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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍꎻ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓꎻ ＳＰＬ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎻ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 ＳＰＬ(ＳＱＵＡＭＯＳＡ ｐｒｏｍｏｔｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｌｉｋｅ)是
一类广泛存在于植物中的重要的特异性转录因子ꎬ其
蛋白质均具有 ＳＢＰ 结构域[１￣２]ꎮ ＳＰＬ 转录因子最初是

在金鱼草(Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ ｍａｊｕｓ Ｌ.)中发现并由此得名[３]ꎬ
ＳＰＬ 在植物生长发育过程中参与花的发育及调控、根
的发育、非生物与生物的胁迫应答[４￣５]ꎮ 例如在盐胁迫

或干旱胁迫下 ＳＰＬ 家族成员会通过调节基因参与信号

转导的丰度、脯氨酸合成和花青素代谢等来响应盐胁

迫或干旱胁迫[２]ꎮ 研究人员在对拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ)的研究中发现ꎬ沉默 ｍｉＲ１５６ 靶向的 ＳＰＬ２、
ＳＰＬ９、ＳＰＬ１１基因ꎬ可增强拟南芥遭受高温胁迫、盐胁迫

和干旱胁迫后的恢复能力[６]ꎻ水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)中

ｍｉＲ１５６靶向调节 ＳＰＬ 基因ꎬ可增强水稻遭受盐胁迫、干
旱胁迫后的恢复能力ꎮ 白桦(Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ)中 Ｂｐ￣
ＳＰＬ６基因转至拟南芥后进行盐胁迫和干旱胁迫试

验[７]ꎬ结果发现胁迫发生后ꎬＢｐＳＰＬ６ 基因启动子驱动

的 ＧＵＳ 基因表达量有所下降ꎮ 铁皮石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ)中 ＤｏＳＴＭ３ 基因在 ＮａＣｌ 胁迫下其相对表达

水平与对照组相比显著降低[８]ꎬ推测 ＳＰＬ 基因可能参

与植物盐胁迫和干旱胁迫的响应ꎮ
黑果枸杞(Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ)为茄科(Ｓｏｌａｎａｃｅ￣

ａｅ)枸杞属(Ｌｙｃｉｕｍ)多年生落叶小灌木ꎮ 因果实中

含有丰富的花青素、维生素、蔗糖和脂肪等[９]ꎬ并且

可广泛应用于医药、纺织、食品等领域ꎬ在植物中有

“软黄金”的美称[１０]ꎮ 它还是中国盐碱地区和荒漠

地区的重要建群树[１１￣１２]ꎮ 但是现在关于黑果枸杞

耐盐基因的相关报道相对较少ꎬ所以研究其耐盐分

子机理对于人工栽培和良种选育具有现实意义ꎮ
目前已从拟南芥[６]、水稻[１３]、小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉ￣

ｖｕｍ)[１４]、玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ)[１５]、番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉ￣
ｃｕｍ)[１６]、圆齿野鸦椿 (Ｅｕｓｃａｐｈｉｓ ｋｏｎｉｓｈｉｉ)[１７]、红花

( Ｃａｒｔｈａｍｕｓ ｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓ )[１８]、 芥 蓝 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ
ｖａｒ.)[１９]、马尾松(Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ)[２０] 和山羊草(Ａｅ￣
ｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ)[２１]等多种植物中鉴定出 ＳＰＬ 转录因子

家族基因ꎬ但在黑果枸杞中尚未有 ＳＰＬ 基因的相关研

究报道ꎮ 本研究基于不同浓度 ＮａＣｌ 在不同胁迫时间

处理下的黑果枸杞转录组数据ꎬ通过生物信息学方法

系统鉴定黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员ꎬ并分析其编码

的蛋白质理化性质、亚细胞定位、保守结构域、蛋白质

结构及系统进化树及表达模式ꎬ为深入研究 ＳＰＬ 基因

在黑果枸杞抗盐胁迫方面的作用提供参考依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本试验所用植物材料是保存于甘肃农业大学林

学院组培实验室的黑果枸杞组培苗ꎬ组培苗培养条件

及培养基配方见表 １ꎮ 在配置好的培养基中快速繁

殖黑果枸杞组培苗ꎬ１４ ｄ 后选取生长健壮、长势相对

一致的黑果枸杞组培苗炼苗 ５ ｄꎬ然后将其移栽到配

置好的 １ / ２ Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液(ｐＨ 为 ５􀆰 ７)中再培养 １４
ｄꎬ之后将其移入 １ / ２ Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液中进行盐胁迫

(ＮａＣｌ)处理[２２￣２３]ꎮ 盐胁迫处理方式有 ３ 种ꎬ分别是

不加 ＮａＣｌ、加入 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ、加入 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ
ＮａＣｌꎬ分别在盐胁迫处理 ０ ｈ、１ ｈ 和 １２ ｈ 进行取

样[２４]ꎮ 对相同的 ＮａＣｌ 处理方式的样品分别进行 ３
个生物学重复ꎮ 经过 ＮａＣｌ 处理后ꎬ选择不同方位生

长良好的主根和完整的叶片取样ꎬ选取的测试样品重

量约 ０􀆰 １ ｇꎬ采集样品后用液氮速冻并保存于－８０ ℃
冰箱中备用ꎮ 样品密封后送至上海欧易生物医学科

技有限公司进行转录组测序ꎮ

表 １　 黑果枸杞的组培条件与培养基配方

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍｅｄｉｕｍ ｆｏｒｍｕｌａ ｏｆ Ｌｙｃｉ￣

ｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

组培条件

项目　 　 　 　 水平

培养基配方

项目　 　 　 　 水平

光照时间(ｈ) １６ １ / ２ ＭＳ 培养基(ｇ / Ｌ) ２.４７

光照度(ｌｘ) ７００ 琼脂(ｇ / Ｌ) ５

昼 / 夜温度(℃) ２２±２ / ２０±２ 蔗糖(ｇ / Ｌ) ２０

相对温度(％) ６５ ＮＡＡ(ｍｇ / Ｌ) ０.２

ｐＨ ５.７ ＩＢＡ(ｍｇ / Ｌ) ０.２

１.２　 生物信息学分析

１.２.１ 　 黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员的鉴定 　 在

Ｐｆａｍ 数据库(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ / )下载 ＳＰＬ 家族

(ＰＦ０３１１０) [２１ꎬ２５] 的隐马尔可夫模型文件ꎬ 使用

ＴＢｔｏｏｌｓ 软件进行数据初筛ꎬ然后根据 ＳＰＬ 家族蛋白

质保守结构域 ＳＢＰꎬ用 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.
ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ / ｗｒｐｓｂ. ｃｇｉ ) 在 线 软 件 和

ＳＭＡＲＴ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ. ｄｅ / ) 在线软件再次筛

选ꎬ最终得到黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员ꎮ
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１.２.２　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质亚细胞定位预测及理

化性质分析 　 应用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ.
ｈｇｃ.ｊｐ / )在线软件预测黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质亚细

胞定位ꎬ采用 Ｅｘｐａｓｙ￣ＰｒｏｔＰａｒａｍ (ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ.
ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ/ )在线软件对黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质

理化性质和亲疏水性进行分析ꎬ使用 ＳｉｇｎａｌＰ￣６.０(ｈｔ￣
ｔｐｓ:/ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ.ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ￣６.０ / )
在线软件预测黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质信号肽ꎬ使用

ＣｈｉＰｌｏｔ(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｗｗ.ｃｈｉｐｌｏｔ.ｏｎｌｉｎｅ / )在线软件绘制黑

果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质亚细胞定位预测结果ꎮ
１.２.３　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质结构和保守结构

域分析 　 利用 ＳＯＰＭＡ(ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ /
ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)在
线软件进行黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质二级结构预

测和 分 析ꎬ 采 用 ＭＥＭＥ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ /
ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)在线软件分析黑果枸杞 ＳＰＬ 家

族蛋白质保守基序ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件对黑果枸杞

ＳＰＬ 蛋白的系统进化、保守结构域和保守基序进行

数据可视化ꎮ
１.２.４　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质系统进化分析　 在

ＴＡＩＲ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )数据库下载拟南

芥 ＳＰＬ 家族蛋白质数据ꎬ在 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.
ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )数据库下载番茄 ＳＰＬ 家族蛋白质数据

和烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ)ＳＰＬ 家族蛋白质数据ꎬ利

用 ＭＥＧＡ￣Ｘ 软件的 ＭＵＳＣＬＥ 工具进行黑果枸杞、番
茄、烟草和拟南芥 ＳＰＬ 蛋白的多序列比对ꎬ然后使用

ＭＥＧＡ￣Ｘ 软件最大似然法(Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ)
构建系统发育树ꎬ并把 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 参数设置为１ ０００ꎮ
使用 ＣｈｉＰｌｏｔ ＴＶＢＯＴ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｃｈｉｐｌｏｔ. ｏｎｌｉｎｅ /
ｔｖｂｏｔ.ｈｔｍｌ) [２６]在线软件绘制黑果枸杞、番茄、烟草和

拟南芥 ＳＰＬ 家族蛋白质的系统进化树ꎮ
１.２.５　 黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员的表达模式分

析　 根据软件[２７￣２８] 计算得到的 ＦＰＫＭ( Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｒｅａｄｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ)数据ꎬ使用

ＣｈｉＰｌｏｔ 在线软件绘制黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员

在其根与叶中的表达模式以及黑果枸杞 ＳＰＬ 基因

响应盐胁迫的表达分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员鉴定

黑果枸杞转录组数据在 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｓｒａ ) 的 登 录 号 为

ＳＲＲ７７００８２５[２９￣３１]ꎮ 通过 ＳＰＬ 家族的隐马尔可夫模

型文件和 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件初筛黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族

成员后ꎬ在 ＮＣＢＩ Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｄｏｍａｉｎｓ 和 ＳＭＡＲＴ 上进

一步去除无 ＳＢＰ 保守结构域的氨基酸序列ꎬ最终得

到黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员 ２０ 个ꎬ分别命名为

ＬｒＳＰＬ１~ ＬｒＳＰＬ２０(表 ２)ꎮ

表 ２　 黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员及编码的蛋白质理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＳＰＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

基因

名称　 编号　 　 　

编码的蛋白质

相对分子量 等电点 不稳定指数 脂溶指数 亲水指数 总原子数
氨基酸序列
长度(ａａ)

ＬｒＳＰＬ１ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１２５５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿１ ２０ ３３３.１８ ８.６１ ５２.０３ ７２.８１ －０.８６７ ２ ８４６ １７８
ＬｒＳＰＬ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１５１５０＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿３ ３２ ９５３.１９ ８.７８ ６２.０８ ５０.４８ －０.９５４ ４ ４８９ ２９０
ＬｒＳＰＬ３ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１５８４１＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿１０ ５５ ４０１.１４ ９.０７ ５０.５５ ６５.１７ －０.５１０ ７ ６６３ ５０７
ＬｒＳＰＬ４ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１６７１３＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿６ ４９ ６６０.４８ ８.５９ ４４.８６ ６２.６０ －０.５８７ ６ ８５５ ４５０
ＬｒＳＰＬ５ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１７４８７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿７ ３４ ０１２.７５ ８.７１ ６９.０３ ５５.５６ －０.６７１ ４ ６５３ ３１１
ＬｒＳＰＬ６ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８１８７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３＿８ ３２ ８４３.２９ ９.２９ ４６.６７ ６０.９３ －０.６８７ ４ ５３９ ２９１
ＬｒＳＰＬ７ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１９７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿３ ３８ ９３６.９５ ９.２１ ５０.３２ ５４.４５ －０.７２７ ５ ３４２ ３６２
ＬｒＳＰＬ８ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３８８９＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２＿５ ４７ ６０７.２０ ９.１１ ５２.０３ ５６.３７ －０.６７８ ６ ５７４ ４３３
ＬｒＳＰＬ９ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４６０４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３＿１０ １０９ ７４５.３０ ５.６４ ５８.９２ ８０.８１ －０.４１５ １５ ２４７ ９８８
ＬｒＳＰＬ１０ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４７７５＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ９＿２ １３０ ３１０.８３ ６.５３ ４６.９３ ８７.５３ －０.１６４ １８ ２１４ １ １７６
ＬｒＳＰＬ１１ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４７９４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ４＿４ ８６ ５１７.５３ ６.５５ ５２.４０ ７６.１８ －０.４０４ １２ ０５５ ７６８
ＬｒＳＰＬ１２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４９００＿ｃ１＿ｇ２＿ｉ２＿５ １１２ ２０４.４１ ６.７４ ５０.４１ ８３.１２ －０.３１３ １５ ６６５ １ ０１８
ＬｒＳＰＬ１３ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４９００＿ｃ１＿ｇ３＿ｉ２＿５ １０８ ４７８.７４ ８.０２ ４３.９７ ８２.１４ －０.４００ １５ １４０ ９７８
ＬｒＳＰＬ１４ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５０４９＿ｃ２＿ｇ３＿ｉ１＿１ １５ ７３８.５８ ８.８０ ７８.２７ ４６.３５ －１.１９９ ２ １６０ １３７
ＬｒＳＰＬ１５ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２７６７５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ７＿７ ７９ ６５７.４７ ６.１６ ５２.６０ ７６.３７ －０.４１４ １１ ０８１ ７０６

３００２刘　 筠等:黑果枸杞 ＳＰＬ 转录因子家族成员鉴定与生物信息学分析



续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

基因

名称　 编号　 　 　

编码的蛋白质

相对分子量 等电点 不稳定指数 脂溶指数 亲水指数 总原子数
氨基酸序列
长度(ａａ)

ＬｒＳＰＬ１６ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３２２２＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿９ ３１ ６８１.７３ ８.１４ ６６.４６ ５２.４５ －０.７９１ ４ ３０１ ２９０
ＬｒＳＰＬ１７ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４７５７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿２ １５ ２９６.０８ ９.６５ ６６.０７ ５４.９６ －１.０６２ ２ １０６ １３３
ＬｒＳＰＬ１８ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ６４１２＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿１０ ４４ ５５０.４５ ８.８３ ５４.９３ ７１.５３ －０.６５６ ６ １９３ ３９１
ＬｒＳＰＬ１９ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ９６１３＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿４ ５３ ７１７.５０ ８.１５ ６１.１４ ６７.７５ －０.６５６ ７ ４５０ ４７９
ＬｒＳＰＬ２０ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ９７４９＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１＿８ ４３ ３６９.９７ ９.１１ ５５.５７ ６９.３９ －０.７８７ ６ ０２９ ３７６

等电点大于 ７􀆰 ００ 的为碱性蛋白质ꎬ小于 ７􀆰 ００ 的为酸性蛋白质ꎻ不稳定指数大于 ４０􀆰 ００ 的为不稳定蛋白质ꎬ小于 ４０􀆰 ００ 的为稳定蛋白质ꎻ亲水指
数大于 ０ 的是疏水性蛋白质ꎬ小于 ０ 的是亲水性蛋白质ꎮ

２.２　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质亚细胞定位及理化

性质

　 　 从图 １ 可知ꎬ黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质中除 Ｌｒ￣
ＳＰＬ１０ 蛋白亚细胞定位于质膜ꎬ其余 １９ 个蛋白质亚

细胞定位在细胞核ꎬ并且 ２０ 条蛋白质氨基酸序列都

不含有信号肽ꎮ 从表 ２ 可见ꎬ黑果枸杞 ＳＰＬ 蛋白相对

分子量为１５ ２９６.０８~ １３０ ３１０.８ꎻ等电点为５.６４~ ９􀆰 ６５ꎬ

除 ＬｒＳＰＬ９、ＬｒＳＰＬ１０、ＬｒＳＰＬ１１、ＬｒＳＰＬ１２、ＬｒＳＰＬ１５ 蛋白

之外ꎬ其余 １５ 个 ＬｒＳＰＬ 蛋白的等电点都大于 ７􀆰 ０ꎬ说
明黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质大多数富含碱性氨基酸ꎻ
不稳定系数为４３.９７~７８􀆰 ２７ꎬ均为不稳定蛋白质ꎻ脂溶

指数为４６.３５~ ８７􀆰 ５３ꎻ亲水指数为－１.１９９~ －０.１６４ꎬ全
部是亲水性蛋白质ꎻ总原子数为２ １０６~ １８ ２１４ꎻ氨基

酸个数为１３３~１ １７６ ａａꎮ

数值为蛋白质亚细胞定位预测网站(ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ)中的得分ꎮ
图 １　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质亚细胞定位

Ｆｉｇ.１　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ
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　 　 Ｅｘｐａｓｙ￣ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 在线软件分析黑果枸杞 ＳＰＬ
家族蛋白质的亲水性和疏水性ꎬ结果如图 ２ 所示ꎬ
ＬｒＳＰＬ１ 最 高 值 为 ２􀆰 ４５６ꎬ 在 １１３ 位ꎻ 最 低 值 为

－３􀆰 ３２２ꎬ在 １５２ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ２ 最高值为 １􀆰 ７６７ꎬ在

１９２ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ９８９ꎬ在 ２３２ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ３ 最高

值为 １􀆰 ２３３ꎬ在 ３６２ 位ꎻ最低值为 －３􀆰 ６００ꎬ在 ２２６
位ꎮ ＬｒＳＰＬ４ 最高值为 ２􀆰 ２４４ꎬ在 １５０ 位ꎻ最低值为

－３􀆰 ３５６ꎬ在 ２４４ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ５ 最高值为 １􀆰 ７８９ꎬ在 ２３
位ꎻ最低值为－３􀆰 ７４４ꎬ在 ９６ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ６ 最高值为

１􀆰 ４６７ꎬ在 ２４３ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ６００ꎬ在 ２０５ 位ꎮ Ｌｒ￣
ＳＰＬ７ 最 高 值 为 １􀆰 ６６７ꎬ 在 １０３ 位ꎻ 最 低 值 为

－３􀆰 ４２２ꎬ在 １４２ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ８ 最高值为 １􀆰 ６７８ꎬ在

１８６ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ３５６ꎬ在 ２２７ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ９ 最高

值为 ３􀆰 ３１１ꎬ在 ９６１ 位ꎻ最低值为 －３􀆰 ５７８ꎬ在 ２１０
位ꎮ ＬｒＳＰＬ１０ 最高值为 ３􀆰 ３４４ꎬ在 １１４９ 位ꎻ最低值

为－３􀆰 ５４４ꎬ在 ２１５ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１１ 最高值为 ２􀆰 ５２２ꎬ
在 ３４４ 位ꎻ最低值为－４􀆰 ０６７ꎬ在 １９３ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１２
最高值为 ３􀆰 ３４４ꎬ在 ９９１ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ５４４ꎬ在
２１５ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１３ 最高值为 ３􀆰 ３１１ꎬ在 ９５１ 位ꎻ最低

值 为 －３􀆰 ６１１ꎬ 在 ２２３ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１４ 最 高 值 为

２􀆰 ５４４ꎬ在 ８７ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ５４４ꎬ在 １２７ 位ꎮ Ｌｒ￣
ＳＰＬ１５ 最 高 值 为 ２􀆰 ５２２ꎬ 在 ３７４ 位ꎻ 最 低 值 为

－４􀆰 ０６７ꎬ在 １９３ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１６ 最高值为 １􀆰 ６６７ꎬ在
３８ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ４２２ꎬ在 ７７ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１７ 最高

值为 １􀆰 ９６７ꎬ在 ３２ 位ꎻ最低值为－３􀆰 ５４４ꎬ在 ７１ 位ꎮ
ＬｒＳＰＬ１８ 最 高 值 为 １􀆰 ７７８ꎬ 在 ９２ 位ꎻ 最 低 值 为

－３􀆰 ６３３ꎬ在 ２７８ 位ꎮ ＬｒＳＰＬ１９ 最高值为 ２􀆰 １２２ꎬ在
２４２ 位ꎻ最低值为 －３􀆰 ６３３ꎬ在 ２８１ꎮ ＬｒＳＰＬ２０ 最高

值为 １􀆰 ６７８ꎬ在 ２６８ 位ꎻ最低值为 －３􀆰 ６３３ꎬ在 １７６
位ꎮ 由此可见ꎬ２０ 条 ＬｒＳＰＬ 蛋白氨基酸序列均存

在明确的亲水区域和疏水区域ꎬ并且亲水区域多

于疏水区域ꎬ表明 ＬｒＳＰＬ 家族蛋白质均为亲水性

蛋白质ꎮ
２.３　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质结构和保守结构域

　 　 ＬｒＳＰＬ 蛋白质二级结构预测和分析结果(表

３、图 ３) 表明ꎬ２０ 个蛋白质均含有 α￣螺旋、 β￣转
角、无规则卷曲和延伸链ꎮ 在 ＬｒＳＰＬ 家族蛋白质

中 α￣螺旋分布占比１１.００％ ~ ４８􀆰 ９１％ꎬβ￣转角分

布占 比 ０.７５％ ~ ８􀆰 ４３％ꎬ无 规 则 卷 曲 分 布 占 比

３７.２３％ ~ ７０􀆰 ７２％ꎬ 延 伸 链 分 布 占 比 ７.３０％ ~
１８􀆰 ２１％ꎬ其中无规则卷曲>α￣螺旋>延伸链>β￣转
角的 ＬｒＳＰＬ 蛋 白 最 多ꎬ 有 １７ 个ꎬ 所 占 比 例 为

８５􀆰 ００％ꎻ２ 个 ＬｒＳＰＬ 蛋白二级结构表现为无规则

卷曲>延伸链>α￣螺旋>β￣转角ꎬ比例是 １０􀆰 ００％ꎻ１
个 ＬｒＳＰＬ 蛋白二级结构表现为 α￣螺旋>无规则卷

曲>延伸链>β￣转角ꎬ比例是 ５􀆰 ００％ꎮ ＬｒＳＰＬ 蛋白

空间结构的不同决定了蛋白质功能的差异ꎬ为后

续黑果枸杞 ＳＰＬ 家族的蛋白质研究提供参考ꎮ
黑果枸杞 ２０ 个 ＬｒＳＰＬ 蛋白氨基酸序列中均含

有 １ 个 ＳＢＰ 结构域ꎻ其中 ＬｒＳＰＬ９、 ＬｒＳＰＬ１０、 Ｌｒ￣
ＳＰＬ１２ 和 ＬｒＳＰＬ１３ 还分别含有 １ 个 Ａｎｋ＿２ ｓｕｐｅｒ￣
ｆａｍｉｌｙ 结构域(图 ４Ｂ)ꎮ ＭＥＭＥ 在线软件对 ＬｒＳＰＬ
家族蛋白质的分析结果显示ꎬＬｒＳＰＬ 蛋白共包含 ５
个保守基序ꎬ分别为 ｍｏｔｉｆ １、 ｍｏｔｉｆ ２、 ｍｏｔｉｆ ３、 ｍｏ￣
ｔｉｆ４ 和 ｍｏｔｉｆ ５ꎬ其中含 ５ 个 ｍｏｔｉｆ 的 ＬｒＳＰＬ 蛋白有 ４
个ꎬ含 ４ 个 ｍｏｔｉｆ 的 ＬｒＳＰＬ 蛋白有 ２ 个ꎬ含 ３ 个 ｍｏｔｉｆ
的 ＬｒＳＰＬ 蛋白有 １３ 个ꎬ含 ２ 个 ｍｏｔｉｆ 的 ＬｒＳＰＬ 蛋白

有 １ 个ꎬ除 ＬｒＳＰＬ１７ꎬ其余蛋白质均含 ｍｏｔｉｆ １、ｍｏｔｉｆ
３ 和 ｍｏｔｉｆ ４(图 ４Ｃ)ꎮ 由此推测ꎬｍｏｔｉｆ １、ｍｏｔｉｆ ３ 和

ｍｏｔｉｆ ４ 相比其他基序的保守性较高ꎬ与 ＬｒＳＰＬ 家族

蛋白质结构域的保守性基本一致ꎮ
２.４　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质的系统进化

为了更全面地了解黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白

质的系统进化关系ꎬ将其 ２０ 个 ＳＰＬ 蛋白ꎬ番茄的

２９ 个 ＳＰＬ 蛋白ꎬ烟草的 １３ 个 ＳＰＬ 蛋白和拟南芥

的 １６ 个 ＳＰＬ 蛋白ꎬ共 ７８ 个 ＳＰＬ 蛋白构建系统进

化树(图 ５) ꎮ 根据 ４ 种植物的 ＳＰＬ 家族蛋白质

系统进化树可知ꎬ黑果枸杞 ＳＰＬ 家族成员可分为

８ 个亚家族ꎬ黑果枸杞中存在 ３ 个同源基因对ꎮ
在 ＳＰＬ 家族蛋白质系统进化树的 ７８ 个成员中ꎬ
第Ⅰ亚家族 ＬｒＳＰＬ４ 与烟草 Ｎｔ５９１５６ 的亲缘关系

最近ꎬＬｒＳＰＬ８ 与番茄 Ｓｌ０１０３２１００４ 的亲缘关系最

近ꎻ第Ⅱ亚家族 ＬｒＳＰＬ７ 与番茄 Ｓｌ００４２４９１６４ 的亲

缘关系最近ꎬＬｒＳＰＬ１６ 与烟草 Ｎｔ５９１４５ 的亲缘关

系最 近ꎻ 第 Ⅲ 亚 家 族 ＬｒＳＰＬ３、 ＬｒＳＰＬ６ 与 番 茄

Ｓｌ００４２５２２４９、 Ｓｌ０２５８８４４３９ 的 亲 缘 关 系 近ꎬ Ｌｒ￣
ＳＰＬ１８ 和 ＬｒＳＰＬ２０ 与拟南芥 Ａｔ１Ｇ６９１７０ 的亲缘

关系最近ꎬＬｒＳＰＬ１９ 与番茄 Ｓｌ００４２３９０３１ 的亲缘

关系最近ꎬ ＬｒＳＰＬ５ 与烟草 Ｎｔ５９１４８ 的亲缘关系

近ꎻ第Ⅳ亚家族 ＬｒＳＰＬ１０、ＬｒＳＰＬ１２、ＬｒＳＰＬ１３ 与番

茄 Ｓｌ００４２３９８８９ 的亲缘关系近ꎬ ＬｒＳＰＬ９ 与烟草

Ｎｔ５９１４９ 的亲缘关系近ꎻ第 Ｖ 亚家族ꎬＬｒＳＰＬ２ 与

番茄 Ｓｌ００４２２９７７５ 的亲缘关系最近ꎻ第Ⅵ亚家族

ＬｒＳＰＬ１ 与烟草 Ｎｔ５９１５４、Ｎｔ５９１５３ 的亲缘关系近ꎬ

５００２刘　 筠等:黑果枸杞 ＳＰＬ 转录因子家族成员鉴定与生物信息学分析



图 ２　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质的亲疏水性

Ｆｉｇ.２　 Ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

ＬｒＳＰＬ１７ 与番茄 Ｓｌ００４２４３３６７ 的亲缘关系最近ꎻ第Ⅶ
亚家族 ＬｒＳＰＬ１４ 与烟草 Ｎｔ５９１５７ 的亲缘关系最近ꎻ
第Ⅷ亚家族 ＬｒＳＰＬ１１、ＬｒＳＰＬ１５ 与番茄 Ｓｌ０１９０７０７９２、
Ｓｌ０１９０７０７９４、Ｓｌ０１０３２３００３ 的亲缘关系近ꎮ 根据以

上结果ꎬ黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质与番茄 ＳＰＬ 家族

蛋白质亲缘关系最近ꎬ其次是烟草ꎮ 因此推测 Ｌｒ￣
ＳＰＬ 家族蛋白质具有多样性ꎬ而亲缘关系较近的蛋

白质可能还具有相似或相近的生物学功能ꎮ
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表 ３　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质二级结构

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕ￣
ｔｈｅｎｉｃｕｍ

蛋白质　 α￣螺旋
(％)

β￣转角
(％)

无规则卷曲
(％)

延伸链
(％)

ＬｒＳＰＬ１ ３１.４６ ８.４３ ４２.１３ １７.９８

ＬｒＳＰＬ２ １９.３１ ４.４８ ６１.０３ １５.１７

ＬｒＳＰＬ３ １２.０３ ３.１６ ６８.２４ １６.５７

ＬｒＳＰＬ４ １７.３３ ２.８９ ６４.８９ １４.８９

ＬｒＳＰＬ５ １６.０８ ２.５７ ７０.４２ １０.９３

ＬｒＳＰＬ６ １１.００ ５.５０ ６５.２９ １８.２１

ＬｒＳＰＬ７ １４.６４ ４.７０ ７０.７２ ９.９４

ＬｒＳＰＬ８ １４.７８ ３.４６ ６８.５９ １３.１６

ＬｒＳＰＬ９ ３６.０３ ４.２５ ４８.００ １１.６４

ＬｒＳＰＬ１０ ３３.９３ ６.２１ ４４.７３ １５.１４

ＬｒＳＰＬ１１ ２８.７８ ５.３４ ４９.３５ １６.５４

ＬｒＳＰＬ１２ ３４.１８ ４.１３ ４９.８０ １１.８９

ＬｒＳＰＬ１３ ３３.６４ ４.９１ ４９.４９ １１.９６

ＬｒＳＰＬ１４ ４８.９１ ６.５７ ３７.２３ ７.３０

ＬｒＳＰＬ１５ ３２.０１ ５.２４ ４７.７３ １５.０１

ＬｒＳＰＬ１６ １５.８６ ５.１７ ６９.６６ ９.３１

ＬｒＳＰＬ１７ ２６.３２ ０.７５ ６０.１５ １２.７８

ＬｒＳＰＬ１８ ２２.７６ ３.３２ ５８.８２ １５.０９

ＬｒＳＰＬ１９ ２４.８４ ３.９７ ５７.８３ １３.３６

ＬｒＳＰＬ２０ ２４.７３ ３.９９ ５７.４５ １３.８３

２.５ 　 黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员在盐胁迫下的

表达模式

　 　 为初步探索黑果枸杞 ＳＰＬ 基因的功能ꎬ通过不

同浓度 ＮａＣｌ、不同胁迫时间处理ꎬ研究 ２０ 个 ＬｒＳＰＬ
基因在黑果枸杞根与叶中的表达(图 ６)ꎮ 结果表

明ꎬ在盐胁迫下ꎬ不同 ＬｒＳＰＬ 基因在不同器官中的表

达量存在差异ꎬ并且 ＳＰＬ 基因在黑果枸杞根中比在

叶中更活跃ꎮ 其中 ＬｒＳＰＬ２０ 在根部和叶片的表达量

较低ꎬ而 ＬｒＳＰＬ９ 在根部和叶片的表达量都较高ꎬＬｒ￣
ＳＰＬ１、 ＬｒＳＰＬ２、 ＬｒＳＰＬ１０、 ＬｒＳＰＬ１２、 ＬｒＳＰＬ１４ 和 Ｌｒ￣
ＳＰＬ１７ 在根部下调ꎬ叶片上调ꎻＬｒＳＰＬ３、ＬｒＳＰＬ４、Ｌｒ￣
ＳＰＬ５、ＬｒＳＰＬ６、ＬｒＳＰＬ８、ＬｒＳＰＬ９、ＬｒＳＰＬ１１、ＬｒＳＰＬ１５ 和

ＬｒＳＰＬ１９ 在根部上调ꎬ叶片下调ꎮ ＬｒＳＰＬ１、ＬｒＳＰＬ２ 和

ＬｒＳＰＬ５ 在 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌꎬ胁迫时间为 １ ｈ
和 １２ ｈ 时(Ｌ５０＿１、Ｌ５０＿１２)ꎬ在叶片的表达量与对照

(Ｌ０)相比均呈上升趋势ꎻＮａＣｌ 浓度为 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌꎬ

蓝色表示 α￣螺旋ꎬ红色表示延伸链ꎬ绿色表示 β￣转角ꎬ紫色表示

无规则卷曲ꎮ
图 ３　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质二级结构中元件分布

Ｆｉｇ.３　 Ｅｌｅｍｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉ￣
ｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

７００２刘　 筠等:黑果枸杞 ＳＰＬ 转录因子家族成员鉴定与生物信息学分析



Ａ:ＬｒＳＰＬ 蛋白系统进化树ꎻＢ :ＬｒＳＰＬ 家族蛋白质保守结构域ꎻＣ:ＭＥＭＥ 预测的 ＬｒＳＰＬ 家族蛋白质保守基序ꎻＤ:ＭＥＭＥ 预测的 ＬｒＳＰＬ 家族蛋

白质的 ５ 个保守位点 ＬＯＧＯ 图ꎮ
图 ４　 黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质氨基酸序列结构分析

Ｆｉｇ.４　 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

胁迫时间为 １ ｈ 和 １２ ｈ 时(Ｌ２５０＿１、Ｌ２５０＿１２)ꎬ在叶

片的表达量呈下降趋势ꎻ ＬｒＳＰＬ９、 ＬｒＳＰＬ１９ 和 Ｌｒ￣
ＳＰＬ２０ 在 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌꎬ胁迫时间为 １ ｈ
和 １２ ｈ 时(Ｒ５０＿１、Ｒ５０＿１２)ꎬ在根部的表达量与对

照( Ｒ０) 相比均呈 上 升 趋 势ꎻ ＮａＣｌ 浓 度 为 ２５０
ｍｍｏｌ / Ｌꎬ胁迫时间为 １ ｈ 和 １２ ｈ 时(Ｒ２５０＿１、Ｒ２５０＿
１２)ꎬ在根部的表达量与对照相比也呈上升趋势ꎮ
由此 推 测 ＬｒＳＰＬ１、 ＬｒＳＰＬ２、 ＬｒＳＰＬ５、 ＬｒＳＰＬ９、 Ｌｒ￣
ＳＰＬ１９、ＬｒＳＰＬ２０ 在响应盐胁迫的过程中发挥调控作

用ꎮ

３　 讨 论

ＳＰＬ 转录因子是植物中特有的重要转录因

子[３２]ꎬ但是在植物基因家族的鉴定与生物信息学分

析中 ＳＰＬ 家族的研究相对较少ꎮ 目前已在拟南芥、水
稻、玉米、番茄、圆齿野鸦椿、红花、芥蓝、马尾松、山羊

草、小麦[２５]、桂花(Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ ｆｒａｇｒａｎｓ) [３３]、甜橙(Ｃｉｔ￣
ｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) [３４]和甘薯(Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ) [３５] 等不同

植物中鉴定出 ＳＰＬ 基因家族成员ꎬ但在不同植物中

ＳＰＬ 基因家族的成员数量存在差异ꎮ 本研究通过生

物信息学方法鉴定得到 ２０ 个黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族

成员ꎬ而拟南芥有 １６ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ水稻有 １９ 个 ＳＰＬ

基因[３６]ꎬ小麦有 ５６ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ番茄有 ２９ 个 ＳＰＬ 基

因ꎬ圆齿野鸦椿有 ２９ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ红花有 ２１ 个 ＳＰＬ
基因ꎬ芥蓝有 ３１ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ马尾松有 １１ 个 ＳＰＬ 基

因ꎬ山羊草有 １８ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ桂花有 ２９ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ
甜橙有 １５ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ甘薯有 ３０ 个 ＳＰＬ 基因ꎮ ＳＰＬ
基因家族成员在已完成测序的植物与黑果枸杞的鉴

定结果中数量未出现较大差别ꎮ
　 　 本研究中 ＬｒＳＰＬ 蛋白家族中多数成员的等电点

大于 ７.０ꎬ这与大部分植物 ＳＰＬ 蛋白家族成员的等

电点大于 ７.０ 的情况基本一致[３７￣３９]ꎮ 通过黑果枸杞

ＳＰＬ 蛋白保守基序分析结果可知ꎬ除了 ＬｒＳＰＬ１７ 外ꎬ
其余 １９ 个蛋白质均含 ｍｏｔｉｆ １、ｍｏｔｉｆ ３ 和 ｍｏｔｉｆ ４ꎮ 这

与圆齿野鸦椿、芥蓝、马尾松、山羊草、甜橙、拟南芥

与番茄[３５]等 ＳＰＬ 蛋白均是 ｍｏｔｉｆ １ 在 ＳＰＬ 家族蛋白

中占多数的情况类似ꎮ 根据蛋白质系统进化树分析

结果可知ꎬＬｒＳＰＬ 家族蛋白质可以分为 ８ 个亚族ꎮ
ＬｒＳＰＬ１８ 和 ＬｒＳＰＬ２０ 聚类于第Ⅲ亚家族的同一分支

中ꎬＬｒＳＰＬ１０ 和 ＬｒＳＰＬ１２ 聚类于第Ⅳ亚家族的同一

分支中ꎬＬｒＳＰＬ１１ 和 ＬｒＳＰＬ１５ 聚类于第Ⅷ亚家族的

同一分支中ꎮ 聚类在同一分支的蛋白质其保守结构

域的组成、排列顺序及位置基本相同ꎬ说明 ＬｒＳＰＬ 的

分类结果进一步得到了保守基序的支持ꎬ也意味着
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图 ５　 黑果枸杞、番茄、烟草和拟南芥 ＳＰＬ 家族蛋白质系统进化树

Ｆｉｇ.５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＳＰＬ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍꎬ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍꎬ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

ＬｒＳＰＬ 亚族成员间序列的高度保守性ꎮ 所有亚族中

的黑果枸杞 ＳＰＬ 家族成员与番茄 ＳＰＬ 家族成员相

聚较近ꎬ表明黑果枸杞与番茄进化距离比拟南芥、烟
草更近ꎮ

本研究结果表明ꎬＳＰＬ 转录因子在植物的生长

发育及胁迫应答等过程中具备调控作用[３２] ꎮ 本研

究鉴定到 ２０ 个黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质均为亲

水性蛋白质ꎬ在马尾松、圆齿野鸦椿、铁皮石斛等

植物中ꎬ它们的 ＳＰＬ 蛋白也均是亲水性蛋白质ꎬ而
亲水性蛋白质对植物抵抗非生物胁迫有利[４０] ꎮ 盐

胁迫下ꎬ黑果枸杞根与叶的 ＬｒＳＰＬ 表达模式分析结

果显示ꎬ其在不同器官中的表达量存在明显差异ꎬ
这与其他植物 ＳＰＬ 基因家族成员的盐胁迫研究结

果有相似之处[３５] ꎮ 在不同浓度盐胁迫下 ＬｒＳＰＬ１、
ＬｒＳＰＬ２ 和 ＬｒＳＰＬ５ 在叶片的表达 量ꎬ ＬｒＳＰＬ９、 Ｌｒ￣
ＳＰＬ１９ 和 ＬｒＳＰＬ２０ 在 根 部 的 表 达 量ꎬ与 荣 誉 磊
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Ｌ５０＿１ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在叶片的表达ꎻＬ２５０＿１ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １ ｈ 时

ＬｒＳＰＬ 基因在叶片的表达ꎻＬ０ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 ０ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在叶片的表达ꎻＬ５０＿１２ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、
胁迫时间为 １２ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在叶片的表达ꎻＬ２５０＿１２ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １２ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在叶片的表达ꎮ Ｒ５０＿１
表示 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在根部的表达ꎻＲ２５０＿１ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ
基因在根部的表达ꎻＲ０ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 ０ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在根部的表达ꎻＲ５０＿１２ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫

时间为 １２ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在根部的表达ꎻＲ２５０＿１２ 表示 ＮａＣｌ 浓度为 ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ、胁迫时间为 １２ ｈ 时 ＬｒＳＰＬ 基因在根部的表达ꎮ
图 ６　 盐胁迫下黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员在其根与叶中的表达模式

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＳＰＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

等[３５]对拟南芥 ＳＰＬ 基因家族成员在盐胁迫下的研

究结果ꎬ杨乐等[８] 对铁皮石斛 ＳＰＬ 基因家族成员

在盐胁迫下的研究结果相似ꎬ推测它们可能在响

应盐胁迫的过程中发挥着调控作用ꎮ ＬｒＳＰＬ 基因

的鉴定与分析结果为进一步研究黑果枸杞在盐胁

迫方面的基因表达提供理论依据ꎬ为进一步研究

此类基因是否具有盐胁迫应答能力以及转基因品

种的获取提供参考ꎮ

４　 结 论

在黑果枸杞转录组中共筛选出 ２０ 个 ＳＰＬ 基因ꎬ
分为 ８ 个亚家族ꎮ 蛋白质亚细胞定位预测中其家族

成员主要定位于细胞核ꎬ蛋白质结构预测中 ２０ 个蛋

白质均含有 α￣螺旋、β￣转角、无规则卷曲和延伸链ꎬ
蛋白质系统进化树显示在拟南芥、烟草和番茄这 ３
种植物中ꎬ黑果枸杞 ＳＰＬ 家族蛋白质与番茄 ＳＰＬ 家
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族蛋白质亲缘关系最近ꎬ其次是烟草ꎮ 表达模式分

析结果表明ꎬＬｒＳＰＬ２０ 在根部和叶片中均为低表达ꎬ
ＬｒＳＰＬ９ 在根部和叶片中均为高表达ꎮ ＬｒＳＰＬ９、Ｌｒ￣
ＳＰＬ１９ 和 ＬｒＳＰＬ２０ 在 ＮａＣｌ 不同浓度ꎬ不同胁迫时间

下ꎬ与对照相比在根部的表达量均呈上升趋势ꎻＬｒ￣
ＳＰＬ１、ＬｒＳＰＬ２ 和 ＬｒＳＰＬ５ 在低浓度盐胁迫ꎬ不同胁迫

时间下ꎬ与对照相比叶片表达量呈上升趋势ꎬ而高浓

度盐胁迫下叶片表达量与对照相比呈下降趋势ꎮ 由

此推测 ＬｒＳＰＬ 基因的功能可能与盐胁迫响应相关ꎮ
本研究结果为黑果枸杞 ＳＰＬ 基因家族成员的功能

鉴定及后续黑果枸杞耐盐基因的进一步筛选提供了
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