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　　摘要：为了对红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族进行生物信息学分析，研究该基因在红花生长发育中的调控作用，利用生物
信息学方法，在红花全基因组中鉴定出２８个 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因。根据其与拟南芥 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因的系统发育关系，使用
ＭＥＧＡ７．０做出系统发育进化树。经理化性质分析，红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白为亲水性蛋白，且７９％位于细胞核中，大多数
红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白表现为偏酸性；经聚类分析，将红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因分为５个亚族。基因结构分析表明，所有基因均
含有 １～９个内含子。这些基因在红花的９条染色体上非均匀地分布，其中９号染色体上分布最多，有７个 Ａｕｘ／ＩＡＡ
基因。红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在不同发育期及不同外源激素处理下表达量各不相同。对保守基序作图分析发现，大部分
红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白具有４个共同的保守基序，分别为ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ４，ｑＲＴ－ＰＣＲ结果表明，不同浓度盐
胁迫处理２４ｈ后，基因ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１相对表达量呈上调趋势，推测此基因可能与提高红花抗盐胁迫能力有关。本研究
结果将有助于了解红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族在生长发育过程中的功能并筛选优良基因。
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Ｅ－ｍａｉｌ：ｇｕｘｉｎｈａｎ１２３＠１６３．ｃｏｍ。

　　红花（ＣａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓＬ．）是《中华人民共
和国药典》１９６３年版至２０１５年版收载药物，属常用
中药，具有活血化瘀，通经止痛的功效［１］。近年来，

由于分子生物学技术的飞速发展，大多数中药材的

药理成分和化学成分被深入研究，对红花进行基因

信息分析已成为一个热门课题。截至目前，有关红

花基因的生物学信息还很少见。

生长素普遍存在于所有植物中，参与到植物的

各个生长发育阶段，其在植物细胞分裂、胚胎发育、

建成形态、向性反应、加长休眠、顶端优势和组织分

化等多种生长发育过程中发挥着极其重要的作

用［２］。Ａｕｘ／ＩＡＡ是生长素信号早期响应因子之一，
被认为是最有活力和最重要的基因调节系统之

一［３］，其编码的蛋白质能通过与生长素响应因子特

异性结合来调控生长素响应基因的表达，在整个植

物生长素信号转导过程中具有重要作用［４］。大多

数Ａｕｘ／ＩＡＡ基因具有Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ共４个保守结构
域，保守结构域Ⅰ含有保守的亮氨酸重复基序
ＬｘＬｘＬｘ，抑制生长素下游调控基因；结构域Ⅱ是
ＡＵＸ／ＩＡＡ不稳定的关键成分［５］，存在高度保守序列

（ＧＷＰＰＶ）；结构域Ⅲ和Ⅳ含有与 ＡＲＦ相结合的位
点，但这些结构域通常会有所缺失。

近年来，有关 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族成员在某些植
物中的作用已逐渐受到人们的关注，且有了较大的

进展。此后针对Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族各个成员之间的
关系、这些成员与其他家族基因的调节控制关系以

及基因编码蛋白的调节控制作用及其协同作用的

机制，它们与生长素之间的调控机制还有待深入探

讨，这些都将有助于阐明植物生长发育的机制，为

植物分子水平改良提供理论依据［６］。

１　材料与方法

１．１　样品处理及试验地点
红花种子购自河北万草种业有限公司。种子

采用土培，培养至真叶期１８ｄ后，选取长势一致的
红花幼苗，分别用蒸馏水以及１００、２００、３００ｍｍｏｌ／Ｌ
的ＮａＣｌ溶液处理２４ｈ后取样，每个浓度５个生物
学重复，做好标记，并立即放入液氮中速冻，储存于

－８０℃ 冰箱。试验于２０２３年４月２１日在河南中
医药大学河南省道地药材生态种植工程技术研究
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中心进行。

１．２　试验材料
从Ｐｆａｍ数据库（ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ／）中下

载 Ａｕｘ／ＩＡＡ 结 构 域 的 ＨＭＭ 模 型 文 件

（Ｐｆａｍ０２３０９），基于 ＨＭＭ模型，从红花基因组中检
索得到候选 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白，使用 Ｐｆａｍ数据库检索
的结果整合、去冗余和去除不完整序列，共筛选出

２８个红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因。在文献［７］中查到拟南芥
Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的基因共２９个。
１．３　试验方法
１．３．１　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白的理化性质分析及亚细
胞定位预测　对得到的红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的候
选序列，利用在线预测软件 ＯＲＦＦｉｎｄｅｒ筛选具有全
长核苷酸的红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族序列。通过
ＰｒｏｔＰａｒａｍ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）软件
在线对红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族蛋白的相对分子质
量、等电点（ｐＩ）和亲水性平均系数（ＧＲＡＶＹ）等指标
进行预测；使用ＳＯＰＭＡ（ｈｔｔｐｓ：／／ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｈｔｍ／
ｓｉｔｅ／ｗｅｂ／ｈｏｍｅ）预测红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白二级结构；
利用ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ．ｃｏｍ／ｗｏｌｆ－
ｐｓｏｒｔ．ｈｔｍｌ）软件分析红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白亚细胞
定位。

１．３．２　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因染色体定位分析　使用
Ｍａｐｃｈａｒｔ软件，按照 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族每条染色体
的长度和每个基因序列在红花染色体上的物理位

置，对 ２８个红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因进行染色体定位
分析。

１．３．３　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族系统进化树分析　
在ＮＣＢＩ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）下载拟
南芥Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的氨基酸序列共２９个，用于
进化分析。采用 ＭＥＧＡ７．０软件内置的 ＣｌｕｓｔａｌＷ
算法对红花和拟南芥Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的多个氨基
酸序列进行比对，重复次数为５００次，其他参数使用
默认值，将比对的结果构建系统发育树。

１．３．４　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族基因结构分析　根
据红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的核苷酸序列与编码序
列，使用 ＧＳＤＳ网站（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｇａｏ－ｌａｂ．ｏｒｇ／）绘
出红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族基因结构图。从基因组注
释文件中下载红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ的基因结构注释信息，
使用在线软件 ＭＥＭＥ（ｈｔｔｐ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／）将
预测的基序数目设置为２０，对红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家
族的保守基序进行预测与分析。使用 ＴＢｔｏｏｌｓ将
ＭＥＭＥ预测结果可视化。

１．３．５　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族蛋白互作网络分析
　在ＳＴＲＩＮＧ数据库输入２８个红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白
氨基酸序列，选择拟南芥进行同源比对，得出蛋白

互作网络图（ｐｒｏｔｅｉｎ－ｐｒｏｔｅｉｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｎｅｔｗｏｒｋｓ，
ＰＰＩ）。
１．３．６　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因表达模式分析　从 ＮＣＢＩ
数据库下载红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在不同外源激素诱导
后以及５个时期（小芽期、中芽期、初花期、盛花期、
衰花期）的基因表达数据，使用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制２８
个红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在不同外源激素处理下及５个
发育时期的基因表达量热图。

１．３．７　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因盐胁迫的表达分析　使
用 Ｔｒｉｚｏｌ法提取不同浓度 ＮａＣｌ处理红花幼苗的
ＲＮＡ。使用ＢｅｙｏＲＴＴＭⅢｃＤＮＡ第一链合成试剂盒对
提取的ＲＮＡ进行反转录得到红花幼苗 ｃＤＮＡ，置于
－２０℃冰箱保存。从２８个红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因中挑
选５个基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１５，进行 ｑＲＴ－ＰＣＲ验证，
引物序列如表１所示，内参基因为Ｃｔ６０ｓ。采用康为
ＵＩｔｒａＳＹＢＲＭｉｘｔｕｒｅ（ＬｏｗＲＯＸ）两步法进行试验，
２－ΔΔＣＴ计算相对表达量，ＳＰＳＳ和 Ｇｒａｐｈ对计算结果
进行分析并绘制柱状图。ｑＲＴ－ＰＣＲ反应体系：
ＵＩｔｒａＳＹＢＲＭｉｘｔｕｒｅｑＰＣＲＭｉｘ１０μＬ，正反向引物各
０．５μＬ，ｃＤＮＡ１．５μＬ，双蒸水补至 ２０μＬ。ｑＲＴ－
ＰＣＲ反应程序：９５℃１０ｍｉｎ；９５℃１５ｓ，６０℃１ｍｉｎ，
４０个循环；９５℃ １５ｓ，６０℃ １ｍｉｎ，９５℃ １５ｓ。

表１　实时荧光定量ＰＣＲ引物

引物名　　 引物序列（５′→３′）　

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１－Ｆ ＴＧＡＡＣＧＣＣＣＡＣＡＧＴＴＣＴＴＡＣ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１－Ｒ ＧＧＡＣＡＴＣＡＣＣＧＡＣＡＡＧＣＡＴＡ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３－Ｆ ＴＧＧＴＣＣＡＧＧＡＡＧＧＧＡＡＡＧＴＣ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３－Ｒ ＣＴＣＣＡＡＣＧＡＧＣＡＴＣＣＡＧＴＣＡ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１－Ｆ ＴＧＧＣＴＴＣＴＣＧＧＡＧＡＣＧＧＴＴＧＡ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１－Ｒ ＧＣＣＴＴＧＧＣＴＧＧＴＧＧＣＴＴＧＧＴ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４－Ｆ ＧＧＡＡＴＧＣＴＣＣＧＡＴＧＣＣＡＣＡＡ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４－Ｒ ＣＧＡＣＣＧＣＣＡＣＣＴＴＴＡＣＧＡＡＣ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１５－Ｆ ＣＡＡＧＣＡＣＴＡＣＣＣＡＴＡＡＡＣＡＴ

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１５－Ｒ ＴＧＡＴＣＴＣＡＡＧＣＴＣＡＡＡＣＣＣＴ

Ｃｔ６０ｓ－Ｆ ＧＧＣＡＡＣＡＣＴＧＧＴＣＴＴＧＡＴＣＣＡＴ

Ｃｔ６０ｓ－Ｒ ＣＴＧＣＧＡＴＴＧＴＴＧＧＡＴＡＡＴＧＧＡＴＧ

２　结果与分析

２．１　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因序列的鉴定及结构特征
利用ＢＬＡＳＴ在线分析软件对红花基因组数据库
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进行同源序列比对，筛选出含有全长的核苷酸序列，

最终在红花中鉴定获得Ａｕｘ／ＩＡＡ基因２８个（表２）。
２．２　红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白的理化性质及蛋白特性
分析

红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白的理化性质分析结果（表
２）表明，２８个红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白氨基酸长度为
１５０～４２７ａａ；平均相对分子质量为２６１０６０９ｋｕ；其
理论等电点平均值为 ６．９２，说明大多数红花 Ａｕｘ／

ＩＡＡ蛋白表现为偏酸性。其中２７个红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ
蛋白的亲水性平均系数均小于零，说明 ２７个红花
Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白属于亲水性蛋白。利用 ＰＳＯＲＴ软件
得出红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白的亚细胞定位，结果（表２）
显示，红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白可能主要分布在细胞核、
细胞质、叶绿体中。其中，７９％红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白
被定位于细胞核，这表明红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白可能在
细胞核中起作用。

表２　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白的理化性质

基因编号 基因命名
氨基酸长度

（ａａ）
相对分子质量

（ｕ） 等电点
亲水性

平均系数
亚细胞定位

ＣｔＡＨ１０Ｔ００８０８００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１ ３００ ３１０４７．４ ７．７９ －０．４１８ 细胞核

ＣｔＡＨ１０Ｔ００８６５００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２ １９５ ２２２２４．９ ４．７７ －０．７６５ 细胞核

ＣｔＡＨ１１Ｔ００２０６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３ ４２７ ４６１９６．４ ７．３０ －０．５３６ 细胞核

ＣｔＡＨ１１Ｔ０１４２５００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ４ ２２１ ２４４９７．７ ８．８６ －０．４６６ 细胞核

ＣｔＡＨ１２Ｔ０１１３５００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ５ ３６９ ４００５６．９ ９．２２ －０．５３３ 细胞核

ＣｔＡＨ１２Ｔ０２０６６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ６ ２１８ ２３５５７．０ ４．８６ －０．５３７ 细胞核

ＣｔＡＨ１２Ｔ０２１１３００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ７ ２０６ ２３１０５．６ ９．２３ －０．５０３ 细胞核

ＣｔＡＨ０１Ｔ００３８３００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ８ ３７１ ４００５０．７ ５．５６ －０．５２０ 细胞核

ＣｔＡＨ０２Ｔ０１４９１００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ９ １８３ ２０９９５．３ ５．００ －０．４９２ 细胞核

ＣｔＡＨ０２Ｔ０１９２７００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１０ ２０６ ２４１６４．８ ４．６０ －０．７６４ 细胞核

ＣｔＡＨ０３Ｔ０１８１６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１ ２３７ ２５９０４．３ ７．１３ －０．５５４ 细胞核

ＣｔＡＨ０３Ｔ０３０５１００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１２ ２３０ ２５２４８．９ ８．９５ －０．５１６ 细胞核

ＣｔＡＨ０３Ｔ０３０５５００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１３ １６３ １８３１５．３ ５．０９ －０．９３７ 细胞核

ＣｔＡＨ０５Ｔ０１２８７００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４ ２１３ ２４０５３．８ ４．５７ －０．５６２ 叶绿体

ＣｔＡＨ０５Ｔ０１２８８００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１５ ２５１ ２８９９８．０ ８．６２ ０．０６１ 叶绿体

ＣｔＡＨ０５Ｔ０１３３２００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１６ ２５７ ２７７７１．０ ５．４７ －０．６０３ 细胞核

ＣｔＡＨ０５Ｔ０１４７６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１７ １５０ １７１３８．５ ７．８４ －０．４１０ 细胞质

ＣｔＡＨ０５Ｔ０２５９７００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１８ ２３０ ２５４９０．０ ５．９６ －０．８６４ 细胞核

ＣｔＡＨ０５Ｔ０２７００００．２ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１９ ２３７ ２５６３５．７ ８．３３ －０．５４２ 细胞质

ＣｔＡＨ０６Ｔ００８０４００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２０ ２３４ ２６１２０．３ ８．４０ －０．８５９ 细胞核

ＣｔＡＨ０６Ｔ０２２２３００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２１ １８６ ２１０７１．９ ７．８３ －０．７１２ 细胞核

ＣｔＡＨ０９Ｔ００１６８００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２２ ２３９ ２６４２９．４ ５．８３ －０．７９６ 细胞核

ＣｔＡＨ０９Ｔ００１９８００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２３ ２４７ ２６５９４．３ １０．１０ －０．６８５ 细胞核

ＣｔＡＨ０９Ｔ００２３６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２４ １５８ １６７８１．０ ４．８６ －０．３３９ 细胞质

ＣｔＡＨ０９Ｔ００２３７００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２５ １９４ ２１８４９．９ ７．８２ －０．４５４ 叶绿体

ＣｔＡＨ０９Ｔ０２３３５００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２６ １８６ ２０８４８．４ ４．９４ －０．６８７ 细胞核

ＣｔＡＨ０９Ｔ０２３３６００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２７ ２４８ ２７１５４．１ ５．６２ －０．７２１ 细胞核

ＣｔＡＨ０９Ｔ０２４５０００．１ ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２８ ２７６ ２９６６９．２ ９．１１ －０．５４７ 细胞核

２．３　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因染色体定位分析
利用红花基因组信息，绘制 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在染

色体上的位置，如图１所示，９条染色体上非均匀地
分布着２８个基因，其中１号染色体上分布的基因最
少，只有一个ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ８，９号染色体上分布的基因

最多，有７个基因，基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２２、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２３、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２５在 ９号染色体上形成基
因簇。２号、６号和１１号染色体上均只有２个 Ａｕｘ／
ＩＡＡ基因；有３条Ａｕｘ／ＩＡＡ基因分布于３号和１２号
染色体上。
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２．４　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族系统进化树分析
将２９个拟南芥和３０个红花的蛋白序列进行多

序列比对，结果表明，红花和拟南芥的 Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋
白共可分为５个亚类，分别命名为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ组

（图２）。每组包含的２种植物基因家族蛋白数各不
相同，同一个亚组中蛋白的同源性较高。

２．５　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因结构分析
已有研究显示，基因结构的多样性是众多基因
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家族演化的动力［８］。进一步对红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因结
构进行分析，研究其结构的多样性。结果显示，所

有基因均含有 １～９个内含子。基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１９
的内含子最多，为９个。根据进化树结果（图３）显
示，同一亚组的基因具有相似的基因结构，比如，基

因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ６、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２８的结构相
似，且都在亚组 Ｄ。对红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ保守基序分析
发现，大多数（２０个）红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白序列包含４
个保守基序：ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３和 ｍｏｔｉｆ４，其余 ８
个红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白序列均有缺失，这种有缺失的
基因被称为非标准类型Ａｕｘ／ＩＡＡ基因［９］。结构域缺

失或突变现象，可能会导致基因功能异常［１０］。２８
个红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白中有 １个缺失 ｍｏｔｉｆ１，４个缺

失 ｍｏｔｉｆ２，２个缺失 ｍｏｔｉｆ３，４个缺失 ｍｏｔｉｆ４。在保守
基序分布相似的基因在进化树中也聚在一起，表明

保守基序相似基因的结构功能也相似，例如，ｍｏｔｉｆ１０
只存在于基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１２中，而这２
个基因经聚类分析都在亚组Ｄ。除了４种典型的保
守基序外，红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白还存在其他 ６种保守
基序，各成员间保守基序的重叠与差异某种程度上

能反映它们的功能特征［１１］。由图 ４可知，大多数
Ａｕｘ／ＩＡＡ基因具有Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ共４个保守结构域，
保守结构域Ⅰ含有保守的亮氨酸重复基序 ＬｘＬｘＬｘ；
结构域Ⅱ存在高度保守序列（ＧＷＰＰＶ）；结构域Ⅲ和
Ⅳ含有与ＡＲＦ相结合的位点，但这些结构域通常会
有所缺失。

２．６　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族蛋白互作网络分析
由图５可知，蛋白 ＳＨＹ２、ＡＸＲ３与红花 Ａｕｘ／

ＩＡＡ蛋白具有相互作用。ＡＸＲ可能在叶片老化过
程中有调节控制作用［１２］；ＳＨＹ２是作为生长素、细胞

分裂素和油菜素内酯调控根分生组织发育的一个

节点［１３］。其中，ＩＡＡ１９蛋白的互作通路最多，高达
１６条。红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白与这２种蛋白联系密切，
推测红花Ａｕｘ／ＩＡＡ蛋白与其功能相似。
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２．７　红花对Ａｕｘ／ＩＡＡ基因表达模式分析
使用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在空

白组和加入油菜素内酯（ＢＲ）、茉莉酸甲酯（ＭＥＪＡ）
以及在５个时期的基因表达量热图。油菜素内酯是
一种具有增加坐果率、促进作物生长、增大果实、增

强作物耐寒能力、减轻药害、提高抗病能力作用的

植物源植物生长调节剂。由图 ６－ａ可知，加 ＢＲ
后，基 因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ５、

ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２６表达量增幅较大，表明这些基因可能
最先与 ＢＲ响应从而增强红花抗逆性，而基因
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１０、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２７在加入 ＢＲ
后表达量均大幅下降，可能是 ＢＲ响应抑制了这些
基因的表达。ＭＥＪＡ的外源使用可刺激植物防御基
因的表达，诱导植物的化学防御，其作用类似于机

械伤害和昆虫取食。在加入 ＭＥＪＡ后，基因 ＣｔＡｕｘ／
ＩＡＡ３、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ５、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ８、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１６、ＣｔＡｕｘ／
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ＩＡＡ１９表达量较空白组有所增加，而基因 ＣｔＡｕｘ／
ＩＡＡ２、 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ７、 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１、 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１３、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１５、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２１、ＣｔＡｕｘ／
ＩＡＡ２６、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２７表达量大幅降低，基因 ＣｔＡｕｘ／
ＩＡＡ１７始终不表达，表明这个基因可能不参与 ＢＲ、
ＭＥＪＡ的相应过程。

由图６－ｂ可知，几乎全部Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在植物

生长的５个时期均有表达，基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１８仅在
小芽期有非常微量的表达，而基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ７、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１９在衰花期表达水平较高，从小芽期直到
衰花期基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３的表达量几乎都比其他基
因高，基因 ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１３、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２６的表达量均在盛花期达
到最高值，据此可以找出７个高表达的基因，分别为
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ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ７、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１１、
ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１３、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１４、ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ２６，可以为更
深入的红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族生长机制研究提供
依据。

２．８　红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因盐胁迫的表达分析
为研究红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在不同浓度盐胁迫下

的表达水平，本研究选取不同亚组中表达量较高的

５个基因，用 ｑ－ＰＣＲ检测这５个基因在不同浓度
ＮａＣｌ胁迫下的表达量。由图７可知，在盐胁迫下，５
个基因的表达量存在差异，ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ３的表达量随
着盐浓度的升高呈下调趋势，说明盐胁迫抑制了该基

因的表达，ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１在２００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ处理下的
相对表达量最高，响应了盐胁迫，推测此基因可以提

高红花的抗盐能力，但其响应胁迫机制待研究。

３　结论与讨论

Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族在植物生长素的响应途径中
发挥着关键作用。最早从大豆受生长素诱导的基

因中分离得到Ａｕｘ／ＩＡＡ基因，之后更多物种Ａｕｘ／ＩＡＡ
基因家族的理化性质及特异性功能得到挖掘与鉴

定。对其他物种 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的研究表明，该
基因家族在不同物种内的数量不一［１４］，包括在拟南

芥中发现了２９个Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族成员，在桃［１５］、

大白菜［１６］、黄瓜［１７］、高粱［１８］、粗山羊草［１９］中分别

发现了２２、５９、２８、２５、２８个Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族成员，
不同基因家族成员在植物生长发育过程中具有不

同的功能，例如杨树中ＰｔｒＩＡＡ１４．１的突变会产生叶
片卷曲、分枝增多、育性下降等表型［２０］；在拟南芥中

稳定表达桉树ＩＡＡ４基因会造成根系向地性消失，茎
木质部纤维消失，木质部维管发育受阻，束间纤维

发育迟缓［２１］。水稻 ＩＡＡ１３基因影响根系的发育，
ｉａａ１３突变体中侧根的数量下降，组成性通气组织
数量减少［２２］。

为了更好地理解红花生长素的响应途径，揭示

Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族在红花生长发育和和抗逆境胁迫
中的功能［２３］。本试验对红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族进
行了分析研究，共鉴定到２８个红花Ａｕｘ／ＩＡＡ家族基
因，与拟南芥中的Ａｕｘ／ＩＡＡ家族成员数量基本一致。
根据系统发育树分析，这５７个家族成员可分为５个
亚组，同一组中大多数 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因的结构都非常
相似，少数基因的结构有特异性。Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家
族编码的蛋白一般由４个保守基序组成。经染色体
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定位图分析，９号染色体上端有４个基因形成的基
因簇，可能是由于串联复制导致了基因家族的扩

张［２４］。通过基因结构分析，发现所有基因均含有

１～９个内含子。在 ＢＲ和 ＭＥＪＡ的胁迫下，各基因
的相对表达量发生变化，表明红花 Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在
响应ＢＲ和ＭＥＪＡ胁迫过程中具有重要作用。根据
红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的表达热图，找到了７个高表
达基因，它们可能在红花的整个生长发育过程中起重

要作用。ｑＲＴ－ＰＣＲ结果表明，ＣｔＡｕｘ／ＩＡＡ１可能有提
高红花抗盐胁迫的能力。这些发现将有助于进一步

分析红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因在生长发育过程中的功能。
随着分子生物信息学和中医药的快速发展，许

多中药材的基因信息解析逐步成为研究的热点。

但是对于红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族生物信息学分析较
少，红花Ａｕｘ／ＩＡＡ家族成员在红花生长发育过程中
的调控机制尚不明确。因此，本研究通过生物信息

学分析红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族的基因结构等，鉴定
红花基因组中的Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族成员并分析它们
的理化性质、保守基序、基因结构、蛋白互作网络、

表达模式、盐胁迫等，了解到Ａｕｘ／ＩＡＡ家族基因在整
个红花生长素信号转导过程中具有重要作用。本

研究可为深入了解红花Ａｕｘ／ＩＡＡ基因家族在生长发
育过程中的功能及分子育种筛选优良基因提供一

定的理论依据［２５］。
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