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辣椒生长素抑制蛋白基因 ＣａＡＲＰ１的克隆
及其对青枯菌侵染的响应
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　　摘要：生长素响应基因编码生长素抑制蛋白（ＡＲＰ），是非常重要的下调基因，能够抑制生长素（ＩＡＡ）信号的转导，
在植物的生长、发育、抗病、抗逆以及种子休眠等过程中发挥重要作用。为解析辣椒ＡＲＰ１基因的序列特征和功能，以
辣椒品种ＣＭ３３４为试材，克隆获得辣椒ＡＲＰ１基因ｃＤＮＡ全长序列，命名为ＣａＡＲＰ１，ＧｅｎＢａｎｋ登录号为ＡＡＲ８３８８８．１。
序列分析结果表明，辣椒ＣａＡＲＰ１基因的ｃＤＮＡ全长２２８ｂｐ，没有非翻译区，包含１个２２８ｂｐ的开放阅读框架，编码７５
个氨基酸。ＣａＡＲＰ１基因含有２个外显子和１个内含子，全长３８５ｂｐ。ＣａＡＲＰ１蛋白的分子量为８．２９８ｋｕ，理论等电点
为９９９，没有跨膜结构，不存在信号肽，为亲水性不稳定蛋白，二元结构元件多为无规则卷曲。ＣａＡＲＰ１蛋白与同属茄
科植物的马铃薯、番茄、黄果茄、烟草生长素抑制蛋白的同源性较高，序列一致性分别为９５．００％、９６．６７％、９３．２４％、
９１８９％。实时荧光定量ＰＣＲ分析结果表明，ＣａＡＲＰ１基因在青枯菌侵染１～７ｄ期间均呈现极显著下调的趋势，推测
该基因可能在辣椒应答青枯病侵染中发挥重要作用。
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　　植物可以通过多种抗病途径抵御环境中众多
病原菌的侵染，但抗病性的建立会以减慢植物生长

为代价，如植物受到病菌侵染时，则减弱生长信号

通路，激活防卫反应上游的基因或转录因子来抵御

病原物侵染；在无病菌侵害时，使抗病信号通路处

于非激活状态来关闭抗病途径，植物生长不受抑

制［１－２］。生长素作为调节植物生长的信号分子，通

过与受体组织器官结合来激活生长素响应因子，以

实现促进或抑制生长素相关基因的转录，从而参与

植物生长发育的过程和对疾病等的防御过程［３－４］。

生长素应答基因主要包括受生长素信号激活表达

的生长素激活基因和受生长素信号抑制的生长素

抑制基因［５－８］，其中生长素抑制基因主要包括生长

素抑制蛋白（ａｕｘｉｎｒｅｐｒｅｓｓｅｄｐｒｏｔｅｉｎ，ＡＲＰ）基因和休
眠相关蛋白（ｄｏｒｍａｎｃｙｒｅｌａｔｅｄｐｒｏｔｅｉｎ，ＤＲＭ）基
因［５］，二者密切相关，一起形成 ＡＲＰ／ＤＲＭ基因

家族。

人们对生长素的研究主要集中在受生长素信

号诱导上调表达的基因上［９－１１］，如 ＡＲＦ、ＳＡＵＲ等，
然而关于受生长素诱导下调表达的基因却研究较

少［１２－１４］，如生长素抑制蛋白基因，该基因是在抑制

生长素信号转导过程中起重要作用的下调基因，能

够参与下游基因的表达调控。生长素抑制蛋白除

了可以调节植物生长和调控植物激素生长素变

化［１３，１５－１６］，也在植物应答病原菌中发挥重要的作

用。研究发现，在拟南芥中 ｍｉＲ３９３基因被诱导后，
生长素受体蛋白ＴＩＲ１被下调，生长素信号的传递受
到抑制，生长素合成发生改变，低量的生长素提高

了生长素抑制基因的表达［１７］。苏盼盼在感病和抗

病水稻品种中接种稻瘟病病菌，发现抗病品种中

ＯｓＡＲＰ１和其他３个生长素抑制蛋白同源基因对稻
瘟病病菌的响应较感病品种中的更为敏感，与感病

品种相比，抗病品种中 ＯｓＡＲＰ１被诱导表达的速度
更快，效率更高［１８］。但是，在已有的研究中极少见

到辣椒ＡＲＰ１对青枯菌产生生理响应及抗性机制的
报道。

辣椒（ＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍＬ．）是一种栽培范围
广、经济效益高且深受人们喜爱的茄科蔬菜，在农

业生产中具有重要的地位［１９］。而在大田生产过程
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中，夏季高温高湿的气候和种类繁多的土传病害病

原菌共存的环境成为了辣椒长期演化过程中的选

择压力。在这种选择压力下，辣椒很可能会进化出

一套精细复杂的抗青枯病和耐高温高湿胁迫的机

制［２０］。然而，目前对辣椒抗青枯病的机制研究的报

道依然较少，因此挖掘抗青枯病相关基因和研究抗

青枯病机制对培育抗青枯病辣椒品种具有重要意

义。笔者所在团队前期利用 ＲＮＡ－ｓｅｑｓ技术分析
了辣椒在青枯菌侵染过程中的转录组数据，发现生

长抑制蛋白ＣａＡＲＰ１的转录水平出现了持续下调的
趋势。因此，本研究通过克隆获得辣椒 ＡＰＲ１基因
ｃＤＮＡ全长序列，并对该基因进行相关生物信息学
分析，并使用实时荧光定量 ＰＣＲ技术确认了
ＣａＡＲＰ１在青枯菌侵染下下调表达的特征，为进一
步解析ＣａＡＲＰ１在辣椒青枯侵染过程中的作用具有
重要意义。

１　材料与方法

１．１　试验材料和处理
本研究以辣椒品种ＣＭ３３４为试验材料，由福建

农林大学遗传改良中心提供。试验时间为２０２１年
６月至２０２３年５月，试验地点为福建农林大学遗传
改良中心。青枯菌处理：本试验使用灌根法［２１］接种

辣椒植株，准备青枯菌菌体，悬浮于经高压灭菌的双

蒸水中，Ｄ５９５ｎｍ调至０．８（浓度为１．０×１０
８ＣＦＵ／ｍＬ），

并倒入育苗瓶进行接种处理，接种辣椒苗置于２８℃
人工气候箱培养，分别在接种后１、３、５、７ｄ收集辣
椒茎基部往上２ｃｍ茎段用于ＲＮＡ提取。
１．２　辣椒总ＲＮＡ提取及ｃＤＮＡ的合成

使用ＲＮＡｐｒｅｐＰｕｒｅ植物总ＲＮＡ提取试剂盒提

取辣椒幼苗叶片总 ＲＮＡ。使用反转录试剂盒
ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ－ＰＣＲＫｉｔ进行反转录合成
ｃＤＮＡ，作为基因克隆的模板。
１．３　辣椒ＣａＡＲＰ１基因的克隆

以 辣 椒 全 基 因 组 数 据 库 （ｈｔｔｐ：／／
ｐｅｐｐｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ．ｇｅｎｏｍｉｃｓ．ｃｎ）为参考，对辣椒转录组
测序数据进行分析，根据ＵｎｉＧｅｎｅ注释结果ＣａＡＲＰ１
基因全长序列，并设计基因特异性引物进行ＰＣＲ扩
增，ＡＲＰ－Ｆ：５′－ｇｃｔａａｇａｇａｇａａｇＡＴＧＧＴＧＴＴＧＡＴＴＧ
ＡＴＡＡＡＣＴＴＴＧＧＧ－３′；ＡＲＰ－ｓｍａＩ－Ｒ：５′－ｇｃｃｃｔｔｇ
ｃｔｃａｃｃａｔｃｃｃｇｇｇＴＧＡＴＧＣＴＴＡＧＡＴＣＴＧＧＴＧＴＴＣＣＣ－
３′，以辣椒叶片 ｃＤＮＡ为模板进行 ＰＣＲ扩增。扩增
产物用柱式胶回收试剂盒回收，委托生工生物工程

（上海）股份有限公司进行测序，得到辣椒 ＣａＡＲＰ１
基因的ｃＤＮＡ序列。
１．４　ＣａＡＲＰ１基因的生物信息学分析

利用ＯＲＦｆｉｎｄｅｒ软件在线分析ＣａＡＲＰ１的开放
阅读框架，并预测其编码蛋白的氨基酸序列。利用

ＥｘＰＡＳｙＰｒｏｔＰａｒａｍ分析辣椒 ＣａＡＲＰ１蛋白的理化性
质；利用ＮＣＢＩ上的 ＣＤＤ分析辣椒 ＣａＡＲＰ１蛋白的
保守结构域；利用 ＳＯＰＭＡ和 ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ分别
预测辣椒ＣａＡＲＰ１蛋白的二级结构和三级结构；利
用ＰｒｏｔＳｃａｌｅ预测辣椒 ＣａＡＲＰ１蛋白的亲疏水性；利
用 ＴＭＨＭＭ ２．０和 ＳｉｇｎａｌＰ５．０分别预测辣椒
ＣａＡＲＰ１蛋白的跨膜结构域和信号肽；利用 ＰＳＯＲＴ
预测辣椒 ＣａＡＲＰ１蛋白的亚细胞定位。利用
ＣｌｕｓｔａｌＸ２．０软件比对辣椒ＣａＡＲＰ１及ＮＣＢＩ上下载
的其他物种同源 ＡＲＰ的氨基酸序列，并用 ＭＥＧＡ
５０５软件构建系统进化树（ｂｏｏｔｓｔｒａｐ＝１０００）。各
生物学信息分析软件网址详见表１。

表１　生物信息学分析软件

软件　 网址

ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｈｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／

ＳＯＰＭＡ ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｇｏｒ４．ｈｔｍｌ

ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ ｈｔｔｐｓ：／／ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／

ＰｒｏｔＳｃａｌｅ ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ／

ＴＭＨＭＭ２．０ ｈｔｔｐｓ：／／ｓｅｒｖｉｃｅｓ．ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅ．ｐｈｐ？ＴＭＨＭＭ－２．０

ＳｉｇｎａｌＰ５．０ ｈｔｔｐｓ：／／ｓｅｒｖｉｃｅｓ．ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅ．ｐｈｐ？ＳｉｇｎａｌＰ－５．０

ＰＳＯＲＴ ｈｔｐｓ：／／ｐｓｏｒｔ１．ｈｇｃ．ｊｐ／ｆｏｒｍ．ｈｔｍｌ

１．５　ＣａＡＲＰ１基因的实时荧光定量ＰＣＲ表达分析
利用实时荧光定量 ＰＣＲ检测青枯菌灌根处理

后０、１、３、５、７ｄ辣椒 ＣａＡＲＰ１基因的表达量。根据
ＣａＡＲＰ１基因的序列设计定量 ＰＣＲ引物，ＣａＡＲＰ１－

Ｆｑ：ＣＡＡＡＣＴＣＣＧＡＡＡＧＡＧＣＣＴＣＴＣＴ和 ＣａＡＲＰ１－
Ｒｑ：ＴＣＡＴＧＡＴＧＣＴＴＡＧＡＴＣＴＧＧＴＧＴ；内 参 基 因

ＣａＡｃｔｉｎ的引物为ＣａＡｃｔｉｎ－Ｆ：ＴＴＧＧＡＴＴＣＴＧＧＴＧＡＴ
ＧＧＴＧＴＧ和ＣａＡｃｔｉｎ－Ｒ：ＡＡＣＡＴＧＧＴＴＧＡＧＣＣＡＣＣＡ
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ＣＴＧ。ＰＣＲ反应体系及反应条件参考文献［２１］。每
个样品重复３次，使用２－△△ＣＴ法分析结果［２２］。数据

采用ＳＰＳＳ１９．０软件分析，结果保存成“平均值±标
准差”的形式，Ｐ＜０．０５表示差异显著，Ｐ＜０．０１表
示差异极显著。

２　结果与分析

２．１　辣椒ＣａＡＲＰ１基因全长ｃＤＮＡ序列的获得
辣椒 ＣａＡＲＰ１基因 ＰＣＲ扩增产物的琼脂糖凝

胶电泳结果（图 １）显示，在 ２３０ｂｐ左右有单一条
带，测序后获得辣椒 ＡＲＰ１基因全长 ｃＤＮＡ序列，命
名为 ＣａＡＲＰ１，ＧｅｎＢａｎｋ登录号为 ＡＡＲ８３８８８．１。该
基因ｃＤＮＡ片段全长２２８ｂｐ，没有非翻译区，包含１
个２２８ｂｐ的开放阅读框架，编码７５个氨基酸（图２）。
２．２　辣椒ＣａＡＲＰ１基因的生物信息学分析
２．２．１　基因结构　将辣椒 ＣａＡＲＰ１基因的 ｃＤＮＡ
序列与ＤＮＡ序列进行比对（图３）后发现，在基因组
水平上，ＣａＡＲＰ１基因含有２个外显子、１个内含子，
全长３８５ｂｐ。
２．２．２　理化性质　在 ＮＣＢＩ上进行保守结构域分
析，发现将 ＣａＡＲＰ１蛋白含有 １个 Ａｕｘｉｎ＿ｒｅｐｒｅｓｓｅｄ
结构域，位于第２０～７２个氨基酸位置，是一种生长
素抑制蛋白。ＣａＡＲＰ１蛋白的理化性质：预测其分
子式为Ｃ３６６Ｈ５６３Ｎ１０９Ｏ１１１Ｓ１，原子总数为１１５０，相对分
子质量为８．２９８ｋｕ，含有７５个氨基酸。ＣａＡＲＰ１蛋

白的理论等电点为９．９９，含有带负电荷残基（Ａｓｐ＋
Ｇｌｕ）５个，带正电荷残基（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）９个，脂肪系数
为４４１３，蛋白质三维结构不稳定指系数为４４．９５，
是一种碱性不稳定蛋白。

２．２．３　二级结构和三级结构　辣椒 ＣａＡＲＰ１蛋白
的二级结构预测结果显示该蛋白由３种二级结构元
件组成，包括占比６．６７％的 α－螺旋、２２．６７％的延
伸链和 ７０．６７％的无规则卷曲（图 ４－Ａ）。利用
ＳＷＩＳＳ－ＭＯＤＥＬ软件构建辣椒ＣａＡＲＰ１蛋白可能的
三级结构模型，结果见图４－Ｂ，空间结构以无规则

卷曲为主，含有部分α－螺旋和延伸链，同二级结构
预测结果基本上一致。

２．２．４　疏水性　根据 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ软件预测 ＣａＡＲＰ１
蛋白亲疏水性，结果显示该蛋白在第３４个氨基酸处
出现最大值，为０．３４４，疏水性最强；在第７０个氨基
酸处出现最小值，为 －３．０２２，亲水性最强（图５）。
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该蛋白亲水性平均值为－０．９２４，推测其为一种亲水
性蛋白。

２．２．５　信号肽和跨膜结构域　通过 ＳｉｇａｎａｌＰ５．０
软件分析辣椒ＣａＡＲＰ１蛋白信号肽序列，结果表明，
该蛋白未发现信号肽及其剪切位点，说明该蛋白属

于非分泌蛋白。通过在线生物软件 ＴＭＨＭＭ２．０预
测辣椒ＣａＡＲＰ１蛋白的跨膜结构域，结果表明该蛋
白没有明显的跨膜结构，是一种非跨膜蛋白质。

２．２．６　亚细胞定位　利用 ＰＳＯＲＴ对辣椒 ＣａＡＲＰ１
蛋白亚细胞定位进行预测，结果表明 ＣａＡＲＰ１蛋白
最可能被定位于细胞核（６０．９％），其次是线粒体
（２６．１％），再次是分泌系统囊泡（４．３％）、过氧化物
酶体（４．３％）、细胞质（４．３％）等。

２．２．７　同源性与系统进化关系　ＮＣＢＩ在线通过
Ｂｌａｓｔｐ将 ＣａＡＲＰ１基因推导的氨基酸序列与
ＧｅｎＢａｎｋ中 已 经 登 录 的 黄 果 茄 ＡＡＳ７５８９１．１
（Ｓｏｌａｎｕｍｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｍ）、烟草ＡＡＳ７６６３５．１（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ）、欧白英ＸＰ＿０５５８０５５０８．１（Ｓ．ｄｕｌｃａｍａｒａ）、
马铃薯ＸＰ＿００６３４７００６．１（Ｓ．ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ）、彭氏番茄
ＸＰ＿０１５０６８２５５．１（Ｓ．ｐｅｎｎｅｌｌｉｉ）、喜马拉雅凤仙花ＸＰ＿
０４７３２８５８３．１（Ｉｍｐａｔｉｅｎｓｇｌａｎｄｕｌｉｆｅｒａ）、胡桃 ＸＰ＿
０１８８５８８５４．１（Ｊｕｇｌａｎｓｒｅｇｉａ）、欧 洲 油 菜 ＸＰ＿
０１３７３４２４９．１（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）、萝卜 ＫＡＪ４８９１５８３．１
（Ｒａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓ）、牡丹 ＡＢＷ７４４７１．１（Ｐａｅｏｎｉａ
ｓｕｆｆｒｕｔｉｃｏｓａ）、阿月浑子 ＸＰ＿０３１２７８９６４．１（Ｐｉｓｔａｃｉａ
ｖｅｒａ）、番茄 ＮＰ＿００１３０７３６７．１（Ｓ．ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ）、牛
奶子ＡＡＣ６２１０４．２（Ｅｌａｅａｇｎｕｓｕｍｂｅｌｌａｔａ）、牵牛 ＸＰ＿
０１９１７５６５８．１（Ｉｐｏｍｏｅａｎｉｌ）等植物的 ＡＲＰ氨基酸序
列进行同源性比对，发现辣椒 ＣａＡＲＰ１氨基酸序列
与这些物种的 ＡＲＰ氨基酸序列的一致性分别为
９３２４％、９１．８９％、９０．５４％、９５．００％、８１．８２％、
８０００％、７１．８３％、６９．０１％、７１．４３％、６５．００％、
８３０２％、９６．６７％、７１．８３％、８８．００％，相似性较高，
均达到６０％以上，Ｎ端和Ｃ端的氨基酸序列高度保
守（图６）。
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　　由图７可知，同属茄科植物的马铃薯、番茄、黄
果茄、烟草的ＡＲＰ蛋白处于同一分支，具有较高的
同源性，其中马铃薯和番茄的 ＡＲＰ蛋白与辣椒

ＣａＡＲＰ１的同源性最高，亲缘关系最近。辣椒
ＣａＡＲＰ１与十字花科欧洲油菜和萝卜ＡＲＰ蛋白的亲
缘关系较远。

２．３　ＣａＡＲＰ１基因在青枯菌处理下的表达分析
参与植物防御反应的基因在病原菌侵染过程

中往往表现出诱导表达或抑制表达的趋势。为了

推测ＣａＡＲＰ１基因在辣椒应答青枯菌侵染中的可能
功能，本研究分析了其在青枯菌侵染过程中的转录

水平变化情况。本研究使用灌根的方法在辣椒根

部接种青枯菌，在接种后１、３、５、７ｄ收集茎基部（青
枯菌大量繁殖的主要组织）提取总ＲＮＡ。通过荧光
定量ＰＣＲ检测了ＣａＡＲＰ１的表达水平，由图８可知，
接种１ｄ后 ＣａＡＲＰ１转录水平出现了极显著下调的
趋势，该趋势持续到了接种后７ｄ。以上结果暗示着
ＣａＡＲＰ１在辣椒应答青枯菌侵染过程中发挥着重要
的作用。

３　讨论与结论

对于生长素信号的识别、合成及代谢相关蛋白

基因表达调控，需要很多基因的参与。在烟草中通

过对生长素抑制基因 ＮｔＡＲＰ１沉默和过表达发现，
ＮｔＡＲＰ１基因是调节烟草生长和抗病的重要因
子［２３］。Ｐａｒｋ等的研究表明，黑刺槐生长素抑制蛋白
ＲｐＡＲＰ编码基因表达与植株生长呈负相关，当生长
素含量高时，其表达量就降低，植株表现为生长［２４］，

Ｚｈａｏ等的研究表明，烟草生长素抑制蛋白 ＮｔＡＲＰ１
可激活细菌蛋白激发子诱导的过敏反应［２３］。

辣椒是茄科植物的典型代表。笔者所在实验

室前期工作中，利用ＲＮＡ－ｓｅｑｓ技术分析了辣椒在
青枯菌侵染过程中的转录组数据，发现生长抑制蛋

白ＣａＡＲＰ１的转录水平出现了持续下调的趋势，本
研究使用荧光定量 ＰＣＲ技术确认了 ＣａＡＲＰ１在青
枯菌侵染下下调表达的特征。大量研究表明，植物

在遭受到病原菌侵染的过程中，可暂时性地通过关

闭生长发育相关基因的表达而抑制植物的生长发育，

而通过驱动免疫相关基因的表达激活植物防御反

应，对病原菌的入侵作出积极响应，该策略可以帮助

植物在有效的资源情况下，合理调控基因的表达，

保证植物生长和防御之间的平衡［２５－２８］。ＣａＡＲＰ１
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编码蛋白在青枯菌侵染下出现了持续下调的趋势，

笔者推测在青枯菌侵染辣椒过程中，病原菌通过直

接或者间接的方式抑制生长抑制蛋白ＣａＡＲＰ１的转
录水平，解除ＣａＡＲＰ１对辣椒生长的抑制作用，促进
了辣椒的生长并通过某些机制关闭寄主的防御反

应，实现其侵染的目的，具体的分子机制有待于进

一步解析。

　　本研究以辣椒品种ＣＭ３３４为研究材料，成功克
隆了辣椒 ＣａＡＲＰ１基因 ｃＤＮＡ全长序列，长度为
２２８ｂｐ，包含一个２２８ｂｐ的开放阅读框架，编码７５
个氨基酸。ＣａＡＲＰ１蛋白为碱性亲水性非分泌蛋
白，与番茄同源性最高、亲缘关系最近。ＣａＡＲＰ１蛋
白分子量为８．２９８ｋｕ，理论等电点为９．９９，带正电
荷和负电荷的氨基酸数分别为９、５个。该蛋白最可
能位于细胞核，无规则卷曲在预测的二级结构中占

比最大。ＣａＡＲＰ１基因在青枯菌处理后的表达量呈
现了持续下调的趋势，暗示该基因很可能在辣椒应

答青枯病过程中发挥重要作用。后期的研究可以

通过转基因和病毒诱导基因沉默研究ＣａＡＲＰ１蛋白
在辣椒应答青枯菌中的功能。
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Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９６，１１１（１）：９－１７．

［１５］ＧｕｉｌｆｏｙｌｅＴＪ，ＨａｇｅｎＧ．Ａｕｘｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｆａｃｔｏｒｓ［Ｊ］．Ｃｕｒｒｅｎｔ

ＯｐｉｎｉｏｎｉｎＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ，２００７，１０（５）：４５３－４６０．

［１６］ＲｏｏｓｊｅｎＭ，ＰａｑｕｅＳ，ＷｅｉｊｅｒｓＤ．Ａｕｘｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｆａｃｔｏｒｓ：ｏｕｔｐｕｔ

ｃｏｎｔｒｏｌｉｎａｕｘｉｎｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１８，

６９（２）：１７９－１８８．

［１７］ＮａｖａｒｒｏＬ，ＤｕｎｏｙｅｒＰ，ＪａｙＦ，ｅｔａｌ．ＡｐｌａｎｔｍｉＲＮＡｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓｔｏ

ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｂｙｒｅｐｒｅｓｓｉｎｇａｕｘｉｎｓｉｇｎａｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，

２００６，３１２（５７７２）：４３６－４３９．

［１８］苏盼盼．水稻生长素抑制基因ＯｓＡＲＰ１与Ｐｉｄ３介导的稻瘟病抗

性关系的初步研究［Ｄ］．南昌：南昌大学，２０１８：４－７．

［１９］刘艳艳．ＣａＳＧＴ１和ＧａＳＲＣ２－１互作及其在 ＰｃＩＮＦ１／ＣａＳＲＣ２－

１激活辣椒免疫反应中的作用分析［Ｄ］．福州：福建农林大

学，２０１６．

［２０］申　磊．ＣａＣＤＰＫ１５、ＣａＣＢＬ１与ＣａＣＭＬ１３在辣椒应答青枯菌侵

染或高温高湿胁迫中的作用分析［Ｄ］．福州：福建农林大学，

２０２０：３－２７．

［２１］ＳｈｅｎＬ，ＬｉｕＺＱ，ＹａｎｇＳ，ｅｔａｌ．ＰｅｐｐｅｒＣａｂＺＩＰ６３ａｃｔｓａｓａｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｄｕｒｉｎｇＲａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍｏｒｈｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ－ｈｉｇｈ

ｈｕｍｉｄｉｔｙｃｈａｌｌｅｎｇｅｉｎａｐｏｓｉｔｉｖｅｆｅｅｄｂａｃｋｌｏｏｐｗｉｔｈＣａＷＲＫＹ４０

［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１６，６７（８）：２４３９－２４５１．

［２２］ＬｉｖａｋＫＪ，ＳｃｈｍｉｔｔｇｅｎＴＤ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒｅｌａｔｉｖｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄａｔａ

ｕｓｉｎｇｒｅａｌ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲａｎｄｔｈｅ２－ΔΔＣＴｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．

Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００１，２５（４）：４０２－４０８．

［２３］ＺｈａｏＹＹ，ＬｉＣ，ＧｅＪ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｅｓｓｉｖｅｍｕｔａｔｉｏｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓａｕｘｉｎ－

ｒｅｐｒｅｓｓｅｄｐｒｏｔｅｉｎ ＡＲＰ１，ｗｈｉｃｈ ｒｅｇｕｌａｔｅｓｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｔｏｂａｃｃｏ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ－ＭｉｃｒｏｂｅＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ，

２０１４，２７（７）：６３８－６５４．

［２４］ＰａｒｋＳ，ＨａｎＫＨ．Ａｎａｕｘｉｎ－ｒｅｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅ（ＲｐＡＲＰ）ｆｒｏｍｂｌａｃｋ

ｌｏｃｕｓｔ（Ｒｏｂｉｎｉａｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ）ｉｓｐｏｓｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｌｙｒｅｇｕｌａｔｅｄａｎｄ

ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｓｈｏｏｔｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｒｅｅＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，

２００３，２３（１２）：８１５－８２３．

［２５］ＺｈｏｕＪＭ，ＺｈａｎｇＹＬ．Ｐｌａｎｔｉｍｍｕｎｉｔｙ：ｄａｎｇｅｒｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎａｎｄ

ｓｉｇｎａｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０２０，１８１（５）：９７８－９８９．
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［２６］ＷａｎｇＺＸ，ＹａｎｇＬＹ，ＪａｎｄｅｒＧ，ｅｔａｌ．ＡＩＧ２ＡａｎｄＡＩＧ２Ｂｌｉｍｉｔｔｈｅ

ａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｓａｌｉｃｙｌｉｃａｃｉｄ－ｒｅｇｕｌａｔｅｄｄｅｆｅｎｓｅｓｂｙｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ－

ｄｅｒｉｖｅｄｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，

２０２２，３４（１１）：４６４１－４６６０．

［２７］ＢｊｏｒｎｓｏｎＭ，ＰｉｍｐｒｉｋａｒＰ，ＮüｒｎｂｅｒｇｅｒＴ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ

ｌａｎｄｓｃａｐｅｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｐａｔｔｅｒｎ－ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＰｌａｎｔｓ，２０２１，７（５）：５７９－５８６．

［２８］ＭａｃｈｏＡＰ，ＳｃｈｗｅｓｓｉｎｇｅｒＢ，ＮｔｏｕｋａｋｉｓＶ，ｅｔａｌ．Ａｂａｃｔｅｒｉａｌｔｙｒｏｓｉｎｅ

ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｓｐｌａｎｔｐａｔｔｅｒｎｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒｅｃｅｐｔｏｒａｃｔｉｖａｔｉｏｎ

［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１４，３４３（６１７８）：１５０９－１５１２．

邓文楷，彭　艳，杨　成，等．建兰ＭＹＢ基因家族鉴定及在盐胁迫下的表达分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（２１）：１９－２８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．２１．００４

建兰 ＭＹＢ基因家族鉴定及在盐胁迫下的表达分析
邓文楷１，彭　艳１，杨　成１，李婷婷２，潘贵英３

（１．贵州民族大学生态环境工程学院，贵州贵阳５５００２５；２．贵州民族大学研究生工作部，贵州贵阳 ５５００２５；

３．贵州民族大学工程实训中心，贵州贵阳５５００２５）

　　摘要：植物ＭＹＢ家族是最大的转录因子家族，在植物胁迫反应中起着重要作用。基于全基因组分析，对建兰
（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）ＭＹＢ家族成员进行鉴定和生物信息学分析，并分析相关基因在不同盐胁迫类型下的表达情况。
结果表明，从建兰基因组中共鉴定出１３６个 ＣｅＭＹＢ转录因子，包括２７个１Ｒ－ＭＹＢ、１０２个 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、５个３Ｒ－
ＭＹＢ和２个４Ｒ－ＭＹＢ。通过与拟南芥ＭＹＢ进行系统发育得到２０个基因簇，表明这些ＣｅＭＹＢ可能具有多种生物学
功能。亚细胞定位、染色体定位及保守域显示，１３６个 ＣｅＭＹＢ分布在１８条染色体上，大多数 ＣｅＭＹＢ位于细胞核中，
且具有典型的氨基酸序列重复；基序预测分析表明，多个保守元件主要位于 ＣｅＭＹＢ的 Ｎ端，表明它们的功能相对保
守。转录组表达分析表明，Ｓ１３亚家族的 ＣｅＭＹＢ６１和 ＣｅＭＹＢ８９可能是调控盐胁迫的关键基因，ｑＲＴ－ＰＣＲ验证进一

步表明，ＣｅＭＹＢ６１、ＣｅＭＹＢ８９在不同组织中表现为根系＞假鳞茎＞叶片＞花序，其表达水平、模式与植株Ｎａ＋浓度分布
一致，证实ＣｅＭＹＢ６１、ＣｅＭＹＢ８９是建兰耐受盐胁迫的指示基因。研究为进一步探索ＭＹＢ基因的潜在机制及盐胁迫下
候选基因的挖掘提供了理论基础。
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Ｅ－ｍａｉｌ：ｙａｎ．ｊａｎｅ．ｐｅｎｇ＠ ｇｍａｉｌ．ｃｏｍ。

　　建兰（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）是中国栽培历史悠
久的传统兰花种类之一，因其香气馥郁、花姿优美

等优点具有较高的观赏价值，深受消费者喜爱［１］。

水分、温度等环境皆会影响建兰的生长发育及体态

建成［２］，且近期研究表明，由于野外氮沉降或室内

施肥方式导致的盐胁迫已成为影响兰花生长与栽

培的重要非生物因素［３］。在绿色植物中，盐对植物

体的影响可贯穿植物生长史的各个发育时期，研究

表明盐胁迫可对叶绿体光化学反应产生不利影

响［４］，导致气孔关闭、胞间 ＣＯ２浓度增加，此外可导

致离子稳态失衡、激素代谢紊乱及 ＤＮＡ突变等［５］。

在非生物胁迫反应中发掘候选基因和剖析信号机

制，是应对植物非生物胁迫的关键策略。

ＭＹＢ家族是数量最多的转录因子家族之一，广
泛分布于高等植物的基因组中；ＭＹＢ家族的共同特
征是具有高度保守的 ＤＮＡ结合结构域，在其 Ｎ末
端由１～４个不完整的重复序列构成［６］。这些重复

序列包含３个保守的色氨酸残基并编码３个α－螺
旋和１个与 ＤＮＡ结合的螺旋 －转角折叠结构［７］。

而Ｃ末端区域是一个高度不一致的激活域，从而广
泛调控 ＭＹＢ的功能表达［８］。根据 ＭＹＢ不完全串
联重复序列（Ｒ）的数量和位置，可将ＭＹＢ家族成员
分为４个亚家族，即１Ｒ－ＭＹＢ蛋白（含有１个Ｒ结
构域）、Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ蛋白（含有 ２个 Ｒ结构域）、
Ｒ３－ＭＹＢ蛋白（包含３个 Ｒ结构域）和４Ｒ－ＭＹＢ
蛋白（包含４个 Ｒ１和／或 Ｒ２结构域）［９］。一般来
说，具有２个重复序列的ＭＹＢ成员是高等植物中的
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