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　　摘要：在全长转录组水平鉴定三色堇（Ｖｉｏｌａ×ｗｉｔｔｒｏｃｋｉａｎａＧａｍｓ．）梦蝶品种 ＭＹＢ转录因子家族成员，对其序列特
征、进化关系、蛋白质保守基序等生物信息学特征进行鉴定，为三色堇ＭＹＢ基因功能研究提供参考。鉴定结果表明，
三色堇含有１２１个ＭＹＢ，包含６１个１Ｒ－ＭＹＢ、５７个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ与３个３Ｒ－ＭＹＢ类转录因子；保守基序预测得到
２０个ｍｏｔｉｆ，其中ｍｏｔｉｆ２分布频次最高（１５．２％），ｍｏｔｉｆ２０分布频次最低（０．３％）；利用 ＷｅｂＬｏｇｏ分析鉴定出三色堇
Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ类转录因子保守结构域含有Ｗ型Ｒ２Ｒ３保守基序；通过三色堇与拟南芥的同源性与进化关系对三色堇
基因功能进行预测，得到３０个亚群，其中２２个亚组能聚集到拟南芥亚群中，可推测这些 ＶｗＭＹＢ基因具有相似的功
能。本研究结果可为三色堇ＭＹＢ基因的功能挖掘提供理论基础。
　　关键词：三色堇；ＭＹＢ转录因子；全长转录组；基因家族；进化分析
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　　植物在生长发育过程中受到多种转录因子调
控，如 ＷＲＫＹ、ＭＹＢ、ＡＰ２／ＥＲＦ转录因子等［１］，其中

ＭＹＢ家族具有特定的保守结构域，根据其结构域重
复的次数可分为４Ｒ－ＭＹＢ、３Ｒ－ＭＹＢ、１Ｒ－ＭＹＢ、
Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ等４类，其中Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ转录因子是
ＭＹＢ家族中最重要的、目前研究最广泛的一类转录
因子，在植物体内广泛存在［２］。ＭＹＢ转录因子对植
物具有重要影响，可以参与植物根、茎、叶和花的生

长［３］，也可调控植物代谢，如调节类黄酮、花青素等

物质合成［４］。目前，通过基因组以及转录组数据对

物种进行ＭＹＢ基因家族进行鉴定，从而对物种生长
发育 进 一 步 进 行 研 究 探 索，已 经 在 拟 南 芥

（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ）、彩叶杨（Ｐｏｐｕｌｕｓｄｅｌｔｏｉｄｓ）、甘
蔗（Ｓａｃｃｈａｒｕｍｓｐ．）等物种进行 ＭＹＢ基因家族研
究，如拟南芥中发现含有１２６个Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、６４个
１Ｒ－ＭＹＢ、５个３Ｒ－ＭＹＢ、１个 ４Ｒ－ＭＹＢ［２］，在彩
叶杨中已被鉴定出 １８３个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、５个

３Ｒ－ＭＹＢ、１个４Ｒ－ＭＹＢ和 １１３个 １Ｒ－ＭＹＢ［５］，
在甘蔗中鉴定出 ５７个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、１３个 １Ｒ－
ＭＹＢ［６］，进行基因家族的鉴定已经成为 ＭＹＢ功能
挖掘的重要研究手段。

三色堇（Ｖｉｏｌａ×ｗｉｔｔｒｉｋｉａｎａｎＧａｍｓ．）为堇菜科
堇菜属植物，是常见的花卉植物，因其花斑形状多

样，颜色多彩而具有较高的观赏价值和经济价值，

国内外应用十分广泛。目前，对三色堇ＭＹＢ基因家
族分析未见报道，其在三色堇中基因功能尚不清

楚。本研究通过对三色堇３代全长转录组测序，在
三色堇３代全长转录组数据的基础上鉴定出三色堇
ＭＹＢ转录因子并对其序列特征、蛋白质保守基序、
进化关系等进行分析，对挖掘三色堇中具有特殊功

能的ＭＹＢ基因具有重要的意义。

１　材料与方法

１．１　材料与序列来源
材料使用花瓣为黄底紫斑的三色堇（Ｖｉｏｌａ×

ｗｉｔｔｒｏｃｋｉａｎａＧａｍｓ．）梦蝶，２０２０年１月种植于海南大
学林学院基地，播种３个月后采摘三色堇植株的根、
茎、叶、花并均匀混合，置于液氮中速冻，送广州基

迪奥生物科技有限公司利用单分子实时测序技术

（ＳＭＲＴ）进行三色堇３代全长转录组测序。蛋白序
列源于本测序上传的所有转录组数据库，拟南芥

ＭＹＢ家族氨基酸序列下载于ＰｌａｎｔＴＦＤＢ３．０。
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１．２　三色堇ＭＹＢ转录因子鉴定与序列特征分析
从Ｐｆａｍ３１．０数据库下载 ＭＹＢ结构域种子文

件（ＰＦ００２４９），之后利用 ＨＭＭＥＲ３．２．１软件创立
ＰｒｏｆｉｌｅＨＭＭ（数值表格型隐马可夫模型）［７］，检索三
色堇转录数据，对检索结果去冗余，得到候选

ＶｗＭＹＢ蛋白序列。候选蛋白序列用 ＳＭＡＲＴ软件
预测［８］，再通过 ＮＣＢＩ的 Ｂｌａｓｔｐ分析，去除重复序
列，得到三色堇 ＭＹＢ序列蛋白。利用在线工具
ＥｘＰＡＳ软件对三色堇 ＭＹＢ转录因子家族成员的蛋
白分子量（ｐＷ）、蛋白长度以及等电点（ｐＩ）等基本
属性进行分析［９］；利用ＣＥＬＬＯｖ．２．５软件进行亚细
胞定位预测［１０］。

１．３　三色堇ＭＹＢ家族保守结构域分析
使用软件 ＭＥＧＡ－Ｘ中的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 对三色堇

Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ进行多序列比对，再利用 ＷｅｂＬｏｇｏ软
件获取序列标识。利用在线网站 ＭＥＭＥ和 ＴＢｔｏｏｌｓ
软件分析三色堇 ＭＹＢ转录因子蛋白保守基序
序列［１１］。

１．４　三色堇Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ转录因子系统发育分析
使用 ＭＥＧＡ－Ｘ软件，利用邻域连接（ＮＪ）法，

设置ｂｏｏｔｓｔｒａｐ（ｎ＝１０００）进行系统发育分析［１２］。

２　结果与分析

２．１　三色堇ＭＹＢ转录因子基因鉴定与分类
以ＭＹＢ结构域序列作为靶序列，利用三色堇全

长转录组数据进行筛选，得到１４１个 ＭＹＢ转录因
子，后通过ＳＭＡＲＴ与Ｂｌａｓｔｐ２次筛选最终得到１２１
个ＭＹＢ，分别编号 ＶｗＭＹＢ１～ＶｗＭＹＢ１２１，其中共包
含６１个 １Ｒ－ＭＹＢ、５７个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ以及 ３个
３Ｒ－ＭＹＢ类转录因子。
２．２　三色堇ＭＹＢ类转录因子基本信息分析

对三色堇ＭＹＢ转录因子家族成员的氨基酸序
列、分子量、等电点进行分析，结果表明，三色堇

ＭＹＢ基 因 家 族 中，序 列 最 长 的 为 ＶｗＭＹＢ６１
（Ｉｓｏｆｏｒｍ００００１８４），有１９９６个氨基酸残基，最短的
为ＶｗＭＹＢ９１（Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６０８１），有 １１９个氨基酸残
基；等电点从１０．１６（ＶｗＭＹＢ４３，Ｉｓｏｆｏｒｍ００４５５０１）到
４．４４（ＶｗＭＹＢ７５，Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８５６２）；分子量从１３．９ｋｕ
（ＶｗＭＹＢ９１，Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６０８１）到２１６．３ｋｕ（ＶｗＭＹＢ６１，
Ｉｓｏｆｏｒｍ００００１８４）。蛋白亚细胞定位预测显示，多数
ＭＹＢ定位到细胞核，还有部分定位到细胞质、线粒
体等（表１）。

表１　三色堇ＭＹＢ转录因子基本信息

基因 重命名
同源拟南芥

基因模型ＩＤ ＭＹＢ类型
蛋白性质

蛋白长度（ａａ） 等电点 分子量（ｕ）
亚细胞定位

Ｉｓｏｆｏｒｍ００００５５８ ＶｗＭＹＢ１ ＡＴ３Ｇ５２２５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １７３８ ６．０９ １９０５０９．２６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００００６７６ ＶｗＭＹＢ２ ＡＴ３Ｇ５２２５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １７１９ ６．６４ １８８５３７．９５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００２００５ ＶｗＭＹＢ３ ＡＴ１Ｇ０９７７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ７２９ ７．６１ ８３１１７．０９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００７４３９ ＶｗＭＹＢ４ ＡＴ１Ｇ１４３５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４７８ ５．９７ ５３９８６．１１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８７７４ ＶｗＭＹＢ５ ＡＴ３Ｇ１１４５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ６４７ ８．８１ ７４１００．４４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１０９４８ ＶｗＭＹＢ６ ＡＴ５Ｇ５８９００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１４ ９．０７ ３５１８８．２６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１１９７０ ＶｗＭＹＢ７ ＡＴ３Ｇ１１４５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ６５０ ８．３２ ７４１１３．５３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１３０８４ ＶｗＭＹＢ８ ＡＴ５Ｇ５８９００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１０ ９．３７ ３４９５８．９９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１３８５９ ＶｗＭＹＢ９ ＡＴ５Ｇ０６１００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５６１ ４．９６ ６１２７０．５５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１４０５１ ＶｗＭＹＢ１０ ＡＴ５Ｇ０６１００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５６１ ５．１４ ６１４８２．９６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１７２６３ ＶｗＭＹＢ１１ ＡＴ１Ｇ７６８８０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５４０ ６．５１ ６０７１７．１２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１７６８５ ＶｗＭＹＢ１２ ＡＴ４Ｇ２８６１０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５２１ ５．３５ ５７０９０．１８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１８１７１ ＶｗＭＹＢ１３ ＡＴ３Ｇ１３０４０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４６３ ５．２９ ５０７８７．０９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１９６６２ ＶｗＭＹＢ１４ ＡＴ３Ｇ１３０４０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４８８ ５．６３ ５３９８７．０５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２０１５４ ＶｗＭＹＢ１５ ＡＴ３Ｇ１３０４０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４９６ ５．２２ ５４２０１．１０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２０６３８ ＶｗＭＹＢ１６ ＡＴ４Ｇ２８６１０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４８６ ５．０６ ５３０６６．６０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２０６５４ ＶｗＭＹＢ１７ ＡＴ１Ｇ７６８８０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５６２ ８．２１ ６３１２５．８５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２１０８４ ＶｗＭＹＢ１８ ＡＴ１Ｇ７６８８０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５７１ ７．８１ ６３９２８．６０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２１８８１ ＶｗＭＹＢ１９ ＡＴ２Ｇ３８０９０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１０ ７．０７ ３４５８０．５０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２２９１４ ＶｗＭＹＢ２０ ＡＴ１Ｇ７６８８０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４８６ ７．１６ ５５１６７．０６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２４８９２ ＶｗＭＹＢ２１ ＡＴ２Ｇ３７６３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３４７ ９．２９ ３９９１３．５５ 细胞核
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表１（续）

基因 重命名
同源拟南芥

基因模型ＩＤ ＭＹＢ类型
蛋白性质

蛋白长度（ａａ） 等电点 分子量（ｕ）
亚细胞定位

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６０７３ ＶｗＭＹＢ２２ ＡＴ５Ｇ２９０００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４５１ ５．２８ ５０６４５．４５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６６６６ ＶｗＭＹＢ２３ ＡＴ２Ｇ３８０９０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３０６ ６．４０ ３４２３９．１５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２９４８８ ＶｗＭＹＢ２４ ＡＴ１Ｇ０８８１０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ４４４ ５．８３ ４９１０７．８４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３０８４８ ＶｗＭＹＢ２５ ＡＴ１Ｇ７６８８０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ５３６ ６．４６ ６０１０４．５５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３３６０７ ＶｗＭＹＢ２６ ＡＴ３Ｇ０９２３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３５１ ７．１６ ３８６６８．５６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３３９８５ ＶｗＭＹＢ２７ ＡＴ５Ｇ０８５２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２９４ ６．６４ ３１２４２．６０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８１４８ ＶｗＭＹＢ２８ ＡＴ５Ｇ０８５２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２９６ ６．３１ ３１７０８．１８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９１８０ ＶｗＭＹＢ２９ ＡＴ４Ｇ３７２６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１８ ８．７７ ３４６８６．０２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９２４６ ＶｗＭＹＢ３０ ＡＴ５Ｇ１５３１０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３８６ ７．６７ ４２５６１．３９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９７５７ ＶｗＭＹＢ３１ ＡＴ５Ｇ１５３１０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３９９ ６．２５ ４３９７５．７１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４０００４ ＶｗＭＹＢ３２ ＡＴ３Ｇ４７６００ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３７４ ６．４２ ４２０１１．４６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４１１７７ ＶｗＭＹＢ３３ ＡＴ３Ｇ０９２３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３５４ ７．７０ ３８５２１．５１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４１６６５ ＶｗＭＹＢ３４ ＡＴ３Ｇ２４１２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２９１ ６．８０ ３１４１９．８２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４２３４５ ＶｗＭＹＢ３５ ＡＴ５Ｇ６２４７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１９ ５．６２ ３６１３８．１９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４３３１９ ＶｗＭＹＢ３６ ＡＴ２Ｇ４７４６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２８０ ９．４５ ３０６４８．５６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４３７１３ ＶｗＭＹＢ３７ ＡＴ３Ｇ６１２５０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１５ ６．３３ ３４３８２．７１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４３７９９ ＶｗＭＹＢ３８ ＡＴ４Ｇ３７２６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３４１ ９．３５ ３６０１３．７６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４４４３２ ＶｗＭＹＢ３９ ＡＴ２Ｇ４７４６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２８５ ９．２８ ３１３７５．２９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４４５０２ ＶｗＭＹＢ４０ ＡＴ５Ｇ６２４７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２８８ ７．６４ ３２４０１．１１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４４６８３ ＶｗＭＹＢ４１ ＡＴ２Ｇ４７４６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３４２ ５．１８ ３８３８５．０３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４４８８３ ＶｗＭＹＢ４２ ＡＴ１Ｇ７９４３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３６５ ６．４６ ４１４５５．４７ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４５５０１ ＶｗＭＹＢ４３ ＡＴ５Ｇ４９３３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １６１ １０．１６ １７９９８．４４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４５６９８ ＶｗＭＹＢ４４ ＡＴ４Ｇ３７２６０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １８０ ９．１３ １９６６４．１１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４６３４９ ＶｗＭＹＢ４５ ＡＴ５Ｇ４５４２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ３１６ ９．２４ ３４７７０．９７ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４６８４０ ＶｗＭＹＢ４６ ＡＴ５Ｇ１８６２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １０８０ ５．６１ １２４８１０．０９ 细胞质

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４８１７６ ＶｗＭＹＢ４７ ＡＴ４Ｇ３８６２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２８５ ８．８７ ３１９２０．０９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４８２５３ ＶｗＭＹＢ４８ ＡＴ４Ｇ３８６２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １９３ ６．２８ ２１８５３．４４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４８７１１ ＶｗＭＹＢ４９ ＡＴ１Ｇ６８３２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２９３ ５．７８ ３３６８８．６２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４９２２４ ＶｗＭＹＢ５０ ＡＴ１Ｇ６６２３０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２６９ ４．９３ ２９５３１．２１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４９７５４ ＶｗＭＹＢ５１ ＡＴ１Ｇ６６３７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ １６８ ９．８７ １９４８４．３６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５００８４ ＶｗＭＹＢ５２ ＡＴ４Ｇ３８６２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２２８ ８．９９ ２５８６２．４９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５０８４４ ＶｗＭＹＢ５３ ＡＴ４Ｇ３８６２０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２０９ ６．３１ ２３７６２．５４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５１７３２ ＶｗＭＹＢ５４ ＡＴ１Ｇ６６３７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ２０６ ９．４６ ２３３００．２０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５４３８４ ＶｗＭＹＢ５５ ＡＴ１Ｇ０９７７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ９６４ ５．６５ １０９１６５．１５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５５５７２ ＶｗＭＹＢ５６ ＡＴ１Ｇ０９７７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ９９４ ５．４４ １１１９２４．５３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５５８３２ ＶｗＭＹＢ５７ ＡＴ１Ｇ０９７７０ Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ ９３６ ５．５３ １０５９０７．３９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１５４８３ ＶｗＭＹＢ５８ ＡＴ５Ｇ０２３２０ ３ＲＭＹＢ ５２１ ９．３７ ５８５６９．２３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１９７７０ ＶｗＭＹＢ５９ ＡＴ５Ｇ０２３２０ ３ＲＭＹＢ ５３０ ９．３１ ５９４９０．０１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５３８８９ ＶｗＭＹＢ６０ ＡＴ４Ｇ３２７３０ ３ＲＭＹＢ １０５４ ５．１３ １１６５６４．５１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００００１８４ ＶｗＭＹＢ６１ ＡＴ３Ｇ２４８８０ Ｒ１ＭＹＢ １９９６ ７．２７ ２１６３９２．５５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００００２０８ ＶｗＭＹＢ６２ ＡＴ３Ｇ２４８８０ Ｒ１ＭＹＢ １９８３ ６．９１ ２１５７４１．４２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００１２７１ ＶｗＭＹＢ６３ ＡＴ１Ｇ０１０６０ Ｒ１ＭＹＢ ７４９ ６．４０ ８２０５９．１０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００２３０９ ＶｗＭＹＢ６４ ＡＴ１Ｇ０１０６０ Ｒ１ＭＹＢ ７５５ ６．１０ ８３０９４．１２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００２８４５ ＶｗＭＹＢ６５ ＡＴ２Ｇ３６９６０ Ｒ１ＭＹＢ ７７８ ６．２６ ８６３３３．６４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００４３９８ ＶｗＭＹＢ６６ ＡＴ２Ｇ３６９６０ Ｒ１ＭＹＢ ７６１ ５．９０ ８４４０６．６８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００６０３３ ＶｗＭＹＢ６７ ＡＴ１Ｇ２１７００ Ｒ１ＭＹＢ ７８３ ５．５６ ８６０２１．０１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００６３３５ ＶｗＭＹＢ６８ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６６９ ５．９３ ７２９８８．８６ 细胞核

—３１—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２２期



表１（续）

基因 重命名
同源拟南芥

基因模型ＩＤ ＭＹＢ类型
蛋白性质

蛋白长度（ａａ） 等电点 分子量（ｕ）
亚细胞定位

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００６３７５ ＶｗＭＹＢ６９ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６６８ ５．９７ ７３１４１．７２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００７１１２ ＶｗＭＹＢ７０ ＡＴ５Ｇ５６８４０ Ｒ１ＭＹＢ １８４ ９．６２ ２０１３６．６８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００７３１５ ＶｗＭＹＢ７１ ＡＴ３Ｇ１２５６０ Ｒ１ＭＹＢ ６７４ ９．０３ ７３９５９．８６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００７４０５ ＶｗＭＹＢ７２ ＡＴ１Ｇ０７５４０ Ｒ１ＭＹＢ ７０２ ９．０８ ７７３１６．５７ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００７９９３ ＶｗＭＹＢ７３ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６５６ ６．３７ ７１３８６．４１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８０５３ ＶｗＭＹＢ７４ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６４１ ５．７１ ７０００１．２１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８５６２ ＶｗＭＹＢ７５ ＡＴ１Ｇ２６５８０ Ｒ１ＭＹＢ ５３８ ４．４４ ５９５４３．６０ 细胞质

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８６２８ ＶｗＭＹＢ７６ ＡＴ４Ｇ３９１６０ Ｒ１ＭＹＢ ３７２ ５．５０ ４１９２０．８８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００８９９８ ＶｗＭＹＢ７７ ＡＴ１Ｇ２１７００ Ｒ１ＭＹＢ ７７１ ５．６３ ８５２３９．０８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ０００９１６２ ＶｗＭＹＢ７８ ＡＴ１Ｇ０９７１０ Ｒ１ＭＹＢ ６２２ ８．７９ ６５８６０．６１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１０１２６ ＶｗＭＹＢ７９ ＡＴ１Ｇ１３８８０ Ｒ１ＭＹＢ ３４８ ４．７３ ３９０７５．０９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１０５８５ ＶｗＭＹＢ８０ ＡＴ１Ｇ２６５８０ Ｒ１ＭＹＢ ５３３ ４．４８ ５９５２３．２８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１０６７８ ＶｗＭＹＢ８１ ＡＴ５Ｇ１３８２０ Ｒ１ＭＹＢ ６７４ ９．０２ ７４２５４．１５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１１７５３ ＶｗＭＹＢ８２ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６４９ ５．９４ ７１３５９．７１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１２６５８ ＶｗＭＹＢ８３ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ６６８ ５．８７ ７２３０２．２１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１２７９２ ＶｗＭＹＢ８４ ＡＴ３Ｇ５７９８０ Ｒ１ＭＹＢ ６７５ ９．３４ ７５２０３．４４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１３６６９ ＶｗＭＹＢ８５ ＡＴ１Ｇ７２６５０ Ｒ１ＭＹＢ ６７６ ５．６３ ７３６９８．０８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１６５４５ ＶｗＭＹＢ８６ ＡＴ２Ｇ２５１８０ Ｒ１ＭＹＢ ６４７ ６．５３ ７０５４０．９８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１７２３６ ＶｗＭＹＢ８７ ＡＴ３Ｇ５７９８０ Ｒ１ＭＹＢ ４５５ ５．８３ ５１１４２．７７ 细胞外

Ｉｓｏｆｏｒｍ００１７２７０ ＶｗＭＹＢ８８ ＡＴ３Ｇ５７９８０ Ｒ１ＭＹＢ ６６４ ９．６７ ７３１６６．６０ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２１３４１ ＶｗＭＹＢ８９ ＡＴ４Ｇ１６４２０ Ｒ１ＭＹＢ ５５７ ６．５０ ６２５６０．６５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２５７４８ ＶｗＭＹＢ９０ ＡＴ１Ｇ３２２４０ Ｒ１ＭＹＢ ３６２ ９．１４ ４０８１１．２３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６０８１ ＶｗＭＹＢ９１ ＡＴ１Ｇ０８８１０ Ｒ１ＭＹＢ １１９ ８．７６ １３９４５．７７ 细胞质

Ｉｓｏｆｏｒｍ００２６３４２ ＶｗＭＹＢ９２ ＡＴ３Ｇ１０７６０ Ｒ１ＭＹＢ ３２１ ６．４２ ３４３２８．３７ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３１７６９ ＶｗＭＹＢ９３ ＡＴ２Ｇ３３６１０ Ｒ１ＭＹＢ ４９９ ５．８９ ５５３０２．１７ 线粒体

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３２６７３ ＶｗＭＹＢ９４ ＡＴ１Ｇ３２２４０ Ｒ１ＭＹＢ ３９１ ９．５８ ４４２９３．６９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３３５９２ ＶｗＭＹＢ９５ ＡＴ５Ｇ５２６６０ Ｒ１ＭＹＢ ３６４ ７．７２ ３９５７０．２７ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３３８４７ ＶｗＭＹＢ９６ ＡＴ５Ｇ１７３００ Ｒ１ＭＹＢ ４１６ ５．８１ ４６３７０．５８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３５５６５ ＶｗＭＹＢ９７ ＡＴ１Ｇ２５５５０ Ｒ１ＭＹＢ １５６ ９．５１ １７２６３．１１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３７０８６ ＶｗＭＹＢ９８ ＡＴ３Ｇ２１４３０ Ｒ１ＭＹＢ １１３９ ８．９３ １２６３１７．２５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８１６３ ＶｗＭＹＢ９９ ＡＴ３Ｇ０９６００ Ｒ１ＭＹＢ ２８８ ６．８４ ３１４２３．５８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８４６７ ＶｗＭＹＢ１００ ＡＴ１Ｇ２５５５０ Ｒ１ＭＹＢ ３５７ ６．２９ ３９８０５．０２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８５４８ ＶｗＭＹＢ１０１ ＡＴ２Ｇ３８３００ Ｒ１ＭＹＢ ３６８ ９．６０ ４１３４７．０８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８５８６ ＶｗＭＹＢ１０２ ＡＴ１Ｇ４９９５０ Ｒ１ＭＹＢ ２８５ ９．７７ ３１５５１．１４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３８６３７ ＶｗＭＹＢ１０３ ＡＴ３Ｇ０９６００ Ｒ１ＭＹＢ ３２９ ６．６３ ３５４２３．１３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９３６３ ＶｗＭＹＢ１０４ ＡＴ２Ｇ０２０６０ Ｒ１ＭＹＢ ３２９ ８．００ ３６７５５．９９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９５３２ ＶｗＭＹＢ１０５ ＡＴ２Ｇ０３５００ Ｒ１ＭＹＢ ４０３ ６．７７ ４４５７７．６３ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００３９５９０ ＶｗＭＹＢ１０６ ＡＴ３Ｇ０９６００ Ｒ１ＭＹＢ ２７３ ７．５５ ３００９９．１５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４１２５２ ＶｗＭＹＢ１０７ ＡＴ３Ｇ１６３５０ Ｒ１ＭＹＢ ３９４ ６．７１ ４２６５４．２０ 线粒体

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４１８４１ ＶｗＭＹＢ１０８ ＡＴ２Ｇ０１０６０ Ｒ１ＭＹＢ ３２７ ６．２７ ３５４９１．７６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４２１１０ ＶｗＭＹＢ１０９ ＡＴ５Ｇ４７３９０ Ｒ１ＭＹＢ ３３２ ６．３４ ３６０８３．７８ 线粒体

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４２１５９ ＶｗＭＹＢ１１０ ＡＴ５Ｇ１５３１０ Ｒ１ＭＹＢ ４１５ ５．６６ ４５９７９．５４ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４２２９４ ＶｗＭＹＢ１１１ ＡＴ３Ｇ１６３５０ Ｒ１ＭＹＢ ４０９ ６．７４ ４３８４９．１３ 线粒体

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４２３０１ ＶｗＭＹＢ１１２ ＡＴ３Ｇ１６８５７ Ｒ１ＭＹＢ ３２１ ８．４７ ３５８５６．３６ 细胞质

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４３５９９ ＶｗＭＹＢ１１３ ＡＴ１Ｇ２５５５０ Ｒ１ＭＹＢ ３３８ ６．２５ ３７５７８．５５ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４５３７２ ＶｗＭＹＢ１１４ ＡＴ１Ｇ７２７４０ Ｒ１ＭＹＢ ３０４ ８．６４ ３３２９７．４６ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４５８７７ ＶｗＭＹＢ１１５ ＡＴ１Ｇ１９０００ Ｒ１ＭＹＢ ２７１ ９．５１ ３００７８．６５ 细胞核
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表１（续）

基因 重命名
同源拟南芥

基因模型ＩＤ ＭＹＢ类型
蛋白性质

蛋白长度（ａａ） 等电点 分子量（ｕ）
亚细胞定位

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４６０５２ ＶｗＭＹＢ１１６ ＡＴ１Ｇ７００００ Ｒ１ＭＹＢ ２８６ ８．３１ ３０８０８．０８ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４６４７５ ＶｗＭＹＢ１１７ ＡＴ４Ｇ１３６４０ Ｒ１ＭＹＢ ３０６ ６．０９ ３３０６７．５１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００４８５５２ ＶｗＭＹＢ１１８ ＡＴ１Ｇ７２７４０ Ｒ１ＭＹＢ ２６０ ８．６１ ２８７７０．６１ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５３７５９ ＶｗＭＹＢ１１９ ＡＴ４Ｇ３４４３０ Ｒ１ＭＹＢ １０２８ ５．０６ １１２８０９．３２ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５３９２７ ＶｗＭＹＢ１２０ ＡＴ４Ｇ３４４３０ Ｒ１ＭＹＢ １００８ ４．７６ １０９０８５．２９ 细胞核

Ｉｓｏｆｏｒｍ００５４５８９ ＶｗＭＹＢ１２１ ＡＴ４Ｇ３４４３０ Ｒ１ＭＹＢ ９８８ ４．７３ １０６９３７．８８ 细胞核

２．３　三色堇ＭＹＢ保守基序分析
对１２１个三色堇 ＭＹＢ转录因子进行保守基序

分析，获得 ２０种保守ｍｏｔｉｆ元件（图１），其中分布频
次最 高 的 是 ｍｏｔｉｆ２（１５．２％），其 次 是 ｍｏｔｉｆ４
（１２６％），最低的是ｍｏｔｉｆ２０（０．３％）（图２）。不同
ＭＹＢ蛋白的ｍｏｔｉｆ数量与分布存在差异，多数 ｍｏｔｉｆ
元件分布在 Ｎ端，少数（如 ｍｏｔｉｆ９）分布在ＭＹＢ的Ｃ
端，同一个亚组的基因具有相似基序，根据亲缘性

说明其具有相似功能，同时序列所含 ｍｏｔｉｆ数量、类
型与分布存在不同，表明不同基因功能之间具有差

异，也存在一些高频率基序，如 ｍｏｔｉｆ２几乎存在于
每一个亚组中，反映这个基序对 ＶｗＭＹＢ蛋白功能
具有重要性。

　　Ｒ２和 Ｒ３的保守结构域是识别 ＭＹＢ序列所必
需的，通过ＷｅｂＬｏｇｏ对三色堇的５７个Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ序
列位点信息进行分析，从图 ３中可看出，三色堇
Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ类转录因子结构域存在 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ特
有的Ｗ型保守氨基酸，Ｒ２ＭＹＢ与 Ｒ３ＭＹＢ的结构
域均含有５２个氨基酸残基，Ｒ２ＭＹＢ包含３个高度
保守的色氨酸残基（Ｗ）（图３－Ａ），Ｒ３ＭＹＢ第１个
色氨酸（第９２５位）被亮氨酸（Ｌ）所取代（图３－Ｂ），
只有２个色氨酸残基（Ｗ）。三色堇保守结构域特
点与已报道拟南芥、辣椒、梨等物种一致［１３］。

２．４　三色堇Ｒ２Ｒ３型ＭＹＢ家族进化分析
将三色堇 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ和拟南芥 ＭＹＢ蛋白家

族进行系统发育分析，根据樊锦涛等对拟南芥

Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ族群的划分依据，对三色堇 Ｒ２Ｒ３－
ＭＹＢ类转录因子划分亚群，结果见图４［１４］。三色堇
Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ类转录因子可划分为３０个亚群（Ａ１～
Ａ３０），有８个亚群不能与拟南芥聚类，其他２２个亚
群可以聚类到拟南芥 Ｓ１、Ｓ４、Ｓ６、Ｓ７、Ｓ９、Ｓ１６、Ｓ１８、
Ｓ２２、Ｓ２３亚群中。聚类在同一个亚群的基因具有较
高的同源性与序列相似性，并可能具有类似的

功能［１５］。

３　讨论与结论

三色堇没有参考基因组，这限制了对三色堇的

深入研究，但利用３代测序技术可以快速得到全长
转录组，获得植物大部分有效的基因表达信息，是

对非模式植物研究的新方法。本研究利用３代测序
得到三色堇全长转录本，分析得到１２１个ＭＹＢ转录
因子，接近已报道玉米基因组分析发现的 １３２个
ＺｍＭＹＢ基因［１６］，明显高于亚洲百合基于２代转录
组测序结果发现的６９个 ＬａＭＹＢ基因［１７］，表明３代
测序获得高质量的 ｃＤＮＡ全长序列与基因信息，为
三色堇ＭＹＢ转录因子研究提供有效参考。

ＭＹＢ转录因子 Ｎ端包含保守 ＤＮＡ结合域，该
结合域由１～４个不完全重复序列（Ｒ）构成，每个重
复序列约５２个氨基酸，构成３个 α－螺旋［１８］，其中

第２和第３螺旋（Ｒ２和Ｒ３）形成 ＨＬＨ（Ｈｅｌｉｘ－Ｌｏｏｐ－
Ｈｅｌｉｘ）结构与目标基因结合［１９］。本研究获得的三色

堇ＭＹＢ转录因子全部包含上述的 Ｒ序列，共有６１
个１Ｒ－ＭＹＢ、５７个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、３个３Ｒ－ＭＹＢ类
转录因子，符合ＭＹＢ转录因子基因家族的基本结构
特征。在大部分ＭＹＢ转录因子中，Ｎ端保守性更高，
Ｃ端序列具有可变性，负责蛋白质活性调节，ＭＹＢ转
录因子具有通过其保守的 Ｎ端结构域转录调节 Ｃ
端结构域参与复杂的生理过程［２０］，这与本研究中三

色堇ＭＹＢ转录因子的大部分 ｍｏｔｉｆ元件集中、规律
地分布在Ｎ端，少数无规律地分布在 ＭＹＢ的 Ｃ端
的保守基序结构特点一致，表明ＭＹＢ基因家族可以
通过其特殊的保守结构域进行识别以及对基因功

能产生影响。

Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ是目前研究最广的转录因子，参
与植株生长发育、代谢调节、表皮细胞形态分化等

功能调控［２１］。本研究中将三色堇 ５７个 Ｒ２Ｒ３－
ＭＹＢ与拟南芥共同进行系统发育进化分析，其中一
些三色堇转录因子与拟南芥处于同一分支，表明这

—５１—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２２期



—６１— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２２期



２个物种的 ＭＹＢ基因家族具有部分相同的进化过
程。一般来说，聚集在同一个分支的基因亲缘关系

相近，其在功能上也具有相似性，如居利香等利用

该方法认证多个与辣椒相关的转录因子，其中

ＣａＭＹＢ１４１、ＣａＭＹＢ７１与 拟 南 芥 亚 组 ２０中 的
ＡｔＭＹＢ２聚为一类，认为 ＣａＭＹＢ１４１、ＣａＭＹＢ７１与
ＡｔＭＹＢ２功能相似，均可在干旱条件下增加辣椒素
含量［２２］。本 研 究 中，三 色 堇 中 的 ＶｗＭＹＢ４８、
ＶｗＭＹＢ５３、ＶｗＭＹＢ４７、ＶｗＭＹＢ５２与拟南芥亚组 ４中
的ＡｔＭＹＢ３、ＡｔＭＹＢ４、ＡｔＭＹＢ７、ＡｔＭＹＢ３２聚为一类，表
明 三 色 堇 中 ＶｗＭＹＢ４８、ＶｗＭＹＢ５３、ＶｗＭＹＢ４７、
ＶｗＭＹＢ５２可能参与植物生长过程中的生物协迫与
非生物胁迫调节过程［２３］。ＶｗＭＹＢ４０、ＶｗＭＹＢ３５与
拟南芥亚组１中的ＡｔＭＹＢ３０、ＡｔＭＹＢ９６关系最近，

ＡｔＭＹＢ３０、ＡｔＭＹＢ９６与激素调节有关，且主要关于脱
落酸与水杨酸，而脱落酸影响花青素的合成［２４］，推

测三色堇中 ＶｗＭＹＢ４０、ＶｗＭＹＢ３５通过调节激素的
合成从而影响花青素的合成。同理，三色堇中

ＶｗＭＹＢ３９、ＶｗＭＹＢ３６、ＶｗＭＹＢ４３、ＶｗＭＹＢ４１与拟南芥
第七亚组中的 ＡｔＭＹＢ１１、ＡｔＭＹＢ１２和 ＡｔＭＹＢ１１１聚
为 一 类，已 有 研 究 表 明 ＡｔＭＹＢ１１、ＡｔＭＹＢ１２、
ＡｔＭＹＢ１１１与 黄 酮 醇 生 物 合 成 相 关［２５］，因 此

ＶｗＭＹＢ３９、ＶｗＭＹＢ３６、ＶｗＭＹＢ４３、ＶｗＭＹＢ４１也可能参
与三色堇中黄酮醇生物合成，调节植物代谢活动。

ＶｗＭＹＢ５１、ＶｗＭＹＢ５４ 与 拟 南 芥 亚 组 ６ 中 的
ＡｔＭＹＢ７５、ＡｔＭＹＢ９０、ＡｔＭＹＢ１１３、ＡｔＭＹＢ１１４最相近，
而ＡｔＭＹＢ７５、ＡｔＭＹＢ９０、ＡｔＭＹＢ１１３、ＡｔＭＹＢ１１４是控制
植物花青素合成的基因［２６］，表明三色堇的花色形成

可能受到 ＶｗＭＹＢ５１、ＶｗＭＹＢ５４调节，这２个转录因
子可能参与三色堇花青素合成［２７］。但是，有一部分

三色堇ＭＹＢ与拟南芥分支不同，如 Ａ１分支不含有
任何 ＡｔＭＹＢ，这种转录因子的特异性可能是物种后
期进化分离导致［２８］。当然，上述论述只是基于基因

结构相似性的推测，是否具有相应的功能及其作用

机制，还需要进一步研究阐明。
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ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１５，１１４：８０－９１．

［４］ＬａｍａＫ，ＨａｒｌｅｖＧ，ＳｈａｆｒａｎＨ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｉｓ

ｉｎｉｔｉａｔｅｄｂｙａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄｔｏｅｎｈａｎｃｅｆｒｕｉｔｃｏｌｏｒｄｕｒｉｎｇｆｉｇ（Ｆｉｃｕｓ

ｃａｒｉｃａＬ．）ｒｉｐｅｎｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０２０，２５１：１５３１９２．

—７１—江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２２期



［５］ＺｈｕａｎｇＷＢ，ＳｈｕＸＣ，ＬｕＸＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆＰｄｅＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｉｎｃｏｌｏｒｅｄ－ｌｅａｆ

ｐｏｐｌａｒ（Ｐｏｐｕｌｕｓｄｅｌｔｏｉｄｓ）［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２０２１，２１（１）：４３２．

［６］ＧｅｅｔｈａｌａｋｓｈｍｉＳ，ＢａｒａｔｈｋｕｍａｒＳ，ＰｒａｂｕＧ．ＴｈｅＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒｆａｍｉｌｙｇｅｎｅｓｉｎｓｕｇａｒｃａｎｅ（Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐ．）［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＲｅｐｏｒｔｅｒ，２０１５，３３（３）：５１２－５３１．

［７］ＷｈｅｅｌｅｒＴＪ，ＥｄｄｙＳＲ．Ｎｈｍｍｅｒ：ＤＮＡｈｏｍｏｌｏｇｙｓｅａｒｃｈｗｉｔｈｐｒｏｆｉｌｅ

ＨＭＭｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２０１３，２９（１９）：２４８７－２４８９．

［８］ＬｅｔｕｎｉｃＩ，ＫｈｅｄｋａｒＳ，ＢｏｒｋＰ．ＳＭＡＲＴ：ｒｅｃｅｎｔｕｐｄａｔｅｓ，ｎｅｗ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｓａｎｄｓｔａｔｕｓｉｎ２０２０［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０２０，

４９（Ｄ１）：Ｄ４５８－Ｄ４６０．

［９］ＭａｒｉｅｔｈｏｚＪ，ＡｌｏｃｃｉＤ，ＧａｓｔａｌｄｅｌｌｏＡ，ｅｔａｌ．Ｇｌｙｃｏｍｉｃｓ＠ＥｘＰＡＳｙ：

ｂｒｉｄｇｉｎｇｔｈｅｇａｐ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ＆ＣｅｌｌｕｌａｒＰｒｏｔｅｏｍｉｃｓ，２０１８，１７

（１１）：２１６４－２１７６．

［１０］ＹｕＣＳ，ＬｉｎＣＪ，ＨｗａｎｇＪＫ．Ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ｐｒｏｔｅｉｎｓｆｏｒＧｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａｂｙｓｕｐｐｏｒｔｖｅｃｔｏｒｍａｃｈｉｎｅｓ

ｂａｓｅｄｏｎｎ－ｐｅｐｔｉｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＰｒｏｔｅｉｎＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，１３

（５）：１４０２－１４０６．

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

ｄｅｖｅｌｏｐｅｄｆｏｒｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅａｎａｌｙｓｅｓｏｆｂｉｇｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄａｔａ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０２０，１３（８）：１１９４－１２０２．

［１２］ＴａｍｕｒａＫ，ＳｔｅｃｈｅｒＧ，ＫｕｍａｒＳ．ＭＥＧＡ１１：ｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎａｌｙｓｉｓｖｅｒｓｉｏｎ１１［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，

２０２１，３８（７）：３０２２－３０２７．

［１３］ＣａｏＹＰ，ＨａｎＹＨ，ＬｉＤＨ，ｅｔａｌ．ＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅｐｅａｒ（ＰｙｒｕｓｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉＲｅｈｄ．）：ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｉｎｇｄｕｒｉｎｇｆｒｕｉｔ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１６，７：５７７．

［１４］樊锦涛，蒋琛茜，邢继红，等．拟南芥Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ家族第２２亚

族的结构与功能［Ｊ］．遗传，２０１４，３６（１０）：９８５－９９４．

［１５］ＺｈａｎｇＬＣ，ＺｈａｏＧＹ，ＪｉａＪＺ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

６０ｉｓｏｌａｔｅｄｗｈｅａｔＭＹＢｇｅｎｅｓａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｉｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄｕｒｉｎｇ

ａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１１，６３（１）：

２０３－２１４．

［１６］ＤｕＨ，ＦｅｎｇＢＲ，ＹａｎｇＳＳ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＲ２Ｒ３－ＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｍａｉｚｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（６）：ｅ３７４６３．

［１７］王雪倩，袁国振，吴　泽，等．亚洲百合ＭＹＢ转录因子家族的鉴

定及调控花粉败育ＭＹＢ基因的筛选［Ｊ］．农业生物技术学报，

２０１９，２７（１１）：１９５１－１９６１．

［１８］ＳｔｒａｃｋｅＲ，ＷｅｒｂｅｒＭ，ＷｅｉｓｓｈａａｒＢ．ＴｈｅＲ２Ｒ３－ＭＹＢｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ

ｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，

２００１，４（５）：４４７－４５６．

［１９］ＬｉＱ，ＺｈａｎｇＣＪ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＲ２Ｒ３ＭＹＢｆａｍｉｌｙｉｎＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｏｎｅ，２０１２，７（１０）：ｅ４７５７６．

［２０］ＤｕＨ，ＹａｎｇＳＳ，ＬｉａｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＭＹＢ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，

２０１２，１２：１０６．

—８１— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第２２期



櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［２１］ＰｅｓｃｈＭ，ＨüｌｓｋａｍｐＭ．Ｏｎｅ，ｔｗｏ，ｔｈｒｅｅ．．．ｍｏｄｅｌｓｆｏｒｔｒｉｃｈｏｍｅ

ｐａｔｔｅｒｎｉｎｇｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ？［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，

２００９，１２（５）：５８７－５９２．

［２２］居利香，雷　欣，赵成志，等．辣椒ＭＹＢ基因家族的鉴定及与辣

味关系分析［Ｊ］．园艺学报，２０２０，４７（５）：８７５－８９２．

［２３］ＤｕｂｏｓＣ，ＬｅＧｏｕｒｒｉｅｒｅｃＪ，ＢａｕｄｒｙＡ，ｅｔａｌ．ＭＹＢＬ２ｉｓａｎｅｗ

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｏｆｆｌａｖｏｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．Ｔｈｅ

ＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２００８，５５（６）：９４０－９５３．

［２４］ＲａｆｆａｅｌｅＳ，ＶａｉｌｌｅａｕＦ，ＬｅｇｅｒＡ，ｅｔａｌ．ＡＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ

ｒｅｇｕｌａｔｅｓｖｅｒｙ－ｌｏｎｇ－ｃｈａｉｎｆａｔｔｙａｃｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｆｏｒａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆ

ｔｈｅｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅｃｅｌｌｄｅａｔｈｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔ

Ｃｅｌｌ，２００８，２０（３）：７５２－７６７．

［２５］ＳｔｒａｃｋｅＲ，ＩｓｈｉｈａｒａＨ，ＨｕｅｐＧ，ｅｔａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆ

ｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄＲ２Ｒ３－ＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｃｏｎｔｒｏｌｓｆｌａｖｏｎｏｌ

ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐａｒｔｓｏｆｔｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｓｅｅｄｌｉｎｇ

［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２００７，５０（４）：６６０－６７７．

［２６］ＧｏｎｚａｌｅｚＡ，ＺｈａｏＭ Ｚ，ＬｅａｖｉｔｔＪＭ，ｅｔａｌ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｂｙ ｔｈｅ ＴＴＧ１／ｂＨＬＨ／Ｍｙｂ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｃｏｍｐｌｅｘｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｓｅｅｄｌｉｎｇｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔ

Ｊｏｕｒｎａｌ，２００８，５３（５）：８１４－８２７．

［２７］ＹａｏＧＦ，ＭｉｎｇＭＬ，ＡｌｌａｎＡＣ，ｅｔａｌ．Ｍａｐ－ｂａｓｅｄｃｌｏｎｉｎｇｏｆｔｈｅ

ｐｅａｒｇｅｎｅＭＹＢ１１４ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓａｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｗｉｔｈｏｔｈｅｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒｓｔｏｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｌｙｒｅｇｕｌａｔｅｆｒｕｉｔａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．

ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２０１７，９２（３）：４３７－４５１．

［２８］ＮｏｚａｗａＭ，ＫａｗａｈａｒａＹ，ＮｅｉＭ．Ｇｅｎｏｍｉｃｄｒｉｆｔａｎｄｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒ

ｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｓｅｎｓｏｒｙｒｅｃｅｐｔｏｒｇｅｎｅｓｉｎｈｕｍａｎｓ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆ

ｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，

２００７，１０４（５１）：２０４２１－２０４２６．

陈　盖，温可馨，司　冰．盐胁迫下园林植物彩叶树响应菌根共生的比较转录组分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２２，５０（２２）：１９－２８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２２．２２．００３

盐胁迫下园林植物彩叶树响应菌根共生

的比较转录组分析

陈　盖１，温可馨２，司　冰２

（１．唐山工业职业技术学院，河北唐山０６３２９９；２．渭南职业技术学院，陕西渭南７１４０２６）

　　摘要：土壤盐分是典型的非生物胁迫因素之一，严重影响着植物的生长发育。为了解盐胁迫下鸡爪槭（Ａｃｅｒ
ｐａｌｍａｔｕｍ）对接种丛枝菌根真菌的应答分子机制，对接种丛枝菌根处理（ＡＭ）、盐胁迫处理（ＳＳ）、盐胁迫接种丛枝菌根
处理（ＡＳ）及对照处理（ＣＫ）进行转录组测序分析。结果表明，基于转录组测序技术（ＲＮＡ－Ｓｅｑ）测序共获得４６７２个
新基因；将ＳＳ与ＡＳ处理进行比较时，鉴定出４５５个差异表达基因（ＤＥＧｓ），其中２８６个基因上调表达，１６９个基因下调
表达。对获得的ＤＥＧｓ进行功能注释及富集分析，ＧＯ（ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ）分析结果表明，盐胁迫下接种丛枝菌根真菌涉及
蛋白质生物合成相关过程、ＡＴＰ生物合成过程、蛋白质谷胱甘肽化、细胞分化调控、氮同化相关过程、呼吸电子传递链
以及类胡萝卜素代谢等生物过程。ＫＥＧＧ（ｋｙｏｔｏｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆｇｅｎｅｓａｎｄｇｅｎｏｍｅｓ）富集分析结果表明，主要涉及苯丙
烷、黄酮类、二芳基庚烷类及姜酚的次生代谢通路。综合ＧＯ、ＫＥＧＧ富集分析结果可知，这些基因主要参与植物细胞
内部环境的改善、氮代谢相关过程和宿主光保护机制。实时荧光定量 ＰＣＲ（ｑＲＴ－ＰＣＲ）验证表明，挑选的６个 ＤＥＧｓ
表达趋势与测序结果高度一致，说明测序结果准确可靠。本研究丰富了丛枝菌根真菌对盐胁迫的改善机制，可为后续

研究功能分析的耐盐候选基因提供理论依据。
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　　土壤是植物生长发育的重要载体，然而全球范
围内超过 ７％的土地受到不同程度盐胁迫的影
响［１］。盐胁迫是对作物生长发育及产量形成最不

利的环境胁迫因子之一，其潜在的分子机制与多种

生物途径和过程有关，包括渗透调节、离子泵、氧化

途径以及营养障碍等代谢过程的改变［２］；分子水平

上，盐胁迫可限制细胞分裂、ＤＮＡ扩增，甚至诱导产
生基因毒性［３］。此前的研究发现，植物体具有多种

信号转导通路协助植物适应盐胁迫，例如盐胁迫敏

感系统（ＳＯＳ）、丝裂原活化蛋白激酶（ＭＡＰＫ）级联、
磷脂酰肌醇（ＰＩ）和脱落酸（ＡＢＡ）介导的信号转导
通路［４］。此外，为应对盐胁迫，分子信号传导可以
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