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　 　 摘要:　 为探究油桐 ＨＳＰ７０ 基因的功能和进化关系ꎬ本研究对 ＨＳＰ７０ 基因家族成员进行了生物信息学鉴定和

分析ꎬ包括理化性质、进化关系、基因结构、保守基序及染色体定位ꎮ 同时分析了 ＨＳＰ７０ 基因家族成员在不同组织

中的表达差异ꎮ 结果表明ꎬ油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族包含 ２４ 个家族成员ꎬ２４ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白的理论等电点为４.５７~
８􀆰 ７０ꎬ且大部分属于稳定的、亲水性蛋白质ꎬ系统进化树分析结果表明 ＨＳＰ７０ 家族成员分为 ５ 个聚类ꎬ油桐与毛果

杨亲缘关系较近ꎮ ２４ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列都包含 ＨＳＰ７０ 保守结构域ꎮ ２２ 条 ＨＳＰ７０ 基因分布在 １０ 条染色

体上ꎮ 分析不同时空的 ＶｆＨＳＰ７０ 基因的表达量发现ꎬＶｆＨＳＰ７０￣５ 在开花前 ３０ ｄ、开花前 ２５ ｄ、开花前 １０ ｄ 的花蕾中

表达量均较高ꎮ ＶｆＨＳＰ７０￣４ 在油桐根、茎、叶和种子中均有较高表达量ꎮ 以上结果表明ꎬＶｆＨＳＰ７０ 基因可能在调控油

桐生长发育中具有重要作用ꎮ
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　 　 油桐(Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ)属多年生落叶乔木ꎬ原产

中国ꎬ广泛分布于亚热带地区[１]ꎬ为大戟科(Ｅｕｐｈｏｒ
ｂｉａｃｅａｅ)油桐属植物ꎬ是中国四大木本油料树种之

一[２]ꎮ 油桐喜光ꎬ耐阴性差ꎬ畏寒怕冷ꎬ适宜生长在

温暖湿润的环境ꎬ低温是限制油桐生长发育的重要

环境因素ꎮ 油桐为雌雄同株异花植物ꎬ生长速度快ꎬ
单位面积产量高ꎬ种子含油率高[３]ꎬ而且抗逆性较

强ꎬ可以生长在贫瘠的土壤上ꎬ因此适合作为造林树

种ꎮ 油桐品种资源丰富ꎬ广泛分布在中国的 １６ 个省

份和多个国家ꎬ其中重庆、湖南、湖北等地的油桐栽

培面积最大[４]ꎮ 油桐是中国研究最早最完善的油

料树种ꎬ中国有较为完整的油桐栽培技术ꎬ能够实现

油桐的早产、高产、优产[５]ꎮ
油桐是重要的能源树种ꎬ其经济价值很高ꎬ在制

造油漆、合成树脂、船舶制造、药品生产等方面均有

广泛的应用[６]ꎮ 油桐种子的含油量高达 ５０％ ~
７０％ꎬ出油率为 ５０％ꎬ油脂含量高于油菜等油料作

物ꎬ是植物油中最优质的干性油[７]ꎮ 油桐籽的油脂

具有干燥速度快ꎬ附着能力强ꎬ防水性能好ꎬ耐酸碱

高温ꎬ抗冻裂抗腐蚀等优点[８]ꎮ 油桐籽榨油后剩余

的桐饼和桐麸是优良的有机肥料ꎬ不仅能提高土壤

肥力ꎬ还能为农作物提供养分ꎬ促进其生长发育ꎬ提
高产量ꎻ并且桐饼和桐麸可供家畜食用[９]ꎮ 桐油还

能用于制作生物柴油替代石油ꎬ在国防工业、材料工

业、生物质能源产业等多个领域均有很大的发展前

景ꎮ
目前ꎬ油桐的生物学研究主要包括已完成全基

因组测序[１０]ꎬ油桐花发育与性别决定的深入探

究[１１]ꎬ建立植物组织培养体系[１２] 等ꎮ 这些研究成

果为进一步开展油桐遗传改良提供了有力支撑ꎮ 油

桐对于发展中国工业油料产业起着战略性作用ꎬ加
强油桐基础研究尤其是分子生物学和林业生物技术

研究ꎬ鉴定及克隆其生长发育关键基因ꎬ并挖掘各基

因关键生物学功能ꎬ对于油桐产业发展有重要意义ꎮ
热激蛋白(Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＨＳＰ)最早见于地

中海果蝇(Ｄｒｏｓｏｐｈｉｌａ ｍｅｌａｎｏｇａｓｔｅｒ) [１３]ꎬ在动物、植

物和人体内广泛存在ꎬ在原核生物和真核生物中也

普遍存在[１４]ꎮ ＨＳＰ７０ 基因家族成员作为分子伴

侣[１５]ꎬ能维持细胞内稳态ꎬ当细胞受到外部环境的

不利刺激时ꎬＨＳＰ７０ 基因会被激活并诱导表达ꎮ
ＨＳＰ７０ 蛋白的相对分子量为６.８×１０４ ~７.８×１０４ꎬ是一

类高度序列保守的蛋白质家族[１４]ꎮ ＨＳＰ７０ 蛋白包

括位于 Ｎ 端的高度保守的腺苷三磷酸结合区(ＡＴ￣
Ｐａｓｅ ｄｏｍａｉｎ)和位于 Ｃ 端的底物结合结构域(Ｓｕｂ￣
ｓｔｒａｔｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎꎬＳＢＤ) [１６]ꎮ

在植物的生长发育过程中ꎬＨＳＰ７０ 基因扮演着

重要的角色ꎬ同时 ＨＳＰ７０ 蛋白在植物细胞响应生物

胁迫(如病原体)与非生物胁迫(如冷、热、干旱等)
过程中起到重要的作用ꎻ例如ꎬ在拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ)中ꎬ将 ＨＳＰ７０ 基因过表达、敲除或表达下

调拟南芥表型无明显变化ꎬ但双突变体 ｈｓｐ７０￣１
ｈｓｐ７０￣４ 和三突变体 ｈｓｐ７０￣２ ｈｓｐ７０￣４ ｈｓｐ７０￣５ 表型改

变ꎬ且这两个突变体对高温、低温以及高糖、高盐等

渗透胁迫敏感[１７]ꎮ 研究结果表明ꎬ经过 ４８ ｈ 的 １２
℃低温锻炼后ꎬ大戟科的麻疯树( Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ )
幼苗在 １ ℃ 强冷胁迫下的耐冷性显著增强[１８￣１９]ꎮ
Ｗａｎｇ 等[２０] 对其转录组数据分析表明ꎬ在低温锻炼

阶段ꎬＨＳＰ７０ 是对 １２ ℃低温表现出高响应的基因ꎮ
另外 Ｗｉｍｍｅｒ 等[２１] 发现ꎬ在番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉ￣
ｃｕｍ ) 和菠菜 ( Ｓｐｉｎａｃｉａ ｏｌｅｒａｃｅａ ) 中ꎬ 冷诱导时

ＨＳＰ７０ 在 １２ ｈ 和 ４８ ｈ 时出现表达峰值ꎮ
拟南芥[２２]、 水稻 ( Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ) [２３]、 毛果杨

(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ ) [２４]等植物的 ＨＳＰ７０ 基因家族

成员已经完成鉴定ꎬ其中拟南芥中共鉴定出 １８ 个

ＨＳＰ７０ 基因ꎬ水稻中共鉴定出 ３２ 个 ＨＳＰ７０ 基因ꎬ毛
果杨中鉴定出 ３４ 个 ＨＳＰ７０ 基因ꎮ 近年来ꎬ有关油

桐的全基因组测序也已完成[１０]ꎬ且有关生物胁迫下

油桐基因家族的表达模式已有报道[２５]ꎬ但目前关于

油桐抗寒性基因家族的研究却鲜有报道[２６]ꎬ因此本

研究基于油桐全基因组对 ＨＳＰ７０ 基因家族进行全

面分析ꎬ揭示油桐生长发育和非生物胁迫响应的分

子基础ꎬ为进一步培育或改良油桐抗寒品种提供理

７０８王占军等:油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的全基因组鉴定与表达分析



论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 序列数据下载

本研究所用的油桐全基因组数据由中南林业科

技大学经济林培育与保护教育部重点实验室提供

(ｈｔｔｐｓ: / / ｂｉｇｄ.ｂｉｇ.ａｃ.ｃｎ / ｇｓａ / ) [２７]ꎬ拟南芥基因组[２２]

和毛果杨基因组[２４] 来源于 ＮＣＢＩ 数据库( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎬ水稻基因组[２３]来源于 Ｐｈｙ￣
ｔｏｚｏｍｅ 数 据 库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ￣ｎｅｘｔ. ｊｇｉ. ｄｏｅ.
ｇｏｖ / )ꎮ
１.２　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员的鉴定

为筛选出油桐 ＨＳＰ７０ 候选基因序列ꎬ在 ＮＣＢＩ
数据库中下载拟南芥已鉴定出的 １８ 条 ＨＳＰ７０ 蛋白

氨基酸序列ꎬ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件[２８] 将其与油桐基因

组蛋白质氨基酸序列进行同源比对 ( Ｅ 值< １×
１０－１０) [２９]ꎬ获取油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员编码的蛋

白质氨基酸序列ꎬ共检测出 ２４ 条待定的 ＨＳＰ７０ 基

因序列ꎬ同时通过 ＢＬＡＳＴＰ 同源搜索ꎬ从 Ｐｆａｍ 数据

库(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ / )中下载 ＨＳＰ７０ 蛋白结构

域(ＰＦ０００１０)的隐马尔科夫模型(ＨＭＭ)文件[３０]ꎬ
使用 ＨＭＭＥＲ ｖ３.０ 软件查找油桐中 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白

氨基酸序列ꎮ 使用 ＳＭＡＲＴ 工具(ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ.ｅｍｂｌ￣
ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / ) 进行结构域筛选ꎬ 确定这 ２４ 个

ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列均含有 ＨＳＰ７０ 结构域ꎬ以此

确认油桐有 ２４ 条 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列ꎮ
１.３　 油桐 ＨＳＰ７０ 家族蛋白质的理化性质分析

利用在线工具 ＥｘＰＡＳｙ (ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) [３１]分析油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白的理化性质ꎬ
包括蛋白质长度(Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ)、相对分

子量 ( Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔꎬ ＲＭＷ)、 等 电 点

(ｐＩ)、不稳定系数( Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬＩＩ)、亲水性指数

(Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙꎬＧＲＡＶＹ)等ꎮ 借助

在 线 工 具 ＷＯＬＦ ＰＳＯＲ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ. ｈｇｃ.
ｊｐ / ) [３２]进行亚细胞定位分析ꎮ
１.４　 ＨＳＰ７０ 家族的系统进化树构建

从数据库中下载拟南芥、水稻、毛果杨的 ＨＳＰ７０
蛋白氨基酸序列构建种间进化树ꎬ根据文献[３３]下载

的喙叶泥炭藓 ( Ｓｐｈａｇｎｕｍ ｒｅｃｕｒｖｕｍ) 和北美乔柏

(Ｔｈｕｊａ ｐｌｉｃａｔａ)ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列均来自 Ｐｈｙｔｏ￣
ｚｏｍｅ( ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ￣ｎｅｘｔ. ｊｇｉ. ｄｏｅ. ｇｏｖ / ) 数据库ꎮ
利用 ＭＡＧＥ １１[３４]软件中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 对拟南芥、毛果

杨、水稻、油桐、喙叶泥炭藓和北美乔柏的 ＨＳＰ７０ 蛋

白氨基酸序列进行多序列比对ꎬ对比结果采用最大似

然法(Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)构建系统进化树ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ
值设置为１ ０００ꎬ对其结果使用在线软件 Ｅｖｏｌｖｉｅｗ 与

Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ 进行美化ꎮ 同时结合 ＢＬＡＳＴＰ 与进

化树对油桐的 ２４ 个 ＨＳＰ７０ 基因进行命名ꎮ
１.５　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的基因结构分析与保守

基序分析

　 　 使用 ＧＳＤＳ ２.０ 在线工具(ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ. ｃｂｉ. ｐｋｕ.
ｅｄｕ.ｃｎ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ) [３５] 绘制油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的

基因结构图ꎮ 采用在线工具 ＭＥＭＥ(ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣
ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ) [３６] 进行 ＨＳＰ７０ 基因家族成员

保守基序(Ｍｏｔｉｆ)分析ꎬ基序最大数设为 １０ꎬ其他参

数使用网站默认值ꎬ获得 ｘｍｌ 格式文件ꎬ再在 ＮＣＢＩ
数据库中下载 ２４ 条油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白的 ｈｉｔｄａｔａ 文

件ꎬ利用准备的 ｍｅｍｅ.ｘｍｌ 文件、ｈｉｔｄａｔａ 文件、油桐的

进化树 Ｎｅｗｉｃｋ Ｅｘｐｏｒｔ 文件和 ２４ 条油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白

氨基酸序列ꎬ通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件分析油桐 ＨＳＰ７０ 家

族蛋白质保守序列和蛋白质结构域ꎮ
１.６　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员的染色体定位

使用油桐基因组 ＧＦＦ 注释文件ꎬ对储存基因的

ＩＤ 文件进行提取ꎬ获取的基因 ＩＤ 应与 ＧＦＦ 注释文

件相对应ꎮ 通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件定位油桐 ＨＳＰ７０ 基

因ꎬ获取其染色体长度及位置信息ꎮ
１.７　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的表达分析

为探究油桐中 ＨＳＰ７０ 基因的表达情况ꎬ利用来

自中南林业科技大学油桐研究团队的油桐根、茎、叶、
种子(开花后 １０ 周、开花后 １５ 周、开花后 ２０ 周、开花

后 ２５ 周、开花后 ３０ 周)、花蕾(开花前 ３０ ｄ、开花前 ２５
ｄ、开花前 １０ ｄ、开花前 １ ｄ)的基因表达数据[３７]ꎬ使用

ＴＢｔｏｏｌｓ 进行作图分析ꎬ让试验结果可视化ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族鉴定结果

根据参考文献中的基因序列号在数据库中下载拟

南芥的 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列为比对序列ꎬ运用

ＢＬＡＳＴＰ 对油桐基因组数据库进行比对ꎬ检索得到 ２４
个油桐 ＨＳＰ７０候选基因ꎮ 使用在线 ＳＭＡＲＴ 数据库检

验这 ２４ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列ꎬ结果显示均含有

ＨＳＰ７０结构域ꎻ结合多个验证结果综合考量ꎬ２４ 个油桐

ＨＳＰ７０基因家族成员最终被确定ꎮ 依据 ２４ 个 ＶｆＨＳＰ７０
基因在 ＮＣＢＩ 数据库 ＢＬＡＳＴＰ 中所得结果和系统进化

８０８ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ５ 期



树综合分析ꎬ为 ２４ 个 ＶｆＨＳＰ７０基因命名ꎮ
２.２　 油桐 ＨＳＰ７０ 家族成员的理化性质

２４ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白的理化性质如表 １ 所示ꎬ蛋白

质氨基酸序列长度为８８~２ ００８ ａａꎬ其中 ＶｆＨＳＰ７０￣１０
蛋白最长ꎬ为２ ００８ ａａꎬＶｆＨＳＰ７０￣３４ 蛋白最短ꎬ为 ８８
ａａꎻＶｆＨＳＰ７０￣１５ 的相对分子量最大ꎬ为９.８７２× １０４ꎬ
ＶｆＨＳＰ７０￣２０ 的相对分子量最小ꎬ为１.３７４×１０４ꎻ理论

等电点为４.５７~ ８􀆰 ７０ꎬ其中 ＶｆＨＳＰ７０￣１ 的等电点是

８􀆰 ７０ꎬ为碱性蛋白ꎬ其余 ２３ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白的等电点

均在 ７ 以下ꎬ为酸性蛋白ꎮ 亲水性指数是用来衡量

蛋白质亲疏水性的大小ꎬ亲水性指数越大ꎬ蛋白质的

疏水性就越强ꎬＨＳＰ７０ 蛋白亲水性指数为－１.０６９~
０.０９５ꎬＶｆＨＳＰ７０￣８ 亲水性指数为 ０􀆰 ０９５ꎬＶｆＨＳＰ７０￣３４

亲水性指数为 ０􀆰 ０６６ꎬ其余 ＨＳＰ７０ 蛋白亲水性指数

均<０ꎬ为负值ꎮ 从亲水性来看ꎬ大多数 ＨＳＰ７０ 家族

成员亲水性多数为负值ꎬ可见油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白大部

分属于亲水性蛋白ꎮ 不稳定系数是用来衡量蛋白质

在体外的稳定性ꎬ不稳定系数<４０ 的为稳定蛋白ꎮ
结果显示ꎬＨＳＰ７０ 家族成员不稳定系数为１８.３６~
５０􀆰 ６６ꎬ其中不稳定系数>４０ 的有 ９ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎮ
其中 １０ 个油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白定位于细胞质ꎬ４ 个油桐

ＨＳＰ７０ 蛋白定位于叶绿体ꎬ３ 个油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白定

位于细胞核ꎬ３ 个油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白定位于线粒体ꎬ３
个油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白定位于内质网ꎬ１ 个油桐 ＨＳＰ７０
蛋白定位于细胞外ꎮ 不同的亚细胞定位意味着功能

区别和系统发育分化ꎮ

表 １　 油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白家族成员基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ

蛋白质　 　 基因 ＩＤ　 　 氨基酸长度(ａａ) 相对分子量 等电点 亲水性指数 不稳定系数 亚细胞定位

ＶｆＨＳＰ７０￣１ Ｖｆ０３Ｇ２０８７ １８２ ２.１０２×１０４ ８.７０ －０.６７２ ３９.４９ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣２ Ｖｆ０３Ｇ２０８９ ２０９ ２.２９４×１０４ ４.５７ －０.５６８ ４１.３５ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣３ Ｖｆ０２Ｇ０４８１ ２３３ ２.５１５×１０４ ４.６７ －０.５７１ ３８.１５ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣４ Ｖｆ０３Ｇ２０９６ ２０３ ２.２３５×１０４ ４.７９ －０.９４１ ４１.８５ 细胞核

ＶｆＨＳＰ７０￣５ Ｖｆ０５Ｇ２０１５ ６６５ ７.３３４×１０４ ５.１３ －０.４４９ ２６.７６ 内质网

ＶｆＨＳＰ７０￣６ Ｖｆ０３Ｇ０４７９ １ ８５８ ２.０２０×１０４ ６.８５ －０.１０９ ３６.９７ 叶绿体

ＶｆＨＳＰ７０￣７ Ｖｆ０９Ｇ０６９０ ２８２ ３.０３９×１０４ ４.７４ －０.３４５ １８.３６ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣８ Ｖｆ０６Ｇ０９４２ ５１４ ５.５８７×１０４ ５.７３ ０.０９５ ３３.８９ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣９ Ｖｆ０１Ｇ００３６ ６７９ ７.３２１×１０４ ５.７４ －０.３２３ ３７.８３ 线粒体

ＶｆＨＳＰ７０￣１０ Ｖｆ０３Ｇ０７５２ ２ ００８ ２.２２４×１０４ ５.８０ －０.３３６ ４２.３１ 叶绿体

ＶｆＨＳＰ７０￣１３ Ｖｆ０２Ｇ２６８８ ４９３ ５.５４２×１０４ ５.０９ －０.４０８ ４０.９６ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣１４ Ｖｆ０２Ｇ２１７８ ８５１ ９.３９０×１０４ ５.１４ －０.４４６ ４４.９３ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣１５ Ｖｆ０４Ｇ２０８０ ８８９ ９.８７２×１０４ ５.３３ －０.４５１ ３９.２０ 内质网

ＶｆＨＳＰ７０￣１６ Ｖｆ１１Ｇ０９９４ ７７１ ８.６０８×１０４ ５.５６ －０.３９９ ４２.４７ 细胞核

ＶｆＨＳＰ７０￣１８ Ｖｆ０３Ｇ２０８５ ２３７ ２.６５２×１０４ ５.５４ －０.２０６ ４８.０６ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣１９ Ｖｆ０２Ｇ２６８１ １６３ １.８６２×１０４ ６.４３ －１.０６９ ３８.５２ 叶绿体

ＶｆＨＳＰ７０￣２０ Ｖｆ０７Ｇ２４２８ １ ２１７ １.３７４×１０４ ６.２２ －０.５０５ ５０.６６ 细胞核

ＶｆＨＳＰ７０￣２３ Ｖｆ０２Ｇ１８５０ １３３ １.４６５×１０４ ４.６６ －０.８８７ ３５.６３ 线粒体

ＶｆＨＳＰ７０￣２４ Ｖｆ０２Ｇ１８５１ １９８ ２.１５２×１０４ ４.７３ －０.６８８ ３２.５９ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣２５ Ｖｆ０８Ｇ０２４８ １２４ １.３７８×１０４ ４.５７ －０.９０９ ２３.８０ 线粒体

ＶｆＨＳＰ７０￣２６ Ｖｆ００Ｇ１９６６ ２０８ ２.２７６×１０４ ４.７６ －０.６５７ ３８.０９ 细胞质

ＶｆＨＳＰ７０￣２８ Ｖｆ１０Ｇ１８９４ ６６６ ７.３３９×１０４ ５.２６ －０.４１７ ３０.７８ 内质网

ＶｆＨＳＰ７０￣２９ Ｖｆ０７Ｇ２４２９ ６６２ ７.３００×１０４ ５.１５ －０.４４６ ２９.２７ 细胞外

ＶｆＨＳＰ７０￣３４ Ｖｆ０９Ｇ０６８７ ８８ ９.５９２×１０４ ５.０２ ０.０６６ ４５.２６ 叶绿体

２.３　 ＨＳＰ７０ 家族进化关系

利用最大似然法构建 ６ 个物种的ＨＳＰ７０ 系统发育

树ꎮ 如图 １ 所示ꎬ其中包括 １７ 个拟南芥 ＨＳＰ７０ 蛋白氨

基酸序列ꎬ３４ 个毛果杨 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列ꎬ１６ 个

北美乔柏 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列ꎬ２４ 个水稻 ＨＳＰ７０ 蛋

白氨基酸序列和 １ 个喙叶泥炭藓 ＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序

列ꎮ 根据同源关系将 １１６ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白分为 ５ 个亚族

(Ⅰ~Ⅴ)ꎬ每个亚族都含有油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎮⅠ亚族占比
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最高ꎬ共 ５９ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ包括 ６ 个拟南芥 ＨＳＰ７０ 蛋

白ꎬ１４ 个毛果杨 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ１３ 个水稻 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ１０
个油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎮ Ⅱ亚族有 ８ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ包括 １
个拟南芥 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ３ 个毛果杨 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ３ 个油

桐 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎮ Ⅲ亚族含有 １７ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬⅣ亚族

含有 １２ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬⅤ亚族含有 ２０ 个 ＨＳＰ７０ 蛋白ꎬ
其中北美乔柏 ＨＳＰ７０ 蛋白聚集于Ⅰ亚族ꎬ喙叶泥炭藓

ＨＳＰ７０ 蛋白聚集在Ⅱ亚族ꎬ生物进化距离表明ꎬ油桐与

喙叶泥炭藓的亲缘关系较远ꎮ

图 １　 油桐、拟南芥、毛果杨、北美乔柏、水稻和喙叶泥炭藓中 ＨＳＰ７０ 家族系统发育进化树

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉꎬ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａꎬ Ｔｈｕｊａ ｐｌｉｃａｔａꎬ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ａｎｄ
Ｓｐｈａｇｎｕｍ ｒｅｃｕｒｖｕｍ
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２.４　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的基因结构

根据油桐 ＨＳＰ７０ 基因注释文件ꎬ利用 ＧＳＤＳ ２.０
在线分析工具ꎬ获得油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员基因

结构ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ ＶｆＨＳＰ７０￣８、ＶｆＨＳＰ７０￣２３ 与 ＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣２５ 仅含有外显子ꎬ其他 ２１ 个 ＨＳＰ７０ 基因都含

有内含子和外显子ꎮ 在相同的进化树亚族中的 Ｖｆ￣
ＨＳＰ７０ 基因具有相似的外显子￣内含子分布模式ꎬ如

ＶｆＨＳＰ７０￣５ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣２８、ＶｆＨＳＰ７０￣２３ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣
２５ 外显子￣内含子分布模式相似ꎮ 总体来说ꎬ不同

亚族 ＶｆＨＳＰ７０ 基因家族成员的内含子和外显子数量

差异较大ꎬ且内含子位置和长度也存在很大差异ꎬ但
同一亚族成员大部分基因具有相似的外显子￣内含

子分布模式ꎮ

黄色的矩形表示外显子结构ꎬ黑色线条表示内含子ꎮ
图 ２　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员基因结构

Ｆｉｇ.２　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ

２.５　 油桐 ＨＳＰ７０ 家族的保守基序

为了解 ＨＳＰ７０ 蛋白的结构特征ꎬ使用 ＭＥＭＥ 在

线工具分析油桐 ＨＳＰ７０ 家族成员蛋白氨基酸序列的

保守基序ꎬ最大Ｍｏｔｉｆ 检测数设置为 １０ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ
有 ５ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列包含全部 １０ 个保守

基序ꎬ分别为 ＶｆＨＳＰ７０￣５、ＶｆＨＳＰ７０￣６、ＶｆＨＳＰ７０￣１０、Ｖｆ￣
ＨＳＰ７０￣２８、ＶｆＨＳＰ７０￣２９ꎮ 同一进化分支上的蛋白质具

有相同的保守序列ꎬ如 ＶｆＨＳＰ７０￣９ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣１０ꎬＶｆ￣
ＨＳＰ７０￣５ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣２８ 等ꎮ ＶｆＨＳＰ７０￣３４ 仅含有 １ 个

保守基序ꎮ 其中 １７ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白包含 Ｍｏｔｉｆ １ꎬ１５
个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白包含 Ｍｏｔｉｆ ２ꎬＭｏｔｉｆ １ 和 Ｍｏｔｉｆ ２ 可能

在 ＨＳＰ７０ 蛋白的进化中表现出特异性ꎮ 各个 ＨＳＰ７０

蛋白的 Ｍｏｔｉｆ 数量以及分布上的不同可能会导致

ＨＳＰ７０ 蛋白功能上的差异ꎬ保守基序种类及分布可能

与蛋白质功能多样性相关ꎮ 基序结构域分析结果表

明ꎬ２４ 个蛋白质氨基酸序列共含有 １３ 个结构域ꎬ其中

都含有 ＨＳＰ７０ 结构域ꎮ 结构域的分布存在差异ꎬ但
是在同一亚群的家族成员具有类似的结构域ꎬ如 Ｖｆ￣
ＨＳＰ７０￣５ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣２８ꎮ
２.６　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员的染色体定位

为了明确油桐 ＨＳＰ７０ 基因在染色体上的分布

情况ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件对 ２４ 个油桐 ＨＳＰ７０ 基因家

族成员进行染色体定位分析ꎮ 在染色体 １ 上有 ６ 个

基因ꎬ分别为 ＶｆＨＳＰ７０￣３、ＶｆＨＳＰ７０￣２３、ＶｆＨＳＰ７０￣２４、
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ＶｆＨＳＰ７０￣１４、ＶｆＨＳＰ７０￣１９、ＶｆＨＳＰ７０￣１３ꎮ 染色体 ２ 上

也有 ６ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 基因ꎬ分别为 ＶｆＨＳＰ７０￣６、 ＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣１０、 ＶｆＨＳＰ７０￣１８、 ＶｆＨＳＰ７０￣１、 ＶｆＨＳＰ７０￣２、 ＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣４ꎮ 染色体 ６ 上有 ２ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 基因ꎬ分别为

ＶｆＨＳＰ７０￣２０ꎬＶｆＨＳＰ７０￣２９ꎬ染色体 ８ 有 ２ 个 ＶｆＨＳＰ７０
基因ꎬ分别为 ＶｆＨＳＰ７０￣３４ꎬＶｆＨＳＰ７０￣７ꎮ ＶｆＨＳＰ７０￣１５

基因分布在染色体 ３ 上ꎬＶｆＨＳＰ７０￣５ 分布在染色体 ４
上ꎬＶｆＨＳＰ７０￣８ 分布在染色体 ５ 上ꎬＶｆＨＳＰ７０￣２５ 基因

分布在染色体 ７ 上ꎬＶｆＨＳＰ７０￣２８ 基因分布在染色体

９ 上ꎬＶｆＨＳＰ７０￣１６ 基因分布在染色体 １０ 上ꎮ ＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣２６ 基因和 ＶｆＨＳＰ７０￣９ 未定位到染色体上ꎮ

图 ３　 油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白质保守序列(Ａ)和蛋白质结构域(Ｂ)
Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ(Ａ) ａｎｄ ｄｏｍａｉｎｓ(Ｂ) ｏｆ ＨＳＰ７０ ｉｎ Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ

２.７　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的表达特性

收集油桐 ＨＳＰ７０ 基因在不同组织中的表达数

据ꎬ利用转录组数据获取 ＦＰＫＭ 值ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 制

作热图使数据可视化ꎬ对 ＶｆＨＳＰ７０ 基因家族成员在

根、茎、叶、种子和花中的表达量进行研究ꎮ
对于 ＶｆＨＳＰ７０ 基因家族成员在根、茎、叶中的表

达ꎬ结果如图 ４ 所示ꎬＶｆＨＳＰ７０￣３ 与 ＶｆＨＳＰ７０￣４ 在根

中的表达量较高ꎬ在茎和叶中的表达量明显低于根ꎬ
ＶｆＨＳＰ７０￣１８ 在茎中表达量较高ꎻＶｆＨＳＰ７０￣２６ 在叶中

表达量较高ꎬ说明这些基因对油桐营养组织的生长

发育过程起重要作用ꎬ且同一个基因在不同的组织

中发挥不同的功能ꎮ 关于 ＶｆＨＳＰ７０ 在油桐种子中的

表达模式ꎬ分析了以下 ５ 个具有代表性的种子发育

阶段:开花后 １０ 周(Ｓ１)、开花后 １５ 周(Ｓ２)、开花后

２０ 周(Ｓ３)、开花后 ２５ 周(Ｓ４)、开花后 ３０ 周(Ｓ５)ꎮ
在开花后 １０ 周ꎬ油桐种子中 ＶｆＨＳＰ７０￣５ 表达量较

高ꎻ在开花后 １５ 周ꎬ油桐种子中 ＶｆＨＳＰ７０￣４ 的表达

量较高ꎻ在开花后 ２０ 周ꎬ油桐种子中 ＶｆＨＳＰ７０￣２６ 表

达量较高ꎻ开花后 ２５ 周ꎬ油桐种子中 ＶｆＨＳＰ７０￣４ 表

达量较高ꎻ在开花后 ３０ 周ꎬ油桐种子中 ＶｆＨＳＰ７０￣２５
表达量较高ꎮ 这些较高表达的基因在油桐种子发育

过程中发挥重要的作用ꎬ不同发育时期种子的高表

达基因也有所不同ꎮ Ｆｅｎｇ 等[３８] 将在某一阶段表达

量是其余阶段表达量 ２ 倍以上的 ＶｆＨＳＰ７０ 基因定义
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为“阶段特异性”基因ꎬ由图 ４ 可见ꎬＶｆＨＳＰ７０￣２ 基因

在开花后 ３０ 周是“阶段特异性”基因ꎮ 在油桐发育

阶段ꎬ这些特异性表达的基因起着重要的作用ꎮ

Ｓ１:开花后 １０ 周的种子ꎻＳ２:开花后 １５ 周的种子ꎻＳ３:开花后 ２０ 周的种子ꎻＳ４:开花后 ２５ 周的种子ꎻＳ５ 开花后 ３０ 周的种子ꎻＣ１:开花前 ３０ ｄ
的雌蕾ꎻＣ２:开花前 ２５ ｄ 的雌蕾ꎻＣ３:开花前 １０ ｄ 的雌蕾ꎻＣ４:开花前 １ ｄ 的雌蕾ꎻＸ１:开花前 ３０ ｄ 的雄蕾ꎻＸ２:开花前 ２５ ｄ 的雄蕾ꎻＸ３:开花前

１０ ｄ 的雄蕾ꎻＸ４:开花前 １ ｄ 的雄蕾ꎻＣＸ:两性花ꎮ
图 ４　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员在根、茎、叶、花、种子组织中的表达量

Ｆｉｇ.４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＨＳＰ７０ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ｌｅａｖｅｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｓꎬ ａｎｄ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ

　 　 对 ＶｆＨＳＰ７０ 基因在花中表达量进行可视化ꎬ分
析了以下 ４ 个具有代表性的雌蕾和雄蕾发育阶段:
开花前 ３０ ｄ 的雌蕾(Ｃ１)和雄蕾(Ｘ１)ꎻ开花前 ２５ ｄ
的雌蕾(Ｃ２)和雄蕾(Ｘ２)ꎻ开花前 １０ ｄ 的雌蕾(Ｃ３)
和雄蕾(Ｘ３)ꎻ开花前 １ ｄ 的雌蕾(Ｃ４)和雄蕾(Ｘ４)ꎮ
在 ４ 个阶段中ꎬ ＶｆＨＳＰ７０￣３、 ＶｆＨＳＰ７０￣１３、 ＶｆＨＳＰ７０￣
１９、 ＶｆＨＳＰ７０￣２３、 ＶｆＨＳＰ７０￣２５ 和 ＶｆＨＳＰ７０￣２９ 基 因

ＦＰＫＭ<０􀆰 ２ꎬ几乎不表达ꎻＶｆＨＳＰ７０￣５、ＶｆＨＳＰ７０￣６、Ｖｆ￣
ＨＳＰ７０￣１０、ＶｆＨＳＰ７０￣１４、ＶｆＨＳＰ７０￣１８ 基因在 ４ 个阶段

表达量较高ꎬＶｆＨＳＰ７０￣５ 在开花前 ３０ ｄ 到开花前 １０
ｄ 均有较高表达量ꎻ在两性花发育阶段ꎬＶｆＨＳＰ７０￣１８
有较高表达量ꎮ 这些结果表明ꎬ不同的基因可能阶

段性参与油桐花的发育ꎮ
　 　 油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员在根、茎、叶、种子、
花 ５ 种组织中各有不同的表达模式ꎬＶｆＨＳＰ７０￣４、Ｖｆ￣
ＨＳＰ７０￣５、ＶｆＨＳＰ７０￣６、ＶｆＨＳＰ７０￣１４、ＶｆＨＳＰ７０￣１８、ＶｆＨ￣

ＳＰ７０￣２６ 在 ５ 种组织中均有较高表达ꎬ表明这些基

因在油桐的整个生长发育中发挥着较大作用ꎬ且不

同的基因在这 ５ 个组织中的表达具有特异性ꎻＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣４ 在根、茎、叶、种子均有较高表达ꎬ说明 ＶｆＨ￣
ＳＰ７０￣４ 在油桐根、茎、叶和种子的生长和发育过程

中可能起着重要作用ꎻＶｆＨＳＰ７０￣５ 从开花前 ３０ ｄ 至

开花前 １０ ｄ 均表现出较高表达水平ꎮ 因此ꎬ这些基

因可能在油桐繁殖阶段起着重要调控作用ꎮ

３　 讨 论

油桐是一种经济价值较高的能源树种ꎬ能够提

供十分优质的生物质能源ꎬ如干性油料ꎮ 油桐属典

型的中亚热带树种ꎬ为阳性树种ꎬ喜温、喜光、喜水ꎬ
但又不耐水湿ꎬ适应暖湿气候ꎬ增强油桐的抗逆性将

对油桐的种植范围与生产产量有很大的帮助ꎮ
ＨＳＰ７０ 是一种普遍存在的分子伴侣ꎬ在植物生长发

３１８王占军等:油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族的全基因组鉴定与表达分析



育过程中发挥重要作用ꎬ植物中 ＨＳＰ７０ 基因家族成

员广泛参与植物的逆境胁迫反应和代谢调控ꎮ 目

前ꎬＨＳＰ７０ 基因的生物学功能已在许多植物中得到

了研究ꎬ例如拟南芥、水稻、毛果杨和小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ａｅｓｔｉｖｕｍ) [３９]ꎬ但油桐的 ＨＳＰ７０ 基因鲜有报道ꎮ 因此

本研究对油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族进行了全面的全基

因组分析ꎬ以期为今后油桐 ＨＳＰ７０ 基因功能研究提

供基础ꎮ
ＨＳＰ７０ 是一种重要的热休克蛋白[４０￣４１]ꎬ在植物

的细胞、组织、器官以及整个生命周期中发挥着广泛

的作用ꎮ 近年来ꎬ随着 ＨＳＰ７０ 基因家族成员的深入

研究ꎬ人们对 ＨＳＰ７０ 基因在植物油脂代谢中的作用

有了更深入的理解ꎮ 然而ꎬ关于油桐油脂代谢中

ＨＳＰ７０ 基因的具体作用仍待探秘ꎮ 研究发现ꎬ随着

环境温度的升高ꎬ拟南芥萼片与花朵早上随之开放ꎬ
然而对于其潜在的分子机制知之甚少[４２]ꎮ 轻度热

应激会使脂质代谢减慢ꎬ特别是表皮脂质代谢减慢ꎬ
萼片中的相关基因表达量变高ꎬＨＳＰ７０￣１６ 的突变同

样使脂质代谢减慢ꎬ萼片中的相关基因表达量变

高[４３￣４４]ꎮ 另外ꎬ研究发现大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)中的一

些 ｍｉＲＮＡ 通过靶向负调控 ＨＳＰ７０ 基因的表达ꎬ从
而对大豆籽粒的蛋白质合成起到促进作用ꎮ 磷酸烯

醇式丙酮酸羧化酶(ＰＥＰＣ)可能在大豆籽粒成熟过

程中油脂和蛋白的转化中扮演着重要角色[４５]ꎮ １ꎬ５
二磷酸核酮糖羧化酶 /加氧酶有 ４ 个大亚基(ＲｂｃＬ)
和 ４ 个小亚基(ＲｂｃＳ)ꎬＲｂｃＳ２ 基因表达量高且相对

稳定ꎬ 被用于微藻重组蛋白表达载体的构建ꎮ
ＨＳＰ７０￣Ｒｂｃｓ２ 嵌 合 启 动 子 是 促 进 莱 茵 衣 藻

(Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ)外源基因表达的较好启

动子[４６]ꎮ 含有 ＨＳＰ７０ 和 ＲＢＣＳ 双启动子的蛋白质

表达载体可以降低小球藻的转基因沉默效应[４７]ꎮ
随着研究的不断深入ꎬ期待 ＨＳＰ７０ 基因在油桐油脂

代谢中的作用机制能被明确阐释ꎮ 这些研究结果不

仅有助于人们理解植物在环境变化下的适应机制ꎬ
也为改良油桐品种提供了新思路ꎮ

４　 结 论

本研究从油桐全基因组数据中鉴定出 ＨＳＰ７０
家族基因ꎬ分析其理化性质、系统发育关系、染色体

定位、基因结构、保守基序及表达特性等ꎮ 与其他植

物相比ꎬ油桐的 ＨＳＰ７０ 基因家族成员数量适中(拟
南芥 １８ 个ꎬ水稻 ３２ 个ꎬ大豆 ６１ 个[４８]ꎬ北美乔柏 １６

个ꎬ喙叶泥炭藓 １ 个)ꎬ油桐的 ＨＳＰ７０ 蛋白等电点

(４.５７~８􀆰 ７０)与大戟科的麻疯树(５.０６~６􀆰 ０６)相近ꎬ
油桐 ＨＳＰ７０ 蛋白主要为酸性的、亲水性的、稳定的

蛋白质ꎮ 有研究结果表明ꎬＨＳＰ７０ 蛋白的亲水性能

够增强植物对非生物胁迫的抵御能力[４９]ꎮ ＨＳＰ７０
基因编码的蛋白质多定位于细胞质、叶绿体、细胞核

和线粒体中ꎬ表明 ＨＳＰ７０ 在油桐的整个生命活动中

都发挥作用ꎬ其中较多的 ＨＳＰ７０ 基因编码的蛋白质

定位于细胞质中ꎬ这可能与它所承担的功能有关ꎬ即
位于胞质的 ＨＳＰ７０ 成员在信息传递到细胞核中的

过程中起着至关重要的作用ꎬ从而对基因在细胞核

内的表达进行调节ꎮ 由油桐系统发育进化树、基因

结构与保守基序结果综合分析来看ꎬ同一聚类的蛋

白质常具有相同或相似的结构ꎬ该结果与拟南芥、水
稻、毛果杨、大豆的研究结果一致ꎬ可能是由于在进

化过程中油桐基因组的串联重复和随机重复ꎬ串联

重复和随机重复在基因家族的进化和扩张中发挥重

要作用[５０]ꎮ 其物种间进化树分析结果表明ꎬ有 ５ 对

直系同源基因ꎬ其中 ３ 对是毛果杨与油桐ꎬ说明油桐

与毛果杨的亲缘关系较为接近ꎮ 基因结构分析结果

表明ꎬ属同一进化分支的家族成员ꎬ具有明显相同或

相似的内含子￣外显子数量结构特征ꎻ油桐基序分析

结果表明ꎬ其中 ５ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白氨基酸序列包含

全部 １０ 个保守基序ꎬ其余 １９ 个 ＶｆＨＳＰ７０ 蛋白氨基

酸序列均缺少部分 Ｍｏｔｉｆꎮ 以上结果表明ꎬＶｆＨＳＰ７０
家族不同聚类在进化关系、基因结构、保守基序上均

具有明显的差异性ꎮ ＶｆＨＳＰ７０ 基因在油桐不同组织

和器官中表达ꎬ这些结果表明它们可能参与油桐生

长发育的各个过程ꎬ其中 ＶｆＨＳＰ７０￣５ 在开花前 ３０ ｄ
到开花前 １０ ｄ 的花蕾中均有较高表达量ꎬ推测可能

促进油桐花的发育ꎻＶｆＨＳＰ７０￣４ 在根、茎、叶、种子中

均有较高表达量ꎬ推测可能与油桐的生长发育有较

强关联ꎮ
低温是影响油桐生长发育的重要环境因子ꎬ本

研究对油桐 ＨＳＰ７０ 基因家族成员进行鉴定和生物

信息学分析ꎬ系统揭示了油桐 ＨＳＰ７０ 基因的理化性

质、进化特点和表达特性等ꎬ为将来利用分子手段培

育抗寒油桐新品种提供了理论基础ꎮ
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