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　 　 摘要:　 为深入探究茉莉花 ＰＡＬ 基因家族的功能及在香气成分形成中的作用ꎬ本研究以福州单瓣茉莉花、双瓣

茉莉花和重瓣茉莉花基因组数据为基础ꎬ利用生物信息学方法及实时荧光定量 ＰＣＲ 技术ꎬ对 ＪｓＰＡＬ 基因家族进行

多基因组分析ꎮ 结果表明ꎬ在单瓣茉莉花、双瓣茉莉花和重瓣茉莉花全基因组中分别鉴定出 ４ 个、１ 个和 ４ 个 ＰＡＬ
家族基因ꎬＪｓＰＡＬ 家族成员均具有丙氨酸￣丝氨酸￣甘氨酸(Ａｌａ￣Ｓｅｒ￣Ｇｌｙ)组成的三肽活性中心ꎮ 共线性分析发现单瓣

茉莉花、重瓣茉莉花和拟南芥的 ＰＡＬ 基因间的共线性关系与双瓣茉莉花相比更强ꎻ系统发育树分析结果显示ꎬＪｓ￣
ＰＡＬ 基因家族分布在 ２ 个亚家族中ꎮ ＪｓＰＡＬ 基因启动子区域存在大量与胁迫响应、激素响应、光响应和植物生长相

关的顺式调控元件ꎮ 荧光定量分析结果表明ꎬＪｓＰＡＬ 在茉莉花组织中存在特异性表达ꎬ多数 ＪｓＰＡＬ 在花中的相对表

达量高于其他组织ꎻ大多数 ＪｓＰＡＬ 基因在福州单瓣茉莉花中的相对表达量高于双瓣茉莉花ꎻ福州单瓣茉莉花中 ＳＰ＿
ＪｓＰＡＬ２、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 在其花朵预开放期(Ｆ３)的相对表达量显著高于其他时期ꎬ双瓣茉莉

花中 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 在 Ｆ３ 阶段的相对表达量也较高ꎻＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 与 ２￣苯乙醇和苯乙醛含量呈显著正相

关ꎬ其中 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 还与苯甲醛含量呈显著正相关ꎮ 说明ꎬＪｓＰＡＬ 可能在茉莉花的发育中起重要作用ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２、
ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 和 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 可能对福州单瓣茉莉花、双瓣茉莉花的香气成分形成具有重要的

调控作用ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 可能对福州单瓣茉莉鲜灵香气的形成具有重要作用ꎮ
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　 　 茉莉花[ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ( Ｌ.) Ａｉｔ] 为木樨科

(Ｏｌｅａｃｅａｅ)素馨属(Ｊａｓｍｉｎｕｍ Ｌｉｎｎ)常绿灌木ꎬ是一

种典型的气质花ꎬ其香气随着花朵的盛开而逐渐释

放[１]ꎮ 茉莉花品种可以根据其花型结构划分为单

瓣( Ｓｉｎｇｌｅ￣ｐｅｔａｌ ｔｙｐｅ ｏｆ Ｊ. ｓａｎｍｂａｃ)、双瓣 (Ｄｏｕｂｌｅ￣
ｐｅｔａｌ ｔｙｐｅ ｏｆ Ｊ. ｓａｎｍｂａｃ)和重瓣(Ｍｕｌｔｉ￣ｐｅｔａｌ ｔｙｐｅ ｏｆ
Ｊ.ｓａｎｍｂａｃ)３ 种类型[２]ꎮ 香气是评定茉莉花品质优

劣的重要指标之一ꎬ苯丙烷类化合物是茉莉花香气

的重要组成成分ꎬ其主要包括:乙酸苄酯、苯甲酸苄

酯、苯甲酸甲酯、苯甲醇及水杨酸甲酯等[３]ꎮ
苯丙氨酸解氨酶(ＰＡＬ)在植物、真菌、酵母和藻

类中广泛存在ꎮ 它是连接生物初级代谢和苯丙烷类

代谢、催化苯丙烷类代谢第一步反应的酶ꎬ是苯丙烷

代谢的关键酶和限速酶[４]ꎮ ＰＡＬ 在植物中对香气形

成具有重要的调控作用ꎬ郭莹等[５] 鉴定矮牵牛花朵

中的挥发性物质及 ＰＡＬ 基因的表达量ꎬ发现 ＰＡＬ 参

与调控矮牵牛花香物质的合成ꎮ 王莎[６] 在对美花

石斛香气成分进行研究时发现 ＰＡＬ 基因与美花石

斛香气的产生密切相关ꎮ 截至目前ꎬＰＡＬ 基因已经

在多个物种中被发现和鉴定ꎬ例如拟南芥[７]、水

稻[８]、小麦[９]、玉米[１０]、葡萄[１１]等ꎬ这些研究结果表

明 ＰＡＬ 基因对植物的抗逆、抗病虫害、木质化等过

程均具有重要意义ꎮ 此外ꎬ ＰＡＬ 基因在云锦杜

鹃[１２]、一品红[１３] 等植物组织中存在特异性表达ꎬ在
茉莉花中也不例外ꎬ课题组前期通过基因克隆得到

ＪｓＰＡＬ[１４]和 ＪｓＰＡＬ２[１５]基因ꎬ分析发现 ＪｓＰＡＬ 在茉莉

花花瓣和花蕾中的表达量显著高于根、茎、叶中的表

达量ꎬ并推测在茉莉花开放过程中茉莉花香强度与

ＪｓＰＡＬ 的表达量可能具有关联性ꎮ

ＪｓＰＡＬ 在茉莉花苯丙烷类代谢中的作用尚不清

楚ꎬ且茉莉花中的 ＪｓＰＡＬ 基因数量仍不明确ꎮ 福州

单瓣茉莉的香气鲜灵悠长ꎬ双瓣茉莉的香气浓烈ꎬ重
瓣茉莉的香气较弱[１６]ꎮ 课题组前期利用广泛靶向

代谢组学技术对福州单瓣茉莉和双瓣茉莉的非挥发

性代谢物进行了研究ꎬ发现福州单瓣茉莉和双瓣茉

莉花器官之间具有 ３４８ 种差异代谢物ꎬ且这些差异

代谢物多富集于类黄酮生物合成通路上[１７]ꎮ 陈梅

春等[１８]研究发现福州单瓣茉莉香气成分中苯甲醇

含量高于双瓣茉莉ꎬ而乙酸苄酯含量低于双瓣茉莉ꎮ
苯甲醇对茉莉花的清香香气具有一定作用ꎬ乙酸苄

酯能够影响茉莉花香气的馥郁程度[１８]ꎬ而 ＰＡＬ 作为

苯甲醇和乙酸苄酯在苯丙烷代谢途径中的上游基

因ꎬ可能参与调控二者的生物合成ꎮ 本研究基于课

题组前期得到的单瓣茉莉花、双瓣茉莉花[１９] 以及重

瓣茉莉花基因组数据[２０] 鉴定出 ＪｓＰＡＬ 基因家族ꎬ并
利用生物信息学方法对 ＪｓＰＡＬ 基因家族进行多基因

组学分析ꎮ 通过实时荧光定量技术ꎬ检测 ＪｓＰＡＬ 基

因在福州单瓣茉莉花和双瓣茉莉花不同开花时期及

在双瓣茉莉花不同组织中的表达模式ꎬ并对 ＪｓＰＡＬ
在福州单瓣茉莉花和双瓣茉莉花不同开花时期的相

对表达量进行比较ꎬ为完善 ＪｓＰＡＬ 基因家族的研究

及其对不同瓣型茉莉花香气的影响提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料与处理

以自然生长状态下的福州单瓣茉莉花(ＳＰ)和
双瓣茉莉花(ＤＰ)作为试验材料ꎬ于 ２０２２ 年７－８ 月

取自福建农林大学茉莉花种质资源圃ꎮ 将茉莉从花
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蕾期到花完全开放的过程分为 ４ 个阶段:(１)花蕾

期(Ｆ１)ꎻ(２)花苞期(Ｆ２)ꎻ(３)预开放期(似虎爪状)
(Ｆ３)ꎻ(４)开放期(Ｆ４)ꎮ 此外ꎬ取双瓣茉莉花的根、
茎、嫩叶、成熟叶和花等不同组织ꎬ作为茉莉花 ＰＡＬ
基因家族组织表达分析的材料ꎮ 以上材料设置 ３ 次

重复ꎬ用锡箔纸包裹并使用液氮速冻后ꎬ放置于
－８０ ℃超低温冰箱中保存ꎬ用于后续 ＲＮＡ 的提取ꎮ
１.２　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族成员的鉴定

本研究基于课题组前期获得的单瓣茉莉花、双瓣

茉莉花及重瓣茉莉花全基因组数据[１９￣２０]ꎬ对茉莉花中

ＰＡＬ 基因进行鉴定ꎮ 从 Ｐｆａｍ 网站(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.
ｏｒｇ / )下载 ＰＡＬ 结构序列 ＰＦ００２２１ 的隐马尔科夫模

型ꎬ使用 ＨＭＭＥＲ ３.０(ｈｔｔｐ: / / ｈｍｍｅｒ.ｊａｎｅｌｉａ.ｏｒｇ)软件

建立 ＨＭＭ 模型进行同源序列的鉴定ꎮ 使用 ＣＤＤ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｃｄｄ / )和 ＳＭＡＲＴ(ｈｔ￣
ｔｐ: / / ｓｍａｒｔ.ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ.ｄｅ / )确认候选序列具有完

整的 ＰＡＬ 特征结构域(编号:ＰＬＮ０２４５７)ꎮ 利用 Ｅｘ￣
ＰＡＳｙ 网站的 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 工具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ.
ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ)对 ＪｓＰＡＬ 蛋白质的理化性质进行分

析ꎮ 利用 Ｐｌａｎｔ￣ｍＰｌｏｃ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｓｂｉｏ.ｓｊｔｕ.ｅｄｕ.ｃｎ /
ｂｉｏｉｎｆ / ｐｌａｎｔ￣ｍｕｌｔｉ / )网站进行亚细胞定位预测ꎮ
１.３　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族染色体定位及共线性分析

　 　 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件绘制 ＪｓＰＡＬ 家族成员在染色

体上的定位分布图ꎬ并按照其在染色体上的位置ꎬ按
序命 名ꎮ 使 用 Ｅｎｓｅｍｂａｌ ｐｌａｎｔｓ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｅｎｓｅｍｂｌ.
ｇｒａｍｅｎｅ.ｏｒｇ / Ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)数据库下载拟南芥的基因

序列及其注释文件ꎬ利用单瓣茉莉花、双瓣茉莉花和

重瓣茉莉花基因组及其注释文件在 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件上

获取基因密度、基因位置和共线性相关信息ꎬ最后使

用 ＴＢｔｏｏｌｓ 的 Ａｄｖａｎｃｅｄ Ｃｉｒｃｏｓ 功能分析单瓣茉莉花、
双瓣茉莉花、重瓣茉莉花和拟南芥 ＰＡＬ 基因家族的

共线性ꎮ
１.４　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族系统发育树的构建

下载拟南芥[７]、水稻[８]、玉米[１０]、山茶花[２１]、葡
萄[１１]的 ＰＡＬ 家族成员的蛋白质序列ꎬ利用 ＭＥＧＡ７.０
软件对 ＪｓＰＡＬ 家族成员进行系统发育树分析ꎬ采用邻

接法(ＮＪ)构建系统发育树ꎬＢｏｏｓｔｒａｐ 设置为１ ０００ꎬ得
到 ｎｅｗｉｃｋ 文件后再使用 Ｅｖｏｌｖｉｅｗ 网站进行美化ꎮ
１.５　 茉莉花 ＰＡＬ 基因结构、蛋白质保守基序与保守

结构域的比较分析

　 　 在 ＭＥＭＥ (ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ /
ｍｅｍｅ)网站上分析 ＪｓＰＡＬ 家族成员的保守基序ꎮ 在

ＧＳＤＳ(ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ.ｃｂｉ.ｐｋｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / )网站分析 ＪｓＰＡＬ
内含子和外显子的组成ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ 软件对 Ｊｓ￣
ＰＡＬ 基因家族成员进行多序列比对ꎬ最后使用

ＷｅｂＬｏｇｏ(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂｌｏｇｏ.ｂｅｒｋｅｌｅｙ. ｅｄｕ / ｌｏｇｏ. ｃｇｉ)网站

进行保守结构域的可视化ꎮ
１.６　 茉莉花 ＰＡＬ 基因启动子顺式作用元件分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件提取 ＪｓＰＡＬ 起始密码子上游

２ ０００ ｂｐ 的基因序列ꎬ而后在 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ( ｈｔｔｐ: / /
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔ￣
ｍｌ / )网站进行顺式作用元件预测分析ꎬ并使用

ＴＢｔｏｏｌｓ 制作热图ꎮ
１.７　 实时荧光定量 ＰＣＲ 分析

分别提取不同时期采摘的茉莉花瓣及茉莉花不

同组织的 ＲＮＡꎮ 引物(表 １)设计、荧光定量试验及

数据分析具体方法参考洪雅萍等[１] 的研究ꎮ 将得

到的数据用 ２－△△Ｃｔ算法进行分析ꎬ使用 ＳＰＳＳ ２４.０ 软

件进行差异显著性分析(α＝ ０􀆰 ０５)ꎬ然后用 ＴＢｔｏｏｌｓ
和 Ｐｒｉｓｍ８ 软件作图ꎮ 基于本课题组前期研究结果ꎬ
得到福州单瓣茉莉和双瓣茉莉不同阶段的香气成分

含量[２２]ꎬ将福州单瓣茉莉和双瓣茉莉不同阶段的香

气成分含量与其不同开放阶段的 ＰＡＬ 基因相对表

达量进行关联分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族的全基因组鉴定

经过隐马尔科夫模型的搜索和 ＮＣＢＩ 网站的比

对ꎬ删除结构域不完整的序列后ꎬ在单瓣茉莉花、双瓣

和重瓣茉莉花全基因组中分别鉴定出 ４ 个、１ 个和 ４
个 ＰＡＬ 家族基因ꎮ 对 ＪｓＰＡＬ 基因进行染色体定位分

析ꎬ结果(图 １)表明ꎬ单瓣茉莉花 ＰＡＬ 基因在 ＳＰ ＿
Ｃｈｒ０４ 和 ＳＰ＿Ｃｈｒ１２ 染色体上ꎻ双瓣茉莉花 ＰＡＬ 基因

在 ＤＰ＿Ｃｈｒ０４ 染色体上ꎻ重瓣茉莉花 ＰＡＬ 基因在 ＭＰ＿
Ｃｈｒ０９ 和 ＭＰ＿Ｃｈｒ１３ 染色体上ꎬ呈现出串联重复的形

式ꎮ 在 ＳＰ＿Ｃｈｒ０４、ＭＰ＿Ｃｈｒ０９ 染色体上各有 ３ 个基因ꎬ
其余染色体上均只有 １ 个基因ꎮ 根据 ＪｓＰＡＬ 基因在

染色体上的位置分布ꎬ按顺序将其分别命名为 ＳＰ＿Ｊｓ￣
ＰＡＬ１ ~ ＳＰ ＿ ＪｓＰＡＬ４ (单 瓣)ꎻ ＤＰ ＿ ＪｓＰＡＬ１ (双 瓣)ꎻ
ＭＰＪｓＰＡＬ１~ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４(重瓣)(表 １)ꎮ ＪｓＰＡＬ 基因家

族的氨基酸长度为６７９~ ７１２ ａａꎬ相对分子质量为

７３ ８９０~７７ ７５０ꎬ理论等电点为５.７３~ ６.４１(表 ２)ꎮ 所

有 ＪｓＰＡＬ 蛋白的理论等电点均小于 ７􀆰 ００ꎬ表明 ＪｓＰＡＬ
为酸性蛋白质ꎮ 所有 ＪｓＰＡＬ 的亲水性平均系数

５０４张宇航等:茉莉花 ＰＡＬ 基因家族的多基因组鉴定与表达分析



(ＧＲＡＶＹ)平均值均小于 ０ꎬ具有亲水性ꎮ 亚细胞定位 研究发现所有 ＪｓＰＡＬ 均定位于细胞质ꎮ

表 １　 本研究所用引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

基因名称　 上游引物 (５′→３′) 　 　 　 下游引物 (５′→３′) 　 　 　

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＴＣＡＣＡＴＣＧＧＡＧＧＡＣＴＡＡＧＣＡＡＧ ＴＴＧＣＴＧＡＡＴＧＴＧＧＣＡＧＴＧＴＧ

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ ＴＧＧＡＧＧＣＴＴＣＴＴＴＧＡＧＴＴＧＣ ＡＣＴＧＣＧＡＧＣＡＣＡＴＴＡＧＣＴＴＣ

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ ＡＧＣＡＧＣＡＣＡＡＡＡＧＣＴＡＣＡＣＧ ＴＣＡＴＣＴＴＴＧＴＣＧＣＴＧＡＡＣＧＧ

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４ ＡＡＴＡＣＣＧＴＣＡＧＣＣＡＡＧＴＴＧＣ ＴＣＡＣＧＡＴＣＡＡＣＣＡＣＡＣＧＡＡＧ

ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＴＣＡＣＡＴＣＧＧＡＧＧＡＣＴＡＡＧＣＡＡＧ ＴＴＧＣＴＧＡＡＴＧＴＧＧＣＡＧＴＧＴＧ

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＡＧＣＡＧＣＡＣＡＡＡＡＧＣＴＡＣＡＣＧ ＴＣＡＴＣＴＴＴＧＴＣＧＣＴＧＡＡＣＧＧ

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ ＴＧＧＡＧＧＣＴＴＣＴＴＴＧＡＧＴＴＧＣ ＡＣＴＧＣＧＡＧＣＡＣＡＴＴＡＧＣＴＴＣ

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ ＴＴＣＧＣＴＧＡＡＧＴＣＡＴＧＡＡＣＧＧ ＧＣＴＴＴＴＧＡＧＣＴＧＣＴＴＴＣＡＣＧ

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４ ＡＡＴＡＣＣＧＴＣＡＧＣＣＡＡＧＴＴＧＣ ＴＣＡＣＧＡＴＣＡＡＣＣＡＣＡＣＧＡＡＧ

ＪｓＡｃｔｉｎ ＴＣＴＣＴＡＴＧＧＴＡＡＣＡＴＴＧＴＣＣＴＧ ＡＴＣＣＡＧＡＣＡＣＴＧＴＡＣＴＴＣＣＴＣＴ
ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ

ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ Ｃｈｒ:染色体ꎮ
图 １　 ＪｓＰＡＬ 基因在染色体上的分布

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＪｓＰＡＬ ｇｅｎｅ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

表 ２　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族序列特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＰＡＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ

基因名称　 基因编号 氨基酸数量(ａａ) 相对分子质量 理论等电点 亲水性平均系数

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＧＷＨＰＢＦＨＫ０２２３２７ ７０２ ７６ ５７０ ６.１６ －０.１４０

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ ＧＷＨＰＢＦＨＫ０２２３２８ ７０２ ７６ ７１０ ６.０３ －０.１４３

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ ＧＷＨＰＢＦＨＫ０２２３２９ ７１２ ７７ ７１０ ６.４１ －０.１８８

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４ ＧＷＨＰＢＦＨＫ０２３４０９ ７１２ ７７ ４５０ ５.７６ －０.１７６

ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＧＷＨＰＢＦＨＪ０２０８１９ ７０２ ７６ ６１０ ６.０９ －０.１４１

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ ＪＳ６３９５ ７１２ ７７ ７５０ ６.４１ －０.１９１

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ ＪＳ６３９６ ６７９ ７３ ８９０ ５.７３ －０.１２６

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ ＪＳ６３９７ ７０２ ７６ ６３０ ６.１３ －０.１４３

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４ ＪＳ７７７ ７１２ ７７ ４５０ ５.７６ －０.１７３
ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ

２.２　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族系统发育分析

为了研究植物中 ＰＡＬ 基因家族的系统发育关系ꎬ使
用来自拟南芥、水稻、玉米、山茶花、葡萄的 ＰＡＬ 家族蛋

白质构建了系统发育树(图 ２)ꎮ 根据系统发育树可以将

ＪｓＰＡＬ 分为 ５个亚家族(ＰＡＬ￣ａ~ＰＡＬ￣ｅ)ꎬＰＡＬ￣ｃ 和 ＰＡＬ￣
ｄ 包含了所有的 ＪｓＰＡＬ 蛋白家族成员ꎮ 除了 ＳＰ＿Ｊｓ￣
ＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４ 在 ＰＡＬ￣ｃ 中ꎬ其余 ＪｓＰＡＬ 蛋白均在

ＰＡＬ￣ｄ 中ꎮ 茉莉花 ＰＡＬ 蛋白主要集中在 ＰＡＬ￣ｃ 和 ＰＡＬ￣
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ｄꎬＰＡＬ￣ａ 和 ＰＡＬ￣ｂ 类群由水稻和玉米 ＰＡＬ 蛋白成员组

成ꎬＰＡＬ￣ｃ 和 ＰＡＬ￣ｄ 类群由山茶花、茉莉花、葡萄和拟南

芥 ＰＡＬ 蛋白成员组成ꎬＰＡＬ￣ｅ 类群全部由葡萄 ＰＡＬ 蛋白

成员组成ꎮ 以上结果表明ꎬ茉莉花与山茶花、拟南芥这些

双子叶被子植物 ＰＡＬ 基因亲缘关系较近ꎬ而与水稻、玉
米等单子叶植物 ＰＡＬ 基因亲缘关系较远ꎮ

ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ ＰＡＬ￣ａ~ ＰＡＬ￣ｅ:ＰＡＬ 蛋白 ａ~ ｅ 亚家族ꎮ Ａｔ:Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ(拟南芥)ꎻＯｓ:Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ
(水稻)ꎻＺｍ:Ｚｅａ ｍａｙｓ(玉米)ꎻＣＳ:Ｃａｍｅｌｌｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ(山茶花)ꎻＶｖ:Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ(葡萄)ꎻ Ｊｓ:Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｎｍｂａｃ(茉莉花)ꎮ

图 ２　 茉莉花与其他物种 ＰＡＬ 蛋白系统进化关系

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ＰＡＬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

２.３　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族共线性分析

基于单瓣茉莉花、双瓣茉莉花、重瓣茉莉花和拟

南芥 ＰＡＬ 基因的共线性分析结果(图 ３)ꎬ在茉莉花

种内共线性关系中发现了 ４ 对片段复制基因ꎬ分别

为 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 和 ＭＰ＿Ｊｓ￣
ＰＡＬ２、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４ 和 ＭＰ＿

ＪｓＰＡＬ４ꎬ表明 ＪｓＰＡＬ 家族某些成员之间具有相似的

基因功能ꎮ 在茉莉花和拟南芥 ２ 个物种的 ＰＡＬ 基

因家族中发现了 ６ 对 ＪｓＰＡＬ / ＡｔＰＡＬ 处于共线性区

域ꎬ分别是 ＭＰ ＿ ＪｓＰＡＬ１ / ＡｔＰＡＬ１、 ＭＰ ＿ ＪｓＰＡＬ１ / Ａｔ￣
ＰＡＬ２、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４ / ＡｔＰＡＬ３、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４ / ＡｔＰＡＬ３ 、ＳＰ＿
ＪｓＰＡＬ３ / ＡｔＰＡＬ１、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ / ＡｔＰＡＬ２ꎬ重瓣茉莉花与
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拟南芥有 ３ 对同源基因ꎬ单瓣茉莉花与拟南芥有 ３
对同源基因ꎬ双瓣茉莉花与拟南芥间不存在同源基

因对ꎮ 以上结果说明ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ 之间

具有较紧密的共线性关系ꎬ其与 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 之间无

共线性关系ꎻ单瓣茉莉花、重瓣茉莉花和拟南芥的

ＰＡＬ 基因家族具有相对更近的同源进化关系ꎬ且这

些同源基因对成员之间可能具有相似的功能ꎮ

ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ ＡＴ:拟南芥ꎮ 最外圈表示拟南芥和茉莉花染色体ꎬ中间部分的圈表示染色体上的基因

密度ꎬ内圈表示基因在染色体上的位置ꎮ 橙色弧线表示物种间存在同源性ꎬ蓝色弧线表示物种间存在同源性ꎮ
图 ３　 拟南芥和单瓣、双瓣、重瓣茉莉花 ＰＡＬ 基因共线性分析

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＡＬ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ｓｉｎｇｌｅ￣ｐｅｔａｌꎬ ｄｏｕｂｌｅ￣ｐｅｔａｌ ａｎｄ ｍｕｌｔｉ￣ｐｅｔａｌ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ

２.４　 茉莉花 ＰＡＬ 保守基序(Ｍｏｔｉｆ)和基因结构的

比较分析

　 　 蛋白质保守基序分析结果(图 ４Ｂ)显示ꎬ所有

ＪｓＰＡＬ 家族成员均含有Ｍｏｔｉｆ １~Ｍｏｔｉｆ １８ꎬ表明 ＪｓＰＡＬ

蛋白结构相似度极高ꎮ 在 Ｍｏｔｉｆ１６ 中含有 ＰＡＬ 基因

的活性序列 ＡＳＧꎬ且所有 ＪｓＰＡＬ 成员中均含有 Ｍｏｔｉｆ
１６ꎬ推测其在维持 ＰＡＬ 蛋白结构功能方面具有重要

意义ꎮ ＪｓＰＡＬ 基因的结构(图 ４Ｃ)显示ꎬ所有 ＪｓＰＡＬ
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家族成员均含有外显子和内含子ꎬ除 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 具

有 ３ 个外显子外ꎬ多数 ＪｓＰＡＬ 基因具有 ２ 个外显子ꎮ
Ｍｏｔｉｆ 分析和基因结构分析结果表明ꎬＪｓＰＡＬ 基因家

族具有高度相似的保守基序ꎬ且在同一亚家族中的

ＪｓＰＡＬ 具有相似的基因结构ꎮ
２.５　 茉莉花 ＰＡＬ 家族序列比对及保守结构域分析

利用 ＤＮＡＭＡＮ 进行 ＪｓＰＡＬ 基因家族多重蛋白

质序列比对(图 ５)ꎬＪｓＰＡＬ 基因编码的氨基酸序列

中均含有图中横线上 ＰＡＬ 的活性位点 ＧＴＩＴＡＳＧ￣
ＤＬＶ(Ｌ)ＰＬＳＹＩＡＧꎬ该位点包含图 ５ 中矩形框圈出的

ＰＡＬ 家族普遍存在的由丙氨酸￣丝氨酸￣甘氨酸(Ａｌａ￣
Ｓｅｒ￣Ｇｌｙ)组成的三肽活性中心ꎮ 通过序列比对ꎬ发
现 ＪｓＰＡＬ 在活性位点上高度保守ꎬ所有 ＪｓＰＡＬ 家族

成员均具有 Ａｌａ￣Ｓｅｒ￣Ｇｌｙ 组成的三肽活性中心ꎮ

Ａ:茉莉花 ＰＡＬ 家族系统进化树聚类关系ꎻＢ:茉莉花 ＰＡＬ 家族保守基序(Ｍｏｔｉｆ １~Ｍｏｔｉｆ １８ 表示基序 １~基序 １８)ꎻＣ:茉莉花 ＰＡＬ 家族基因结

构ꎮ ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ
图 ４　 茉莉花 ＰＡＬ 家族的保守基序和基因结构

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｍｏｔｉｆ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＰＡＬ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ

２.６　 茉莉花 ＰＡＬ 基因启动子顺式作用元件分析

顺式作用元件在植物生长发育中对调控基因

转录有重要作用ꎬ启动子顺式作用元件分析结果

(图 ６)表明ꎬＪｓＰＡＬ 基因上游２ ０００ ｂｐ 启动子区域

有大量顺式调控元件ꎮ 在 ＪｓＰＡＬ 启动子区域鉴定

出 ４ 种胁迫响应元件ꎬ８ 种激素响应元件ꎬ１９ 种光

响应元件ꎬ４ 种植物生长相关元件ꎮ 其中参与胁迫

响应的元件有干旱诱导型启动子(ＭＢＳ)、厌氧诱

导型 启 动 子 ( ＡＲＥ)、 低 温 诱 导 表 达 型 启 动 子

(ＬＴＲ)、防卫和胁迫诱导型启动子 ( ＴＣ￣ｒｉｃｈ ｒｅ￣
ｐｅａｔｓ)等ꎬ参与激素响应的元件有茉莉酸甲酯响应

顺式调控元件( ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ 与 ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ)、参

与脱落酸应答启动子(ＡＢＲＥ)、赤霉素响应元件

(ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ、Ｐ￣ｂｏｘ)、生长素响应元件( ＴＧＡ￣ｅｌｅ￣
ｍｅｎｔ、ＡｕｘＲＲ￣ｃｏｒｅ)ꎬ参与植物生长调节的元件有分

生组织表达调控元件(ＣＡＴ￣ｂｏｘ)、玉米醇溶蛋白代

谢调控元件(Ｏ２￣ｓｉｔｅ)、昼夜节律调控元件(Ｃｉｒｃａｄｉ￣
ａｎ)和胚乳表达调控元件(ＧＣＮ４￣ｍｏｔｉｆ)ꎬ此外还有

大量光响应顺式作用调控元件(Ｇ￣ｂｏｘ、ＢＯＸ４ 等)ꎮ
以上结果表明ꎬＪｓＰＡＬ 基因家族与茉莉花的生长发

育、激素响应和胁迫响应密切相关ꎮ 此外ꎬ在上游

２ ０００ ｂｐ 启动子区域中ꎬＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 启动子元件数

量较少ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ 启动子元件数量

较多ꎮ
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ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ
图 ５　 茉莉花 ＰＡＬ 蛋白保守结构域的序列比对

Ｆｉｇ.５　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ＰＡＬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ

ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ Ａ.胁迫响应元件ꎻＢ.激素响应元件ꎻＣ.光响应元件ꎻＤ.植物生长相关元件ꎮ ａ１:ＭＢＳ(干

旱诱导相关元件)ꎻａ２:ＡＲＥ(厌氧诱导相关的关键元件)ꎻａ３:ＬＴＲ(低温、干旱应答元件)ꎻａ４:ＴＣ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔｓ(防卫和胁迫响应顺式作用元

件)ꎻｂ１:ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ(茉莉酸甲酯响应元件)ꎻｂ２:ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ(茉莉酸甲酯响应元件)ꎻｂ３:ＡＢＲＥ(参与脱落酸应答元件)ꎻｂ４:ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ

(赤霉素响应元件)ꎻｂ５:ＴＧＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ(生长素响应元件)ꎻｂ６:Ｐ￣ｂｏｘ(赤霉素响应元件)ꎻｂ７:ＡｕｘＲＲ￣ｃｏｒｅ(生长素响应元件)ꎻｂ８:ＴＡＴＣ￣ｂｏｘ(生

长素响应元件)ꎻｃ１:Ｇ￣ｂｏｘ(光照应答元件)ꎻｃ２:ＢＯＸ４(光响应保守 ＤＮＡ 的部分元件)ꎻｃ３:ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ(光响应元件)ꎻｃ４:ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆ(光响应

顺式作用调控元件)ꎻｃ５:ＡＥ￣ｂｏｘ(光响应元件)ꎻｃ６:ＬＡＭＰ￣ｅｌｅｍｅｎｔ(光响应元件)ꎻｃ７:ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ(光响应元件)ꎻｃ８:ＧＡ￣ｍｏｔｉｆ(光响应元件)ꎻ

ｃ９:Ｌ￣ｂｏｘ(光响应元件)ꎻｃ１０:ＴＣＣＣ￣ｍｏｔｉｆ(光响应顺式作用调控元件)ꎻｃ１１:３￣ＡＦ１ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ(光响应元件)ꎻｃ１２:ＡＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ(光响应保守 ＤＮＡ

的部分元件)ꎻｃ１３:ｃｈｓ￣ＣＭＡ１ａ(光响应元件)ꎻｃ１４:ｃｈｓ￣Ｕｎｉｔ１ｍ１(光响应元件)ꎻｃ１５:ｃｈｓ￣ＣＭＡ２ａ(光响应元件)ꎻｃ１６:ＭＲＥ(光响应元件)ꎻｃ１７:

ＢＯＸⅡ(光响应元件)ꎻｃ１８:Ｇａｐ￣ｂｏｘ(光照应答元件)ꎻｃ１９:４ｃｌ￣ＣＭＡ２ｂ(光响应元件)ꎻｄ１:ＣＡＴ￣ｂｏｘ(响应植物生长相关元件)ꎻｄ２:Ｏ２￣ｓｉｔｅ(响应

植物生长相关元件)ꎻｄ３:ＧＣＮ４￣ｍｏｔｉｆ(响应植物生长相关元件)ꎻｄ４:ｃｉｒｃａｄｉａｎ(响应植物生长相关元件)ꎮ 球形大小表示该基因中顺式元件的

数量的多少ꎮ
图 ６　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族启动子区顺式作用元件分析

Ｆｉｇ.６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ＰＡＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ
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２.７　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族组织特异性表达分析

使用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术鉴定 ＪｓＰＡＬ 基因

家族成员在茉莉花不同器官中的表达情况ꎬ以茎的

相对表达量作为对照ꎬ结果(图 ７)显示ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２、
ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 和

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ４ 在茉莉的花中高表达ꎬ而在茎、根、成熟

叶和嫩叶中的相对表达量普遍较低ꎬ说明这些基因

可能在花的发育中起关键作用ꎮ 此外ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１
在根中的相对表达量高于其他组织ꎬＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 在

成熟叶中的相对表达量高于其他组织ꎮ ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ
和 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 在花中的相对表达量总体上高于

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬꎮ 以上分析结果表明ꎬ多数 ＪｓＰＡＬ 在茉莉

花花的生长发育中具有重要作用ꎬ且 ＪｓＰＡＬ 具有较

强的组织表达特异性ꎮ

ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ 图中不同的颜色表明 ＰＡＬ 基因在不同组织中的相对表达量ꎮ
图 ７　 ＪｓＰＡＬ 基因家族在不同组织的表达谱

Ｆｉｇ.７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＪｓＰＡＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

２.８　 茉莉花 ＰＡＬ 基因家族在福州单瓣茉莉花和双

瓣茉莉花不同开花阶段的表达模式分析

　 　 为探究 ＪｓＰＡＬ 基因在不同瓣型茉莉花中表达模

式的差异ꎬ对 ＪｓＰＡＬ 基因家族在不同开花时期的福

州单瓣和双瓣茉莉花中的相对表达量进行分析ꎮ 结

果(图 ８)显示ꎬ除福州单瓣茉莉花 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 和

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２在不同开花时期的相对表达量无显著差

异外ꎬ多数福州单瓣茉莉花与所有双瓣茉莉花在不

同开花时期的 ＪｓＰＡＬ 相对表达量均有显著差异ꎻ部
分 ＪｓＰＡＬ 在福州单瓣茉莉花 Ｆ３ 阶段的相对表达量

显著高于其他阶段ꎬ如 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿
ＪｓＰＡＬ１ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ꎻ双瓣茉莉花 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 在

Ｆ３ 阶段的相对表达量最高ꎻ福州单瓣茉莉花中ꎬ相
对表达量最高的是 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 的 Ｆ３ 阶段ꎬ约为其

Ｆ１ 阶段相对表达量的 ８􀆰 ８ 倍ꎬ且 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ 的相对

表达量总体上高于 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ 和 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ꎻ双瓣

茉莉花中ꎬ相对表达量最高的是 ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 的 Ｆ３
阶段ꎬ约为其 Ｆ１ 阶段相对表达量的 １􀆰 ５ 倍ꎮ 多数

ＪｓＰＡＬ 基因在福州单瓣茉莉花中整体相对表达量高

于双瓣茉莉花ꎮ 将福州单瓣和双瓣茉莉不同阶段的

香气成分含量与其不同开放阶段的 ＰＡＬ 基因相对

表达量进行关联分析(图 ９)ꎬ结果显示ꎬＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１

和 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 与 ２￣苯乙醇和苯乙醛含量呈显著正相

关ꎬ其中 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 还与苯甲醛含量呈显著正相关ꎮ

３　 讨 论

目前ꎬ关于茉莉花基因的研究主要集中于萜类

化合物合成途径中的关键酶ꎬ例如ꎬ萜类合成酶

(ＴＰＳ) [１]、甲羟戊酸焦磷酸脱羧酶(ＭＶＤ) [２３]、大根

香叶烯合成酶(ＧＤＳ) [２４]、牻牛儿基牻牛儿基焦磷酸

合酶(ＧＧＰＰＳ) [２５]等ꎬ但对苯丙烷类化合物合成途径

中重要基因的研究还不够深入ꎮ 本研究分别从单瓣

茉莉花、双瓣茉莉花和重瓣茉莉花的基因组数据库

中鉴定出 ４ 个、１ 个和 ４ 个 ＰＡＬ 基因家族成员ꎮ 通

过染色体定位分析发现 ＪｓＰＡＬ 基因家族分布在 ５ 条

染色体上ꎬ且呈现出串联重复的形式ꎬ说明 ＪｓＰＡＬ 基

因在进化过程中可能经历了若干次的基因复制扩增

事件[１１]ꎮ 此外ꎬ序列比对结果显示ꎬＪｓＰＡＬ 均包含 １
个由丙氨酸￣丝氨酸￣甘氨酸(Ａｌａ￣Ｓｅｒ￣Ｇｌｙ)组成的三

肽活性中心ꎬ其能够通过脱水产生 ４￣甲基咪唑酮￣５￣
酮(ＭＩＯ)ꎬＭＩＯ 能够影响 ＰＡＬ 的活性[２６]ꎬ缺少此三

肽活性中心会导致 ＰＡＬ 活性降低甚至失去酶活性ꎮ
系统发育树分析结果显示ꎬ茉莉花 ＰＡＬ 基因与拟南

芥和山茶花的亲缘关系比与水稻和玉米的亲缘关系

１１４张宇航等:茉莉花 ＰＡＬ 基因家族的多基因组鉴定与表达分析



ＳＰ:单瓣茉莉花ꎻ ＤＰ 双瓣茉莉花ꎻＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ Ａ.福州单瓣茉莉花在 ＰＡＬ 基因家族中的相对表达量ꎻＢ.双瓣茉莉在 ＰＡＬ 基因家族中的

相对表达量ꎻＦ１:花蕾期ꎻＦ２:花苞期ꎻＦ３:预开放期(似虎爪状)ꎻＦ４:开放期ꎮ 不同小写字母表示同一基因在不同开花阶段的相对表达量存

在显著差异ꎮ
图 ８　 茉莉花 ＰＡＬ 基因在 Ｆ１~ Ｆ４ 阶段的相对表达量

Ｆｉｇ.８　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ ＰＡＬ ｇｅｎｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｆ１－Ｆ４ ｓｔａｇｅｓ

ａ:ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ꎻｂ:ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ꎻｃ:ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２ꎻｄ:ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ꎻＳＰ:单
瓣茉莉花ꎻ ＭＰ:重瓣茉莉花ꎮ 相关性值≥０.５ 为显著正相关ꎮ
图 ９　 茉莉花 ＰＡＬ 基因相对表达量与苯丙烷途径上香气成分含

量的关联分析

Ｆｉｇ.９　 Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＡＬ ｇｅｎｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ
Ｊａｓｍｉｎｕｍ ｓａｍｂａｃ ａｎｄ ａｒｏｍａ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｎ
ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｅ ｐａｔｈｗａｙ

紧密ꎬ在同源关系比对中发现ꎬ单瓣茉莉花、重瓣茉

莉花和拟南芥间较双瓣茉莉花和拟南芥间具有更强

的同源进化关系ꎮ 鉴于茉莉花 ＰＡＬ 基因和拟南芥

ＰＡＬ 基因的同源性ꎬ推测同一亚家族中的 ＰＡＬ 同源

基因对可能发挥相似功能ꎬ拟南芥 ＡｔＰＡＬ１ 和 Ａｔ￣
ＰＡＬ２ 参与调控类黄酮生物合成ꎬＡｔＰＡＬ４ 与木质素

的合成有关[２７￣２８]ꎮ 推测其同源基因 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 可能参与类黄酮的生物合成ꎮ
　 　 ＰＡＬ 基因在植物组织中存在特异性表达ꎬ苹果

的 ＰＡＬ 基因家族中 ＭｄＰＡＬ１ 和 ＭｄＰＡＬ５ 在花和叶中

的表达量较高ꎬＭｄＰＡＬ３ 在茎和果中的表达量较

高[２９]ꎻ云锦杜鹃 ＲｈＰＡＬ 相对表达量在芽中最高ꎬ在
老叶中最低[１２]ꎮ 孙君等[１４] 通过检测茉莉花开放过

程中 ＪｓＰＡＬ 相对表达量的变化ꎬ发现茉莉花在半开

放阶段 ＰＡＬ 相对表达量最高ꎬ随着时间的推移相对

表达量逐渐降低ꎬ并推测茉莉花花香强度与 ＪｓＰＡＬ
的相对表达量有关ꎮ 本研究中ꎬ除 ＳＰ ＿ＪｓＰＡＬ１ 和

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 外ꎬ多数 ＪｓＰＡＬ 在茉莉花的花中相对表

达量最高ꎬ在根、茎、成熟叶和嫩叶中的相对表达量

较低ꎮ 与孙君等[１４]的结果相似ꎬ推测 ＪｓＰＡＬ 在茉莉

花的生长发育中具有重要的调控作用ꎮ ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１
在茉莉花根中的相对表达量最高ꎬＭＰ＿ＪｓＰＡＬ２ 在茉

莉花成熟叶中的相对表达量最高ꎬ推测二者可能在

茉莉花根和叶的生长发育中起重要调控作用ꎮ
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苯丙烷类化合物是茉莉花香气物质的主要组成

部分ꎬ它是由 ＰＡＬ 催化苯丙氨酸生成反式肉桂酸

后ꎬ通过羟基化、酰基化和甲基化等反应步骤后形成

的各类挥发性物质[３０]ꎬ主要包括乙酸苄酯、苯甲醇、
苯甲酸苄酯、苯甲酸甲酯和水杨酸甲酯等[３]ꎮ 牵牛

花 ＰＡＬ 家族基因在苯丙烷代谢途径中对乙酸苄酯

和苯甲醇的合成起重要的调控作用[３１]ꎬ推测茉莉花

ＰＡＬ 家族基因对二者具有相似的调控作用ꎮ ＪｓＰＡＬ
在茉莉花不同开花时期的相对表达量具有显著差

异ꎬ高丽萍等[３] 发现 ＪｓＰＡＬ 基因相对表达量在茉莉

花半开放时较开放初期有显著提高ꎻ张芊[３２] 和熊青

等[１５]发现在茉莉花预备开花阶段 ＪｓＰＡＬ 基因相对

表达量随着时间的推移递增ꎬ在茉莉花初开放时

ＰＡＬ 相对表达量达到峰值ꎬ随后呈下降趋势ꎻ本研究

结果显示ꎬ福州单瓣茉莉花 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ３、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４
和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 的相对表达量在 Ｆ１ 至 Ｆ３ 阶段递增ꎬ
在 Ｆ４ 阶段呈下降趋势ꎬ推测茉莉花花香强度在 Ｆ１
至 Ｆ３ 阶段递增ꎬ在 Ｆ３ 阶段达到峰值后逐渐下降ꎬ与
张芊[３２] 和熊青等[１５] 的研究结果基本一致ꎮ 本研究

对 ＪｓＰＡＬ 在福州单瓣茉莉花和双瓣茉莉花不同开花

时期的相对表达量分析结果表明ꎬ ＳＰ ＿ ＪｓＰＡＬ２、
ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 在福州单瓣

茉莉花 Ｆ３ 时期的相对表达量较高ꎬＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 在双

瓣茉莉花 Ｆ３ 时期的相对表达量较高ꎮ 推测 ＳＰ＿Ｊｓ￣
ＰＡＬ２、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 对福州

单瓣茉莉花中苯丙烷类化合物的形成具有重要作

用ꎬＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 对双瓣茉莉花中苯丙类化合物的合

成起重要作用ꎬ且可能参与调控茉莉花香气的形成ꎮ
此外ꎬＪｓＰＡＬ 的相对表达量与花香强度相关[１４]ꎬＪｓ￣
ＰＡＬ 在福州单瓣茉莉花中的整体相对表达量高于双

瓣茉莉花ꎬ暗示福州单瓣茉莉花花香强度高于双瓣

茉莉花ꎬ这与郭素枝等[３３]的研究结果基本一致ꎮ 苯

甲醛是苯丙氨酸通过 ＰＡＬ 脱氨后合成肉桂酸ꎬ再由

肉桂酸直接合成的ꎬ而 ２￣苯乙醇和苯乙醛是由苯丙

氨酸通过其他途径生成的ꎻ苯甲醛可以通过氧化合

成苯甲酸ꎬ苯甲酸是挥发性苯甲酸甲酯和水杨酸甲

酯的前体物质[３４]ꎮ 此外ꎬ苯甲醛还可以直接合成苯

甲醇ꎬ苯甲醇是影响茉莉花的清香香气的重要物质ꎬ
且其在福州单瓣茉莉中的含量较高[１８]ꎬ本研究中

ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 相对表达量与苯甲醛含量呈显著正相

关ꎬ表明 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 可能对福州单瓣茉莉鲜灵香气

的形成具有重要作用ꎮ

４　 结 论

本研究基于福州单瓣茉莉花、双瓣茉莉花和重

瓣茉莉花全基因组数据ꎬ对茉莉花 ＰＡＬ 基因进行鉴

定ꎬ分别得到 ４ 个、１ 个和 ４ 个具有完整结构域的茉

莉花 ＰＡＬ 基因ꎮ 茉莉花 ＰＡＬ 家族基因主要在花中

高表达ꎬ且 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ２、ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ４、ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和

ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ３ 可能在福州单瓣茉莉花香气形成过程

中具有重要调控作用ꎬ且 ＳＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 可能对福州单

瓣茉莉鲜灵香气的形成具有重要作用ꎮ ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１
可能参与调控双瓣茉莉花香气的形成ꎮ 此外ꎬＳＰ＿
ＪｓＰＡＬ、ＤＰ＿ＪｓＰＡＬ１ 和 ＭＰ＿ＪｓＰＡＬ 在茉莉花不同组织

及不同开花时期的表达模式有差异ꎮ 后续将对部分

在茉莉花中相对表达量差异明显的基因进行功能验

证ꎬ深入探究 ＪｓＰＡＬ 基因家族成员在茉莉花香气形

成中的作用ꎮ
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