
书书书

吴胜男，孙　凯，张　海，等．三裂叶薯ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因家族的全基因组鉴定和表达模式分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１７）：５２－５８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．１７．００７

三裂叶薯 ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因家族的全基因组鉴定
和表达模式分析

吴胜男，孙　凯，张　海，刘　峰，王　凤
（吉林省农业科学院经济植物研究所，吉林公主岭１３６１０５）

　　摘要：ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ是植物中最大的钾转运体家族，在Ｋ＋的吸收和运输及生物和非生物胁迫反应中起着关键作
用。为了研究三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族的功能特征，利用生物信息学方法对三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族成员进行全面
的生物信息学分析，包括系统进化、基因结构、染色定位、启动子分析、组织特异性和逆境胁迫下的表达模式分析。结

果显示，在三裂叶薯中共鉴定出２０个ＩｔｂＨＡＫ基因，系统进化关系将其分为４个进化簇。染色体定位结果显示，２０个
ＩｔｂＨＡＫ基因不均匀地分布在１２条染色体上。三裂叶薯基因家族的蛋白质氨基酸数量在３４８～１８６２之间，该家族的
蛋白质均被定位到质膜上。基因结构分析结果显示，部分 ＩｔｂＨＡＫ基因存在外显子丢失的情况。启动子分析发现，２０
个ＩｔｂＨＡＫ基因均含有参与生长发育、激素和生物／非生物胁迫的响应原件。三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ复制分析共发现５对大
片段复制事件（ＩｔｂＨＡＫ１／ＩｔｂＨＡＫ９、ＩｔｂＨＡＫ３／ＩｔｂＨＡＫ８、ＩｔｂＨＡＫ３／ＩｔｂＨＡＫ１９、ＩｔｂＨＡＫ４／ＩｔｂＨＡＫ６和 ＩｔｂＨＡＫ８／ＩｔｂＨＡＫ１９）和１对
串联复制事件（ＩｔｂＨＡＫ１６／ＩｔｂＨＡＫ１７）。表达模式分析发现，ＩｔｂＨＡＫ基因在不同组织和逆境胁迫下的表达模式存在差
异。研究结果为阐明三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族的进化关系及进一步研究三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因的功能特性提供了有
价值的信息。
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　　Ｋ＋是植物细胞中含量最丰富的阳离子，占植物
干物质总量的２％ ～１０％［１］，它参与了植物的许多

生理过程，包括跨膜运输、酶激活、阴离子中和、光

合作用、渗透调节和气孔运动，从而调节植物的生

长发育和胁迫的响应［２］。植物在长期的进化中形

成了高效的 Ｋ＋运输系统，以确保植物在钾离子水
平高度变化的条件下保持最佳生长［３］。在植物中，

Ｋ＋首先被根部吸收，然后转运到地上部分，并在细
胞内被分配到不同的细胞器中［４］，Ｋ＋跨膜运输主要
通过Ｋ＋通道和转运体来实现［５］。因此，对高亲和

力钾转运蛋白的功能和表达模式进行研究具有重

要意义。

植物中的钾运体可分为４个主要的蛋白家族，
分别是 ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ、ＴＲＫ／ＨＫＴ、ＫＥＡ和 ＣＨＸ［６］，

其中关于ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴＫ＋转运蛋白家族的相关研
究较多，在植物响应高盐胁迫的调控机制中发挥着

重要作用［７］。由于真菌、细菌ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因序
列的相似性，ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因首先在拟南芥中被
鉴定出来［８］。通过系统发育分析可以将 ＫＵＰ／
ＨＡＫ／ＫＴ家族分为４类：ＣｌｕｓｔｅｒⅠ，其中大多数成员
参与高亲和力 Ｋ＋的吸收，如水稻的 ＯｓＨＡＫ１、谷子
的ＳｉＨＡＫ１、辣椒的 ＣａＨＡＫ１和葡萄的 ＶｖＫＵＰ１均可
促进植物器官对 Ｋ＋的吸收［９－１２］；ＣｌｕｓｔｅｒⅡ，其成员
参与低亲和力的 Ｋ＋转运，并可以促进植物组织的
生长，拟南芥的 ＡｔＫＵＰ４可以促进根毛的形成和控
制种子大小［１３］；ＣｌｕｓｔｅｒⅢ，其代表性成员陆地棉的
ＧｈＫＴ１可以促进棉纤维的生长，而 ＣｌｕｓｔｅｒⅢ的其他
成员可以调节 Ｋ＋、Ｎａ＋和 Ｒｂ＋的吸收［１４］；Ｃｌｕｓｔｅｒ
Ⅳ，相关研究很少。

甘薯［Ｉｐｏｍｏｅａｂａｔａｔａｓ（Ｌ．）Ｌａｍ．］是世界上重
要的粮食、饲料和经济作物。我国是世界上最大的

甘薯生产国，其总产量约占全球总产量的 ６０％左
右［１５］。但是，由于甘薯（２ｎ＝６ｘ＝９０）是异源六倍
体，因此遗传背景高度复杂［１６］。前人研究结果表

明，甘薯近缘二倍体野生种三裂叶薯（Ｉ．ｔｒｉｌｏｂａ）具
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有抗病虫、抗逆等优良基因，对其进行深入研究可

为研究甘薯的遗传改良奠定基础［１７］。但是，目前有

关三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族成员的系统发育、基因
结构和表达模式的分析尚未见报道。

１　材料与方法

１．１　三裂叶薯ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ家族成员的鉴定
三裂叶薯的蛋白质序列、编码序列（ＣＤＳ）和注

释文 件 通 过 三 裂 叶 薯 基 因 组 网 站 （ｈｔｔｐ：／／
ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ．ｕｇａ．ｅｄｕ／）获取。通过 ｈｍｍｓｅａｒｃｈ应用
ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ结构域（ＰＦ０２７０５）的隐马尔科夫模型
为条件对三裂叶薯蛋白质进行搜索，然后用ＮＣＢＩ－
ＣＤＤ和 Ｐｆａｍ数据库验证检索到的蛋白质序列是否
含有完整的结构域，去除重复及不完整的序列，得

到三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族的蛋白质序列。
１．２　系统发育进化分析

利 用 水 稻 （ｈｔｔｐ：／／ｒｉｃｅ．ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ．ｍｓｕ．
ｅｄｕ／）、拟南芥（ｈｔｔｐｓ：／ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）信息
网站下载其ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ蛋白序列，用ＭＥＧＡ７．０
软件的比邻法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇｍｅｔｈｏｄ，ＮＪ）构建系
统发育进化树。通过ＧＳＤＳ２．０、ＭＥＭＥ分析基因结
构和蛋白质保守基序，进一步结合进化树分析结果

整合制图。

１．３　启动子顺式作用元件
利用 Ｐｅｒｌ提取三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ基因上游

１５００ｂｐ的序列，然后通过ＰｌａｎｔＣＡＲＥ在线软件，对
ＩｔｂＨＡＫ基因的顺式作用元件进行分析。
１．４　染色体定位和基因复制事件分析

利用基因组注释信息获取三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ基
因的位置，通过 ＭＣＳｃａｎＸ比对发现，三裂叶薯基因
组具有潜在重复关系的基因对，并用 ＴｂＴｏｏｌｓ进行
可视化。

１．５　表达模式分析
利用三裂叶薯基因组网站数据库获取的转录

组数据，分析 ＩｔｂＨＡＫ基因在不同组织、激素和逆境
胁迫下的表达模式，并用ＴＢｔｏｏｌｓ进行可视化。

２　结果与分析

２．１　三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族成员的鉴定
利用ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ结构域检索三裂叶薯的蛋

白数据，除去冗余及不完整的序列，最终在三裂叶

薯基因组中得到２０条三裂叶薯ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ候选
蛋白序列。蛋白质的理化特性分析结果显示，最长

的ＩｔｂＨＡＫ９含有１８６２个氨基酸，而最短的ＩｔｂＨＡＫ１１
仅含有３４８个氨基酸，等电点为６．０２～９６０，平均
等电点为７．９８，２０个 ＩｔｂＨＡＫ蛋白的相对分子量为
３９３８９．０～２０８８２８．８ｕ。亚细胞定位结果显示，三
裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ蛋白都位于细胞质膜上，与 ＫＵＰ／
ＨＡＫ／ＫＴ家族的主要功能（参与 Ｋ＋转运）一致（表
１）。由图１可以看出，ＩｔｂＨＡＫ蛋白序列均包含５～
１３个跨膜区。
２．２　ＩｔｂＨＡＫ家族系统进化树分析和结构域的保守
性分析

为了解三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ家族成员在进化上的
位置及亲缘关系，用ＭＥＧＡ７．０软件中的ＮＪ法对三
裂叶薯、拟南芥和水稻的 ＩｔｂＨＡＫ蛋白进行系统进
化分析，如图２所示，发现三裂叶薯的 ＩｔｂＨＡＫ家族
基因大致分为４个进化簇，参照前人对拟南芥、水稻
的命名方式，依次命名为 ＣｌｕｓｔｅｒⅠ、ＣｌｕｓｔｅｒⅡ、
ＣｌｕｓｔｅｒⅢ、ＣｌｕｓｔｅｒⅣ家族，分别包含９、７、３、１个家
族成员，其中ＣｌｕｓｔｅｒⅠ、ＣｌｕｓｔｅｒⅡ的每个家族又可
分为２个组。三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ基因在各个家族的
分布情况与前人在拟南芥、水稻和小麦中的研究结

果类似，都表现为 ＣｌｕｓｔｅｒⅠ、ＣｌｕｓｔｅｒⅡ的基因数量
远大于ＣｌｕｓｔｅｒⅢ、ＣｌｕｓｔｅｒⅣ中的基因数量。
　　基因的结构决定了基因的表达和功能，图３是
三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ蛋白质保守基序的分析结果，共
在三裂叶薯的ＩｔｂＨＡＫ基因家族中找到１０个保守结
构域。大部分ＩｔｂＨＡＫ家族成员均含有９０％以上的
保守结构域，其中 ＣｌｕｓｔｅｒⅢ中的 ＩｔｂＨＡＫ１０仅有
Ｍｏｔｉｆ１、Ｍｏｔｉｆ２、Ｍｏｔｉｆ３、Ｍｏｔｉｆ４、Ｍｏｔｉｆ５、Ｍｏｔｉｆ６这６个保
守结构域；ＩｔｂＨＡＫ１１仅有 Ｍｏｔｉｆ８、Ｍｏｔｉｆ９和 Ｍｏｔｉｆ１０
这３个保守结构域。三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ家族中基因
结构的差异较大，其中最长的 ＩｔｂＨＡＫ基因为
ＩｔｂＨＡＫ１７，最短的 ＩｔｂＨＡＫ基因为 ＩｔｂＨＡＫ１１。此外，
除ＩｔｂＨＡＫ５、ＩｔｂＨＡＫ９、ＩｔｂＨＡＫ１０和 ＩｔｂＨＡＫ１６外，所有
ＩｔｂＨＡＫ基因均含有内含子和外显子。
２．３　启动子顺式作用元件分析

由图 ４可知，１１个调控因子分别参与生长发
育、激素和生物／非生物胁迫，其中分布最广的顺式
作用元件是光响应元件，其次是核心启动子元件

ＴＡＴＡ－ｂｏｘ、ＣＡＡＴ－ｂｏｘ。对三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ启动
子的分析发现，所有ＩｔｂＨＡＫ基因都含有多个调控植
物生长发育的元件（ＴＡＴＡ－ｂｏｘ和 ＣＡＡＴ－ｂｏｘ）及
光响应元件；所有 ＩｔｂＨＡＫ基因都含有１～３种逆境
响应元件，其中包含干旱响应元件、低温响应元件、
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表１　三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因家族的基因特征

基因名称 基因序列号 染色体

物理位置 蛋白质特征

起始位置 终止位置
蛋白质长度

（ａａ） 等电点
相对分子量

（ｕ）
亚细胞定位

ＩｔｂＨＡＫ１ ｉｔｂ０１ｇ０２０５０．ｔ１ Ｃｈｒ０１ １３１８６５３ １３２４６２３ ８４９ ６．２２ ９４４８５．０ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ２ ｉｔｂ０１ｇ２８７８０．ｔ１ Ｃｈｒ０１ ３３１４１１４０ ３３１４８４２４ ８１４ ８．９１ ９００６６．３ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ３ ｉｔｂ０３ｇ００８３０．ｔ１ Ｃｈｒ０３ ４５１５２７ ４５６９６５ ７８８ ７．７５ ８８５１４．７ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ４ ｉｔｂ０３ｇ１４８００．ｔ１ Ｃｈｒ０３ １４３５９２８７ １４３６５０８７ ７９８ ７．０９ ８８０５５．９ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ５ ｉｔｂ０４ｇ２８０９０．ｔ１ Ｃｈｒ０４ ３１９２５７８４ ３１９２９９１８ ６８８ ８．６９ ７６４８９．６ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ６ ｉｔｂ０５ｇ０２１６０．ｔ１ Ｃｈｒ０５ １６７４６５３ １６７９７６３ ７９９ ７．６３ ８９１３４．２ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ７ ｉｔｂ０７ｇ２０８５０．ｔ１ Ｃｈｒ０７ ２５２７２２５２ ２５２７８６１７ ７７８ ８．７３ ８７２０８．９ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ８ ｉｔｂ０８ｇ１４８６０．ｔ１ Ｃｈｒ０８ １６７２６８３９ １６７３２５０８ ８２０ ８．５２ ９１１８２．８ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ９ ｉｔｂ０９ｇ０３８４０．ｔ１ Ｃｈｒ０９ ２１００７６５ ２１１４６４１ １８６２ ６．０２ ２０８８２８．８ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１０ ｉｔｂ１０ｇ０７９３０．ｔ１ Ｃｈｒ１０ ９６８０２４２ ９６８６０１２ ４５２ ７．６１ ５０６５９．３ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１１ ｉｔｂ１０ｇ０７９５０．ｔ１ Ｃｈｒ１０ ９６９１２９１ ９６９２５０７ ３４８ ８．１５ ３９３８９．０ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１２ ｉｔｂ１０ｇ１７３２０．ｔ１ Ｃｈｒ１０ ２３５１５３９４ ２３５２１３７１ ７８９ ７．６８ ８８３２１．３ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１３ ｉｔｂ１１ｇ１７９１０．ｔ１ Ｃｈｒ１１ １８０１２７６５ １８０１８１１２ ７８９ ８．２８ ８８０３７．１ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１４ ｉｔｂ１２ｇ０８８３０．ｔ１ Ｃｈｒ１２ ６９０６８０４ ６９２０４７８ ８０６ ９．６０ ８９７１８．０ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１５ ｉｔｂ１２ｇ２６２４０．ｔ１ Ｃｈｒ１２ ２７２１８４４７ ２７２２２８０２ ７４１ ８．７６ ８２１４７．３ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１６ ｉｔｂ１３ｇ１９９３０．ｔ１ Ｃｈｒ１３ ２６８０８３８１ ２６８１１４８２ ６１９ ８．４１ ６９９３２．０ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１７ ｉｔｂ１３ｇ１９９４０．ｔ１ Ｃｈｒ１３ ２６８１３７０９ ２６８２１９２６ ７９７ ６．６４ ８９４０２．２ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１８ ｉｔｂ１３ｇ１９９６０．ｔ１ Ｃｈｒ１３ ２６８２８６４６ ２６８３１６６２ ６５７ ９．２７ ７３７５４．８ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ１９ ｉｔｂ１４ｇ０４６６０．ｔ１ Ｃｈｒ１４ ４１１１４５２ ４１１５７９４ ７７５ ８．４４ ８６７６０．８ 质膜

ＩｔｂＨＡＫ２０ ｉｔｂ１４ｇ０４７００．ｔ１ Ｃｈｒ１４ ４１３０６５９ ４１３５５７８ ８４１ ７．１３ ９２０９７．４ 质膜

厌氧响应元件、物理伤害响应元件；所有 ＩｔｂＨＡＫ基
因都含有１～４种激素响应元件，其中包含茉莉酸甲

酯响应元件、脱落酸响应元件、生长素响应元件、赤

霉素响应元件和水杨酸响应元件。
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２．４　染色体定位、基因复制分析
为了解析 ＩｔｂＨＡＫ基因家族在三裂叶薯基因组

中的分布情况，用ＴＢｔｏｏｌｓ对其进行可视化分析。由
图５可以看出，２０个 ＩｔｂＨＡＫ基因不均匀地分布在
１２条染色上。其中，第１０、１３号染色体上各分布了
３个ＩｔｂＨＡＫ基因；第１、３、１２、１４号染色体上各分布
了２个ＩｔｂＨＡＫ基因；第４号、５号、７号、８号、９号和
１１号染色体上各分布了１个ＩｔｂＨＡＫ基因；第２号、６
号和１５号染色体上没有分布ＩｔｂＨＡＫ基因。通过对

三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ复制事件的分析，共发现５对大片
段复制事件（ＩｔｂＨＡＫ１／ＩｔｂＨＡＫ９、ＩｔｂＨＡＫ３／ＩｔｂＨＡＫ８、
ＩｔｂＨＡＫ３／ＩｔｂＨＡＫ１９、ＩｔｂＨＡＫ４／ＩｔｂＨＡＫ６和 ＩｔｂＨＡＫ８／
ＩｔｂＨＡＫ１９）和 １对 串 联 复 制 事 件 （ＩｔｂＨＡＫ１６／
ＩｔｂＨＡＫ１７）。
２．５　表达模式分析

为了进一步揭示ＩｔｂＨＡＫ基因的潜在作用，利用
三裂叶薯 ４个不同组织的转录组数据分析 ２０个
ＩｔｂＨＡＫ基因的组织差异性表达情况。结果如图６所
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示，其中一部分 ＩｔｂＨＡＫｓ在这４个组织中的表达水
平相似，而另一部分 ＩｔｂＨＡＫｓ则表现出显著的组织
差异性，进一步说明 ＩｔｂＨＡＫｓ在三裂叶薯生长发育
中具有功能差异。其中 ＩｔｂＨＡＫ１７在所有组织中都
有较高的表达，而ＩｔｂＨＡＫ１８在所有组织中的表达水
平都非常低。此外，ＩｔｂＨＡＫ１１在根中高度表达，表
明ＩｔｂＨＡＫ１１与土壤对 Ｋ＋的吸收有关。ＩｔｂＨＡＫ３在
花中高度表达，表明 ＩｔｂＨＡＫ３参与了花的发育。
ＩｔｂＨＡＫ１在三裂叶薯茎中的相对表达量较高，表明
该基因可能参与了三裂叶薯体内 Ｋ＋的长距离运
输。值得注意的是，ＩｔｂＨＡＫ１７、ＩｔｂＨＡＫ１、ＩｔｂＨＡＫ１１、
ＩｔｂＨＡＫ２和 ＩｔｂＨＡＫ３在所有组织中都保持了相当高
的表达量。

　　为了研究三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ基因在不同激素胁
迫下的表达模式，对三裂叶薯ＩｔｂＨＡＫ基因在脱落

酸、β－氨基丁酸、６－苄氨基嘌呤、苯并噻二唑、赤
霉酸、吲哚乙酸和甘露醇胁迫下的转录组数据进行

分析，结果见图７，表明，ＩｔｂＨＡＫ２、ＩｔｂＨＡＫ３在所有激
素胁迫下均有较高的表达量，而ＩｔｂＨＡＫ１６、ＩｔｂＨＡＫ１８
在所有激素胁迫下均有较低的表达量。值得注意

的是，ＩｔｂＨＡＫ７在β－氨基丁酸胁迫下的相对表达量
是对照的５６倍，在苯并噻二唑胁迫下的相对表达量
是对照的５倍，在甘露醇胁迫下的相对表达量是对
照的３倍，说明 ＩｔｂＨＡＫ７对于三裂叶薯应对激素胁
迫具有积极作用。ＩｔｂＨＡＫ５在脱落酸胁迫下的相对
表达量是对照的４倍，表明 ＩｔｂＨＡＫ５在三裂叶薯响
应脱落酸胁迫的过程中有重要作用。

　　为了研究三裂叶薯 ＩｔｂＨＡＫ基因在逆境胁迫下
的表达模式，对三裂叶薯在干旱、冷、热和盐胁迫下

的转录组数据进行分析，结果见图７，在干旱、冷胁
迫下，三裂叶薯均有４０％的ＩｔｂＨＡＫ基因相对表达量
上调，其中ＩｔｂＨＡＫ４、ＩｔｂＨＡＫ１４在干旱、冷胁迫下的
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相对表达量均有显著升高，ＩｔｂＨＡＫ５、ＩｔｂＨＡＫ８在干旱
胁迫下的相对表达量显著提升，而在冷胁迫下的相对

表达量升高不明显；在热胁迫下，三裂叶薯有３５％的
ＩｔｂＨＡＫ基因相对表达量上调，其中ＩｔｂＨＡＫ４相对表达
量有明显上调；在盐胁迫下，三裂叶薯有 ５５％的
ＩｔｂＨＡＫ基因相对表达量上调。值得注意的是，
ＩｔｂＨＡＫ４、ＩｔｂＨＡＫ１４基因在４种逆境胁迫下的相对表
达量均表现出显著升高，说明ＩｔｂＨＡＫ４、ＩｔｂＨＡＫ１４在三
裂叶薯响应逆境胁迫的过程中具有积极作用。

３　讨论与结论

ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因在植物的生长、发育和对非
生物胁迫的响应中发挥着重要作用［１８］。本研究通

过对三裂叶薯全基因组进行筛选，共获得 ２０个
ＩｔｂＨＡＫ基因，其数量与拟南芥（１３个）、大豆（３０
个）、玉米（２７个）、木薯（２１个）和甘蔗（３０个）相差
不大［１９－２３］。系统进化分析发现，这些 ＩｔｂＨＡＫ基因
与拟南芥、水稻和小麦相似。ＩｔｂＨＡＫ基因可分为４
个亚家族，进化分析可以为挖掘基因的潜在功能提

供依据。基因结构和基序分布可以为物种和基因

之间的进化分析提供一定的依据，同一亚家族的成

员具有相似的基序分布模式和相似的基因结构，说

明它们可能具有相似的功能。

　　植物的 ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因广泛分布在各个组
织器官中，参与了多种植物的生长发育过程［２４－２５］。

本研究利用转录组数据分析 ＩｔｂＨＡＫ表达模式，发现
ＩｔｂＨＡＫ基因在大多数组织中都有表达，其中部分基
因在特定组织中优先表达。前人研究结果显示，拟

南芥、水稻、小麦、木薯中ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因也呈现
组织差异性表达，其在植物发育过程中表现出较强

的调控作用［２６－２７］。例如 ＩｔｂＨＡＫ１１在根中优先表
达，这与 ＣｓＨＡＫ４、ＣｓＨＡＫ５、ＣｓＨＡＫ１９、ＧｍＨＡＫ３０、
ＧｍＨＡＫ０４、ＰｂＨＡＫ２、ＰｂＨＡＫ３、ＰｂＨＡＫ４、ＰｂＨＡＫ１２的
表达情况一致，表明这些基因促进了根系对土壤中

Ｋ＋的吸收［２８－２９］。ＩｔｂＨＡＫ３在花中高度表达，这与
ＧｍＨＡＫ１５［２０］、ＣｓＨＡＫ１６［２８］的表达情况一致，说明这
２个基因在花的发育中具有积极作用。ＩｔｂＨＡＫ１在
三裂叶薯茎中的表达量较高，这与 ＰｂＨＡＫ５、
ＰｂＨＡＫ１０的表达情况相似［２９］，说明这些基因可能参

与了植物体内Ｋ＋的长距离运输。
相关研究结果表明，ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因家族成

员在植物逆境胁迫下具有积极的调控作用。本研

究发现，在盐胁迫下三裂叶薯有１１个 ＩｔｂＨＡＫ基因
的表达量上调，在其他植物中也发现类似结果，其

中大麦中 ６个 ＨｖＨＡＫ基因在盐胁迫下表达上
调［３０］，拟南芥中 ＡｔＨＡＫ２、ＡｔＨＡＫ５、ＡｔＨＡＫ６、ＡｔＫＵＰ４、
ＡｔＫＵＰ基因可以积极响应盐胁迫［７］，芦苇 ＰｈａＨＡＫ２
在耐盐品系中的转录本显著高于盐敏感品系［３１］，辣

椒 ＣｃＨＡＫ１在盐胁迫下可增加对 Ｋ＋的吸收能
力［３２］。上述结果说明，ＫＵＰ／ＨＡＫ／ＫＴ基因家族部分
成员在盐胁迫下通过钾转运体促进 Ｋ＋的相对积
累，从而在抵御盐胁迫中发挥重要作用。
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