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　　摘要：ｂＨＬＨ转录因子家族是真核生物中重要的转录因子家族，在植物生长发育、次生代谢和逆境应答中发挥重
要作用。本研究利用转录组数据对洋葱基因家族成员进行筛选和鉴定，并对家族成员进行理化性质、保守基序、亚细

胞定位、系统发育和蛋白互作生物信息学分析，同时对 ｂＨＬＨ基因家族在洋葱幼苗中的表达情况进行分析。结果表
明，从洋葱转录组共鉴定到３６个ｂＨＬＨ基因，预测编码蛋白质含有的氨基酸数量为１２７～６１０个，且均为亲水性蛋白，
系统发育分析表明，洋葱ｂＨＬＨ基因家族分为１２个亚族，同一亚族的大多数基因具有相似的保守基序，大多数 ｂＨＬＨ
基因在洋葱幼苗中表达，不同基因的表达量水平差异较大。本研究结果为进一步研究洋葱ｂＨＬＨ转录因子家族的生
物学功能奠定了基础。
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　　转录因子是真核生物中重要的调节因子，可以
与顺式元件相互作用，调节特定基因的表达，来响

应环境胁迫。ｂＨＬＨ（ｂａｓｉｃｈｅｌｉｘ－ｌｏｏｐ－ｈｅｌｉｘ）转录
因子家族是植物中最大的转录因子家族之一［１］，具

有高度保守的 ｂＨＬＨ结构域，由大约５０～６０个保守
氨基酸组成，包含２个功能区：一个是 Ｎ端的碱性
氨基酸区，长度约为 １５个氨基酸，另一个是 ＨＬＨ
区［２］。ｂＨＬＨ蛋白调节许多生理过程，在黄酮类生

物合成［３－４］、信号转导［５］和植物生长发育［６－８］等方

面发挥着重要作用。

随着不同物种全基因组和转录组测序的完成，

多个物种中鉴定到 ｂＨＬＨ基因家族。目前，已从拟
南芥［９］、毛竹［１０］、胡萝卜［１１］、人参［１２］、梨［１３］、苹

果［１４］、葡萄［１５］等植物物种鉴定和分析了大量 ｂＨＬＨ
基因家族。随着 ｂＨＬＨ蛋白功能的确定，ｂＨＬＨ的
分类不断得到改进。根据序列相似性和进化关系

以及结合 ＤＮＡ的能力，ｂＨＬＨ通常分为从Ａ到Ｆ的
６个主要组［１６－１７］。

洋葱是全球范围内种植的蔬菜之一，具有丰富

的营养成分，很多国家视其为一种非常重要的蔬

菜。迄今为止，ｂＨＬＨ转录因子的研究主要在拟南
芥、葡萄、水稻等植物中，在洋葱中未见 ｂＨＬＨ转录
因子功能及理化性质的报道。本研究利用洋葱转
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录组测序的数据库，在转录水平上对 ｂＨＬＨ基因家
族进行鉴定，并对其基本理化性质、保守基序、蛋白

互作、系统进化以及基因表达情况等进行生物信息

学分析，此外，还筛选到一些可能参与洋葱黄酮生

物合成途径的ｂＨＬＨ基因，结果可为洋葱ＡｃｂＨＬＨ基
因功能的研究提供理论参考。

１　材料与方法

１．１　植物材料
本试验所用的材料来自江苏省连云港市农业

科学院东辛基地，在苗期，选取长势相近的３株紫皮
洋葱和３株黄皮洋葱，选取幼嫩鳞茎的表皮，液氮速
冻后，－８０℃冰箱保存备用，用于转录组测序（转录
组数据已发表）。

１．２　数据来源及ｂＨＬＨ基因的鉴定
将测序得到的原始序列进行过滤，去除接头污

染、低质量、Ｎ比例大于５％的Ｒｅａｄｓ，得到质量较高
的ＣｌｅａｎＲｅａｄｓ，利用Ｔｒｉｎｉｔｙ软件对高质量序列进行
混合组装，共获到７７４７４条 Ｕｎｉｇｅｎｅ［１８］。分别从拟
南芥数据库 （ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ）和水稻
数据库（ｈｔｔｐ：／／ｒａｐｄｂ．ｄｎａ．ａｆｆｒｃ．ｇｏ．ｊｐ／ｄｏｗｎｌｏａｄ／
ｉｒｇｓｐ１．ｈｔｍｌ）下载拟南芥 ｂＨＬＨ家族蛋白序列和水
稻ｂＨＬＨ家族蛋白序列。然后使用 ＨＭＭＥＲ３．０软
件对获取的已知ｂＨＬＨ蛋白家族序列构建隐马尔可
夫模型，以此模型搜寻洋葱转录组所有编码蛋白序

列，找出洋葱转录组蛋白序列中潜在的 ｂＨＬＨ家族
序列。使用ＢＬＡＳＴＰ把洋葱转录组所有蛋白的序列
比对获取的 ｂＨＬＨ家族参考序列，ｅ－ｖａｌｕｅ设为
１ｅ－１０，比对上的序列用作候选的ｂＨＬＨ家族序列。
１．３　ｂＨＬＨ生物信息学分析

利用在线软件 ＥｘＰＡＳｙ－ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐ：／／
ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）对洋葱ｂＨＬＨ蛋白序列
的氨基酸数目、分子量、等电点、不稳定系数等理化

性质进行预测。利用 ＭＥＭＥ软件（ｈｔｔｐ：／／ｍｅｍｅ．
ｎｂｃｒ．ｎｅｔ／ｍｅｍｅ）分析洋葱 ｂＨＬＨ家族的保守基序，
保守基序的数目选择１５，其他参数均采用默认值。
利用 ＰｒｏｔＣｏｍｐ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ．ｃｏｍ／ｂｅｒｒｙ．
ｐｈｔｍｌ？ ｔｏｐｉｃ ＝ ｐｒｏｔｃｏｍｐｐｌ＆ｇｒｏｕｐ ＝ ｐｒｏｇｒａｍｓ
＆ｓｕｂｇｒｏｕｐ＝ｐｒｏｌｏｃ）网站对洋葱 ｂＨＬＨ家族成员的
亚细胞定位进行预测。

１．４　洋葱ｂＨＬＨ基因的系统发育
构建方法：用 ＭＡＦＦＴ进行多序列比对，然后用

ＭＥＧＡ６．０软件对鉴定得到的洋葱、拟南芥的 ｂＨＬＨ

蛋白家族序列构建系统进化树。使用邻接法

（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ）和 Ｐ－ｄｉｓｔａｎｃｅ模型构建进化
树，校验参数Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ设置为重复１０００次。
１．５　洋葱ｂＨＬＨ蛋白功能联系网络

利用 Ｓｔｒｉｎｇ蛋白相互作用的数据库（ｈｔｔｐ：／／
ｓｔｒｉｎｇ－ｄｂ．ｏｒｇ／）分析洋葱 ｂＨＬＨ蛋白的互作网络，
以模式植物拟南芥作为参考物种。

１．６　洋葱ｂＨＬＨ基因的表达分析
利用洋葱转录组测序数据分析 ｂＨＬＨ基因的表

达特征。以ＦＰＫＭ值表示转录本丰度，通过对数据
均一化处理，利用Ｈｅｍｌ工具做热图。

２　结果与分析

２．１　洋葱ｂＨＬＨ基因家族的鉴定及理化性质分析
为了从洋葱转录组中获得 ｂＨＬＨ家族基因，使

用拟南芥和水稻的ｂＨＬＨ蛋白序列进行隐马尔可夫
模型和ＢＬＡＳＴＰ搜索，对获得的候选序列利用软件
ｐｆａｍｓｃａｎ和 ＰｆａｍＡ数据库对目标序列进行结构域
注释，确定将只含有保守结构域 ｂＨＬＨ 基序
（ＰＦ０００１０）的序列作为最终的 ｂＨＬＨ序列，最终获
得３６个ｂＨＬＨ基因，根据转录组编号顺序将其命名
为ＡｃｂＨＬＨ１～ＡｃｂＨＬＨ３６（表１）。
　　对洋葱３６个 ｂＨＬＨ基因编码蛋白质的基本理
化性质进行分析（表１），结果显示，ｂＨＬＨ基因编码
的氨基酸数目为１２７～６１０个，平均长度为２９７个氨
基酸，预测其相对分子量大小为 １４７１８．７３～
６６９５７．１４ｕ；等电点在 ４．８４～９．４４范围内。从整
体看，有６７％的洋葱ｂＨＬＨ家族蛋白质等电点小于
７，等电点处于酸性范围内，蛋白质分子含有丰富的
酸性氨基酸。蛋白质疏水性分析结果表明，洋葱中

３６个ｂＨＬＨ家族蛋白总平均亲水性均小于０，说明
该家族蛋白质均属于亲水性蛋白质，但是不同蛋白

质之间亲水性存在差异。不稳定指数在 ３８．８４～
８０．５３之间，其中９４．４４％是不稳定蛋白（Ⅱ ＞４０），
只有２个属于稳定蛋白（Ⅱ ＜４０），脂肪系数介于
５５．７０～９４．３２之间。亚细胞定位预测结果显示，
ＡｃｂＨＬＨ１等２７个蛋白定位于细胞核，其余的９个
定位于细胞外。

２．２　洋葱ｂＨＬＨ蛋白保守基序分析
洋葱 ｂＨＬＨ蛋白中的保守基序用在线软件

ＭＥＭＥ分析（图１），结果表明，３６个ｂＨＬＨ基因家族
成员中保守基序的数目及种类有差异，除 ＡｃｂＨＬＨ５
外，所有的ｂＨＬＨ都含有基序ｍｏｔｉｆ１和ｍｏｔｉｆ２，而
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表１　洋葱中鉴定出的ＡｃｂＨＬＨ基因家族成员及其基本特性

编号 基因登录号
氨基酸数量

（个）

相对分子质量

（ｕ） 等电点 不稳定指数 脂肪系数 总平均亲水性 亚细胞定位

ＡｃｂＨＬＨ１ ＤＮ１８７３１＿ｃ１＿ｇ１ ４０１ ４４７０１．８ ６．４３ ５７．５４ ６６．５８ －０．７７１ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２ ＤＮ１１７５０＿ｃ１＿ｇ１ １８２ ２０９４８．１４ ９．４４ ６０．４４ ７０．２２ －０．６４７ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ３ ＤＮ１６２３９＿ｃ１＿ｇ４ ４０７ ４６５７９．６７ ５．２９ ６４．５４ ６８．２８ －０．６９８ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ４ ＤＮ２００４１＿ｃ０＿ｇ１ ３６６ ３９４６４．１８ ７．７４ ５８．９５ ６５．６０ －０．４７７ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ５ ＤＮ１０７５５＿ｃ０＿ｇ１ １２７ １４７１８．７３ ６．７４ ８０．５３ ８１．３４ －０．５４６ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ６ ＤＮ１９１８７＿ｃ１＿ｇ５ ２５４ ２７９４２．２４ ６．１３ ６４．９３ ７１．８１ －０．５７５ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ７ ＤＮ１９８２９＿ｃ１＿ｇ１ ２４６ ２７２４８．１５ ９．４２ ５７．２８ ８６．８３ －０．４９４ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ８ ＤＮ１６６７０＿ｃ０＿ｇ２ ２９４ ３２９８４．５３ ５．４４ ４４．２０ ９１．８４ －０．３５０ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ９ ＤＮ１９３６９＿ｃ３＿ｇ３ ２５７ ２８５７４．８１ ６．２６ ５０．５９ ６７．１６ －０．７４２ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１０ ＤＮ１３２２７＿ｃ０＿ｇ１ ３２９ ３６９１３．４６ ５．９６ ４７．１０ ７８．８８ －０．６８８ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１１ ＤＮ２０５１６＿ｃ４＿ｇ２ ６１０ ６６９５７．１４ ５．６０ ５３．０５ ７４．４１ －０．４８０ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１２ ＤＮ１７０２８＿ｃ０＿ｇ３ ２８６ ３２３０５．８０ ８．１７ ５７．７４ ７８．３２ －０．５３４ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ１３ ＤＮ１６００８＿ｃ０＿ｇ１ ４０５ ４５３９６．６１ ５．０４ ４０．２０ ８３．０４ －０．３５６ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ１４ ＤＮ１９５２２＿ｃ０＿ｇ２ ２９７ ３４００４．４１ ６．２２ ４６．１０ ７０．２７ －０．７３７ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１５ ＤＮ８５０１＿ｃ０＿ｇ１ ２３８ ２６７４７．３１ ５．９２ ５８．７０ ８７．３１ －０．４６３ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１６ ＤＮ１４４５５＿ｃ０＿ｇ２ ３６３ ３９２６３．８７ ８．８９ ５５．５８ ５５．７０ －０．４６１ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ１７ ＤＮ１３３３６＿ｃ０＿ｇ２ ３１７ ３５６３８．２９ ６．３８ ５４．４７ ５６．５６ －０．９９８ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１８ ＤＮ２１１４６＿ｃ０＿ｇ２ ２９３ ３１８３４．６３ ５．４４ ５７．９６ ６６．０１ －０．５１９ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ１９ ＤＮ１７５５１＿ｃ０＿ｇ２ ２３７ ２６０６８．４９ ５．４３ ５８．１８ ６２．５７ －０．６３１ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２０ ＤＮ１５１２０＿ｃ０＿ｇ１ １４８ １７１５８．３１ ７．８０ ７０．８５ ７１．７６ －０．８６９ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２１ ＤＮ１９３６４＿ｃ１＿ｇ４ ２３４ ２５５７５．８３ ６．３９ ４９．９８ ８０．１３ －０．４５９ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２２ ＤＮ２０７３８＿ｃ１＿ｇ５ ２７３ ３０８２９．８３ ４．８４ ７０．５３ ７６．０４ －０．４５３ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２３ ＤＮ１６６９０＿ｃ１＿ｇ４ ４９８ ５５２１４．２４ ６．９２ ４６．１３ ６０．５２ －０．７１６ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ２４ ＤＮ１９８３２＿ｃ０＿ｇ４ ２８９ ３１９８２．９２ ６．３４ ５６．３２ ６３．８４ －０．６６７ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２５ ＤＮ２１３９３＿ｃ０＿ｇ１ ２１７ ２４８４５．１８ ５．７０ ５７．９３ ８０．９２ －０．６０３ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２６ ＤＮ２１３４２＿ｃ０＿ｇ１ ２８９ ３２４８３．４４ ８．８７ ３８．８４ ９３．４３ －０．３３８ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２７ ＤＮ１９５８２＿ｃ３＿ｇ１ ２１３ ２４３７５．０６ ８．５２ ７１．７３ ９３．８０ －０．３８９ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２８ ＤＮ１８５４５＿ｃ４＿ｇ２ ２６６ ２９９８９．００ ５．０３ ６６．１３ ７０．４５ －０．８７６ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ２９ ＤＮ１３０９８＿ｃ０＿ｇ１ ４８８ ５２７９５．５３ ８．５０ ４７．２７ ７１．２５ －０．４０２ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ３０ ＤＮ１５６７８＿ｃ０＿ｇ２ ２８０ ３１３４３．９２ ８．４６ ４５．７２ ６０．２５ －０．８４６ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ３１ ＤＮ１９３８９＿ｃ０＿ｇ１ ２３６ ２６５９７．０２ ６．０２ ４４．７６ ６５．００ －０．８６８ 细胞核

ＡｃｂＨＬＨ３２ ＤＮ２０７０８＿ｃ０＿ｇ１ ３０１ ３４０５２．７５ ８．２１ ４７．４５ ８６．７８ －０．４５９ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ３３ ＤＮ１７０２８＿ｃ０＿ｇ１ ２９９ ３４１４１．６８ ５．１５ ５４．４２ ８５．７２ －０．５６４ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ３４ ＤＮ１７０２８＿ｃ０＿ｇ５ ２７８ ３１２２６．３８ ５．４３ ４６．０４ ９４．３２ －０．４４８ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ３５ ＤＮ２０４５１＿ｃ１＿ｇ３ ２２７ ２６３３２．２３ ９．２１ ３９．５３ ７８．１５ －０．６０６ 细胞外

ＡｃｂＨＬＨ３６ ＤＮ２５２６０＿ｃ０＿ｇ１ ２４８ ２７８１２．６５ ６．９８ ５３．２６ ９０．８１ －０．４６７ 细胞核

且 ｍｏｔｉｆ１和 ｍｏｔｉｆ２总是相邻，二者共同构成了
ｂＨＬＨ结构域。９个成员含有ｍｏｔｉｆ３，６个成员基序
数目和构成一样，都是 ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２和 ｍｏｔｉｆ４，
ＡｃｂＨＬＨ８、ＡｃｂＨＬＨ１２、ＡｃｂＨＬＨ３３和 ＡｃｂＨＬＨ３４含有７
个基序，是基序最多的ｂＨＬＨ蛋白。
２．３　洋葱ｂＨＬＨ蛋白家族进化关系分析

对拟南芥的ｂＨＬＨ蛋白序列和筛选的３６条洋
葱ｂＨＬＨ蛋白序列构建系统进化树（图２）。根据拟

南芥中ｂＨＬＨ转录因子的分类系统和洋葱ｂＨＬＨ转
录因子的进化树分类情况，３６个 ｂＨＬＨ可以划分为
１２个亚族，其中数量最多的是Ｈ亚族，共１３个，Ｊ亚
族含有的 ｂＨＬＨ数量次之，有９个，Ａ、Ｃ、Ｅ和 Ｇ亚
族仅含有１个ｂＨＬＨ。
２．４　洋葱ｂＨＬＨ蛋白互作关系

利用在线软件ＳＴＲＩＮＧ，预测洋葱ｂＨＬＨ家族成
员在拟南芥中同源蛋白的互作关系（图３、图４）。
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结果显示，洋葱 ｂＨＬＨ家族成员和多个蛋白相互作
用。其中光敏色素互作蛋白ＰＩＬ５和ＰＩＦ３共同作用
来调节光形态发生。

２．５　洋葱ｂＨＬＨ基因家族表达分析
利用洋葱（紫皮和黄皮）的转录组数据库，找到

候选的 ３６个ｂＨＬＨ基因对应转录本的ＲＰＫＭ值，通
过对ＲＰＫＭ值取对数值转换，利用 Ｈｅｍｌ热图软件
作热图（图５）。结果显示，３６个 ｂＨＬＨ基因在紫皮
和黄皮洋葱中展现出不同的表达水平，ＡｃｂＨＬＨ７、

ＡｃｂＨＬＨ３２、 ＡｃｂＨＬＨ３３、 ＡｃｂＨＬＨ２２、 ＡｃｂＨＬＨ６、
ＡｃｂＨＬＨ３５、ＡｃｂＨＬＨ５、ＡｃｂＨＬＨ１９和 ＡｃｂＨＬＨ２６在紫皮
洋葱中的表达量较高。

３　讨论与结论

作为植物中最大的转录因子家族之一，ｂＨＬＨ
基因家族在植物的生长发育、新陈代谢以及应对胁

迫方面起着重要的作用。基于全基因组研究的深

入，越来越多物种的ｂＨＬＨ基因家族被陆续鉴定出
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来，其中拟南芥中鉴定出１６２个ｂＨＬＨ基因［１９］，水稻

中１６７个，番茄中 １５２个［２０］，葡萄中发现 ９４个
ｂＨＬＨ基因［１５］，黄花蒿中鉴定出 ９９个 ｂＨＬＨ基
因［２１］，桃中有９５个ｂＨＬＨ基因［２２］，陈红霖等从绿豆

转录组中鉴定到１２２个 ｂＨＬＨ转录因子［２３］，Ｚｈｕ等
在龙血树中发现了６２个 ｂＨＬＨ基因［２４］。因为缺乏

基因组，目前尚未见洋葱 ｂＨＬＨ基因家族鉴定及其
功能分析的报道，本研究利用洋葱幼苗转录组数据

库，对洋葱中 ｂＨＬＨ基因家族成员进行鉴定，并对
ＡｃｂＨＬＨ基因家族中各蛋白的基本理化性质、保守基
序、亚细胞定位、系统进化、基因表达等方面进行了

分析，为ｂＨＬＨ基因家族成员在结构和功能以及基

因表达调控等方面的研究提供参考。

通过分析鉴定，去除冗余，在洋葱中鉴定出３６
个ｂＨＬＨ基因家族成员，根据转录组编号顺序，将洋
葱 ３６个 ｂＨＬＨ 基 因 分 别 命 名 为 ＡｃｂＨＬＨ１～
ＡｃｂＨＬＨ３６。通过转录组在洋葱中鉴定到的 ｂＨＬＨ
蛋白数量远远低于拟南芥、水稻和番茄中 ｂＨＬＨ蛋
白数量，这种情况可能与洋葱基因组数据未获得和

转录组取样时期有关，又或者测序组装的条件限制

有尚未发现的洋葱ｂＨＬＨ基因家族成员。
　　洋葱中３６个 ｂＨＬＨ基因的保守基序利用线软
件 ＭＥＭＥ进行分析，共找到 １５个高度保守基序，
ｍｏｔｉｆ１和ｍｏｔｉｆ２几乎存在于所有的 ＡｃｂＨＬＨ蛋白
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中，它们总是彼此相邻，共同构成 ｂＨＬＨ结构域，具
有相似ｍｏｔｉｆ组成的洋葱 ｂＨＬＨ基因家族成员在聚
类分析中距离较近，推测这些 ｂＨＬＨ保守基序在同
一亚家族具有保守性及功能独特性，而其他的保守

基序也在每个亚家族发挥着不同的功能。

拟南芥和洋葱 ｂＨＬＨ蛋白的系统进化结果表
明，３６个 ｂＨＬＨ划分为１２个亚族，而拟南芥、水稻
中的ｂＨＬＨ蛋白被划分为２１、２２个亚族［２４－２５］，由于

目前对洋葱ｂＨＬＨ蛋白的功能了解较少，无法更深
入的分析其原因。

目前，对洋葱 ｂＨＬＨ基因家族的研究远不如拟
南芥、水稻等植物深入，ｂＨＬＨ转录因子可以作为转
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录激活因子或抑制因子，在代谢和发育过程中起重

要作用［２６］。在拟南芥中已对大多数鉴定的 ｂＨＬＨ
蛋白进行了功能鉴定。如转录因子 ＰＩＦ３作为光感
受器信号的直接光敏色素反应伙伴，参与控制光调

节基因的表达［９］。花青素是类黄酮中最大的一

类［２７］，是最重要的次级代谢产物之一。相关研究表

明，ＭＹＢ和 ＷＤ４０转录因子可以与 ｂＨＬＨ相互作
用，参与花青素和黄酮醇的生物合成。ｂＨＬＨ２和
ｂＨＬＨ４６在龙血树中可能参与茉莉酸（ＪＡ）调节的黄
酮类生物合成［２８］。本研究中，通过网络共表达发现

ｂＨＬＨ转录因子 ＰＩＦ３与 ＨＹ５相互作用，ＨＹ５在花
青素的合成中具有一定的作用，因此，推测 ＰＩＦ３可
能在洋葱花青素的合成中起到一定的作用，但具体

的作用仍需进一步验证。

由于缺少基因组，目前在洋葱分子生物学方面

的研究相对滞后，未见洋葱中 ｂＨＬＨ家族基因的报
道，对该家族基因的功能和分类还缺乏系统深入的

研究。本研究通过对转录组测序得到的洋葱 ｂＨＬＨ

家族基因进行鉴定，并对其进行生物信息学、保守

基序、系统进化分析以及基因表达分析，为进一步

筛选洋葱ｂＨＬＨ家族基因，揭示该家族基因参与植
物生长发育的调控机制奠定理论基础。
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［２７］ＦｅｌｌｅｒＡ，ＭａｃｈｅｍｅｒＫ，ＢｒａｕｎＥ Ｌ，ｅｔａｌ．Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙａｎｄ

ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＭＹＢａｎｄｂＨＬＨｐｌａｎｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ

［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２０１１，６６（１）：９４－１１６．

［２８］ＷｅｌｃｈＣＲ，ＷｕＱＬ，ＳｉｍｏｎＪＥ．Ｒｅｃｅｎｔａｄｖａｎｃｅｓｉｎａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ

ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＡｎａｌｙｔｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，

２００８，４（２）：７５－１０１．

—８１— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第５期


