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　 　 摘要：　 为了探究赤霉素合成关键酶 ＣＰＳ＆ＫＳ 类基因在棉花中的分布情况，分析了已发表的拟南芥 ＣＰＳ＆ＫＳ
基因编码的蛋白质氨基酸序列，发现该类基因存在 ２ 个保守结构域，Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ 和 Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ＿Ｃ，其在 Ｐｆａｍ
数据库中的种子文件分别为 ＰＦ０１３９７ 和 ＰＦ０３９３６。 利用软件 ＨＭＭＥＲ 中的 Ｈｍｍｓｅａｒｃｈ 程序在雷蒙德氏棉蛋白质数

据库中调取 ７２ 条序列，通过与拟南芥中的 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因序列进行比对，最终在雷蒙德氏棉基因组中筛选到 ５ 个

ＣＰＳ＆ＫＳ 候选基因，这 ５ 个基因与四倍体棉花 ＴＭ⁃１ 基因组 Ａｔ 和 Ｄｔ 亚组的 １０ 个基因具有同源关系。 通过对赤霉

素敏感的棉花超矮杆突变体赤霉素处理前后转录组数据库分析比对，最终确定 ２ 个 ＫＳ 候选基因在转录组中表现

为上调作用。
关键词：　 棉花； 赤霉素合成酶； 柯巴基焦磷酸合酶（ＣＰＳ）； 内根⁃贝壳杉烯合酶（ＫＳ）
中图分类号：　 Ｓ５６２􀆰 ０３５􀆰 ３　 　 　 文献标识码：　 Ａ　 　 　 文章编号：　 １０００⁃４４４０（２０１６）０１⁃００２７⁃０７

Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｔ⁃ｃｏｐａｌｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｙｎｔｈａｓｅ ａｎｄ ｅｎｔ⁃ｋａｕｒｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ
（ＣＰＳ＆ＫＳ） ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ

ＺＨＡＯ Ｌｉａｎｇ，　 ＤＩ Ｊｉａ⁃ｃｈｕｎ，　 ＣＥＨＮ Ｘｕ⁃ｓｈｅｎｇ
（ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ Ｃｒｏｐｓ， Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｏｔｔｏｎ ａｎｄ Ｒａｐｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｗｅｒ Ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ，
Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００１４， Ｃｈｉｎａ）

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ： 　 Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｔ⁃ｃｏｐａｌｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｙｎｔｈａｓｅ ａｎｄ ｅｎｔ⁃ｋａｕｒｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ
（ＣＰＳ＆ＫＳ）， ｔｈｅ ｋｅｙ ｅｎｚｙｍｅｓ ｆｏｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ＧＡ， ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｇｅｎｏｍｅ． Ｔｈｅ ＣＰＳ＆ＫＳ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｈａｓ ｔｗｏ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｔｒｕｃ⁃
ｔｕｒｅ ｄｏｍａｉｎｓ， Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ ａｎｄ Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ＿Ｃ， ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｆｉｌｅｓ ｉｎ Ｐｆａｍ ｄａｔａｂａｓｅ ａｒｅ ＰＦ０１３９７ ａｎｄ ＰＦ０３９３６， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｂｙ ｕｓｉｎｇ Ｈｍｍｓｅａｒｃｈ ｏｆ ＨＭＭＥＲ， ７２
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｈａｒｖｅｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｆｒｏｍ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｒａｉｍｏｎｄｉｉ． Ｆｉｖｅ ｇｅｎｅｓ ｅｘｈｉｂｉｔｉｎｇ ｈｏｍｏｌｏｇｉｅｓ ｗｉｔｈ １０ ｇｅｎｅｓ ｉｎ
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　 　 赤霉素（ＧＡ）是一种二萜类的植物激素，在植

物整个生命周期中调控植物的生长与发育。 二十世

纪 ３０ 年代，日本科学家从真菌中提取出了赤霉素混

合物晶体，并命名为赤霉素 Ａ；到了二十世纪 ５０ 年

代，在美国、英国和日本科学家联合努力下赤霉素 Ａ
的化学成分被确定为 ＧＡ１、ＧＡ２和 ＧＡ３的混合物，其

７２



中 ＧＡ３是主要成分［１］，也被称为赤霉酸。 赤霉素是

一种调控多种发育进程的植物内源激素［２］。 尽管

在高等植物和真菌中已经鉴定出 １３６ 种赤霉素［３］，
但是只有少数具有生物学活性，例如，ＧＡ１、ＧＡ３、
ＧＡ４和 ＧＡ７

［４］。 在拟南芥中，赤霉素对于种子的萌

发，叶片和根的生长，成花诱导（短日照条件下），抽
薹，花药和花瓣的发育及种子的发育等起着关键的

作用［５］。
通过气相色谱⁃质谱分析法对赤霉素成分的分

析，赤霉素代谢酶的纯化，赤霉素缺陷突变体的分离

及相应基因的克隆使赤霉素的生物合成和分解代谢

途径得到深入研究［４，６］。 高等植物体内赤霉素生物

合成包括 ３ 个阶段：第 １ 阶段，在原质体中由牻牛儿

牻牛儿焦磷酸（ＧＧＤＰ）合成内根⁃贝壳杉烯（ ｅｎｔ⁃ｋａｕ⁃
ｒｅｎｅ）；第 ２ 阶段，通过细胞色素 Ｐ４５０ 单加氧酶将内

根⁃贝壳杉烯转变为 ＧＡ１２；第 ３ 阶段为 Ｃ２０⁃ＧＡｓ 和

Ｃ１９⁃ＧＡｓ 的合成。 其中第 ２ 和第 ３ 阶段是在细胞质

中完成［５，７⁃８］。 赤霉素代谢途径中，ＧＧＤＰ 被转变为

内根⁃贝壳杉烯需要 ２ 步环化反应，首先在柯巴基焦

磷酸合酶（ ｅｎｔ⁃ｃｏｐａｌｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ）的催化

下，ＧＧＤＰ 环化形成内根柯巴基焦磷酸（ ｅｎｔ⁃ｃｏｐａｌｙｌ
ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ，ｅｎｔ⁃ＣＤＰ），后者在内根⁃贝壳杉烯合酶

（ｅｎｔ⁃ｋａｕｒｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ）催化下环化成为赤霉素的前

身———内根⁃贝壳杉烯［５］。
参与赤霉素第 １ 阶段合成的柯巴基焦磷酸合

酶和内根⁃贝壳杉烯合酶同属于萜类合酶。 而植物

的萜类合酶主要分为 ２ 类［９］ ：类型Ⅰ包含有一个

天冬氨酸富集基元（ＤＤＸＸＤ），这个基元具有结合

金属离子的作用；而类型Ⅱ拥有一个 ＤＸＤＤ 基元，
该基元在序列中的位置有别于第一类的 ＤＤＸＸＤ
基元［１０］ 。 第 １ 个类型Ⅱ萜类合酶被克隆后［１１］ ，该
酶相应的环化机制和基元被认为与鲨烯⁃藿烯环化

酶十分相似［１２］ 。 因此，类型Ⅱ与二萜（萜类合酶

家族） 和三萜 （羊毛甾醇合酶家族） 环化酶不

相关［１３］ 。
本研究利用生物信息学方法从二倍体棉花雷蒙

德氏棉及四倍体棉花 ＴＭ⁃１ 基因组数据库中查找可

能编码参与赤霉素合成第一阶段中的柯巴基焦磷酸

合酶和内根⁃贝壳杉烯合酶基因，并根据与所发表的

拟南芥相关基因的聚类结果，筛选候选基因，为研究

棉花赤霉素代谢途径奠定基础。

１　 材料与方法

１．１　 数据库来源

棉花二倍体 Ｄ 基因组雷蒙德氏棉（Ｇ． Ｒａｉｍｏｎｄｉｉ）
的基因组数据库来源于 ｈｔｔｐ：／ ／ ｗｗｗ．ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．ｎｅｔ，棉
花四倍体 ＡＡＤＤ 基因组 ＴＭ⁃１ 的基因组数据库来源于

ｈｔｔｐ：／ ／ ｍａｓｃｏｔｔｏｎ．ｎｊａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ，拟南芥相关基因来自于

ＴＡＩＲ 数据库（ｈｔｔｐ：／ ／ ｗｗｗ．ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ ／ ）。
１．２　 基因注释

ＣＰＳ＆ＫＳ 基因注释根据 Ｓｏｎｎｈａｍｍｅｒ 等［１４］ 的方

法，ＨＭＭＥＲ 版本为 ３．０；ＣＰＳ＆ＫＳ 种子文件来自于

Ｐｆａｍ 数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｆａｍ．ｓａｎｇｅｒ．ａｃ．ｕｋ ／ ），种子编号

为：ＰＦ０１３９７ 和 ＰＦ０３９３６。 蛋白质氨基酸序列保守

结构域的分析采用在线的 ＳＭＡＲＴ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｍａｒｔ．
ｅｍｂｌ⁃ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ．ｄｅ ／ ）。
１．３　 序列比对及进化树构建

用 ＭＥＧＡ ５．０５［１５］构建进化树，进化树构建方法

利用最大似然函数，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 实行 １ ０００ 次重复。
序列比对用 Ｃｌａｓｔａｌ１． ８３ 版本，比对结果及处理用

ＧＥＮＤＯＣ 软件完成。
１．４　 棉花转录组数据库构建及测序

超矮秆突变体材料来自陆地棉 Ｃ１１９⁃２ 的分离群

体，是一种自然突变体［１５］。 收集超矮秆突变体及经

赤霉素处理后正常植株相同部位的叶片，在液氮中迅

速冷冻。 液氮处理后的材料交由北京诺禾致源生物

信息科技有限公司进行 ＲＮＡ 的提取、测序及数据分

析。 构建数据库所用材料都具有 ３ 次生物学重复。

２　 结果与分析

２．１　 雷蒙德氏棉全基因组 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因的注释

分析 已 经 公 布 的 拟 南 芥 １ 个 ＣＰＳ 基 因

（Ａｔ４ｇ０２７８０）和 １ 个 ＫＳ 基因（Ａｔ１ｇ７９４６０）编码的蛋白

质氨基酸序列分析，发现这 ２ 个基因含有 ２ 个共同的

结构域，即 Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ （ＰＦ０１３９７）和 Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ＿
Ｃ （ ＰＦ０３９３６ ）。 通 过 ＨＭＭＥＲ３． ０ 版 本 中 的

Ｈｍｍｓｅａｒｃｈ 程序及 ２ 个种子文件，最终在雷蒙德氏

棉蛋白质数据库中得到 ７２ 条有注释结果的蛋白质

氨基酸序列。 其中最小的蛋白质含有 ６６ 个氨基酸，
最大的含有 ８４７ 个氨基酸；这些基因不均匀地分布

在雷蒙德氏棉的 １３ 条染色体上，其中 Ｄ５ 染色体上

分布最多，含有 ２５ 个基因；有 ５ 条染色体没有注释

结果，分别为 Ｄ２、Ｄ３、Ｄ６、Ｄ７ 和 Ｄ１２ 染色体（图 １）。
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图 １　 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因在 Ｄ 组染色体上的位置

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ＣＰＳ＆ＫＳ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｄ ｇｅｎｏｍｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

２．２　 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因系统进化分析

为进一步减少候选基因的数量，将注释得到的 ７２
条蛋白质氨基酸序列与拟南芥 ＣＰＳ 基因（ＡｔＣＰＳ，
Ａｔ４ｇ０２７８０）和 ＫＳ 基因（ＡｔＫＳ， Ａｔ１ｇ７９４６０）编码的蛋白

质氨基酸序列进行聚类分析，最终确定 ５ 个基因为最

有可能的候选基因。 在这 ５ 个基因中，２ 个属于 ＣＰＳ
基 因 的 候 选 基 因 （ Ｇｏｒａｉ． ００４Ｇ０７９５００． １、 Ｇｏｒａｉ．
００７Ｇ１３７４００．１），３ 个属于 ＫＳ 基因的候选基因（Ｇｏｒａｉ．
００２Ｇ１１０６００． １、Ｇｏｒａｉ． ００９Ｇ１７０８００． １、 Ｇｏｒａｉ． ００９Ｇ１７０９００．
１）， 分 别 分 布 在 Ｄ５ （ Ｇｏｒａｉ． ００９Ｇ１７０８００． １、 Ｇｏｒａｉ．
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００９Ｇ１７０９００．１），Ｄ１ （Ｇｏｒａｉ． ００２Ｇ１１０６００． １）、Ｄ８ （Ｇｏｒａｉ．
００４Ｇ０７９５００．１） 和 Ｄ１１ （Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ１３７４００．１）染色体上

（图 ２）。
２．３　 ＴＭ⁃１ 基因组中与雷蒙德氏棉 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因

同源的基因

　 　 利用以上得到的 ５ 个候选基因的核苷酸序列，
通过 ｃｒｏｓｓ＿ｍａｔｃｈ 程序，最终在 ＴＭ⁃１ 基因组数据库

中找到 １０ 个同源基因。 这 １０ 个同源基因分别来源

于 ＴＭ⁃１ 的 Ａｔ 和 Ｄｔ 亚组（其中 Ｇｈ＿Ｓｃａ００６７３２Ｇ０１

不清楚其来源）（表 １）。 为了验证这些基因的同源

性关系，我们利用 ＣｌｕｓｔＸ１．８３ 版本对序列进行了可

视化的比较分析。 分析结果表明：这些同源基因之

间存在着较高的同源性，而通过构建进化树发现，同
源基因能够保证在同一分支上。 相比于 ＴＭ⁃１ Ａｔ 亚
组核苷酸序列，来自于雷蒙德氏棉中的核苷酸序列

与 ＴＭ⁃１ Ｄｔ 亚组的核苷酸序列具有更高的同源性

（图 ３）。

图 ２　 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因的系统进化树

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣＰＳ＆ＫＳ ｇｅｎｅｓ

表 １　 来自于 ＴＭ⁃１和雷蒙德氏棉基因组数据库中的同源基因

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ＴＭ⁃１ ａｎｄ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ Ｒａｉｍｏｎｄｉｉ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ

ＴＭ⁃１ 数据库中的基因

基因序列号 亚组 染色体 氨基酸序列长度（ａａ）

雷蒙德氏棉数据库中的基因

基因序列号 染色体 氨基酸序列长度（ａａ）

Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ０７０５ Ｄｔ Ｄ０８（Ｃｈｒ．２４） ８４５ Ｇｏｒａｉ．００４Ｇ０７９５００．１ Ｄ０８ ８２７

Ｇｈ＿Ｓｃａ００６７３２Ｇ０１ 未知 未知 ８２２

Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ１２８１ Ｄｔ Ｄ１１（Ｃｈｒ．２１） ８３７ Ｇｏｒａｉ．００７Ｇ１３７４００．１ Ｄ１１ ８２６

Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１１３１ Ａｔ Ａ１１（Ｃｈｒ．１１） ８２１

Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ０８２８ Ｄｔ Ｄ０１（Ｃｈｒ．１５） ７８１ Ｇｏｒａｉ．００２Ｇ１１０６００．１ Ｄ０１ ７８０

Ｇｈ＿Ａ０１Ｇ０８００ Ａｔ Ａ０１（Ｃｈｒ．１） ７８０

Ｇｈ＿Ｄ０５Ｇ１５５０ Ｄｔ Ｄ０５（Ｃｈｒ．１９） ７６５ Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ１７０８００．１ Ｄ０５ ７７３

Ｇｈ＿Ａ０５Ｇ１３８２ Ａｔ Ａ０５（Ｃｈｒ．５） ７７１

Ｇｈ＿Ｄ０５Ｇ１５５１ Ｄｔ Ｄ０５（Ｃｈｒ．１９） ８４７ Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ１７０９００．１ Ｄ０５ ８４７

Ｇｈ＿Ａ０５Ｇ１３８３ Ａｔ Ａ０５（Ｃｈｒ．５） ８４９
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Ａ：ＣＰＳ 基因同源比对； Ｂ：ＫＳ 基因同源比对； Ｃ：ＣＰＳ＆ＫＳ 基因系统进化树。
图 ３　 来自于 ２ 个基因组数据库的同源基因之间的关系

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ
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２．４　 候选 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因在转录组中的表达分析

陈旭升等［１５］曾报道一个对赤霉素敏感的陆地

棉突变体材料，该材料在不喷施赤霉素的情况下

表现为极端矮化，当喷施赤霉素后能够成长为正

常植株。 提取该突变体和喷施赤霉素后的正常植

株的 ＲＮＡ，构建转录组文库。 利用得到的候选基

因在转录组文库中查找同源基因，发现雷蒙德氏

棉的 ５ 个 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因中，只有 ２ 个 ＫＳ 基因能够

在转录组差异基因中比对到同源基因，这 ２ 个基

因都位于雷蒙德氏棉的 Ｄ５ 染色体上，分别为

Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ１７０８００．１ 和 Ｇｏｒａｉ． ００９Ｇ１７０９００．１，并且

这 ２ 个基因在转录组中表现为上调作用（表 ２）。
同时，我 们 也 检 测 了 所 有 在 雷 蒙 德 氏 棉 中 有

ＣＰＳ＆ＫＳ 注释结果的基因，发现也仅仅是 Ｇｏｒａｉ．
００９Ｇ１７０８００．１ 和 Ｇｏｒａｉ． ００９Ｇ１７０９００． １ 这 ２ 个 ＫＳ
基因在转录组差异基因中有比对结果。

表 ２　 候选 ＣＰＳ＆ＫＳ 基因在转录组中的表达

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ＣＰＳ＆ＫＳ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅ

基因号 ＧＡ＋读数１） 突变体读数 表达倍数 ｐ 值 ｐ 校正值

Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ１７０８００．１ ７８９．２４ １２３．９８ ２．６７ ２．７７×１０－１３ ２．３８×１０－１０

Ｇｏｒａｉ．００９Ｇ１７０９００．１ ２５３．６７ ２４．９ ３．３５ ３．０３×１０－２６ ２．８９×１０－２２

１）突变体喷施赤霉素后的转录组读数。

３　 讨 论

ＣＰＳ＆ＫＳ 是参与赤霉素第一阶段合成的关键

酶，在 原 质 体 中 参 与 由 牻 牛 儿 牻 牛 儿 焦 磷 酸

（ＧＧＤＰ）合成内根⁃贝壳杉烯（Ｅｎｔ⁃ｋａｕｒｅｎｅ）这一过

程［４⁃５］。 通过对已经公布的拟南芥 ＣＰＳ 基因［１１］

（Ａｔ４ｇ０２７８０）和 ＫＳ 基因［１７］（Ａｔ１ｇ７９４６０）编码的蛋白

质氨基酸序列分析，发现这 ２ 个基因在 Ｐｆａｍ 数据库

中含 有 ２ 个 共 同 的 结 构 域， 即 Ｔｅｒｐｅｎｅ ＿ ｓｙｎｔｈ
（ＰＦ０１３９７）和 Ｔｅｒｐｅｎｅ＿ｓｙｎｔｈ＿Ｃ （ＰＦ０３９３６）。 利用生

物信息学方法在雷蒙德氏棉蛋白质数据库中得到

７２ 条有注释结果的蛋白质氨基酸序列。 这些有注

释结果的基因不均匀地分布在雷蒙德氏棉的 １３ 条

染色体上，其中 Ｄ０５ 染色体上分布最多，含有 ２５ 个

基因，有 ５ 条染色体没有注释结果，分别为 Ｄ２、Ｄ３、
Ｄ６、Ｄ７ 和 Ｄ１２ 染色体。 为了减少后期对该类基因

研究的工作量，我们通过与拟南芥中该类基因所构

建的系统进化树进行聚类分析以减少候选基因的数

量，最终在雷蒙德氏棉中得到 ５ 个可信度较高的基

因。 棉花四倍体基因组中 Ｄｔ 亚组被认为是来自于

二倍体 Ｄ 组的雷蒙德氏棉，同时四倍体中 Ａｔ 和 Ｄｔ
亚组具有较高的同源关系［１８⁃１９］，因此，来自于雷蒙

德氏棉的每个 ＣＰＳ＆ＫＳ 候选基因能够在 ＴＭ⁃１ 数据

库中找到 ２ 个同源的基因，并且这些基因在碱基序

列上具有较高的同源性。
将得到的候选基因在棉花超矮秆突变体及赤霉

素处理后正常植株的转录组数据库中进行查找分

析，发现只有位于 Ｄ５ 染色体上的 ２ 个 ＫＳ 基因能够

在转录组差异基因中能找到同源基因，并且这 ２ 个

基因在赤霉素处理后表现为上调作用。 这可能是由

于其余基因并不参与调控该突变体性状的形成，因
此在转录数据库中不存在差异表达。 景超等［２０］ 通

过 ＳＳＲ 分子标记将超矮秆突变体基因 ｄｕ 定位在棉

花 Ａ６ 染色体上。 但是本研究预测的所有 ＣＰＳ＆ＫＳ
基因并未在 Ａ６ 或 Ｄ６ 染色体上出现，因此可以推断

ＣＰＳ＆ＫＳ 基因并不是控制该性状的主要基因，但是

控制该性状的基因却可以影响 ＫＳ 基因的表达。 而

吴巧娟等［２１］曾报道过一个半显性矮秆突变体 Ｓｄｕ，
利用 ＳＳＲ 分子标记初步将该基因定位在陆地棉第

１９ 染色体（Ｄ５ 染色体）上。 而本研究中位于 Ｄ５ 染

色体上的 ２ 个 ＫＳ 基因是否与半显性矮秆突变体相

关联，需要进一步研究。
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