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　 　 摘要:　 甘蓝型冬油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.)的冬前抽薹对北方冬油菜生产是极为不利的ꎮ ＳＶＰ(Ｓｈｏｒｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ
ｐｈａｓｅ)和 ＳＯＣ１(Ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｔａｎｓ １)是与甘蓝型冬油菜抽薹及生长相关的同源基因ꎬ为揭示甘蓝

型冬油菜抽薹机制ꎬ以甘肃农业大学育成的强冬性甘蓝型冬油菜 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 为试

验材料ꎬ对 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 克隆和表达情况进行分析ꎮ 核酸序列分析结果表明ꎬ强冬性甘蓝型冬油菜 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 基因

的开放阅读框(ＯＲＦ)长度分别为 ７２６ ｂｐ 和 ６４２ ｂｐꎬ分别编码 ２４１ 个和 ２１３ 个氨基酸ꎻ２ 个基因在进化过程中高度保

守ꎬ属于 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 家族成员ꎬ编码的蛋白质均为 α￣螺旋和卷曲环组成的亲水蛋白质ꎬ通过对不同抗寒性材料 ＳＶＰ 和

ＳＯＣ１ 氨基酸序列比较ꎬ分别发现了 ４ 个和 ９ 个氨基酸位点突变ꎮ 荧光定量(ｑＰＣＲ)分析结果表明ꎬＳＶＰ 基因在未抽薹

植株叶中高表达ꎬ在抽薹未现蕾及抽薹现蕾植株叶中低表达ꎻＳＯＣ１ 基因相对表达量的变化趋势与 ＳＶＰ 基因相反ꎬ抽
薹现蕾及成熟植株中的 ＳＯＣ１ 基因相对表达量较未抽薹植株高ꎮ 由此推测 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 基因可能参与甘蓝型冬油菜

抽薹及成花的调控ꎬ研究结果可为今后选育强冬性甘蓝型冬油菜晚抽薹抗寒品种提供理论依据ꎮ
关键词:　 甘蓝型冬油菜ꎻ 抽薹ꎻ ＳＶＰ 基因ꎻ ＳＯＣ１ 基因ꎻ 基因表达
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ＳＯＣ１ (Ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒ ｏｆ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｔａｎｓ １) ａｒｅ ｔｈｅ
ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｂｏｌｔｉｎｇ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ
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ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｔｏ ａｎａｌｙｓｅ ｔｈｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＶＰ ａｎｄ ＳＯＣ１. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ (ＯＲＦ) ｏｆ ＳＶＰ ａｎｄ ＳＯＣ１ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｔｙｐｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ. ｗｅｒｅ
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ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｗｈｉｃｈ ｅｎｃｏｄｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ α￣ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｌｏｏｐ. Ｂｙ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＶＰ ａｎｄ ＳＯＣ１ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｄ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ ｆｏｕｒ ａｎｄ ｎｉｎｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｉｔｅ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ (ｑＲＴ￣ＰＣＲ) ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＳＶＰ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖ￣
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ｇｅｓ ｏｆ ＳＯＣ１ ｇｅｎｅ ｗｅｒｅ ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｔｏ ＳＶＰ ｇｅｎｅ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＯＣ１ ｇｅｎｅ ｉｎ ｂｕｄｄｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｍａｔｕｒｅ ｐｌａｎｔｓ
ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｉｎ ｕｎｂｏｌｔｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ. Ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ＳＶＰ ａｎｄ ＳＯＣ１ ｇｅｎｅ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｏｌｔｉｎｇ
ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.ꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｃｏｌｄ￣ｒｅ￣
ｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｌａｔｅ ｂｏｌｔｉｎｇ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｓｔｒｏｎｇ ｗｉｎｔｅｒｎｅｓｓ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ. ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.ꎻ ｂｏｌｔｉｎｇꎻ ＳＶＰ ｇｅｎｅꎻ ＳＯＣ１ ｇｅｎｅꎻ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 甘蓝型油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.)是中国重要的油

料作物ꎬ其播种面积占油菜播种面积的 ９０％左右[１]ꎬ
但抗寒性差ꎬ在 ３５°Ｎ 左右地区难以越冬[２]ꎮ 甘蓝型

油菜的生长发育特性不同于白菜型油菜ꎬ先抽薹、后
现蕾ꎬ这种生长特性对抵御北方地区的严酷自然环境

极为不利ꎬ极易遭受冻害的影响[３]ꎮ 甘蓝型冬油菜抽

薹早晚与其抗寒性密切相关ꎬ蒲媛媛等[４]的研究结果

表明ꎬ抗寒性强的甘蓝型冬油菜在春播条件下不抽

薹ꎬ春化率低ꎬ绝大部分植株只进行营养生长ꎻ而抗寒

性弱的材料ꎬ春化率较高ꎬ会出现抽薹、抽薹现蕾以及

开花等处于不同生长发育阶段的植株ꎮ 因此ꎬ研究甘

蓝型冬油菜晚抽薹的分子调控机制ꎬ对甘蓝型冬油菜

的抗寒育种具有重要意义ꎮ ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 都是

ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 家族成员ꎬＳＶＰ 是重要的开花抑制基因ꎬ参
与花分生组织的形成ꎬ并调节开花途径中关键基因

ＳＯＣ１ 的表达ꎬ从而调控开花[５]ꎮ Ｈａｒｔｍａｎｎ 等[６] 研究

发现ꎬＳＶＰ 基因在拟南芥早花突变体的营养组织和花

原基中表达ꎬ对抽薹开花具有抑制作用ꎮ Ｔａｎｇ 等[７]

发现ꎬ在拟南芥中过表达 ＬｏＳＶＰ 基因的转基因植株较

对照延迟 ６ ｄ 开花ꎬ说明 ＬｏＳＶＰ 基因对抑制拟南芥开

花具有重要作用ꎮ 王世祥等[８]发现ꎬ随着苹果花芽的

不断分化ꎬＳＶＰ 表达量逐渐下调ꎬ表明 ＳＶＰ 基因可能

抑制苹果成花诱导ꎮ 大麦 ＳＶＰ 基因异位表达引起成

花阻遏[９]ꎻ水稻中 ＳＶＰ 基因在营养生长阶段稳定表

达ꎬ而在生殖生长阶段表达量有不同程度的减少[１０]ꎮ
ＳＯＣ１ 基因不仅调控开花时间和参与花器官形态建

成[１１￣１２]ꎬ也是光周期、春化途径、自主途径、赤霉素途

径等开花路径的主要调控信号整合因子[１３]ꎮ Ｈｅｕｅｒ
等[１４]在玉米中克隆到 ＳＯＣ１ 的同源基因 ＺｍＭＡＤＳ１ꎬ
并证明该基因与开花相关ꎮ Ｓｈｉｔｓｕｋａｗａ 等[１５] 在小麦

中克隆到 ＷＳＯＣ１ꎬ发现在拟南芥中过表达 ＷＳＯＣ１ 基

因提前了转基因植株的开花时间ꎮ Ｚｈｏｎｇ 等[１６] 在大

豆中克隆到拟南芥 ＳＯＣ１ 同源基因 ＧｍＧＡＬ１ꎬ发现其

主要作用是作为开花途径的关键调节因子ꎬ与拟南芥

中 ＳＯＣ１ 同源基因功能相似ꎮ ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 对强冬性

甘蓝型冬油菜生长发育的影响尚未见报道ꎮ 本研究

以甘肃农业大学育成的强冬性甘蓝型冬油菜

１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 为试

验材料ꎬ研究 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 对甘蓝型冬油菜生长发育

的影响ꎬ探究 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 基因在甘蓝型冬油菜抽

薹、现蕾以及成花过程中的作用ꎬ为强冬性甘蓝型冬

油菜晚抽薹抗寒品种选育提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以 甘 肃 农 业 大 学 选 育 的 １６ＶＨＮＴＳ１５８、
１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 等 ３ 个不同抗寒

性的强冬性甘蓝型冬油菜品系为参试材料(表 １)ꎮ
试验于 ２０１８ 年在甘肃省永登县上川镇甘肃省油菜

工程中心试验基地进行ꎬ试验点位于 ３６°０３′Ｎ、１０３°
４０′Ｅꎬ海拔 ２ １５０ ｍꎬ最大冻土深度 １１３ ｃｍꎬ最冷月平

均气温－８.１ ℃ꎬ最冷月平均最低气温－１４.６ ℃ꎬ极端

最低气温－２８.０ ℃ [１７]ꎮ ２０１８ 年 ３ 月 ２１ 日播种ꎬ行
距 ２０ ｃｍꎬ株距８~ １０ ｃｍꎬ小区面积 ４ ｍ２ꎬ３ 次重复ꎬ
于 ８ 月 ２４ 日对 ３ 个冬油菜品系的植株生长发育状

态进行调查取样分析ꎮ
取样:３ 个冬油菜品系小区内的植株处于未抽

薹、抽薹未现蕾、抽薹现蕾及结角成熟 ４ 种生长发育

状态ꎮ (１)对处于不同发育阶段的植株叶片进行取

样ꎬ包含未抽薹植株叶片、抽薹未现蕾植株叶片、抽
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薹现蕾植株叶片以及结角成熟植株叶片ꎮ (２)对植

株的不同组织器官进行取样ꎬ对同一植株的叶、蕾、
花 ３ 个组织部位分别进行取样ꎮ 取样后用液氮速

冻ꎬ用于 ＲＮＡ 提取和基因克隆等试验ꎮ

表 １　 试验材料的抗寒特性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

品系　 抗寒性强
弱排序

半致死温度
(℃)

春化率
(％)

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ １ －７.０ ２５.００

１６ＶＨＮＴＳ１５８ ２ －６.１ ３８.７１

１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ ３ －５.７ ４３.９８

１.２　 甘蓝型冬油菜叶、蕾及花的总 ＲＮＡ 提取与反

转录

　 　 根据植物总 ＲＮＡ 提取试剂盒 ＤＰ４１９[天根生化

科技(北京)有限公司产品]提取步骤分别提取甘蓝

型冬油菜叶、花蕾及花的总 ＲＮＡꎬ用琼脂糖凝胶电

泳检测 ＲＮＡ 完整性并用 ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ Ｐｅａｒｌ 测定

浓度ꎮ 用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ
Ｔｉｍｅ)反转录试剂盒(大连 ＴａＫａＲａ 公司)进行反转

录ꎬ得到 ｃＤＮＡꎬ置于－ ２０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.３　 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 基因的克隆

从 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )中得到

与甘蓝型油菜相似性为 １００％ꎬ位于 Ａ０９ 染色体上的

ＳＶＰ 和位于 Ｃ０４ 染色体上的 ＳＯＣ１ 的 ＣＤＳ(编码序

列)ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５.０ 设计 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 基因

的克隆引物(表 ２)ꎮ 以 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１
和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 未抽薹植株叶片的 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ
采用聚合酶链式反应(ＰＣＲ)进行体外扩增ꎬ扩增程序

为:９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎꎻ９８ ℃变性 １０ ｓꎻＳＶＰ 基因退火

温度为 ５５ ℃ꎬ退火 １５ ｓꎻＳＯＣ１ 基因退火温度为 ５８
℃ꎬ退火 １５ ｓꎻ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５
ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 用 １％琼脂糖凝胶电泳检测扩增产

物ꎬ用 ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒(ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘ￣
ｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ)对目的片段进行切胶回收ꎬ与 ｐＭＤＴＭ１９￣Ｔ
克隆载体进行连接ꎬ转化到大肠杆菌 ＤＨ５α 感受态细

胞中ꎬ３７ ℃培养 １２ ｈꎬ筛选蓝白斑并进行菌液 ＰＣＲ 验

证ꎬ最终挑选 ３ 个阳性克隆菌液送至生工生物工程

(上海)股份有限公司进行测序ꎮ
１.４　 基因的生物信息学分析

应用 ＤＡＮＭＡＮ 软件对克隆基因进行多重序列

对比和氨基酸同源性分析ꎬ用 ＮＣＢＩ 的 ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ

分析氨基酸序列ꎬ利用 Ｐｒｏｔｐａｒａｍ 在线软件分析氨基

酸理化性质ꎬ包括氨基酸数目、理论等电点、相对分

子质量[１８]ꎬ利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 在线软件分析蛋白质的亲

水性和疏水性[１９]ꎬ利用 ＮＣＢＩ ( Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｄｏｍａｉｎ
Ｓｅａｒｃｈ)分析蛋白质保守结构域ꎬ利用 ＴＭｐｒｅｄ 在线

软件分析蛋白质跨膜区特性ꎬ利用 ＳｉｇｎａｌＰ ４.０ Ｓｅｒｖ￣
ｅｒ 预测蛋白质信号肽ꎬ利用 ＳＯＰＭＡ 在线工具进行

蛋白质二级结构预测ꎬ利用 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 预测蛋

白质三级结构ꎬ利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件构建系统进化

树[２０]ꎮ

表 ２　 本研究所用引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物名称　 引物序列 (５′→３′) 　 　 　 引物用途

ＳＶＰ￣Ｆ ＡＴＧＧＣＧＡＧＡＧＡＡＡＡＧＡＴＴＣＡＧＡＴＣＡＧＧ 基因克隆

ＳＶＰ￣Ｒ ＣＴＡＡＣＣＡＣＣＡＴＡＣＧＧＴＡＡＧＣＣＧＡＧ

ＳＯＣ１￣Ｆ ＡＴＧＧＴＧＡＧＧＧＧＧＡＡＡＡＣＴＣＡＧＡ 基因克隆

ＳＯＣ１￣Ｒ ＴＣＡＣＴＴＴＣＴＴＧＡＡＧＡＡＣＡＡＧＧＴＡＡＣＣＣ

ＳＶＰ￣Ｆ１ ＴＧＣＧＡＣＧＣＴＧＡＴＧＴＴＧＣＴＣＴＣ 实时荧光定量 ＰＣＲ

ＳＶＰ￣Ｒ１ ＧＣＣＴＣＴＣＴＡＡＣＡＣＴＴＣＣＣＴＣＡＴＧＣ

ＳＯＣ１￣Ｆ１ ＣＡＧＣＡＴＴＴＣＡＡＡＣＡＴＧＡＡＧＣＡＧＣ 实时荧光定量 ＰＣＲ

ＳＯＣ１￣Ｒ１ ＴＧＣＣＴＴＣＴＣＣＣＡＡＧＡＧＴＴＴＡＣＧ

Ａｃｔｉｎ￣Ｆ ＴＣＣＡＴＣＣＡＴＣＧＴＣＣＡＣＡＧ 实时荧光定量 ＰＣＲ

Ａｃｔｉｎ￣Ｒ ＧＣＡＴＣＡＴＣＡＣＡＡＧＣＡＴＣＣＴＴ

１.５　 基因的表达分析

试验采用实时荧光定量法( ｑＰＣＲ)ꎬ分析 ＳＶＰ
和 ＳＯＣ１ 在不同发育阶段下甘蓝型冬油菜植株叶

片、花蕾及花中的相对表达量ꎬ基因相对表达量参照

Ｐｆａｆｆｌ 法[２１]进行计算ꎮ 由生工生物工程(上海)股份

有限公司合成引物(表 ２)ꎮ 根据 ＴＢ ＧｒｅｅｎＴＭ Ｐｒｅｍｉｘ
Ｅｘ ＴａｑＴＭⅡ试剂盒(ＴａＫａＲａꎬ大连)进行 ｑＰＣＲ 试验ꎬ
以 Ａｃｔｉｎ 为内参基因[２２]ꎬ反应条件为:９５ ℃ 预变性

３０ ｓꎻ９５ ℃变性 ５ ｓꎬ６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ共 ４０ 个循环ꎮ
熔解程序:９５ ℃１５ ｓꎬ６０ ℃３０ ｓꎬ９５ ℃１５ ｓꎮ 扩增效

率计算: 将 ｃＤＮＡ 稀释为 ５０􀆰 ０００ ｎｇ / μｌ、 ２５􀆰 ０００
ｎｇ / μｌ、１２􀆰 ５００ ｎｇ / μｌ、６􀆰 ２５０ ｎｇ / μｌ和 ３􀆰 １２５ ｎｇ / μｌ的
质量浓度后作为模板进行扩增ꎬ利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 绘

制标准曲线后ꎬ进一步计算得到扩增效率ꎮ
１.６　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６、Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 和 ＳＰＳＳ ２２.０ 统计

分析软件进行数据分析与作图ꎮ
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２　 结果与分析

２.１　 甘蓝型冬油菜 ＳＶＰ 基因和 ＳＯＣ１ 基因的克隆

以 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０
叶片的 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ设计特异性引物并通过 ＰＣＲ 分

别获得大小约为 ７２０ ｂｐ 的 ＳＶＰ 和 ６４０ ｂｐ 的 ＳＯＣ１(图
１)ꎮ 切胶回收后连接至 ｐＭＤＴＭ１９￣Ｔ 载体ꎬ转化大肠杆

菌后进行蓝白斑筛选ꎬ菌液经 ＰＣＲ 鉴定后挑选阳性克

隆送至生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序ꎮ

图 １　 ＰＣＲ 扩增产物电泳结果

Ｆｉｇ.１　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ

２.２　 甘蓝型冬油菜 ＳＶＰ 蛋白和 ＳＯＣ１ 蛋白的生物

信息学分析

２.２.１　 ＳＶＰ 蛋白和 ＳＯＣ１ 蛋白的理化特性

２.２.１. １ 　 ＳＶＰ 蛋白的理化特性 　 通过 ＮＣＢＩ 查询

ＳＶＰ 的开放阅读框ꎬ发现该基因序列中含有大小为

７２６ ｂｐ 的完整开放阅读框ꎬ编码 ２４１ 个氨基酸ꎬ起始

密码子为 ＡＴＧꎬ终止密码子为 ＴＡＧꎮ 分别对从

１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１、 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 克隆

到的 ＳＶＰ 基因所编码的蛋白质进行了理化性质分

析ꎬ如表 ３ 所示ꎬＳＶＰ 蛋白属于不稳定蛋白质ꎮ 对克

隆到的 ３ 个 ＳＶＰ 基因所编码的蛋白质进行亲水性、
信号肽、保守结构域、跨膜区、蛋白质二级结构及三

级结构预测ꎬ发现 ３ 个蛋白质的分析结果一致ꎬ因
此ꎬ接下来主要以 １６ＶＨＮＴＳ１５８ 中克隆到的 ＳＶＰ 基

因所编码的蛋白质进行分析ꎮ ＳＶＰ 蛋白具有 １３ 个

亲水区和 ７ 个疏水区ꎬ具有保守的 ＭＡＤＳ 结构域和

Ｋ￣ｂｏｘ 结构域ꎬ该蛋白质氨基酸序列中不存在信号

肽切割位点ꎬ但含有 ２ 个跨膜区域ꎬ蛋白质二级结构

和三级结构预测结果显示ꎬ ＳＶＰ 蛋白主要由 α￣螺旋

和卷曲环组成ꎮ
２.２.１.２　 ＳＯＣ１ 蛋白的理化特性　 通过 ＮＣＢＩ 查询

ＳＯＣ１ 的开放阅读框ꎬ发现该基因序列中含有大小

为 ６４２ ｂｐ 的完整开放阅读框ꎬ编码 ２１３ 个氨基酸ꎬ
起始密码子为 ＡＴＧꎬ终止密码子为 ＴＧＡꎮ 分别对

从 １６ＶＨＮＴＳ１５８、 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣
１０ 克隆到的 ＳＯＣ１ 基因编码的蛋白质进行理化性

质分析ꎬ如表 ４ 所示ꎬＳＯＣ１ 蛋白属于不稳定蛋白

质ꎮ 对克隆到的 ３ 个 ＳＯＣ１ 基因所编码的蛋白质

进行亲水性、保守结构域、信号肽、跨膜区、蛋白质

二级结构及三级结构预测ꎬ发现 ３ 个蛋白质的分

析结果一致ꎬ因此ꎬ接下来主要以 １６ＶＨＮＴＳ１５８ 中

克隆到的 ＳＯＣ１ 基因所编码的蛋白质进行分析ꎮ
ＳＯＣ１ 蛋白有 １３ 个亲水区和 ７ 个疏水区ꎬ具有保守

的 ＭＡＤＳ 结构域和 Ｋ￣ｂｏｘ 结构域ꎬ该蛋白质不存在

信号肽切割位点ꎬ无跨膜区ꎮ 蛋白质二级结构及

三级结构预测结果表明ꎬＳＯＣ１ 蛋白主要由 α￣螺旋

和卷曲环组成ꎮ

表 ３　 ＳＶＰ 蛋白理化性质分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＳＶＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

品系
亲水性
平均值

等电点
相对分
子质量

不稳定
指数

１６ＶＨＮＴＳ１５８ －０.７２２ ５.５７ ２７ ３１１ ５９.６２

１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ －０.７２２ ５.５７ ２７ ３１１ ５９.６２

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ －０.６５４ ６.０４ ２７ １１０ ５５.８４
不稳定系数小于 ４０ 时ꎬ预测蛋白质稳定ꎬ反之则不稳定ꎮ

表 ４　 ＳＯＣ１ 蛋白理化性质分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＳＯＣ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

品系
亲水性
平均值 等电点

相对分
子质量

不稳定
指数

１６ＶＨＮＴＳ１５８ －０.８１０ ９.１８ ２４ ３９２ ４６.３９

１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ －０.７９４ ９.１８ ２４ ３４９ ４９.２２

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ －０.７９４ ９.１８ ２４ ３４９ ４９.２２
不稳定系数小于 ４０ 时ꎬ预测蛋白质稳定ꎬ反之则不稳定ꎮ

２.２.２　 ＳＶＰ 蛋白和 ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列比对

２.２.２. １ 　 ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列比对 　 通过 ＤＮＡ￣
ＭＡＮ 软件对克隆到的 ＳＶＰ 基因所编码的蛋白质氨

基酸序列比对发现ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８ 和 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１
的蛋 白 质 氨 基 酸 序 列 相 似 性 为 １００􀆰 ００％ꎬ 与

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 的 相 似 性 为 ９８􀆰 ３４％ꎬ 比 较

１６ＶＨＮＴＳ１５８ 和 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 与 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０
的 ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列发现ꎬ存在 ４ 个氨基酸位点

突变ꎮ 将克隆到的 ＳＶＰ 基因所编码的蛋白质氨基

酸序列与 ＮＣＢＩ 数据库中甘蓝型油菜和拟南芥的

ＳＶＰ 蛋 白 氨 基 酸 序 列 进 行 多 序 列 比 对 发 现ꎬ
１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１、 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 与甘

蓝型 油 菜 的 相 似 性 分 别 为 ９９􀆰 ５９％、 ９９􀆰 ５９％、
９７􀆰 ９３％ꎬ与 拟 南 芥 的 相 似 性 分 别 为 ９２􀆰 １２％、
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９２􀆰 １２％、９１􀆰 ２９％(图 ２)ꎮ

图 ２　 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列与甘蓝型油菜和拟南芥 ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列比对

Ｆｉｇ.２　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ １６ＶＨＮＴＳ１５８ꎬ １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ ａｎｄ １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ＳＶＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ
ＳＶＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ. ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

２.２.２.２　 ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列比对　 采用 ＤＮＡＭＡＮ
软件对克隆到的 ＳＯＣ１ 基因所编码的蛋白质氨基酸

序列比对发现ꎬ１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 的

相似性为 １００􀆰 ００％ꎬ与 １６ＶＨＮＴＳ１５８ 的相似性为

９５􀆰 ７７％ꎬ比 较 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 与

１６ＶＨＮＴＳ１５８ 的 ＳＯＣ１ 蛋白质氨基酸序列发现ꎬ存在 ９
个氨基酸位点突变ꎮ 将克隆到的 ＳＯＣ１ 基因所编码

的蛋白质氨基酸序列与 ＮＣＢＩ 数据库中甘蓝型油菜

和拟南芥的 ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列进行多序列比对

发现ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１、１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 与

甘蓝型油菜的相似性分 别 为 ９６􀆰 ２４％、 ９９􀆰 ５３％、
９９􀆰 ５３％ꎬ与拟南芥的相似性分别为 ９１􀆰 １２％、９４􀆰 ３９％、
９４􀆰 ３９％(图 ３)ꎮ
２.２.３　 ＳＶＰ 蛋白和 ＳＯＣ１ 蛋白系统进化树分析

２.２. ３. １ 　 ＳＶＰ 蛋白系统进化树 　 将 ＳＶＰ 基因在

１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 中所

编码的 ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列与甘蓝型油菜、甘蓝等 ８
个物种的 ＳＶＰ 蛋白同源氨基酸序列构建系统进化树

(图 ４)ꎬＤＮＡＭＡＮ 软件分析结果显示ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８、
１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 与甘蓝型油菜 ＳＶＰ 基因编码的蛋白

质氨基酸序列的相似性均为 ９９􀆰 ５９％ꎬ与甘蓝、萝卜的

相似性达到 ９８􀆰 ７６％、９７􀆰 ９３％ꎬ与烟草属的相似性为

５４􀆰 ３６％ꎮ １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 与甘蓝型油菜、甘蓝、萝卜的

ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列的相似性分别达到 ９７􀆰 ９３％、
９８􀆰 ７６％、９６􀆰 ２７％ꎬ与烟草属的相似性为 ５４􀆰 ３６％ꎮ 由

此推测 ＳＶＰ 基因在 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１、
１６ＶＨＴＳ３０９￣１０、甘蓝型油菜、甘蓝等十字花科植物中

的功能相似ꎬ与烟草属植物的功能差异较大ꎮ
２.２.３.２ 　 ＳＯＣ１ 蛋白系统进化树 　 将克隆的 ＳＯＣ１
基因所编码的蛋白质与其他 ８ 个不同物种的 ＳＯＣ１
蛋白构建系统进化树(图 ５)ꎮ ＤＮＡＭＡＮ 比对发现ꎬ
１６ＶＨＮＴＳ１５８ 与甘蓝型油菜 ＳＯＣ１ 蛋白的相似性达

到 ９６􀆰 ２４％ꎬ与萝卜、芥菜、亚麻荠的相似性分别为

９５􀆰 ７７％、 ９４􀆰 ８４％、 ９２􀆰 ０２％ꎬ 与 烟 草 的 相 似 性 为

６３􀆰 ９３％ꎮ １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 与甘蓝

型油菜 ＳＯＣ１ 蛋 白 氨 基 酸 序 列 的 相 似 性 均 为
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９９􀆰 ５３％ꎬ 与 萝 卜、 芥 菜、 甘 蓝 的 相 似 性 分 别 为

９９􀆰 ０６％、 ９８􀆰 ５９％、 ９４􀆰 ３７％ꎬ 与 烟 草 的 相 似 性 为

６４􀆰 ３８％ꎮ 由此推测 ＳＯＣ１ 基因在十字花科植物(甘

蓝型油菜、芥菜、萝卜等)中功能相似ꎬ而在烟草属

植物中的功能差异较大ꎮ

图 ３　 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列与甘蓝型油菜及拟南芥 ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列比对

Ｆｉｇ.３　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ １６ＶＨＮＴＳ１５８ꎬ１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ ａｎｄ １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ＳＯＣ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ
ＳＯＣ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ. ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

２.３　 ＳＶＰ 基因和 ＳＯＣ１ 基因在甘蓝型冬油菜中的

表达分析

　 　 由图 ６Ａ 可知ꎬ在不同发育阶段ꎬＳＶＰ 基因的相

对 表 达 量 在 １６ＶＨＮＴＳ１５８、 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 中差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＳＶＰ 在未抽

薹植株叶中高表达ꎬ在抽薹未现蕾、抽薹现蕾及成熟

植株叶中相对表达量显著降低ꎬ其中抽薹未现蕾的

植株叶中 ＳＶＰ 的相对表达量分别下调了 ８３％、８０％
和 ６５％ꎬ与未抽薹植株相比差异显著 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ
１６ＶＨＮＴＳ１５８ 和 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 叶中 ＳＶＰ 相对表达

量表现为未抽薹>抽薹未现蕾>抽薹现蕾ꎬ但材料间

有差异ꎬ１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 中表现为未抽薹 >抽薹现

蕾>抽薹未现蕾ꎮ 由图 ６Ｂ 可知ꎬ不同组织中 ＳＶＰ 基

因的相对表达量不同ꎬ１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 成熟植株的蕾

与花中的相对表达量高于叶片ꎮ 总体来说ꎬ未抽薹

植株中 ＳＶＰ 基因相对表达量显著高于抽薹未现蕾

及抽薹现蕾植株ꎬ３ 个参试材料中ꎬ１６ＶＨＴＳ３０９￣１０
与其他 ２ 个材料有一定差异ꎬ可能与其感温性及抗

寒性有关ꎮ 这些结果表明 ＳＶＰ 基因可能在甘蓝型

冬油菜抽薹及春化中发挥作用ꎮ
　 　 由图 ７ 可知ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 叶中 ＳＯＣ１ 基因的相对表达量与 ＳＶＰ
不同ꎬ抽薹未现蕾植株及抽薹现蕾植株相对表达量高

于未抽薹植株ꎬ差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 由图 ７Ａ 可知ꎬ
１６ＮＴＳ １５８、１６ＮＰＺ ２６９￣１ 和 １６ＴＳ ３０９￣１０ 抽薹未现蕾

植株叶中 ＳＯＣ１ 的相对表达量较未抽薹植株分别上

调了 １１９％、１９２％和 １６５％ꎬ差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ抽薹

现蕾植株叶中则分别上调了 １３９％、１９８％和 １３１％ꎮ
图 ７Ｂ 则说明ꎬＳＯＣ１ 在 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１
和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 成熟植株的不同组织部位中相对表
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图 ４　 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 及其他物种 ＳＶＰ 蛋白氨基酸序列的系统进化树

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＶＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ １６ＶＨＮＴＳ１５８ꎬ １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ꎬ １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ５　 １６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 及其他物种 ＳＯＣ１ 蛋白氨基酸序列的系统进化树

Ｆｉｇ.５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＯＣ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ １６ＶＨＮＴＳ１５８ꎬ １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ꎬ １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

达量有显著差异ꎬ在叶片中最高ꎬ花蕾中次之ꎬ花中最

少ꎮ 这些结果显示ꎬＳＯＣ１ 基因可能参与调控甘蓝型

冬油菜的抽薹及开花过程ꎮ

３　 讨 论

本研究发现ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和

１６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ３ 个强冬性甘蓝型冬油菜未抽薹植

株 ＳＶＰ 基因表达量显著高于抽薹未现蕾及抽薹现

蕾植株ꎬ而在成熟植株中几乎检测不到 ＳＶＰ 基因的

表达ꎮ Ｍｉｃｈａｅｌｓ 等[２３] 发现ꎬ拟南芥 ｓｖｐ 突变体开花

早ꎬ而 ＳＶＰ 过表达株系开花晚ꎮ 冬小麦 ＳＶＰ 基因在

营养阶段上调表达ꎬ春化过程中 ＳＶＰ 基因表达量受

到抑制ꎬ证明其可能抑制开花[２４]ꎮ Ｌｅｅ 等[２５￣２６] 对拟

南芥的研究发现ꎬＳＶＰ 过表达植株中 ＦＴ、ＴＦＳ、ＳＯＣ１
的表达量减少ꎬ但在 ＳＶＰ 功能缺失突变体中又上调

表达ꎬ说明 ＳＶＰ 对 ＦＴ、ＴＦＳ、ＳＯＣ１ 有抑制作用ꎬ且抑

制部位是在分生组织中ꎮ ＳＶＰ 是开花转变的中心调

控者ꎬ直接抑制芽顶端和叶中 ＳＯＣ１ 的表达[２７]ꎮ 本

研究中ꎬＳＶＰ 在抽薹现蕾及成熟植株叶片中的表达

量减少时ꎬ ＳＯＣ１ 则开始上调表达ꎬ说明 ＳＶＰ 的表达

在一定程度上可能抑制了 ＳＯＣ１ 的表达ꎮ Ｌｅｅ[２８] 研

究发现ꎬＳＯＣ１ / ＡＧＬ２０ 在哥伦比亚野生型拟南芥的
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Ａ:１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 不同发育阶段下 ＳＶＰ 的相对表达量ꎻＢ:１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 不

同组织部位 ＳＶＰ 的相对表达量ꎮ 同一组织部位 / 发育阶段的不同品系间标有不同小写字母表示具有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
图 ６　 ＳＶＰ 在 ３ 个甘蓝型冬油菜品系中的相对表达量

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＶＰ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｗｉｎｔｅｒ ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｌｉｎｅｓ

Ａ:１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 不同发育阶段下 ＳＯＣ１ 的相对表达量ꎻＢ:１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０
不同组织部位 ＳＯＣ１ 的相对表达量ꎮ 同一组织部位 / 发育阶段的不同品系间标有不同小写字母表示具有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ７　 ＳＯＣ１ 在 ３ 个甘蓝型冬油菜品系中的相对表达量

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＯＣ１ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｗｉｎｔｅｒ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ. ｌｉｎｅｓ

叶片、叶芽、花序、茎以及根中均有表达ꎬ并且其表达

量随植株生长而不断提高ꎬ在成熟植株叶片中的表

达量最高ꎮ 在水稻生长期的各个组织部位也检测到

ＯｓＳＯＣ１ 基因的表达ꎬ在成熟植株叶片中表达量最

高[２９]ꎮ 由此推测ꎬ ＳＶＰ 基因在调控甘蓝型冬油菜

从营养生长到生殖生长的过程中发挥着作用ꎬ而且

其调控方向与 ＳＯＣ１ 基因相反ꎮ
控制作物性状的相关基因的突变是作物性状变

异的根源ꎬ寻找与主要农艺性状相关联的 ＳＮＰꎬ能够

为农作物重要农艺性状相关基因定位及分子标记辅

助育种奠定基础[３０]ꎮ 本研究发现ꎬ２ 个抗寒性较弱

的材料 １６ＶＨＮＴＳ１５８ 和 １６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 的 ＳＶＰ 基因

序列完全一致ꎬ但与强抗寒性材料 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０
相比ꎬ存在 ４ 个氨基酸位点突变ꎮ 反观 ＳＯＣ１ꎬ比对

３ 个不同抗寒性材料序列发现ꎬ １６ＶＨＮＴＳ１５８ 和

１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 之间存在 ９ 个氨基酸位点突变ꎬ而
１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 的基因序列却一

致ꎮ 因此ꎬ这些位点的突变是否改变了甘蓝型冬油

菜的抗寒性还有待我们进一步研究ꎮ
春化率可以反映甘蓝型冬油菜的抗寒性[４]ꎬ抗寒

性强的品种春化率低ꎬ春化所需温度低、时间长ꎬ而抗

寒性弱的品种春化率高ꎬ所需温度相对较高、时间短ꎬ
更容易通过春化开花[３１￣３３]ꎮ Ｗａａｌｅｎ 等[３４] 对油菜抗

寒性的研究发现ꎬ油菜达到春化饱和所需的时间越

长ꎬ其保持耐寒性的时间越长ꎬ当油菜由营养生长进

入生殖生长ꎬ耐寒性也随之减弱ꎮ 孙万仓等[３５] 研究

发现ꎬ白菜型冬油菜的抗寒性与其冬性呈正相关ꎬ且
冬性越强ꎬ春化所需的低温时间也越长ꎮ 甘蓝型冬油

５９０１王　 祺等:强冬性甘蓝型冬油菜抽薹相关基因 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 的克隆与表达分析



菜生长发育过程中ꎬ抽薹的植株不确定是否已经开始

春化阶段ꎬ但未抽薹的植株肯定是未开始春化阶段发

育的植株ꎮ 本研究中ꎬ１６ＶＨＮＴＳ１５８、１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１
和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ ３ 个品系春播后ꎬ未抽薹植株叶中

ＳＶＰ 相对表达量均最高ꎬ抽薹现蕾的植株叶片中 ＳＶＰ
的相对表达量显著降低ꎮ 研究还发现ꎬ１６ＶＨＴＳ３０９￣１０
抽薹未现蕾、抽薹现蕾植株叶片以及成熟阶段蕾和花

中 的 ＳＶＰ 相 对 表 达 量 较 １６ＶＨＮＴＳ１５８ 和

１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 高ꎬ可能与其抗寒性强于其他 ２ 个品

系有关ꎮ 由此推测 ＳＶＰ 基因可能与抑制甘蓝型冬油

菜的抽薹有关ꎮ

４　 结 论

本 研 究 从 甘 蓝 型 冬 油 菜 １６ＶＨＮＴＳ１５８、
１６ＶＨＮＰＺ２６９￣１ 和 １６ＶＨＴＳ３０９￣１０ 中克隆到 ＳＶＰ
和 ＳＯＣ１ 基因ꎬ基因相对表达量分析结果表明ꎬ在
强冬性甘蓝型冬油菜中ꎬＳＶＰ 基因在未抽薹植株中

的表达量高于抽薹未现蕾及抽薹现蕾植株ꎬＳＯＣ１
基因在抽薹未现蕾及抽薹现蕾植株中的表达量高

于未抽薹植株ꎮ 由此推测 ＳＶＰ 可能对未抽薹特性

具有调控作用ꎬＳＯＣ１ 在调控甘蓝型冬油菜抽薹中

的作用与 ＳＶＰ 相反ꎬ具有负向调控作用ꎮ 比较不

同抗寒性材料 ＳＶＰ 和 ＳＯＣ１ 核苷酸序列ꎬ分别发现

了 ４ 个和 ９ 个氨基酸位点突变ꎬ而这些位点的突变

是否改变了甘蓝型冬油菜的抗寒性还有待进一步

研究ꎮ
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