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　 　 摘要:　 脂肪酸脱氢酶 ２(ＦＡＤ２)能将油酸催化成亚油酸ꎬ是单不饱和脂肪酸转化为多不饱和脂肪酸的关键酶ꎮ
本研究根据筛选到的 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因序列ꎬ克隆到凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因全长的 ｃＤＮＡꎬ命名为 ＰｏＦＡＤ２￣２ꎮ 其开放阅

读框为１ １５５ ｂｐꎬ编码 ３８４ 个氨基酸ꎬ蛋白质分子量为４４ ０００ꎬ等电点为 ８􀆰 ５１ꎮ 生物信息学分析结果显示ꎬ该基因编

码的蛋白质偏亲水性ꎬ包含 ５ 个跨膜结构域ꎬ属于膜结合型的 ＦＡＤ 超家族ꎮ 多序列比对与系统进化树分析结果发

现ꎬＰｏＦＡＤ２￣２ 基因与 ＰｏＦＡＤ２￣１ 基因亲缘关系较远ꎬ对于 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因ꎬ凤丹在进化上与油橄榄[Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ
(ｃｏｍｍｏｎ ｏｌｉｖｅ)(ＫＹ６５２９２９.１)]、靛木[Ｗｒｉｇｈｔｉａ ｔｉｎｃｔｏｒｉａ (ＧＵ１９０８６４.１)]的相似性较高ꎮ 荧光定量分析结果表明ꎬ
ＰｏＦＡＤ２￣２ 在根和子房中没有表达ꎬ在花中的相对表达量最高ꎬ随着种子逐渐成熟ꎬＰｏＦＡＤ２￣２ 在种子中的表达量先

逐渐降低再升高然后再降低ꎬ表明此基因表达具有组织特异性ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因在种子发育进程中的表达趋势与

ＰｏＦＡＤ２￣１ 相同ꎮ
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ２ (ＦＡＤ２) ｃａｔａｌｙｚｅｓ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｏｆ ｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｔｏ ｌｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄꎬ ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ａ ｋｅｙ ｅｎ￣
ｚｙｍｅ ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｖｅｒｔｓ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｔｏ ｐｏｌｙｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ｃＤＮＡ ｏｆ Ｐｏ￣
ＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｃｌｏｎｅｄ ｆｒｏｍ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｎａｍｅｄ ＰｏＦＡＤ２￣２. Ｉｔｓ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ ｗａｓ １ １５５ ｂｐꎬ ３８４ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ
ｗｅｒｅ ｅｎｃｏｄｅｄꎬ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｗａｓ ４４ ０００ꎬ ｔｈｅ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ８.５１. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃꎬ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｆｉｖｅ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎｓꎬ ａｎｄ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄ ＦＡＤ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ. Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔꎬ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅ ｗａｓ
ｍｏｒｅ ｄｉｓｔａｎｔｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ＰｏＦＡＤ２￣１ ｇｅｎｅ. ＰｏＦＡＤ２￣２ ｗａｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ ａｎｄ Ｗｒｉｇｈｔｉａ ｔｉｎｃｔｏｒｉａ. Ｑｕａｎ￣

ｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｗａｓ
ｎｏｔ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｏｖａｒｉｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ
ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｓｔ ｉｎ ｐｅｔａｌｓ. Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒａｄｕａｌ ｍａｔｕ￣
ｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄｓꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ
ｗａｓ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄꎬ ｔｈｅｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅ￣
ｃｒｅａｓｅｄ. Ｔｈｉｓ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｗａｓ ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｉｎ ｓｅｅｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｗａｓ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ａｓ ｔｈａｔ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣１.
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｐａｅｏｎｉａ ｏｓｔｉｉ Ｔ. Ｈｏｎｇ ＆ Ｊ. Ｘ. Ｚｈａｎｇꎻ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ２ (ＦＡＤ２)ꎻ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎻ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ

　 　 脂肪酸去饱和酶(ＦＡＤ)是植物脂肪代谢的关键

酶ꎬ它能促使脂肪酸转化为不饱和脂肪酸ꎮ 目前ꎬ人
们已经通过对拟南芥等植物的研究ꎬ分离出多种参

与脂肪酸去饱和代谢过程中相关酶的编码基因ꎬ分
别为 ＦＡＤ２、ＦＡＤ３、ＦＡＤ６、ＦＡＤ７、ＦＡＤ８[１]ꎮ 根据双键

位置的不同ꎬ将其分为△９ 脂肪酸去饱和酶、△１２ 脂

肪酸去饱和酶和△１５ 脂肪酸去饱和酶[２￣４]ꎮ 其中ꎬ
△９ 脂肪酸去饱和酶是唯一可溶的去饱和酶ꎬ它仅

包括硬脂酰(１８ ∶ ０)￣ＡＣＰ 去饱和酶( Ｓｔｅａｒｏｙｌ￣ＡＣＰ
ｄｅｓａｔｕｒａｓｅꎬＳＡＤ)ꎬ△１２ 脂肪酸去饱和酶和△１５ 脂肪

酸去饱和酶为膜蛋白[１]ꎬ编码△１２ 脂肪酸去饱和酶

的基因有 ＦＡＤ２、ＦＡＤ６ꎬ编码△１５ 脂肪酸去饱和酶

的基因有 ＦＡＤ３、ＦＡＤ７、ＦＡＤ８[５￣７]ꎮ
ＦＡＤ２ 基因编码的△１２ 脂肪酸去饱和酶是合成

不饱和脂肪酸的关键酶ꎬ也是植物合成不饱和脂肪

酸的限速酶ꎮ ＦＡＤ２ 位于内质网膜上ꎬ主要催化脂

肪酸链第 １２ 位和第 １３ 位碳原子之间形成双键ꎬ将
油酸转化成亚油酸ꎬ使油酸能够进一步去饱和[８￣１０]ꎮ
目前ꎬ人们已经从很多植物中克隆出 ＦＡＤ２ 的基因

序列[１１￣１８]ꎬ在拟南芥等少数植物中ꎬ只含有 １ 个

ＦＡＤ２ 基因ꎬ而在其他大多数植物中发现有多个

ＦＡＤ２ 基因ꎮ 如大豆中有 ４ 个ꎬ油橄榄中有 ２ 个ꎬ玉
米中有 ３ 个ꎮ 同一物种中 ＦＡＤ２ 基因不同ꎬ其作用

也不尽相同ꎮ 由于在种子油脂储存和植物质膜构成

中均有多不饱和脂肪酸参与ꎬ因此可将不同 ＦＡＤ２
基因分为种子储存油脂的种子特异型和维持细胞质

膜脂肪酸代谢所需要的组成型 ２ 种ꎮ
凤丹(Ｐａｅｏｎｉａ ｏｓｔｉｉ Ｔ. Ｈｏｎｇ ＆ Ｊ. Ｘ. Ｚｈａｎｇ)又名

铜陵牡丹、铜陵凤丹ꎬ产自安徽省铜陵县凤凰山ꎬ芍
药科芍药属ꎬ属于油用牡丹的主要品种ꎮ 近年来ꎬ人
们发现凤丹中 α￣亚麻酸含量特别高ꎬ作为一种新型

的油料作物ꎬ分离牡丹植物中的 ＦＡＤ２ 基因ꎬ研究其

表达模式是十分必要的ꎮ 目前ꎬ少有研究报道凤丹

ＰｏＦＡＤ２ 基因的表达模式及功能ꎬ查阅文献后发现ꎬ
宋淑香[１９]曾做过一些研究ꎮ

本研究拟对 ＰｏＦＡＤ２ 新成员进行克隆和生物信

息学分析ꎬ及其在植物体不同部位和时期的相对表

达分析ꎬ以期进一步探究 ＰｏＦＡＤ２ 在凤丹中的作用ꎬ
为牡丹种子高 α￣亚麻酸含量的进一步研究提供参

考依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

选用江苏省扬州市扬州大学牡丹种质资源圃

(３２°２３′Ｎꎬ１１９°２４′Ｅ)种植的凤丹为试验材料ꎬ采集

盛花期的根、茎、叶、花、子房及种子(花后 ４０ ｄ、６０
ｄ、８０ ｄ、１００ ｄ、１２０ ｄ)ꎬ立即置于液氮中速冻ꎬ－８０ ℃
超低温冰箱中保存备用ꎮ 引物由上海生工生物工程

股份有限公司合成ꎬｐＭＤ１９￣Ｔ 载体、Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合

酶、快速琼脂糖凝胶 ＤＮＡ 回收试剂盒、ＲＮＡ 提取试

剂盒、荧光定量 ＰＣＲ 试剂盒均购自 ＴａＫａＲａ 公司ꎮ
１.２　 方法

１.２. １ 　 ＲＮＡ 提取及 ｃＤＮＡ 合成 　 按照 ＴａＫａＲａ
ＭｉｎｉＢＥＳＴ Ｐｌａｎｔ ＲＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒说明书提

取凤丹种子及叶片的总 ＲＮＡꎬ提取 ＲＮＡ 后ꎬ取 １ μｌ
进行琼脂糖凝胶电泳ꎬ检测其质量及浓度ꎬ剩余的保

存在－８０ ℃冰箱中ꎮ ｃＤＮＡ 第一链的合成利用 Ｐｒｉ￣
ｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ ( Ｐｅｒｆｅｃｔ
Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ)试剂盒(ＴａＫａＲａ 公司产品)完成ꎮ
１.２.２　 引物设计　 根据 ＮＣＢＩ 报道的凤丹转录组数

据(登录号:ＳＲＰ０５１８１０)ꎬ筛选到 ＰｏＦＡＤ２￣１ 和 Ｐｏ￣
ＦＡＤ２￣２ ２ 个基因序列ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ５.０ 软件

设 计 引 物 ＰｏＦＡＤ２￣１Ｆ: ５′￣ＣＡＡＴＧＧＧＡＧＣＣＧＧＴＧ￣
ＧＴＣＧＡＡＴＧＧＣ￣３′ 和 ＰｏＦＡＤ２￣１Ｒ: ５′￣ＡＣＴＣＧＴＴＣ￣
ＣＧＡＴＡＣＣＡＡＡＡＣＡＣＡＣＣ￣３′以及 ＰｏＦＡＤ２￣２Ｆ:５′￣ＡＴ￣
ＴＧＴＧＧＡＡＣＡＡＴＧＧＧＴＧＣＣＧＧＴＧＧ￣３′和 ＰｏＦＡＤ２￣２Ｒ:
５′￣ＴＴＡＴＴＣＡＡＡＣＴＴＡＴＴＣＴＴＧＴＡＣＣＡＧ￣３′ꎬ扩增凤丹

ＰｏＦＡＤ２￣１、ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因的开放阅读框(ＯＲＦ)ꎮ
１.２.３　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因全长的获得　 利用设计的

引物对 ＰｏＦＡＤ２￣１和 ＰｏＦＡＤ２￣２的 ｃＤＮＡ 进行扩增ꎬ采
用 １％琼脂糖凝胶电泳对 ２ 次扩增的 ＰＣＲ 产物进行

检测ꎬ目的条带采用 ＭｉｎｉＢＥＳＴ ＡｇａｒｏｓｅＧｅｌ ＤＮＡ Ｅｘ￣
ｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒(ＴａＫａＲａ 公司产品)进行回收ꎬ然
后采用 ｐＥＡＳＹＴＭ￣Ｔ５ Ｚｅｒｏ Ｃｌｏｎｉｎｇ Ｋｉｔ 试剂盒(全式金

公司产品)进行 ＴＡ 克隆ꎬ转化至大肠杆菌感受态

ＤＨ５α 体内ꎬ然后进行抗生素(氨苄西林)筛选ꎬ抗生

素质量浓度为 １００ ｍｇ / ｍｌꎮ 最后将阳性克隆送至上海

生工生物工程股份有限公司进行测序ꎮ
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１.２.４　 生物信息学分析　 ｃＤＮＡ 全长的开放阅读框

及编码氨基酸利用 Ｂｉｏｅｄｉｔ 软件来预测ꎮ 利用生物

学软件 ＤＮＡＭＡＮ５.０ 进行序列的拼接和翻译ꎬ利用

在线工具 ＮＣＢＩ Ｂｌａｓｔ 进行序列的同源性比对ꎬ并采

用 ＭＥＧＡ５.０ 的邻接法(ＮＪ)利用获得基因将凤丹与

目前主要的几个油料作物进行系统进化树的构建ꎮ
利 用 软 件 Ｐｒｏｔ Ｐａｒａｍ、 Ｐｒｏｔ Ｓｃａｌｅ、 ＴＭＨＭＭ２. ０、
ＳＭＡＲＴ 分别对基因编码蛋白质的理化性质、亲疏水

性、跨膜结构域、保守功能域进行分析ꎮ
１.２.５　 基因表达模式的分析　 利用荧光定量 ＰＣＲ 仪

ＣＦＸ９６ Ｒｅａｋ Ｔｉｍｅ Ｓｙｓｔｅｍ(Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 公司产品)ꎬ采用实

时定量 ＰＣＲ(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)技术分析 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因在

凤丹根、茎、叶、花、子房和种子中的表达差异ꎬ并与

ＰｏＦＡＤ２￣１做对比ꎮ 实时定量 ＰＣＲ 采用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ
ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ Ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ 试剂盒(ＴａＫａＲａ 公

司产品)ꎬ内参为凤丹的 ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ 基因ꎬ特异性表达引

物如表 １ 显示ꎮ 扩增条件:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃
变性 ３０ ｓꎬ５４ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循

环ꎬ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎮ 使用 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ ＣＦＸ Ｍａｎａｇｅｒ
Ｖ１.６.５４１.１０２８ 软件收集反应的 Ｃｔ 值ꎮ 每个样品重复

３ 次ꎬ最终结果采用 ２－△△Ｃｔ法[２０]进行计算ꎮ

表 １　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１、ＰｏＦＡＤ２￣２基因克隆所用引物及其序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣１ ａｎｄ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅ
ｃｌｏｎｉｎｇ

基因 正向引物(５′→３′) 反向引物(５′→３′)

ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ ＧＡＣＣＴＡＴＡＣＣＡＡＧＣＣＧＡＡＧ ＣＧＴＴＣＣＡＧＣＡＣＣＡＣＡＡＴＣ

ｑＦＡＤ２￣１ ＡＡＣＧＧＴＣＣＣＴＣＡＴＴＣＡＣＴＣＡ￣
ＴＴＣＴＣ

ＡＣＣＣＡＴＴＧＧＴＡＧＴＣＡＣＴ￣
ＧＡＡＧＧＣＡＴ

ｑＦＡＤ２￣２ ＡＧＡＡＡＣＣＡＡＧＡＣＡＣＣＡＧＡＴ￣
ＴＣＣＣＣＴ

ＡＴＧＣＧＡＧＧＴＡＡＧＧＡＡＡ￣
ＡＧＧＧＴＧＡＧＧ

２　 结果与分析

２.１　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣２基因克隆及序列分析

以凤丹叶片 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ经 ＰＣＲ 扩增后获得

基因片段ꎬ经琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ结果与预期相符ꎬ
测序后经 Ｂｌａｓｔ 比对确定其为凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因ꎮ
序列分析结果表明ꎬ该基因 ＯＦＲ 全长为１ １５５ ｂｐꎬ编
码 ３８４ 个氨基酸ꎬ蛋白质分子量为４４ ０００ꎬ等电点为

８􀆰 ５１ꎮ
为对比 ＰｏＦＡＤ２￣１ 与 ＰｏＦＡＤ２￣２ 序列上的差异ꎬ

用 ＤＮＡＭＡＮ 软件对 ＰｏＦＡＤ２￣１ 及 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因编

码的氨基酸进行氨基酸组成与数目对比以及氨基酸

序列比对(图 １)ꎮ
表 ２ 显示ꎬＰｏＦＡＤ２￣１ 编码的氨基酸序列长度为

３８３ꎬ酸性氨基酸及酰胺个数为 ５２ꎬ碱性带正电荷的

Ｒ 基氨基酸个数为 ５５ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣２ 编码的氨基酸序

列长度为 ３８４ꎬ酸性氨基酸及酰胺个数为 ５０ꎬ碱性带

正电荷的 Ｒ 基氨基酸个数为 ５７ꎮ ２ 个基因编码的

氨基酸一致性为 ７７􀆰 ４３％ꎬ相似性一般ꎮ
为了探讨凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１ 基因、ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因

与其他植物同类基因的亲缘关系及可能的作用方

式ꎬ用 ＭＥＧＡ 软件对 ＰｏＦＡＤ２￣１ 和 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因编

码的氨基酸序列与柑橘、油茶、大豆、南瓜等已报道

２４ 个物种 ＦＡＤ２ 基因编码的氨基酸序列进行比对ꎬ
构建 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ 系统进化树ꎬ设定重复抽样次

数为 １ ０００ꎮ 聚类分析结果(图 ２)表明ꎬ对于 Ｐｏ￣
ＦＡＤ２￣１ 基因ꎬ凤丹在进化上与油茶[Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆ￣
ｅｒａ ( ＫＪ９９５９８１. １ )]、 珙 桐 [ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ
(ＥＵ２７５２１１.１)]、毛果杨[Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ (Ｐｏｐｕ￣
ｌｕｓ ｂａｌｓａｍｉｆｅｒａ ｓｕｂｓｐ. ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ) (ＸＭ＿００２２９７６２４.
２)]、欧榛 [Ｃｏｒｙｌｕｓ ａｖｅｌｌａｎａ ( ＫＦ８５６６２６. １)]、大豆

[Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (ｓｏｙｂｅａｎ) (ＡＹ９５４３００.１)]、大豆[Ｇｌｙ￣
ｃｉｎｅ ｍａｘ ( ｓｏｙｂｅａｎ) (ＢＴ０９８５１０.１)]的亲缘关系较

近ꎮ 对于 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因ꎬ凤丹在进化上与油橄榄

[Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ (ｃｏｍｍｏｎ ｏｌｉｖｅ) (ＫＹ６５２９２９.１)]、靛
木[Ｗｒｉｇｈｔｉａ ｔｉｎｃｔｏｒｉａ (ＧＵ１９０８６４.１)]具有较高的相

似性ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣１ 与 ＰｏＦＡＤ２￣２ 亲缘关系较远ꎮ

表 ２　 ＰｏＦＡＤ２￣１和 ＰｏＦＡＤ２￣２基因编码的氨基酸组成及数目

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｅｎｃｏｄｅｄ
ｂｙ ＰｏＦＡＤ２￣１ ａｎｄ ＰｏＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅｓ

氨基酸　
数目

ＰｏＦＡＤ２￣１ ＰｏＦＡＤ２￣２
氨基酸　

数目

ＰｏＦＡＤ２￣１ ＰｏＦＡＤ２￣２

丙氨酸 ２３ ２５ 亮氨酸 ３８ ３７

精氨酸 １６ １６ 赖氨酸 １５ ２０

天冬酰胺 １３ １０ 甲硫氨酸 ８ ５

天冬氨酸 １７ ２１ 苯丙氨酸 ２０ ２５

半胱氨酸 ６ ６ 脯氨酸 ２６ ２５

谷氨酰胺 ６ ８ 丝氨酸 ２４ ２４

谷氨酸 １６ １１ 苏氨酸 １９ ２０

甘氨酸 ２２ ２５ 色氨酸 １３ １２

组氨酸 ２４ ２１ 酪氨酸 ２８ ２５

异亮氨酸 １６ １８ 缬氨酸 ３３ ３０
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图 １　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１与 ＰｏＦＡＤ２￣２蛋白质氨基酸序列对比

Ｆｉｇ.１　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣１ ａｎｄ ＰｏＦＡＤ２￣２

图 ２　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１和 ＰｏＦＡＤ２￣２系统进化树

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣１ ａｎｄ ＰｏＦＡＤ２￣２
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２.２　 ＰｏＦＡＤ２￣２生物信息学分析

用 ＮＣＢＩ 软件对 ＰｏＦＡＤ２￣２ 的保守结构域进行

分析ꎬ用 ＴＭＨＭＭ 软件对 ＰｏＦＡＤ２￣２ 的跨膜结构域

进行分析ꎬ结果(图 ３)表明ꎬＰｏＦＡＤ２￣２ 蛋白质属于

膜结合型的 ＦＡＤ 超家族ꎬ在第 １０５~ １１０ 个氨基酸

位点、第 １４０~１４５ 个氨基酸位点、第 ３１５~ ３２０ 氨基

酸位点 ３ 处共有 ３ 个可能的 Ｆｅ２＋结合位点ꎬ可能起

催化作用ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣２ 有 ５ 个跨膜结构域ꎬ分别为

４９~７１、８１~ １０２、１７９~ １９６、２２３~ ２４５、２５０~ ２７２ 位的

氨基酸ꎬ第 ５ 个跨膜区疏水性较强ꎮ

图 ３　 ＰｏＦＡＤ２￣２编码蛋白质的保守结构域(ａ)和跨膜结构域(ｂ)分析

Ｆｉｇ.３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２￣２￣ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ (ａ) ａｎｄ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎ (ｂ)

２.３　 ＰｏＦＡＤ２ 疏水性分析

利用 Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 软 件 预 测 Ｐｏ￣
ＦＡＤ２ 蛋白质的疏水性ꎮ 图 ４ 显示ꎬＰｏＦＡＤ２￣２ 基因

所编码的蛋白质疏水性最小为 －３.２４４ꎬ最大值为

２􀆰 ７４４ꎬ说明该蛋白质为偏亲水性蛋白质ꎮ 其中４９~
１０２、１７９~２７２ 位的氨基酸残基区域构成了 ２ 个疏水

性区域ꎬ１~４８、１０３~ １７８、２７３~ ３８４ 位的氨基酸残基

区域构成了 ３ 个亲水性区域ꎮ
２.４ 　 凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１ 和 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因在植株不

同组织中的表达分析

　 　 采用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 方法测量了 ＰｏＦＡＤ２￣１ 和 Ｐｏ￣
ＦＡＤ２￣２ 在凤丹根、茎、叶、花、子房、种子中的表达

量ꎬ以及开花后 ４０ ｄ、６０ ｄ、８０ ｄ、１００ ｄ、１２０ ｄ 时

ＰｏＦＡＤ２￣１ 和 ＰｏＦＡＤ２￣２ 在种子中的表达量ꎮ 图 ５
显示ꎬＰｏＦＡＤ２￣１ 在凤丹的根、茎、叶、花、子房、种
子中均有表达ꎬ而 ＰｏＦＡＤ２￣２ 在根和子房中没有表

达ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣１ 主 要 在 子 房 和 种 子 中 表 达ꎬ

图 ４　 ＰｏＦＡＤ２￣２基因编码蛋白质的疏水性

Ｆｉｇ.４　 Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
ＰｏＦＡＤ２￣２ ｇｅｎｅ

ＰｏＦＡＤ２￣２主要在花和叶表达ꎮ 随着种子逐渐成

熟ꎬＰｏＦＡＤ２￣１ 和 ＰｏＦＡＤ２￣２ 在种子中的表达量均

是先降低再升高然后再降低ꎬＰｏＦＡＤ２￣１ 表达量在

１００ ｄ 升高ꎬ而 ＰｏＦＡＤ２￣２ 表达量在 ８０ ｄ 升高ꎮ
ＰｏＦＡＤ２￣２在种子中不同时期的表达量均低于 Ｐｏ￣
ＦＡＤ２￣１(图 ５)ꎮ
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图 ５　 ＰｏＦＡＤ２ 在各组织中的相对表达量

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＰｏＦＡＤ２ ｉｎ ｅａｃｈ ｔｉｓｓｕｅ

３　 讨 论

脂肪酸有饱和脂肪酸和不饱和脂肪酸ꎬ不饱和

脂肪酸又分为单不饱和脂肪酸和多不饱和脂肪酸ꎮ
油酸作为单不饱和脂肪酸同饱和脂肪酸一样能由人

体合成ꎬ而亚油酸则需要从食物中获取ꎮ 亚油酸是

单不饱和油酸转化为多不饱和酸的第一步中间产

物ꎬ因此ꎬＦＡＤ２ 基因作为将油酸转化为亚油酸的关

键基因ꎬ是非常重要的ꎮ
关于 ＦＡＤ２ 基因的研究很多ꎬ人们已经从芝麻、

橄榄树、油茶、文冠果、油葵、黄瓜、油桐、花生等植物

中克隆出 ＦＡＤ２ 基因ꎬ而且这些植物中大多不止 １
个 ＦＡＤ２ 基因ꎮ 在黄瓜中发现了 ２ 个不同拷贝的

ＦＡＤ２ 基因[２１]ꎬ从花生中分离出了 ６ 个不同拷贝的

ＦＡＤ２ 基因[２２]ꎮ 不同 ＦＡＤ２ 基因在植物体中的作用

可能也不同ꎮ 它们在序列特点、表达调控和功能机

理方面都存在着显著差异[２３￣２４]ꎮ 王仲伟等[２５]发现ꎬ
油茶 ＣｏＦＡＤ２￣２ 基因的表达模式比较特异ꎬ在开花

后 ４２ 周到 ４４ 周之间(油茶种子趋于成熟)高表达ꎬ
其他阶段表达水平一直维持在较低水平ꎬ尤其在种

子成熟后期趋于更低水平的表达ꎮ Ｌｉｕ 等[２６] 发现ꎬ
在低温胁迫下ꎬ棉花 ＦＡＤ２￣２ 基因表达量显著升高ꎬ
而 ＦＡＤ２￣３ 基因的表达则被抑制ꎬＦＡＤ２￣４ 和 ＦＡＤ２￣５
基因的表达量只是轻微上升ꎮ Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ 等[１６] 发

现ꎬ油橄榄中的 ＦＡＤ２￣１ 使幼小种子中储存的脂质

去饱和ꎬ而 ＦＡＤ２￣２ 使成熟的种子和中果皮中的脂

肪去饱和ꎮ Ｓｕｒｅｓｈａ 等[２７] 指出ꎬＦＡＤ２ 在芥菜的所有

组织中表达ꎬ在油的合成过程中受到调控ꎮ ＦＡＤ２￣１
和 ＦＡＤ２￣３￣１ 在亚麻荠中的表达主要集中在花和种

子上[２８]ꎮ 对花生中 ＦＡＤ２ 转录本分布进行分析ꎬ发
现 ＦＡＤ２￣１ 基因在发育种子中的表达量比 ＦＡＤ２￣２

基因高 ７０ 倍ꎬ但是 ＦＡＤ２￣２ 基因在花中大量表

达[２２]ꎮ
根据 ＦＡＤ２ 基因的位置和表达模式将它分为 ４

种类型ꎬ 即 ＦＡＤ２￣１、 ＦＡＤ２￣２、 ＦＡＤ２￣３ 和 ＦＡＤ２￣４ꎮ
ＦＡＤ２ 基因的 ４ 个变异显示出高度的序列相似性ꎬ但
在脂肪酸修饰中的表达模式和功能存在差异[２９]ꎮ
ＦＡＤ２￣１ 是一种种子特异性去饱和酶ꎬ可合成幼苗和

花芽中的多不饱和脂肪酸[３０]ꎮ ＦＡＤ２￣２ 基因在大豆

的营养组织和整个种子发育中呈组成型表达[３１]ꎮ
ＦＡＤ２￣２ 是负责亚油酸合成的主要基因[３２]ꎮ 几乎在

所有组织中 ＦＡＤ２￣３ 和 ＦＡＤ２￣４ 均主要合成多不饱

和脂肪酸ꎮ 据报道ꎬＦＡＤ２￣３ 多肽与 ＦＡＤ２￣４ 多肽具

有 ９８％的相似性[３３]ꎮ
ＰｏＦＡＤ２￣１ 基因在花中表达量最低ꎬ在子房中表

达量最高ꎬ在花后 ４０ ｄ、６０ ｄ、８０ ｄ、１００ ｄ、１２０ ｄ 的种

子中 ＰｏＦＡＤ２￣１ 表达量分别为 ＰｏＦＡＤ２￣２ 的 ８.８ 倍、
５.７ 倍、２.８ 倍、９.０ 倍、１.０ 倍ꎬ而且在种子发育进程

中ꎬ刚开始表达量比较高ꎬ然后快速下降ꎬ在花后 ８０
ｄ 时又开始上升ꎬ花后 １００ ｄ 又急剧下降ꎮ 这与宋淑

香[１９] 所测的凤丹 ＰｏＦＡＤ２￣１ 荧光定量结果相似ꎮ
ＰｏＦＡＤ２￣１ 基因表达量在种子发育 １００ ｄ 时开始急

剧下降ꎬ这与凤丹不饱和脂肪酸含量在种子发育

１００ ｄ 时最高ꎬ随后不饱和脂肪酸含量又下降的趋

势一致[１９]ꎮ 说明ꎬＰｏＦＡＤ２￣１ 基因确实是种子特异

性基因ꎮ
本研究发现ꎬＰｏＦＡＤ２￣２ 基因在凤丹茎、叶、花、

种子中均有表达ꎬ在根、子房中却没有表达ꎬ在种子

整个发育期中的表达量都很低ꎬ在花中的表达量最

高ꎬ说明此基因表达具有组织特异性ꎮ ＰｏＦＡＤ２￣２ 基

因在种子发育进程中的表达趋势与 ＰｏＦＡＤ２￣１ 相

同ꎮ 而 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因在叶和花中的表达量都较

４４３１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０１８ 年 第 ３４ 卷 第 ６ 期



高ꎬ分别是 ＰｏＦＡＤ２￣１ 表达量的 ８.４ 倍、７１.０ 倍ꎮ 这

可能是因为 ＰｏＦＡＤ２￣２ 基因是负责亚油酸合成的主

要基因ꎮ
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ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ [ Ｊ ] . ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ ２０１６ꎬ １１ ( ３ ):
ｅ０１４９９１７.

[２２] ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ＺＨＡＯ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｎｏｖｅｌ
ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＦＡＤ２ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｈｉｇｈ￣ｏｌｅａｔｅ ｆｌｕｘｅｓ ｉｎ
ｐｅａｎｕｔ[Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２０１５ꎬ ５８(８):３７５￣３８３.

[２３] ＪＵＮＧ Ｊ Ｈꎬ ＫＩＭ Ｈꎬ ＧＯ Ｙ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ＢｒＦＡＤ２￣１ ｇｅｎｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ｄｅｌｔａ￣１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ
ｆｒｏｍ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ
ｈｉｇｈ ｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１１ꎬ ３０(１０):
１８８１￣１８９２.

[２４] ＬＥＥ Ｋ Ｒꎬ ＳＯＨＮ Ｓ Ｉꎬ ＪＩＮ Ｈ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｔｉｓ￣
ｓｕｅ￣ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｆｏｕｒ ＦＡＤ２ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａｍｐｈｉｄｉｐｌｏｉｄ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓꎬ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａꎬ ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ
[Ｊ] . Ｇｅｎｅꎬ ２０１３ꎬ ５３１(２):２５３￣２６２.

[２５] 王仲伟ꎬ温　 强ꎬ汤诗杰ꎬ等. 一个油茶 ＦＡＤ２ 基因家族新成员

的克隆及分析[Ｊ] . 分子植物育种ꎬ２０１７ꎬ１５(１):８４￣９０.
[２６] ＬＩＵ Ｗꎬ ＬＩ Ｗꎬ ＨＥ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ １９ ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ

ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏ￣
ｆｉｌｅｓ ｉｎ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｒａｉｍｏｎｄｉｉ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ [ Ｊ] . ＰＬｏＳ
ＯＮＥꎬ ２０１５ꎬ １０(４): ｅ０１２３２８１.

[２７] ＳＵＲＥＳＨＡ Ｇ Ｓꎬ ＲＡＩ Ｒ Ｄꎬ ＳＡＮＴＨＡ Ｉ Ｍ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａ
ｎｏｖｅｌ ｏｌｅａｔｅ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ ( ＦＡＤ２) ｈｏｍｏｌｏｇｕｅ ｆｒｏｍ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｊｕｎｃｅａ[Ｊ] . Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１２ꎬ ６(２):２９６￣
３０８.

[２８] ＫＩＭ Ｈꎬ ＧＯ Ｙ Ｓꎬ ＫＩＭ Ａ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ｄｅｌｔａ￣１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ
Ｃａｍｅｌｉｎａ ｓａｔｉｖａ (Ｌ.) ｃｖ. ＣＡＭＥ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏ￣
ｇｙꎬ ２０１４ꎬ ４１(３):１４６￣１５８.

５４３１孙　 静等:一个凤丹 ＰｏＦＡＤ２ 基因家族新成员 ＰｏＦＡＤ２￣２ 的克隆及表达模式分析



[２９] ＫＯＮＧＣＨＡＲＯＥＮＳＵＮＴＯＲＮ Ｗ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ
ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｌｏｎｅｓ ｅｎｃｏｍｐａｓｓｉｎｇ ａ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ (ＦＡＤ２) ｇｅｎｅ
[Ｄ]. Ｄｅｎｔｏｎ:Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｎｏｒｔｈ Ｔｅｘａｓꎬ ２００１.

[３０] ＬＩＵ Ｑꎬ ＢＲＵＢＡＫＥＲ Ｃ Ｌꎬ ＧＲＥＥＮ Ａ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ＦＡＤ２￣１ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ５′ ＵＴＲ ｉｎｔｒｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｙｓ￣
ｔｅｍａｔｉｃｓ ｏｆ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ (Ｍａｌｖａｃｅａｅ)[Ｊ] . Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｏｔａ￣
ｎｙꎬ ２００１ꎬ ８８(１):９２￣１０２.

[３１] ＨＥＰＰＡＲＤ Ｅ Ｐꎬ ＫＩＮＮＥＹ Ａ Ｊꎬ ＳＴＥＣＣＡ Ｋ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｓｏｍａｌ ω￣６
ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎｓ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ １９９６ꎬ １１０
(１):３１１￣３１９.

[３２] ＨＥＲＮÁＮＤＥＺ Ｍ Ｌꎬ ＰＡＤＩＬＬＡ Ｍ Ｎꎬ ＭＡＮＣＨＡ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｐｒｅｓ￣
ｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ＦＡＤ２￣２ ａｓ ｔｈｅ ｏｌｉｖｅ ｏｌｅａｔｅ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ
ｍａｉｎｌｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｌｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｖｉｒｇｉｎ ｏｌｉｖｅ ｏｉｌ
[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＆ Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００９ꎬ ５７(１４):
６１９９￣６２０６.

[３３] ＺＨＡＮＧ Ｄꎬ ＰＩＲＴＬＥ Ｉ Ｌꎬ ＰＡＲＫ Ｓ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｅｗ ｄｅｌｔａ￣１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ (ＦＡＤ２￣４) ｇｅｎｅ ｉｎ
ｕｐｌａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｙｅａｓｔ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００９ꎬ ４７
(６):４６２￣４７１.

(责任编辑:王　 妮)
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