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　 　 摘要:　 ＳＰＬ(ＳＱＵＡＭＯＳＡ 启动子结合类蛋白质)是一类特异存在于植物中的转录因子ꎬ参与植物生长发育的

多个过程ꎮ 为明确百香果 ＳＰＬ 转录因子家族成员特征及其对低温胁迫的响应ꎬ本研究利用生物信息学方法和百香

果基因组数据ꎬ对百香果 ＳＰＬ 家族基因的结构、染色体分布、共线性关系及其编码蛋白质理化性质、进化关系进行

分析ꎬ并通过低温和常温处理明确了百香果幼苗叶片 ＳＰＬ 家族基因的相对表达量差异ꎮ 结果表明ꎬ从百香果基因

组中鉴定出 １９ 个 ＳＰＬ 家族成员ꎬ分布于 ７ 条染色体上ꎬ其中包含 ３ 对共线性基因对ꎮ 系统进化分析结果显示该家

族分为 ９ 个亚族ꎮ 百香果 ＰｅＳＰＬ 基因启动子区域存在大量激素响应元件和逆境胁迫响应元件ꎮ 低温胁迫下ꎬ百香

果 ＰｅＳＰＬ２、 ＰｅＳＰＬ３、 ＰｅＳＰＬ６、 ＰｅＳＰＬ７、ＰｅＳＰＬ８ 和 ＰｅＳＰＬ９ ６ 个基因的相对表达量极显著上升ꎬＰｅＳＰＬ１３ 和 ＰｅＳＰＬ１８ ２
个基因的相对表达量显著下降ꎮ 本研究结果可为进一步揭示百香果 ＳＰＬ 基因对低温胁迫的响应机制提供依据ꎮ
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　 　 ＳＰＬ(ＳＱＵＡＭＯＳＡ 启动子结合类蛋白质)又称

为 ＳＢＰ￣ｂｏｘ 蛋白 (ＳＱＵＡＭＯＳＡ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ)ꎬ是绿色植物特有的一类转录因子ꎬ在植物生

长发育、激素响应、光信号转导等方面发挥重要作

用[１￣２]ꎮ １９９６ 年ꎬＫｌｅｉｎ 等[３]从金鱼草中发现并首先

分离出 ＳＰＬ 基因 ＡｍＳＢＰ１ 和 ＡｍＳＢＰ２ꎬ因其编码蛋

白质可与花发育基因 ＳＱＵＡＭＯＳＡ 的启动子结合ꎬ因
此被命名为 ＳＱＵＡＭＯＳＡ 启动子结合类蛋白质

(ＳＢＰ) [４]ꎮ
目前ꎬ拟南芥[５] 、水稻[６] 、马尾松[７] 、番茄[８] 、

苹果[９] 、草莓[１０]和甜橙[１１]等植物中 ＳＰＬ 家族基因

的成员已经得到鉴定ꎬ并分别鉴定出 １７ 个、１９ 个、
１１ 个、１５ 个、２７ 个、１４ 个、１５ 个 ＳＰＬ 成员ꎮ ＳＰＬ 基

因在植物生长发育中起重要的调控作用[１２￣１８] ꎮ Ａｔ￣
ＳＰＬ８ 通过影响赤霉素(ＧＡ)合成和花药发育来调

节拟南芥生长发育过程[１６] ꎮ ＡｔＳＰＬ３ 基因的组成

型表达会导致拟南芥植株的花期提前[５] ꎮ ＡｔＳＰＬ２
和 ＡｔＳＰＬ１１ 基因能调控拟南芥的开花过程[１９] ꎮ
Ｓｔｏｎｅ 等[１８]研究发现ꎬＡｔＳＰＬ１４ 不仅能调控植物对

伏马菌素 Ｂ１ 的抗性ꎬ还能影响到拟南芥的株型结

构ꎮ 此外ꎬＳＰＬ 基因在植物响应非生物胁迫方面也

发挥着重要作用ꎮ 在拟南芥中过表达中国野生葡

萄资源的 ＶｐＳＢＰ１６ 基因可提高其耐盐和抗干旱能

力[２０] ꎻ拟南芥中 ｍｉＲ１５６￣ＳＰＬ９￣ＤＦＲ 通路协同调控

植物生长与非生物胁迫响应之间的关系[１９] ꎻ茶树

中多个 ＳＢＰ 基因的表达量在低温处理后呈现显著

上调[２１] ꎮ
百香果(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ)是西番莲科西番

莲属藤本植物ꎬ又被称作鸡蛋果和西番莲等ꎬ其果实

香气浓郁且富含多酚类化合物、生物碱以及黄酮类

化合物等多种对人体有益的活性成分ꎬ具有较高的

食用价值和药用价值[２２￣２４]ꎮ 由于百香果原产于南

美洲的热带地区ꎬ抗寒能力较差ꎬ低温冷害已成为世

界各国百香果产业发展的重要限制因子[２５￣２６]ꎮ 因

此ꎬ对百香果 ＳＰＬ 基因家族成员进行鉴定及对其低

温胁迫下的表达特征进行分析ꎬ可为百香果 ＳＰＬ 基

因的抗寒功能研究及耐低温百香果品种选育提供理

论依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 植物材料

２０２３ 年 ５ 月 ２０ 日在福建农林大学园艺植物遗

传育种实验室选取 ６ 株长势基本一致的 ３ 个月苗龄

台农百香果幼苗作为试验材料ꎬ其中 ３ 株放入人工

气候箱进行 ４ ℃低温胁迫处理 ８ ｈꎬ另外 ３ 株置于

２５ ℃环境下培养ꎬ其他条件与低温处理组一致ꎬ８ ｈ
后取各植株中上部叶片ꎬ迅速置于液氮中冷冻ꎬ于
－８０ ℃冰箱保存ꎬ用于基因表达模式分析ꎮ
１.２　 百香果 ＳＰＬ 基因家族成员的鉴定

拟南芥 ＳＰＬ 蛋白序列下载自拟南芥基因组数

据库 ＴＡＩＲ(ｈｔｔｐｓ : / / ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ. ｏｒｇ / )ꎬ百香果

基因组序列下载自国家基因库生命大数据平台

(ＣＮＧＢｄｂ) [２４]ꎮ 以模式植物拟南芥的 ＳＰＬ 基因的

编码蛋白序列为模板ꎬ利用 Ｔｂｔｏｏｌｓ 软件设定 Ｅ 值<
１×１０－５ꎬ在百香果的蛋白质数据库[２４] 中进行同源对

比ꎬ得到百香果 ＳＰＬ 基因家族候选序列ꎬ进一步利

用 ＮＣＢＩ￣ＣＣＤ 和 Ｐｆａｍ 数据库对候选序列进行 ＳＢＰ￣
ｂｏｘ 结构域完整性的鉴定ꎮ
１.３　 百香果 ＳＰＬ 家族基因编码蛋白质理化性质及

亚细胞定位

　 　 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件进行百香果 ＳＰＬ 家族基因编

码蛋白质的理化性质预测ꎮ 利用在线网站 ＷｏＬＦＰ￣
ＳＯＲＴ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ.ｈｇｃ. ｊｐ)进行百香果 ＳＰＬ 家

族基因编码蛋白质的亚细胞定位ꎮ
１.４　 百香果 ＳＰＬ 基因家族成员基因结构及蛋白质

保守基序分析

　 　 利用在线网站 ＧＳＤＳ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ. ｇａｏ￣ｌａｂ.
ｏｒｇ / ) 分析百香果 ＳＰＬ 家族基因的结构ꎮ 利用

ＭＥＭＥ 网 站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ /
ｍｅｍｅ)分析百香果 ＳＰＬ 家族成员编码蛋白质的保守

基序ꎬ并利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件进行结果的可视化表达ꎮ
１.５　 百香果 ＳＰＬ 家族系统进化树构建及分析

设置自展系数 ( Ｂｏｏｓｔｓｔｒａｐ) 为 １ ０００ 次ꎬ利用

ＭＥＧＡ７ 软件采用邻近法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ)
进行百香果和拟南芥的 ＳＰＬ 家族成员系统进化树

构建ꎮ

１２３１任　 锐等:百香果 ＳＰＬ 转录因子家族成员鉴定及其对低温胁迫的响应



１.６　 百香果 ＳＰＬ 家族基因染色体定位及共线性分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件进行百香果 ＳＰＬ 基因的染色

体定位和基因共线性分析ꎮ
１.７　 百香果 ＳＰＬ 家族基因启动子顺式作用元件分析

提取百香果 ＳＰＬ 基因起始密码子前２ ０００ ｂｐ 片

段作为启动子序列ꎬ利用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 在线网站 (ｈｔ￣
ｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ /
ｈｔｍｌ / )进行顺式作用元件预测分析ꎬ并利用 ＴＢｔｏｏｌｓ
软件进行数据可视化表达ꎮ
１.８　 百香果 ＳＰＬ 家族基因低温胁迫响应分析

　 　 参照 Ｒｅｄｚｏｌ 试剂盒[赛百盛(北京)基因技术有

限公司]说明书提取台农百香果叶片的总 ＲＮＡꎬ并

用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ 的质量ꎮ 使用

Ｃｏｄｅ ＡＨ３４１￣０１ 反转录试剂盒(北京全式金生物技

术股份有限公司产品)将台农百香果 ＲＮＡ 反转录

为 ｃＤＮＡꎬ于－８０ ℃保存备用ꎮ 以 Ｐｅ６０Ｓ 基因[２７] 为

内参基因ꎬＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 为 ＰＣＲ 扩增预

混液[宝日医生物技术(北京)有限公司产品]ꎬ利用

ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ ９６ 实时定量 ＰＣＲ 系统(瑞士 Ｈｏｆｆｍａｎｎ￣
Ｌａ Ｒｏｃｈｅ 有限公司产品)检测常温和低温处理下百

香果叶 ＳＰＬ 基因的表达水平ꎬ所用引物序列见表 １ꎮ
使用 ２－△△Ｃｔ方法[２８]计算 ＳＰＬ 基因的相对表达量ꎬ利
用 ＳＰＳＳ 软件中的 Ｄｕｎｃａｎ’ｓ 新复极差法进行不同处

理 ＳＰＬ 基因相对表达量的差异显著性分析ꎮ

表 １　 百香果 ＳＰＬ 家族基因实时荧光定量 ＰＣＲ 引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｆｏｒ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐａｓｓｉｏｎ ｆｒｕｉｔ

基因 正向序列(５’→３’)　 　 　 反向序列(５’→３’)　 　 　 　

Ｐｅ６０Ｓ ＡＧＧＴＧＧＧＴＡＡＣＡＧＧＡＴＴＡＴＣ ＴＧＧＣＴＧＴＣＴＴＴＴＧＧＴＧＣＴＧ

ＰｅＳＰＬ１ ＧＣＣＣＴＴＣＴＧＣＡＧＧＴＧＧＡＧ ＡＴＧＣＡＧＧＴＴＴＣＧＧＡＧＧＧＣ

ＰｅＳＰＬ２ ＡＣＣＣＡＡＴＴＣＧＴＧＡＧＣＧＧＧ ＡＣＡＴＡＣＣＧＣＡＣＧＧＣＴＣＡＣ

ＰｅＳＰＬ３ ＧＣＣＡＣＧＴＣＣＡＡＴＣＣＣＣＡＡ ＡＧＣＴＴＣＧＴＣＣＴＣＣＣＧＧＡＴ

ＰｅＳＰＬ４ ＡＣＣＧＧＡＣＧＴＧＣＴＣＴＣＴＣＴ ＣＡＴＧＣＡＡＣＧＣＡＧＣＧＣＴＡＧ

ＰｅＳＰＬ５ ＣＡＡＧＧＡＧＣＣＡＧＣＧＴＣＣＡＡ ＧＣＴＧＧＧＣＣＡＧＧＡＡＣＣＡＡＧ

ＰｅＳＰＬ６ ＧＧＡＴＣＣＣＣＴＴＣＣＡＣＧＴＧＣ ＧＧＡＣＡＣＣＣＴＣＣＴＣＧＴＴＧＣ

ＰｅＳＰＬ７ ＴＣＣＴＣＡＴＣＡＴＧＡＣＧＣＣＧＣ ＣＣＣＴＧＡＡＴＧＣＴＧＧＣＡＧＣＴ

ＰｅＳＰＬ８ ＧＡＣＴＣＡＧＣＣＣＡＡＧＣＣＴＧＧ ＣＴＴＣＣＡＣＣＴＧＧＣＡＣＣＴＧＧ

ＰｅＳＰＬ９ ＴＴＧＧＣＡＧＣＣＣＡＧＴＡＣＡＧＣ ＡＧＣＡＡＣＣＣＣＴＧＧＣＡＡＴＣＣ

ＰｅＳＰＬ１０ ＡＧＧＡＡＣＧＧＧＴＡＣＧＧＧＴＧＡ ＡＧＣＡＧＡＡＣＡＧＣＡＣＴＣＧＣＡ

ＰｅＳＰＬ１１ ＡＣＧＣＡＴＣＣＡＧＡＡＣＴＣＣＧＣ ＡＧＣＡＣＡＧＣＣＡＧＡＡＴＧＣＧＡ

ＰｅＳＰＬ１２ ＡＣＧＣＡＴＣＣＡＧＡＡＣＴＣＣＧＣ ＡＧＣＡＣＡＧＣＣＡＧＡＡＴＧＣＧＡ

ＰｅＳＰＬ１３ ＴＧＧＡＣＡＴＡＡＣＣＧＧＣＧＴＣＧ ＴＣＡＣＡＧＣＣＣＡＡＧＣＡＧＡＧＣ

ＰｅＳＰＬ１４ ＡＧＣＡＡＣＧＣＴＴＴＴＧＣＣＡＧＣ ＴＡＡＡＣＧＴＣＧＣＣＧＧＣＡＡＣＴ

ＰｅＳＰＬ１５ ＧＣＡＧＣＧＴＴＴＴＴＧＣＣＡＧＣＡ ＣＧＧＣＴＴＧＡＣＣＣＴＴＣＴＧＣＡ

ＰｅＳＰＬ１６ ＴＧＧＧＡＴＧＧＣＡＧＧＣＡＡＣＡＧ ＡＣＴＴＧＧＡＡＣＣＡＧＧＣＧＡＧＣ

ＰｅＳＰＬ１７ ＧＧＣＧＡＧＧＧＧＡＡＡＡＧＧＡＣＣ ＣＣＧＧＣＡＧＣＡＣＴＧＧＴＴＴＣＴ

ＰｅＳＰＬ１８ ＡＧＧＡＡＣＧＧＧＴＡＣＧＧＧＴＧＡ ＡＧＣＡＧＡＡＣＡＧＣＡＣＴＣＧＣＡ

ＰｅＳＰＬ１９ ＡＣＧＣＡＴＣＣＡＧＡＡＣＴＣＣＧＣ ＡＧＣＡＣＡＧＣＣＡＧＡＡＴＧＣＧＡ

２　 结果与分析

２.１　 百香果 ＳＰＬ 基因家族成员的鉴定

在百香果基因组中共筛选得到 １９ 个 ＳＰＬ 家族基

因ꎬ根据其在染色体上的排列顺序分别命名为

ＰｅＳＰＬ１~ＰｅＳＰＬ１９(表 ２)ꎮ 百香果 ＳＰＬ 家族基因编码

蛋白质的氨基酸数量为１４１~１ ０７８个ꎬ相对分子量和

等电点分别为１.６１３×１０４ ~１１.９７１×１０４和５.３２~９􀆰 ４０ꎬ不
稳定系数为４１.０３~ ６６􀆰 １９ꎬ脂溶指数和亲水性指数分

别为４０.１４~８９􀆰 ８９ 和－１.２１１~ －０.０４６ꎮ 除 ＰｅＳＰＬ１０ 蛋

白定位于细胞质ꎬＰｅＳＰＬ１２ 蛋白定位于叶绿体ꎬ其他

百香果 ＳＰＬ 家族蛋白均定位于细胞核ꎮ

２２３１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ７ 期



表 ２　 百香果 ＳＰＬ 家族基因编码蛋白质理化性质及亚细胞定位

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ

基因名称　 　 基因登录号

编码蛋白质理化性质及亚细胞定位

氨基酸数量
(个)

相对分子量
(×１０４) 等电点 不稳定系数 脂溶指数 亲水性指数 亚细胞定位

ＰｅＳＰＬ１ ＺＸ.０１Ｇ００３１２８０ １ ０７８ １１.９７１ ８.１４ ６１.８３ ７９.１１ －０.４８２ 细胞核

ＰｅＳＰＬ２ ＺＸ.０１Ｇ００３６０５０ ９７７ １０.８２７ ５.９３ ４４.３８ ８２.５２ －０.３６９ 细胞核

ＰｅＳＰＬ３ ＺＸ.０１Ｇ００３７８６０ ２６６ ３.０２３ ９.０４ ６４.１３ ５５.０８ －０.９６８ 细胞核

ＰｅＳＰＬ４ ＺＸ.０１Ｇ００３７８７０ ４１１ ４.５２７ ９.４０ ４１.４４ ７０.０７ －０.５５５ 细胞核

ＰｅＳＰＬ５ ＺＸ.０１Ｇ００６８５１０ ５５０ ５.９２６ ８.１５ ５２.４１ ６８.９５ －０.４８１ 细胞核

ＰｅＳＰＬ６ ＺＸ.０１Ｇ００７１２６０ ３８４ ４.２６０ ８.７４ ５８.０４ ６１.２５ －０.７２７ 细胞核

ＰｅＳＰＬ７ ＺＸ.０１Ｇ００７９１００ ４１９ ４.５３５ ９.０１ ５９.３９ ６１.７４ －０.５１７ 细胞核

ＰｅＳＰＬ８ ＺＸ.０１Ｇ００９９６２０ ４１０ ４.４５８ ８.８４ ５５.９３ ５６.８８ －０.６７１ 细胞核

ＰｅＳＰＬ９ ＺＸ.０１Ｇ０１０８１００ ４０２ ４.４６３ ９.１７ ６０.８３ ６０.９０ －０.７５４ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１０ ＺＸ.０１Ｇ０１１８０２０ ２７１ ３.１５３ ９.１１ ５９.１１ ８９.８９ －０.０４６ 细胞质

ＰｅＳＰＬ１１ ＺＸ.０１Ｇ０１３７５１０ ４８７ ５.３６０ ６.３４ ４９.２４ ７７.０６ －０.４６３ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１２ ＺＸ.０１Ｇ０１３７５９０ ５４１ ５.９５０ ６.７４ ４３.８５ ８２.８７ －０.３０９ 叶绿体

ＰｅＳＰＬ１３ ＺＸ.０２Ｇ００２３９６０ ３８２ ４.１７８ ８.３０ ４１.０３ ５５.１６ －０.６８５ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１４ ＺＸ.０２Ｇ００２５８３０ １４１ １.６１３ ７.６４ ６６.１９ ４０.１４ －１.２１１ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１５ ＺＸ.０３Ｇ００１１９５０ ２０６ ２.２５５ ９.３１ ４８.１４ ５２.０９ －０.９６９ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１６ ＺＸ.０５Ｇ０００４８７０ ４８２ ５.２９５ ７.２７ ５８.９３ ６７.３４ －０.６５９ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１７ ＺＸ.０６Ｇ００１２５３０ １７５ １.９２５ ５.３２ ５３.２１ ５７.９４ －０.５９８ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１８ ＺＸ.０７Ｇ００２１９７０ ５６２ ６.２３５ ９.０８ ５４.０２ ６６.４８ －０.５９４ 细胞核

ＰｅＳＰＬ１９ ＺＸ.０９Ｇ００１８４８０ ２０６ ２.２７７ ９.１３ ５７.５５ ５０.６３ －１.０４９ 细胞核

２.２　 百香果 ＳＰＬ 家族基因结构和保守基序(Ｍｏ￣
ｔｉｆ)分析

　 　 ＰｅＳＰＬ 家族基因的结构如图 １ 所示ꎮ 从图中可

以看出ꎬＰｅＳＰＬ 所有成员均含有内含子和外显子ꎬ但
内含子和外显子数量存在较大的差异ꎮ ＰｅＳＰＬ３、
ＰｅＳＰＬ１４、ＰｅＳＰＬ１５、ＰｅＳＰＬ１９ 基因各有 １ 个内含子ꎬ
ＰｅＳＰＬ５、ＰｅＳＰＬ６、ＰｅＳＰＬ７、ＰｅＳＰＬ１３、ＰｅＳＰＬ１７ 基因各

有 ２ 个内含子ꎬＰｅＳＰＬ４、ＰｅＳＰＬ９、ＰｅＳＰＬ１１、ＰｅＳＰＬ１６
基因各有 ３ 个内含子ꎬＰｅＳＰＬ１０、ＰｅＳＰＬ１２ 基因各有 ５
个内含子ꎬＰｅＳＰＬ８、ＰｅＳＰＬ１８、ＰｅＳＰＬ１、ＰｅＳＰＬ２ 基因

分别有 ４ 个、６ 个、９ 个和 １０ 个内含子ꎮ ＰｅＳＰＬ１ 和

ＰｅＳＰＬ２ 基因分别含有 １０ 个和 １１ 个外显子ꎬＰｅＳ￣
ＰＬ８、ＰｅＳＰＬ１０、ＰｅＳＰＬ１２ 和 ＰｅＳＰＬ１８ 基因含有５~ ７
个外显子ꎬ其他 １３ 个基因含有２~ ４ 个外显子ꎮ ＰｅＳ￣
ＰＬ 基因编码蛋白质含有 ２~１０ 个保守基序(Ｍｏｔｉｆ１~
Ｍｏｔｉｆ１０)ꎬ其中 ＰｅＳＰＬ１１ 和 ＰｅＳＰＬ１２ 含有全部 １０ 个

保守基序ꎬ而 ＰｅＳＰＬ１７ 蛋白仅有 ２ 个保守基序(Ｍｏ￣

ｔｉｆ１ 和 Ｍｏｔｉｆ３)ꎬ所有基因编码蛋白质均包含保守基

序 Ｍｏｔｉｆ１ 和 Ｍｏｔｉｆ３(图 ２)ꎮ
２.３　 百香果 ＳＰＬ 家族成员系统进化树构建及分析

拟南芥和百香果 ＳＰＬ 家族基因编码蛋白质的

系统进化树如图 ３ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ整个进

化树被分为 ９ 个亚族ꎮ 除Ⅶ亚族之外ꎬ其余 ８ 个亚

族都含有百香果 ＳＰＬ 家族成员ꎮ 其中ꎬⅠ、Ⅴ、Ⅷ和

Ⅸ亚族中均含有 ３ 个百香果 ＳＰＬ 家族成员ꎬ数量最

多ꎻ其次是Ⅱ、Ⅳ和Ⅵ亚族ꎬ均含有 ２ 个百香果 ＳＰＬ
家族成员ꎻⅢ亚族中仅含有 １ 个百香果 ＳＰＬ 家族成

员ꎮ
２.４　 百香果 ＳＰＬ 家族基因的染色体定位与共线性

分析

　 　 百香果 ＳＰＬ 家族基因的染色体定位和共线性

关系如图 ４ 所示ꎮ １９ 个 ＰｅＳＰＬ 基因定位在百香果

的 ７ 条染色体上ꎮ 其中ꎬ１ 号染色体上分布得最多ꎬ
有 １２ 个成员ꎬ２ 号染色体上有 ２ 个成员ꎬ３ 号、５ 号、
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６ 号、７ 号和 ９ 号染色体上各有 １ 个成员ꎮ １９ 个

ＰｅＳＰＬ 基因间存在 ３ 对共线性基因对(ＰｅＳＰＬ１６ 与

ＰｅＳＰＬ１８、ＰｅＳＰＬ６ 与 ＰｅＳＰＬ９、ＰｅＳＰＬ７ 与 ＰｅＳＰＬ８)ꎮ

上述共线性关系说明百香果 ＳＰＬ 基因家族在进化

过程中发生了基因复制ꎬ从而导致百香果 ＳＰＬ 家族

基因的多样性ꎮ

图 １　 百香果 ＳＰＬ 家族基因的结构分析

Ｆｉｇ.１　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ

图 ２　 百香果 ＳＰＬ 家族成员蛋白质保守基序分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ ｐａｓｓｉｏｎ ｆｒｕｉｔ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ
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Ⅰ~Ⅸ为亚家族序号ꎬ图中数据表示自展值ꎮ
图 ３　 百香果、拟南芥 ＳＰＬ 家族成员的系统进化树

Ｆｉｇ.３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｐａｓｓｉｏｎ ｆｒｕｉｔ (Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ) ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

２.５　 百香果 ＳＰＬ 家族基因启动子顺式作用元件分

析

　 　 百香果 ＳＰＬ 家族基因启动子顺式作用元件如

图 ５ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ１９ 个 ＰｅＳＰＬ 基因启动

子均具有光响应元件ꎮ 大多数 ＰｅＳＰＬ 基因启动子

具有激素响应元件ꎬ如生长素响应元件、茉莉酸甲酯

响应元件、脱落酸(ＡＢＡ)响应元件等ꎬＰｅＳＰＬ１０ 基因

启动子具有 ５ 个生长素响应元件和 １２ 个茉莉酸甲

酯响应元件ꎬＰｅＳＰＬ１１ 基因启动子上含有 ７ 个脱落

酸响应元件ꎮ 百香果 ＳＰＬ 基因的启动子中ꎬ还存在

大量与逆境胁迫响应相关的元件ꎬ如低温响应元件、
干旱诱导响应元件等ꎮ 除 ＰｅＳＰＬ１４ 基因外ꎬ其他

ＰｅＳＰＬ 基因启动子均具有厌氧诱导元件ꎬＰｅＳＰＬ４ 基

因启动子中有 ４ 个低温响应元件ꎬＰｅＳＰＬ８ 基因启动

子中有 ３ 个干旱诱导响应元件ꎮ
２.６　 百香果 ＳＰＬ 基因家族在低温胁迫条件下的表

达分析

　 　 低温胁迫下ꎬ百香果 ＳＰＬ 家族基因的相对表达

量如图 ６ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ８ 个 ＰｅＳＰＬ 基因

的相对表达量在低温处理后呈现显著或极显著变

化ꎬ其中 ＰｅＳＰＬ２、 ＰｅＳＰＬ３、 ＰｅＳＰＬ６、 ＰｅＳＰＬ７、 ＰｅＳ￣
ＰＬ８ 和 ＰｅＳＰＬ９ ６ 个基因的相对表达量极显著上升ꎬ
ＰｅＳＰＬ１３ 和 ＰｅＳＰＬ１８ ２ 个基因的相对表达量显著下

降ꎬ说明这些基因可能参与了百香果响应低温的过

程ꎮ

３　 结论与讨论

ＳＰＬ 基 因 家 族 已 经 被 证 明 在 植 物 胚 胎 发

育[２９] 、果实成熟[３０]以及逆境胁迫响应[１９￣２１] 中发挥

重要作用ꎮ 本研究利用同源比对与结构域筛选相

结合的方法从百香果基因组中鉴定出 １９ 个 ＰｅＳＰＬ
家族基因ꎮ １９ 个 ＰｅＳＰＬ 的外显子数目为２ ~ １１ 个ꎬ
差异较大ꎬ这与苹果[９] 和甜橙[１１] 等作物中 ＳＰＬ 家

族成员外显子数目差异大的特征一致ꎮ 本研究还

发现部分同属于一个进化亚族的 ＰｅＳＰＬ 基因的结

构亦存在差异ꎬ例如 ＰｅＳＰＬ２ 和 ＰｅＳＰＬ４、ＰｅＳＰＬ１０
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Ｃｈｒ１~Ｃｈｒ９ 分别为染色体 １ 号~染色体 ９ 号ꎮ 图中数据表示染色体长度(Ｍｂ)ꎮ
图 ４　 百香果 ＳＰＬ 家族基因染色体定位与共线性分析

Ｆｉｇ.４　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ

图 ５　 百香果 ＳＰＬ 家族基因启动子的顺式作用元件

Ｆｉｇ.５　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ
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∗和∗∗分别表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)和差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ
图 ６　 低温胁迫条件下百香果 ＳＰＬ 家族基因的表达分析

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ

和 ＰｅＳＰＬ１４、ＰｅＳＰＬ１６ 和 ＰｅＳＰＬ１８ꎬ原因可能是同一

亚族内的不同基因在进化过程中出现了外显子的

丢失或增加ꎮ 此外ꎬＰｅＳＰＬ 蛋白的氨基酸长度差异

也较大ꎬ这可能会导致该基因家族成员的功能多

样性ꎮ
系统发育分析结果显示百香果和拟南芥 ＳＰＬ

家族成员可以分为 ９ 个亚族ꎬ与甜橙一致[１１]ꎮ 部分

百香果 ＳＰＬ 成员与拟南芥 ＳＰＬ 成员亲缘关系较近ꎬ
例如 ＰｅＳＰＬ５、ＰｅＳＰＬ１１ 和 ＰｅＳＰＬ１２ 与 ＡｔＳＰＬ６ 聚为 １
类ꎮ Ｐａｄｍａｎａｂｈａｎ 等[３１]的研究结果表明ꎬ拟南芥 Ａｔ￣
ＳＰＬ７ 基因在植物抗病过程中发挥重要作用ꎬ推测与

ＡｔＳＰＬ７ 位于进化树同一亚族的 ＰｅＳＰＬ１０ 也有类似

功能ꎮ 对百香果 ＳＰＬ 家族成员的染色体定位发现ꎬ
除 ４ 号和 ８ 号染色体外ꎬ其余 ７ 条染色体上均有

ＰｅＳＰＬ 基因ꎬ其中 １ 号染色体上最多ꎬ共有 １２ 个ꎮ
进一步的共线性分析结果表明ꎬＰｅＳＰＬ 家族基因存

在 ３ 对共线性基因ꎬ表明该家族在物种进化中存在

基因复制现象ꎮ 本研究结果可为深入理解百香果

ＳＰＬ 家族基因的进化过程提供理论参考ꎮ
ＳＰＬ 基因家族在响应植物逆境胁迫过程中发挥

重要功能ꎮ 如水稻的 ＯｓＳＰＬ３ 基因通过正向调控

ＯｓＷＲＫＹ７１ 基因的表达进而响应低温胁迫[３２]ꎬＳＰＬ９
基因的过表达可提高 ＣＢＦ２ 基因的表达量进而增强

拟南芥植株的抗寒性[３３]ꎮ 本研究发现ꎬ百香果 ＳＰＬ
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家族基因启动子上存在大量低温、干旱等逆境响应

相关的顺式作用元件ꎻ实时定量 ＰＣＲ 分析亦发现低

温胁迫下有 ８ 个基因的相对表达量发生了显著或极

显著变化ꎬ推测这些基因可能参与了百香果低温响

应过程ꎮ 本研究结果可为进一步解析百香果 ＳＰＬ
基因的功能和作用机制、明确百香果 ＳＰＬ 基因对低

温胁迫的响应机制提供基础和依据ꎮ
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９２３１任　 锐等:百香果 ＳＰＬ 转录因子家族成员鉴定及其对低温胁迫的响应




