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　 　 摘要:　 根据赤霉素氧化酶氨基酸序列的保守结构域和生物学信息ꎬ对棉花 ２ 个二倍体野生种(Ａ 基因组的亚洲

棉和 Ｄ 基因组的雷蒙德氏棉)和 ２ 个异源四倍体遗传标准系(陆地棉 ＴＭ￣１ 和海岛棉 Ｈ７１２４)进行了全基因组的查找ꎮ
结果表明ꎬ在 ２ 个二倍体野生种的 Ａ 和 Ｄ 基因组中分别预测到 ２１９ 和 １８８ 个该酶类基因家族成员ꎻ在异源四倍体陆

地棉 ＴＭ￣１ 和 Ｈ７１２４ 中分别预测到了 ３１０ 和 ４２８ 个该酶类基因家族成员ꎮ 通过分析陆地棉中预测到的 ３１０ 个该酶类

基因家族成员在赤霉素敏感超矮突变体和野生型转录组中表达差异ꎬ发现 １６ 个基因具有显著性差异ꎮ 利用这 １６ 个

基因编码的蛋白质氨基酸序列与报道的拟南芥赤霉素氧化酶氨基酸序列进行进化分析ꎬ结果表明 Ｇｈ＿Ｄ０６Ｇ２００９ 属于

ＧＡ３ｏｘ 氧化酶ꎬＧｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００ 和 Ｇｈ＿Ｄ０９Ｇ０７４６ 为 ＧＡ２ｏｘ 氧化酶ꎬＧｈ＿Ａ０６Ｇ１３４１、Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３、Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１４１６、Ｇｈ＿
Ａ１３Ｇ０４４４、Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ１７８７、Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ２３４３、Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ００５５、Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ０４４６、Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８、Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ２６８０、Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５、Ｇｈ＿
Ｄ１３Ｇ０５１６、Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７ 为 ＧＡ２０ｏｘ 氧化酶ꎮ
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　 　 赤霉素(ＧＡｓ)是一种重要的植物类激素ꎬ参与

植物生长与发育等多个生物学进程ꎮ 在高等植物和

真菌中ꎬ总计有 １３６ 种赤霉素被鉴定[１]ꎬ但是只有一

３５５



少部 分 具 有 生 物 活 性ꎬ 例 如 ＧＡ１、 ＧＡ３、 ＧＡ４ 和

ＧＡ７
[２]ꎮ 在高等植物中ꎬ赤霉素的生物合成总共涉

及到 ８ 个 关 键 酶ꎬ 分 别 为 ＣＰＳ、 ＫＳ、 ＫＯ、 ＫＡＯ、
ＧＡ２０ｏｘ、ＧＡ１３ｏｘ、ＧＡ２ｏｘ 和 ＧＡ３ｏｘꎬ生物合成划分为 ３
个阶段:在质体中ꎬ牻牛儿牻牛儿二磷酸(ＧＧＤＰ)合
成贝壳杉烯(ｅｎｔ￣ｋａｕｒｅｎｅ)ꎻ通过细胞色素 Ｐ４５０ 单加

氧酶ꎬ贝壳杉烯(ｅｎｔ￣ｋａｕｒｅｎｅ)转变为 ＧＡ１２ꎻ在细胞质

中ꎬ通过赤霉素氧化酶的作用形成 Ｃ２０￣ＧＡｓ 和 Ｃ１９￣
ＧＡｓꎮ 植物中 ＧＡｓ 最初来自于 ＧＧＰＰꎬ它存在于质

体上ꎬ是最常见的二萜类 Ｃ２０ 前体[３]ꎮ 在模式植物

拟南芥中发现的赤霉素敏感型突变体较多ꎬ每个合

成途径基因都有相应的突变体:ＧＡ１ 对应 ＣＰＳꎬＧＡ２

对应 ＫＳꎬ ＧＡ３ 对应 ＫＯꎬ ＧＡ４ 对应 ３βＯＸꎬ ＧＡ５ 对应

２０ＯＸꎮ 前 ３ 个突变体为极端矮化突变体ꎬ后两者属

于矮化突变体ꎬ此外对这 ５ 个突变体连续施用 ＧＡ３ꎬ
均能使其恢复正常植株的高度ꎮ

赤霉素氧化酶是参与植物赤霉素合成的关键酶

之一ꎬ主要包含 ３ 种类别ꎬ分别是 ＧＡ２０ｏｘ、ＧＡ３ｏｘ 和

ＧＡ２ｏｘꎮ 这 ３ 种酶属于 ２ＯＧ￣Ｆｅ (Ⅱ) 氧化酶亚家

族[２]ꎮ 在拟南芥赤霉素氧化酶研究的报道中ꎬ这 ３
种 赤 霉 素 氧 化 酶 家 族 总 计 有 １６ 个 成 员:
ＡｔＧＡ２０ｏｘ１~ ＡｔＧＡ２０ｏｘ５、ＡｔＧＡ２ｏｘ１ ~ ＡｔＧＡ２ｏｘ４ 和 Ａｔ￣
ＧＡ２ｏｘ６~ＡｔＧＡ２ｏｘ８ꎬＡｔＧＡ３ｏｘ１~ＡｔＧＡ３ｏｘ４ꎮ ＧＡ２０ｏｘ 和

ＧＡ３ｏｘ 的突变体表现为矮化或半矮化的表型ꎻＧＡ２ｏｘ
可以起到降低赤霉素活性的作用ꎬ从而降低植物体

内赤霉素的活性水平[４]ꎮ 在 ＧＡ２０ｏｘ 这一类中ꎬＡｔ￣
ＧＡ２０ｏｘ￣１、ＡｔＧＡ２０ｏｘ￣２ 突变体表现为植株极度矮化

及育性受到影响[５]ꎮ
本研究通过生物信息学方法ꎬ从已经公开发表

的不同棉种基因组数据中查找赤霉素合成途径中赤

霉素氧化酶家族成员ꎬ并将这些预测到的成员在本

研究室已有的赤霉素突变体和野生型转录组数据库

中进行功能预测ꎬ从而分析出最有可能参与棉花赤

霉素合成途径的赤霉素氧化酶ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 基因组数据库

本研究所利用的基因组数据主要来源于 ４ 个棉

种ꎬ即棉花二倍体 Ａ 基因组和 Ｄ 基因组的亚洲棉

(Ｇ. ａｒｂｏｒｅｕｍ)和雷蒙德氏棉(Ｇ. ｒａｉｍｏｎｄｉｉ)ꎬ棉花异

源四倍体 ＡＡＤＤ 基因组的陆地棉(Ｇ. ｈｉｒｓｕｔｕｍ)和海

岛棉 ( Ｇ. ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ) 中的遗传标准系 ＴＭ￣１ 和

Ｈ７１２４ꎮ 这 ４ 个基因组的数据都通过网站 ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｏｔｔｏｎｆｇｄ.ｏｒｇ /获得ꎮ
１.２　 基因注释

根据 Ｓｏｎｎｈａｍｍｅｒ 等[６] 的方法ꎬ利用软件 ＨＭ￣
ＭＥＲ ３.０ 分别对 ４ 个基因组数据中的赤霉素氧化酶

进行注释ꎮ 注释中所需要的种子文件来源于 Ｐｆａｍ
数据库(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｓａｎｇｅｒ.ａｃ.ｕｋ / )ꎬ其详细特征为:
ＤＩＯＸ＿Ｎ (ＰＦ１４２２６)和 ２ＯＧ￣ＦｅＩＩ＿Ｏｘｙ (ＰＦ０３１７１)ꎮ
随后利用在线软件 ＳＭＡＲＴ( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉ￣
ｄｅｌｂｅｒｇ.ｄｅ / )对注释得到的基因编码的氨基酸序列

保守结构域进行验证分析ꎮ
１.３　 进化树构建

利用 ＭＥＧＡ Ｘ[７]进行序列的多重比对ꎬ比对结

果以 ｆａｓｔａ 格式输出ꎬ然后利用 Ｆａｓｔｔｒｅｅ 软件[８￣９]构建

进化树ꎬ进化树的构建方法为最大似然函数法ꎮ 采

用 ＤｎａＳＰ Ｖ６ 软件[１０]计算同义替换与异义替换ꎮ
１.４　 赤霉素突变体遗传材料

赤霉素突变体为陈旭升等[１１] 在陆地棉中发现

的一个棉花超矮秆突变体ꎮ 该突变体在自然条件下

表现为极端矮化且不能正常开花、结铃和吐絮ꎬ但通

过外源赤霉素处理ꎬ株高可以得到恢复ꎬ并能正常开

花、结铃、吐絮ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 赤霉素氧化酶全基因组的注释

通过对赤霉素氧化酶氨基酸序列的分析ꎬ发现

该酶类家族包含有 ２ 个保守结构域ꎬ分别为 ＤＩＯＸ＿
Ｎ 和 ２ＯＧ￣ＦｅＩＩ＿Ｏｘｙ 结构域ꎮ 这 ２ 个结构域在 Ｐｆａｍ
数据库中的编号分别为 ＰＦ１４２２６ 和 ＰＦ０３１７１ꎮ 通过

ＨＭＭＥＲ３.０ 版本中的 ｈｍｍｓｅａｒｃｈ 程序及 ２ 个种子文

件ꎬ我们对 ２ 个二倍体野生种(Ａ 基因组的亚洲棉和

Ｄ 基因组的雷蒙德氏棉)和 ２ 个异源四倍体遗传标

准系(陆地棉 ＴＭ￣１ 和海岛棉 Ｈ７１２４)进行了全基因

组的查找分析ꎮ 结果显示ꎬ在亚洲棉中预测到了

２１９ 个该酶类基因家族成员ꎬ雷蒙德氏棉中预测到

了 １８８ 个该酶类基因家族成员ꎬ异源四倍体陆地棉

ＴＭ￣１ 中预测到了 ３１０ 个该酶类基因家族成员ꎬ异源

四倍体海岛棉 Ｈ７１２４ 中预测到了 ４２８ 个该酶类基

因家族成员(表 １)ꎮ
２.２　 参与赤霉素代谢进程的赤霉素氧化酶基因鉴定

　 　 本研究室在前期研究中发现一个赤霉素敏感的

超矮秆突变体ꎬ并且对其进行了转录组测序[１２]ꎮ 我
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们将 ＴＭ￣１ 基因组中预测到的赤霉素氧化酶成员在

该突变体与野生型(ＴＭ￣１)比较的转录组数据中进

行查找ꎬ发现有 １６ 个成员在两个材料中存在差异表

达(表 ２)ꎮ 因此ꎬ这 １６ 个成员(赤霉素氧化酶基因)
很大程度上参与了棉花赤霉素的合成ꎮ

表 １　 ４ 个棉花基因组中赤霉素氧化酶基因家族成员预测结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｃｏｔｔｏｎ ｇｅｎｏｍｅｓ

雷蒙德氏棉

Ｄ 基因组
赤霉素氧化
酶基因数量

亚洲棉

Ａ 基因组
赤霉素氧化
酶基因数量

陆地棉 ＴＭ￣１

Ａｔ 亚
基因组

赤霉素氧化
酶基因数量

Ｄｔ 亚
基因组

赤霉素氧化
酶基因数量

海岛棉Ｈ７１２４

Ａｔ 亚
基因组

赤霉素氧化
酶基因数量

Ｄｔ 亚
基因组

赤霉素氧化
酶基因数量

Ｄ０１ ２１ Ａ０１ １６ Ａ０１ １６ Ｄ０１ １８ Ａ０１ ２０ Ｄ０１ ２２

Ｄ０２ ８ Ａ０２ ８ Ａ０２ １１ Ｄ０２ ６ Ａ０２ ２０ Ｄ０２ １０

Ｄ０３ ５ Ａ０３ １５ Ａ０３ ２ Ｄ０３ ４ Ａ０３ ３ Ｄ０３ ９

Ｄ０４ ７ Ａ０４ ８ Ａ０４ ６ Ｄ０４ ６ Ａ０４ ８ Ｄ０４ ６

Ｄ０５ １２ Ａ０５ １６ Ａ０５ ９ Ｄ０５ ９ Ａ０５ １６ Ｄ０５ １４

Ｄ０６ １４ Ａ０６ １１ Ａ０６ ８ Ｄ０６ ６ Ａ０６ １１ Ｄ０６ ６

Ｄ０７ １５ Ａ０７ １３ Ａ０７ １２ Ｄ０７ １２ Ａ０７ １３ Ｄ０７ １６

Ｄ０８ １９ Ａ０８ ２３ Ａ０８ １７ Ｄ０８ １６ Ａ０８ ２４ Ｄ０８ ２１

Ｄ０９ ２４ Ａ０９ ２２ Ａ０９ １８ Ｄ０９ １８ Ａ０９ ２４ Ｄ０９ ２７

Ｄ１０ １４ Ａ１０ １６ Ａ１０ １１ Ｄ１０ １４ Ａ１０ １７ Ｄ１０ １７

Ｄ１１ １１ Ａ１１ １４ Ａ１１ １０ Ｄ１１ １０ Ａ１１ １５ Ｄ１１ １５

Ｄ１２ ７ Ａ１２ １１ Ａ１２ ７ Ｄ１２ ７ Ａ１２ １３ Ｄ１２ １１

Ｄ１３ ３１ Ａ１３ ３３ Ａ１３ ２６ Ｄ１３ ２５ Ａ１３ ３６ Ｄ１３ ３２

Ｎ / Ａ １３ Ｎ / Ａ ６ Ｎ / Ａ ２

总计 １８８ ２１９ ３１０ ４２８
Ｄ０１~Ｄ１３:Ｄ 基因组 １３ 条染色体的编号ꎻＡ０１~Ａ１３:Ａ 基因组 １３ 条染色体的编号ꎻＮ / Ａ:无法确定染色体归属ꎮ

表 ２　 棉花赤霉素敏感超矮突变体与野生型转录组中差异表达基因

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｍｕｔａｎｔｓ ａｎｄ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ

基因 Ｌｏｇ２(对照 / 突变体) Ｐ 值 校正后 Ｐ 值 上调 / 下调

Ｇｈ＿Ａ０６Ｇ１３４１ １.８８ ２.４８×１０－４ ２.０６×１０－２ ↑

Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３ １.９０ ４.２９×１０－５ ４.８７×１０－３ ↑

Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１４１６ ４.５１ ４.０６×１０－６ ６.４０×１０－４ ↑

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ１７８７ ５.０４ ７.９９×１０－５ ８.２２×１０－３ ↑

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ２３４３ １.６１ ４.０２×１０－４ ３.０３×１０－２ ↑

Ｇｈ＿Ｄ０６Ｇ２００９ ３.１４ ５.６４×１０－４ ３.９２×１０－２ ↑

Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８ １.７４ １.５５×１０－４ １.４０×１０－２ ↑

Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ２６８０ ３.５７ ２.０２×１０－８ ４.８６×１０－６ ↑

Ｇｈ＿Ｄ０９Ｇ０７４６ ６.８６ ７.５２×１０－９ １.９３×１０－６ ↑

Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５ ２.２５ ３.８０×１０－６ ６.０３×１０－４ ↑

Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ０５１６ ３.０７ ５.０６×１０－１０ １.４８×１０－７ ↑

Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７ ２.１９ １.６４×１０－６ ２.８６×１０－４ ↑

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ０４４４ －２.２０ １.９４×１０－４ １.６８×１０－２ ↓

Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ００５５ －２.４０ ３.３８×１０－６ ５.４４×１０－４ ↓

Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００ －２.１９ ８.５９×１０－５ ８.５９×１０－３ ↓

Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ０４４６ －２.０２ ２.５０×１０－４ ２.０７×１０－２ ↓

５５５赵　 亮等:棉花基因组中赤霉素氧化酶基因的鉴定与分析



　 　 利用网络公布的 ＴＭ￣１ 各组织和器官的转录组数

据对这 １６ 个基因的表达情况进一步分析发现:有 ７ 个

基因在已有的转录组数据库中几乎检测不到表达(Ｇｈ＿
Ａ１１Ｇ１４１６、Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ０４４４、Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ００５５、Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００、
Ｇｈ ＿ Ｄ０６Ｇ２００９、 Ｇｈ ＿ Ｄ０７Ｇ０４４６、 Ｇｈ ＿ Ｄ１３Ｇ０５１６)ꎻ Ｇｈ ＿
Ａ１３Ｇ１７８７基因在茎中专化表达ꎬＧｈ＿Ｄ０９Ｇ０７４６ 基因在

叶中专化表达(图 １￣Ａ)ꎻ参与棉花胚珠发育的有 ８ 个基

因(Ｇｈ ＿Ａ０６Ｇ１３４１、Ｇｈ ＿Ａ０７Ｇ１６５３、Ｇｈ ＿Ａ１３Ｇ２３４３、Ｇｈ ＿
Ｄ０６Ｇ２００９、Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８、Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ２６８０、Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５
和 Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７) (图 １￣Ｂ)ꎻ参与纤维伸长发育的有 ６
个基因(Ｇｈ＿Ａ０６Ｇ１３４１、Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３、Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８、Ｇｈ＿
Ｄ０８Ｇ２６８０、Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５和 Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７)(图 １￣Ｃ)ꎮ

Ａ:组织器官表达热图ꎻＢ:胚珠发育进程中表达热图ꎻ Ｃ:纤维发育进程中表达热图ꎮ ｄｐａ: 开花后天数ꎻ Ｏ: 胚珠ꎻＦ:纤维ꎮ
图 １　 陆地棉 ＴＭ￣１赤霉素敏感超矮突变体与野生型差异表达基因热图

Ｆｉｇ.１　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｍｕｔａｎｔｓ ａｎｄ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ ｉｎ ｕｐｌａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ ＴＭ￣１

２.３　 陆地棉赤霉素氧化酶基因进化分析

根据在陆地棉 ＴＭ￣１ 中分析得到的 １６ 个可能参

与赤霉素合成的氧化酶家族成员基因所预测的蛋白

质氨基酸序列和拟南芥、水稻和大豆所报道的赤霉素

氧化酶基因编码的蛋白质氨基酸序列ꎬ利用 ＭＥＧＡ Ｘ
软件进行序列比对ꎬ并通过 ＦａｓｔＴｒｅｅ 软件中的最大似

然法进行进化树的构建ꎮ 结果表明ꎬＧｈ＿Ｄ０６Ｇ２００９ 基

因与 ＧＡ３ｏｘ 聚集在同一个分支ꎬＧｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００ 和 Ｇｈ＿
Ｄ０９Ｇ０７４６ 基因与 ＧＡ２ｏｘ 聚集于同一个分支ꎬ其余 １３
个基因(Ｇｈ＿Ａ０６Ｇ１３４１、Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３、Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１４１６、
Ｇｈ ＿ Ａ１３Ｇ０４４４、 Ｇｈ ＿ Ａ１３Ｇ１７８７、 Ｇｈ ＿ Ａ１３Ｇ２３４３、 Ｇｈ ＿
Ｄ０１Ｇ００５５、 Ｇｈ ＿ Ｄ０７Ｇ０４４６、 Ｇｈ ＿ Ｄ０７Ｇ１８５８、 Ｇｈ ＿
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Ｄ０８Ｇ２６８０、 Ｇｈ ＿ Ｄ１１Ｇ３４１５、 Ｇｈ ＿ Ｄ１３Ｇ０５１６、 Ｇｈ ＿ Ｄ１３Ｇ２１５７) 与 ＧＡ２０ｏｘ 聚集于同一个分支(图 ２)ꎮ

图 ２　 赤霉素氧化酶基因的系统发生树

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ ｇｅｎｅｓ

７５５赵　 亮等:棉花基因组中赤霉素氧化酶基因的鉴定与分析



　 　 利用预测的 ＣＤＳ 序列ꎬ通过 ＤｎａＳＰ Ｖ６ 软件对 ４
个基因组中同源基因进行了同义替换和异义替换分

析ꎮ 分析结果表明ꎬ异源四倍体的陆地棉和海岛棉

中 Ａｔ 亚组与亚洲棉的 Ａ 组之间的异义替换与同义

替换的比值(Ｋａ / Ｋｓ)都小于 １ꎬ同样异源四倍体的

Ｄｔ 亚组与雷蒙德氏棉的 Ｄ 组之间的 Ｋａ / Ｋｓ 值只有

Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５ 基因的比值大于 １ꎬ其余都小于 １ (表
３)ꎮ 说明 Ｋａ / Ｋｓ 值小于 １ 的基因在进化过程中经

历了自然界的纯化选择ꎬ而 Ｋａ / Ｋｓ 值大于 １ 的 Ｇｈ＿
Ｄ１１Ｇ３４１５ 基因在进化过程中经历了自然界的正向

选择ꎮ
通过统计这 １６ 个基因在组织器官(根、茎和

叶)中表达的相关性发现ꎬ总计有 ３６ 对基因之间存

在显著的正相关或负相关关系( ｒ>０􀆰 ９ 或ｒ<－０.９)ꎬ
其中 １６ 对基因之间存在显著正相关关系ꎬ２０ 对基

因之间存在显著负相关关系(图 ３)ꎮ

表 ３　 棉花异源四倍体与二倍体野生种同源基因的同义替换和异义替换分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ａｎｄ ｎｏｎｓｙｍｏｎｙｍｏｕｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａｌｌｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ａｎｄ ｄｉｐｌｏｉｄ ｗｉｌｄ ｃｏｔｔｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

基　 因

陆地棉 海岛棉 亚洲棉 雷蒙德氏棉

异义替换 / 同义替换(Ｋａ / Ｋｓ)

陆地棉￣
亚洲棉

海岛棉￣
亚洲棉

陆地棉￣
雷蒙德氏棉

海岛棉￣
雷蒙德氏棉

Ｇｈ＿Ａ０６Ｇ１３４１ ＧＢ＿Ａ０６Ｇ１８１０ Ｇａ０６Ｇ１８６４ Ｇｏｒａｉ.０１０Ｇ１８４９００

Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３ ＧＢ＿Ａ０７Ｇ２１０８ Ｇａ０７Ｇ２１０１ Ｇｏｒａｉ.００１Ｇ２１２５００ ０.４５ ０.９２

Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１４１６ ＧＢ＿Ａ１１Ｇ１６００ Ｇａ１１Ｇ２４０６ Ｇｏｒａｉ.００７Ｇ１７０１００ ０.８４ ０.５５

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ０４４４ ＧＢ＿Ａ１３Ｇ０５２２ Ｇａ１３Ｇ０４９０ Ｇｏｒａｉ.０１３Ｇ０５５９００ ０.８５ ０.９２

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ１７８７ ＧＢ＿Ａ１３Ｇ２４７１ Ｇａ１４Ｇ０３０５ Ｇｏｒａｉ.０１３Ｇ２３９１００ ０.２２ ０.０９

Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ２３４３ ＧＢ＿Ａ１３Ｇ２４７８ Ｇａ１３Ｇ２５３１ Ｇｏｒａｉ.０１３Ｇ２３９９００ ０.０８ ０.０５

Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ００５５ ＧＢ＿Ｄ０１Ｇ００５５ Ｇａ０１Ｇ００６１ Ｇｏｒａｉ.００２Ｇ００６７００ ０.２３ ０.２３

Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００ ＧＢ＿Ｄ０１Ｇ０３７９ Ｇａ０１Ｇ０３８９ Ｇｏｒａｉ.００２Ｇ０３８９００ ０.２８ ０.１９

Ｇｈ＿Ｄ０６Ｇ２００９ ＧＢ＿Ｄ０６Ｇ２２７６ Ｇａ０６Ｇ２２９７ Ｇｏｒａｉ.０１０Ｇ２２７７００ ０.１３ ０.１９

Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ０４４６ ＧＢ＿Ｄ０７Ｇ０５０７ Ｇａ０７Ｇ０５３１ Ｇｏｒａｉ.００１Ｇ０５１７００ ０.００ ０.０５

Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８ ＧＢ＿Ｄ０７Ｇ２１４６ Ｇａ０７Ｇ２１０１ Ｇｏｒａｉ.００１Ｇ２１２５００ ０.１５ ０.１０

Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ２６８０ ＧＢ＿Ｄ０８Ｇ２６４３ Ｇａ０８Ｇ２６２７ Ｇｏｒａｉ.００４Ｇ２５８６００ ０.１２ ０.２３

Ｇｈ＿Ｄ０９Ｇ０７４６ ＧＢ＿Ｄ０９Ｇ０９２８ Ｇａ０９Ｇ０９３５ Ｇｏｒａｉ.００６Ｇ０９２８００ ０.３０ ０.１４

Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５ ＧＢ＿Ｄ１１Ｇ２７２５ Ｇａ１１Ｇ１２６２ Ｇｏｒａｉ.００７Ｇ２６６４００ １.１７ １.１７

Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ０５１６ ＧＢ＿Ｄ１３Ｇ０５３４ Ｇａ１３Ｇ０４９０ Ｇｏｒａｉ.０１３Ｇ０５９０００ ０.９５ ０.８８

Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７ ＧＢ＿Ｄ１３Ｇ２４１８ Ｇａ１３Ｇ２５３１ Ｇｏｒａｉ.０１３Ｇ２３９９００ ０.２８ ０.１５

３　 讨 论

植物激素的研究一直是国内外植物科学研究的

重点与热点[１３￣１４]ꎮ 农业生产上第一次“绿色革命”
就是利用农作物本身的赤霉素合成和信号转导缺陷

所产生的矮化植株来培育抗倒伏农作物新品种ꎬ从
而大幅度提高了农作物的产量[１５]ꎮ 赤霉素氧化酶

是重要的赤霉素生物合成和调控酶ꎬ该酶类是具有

保守的结构域ꎬ同时基因家族成员的表达模式既有

重叠ꎬ也存在区别[１６]ꎮ 本研究根据该酶类的保守结

构域用生物信息学方法ꎬ对已经公开发表的 ４ 个棉

种基因组数据中该酶类家族进行了鉴定ꎮ 鉴定结果

表明ꎬ在这 ４ 个棉种的基因组数据库中存在大量该

酶类家族成员(亚洲棉 ２１９ 个ꎬ雷蒙德氏棉 １８８ 个ꎬ
陆地棉 ＴＭ￣１ ３１０ 个ꎬ海岛棉 Ｈ７１２４ ４２８ 个)ꎮ 由于

通过生物信息学方法鉴定出的成员较多ꎬ因此我们

对这些鉴定出的成员在本研究室发现的赤霉素敏感

超矮突变体与野生型转录组数据库中进行了进一步

的筛选ꎬ最终在陆地棉 ＴＭ￣１ 中得到 １６ 个赤霉素氧

化酶家族成员ꎮ
系统发生树能够揭示生物进化过程的顺序ꎬ有助

于了解生物进化的历史ꎬ从而解决生物学中的一些问
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黑色为正相关ꎬ灰色为负相关ꎮ
图 ３　 赤霉素氧化酶基因在根、茎和叶中表达的相关性

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｏｘｉｄａｓｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ

题[１７￣１８]ꎮ 因此ꎬ我们对陆地棉 ＴＭ￣１ 中得到的 １６ 个可

能参与赤霉素合成的氧化酶基因与拟南芥中的相关基

因利用最大似然法进行进化树的构建ꎮ 结果表明ꎬ在
ＴＭ￣１中ꎬＧＡ３ｏｘ 类氧化酶基因有 １ 个(Ｇｈ＿Ｄ０６Ｇ２００９)ꎬ
ＧＡ２ｏｘ 类氧化酶基因有 ２ 个(Ｇｈ＿Ｄ０１Ｇ０３００ 和 Ｇｈ＿
Ｄ０９Ｇ０７４６)ꎬ ＧＡ２ｏｘ 类 氧 化 酶 基 因 有 １３ 个 ( Ｇｈ ＿
Ａ０６Ｇ１３４１、Ｇｈ＿Ａ０７Ｇ１６５３、Ｇｈ＿Ａ１１Ｇ１４１６、Ｇｈ＿Ａ１３Ｇ０４４４、
Ｇｈ ＿ Ａ１３Ｇ１７８７、 Ｇｈ ＿ Ａ１３Ｇ２３４３、 Ｇｈ ＿ Ｄ０１Ｇ００５５、 Ｇｈ ＿
Ｄ０７Ｇ０４４６、Ｇｈ＿Ｄ０７Ｇ１８５８、Ｇｈ＿Ｄ０８Ｇ２６８０、Ｇｈ＿Ｄ１１Ｇ３４１５、
Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ０５１６、Ｇｈ＿Ｄ１３Ｇ２１５７)ꎮ

未来ꎬ我们将对这些预测到的基因利用生物技

术手段(例如病毒介导的转基因沉默技术等)进行

反向遗传学验证ꎬ将这些基因敲除后通过对沉默植

株的表型鉴定及赤霉素含量的测定来进一步确定参

与赤霉素代谢的赤霉素氧化酶ꎮ
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