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水曲柳中 ＭＹＢＬ２ 基因表达特征分析
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摘　 要: ＭＹＢ 转录因子家族是植物中最大的转录因子家族之一ꎬ参与植物生长、繁殖和代谢的各个时期ꎬ能
通过多种方式参与植物抗逆生长ꎮ 该文在水曲柳中克隆 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因ꎬ利用生物信息学分析其结构和表

达特征ꎬ并构建 ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白的系统进化树ꎮ 对水曲柳幼苗进行低温胁迫、盐胁迫处理以及激素分子诱

导处理(包括 ＡＢＡ、ＩＡＡ、ＧＡ３、ＪＡ、ＳＡ)ꎮ 分别在 ０、１、３、６、１２、２４、４８ ｈ 取样ꎬ利用实时荧光定量 ＰＣＲ 对上述

处理样品中 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因进行定量分析ꎬ并分析了 ＦｍＭＹＢＬ２ 的时空表达特征ꎮ 结果表明:(１)克隆得到

的 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因全长为 ７６２ ｂｐꎬ编码 ２５３ 个氨基酸ꎮ (２)ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白是亲水性蛋白ꎬ氨基酸序列比对表

明其与棉花同源关系较近ꎮ (３)荧光定量分析表明ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基因响应低温胁迫和盐胁迫ꎬ同时 ＡＢＡ、
ＩＡＡ、ＧＡ３、ＪＡ、ＳＡ 共同调控该基因表达ꎮ (４)在低温处理 １ ｈ、盐胁迫 ４８ ｈ 时ꎬ虽然 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因表达量最

高ꎬ激素诱导后表达量持续波动ꎬ但其能在短时间内迅速响应ꎮ (５)ＦｍＭＹＢＬ２ 基因在根、芽、花、种子中均有

表达ꎬ雄花中的表达量最高ꎮ 该研究结果为深入研究 ＭＹＢＬ２ 基因功能和水曲柳抗逆生长的调控奠定基础ꎮ
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　 　 近年来ꎬ随着全球环境不断遭到破坏ꎬ处于逆

境中的植物数量急剧增加ꎬ逆境胁迫使得植物细

胞大量脱水ꎬ膜系统功能紊乱(杨晓慧等ꎬ２００６)对
植物生长极其不利ꎬ所以研究植物抗逆途径是目

前当务之急ꎮ ＭＹＢ 转录因子家族与植物抗逆密切

相关ꎬ是植物中最大的转录因子家族之一ꎬ参与植

物生长繁殖的各个过程(Ｐａｙｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｓｕｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００３ꎻ Ｎｇｕｙｅｎ ＆ Ｌｅｅꎬ ２０１６)ꎮ 水曲柳 ＭＹＢＬ２
蛋白是一种 Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ 蛋白ꎬ这类蛋白结构域是

一种端粒结合蛋白ꎬ能参与植物的胁迫应答和激

素诱导ꎬ还可与 ｂＨＬＨ 和 ＷＤＲ 转录因子复合物结

合调控花色素基因的表达(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 研究发现ꎬ棉花 ＧｈＭＹＢ７３ 基因、拟南

芥 ＡｔＭＹＢ２ 基因可通过提高渗透胁迫抗性来提高

植物耐盐性ꎬ并使一些参与 ＡＢＡ 途径中的非生物

胁迫诱导的相关基因转录水平显著提高(Ｙｏｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 过表达 ＡｔＭＹＢ４４
基因对 ＡＢＡ 诱导的气孔关闭反应更敏感ꎬ对干旱

及盐胁迫的耐受性增强(Ｃｈｏｏｎｋｙｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎻ
ＡｔＭＹＢ６０ 基因在盐胁迫及 ＡＢＡ 影响下表达受阻ꎬ
植物生长受限ꎮ ＭＹＢ 转录因子亦可参与水稻抵御

逆境(罗成科等ꎬ２０１５)ꎮ 除此之外ꎬＭＹＢ 家族还

有着调控花青素合成以抵抗逆境的功能ꎮ 在

ｂＨＬＨ 突变体拟南芥中就发现 ＢｏＭＹＢ２ 转录因子

与 ＢｏＨＬＨｓ 结合共同调控花青素的合成( Ｃｈｉｕ ＆
Ｌｉꎬ ２０１２)ꎮ 花青素通过提高超氧化物 歧化酶、抗
坏血酸氧化酶和谷胱甘肽还原酶的活性来提高寒

冷诱导的抗性(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 成熟参数相近

的红芒果和青芒果在冷藏 ３ 周后ꎬ红芒果因含有

更多的花青素积累ꎬ而表现出对冷害更强的抗性

(Ｓｉｖａｎｋａｌｙａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 野生型拟南芥在接受

外源 ＡＢＡ 诱导时茎尖中的花青素不断积累ꎬ此现

象依赖于 ＡｔＭＹＢ７５ 基因及一些其他能被 ＡＢＡ 诱

导的基因(陈俊洁等ꎬ２０２０)ꎮ 水杨酸( ＳＡ)和茉莉

酸(ＪＡ)也对植物抗逆起着重要作用ꎮ 水杨酸和茉

莉酸可以通过加强植物自身的防御信号来诱导植

物合成更多的防御类化合物ꎬ有助于植物抗逆ꎻ通
过研究枸杞中 ＳＡ 结合蛋白 ＬｃＳＡＢＰ 发现ꎬＬｃＳＡＢＰ
通过提高内源性 ＳＡ 含量ꎬ促进活性氧的清除以及

调节逆境相关转录因子的表达而抵御逆境( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻＪＡ 还可延长果蔬保存期(赵曼如等ꎬ
２０２０)ꎻＪＡ 在使植物适应高光照和高温胁迫的组

合中起着重要作用(Ｂａｌｆａｇóｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
水曲柳(Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ)是木犀科落叶乔

木ꎬ是东北地区珍贵的硬阔用材树种ꎬ并且是国家

重点保护的野生植物之一ꎮ 由于目前对多种抗逆

途径 的 综 合 研 究 较 少ꎬ 所 以 本 文 对 水 曲 柳 中

ＦｍＭＹＢＬ２ 基因进行了克隆和分析ꎬ并研究了水曲柳

抗逆能力、激素诱导表达和不同部位表达ꎬ为水曲

柳对逆境胁迫适应机制提供依据ꎬ对水曲柳资源的

开发和优化具有重要的理论意义和实用价值ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料的处理

１.１.１ 非生物胁迫与激素诱导的取材　 取实验室中

由水曲柳种子种植ꎬ长势均一ꎬ并在温室中经恒温、
恒湿、恒光强培养 ４５ ｄ 的实生苗 １５０ 株ꎮ 因其幼

嫩ꎬ次生代谢产物较少ꎬ故在进行诱导胁迫时利于

检测基因表达量的变化ꎮ 对其进行 ４ ℃ 低温、２００
ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ 的胁迫处理ꎬ并用浓度均为 １００
μｍｏｌＬ￣１的植物激素 ＡＢＡ、ＧＡ３、ＩＡＡ、ＪＡ、ＳＡ 分别

进行激素信号诱导处理ꎬ而对照组不作任何处理ꎮ
实验组和对照组分别在 ０、１、３、６、１２、２４、４８ ｈ 时取样ꎬ
并将样品放入液氮冷冻ꎬ置于－８０ ℃的冰箱中保存ꎮ
１.１.２ 水曲柳不同部位的取材 　 根、茎、叶取自上

述培养 ６０ ｄ 的实生幼苗 ５ 株ꎮ 雄花、雌花、芽以及

种子取自东北林业大学林场中不同月份长势均
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一、良好的成熟水曲柳植株(共取自 ５ 棵树ꎬ至少

重复三次)ꎮ 在超净工作台中对材料进行消毒ꎬ以
待后续检测 ＭＹＢＬ２ 基因的表达量ꎮ 对照组除消毒

外同样不做任何处理ꎮ 将消毒后的样品分别放入

液氮冷冻ꎬ置于－８０ ℃的冰箱中保存ꎮ
１.２ 研究方法

１.２.１ 选用的内参基因和算法 　 引入在水曲柳中

表达量 相 对 稳 定 的 持 家 基 因 ＴＵ ( 任 小 龙 等ꎬ
２０１５)ꎬ以便于获得更加准确的基因表达量ꎬ同时

也方便对数据进行比对校正ꎮ 算法使用 ２－△△ＣＴ

(△ＣＴ 处理组－△ＣＴ 对照组)ꎮ
１.２.２ ＦｍＭＹＢＬ２ 基因克隆方法　 应用 Ｔｒｉｓ￣ＣＴＡＢ 法

分别提取样品根、茎、叶、芽、雄花、雌花、种子的

ＲＮＡ(每次取各样品 ０.５ ｇ)ꎮ 因 ＣＴＡＢ 与蛋白质和

多糖类物质可结合形成复合物ꎬ利用有机溶剂分离

该复合物与核酸ꎬ并加入沉淀剂ꎬ可以得到不同样

品的 ＲＮＡꎮ 利用反转录试剂盒将得到的 ＲＮＡ 反转

录成 ｃＤＮＡꎬ将其与本研究室前期所测得的水曲柳

转录组数据进行比对ꎬ根据 ｃＤＮＡ 序列设计引物(表
１)ꎬ克隆 ＭＹＢＬ２ 基因编码区全长(图 １)ꎮ 进行多次

ＰＣＲ(反应体系为 ２０ μＬꎮ 其中ꎬ模板 ｃＤＮＡ ２ μＬꎬ正
反引物各 １ μＬꎬ ｄＮＴＰ １.６ μＬꎬ ｒＴａｑ ０.２ μＬꎬ Ｂｕｆｆｅｒ ２
μＬꎬ ｄｄＨ２Ｏ １２.２ μＬ)ꎬ并通过凝胶回收纯化产物ꎬ应
用 ｐＭＤ１８￣Ｔ 载体连接后转化进入 ＪＭ１０９ 感受态细

胞ꎬ并在加有抗性的培养基上培养单菌落ꎬ选取多个

菌落进行菌液验证ꎬ然后送至公司进行测序ꎮ
１.２.３ ＦｍＭＹＢＬ２ 在响应逆境胁迫及激素信号表达下

的分析方法　 根据 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因序列设计荧光定

量 ＰＣＲ 引物(表 １)ꎬ应用荧光定量 ＰＣＲ 技术分别分

析 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因在 ４ ℃低温胁迫、ＮａＣｌ 胁迫、ＩＡＡ、
ＡＢＡ、ＧＡ３、ＪＡ、ＳＡ 激素诱导下的表达量ꎮ 样品均进行

３ 次重复检测ꎮ 利用 ２－△△ＣＴ法计算表达量ꎮ

表 １　 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因序列克隆以及荧光定量 ＰＣＲ 的引物序列设计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｓｉｇｎ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ＦｍＭＹＢＬ２ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

备注
Ｒｅｍａｒｋ

ＦｍＭＹＢＬ２￣Ｆ
ＦｍＭＹＢＬ２￣Ｒ

５′￣ＴＴＧＧＣＴＣＡＡＴＧＧＧＡＡＧＧＴＣＴＣＣ￣３′
５′￣ＴＴＡＴＴＴＣＡＴＴＴＣＣＡＧＧＣＣＴＣＴＧＴＡＧＣ￣３′

基因克隆 Ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ
基因克隆 Ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ

ｑＦｍＭＹＢＬ２￣Ｆ
ｑＦｍＭＹＢＬ２￣Ｒ

５′￣ＴＧＣＴＧＧＣＧＴＴＣＧＣＴＴＣＣＴＡＡ￣３′
５′￣ＧＡＧＡＣＣＡＴＴＴＧＴＴＡＣＣＡＡＧＡＡＧＡＣＴＧ￣３′

定量 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
定量 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

２　 结果与分析

２.１ 基因克隆

克隆获得了 ＦｍＭＹＢＬ２ 的基因序列(图 １)ꎬ可
知该基因全长 ７６２ ｂｐꎬ编码 ２５３ 个氨基酸ꎮ
２.２ 氨基酸序列比对及构建基因进化树

应用 ＮＣＢＩ 里的 Ｐｒｏｔｅｉｎ ＢＬＡＳＴ 对 ＦｍＭＹＢＬ２ 进

行同源序列比对ꎬ利用相似度较高的同源序列构建

基因进化树(图 ２)发现 ＦｍＭＹＢＬ２ 与棉花、巴旦木、
可可、梅花等的氨基酸序列相似性较高ꎬ说明它们

亲缘关系较近ꎮ
２.３ 氨基酸理化性质的分析及 ＦｍＭＹＢＬ２ 的疏水

性预测

应用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线工具分析预测 ＦｍＭＹＢＬ２
氨基酸的理化性质ꎮ 结果表明ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 由 ２５３
个氨基酸组成ꎬ其中有 ２９ 个带负电的氨基酸残基

(Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ)ꎬ有 ３８ 个带正电的氨基酸残基(Ａｒｇ ＋
Ｌｙｓ)ꎮ 不稳定指数为 ４９. ９４ꎬ所以是不稳定蛋白

质ꎮ 蛋白质的疏水性对蛋白质的影响巨大ꎬ主要

表现在蛋白质的构型、稳定性、以及其功能ꎮ 应用

Ｐｒｏｓｃａｌｅ 在线工具对 ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白进行疏水性分

析(图 ３)ꎮ 分析表明ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 有 ２１ 个亲水区

域和 １０ 个疏水区域ꎬ总平均疏水性为－０.６６０ꎬ是
亲水性蛋白ꎮ ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白的疏水区域有利于

蛋白质向内部折叠形成二级结构ꎬ进一步形成结

构域ꎬ并有利于蛋白形成 α 螺旋ꎬ保证其自身稳定

性ꎮ 应用在线软件 ＥｘＰＡＳｙ 中的 Ｃｏｍｐｕｔｅ ｐＩ / Ｍｗ
得出 ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白质的等电点为 ９.０２ꎬ所以该蛋

白在 ＰＨ 为 ９.０２ 时最不稳定且溶解度最小ꎬ易于

沉淀析出ꎮ 同时蛋白质的黏度、渗透压、膨胀性以

及导电能力均为最小ꎮ
２.４ ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量在 ４ ℃低温胁迫、ＮａＣｌ 胁迫

下的变化趋势

水曲柳幼苗经不同胁迫处理时ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基

因表达量均较对照(ＴＵ)上调表达ꎬ表达量随时间

的变化而波动明显(图 ４)ꎮ 用 ４ ℃低温处理水曲

柳幼苗时ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基因表达量在 ０、１、３、６、１２、
２４、４８ ｈ 总体呈现先下降后上升的趋势ꎮ 在其被

胁迫 １ ｈ 后 ＦｍＭＹＢＬ２ 相对表达量最高ꎬ 为对照组
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图 １　 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因编码区的序列全长
Ｆｉｇ. １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＦｍＭＹＢＬ２ ｇｅｎｅ

的 ７ 倍ꎬ而处理 ６、１２ ｈ 时的表达量均低于对照组ꎬ
其中 ６ ｈ 表达量为对照组的 ０.５４ 倍ꎬ１２ ｈ 表达量

最低ꎬ为对照组的 ０.１０ 倍ꎮ 用 ＮａＣｌ 胁迫处理水曲

柳幼苗时ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基因表达量总体呈现先下降

后上升的趋势ꎮ 胁迫处理 １ ｈ 后ꎬ实验组基因表达

量是对照组的 １.２０ 倍ꎬ而处理 ３、６、１２ ｈ 后表达水

平均低于对照组表达量ꎬ４８ ｈ 表达量最高ꎬ是对照

组的 ２.４１ 倍ꎮ
２.５ ＦｍＭＹＢＬ２表达量在激素信号诱导下的变化趋势

水曲柳幼苗经不同激素信号诱导ꎬ表达模式

变化不同(图 ５)ꎮ 用 ＡＢＡ 处理水曲柳幼苗时ꎬ其
ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量波动明显ꎮ 其中除处理 ６ ｈ 后

ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量达到对照组的 １.０５ 倍以外ꎬ其余

处理时间基因表达均被抑制ꎬ低于正常水平ꎮ 其

中实验组在经 ＡＢＡ 诱导 １ ｈ 后表达量最低ꎬ是对

照组 的 ０. １９ 倍ꎮ 用 ＩＡＡ 处 理 水 曲 柳 幼 苗 后ꎬ
ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量的变化十分显著ꎬ其中诱导处理

２４ ｈ 后表达量达到峰值ꎬ是对照组的 １１.８０ 倍ꎮ 除

处理 １ ｈ 仅为对照组的 ０.６５ 倍外ꎬ其余均超过对照

组基因表达量ꎮ 用 ＧＡ３ 处理水曲柳幼苗时ꎬ３ ｈ 达

到最高表达量ꎬ是对照组的 ２.６８ 倍ꎬ且处理 １、１２、４８
ｈ 后低于对照组ꎬ３、６、２４ ｈ 时均高于对照组ꎮ ＪＡ 处

理水曲柳幼苗(图 ６)３ ｈ 后ꎬＭＹＢＬ２ 基因的相对表

达量最高ꎬ３、６ ｈ 表达量不断下降ꎬ而后又上升ꎬ表
达量不断波动ꎮ ＳＡ 处理 １ ｈ 后基因的表达量虽达

到顶峰ꎬ而后不断波动ꎬ但始终维持在对照组 １０ 倍

以内ꎮ
２.６ ＦｍＭＹＢＬ２在水曲柳不同部位、月份的表达量分析

在测水曲柳不同部位的基因表达时(图 ７)ꎬ本
研究选择的内参为水曲柳微管基因 ＴＵꎮ 基因相对

表达量的算法为 ２－△△ＣＴ(△ＣＴ ＝基因的表达量－内
参的表达量)ꎮ 该基因在不同部位的表达量往往

是不同的ꎮ 经研究发现ꎬＴＵ 在水曲柳的花和芽中

表达 量 较 高ꎬ 而 在 根 茎 叶 中 表 达 量 较 低ꎮ
ＦｍＭＹＢＬ２ 基因在茎叶中几乎没有表达(设对照组

数值为 １)ꎬ在根中表达也很少ꎬ而在花中表达量较
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图 ２　 ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白发育进化树的构建
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ＦｍＭＹＢＬ２ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｅ

图 ３　 ＦｍＭＹＢＬ２ 蛋白疏水性分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＦｍＭＹＢＬ２ ｐｒｏｔｅｉｎ

高ꎮ 其中ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 在根中的表达量是 １.３８ 倍、
在雌花中的表达量是 １３.３８ 倍、在雄花中的表达量

是 ２０.７８ 倍ꎮ 在测定水曲柳不同月份的基因表达

时(图 ８)ꎬ仍然选择 ＴＵ 作为内参基因ꎬ研究发现

ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量在 ８ 月的表达量最高ꎬ达到了对

照组的 １０ 倍ꎬ在 ９ 月时则逐渐下降ꎮ

３　 讨论与结论

本研究通过生物软件分析 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因序

列ꎬ得知其为亲水性蛋白ꎬ且不存在信号肽ꎮ 氨基

酸序列比对发现其与棉花等植物的氨基酸序列相

似性较高ꎬ说明它们亲缘关系较近ꎬ可能有相似的

作用规律ꎮ 并进行了水曲柳中 ＭＹＢＬ２ 基因在不同

模式下的相对表达量以及寒冷和激素诱导的研究ꎮ
植物在低温胁迫下由于冷应激反应ꎬ会导致

其与防御相关的蛋白含量降低(Ｍａｋｏｔｏ ＆ Ｓｅｔｓｕｋｏꎬ
２００７)ꎬ 对 植 物 产 生 不 良 影 响ꎬ 所 以 本 研 究 对

ＦｍＭＹＢＬ２ 基因进行定量研究ꎬ观测其在冷应激反

应下的表达及其对植物的影响ꎮ 通过定量实验得

出ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 在被低温胁迫 １ ｈ 后表达量最高ꎬ１２
ｈ 时的表达量最低ꎮ 基因表达量的极大改变说明

其响应了寒冷胁迫ꎬ这与拟南芥 ＭＹＢ１５ 基因表达

量受冷胁迫波动类似(Ａｇａｒｗａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 此

外ꎬ用 ＮａＣｌ 胁迫处理水曲柳幼苗时ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基

因表达量呈现先下降后上升的趋势ꎮ 胁迫处理 ４８
ｈ 后表达量最高ꎬ证明 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因有增加水曲

柳抗盐性的能力ꎬ在处理后基因表达量迅速上升ꎮ
此外ꎬ在植物激素 ＡＢＡ、ＩＡＡ、ＧＡ３、ＪＡ、ＳＡ 的诱导

下ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 基因的表达也受到不同的影响ꎬ且
对 ＩＡＡ 的响应最为明显ꎬ经 ＩＡＡ 处理 ２４ ｈ 后的水

曲柳幼苗中 ＭＹＢＬ２ 表达量为对照组的 １１.８０ 倍ꎮ
在 ＡＢＡ 和 ＧＡ３ 的信号诱导下ꎬ该基因表达量有显

１００１６ 期 韩丹宇等: 水曲柳中 ＭＹＢＬ２ 基因表达特征分析



图中字母 ａ、ｂ、ｃ、ｄ、ｅ、ｆ、ｇ、ｈ 为多重比较分析的字母标记ꎮ
(将 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因表达量平均数从大到小顺序排列ꎬ然后
在最大的平均数上标上字母“ ａ”ꎻ将该平均数依次和其以
下各平均数相比ꎬ凡差异不显著的都标字母“ ａ”ꎬ直至某一
个与之相差显著的平均数则标以字母“ ｂ”ꎮ 再以该标有
“ｂ”的平均数为标准ꎬ与各个比它大的平均数比ꎬ凡不显著
的也一律标以字母“ｂ”ꎻ直至某一个与之相差显著的平均
数则标以字母“ｃ”ꎻ如此重复下去ꎬ直至最小的一个平均数
有了标记字母为止ꎮ)
Ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅꎬ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａꎬ ｂꎬ ｃꎬ ｄꎬ ｅꎬ ｆꎬ ｇ ａｎｄ ｈ ａｒｅ ａｌｐｈａｂｅｔｉｃ
ｌａｂｅｌｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ. (Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ＦｍＭＹＢＬ２ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｗａｓ ａｒｒａｎｇｅｄ ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｆｒｏｍ ｌａｒｇｅ ｔｏ
ｓｍａｌｌ. Ｐｕｔ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ “ ａ” ｏｎ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ａｖｅｒａｇｅ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｉｓ ｓｅｑｕｅｎｔｉａｌｌｙ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔ ａｖｅｒａｇｅｓꎬ
ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ “ａ” ｉｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｌｅｔｔｅｒ “ｂ” ｉｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ. Ｔｈｅｎ ｔａｋｉｎｇ ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ “ｂ” ａｓ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ. Ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ “ｂ”
ｉｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ “ ｃ” ｉｓ
ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ. Ｒｅｐｅａｔｉｎｇ ｔｈｉｓ ｐｒｏｃｅｓｓ ｕｎｔｉｌ
ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｓｔ ａｖｅｒａｇｅ ｉｓ ｍａｒｋｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｌｅｔｔｅｒ.)

图 ４　 ４ ℃、ＮａＣｌ 胁迫下 ＦｍＭＹＢＬ２ 的相对表达量
Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＦｍＭＹＢＬ２

ｕｎｄｅｒ ４ ℃ ａｎｄ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

著的波动ꎮ 由此可见ꎬＦｍＭＹＢＬ２ 响应激素信号ꎬ
可在植物因抵抗逆境胁迫而导致激素含量改变时

响应ꎬ辅助植物抗逆ꎮ 植物自身的水杨酸与茉莉

酸就有着调控气孔关闭的生理功能ꎬ且植物伤信

号能引起 ＪＡ 和 ＳＡ 含量的增加ꎮ 本研究结果发

现ꎬ在 ＪＡ 和 ＳＡ 诱导下 ＭＹＢＬ２ 基因表达量升高ꎬ
说明在植物因胁迫造成细胞损伤时ꎬＪＡ、ＳＡ 在被

诱导含量增加的同时也会使 ＦｍＭＹＢＬ２ 表达量上

升ꎬ共同抵御胁迫ꎮ
本研究检测了水曲柳不同部位基因的表达量ꎬ

研究发现 ＦｍＭＹＢＬ２ 在花、芽中表达量最高ꎬ在茎叶

中表达量很少ꎮ 因其在不同的组织和器官里表达

量不同ꎬ说明 ＦｍＭＹＢＬ２ 的表达具有组织特异性ꎮ
在检测不同月份的表达时ꎬ本研究发现 ５ 月时基因

的表达量之所以高达 ６ 倍ꎬ可能是因为水曲柳的花

图中字母 ａ、ｂ、ｃ、ｄ、ｅ、ｆ、ｇ、ｈ、ｉ、ｊ 为多重比较分析的字母标
记ꎮ (标记原理同上)下同ꎮ
Ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅꎬ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａꎬ ｂꎬ ｃꎬ ｄꎬ ｅꎬ ｆꎬ ｇꎬ ｈꎬ ｉ ａｎｄ ｊ ａｒｅ
ａｌｐｈａｂｅｔｉｃ ｌａｂｅｌｓ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ. ( Ｔｈｅ
ｍａｒｋｉｎｇ ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｉｓ ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ａｂｏｖｅ.) Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 ＡＢＡ、ＩＡＡ、ＧＡ３ 诱导下 ＦｍＭＹＢＬ２ 的相对表达量

Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＦｍＭＹＢＬ２
ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ＡＢＡꎬ ＩＡＡ ａｎｄ ＧＡ３

图 ６　 ＪＡ、ＳＡ 诱导下 ＦｍＭＹＢＬ２ 的相对表达量
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＦｍＭＹＢＬ２

ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ＪＡ ａｎｄ ＳＡ

期在 ５ 月左右ꎬ而花中花青素的积累使得 ＦｍＭＹＢＬ２
基因的表达量上升ꎮ ７—８ 月基因表达量逐渐上升ꎬ
８—９ 月逐渐下降ꎬ可能是 ７—８ 月温度较适宜植物

生长ꎬ不需要太多代谢产物抵抗逆境ꎮ 综上所述ꎬ
水曲柳 ＦｍＭＹＢＬ２ 基因可参与植物抗逆境胁迫和激

素信号的响应ꎬ无论是通过自身表达量的变化增强

植物抗逆性ꎬ还是通过影响次生代谢产物花青素的

含量ꎬ都能帮助植物抗逆ꎮ 可见ꎬ该基因在水曲柳

生长发育中的作用十分重要ꎮ
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