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　 　 摘要:　 受体样胞质激酶 ＶＩＩ 亚家族(ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ)作为植物先天免疫的关键调节因子ꎬ同时参与植物发育过程与

对非生物胁迫的响应ꎮ 本研究对花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族进行了系统分析ꎬ以揭示其在进化、表达及功能上的特征ꎮ
系统发育分析将该亚家族分为 ８ 个分支ꎬ所有成员均包含保守的 Ｍｏｔｉｆ２ 和 Ｍｏｔｉｆ７ꎬ表明其功能具有保守性ꎮ 共线性

分析结果显示ꎬ该家族主要通过染色体片段复制事件扩张ꎬ为其新功能与表型多样性提供了遗传基础ꎮ 启动子顺

式作用元件分析结果显示ꎬ所有基因均含有光响应元件ꎬ且脱落酸与茉莉酸甲酯响应元件出现频率较高ꎬ与其参与

胁迫应答的功能相符ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在根和果皮中相对表达量较高ꎮ 在胚胎发育后期ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２９
和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９ 相对表达量较高ꎬ这些基因与种子成熟过程相关ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 等基因在花和子房

柄组织中相对表达量较高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在茎中的相对表达量显著高于其在根、叶、花
中的相对表达量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 在茎和花中的相对表达量显著高于其在根、叶中的相对表达量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
在干旱胁迫下ꎬ多个基因相对表达量显著升高ꎬ其中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２６、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３０、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 基因相

对表达量升高 ５ 倍以上ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５２、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８３、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 相对表达量升高 １０ 倍

以上ꎮ 油菜素内酯和脱落酸处理诱导 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５ 等基因相对表达量升高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２２ 等基因相对表达量不受激素和非生物胁迫调控ꎮ 综上ꎬ本研究系统解析了花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族的进

化与表达模式ꎬ为深入理解其在植物免疫、生长发育及胁迫应答中的功能提供了理论依据ꎮ
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ｓｔａｎｄｉｎｇ ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｉｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌ.ꎻ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎꎻ ｇｅｎｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ

　 　 植物通过细胞持续感知并响应外部及内源刺

激ꎬ将这些信号转化为精确的细胞与分子响应ꎬ以适

应不断变化的局部环境[１]ꎮ 在此过程中ꎬ受体样激

酶(ＲＬＫ)家族作为植物中较大的跨膜受体蛋白家族

之一ꎬ在胞外信号感知、胞内信号转导和下游分子响

应方面发挥了重要作用[２]ꎮ 其典型结构包括胞外

配体结合结构域、跨膜结构域以及负责下游信号转

导的保守胞质丝氨酸 /苏氨酸激酶结构域[３]ꎮ
受体样胞质激酶(ＲＬＣＫ)是 ＲＬＫ 信号通路中的

关键调节因子ꎬ通过与相应 ＲＬＫ 及其下游底物相互

作用ꎬ参与调控多种细胞过程[４￣５]ꎮ 目前ꎬ已在模式植

物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)和水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)
中分别鉴定出 １４９ 个和 ３７９ 个 ＲＬＣＫ 家族成员[３ꎬ６]ꎮ
系统发育分析将拟南芥 ＲＬＣＫ 家族成员分为 １７ 个亚

家族[３]ꎮ 其中ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员作为多种细胞

质膜定位的受体样激酶(ＲＬＫ)的作用靶点ꎬ在植物应

对复杂病原体的防御信号通路中发挥保守功能[７]ꎮ
拟南芥灰霉病诱导激酶 １(ＢＩＫ１)和 ＰＢＬ１ 是 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ
亚家族的重要成员ꎬ它们通过与 ＦＬＳ２、ＥＦＲ、ＣＥＲＫ１
和 ＰＥＰＲ１ 等受体样激酶(ＲＬＫ)直接互作ꎬ介导植物

对多种病原相关分子模式(ＰＡＭＰ)的识别与响应ꎬ进
而激活钙内流、活性氧暴发、胼胝质沉积、气孔关闭及

幼苗生长抑制等一系列防御反应[５]ꎮ 此外ꎬ其他

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员也参与调控植物对特定病原的

特 异 性 防 御ꎬ 如 拟 南 芥 的 ＰＣＲＫ１ / ＰＣＲＫ２[８￣９]、

ＰＢＬ２７[１０]、 ＰＢＬ１９[１１] 和 ＲＩＰＫ[１２]ꎬ 辣 椒 ( Ｃａｐｓｉｃｕｍ
ａｎｎｕｕｍ ) 的 ＣａＰＩＫ１[１３]ꎬ 水 稻 的 ＯｓＲＬＣＫ１０７[１４]、
ＯｓＲＬＣＫ１１８[１４￣１５]和 ＯｓＲＬＣＫ１８５[１６] 等ꎮ 该亚家族的部

分成 员 如 水 稻 的 ＯｓＧＵＤＫ[１７￣１８] 和 大 麦 ( Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ)的 Ｅｓｉ４７[１９]还参与非生物胁迫响应过程ꎮ

栽培花生(Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌ.)是一种重要的

异源多倍体豆科油料作物ꎬ富含蛋白质ꎬ广泛种植

于热带和亚热带地区[２０] ꎮ 研究结果表明ꎬ栽培花

生可能由两个二倍体祖先种杂交并经历染色体加

倍演化而来[２１] ꎮ 目前ꎬ研究者已完成了陆地棉

(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ) [２２] 等作物中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家

族的系统鉴定ꎬ但该亚家族在花生中尚未得到全

面解析ꎮ 因此ꎬ本研究拟对花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族

成员基因进行全基因组鉴定ꎬ并系统分析其基因

结构、染色体定位、亚细胞定位、系统发育关系、保
守基序及胁迫响应模式ꎬ以期深入解析其在花生

逆境应答与胁迫耐受中的作用ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员鉴定

以 ４６ 个拟南芥 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 氨基酸序列作为查询

序列ꎬ在花生基因组注释数据中进行 ＢＬＡＳＴｐ 同源

搜索[７]ꎮ 剔除冗余序列后ꎬ利用 ＳＭＡＲＴ 数据库对

候选蛋白质序列进行结构域分析ꎬ仅保留包含典型

胞内激酶结构域的序列用于后续研究ꎮ 筛选过程中
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采用该数据库默认的期望值(Ｅ￣ｖａｌｕｅ)阈值[２３]ꎮ
１.２　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员蛋白质理化性质

分析与亚细胞定位预测

　 　 从花生基因组资源(ＰＧＲ)数据库中检索基因

位置和蛋白质长度ꎮ 利用 ＥｘＰＡＳｙ Ｃｏｍｐｕｔｅ ｐＩ / Ｍｗ
工具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｃｏｍｐｕｔｅ ＿ ｐｉ / ) 计算

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 蛋 白 等 电 点ꎮ 利 用 Ｐｌａｎｔ￣ｍＰＬｏｃ 工 具

(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｓｂｉｏ. ｓｊｔｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｂｉｏｉｎｆ / ｐｌａｎｔ￣ｍｕｌｔｉ / )
进行亚细胞定位预测ꎮ
１.３　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员系统发育分析

使用 ＣｌｕｓｔａｌＷ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｏｍｅ.ｊｐ / ｔｏｏｌｓ￣ｂｉｎ /
ｃｌｕｓｔａｌｗ) [２４]对 １０１ 个花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员及 ４６
个拟南芥 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员的氨基酸序列进行多

序列比对ꎮ 基于比对结果ꎬ用 ＭＥＧＡ １０.２[２５] 软件构

建最大似然系统发育树ꎬ并通过１ ０００次自展值(Ｂｏｏｔ￣
ｓｔｒａｐ)重复检验评估各分支的置信度ꎮ
１.４　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员蛋白质与基因结

构分析

　 　 利用 ＭＥＭＥ Ｓｕｉｔｅ (ｖｅｒｓｉｏｎ ５.３.３) [２６] 分析蛋白

质中的保守基序ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件对基因的外显

子、内含子结构及保守基序分布进行绘图展示[２７]ꎮ
１.５　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因启动子中顺

式作用元件分析

　 　 为探究启动子中的顺式调控元件ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ
提取 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因 ＡＴＧ 起始密码子上游 ２ ｋｂ 的启

动子序列ꎬ并通过 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 数据库进行顺式作用

元件注释[２８]ꎮ
１.６　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因共线性分析

采用 ＭＣＳｃａｎＸ 识别花生基因组中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基
因的复制事件ꎬ构建物种内共线性图谱[２９]ꎮ 比对花

生与拟南芥 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因之间的同源基因对ꎬ构建

物种间共线性图谱ꎮ 利用 Ｃｉｒｃｏｓ 软件对共线性关系

进行绘图展示[３０]ꎮ
１.７　 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员的表达谱分析及其 ＲＴ￣
ｑＰＣＲ 验证

　 　 基于 ＰＧＲ 数据库公开的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数

据ꎬ分析 １０１ 个花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因在植物激素(水
杨酸、多效唑、乙烯利、油菜素内酯和脱落酸)处理、
干旱胁迫处理以及低温胁迫处理下的转录丰度ꎮ

将花生种子于 ２５ ℃、１４ ｈ 光照 / １０ ｈ 黑暗条件

下培育至三叶期ꎮ 将植株置于 １０ ℃低温条件下培

养 ２４ ｈꎬ以室温培养作为对照ꎮ 提取 ＲＮＡꎬ使用

ＨｉＳｃｒｉｐｔ ⅢＡｌｌ￣ｉｎ￣ｏｎｅ ＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ Ｐｅｒｆｅｃｔ ｆｏｒ ｑＰＣＲ
试剂盒(南京诺唯赞生物科技股份有限公司产品)
反转录为 ｃＤＮＡꎮ ｑＰＣＲ 分析所用引物如下:ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣２１￣ＦＰ(５′￣ＴＧＧＡＧＡＧＧＧＡＧＧＧＴＴＣＧＧ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣２１￣ＲＰ(５′￣ＡＣＡＡＴＣＣＣＡＣＴＣＣＣＣＧＧＴ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣７１￣ＦＰ(５′￣ＴＧＧＡＧＡＧＧＧＡＧＧＧＴＴＣＧＧ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣７１￣ＲＰ(５′￣ＡＣＡＡＴＣＣＣＡＣＴＣＣＣＣＧＧＴ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣８６￣ＦＰ(５′￣ＡＡＴＣＧＧＡＧＣＡＧＣＴＣＧＴＧＧ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣８６￣ＲＰ(５′￣ＡＧＧＣＣＣＣＡＴＣＧＡＧＣＡＧＴＡ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣８７￣ＦＰ(５′￣ＴＴＧＧＴＧＧＡＴＴＧＧＧＣＧＡＧＧ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣８７￣ＲＰ(５′￣ＣＧＣＧＧＣＴＴＧＡＧＣＴＣＣＴＴＴ￣３′)ꎮ

基于 ＰＧＲ 数据库公开的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数

据ꎬ分析 １０１ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因在花生营养器官(根、
根尖、茎、茎尖、叶)、生殖与果实发育相关组织(花、
子房柄)以及种子不同发育时期子叶、果皮、胚、种
皮中的转录丰度ꎮ

提取 ＲＮＡꎬ反转录并利用特异引物(ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣
４￣ＦＰ / ＲＰ、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０￣ＦＰ / ＲＰ、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８￣ＦＰ /
ＲＰ、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０￣ＦＰ / ＲＰ)进行 ｑＰＣＲ 验证ꎮ 待花生

完全开花后ꎬ分别提取根、茎、叶和花 ＲＮＡꎬ使用

ＨｉＳｃｒｉｐｔⅢＡｌｌ￣ｉｎ￣ｏｎｅ ＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ Ｐｅｒｆｅｃｔ ｆｏｒ ｑＰＣＲ
试剂盒(南京诺唯赞生物科技股份有限公司产品)
反转录为 ｃＤＮＡꎮ ｑＰＣＲ 分析所用引物如下:ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣４￣ＦＰ ( ５′￣ＧＣＴＴＣＧＧＡＧＴＧＧＴＧＣＴＧＴ￣３′)、 ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣４￣ＲＰ ( ５′￣ＣＣＴＣＧＣＣＣＡＴＴＣＣＡＣＣＡＧ￣３′)、 ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣２０￣ＦＰ (５′￣ＴＧＣＡＧＣＧＣＧＡＡＡＣＴＣＴＣＡ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣２０￣ＲＰ(５′￣ＧＧＧＧＡＴＴＣＴＣＧＧＣＡＡＧＧＣ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣５８￣ＦＰ (５′￣ＴＣＡＡＡＣＣＧＧＣＣＧＡＣＴＣＡＣ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣５８￣ＲＰ (５′￣ＴＧＧＧＣＣＧＧＴＴＣＣＴＡＴＣＧＡ￣３′)、ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣７０￣ＦＰ ( ５′￣ＧＣＴＴＣＧＧＡＧＴＧＧＴＧＣＴＧＴ￣３′)、 ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣７０￣ＲＰ(５′￣ＣＣＴＣＧＣＣＣＡＴＴＣＣＡＣＣＡＧ￣３′)ꎮ

ｑＰＣＲ 分析均以 ＥＬＦ１Ｂ 为内参基因ꎬ扩增引物为

ＥＬＦ１Ｂ￣ＦＰ ( ５′￣ＡＡＧＣＴＴＣＣＣＴＧＧＣＡＡＡＧＣＴＣＡＡ￣３′)、
ＥＬＦ１Ｂ￣ＲＰ(５′￣ＴＴＣＣＴＣＡＧＣＴＧＣＣＴＴＣＴＴＡＴＣＣ￣３′) [３１]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员鉴定

如表 １ 所示ꎬ从花生基因组中鉴定出 １０１ 个

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员氨基酸

序列长度为２４７~ ６２４ ａａꎬ相对分子量为２.６８７×１０４ ~
６.８８５×１０４ꎮ 亚细胞定位预测结果表明ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 主
要定位于叶绿体和细胞核ꎮ

７２２彭金凤等:花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族的全基因组鉴定、系统进化与表达模式分析



表 １　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员蛋白质理化性质与亚细胞定位

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

基因名称　 　 基因号　 　 染色体 基因位置(ｂｐ) 氨基酸序列
长度(ａａ)

蛋白质相对
分子量(×１０４) 等电点 亚细胞定位

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１ ＡＨ０１Ｇ０７３９０ １ ９ ５２２ ２１９~９ ５２４ ４３６ ４３２ ４.８１２ ５.１０ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２ ＡＨ０１Ｇ０９３３０ １ １１ ８７５ ５７０~１１ ８８０ ０９０ ４１６ ４.５１５ ９.４３ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３ ＡＨ０１Ｇ１３７７０ １ ３２ ０９０ ４５６~３２ ０９３ ６５７ ３９０ ４.３８７ ９.４７ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４ ＡＨ０１Ｇ２０８８０ １ ９２ ６９５ ０８４~９２ ６９７ ３０８ ４４２ ４.８９１ ９.０８ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５ ＡＨ０１Ｇ２５０３０ １ ９７ ５０３ ８５３~９７ ５０６ ９３７ ４３１ ４.７９２ ９.５１ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６ ＡＨ０１Ｇ３４２６０ １ １１０ ５６７ ４２０~１１０ ５７０ １５７ ４１２ ４.６１０ ７.７５ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７ ＡＨ０２Ｇ０２８７０ ２ ３ １１８ ６００~３ １２０ ３０６ ２４７ ２.６８７ ５.８４ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８ ＡＨ０２Ｇ１２６３０ ２ ３３ ０４１ ０５３~３３ ０４５ ４６２ ３７９ ４.１８３ ９.２６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９ ＡＨ０２Ｇ１７１９０ ２ ６７ ７３０ ６２６~６７ ７３３ １９４ ３５１ ３.９１８ ８.８７ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１０ ＡＨ０２Ｇ１８５７０ ２ ７３ ２１１ １８０~７３ ２１４ ９２９ ４１１ ４.５４５ ９.６５ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１１ ＡＨ０３Ｇ０２０２０ ３ ２ ２９７ ５４１~２ ３０１ １２４ ４１１ ４.５６３ ８.０１ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１２ ＡＨ０３Ｇ０２６８０ ３ ２ ８９０ ０４４~２ ８９２ ８６８ ４０３ ４.４４８ ９.４９ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１３ ＡＨ０３Ｇ０２６９０ ３ ２ ８９３ ４７６~２ ８９６ ５２３ ４６５ ５.２３２ ６.５４ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１４ ＡＨ０３Ｇ２４３３０ ３ ４９ ４６６ ３０６~４９ ４６９ ５８１ ４５５ ５.０９４ ９.２７ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１５ ＡＨ０３Ｇ２６９００ ３ ７４ ９４２ ０６４~７４ ９４６ １２８ ４２５ ４.７５３ ８.６０ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１６ ＡＨ０３Ｇ３４７４０ ３ １２５ ４２５ １９０~１２５ ４２９ ８２２ ３８９ ４.３６９ ７.２０ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１７ ＡＨ０３Ｇ３８３９０ ３ １３０ ７６０ ５５６~１３０ ７６２ ５４５ ４１３ ４.５６９ ８.９４ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１８ ＡＨ０３Ｇ４１０３０ ３ １３４ １６７ ００４~１３４ １６８ ５９６ ３６２ ４.０８９ ８.９５ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１９ ＡＨ０３Ｇ４１８７０ ３ １３５ １８１ ５０７~１３５ １８５ ３７５ ４８９ ５.４０９ ９.３０ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ ＡＨ０３Ｇ４２０８０ ３ １３５ ３６１ ０２５~１３５ ３６３ ９８０ ４２２ ４.６０５ ９.４６ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２１ ＡＨ０４Ｇ００６２０ ４ ８３３ ７０８~８３７ ７６８ ３８４ ４.１８８ ９.５３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２２ ＡＨ０４Ｇ０３９３０ ４ ４ ７４７ ２３９~４ ７４８ ９５９ ３９６ ４.３７３ ５.７４ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２３ ＡＨ０４Ｇ１６７６０ ４ ７４ ２５５ １７２~７４ ２６７ １４１ ４２６ ４.８１４ ８.７９ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２４ ＡＨ０４Ｇ１６９３０ ４ ７６ ４３０ ９６２~７６ ４３４ ６６３ ４３４ ４.７８９ ９.５８ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２５ ＡＨ０４Ｇ２３３４０ ４ １１０ ９５７ ０１２~１１０ ９６１ ２１４ ４３３ ４.７６１ ９.０６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２６ ＡＨ０４Ｇ２９４２０ ４ １２１ ８００ ４７９~１２１ ８０４ ３１４ ４８１ ５.３２１ ９.７１ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２７ ＡＨ０５Ｇ０１０００ ５ ９４４ １６４~９４９ ０６５ ４２０ ４.６７４ ９.５３ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２８ ＡＨ０５Ｇ０１９８０ ５ ２ １４１ １５９~２ １４７ ５５２ ４１０ ４.４９３ ９.３９ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２９ ＡＨ０５Ｇ０３４１０ ５ ３ ６２１ ３２９~３ ６２３ ８５７ ３６４ ４.１２７ ９.５３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３０ ＡＨ０５Ｇ０９４３０ ５ １６ ８１７ ３１１~１６ ８２０ ６６０ ４１２ ４.５１７ ９.７７ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３１ ＡＨ０５Ｇ０９７１０ ５ １８ ２１０ ７１２~１８ ２１５ １８１ ４９６ ５.５２７ ９.１３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３２ ＡＨ０５Ｇ１１８３０ ５ ２９ ３６９ ８７１~２９ ３７２ ５３４ ３６２ ４.０７０ ８.４７ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３３ ＡＨ０６Ｇ０９０５０ ６ １２ ３１４ ５４２~１２ ３１６ ７８８ ６２４ ６.８８５ ６.２５ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３４ ＡＨ０６Ｇ１３７４０ ６ １９ ０２２ ６５１~１９ ０２４ ０６３ ３７４ ４.１８８ ８.０５ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３５ ＡＨ０６Ｇ１５５４０ ６ ３３ ９９６ ４５３~３４ ０００ １７３ ４２９ ４.８５６ ９.５６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３６ ＡＨ０６Ｇ１９１７０ ６ ７８ ８０１ ７０６~７８ ８０４ ８８５ ４４５ ４.９７１ ６.５３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３７ ＡＨ０６Ｇ２６６００ ６ １０５ ３２３ ２７７~１０５ ３２７ １１０ ４２８ ４.８６０ ９.３４ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３８ ＡＨ０７Ｇ０００４０ ７ ２７０ ２９５~２７６ ９７５ ５１３ ５.６７１ ９.１６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３９ ＡＨ０７Ｇ０３７２０ ７ ３ ２４３ ０９９~３ ２４５ ４７２ ３８２ ４.３１０ ８.３８ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４０ ＡＨ０７Ｇ１００００ ７ １３ ００３ ８９８~１３ ００６ ９５０ ４０３ ４.５０３ ９.１７ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４１ ＡＨ０８Ｇ０２２６０ ８ ３ ９８８ ８０９~３ ９９１ ３９１ ３７４ ４.２３７ ９.５５ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４２ ＡＨ０８Ｇ０２２７０ ８ ４ ０１０ ６７９~４ ０１４ ３２９ ３８１ ４.１９４ ８.６３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４３ ＡＨ０８Ｇ１２１３０ ８ ２５ ４３８ ９８３~２５ ４４２ ２８５ ４０７ ４.４９８ ９.２５ 叶绿体
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４４ ＡＨ０８Ｇ１４１００ ８ ２８ ５０１ ２３６~２８ ５０４ ５４０ ４３０ ４.７８９ ８.５６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４５ ＡＨ０９Ｇ１０２５０ ９ １５ ５８９ ６１４~１５ ５９３ ４２６ ４８１ ５.４３３ ９.００ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４６ ＡＨ０９Ｇ１７４９０ ９ ６８ ６５２ １６４~６８ ６５５ ７４４ ５７４ ６.２８１ ９.１３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４７ ＡＨ１０Ｇ０００２０ １０ ２４ ８９２~３１ ５１４ ５１３ ５.６７０ ９.１６ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４８ ＡＨ１０Ｇ２０４８０ １０ ９４ ５９１ １１０~９４ ５９３ ４９０ ３７７ ４.２６４ ８.９０ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４９ ＡＨ１０Ｇ２４１７０ １０ １０４ ７６６ ３８９~１０４ ７７０ ９７１ ５００ ５.５１５ ９.５８ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５０ ＡＨ１０Ｇ２４３６０ １０ １０５ ２００ ６６８~１０５ ２０６ ７８２ ４８６ ５.４１７ ９.７３ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５１ ＡＨ１１Ｇ０１４２０ １１ １ ４７０ ５４８~１ ４７４ ２０３ ５０６ ５.６００ ４.９５ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５２ ＡＨ１１Ｇ１４０９０ １１ ３８ ４４３ ４１１~３８ ４４６ ７１１ ３９０ ４.３８４ ９.４７ 细胞核
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５３ ＡＨ１１Ｇ２２９６０ １１ １２３ ０２９ １４５~１２３ ０３２ １３３ ３５７ ３.９９２ ８.２５ 细胞核
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续表１　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ１

基因名称　 　 基因号　 　 染色体 基因位置(ｂｐ) 氨基酸序列
长度(ａａ)

蛋白质相对
分子量(×１０４) 等电点 亚细胞定位

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５４ ＡＨ１１Ｇ３２９２０ １１ １４５ ６３９ ４６１~１４５ ６４２ ４２５ ４３１ ４.７８９ ９.５１ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５５ ＡＨ１２Ｇ１４２９０ １２ ３６ ２８４ ４６５~３６ ２８８ ７０９ ３７９ ４.１７８ ９.２６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５６ ＡＨ１２Ｇ２０２３０ １２ ９０ ３８９ ０５０~９０ ３９１ ６２１ ３５２ ３.９１６ ９.１３ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５７ ＡＨ１２Ｇ２１７６０ １２ ９６ ６４４ ５０３~９６ ６４８ ２１８ ４１１ ４.５３９ ９.６０ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ ＡＨ１２Ｇ３６５９０ １２ １２０ ３８３ ２６６~１２０ ３８６ ８１２ ４２７ ４.８８０ ９.３７ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９ ＡＨ１３Ｇ０３８９０ １３ ４ １３２ ２６０~４ １３６ ００２ ４１１ ４.５７２ ８.２９ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６０ ＡＨ１３Ｇ０４５９０ １３ ４ ７６２ ９１５~４ ７６５ ４１６ ４０３ ４.４５６ ９.４９ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６１ ＡＨ１３Ｇ０４６００ １３ ４ ７６６ １３８~４ ７６９ ２０４ ４６３ ５.２１３ ６.７８ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６２ ＡＨ１３Ｇ２７３８０ １３ ５０ ３４２ ８８２~５０ ３４６ １６５ ４５２ ５.０６１ ９.２２ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６３ ＡＨ１３Ｇ３１７８０ １３ ９５ ７９８ ０２１~９５ ８０２ ０１６ ４１５ ４.６５１ ８.７５ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６４ ＡＨ１３Ｇ３８７９０ １３ １２７ ７０５ ７３６~１２７ ７１０ ３９７ ３８９ ４.３６６ ６.８７ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６５ ＡＨ１３Ｇ４１４８０ １３ １３１ ５４８ ４６６~１３１ ５５０ ４１３ ４１４ ４.５７８ ８.８０ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６６ ＡＨ１３Ｇ４３８６０ １３ １３４ ８９５ ７５０~１３４ ８９７ ７８８ ３６２ ４.０８９ ８.８３ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６７ ＡＨ１３Ｇ４４５４０ １３ １３５ ６８４ ７６７~１３５ ６８８ ４３３ ４８９ ５.４１２ ９.３０ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６８ ＡＨ１３Ｇ４４７１０ １３ １３５ ８０９ ４９２~１３５ ８１２ ４８９ ４２２ ４.６０２ ９.５０ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６９ ＡＨ１３Ｇ６００５０ １３ １５０ ６４２ ２０２~１５０ ６４４ ８７０ ４２４ ４.６３８ ９.４５ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ ＡＨ１４Ｇ００５８０ １４ ８１８ ９７７~８２０ ８１６ ４２２ ４.６６１ ８.９１ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１ ＡＨ１４Ｇ０１２２０ １４ １ ４３０ ７５６~１ ４３４ ９２１ ３８４ ４.１８９ ９.５９ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７２ ＡＨ１４Ｇ０４９２０ １４ ５ ７３６ ４１６~５ ７３９ ２４９ ３９６ ４.３７３ ５.７４ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７３ ＡＨ１４Ｇ２７１００ １４ １０９ ２３３ ３６０~１０９ ２３７ ６３９ ４３３ ４.７６４ ９.０６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７４ ＡＨ１４Ｇ３４３２０ １４ １２４ ０１１ ０３９~１２４ ０１４ ９３０ ４８１ ５.３１７ ９.７１ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７５ ＡＨ１４Ｇ３９３６０ １４ １２９ ５０７ ０５３~１２９ ５１２ １５８ ４７８ ５.３２９ ８.１５ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７６ ＡＨ１５Ｇ１０９１０ １５ ２１ １９１ ６３５~２１ １９４ ２９６ ３６２ ４.０６８ ８.４７ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７７ ＡＨ１５Ｇ１３１３０ １５ ３０ ８０６ ３１２~３０ ８１１ ０６５ ４９６ ５.５１８ ９.０６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７８ ＡＨ１６Ｇ０００９０ １６ ８７ ６５９~８９ １６５ ３８７ ４.３２９ ８.４６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７９ ＡＨ１６Ｇ００１００ １６ １０１ ５６７~１０３ ７４５ ２７９ ３.１２５ ９.３１ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８０ ＡＨ１６Ｇ１２９２０ １６ ２１ ７３０ ０４７~２１ ７３２ ３９７ ５１２ ５.６３５ ５.４８ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８１ ＡＨ１６Ｇ１８７００ １６ ４４ ３３８ ２５４~４４ ３４２ ０２１ ４２９ ４.８５６ ９.５６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８２ ＡＨ１６Ｇ２９９５０ １６ １２８ ４０６ ４６１~１２８ ４１９ ３９５ ４２６ ４.８１２ ８.７９ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８３ ＡＨ１６Ｇ３３２１０ １６ １３５ １８５ ８３０~１３５ １８９ ５７６ ４２８ ４.８４７ ９.２３ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８４ ＡＨ１６Ｇ３７７８０ １６ １４２ ７３２ ８５６~１４２ ７３４ ６８２ ３９６ ４.４６７ ８.４６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８５ ＡＨ１６Ｇ４４６９０ １６ １５０ ７０５ ６１２~１５０ ７０８ ４８０ ３９６ ４.４６１ ８.４６ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８６ ＡＨ１７Ｇ００４５０ １７ ９９０ ７８９~９９３ ５３８ ４２４ ４.６３５ ９.４５ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ ＡＨ１７Ｇ０４１３０ １７ ４ ５７３ ９８０~４ ５７７ ８８２ ３９３ ４.３２２ ９.６３ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８８ ＡＨ１７Ｇ０９０５０ １７ １３ ０６９ ４１８~１３ ０７２ ７８３ ４０３ ４.４９６ ９.２３ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８９ ＡＨ１７Ｇ２０６８０ １７ ７７ ２３２ ９６４~７７ ２３７ ５５６ ４４７ ５.０１７ ７.７２ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９０ ＡＨ１７Ｇ２２６００ １７ １０２ ６５７ １６５~１０２ ６６０ １９３ ３０２ ３.２９３ ８.４４ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９１ ＡＨ１７Ｇ２２６６０ １７ １０２ ７９２ ７７１~１０２ ７９５ ５６６ ３７０ ４.０６８ ８.８１ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ ＡＨ１７Ｇ２２６７０ １７ １０２ ８７２ ６２７~１０２ ８７６ ２０５ ３７５ ４.２４６ ９.５４ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９３ ＡＨ１８Ｇ０４１９０ １８ ３ ４５６ ５４０~３ ４５９ ８２８ ４０７ ４.５０３ ９.２４ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９４ ＡＨ１９Ｇ１３４００ １９ ２０ ２２７ ２７７~２０ ２３０ ６０６ ４８１ ５.４３６ ９.１１ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９５ ＡＨ１９Ｇ２２４１０ １９ ８７ ６５３ ０７１~８７ ６５６ ４５９ ５７３ ６.２７４ ９.０８ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９６ ＡＨ２０Ｇ００８７０ ２０ ７９６ １１７~８００ ６１９ ４１６ ４.５１５ ９.４３ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９７ ＡＨ２０Ｇ２６８５０ ２０ １２０ ６９８ ７２４~１２０ ７０１ ２３７ ３７８ ４.２７７ ８.９０ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９８ ＡＨ２０Ｇ３１３４０ ２０ １３３ ５８５ ３５８~１３３ ５８９ ９７９ ５０２ ５.５３７ ９.５８ 叶绿体

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９９ ＡＨ２０Ｇ３１５２０ ２０ １３４ １１１ ７０９~１３４ １１５ ９０７ ３３９ ３.８０３ ９.９１ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１００ ＡＨ００Ｇ０２５５０ ００ ３ １８１ ０８２~３ １８３ ９３８ ３８２ ４.３０６ ８.３８ 细胞核

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１０１ ＡＨ００Ｇ０３２１０ ００ ４ ２５０ ５６３~４ ２５４ ２２３ ４３０ ４.７９８ ８.７１ 细胞核
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２.２　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因在染色体上

的分布

　 　 如图 １ 所示ꎬ在 １０１ 个已鉴定的 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因

中ꎬ９９ 个成员分布于 ２０ 条染色体上ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１００
和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１０１ 未定位到染色体上ꎮ １３ 号染色体

上 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因最多ꎬ１８ 号染色体仅含有 １ 个

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ基因ꎬ为 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９３ꎮ
２.３　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员的系统发育分析

利用 １０１ 个花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员和 ４６ 个

拟南芥 ＡｔＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员的氨基酸序列构建

系统发育树ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ这 １４７ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家

族成员被分为 ８ 个分支ꎮ 分支Ⅰ包含 ７３ 个 ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ 和 ３１ 个 ＡｔＲＬＣＫ￣ＶＩＩꎮ 分支Ⅳ仅含 １ 个成员ꎬ为
ＡｔＰＢＬ４１ꎮ
２.４　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因和蛋白质结

构分析

　 　 如图 ３ 所示ꎬ各 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因均含

有数量不等的内含子ꎬ其中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７ 仅含 １ 个内

含子ꎮ 在 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员蛋白质中鉴定出 １０
个保守基序ꎬ其中基序 ２ 和基序 ７ 几乎在所有

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员蛋白质中存在ꎮ
２.５　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因启动子中的

顺式作用元件分析

　 　 如图 ４ 所示ꎬ１０１ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因启动子中包

含 ８ 个胁迫响应顺式调控元件ꎬ分别为脱落酸响应

元件、生长素响应元件、防御和应激响应元件、赤霉

素响应元件、光响应元件、低温响应元件、茉莉酸甲

酯响应元件、水杨酸响应元件ꎮ
　 　 １０１ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因启动子中胁迫响应顺式

调控元件为 ９ 个(ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１２) ~ ６４ 个(ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣
２５)ꎮ １０１ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因启动子中均包含光响应

元件ꎬ总数为 １ ２９１ 个ꎮ 防御和应激响应元件出现

频率最低ꎬ仅存在于 ３８ 个 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因启动子中ꎬ
总数为 ４８ 个ꎮ 脱落酸响应元件和茉莉酸甲酯

(７１􀆰 ３％)响应元件的出现频率较高ꎬ与其参与多种

胁迫应答的功能相符ꎮ
２.６　 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因表达的组织特异性

分析

　 　 如 图 ５ 所 示ꎬ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３４、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３６ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５１在所有检测组织中均未检测到表达ꎬ而
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５３、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７８ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８９ 仅在单一

组织中表达ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在根和果

皮中相对表达量较高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣６
在大多数组织中表达几乎检测不到ꎮ 在胚胎发育后

期ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２９ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９ 的相对表达量较

高ꎬ这些基因与种子成熟过程相关ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 等基因在花和子房柄组织中的相对表

达量较高ꎮ 对 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣
２０ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 基因进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 验证ꎮ 结果

表明ꎬ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析结果与 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数据一致ꎬ
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在茎中的

相对表达量显著高于其在根、叶、花中的相对表达量

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 在茎和花中的相对表达量

显著高于其在根、叶中的相对表达量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
２.７　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因对植物激素

与非生物胁迫的响应模式分析

　 　 如图 ６ 所示ꎬ在干旱胁迫下ꎬ有多个基因相对表

达量显著升 高ꎬ 其 中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２６、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３０、
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 基因相对表达量升高 ５
倍 以 上ꎬ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５２、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８３、
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 相对表达量升高 １０ 倍

以上ꎮ 油菜素内酯和脱落酸处理诱导 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１１、
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５ 等基因相对表达量升高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１、
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２２ 等基因相对表达量不受

激素和非生物胁迫调控ꎮ 对低温胁迫下相对表达量

较高的 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２１、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８６ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ 基因进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 验证ꎮ 结果表明ꎬ
ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析结果与 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数据一致ꎮ
２.８　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因的种内和种

间共线性分析

　 　 如图 ７ 所示ꎬ花生物种内共线性分析共鉴定出

１３０ 对旁系同源基因ꎬ源自 ５９ 个祖先位点ꎮ 如图 ８
所示ꎬ花生与拟南芥物种间共线性分析共鉴定出

１２１ 对直系同源基因ꎮ

３　 讨论与结论

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族在植物免疫、生长发育及胁迫

应答等关键信号通路中发挥重要作用[５ꎬ７]ꎮ 本研究

对花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族进行了系统分析ꎬ揭示了该

亚家族在花生中的进化特征与表达模式ꎮ 系统发育

分析将 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族分为 ８ 个分支ꎮ Ｍｏｔｉｆ２ 和

Ｍｏｔｉｆ７ 在所有成员中均存在ꎬ表明该家族在功能上

具有保守性ꎮ 共线性分析结果表明ꎬ花生的 ＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ 亚家族的扩张主要源于染色体片段复制事件ꎬ染
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图 ２　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员与拟南芥 ＡｔＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员的系统发育进化树

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ＡｔＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

色体片段复制为基因新功能的产生及表型多样性提

供了遗传基础[３２]ꎮ 启动子顺式作用元件分析结果

显示ꎬ所有 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因启动子中均含有光响应元

件ꎮ
　 　 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在根和果皮中相对

表达量较高ꎮ 在胚胎发育后期ꎬ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２９ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９相对表达量较高ꎬ这些基因与种子成熟

过程相关ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８ 等基因在

花和子房柄组织中相对表达量较高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４、
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８和 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 在茎中的相对表达量显

著高于其在根、叶、花中的相对表达量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ
ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０ 在茎和花中的相对表达量显著高于其

在根、叶中的相对表达量(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
在干旱胁迫下ꎬ多个基因相对表达量显著升高ꎬ
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Ａ:蛋白质结构ꎻＢ:基因结构ꎻＭｏｔｉｆ:模体ꎻＵＴＲ:非翻译区ꎻＣＤＳ:编码序列ꎮ
图 ３　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员基因和蛋白质结构

Ｆｉｇ.３　 Ｇｅｎｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

３３２彭金凤等:花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族的全基因组鉴定、系统进化与表达模式分析



图 ４　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员基因启动子中的顺式作用元件

Ｆｉｇ.４　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｇｅｎｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ
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Ａ:ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因表达情况ꎻＢ~Ｅ:ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣４、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２０、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５８、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７０ 的相对表达量ꎬ不同组织对应的柱上不同

小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ５　 不同组织中花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员基因的表达模式

Ｆｉｇ.５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

５３２彭金凤等:花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族的全基因组鉴定、系统进化与表达模式分析



Ａ:ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族成员基因表达情况ꎻＢ ~ Ｅ:ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８６、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ 的相对表达量ꎬ∗表示差异显著(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ∗∗表示差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
图 ６　 植物激素与非生物胁迫处理下花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员基因的表达模式

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ｕｎｄｅｒ ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
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黑线指示旁系同源 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 基因对ꎻ数据表示染色体长度(Ｍｂ)ꎮ
图 ７　 花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ亚家族成员基因的共线性分析

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅａｎｕｔ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ

其 中 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２６、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣３０、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５９ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 基因相对表达量升高 ５ 倍以上ꎬＲＬＣＫ￣
ＶＩＩ￣５２、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７１、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８３、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣８７ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣９２ 相对表达量升高 １０ 倍以上ꎮ 油菜素内

酯和脱落酸处理诱导 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１１、ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣５ 等基

因相对表达量升高ꎮ ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣１、 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣７ 和

ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ￣２２ 等基因相对表达量不受激素和非生物

胁迫调控ꎮ
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ｃｅｌｌ￣ｄｅａｔｈ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０１１ꎬ６６(４):６４２￣６５５.

[１４] ＬＩ Ｚ Ｑꎬ ＡＯ Ｙꎬ ＦＥＮＧ Ｄ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. ＯｓＲＬＣＫ ５７ꎬ ＯｓＲＬＣＫ１０７ ａｎｄ
ＯｓＲＬＣＫ１１８ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｃｈｉｔｉｎ￣ ａｎｄ ｐｇｎ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙ
ｉｎ ｒｉｃｅ[Ｊ] . Ｒｉｃｅꎬ２０１７ꎬ１０(１):６.

[１５] ＺＨＯＵ Ｘ Ｇꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＰＥＮＧ Ｃ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｏｕｒ ｒｅｃｅｐｔｏｒ￣ｌｉｋｅ ｃｙｔｏ￣
ｐｌａｓｍｉｃ ｋｉｎａｓｅｓ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０１６ꎬ３９(６):１３８１￣１３９２.

[１６] ＹＡＭＡＧＵＣＨＩ Ｋꎬ ＹＯＳＨＩＭＵＲＡ Ｙꎬ ＮＡＫＡＧＡＷＡ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｏｓ￣
ＤＲＥ２ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｃｈｉｔｉｎ￣ｔｒｉｇｇｅｒｅｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｉｔｓ ｉｎｔｅｒａｃ￣
ｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ＯｓＲＬＣＫ１８５[Ｊ] . Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍ￣
ｉｓｔｒｙꎬ２０１９ꎬ８３(２):２８１￣２９０.

[１７] ＲＡＭＥＧＯＷＤＡ Ｖꎬ ＢＡＳＵ Ｓꎬ ＫＲＩＳＨＮＡＮ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｉｃｅ ｇｒｏｗｔｈ
ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｋｉｎａｓｅ ｉｓ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｎｄ ｇｒａｉｎ
ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉ￣
ｏｌｏｇｙꎬ２０１４ꎬ１６６(３):１６３４￣１６４５.

[１８] ＲＡＭＥＧＯＷＤＡ Ｖꎬ ＢＡＳＵ Ｓꎬ ＧＵＰＴＡ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｉｎ
ｙｉｅｌｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｗｅｌｌ￣ｗａｔｅｒｅｄ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｂｙ
ＧＵＤＫ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ＆ Ｂｅｈａｖｉｏｒꎬ２０１５ꎬ１０(１１):ｅ１０３４４２１.

[１９] ＳＨＥＮ Ｗꎬ ＧÓＭＥＺ￣ＣＡＤＥＮＡＳ Ａꎬ ＲＯＵＴＬＹ Ｅ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｓａｌｔ
ｓｔｒｅｓｓ￣ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｇｅｎｅꎬＥｓｉ４７ꎬ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｗｈｅａｔｇｒａｓｓ Ｌｏｐｈｏｐｙｒｕｍ ｅｌｏｎｇａｔｕｍ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ
ｓｉｇｎａｌｉｎｇ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ２００１ꎬ１２５(３):１４２９￣１４４１.

[２０] ＪＩＡＮＧ Ｃ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｌꎬ ＺＯＵ Ｊ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｗｏ
ｐｅａｎｕｔ (Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌ.) ｖａｒｉｅｔｉｅｓ[ Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０２１ꎬ２１(１):６４.
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[２１] ＳＥＩＪＯ Ｇꎬ ＬＡＶＩＡ Ｇ Ｉꎬ ＦＥＲＮÁＮＤＥＺ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎ￣
ｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｅａｎｕｔ (Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａꎬＬｅｇｕｍｉｎｏ￣
ｓａｅ) ａｎｄ ｉｔｓ ｃｌｏｓｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｄｏｕｂｌｅ ＧＩＳＨ[ Ｊ] . Ａｍｅｒｉ￣
ｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ２００７ꎬ９４(１２):１９６３￣１９７１.

[２２] ＬＩＵ Ｘ Ｙꎬ ＬＥＩ Ｚ Ｐꎬ ＹＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ ＧｈＲＬＣＫ￣Ⅶ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ ａｎｄ ｉｎｖｅｓｔｉ￣
ｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ[Ｊ] . ＢＭＣ
Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ２３(１):４２１.

[２３] ＬＥＴＵＮＩＣ Ｉꎬ ＢＯＲＫ Ｐ. ２０ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＭＡＲＴ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｏｍａｉｎ ａｎ￣
ｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅ [ Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０１８ꎬ４６ ( Ｄ１):
Ｄ４９３￣Ｄ４９６.

[２４] ＴＨＯＭＰＳＯＮ Ｊ Ｄꎬ ＨＩＧＧＩＮＳ Ｄ Ｇꎬ ＧＩＢＳＯＮ Ｔ Ｊ. ＣＬＵＳＴＡＬ Ｗ:ｉｍ￣
ｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｖｅ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｗｅｉｇｈｔｉｎｇꎬ ｐｏｓｉｔｉｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇａｐ ｐｅｎａｌｔｉｅｓ ａｎｄ
ｗｅｉｇｈｔ ｍａｔｒｉｘ ｃｈｏｉｃｅ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ１９９４ꎬ２２(２２):
４６７３￣４６８０.

[２５] ＫＵＭＡＲ Ｓꎬ ＳＴＥＣＨＥＲ Ｇꎬ ＬＩ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｅｇａ Ｘ:ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕ￣
ｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｃｒｏｓｓ ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ ｐｌａｔｆｏｒｍｓ[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ２０１８ꎬ３５(６):１５４７￣１５４９.

[２６] ＢＡＩＬＥＹ Ｔ Ｌꎬ ＢＯＤＥＮ Ｍꎬ ＢＵＳＫＥ Ｆ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. ＭＥＭＥ ＳＵＩＴＥ:
ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｍｏｔｉｆ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｓｅａｒｃｈｉｎｇ [ Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅ￣

ｓｅａｒｃｈꎬ２００９ꎬ３７:Ｗ２０２￣Ｗ２０８.
[２７] ＣＨＥＮ Ｃ Ｊꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＢｔｏｏｌｓ:ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

ｔｏｏｌｋｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｂｉｇ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ[Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ２０２０ꎬ１３(８):１１９４￣１２０２.

[２８] ＬＥＳＣＯＴ Ｍꎬ ＤÉＨＡＩＳ Ｐꎬ ＴＨＩＪＳ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. ＰｌａｎｔＣＡＲＥꎬ ａ ｄａｔａｂａｓｅ
ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ａ ｐｏｒｔａｌ ｔｏ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｉｎ
ｓｉｌｉｃｏ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
２００２ꎬ３０(１):３２５￣３２７.

[２９] ＷＡＮＧ Ｙ Ｐꎬ ＴＡＮＧ Ｈ Ｂꎬ ＤＥＢＡＲＲＹ Ｊ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. ＭＣＳｃａｎＸ:ａ
ｔｏｏｌｋｉｔ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｓｙｎｔｅｎｙ ａｎｄ
ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０１２ꎬ４０(７):ｅ４９.

[３０] ＫＲＺＹＷＩＮＳＫＩ Ｍꎬ ＳＣＨＥＩＮ Ｊꎬ ＢＩＲＯＬ Ｉꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｉｒｃｏｓ:ａｎ ｉｎｆｏｒｍａ￣
ｔｉｏｎ ａｅｓｔｈｅｔｉｃ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ [ Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
２００９ꎬ１９(９):１６３９￣１６４５.

[３１] ＲＥＤＤＹ Ｄ Ｓꎬ ＢＨＡＴＮＡＧＡＲ￣ＭＡＴＨＵＲ Ｐꎬ ＣＩＮＤＨＵＲＩ Ｋ Ｓꎬ ｅｔ
ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ａｎｄ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｎｏｒｍａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｂａｓｅｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ ｐｅａｎｕｔ
[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ２０１３ꎬ８(１０):ｅ７８５５５.

[３２] ＦＲＥＥＬＩＮＧ Ｍ. Ｂｉａｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｒｔｓ
ｏｆ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ: ｔａｎｄｅｍꎬｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅꎬｓｅｇｍｅｎｔａｌꎬｏｒ ｂｙ ｔｒａｎｓｐｏｓｉ￣
ｔｉｏｎ[Ｊ] . Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２００９ꎬ６０:４３３￣４５３.

(责任编辑:成纾寒)

９３２彭金凤等:花生 ＲＬＣＫ￣ＶＩＩ 亚家族的全基因组鉴定、系统进化与表达模式分析


