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ｆｅｒｅｎｔ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｃｒｏｃｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｃｒｏｃｉｎꎻ ＣＣＤ ｇｅｎｅꎻ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙ￣

ｓｉｓꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 西红花(Ｃｒｏｃｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.)又名藏红花ꎬ是鸢

尾科番红花属球根类多年生无茎草本植物ꎬ仅柱

头入药ꎬ产量低(１５ ｋｇ / ｈｍ２左右) ꎬ又因为其是三
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倍体植物ꎬ只能通过球茎繁殖ꎬ繁殖率低ꎬ致使其

价格昂贵ꎬ被誉为“植物黄金” [１] ꎮ 西红花具有强

烈的活血化瘀和散郁开结的功效 [２￣３] ꎬ无论在传

统药典还是现代医药中西红花一直被广泛利

用 [４￣６] ꎮ ２０１０ 版«中华人民共和国药典» 以西红

花苷作为西红花的主要活性指标ꎮ 在西红花柱

头中 玉 米 黄 质 在 类 胡 萝 卜 素 裂 解 双 加 氧 酶

(ＣＣＤｓ)催化下氧化成脱辅基类胡萝卜素即西红

花苷等主要活性物质 [７￣８] ꎮ
ＣＣＤｓ 是参与类胡萝卜素裂解过程的重要

酶ꎬ也是西红花苷合成途径的重要酶ꎮ 随着测

序技术的发展和多个物种全基因组序列的公

布ꎬ植物中鉴定出越来越多的编码 ＣＣＤｓ 酶的基

因ꎬ这为明确 ＣＣＤ 蛋白家族的起源进化和功能

提供了丰富的基因资源 [ ９] ꎮ 研究结果表明ꎬ植
物中 ＣＣＤ 基 因 家 族 主 要 包 括 ＣＣＤ１、 ＣＣＤ４、
ＣＣＤ７、ＣＣＤ８ ４ 个亚基因家族 [ １０￣１２] ꎮ 目前在西

红花中也鉴定出 ＣＣＤ 家族的一些基因ꎬ但是这

些基因在西红花苷合成途径中的作用是否存在

差异尚不清楚ꎮ 因此本研究主要分析西红花中

ＣＣＤ 家族基因的序列特征及其在不同花器官中

的表达情况ꎬ为解析 ＣＣＤ 基因在西红花苷合成

过程中的功能提供基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

挑选质量在２０ ~ ２５ ｇ 的西红花种球 ５０ 个ꎬ
在 １１ 月中上旬西红花开花时ꎬ对柱头、花瓣、雄
蕊分别取样ꎬ液氮速冻ꎬ － ７０ ℃ 保存ꎬ用作提取

ＲＮＡꎮ
１.２　 西红花 ＣＣＤ 基因的结构分析

在 ＮＣＢＩ 中检索西红花 ＣＣＤ 家族基因ꎬ共获

得 １３ 个 ＣｓＣＣＤ 基因 ＣＤＳ 序列ꎮ 利用在线软件

ＥｘＰＡＳｙ( ｈｔｔｐ: / / ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ) 对西红花 ＣＣＤ 家族

基因的氨基酸序列进行分子量、等电点预测 [１３] ꎮ
利用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 软 件 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ.
ｃｏｍ / ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ.ｈｔｍｌ) 分析氨基酸序列ꎬ进行亚细

胞定位预测ꎮ 通过在线 ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ) 预测蛋白三维结构ꎬＤａｌｉ
ｓｅｖｅｒ ( ｈｔｔｐ: / / ｅｌｃｈｉｄｎａ. ｂｉｏｃｅｎｔｅｒ. ｈｅｌｓｉｎｋｉ. ｆｉ / ｄａｌｉ ＿
ｓｅｒｖｅｒ / ｓｔａｒｔ)计算目标蛋白与模板蛋白骨架原子

ＲＭＳＤ 值 ( Ｒｏｏｔ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｄｅｖｉａｔｉｏｎꎬ均方根距

离) ꎬ一般情况下 ＲＭＳＤ 值越小表示目标蛋白模

型越合理ꎮ
用 ＤＮＡＭＡＮ 软件ꎬ对西红花 ＣＣＤ 基因家族成

员进行序列同源性比对ꎬ在氨基酸水平上分析它们

的遗传多样性ꎻ使用 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ(１.８３)软件对氨基酸

序列进行多序列联配ꎬ将多序列联配的结果通过

Ｍｅｇａ ５.０ 软件进行分析ꎬ构建系统进化树ꎬ采用邻近

法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)并利用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 方法进行

评估ꎬ数值设置为１ ０００ꎮ
１.３　 西红花 ＣＣＤ 基因的表达分析

用 ＯＭＩＧＡ 公司植物 ＲＮＡ 提取试剂盒提取西

红花柱头、花瓣、雄蕊的总 ＲＮＡꎮ 以梯度总 ＲＮＡ
量及梯度循环数确定可区分表达强度差异的最

佳 ＰＣＲ 循环数ꎮ 以等量总 ＲＮＡ 进行 ＲＴ￣ＰＣＲꎬ反
应程序为:４２ ℃ １ ｈꎻ９４ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ退
火 ３０ ｓꎬ７２ ℃ ４５ ｓꎬ合适循环数ꎻ７２ ℃ 延伸 １０
ｍｉｎꎮ 所用引物、退火温度见表 １ꎮ 扩增产物用

１􀆰 ２％琼脂糖凝胶电泳分离ꎮ 反转录所用生化酶

等购自 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司ꎬＰＣＲ 所用酶等购自 ＴａＫａＲａ
公司ꎬＲＮＡ 提取过程中所需枪头、离心管等购自

Ａｘｙｇｅｎ 公司ꎮ
西红花柱头、花瓣、雄蕊的转录组测序由诺禾致

源生物有限公司完成ꎮ 在 ３ 个花器官的差异基因库

中根据西红花 ＣｓＣＣＤ 基因登录号找到目标基因ꎬ并
根据 ＦＰＫＭ 值[１４]比较 ＣｓＣＣＤ 基因在西红花不同花

器官的表达差异ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 西红花 ＣＣＤ 家族基因

从 ＮＣＢＩ 中检索获得 １１ 个西红花 ＣｓＣＣＤ 基

因( 表 １ ) ꎬ １１ 个 ＣｓＣＣＤ 基 因 的 ＣＤＳ 长 度 在

１ １１０ ~ １ ８８４ ｂｐꎬ其中 ＣｓＣＣＤ７ 基因 ＣＤＳ 最长ꎬ
为１ ８８４ ｂｐꎬＣｓＺＣＯ 基因最短ꎬ为１ １１０ ｂｐꎮ 通过

ＥｘＰＡＳｙ 在线软件对 ＣｓＣＣＤ 基因进行了蛋白质长

度、分子 量 及 等 电 点 等 生 化 属 性 分 析ꎮ １１ 个

ＣｓＣＣＤ 蛋白氨基酸长度在３６９ ~ ６２７ ａａꎬ分子量在

４０ ７５０ (ＣｓＺＣＯ)到７０ １２６ ( ＣｓＣＣＤ７)间ꎬ等电点

范围从 ５􀆰 １８ ( ＣｓＺＣＯ) 到 ７􀆰 ６２ ( ＣｓＣＣＤ２Ｌ) ꎮ １１
个 ＣｓＣＣＤ 基因的亚细胞定位预测结果(表 ２)表

明ꎬＣｓＣＣＤ７ 具有 １ 个亚细胞定位ꎬ定位到叶绿

体ꎬ其余成员均具有 ２ 个以上亚细胞定位ꎬ主要

定位到细胞质、叶绿体等ꎮ
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表 １　 本研究所用引物

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

基因名称 　 　 引物 １(５′→３′) 　 　 引物 ２(５′→３′) 退火温度(℃)

ＣｓＣＣＤ２ ＣＣＴＣＣＧＴＡＴＣＴＴＡＣＴＴＡＴＣＧ ＴＴＣＴＡＧＧＴＣＣＣＡＡＣＴＣＡＡ ５５

ＣｓＣＣＤ４ｃ ＧＣＣＧＣＣＴＴＡＣＡＴＣＡＣＣＴＡ ＣＧＡＣＡＣＧＡＴＴＣＣＧＴＴＣＣＴ ５５

ＣｓＣＣＤ７ ＡＣＣＴＣＣＣＣＧＴＣＡＴＣＣＡＡＴ ＡＣＣＴＣＣＣＣＧＴＣＡＴＣＣＡＡＴ ６０

ＣｓＣＣＤ８ｂ ＣＡＧＡＧＧＧＧＣＡＣＣＴＡＣＴＴＡ ＣＧＧＣＡＡＴＡＧＣＧＴＣＣＡＣＡＴ ５６

１８Ｓ ＡＧＴＴＴＧＡＧＧＣＡＡＴＡＡＣＡＧＧＴＣＴ ＧＡＴＧＡＡＡＴＴＴＣＣＣＡＡＧＡＴＴＡＣＣ ５４

表 ２　 西红花 ＣＣＤ 基因家族基本信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＣＤ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｃｒｏｃｕｓ

基因名称　 　 基因登录号
ＣＤＳ 长度

(ｂｐ)
ＣｓＣＣＤ 蛋白

长度(ａａ) 分子量 等电点
亚细胞定位

ＣｓＣＣＤ１ａ ＡＪ１３２９２７ １ ６４１ ５４６ ６１ ６９６ ５.９０ 细胞质、过氧化物酶体、叶绿体、线粒体

ＣｓＣＣＤ１ｂ ＥＵ５２３６６１ １ ６９２ ５６３ ６３ １７３ ６.７５ 叶绿体、质膜、细胞质

ＣｓＣＣＤ２ ＫＪ５４１７４９ １ ６８９ ５６２ ６３ ２９８ ６.５９ 细胞质、质膜、液泡

ＣｓＣＣＤ２Ｌ ＫＰ８８７１１０ １ ８７２ ６２３ ６９ ９２２ ７.６２ 叶绿体、质膜、细胞核

ＣｓＣＣＤ４ａ ＥＵ５２３６６２ １ ７４３ ５８０ ６３ ７７０ ６.１５ 叶绿体、液泡

ＣｓＣＣＤ４ｂ ＥＵ５２３６６３ １ ７１０ ５６９ ６２ ６７２ ６.１４ 叶绿体、线粒体

ＣｓＣＣＤ４ｃ ＪＮ１３１４９９ １ ８６０ ６１９ ６７ ３３７ ６.１４ 叶绿体、细胞核

ＣｓＣＣＤ７ ＫＪ３６１４７７ １ ８８４ ６２７ ７０ １２６ ６.４９ 叶绿体

ＣｓＣＣＤ８ａ ＫＪ３６１４７８ １ ５３６ ５１１ ５７ １３９ ６.６１ 细胞质、细胞核

ＣｓＣＣＤ８ｂ ＫＪ３６１４７９ １ ６７４ ５５７ ６２ ０３４ ６.１８ 细胞质、叶绿体

ＣｓＺＣＯ ＡＪ４８９２７６ １ １１０ ３６９ ４０ ７５０ ５.１８ 细胞质、叶绿体、细胞核

　 　 将 １１ 个 ＣｓＣＣＤ 基因编码的蛋白质氨基酸序列进

行比对ꎬ发现氨基酸序列有一段保守序列ꎬ都含有

ＲＰＥ６５ 保守结构域ꎬ但是氨基酸序列的一致性较低(图
１)ꎮ 根据序列一致性分为 ＣＣＤ１、ＣＣＤ４、ＣＣＤ７、ＣＣＤ８ ４
个亚基因家族(图 ２)ꎬ同一个亚家族内编码的氨基酸序

列一致性较高ꎬ但不同亚家族间编码的氨基酸序列差

异较大、一致性低于 ４０％ꎮ 其中 ＣｓＣＣＤ２、ＣｓＣＣＤ２Ｌ 氨

基酸序列与 ＣｓＣＣＤ１ａ 的氨基酸序列一致性为 ７２％ꎬ因
此 ＣｓＣＣＤ２、ＣｓＣＣＤ２Ｌ 基因属于 ＣＣＤ１ 亚基因家族ꎻ而
ＣｓＺＣＯ 氨基酸序列与 ＣｓＣＣＤ４ａ、ＣｓＣＣＤ４ｂ 氨基酸序列

一致性高于 ９８％ꎬ因此 ＣｓＺＣＯ 属于 ＣＣＤ４亚基因家族ꎮ
２.２　 西红花 ＣＣＤ 家族基因的系统进化分析

为深入分析西红花 ＣｓＣＣＤ 基因与其他物种

同源基因的进化关系ꎬ从 ＮＣＢＩ 中检索获得拟南

芥、烟草、玉米、番红花部分 ＣＣＤ 基因序列ꎬ利用

Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 程序对这些 ＣＣＤ 基因编码的氨基酸序

列进行比对ꎬ并利用 ＭＥＧＡ５. ０ 软件对比对结果

进行系统进化树的构建ꎮ 结果 (图 ３) 表明ꎬ不
同物种的 ＣＣＤ 基因同样分为 ４ 个亚基因家族ꎬ在
不同 ＣＣＤ 亚家族中与西红花关系较近的物种存

在差异ꎮ ＣＣＤ１ 亚基因家族中ꎬＣｓＣＣＤ１ａ 基因与

番红花 ＣａＣＣＤ１ 基因亲缘关系较近ꎮ ＣＣＤ４ 亚基

因家族中ꎬＣｓＣＣＤ４ｃ 基因与番红花 ＣａＣＣＤ４ｃ 基因

亲缘关系较近ꎮ ＣＣＤ７、ＣＣＤ８ 亚家族中ꎬ西红花

中 ＣｓＣＣＤ７、ＣｓＣＣＤ８ 基因分别与烟草中 ＮｔＣＣＤ７、
ＮｔＣＣＤ８ 的亲缘关系较近ꎮ
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横线处为保守结构域 ＲＰＥ６５ꎮ
图 １　 西红花 ＣＣＤ 基因家族编码的氨基酸序列比对

Ｆｉｇ.１　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＣＣＤ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｃｒｏｃｕｓ

图 ２　 西红花 ＣＣＤ 基因家族编码的氨基酸序列一致性分析

Ｆｉｇ. ２ 　 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ＣＣＤ ｇｅｎｅｓ
ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｃｒｏｃｕｓ

２.３　 西红花 ＣＣＤ 蛋白质三维结构

为进一步了解 ４个 ＣＣＤ亚基因家族的差异ꎬ从 ４个

亚基因家族中各选 １个代表基因进行蛋白质三维结构预

测ꎮ 利用在线分析工具 ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ 同源建模服务器

对西红花 ＣＣＤ家族蛋白的三级结构进行预测ꎬ方法为同

源比对建模的方式ꎬ取序列相似性较高的蛋白质结构作

为模板进行建模ꎬ预测西红花中 ＣＣＤ 蛋白质的三级结

构ꎮ 结果 (图４) 显示ꎬ４个ＣＣＤ亚家族基因编码的蛋白

三维结构存在差异ꎮ 其中ＣｓＣＣＤ２和ＣｓＣＣＤ４ｃ 的蛋白三

维结构相似度较高ꎬ二者均以 ＮＥＣＤ１ 蛋白为模板ꎬ序列

相似度在 ４０％左右ꎬ覆盖度分别为 ９０％和 ８２％ꎬＲＭＳＤ 值

分别为 ０.９和 ０.６ꎻＣＣＤ７和 ＣＣＤ８的蛋白三维结构相似度

较高ꎬ二者均以脱辅基类胡萝卜素分解氧化酶蛋白结构
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为模板ꎬ序列相似度在 ３５％左右ꎬ覆盖度分别为 ７４％和 ７３％ꎬＲＭＳＤ值分别为 ０.９和 １.２ꎮ

图中数字表示 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 验证中基于 １ ０００ 次重复可信度的百分比ꎻ标尺代表遗传距离ꎻ选用的 ＣＣＤ 蛋白氨基酸序列分别为拟南芥 ＡｔＣＣＤ１
(ＡＪ００５８１３)、ＡｔＣＣＤ７(ＮＭ＿１３００６４)、ＡｔＣＣＤ８(ＮＭ￣１１９４３４)ꎻ玉米 ＺｍＣＣＤ１(ＤＱ１００３４６)、ＺｍＣＣＤ７(ＮＭ￣００１１９６９９９)、ＺｍＣＣＤ８(ＮＭ￣１１９７０００)ꎻ
烟草 ＮｔＣＣＤ１￣１( ＫＣ７４７７２９)、ＮｔＣＣＤ１￣２( ＫＣ７４７７３０)、ＮｔＣＣＤ１￣３( ＫＭ６０５４３１)、ＮｔＣＣＤ１￣Ｌ ( ＮＭ￣００１３２５９９９)、ＮｔＣＣＤ４ ( ＪＦ９４７１９２)、ＮｔＣＣＤ４￣１
(ＫＭ６０５４３２)、ＮｔＣＣＤ４￣２(ＫＭ６０５４３３)、ＮｔＣＣＤ７(ＪＱ０３４５２３)、ＮｔＣＣＤ８(ＸＭ￣０１６６４８４２８)ꎻ番红花 ＣａＣＣＤ１(ＫＰ７９２７５５)、ＣａＣＣＤ４(ＫＰ７９２７５８)ꎻ西
红花 ＣｓＣＣＤ１ａ、ＣｓＣＣＤ１ｂ、ＣｓＣＣＤ２、ＣｓＣＣＤ２Ｌ、ＣｓＣＣＤ４ａ、ＣｓＣＣＤ４ｂ、ＣｓＣＣＤ４ｃ、ＣｓＣＣＤ７、ＣｓＣＣＤ８ａ、ＣｓＣＣＤ８ｂ、ＣｓＺＣＯꎮ

图 ３　 不同植物 ＣＣＤ 基因编码的氨基酸序列的系统进化树

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＣＣＤ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｒｏｃｕｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

图 ４　 西红花 ＣＣＤ 蛋白质三维结构

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｒｅｅ ｄｉｍｅｎｔｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＣＣＤ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｃｒｏｃｕｓ

２.４　 西红花 ＣＣＤ 基因的表达分析

西红花花器官包括柱头、花瓣、雄蕊 ３ 个部分ꎬ
其中柱头是西红花苷合成的主要器官ꎬ因此为了解

ＣｓＣＣＤ 基因表达水平与西红花苷含量的关系ꎬ通过

ＲＴ￣ＰＣＲ 和转录组测序分析了 ＣｓＣＣＤ 基因在不同花

器官的表达情况ꎮ ＲＴ￣ＰＣＲ 结果(图 ５Ａ)表明:ＣｓＣ￣
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ＣＤ２ 基因只在柱头中表达ꎬ在其他花器官中基本不

表达ꎻＣｓＣＣＤ４ｃ 基因在所有花器官中均有表达ꎬ但表

达量存在差异ꎬ在雄蕊中的表达量较低ꎻＣｓＣＣＤ７ 基

因在所有花器官中均有表达ꎬ在花瓣中表达量高于

柱头和雄蕊ꎻＣｓＣＣＤ８ｂ 基因在雄蕊中的表达量明显

高于其他 ２ 个部位ꎮ 通过转录组测序得到的这几个

基因在柱头、花瓣、雄蕊中表达水平(图 ５Ｂ)与 ＲＴ￣
ＰＣＲ 的结果基本一致ꎮ

图 ５　 西红花 ＣＣＤ 基因在不同花器官中的表达

Ｆｉｇ.５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＣＣＤ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｌｏｗｅｒ ｏｒｇａｎｓ ｏｆ Ｃｒｏｃｕｓ

３　 讨 论

在西红花柱头中玉米黄质在类胡萝卜素裂解双

加氧酶 ＣＣＤｓ 催化下氧化成脱辅基类胡萝卜素即西

红花苷等主要活性物质ꎮ 在 ＮＣＢＩ 数据库中搜索获

得西红花 １１ 个 ＣｓＣＣＤ 基因ꎬ对其编码的氨基酸序

列进行比较发现ꎬ１１ 个基因分布在 ＣＣＤ１、ＣＣＤ４、
ＣＣＤ７、ＣＣＤ８ ４ 个亚基因家族ꎮ

西红花 ＣＣＤ１ 亚基因家族包括 ＣｓＣＣＤ１ａ、ＣｓＣ￣
ＣＤ１ｂ、ＣｓＣＣＤ２、ＣｓＣＣＤ２Ｌ ４ 个基因ꎮ 植物中大量的

ＣＣＤ１ 基因被分离[１５]ꎬ如番茄 ＬｅＣＣＤ１、葡萄 ＶｖＣ￣
ＣＤ１、菊花 ＣｍＣＣＤ１、玉米 ＺｍＣＣＤ１ 等ꎬ但不同物种

ＣＣＤ１ 酶分解类胡萝卜素的作用位点存在差异ꎮ
ＣｓＣＣＤ２ 是 Ｆｒｕｓｃｉａｎｔｅ 等[７] 通过对西红花柱头的高

通量测序发现的一个新类胡萝卜素裂解基因ꎬ其属

于 ＣＣＤ１ 亚基因家族ꎬ但是 ＣｓＣＣＤ２ 分解类胡萝卜

素的作用位点不同于 ＣＣＤ１ 亚家族基因[８ꎬ１６]ꎮ ＣｓＣ￣
ＣＤ２ 在柱头中的表达量明显高于其他花器官ꎬ这与

前人研究[７]认为 ＣｓＣＣＤ２ 是西红花苷合成过程中重

要基因相吻合ꎮ
西红花 ＣＣＤ４ 亚基因家族中包括 ＣｓＣＣＤ４ａ、

ＣｓＣＣＤ４ｂ、ＣｓＣＣＤ４ｃꎬ其中 ＣｓＣＣＤ４ａ、ＣｓＣＣＤ４ｂ 的序列

相似性为 ９８％ꎬ但二者在西红花柱头发育期间的表

达特征存在差异[１６]ꎮ ＣｓＣＣＤ４ｃ 基因与 ＣｓＣＣＤ４ａ、
ＣｓＣＣＤ４ｂ 的同源性只有 ６３％ꎬ其在西红花花器官中

都有表达[１７]ꎬ但在雄蕊中的表达量较低ꎮ 还有研究

者认为 ＣｓＣＣＤ４ａ、ＣｓＣＣＤ４ｂ、ＣｓＣＣＤ４ｃ ３ 个基因的表

达水平均受逆境胁迫影响[８ꎬ１７]ꎮ 此外ꎬＣＣＤ４ 亚基因

家族还包括 ＣｓＺＣＯ 基因ꎬ早期研究结果表明 ＣｓＺＣＯ
基因是西红花苷合成途径中的关键基因ꎬ但近年研

究者发现该基因编码的 ＣＣＤｓ 不能分解玉米黄质形

成西红花苷[７]ꎬ而且其编码的氨基酸序列虽与西红

花 ＣＣＤ４ 亚基因家族其他基因编码的氨基酸序列一

致性较高ꎬ但明显短于其他基因[７]ꎮ
ＣＣＤ７、ＣＣＤ８ 最早从短枝突变体中鉴定出来ꎬ参

与植物激素独脚金内酯的合成[１８￣１９]ꎮ 西红花中有

ＣｓＣＣＤ７、 ＣｓＣＣＤ８ａ、 ＣｓＣＣＤ８ｂ 基因ꎮ ＣｓＣＣＤ７、 ＣｓＣ￣
ＣＤ８ 的序列一致性较低ꎬＣｓＣＣＤ７、ＣｓＣＣＤ８ｂ 基因在

柱头中表达量较低ꎮ 推测 ＣｓＣＣＤ７、ＣｓＣＣＤ８ 基因在

西红花苷合成过程中可能不起决定作用ꎬ但其是否

会间接影响西红花苷的合成还需进一步研究ꎮ
比较西红花 ４ 个 ＣＣＤ 亚基因家族发现ꎬ所有

ＣｓＣＣＤ 基因编码的氨基酸序列都有 ＲＰＥ６５ 保守结

构域ꎬ但序列的一致性较低ꎬ而且在不同亚基因家族

中西红花与其他物种的亲缘关系存在差别ꎮ 西红花

中 ４ 个 ＣＣＤ 亚基因家族代表基因编码的蛋白预测

三维结构存在差异ꎬ在不同花器官的表达特性也存

在差异ꎮ 在模式植物拟南芥中研究发现ꎬＡｔＣＣＤ１ 裂

解类胡萝卜素产生 Ｃ１４的二醛和 Ｃ１３的环己衍生物ꎬ
ＡｔＣＣＤ７ 裂解 β￣类胡萝卜素产生 Ｃ２７醛和 Ｃ１３酮ꎬ随后
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ＡｔＣＣＤ８ 裂解 Ｃ２７醛
[２０￣２１]ꎬ说明不同亚家族的 ＣＣＤ 基

因的作用底物和产物存在明显差异ꎮ 柱头是西红花

苷合成的主要器官ꎬ基因在花器官的表达差异说明

ＣｓＣＣＤ 基因在西红花苷合成过程中的作用可能存

在差异ꎮ 因此在解析西红花苷合成途径时ꎬ应根据

不同 ＣＣＤ 亚家族基因的特征有选择性地进行研究ꎬ
进而确定参与及决定西红花中西红花苷含量的关键

基因ꎬ为西红花苷合成途径解析提供研究基础ꎮ
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３２４束红梅等:西红花 ＣＣＤ 家族基因序列分析及表达特性




