外显子数量

（个）

蛋白

不稳定指数

脂肪族

指数

总平均

亲水性

Ｍａ０１＿ｔ００３５０．１ ＭａＫＵＰ１ ７８１ ８６．４２ ６．９１ ９ ３９．７８ １０８．１９ ０．３５２

Ｍａ０２＿ｔ０４５４０．１ ＭａＫＵＰ２ ５６５ ６３．５４ ８．９９ ８ ３３．１１ １１６．９ ０．５４９

Ｍａ０３＿ｔ０６０９０．１ ＭａＫＵＰ３ ７８２ ８７．２８ ８．６４ ９ ４４．２９ １０８．１５ ０．３５５

Ｍａ０３＿ｔ２４７８０．１ ＭａＫＵＰ４ ７４０ ８１．８８ ８．６０ ９ ４０．９９ １１０．１９ ０．４５

Ｍａ０４＿ｔ３９６９０．１ ＭａＫＵＰ５ ７７４ ８６．３６ ８．５６ ９ ３４．６７ １１４．０６ ０．３９６

Ｍａ０５＿ｔ００１９０．１ ＭａＫＵＰ６ ７８９ ８８．１６ ８．２９ ９ ３７．０２ １０９．６６ ０．３７５

Ｍａ０５＿ｔ０７１３０．２ ＭａＫＵＰ７ ８０４ ８８．９２ ７．５４ ９ ３２．６９ １０５．３４ ０．４０６

Ｍａ０５＿ｔ０７７７０．２ ＭａＫＵＰ８ ７８６ ８８．２２ ９．３０ ９ ４０．３１ １１０．１９ ０．３８９

Ｍａ０７＿ｔ１２１９０．２ ＭａＫＵＰ９ ７１３ ７８．８５ ８．９４ ８ ４０．４２ １０９．１２ ０．３６５

Ｍａ０７＿ｔ２１５２０．１ ＭａＫＵＰ１０ ７７１ ８６．３１ ８．４２ ９ ４１．８３ １１０．３８ ０．４０６

Ｍａ０７＿ｔ２１５４０．１ ＭａＫＵＰ１１ ８２９ ９２．７０ ６．０４ ９ ４１．６８ １０７．０１ ０．３９６

Ｍａ０７＿ｔ２３６１０．１ ＭａＫＵＰ１２ ７７１ ８５．６２ ６．９０ ９ ４３．２４ １０９．８３ ０．３８３

Ｍａ０８＿ｔ０１６２０．１ ＭａＫＵＰ１３ ７７９ ８６．３９ ６．８０ ９ ４２．６３ １１０．５９ ０．４５２

Ｍａ０８＿ｔ０６８１０．１ ＭａＫＵＰ１４ ７３６ ８１．４７ ８．５４ ８ ３９．３５ １１２．１６ ０．４７２

Ｍａ０８＿ｔ０９８３０．２ ＭａＫＵＰ１５ ７９４ ８９．３５ ８．７１ ９ ４０．３６ １０９．３３ ０．３８８

Ｍａ０８＿ｔ３３８２０．２ ＭａＫＵＰ１６ ７９５ ８８．５１ ８．７５ ９ ３４．８２ １０７．４８ ０．３７３

Ｍａ０８＿ｔ１９５５０．１ ＭａＫＵＰ１７ ８３６ ９３．８２ ５．４４ １０ ４０．６５ １０８．８８ ０．３８

Ｍａ０９＿ｔ２３１６０．１ ＭａＫＵＰ１８ ７７４ ８５．９０ ８．６５ ９ ３９．３４ １０７．９１ ０．３８７

Ｍａ０９＿ｔ１１１５０．１ ＭａＫＵＰ１９ ８３９ ９３．６６ ５．７５ １１ ４１．５９ １０８．８３ ０．３６

Ｍａ１０＿ｔ０１０８０．１ ＭａＫＵＰ２０ ７８２ ８８．１４ ８．９２ ９ ４０．３２ １０９．６５ ０．４２

Ｍａ１０＿ｔ１７１１０．１ ＭａＫＵＰ２１ ７５２ ８３．２８ ７．５２ ８ ３３．１２ １０８．１９ ０．４１２

Ｍａ１１＿ｔ１６６９０．１ ＭａＫＵＰ２２ ７８０ ８７．６４ ７．６１ ９ ３７．１１ １１０．９４ ０．３７６

Ｍａ１１＿ｔ１８８３０．１ ＭａＫＵＰ２３ ７８５ ８７．６６ ８．６４ ９ ４０．４５ １０８．８３ ０．３９８

Ｍａ１１＿ｔ２３２５０．１ ＭａＫＵＰ２４ ７６９ ８６．１２ ６．８３ ９ ４１．９０ １１２．０３ ０．４３３

３　讨论与结论

香蕉是重要的热带果树，其产量和品质与钾元

素含量密切相关，ＫＵＰ是编码植物钾吸收的重要转
运体基因，已在水稻［６］、小麦［７］、棉花［９］等多个作物

中被鉴定出来，而在香蕉中尚未见报道。本研究基

于香蕉基因组数据筛选得到２４个ＭａＫＵＰ基因家族
成员，经过基因结构、保守结构域和保守基序分析，

发现都含有典型的钾转运结构域，鉴定都是钾转运

体。染色体定位发现２４个ＭａＫＵＰ基因家族成员均
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匀分布在１０个染色体上，其中８个基因存在基因共
线性，这可能是由于基因复制产生的。基因复制事

件能够导致植物基因组中形成大量的重复基因，而

重复基因的存在能够促进基因新功能的进化，增强

植物对环境变化的适应性［１８］，８个共线性的基因可
能是香蕉适应高钾需求的一种进化机制。进化树

和保守基序分析发现 ＭａＫＵＰ基因家族成员可分为
４个亚类，除了 ＭａＫＵＰ２以外，都含有１０个保守基
序，这表明ＭａＫＵＰ在进化中功能比较保守。

植物的 ＫＵＰ基因广泛分布在各个组织和器官
中，在钾吸收和转运中起着重要的作用。在水稻中

５个 ＫＵＰ基 因 （ＯｓＨＡＫ２、ＯｓＨＡＫ１０、ＯｓＨＡＫ１５、
ＯｓＨＡＫ２３和ＯｓＨＡＫ２５）在３个品种的所有组织中都

有表达［１９］，在茶树中 ＣｓＨＡＫ３在８个组织中持续高
表达［１２］。本研究中发现ＭａＫＵＰ基因家族成员在香
蕉的根、叶、不同发育时期和不同采后时期的果实

中都有表达，不同成员在不同组织中表达差异较

大，其中８个ＭａＫＵＰ基因家族成员在香蕉果实发育
前期高表达，７个ＭａＫＵＰ基因家族成员在采后的香
蕉果实中高表达，这表明 ＭａＫＵＰ基因在果实发育
成熟过程中和钾元素的转运中起重要作用，这可能

也是香蕉果实钾含量高的主要原因。

在低钾胁迫下植物一方面通过增加根系面积

提高与土壤的接触面积，另一方面通过激活高亲和

钾吸收系统，增加对钾的获取能力［２０］。ＫＵＰ／ＨＡＫ／
ＫＴ转运体家族成员按照对钾的亲和性可分为高亲
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和性钾转运体、低亲和性钾转运体和双亲和性钾转

运体３类，在植物钾吸收和长距离运输中起着重要
的作用［２］。ＡｔＨＡＫ５是典型的高亲和性钾转运子，主
要定位在拟南芥根部的上皮细胞和中柱中，其表达
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受到低钾胁迫的诱导，对根系钾吸收起着重要的作

用［２１］。在茶树中的研究发现鉴定的２１个 ＫＵＰ基
因家 族 成 员，其 中 ＣｓＨＡＫ５、ＣｓＨＡＫ７、ＣｓＨＡＫ８、
ＣｓＨＡＫ１１、ＣｓＨＡＫ１２、ＣｓＨＡＫ１８、ＣｓＨＡＫ１９、ＣｓＨＡＫ２０和
ＣｓＨＡＫ２１的表达受到低钾胁迫的诱导［１２］。在本研

究 中 ６个 ＭａＫＵＰ基 因 （ＭａＫＵＰ１、ＭａＫＵＰ３、
ＭａＫＵＰ１４、ＭａＫＵＰ２０、ＭａＫＵＰ２１和 ＭａＫＵＰ２２）受到
低钾胁迫的诱导，表明这６个ＭａＫＵＰ基因可能是高
亲和钾转运体，在低钾胁迫下可以通过上调 ＭａＫＵＰ
基因的表达，提高香蕉对钾的吸收能力。ＫＵＰ不仅
在植物根吸收钾中起着重要的作用，还参与叶片对

钾吸收的转运，在桃叶面喷施钾肥后 ＰＰｅＫＵＰ１、
ＰＰｅＫＵＰ２和ＰＰｅＫＵＰ７的表达量显著上调［２２］，在本

研究中ＭａＫＵＰ３和 ＭａＫＵＰ６在叶片中的表达量明
显高于其他组织，表明这２个基因可能参与香蕉叶
片对钾的吸收。

本研究采用生物信息学方法从香蕉基因组中

鉴定出２４个ＭａＫＵＰ基因家族成员，表达分析发现
ＭａＫＵＰ基因家族成员在香蕉的根、叶和果中均有表
达，其中１５个ＭａＫＵＰ基因家族成员在果实发育中
高表达，６个ＭａＫＵＰ基因家族成员受到低钾胁迫的
诱导，表明 ＭａＫＵＰ基因在香蕉果实发育和钾吸收
中具有重要的作用。

参考文献：

［１］ＷａｎｇＭ，ＺｈｅｎｇＱＳ，ＳｈｅｎＱＲ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｒｉｔｉｃａｌｒｏｌｅｏｆｐｏｔａｓｓｉｕｍ

ｉｎｐｌａｎｔｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１３，１４（４）：７３７０－７３９０．

［２］ＬｉＷ Ｈ，ＸｕＧ Ｈ，ＡｌｌｉＡ，ｅｔａｌ．ＰｌａｎｔＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴＫ＋

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ：Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＳｅｍｉｎａｒｓｉｎＣｅｌｌ＆

ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１８，７４：１３３－１４１．

［３］ＥｐｓｔｅｉｎＷ，ＫｉｍＢＳ．ＰｏｔａｓｓｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｌｏｃｉｉｎＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉ

Ｋ－１２［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ，１９７１，１０８（２）：６３９－６４４．

［４］ＢａｕｅｌｏｓＭ Ａ，ＫｌｅｉｎＲＤ，ＢｏｗｍａｎＳＪＡ，ｅｔａｌ．Ａｐｏｔａｓｓｉｕｍ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｏｆｔｈｅｙｅａｓｔＳｃｈｗａｎｎｉｏｍｙｃｅｓｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓｔｏｔｈｅ

ＫｕｐｓｙｓｔｅｍｏｆＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉｈａｓａｈｉｇｈｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｖｅｃａｐａｃｉｔｙ［Ｊ］．

ＴｈｅＥＭＢＯＪｏｕｒｎａｌ，１９９５，１４（１３）：３０２１－３０２７．

［５］ＱｕｉｎｔｅｒｏＦＪ，ＢｌａｔｔＭ Ｒ．ＡｎｅｗｆａｍｉｌｙｏｆＫ＋ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓｆｒｏｍ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｔａｒｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｃｒｏｓｓｐｈｙｌａ［Ｊ］．ＦＥＢＳＬｅｔｔｅｒｓ，１９９７，

４１５（２）：２０６－２１１．

［６］ＡｍｒｕｔｈａＲＮ，ＳｅｋｈａｒＰＮ，ＶａｒｓｈｎｅｙＲＫ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ

ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｐｏｔａｓｓｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ

ｆａｍｉｌｉｅｓｉｎｒｉｃｅ（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）［Ｊ］．ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００７，１７２

（４）：７０８－７２１．

［７］ＣｈｅｎｇＸＹ，ＬｉｕＸＤ，ＭａｏＷＷ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴｐｏｔａｓｓｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓｇｅｎｅｉｎｗｈｅａｔ

（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ．）［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１８，１９（１２）：３９６９．

［８］晁毛妮，温青玉，张晋玉，等．大豆 ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ钾转运体基因

家族的鉴定与表达分析［Ｊ］．西北植物学报，２０１７，３７（２）：２３９－

２４９．　

［９］ＦａｎＫ，ＭａｏＺＪ，ＺｈｅｎｇＪＸ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｎｄｅｘｐａｎｓｉｏｎ

ｏｆｔｈｅＫＵＰｆａｍｉｌｙｉｎｔｈｅａｌｌｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄｃｏｔｔｏｎｓｐｅｃｉｅｓＧｏｓｓｙｐｉｕｍ

ｈｉｒｓｕｔｕｍａｎｄＧｏｓｓｙｐｉｕｍｂａｒｂａｄｅｎｓｅ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，

２０２０，１１：５４５０４２．

［１０］ＦｅｎｇＸＭ，ＷａｎｇＹＪ，ＺｈａｎｇＮＮ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴｇｅｎｅｆａｍｉｌｙａｎｄｉｔｓｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｐｒｏｆｉｌｅｄｕｒｉｎｇｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈａｎｄｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｌｏｗ－Ｋ＋ｓｔｒｅｓｓｉｎ

Ｓａｃｃｈａｒｕｍ［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２０２０，２０（１）：２０．

［１１］ＳｈｅｎＣＷ，ＹｕａｎＪＰ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＫ＋－ｔｒａｎｓｐｏｒｔ－ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｆａｍｉｌｉｅｓｉｎｃｈｉｎｅｓｅｃａｂｂａｇｅ

（Ｂｒａｓｓｉｃａｒａｐａｓｓｐ．ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ）［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０２０，

５９（４）：１－２７．

［１２］ＹａｎｇＴＹ，ＬｕＸ，ＷａｎｇＹ，ｅｔａｌ．ＨＡＫ／ＫＵＰ／ＫＴｆａｍｉｌｙｐｏｔａｓｓｉｕｍ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｇｅｎｅｓａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｐｏｔａｓｓｉｕｍｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙａｎｄｓｔｒｅｓｓ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎｔｅａｐｌａｎｔｓ（ＣａｍｅｌｌｉａｓｉｎｅｎｓｉｓＬ．）：ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０２０，２１（１）：５５６．

［１３］ＱｉｎＹＪ，ＷｕＷＨ，ＷａｎｇＹ．ＺｍＨＡＫ５ａｎｄＺｍＨＡＫ１ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎＫ＋

ｕｐｔａｋｅａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｉｎｍａｉｚｅｕｎｄｅｒｌｏｗＫ＋ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ．［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＩｎｔｅｇｒａｔｉｖｅＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２０１９，６１（６）：６９１－７０５．

［１４］饶宝蓉．香蕉不同基因型间钾素营养效率差异性研究［Ｄ］．海

口：海南大学，２０１０：２０－２２．

［１５］陈海强，杨公明，梅为云，等．不同品种香蕉果实成熟期主要营

养与功能成分含量变化［Ｊ］．广东农业科学，２０１４，４１（２２）：

２４－２８．　

［１６］杨苞梅，黄汉森，黄　强，等．钾氮营养对香蕉抽蕾和产量的影

响［Ｊ］．中国土壤与肥料，２０１１（６）：３９－４２．

［１７］ＣｈｅｎＣＪ，ＣｈｅｎＨ，ＺｈａｎｇＹ，ｅｔａｌ．ＴＢｔｏｏｌｓ：ａｎｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅｔｏｏｌｋｉｔ

ｄｅｖｅｌｏｐｅｄｆｏｒｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅａｎａｌｙｓｅｓｏｆｂｉｇｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０２０，１３（８）：１１９４－１２０２．

［１８］ＰａｎｃｈｙＮ，Ｌｅｈｔｉ－ＳｈｉｕＭ，ＳｈｉｕＳ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎｉｎ

ｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１６，１７１（４）：２２９４－２３１６．

［１９］ＧｕｐｔａＭ，ＱｉｕＸＨ，ＷａｎｇＬ，ｅｔａｌ．ＫＴ／ＨＡＫ／ＫＵＰｐｏｔａｓｓｉｕｍ

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓｇｅｎｅｆａｍｉｌｙａｎｄｔｈｅｉｒｗｈｏｌｅ－ｌｉｆｅｃｙｃｌｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｐｒｏｆｉｌｅｉｎｒｉｃｅ（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄ

Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２００８，２８０（５）：４３７－４５２．

［２０］陈　光，高振宇，徐国华．植物响应缺钾胁迫的机制及提高钾利

用效率的策略［Ｊ］．植物学报，２０１７，５２（１）：８９－１０１．

［２１］ＧｉｅｒｔｈＭ，ＭｓｅｒＰ，ＳｃｈｒｏｅｄｅｒＪＩ．Ｔｈｅｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ

ＡｔＨＡＫ５ｆｕｎｃｔｉｏｎｓｉｎＫ＋ｄｅｐｒｉｖａｔｉｏｎ－ｉｎｄｕｃｅｄｈｉｇｈ－ａｆｆｉｎｉｔｙＫ＋

ｕｐｔａｋｅａｎｄＡＫＴ１Ｋ＋ｃｈａｎｎｅｌｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｔｏＫ＋ｕｐｔａｋｅｋｉｎｅｔｉｃｓｉｎ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｒｏｏｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００５，１３７（３）：１１０５－

１１１４．　

［２２］宋志忠，许建兰，张斌斌，等．叶面喷施钾肥对霞脆桃果实品质

及ＫＵＰ基因表达的影响［Ｊ］．江苏农业学报，２０１８，３４（５）：

１１０７－１１１２．　

—６３— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２期


