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　 　 摘要:　 ＧＴ 家族是植物中一类重要的转录因子ꎬ在植物生长发育以及逆境响应中发挥重要作用ꎮ 本研究结合

生物信息学和转录组学对该家族成员、蛋白质理化性质、进化关系以及非生物胁迫响应模式进行分析ꎮ 结果表明ꎬ
水稻基因组中共有 ５２ 个 ＧＴ 基因ꎬ这些基因分布在 １２ 条染色体上ꎮ 基于系统进化分析ꎬＧＴ 蛋白家族可分为 ３ 个亚

家族ꎮ 大多数 ＧＴ 基因在水稻叶片、叶鞘、根和茎等营养器官中的相对表达量较低ꎬ而在花序、胚和胚乳等生殖器官

中的相对表达量较高ꎮ 相较于油菜素内酯(ＢＲ)、细胞分裂素(ＣＴＫ)和赤霉素(ＧＡ)ꎬＧＴ 基因对脱落酸(ＡＢＡ)、茉
莉酸(ＪＡ)和生长素(ＩＡＡ)的响应更为显著ꎬ表明 ＧＴ 家族成员可能参与 ＡＢＡ、ＪＡ 和 ＩＡＡ 介导的植物逆境响应过程ꎮ
在光周期下ꎬＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２５ 和 ＯｓＧＴ１０ 的相对表达量呈现昼降夜升的表达模式ꎬＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ３４
和 ＯｓＧＴ１６ 的相对表达量呈现昼升夜降的表达模式ꎮ 这些基因的表达可能受到光信号的调控ꎮ 盐胁迫下ꎬＯｓＧＴ２
在耐盐品种盐稻 ３９３１ 和广湘 ２４Ｓ 中的相对表达量上升ꎬ在不耐盐品种 １９Ｈ２１６ 和晶 ４１５５Ｓ 中的相对表达量下降ꎮ
水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ５１、ＯｓＧＴ４８ 在耐水淹品种 ＬＳ２７３ 根系中的相对表达量下降ꎬ在不耐水淹品种 ＺＺ３９ 根系中的相对

表达量与对照相比无显著差异ꎮ 表明 ＯｓＧＴ５１、ＯｓＧＴ４８ 可能参与了水稻对水淹胁迫的响应过程ꎮ 随着高温胁迫、干
旱胁迫和重金属镉胁迫时间的延长ꎬ中花 １１ 大多数 ＧＴ 基因的相对表达量下降ꎬ仅有少数 ＧＴ 基因的相对表达量上

升ꎮ 本研究结果为深入解析 ＧＴ 转录因子家族在水稻生长发育和逆境响应中的分子机制提供了重要依据ꎮ
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　 　 ＧＴ 蛋白富含碱性和酸性氨基酸以及脯氨酸和

谷氨酰胺残基ꎬ并能特异性结合 ＤＮＡ 上的 ＧＴ 元件

(光响应元件) [１￣２]ꎻＧＴ 蛋白保守结构域含有 ３ 个连

续的 α 螺旋结构ꎬ故也被称为三螺旋(Ｔｒｉｈｅｌｉｘ)转录

因子ꎮ ＧＴ 转录因子的 Ｎ￣末端的氨基酸序列高度保

守ꎬ根据其保守结构域和 ＤＮＡ 结合域的结构特点ꎬ
可将植物 ＧＴ 蛋白分为 ５ 个亚家族ꎬ分别是 ＧＴ１、
ＧＴ２、ＧＴγ、ＳＨ４ 和 ＳＩＰ１[３￣４]ꎮ 不同亚家族 ＧＴ 蛋白的

Ｎ 端 Ｔｒｉｈｅｌｉｘ 结构域、第 ４α 螺旋结构域、中央 α 螺旋

结构域、Ｃ 端长的 α 螺旋结构域和第 ３ 个酸残基的

类型均存在差异[５￣６]ꎮ ＧＴ 蛋白广泛存在于植物中ꎬ
目前已在多种植物中完成了鉴定工作ꎮ 拟南芥中有

２７ 个 ＧＴ 家族成员[７]ꎬ大豆中有 ６３ 个 ＧＴ 家族成

员[８]ꎬ番茄中有 ３６ 个 ＧＴ 家族成员[９]ꎬ毛果杨中有

５６ 个 ＧＴ 家族成员[１０]ꎬ藜麦中有 ４７ 个 ＧＴ 家族成

员[１１]ꎬ菊花中有 ２０ 个 ＧＴ 家族成员[１２]ꎬ白桦中有 ８
个 ＧＴ 家族成员[１３]ꎮ 通过同源序列分析比对ꎬ研究

者推测动物中可能也存在 Ｔｒｉｈｅｌｉｘ 转录因子[１４￣１５]ꎻ
有报道指出ꎬ人类和果蝇体内检测到了 ＧＴ 蛋白ꎬ但
该结论仍需进一步验证[１６]ꎮ 目前对 ＧＴ 家族的研究

主要集中在植物中[１７]ꎬ主要以拟南芥、烟草、水稻等

模式植物为研究对象[２ꎬ５ꎬ１８]ꎮ
ＧＴ 转录因子最初在豌豆中被发现ꎬ它能够与

光响应基因 ｒｂｃＳ￣３Ａ 的启动子区结合并调节其表

达ꎬ被命名为 ＧＴ１[１９] ꎮ 在水稻中ꎬｒｍｌ１ 基因编码了

一段长 ３８５ ａａ 的 ＧＴ 蛋白ꎬ在变化或连续的光照条

件下ꎬ该基因表达量下降ꎬ且随着光照和黑暗交替

的周期表达量呈有规律的变化[１] ꎮ 在植物生长发

育调控中ꎬＧＴ 蛋白参与了叶片、花形态、毛状体及

胚胎发育等过程[２０￣２１] ꎮ 在拟南芥花瓣脱落突变体

中克隆到的 ＰＴＬ 基因编码的蛋白质属于 ＧＴ 家族ꎬ
其功能是调控花萼和花瓣的正常发育ꎬＰＴＬ 基因突

变会导致萼片边缘生长过剩以及花瓣形态异

常[２２￣２３] ꎮ ＧＴＬ１ 属于 ＧＴ 转录因子 ＧＴ￣２ 亚家族的

一员ꎬ能够调节拟南芥毛状体细胞周期相关基因

的表达ꎬ其功能丧失会导致细胞核 ＤＮＡ 含量增

加[２４] ꎮ 在水稻中ꎬＧＲＹ７９ 基因定位于 ２ 号染色体

上ꎬ其编码区发生单碱基突变会导致水稻幼苗在

三叶期之前叶片呈黄绿色ꎬ表明该基因编码的三

螺旋嵌合体在水稻幼苗期叶绿体发育中具有重要

作用[２５] ꎮ 此外ꎬ有研究结果表明ꎬ拟南芥中的 ＧＴ
转录因子 ＡＳＩＬ１ 和 ＡＳＩＬ２ 参与了胚胎晚期发育ꎬ
并且这 ２ 个 ＧＴ 转录因子可能存在功能冗余[２６] ꎮ

除调控生长发育外ꎬＧＴ 家族成员还在植物响应

非生物胁迫中发挥重要作用ꎮ ＧＴ 家族成员基因的

表达受高盐、干旱、冷害等胁迫的强烈诱导ꎬ参与植

物对这些非生物胁迫的应答反应[３ꎬ２７￣３１]ꎮ 在拟南芥

中ꎬ异源表达大豆 ＧＴ 基因 ＧｍＧＴ￣２Ａ 和 ＧｍＧＴ￣２Ｂ 能

够显著提高转基因拟南芥对盐胁迫、冷冻胁迫和干

旱胁迫的耐受性ꎮ 此外ꎬＧｍＧＴ￣２Ｂ 过表达植株中部
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分胁迫应答相关基因的表达量上调幅度更大ꎬ
ＧｍＧＴ￣２Ｂ 抗胁迫能力可能比 ＧｍＧＴ￣２Ａ 更强[３０]ꎮ 拟

南芥 ＧＴ 转录因子 ＡｔＧＴ２Ｌ 能够与钙调蛋白结合ꎬ其
过表达可显著提高拟南芥对低温胁迫和盐胁迫的抗

逆性[３２]ꎻＡｔＧＴＬ１ 转录因子通过抑制 ＳＤＤ１ 基因的表

达增加气孔密度ꎬ从而负向调节水分利用效率和耐

旱性[２９]ꎮ 在水稻中ꎬＯｓＧＴγ￣１ 的表达受到盐胁迫的

诱导ꎬ过表达 ＯｓＧＴγ￣１ 基因可提高水稻对盐胁迫的

耐受性[２７]ꎬ过表达 ＯｓＧＴγ￣２ 基因可提高盐胁迫下水

稻种子的萌发率、幼苗存活率[３３]ꎮ 本研究拟通过对

水稻 ＧＴ 家族的基因组结构和表达模式进行生物信

息学分析ꎬ旨在发现该家族中响应逆境胁迫的功能

基因ꎬ为水稻分子育种提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以日本晴基因组为参考ꎬ获取水稻 ＧＴ 家族氨

基酸序列ꎮ ＧＴ 家族成员的转录表达谱检测和激素

响应 表 达 均 采 用 日 本 晴ꎬ 相 关 数 据 来 源 于

Ｒｉｃｅ４Ｘ４４ＫＭｉｃｒｏａｒｒａｙ 芯片数据ꎮ 盐胁迫试验所用

水稻品种为盐稻 ３９３１(常规稻ꎬ耐盐)、１９Ｈ２１６(常
规稻ꎬ不耐盐)、广湘 ２４Ｓ(不育系ꎬ耐盐)、晶 ４１５５Ｓ
(不育系ꎬ不耐盐)ꎻ水淹胁迫试验所用水稻品种为

ＬＳ２７３(耐水淹)和 ＺＺ３９(不耐水淹)ꎻ高温、干旱和

重金属镉胁迫试验所用水稻品种为中花 １１ꎮ
１.２　 水稻 ＧＴ家族蛋白理化性质与系统进化树分析

通过文献检索获取水稻 ＧＴ 家族基因登录

号[２７ꎬ３４￣３５]ꎬ利用 ＲｉｃｅＸＰｒｏ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｒｉｃｅｘｐｒｏ.
ｄｎａ.ａｆｆｒｃ. ｇｏ. ｊｐ / )检索 ＧＴ 家族成员氨基酸长度、等
电点和相对分子量等信息ꎮ 下载蛋白质氨基酸序列

后ꎬ利用 ＭＥＧＡ ６.０ 软件进行 ＧＴ 家族蛋白氨基酸序

列多重比对ꎬ利用近邻法构建系统进化树ꎬ通过在线

工具 ｉＴＯＬ(ｈｔｔｐｓ: / / ｉｔｏｌ. ｅｍｂｌ.ｄｅ / ｌｏｇｉｎ. ｃｇｉ)修饰处理

进化树ꎮ
１.３　 水稻 ＧＴ 家族基因芯片数据分析

从水稻数据库 ＲｉｃｅＸＰｒｏ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｒｉｃｅｘｐｒｏ. ｄｎａ.
ａｆｆｒｃ.ｇｏ.ｊｐ / )获取芯片数据ꎬ包括水稻不同部位 ＧＴ
基因表达数据、多种激素处理后的水稻幼苗 ＧＴ 基

因表达数据、光周期下的水稻幼苗 ＧＴ 基因表达数

据ꎮ 通过 ＭｅＶ４. ６ 软件对数据进行统计分析并作

图ꎮ

１.４　 水稻非生物胁迫处理与 ＧＴ 基因表达分析

盐胁迫试验选用盐稻 ３９３１、广湘 ２４Ｓ、晶 ４１５５Ｓ
和 １９Ｈ２１６ꎬ在苗龄 ２０ ｄ 时用 ０.８％ ＮａＣｌ 溶液培养水

稻幼苗ꎬ培养 ４８ ｈ 后取水稻根部ꎮ 水淹胁迫处理选

用 ＬＳ２７３ 和 ＺＺ３９ꎬ稻种催芽至破胸露白ꎬ在水深 １０
ｃｍ 的培养箱中培养ꎬ培养 ５ ｄ 后ꎬ分别取幼苗根部

和茎叶ꎮ 高温胁迫试验选用中花 １１ꎬ在苗龄 ２０ ｄ 时

对水稻幼苗进行 ４５ ℃高温处理ꎬ取处理 ２４ ｈ、３６ ｈ、
４８ ｈ 的水稻茎叶ꎮ 干旱胁迫试验选用中花 １１ꎬ在苗

龄 ２０ ｄ 时用 ２５％ ＰＥＧ６０００ 溶液培养水稻幼苗ꎬ取
处理 １２ ｈ、２４ ｈ、３６ ｈ 的水稻茎叶ꎮ 重金属镉胁迫试

验选用中花 １１ꎬ在苗龄 ２０ ｄ 时用 １００ μｍｏｌ / Ｌ ＣｄＣｌ２
培养水稻幼苗ꎬ分别取处理 ２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈ 的根和

茎叶ꎮ 所有非生物胁迫试验均设置 ３ 次重复ꎬ另设

常规培养水稻作为对照ꎮ
所有非生物胁迫试验均在光照培养箱中进行ꎬ

光周期为 １４ ｈ 光照 / １０ ｈ 黑暗ꎬ高温胁迫试验温度

设置为 ４５ ℃ꎬ其余胁迫试验温度均设置为 ２８ ℃ꎮ
提取水稻样本的总 ＲＮＡꎬ并通过反转录合成 ｃＤＮＡꎬ
构建文库ꎮ 转录组测序后ꎬ在测序结果中筛选 ＧＴ
家族基因的表达数据ꎬ并对其进行归一化与中位化

处理ꎬ利用 ＭｅＶ４.６ 软件绘制热图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 水稻 ＧＴ 家族成员

检索水稻 ＧＴ 家族成员的 ＲＧＡＰ￣ＩＤ 号ꎬ共获

得 ５２ 个 ＧＴ 基因ꎬ根据它们在染色体的位置依次

进行编号(ＯｓＧＴ１~ ＯｓＧＴ５２)ꎬ同时对它们在染色体

上的位置、编码氨基酸数、编码蛋白质相对分子

量、编码蛋白质等电点进行分析ꎮ 如表 １ 所示ꎬＧＴ
基因在水稻的 １２ 对染色体上均有分布ꎬ在 １ 号、２
号和 ４ 号染色体上的 ＧＴ 基因数量较多ꎬ分别为 ９
个、８ 个和 １０ 个ꎬ而在 ６ 号染色体上仅有 １ 个 ＧＴ
基因ꎮ 对 ＧＴ 家族成员氨基酸序列长度分析ꎬ发现

该家族成员氨基酸序列长度为９０ ~ ８８３ ａａꎬ其中

ＯｓＧＴ４０ 最短ꎬ为 ９０ ａａꎬＯｓＧＴ１４ 最长ꎬ为 ８８３ ａａꎮ
ＧＴ 家 族 成 员 蛋 白 质 相 对 分 子 量 为 ９ ８３０.４５ ~
９７ ３６７.７０ꎬ其中 ＯｓＧＴ４０ 编码的蛋白质相对分子量

最小ꎬＯｓＧＴ１４ 编码的蛋白质相对分子量最大ꎮ ＧＴ
家族成员蛋白质等电点为４.１３ ~ １０􀆰 ７４ꎬ其中 Ｏｓ￣
ＧＴ４０ 编码的蛋白质等电点最小ꎬＯｓＧＴ３０ 编码的蛋

白质等电点最大ꎮ
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表 １　 水稻 ＧＴ 家族成员信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＧＴ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｉｃｅ

基因名称　 　 基因号　 　 染色体 染色体位置
编码氨
基酸数

编码蛋白质
相对分子量

编码蛋白
质等电点

ＯｓＧＴ１ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ１１２００ １ ６ ００２ ８５８~６ ０００ ３３３ ２７６ ３１ ７９５.５１ ８.３３
ＯｓＧＴ２ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ２１５９０ １ １２ ０９１ ６３３~１２ ０９３ ２７６ ５４８ ５７ ８５７.６０ ６.８２
ＯｓＧＴ３ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ２７５９０ １ １５ ３９２ ０７３~１５ ３８９ ７３２ ３７７ ４１ ０８０.７２ ８.５６
ＯｓＧＴ４ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ３４４００ １ １８ ９７４ ４０８~１８ ９７２ ６９３ ４０９ ４６ ０６４.０１ ９.３８
ＯｓＧＴ５ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ３６８５０ １ ２０ ５２１ ５４１~２０ ５１８ ６８１ ３９０ ４４ ２８４.５０ ６.４４
ＯｓＧＴ６ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ４８３２０ １ ２７ ６９２ ２０９~２７ ６９０ ４１１ ３３３ ３５ ９１９.３０ １０.１０
ＯｓＧＴ７ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ５２０９０ １ ２９ ９５２ ６４４~２９ ９５１ ３５３ ３２３ ３５ ７６３.６０ ５.２８
ＯｓＧＴ８ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ６２４１０ １ ３６ １２２ ７７８~３６ １２８ ４８７ ５８８ ６４ １００.１２ ８.４０
ＯｓＧＴ９ ＬＯＣ＿Ｏｓ０１ｇ７０２３０ １ ４０ ６６５ ０９０~４０ ６６６ ５４２ ２９９ ３１ ５５１.３０ ８.０９
ＯｓＧＴ１０ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ０１３８０ ２ ２１９ １５１~２２２ １３３ ３７１ ４０ ５０３.２０ ５.１８
ＯｓＧＴ１１ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ０７８００ ２ ４ ０８３ ０２３~４ ０８６ ０４７ ４３６ ４６ ２３９.９４ ４.１８
ＯｓＧＴ１２ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ０８４５０ ２ ４ ５５２ ３７７~４ ５４９ ９０７ ６５６ ７４ ３４９.６０ ７.４６
ＯｓＧＴ１３ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ３１１６０ ２ １８ ６６１ ８３７~１８ ６５８ ０２８ ３７５ ３９ ５５０.５８ ４.８８
ＯｓＧＴ１４ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ３３６１０ ２ ２０ ００５ ９６３~２０ ０１３ ８５２ ８８３ ９７ ３６７.７０ ９.１４
ＯｓＧＴ１５ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ３３７７０ ２ ２０ １４７ ８６６~２０ １５０ ０１０ ４１１ ４６ ６６６.８０ ６.７５
ＯｓＧＴ１６ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ３５６９０ ２ ２１ ４５１ ３４８~２１ ４４９ ５９９ ４２０ ４４ ４３８.７０ ６.５３
ＯｓＧＴ１７ ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ４３３００ ２ ２６ １０３ １４２~２６ ０９９ ２３５ ６２９ ６７ ７４０.１０ ４.６０
ＯｓＧＴ１８ ＬＯＣ＿Ｏｓ０３ｇ０２２４０ ３ ７５６ １７０~７５２ ０２４ ７２６ ７６ ４９４.９０ ７.１１
ＯｓＧＴ１９ ＬＯＣ＿Ｏｓ０３ｇ１８３３０ ３ １０ ２７４ ８７６~１０ ２７５ ５２０ ２１５ ２３ ７１４.００ １０.３１
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２.２　 水稻 ＧＴ 家族成员聚类分析

通过 ＭＥＧＡ６ 对水稻 ５２ 个 ＧＴ 蛋白进行氨基酸

序列比对及聚类分析ꎬ如图 １ 所示ꎬ该家族成员分为

３ 个亚类ꎬ其中Ⅰ亚类中有 １８ 个成员ꎬⅡ亚类和Ⅲ
亚类中分别有 １７ 个成员ꎮ 在Ⅰ亚类中ꎬＯｓＧＴ１２ 和

ＯｓＧＴ５０ 聚为一个分支ꎬ归属于 ＧＴ２ 亚族ꎻＯｓＧＴ９、
ＯｓＧＴ１３ 和 ＯｓＧＴ２５ 聚为一个分支ꎬＯｓＧＴ３２ 和 Ｏｓ￣
ＧＴ２２ 聚为一个分支ꎬ这 ２ 个分支共同归属于 ＳＨ４
亚族ꎬ表明这 ２ 个分支的亲缘关系较近ꎮ 在Ⅱ亚类

中ꎬＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ５１ 和 ＯｓＧＴ４８ 聚为一个分

支ꎬ归属于 ＧＴγ 亚族ꎻＯｓＧＴ３、ＯｓＧＴ３８、ＯｓＧＴ５、Ｏｓ￣
ＧＴ４９、ＯｓＧＴ３５、ＯｓＧＴ４２、ＯｓＧＴ３９ 和 ＯｓＧＴ２３ 聚为一

个分支ꎬ均属于 ＧＴ１ 亚族ꎮ 在Ⅲ亚类中ꎬＯｓＧＴ４３、
ＯｓＧＴ４５、ＯｓＧＴ３７、 ＯｓＧＴ３６ 和 ＯｓＧＴ２１ 聚为一个分

支ꎬ归属于 ＧＴ２ 亚族ꎻＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ４７、ＯｓＧＴ４１ 和

ＯｓＧＴ４４ 聚为一个分支ꎬ归属于 ＳＩＰ１ 亚族ꎻ此外ꎬＯｓ￣
ＧＴ６、ＯｓＧＴ３４、ＯｓＧＴ１９、ＯｓＧＴ２０、ＯｓＧＴ１６ 和 ＯｓＧＴ２７
聚为一个分支ꎬ归属于 ＳＩＰ１ 亚族ꎮ 亲缘关系较近的

ＧＴ 成员在功能上是否存在冗余ꎬ还有待于进一步研

究ꎮ

图 １　 水稻 ＧＴ 家族成员聚类分析

Ｆｉｇ.１　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＴ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｒｉｃｅ

２.３　 水稻 ＧＴ 家族基因的组织特异性表达

利用 Ｒｉｃｅ ４Ｘ４４Ｋ Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 芯片检索分析 ＧＴ 基

因在根、茎、叶片等 ７ 个不同组织中的相对表达量ꎮ 如

图 ２ 所示ꎬＧＴ 基因在不同组织中的表达具有特异性ꎮ
大多数 ＧＴ 基因在水稻叶片、叶鞘、根和茎等营养器官

中的相对表达量较低ꎬ在叶鞘中几乎不表达ꎬ而在花

序、胚和胚乳等生殖器官中的相对表达量较高ꎮ
ＯｓＧＴ４、ＯｓＧＴ５、ＯｓＧＴ３５ 和 ＯｓＧＴ３８ 在胚乳中的

相对表达量较高ꎬ在根部的相对表达量次之ꎬ在叶

鞘、花序、茎和胚中的相对表达量较低ꎮ ＯｓＧＴ２、Ｏｓ￣
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ＧＴ６、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２１、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３６ 和 ＯｓＧＴ４８ 在

胚和胚乳中的相对表达量较高ꎬ在叶片、叶鞘和茎中

的相对表达量较低ꎮ 此外ꎬＯｓＧＴ７、ＯｓＧＴ１０、ＯｓＧＴ１１、
ＯｓＧＴ１９、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ２７、ＯｓＧＴ２９ 和 ＯｓＧＴ３ 在花序

和胚中的相对表达量较高ꎬ在叶片和叶鞘中的相对

表达量较低ꎮ 综上ꎬ大多数 ＧＴ 基因在花序、胚或胚

乳中的相对表达量较高ꎬ表明 ＧＴ 家族基因可能在

这些器官发育过程中发挥重要的调控作用ꎮ

图 ２　 水稻 ＧＴ 基因的组织特异性表达分析结果

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ

２.４　 激素处理下水稻 ＧＴ 家族基因的表达

为探究水稻苗期 ＧＴ 家族基因对植物激素的响

应ꎬ从 Ｒｉｃｅ ４Ｘ４４Ｋ Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 数据库中提取了 ２０ ｄ
龄水稻幼苗在不同激素处理下的芯片数据ꎮ ＧＴ 基

因对不同激素的响应表现出显著差异ꎮ 如图 ３Ａ 所

示ꎬ脱落酸(ＡＢＡ)处理下ꎬ大多数 ＧＴ 基因的相对表

达量上升ꎬ仅少数 ＧＴ 基因的表达受到抑制ꎮ 如图

３Ｂ 所示ꎬ生长素( ＩＡＡ)处理下ꎬＯｓＧＴ４、ＯｓＧＴ５、Ｏｓ￣
ＧＴ１０、ＯｓＧＴ２３、ＯｓＧＴ３５、ＯｓＧＴ３８、ＯｓＧＴ４２、ＯｓＧＴ５０ 的

相对表达量呈现出先上升后下降的趋势ꎬ在处理 １ ｈ
相对表达量上升ꎬ处理 ３ ｈ 相对表达量下降ꎻＯｓＧＴ２、
ＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ２１、ＯｓＧＴ１９、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３４、ＯｓＧＴ４７
和 ＯｓＧＴ４９ 的相对表达量则在处理 ３ ｈ 达到峰值ꎮ
如图 ３Ｃ 所示ꎬ油菜素内酯(ＢＲ)处理下ꎬ大多数基

因的相对表达量随处理时间的延长呈先上升后下降

的趋势ꎬＯｓＧＴ１３、ＯｓＧＴ２０、ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ３１、ＯｓＧＴ３３
少数基因表达受 ＢＲ 抑制ꎬ但处理 １２ ｈ 后抑制作用

减弱ꎮ 如图 ３Ｄ 和 ３Ｅ 所示ꎬ细胞分裂素(ＣＴＫ)和赤

霉素(ＧＡ)处理下ꎬＧＴ 基因的相对表达量无显著变

化ꎬ表明 ＧＴ 基因对 ＣＴＫ 和 ＧＡ 的响应较弱ꎮ 如图

３Ｆ 所示ꎬ茉莉酸( ＪＡ)处理下ꎬＧＴ 基因可以分为两

类:一类 ＧＴ 基因在处理 ６ ｈ 或 １２ ｈ 相对表达量下

降ꎬ如 ＯｓＧＴ２７、ＯｓＧＴ１１、ＯｓＧＴ３３、ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ２３、Ｏｓ￣
ＧＴ１５、 ＯｓＧＴ５０、 ＯｓＧＴ１０、 ＯｓＧＴ２１、 ＯｓＧＴ１９、 ＯｓＧＴ２５、
ＯｓＧＴ４２、ＯｓＧＴ３５、ＯｓＧＴ４、ＯｓＧＴ５ꎻ另一类 ＧＴ 基因在

处理 ６ ｈ 或 １２ ｈ 相对表达量上升ꎬ如 ＯｓＧＴ３、Ｏｓ￣
ＧＴ３１、 ＯｓＧＴ５１、 ＯｓＧＴ３８、 ＯｓＧＴ３０、 ＯｓＧＴ２８、 ＯｓＧＴ４９、
ＯｓＧＴ４７、ＯｓＧＴ６ 等ꎮ
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Ａ:脱落酸处理ꎻＢ:生长素处理ꎻＣ:油菜素内酯处理ꎻＤ:细胞分裂素处理ꎻＥ:赤霉素处理ꎻＦ:茉莉酸处理ꎮ
图 ３　 激素处理下水稻 ＧＴ 基因的表达

Ｆｉｇ.３　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｈｏｒｍｏｎｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
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　 　 综上可知ꎬ在 ＡＢＡ 处理下ꎬ大多数 ＧＴ 基因的相

对表达量呈上升趋势ꎬ少数基因的相对表达量下降ꎻ
ＩＡＡ 处理下ꎬ大多数基因的相对表达量呈先上升后

降低的趋势ꎻＪＡ 处理下ꎬ一部分 ＧＴ 基因的相对表达

量下降ꎬ另一部分 ＧＴ 基因的相对表达量上升ꎮ 此

外ꎬＧＴ 基因对 ＣＴＫ 和 ＧＡ 的响应不明显ꎮ
２.５　 光周期下水稻 ＧＴ 基因的表达

为探究 ＧＴ 基因在水稻生长发育过程中对光周期

的响应模式ꎬ从 Ｒｉｃｅ ４Ｘ４４Ｋ Ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 数据库中获取

水稻幼苗移栽后第 ２８ ｄ、４２ ｄ、５６ ｄ 在光暗条件下的芯

片数据ꎬ分析该家族基因在昼、夜的表达差异(图 ４)ꎮ

如图 ４ 所示ꎬＧＴ 家族的大多数成员在１２:００和
２４:００的相对表达量有较大差异ꎮ 在白天 ＯｓＧＴ２、
ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２５ 和 ＯｓＧＴ１０ 的相对表达量低

于夜晚ꎬ呈现昼降夜升的表达模式ꎮ 而 ＯｓＧＴ１５、
ＯｓＧＴ３４和 ＯｓＧＴ１６ 基因的相对表达量呈现昼升夜降

的表达模式ꎮ 值得注意的是ꎬ呈昼降夜升表达模式的

ＧＴ 基因ꎬ其夜间相对表达量也随着移栽后时间的延

长逐渐增加ꎬ并于第移栽后 ５６ ｄ ２４:００达到最高值ꎮ
综上ꎬＧＴ 基因对光周期的响应主要呈现昼高夜

低和昼低夜高两种表达模式ꎬ且表现出规律性的昼夜

波动ꎮ 表明 ＧＴ 基因的表达可能受到光照的调控ꎮ

图 ４　 光周期下水稻 ＧＴ 基因的表达

Ｆｉｇ.４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ

２.６　 盐胁迫下水稻 ＧＴ 基因的表达

为探究 ＧＴ 家族基因在水稻苗期响应盐胁迫的

表达模式ꎬ对水稻 ２０ ｄ 龄的幼苗进行 ４８ ｈ 盐胁迫处

理ꎬ取幼苗根部进行转录组测序ꎮ 如图 ５、图 ６ 所示ꎬ
盐胁迫下ꎬＧＴ 家族基因的相对表达量呈现较大的差

异ꎮ 盐胁迫下ꎬ耐盐品种盐稻 ３９３１ 中 ＯｓＧＴ１３、Ｏｓ￣
ＧＴ１５、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ２７、ＯｓＧＴ２９、ＯｓＧＴ４１、Ｏｓ￣

ＧＴ４６、ＯｓＧＴ４７ 的相对表达量下降ꎻＯｓＧＴ１、ＯｓＧＴ１９、Ｏｓ￣
ＧＴ２０ 相对表达量和对照相比无明显差异ꎻＯｓＧＴ２、Ｏｓ￣
ＧＴ２４、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３１、ＯｓＧＴ３３ 和 ＯｓＧＴ３４ 的

相对表达量上升ꎮ 盐胁迫下ꎬ耐盐品种广湘 ２４Ｓ 中

ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ６、ＯｓＧＴ２４、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３１、Ｏｓ￣
ＧＴ３３ 和 ＯｓＧＴ３４ 的相对表达量上升ꎻＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ１７、
ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ２９、ＯｓＧＴ４７ 的相对表达量下降ꎮ
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Ａ:盐稻 ３９３１ꎻＢ:１９Ｈ２１６ꎮ
图 ５　 盐胁迫下耐盐水稻品种盐稻 ３９３１ 和不耐盐水稻品种 １９Ｈ２１６ 中 ＧＴ 基因的表达

Ｆｉｇ.５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｙａｎｄａｏ ３９３１ ａｎｄ ｓａｌｔ￣ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｖａｒｉｅｔｙ １９Ｈ２１６ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 在盐胁迫下ꎬ不耐盐品种 １９Ｈ２１６ 中大多数 ＧＴ
基因的相对表达量和对照相比无显著差异ꎬ仅 Ｏｓ￣
ＧＴ２、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２７、ＯｓＧＴ２９ 的相对表达量下降ꎻＯｓ￣
ＧＴ６、ＯｓＧＴ２４、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３１ 和 ＯｓＧＴ３４ 的

相对表达量上升ꎮ 在盐胁迫下ꎬ不耐盐品种晶 ４１５５Ｓ
中 ＯｓＧＴ２４、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３１、ＯｓＧＴ３３ 和 Ｏｓ￣
ＧＴ３４ 的相对表达量上升ꎬＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ１８、Ｏｓ￣
ＧＴ２５、ＯｓＧＴ２９ 和 ＯｓＧＴ４７ 的相对表达量下降ꎮ

综上ꎬ盐胁迫下ꎬ４ 个水稻品种中 ＯｓＧＴ２４、Ｏｓ￣
ＧＴ２６、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ３４ 的相对表达量均上升ꎮ 值得

注意的是ꎬ盐胁迫下ꎬ耐盐品种盐稻 ３９３１ 和广湘

２４Ｓ 中 ＯｓＧＴ２ 的相对表达量均上升ꎬ不耐盐品种

１９Ｈ２１６ 和晶 ４１５５Ｓ 中 ＯｓＧＴ２ 的相对表达量均下降ꎬ
表现出显著的品种特异性响应模式ꎮ 基于 ＯｓＧＴ２
在耐盐品种和盐敏感品种中的差异表达ꎬ推测其可

能在水稻响应盐胁迫过程中发挥重要作用ꎮ
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Ａ:广湘 ２４ＳꎻＢ:晶 ４１５５Ｓꎮ
图 ６　 盐胁迫下耐盐水稻品种广湘 ２４Ｓ 和不耐盐水稻品种晶 ４１５５Ｓ 中 ＧＴ 基因的表达

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｖａｒｉｅｔｙ Ｇｕａｎｇｘｉａｎｇ ２４Ｓ ａｎｄ ｓａｌｔ￣ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｖａｒｉｅｔｙ Ｊｉｎｇ ４１５５Ｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

２.７　 水淹胁迫下水稻 ＧＴ 基因的表达

为揭示 ＧＴ 基因在水稻水淹胁迫下的表达模

式ꎬ对耐水淹品种 ＬＳ２７３ 和不耐水淹品种 ＺＺ３９ 进行

水淹胁迫处理ꎬ并取幼苗根系和叶片进行转录组测

序ꎬ分析了该家族基因在水淹胁迫下的表达特征ꎮ
如图 ７Ａ 所示ꎬ水淹胁迫下ꎬ不耐水淹品种 ＺＺ３９ 根

系中 ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ１３、ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ４６、Ｏｓ￣

ＧＴ４７ 的相对表达量上升ꎮ 水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ５１、Ｏｓ￣
ＧＴ４８ 在不耐水淹品种 ＺＺ３９ 根系中的相对表量和对

照相比无显著差异ꎬ而在耐水淹品种 ＬＳ２７３ 根系中

的表达量下降ꎮ 水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ１５ 在不耐水淹品

种 ＺＺ３９ 根系中的相对表达量上升ꎬ在耐水淹品种

ＬＳ２７３ 根系中的相对表达量下降ꎮ 水淹胁迫下ꎬＯｓ￣
ＧＴ１１、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ３３ 在不耐淹品种 ＺＺ３９
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根系中的相对表达量下降ꎬ而在耐水淹品种 ＬＳ２７３
根系中的相对表达量上升ꎮ 此外ꎬ水淹胁迫下ꎬＯｓ￣
ＧＴ４２、ＯｓＧＴ２２、ＯｓＧＴ３２、ＯｓＧＴ５、ＯｓＧＴ３６、ＯｓＧＴ３７、Ｏｓ￣
ＧＴ４９、ＯｓＧＴ５２ 在耐水淹品种 ＬＳ２７３ 根系和不耐水淹

品种 ＺＺ３９ 根系中的相对表达量无显著差异ꎮ
如图 ７Ｂ 所示ꎬ水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ７、ＯｓＧＴ１６、Ｏｓ￣

ＧＴ２、ＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ２９、ＯｓＧＴ２４、ＯｓＧＴ４４、ＯｓＧＴ１７、Ｏｓ￣
ＧＴ４６、ＯｓＧＴ１３、ＯｓＧＴ１０、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ４７ 在

耐水淹品种 ＬＳ２７３ 叶片中相对表达量上升ꎬ其中

ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ２９、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ４６ 在不耐水

淹品种 ＺＺ３９ 叶片中的相对表达量上升ꎬ而 ＯｓＧＴ３０、
ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ４７、ＯｓＧＴ７、ＯｓＧＴ１６、ＯｓＧＴ２５ 在不耐水

淹品种 ＺＺ３９ 叶片中的相对表达量下降ꎮ 水淹胁迫

下ꎬＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ４８、ＯｓＧＴ１４、ＯｓＧＴ５１ 在耐水淹品种

ＬＳ２７３ 叶片中的相对表达量下降ꎻ而 ＯｓＧＴ４８、Ｏｓ￣
ＧＴ５１ 在不耐水淹品种 ＺＺ３９ 叶片中的相对表达量和

对照相比无显著差异ꎬＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ１４ 在不耐水淹

品种 ＺＺ３９ 叶片中的相对表达量下降ꎮ
综上ꎬ水淹胁迫下ꎬ耐水淹品种 ＬＳ２７３ 和不耐水淹

品种 ＺＺ３９ 的根系和叶片中 ＯｓＧＴ２和 ＯｓＧＴ４６的相对表

达量上升ꎬ而 ＯｓＧＴ１４、ＯｓＧＴ１５和 ＯｓＧＴ５１ 的相对表达量

下降ꎮ 值得注意的是ꎬ水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ５１、ＯｓＧＴ４８ 在

耐水淹品种 ＬＳ２７３ 根系中的相对表达量下降ꎬ在不耐

水淹品种 ＺＺ３９ 根系中的相对表达量与对照相比无显

著差异ꎮ ＯｓＧＴ５１、ＯｓＧＴ４８ 可能参与了水稻对水淹胁迫

的响应过程ꎬ其生物学功能有待进一步验证ꎮ
２.８　 高温胁迫、干旱胁迫和镉胁迫下水稻 ＧＴ 基因

的表达

　 　 进一步分析水稻 ＧＴ 基因在高温胁迫、干旱胁

迫和镉胁迫下的表达ꎮ 如图 ８Ａ 所示ꎬ在高温胁迫

处理 ２４ ｈꎬ ＯｓＧＴ２、 ＯｓＧＴ２５、 ＯｓＧＴ１３、 ＯｓＧＴ１６、 Ｏｓ￣
ＧＴ４１、ＯｓＧＴ４７、ＯｓＧＴ５１ 的相对表达量下降ꎬ而 Ｏｓ￣
ＧＴ８、ＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ３４、ＯｓＧＴ６、ＯｓＧＴ４６、ＯｓＧＴ１５、Ｏｓ￣
ＧＴ３０ 的相对表达量上升ꎮ 随着高温胁迫处理时间

的延长ꎬ大多数 ＧＴ 基因的相对表达量呈下降趋势ꎮ
值得注意的是ꎬ随着高温胁迫处理时间的延长ꎬＯｓ￣
ＧＴ３３ 的相对表达量上升ꎬ在高温胁迫处理 ４８ ｈꎬＯｓ￣
ＧＴ３３ 的相对表达量达到最大ꎮ ＯｓＧＴ４９、ＯｓＧＴ１７、Ｏｓ￣
ＧＴ５０、ＯｓＧＴ３５、ＯｓＧＴ３６、ＯｓＧＴ３８、ＯｓＧＴ４３、ＯｓＧＴ３、Ｏｓ￣
ＧＴ１１、 ＯｓＧＴ２９、 ＯｓＧＴ４８、 ＯｓＧＴ４２、 ＯｓＧＴ２１、 ＯｓＧＴ２３、
ＯｓＧＴ５ 和 ＯｓＧＴ５２ 的表达几乎不受高温胁迫的影响ꎮ

如图 ８Ｂ 所示ꎬ干旱胁迫处理 ２４ ｈꎬＯｓＧＴ２５、Ｏｓ￣

ＧＴ３４、ＯｓＧＴ６、ＯｓＧＴ４１ 和 ＯｓＧＴ４７ 的相对表达量下降ꎬ
干旱胁迫处理 ３６ ｈꎬ这些基因的相对表达量上升ꎮ 干

旱胁迫处理 ３６ ｈꎬＯｓＧＴ２ 和 ＯｓＧＴ１３ 的相对表达量下

降ꎬＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ２６ 和 ＯｓＧＴ３０ 的相对表达量上升ꎬ推
测这些基因可能参与了水稻的干旱胁迫响应ꎮ

如图 ８Ｃ 所示ꎬ镉胁迫处理 ２４ ｈꎬＯｓＧＴ２、Ｏｓ￣
ＧＴ１３、ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ４７、ＯｓＧＴ４１ 的相对表达量下降ꎬ
ＯｓＧＴ１１、ＯｓＧＴ１５、ＯｓＧＴ３０ 和 ＯｓＧＴ５１ 的相对表达量

上升ꎮ 镉胁迫处理 ３６ ｈꎬＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ１０、ＯｓＧＴ１８、
ＯｓＧＴ４６ 和 ＯｓＧＴ１７ 的相对表达量上升ꎬ镉胁迫处理

４８ ｈꎬ这些基因的相对表达量下降ꎮ

３　 讨论与结论

水稻产量的形成与其生长发育过程密切相关ꎬ
随着极端天气的频发ꎬ逆境胁迫已成为限制水稻生

长的重要因素之一ꎮ 因此ꎬ选育抗逆性水稻品种是

当前育种工作的重点ꎮ
转录因子是一类在真核生物基因转录时起关键

调控作用的蛋白质ꎬ主要通过特异性结合靶标基因

启动子区域的顺式作用元件来激活或抑制基因的转

录ꎬ从而参与调控多项生命活动过程ꎮ 近些年来ꎬ随
着功能基因组学与生物信息学的快速发展ꎬ已在植

物中鉴定到 ６０ 多个转录因子家族[３６]ꎬ如 ＺＦＰ、
ＭＹＢ、ＮＡＣ、ＷＲＫＹ、 ｂＺＩＰ、 ＴＣＰ、 ｂＨＬＨ、ＭＡＤＳ、 ＶＱ、
ＧＴ 等[３７￣４６]ꎮ 这些转录因子作为植物体内重要的调

控蛋白质ꎬ在植物生长发育及其响应生物与非生物

胁迫中发挥重要作用ꎮ 与其他转录因子家族相比ꎬ
ＧＴ 家族的研究相对较少[２ꎬ１７]ꎬ其功能和调控机制仍

有待进一步深入探索ꎮ
本研究将 ５２ 个 ＧＴ 家族成员分为 ３ 个亚家族ꎮ

Ｋａｐｌａｎ￣Ｌｅｖｙ 等[４] 将 ２９ 个水稻 ＧＴ 蛋白分成 ＧＴ１、
ＧＴ２、ＧＴγ、ＳＨ４ 和 ＳＩＰ１ ５ 个亚族ꎬ并将本研究中的

ＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ４８ 和 ＯｓＧＴ５１ 归于 ＧＴγ 亚族ꎮ Ｌｉ 等[３５]

对 ４１ 个水稻 ＧＴ 蛋白进行聚类分析ꎬ将本研究中的

ＯｓＧＴ１５ 和 ＯｓＧＴ２４ 的 ＧＴ 蛋白也归为 ＧＴγ 亚族ꎮ 本

研究中ꎬ ＯｓＧＴ２、 ＯｓＧＴ４８、 ＯｓＧＴ５１、 ＯｓＧＴ１５ 和 Ｏｓ￣
ＧＴ２４ 均属于第Ⅱ亚类ꎬ与前人研究结果一致ꎮ 基于

聚类分析结果并结合相关文献[４ꎬ２７ꎬ３５]ꎬ可以确定Ⅰ
亚类中主要包含 ＧＴ２ 和 ＳＨ４ 亚族ꎬⅡ亚类主要包含

ＧＴγ 和 ＧＴ１ 亚族ꎬⅢ亚类主要包含 ＧＴ２ 和 ＳＩＰ１ 亚

族ꎮ 本研究在前人研究的基础上ꎬ丰富了 ＧＴ 家族

成员ꎬ进一步完善了 ＧＴ 家族的基因组信息ꎮ
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Ａ:根系中 ＧＴ 基因的表达ꎻ Ｂ:叶片中 ＧＴ 基因的表达ꎮ
图 ７　 水淹胁迫下水稻 ＧＴ 基因的表达

Ｆｉｇ.７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ｓｔｒｅｓｓ
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Ａ:高温处理后茎叶 ＧＴ 基因的表达情况ꎻＢ:干旱处理后茎叶 ＧＴ 基因的表达情况ꎻＣ:重金属镉处理后根系 ＧＴ 基因的表达情况ꎮ
图 ８　 高温胁迫、干旱胁迫和镉胁迫下水稻 ＧＴ 基因的表达模式

Ｆｉｇ.８　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＧＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｃａｄｍｉｕｍ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 ＯｓＧＴ２１ 和 ＯｓＧＴ３６、ＯｓＧＴ５ 和 ＯｓＧＴ３８ 在进化树

中具有紧密的亲缘关系ꎬ它们在水稻 ７ 个组织中的

表达模式也高度相似ꎬ可能具有相似的生物学功能ꎮ
而 ＯｓＧＴ５１ 和 ＯｓＧＴ４８、ＯｓＧＴ３５ 和 ＯｓＧＴ４９ 尽管进化

距离较近ꎬ但在水稻不同组织中的表达水平差异较

大ꎬ表明其功能可能发生了分化ꎮ 大多数 ＧＴ 基因

在水稻叶片、叶鞘、根和茎等营养器官中的相对表达

量较低ꎬ而在花序、胚和胚乳等生殖器官中的相对表

达量较高ꎮ
　 　 ＡＢＡ 和 ＪＡ 作为逆境胁迫响应的重要激素ꎬ在
调控植物逆境应答与生长发育平衡中发挥关键作

用ꎮ 本研究发现ꎬ相较于 ＢＲ、ＣＴＫ、ＧＡꎬＧＴ 基因对

ＡＢＡ、ＪＡ 和 ＩＡＡ 响应更为显著ꎬ表明 ＧＴ 家族成员可

能参与 ＡＢＡ、ＪＡ 和 ＩＡＡ 介导的植物逆境响应过程ꎮ
在光周期下ꎬＯｓＧＴ２、ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ１７、ＯｓＧＴ２５ 和 Ｏｓ￣

ＧＴ１０ 的相对表达量呈现昼降夜升的表达模式ꎬＯｓ￣
ＧＴ１５、ＯｓＧＴ３４ 和 ＯｓＧＴ１６ 的相对表达量呈现昼升夜

降的表达模式ꎮ 这些基因的表达可能受到光信号的

调控ꎮ 盐胁迫下ꎬＯｓＧＴ２ 在耐盐品种盐稻 ３９３１ 和广

湘 ２４Ｓ 中的相对表达量上升ꎬ在不耐盐品种 １９Ｈ２１６
和晶 ４１５５Ｓ 中的相对表达量下降ꎮ

水淹胁迫下ꎬ根和叶片的 ＧＴ 基因表达模式存

在差异ꎮ 水淹胁迫下ꎬ不耐水淹品种 ＺＺ３９ 根中 Ｏｓ￣
ＧＴ２、ＯｓＧＴ１３、ＯｓＧＴ２５、ＯｓＧＴ３０、ＯｓＧＴ４６ 和 ＯｓＧＴ４７ 的

相对表达量上升ꎮ 水淹胁迫下ꎬ耐水淹品种 ＬＳ２７３
和不耐水淹品种 ＺＺ３９ 的根系和叶片中ꎬＯｓＧＴ２ 和

ＯｓＧＴ４６ 的相对表达量上升ꎬ而 ＯｓＧＴ１４、ＯｓＧＴ１５ 和

ＯｓＧＴ５１ 的相对表达量下降ꎮ 水淹胁迫下ꎬＯｓＧＴ５１、
ＯｓＧＴ４８ 在耐水淹品种 ＬＳ２７３ 根系中的相对表达量

下降ꎬ在不耐水淹品种 ＺＺ３９ 根系中的相对表达量
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与对照相比无显著差异ꎮ ＯｓＧＴ５１、ＯｓＧＴ４８ 可能参与

了水稻对水淹胁迫的响应过程ꎬ其生物学功能有待

进一步验证ꎮ
随着高温胁迫、干旱胁迫和重金属镉胁迫时间

的延长ꎬ中花 １１ 大多数 ＧＴ 基因的表达受到抑制ꎮ
值得注意的是ꎬ在高温胁迫处理 ４８ ｈꎬＯｓＧＴ３３ 的相

对表达量达到最大ꎮ 干旱胁迫处理 ３６ ｈꎬＯｓＧＴ２５、
ＯｓＧＴ２６ 和 ＯｓＧＴ３０ 的相对表达量上升ꎮ 镉胁迫处理

３６ ｈꎬＯｓＧＴ２６、ＯｓＧＴ１０、ＯｓＧＴ１８、ＯｓＧＴ４６ 和 ＯｓＧＴ１７
的相对表达量升高ꎬ镉胁迫处理 ４８ ｈꎬ这些基因的相

对表达量下降ꎮ
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