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欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族鉴定及盐胁迫下表达分析
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摘　 要: ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子在植物生长发育和响应非生物胁迫中发挥着重要作用ꎮ 为探究欧耧斗菜

(Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ)中 ＡＰ２ / ＥＲＦ 对盐胁迫的响应ꎬ该研究基于前期试验获得的盐胁迫下转录组数据ꎬ通过生

物信息学方法筛选欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基因ꎬ分析其生化特征、保守基序、系统进化等ꎬ并对其在盐胁迫

处理下不同时间的根与叶中的表达量变化进行分析ꎬ利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对候选基因表达量进行验证ꎮ 结

果表明:( １) 筛选出 ８６ 个 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 基因ꎬ其编码的氨基数目为 １３２ ~ ７２２ 个ꎬ分子量为 １４ ７６３. ３０ ~
７９ ０６９.４７ Ｄａꎬ等电点介于 ４.４９~ ９.６８ 之间ꎬ偏酸性蛋白较多ꎬ均为亲水性蛋白ꎻ对 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白进行亚

细胞定位预测ꎬ大多数定位于细胞核ꎮ (２)二级结构以无规则卷曲和 α￣螺旋为主ꎬ均具有 ＡＰ２ 保守结构域ꎬ
有两个高度保守的基序 Ｍｏｔｉｆ １ 和 Ｍｏｔｉｆ ２ꎮ (３)在盐胁迫下ꎬ７１ 个 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 基因表达量发生变化ꎬ其中叶

片中差异表达基因 １８ 个、根中 １９ 个ꎻ欧耧斗菜与拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因聚类为 ５ 个亚家族、１５ 个亚组ꎬ通过

表达分析及同源关系ꎬ确定 ３ 个响应盐胁迫的基因 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ 与 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ꎬ其
ｑＲＴ￣ＰＣＲ 结果与转录组数据一致ꎮ 该研究结果为深入探究欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因的功能及逆境响应机制
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　 　 ＡＰ２ / ＥＲＦ 是广泛存在于植物中的一类转录因

子超家族ꎬ参与植物的生长发育和响应外界胁迫ꎮ
该家族成员均含有一段或两段由 ６０ ~ ７０ 个氨基酸

组成的 ＡＰ２ 保守结构域ꎬ根据含有 ＡＰ２ 结构域的结

构或数目不同ꎬ ＡＰ２ / ＥＲＦ 超家族可进一步分为

ＡＰ２、ＥＲＦ、ＤＲＥＢ、ＲＡＶ 及 Ｓｏｌｏｉｓｔ ５ 个亚家族(苟艳

丽等ꎬ２０２０)ꎮ 近年来ꎬ许多植物的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录

因子成员及功能已经得到了鉴定与验证ꎬ如拟南芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ) 中鉴定出 １４７ 个 (Ｎａｋａｎｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６)ꎬ水稻 (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) 中鉴定出 １６３ 个

(Ａｋｈｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ绿豆(Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ)中鉴定

出 １８６ 个(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ硬粒小麦( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ｄｕｒｕｍ)中鉴定出 ２７１ 个(Ｆａｒａｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ石榴

(Ｖｉｇｎａ ｒａｄｉａｔａ)中鉴定出 １１６ 个(Ｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子在植物的生长发育、应对

外界各种生物胁迫、非生物胁迫中都发挥着重要

作用(Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ ＡＰ２ 亚家族主要参与植

物的生长发育ꎬＪｏｆｕｋｕ 等(１９９４)首次从拟南芥中

分离出 ＡＰ２ 转录因子ꎬ其与开花生理相关ꎮ ＤＲＥＢ
亚家族和 ＥＲＦ 亚家族主要在植物的非生物逆境胁

迫中起作用(洪林等ꎬ２０２０)ꎮ ＲＡＶ 亚家族参与植

物响应各种生物和非生物胁迫过程 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 目前关于 Ｓｏｌｏｉｓｔ 亚家族的研究相对较少ꎬ
其参与水杨酸的生物积累和基础防御的正向调节

(王海波等ꎬ２０１８)ꎮ
盐胁迫是植物生长发育的最重要的影响因子

之一ꎬＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子在植物应对盐胁迫过程

中ꎬ发挥着举足轻重的作用ꎮ 拟南芥 ＡｔＥＲＦ１ 的表

达受茉莉酸(ＪＡ)、乙烯(ＥＴ)和脱落酸(ＡＢＡ)信号

相互作用的控制ꎬ作为信号传递的中枢ꎬ在拟南芥

的耐盐调节和干旱调节中都发挥着重要作用

(Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 小麦 ＴａＥＲＦ￣６￣３Ａ 通过影响

脯氨 酸 合 成ꎬ 抑 制 抗 氧 化 相 关 基 因 ＲＤ２９Ａ 和

Ｐ５ＣＳ１ 的表达来降低植物的耐盐性ꎬ起到负调控

作用(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 陆地棉 ＧｈＥＲＦ１３.１２ 基因

受 ＡＢＡ 信号影响ꎬ参与脯氨酸的生物合成ꎬ在拟南

芥中过表达ꎬ能增强活性氧(ＲＯＳ)清除基因的表

达ꎬ提高拟南芥对盐胁迫耐受性(Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
旱柳 ＳｍＡＰ２￣１７ 可以结合 ＳＯＳ３ 和 ＡＢＩ５ 的启动子

且激活它们的表达ꎬ在盐胁迫的调控中起关键作

用(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
耧斗菜属(Ａｑｕｉｌｅｇｉａ)花卉是重要的宿根花卉ꎬ

其花形独特、花色艳丽ꎬ深受人们喜爱 ( Ｃａｒｍｅｎ
Ｍａｒｔｉｎｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻＪｅｓｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 但近年

来ꎬ随着土地盐碱化的加剧ꎬ耧斗菜属花卉的应用

受到限制ꎬ盐胁迫使其观赏效果大大降低ꎮ 课题

组前期试验发现ꎬ欧耧斗菜(Ａ. ｖｕｌｇａｒｉｓ)具有很强

的抗寒性和耐盐性ꎬ在东北地区可以露地越冬ꎬ管
理方便ꎮ 本研究以欧耧斗菜盐胁迫处理不同时间

的转录组测序数据为基础ꎬ筛选 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基

因ꎬ利用生物信息学方法对其进行分析ꎬ并结合试

验进行验证ꎬ拟探讨以下问题:(１)欧耧斗菜 ＡＰ２ /
ＥＲＦ 家族基因编码的蛋白质的理化性质ꎻ(２)二级

结构及保守结构域特征ꎻ(３)对盐胁迫处理不同时

２６８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



间根与叶中 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因表达模式进行分析、系
统进化分析并进行分类及功能预测ꎮ 本研究以期

为下一步研究欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在抗盐过

程中的生物学功能提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 转录组测序试验材料

欧耧斗菜盐胁迫下转录组数据为课题组前期

试验获得ꎬ种子为吉林农业大学观赏植物资源团

队保存ꎮ 于 ２０２０ 年 ６ 月播种ꎬ待幼苗长至 ６ 片真

叶时ꎬ选择长势良好、株高冠幅相近的植株ꎬ进行

２００ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ＮａＣｌ 溶液处理ꎬ在 ０( ＣＫ)、１２、２４、
４８ ｈ 后分别对根和叶片进行取样ꎬ重复 ３ 次ꎬ盐溶

液浓度及处理时间均由预试验确定ꎮ 样品在液氮

中迅速冷冻后置于－８０ ℃ 冰箱中保存备用ꎬ由北

京诺禾致源科技股份有限公司进行转录组测序并

进行数据分析ꎮ
１.２ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ基因的鉴定及生物信息学分析

在 Ｔａｉｒ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ. ｏｒｇ / )上搜索

并下载拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族的基因序列ꎬ作为参

考序列ꎮ 将转录组序列与拟南芥序列进行本地

ＢＬＡＳＴ 比对ꎬＥ 值设置为 １ｅ￣５ꎬ将得到的核酸序列

通过 ＴＢｔｏｏｌｓ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)翻译为蛋白质序

列ꎬ提交 ＮＣＢＩ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / )和

ＳＭＡＲＴ( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / ) 预测结

构域ꎬ保留含有完整 ＡＰ２ / ＥＲＦ 结构域的蛋白序

列ꎮ 利用 ＭＥＧＡ ７. ０ 软件ꎬ以邻接法 ( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)构建欧耧斗菜与拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基

因的系统发育进化树ꎬ并使用 ｉＴＯＬ( ｈｔｔｐｓ: / / ｉｔｏｌ.
ｅｍｂｌ. ｄｅ / ) 进 行 美 化ꎮ 通 过 在 线 软 件 ｐＩ / Ｍｗ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.Ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )分析蛋白质的

分子量、氨基酸数目、等电点、平均亲水性等理化

性质ꎬ利用在线软件 ＭＢＣ ( ｈｔｔｐ: / / ｃｅｌｌｏ. ｌｉｆｅ. ｎｃｔｕ.
ｅｄｕ.ｔｗ / ) 进行亚细胞定位ꎮ 利用在线网站 Ｐｒａｂｉ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ.ｆｒ / ｈｔｍ / ｓｉｔｅ / ｗｅｂ)预测蛋白质二

级结构ꎬ在线工具 ＭＥＭＥ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ /
ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)分析基因保守基序ꎬ并通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 进

行可视化ꎮ
１.３ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因表达模式分析

基于欧耧斗菜盐胁迫下转录组数据ꎬ将 ＡＰ２ /
ＥＲＦ 家族基因在盐胁迫 ０(ＣＫ)、１２、２４、４８ ｈ 的表

达量通过 ＦＰＫＭ( ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｍｉｌｌｉｏｎ)标

准化ꎻ利用 ＤＥＧｓｅｑ 软件进行处理组和对照组的比

较ꎬ差异表达显著的标准为 ｜ ｌｏｇ２(Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ) ｜ >
１、Ｐ(ｐａｄｊ) <０.０５ꎬ符合以上标准的基因视为差异

基因(牛苏燕等ꎬ２０２３)ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 绘制热图

谱ꎬＲｏｗ Ｓｃａｌｅ 标准化ꎬＣｌｕｓｔｅｒ Ｒｏｗｓ 聚类ꎬ其他参数

默认ꎬ并进行表达模式分析ꎮ
１.４ 实时荧光定量 ＰＣＲ

为了验证转录组测序的结果及目标基因的表

达模式ꎬ设计特异引物(表 １)ꎬＩＰＰ２ 作为内参基因

(Ｓｈａｒｍａ ＆ Ｋｒａｍｅｒꎬ ２０１３)ꎬ经实时荧光定量 ＰＣＲ
检测欧耧斗菜部分 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在盐胁迫下不

同时间在根和叶中的表达ꎮ 用 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ⅰ检

测特异引物的 ＰＣＲ 产物ꎬ反应体系:２×ＳＹＢＲ Ｍｉｘ
主混合物 １０ μＬ、上下游引物 １ μＬ、模板( ｃＤＮＡ)２
μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ６ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:预变性(９５ ℃ꎬ１
ｍｉｎ)ꎬ放大定量(９５℃ꎬ２０ ｓꎻ６０℃ꎬ２０ ｓꎻ７２℃ꎬ３０ ｓꎬ
重复 ４０ 次)ꎬ熔解曲线(６０ ~ ９５ ℃)ꎮ 每个样品 ３
个独立的生物学重复ꎬ２ 个技术重复ꎮ 使用 ２－ΔΔＣｔ

法计算基因的相对表达量ꎬｌｏｇ２(Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ)进行

基因相对表达量(上调或下调)的标准化比较ꎮ

表 １　 欧耧斗菜荧光定量检测引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

序列(５′￣３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６Ｆ ＧＴＡＴＧＧＴＧＣＣＴＣＣＣＣＴＣＧＴＴ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６Ｒ ＧＣＣＣＣＴＴＧＧＴＣＴＴＧＡＡＣＣＴＧ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１Ｆ ＧＣＧＡＡＧＴＡＧＡＣＧＣＡＡＴＧＧＡＣＣ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１Ｒ ＡＧＣＴＧＧＣＡＣＴＴＴＡＣＧＡＣＧＣＴ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０Ｆ ＡＴＡＣＧＡＡＡＧＧＣＧＧＣＡＡＧＴＧＡ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０Ｒ ＣＡＡＣＣＣＴＧＧＣＡＴＴＣＣＡＡＡＣＴＣ

ＩＰＰ２Ｆ ＣＡＧＧＴＧＡＡＧＡＣＧＧＡＣＴＧＡＡＧＴＴＡＴＣ

ＩＰＰ２Ｒ ＣＣＡＡＧＡＣＴＧＧＡＡＡＡＡＡＧＡＣＣＡＣＡＣ

２　 结果与分析

２.１ 转录组测序结果简介

此次共获得转录组文库 １２ 个ꎬ过滤后每个文库

至少获得 ４１ ５２１ ５０２ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ、６. ２３ Ｇ ｃｌｅａｎ
ｂａｓｅｓꎮ 所有 １２ 个文库中的 Ｑ３０ 均超过 ９４.８１％ꎬＧＣ
均在 ４１.５１~４２.７２ 之间ꎬ共组装序列 ２８ ０８８ 个ꎮ 各
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个样本比对到基因组的百分比均高于 ７０％ꎬ表明转

录组数据与参考物种接近ꎮ ３ 次生物学重复 Ｒ２ 均

大于 ０.８５ꎬ组内 ３ 次重复存在较好的相关性ꎮ 为了

进一步挖掘盐胁迫下各个通路的基因变化ꎬ以 Ｐ
(ｐａｄｊ)<０.０５ 为筛选条件ꎬ筛选出 １３ 个显著富集的

ＫＥＧＧ 通路ꎬ２ １９７ 个差异表达基因ꎮ
２.２ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族鉴定与系统发育

分析

本研究从欧耧斗菜转录组中共鉴定出 ８６ 个

ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族成员ꎬ分别命名为 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣
１~ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８６ꎮ 将欧耧斗菜与拟南芥 ＡＰ２ /
ＥＲＦ 基因构建系统进化树ꎬ结果如图 １ 所示ꎬ
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 分 布 在 ＥＲＦ、 ＤＲＥＢ、 ＡＰ２、 ＲＡＶ 和

Ｓｏｌｏｉｓｔ 这 ５ 个亚家族中ꎬ其中ꎬＥＲＦ 亚家族进一步

分为 Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３、Ｂ４、Ｂ５ 和 Ｂ６ ６ 个亚组ꎬＤＲＥＢ 亚

家族分为 Ａ１、Ａ２、Ａ３、Ａ４、Ａ５ 和 Ａ６ ６ 个亚组ꎮ 在

鉴定的 ８６ 个 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 中:１５ 个属于 ＡＰ２ 亚家

族ꎬ占总数的 １７.４４％ꎻ３７ 个属于 ＥＲＦ 亚家族ꎬ占
４３.０２％ꎻ２９ 个属于 ＤＲＥＢ 亚家族ꎬ占 ３３.７２％ꎻ４ 个

属于 ＲＡＶ 亚家族ꎬ占 ４.６５％ꎻ还有 １ 个属于 Ｓｏｌｏｉｓｔ
亚家族ꎬ占 １.１６％ꎮ
２.３ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白的理化性质分析与亚

细胞定位

欧耧斗菜 ８６ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因所编码的蛋白

质的氨基酸数目在 １３２ ~ ７２２ 个之间ꎬ分子量在

１４ ７６３.３０ ~ ７９ ０６９.４７ Ｄａ 之间ꎬ等电点介于 ４.４９ ~
９.６８ 之间ꎬ差异较大ꎬ暗示了其基因功能的多样

性ꎮ 酸性蛋白数目(５４)高于碱性蛋白数目(３２)ꎬ
平均亲水性的值皆小于 ０ꎬ皆为亲水蛋白ꎮ ５ 个定

位于叶绿体ꎬ１ 个定位于线粒体ꎬ１ 个定位于细胞

质ꎬ其余 ７９ 个均定位于细胞核ꎬＳｏｌｏｉｓｔ 亚家族的蛋

白 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１７ 被定位在细胞质(表 ２)ꎮ 定位

在核外的基因在遗传进化上具有一定的独立性ꎬ
与家族内其他基因差异较大(吴朝昕等ꎬ２０２２)ꎮ
２.４ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白的二级结构分析

在欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白中ꎬα￣螺旋和无规

则卷曲是构成二级结构的主要方式ꎮ ＡＰ２ / ＥＲＦ 转

录因子具有保守的 ＡＰ２ 结构域ꎬ该结构域的 Ｃ 端

存在 １ 个 ＲＡＹＤ 元件ꎬ可形成 １ 个两亲性 α￣螺旋ꎬ
这有利于维持 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白的稳定性(苟艳丽

等ꎬ２０２０)(表 ３)ꎮ
２.５ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白的保守基序分析

通过 ＭＥＭＥ 在线工具进行保守基序分析ꎬ结

果显示ꎬＭｏｔｉｆ １ 和 Ｍｏｔｉｆ ２ 的保守程度在欧耧斗菜

ＡＰ２ / ＥＲＦ 中 是 最 高 的ꎬ 除 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１３ 和

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２３ 外ꎬ其余 ８４ 个均包含该段基序ꎮ
而其他类型结构域的保守程度会因所属亚家族的

不同而有差异(图 ２)ꎮ 在相同亚家族中ꎬ除 ＡＰ２
结构域外ꎬ还存在着一个或多个相对保守的其他

类型结构域ꎬ如 ＡＰ２ 亚家族有两段保守基序 Ｍｏｔｉｆ
４ 和 Ｍｏｔｉｆ １３ꎬＲＡＶ 亚家族有两段保守基序 Ｍｏｔｉｆ ９
和 Ｍｏｔｉｆ １５ꎬ而这在其他亚家族中则不具备(图 ３)ꎮ
２.６ 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因表达模式分析

将欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在盐胁迫下不同时

间在根和叶中的表达数据绘制热图谱并聚类分

析ꎬ将 ＦＰＫＭ 值大于 ０.０５ 视为有效表达ꎬ并且其值

越大说明表达水平越高(Ｍｏｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 在

根中ꎬ有效表达基因 ６９ 个ꎬ在叶中ꎬ有效表达基因

５０ 个ꎬ并且表达量均随盐胁迫时间的增加呈现一

定的变化趋势(图 ４)ꎮ
与对照相比ꎬ表达差异显著的标准为 ｜ ｌｏｇ２

(Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ) ｜ >１、Ｐ( ｐａｄｊ) <０.０５ꎮ 根中有 １９ 个

差异基因ꎬ叶中有 １８ 个差异基因ꎬ分布于不同的

盐胁迫时间中ꎬ８ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 在根和叶中皆为差

异基因ꎮ ｌｏｇ２( Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ) > １ 为上调基因ꎬ ｌｏｇ２

(Ｆｏｌｄ Ｃｈａｎｇｅ) <－１ 为下调基因ꎮ 在根中ꎬ上调基

因 有 １５ 个ꎬ 其 中 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２２、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４０、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５３、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４ 在盐处理 １２ ｈ 时表达量显著上调ꎬ
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２９、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５０、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５７、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ 在

２４ ｈ 时显著上调ꎬ而 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４６、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣
５４、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８１ 在 ４８ ｈ 时显著

上调ꎻ下调基因为 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３５、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５１、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５８、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８２ꎬ显著下调的时间

也不尽相同ꎮ 在叶中ꎬ上调基因有 １３ 个ꎬＡｖＡＰ２ /
ＥＲＦ￣２１、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４２、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４４、 ＡｖＡＰ２ /
ＥＲＦ￣４６、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４７、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７２、 ＡｖＡＰ２ /
ＥＲＦ￣８６ 的表达量在 １２ ｈ 时显著上调ꎬＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣
８０ 的表达量在 ２４ ｈ 时显著上调ꎬＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２４、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７１ 的 表 达 量 在 ４８ ｈ 时 显 著 上 调ꎬ
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２３、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３０、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３７、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５８、ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７３ 为下调基因(图 ５)ꎮ

根据 拟 南 芥 中 已 知 ＡＰ２ / ＥＲＲ 抗 逆 基 因

(表 ４)ꎬ结合欧耧斗菜与拟南芥系统进化关系ꎬ 确

４６８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 １　 欧耧斗菜与拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因的系统进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

定 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０
为抗盐候选基因ꎬ并且这 ３ 个基因在盐胁迫处理

后的根和叶中ꎬ均表现出显著上调ꎬ可见其积极响

应盐胁迫ꎮ 进一步通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证上述 ３ 个基

因在盐胁迫下的表达模式(图 ６)ꎮ 由图 ６ 可知:
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６ 在叶和根中ꎬ均随着盐胁迫时间的

增加ꎬ表达量逐渐上升ꎬ盐胁迫 ４８ ｈ 与对照组存在

显著差异ꎬ与转录组测序结果基本一致ꎮ ＡｖＡＰ２ /
ＥＲＦ￣６１ 在叶中ꎬ随着盐胁迫时间的增加ꎬ表达量

逐渐上升ꎬ在 ４８ ｈ 时上调显著ꎻ在根中ꎬ盐胁迫

１２、２４ ｈ 上调显著ꎬ４８ ｈ 时下降ꎬ与转录组数据一

致ꎮ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ 在叶片中ꎬ随着盐胁迫时间的

增加ꎬ表达量上调ꎬ在 ２４、４８ ｈ 时上调显著ꎻ在根

中ꎬ盐胁迫 １２、２４、４８ ｈ 时均检测到表达量显著上

调ꎬ与转录组测序结果一致ꎮ

３　 讨论与结论

本研究从课题组前期获得的欧耧斗菜盐胁迫

转录组测序数据中鉴定了 ８６ 个 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 基因ꎬ

５６８１１０ 期 王玉凤等: 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族鉴定及盐胁迫下表达分析



表 ２　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 的理化性质分析与亚细胞定位
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ
(Ｄａ)

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ
(ｐＩ)

平均亲水性
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ

ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ
亚细胞定位

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１ ５３０ ５９ ９９４.４１ ６.５１ －０.８２６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２ ２２５ ２５ ０２６.４９ ５.０７ －０.７５１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３ １８９ ２０ ８７７.２３ ９.０３ －０.７４１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４ ２７９ ３１ １２６.２６ ５.０８ －０.７１５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５ ２６４ ２９ ３９９.７２ ５.０２ －０.９０３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６ ３３２ ３７ ２７２.４９ ５.６８ －０.７５６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７ ３２１ ３６ ７１１.６５ ５.２０ －０.９５４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８ ２３４ ２６ ４３３.４５ ８.５０ －０.７５０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣９ ２９７ ３２ ４９６.７９ ６.５１ －０.６４８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１０ ２６８ ３０ ０９５.００ ８.５７ －０.６３１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１１ ３２２ ３７ １５９.４２ ５.０１ －０.８５４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１２ ３６９ ４１ ９０７.２８ ５.４１ －０.８６７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１３ ３８６ ４２ ５５４.８６ ８.４１ －０.７４５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１４ ４１５ ４６ ６２７.２８ ４.６４ －０.７９６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１５ ２１８ ２４ ３３５.２４ ８.７２ －０.６２８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１６ ２８２ ３１ ３３５.７７ ６.１３ －０.６７３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１７ ２６７ ２９ ８２５.０６ ４.６９ －０.５７５ Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ 细胞质

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１８ １５９ １７ １８８.２６ ９.１４ －０.５５２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１９ ３４７ ４０ ０５３.１７ ８.０９ －０.７１０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２０ ３４７ ３９ ８９２.０５ ７.１０ －０.６４８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２１ ３７０ ４１ ８９３.５８ ８.８８ －０.５４３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２２ ３５５ ３９ ８３４.７４ ８.５９ －０.６２４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２３ ５５１ ６２ １１０.１５ ６.５６ －０.７４２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２４ ５３７ ６０ ３２７.７４ ５.７９ －０.９７２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２５ ３６０ ４０ ４２９.３０ ５.０２ －０.８８９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２６ ４２１ ４７ ３７９.２５ ８.４３ －０.７５４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２７ ５００ ５５ ７６２.１８ ５.８４ －０.７２０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２８ ３３７ ３８ ３５９.２０ ９.６８ －０.７１３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２９ ３８２ ４２ ９８０.９４ ８.５２ －０.６３０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３０ ３４２ ３８ ３３５.５１ ７.１２ －０.７７９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３１ ３４８ ３９ ５３１.８９ ８.１９ －０.８２６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３２ ５９０ ６５ ５０７.９８ ６.１４ －０.８４１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３３ ３１７ ３５ ３１６.２４ ５.９８ －０.７１２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３４ ５２６ ５７ ８４７.９１ ７.３７ －０.７４７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３５ ７２２ ７９ ０６９.４７ ５.９７ －０.７４５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３６ ６６４ ７３ ７２３.４２ ６.２３ －０.７７９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３７ ６６８ ７４ ０９０.７２ ６.５４ －０.７６７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３８ ３３５ ３７ ４３７.４１ ５.３８ －０.６８４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３９ ２２３ ２５ ３１８.４３ ５.８２ －０.５５２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４０ ２８２ ３１ ５９０.５２ ５.５６ －０.６１１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４１ ２３４ ２６ １６８.１６ ５.１０ －０.５４７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４２ ２５９ ２９ ２８９.５４ ４.７７ －０.５９７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核
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续表 ２

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ
(Ｄａ)

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ
(ｐＩ)

平均亲水性
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ

ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ
亚细胞定位

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４３ １６１ １８ ０４６.６９ ９.０４ －０.３８５ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 叶绿体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４４ ３１７ ３５ ４０８.８５ ６.０６ －０.５６６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４５ ２４２ ２６ ９１３.５０ ８.５０ －０.８９３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４６ １８０ １９ ９１９.０４ ５.０８ －０.５８９ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 叶绿体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４７ ２９２ ３２ ８７２.６３ ９.２８ －０.８５７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４８ ２７４ ３０ ３９４.２７ ９.２５ －０.９８０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４９ １９７ ２１ ３５４.４０ ６.１７ －０.６６０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５０ １３２ １４ ７６３.３０ ５.５８ －０.７５０ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 叶绿体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５１ １４６ １６ ０６３.６３ ８.８５ －０.６８０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５２ １９５ ２１ ９１０.０６ ９.６６ －０.６１９ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ 线粒体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５３ ２７２ ３１ ０７２.６２ ５.５３ －０.８０８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５４ ４２６ ４７ ７８２.２２ ４.８３ －０.７６５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５５ ３８６ ４２ ８７１.５１ ５.２５ －０.７３３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６ ２４５ ２７ ５０７.３９ ９.３０ －０.９６８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５７ ４１９ ４５ ５７４.６５ ６.０８ －０.６７０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５８ １８８ ２１ １２５.５３ ６.９６ －０.６３４ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５９ ２０９ ２２ ９２６.７６ ７.６７ －０.５３３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６０ １６１ １７ ７１９.７６ ９.９１ －０.８９２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ ３２３ ３５ ８３４.５３ ５.２９ －０.８６６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６２ ３３１ ３７ ３０５.６７ ４.９２ －０.７７９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６３ ２８２ ３１ ９６８.６０ ７.７７ －０.８０６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４ ３１７ ３４ ８０１.９０ ８.８０ －０.５０３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６５ ３４７ ３８ ５２９.２６ ５.９５ －０.５８８ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６６ ４２４ ４７ ９１９.７３ ５.７５ －０.９２６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６７ ３８４ ４２ ４８９.３９ ６.４６ －０.５８１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６８ ３７７ ４１ ８５７.８９ ６.８０ －０.５８２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６９ １６２ １７ ９９５.０８ ５.０６ －０.５１６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７０ １６５ １７ ９１１.２６ ９.４５ －０.４０５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７１ １５４ １７ ５６１.５６ ９.２７ －１.０６５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７２ １７３ １９ １５９.４２ ９.５１ －０.８０２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７３ ３０１ ３３ ０８６.５２ ５.３５ －０.６４９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７４ １８７ ２０ ３０４.６８ ４.４９ －０.２５８ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 叶绿体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７５ ２５７ ２８ ３４０.５７ ５.２３ －０.６３５ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７６ １７２ １８ ９３１.０４ ５.６１ －０.４９３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７７ １７２ １８ ９３２.０３ ５.３８ －０.４９３ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 叶绿体

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７８ ２３１ ２５ ８２６.９２ ５.６２ －０.６１２ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７９ ２３２ ２６ １５８.１３ ６.３５ －０.７１９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ ２３１ ２６ ２２１.３３ ６.１４ －０.７０７ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８１ ２３５ ２６ ０９５.９５ ５.１９ －０.６１９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８２ １７３ １８ ７８０.９７ ４.６９ －０.４７３ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８３ １８６ ２０ ０７４.２８ ５.０８ －０.４３９ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８４ ２１９ ２３ ９２５.８１ ５.７６ －０.４６０ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８５ ２０７ ２３ ２４０.０５ ７.８９ －０.６４６ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８６ ２２５ ２５ ００９.０５ ９.１４ －０.５２１ Ｎｕｃｌｅｕｓ 细胞核

７６８１１０ 期 王玉凤等: 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族鉴定及盐胁迫下表达分析



表 ３　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 的二级结构
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ

(％)

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ

(％)

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ

(％)

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ

(％)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１ ２７.５５ ５.４７ ６６.９８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４４ ２４.２９ １５.１４ ６０.５７

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２ １９.５６ ８.８９ ７１.５６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４５ １５.２９ １５.２９ ６９.４２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３ １６.４０ １１.６４ ７１.９６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４６ ２０.５６ １２.２２ ６７.２２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４ １５.７７ １１.８３ ７２.４０ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４７ ３３.２２ ６.８５ ５９.９３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５ １１.３６ ９.４７ ７９.１７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４８ ２１.９０ ９.８５ ６８.２５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６ ３１.９３ １１.１４ ５６.９３ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４９ ２５.８９ １１.１７ ６２.９４

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７ ３１.４６ ９.６６ ５８.８８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５０ ２８.０３ １８.９４ ５３.０３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８ ３８.８９ ３.４２ ５７.６９ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５１ ３０.８２ １４.３８ ５４.７９

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣９ １９.５３ １３.１３ ６７.３４ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５２ ２８.２１ １３.８５ ５７.９５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１０ ２７.２４ １５.３０ ５７.４６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５３ ２４.６３ １５.４４ ５９.９３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１１ ３８.５１ ３.０４ ４８.４５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５４ ２７.２３ １１.９７ ６０.８０

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１２ ２６.８３ １３.５５ ５９.６２ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５５ ２２.８０ １２.１８ ６５.０３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１３ ３１.８７ １３.２１ ５４.９２ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６ ３０.６１ ９.３９ ６０.００

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１４ ３４.９４ ９.４０ ５５.６６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５７ ２９.５９ １２.１７ ５８.２３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１５ ２８.９０ １５.６０ ５５.５０ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５８ ３６.１７ １０.１１ ５３.７２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１６ ３２.２７ ７.４５ ６０.２８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５９ ２８.２３ １４.３５ ５７.４２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１７ １９.４８ １５.３６ ６５.１７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６０ ２９.１９ ７.４５ ６３.３５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１８ ２０.７５ １５.０９ ６４.１５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ ２１.０５ ６.５０ ７２.４５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１９ ２８.８２ ２０.４６ ５０.７２ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６２ ２６.８９ １２.６９ ６０.４２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２０ ２７.３８ ２０.４６ ５２.１６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６３ ２２.７０ ９.２２ ６８.０９

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２１ ２４.８６ ２３.２４ ５１.８９ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４ ３３.１２ ９.４６ ５７.４１

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２２ ２１.９７ ２０.８５ ５７.１８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６５ ３２.５６ ７.７８ ５９.６５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２３ ２９.４０ １１.６２ ５８.９８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６６ １９.８１ ８.４９ ７１.７０

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２４ １６.３９ １５.０８ ６８.５３ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６７ ２５.７８ １１.７２ ６２.５０

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２５ ２４.１７ １６.３９ ５９.４４ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６８ ３４.７５ １１.９４ ５３.３２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２６ ２４.４７ １４.０１ ６１.５２ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６９ １４.２０ ２５.９３ ５９.８８

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２７ ２４.４０ ９.６０ ６６.００ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７０ １９.３９ ２４.２４ ５６.３６

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２８ ３４.１２ １２.１７ ５３.７１ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７１ １９.４８ １４.９４ ６５.５８

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣２９ ２９.０６ １４.６６ ５６.２８ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７２ １９.０８ １６.７６ ６４.１６

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３０ ３０.７０ ７.８９ ６１.４０ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７３ ２４.５８ １１.３０ ６４.１２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３１ ２６.１５ １４.０８ ５９.７７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７４ ２６.２０ １５.５１ ５８.２９

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３２ ２５.０８ ９.１５ ６５.７６ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７５ ２３.３５ ７.００ ６９.６５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３３ ２３.６６ １８.３０ ５８.０４ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７６ ２３.２６ １２.２１ ６４.５３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３４ １８.０６ １２.７４ ６９.２０ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７７ ２３.２６ １２.２１ ６４.５３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３５ １９.６７ １０.３９ ６９.９４ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７８ ３０.７４ １５.５８ ５３.６８

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３６ ２１.６９ １２.０５ ６６.２７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７９ ２１.９８ ２０.６９ ５７.３３

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３７ ２５.００ １１.５３ ６３.４７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ ３２.４７ １６.０２ ５１.５２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３８ １７.３１ １２.８４ ６９.８５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８１ ３１.４９ １４.８９ ５３.６２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３９ ４３.９５ １２.１１ ４３.９５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８２ ２５.４３ １４.４５ ６０.１２

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４０ ３７.２３ ５.３２ ５７.４５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８３ ３１.１８ １０.２２ ５８.６０

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４１ ３５.９０ １０.２６ ５３.８５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８４ ２９.６８ １３.２４ ５７.０８

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４２ ３５.９１ １３.１３ ５０.９７ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８５ ３３.３３ ８.２１ ５８.４５

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４３ ３６.６５ １４.９１ ４８.４５ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８６ ２１.３３ ２０.００ ５８.６７
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图 ２　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 保守基序
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ

并对其家族成员理化特征、系统进化及盐胁迫下

表达模式进行了分析ꎮ ８６ 个 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ 可被分

为 １５ 个 ＡＰ２ 基因、２９ 个 ＤＲＥＢ 基因、３７ 个 ＥＲＦ 基

因、４ 个 ＲＡＶ 基因及 １ 个 Ｓｏｌｏｉｓｔ 基因ꎮ 在当前研究

的大多植物中ꎬＥＲＦ 亚家族具有最多的成员ꎬ然后

依次是 ＤＲＥＢ、ＡＰ２、ＲＡＶꎬＳｏｌｏｉｓｔ 亚家族成员最少

(Ｎａｋａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 欧耧斗菜与拟南芥、水稻

等物种的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因的各亚家族成员在数量

上也具有相似的规律 ( Ａｋｈｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ陈悦

等ꎬ２０２２)ꎬ这说明植物 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在进化上有

共同的起源ꎮ
本研究发现欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家

族成员的分子量、等电点和亲水性存在较大差异ꎬ
这与前人的研究结果一致(Ｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ说
明了欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族的结构较

为复杂ꎬ暗示了其功能的多样性ꎮ 欧耧斗菜 ＡＰ２ /
ＥＲＦ 的亚细胞定位大多数在细胞核ꎬ说明其在细

胞质中合成后进入细胞核发挥作用ꎻ也有在叶绿

体中和线粒体中的ꎬ这说明其功能分工上有所不

同ꎬ在信号传递的不同阶段发挥作用ꎮ

在 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子中ꎬＡＰ２ 结构域的高度

保守是其蛋白序列的重要结构特征ꎬ通常该结构域

包含 ６０~７０ 个氨基酸残基ꎬ按照 ３ 个 β￣折叠和 １ 个

α￣螺旋方式形成典型的三维结构(洪林等ꎬ２０２０)ꎮ
在欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族中ꎬＭｏｔｉｆ １ 和

Ｍｏｔｉｆ ２ 是保守性最高的ꎬ是构成 ＡＰ２ 结构域的重要

组成部分ꎬ这与前人的研究结果基本相符ꎮ 保守的

结构域与基序通常与转录因子的功能相关(Ｓａｋｕｍａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 在欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族

中ꎬ同一亚家族基因具有相同或相似的保守基序ꎬ
可能具有相似的生物学功能和调控途径ꎮ 如 ＡＰ２
亚家族有两段保守基序 Ｍｏｔｉｆ ４ 和 Ｍｏｔｉｆ １３ꎬ构成了

另一个长度为 ７２ 个氨基酸的 ＡＰ２ 结构域ꎬＲＡＶ 亚

家族中也有两段保守基序 Ｍｏｔｉｆ ９ 和 Ｍｏｔｉｆ １５ꎬ是 Ｂ３
结构域的重要组成部分ꎬ而这在其他亚家族中则不

具备ꎬ这符合 ＡＰ２ 亚家族和 ＲＡＶ 亚家族的基本特

征(苟艳丽等ꎬ２０２０)ꎮ 不同亚家族特异的保守基序

在转录调控中同样发挥了重要的作用ꎮ
根据与已知功能基因的同源性ꎬ结合表达趋

势推测目的基因的功能是目前研究中常用的手段
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图 ３　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基序分布
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ
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Ｌ、Ｒ 分别代表叶片和根部ꎻ ０、１２、２４、４８ 为处理时间(ｈ)ꎮ 下同ꎮ
Ｌ ａｎｄ Ｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｌｅａｆ ａｎｄ ｒｏｏｔꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ０ꎬ １２ꎬ ２４ꎬ ４８ ａｒｅ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｔｉｍｅ (ｈ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ４　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因盐胁迫下表达热图谱
Ｆｉｇ. ４　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

(马宇辰等ꎬ２０２２)ꎮ 本研究将欧耧斗菜 ８６ 个、拟
南芥 １４７ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因分为 ５ 个亚家族ꎬ各家

族成员功能类似ꎮ 通过同源比对发现ꎬＡＰ２ 亚家

族 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３７ 可能通过控制根细胞数量和大

小ꎬ负调控拟南芥耐盐性 ( Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ
Ｓｏｌｏｉｓｔ 亚家族的 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１７ꎬ推测其在水杨酸

防御信号途径中的 ＰＡＤ４ 基因下游发挥功能ꎬ正调

控水 杨 酸 的 生 物 合 成 从 而 提 高 植 物 抗 逆 性

(Ｍｒｕｎｍａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ )ꎮ 预 测 ＥＲＦ 亚 家 族 的

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４０、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４２、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４４、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４７ 在抗非生物胁迫激素信号转导中

起着中枢作用( Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎻＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣
５０ 和 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５１ 促进抗坏血酸合成ꎬ提高植

物耐盐性( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎻＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６ 和

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５７ 通过 ＡＢＩ１ 介导的 ＡＢＡ 信号通路ꎬ
延缓水淹诱导的早衰ꎬ通过表达量上调提高植物

的耐盐性和耐旱性(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ ＤＲＥＢ 亚家

族的 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７９、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣
８１ 可能参与 ＲＯＳ 清除ꎬ从而提升植物耐寒性与耐

盐性(Ｋｉｄｏｋｏｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ 通过

表达上调提升植物抗盐性(Ｓｏｗｍｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６６、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６８ 可

能作用于光和乙烯信号通路的交汇点或下游( Ｌｉｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ )ꎬ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７３、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８２、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８６ 则可能通过降低表达量ꎬ提高植物

抗盐性(Ｋａｒａｂａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ
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表 ４　 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族同源基因在拟南芥中的功能研究
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｆａｍｉｌｙ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

分组
Ｇｒｏｕｐ

拟南芥基因
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ
ｇｅｎｅ

欧耧斗菜
同源基因
Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ

ｇｅｎｅ ｉｎ
Ａｑｕｉｌｅｇｉａ
ｖｕｌｇａｒｉｓ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＡＰ２ ＡＮＴ
(ＡＴ４Ｇ３７７５０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣３７ 控制根细胞数量、大小ꎻ负调控拟南芥耐盐性
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｓｉｚｅ ｏｆ ｒｏｏｔ ｃｅｌｌｓꎻ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ
ｒｅｇｕｌａｔｅ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５

Ｓｏｌｏｉｓｔ ＡＰＤ１
(ＡＴ４Ｇ１３０４０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣１７ 在水杨酸防御信号途径中的 ＰＡＤ４ 基因下游发挥功
能ꎬ正调控水杨酸的生物合成从而提高拟南芥抗逆性
Ｉｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｏｆ ＰＡＤ４ ｇｅｎｅ ｉｎ ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ
ｄｅｆｅｎｓｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｓａｌｉｃｙｌｉｃ
ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ

Ｍｒｕｎｍａｙ
ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４

ＥＲＦ￣Ｂ３ ＥＲＦ１
(ＡＴ３Ｇ２３２４０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４０
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４２
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４４
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣４７

耐盐、耐旱ꎬＪＡ、ＥＴ 和 ＡＢＡ 信号传递中枢
Ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ ＪＡꎬ ＥＴ ａｎｄ ＡＢＡ ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｃｅｎｔｅｒ

Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３

ＥＲＦ￣Ｂ３ ＡｔＥＲＦ９８
(ＡＴ３Ｇ２３２３０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５０
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５１

促进抗坏血酸合成ꎬ耐盐
Ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｓｃｏｒｂｉｃ ａｃｉｄꎬ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ

Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２

ＥＲＦ￣Ｂ４ ＲＡＰ２.６Ｌ
(ＡＴ５Ｇ１３３３０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５７ 通过 ＡＢＩ１ 介导的 ＡＢＡ 信号通路ꎬ延缓水淹诱导的早
衰ꎮ 过表达 ＲＡＰ２.６Ｌ 提高了拟南芥的耐盐性ꎬ耐旱性
ＡＢＡ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｂｙ ＡＢＩ１ ｃａｎ ｄｅｌａｙ ｔｈｅ
ｐｒｅｍａｔｕｒｅ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｆｌｏｏｄｉｎｇ. Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｏｆ ＲＡＰ２.６Ｌ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｉｎ Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ

Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２ꎻ
Ｓｏｗｍｙａ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１

ＤＲＥＢ￣Ａ１ ＤＲＥＢ１
(ＡＴ４Ｇ２５４８０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７９
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８１

ＤＲＥＢ１ 转录因子作为拟南芥冷胁迫适应的主开关ꎬ参
与 ＲＯＳ 清除ꎬ提升植物耐寒性ꎬ耐盐性
Ａｓ ａ ｍａｓｔｅｒ ｓｗｉｔｃｈ ｏｆ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｉｎ Ａ. ｔｈａｌｉａｎａꎬ
ＤＲＥＢ１ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｆ
ＲＯＳ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｐｌａｎｔｓ ｃｏｌｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ
ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ

Ｋｉｄｏｋｏｒｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１

ＤＲＥＢ￣Ａ２ ＤＲＥＢ１９
(ＡＴ２Ｇ３８３４０)

过表达 ＤＲＥＢ１９ 提高了拟南芥的耐盐性ꎬ耐旱性
Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＤＲＥＢ１９ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｎｄ
ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ

Ｓｏｗｍｙａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１

ＤＲＥＢ￣Ａ４ ＨＲＤ
(ＡＴ２Ｇ３６４５０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣７３
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８２
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８６

拟南芥 ＨＲＤ 突变体耐盐、抗旱性增强ꎻ转拟南芥 ＨＲＤ
基因水稻光合效率和水分利用率大大提高
Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ ＨＲＤ ｍｕｔａｎｔ ｓｈｏｗｅｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｓａｌｔ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎻ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ Ａ. ｔｈａｌｉａｎａ ＨＲＤ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｉｃｅ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｓ
ｇｒｅａｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ

Ｋａｒａｂａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７

ＤＲＥＢ￣Ａ６ ＲＡＰ２.４
(ＡＴ１Ｇ７８０８０)

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６４
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６６
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６８

作用于光和乙烯信号通路的交汇点或下游ꎻ ＲＡＰ２.４
基因的表达在光照条件下下调ꎬ在盐旱胁迫下上调
Ａｃｔｉｎｇ ａｔ ｏｒ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ａｎｄ
ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓꎻ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＲＡＰ ２.４
ｇｅｎｅ ｉｓ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｕｎｄｅｒ ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｗａｓ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８

　 　 同一基因在不同组织中的表达可能存在较大

差异(Ｚｈｏｕ ＆ Ｒａｊｅｓｈꎬ ２０２１ꎻ王丽娟等ꎬ２０２２)ꎮ 本

研究在分析欧耧斗菜盐胁迫转录组表达数据时发

现:根中上调基因 １５ 个、下调基因 ４ 个ꎻ叶片中上

调基因 １３ 个、下调基因 ５ 个ꎻ在根和叶片中皆上

调的基因仅 ５ 个ꎬ皆下调的仅 １ 个ꎮ 根和叶片中ꎬ
差异基因有明显区别ꎬ表达差异显著检测到的时

间也不尽相同ꎬ说明不同组织响应盐胁迫的时间

２７８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



☆代表该基因在该时刻与对照相比差异显著ꎮ
☆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ａｔ ｔｈａｔ ｍｏｍｅｎｔ.

图 ５　 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 差异基因盐胁迫下表达热图谱
Ｆｉｇ. ５　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

ＲＮＡ￣ｓｅｑ 表示转录组测序结果ꎬｑＲＴ￣ＰＣＲ 表示实时荧光定量结果ꎮ
ＲＮＡ￣ｓｅｑ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓꎬ ａｎｄ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ.

图 ６　 欧耧斗菜部分 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因盐胁迫下表达量分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

与分子机制不相同ꎬ不同基因在抗盐过程中功能

也 不 同ꎮ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ 与

ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ 在欧耧斗菜根和叶中均显著上调ꎬ
说明其积极参与了抗盐过程ꎬ其表达量随盐胁迫

３７８１１０ 期 王玉凤等: 欧耧斗菜 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族鉴定及盐胁迫下表达分析



时间发生变化的模式有所不同ꎬ也体现出 ３ 个基

因在抗盐过程的不同功能ꎮ 通过与已知拟南芥抗

盐 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因同源比对发现ꎬＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ 与 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ ３ 个基因极有可

能在盐胁迫诱导下提高表达量ꎬ进而响应及抵抗

盐胁迫ꎮ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证发现 ３ 个基因在盐胁迫下

表达模式与转录组数据一致ꎮ
综上所述ꎬ本研究筛选鉴定了 ８６ 个欧耧斗菜

ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因ꎬ对家族成员进行了详细的特征分

析与进化分类ꎬ结合转录组表达数据ꎬ对 ＡＰ２ / ＥＲＦ
基因在盐胁迫下表达模式进行了总结ꎬ筛选出与

盐胁 迫 相 关 的 候 选 基 因 ３ 个ꎬ ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣５６、
ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣６１ 与 ＡｖＡＰ２ / ＥＲＦ￣８０ꎬ可能在抵御盐胁

迫中发挥着重要作用ꎬ但具体基因功能仍需开展

后续试验进行验证ꎮ
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