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摘　 要: 为探究 ＣｅｓＡ 基因家族在白菜生长发育及纤维素合成过程中的作用机制ꎬ该文通过生物信息学的方

法ꎬ以白菜的全基因组序列为研究区域ꎬ进行理化特征、基因结构、进化特征、保守基序及结构域、顺式作用元

件和组织表达等鉴定分析ꎮ 结果表明:(１)共鉴定出 １６ 个编码纤维素合成酶亚基的 ＣｅｓＡ 基因ꎬ该家族成员所

编码蛋白的理论等电点为 ４.７６~９.１２ꎬ相对分子量为 １７.７６~１２２.６７ ｋＤꎬ长度为 １５３~１ ０８９ ａａꎮ (２)１５ 个基因不

均匀地分布于白菜的 ７ 条染色体上ꎬＢｒａ０３６００８ 定位于 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上ꎮ (３)大部分成员包含 ４~１４ 个外显子ꎬ１~１１
个保守基序ꎮ (４)该家族具有保守的 ＤＤＤ－ＱＸＸＲＷ 保守功能域ꎮ (５)该家族编码蛋白主要分布在质膜上ꎬ二
级结构以无规则卷曲与 α－螺旋为主ꎬ多数成员都含有 ＣｅｓＡ 蛋白典型的 Ｎ 端、Ｃ 端和跨膜区ꎮ (６)ＣｅｓＡ 基因在

茎中表达量相对较高ꎬ其中 Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在茎、叶、花中显著表达ꎮ 该研究结果为后续

深入研究 ＣｅｓＡ 基因功能以及白菜生长发育研究奠定了基础ꎮ
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ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａꎬ ＣｅｓＡꎬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 植物纤维素合酶是由 ３６ 个单体组成的玫瑰

状复合体ꎬ其单体主要由纤维素合成酶基因家族

成员编码ꎬ纤维素( ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ)是植物细胞壁的主要

成分(姚敦义和王静之ꎬ１９８８)ꎬ在细胞生长、分化、
信号 转 导 等 过 程 中 起 到 重 要 作 用 ( 解 盛 等ꎬ
２０２１)ꎮ 纤维素合酶( ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ Ａꎬ ＣｅｓＡ)
是合成纤维素的酶(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ本质上

属于糖基转移酶ꎬ最初在革兰氏阴性细菌醋杆菌

中被鉴定(Ｗｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎮ 高等植物纤维素

合成酶复合体中ꎬ有不少于 ３ 种 ＣｅｓＡ 亚型参与

(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬＣｅｓＡ 亚基彼此相互作用形

成高级复合物ꎮ 迄今为止ꎬＣｅｓＡ 基因家族已在模

式植物拟南芥( Ｐｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)、水稻(Ｈｕａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５)、烟草(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)中鉴定

出来ꎬ其中拟南芥 ＣｅｓＡ 基 因 的 研 究 最 为 深 入

(Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ ２０００)ꎮ 拟 南 芥 基 因 组 拥 有 １０ 个

ＣｅｓＡ 基因(ＣｅｓＡ１￣１０)ꎬ它们编码与细菌纤维素合

成酶同源的蛋白( Ｐｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)ꎻ生细胞壁的

形成需要 ３ 种类型的 ＣｅｓＡ 亚基( ＣｅｓＡ４ /不规则

ＸＹＬＥＭ５ [ ＩＲＸ５]ꎬ ＣｅｓＡ７ / ＩＲＸ３ 和 ＣｅｓＡ８ / ＩＲＸ１)
(Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ￣Ｂｌａｎｃｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬＣｅｓＡ３ 基因突变

使纤维素合成水平降低ꎬ通过茉莉酸和乙烯等信

号通路激活木质素合成和防御反应(Ｃａñｏ￣Ｄｅｌｇａｄｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎻ在水稻基因组中共鉴定到 １１ 个

ＯｓＣｅｓＡ 基因ꎬ水稻中的赤霉素信号转导可以通过

促进纤维素的合成ꎬ进而影响水稻植株节间的发

育(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎻ此外ꎬ烟草基因组中鉴定

出 ２１ 个 ＮｔＣｅｓＡ 基因ꎬＮｔＣｅｓＡ７、ＮｔＣｅｓＡ９、ＮｔＣｅｓＡ１１、
ＮｔＣｅｓＡ１６、ＮｔＣｅｓＡ１８ 等基因主要参与烟草次生细胞

壁纤维素的合成(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎮ 除模式

植物外ꎬ玉米(Ａｐｐｅｎｚｅｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、棉花(孟成

生等ꎬ ２０１２)、巨龙竹(王文治等ꎬ ２０２１)、紫花苜蓿

(刘希强等ꎬ ２０１８)、罗布麻(解盛等ꎬ ２０２１)等多种

非模式植物中也鉴定出 ＣｅｓＡ 基因ꎮ 从玉米中鉴定

出 １２ 个不同的 ＺｍＣｅｓＡ 基因ꎬ在初级或次级细胞壁

合成的独特细胞类型中表达(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ
棉花中鉴定出 １８ 个 ＣｅｓＡ 基因(孟成生等ꎬ ２０１２)ꎻ
巨龙竹中鉴定出 ４５ 个 ＣｅｓＡ 基因 ( 王文治等ꎬ
２０２１)ꎮ 紫花苜蓿盛花期 ＣｅｓＡ 基因表达水平显著提

高ꎬ纤维素含量大幅增加(刘希强等ꎬ ２０１８)ꎮ 罗布

麻 ＣｅｓＡ 基因家族包含的大量光响应、胁迫响应、激
素响应等元件ꎬ在植株生长发育与抗逆防御方面发

挥着作用(解盛等ꎬ ２０２１)ꎮ
白菜 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ) 属十字花科

(Ｃｒｕｃｉｆｅｒａｅ)芸薹属(Ｂｒａｓｓｉｃａ)２ 年生草本植物ꎬ原
产于我国ꎬ栽培历史悠久ꎬ年种植面积 １８０ 万 ｈｍ２

左右(张凤兰等ꎬ２０２１)ꎬ是人们日常餐桌上必不可

少的蔬菜ꎮ ２０１１ 年ꎬ白菜全基因组测序工作完成

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ２０１７ 年获得了升级的 ｖ２. ５
版本(Ｃａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ２０１８ 年获得了白菜参考

基因组 ｖ３.０ 新版本( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ为后续

开展白菜基因研究奠定了坚实的基础 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 目前ꎬＣｅｓＡ 基因家族在白菜中还未进

行深入鉴定与分析ꎮ 本研究以白菜的全基因组序

列为研究区域ꎬ依托在线软件与 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析ꎬ采
用生物信息学方法ꎬ通过对 ＣｅｓＡ 基因家族的结构、
进化特征、组织表达等进行系统鉴定ꎬ拟探讨以下

问题:(１)白菜 ＣｅｓＡ 基因家族的遗传进化规律ꎻ

２２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



(２)该家族成员的理化性质ꎻ(３)该家族成员的基

因结构、蛋白质二级结构及保守结构域ꎻ(４)该家

族成员在各组织中的表达模式以及在盐胁迫下的

表达模式ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 基因家族成员鉴定及理化性质分析

根据拟南芥已经鉴定的 １０ 个 ＣｅｓＡ 基因序列ꎬ
通过 ＢＬＡＳＴ 在白菜基因组 ( Ｂ. ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ
ｇｅｎｏｍｅ ｖ１.５)中搜索候选的白菜 ＣｅｓＡ 家族成员ꎬ
并通过综合分析确定候选基因ꎮ 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ ) 结 合 Ｅｘｐａｓｙ ( Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / )分析白菜 ＣｅｓＡ 基

因家族的蛋白质分子量(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔꎬＭＷ)、
等电点(ｐＩ)等理化性质ꎮ
１.２ 基因结构及保守结构域分析

利用 ＴＢＴｏｏｌｓ 软件绘制白菜 ＣｅｓＡ 基因结构图ꎻ
利用 ＭＥＭＥ ( Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９４) ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣
ｓｕｉｔ.ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)在线预测 ＣｅｓＡ 蛋白质基序ꎮ
ＴＢｔｏｏｌｓ 软件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ) 绘 制 可 视 化

ＭＥＭＥ 结构ꎬ并进行基因结构分析ꎮ
１.３ 基因在染色体上的分布及共线性关系分析

通过白菜基因组数据库对鉴定获得的 ＣｅｓＡ 基

因家族成员进行染色体分析ꎬ利用 ＴＢＴｏｏｌｓ 软件作

图进行分析ꎮ 使用 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ合并、建库、蛋白

对比ꎻ运行 ＭＣＳｃａｎＸ(Ｂｏｌｓｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ进行下

游分析及可视化作图ꎬ从而进行共线性分析ꎬ得到

共线性图ꎮ
１.４ 亚细胞定位预测和蛋白质二级与三级结构

分析

使用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ. ｃｏｍ /
ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ.ｈｔｍｌ)进行亚细胞 定位 ＰＲＡＢＩ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿ ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝
ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ) 进行蛋白二级结构分析ꎮ 利用

Ｐｈｙｒｅ２ ( Ｋｅｌｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ ) ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｂｇ.
ｂｉｏ.ｉｃ.ａｃ.ｕｋ / ｐｈｙｒｅ２ / ｈｔｍｌ / ｐａｇｅ.ｃｇｉ? ｉｄ ＝ ｉｎｄｅｘ)对白

菜 ＣｅｓＡ 蛋白进行三级结构预测ꎮ
１.５ 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员蛋白跨膜螺旋与三级

结构预测

利用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ.
ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ / )对白菜 ＣｅｓＡ 蛋白跨膜

螺旋进行预测ꎮ

１.６ Ｃ 白菜 ＣｅｓＡ 基因表达分析

以“蛋黄白”白菜品种为实验材料ꎮ 提取 ３０ ｄ
苗龄的根、茎、叶和 ８０ ｄ 苗龄的花和果荚的 ＲＮＡꎬ
进行组织特异性表达分析ꎮ 挑选生长状况相近的

白菜幼苗浸泡于用 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液配制的 １５０
ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ 溶液中ꎬ１２ ｈ 后进行材料的 ＲＮＡ
提取ꎬ并以正常水培幼苗为对照ꎬ进行盐胁迫下基

因表达分析ꎮ
使用 ｑＰｒｉｍｅｒＤＢ￣ｑＰＣＲ Ｐｒｉｍｅｒ Ｄａｔａｂａｓｅ(ｈｔｔｐｓ:/ /

ｂｉｏｄｂ.ｓｗｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｑｐｒｉｍｅｒｄｂ / ) (Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)设计

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物ꎬ以 ＢｒａＡｃｔｉｎ ２ 为内参基因(表 １)ꎮ
使用 ＲＮＡ 提取试剂盒提取样品总 ＲＮＡꎬ使用

ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅱ ＱＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ 试剂盒反转录

得到 ｃＤＮＡꎮ 使用 ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 试剂盒进行定量实验ꎮ 反应体系 ２０
μＬ:２ μＬ ｃＤＮＡꎬ上、下游引物各 ０.４ μＬꎬ ＳＹＢＲ １０
μＬꎬ用灭菌 ｄｄ Ｈ２Ｏ 补至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:
９５ ℃预变性 ３０ ｓꎬ９５℃变性 １０ ｓꎬ６０ ℃退火 ２２ ｓꎬ
进行 ４０ 个循环ꎮ 基因的相对表达量以 ２－ΔΔＣｔ法计

算ꎮ 所得数据通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 进行可视化分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 白菜 ＣｅｓＡ基因家族成员的鉴定与理化性质分析

经筛选鉴定ꎬ得到 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成

员(表 ２)ꎬ分析结果表明白菜 ＣｅｓＡ 家族蛋白等电

点介于 ４.７６ ~ ９.１２ 之间ꎬ酸性蛋白与碱性蛋白的

数量相近ꎬ分别为 ７ 个和 ９ 个ꎮ 分子量介于 １７.７６
ｋＤ~１２２.６７ ｋＤ 之间ꎮ Ｂｒａ０１１８６５ 的氨基酸数目最

多ꎬＢｒａ００４８１４、Ｂｒａ０１０６９１ 蛋白的氨基酸数目显著

少于其他成员ꎮ
２.２ 白菜 ＣｅｓＡ 家族基因系统进化分析

许多物种中都有 ＣｅｓＡ 家族同源基因的进化与

表达(表 ３)ꎮ 为了解白菜 ＣｅｓＡ 基因家族与拟南芥

ＣｅｓＡ 基因家族之间的进化关系ꎬ利用 ＭＥＧＡ￣Ｘ 软

件ꎬ对两者的 ＣｅｓＡ 基因家族成员进行的系统进化

分析(图 １)结果表明ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族与拟南芥

ＣｅｓＡ 基因家族有相近的进化关系ꎮ ＣｅｓＡ 基因可以

分为 ４ 个亚族ꎬ共发现有 ５ 个白菜 ＣｅｓＡ(Ｂｒａ００６４０７、
Ｂｒａ０１２５７８、Ｂｒａ０３３７１４、Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ００６０３６)与拟南

芥 ＣｅｓＡ 具有高度同源性ꎬ表明这 ５ 对基因具有高

度的亲缘关系ꎮ 通过对基因分化时间预测ꎬ在基

因进化的角度推测以 ＣｅｓＡ１ 出现时间最早ꎮ

３２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



表 １　 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析的 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

引物序列 (５′－３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

Ｂｒａ０２３９５２ Ｆ : ＡＡＡＧＧＴＧＧＡＧＡＡＡＴＴＧＡＡＧＧＧＡ Ｒ : ＡＡＴＡＡＴＣＡＣＡＡＣＣＣＧＧＴＡＡＧＧＴ

Ｂｒａ０１１３４５ Ｆ : ＧＡＣＡＴＧＡＴＴＣＴＣＡＧＣＣＡＡＴＴＣＣ Ｒ : ＣＴＧＡＴＧＴＡＧＴＴＣＧＣＡＣＡＧＡＴＴＧ

Ｂｒａ０１１８６５ Ｆ : ＡＴＣＧＡＴＡＣＴＣＴＡＡＴＣＧＣＡＡＣＧＴ Ｒ : ＡＣＡＡＣＣＴＧＴＣＣＣＧＡＣＡＴＡＴＡＴＣ

Ｂｒａ０１０６９１ Ｆ : ＣＧＣＣＴＣＧＴＣＴＡＧＴＡＴＴＡＡＣＴＧＴ Ｒ : ＣＣＡＡＣＧＴＡＴＡＴＣＧＧＴＣＣＴＴＧＴＡ

Ｂｒａ０２９８７４ Ｆ : ＴＴＡＧＣＴＧＴＧＧＡＴＡＴＧＡＧＧＡＣＡＣ Ｒ : ＣＡＧＴＣＴＣＣＣＴＣＣＡＴＡＡＣＣＡＴＡＣ

Ｂｒａ００５８４５ Ｆ : ＣＧＧＡＧＣＴＣＴＡＣＴＴＧＴＴＣＡＡＡＴＧ Ｒ : ＧＧＴＡＴＣＣＡＣＴＧＴＴＧＡＴＡＧＣＧＴＡ

Ｂｒａ０２８７６８ Ｆ : ＣＡＴＧＴＣＡＴＴＡＧＣＴＧＴＧＧＴＴＡＣＧ Ｒ : ＧＣＡＴＴＴＴＧＡＡＣＣＣＡＧＴＣＡＧＡＡＴ

Ｂｒａ０３３７１４ Ｆ : ＧＣＡＡＧＣＴＣＡＡＧＡＴＴＣＴＡＧＡＡＣＧ Ｒ : ＡＡＣＣＧＣＴＧＧＧＡＴＡＧＴＡＣＡＡＴＡＧ

Ｂｒａ０３６００８ Ｆ : ＣＧＡＣＡＡＣＧＧＡＡＧＣＡＡＴＴＴＴＣＴＡ Ｒ : ＧＡＣＡＴＣＣＣＡＡＡＴＣＴＣＴＴＣＴＣＧＡ

Ｂｒａ００６０３６ Ｆ : ＣＴＴＧＧＣＣＴＧＧＴＡＡＴＡＡＴＧＴＴＣＧ Ｒ : ＴＴＴＧＣＴＧＴＴＧＴＴＧＡＴＧＴＡＧＴＧＧ

Ｂｒａ０３７７９３ Ｆ : ＴＡＡＴＡＧＣＡＣＡＡＧＡＧＡＴＣＡＣＣＣＣ Ｒ : ＧＡＡＣＣＣＣＴＧＡＧＡＣＴＣＧＴＡＴＡＡＧ

Ｂｒａ０２４３２４ Ｆ : ＴＴＴＧＴＴＣＴＧＡＴＴＡＡＴＧＣＣＧＡＣＧ Ｒ : ＴＣＴＣＴＧＣＡＧＡＴＴＴＴＡＣＡＣＧＴＣＴ

Ｂｒａ０３１９０４ Ｆ : ＡＴＡＴＧＡＡＧＧＧＴＴＴＧＧＡＴＧＧＧＴＴ Ｒ : ＡＴＡＧＧＡＡＡＣＡＣＣＡＴＴＴＡＧＧＣＣＡ

Ｂｒａ００４８１４ Ｆ : ＧＡＧＧＡＣＧＡＧＧＡＴＧＡＴＡＡＴＧＡＧＧ Ｒ : ＡＴＡＣＡＣＴＡＡＣＣＣＡＡＣＡＴＣＣＣＡＧ

Ｂｒａ００６４０７ Ｆ : ＣＡＡＧＣＡＡＧＡＴＣＡＡＴＣＣＡＴＡＣＣＧ Ｒ : ＡＧＡＧＡＣＧＧＴＣＴＡＧＡＴＡＧＧＴＣＴＣ

Ｂｒａ０１２５７８ Ｆ : ＡＣＡＧＴＣＴＣＣＡＣＡＡＴＡＧＡＣＡＧＴＧ Ｒ : ＧＧＡＴＡＧＧＴＡＴＣＡＣＡＡＣＣＧＡＧＡＧ

ＢｒａＡｃｔｉｎ ２ Ｆ : ＣＧＧＴＧＴＣＡＴＧＧＴＴＧＧＧＡＧＡ Ｒ : ＣＧＴＧＣＴＣＧＡＴＧＧＧＧＴＡＣＴＴＣ

表 ２　 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(ｋＤ)

起始位置
Ｓｔａｒｔ ｌｏｃａｔｉｏｎ

(ｂｐ)

终止位置
Ｅｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ

(ｂｐ)

蛋白长度
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

( ａａ)

Ｂｒａ０２３９５２ Ａ０３ ６.３４ １２２.１７ ２８ ６２１ ４５９ ２８ ６２６ ０５９ １ ０８３
Ｂｒａ０１１３４５ Ａ０１ ６.５１ １２１.８５ ２ ６４０ ６３０ ２ ６４５ ５０８ １ ０８０
Ｂｒａ０１１８６５ Ａ０１ ７.０４ １２１.０３ １５０ １６９ １５４ ８０８ １ ０７４
Ｂｒａ０１０６９１ Ａ０８ ６.９８ ３１.６１ １６ ０１０ ３００ １６ ０１６ １１４ ２８７
Ｂｒａ０２９８７４ Ａ０５ ８.３９ １１８.０３ ２１ ９０７ ３３６ ２１ ９１２ １３２ １ ０４６
Ｂｒａ００５８４５ Ａ０３ ７.６７ １１８.６２ ８９９ ４０８ ９０３ ７４１ １ ０５５
Ｂｒａ０２８７６８ Ａ０２ ７.４３ １１９.７９ ２ １３６ ５１８ ２ １４１ ０３９ １ ０６６
Ｂｒａ０３３７１４ Ａ０６ ８.４３ １１９.８１ ２５ ４６６ １２３ ２５ ４７０ ３０３ １ ０５２
Ｂｒａ０３６００８ ｓｃａｆｆｏｌｄ ９.１２ ２０.９２ ４９２ ９０３ ４９３ ８８９ １ ０８９
Ｂｒａ００６０３６ Ａ０３ ６.６５ １２１.４０ １ ７０３ １１９ １ ７０８ ２８９ １ ０７６
Ｂｒａ０３７７９３ Ａ０９ ７.６５ １２２.１８ ３ ６０５ ７０９ ３ ６１０ ８６７ １ ０８３
Ｂｒａ０２４３２４ Ａ０６ ７.２４ １２２.６７ １４ ９７０ ３６０ １４ ９７５ ２８３ １ ０８２
Ｂｒａ０３１９０４ Ａ０２ ７.８１ １２１.４９ ２７ １８７ ４３３ ２７ １９２ ９２６ １ ０７９
Ｂｒａ００４８１４ Ａ０５ ４.７６ １７.７６ １ ９２６ ０４０ １ ９２７ ９６２ １５３
Ｂｒａ００６４０７ Ａ０３ ６.１８ １１６.４３ ３ ３８２ １９０ ３ ３８６ ７９８ １ ０３４
Ｂｒａ０１２５７８ Ａ０３ ６.６９ １１１.４０ ２３ ４３９ １０１ ２３ ４４２ ９９４ ９８５

２.３ 白菜 ＣｅｓＡ 家族基因的结构和保守结构域分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

进行基因结构分析(图 ２)ꎮ 该家族成员大都包含

４~１４ 个内显子ꎮ 其中 ５ 个基因含有 １４ 个 ＣＤＳ 序

列ꎬ３ 个基因含有 １３ 个 ＣＤＳ 序列ꎬ４ 个基因含有 １２

个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ０３３７１４ 含 １１ 个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ０１０６９１
含 ６ 个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ００４８１４ 含有 ５ 个 ＣＤＳ 序列ꎬ
Ｂｒａ０３６００８ 含有 ４ 个 ＣＤＳ 序列ꎮ 表明部分家族基因

结构间存在较大差异ꎬ具有丰富的多样性ꎮ
利用 ＭＥＭＥ / ＭＡＳＴ 程序进行蛋白保守结构域

４２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ３　 ＣｅｓＡ 家族同源基因在不同物种中的功能研究
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＣｅｓＡ ｆａｍｉｌｙ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

拟南芥基因 ＩＤ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
ｇｅｎｅ ＩＤ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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朱永静等ꎬ
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　 注: 拟南芥 ＩＤ 栏为物种基因家族对应同源基因ꎻ — 表示无对应基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＩＤ ｃｏｌｕｍｎ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｉｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎻ — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ.

５２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



Ｂｒａ. 白菜ꎻ ＡＴ. 拟南芥ꎮ 下同ꎮ
Ｂｒａ. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａꎻ ＡＴ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 白菜与拟南芥 ＣｅｓＡ 基因家族系统进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

分析(图 ３)ꎬ共鉴定到 １０ 种 ｍｏｔｉｆꎬ大部分成员含

有相同的 ｍｏｔｉｆ 组成ꎮ 均含有一个保守的 ｍｏｔｉｆ １ꎻ
Ｂｒａ０１１３４５ 基因中含有 ｍｏｔｉｆ １ ~ １０ 及一个重复的

ｍｏｔｉｆ ６ꎻＢｒａ０１１８６５ 基因中含有 ｍｏｔｉｆ １ ~ １０ 及一个

重复的 ｍｏｔｉｆ ８ꎬ推测具有差异的基因在白菜生长

周期中发挥不同于其他的作用ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ
对白菜 ＣｅｓＡ 进行氨基酸序列进比对(图 ４)显示ꎬ
除了 Ｂｒａ０１０６９１、Ｂｒａ０３６００８ 和 Ｂｒａ００４８１４ꎬ其余家

族基因都含有 ＣｅｓＡ 蛋白典型 ＤＤＤ￣ＱＸＸＲＷ 保守

功能域ꎬ与拟南芥 ＣｅｓＡ 蛋白具有相同的保守功能

域(Ｄｅｌｍｅｒꎬ１９９９)ꎮ
２.４ 白菜 ＣｅｓＡ 家族染色体定位与共线性分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 绘制出白菜 ＣｅｓＡ 家族基因的染

色体分布图(图 ５)ꎮ ＣｅｓＡ 基因不均匀地分布于

Ａ０１、Ａ０２、Ａ０３、Ａ０５、Ａ０６、Ａ０８、Ａ０９ 七条染色体

上ꎬＢｒａ０３６００８ 定位于 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上ꎮ
利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

与拟南芥进行分析ꎬ共鉴定到 ７ 对共线性基因对

(图 ６)ꎮ 大多数白菜 ＣｅｓＡ 家族成员都可找到在拟

南 芥 中 的 直 系 同 源 基 因ꎬ 仅 Ｂｒａ０１０６９１ 和

Ｂｒａ００４８１４ 无与之对应的共线性的基因ꎮ

图 ２　 白菜 ＣｅｓＡ 基因的结构
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

２.５ 亚细胞定位预测和蛋白质二级结构分析

基因的亚细胞定位有助于我们进一步了解其

功能ꎮ 利用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 在线网站进行亚细胞定

位分析ꎬ发现绝大多数白菜 ＣｅｓＡ 定位在质膜上ꎬ与
纤维素合酶的作用机制相符ꎮ 蛋白质二级结构是

多肽链在空间的三维排列中的一个高级组织层

次ꎬ了解 ＣｅｓＡ 蛋白的结构有助于预测其分子功

能ꎮ 利用 ＰＲＡＢＩ 在线网站对白菜 ＣｅｓＡ 蛋白进行

分析ꎬ发现 ＣｅｓＡ 基因家族成员的蛋白质二级结构

含有大量无规则卷曲、α－螺旋和延伸链结构及少

量的 β－转角(表 ４)ꎮ
２.６ 白菜 ＣｅｓＡ 家族成员蛋白跨膜结构域预测

利用 ＴＭＨＭＭ 对白菜 ＣｅｓＡ 家族成员蛋白的跨

膜结构进行预测结果(图 ７)显示:除 Ｂｒａ０１０６９１、
Ｂｒａ０３６００８、Ｂｒａ００４８１４ 蛋白外ꎬ其余家族成员蛋白

在 Ｃ 端均含有 ６ 个完整的跨膜结构域ꎬ且每个组

成跨膜结构域的氨基酸数量与位置均相似ꎬ据此

推测其可能有相同的结构和功能ꎬ而 Ｂｒａ０１０６９１、
Ｂｒａ０３６００８、Ｂｒａ００４８１４ 可能因为发生突变ꎬ相应功

能发 生 变 化ꎬ 而 导 致 跨 膜 结 构 缺 失ꎮ 仅 有

Ｂｒａ００５８４５、 Ｂｒａ００６０３６、 Ｂｒａ０２４３２４、 Ｂｒａ０２８７６８、
Ｂｒａ０３１９０４、Ｂｒａ０３３７１４、Ｂｒａ０３７７９３ 蛋白在近 Ｎ 端

均含有 ２ 个完整的跨膜结构域ꎮ
２.７ 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析

通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析 ＣｅｓＡ 在根、茎、叶、花、果
荚中表达水平ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 将这些基因进行可视

化分析(图 ８)ꎮ 结果表明 ＣｅｓＡ 基因在根、茎、叶、
花、果荚中均有不同程度的表达ꎬ且在茎部表达量

较高ꎮ Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在茎、
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图 ３　 白菜 ＣｅｓＡ 蛋白家族保守结构域结构域分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｏｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

框选内容为白菜 ＣｅｓＡ 蛋白 Ｄ、ＤＤ 保守功能域与 ＱＸＸＲＷ 保守功能域ꎮ
Ｂｏｘｅｓ ａｒｅ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ＤꎬＤＤ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ＱＸＸＲＷ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ.

图 ４　 白菜 ＣｅｓＡ 家族氨基酸序列比对
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏａｃｉｄ ｏｆ ＣｅｓＡ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

叶、花和果荚中表达量均显著高于在根中的表达

水平ꎬ其中ꎬＢｒａ０２９８７４ 的表达量最为显著ꎬ在茎、
叶、花中表达量为在根中表达量的 ６ ~ ７ 倍ꎮ

通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析 ＣｅｓＡ 在正常与 １５０ ｍＭ
Ｌ￣１ＮａＣｌ 胁迫状态下的表达水平ꎬ结果表明大部分

ＣｅｓＡ 基 因 对 盐 处 理 有 一 定 程 度 的 响 应ꎬ 其 中

Ｂｒａ０１１８６５ 的 ２ ｈ 和 ６ ｈ 处理组ꎬ与 Ｂｒａ０１０６９１ 的 ６
ｈ 处理组响应最为显著ꎬＢｒａ０２４３２４、Ｂｒａ０２８７６８ 及

Ｂｒａ０２３９５２ 也有比较明显的响应(图 ９)ꎮ

３　 讨论与结论

纤维素是植物细胞壁形成的主要成分ꎬ通过

参与细胞形态建成ꎬ调控细胞发育ꎬ参与多种胞内

信号转导途径ꎬ从而影响植物体的生长发育ꎮ 植

物纤维素合酶是由 ３６ 个单体组成的ꎬ本质为糖基

转移酶的玫瑰状复合体ꎮ Ｄｏｂｌｉｎ 等(２００２)研究显

示ꎬ纤维素合酶的主要功能是负责在质膜上催化

７２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



Ａ０１－Ａ１０. 白菜染色体ꎮ
Ａ０１－Ａ１０. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ.

图 ５　 白菜 ＣｅｓＡ 基因在染色体上的位置分布
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｏｆ

ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

１－５. 拟南芥染色体ꎻ Ａ０１－Ａ１０. 白菜染色体ꎮ
１－５. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎻ Ａ０１－Ａ１０. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ.

图 ６　 白菜与拟南芥间 ＣｅｓＡ 基因家族共线性分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｙｎｔｅｎｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

纤维素的生物合成ꎬ高等植物纤维素合成酶复合

体中ꎬ存在 ３ 种以上 ＣｅｓＡ 亚型参与ꎬ其亚基之间

相互作用形成高级复合物ꎮ 本研究鉴定到 １６ 个

白菜 ＣｅｓＡ 基因ꎬ对白菜和拟南芥 ＣｅｓＡ 基因家族共

线性分析显示ꎬ两者的进化关系较近ꎬ而聚类在同

一分 支 上 的 基 因ꎬ 如 Ｂｒａ０２３９５２、 Ｂｒａ０１１３４５ 与

ＡＴＣｅｓＡ１(ＡＴ４Ｇ３２４１０)聚类在同一分支上ꎬ可能具

有相似的生物学功能ꎮ 对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

进行的理化性质分析表明ꎬ蛋白等电点介于 ４.７６ ~
９.１２ 之间ꎬ对酸性及碱性环境适应性均较好ꎮ １６
个家族成员定位在 ７ 条染色体上ꎬ其中 ＣｈｒＡ０３ 上

最多ꎬ且 Ｂｒａ０３６００８ 定位在 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上ꎮ Ｎａｗａｚ 等

(２０１９) 的研究表明ꎬ家族成员蛋白有 ８ 个完整的

跨膜结构域ꎬ各种植物来源的 ＣｅｓＡ 基因在序列水

平上有些差异ꎮ 本研究中ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 家族成员多

数有 ８ 个完整的跨膜结构域ꎬ其中 Ｃ 端有 ６ 个ꎬ近
Ｎ 端有 ２ 个ꎬ多数成员具有类似的保守结构域组

成ꎬ表明其功能存在相似性ꎮ ＣｅｓＡ 蛋白跨膜区在

膜上形成一个通道用于分泌葡萄糖链ꎬ在分泌通

道的活性区域的附近ꎬＤＤＤ 残基与 ＱＸＸＲＷ 保守

结构域行使催化糖链合成的功能 ( Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ
２０００)ꎬ 本研究显示ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族大部分成

员均含有 ＤＤＤ￣ＱＸＸＲＷ 结构域ꎬ与现有报道的拟

南芥与烟草等具有相同的结构域ꎬ存在进化上的

保守性ꎮ
ＣｅｓＡ 在转录水平调控纤维素合成ꎬ编码序列

中内含子的有无及其在序列中的位置造成了 ＣｅｓＡ
基因间的差异 ( Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ ２０００)ꎮ 已有研究显

示ꎬ烟草中鉴定出 ２１ 个 ＣｅｓＡ 基因家族成员中有

１２ ~ １６ 个内含子(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎬ水稻

中鉴定出 １１ 个家族成员中有 １ ~ １３ 个内含子(王
振怡等ꎬ ２０１５)ꎬ铁皮石斛(兰晓天等ꎬ ２０１９)和巨

龙竹(王文治等ꎬ ２０２１)中均含有较多内含子ꎮ 本

研究对基因结构的分析显示ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族

成员都有 ３ ~ １３ 个内含子ꎬ因其内含子较多ꎬ基因

进化保守性降低ꎬ转录时出现可剪接突变的概率

较高ꎬ因此 ＣｅｓＡ 基因家族之间在结构上存在差异ꎬ
具有丰富的多样性ꎮ 植物中存在多种纤维素合成

酶基因ꎬ不同基因作用在不同部位ꎬ表达的功能有

差异ꎮ 南荻的 ＭｌＣｅｓＡ７ 参与初级细胞壁的形成ꎬ
ＭｌＣｅｓＡ４、ＭｌＣｅｓＡ９ 则参与次级细胞壁的形成(李遥

等ꎬ ２０２１)ꎻ杉木的 Ｃｌ ＣｅｓＡ１ 参与木材次生壁形成ꎬ
ＣｌＣｅｓＡ２ 参与细胞初生壁的形成(庞景等ꎬ ２０１５)ꎻ
琯溪蜜柚中ꎬＣｒＣｅｓＡ２￣２ 基因参与初生壁纤维素合

成调控ꎬ ＣｒＣｅｓＡ４、ＣｒＣｅｓＡ７￣１、ＣｒＣｅｓＡ８ 参与了次生
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表 ４　 白菜 ＣｅｓＡ 亚细胞定位预测与二级结构分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

蛋白质 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

亚细胞结构定位预测
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

质膜
Ｐｌａｓｍａ

ｍｅｍｂｒａｎｅ
叶绿体

Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

胞浆
Ｅｎｄｏｃｈｙ￣

ｌｅｍａ

线粒体
Ｍｉｔｏｃｈｏｎ￣

ｄｒｉｏｎ
液泡

Ｖａｃｕｏｌｅ
细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

内质网
Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ
ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

蛋白质二级结构分析
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

α－螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ

ｓｔｒａｎｄ (％)

β－转角
β￣ｔｕｒｎ
(％)

不规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(％)

Ｂｒａ０２３９５２ １１ — — — — — ２ ３１.８６ １５.５１ ４.８９ ４７.７４
Ｂｒａ０１１３４５ １２ — — — — １ — ３２.１３ １６.６７ ４.６３ ４６.５７
Ｂｒａ０１１８６５ １２ — — — — １ — ３３.７１ １５.７４ ５.５９ ４４.９７
Ｂｒａ０１０６９１ ７ — １ １ ２ １ １ ３５.５４ ２４.０４ ９.０６ ３１.３６
Ｂｒａ０２９８７４ ９ — — — — ２ ２ ３２.７０ １４.６３ ４.４９ ４８.１８
Ｂｒａ００５８４５ １０ — — １ — ２ — ３３.２７ １４.６０ ４.３６ ４７.７７
Ｂｒａ０２８７６８ １１ — — — — ２ — ３３.４９ １４.４５ ４.６９ ４７.３７
Ｂｒａ０３３７１４ １１ — — — — ２ — ３５.０８ １４.５４ ５.２３ ４５.１５
Ｂｒａ０３６００８ — １ — ４ — ８ — ２８.０４ １７.４６ ８.４７ ４６.０３
Ｂｒａ００６０３６ １３ — — — — — — ３１.７８ １５.２４ ４.２８ ４８.７０
Ｂｒａ０３７７９３ １３ — — — — — — ３１.９５ １５.１４ ４.８９ ４８.０１
Ｂｒａ０２４３２４ １３ — — — — — — ３２.７５ １４.３７ ４.２０ ４８.６８
Ｂｒａ０３１９０４ １３ — — — — — — ３２.２５ １４.０２ ３.７３ ５０.００
Ｂｒａ００４８１４ — ８ ４ — — １ — １６.９９ ２６.１４ １０.４６ ４６.４１
Ｂｒａ００６４０７ １１ １ — — — １ — ３４.５３ １４.８１ ３.５９ ４７.０６
Ｂｒａ０１２５７８ １２ — — — — ２ — ３２.７９ １４.４２ ４.７７ ４８.０２

　 注: 关于亚细胞定位数值根据分选信号、氨基酸组成和功能域数ꎬ经 ＫＮＮ 算法而得到ꎻ数值表示所占比例ꎻ“—”表示无数值ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｓｏｒｔｉｎｇ ｓｉｇｎａｌｓꎬ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｏｔｉｆｓ ｆｒｏｍ
ＫＮＮ. Ｔｈｅ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｖａｌｕｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｃｏｌｕｍｎꎻ — ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｖａｌｕｅ.

横坐标为蛋白序列长度(氨基酸数量)ꎻ 纵坐标为概率ꎮ
Ｘ￣ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎻ Ｙ￣ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ.

图 ７　 白菜 ＣｅｓＡ 蛋白跨膜螺旋预测
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｈｅｌｉｘ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ
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图 ８　 白菜不同组织中 ＣｅｓＡ 基因的表达模式
Ｆｉｇ. ８　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

图 ９　 在盐胁迫下白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析
Ｆｉｇ. ９　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｕｎｄｅｒ

ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

壁纤维素的积累 (代亚兰等ꎬ ２０２１)ꎻ罗布麻的

ＡｖＣｅｓＡ２、ＡｖＣｅｓＡ３ 参与初生细胞壁纤维素合成ꎬ
ＡｖＣｅｓＡ５、ＡｖＣｅｓＡ８、ＡｖＣｅｓＡ１０ 参与次生细胞壁纤维

素合成(解盛等ꎬ ２０２１)ꎮ 本研究对二级结构的分

析显示ꎬ除 Ｂｒａ０３６００８ 和 Ｂｒａ００４８１４ 外ꎬ白菜 ＣｅｓＡ
基因家族成员均定位在质膜上ꎬ表明该基因家族

与细胞壁纤维素合成相关ꎮ ＣｅｓＡ 基因具有组织表

达的特异性ꎬ兰晓天等(２０１９)对铁皮石斛 ＣｅｓＡ 基

因 进 行 分 析 得 出ꎬ Ｄｅ１００１５２６１、 Ｄｅ１００４４５１９、
Ｄｅ１０１２６２３７ 基 因 只 在 铁 皮 石 斛 的 根 中 表 达ꎬ
Ｄｅ１００１５６３３、 Ｄｅ１００１８５９６ 只 在 茎 中 表 达ꎬ
Ｄｅ１０００２９６６ 在根、叶、花中均有表达ꎮ 本研究中ꎬ
１６ 个白菜 ＣｅｓＡ 家族基因在根茎叶花果荚中表达

的个数和表达量均不相同ꎬ其中茎中表达量相对

较高ꎬ尤其 Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在

茎、叶、花中显著表达ꎮ Ｚｈａｎｇ 等(２０１６) 的研究表

明ꎬＡｔＣｅｓＡ６ 在拟南芥盐胁迫耐受性中发挥重要作

用ꎮ 在本研究中ꎬ大部分 ＣｅｓＡ 基因对盐胁迫存在

一定程度的响应ꎬ其中 Ｂｒａ０１０６９１ 的 ６ ｈ 处理组响

应最为显著ꎬ表明该家族成员参与非生物胁迫的

信号应答(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎮ
目前ꎬ对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族还没有进行系统

的功能鉴定ꎬ许多基因的功能尚未发掘ꎮ 本研究

利用生物信息学方法对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族进行了

全基因组鉴定ꎬ并对其进化关系、基因结构、顺式

作用元件等进行分析ꎬ为进一步探究白菜生长发

育机制奠定了基础ꎮ
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