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摘　 要:ＳＡＵＲ(Ｓｍａｌｌ ａｕｘｉｎ－ｕｐ ＲＮＡ)是生长素早期响应逆境胁迫的基因ꎬ本文研究白菜型油菜全基因组中 ＳＡＵＲ
家族的信息ꎬ分析了该家族成员的基本特征ꎮ 以强抗寒性白菜型冬油菜品种陇油 ７ 号(Ｌ７)和弱抗寒性冬油菜品种

陇 Ｌｅｎｏｘ(Ｘ)为试验材料ꎬ采用低温和干旱处理ꎬ应用荧光定量技术分析不同基因在不同品种中的表达特性ꎬ筛选差

异表达基因ꎬ为研究生长素早期应答基因调控白菜型冬油菜生长点发育机理提供支撑ꎮ 结果表明:白菜型油菜的

ＢｒａＳＡＵＲ 基因共有 １４２ 个ꎬ在 １０ 条染色体中不对称分布ꎬ主要分布在 ２、３ 号染色体上ꎬ基因长度较短ꎬ且大多数基因

没有内含子ꎮ ｑＲＴ－ＰＣＲ 结果表明ꎬ低温处理后ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ在两个品种的叶片中ꎬＢｒａ０２９４５２ 的表达量变化趋势不

同ꎬ２４ ｈ 时在 Ｌ７ 中的表达量是 Ｘ 的 ２４ 倍ꎬ在生长点中ꎬＢｒａ０１０５０１ 在 Ｌ７ 中 ２４ ｈ 时表达量达到 ＣＫ 的 ４ 倍ꎬ而在 Ｘ 中

是先增加后降低的趋势ꎮ 模拟干旱胁迫后ꎬＢｒａ０２９４５２ 在 Ｌ７ 的叶片中的表达量均显著高于 ＣＫꎬ在 Ｘ 中则是逐渐降

低ꎬ在 Ｌ７ 的生长点中 １ ｈ 和 ２４ ｈ 表达量均高于 ＣＫꎬ但在 Ｘ 中则表现为先降低后升高ꎮ 低温胁迫和干旱胁迫条件

下ꎬＢｒａ０２９４５２ 基因表达量在强抗寒性油菜品种 Ｌ７ 的叶片及生长点中均逐渐升高ꎬ可推断该基因同时参与白菜型冬

油菜耐受低温、干旱的调控过程ꎮ
关键词:ＳＡＵＲ 基因家族ꎻ白菜型油菜ꎻ鉴定ꎻ低温和干旱胁迫ꎻ表达模式
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　 　 在自然界中ꎬ生长素是人们发现的第一种植物激

素ꎬ在调控植物发育并响应外界环境刺激时可以通过

诱导生长素早期响应基因的快速高表达来促进植物的

抗性ꎻ生长素早期的应答基因有 Ａｕｘ / ＩＡＡ(Ａｕｘｉｎ / ｉｎｄｏｌｅ￣
ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ Ａｕｘ / ＩＡＡｓ)、ＧＨ３ (Ｇｒｅｔｃｈｅｎ Ｈａｇｅｎ
３)和 ＳＡＵＲ (Ｓｍａｌｌ ａｕｘｉｎ￣ｕｐ ＲＮＡｓ) [１]ꎮ ＳＡＵＲ 是对生

长素反应最快、最强烈、响应程度最大的植物特异

性基因家族ꎬ它们可以在 ２ ~ ５ ｍｉｎ 内产生响应[２]ꎮ
ＳＡＵＲ 基因大部分聚集分布在染色体上ꎬ一般没有

内含子[３]ꎬ大多数在启动子区包含一个或多个生长

素应答元件ꎬ编码的蛋白质分子量相对较小ꎬ生长

素诱导后可以快速合成ꎬ从而对逆境胁迫做出

响应[４]ꎮ
作为生长素早期响应基因之一ꎬ了解 ＳＡＵＲ 在

植物发育中的作用具有重要意义ꎮ 目前在拟南芥

中检测到了 ７２ 个 ＳＡＵＲ 基因ꎬ水稻[５]中有 ５８ 个ꎬ葡
萄[６]中有 ６４ 个ꎬ白菜中有 １４３ 个[７]ꎮ 相关研究表

明ꎬ白菜 ＳＡＵＲ 基因家族之间的分化扩增是导致大

量基因重复的因素之一ꎬ而且已证实白菜 ＳＡＵＲ 基

因间的表达模式存在较大差异ꎬ即这些基因的功能

可能已经发生分化[８]ꎮ ＳＡＵＲ 的转录本主要存在于

干细胞和根、茎中ꎬ可能作为信号分子以某种未知

的方式在维持生长素水平、调节生长素运输和细胞

扩张方面发挥重要作用ꎬ这使得探索 ＳＡＵＲ 整个基

因家族的功能具有重要意义[９]ꎮ
油菜是甘肃省第一大油料作物ꎬ种植面积 １８ 万

ｈｍ２左右ꎬ由于生态环境多样、地域差异大ꎬ因此甘

肃省冬、春油菜均有种植ꎬ其中冬油菜种植面积近

１１ 万 ｈｍ２[１０]ꎮ 白菜型冬油菜是甘肃省冬油菜产区

的主要栽培类型ꎬ在越冬前ꎬ随着温度的降低ꎬ其叶

片逐渐干枯ꎬ返青后在生长点(顶端分生组织)重新

长出新叶完成其生殖生长[１１]ꎮ 植物生长素主要是

在顶端分生组织中合成ꎬ之后被运输到植物体的各

个部分[１２]ꎬ在此过程中ꎬＳＡＵＲ 基因作为植物早期生

长素响应基因家族ꎬ在生长素诱导的酸性生长中起

着核心作用[１３]ꎮ 因此ꎬ本研究鉴定了白菜型油菜的

ＳＡＵＲ 基因信息ꎬ通过转录组测序初步分析了其在

白菜型冬油菜生长点的表达特性ꎬ筛选差异表达基

因ꎬ比较不同胁迫处理下差异表达基因在白菜型冬

油菜品种中的相对表达量ꎬ探究生长素早期应答基

因调控白菜型冬油菜生长点发育的机理ꎬ旨在为后

期研究白菜型油菜 ＳＡＵＲ 的功能奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以甘肃农业大学提供的强抗寒性白菜型冬油

菜品种陇油 ７ 号( Ｌ７) 和弱抗寒性冬油菜品种陇

Ｌｅｎｏｘ(Ｘ)为试验材料ꎮ
１.２　 试验设计

１.２.１　 基因家族鉴定、理化性质及进化分析　 参照

李婉雪等[１４]的方法得到鉴定基因的相关信息ꎮ 用

Ｅｘｐａｓｙ Ｐｒｏｔｐａｒａｍ 软件预测 ＳＡＵＲ 家族成员的所有

氨基酸序列、分子量、等电点及疏水性等ꎮ 通过在

线软件 Ｐｌａｎｔ －ｍＰＬｏｃ 对 ＳＡＵＲ 进行亚细胞定位预

测ꎮ 用 ＭＥＧＡ ７.０ 绘制基因家族进化树ꎮ
１.２.２　 基因结构和氨基酸保守序列分析 　 参照武

军艳等[１１] 方法分析 ＳＡＵＲ 家族的保守基序ꎬ寻找

ｍｏｔｉｆ 的数量为 １０、宽度在 １５ ~ ４１ 个氨基酸之间ꎮ
用基因结构显示服务器 ＧＳＤＳ 进行绘制ꎮ
１.２.３　 基因家族成员在染色体上的定位　 用 Ｍａｐ￣
Ｃｈａｔｒ 软件绘制基因位置与染色体位置ꎮ
１.２.４　 基因家族启动子区顺式作用元件分析 　 提

取白菜型油菜中鉴定到的 ＳＡＵＲ 基因编码区上游

１.５ ｋｂ 的序列ꎬ参照李珊等[１５] 的方法分析顺式作用

元件ꎬ用 ＧＳＤＳ 绘图ꎮ
１.２.５　 基因家族同源关联分析　 参照马倩等[１６] 的

方法进行共线分析ꎮ
１.２.６　 白菜型冬油菜 ＳＡＵＲ 基因家族表达模式分析

　 挑选 Ｌ７ 和 Ｘ 的干净、饱满种子ꎬ蒸馏水清洗除杂

后ꎬ置于覆盖两层水浸滤纸的玻璃培养皿中ꎬ室温
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下待其露白后选取健壮幼苗移栽至花盆中ꎬ在人工

培养箱中培养(２４℃ꎬ光照 １２ ｈꎬ黑暗 １２ ｈ)ꎬ每个品

种 １０ 盆ꎬ每盆 ４ 株幼苗ꎬ当幼苗生长至 ３ ~ ５ 叶期时

进行胁迫处理ꎮ
(１)取长势均匀一致的 ３ 盆ꎬ转移至 ４℃低温培

养箱(光照 １２ ｈꎬ黑暗 １２ ｈ)ꎬ分别于 ０(ＣＫ)、３ 、２４ ｈ
取相同部位的生长点ꎬ每个处理 ３ 次生物学重复ꎬ用
蒸馏水清洗、滤纸干燥ꎬ立即液氮冷冻后送至上海

欧易生物有限公司进行转录组分析ꎮ
(２)低温胁迫:每个品种各取长势均匀一致的 ３

盆ꎬ转移至 ４℃低温培养箱(光照 １２ ｈꎬ黑暗 １２ ｈ)ꎬ
分别于 ０(ＣＫ)、１、２４ ｈ 取样ꎮ ＰＥＧ 模拟干旱胁迫:
各品种挑选长势一致的 ３ 盆ꎬ从根部灌入 ２５０ ｍｌ
２０％ ＰＥＧ 营养液ꎬ分别于 ０(ＣＫ)、１、２４ ｈ 取样ꎮ 低

温与干旱胁迫取样组织均为油菜叶片和生长点ꎬ每
个处理 ３ 次生物学重复ꎬ用蒸馏水清洗、滤纸干燥ꎬ
立即液氮冷冻ꎬ在－８０℃冰箱中保存备用ꎮ

(３)ＲＮＡ 提取:按照 Ｓｔｅａｄｙ Ｐｕｒｅ 植物ＲＮＡ 提取试

剂盒(ＡＧ２１０１９ )说明书方法提取ꎬ用 １％琼脂糖凝胶电

泳检测ꎮ 根据 ＴａＫａＲａ － ｃＤＮＡ 第一链合成试剂盒

(ＲＲ０３６Ａ)进行反转录得到 ｃＤＮＡꎬ－２０℃保存备用ꎮ 以

上两种试剂盒均购自天根生物科技有限公司ꎮ
(４)荧光定量引物设计:从鉴定获得的白菜型

油菜 ＳＡＵＲ 基因家族的序列文件中提取 ＣＤＳ 序列ꎬ
通过 Ｐｒｉｍｅｒ ５.０ 软件设计荧光定量特异性引物ꎬ由
上海生工生物工程有限公司合成(表 １)ꎬ参考基因

为已报道的稳定表达的内参基因 Ａｃｔｉｎꎮ
１.３　 数据处理

用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ 软件分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因家族的鉴定和蛋白质理化性质

分析

　 　 从白菜型油菜基因组中鉴定出 １４２ 个 ＳＡＵＲ 基

因ꎬ分别命名为 ＢｒａＳＡＵＲ００１~ＢｒａＳＡＵＲ１４２ꎮ 理化信

息分析结果表明ꎬ该家族基因编码的蛋白质分子量

从 ６７５０.８ Ｄａ 到 ２３２７１.３ Ｄａꎬ蛋白质等电点从 ４.５８
(Ｂｒａ００２３３０)到 １１.４０(Ｂｒａ０２９４５２)ꎬ其中 １１１ 个蛋

白质偏碱性ꎬ３０ 个偏酸性ꎬ１ 个(Ｂｒａ０１２２３１) 为中

性ꎬ可见ꎬＢｒａＳＡＵＲ 基因编码的蛋白质大多数偏碱

性ꎬ接近酸性蛋白质的 ４ 倍ꎮ 脂肪族指数在 ６１.２６ ~
１００.３８ 之间ꎬ表明脂肪链在蛋白质中所占比重高ꎬ
均为脂溶性蛋白ꎮ 疏水性预测得出大多数蛋白亲

水性好ꎬ亲水蛋白是疏水蛋白的 ６ 倍ꎮ 不稳定指数

的预估结果表明ꎬ有 ３３ 个蛋白在体外是稳定的ꎬ其
他蛋白不稳定指数均大于 ４０ꎮ 亚细胞定位预测表

明ꎬ８７ 个家族成员位于细胞核内ꎬ４８ 个位于细胞质

内ꎬ７ 个位于叶绿体内ꎮ
２.２　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因结构及系统进化树分析

１４２ 个 ＢｒａＳＡＵＲ 基因大多数的 ｃＤＮＡ 长度在

５００ ｂｐ 以内ꎮ １３１ 个不含有内含子ꎬ只有一个长度

５００ ｂｐ 以内的外显子ꎬ９０％的长度相近ꎬ比较保守ꎻ
１１ 个基因有内含子ꎮ ＢｒａＳＡＵＲ 基因分为 ４ 个亚家

族 (Ｇｒｏｕｐ１ ~ Ｇｒｏｕｐ ４):Ｇｒｏｕｐ１(３６ 个)、Ｇｒｏｕｐ２(１４
个)、Ｇｒｏｕｐ３(７ 个)、Ｇｒｏｕｐ４(８５ 个)(图 １ꎬ见 ７ 页)ꎮ
各个亚家族基因的分化从刚开始的均匀对称分支ꎬ
再到之后的偏向不均等分支分化ꎮ 这种偏向可能

与该物种在进化过程中经历的自然选择有关ꎮ

表 １　 荧光定量引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

基因
Ｇｅｎｅ

正向引物(５’ ｔｏ ３’)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ

反向引物(５’ ｔｏ ３’)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

Ｂｒａ０２９４５２ ＧＧＡＧＣＡＡＧＣＧＧＡＧＣＧＴＧＴＴＣ ＡＧＴＴＣＴＣＴＴＣＣＴＧＣＧＧＣＡＡＴＧＡＴＣ
Ｂｒａ０１１５６３ ＴＧＧＣＴＡＴＴＣＧＡＴＴＧＴＣＧＣＧＴ ＴＣＴＣＣＧＡＣＧＴＡＡＡＣＣＧＣＡＡＣ
Ｂｒａ００８２０９ ＡＴＧＴＡＣＣＧＴＴＡＧＧＡＣＡＣＧＴＴＧＣＴＧ ＣＣＧＡＡＣＴＣＴＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＧＡＡＣ
Ｂｒａ０００４９７ ＡＡＧＧＴＣＡＴＧＴＴＧＣＧＧＴＧＡＴＡＧＣＣ ＴＧＡＧＴＧＣＴＣＣＡＴＣＧＴＧＡＴＴＧＡＡＣＣ
Ｂｒａ００２１３１ ＣＡＧＣＡＧＣＡＧＣＴＴＣＴＴＣＣＡＣＧ ＡＣＴＣＴＣＴＣＣＴＡＣＧＴＡＣＡＣＣＧＣ
Ｂｒａ０１０５０１ ＧＣＡＧＣＧＴＣＴＣＡＡＧＣＡＧＣＡＴＣＴＣ ＴＣＡＧＣＣＡＧＴＴＧＧＡＧＧＡＧＴＧＴＣＴＧ
Ｂｒａ０１５８３１ ＡＣＡＴＴＧＴＧＡＧＧＣＴＧＡＧＡＣＡＧＡＴＧＣ ＣＴＣＣＧＣＣＴＧＡＡＣＣＡＧＡＡＧＡＴＴＣＣ
Ｂｒａ０２０１２８ ＴＣＡＡＣＡＣＣＡＡＧＣＣＧＡＡＣＣＡＡＣＣ ＧＣＣＧＣＡＴＣＣＡＣＣＡＴＣＣＡＴＡＧＣ
Ｂｒａ００６４３０ ＡＣＣＴＣＡＴＣＧＧＣＡＣＣＡＡＡＡＧＧ ＧＡＧＣＴＴＧＡＡＡＣＧＡＡＧＧＴＴＧＧＣ
Ｂｒａ０３３５８１ ＴＧＣＴＡＣＧＡＣＧＡＧＧＡＡＧＧＴＣＴ ＣＴＣＣＣＡＴＧＴＧＧＴＧＧＡＡＡＣＣＧ
Ｂｒａ００６５７７ ＣＴＣＧＧＡＡＧＡＡＣＧＣＣＡＣＡＣＴＧＴＣ ＣＡＴＣＣＡＣＣＡＴＣＣＡＣＴＧＣＴＧＣＴＡＧ
Ｂｒａ０２５９８１ ＡＧＡＡＣＣＡＣＣＡＣＴＣＡＡＧＣＡＣＣ ＴＣＣＴＧＧＡＡＡＡＧＣＧＧＡＴＧＧＴＣ
Ｂｒａ０３４６５１

Ａｃｔｉｎ
ＡＣＧＡＴＴＡＣＣＴＣＣＣＧＣＴＣＧＡＴ
ＴＧＴＧＣＣＡＡＴＣＴＡＣＧＡＧＧＧＴＴＴ

ＡＧＡＣＣＣＡＴＧＴＣＧＴＧＧＴＣＧＡＡ
ＴＴＴＣＣＣＧＣＴＣＴＧＣＴＧＴＴＧＴ
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２.３　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因家族的定位

ＢｒａＳＡＵＲ 基因分布在 １０ 条染色体上ꎬ见图 ２ꎮ
３ 号染色体上分布的基因最多ꎬ有 ２６ 个ꎬ１ 号染色体

上 １２ 个ꎬ２ 号染色体上 ２２ 个ꎬ４ 号染色体上 ７ 个ꎬ５
号染色体上 ８ 个ꎬ６ 号染色体上 ９ 个ꎬ７ 号染色体上

１１ 个ꎬ８ 号染色体上 １３ 个ꎬ９ 号染色体上 １４ 个ꎬ１０
号染色体上 １７ 个ꎮ
２.４　 ＢｒａＳＡＵＲ 蛋白保守氨基酸序列分析

ＢｒａＳＡＵＲ 含有的氨基酸保守基序数量和种类不

同(图 ３)ꎬ共有 １０ 个 ｍｏｔｉｆ 序列ꎮ 蛋白的保守氨基

酸基序从 ５’ －３’方向出现的前后顺序是 ｍｏｔｉｆ ６、
ｍｏｔｉｆ ４、ｍｏｔｉｆ １、ｍｏｔｉｆ ３、ｍｏｔｉｆ ７、ｍｏｔｉｆ ５ 、ｍｏｔｉｆ ２、ｍｏｔｉｆ

１０、ｍｏｔｉｆ ８ 和 ｍｏｔｉｆ ９ꎮ 家族蛋白中一半以上都含有

ｍｏｔｉｆ ２ꎬ但 ｍｏｔｉｆ１０ 只在 ６ 个蛋白中出现ꎮ 各个亚

家族成员结构相似ꎬ蛋白的保守结构域也相似ꎮ
２.５　 ＢｒａＳＡＵＲ 家族基因的启动子分析

预测启动子区域的顺式作用元件ꎬ得到许多

响应环境信号、激素响应因子和转录调控位点在

内的顺式元件ꎮ 每个成员包含多个顺式作用元

件ꎬ共同调控着基因的表达ꎬ在不同的外界信号刺

激下发挥不同的作用ꎮ 由图 ４ 中看出不同亚家族

中含有作用元件的种类相同ꎬ数量上有所差别ꎮ
大多数 ＢｒａＳＡＵＲ 基因含有调控转录的重要功能

位点ꎮ

图 ２　 １~１０ 号染色体上 ＢｒａＳＡＵＲ 基因的定位(ａ) 及各染色体上的基因数量(ｂ)
Ｆｉｇ.２　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ １~１０(ａ) ａｎｄ Ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ｅａｃｈ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ(ｂ)
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图 ３　 ＢｒａＳＡＵＲ 家族基因编码蛋白保守 ｍｏｔｉｆ 序列

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＢｒａＳＡＵＲ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ
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图 ４　 ＢｒａＳＡＵＲ 家族基因启动子区顺式作用元件

Ｆｉｇ.４　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅ

６ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４０ 卷



２.６　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因家族成员同源复制分析

除了 Ａ１ 和 Ａ８ 染色体没有发现共线基因(图
５)ꎬ其余 ８ 条染色体上的 ２６ 个基因发生了 １７ 组共

线关系ꎬＡ３ 染色体上 ５ 个基因发生了 ７ 条共线关

联ꎻ相邻近染色体 ( Ａ２、Ａ５) 和远端染色体 ( Ａ９、
Ａ１０) 都 存 在 串 联 重 复ꎬ Ａ３ ( Ｂｒａ０２３０５５ ) 与 Ａ５

(Ｂｒａ００５２２３、Ｂｒａ００５２９３)和 Ａ９(Ｂｒａ００６９８４)都有基

因 串 联 复 制 关 系ꎮ Ａ６ ( Ｂｒａ０２４４８２ ) 与 Ａ７
(Ｂｒａ０３９９０９)和 Ａ９(Ｂｒａ０３７２４３)存在两两复制ꎮ 串

联复制基因占基因家族的 ２０％ꎬ表明部分 ＢｒａＳＡＵＲ
可能是基因关联复制产生ꎬ复制事件是基因家族扩

张的重要方式之一ꎮ

图 １　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因家族成员的系统发育树

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

图 ５　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因家族成员间同源共线分析

Ｆｉｇ.５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ
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　 　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因与同科植物拟南芥同源基因有

８０ 个ꎬ在拟南芥 ５ 条染色体上都存在共线性关系

(图 ６ꎬ见 １０ 页)ꎮ 其中拟南芥 ４ 号染色体上的基因

与所有 ＢｒａＳＡＵＲｓ 都有共线关联ꎬ共线的基因数目

最多ꎮ
２.７　 ＢｒａＳＡＵＲｓ 表达模式分析

２.７.１　 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因的转录分析 　 为了研究 Ｂｒａ￣
ＳＡＵＲｓ 基因在白菜型冬油菜中的低温响应ꎬ分析了

它们在不同抗寒性品种生长点的转录表达情况ꎮ
结果表明ꎬ８４ 个 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在两个品种中均不

表达(图 ７)ꎮ 在强抗寒性品种 Ｌ７ 中ꎬＢｒａ０１７６７６ 和

Ｂｒａ０３３５８１ 在低温处理 ３ ｈ 时上调表达明显ꎬ在处理

２４ ｈ 时 Ｂｒａ０３４６５１、Ｂｒａ００６５７７ 和 Ｂｒａ０２０１２８ 等表达

上调ꎻＢｒａ０２５９８１、Ｂｒａ０１６４９３ 等则随着低温处理时

间的延长下调表达ꎮ 在弱抗寒性品种 Ｘ 中ꎬ低温处理

３ ｈ 时 Ｂｒａ０２６０４４ 和 Ｂｒａ０００４９７ 表达上调ꎬＢｒａ０２７９８４ 下

调表达ꎬ处理 ２４ ｈ 时 Ｂｒａ０１７６８０、Ｂｒａ００６４３０、Ｂｒａ０１１５６３、
Ｂｒａ００２１３１和 Ｂｒａ００８２０９等下调表达(图 ７)ꎮ 挑选了 １４
个差异表达显著的基因ꎬ其中上调表达基因 ６ 个

( Ｂｒａ０９４５２、 Ｂｒａ０００４９７、 Ｂｒａ０１０５０１、 Ｂｒａ０２０１２８、
Ｂｒａ００６５７７、Ｂｒａ０３４６５１)ꎬ下调表达基因 ８ 个(Ｂｒａ０１１５６３、
Ｂｒａ００８２０９、Ｂｒａ００２１３１、Ｂｒａ０１５８３１、Ｂｒａ００６４３、Ｂｒａ０２５９８１、
Ｂｒａ０１７６８０、Ｂｒａ０３３５８１)做 ｑＲＴ－ＰＣＲ 验证ꎮ
２.７.２　 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在低温胁迫下的表达 　 白菜

型冬油菜在其整个生产过程中经常面临冷害和冻

害的威胁ꎮ 因此用抗寒性不同的油菜品种 Ｌ７ 和 Ｘꎬ
通过 ４℃胁迫ꎬ取其叶片及生长点组织ꎬ分析选取的

１４ 个 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因的相对表达量ꎮ
(１)在叶片中的表达ꎮ 在强抗寒性品种 Ｌ７ 中ꎬ

１ ｈ 有 ５ 个基因表达上调ꎬ至 ２４ ｈ 有 １３ 个基因表达

上调ꎬ且上调倍数较大(图 ８)ꎮ 在弱抗寒性品种 Ｘ
中ꎬ１ ｈ 时 １１ 个基因表达上调ꎬ到 ２４ ｈ 时 １２ 个基因

表达量均低于对照ꎮ 可见在 Ｘ 中 １ ｈ 表达量高的基

因数目多于 ２４ ｈꎬ而在 Ｌ７ 中却相反ꎮ 在两个品种

中ꎬ与对照相比 Ｂｒａ０２９４５２ 表达量差异最明显ꎬ在
２４ ｈ 时ꎬＬ７ 中的表达量是 Ｘ 的 ２４ 倍ꎮ

(２)在生长点中的表达ꎮ 生长点是冬油菜越冬

的重要部位ꎮ 低温胁迫后ꎬ在 Ｌ７ 中各基因 １ ｈ 的表

达量均低于 ２４ ｈꎬ而在 Ｘ 中ꎬ有 １０ 个基因 １ ｈ 的表

达量均高于 ２４ ｈ(图 ９)ꎻ可见在弱抗寒性品种中基

因表达对低温的反应更迅速ꎮ 其中 Ｂｒａ０２９４５２、
Ｂｒａ０１１５６３、Ｂｒａ０１０５０１ 和 Ｂｒａ０３３５８１ 在 Ｌ７ 中 ２４ ｈ
的表 达 量 显 著 上 调 ( Ｐ < ０. ０５ )ꎮ 低 温 胁 迫 后

Ｂｒａ０１０５０１ 在两个品种中都高表达ꎻ在 Ｌ７ 中是递

增ꎬ到 ２４ ｈ 时是对照的 ４ 倍ꎬ在 Ｘ 中是先增加后

降低ꎮ
２.７.３ 　 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在 ＰＥＧ 模拟干旱胁迫下的

表达

(１)在叶片中的表达ꎮ 随着胁迫时间的延长ꎬ
Ｂｒａ００２１３１、Ｂｒａ０１０５０１、Ｂｒａ０１５８３１ 和 Ｂｒａ００６５７７ 在

两个品种中的表达趋势相似(图 １０)ꎻＢｒａ０２９４５２ 在

Ｌ７ 中表达量逐渐增加ꎬ且与 ＣＫ 比较ꎬ１ ｈ 和 ２４ ｈ 均

差异显著 ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ但在 Ｘ 中则是逐渐降低ꎮ
Ｂｒａ０２０１２８ 则刚好相反ꎬ在 Ｌ７ 中表达量逐渐降低ꎬ
但在 Ｘ 中则是逐渐升高ꎮ

(２)在生长点中的表达ꎮ 随着干旱胁迫时间的

延长ꎬ有 １１ 个基因在两个品种中表达趋势相似(图
１１)ꎮ Ｂｒａ０２９４５２ 在 Ｌ７ 中表达量先升高然后降低ꎬ
与 ＣＫ 比较ꎬ１ ｈ 和 ２４ ｈ 均差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ但在

Ｘ 中则是先降低后升高ꎮ Ｂｒａ０００４９７ 在 Ｌ７ 中表达

量逐渐降低ꎬ在 Ｘ 中则是逐渐升高ꎮ

３　 讨　 论

随着全基因组测序的完成ꎬ拟南芥、水稻、马铃

薯、玉米、桑树、葡萄及西瓜[１３ꎬ１７－２１] 中的 ＳＡＵＲ 基因

家族均已鉴定ꎮ 本研究从白菜型油菜全基因组中

鉴定出 １４２ 个 ＳＡＵＲ 基因ꎬ与其他已报道的物种相

比ꎬ白菜型冬油菜中的 ＳＡＵＲ 基因数目偏多ꎬ说明白

菜型冬油菜的 ＳＡＵＲ 基因在进化过程中经历了大量

的基因扩张ꎮ 白菜型冬油菜 ＳＡＵＲ 基因中 ２０％的

ＳＡＵＲ 基因存在着串联重复与片段重复ꎬ这可能是

因为白菜型油菜在几百万年以前发生了加倍事件ꎬ
这种基因组加倍导致了 ＳＡＵＲ 基因家族的扩张

分化[２２]ꎮ
拟南芥中只有 １ 个基因含有内含子[４]ꎬ水稻中

所有 ＳＡＵＲ 基因都不含内含子[９]ꎮ 玉米[１８] 中 ３ 个

基因、番茄[１９] 中 ３ 个基因、马铃薯[１３] 中 ９ 个基因、
黄瓜[１３]中 ６ 个基因含有内含子ꎮ 白菜型冬油菜的

ＳＡＵＲ 基因也存在这种现象ꎬ有 １１ 个基因存在内含

子ꎬ占总家族数量的 ７. ７４％ꎬ无内含子的基因占

９２.２６％ꎻ一般情况下无内含子的基因可变剪切的发

生率往往很低[２２]ꎬ因此 ＳＡＵＲ 家族基因的功能可能

会相对保守一些ꎮ 本研究中大多数基因至少存在

一种激素响应元件ꎬ如赤霉素响应元件ꎬ说明该基

因参与植物赤霉素调控的生理活动[２３]ꎮ ＢｒａＳＡＵＲ
家族包含特异的 ８０~１２０ 个氨基酸组成的保守结构

域ꎬ该结构域包含生长素超家族基因的重要组成成

员ꎬ这种现象在马铃薯[１３]、拟南芥[２４]、水稻[９] 与玉

米[２５]中也有报道ꎮ
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　 　 注:红色表示正调控表达高ꎬ蓝色表示负调控表达高ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｒｅｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｈｉｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｌｕｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｈｉｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ７　 转录组差异基因挑选
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图 ６　 ＢｒａＳＡＵＲ 基因与拟南芥 ＡｔＳＡＵＲ 基因同源共线分析

Ｆｉｇ.６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｍｏｎｇ ＢｒａＳＡＵＲ ａｎｄ ＡｔＳＡＵＲ

图 ８　 低温胁迫下 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在叶片中的相对表达量

Ｆｉｇ.８　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＢｒＳＡＵＲｓ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

图 ９　 低温胁迫下 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在生长点中的相对表达量

Ｆｉｇ.９　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲｓ ｇｅｎｅ ｉｎ ｇｒｏｗ ｃｏｒｅ(ｇｃ) ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ
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图 １０　 ＰＥＧ 干旱胁迫下 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在叶片中的相对表达量

Ｆｉｇ.１０　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲｓ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｕｎｄｅｒ ＰＥＧ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

图 １１　 ＰＥＧ 干旱胁迫下 ＢｒａＳＡＵＲｓ 基因在生长点中的相对表达量

Ｆｉｇ.１１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＢｒａＳＡＵＲｓ ｇｅｎｅ ｉｎ ｇｒｏｗ ｃｏｒｅ(ｇｃ) ｕｎｄｅｒ ＰＥＧ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 本研究中低温胁迫后两个品种的不同组织有

不同的响应ꎬ强抗寒性品种 Ｌ７ 的叶片及生长点组

织对低温均响应较慢ꎬ到胁迫 ２４ ｈ 时基因表达呈现

出显著变化ꎻ而弱抗寒性品种 Ｘ 的叶片和生长点组

织对低温的响应均比较灵敏ꎬ１ ｈ 时基因表达即发

生显著变化ꎬ快速对胁迫做出响应ꎬ这与 Ｚｅｎｇ 等[２６]

的研究结果相似ꎮ 此外ꎬ在两个品种中均表现为胁

迫后生长点组织中显著表达的基因数目多于叶片ꎬ
这与赵玉红等[２７] 的研究结果有类似之处ꎮ 这种现

象可能与白菜型冬油菜的表型有关ꎬ强抗寒性品种

Ｌ７ 下胚轴短ꎬ生长点凹陷、低于地表ꎬ叶片匍匐生

长ꎬ而弱抗寒性品种 Ｘ 下胚轴长、生长点高于地表ꎬ
叶片直立、半直立生长[２８]ꎮ 本研究发现低温胁迫后

诱导表达的 ＢｒａＳＡＵＲ 基因比干旱胁迫的多ꎬ且表达

量高ꎬ说明在白菜型冬油菜中 ＳＡＵＲ 基因可能在应

对低温胁迫中起主要作用ꎮ 本研究中分别在低温

胁迫和干旱胁迫条件下ꎬ发现 Ｂｒａ０２９４５２ 基因表达

在强抗寒性油菜品种 Ｌ７ 的叶片及生长点中均逐渐

升高(除在干旱胁迫条件下 Ｌ７ 生长点中呈现先升

高后降低的趋势外)ꎬ可推断该基因同时参与白菜

型冬油菜耐受低温、干旱的调控过程ꎮ 因此ꎬ这个

基因如何响应白菜型油菜的逆境胁迫可作为下一

步的研究工作ꎮ

４　 结　 论

白菜型油菜有 １４２ 个 ＳＡＵＲ 家族成员ꎬ在 １０ 条

染色体上都有分布ꎬ呈现簇状分布ꎬ其中 ３ 号染色体

上数量最多ꎻ其基因长度较短ꎬ只有 １１ 个基因有内

含子ꎮ 低温胁迫后ꎬＢｒａＳＡＵＲ 基因在 Ｘ 中 １ ｈ 表达

量高的基因数目多于 ２４ ｈꎬ而在 Ｌ７ 中却相反ꎬ可见

在弱抗寒性品种中其对低温的反应更迅速ꎮ 干旱

胁迫后ꎬＢｒａ０２９４５２ 在两个品种的叶片及生长点中
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均存在差异ꎬ在 Ｌ７ 的叶片中表达量逐渐增加ꎬ但在

Ｘ 中则是逐渐降低ꎻ而在 Ｌ７ 的生长点中表达量先升

高然后降低ꎬ在 Ｘ 中则是先降低后升高ꎮ 低温胁迫

后诱导表达的 ＢｒａＳＡＵＲ 基因比干旱胁迫的多ꎬ且表

达量高ꎮ
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