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　 　 摘要:　 钙通透性阳离子通道蛋白(ＯＳＣＡ)在植物逆境胁迫响应中发挥重要作用ꎮ 为解析 ＢｎａＯＳＣＡ 家族成员在

逆境胁迫下的响应机制ꎬ本研究从甘蓝型油菜的全基因组鉴定到 ３７ 个 ＯＳＣＡ 基因ꎬ对 ＢｎａＯＳＣＡ 基因结构及其编码的

蛋白质性质和表达模式进行分析ꎮ 结果表明ꎬ这 ３７ 个 ＯＳＣＡ 基因不均匀地分布在 １３ 条染色体上ꎬ可分为 ３ 个亚族ꎮ
同一亚族的成员具有保守的基因结构和保守基序ꎬ且 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因启动子区域含有多种与逆境胁迫和激素响应

相关的顺式作用元件ꎮ 共线性分析结果表明ꎬＢｎａＯＳＣＡ 家族基因在进化过程中存在基因丢失现象ꎬ同时也发生了基

因家族扩张ꎮ 在盐胁迫和干旱胁迫下ꎬＢｎａＯＳＣＡ 家族基因的相对表达量存在差异ꎬ表明 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因在逆境胁

迫响应过程中发挥不同的调控作用ꎮ 本研究为进一步完善 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因调控网络提供了基础ꎮ
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ: 　 Ｈｙｐｅｒｏｓｍｏｌａｒｉｔｙ￣ｇａｔｅ ｃａｌｃｉｕｍ￣ｐｅｒｍｅａｂｌｅ ｃｈａｎｎｅｌｓ ( ＯＳＣＡ) ｐｌａｙ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ
ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ３７ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ａｎｄ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ３７ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｎｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ １３ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｃｏｕｌｄ
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ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｈｏｒ￣
ｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ. Ｔｈｅ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｇｅｎｅ ｌｏｓｓ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＢｎａＯＳＣＡ
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ＢｎａＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｖａｒｉｅｄꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ＢｎａＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｐｌａｙｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｐｅｒｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ.
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　 　 钙通透性阳离子通道蛋白 ＯＳＣＡ(Ｈｙｐｅｒｏｓｍｏｌａｒ￣
ｉｔｙ￣ｇａｔｅ ｃａｌｃｉｕｍ￣ｐｅｒｍｅａｂｌｅ ｃｈａｎｎｅｌｓ)是一类非选择性

通道ꎬ作为植物中首个被鉴定的渗透压感受型钙离

子通道ꎬ在感知胞外渗透压变化和调控植物生长发

育中发挥重要作用[１￣３]ꎮ
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在模式植物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)中ꎬ已鉴

定出 １５ 个 ＯＳＣＡ 家族成员ꎬ这些成员具有高度保守的

氨基酸序列ꎬ并携带与植物抗逆性相关的 ＤＵＦ２２１ 结构

域[４￣５]ꎮ 在大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)中ꎬ已鉴定出 ２１ 个 ＯＳＣＡ
家族成员ꎬ其中 ＧｍＯＳＣＡ３.２基因响应干旱胁迫ꎬ干旱时

在叶片、花和根系中的相对表达量上升ꎬＧｍＯＳＣＡ３.１ 基

因响应碱胁迫[６]ꎮ 在水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)中ꎬ已鉴定出

１２ 个 ＯＳＣＡ 家族成员ꎬ在 ＮａＣｌ、ＡＢＡ 和 ＰＥＧ 处理后ꎬ１０
个 ＯＳＣＡ 基因呈现差异表达[７]ꎮ 大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌ￣
ｇａｒｅ)中ꎬ已鉴定出 １４ 个 ＯＳＣＡ 家族成员ꎬ在干旱胁迫

下ꎬＨｖＯＳＣＡ０３、ＨｖＯＳＣＡ０５ 和 ＨｖＯＳＣＡ１３ 相对表达量上

升[８]ꎮ 茄属植物 ( Ｓｏｌａｎｕｍ ｈａｂｒｏｃｈａｉｔｅｓ) 中的 １１ 个

ＯＳＣＡ家族成员能够响应干旱胁迫、低温胁迫和脱落酸

处理[９]ꎮ 这些研究结果表明ꎬＯＳＣＡ 家族在植物逆境胁

迫响应过程中具有重要作用ꎮ
甘蓝型油菜是全球四大主要油料作物之一ꎬ其

生长易受到干旱胁迫、盐碱胁迫和低温胁迫的影响ꎮ
在拟南芥、大豆、番茄[１０] 和辣椒[１１] 等植物中ꎬＯＳＣＡ
已被深入研究ꎬ但甘蓝型油菜 ＢｎａＯＳＣＡ 家族的研究

尚未见报道ꎮ 本研究拟利用生物信息学方法对油菜

ＢｎａＯＳＣＡ 家 族 成 员 进 行 系 统 分 析ꎬ 同 时 探 究

ＢｎａＯＳＣＡ 基因在盐胁迫和干旱胁下的表达模式ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 数据获取

从 ＢｎＰＩＲ 数据库中下载甘蓝型油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ)的基因组序列、蛋白质氨基酸序列和基因注

释文件[１２]ꎬ从 ＥｎｓｅｍｂｌＰｌａｎｔｓ( ｈｔｔｐｓ: / / ｐｌａｎｔｓ. ｅｎｓｅｍ￣
ｂｌ.ｏｒｇ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)获取了白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ)和甘

蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ)的基因组序列和注释信息[１３]ꎻ
从 ＴＡＩＲ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )下载

拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)ＯＳＣＡ１￣１５ 蛋白氨基酸

序列[１４]ꎮ
１.２　 ＯＳＣＡ 家族成员鉴定

在 ＢｎＰＩＲ 数据库中筛选拟南芥 ＡｔＯＳＣＡ１￣１５ 蛋

白的同源氨基酸序列ꎮ 利用 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃ￣
ｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｃｄｄ) 和 ＳＭＡＲＴ( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣
ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / ) 在线工具检测候选序列是否含有

ＯＳＣＡ 特征的 ＤＵＦ２２１ 结构域ꎬ剔除无典型结构域的

序列ꎬ最终确定甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员ꎮ 采用

相同方法鉴定白菜和甘蓝的 ＯＳＣＡ 家族成员ꎮ

１.３　 蛋白质理化性质分析和亚细胞定位预测

通过 Ｅｘｐａｓｙ 在线工具(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｃｏｍｐｕｔｅ＿ｐｉ / )计算 ＢｎａＯＳＣＡ 家族成员的相对分子量、
等电点[１５]ꎬ利用ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 在线平台(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｗｗ.
ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ.ｃｏｍ/ ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ.ｈｔｍｌ)预测亚细胞定位[１６]ꎮ
１.４　 系统进化树构建

利用 Ｃｌｕｓｔａｌ 软件对拟南芥、甘蓝型油菜、白菜

和甘蓝的 ＯＳＣＡ 蛋白氨基酸序列进行比对ꎬ利用

ＭＥＧＡ７.０ 软件构建系统进化树[１７￣１８]ꎮ
１.５　 基因结构和保守基序鉴定

利用 ＭＥＭＥ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ) 鉴 定

ＢｎａＯＳＣＡ 蛋白的保守基序ꎻ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ[１９] 软件获

得 ＢｎａＯＳＣＡ 基因结构ꎮ
１.６　 基因启动子区域顺式作用元件分析

提取 ＢｎａＯＳＣＡ 基因启动子上游 ２ ｋｂ 序列ꎬ利用

Ｐｌａｎｔ Ｃａｒｅ(ｈｔｔｐ:/ / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ.ｐｓｂ.ｕｇｅｎｔ.ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ /
ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )[２０]预测启动子区域的顺式作用元件ꎮ
１.７　 蛋白质结构预测

利用 ＳＯＰＭＡ(ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ.ｉｂｃｐ.ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ /
ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ / ＮＰＳＡ / ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)预
测二级结构ꎬ利用 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ(ｈｔｔｐｓ: / / ｓｗｉｓｓｍｏｄ￣
ｅｌ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ)构建三级结构模型ꎮ
１.８　 共线性分析和在不同组织中的表达模式分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件的 ＭｃＳｃａｎＸ 工具分析甘蓝型油

菜、白菜、甘蓝及拟南芥 ４ 种植物的 ＯＳＣＡ 基因的共线

性关系ꎻ通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的Ｋａ / Ｋｓ Ｃａｌｃａｔｏｒ 插件计算

Ｋａ / Ｋｓ值ꎮ 基于 ＢｎＰＩＲ 数据库的转录组数据[２１]ꎬ通过

ＴＢｔｏｏｌｓ 生成不同组织中 ＢｎａＯＳＣＡ 基因表达热图ꎮ
１.９　 盐胁迫、干旱胁迫处理

以甘蓝型油菜品种中双 １１ 号为材料ꎬ对四叶期

幼苗分别进行盐胁迫(２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ Ｈｏａｇｌａｎｄ
溶液)和干旱胁迫(１０％ ＰＥＧ６０００ Ｈｏａｇｌａｎｄ 溶液)处
理ꎮ 分别在胁迫处理 ０ ｈ、１ ｈ、２ ｈ、４ ｈ、８ ｈ、１２ ｈ 和

２４ ｈ 取样ꎮ 每个时间点设 ３ 次生物学重复试验ꎮ
１.１０　 ＲＮＡ 提取与 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检测

使用 Ｐｌａｎｔ ＲＮＡｐｕｒｅ Ｋｉｔ 试剂盒(Ｚｏｍａｎｂｉｏ 公司

产品)提取叶片总 ＲＮＡꎬ并利用琼脂糖凝胶电泳进

行检测ꎮ 使用 ＥａｓｙＳｃｒｉｐｔ 􀅺 Ｏｎｅ￣Ｓｔｅｐ ｇＤＮＡ Ｒｅｍｏｖａｌ
ａｎｄ ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ＳｕｐｅｒＭｉｘ 试剂盒(Ｔｒａｎｓｇｅｎ 公司产

品)反转录合成 ｃＤＮＡꎮ 通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术测定盐胁

迫和干旱胁迫下 ６ 个 ＢｎａＯＳＣＡ 基因的相对表达量ꎮ
ＢｎａＯＳＣＡ４、 ＢｎａＯＳＣＡ１５、 ＢｎａＯＳＣＡ２３、 ＢｎａＯＳＣＡ２６、

１５０１刘　 丹等:甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族基因鉴定及其在非生物胁迫下的表达分析



ＢｎａＯＳＣＡ３１和 ＢｎａＯＳＣＡ３６ 及内参基因 ＢｎａＡｃｔｉｎ 的引

物信息如表 １ 所示ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＯＳＣＡ 家族成员及其理化性质

从 ＢｎＰＩＲ 数据库中筛选出 ３７ 个甘蓝型油菜的

ＯＳＣＡ 基因ꎮ 如表 ２ 所示ꎬ这 ３７ 个 ＢｎａＯＳＣＡ 基因编码

的蛋白质长度为５８５~８２９ ａａꎬ其中 ＢｎａＯＳＣＡ９ 蛋白长度

最长ꎬＢｎａＯＳＣＡ２６ 蛋白长度最短ꎮ ＢｎａＯＳＣＡ 蛋白相对

分 子 量 为 ６６ ７３３.６１ ( ＢｎａＯＳＣＡ２６ ) ~ ９５ ９１４.４８
(ＢｎａＯＳＣＡ３３)ꎬ等电点(ｐＩ)为 ６􀆰 ９４(ＢｎａＯＳＣＡ１７) ~９􀆰 ５５
(ＢｎａＯＳＣＡ１８)ꎮ ３７ 个 ＢｎａＯＳＣＡ 基因编码的蛋白质均

定位于细胞质膜ꎮ

表 １　 引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓ

基因　 　 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 　
ＢｎａＡｃｔｉｎ Ｆ:ＧＴＧＡＣＡＡＴＧＧＡＡＣＴＧＧＡＡＴＧＧＴＧＡ

Ｒ:ＧＴＧＣＣＴＡＧＧＡＣＧＡＣＣＡＡＣＡＡＴＡＣＴＣ
ＢｎａＯＳＣＡ４ Ｆ:ＡＣＡＣＡＧＡＣＡＣＧＡＡＡＣＣＣＡＡ

Ｒ:ＴＣＡＡＴＧＣＣＣＴＣＡＡＴＧＧＴＡＧ
ＢｎａＯＳＣＡ１５ Ｆ:ＣＴＴＣＴＣＴＴＧＣＣＧＡＣＴＣＴＡＣ

Ｒ:ＴＧＴＧＡＣＴＡＣＧＧＡＴＡＣＣＣＡＧ
ＢｎａＯＳＣＡ２３ Ｆ:ＣＴＴＴＣＴＧＣＣＡＴＣＣＡＴＡＣＴＧ

Ｒ:ＧＡＴＴＴＧＧＡＧＡＣＴＧＧＴＴＧＡＧ
ＢｎａＯＳＣＡ２６ Ｆ:ＧＴＡＡＴＣＧＣＴＣＣＴＣＴＡＡＴＣＣ

Ｒ:ＴＣＣＣＡＡＧＴＡＡＣＣＡＡＡＣＡＴＡ
ＢｎａＯＳＣＡ３１ Ｆ:ＡＧＴＣＣＡＴＴＡＧＴＧＡＧＡＧＴＧＴＧ

Ｒ:ＴＣＴＴＴＡＴＣＣＴＴＧＧＴＣＴＴＴＧ
ＢｎａＯＳＣＡ３６ Ｆ:ＴＡＴＧＣＧＴＡＧＴＣＣＴＣＧＴＣＴＣ

Ｒ:ＴＣＴＣＧＴＣＣＴＣＧＧＴＡＧＴＴＴＣ

表 ２　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员及其理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

基因

名称　 　 ＩＤ 定位(ｂｐ)

编码的蛋白质

长度(ａａ) 相对分子量 等电点 亚细胞定位

ＢｎａＯＳＣＡ１ ＢｎａＡ０１Ｔ０１２１７００ＺＳ ７ ０７０ １７５~７ ０７３ ３９２ ７６８ ８７ ８３５.６５ ８.９６ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２ ＢｎａＡ０１Ｔ０１９６８００ＺＳ １１ ９４７ ３３５~１１ ９５０ ５７４ ７６２ ８７ ４４１.３０ ９.４１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３ ＢｎａＡ０１Ｔ０２６６４００ＺＳ ２４ ６２０ ５５８~２４ ６２４ ３６１ ７６５ ８７ ０６６.５５ ８.５１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ４ ＢｎａＡ０３Ｔ０２６１９００ＺＳ １３ ８６３ ７３０~１３ ８６８ ５３７ ７１２ ８１ ２１０.７６ ９.１５ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ５ ＢｎａＡ０３Ｔ０２６８５００ＺＳ １４ ２４６ ８０３~１４ ２５０ ６０６ ７６９ ８８ ０８０.７７ ８.８６ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ６ ＢｎａＡ０３Ｔ０３６８６００ＺＳ １９ ６２６ ５６７~１９ ６２９ ５３９ ７８３ ９０ １４２.６０ ９.１７ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ７ ＢｎａＡ０３Ｔ０５７３７００ＺＳ ３４ １００ ８０１~３４ １０５ ７５４ ５９４ ６７ ６６３.３４ ８.８５ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ８ ＢｎａＡ０３Ｔ０５８９１００ＺＳ ４３ ５８６ ２５３~４３ ５９０ ８２５ ７９６ ９１ ５９２.８７ ８.６８ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ９ ＢｎａＡ０５Ｔ０３２８１００ＺＳ ３３ １３４ ８３８~３３ １３９ １８４ ８２９ ９５ ８４８.４５ ８.６７ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１０ ＢｎａＡ０６Ｔ００８５６００ＺＳ ５ １１２ ５６０~５ １１５ ８５５ ７９２ ９０ ６７８.６７ ８.８２ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１１ ＢｎａＡ０７Ｔ０３０９２００ＺＳ ２７ ７５１ ２３４~２７ ７５４ ９６１ ７１５ ８２ ３４７.６８ ９.４１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１２ ＢｎａＡ０８Ｔ００９３１００ＺＳ １５ ５３０ １７５~１５ ５３４ １１５ ６２０ ７０ ９８５.１３ ９.１３ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１３ ＢｎａＡ０８Ｔ０１２５２００ＺＳ １７ ９２４ ２１３~１７ ９２７ ８４２ ６７２ ７６ ５３３.２７ ７.２１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１４ ＢｎａＡ０８Ｔ０１７７１００ＺＳ ２１ ２６７ ８３１~２１ ２７０ ６３６ ８１２ ９１ ７８６.７９ ７.０９ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１５ ＢｎａＡ０８Ｔ０２０４４００ＺＳ ２２ ７８４ １３９~２２ ７８７ ９４３ ７２３ ８１ ９８１.１５ ９.２７ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１６ ＢｎａＡ０８Ｔ０２９０７００ＺＳ ２６ ９９０ ６８８~２６ ９９５ ０８３ ６７６ ７７ ０１３.６７ ９.１８ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１７ ＢｎａＡ０９Ｔ０１５６９００ＺＳ ９ ８９０ ４４４~９ ８９４ ２６２ ７７９ ８９ １５０.５９ ６.９４ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１８ ＢｎａＡ０９Ｔ０４１０１００ＺＳ ４７ ０２５ ８０８~４７ ０２９ ４８０ ７２２ ８２ ２２１.６３ ９.５５ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ１９ ＢｎａＡ０９Ｔ０５０４１００ＺＳ ５４ １３６ １３２~５４ １３９ ３２９ ７０４ ８０ ３１７.９５ ８.１３ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２０ ＢｎａＣ０１Ｔ０１５０３００ＺＳ １０ ５７８ ５９９~１０ ５８１ ３８８ ７６８ ８７ ７６４.５７ ８.９６ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２１ ＢｎａＣ０１Ｔ０２４７７００ＺＳ １９ １６８ １８４~１９ １７４ ５５６ ７６１ ８７ ３１１.０５ ９.３５ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２２ ＢｎａＣ０１Ｔ０３２６５００ＺＳ ３６ ３４９ ６８６~３６ ３５４ ４３０ ７６１ ８６ ６０７.０７ ８.５１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２３ ＢｎａＣ０３Ｔ０３１２３００ＺＳ ２０ ８８１ ４８０~２０ ８８６ ０２２ ７００ ７９ ７８０.０１ ８.８３ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２４ ＢｎａＣ０３Ｔ０３２２１００ＺＳ ２１ ８３４ ８１９~２１ ８３８ ７４０ ７６９ ８８ ０４８.７２ ８.８６ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２５ ＢｎａＣ０３Ｔ０４４９８００ＺＳ ３１ ５３３ ３３４~３１ ５３６ ３０３ ７５６ ８６ ８２０.７９ ９.３２ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２６ ＢｎａＣ０３Ｔ０６６５４００ＺＳ ６４ ３４０ ４９５~６４ ３４４ １８４ ５８５ ６６ ７３３.６１ ９.３６ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２７ ＢｎａＣ０３Ｔ０７０１２００ＺＳ ６７ ６０７ ０１０~６７ ６０９ ７９９ ８０８ ９１ ４９０.５８ ７.５０ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２８ ＢｎａＣ０３Ｔ０７２８５００ＺＳ ７０ ３６９ ４６３~７０ ３７３ １５８ ８０２ ９１ ６０２.２３ ８.４４ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ２９ ＢｎａＣ０４Ｔ０２２５６００ＺＳ ２９ ６１２ ８０５~２９ ６１７ ８５４ ７６５ ８６ ９８８.４９ ８.４９ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３０ ＢｎａＣ０４Ｔ０２４２１００ＺＳ ３３ ９３２ ８９０~３３ ９４５ ４３３ ７６８ ８８ １１６.６３ ８.９８ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３１ ＢｎａＣ０５Ｔ０１０５６００ＺＳ ６ ３１９ ５２６~６ ３２２ ８６６ ７６８ ８７ ８３９.２１ ８.８３ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３２ ＢｎａＣ０５Ｔ０２６２４００ＺＳ ２１ ６０７ ６５５~２１ ６１１ ５５３ ７２２ ８２ ０８７.４８ ９.４８ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３３ ＢｎａＣ０５Ｔ０３４５１００ＺＳ ３８ ２９５ １７１~３８ ２９９ ５２３ ８２９ ９５ ９１４.４８ ８.７１ 细胞质膜
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续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

基因

名称　 　 ＩＤ 定位(ｂｐ)

编码的蛋白质

长度(ａａ) 相对分子量 等电点 亚细胞定位

ＢｎａＯＳＣＡ３４ ＢｎａＣ０６Ｔ０３５８９００ＺＳ ４６ ０５２ ５５０~４６ ０５６ １１６ ７１５ ８２ ４８６.８３ ９.３７ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３５ ＢｎａＣ０８Ｔ０１３３２００ＺＳ ２３ ６０２ ７０２~２３ ６０６ ７０９ ７６１ ８７ １３３.０６ ９.２０ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３６ ＢｎａＣ０８Ｔ０１９９１００ＺＳ ３０ ６５６ ６４３~３０ ６６０ ８０３ ７６１ ８６ １０４.８７ ９.０１ 细胞质膜

ＢｎａＯＳＣＡ３７ ＢｎａＣ０８Ｔ０３４５６００ＺＳ ４２ ０４６ ０６２~４２ ０４９ ３３１ ７０５ ８０ ２０４.７３ ８.１６ 细胞质膜

２.２　 ＯＳＣＡ 基因染色体定位和系统进化树分析

基于 １５ 个拟南芥的 ＯＳＣＡ 蛋白氨基酸序列、３７ 个

甘蓝型油菜的 ＯＳＣＡ 蛋白氨基酸序列、１９ 个白菜的

ＯＳＣＡ蛋白氨基酸序列、１７ 个甘蓝的 ＯＳＣＡ 蛋白氨基酸

序列和１４ 个辣椒的ＯＳＣＡ 蛋白氨基酸序列构建系统进

化树ꎮ 如图 １ 所示ꎬ１０２ 个 ＯＳＣＡ 蛋白被分为 ３ 个亚

族ꎬ其中第Ⅰ亚族包含 ７ 个 ＯＳＣＡ 蛋白ꎬ第Ⅱ亚族包含 ４２

个ＯＳＣＡ蛋白ꎬ第Ⅲ亚族包含 ５３ 个 ＯＳＣＡ 蛋白ꎬ同一亚

族的 ＯＳＣＡ 基因同源性较高ꎬ它们可能具有相似的功

能ꎮ 如图 ２所示ꎬ３７个ＯＳＣＡ基因不均匀地分布在 １３条

染色体上ꎮ Ａ基因组中含有 １９ 个 ＯＳＣＡ 基因ꎬ其中 Ａ０３
和Ａ０８染色体上的 ＯＳＣＡ 基因数量较多ꎬ分别含有 ５ 个

ＯＳＣＡ基因ꎮ Ｃ 基因组中含有 １８ 个 ＯＳＣＡ 基因ꎬ其中 Ｃ０３
染色体上的ＯＳＣＡ基因数量较多ꎬ含有 ６个ＯＳＣＡ基因ꎮ

图 １　 拟南芥、甘蓝型油菜、白菜、甘蓝 ＯＳＣＡ 基因的系统进化树

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓꎬ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ
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Ａ 基因组来自芸薹属的白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ)ꎻＣ 基因组来自芸薹属的甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ)ꎮ
图 ２　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 基因的染色体定位

Ｆｉｇ.２　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

２.３　 基因结构及保守基序

分析甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员及编码蛋白质

结构ꎮ 如图 ３ 所示ꎬＢｎａＯＳＣＡ 家族成员具有复杂的

基因结构ꎬ而亲缘关系较近的 ＢｎａＯＳＣＡ 家族成员基

因外显子的分布和数量相似ꎮ 所有 ＢｎａＯＳＣＡ 家族

成员均含有 Ｍｏｔｉｆ１、Ｍｏｔｉｆ７ 和 Ｍｏｔｉｆ８ 这 ３ 个保守基

序ꎮ 其中ꎬＢｎａＯＳＣＡ１４ 和 ＢｎａＯＳＣＡ２７ 分别含有 ５ 个

Ｍｏｔｉｆꎬ而 ＢｎａＯＳＣＡ７ 含有 ７ 个 Ｍｏｔｉｆꎬ其余成员则含

有８~１０ 个 Ｍｏｔｉｆꎮ 亲缘关系较近的 ＢｎａＯＳＣＡ 家族

成员保守基序的分布也具有相似性ꎮ
２.４　 顺式作用元件

采用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 工具对 ＯＳＣＡ 家族成员启动

子中的顺式作用元件进行分析ꎮ 如图 ４ 所示ꎬ启

动子区域包含多种激素响应元件ꎬ包括赤霉素响

应元 件 ( ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ、 Ｐ￣ｂｏｘ)、脱 落 酸 响 应 元 件

(ＡＢＲＥ)、茉莉酸甲酯响应元件 ( ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ /
ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ)ꎮ 有 ３４ 个 ＯＳＣＡ 家族成员的启动子

区域含有 ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ 响应元件ꎬ３２ 个 ＯＳＣＡ 家族

成员的启动子含有 ＡＢＲＥ 响应元件ꎬ３２ 个 ＯＳＣＡ
家族成员含有 Ｐ￣ｂｏｘ 响应元件ꎬ２１ 个 ＯＳＣＡ 家族成

员含有 ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ / ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ 响应元件ꎮ 此

外ꎬ在启动子区域还鉴定出与非生物胁迫响应元

件ꎬ包括干旱诱导的 ＭＹＢ 结合位点、低温响应元

件、厌氧诱导调节元件、应激反应相关元件ꎮ 表明

ＢｎａＯＳＣＡ 家族的成员可能参与非生物胁迫响应和

激素调控ꎮ
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Ａ:保守基序ꎻＢ:基因结构ꎮ
图 ３　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员基因结构及保守基序

Ｆｉｇ.３　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

２.５　 蛋白质二级结构和三维结构预测

如表 ３ 所示ꎬ３７ 个 ＢｎａＯＳＣＡ 家族成员蛋白质

的二级结构都由 α￣螺旋(４７.６５％~５９􀆰 ８３％)、β￣折叠

(１.２４％~４􀆰 ４６％)、延伸链(９.９９％~１５􀆰 ５７％)和无规

则卷曲(２７.１８％~３８􀆰 １０％)构成ꎮ 其中ꎬα￣螺旋和无

规则卷曲占比较高ꎮ 如图 ５ 所示ꎬＢｎａＯＳＣＡ 家族成

员的空间构象以 α￣螺旋和无规则卷曲为主ꎬ同时含

有少量的延伸链和 β￣折叠ꎮ
２.６　 共线性分析

如图 ６ 所示ꎬ对甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 基因进行共线

性分析ꎬ共鉴定出 ６０ 对共线性基因对ꎮ 除 Ａ０２、Ａ０４、
Ａ１０、Ｃ０２ 和 Ｃ０７ 这 ５ 条染色体外ꎬ其余 １４ 条染色体

上均存在片段重复序列ꎬ这些重复序列可能与基因家

族的演化有关ꎬ表明基因重复是甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 基

因扩增和演化的重要机制ꎮ 为了解析 ＯＳＣＡ 家族基

因的演化历程ꎬ本研究对甘蓝型油菜、白菜、甘蓝和拟

南芥 ４ 种植物 ＯＳＣＡ 家族基因进行共线性分析ꎮ 如

图 ７ 所示ꎬ拟南芥与甘蓝型油菜之间存在 ５１ 对共线

性 ＯＳＣＡ 基因ꎬ甘蓝型油菜与白菜之间存在 ２９ 对共

线性 ＯＳＣＡ 基因ꎬ甘蓝型油菜与甘蓝之间存在 ２５ 对

共线性 ＯＳＣＡ 基因ꎮ 进一步分析发现ꎬ甘蓝型油菜、
白菜和甘蓝中分别含有 ２５ 个、１６ 个和 １６ 个与拟南芥

ＯＳＣＡ 基因同源的基因ꎮ 值得注意的是ꎬ在甘蓝型油

菜、白菜和甘蓝中均未发现与拟南芥 ＡＴ３Ｇ０１１００.１ 基

因同源的基因ꎬ该基因可能在进化过程中丢失ꎬ其功

能可能已被其他基因代偿[２２￣２３]ꎮ
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ＡＲＥ:厌氧诱导元件ꎻＣＣＡＡＴ￣ｂｏｘ: ＣＣＡＡＴ 框ꎻＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ:茉莉酸甲酯响应元件ꎻＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ:赤霉素响应元件ꎻＭＢＳ:参与干旱诱导的 ＭＹＢ
结合位点ꎻＴＣ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔｓ:参与防御胁迫反应的顺势作用元件ꎻＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ:茉莉酸甲酯响应元件ꎻＡＢＲＥ:脱落酸响应元件ꎻＬＴＲ:低温响应

元件ꎻＰ￣ｂｏｘ:赤霉素响应元件ꎮ
图 ４　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员启动子区域顺式作用元件

Ｆｉｇ.４　 Ｃｉｓ￣ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

　 　 此外ꎬ甘蓝型油菜和白菜之间存在 ６２ 对共线性

ＯＳＣＡ 基因ꎬ其中ꎬ１７ 个甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 基因在白

菜中存在对应的同源基因ꎮ 在甘蓝型油菜与甘蓝之

间存在 ６２ 对共线性 ＯＳＣＡ 基因ꎮ 其中ꎬ１７ 个甘蓝型

油菜 ＯＳＣＡ 基因在甘蓝中存在对应的同源基因ꎮ 这

些结果表明ꎬ在白菜和甘蓝杂交形成甘蓝型油菜的

过程中ꎬ伴随着基因丢失的事件ꎮ 此外ꎬ尽管甘蓝型

油菜基因组中存在 ＯＳＣＡ 基因丢失现象ꎬ但 ＯＳＣＡ 家

族却发生了扩张ꎬ表明基因复制在物种进化过程中

发挥了重要作用ꎮ
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表 ３　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员蛋白质二级结构

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

蛋白质　
α￣螺旋

数量(个) 占比(％)

延伸链

数量(个) 占比(％)

β￣折叠

数量(个) 占比(％)

无规则卷曲

数量(个) 占比(％)

ＢｎａＯＳＣＡ１ ３８９ ５０.６５ １１２ １４.５８ １９ ２.４７ ２４８ ３２.２９

ＢｎａＯＳＣＡ２ ４０４ ５３.０２ ９８ １２.８６ １４ １.８４ ２４６ ３２.２８

ＢｎａＯＳＣＡ３ ３８４ ５２.００ ９３ １２.１６ ２０ ２.６１ ２６８ ３５.０３

ＢｎａＯＳＣＡ４ ３７３ ５２.３９ １０８ １５.１７ １３ １.８３ ２１８ ３０.６２

ＢｎａＯＳＣＡ５ ３９５ ５１.３７ ８７ １１.３１ １７ ２.２１ ２７０ ３５.１１

ＢｎａＯＳＣＡ６ ３７８ ４８.２８ ９５ １２.１３ １８ ２.３０ ２９２ ３７.２９

ＢｎａＯＳＣＡ７ ３２２ ５４.２１ ８０ １３.４７ １２ ２.０２ １８０ ３０.３０

ＢｎａＯＳＣＡ８ ４２４ ５３.２７ ９６ １２.０６ １７ ２.１４ ２５９ ３２.５４

ＢｎａＯＳＣＡ９ ３９５ ４７.６５ １１４ １３.７５ ２１ ２.５３ ２９９ ３６.０７

ＢｎａＯＳＣＡ１０ ３９４ ４９.７５ １１５ １４.５２ １７ ２.１５ ２６６ ３３.５９

ＢｎａＯＳＣＡ１１ ３７９ ５３.０１ １０１ １４.１３ １４ １.９６ ２２１ ３０.９６

ＢｎａＯＳＣＡ１２ ３３１ ５３.３９ ８６ １３.８７ １０ １.６１ １９３ ３１.１３

ＢｎａＯＳＣＡ１３ ３６１ ５３.７２ ８８ １３.１０ ９ １.３４ ２１４ ３１.８５

ＢｎａＯＳＣＡ１４ ４０３ ４９.６３ ９７ １１.９５ ２７ ３.３３ ２８５ ３５.１０

ＢｎａＯＳＣＡ１５ ４０７ ５６.２９ ７７ １０.６５ ９ １.２４ ２３０ ３１.８１

ＢｎａＯＳＣＡ１６ ３５４ ５２.３７ ８５ １２.５７ ２３ ３.４０ ２１４ ３１.６６

ＢｎａＯＳＣＡ１７ ３７８ ４８.５２ １１５ １４.７６ ２５ ３.２１ ２６１ ３３.５０

ＢｎａＯＳＣＡ１８ ４０４ ５５.９６ ８２ １１.３６ ９ １.２５ ２２７ ３１.４４

ＢｎａＯＳＣＡ１９ ３８０ ５３.９８ ９３ １３.２１ １２ １.７０ ２１９ ３１.１１

ＢｎａＯＳＣＡ２０ ３８７ ５０.３９ １１０ １４.３２ １２ １.５６ ２５９ ３３.７２

ＢｎａＯＳＣＡ２１ ４０２ ５２.８３ ７６ ９.９９ １７ ２.２３ ２６６ ３４.９５

ＢｎａＯＳＣＡ２２ ３７１ ４８.７５ １０２ １３.４０ ２６ ３.４２ ２６２ ３４.４３

ＢｎａＯＳＣＡ２３ ３５２ ５０.２９ １０９ １５.５７ １５ ２.１４ ２２４ ３２.００

ＢｎａＯＳＣＡ２４ ３７７ ４９.０２ ８６ １１.１８ １３ １.６９ ２９３ ３８.１０

ＢｎａＯＳＣＡ２５ ３８１ ５０.４０ １０３ １３.６２ １３ １.７２ ２５９ ３４.２６

ＢｎａＯＳＣＡ２６ ３５０ ５９.８３ ６５ １１.１１ １１ １.８８ １５９ ２７.１８

ＢｎａＯＳＣＡ２７ ４１３ ５１.１１ ９３ １１.５１ ３６ ４.４６ ２６６ ３２.９２

ＢｎａＯＳＣＡ２８ ４００ ４９.８８ １１０ １３.７２ １５ １.８７ ２７７ ３４.５４

ＢｎａＯＳＣＡ２９ ３７９ ４９.５４ ９３ １２.１６ ２９ ３.７９ ２６４ ３４.５１

ＢｎａＯＳＣＡ３０ ３７７ ４９.０９ １１６ １５.１０ １９ ２.４７ ２５６ ３３.３３

ＢｎａＯＳＣＡ３１ ３９８ ５１.８２ １０１ １３.１５ １４ １.８２ ２５５ ３３.２０

ＢｎａＯＳＣＡ３２ ４００ ５５.４０ ８５ １１.７７ ９ １.２５ ２２８ ３１.５８

ＢｎａＯＳＣＡ３３ ４０１ ４８.３７ １１５ １３.８７ ２５ ３.０２ ２８８ ３４.７４

ＢｎａＯＳＣＡ３４ ３６５ ５１.０５ ９８ １３.７１ ２１ ２.９４ ２３１ ３２.３１

ＢｎａＯＳＣＡ３５ ３９０ ５１.２５ １０５ １３.８０ １８ ２.３７ ２４８ ３２.５９

ＢｎａＯＳＣＡ３６ ３８１ ５０.０７ ９３ １２.２２ ２０ ２.６３ ２６７ ３５.０９

ＢｎａＯＳＣＡ３７ ３８７ ５４.８９ ７１ １０.０７ １０ １.４２ ２３７ ３３.６２
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图 ５　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族成员蛋白质三级结构

Ｆｉｇ.５　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

２.７　 ＢｎａＯＳＣＡ 基因在不同组织中的表达模式

从 ＢｎＴＩＲ 平台下载中双 １１ 号甘蓝型油菜在不

同组织中的转录组数据ꎮ 如图 ８ 所示ꎬＢｎａＯＳＣＡ２６、
ＢｎａＯＳＣＡ３１、ＢｎａＯＳＣＡ３３ 和 ＢｎａＯＳＣＡ３６ 在叶和角果

中的相对表达量较高ꎬＢｎａＯＳＣＡ８ 和 ＢｎａＯＳＣＡ３０ 在

根、叶、子叶、芽、萼片、花瓣、花粉、长角果、种子中均

不表达ꎬ而大部分 ＢｎａＯＳＣＡ 基因只在某些组织中的

相对表达量较高ꎬ表现为组织特异性表达ꎮ
２.８　 非生物胁迫下 ＢｎａＯＳＣＡ 基因的表达

基于 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因在不同组织中的相对表

达量ꎬ筛选出在叶中相对表达量较高的 ６ 个 ＢｎａＯＳＣＡ
基因ꎬ进一步分析其在盐胁迫、干旱胁迫下甘蓝型油菜

叶中 的 相 对 表 达 量ꎮ 如 图 ９ 所 示ꎬ ＢｎａＯＳＣＡ４、
ＢｎａＯＳＣＡ２３ 和 ＢｎａＯＳＣＡ２６ 相对表达量呈先升高后降

低的趋势ꎬ在盐胁迫 ２ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ４、ＢｎａＯＳＣＡ２３ 和

ＢｎａＯＳＣＡ２６相对表达量达到最大ꎮ 在盐胁迫 １ ｈꎬ
ＢｎａＯＳＣＡ１５、ＢｎａＯＳＣＡ３１ 和 ＢｎａＯＳＣＡ３６ 相对表达量达

到最大ꎮ 如图 １０ 所示ꎬ干旱胁迫 １ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ１５、

ＢｎａＯＳＣＡ２３和 ＢｎａＯＳＣＡ３６ 相对表达量达到最大ꎮ 干

旱胁迫 １２ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ４ 相对表达量达到最高ꎻ干旱胁

迫 ４ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ２６相对表达量达到最大ꎮ

３　 讨论与结论

植物在生长发育过程中常面临干旱、低温、盐碱

胁迫以及病原体侵染等多种逆境胁迫[２４]ꎮ 在长期

进化过程中ꎬ植物形成了快速感知和应对逆境的耐

受和规避机制[１]ꎮ ＯＳＣＡ(钙通透性阳离子通道蛋

白)在钙信号传导中起关键作用ꎮ 目前ꎬ已在拟南

芥、大豆、大麦和茄属植物中分别鉴定出 １５ 个、２１
个、１４ 个和 １１ 个 ＯＳＣＡ 家族成员ꎬ这些成员均具有

ＤＵＦ２２１ 结构域ꎮ 本研究从甘蓝型油菜基因组中鉴

定出 ３７ 个 ＯＳＣＡ 家族基因ꎬ这些基因编码的蛋白质

具有高度保守的氨基酸序列特征ꎬ且大多数含有与

植物逆境胁迫响应相关的 ＤＵＦ２２１ 结构域ꎮ
　 　 通过系统进化分析ꎬＢｎａＯＳＣＡ 家族基因可以被

划分为 ３ 个亚族ꎮ 这 ３７ 个 ＢｎａＯＳＣＡ 基因在 １３ 条
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Ａ 基因组来自芸薹属的白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ)ꎻＣ 基因组来自芸薹属的甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ)ꎮ
图 ６　 甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 基因共线性分析

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

Ａ 基因组来自芸薹属的白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ)ꎻＣ 基因组来自芸薹属的甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ)ꎮ
图 ７　 甘蓝型油菜、拟南芥、甘蓝和白菜 ＯＳＣＡ 基因共线性分析

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓꎬ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａꎬ ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
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图 ８　 ＢｎａＯＳＣＡ 基因在不同组织中的表达模式

Ｆｉｇ.８　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

染色体上不均匀分布ꎬ其中ꎬＡ 基因组包含 １９ 个

ＢｎａＯＳＣＡ 基因ꎬ而 Ｃ 基因组则包含 １８ 个 ＢｎａＯＳＣＡ
基因ꎮ 本研究还鉴定了甘蓝型油菜的二倍体祖先物

种———白菜和甘蓝的基因组ꎬ分别鉴定出 １９ 个和

１７ 个 ＯＳＣＡ 家族成员ꎮ 共线性分析结果表明ꎬ甘蓝

型油菜 ＯＳＣＡ 家族基因在进化过程中存在基因丢失

现象ꎬ同时也发生了基因扩张ꎮ ＢｎａＯＳＣＡ 家族表现

出进化保守性、结构稳定性和功能连续性[２５]ꎮ

研究结果表明ꎬＯＳＣＡ 基因在植物逆境胁迫响

应 中 发 挥 重 要 作 用[２６]ꎮ 在 盐 胁 迫 下ꎬ 玉 米

ＺｍＯＳＣＡ２.３、ＺｍＯＳＣＡ２.４ 表达量可提高 ２００ 倍ꎬ且与

脯氨酸含量呈显著正相关ꎮ 在干旱胁迫下ꎬ拟南芥

中 ＺｍＯＳＣＡ２.４ 的表达量上升[２６]ꎮ 水稻 ＯｓＯＳＣＡ１.２
和 ＯｓＯＳＣＡ２.２ 在调节细胞对外界渗透压变化的响

应过程中ꎬ受到昼夜节律的影响ꎬＯｓＯＳＣＡ 基因还响

应干旱胁迫、盐胁迫[２７￣２８]ꎮ 综上ꎬＯＳＣＡ 家族基因在
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图柱上不同小写字母表示不同时间基因的相对表达量差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ９　 盐胁迫下 ＢｎａＯＳＣＡ 基因的表达模式

Ｆｉｇ.９　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

图柱上不同小写字母表示不同时间基因的相对表达量差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １０　 干旱胁迫下 ＢｎａＯＳＣＡ 基因的表达模式

Ｆｉｇ.１０　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＢｎａＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

响应植物的非生物胁迫中具有重要的作用ꎮ
本研究发现ꎬ甘蓝型油菜 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因中含

有大量的逆境响应元件ꎬ这些元件可能通过不同激素

信号通路调控油菜生长发育和逆境响应ꎮ 本研究对部

分 ＯＳＣＡ 家族基因在盐胁迫、干旱胁迫下的相对表达量

进 行 分 析ꎮ 结 果 表 明ꎬ ＢｎａＯＳＣＡ４、 ＢｎａＯＳＣＡ２３ 和

ＢｎａＯＳＣＡ２６相对表达量呈先升高后降低的趋势ꎬ在盐

胁迫 ２ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ４、ＢｎａＯＳＣＡ２３和 ＢｎａＯＳＣＡ２６相对表

达量达到最大ꎮ 在盐胁迫 １ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ１５、ＢｎａＯＳＣＡ３１
和 ＢｎａＯＳＣＡ３６相对表达量达到最大ꎮ 干旱胁迫 １ ｈꎬ
ＢｎａＯＳＣＡ１５、ＢｎａＯＳＣＡ２３ 和 ＢｎａＯＳＣＡ３６ 相对表达量达

到最大ꎮ 干旱胁迫 １２ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ４ 相对表达量达到最

大ꎻ干旱胁迫 ４ ｈꎬＢｎａＯＳＣＡ２６ 相对表达量达到最大ꎮ
表明 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因在甘蓝型油菜响应盐胁迫和

１６０１刘　 丹等:甘蓝型油菜 ＯＳＣＡ 家族基因鉴定及其在非生物胁迫下的表达分析



干旱胁迫过程中发挥重要作用ꎮ 本研究结果为进一步

完善 ＢｎａＯＳＣＡ 家族基因调控网络提供了理论依据ꎮ
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ｎｏｍｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｃｏｔｙｐｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｐｌａｎｔｓꎬ２０２０ꎬ６(１):３４￣４５.

[１３] ＷＥＩ Ｃꎬ ＺＨＡＯ Ｗ Ｑꎬ ＦＡＮ Ｒ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｔｈｅ
Ｆ￣ｂｏｘ / Ｋｅｌｃｈ(ＦＢＫ) ｍｅｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏ￣
ｖｅｌ ＦＢＫ ｇｅｎｅ ＴａＡＦＲ ｉｎ ｗｈｅａｔ [ Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０２１ꎬ １６ ( ７):
ｅ０２５０４７９.

[１４] ＳＷＡＲＢＲＥＣＫ Ｄꎬ ＷＩＬＫＳ Ｃꎬ ＬＡＭＥＳＣＨ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅ(ＴＡＩＲ):ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａ￣
ｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２００８ꎬ３６:１００９￣１０１４.

[１５] ＧＡＳＴＥＩＧＥＲ Ｅꎬ ＧＡＴＴＩＫＥＲ Ａꎬ ＨＯＯＧＬＡＮＤ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. ＥｘＰＡＳｙ:
ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ ｓｅｒｖｅｒ ｆｏｒ ｉｎ￣ｄｅｐｔｈ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ
[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２００３ꎬ３１(１３):３７８４￣３７８８.

[１６] ＨＯＲＴＯＮ Ｐꎬ ＰＡＲＫ Ｋ Ｊꎬ ＯＢＡＹＡＳＨＩ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ:
ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ[ Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２００７ꎬ
３５:５８５￣５８７.

[１７] ＳＡＩＴＯＵ Ｎꎬ ＮＥＩ Ｍ. Ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ:ａ ｎｅｗ ｍｅｔｈｏｄ
ｆｏｒ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ１９８７ꎬ４(４):４０６￣４２５.

[１８] ＫＵＭＡＲ Ｓꎬ ＳＴＥＣＨＥＲ Ｇꎬ ＴＡＭＵＲＡ Ｋ. ＭＥＧＡ７:ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ Ｖｅｒｓｉｏｎ ７.０ ｆｏｒ ｂｉｇｇｅｒ ｄａｔａｓｅｔｓ[Ｊ] . Ｍｏ￣
ｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ２０１６ꎬ３３(７):１８７０￣１８７４.

[１９] ＣＨＥＮ Ｃ Ｊꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＢｔｏｏｌｓ:ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ
ｔｏｏｌｋｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｂｉｇ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ[Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ２０２０ꎬ１３(８):１１９４￣１２０２.

[２０] ＬＥＳＣＯＴ Ｍꎬ ＤÉＨＡＩＳ Ｐꎬ ＴＨＩＪＳ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. ＰｌａｎｔＣＡＲＥꎬ ａ ｄａｔａｂａｓｅ
ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ａ ｐｏｒｔａｌ ｔｏ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｉｎ
ｓｉｌｉｃｏ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
２００２ꎬ３０(１):３２５￣３２７.

[２１] ＬＩＵ Ｄ Ｘꎬ ＹＵ Ｌ Ｑꎬ ＷＥＩ Ｌ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. ＢｎＴＩＲ:ａｎ ｏｎｌｉｎｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｅ ｐｌａｔｆｏｒｍ ｆｏｒ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ＲＮＡ￣ｓｅｑ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｆｏｒ ｏｉｌ ｃｒｏｐ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０２１ꎬ １９ ( １０ ): １８９５￣
１８９７.

[２２] ＬＹＮＣＨ Ｍꎬ ＣＯＮＥＲＹ Ｊ Ｓ. Ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｆａｔｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｏｆ ｄｕｐｌｉｃａｔｅ ｇｅｎｅｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０００ꎬ２９０(５４９４):１１５１￣１１５５.

[２３] ＣＨＡＬＨＯＵＢ Ｂꎬ ＤＥＮＯＥＵＤ Ｆꎬ ＬＩＵ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｌａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃｓ. Ｅａｒｌｙ
ａｌｌｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｓｔ￣Ｎｅｏｌｉｔｈｉｃ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｏｉｌｓｅｅｄ
ｇｅｎｏｍｅ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０１４ꎬ３４５(６１９９):９５０￣９５３.

[２４] ＧＵＯ Ｍꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｈꎬ ＬＵ Ｊ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ＣａＨｓｐ２０ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｐｅｐｐｅｒ:ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０１５ꎬ６:８０６.

[２５] ＡＬＢＲＥＣＨＴ Ｃꎬ ＲＵＳＳＩＮＯＶＡ Ｅꎬ ＫＥＭＭＥＲＬＩＮＧ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｋｉｎａｓｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｓｅｒｖｅ ｂｒａｓｓｉ￣
ｎｏｓｔｅｒｏｉｄ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｎｄ ￣ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ [ Ｊ ] .
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａ Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ２００８ꎬ１４８(１):６１１￣６１９.

[２６] ＣＡＯ Ｌ Ｒꎬ ＺＨＡＮＧ Ｐ Ｙꎬ ＬＵ Ｘ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｍａｉｚｅ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ＺｍＯＳＣＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ￣
ｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ＺｍＯＳＣＡ２.４ ｃｏｎｆｅｒｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｄｒｏｕｇｈｔ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ [ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ２０２０ꎬ２１(１):３５１.

[２７] ＦＵＪＩＴＡ Ｙꎬ ＹＯＳＨＩＤＡ Ｔꎬ ＹＡＭＡＧＵＣＨＩ￣ＳＨＩＮＯＺＡＫＩ Ｋ. Ｐｉｖｏｔａｌ
ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ＡＲＥＢ / ＡＢＦ￣ＳｎＲＫ２ ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ ＡＢＲＥ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａ
Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ２０１３ꎬ１４７(１):１５￣２７.

[２８] ＺＨＡＩ Ｙ Ｊꎬ ＷＥＮ Ｚ Ｈꎬ ＦＡＮＧ Ｗ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｒｉｃｅ ＯＳＣＡ ｇｅｎｅｓ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｏｓｃａ１ ｍｕｔａｎｔ ｄｕｅ
ｔｏ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓｅｓ [ Ｊ] . Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２１ꎬ ３０
(６):８１１￣８２０.
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