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　 　 摘要：　 木薯是一种重要的能源和淀粉作物，具有较强的抗逆性。 为阐明逆境信号调控细胞分裂素代谢关键

基因 ＣＫＸ 的分子机制，对乙烯利和茉莉酸甲酯处理后的木薯品种华南八号叶片数字基因表达谱中两个表达差异显

著的 ＭｅＣＫＸ 基因进行了序列分析，发现两者具有乙烯响应元件，但没有茉莉酸响应元件。 以华南八号悬浮培养细

胞为材料，利用 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测了木薯 ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 基因在乙烯利和茉莉酸甲酯处理后的表达特性。 结果显

示：茉莉酸信号可使这两个基因显著上调；乙烯信号可使 ＭｅＣＫＸ１ 表达量缓慢上调，使 ＭｅＣＫＸ２ 表达量缓慢下调。
说明这两个 ＭｅＣＫＸ 基因可被乙烯和茉莉酸信号调控，并推测一方面其基因启动子区相应的特异响应元件参与了

调控，另一方面两种逆境信号物质分别通过影响其他调控途径，间接造成这两个基因的不同表达，以进一步影响细

胞分裂素的代谢。
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　 　 木薯 （Ｍａｎｉｈｏｔ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ Ｃｒａｎｔｚ） 属于大戟科

（Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ ） 木 薯 属 （ Ｍａｎｉｈｏｔ ）， 原 产 南 美

洲［１］，是世界三大薯类作物之一，也是第六大粮食

作物，具有非常重要的食用和工业价值。 逆境胁迫

能够通过影响内源激素水平调控植物的生长发育，
对于经济作物而言将严重影响产量，研究木薯内源

激素对逆境的响应特性和机制具有重要的科研意义

和经济价值。
细胞分裂素 （Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ， ＣＫ） 是植物生长发育

过程中一种重要的激素，参与许多生理生化过程，如
可以促进细胞的分裂和生长［２］、诱导芽分化、延缓

叶片衰老［３］、消除顶端优势、促进侧芽生长［４］ 等。
ＣＫ 的降解由细胞分裂素氧化 ／脱氢酶 （ Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ
ｏｘｉｄａｓｅ ／ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ， ＣＫＸ） 催化，是目前已知的

惟一的专一催化天然异戊烯类 ＣＫ 及其核苷的不可

逆降 解 的 酶， 如 异 戊 烯 基 腺 嘌 呤 （ ｉｓｏｐｅｎｔｅｎｙｌ
ａｄｅｎｉｎｅ， ｉＰ）、玉米素 （ ｚｅａｔｉｎ， Ｚ） 及其核苷等［５］。
ＣＫＸ 是下调内源细胞分裂素水平的关键酶，很多研

究发现过表达 ＣＫＸ 的转基因植株内源细胞分裂素

水平与对照相比明显下降［６⁃８］。
茉莉酸 （Ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ， ＪＡ）和乙烯 （Ｅｔｈｙｌｅｎｅ，

ＥＴ） 是植物逆境响应的信号分子，在涉及植物对生

物性和非生物性逆境胁迫和植物生长发育过程中的

基因调控上发挥着重要的作用。 ＪＡ 作为一种逆境

信号传导物质，具有诱导植物防御基因表达、调控植

物对机械伤害、盐害、高温胁迫及紫外线照射等非生

物胁迫的反应的功能［９⁃１１］。 ＥＴ 是另外一种植物生

长调节物质，可影响植物多个生长发育的过程，对植

物自身来说，乙烯在种子萌发、开花、叶片伸展、根的

生长、偏上生长、果实成熟及器官衰老等方面发挥着

作用［１２⁃１３］。 对植物和外界环境的关系来说，乙烯主

要参与了植物面对外界生物与非生物胁迫的反应过

程。 很多涉及上述相关过程的基因序列上都有乙烯

响应元件［１４⁃１５］。
我们在早期的乙烯利和茉莉酸甲酯分别处理

后以及未处理的 ３ 个木薯叶片数字基因表达谱测

序分析中，发现 ＭｅＣＫＸ１ （Ｍａｎｅｓ． ０４Ｇ１６３３００） 和

ＭｅＣＫＸ２ （Ｍａｎｅｓ． ０９Ｇ０１０９００）的表达量存在显著

差异。 因为 ＣＫＸ 是 ＣＫ 分解的关键酶，为进一步

深入认识逆境信号如何影响木薯细胞分裂素的代

谢，我们对这 ２ 个基因进一步进行了生物信息学

分析发现木薯 ２ 个 ＣＫＸ 只具有乙烯响应元件。 同

时利用木薯悬浮培养细胞对 ＥＴ 和 ＭｅＪＡ 诱导表达

特性分析中也发现 ＭｅＣＫＸ 基因可受 ＥＴ 和 ＪＡ 信

号调控，并呈现不同的表达趋势。 本研究旨在通

过序列分析和表达分析，确定 ＥＴ 和 ＪＡ 信号是否

能对 ＭｅＣＫＸ 基因表达造成影响，并初步分析表达

变化特性及其机制，为研究木薯内源细胞分裂素

的代谢奠定科研基础，也有助于研究木薯种间差

异，为新品种选育提供条件。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

木薯品种华南八号（ＳＣ８） 悬浮培养细胞，该细

胞通过叶片愈伤组织建立，由中国热带农业科学研

究院热带作物品种资源研究所提供。 吸取处于指数

增长期的悬浮培养细胞 １ ｍｌ 于离心管中并置于摇

床，２５ ℃稳定 ０􀆰 ５ ｈ，分为 ３ 组，其中 ２ 组分别以浓

度为 ４００ μｌ ／ Ｌ的乙烯利 （Ｓｏｌａｒｂｉｏ） 与茉莉酸甲酯

（Ｓｉｇｍａ⁃Ａｌｄｒｉｃｈ） 处理［１６⁃１８］，另一组不进行任何处理

作为对照。 选取处理后 ０􀆰 ５ ｈ、１􀆰 ０ ｈ、２􀆰 ０ ｈ、４􀆰 ０ ｈ、
８􀆰 ０ ｈ 共 ５ 个时间点的样品，微离心后弃上清液，液
氮速冻，－８０ ℃冰箱保存。 此步骤重复 ３ 次，获得 ３
批生物学重复。
１．２　 ＣＫＸ 基因及启动子区序列分析

使用 ＪＧＩ 的木薯基因组数据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｈｙｔｏ⁃
ｚｏｍｅ． ｊｇｉ． ｄｏｅ． ｇｏｖ ／ ｐｚ ／ ｐｏｒｔａｌ． ｈｔｍｌ＃！ ｉｎｆｏ？ ａｌｉａｓ ＝ Ｏｒｇ＿
Ｍｅｓｃｕｌｅｎｔａ＿ｅｒ）获得ＭｅＣＫＸ 的 ＣＤＳ 序列 （Ｃｏｄｉｎｇ ｓｅ⁃
ｑｕｅｎｃｅ） 和 ＤＮＡ 序列 （Ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ） ［１９］。 用

Ｓｐｉｄｅｙ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ｓｐｉｄｅｙ ／ ） 和

ＮｅｔＧｅｎｅ２ Ｖ２． ４ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／
ＮｅｔＧｅｎｅ２ ／ ）分析基因结构［２０⁃２１］。 用 ＧＳＤＳ （ｈｔｔｐ： ／ ／
ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ． ｃｎ）分析内含子相位［２２］。 用 ＴＳＳＰ
（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｌｉｎｕｘ１． ｓｏｆｔｂｅｒｒｙ． ｃｏｍ ／ ｂｅｒｒｙ． ｐｈｔｍｌ？ ｔｏｐｉｃ ＝
ｔｓｓｐ＆ｇｒｏｕｐ ＝ ｐｒｏｇｒａｍｓ＆ｓｕｂｇｒｏｕｐ ＝ ｐｒｏｍｏｔｅｒ） 分析转

录 起 始 位 点［２３］， 用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． ｐｓｂ． ｕｇｅｎｔ． ｂｅ ／ ｗｅｂｔｏｏｌｓ ／ ｐｌａｎｔｃａｒｅ ／
ｈｔｍｌ ／ ）综合分析启动子区序列，寻找顺势作用元件
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位点［２４］。
１．３　 ＣＫＸ 基因编码的蛋白分析

使用 Ｂｌａｓｔ 工具对预测的氨基酸序列进行比对

分析， 用 ＰｏｒｔＰａｒａｍ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔ⁃
ｐａｒａｍ ／ ） 预测其蛋白分子量和等电点［２５］， 使用

ＩｎｔｅｒＰｒｏ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ ／ ｉｎｔｅｒｐｒｏ ／ ）预测结构

域［２６］。 使用 ＰＳＩＰＲＥＤ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｏｉｎｆ． ｃｓ． ｕｃｌ． ａｃ． ｕｋ ／
ｐｓｉｐｒｅｄ ／ ）预测二级结构［２７］。 利用 Ｓｗｉｓｓ⁃ｍｏｄｅｌ （ ｈｔ⁃
ｔｐ： ／ ／ ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ）预测三维结构［２８］。 使

用 ＰＦＰ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｋｉｈａｒａｌａｂ．ｏｒｇ ／ ｗｅｂ ／ ｐｆｐ．ｐｈｐ） 预测蛋

白功能［２９］。
１．４　 ＭｅＣＫＸｓ 的进化树分析

选取了拟南芥中发现的 ７ 个 ＣＫＸ 基因［３０］、玉
米中发现的 １３ 个 ＣＫＸ 基因［３１］、水稻中发现的 １１ 个

ＣＫＸ 基因［３２］ 和我们在木薯基因组中筛选获得的 １１
个 ＣＫＸ 同源基因 ［ＭｅＣＫＸ１ （Ｍａｎｅｓ． ０４Ｇ１６３３００）、
ＭｅＣＫＸ２ （ Ｍａｎｅｓ． ０９Ｇ０１０９００ ）、 ＭｅＣＫＸ３ （ Ｍａｎｅｓ．
０３Ｇ０３４５００）、ＭｅＣＫＸ４ （Ｍａｎｅｓ．０３Ｇ０５２９００）、ＭｅＣＫＸ５
（Ｍａｎｅｓ．０５Ｇ１５４２００）、ＭｅＣＫＸ６ （Ｍａｎｅｓ．０６Ｇ１７２８００）、
ＭｅＣＫＸ７ （ Ｍａｎｅｓ． ０８Ｇ０５４７００ ）、 ＭｅＣＫＸ８ （ Ｍａｎｅｓ．
０８Ｇ０５４８００ ）、 ＭｅＣＫＸ９ （ Ｍａｎｅｓ． １６Ｇ０８５５００ ）、
ＭｅＣＫＸ１０ （Ｍａｎｅｓ． １６Ｇ１０１３００）、ＭｅＣＫＸ１２ （ Ｍａｎｅｓ．
１８Ｇ０２１６００）］的蛋白序列共同进行进化树分析。 使

用 ＭＥＧＡ６ 软件对所有氨基酸进行序列比对后，构
建邻接 （Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ， Ｎ⁃Ｊ） 聚类进化树，选用

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 方法进行１ ０００次重复对所构建的进化树

进一步验证。
１．５　 诱导表达的 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测

使 用 Ａｘｙｇｅｎ 总 ＲＮＡ 小 量 制 备 试 剂 盒

（Ａｘｙｇｅｎ） 提取总 ＲＮＡ；使用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ Ｒｅｖｅｒｓｅ
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ 反转录试剂盒 （ＴａＫａＲａ）合成 ｃＤＮＡ；

使用 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ ＴＭ ＩＩ 实时（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ
Ｔｉｍｅ）定量试剂盒 （ＴａＫａＲａ） 进行 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ，以检

测 ＣＫＸ 基因在悬浮培养细胞中受乙烯利和茉莉酸

甲酯诱导表达的情况。 所有的 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 反应均来

自同一批反转录的 ｃＤＮＡ 产物，１８Ｓ ｒＲＮＡ 为内参。
所用目的基因及 １８Ｓ ｒＲＮＡ 的引物均由 Ｐｒｉｍｅｒ
ｐｒｅｍｉｅｒ ５．０ 软件设计，序列见表 １。

２　 结果与分析

２．１　 ＣＫＸ 基因结构分析

对基因结构的分析发现 ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 都

具有 ５ 个外显子。 转录起始位点预测显示，ＭｅＣＫＸ１
和 ＭｅＣＫＸ２ 基因的转录起始位点分别位于起始密码

子上游 ２６１ ｂｐ 和 ８６３ ｂｐ 处。 对顺势作用元件位点

的分析发现 ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 都有一个 ＥＲＥ 乙

烯响应元件，却不具有茉莉酸响应元件，两者还都具

有水杨酸 （Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ， ＳＡ）响应元件（表 ２）。 除

此之外，ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 还各自具有一些特有

胁迫响应元件，如 ＭｅＣＫＸ１ 的干旱响应元件 ＭＢＳ 和

缺氧条件响应元件 ＡＲＥ 以及 ＭｅＣＫＸ２ 的生长素响

应元件 ＴＧＡ⁃ｅｌｅｍｅｎｔ 等。

表 １　 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 所用引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｌｉｇｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｑＲＴ⁃ＰＣＲ

　 引物名称 　 　 　 　 　 　 序列

ＭｅＣＫＸ１ 正向引物 ５′⁃ＴＧＧＡＡＧＴＴＧＴＴＡＣＡＧＧＧＡＡＡＧＧ ⁃３′

ＭｅＣＫＸ１ 反向引物 ５′⁃ＡＴＧＴＧＣＴＧＡＡＧＴＣＴＧＡＧＴＡＧＡＧＧＡＴ ⁃３′

ＭｅＣＫＸ２ 正向引物 ５′⁃ＧＧＴＧＡＡＡＴＧＧＡＴＧＡＧＡＡＴＡＴＴＧＴＡＴＴ ⁃３′

ＭｅＣＫＸ２ 反向引物 ５′⁃ＣＴＴＧＡＡＧＴＧＧＧＴＣＴＴＴＧＧＧＡＣＴ ⁃３′

１８Ｓ ｒＲＮＡ 正向引物 ５′⁃ＡＴＧＡＴＡＡＣＴＣＧＡＣＧＧＡＴＣＧＣ ⁃３′

１８Ｓ ｒＲＮＡ 反向引物 ５′⁃ＣＴＴＧＧＡＴＧＴＧＧＴＡＧＣＣＧＴＴＴ ⁃３′

表 ２　 ＭｅＣＫＸ 基因启动子顺式调控元件预测

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｉｓ⁃ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭｅＣＫＸ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ

基因启动子 胁迫响应元件 光响应元件 其余顺势调控元件

ＭｅＣＫＸ１ ＡＲＥ （无氧胁迫响应）、ＥＲＥ （乙烯胁
迫响应）、 ＭＢＳ （ 干 旱 胁 迫 响 应 ）、
ＴＣＡ⁃ｅｌｅｍｅｎｔ （水杨酸胁迫响应）、ＴＣ⁃
ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔｓ （防卫和胁迫响应）

ＡＴＣＴ⁃ｍｏｔｉｆ、Ｂｏｘ Ｉ、ＣＡＴＴ⁃ｍｏｔｉｆ、Ｇ⁃Ｂｏｘ、
ＧＡＴＡ⁃ｍｏｔｉｆ、 ＧＴ１⁃ｍｏｔｉｆ、 ＴＣＴ⁃ｍｏｔｉｆ、
ｃｈｓ⁃ＣＭＡ２ａ

ＣＡＡＴ⁃ｂｏｘ、ＧＣＮ４＿ｍｏｔｉｆ、Ｓｋｎ⁃１＿ｍｏｔｉｆ、
ＴＡＴＡ⁃ｂｏｘ、 Ｕｎｎａｍｅｄ ＿ ２、 Ｕｎｎａｍｅｄ ＿
４、ｃｉｒｃａｄｉａｎ

ＭｅＣＫＸ２ ＥＲＥ （乙烯胁迫响应）、 ＴＣＡ⁃ｅｌｅｍｅｎｔ
（水杨酸胁迫响应）、ＴＧＡ⁃ｅｌｅｍｅｎｔ （生
长素响应）

ＡＴＣＴ⁃ｍｏｔｉｆ、 Ｂｏｘ Ｉ、 ＣＡＴＴ⁃ｍｏｔｉｆ、 Ｇ⁃Ｂｏｘ、
ＧＡＧ⁃ｍｏｔｉｆ、ＧＡＴＡ⁃ｍｏｔｉｆ、Ｉ⁃ｂｏｘ、ＭＲＥ、Ｓｐ１

５ＵＴＲ Ｐｙ⁃ｒｉｃｈ ｓｔｒｅｔｃｈ、 ＡＡＧＡＡ⁃ｍｏｔｉｆ、
ＣＡＡＴ⁃ｂｏｘ、 ＣＡＴ⁃ｂｏｘ、 Ｅ２Ｆａ、 ＧＣＮ４ ＿
ｍｏｔｉｆ、 ＨＤ⁃Ｚｉｐ １、 ＨＤ⁃Ｚｉｐ ２、 Ｏ２⁃ｓｉｔｅ、
ＴＡＴＡ⁃ｂｏｘ、 Ｕｎｎａｍｅｄ ＿ ２、 Ｕｎｎａｍｅｄ ＿
４、ｃｉｒｃａｄｉａｎ
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２．２　 ＣＫＸ 蛋白分析

ＭｅＣＫＸ１ 有 ５３１ 个 氨 基 酸， 分 子 量 为

６０ １３９ ６００，理论等电点为 ６．６０；ＭｅＣＫＸ２ 有 ６０３ 个

氨基酸，分子量为 ６７ ８８６ ８００，理论等电点为 ８．６０。
结构域分析结果表明 ２ 个蛋白都具有 Ｃｙｔｏｋｉｎ⁃ｂｉｎｄ
和 ＦＡＤ＿ｂｉｎｄｉｎｇ＿４ 结构域。 二级结构预测 ＭｅＣＫＸ１
和 ＭｅＣＫＸ２ 都有 １３ 个螺旋结构和 １６ 个折叠结构。
ＰＦＰ 蛋白功能预测结果显示，２ 个 ＣＫＸ 基因最符合

Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ （ＧＯ） 中的 ＧＯ：０００９６９０ 条目，具有

细胞分裂素代谢功能。 通过蛋白特性的综合分析，
可以看出涉及相同功能的同一类蛋白，无论一级结

构的特性还是二级结构的特性，都非常接近。 同时

从预测的三维结构来看，ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 的三

维结构（图 １）非常类似，说明作为具有同样功能的

同一蛋白家族成员，其结构也是类似的。

Ａ：ＭｅＣＫＸ１ 三维结构；Ｂ：ＭｅＣＫＸ２ 三维结构。
图 １　 ＭｅＣＫＸ 三维结构预测

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ３Ｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＭｅＣＫＸ

２．３　 基因进化树分析

通过序列比对，我们发现木薯 ＣＫＸ 成员处于不

同的进化分支上 （图 ２）：本试验中的目的基因

ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 与其他两个木薯 ＣＫＸ 基因

ＭｅＣＫＸ７、ＭｅＣＫＸ８，与双子叶的拟南芥 ＡｔＣＫＸ１，单子

叶水稻 ＯｓＣＫＸ４、ＯｓＣＫＸ９，玉米 ＺｍＣＫＸ２、ＺｍＣＫＸ３，
处于同一主要分支；ＭｅＣＫＸ５ 和 ＭｅＣＫＸ１１ 与拟南芥

ＡｔＣＫＸ５，水稻 ＯｓＣＫＸ５，玉米 ＺｍＣＫＸ４、ＺｍＣＫＸ４ｂ，处
于同一主要分支；ＭｅＣＫＸ３、ＭｅＣＫＸ６ 和 ＭｅＣＫＸ１０，与
拟南芥 ＡｔＣＫＸ２、ＡｔＣＫＸ３、ＡｔＣＫＸ４，水稻 ＯｓＣＫＸ１、Ｏｓ⁃
ＣＫＸ２、ＯｓＣＫＸ６、ＯｓＣＫＸ７、ＯｓＣＫＸ１０，玉米 ＺｍＣＫＸ１、
ＺｍＣＫＸ５、ＺｍＣＫＸ７、ＺｍＣＫＸ８、ＺｍＣＫＸ９，处于同一主

要分支；ＭｅＣＫＸ４ 和 ＭｅＣＫＸ９ 则与拟南芥 ＡｔＣＫＸ７，水
稻 ＯｓＣＫＸ３、ＯｓＣＫＸ８、ＯｓＣＫＸ１１，玉米 ＺｍＣＫＸ６、Ｚｍ⁃
ＣＫＸ１０、ＺｍＣＫＸ１１、ＺｍＣＫＸ１２，处于同一主要分支。
植物中 ＣＫＸ 基因的分化要早于单子叶植物与双子

叶植物的分化及植物种属的分化［３３］。 木薯中的

ＣＫＸ 基因出现在不同分支上，跨越了单双子叶界限

和种属间差异，也同样印证了上述理论，同时我们推

测同一 ＣＫＸ 基因成员在不同作物中可能具有相似

的特性与功能。

２．４　 茉莉酸甲酯和乙烯诱导ＭｅＣＫＸ 表达水平变化

　 　 为排除 ＣＫＸ 基因本底变化造成的影响，将茉

莉酸甲酯和乙烯诱导后的 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 表达量值除以

相应对照的表达量值，图中值为 １ 的横线代表本

底表达水平，最终获得这 ２ 个基因在 ２ 种处理下的

表达趋势。 结果显示两者呈现不同趋势：ＭｅＣＫＸ１
和 ＭｅＣＫＸ２ 在茉莉酸甲酯处理 ０．５ ｈ 后都呈现显

著上升后又下降的趋势，ＭｅＣＫＸ１ 的变化更为剧

烈，ＭｅＣＫＸ２ 在 ２􀆰 ０ ｈ 到 达 最 高 点 （ 图 ３Ｂ ），
ＭｅＣＫＸ１ 在 ２􀆰 ０ ｈ 后仍维持了上升趋势，并在 ４􀆰 ０
ｈ 时达到 ９ 倍于本底水平，之后迅速回落 （图

３Ａ）。 两者在乙烯处理后的表达变化却不尽相同，
ＭｅＣＫＸ１ 在 ０􀆰 ５ ｈ 后缓慢上升，并在 ４􀆰 ０ ｈ 时达到

了 ２ 倍，然后又回落到低于本底水平 （图 ３Ａ）；而
ＭｅＣＫＸ２ 在 ０􀆰 ５ ｈ 后整体呈先缓慢下降后又逐渐

回升的趋势 （图 ３Ｂ）。

３　 讨 论

细胞是植物基本的结构和功能单位，具有所有

遗传信息。 悬浮培养的细胞具有对外界信号响应一

致的特点，尤其适用于那些相对表达量不高、容易被

背景淹没的基因表达分析研究。 本试验中木薯

ＣＫＸ 基因在逆境信号物质施加后的半小时内即做

出了响应，其中 ＭｅＣＫＸ１ 在整个过程中表达水平的

变化最高为原来的 ９ 倍，且重复间误差均较小，表明

本试验所选用的材料适用于基因表达分析的研究。
我们在启动子区元件分析时已知，ＭｅＣＫＸ１ 和

ＭｅＣＫＸ２ 都不具有茉莉酸响应元件，但有水杨酸响

应元件和乙烯响应元件。 茉莉酸甲酯处理后两基因

都出现了非常显著的表达上调。 这在一定程度上说

明这两个基因并不直接受茉莉酸信号调控，而是一

种间接调控模式。 ＪＡ 途径和 ＳＡ 途径存在一定的拮
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图 ２　 木薯 ＣＫＸ 蛋白的系统发生进化树分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｃａｓｓａｖａ ＣＫＸ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
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Ａ：ＭｅＣＫＸ１；Ｂ：ＭｅＣＫＸ２。
图 ３　 ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 的 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 检测结果

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＭｅＣＫＸ１ ａｎｄ ＭｅＣＫＸ２ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｑＲＴ⁃ＰＣＲ

抗作用。 Ｓａｎｏ 等发现茉莉酸能通过抑制 ＳＡ 及其糖

苷衍生物的合成，阻止病原侵染后所产生的水杨酸

的增加［３４］；也能抑制 ＳＡ 诱导的酸性病原相关蛋白

（ＰＲ） 基因的表达［３５］。 尽管这两个 ＣＫＸ 基因启动

子区有水杨酸响应元件，但其上调可能并不是因为

ＪＡ 信号通过调控水杨酸信号对其进行了激活，必然

有其他途径参与了调控，其具体机制仍需进一步

探索。
此外，虽然 ＭｅＣＫＸ１ 与 ＭｅＣＫＸ２ 都具有乙烯响

应元件，但面对乙烯信号初期却呈现相反的变化趋

势，ＭｅＣＫＸ１ 上调，这可能是乙烯响应元件的作用，
而 ＭｅＣＫＸ２ 下调，说明必然是由其他负调控引起。
这也说明 ＪＡ 信号引起的 ＭｅＣＫＸ１ 和 ＭｅＣＫＸ２ 上调

并不是通过间接调控乙烯信号来进行的。 已有研究

已指出，细胞分裂素可以通过调节 ＡＣＳ （１⁃ａｍｉｎｏｃｙ⁃
ｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ⁃１⁃ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｓｙｎｔｈａｓｅ） 蛋白的稳定性

而促进乙烯的合成［３６］，且细胞分裂素与乙烯的交叉

反应 可 能 是 通 过 ＡＨＰｓ （ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ） 与乙烯受体 ＥＴＲ１
（Ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １） 的互作，也可能是通过 ＡＲＲｓ
发生直接的交叉反应来进行的［３７］。 细胞分裂素也

可以通过促进乙烯的合成来抑制脱落酸所诱导的气

孔关闭，脱落酸又可以诱导 ＣＫＸ 的表达以调节细胞

分裂素的降解［３８⁃３９］。 上述研究都是关于细胞分裂

素如何对乙烯进行调控，而对于乙烯如何影响细胞

分裂素的合成或代谢迄今为止没有相关报道。 所以

本试验中在乙烯响应元件存在的情况下，ＭｅＣＫＸ２
为何没能像 ＭｅＣＫＸ１ 一样被乙烯信号上调，以及是

何机制在起抑制作用，还需要进一步的研究。
细胞分裂素可能是与其他信号通路互作或交叉

反应最为活跃的植物激素，参与调控了植物生活周

期中几乎所有的生长发育过程。 植物遭受逆境胁迫

时细胞分裂素能够产生响应并调控植物的生长发

育。 并且细胞分裂素还可以与其他内源激素共同作

用，通过调节植物体内的生理变化来避免植物受病

虫害干扰等，此外细胞分裂素还可以诱导和调控一

些逆境胁迫相关的蛋白［４０］。 因为细胞分裂素与光、
其他激素以及一些营养物质等其他信号途径间存在

着活跃的交叉反应，所以不像乙烯引起的“三重反

应”，植物对细胞分裂素并没有很高的特异性反

应［４１］。 在植物的整个生活周期内、以及不同组织器

官间、不同类型细胞中，茉莉酸和乙烯不仅可以互相

影响，还可以与其他激素信号互相交叉作用。 不同

激素信号的整合共同介导了植物的生长发育、对环

境的反应及衰老死亡。 鉴于调控方式的复杂性，本
试验中有哪些调控途径参与了具体调控还需进一步

探索，但我们推测乙烯和茉莉酸这两种不同逆境信

号施加后，一方面其基因启动子区相应的特异响应

元件参与了调控，如乙烯响应元件 ＥＲＥ 在乙烯信号

影响下上调 ＭｅＣＫＸ１ 的表达。 另一方面两种逆境信

号物质分别通过影响其他调控途径，间接造成这两

个基因的不同表达，如 ＭｅＣＫＸ２ 在有乙烯响应元件

ＥＲＥ 存在的情况下却出现下调，以及在缺少茉莉酸

响应元件的情况下，茉莉酸甲酯仍可显著提高这两

个基因的表达水平。
木薯作为一种具有较强抗逆性的重要粮食作物
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及工业酒精和淀粉来源，研究细胞分裂素对其生长

发育的作用具有重要的科研意义和经济价值。
ＭｅＣＫＸ 作为控制木薯内源细胞分裂素代谢的重要

基因，研究逆境信号如何对其造成影响并探索相关

机制，一方面可以为研究木薯内源细胞分裂素的代

谢奠定科研基础，另一方面也有助于研究木薯种间

差异，为新品种选育提供条件。 目前我们已知木薯

的 ＣＫＸ 基因可受到乙烯和茉莉酸信号影响，并已初

步确定其表达特性，但具体的信号转导路径和调控

机理，仍需进一步的探索和验证。
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Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， １９９１， ２２０： ４９⁃６５．

［２１］ ＨＥＢＳＧＡＡＲＤ Ｓ Ｍ， ＫＯＲＮＩＮＧ Ｐ Ｇ， ＴＯＬＳＴＲＵＰ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｓｐｌｉｃｅ
ｓｉｔｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｐｒｅ⁃ｍＲＮＡ ｂｙ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ
ｌｏｃａｌ ａｎｄ ｇｌｏｂａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ， １９９６， ２４（１７）： ３４３９⁃３４５２．

［２２］ ＨＵ Ｂ， ＪＩＮ Ｊ Ｐ， ＧＵＯ Ａ Ｙ， ｅｔ ａｌ． ＧＳＤＳ ２．０： ａｎ ｕｐｇｒａｄｅｄ ｇｅｎｅ
ｆｅａｔｕｒｅ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｅｒｖｅｒ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１５， ３１ （ ８）：
１２９６⁃１２９７．

［２３］ ＳＯＬＯＶＹＥＶ Ｖ Ｖ， ＳＨＡＨＭＵＲＡＤＯＶ Ｉ Ａ． ＰｒｏｍＨ： ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｉ⁃
ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ
Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００３， ３１（１３）： ３５４０⁃３５４５．

［２４］ ＬＥＳＣＯＴ Ｍ， ＤÉＨＡＩＳ Ｐ， ＭＯＲＥＡＵ Ｙ， ｅｔ ａｌ． ＰｌａｎｔＣＡＲＥ： ａ ｄａｔａ⁃
ｂａｓｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｉｓ⁃ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ａ ｐｏｒｔａｌ ｔｏ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ
ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ， ２００２，３０（１）： ３２５⁃３２７．

［２５］ ＧＡＳＴＥＩＧＥＲ Ｅ， ＧＡＴＴＩＫＥＲ Ａ， ＨＯＯＧＬＡＮＤ Ｃ， ｅｔ ａｌ． ＥｘＰＡＳｙ：
ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｓｅｒｖｅｒ ｆｏｒ ｉｎ⁃ｄｅｐｔｈ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ
［Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００３， ３１（１３）：３７８４⁃３７８８．

［２６］ ＨＵＮＴＥＲ Ｓ， ＡＰＷＥＩＬＥＲ Ｒ， ＡＴＴＷＯＯＤ Ｔ Ｋ， ｅｔ ａｌ． ＩｎｔｅｒＰｒｏ：
ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ ｄａｔａｂａｓｅ［ Ｊ］ ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ， ２００９， ３７（ｓｕｐｐｌ．１）： ２１１⁃２１５．

［２７］ ＪＯＮＥＳ Ｄ Ｔ． Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｏｓｉ⁃
ｔｉｏｎ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｃｏｒｉｎｇ ｍａｔｒｉｃｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ，
１９９９， ２９２： １９５⁃２０２．

［２８］ ＡＲＮＯＬＤ Ｋ， ＢＯＲＤＯＬＩ Ｌ， ＫＯＰＰ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ＳＷＩＳＳ⁃ｍｏｄｅｌ
ｗｏｒｋｓｐａｃｅ： ａ ｗｅｂ⁃ｂａｓｅｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００６， ２２（２）： １９５⁃２０１．

［２９］ ＫＨＡＮ Ｉ Ｋ， ＷＥＩ Ｑ， ＣＨＩＴＡＬＥ Ｍ， ｅｔ ａｌ． ＰＦＰ ／ ＥＳＧ： ａｕｔｏｍａｔｅｄ
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ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｓｅｒｖｅｒｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｗｉｔｈ ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ ｖｉ⁃
ｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ［Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１５， ３１（２）： ２７１⁃２７２．

［３０ ］ ＷＥＲＮＥＲ Ｔ， ＭＯＴＹＫＡ Ｖ， ＬＡＵＣＯＵ Ｖ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ⁃
ｄｅｆｉｃｉｅｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｐｌａｎｔｓ ｓｈｏｗ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ
ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｈｏｏｔ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ａｃｔｉｖｉｔｙ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ， ２００３， １５
（１１）： ２５３２⁃２５５０．

［３１］ ＧＵ Ｒ， ＦＵ Ｊ， ＧＵＯ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ／ ｏｘｉｄａｓｅ （ ＣＫＸ）
ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ［Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｒｏｗｔｈ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ， ２０１０， ２９：
４２８⁃４４０．

［３２］ ＡＳＨＩＫＡＲＩ Ｍ， ＳＡＫＡＫＩＢＡＲＡ Ｈ， ＬＩＮ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ
ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｒｉｃｅ ｇｒａｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００５， ３０９（５７３５）：
７４１⁃７４５．

［３３］ ＴＨＯＭＡＳ Ｓ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ ／ ｄｅｈｙｄｒｏ⁃
ｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ， ｒｉｃｅ， Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ［ Ｊ］ ．
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００３， １１６（３）： ２４１⁃２５２．

［３４］ ＳＡＮＯ Ｈ， ＳＥＯ Ｓ， ＫＯＩＺＵＭＩ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｂｙ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎｓ ｏｆ
ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｎｄ ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｍｅｃｈａｎｉｃａｌｌｙ
ｗｏｕｎｄｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， １９９６， ３７：
７６２⁃７６９

［３５］ ＮＩＫＩ Ｔ， ＭＩＴＳＵＢＡＲＡ Ｉ， ＳＥＯ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓａｌｉ⁃
ｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ⁃ｒｅ⁃

ｌａｔｅｄ （ＰＲ） ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ ｉｎ ｗｏｕｎｄｅｄ ｍａｔｕｒｅ ｔｏｂａｃｃｏ ｌｅａｖｅｓ ［ Ｊ］ ．
Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， １９９８， ３９： ５００⁃５０７．

［３６］ ＣＨＡＥ Ｈ Ｓ， ＦＡＵＲＥ Ｆ， ＫＩＥＢＥＲ Ｊ Ｊ． Ｔｈｅ ｅｔｏ１， ｅｔｏ２， ａｎｄ ｅｔｏ３
ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＡＣＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ
Ｃｅｌｌ， ２００３， １５（２）： ５４５⁃５５９．

［３７］ ＭＩＺＵＮＯ Ｔ． Ｔｗｏ⁃ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｐｈｏｓｐｈｏｒｅｌａｙ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｓｙｓ⁃
ｔｅｍｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ： ｆｒｏｍ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍｓ［ Ｊ］ ．
Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００５， ６９：
２２６３⁃２２７６．

［３８］ ＢＲＵＧＩＥＲＥ Ｎ， ＪＩＡＯ Ｓ， ＨＡＮＴＫＥ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｉｓ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｖａｓｃｕｌａｔｕｒｅ， ａｎｄ ｉｓ ｉｎ⁃
ｄｕｃｅｄ ｂｙ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎｓ， ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ， ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， ２００３， １３２（３）： １２２８⁃１２４０．

［３９］ ＴＡＮＡＫＡ Ｙ， ＳＡＮＯ Ｔ， ＴＡＭＡＯＫＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ａｎｄ ａｕｘｉｎ
ｉｎｈｉｂｉｔ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｌｏｓｕｒｅ ｂｙ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ
ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
Ｂｏｔａｎｙ， ２００６， ５７： ２２５９⁃２２６６．

［４０］ 陈梦莹，陈祥福，崔　 萌，等． ｉｐｔ 基因在植物基因工程中的应用

［Ｊ］ ． 长江蔬菜， ２０１４ （１６）： ９⁃１３．
［４１］ ＭＯＫ Ｄ Ｗ， ＭＯＫ Ｍ Ｃ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ａｃｔｉｏｎ［Ｊ］ ． Ａｎ⁃

ｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００１， ５２： ８９⁃１１８．

（责任编辑：陈海霞）

３１５丛汉卿等：木薯 ＣＫＸ 基因的序列分析及其乙烯和茉莉酸甲酯诱导表达特性


