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摘　 要： 核仁 Ｇ 蛋白 １（Ｎｕｃｌｅｏｌａｒ Ｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １， ＮＯＧ１）是一种高度保守的核仁 ＧＴＰ 酶，在真核生物中广泛存在，
参与 ６０ Ｓ 核糖体亚基前体的组装。 在线虫中敲减 ＮＯＧ１ 的表达造成生长缓慢、虫体变小和寿命延长的表型，
而过量表达 ＮＯＧ１ 则使线虫的寿命缩短。 拟南芥的 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因注释为 ＮＯＧ１⁃２，但是其生物学功能还有待

研究。 该研究对其功能进行了初步研究，首先检测了该基因在拟南芥各个器官的表达情况。 结果表明：该基

因在 ７ ｄ 龄幼苗、茎生叶和花中均有表达，其中在花中表达量最高。 获得了 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的 Ｔ⁃ＤＮＡ 插入突变

体，发现在长日照条件下，Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株的莲座紧凑，莲座叶片长宽比降低，但叶面积和植株高度与野

生型相比无显著差异，表明其叶形发生改变；突变体植株的抽薹时间晚于野生型。 荧光定量 ＲＴ⁃ＰＣＲ 结果表

明，突变体植株中开花促进因子 ＦＴ、ＣＯ 和 ＧＩ 的表达水平下调，而开花抑制因子 ＦＬＣ 的表达水平上调。 以上

结果揭示 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的突变影响了 ＦＴ、ＣＯ、ＧＩ 及 ＦＬＣ 基因的表达，使植株出现晚花表型。
关键词： 拟南芥， 核仁 Ｇ 蛋白 １， Ａｔ１ｇ１０３００ 基因， 开花时间， 叶形
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胞信号传递到下游因子的蛋白（Ｂｏｕｒｎｅ ｅｔ ａｌ，１９９１）。
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细胞增殖、囊泡运输、微管骨架的组装和核糖体的

生成。 核仁 Ｇ 蛋白 １（Ｎｕｃｌｅｏｌａｒ Ｇ ｐｒｏｔｅｉｎ１， ＮＯＧ１）
是一种高度保守的核仁 ＧＴＰ 酶，在真核生物中广泛

存在，参与 ６０Ｓ 核糖体亚基前体的组装 （Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌ，
２００１；Ｊｅｎｓｅｎ ｅｔ ａｌ，２００３；Ｋａｌｌｓｔｒｏｍ ｅｔ ａｌ，２００３）。 在线

虫中敲减 ＮＯＧ１ 的表达造成生长缓慢、虫体变小和

寿命延长的表型，而过量表达 ＮＯＧ１ 则使线虫的寿

命缩短（Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ，２０１４）。 Ｗｕ ｅｔ ａｌ（２０１６）对 ６０Ｓ 核

糖体亚基前体的结构解析发现，ＮＯＧ１ 与多个组装

蛋白和核糖体 ＲＮＡ 相互作用，是 ６０Ｓ 核糖体亚基组

装和运输到核外的重要元件。 目前关于植物 ＮＯＧ１
同源基因的研究报道相对较少。 拟南芥中存在

Ａｔ１ｇ５０９２０ 和 Ａｔ１ｇ１０３００ 两个 ＮＯＧ１ 的同源基因，分
别注释为 ＮＯＧ１⁃１ 和 ＮＯＧ１⁃２，二者编码的蛋白均定

位于细胞核中（Ｓｕｗａｓｔｉｋａ ｅｔ ａｌ，２０１４）。 但其是否具

有与酵母和线虫 ＮＯＧ１ 蛋白类似的功能以及在植物

生长发育中的作用还有待研究。 拟南芥基因表达

数据库的资料显示 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在花中表达水平

较其他组织高，故推测其可能与植物的开花相关。

Ｈｅｏ ｅｔ ａｌ（２０１２）研究表明，钙离子依赖的 Ｇ 蛋白

ＸＬＧ２ （Ｅｘｔｒａ⁃ｌａｒｇｅ Ｇ Ｐｒｏｔｅｉｎ ２， ＸＬＧ２）可以促进开

花整合因子 ＦＴ（ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ ＬＯＣＵＳ Ｔ）和 ＳＯＣ１ ／
ＡＧＬ２０ （ ＳＵＰＰＲＥＳＳＯＲ ＯＦ ＯＶＥＲＥＸＰＲＥＳＳＩＯＮ ＯＦ
ＣＯＮＳＴＡＮＳ １）的表达，促使拟南芥提早开花。

拟南芥的开花时间受许多内部和外部因素的调

控，可归为 ４ 个基本途径，即光周期途径（ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ
ｐａｔｈｗａｙ）、自主途径 （ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ ｐａｔｈｗａｙ）、春化途径

（ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙ） 和赤霉素途径（ＧＡ ｐａｔｈｗａｙ）
（Ｍｏｕｒａｄｏｖ ｅｔ ａｌ，２００２； Ｓｉｍｐｓｏｎ ＆ Ｄｅａｎ，２００２）。 一般

认为有两个基因在这些促进开花途径的下游起作用，
其中一个是 ＣＯＮＳＴＡＮＳ（ＣＯ）基因，另一个是 ＦＬＯＷ⁃
ＥＲＩＮＧ ＬＯＣＵＳ Ｃ（ＦＬＣ）基因（李昱等，２００７）。 ＣＯ 为

光周期途径下游的主要调控因子，也是生物钟调节途

径的关键基因，该基因编码具有两个 Ｂ⁃ｂｏｘ 类型锌指

结构的ＧＡＴＡ 转录因子，其 Ｃ 端有 ＣＴＴ 域（Ｐｕｔｔｅｒｉｌｌ ｅｔ
ａｌ，１９９５； Ｓｕáｒｅｚ⁃Ｌóｐｅｚ ｅｔ ａｌ，２００１； 张素芝和左建儒，
２００６）。 ＧＩ 基因也属于光周期途经中，是独立于 ＣＯ
通过 ｍｉＲ１７２ 来调节开花的（Ｊｕｎｇ ｅｔ ａｌ，２００７）。 ＦＬＣ
编码一个含 ＭＡＤＳ 结构域的转录因子，是开花抑制因

子。 自主途径和春化作用都是通过抑制 ＦＬＣ 的表达

促进开花的。 因此，ＦＬＣ 是自主途径和春化途径的调

节节点（Ｍｉｃｈａｅｌｓ ＆ Ａｍａｓｉｎｏ，２００１）。 而成花素基因

１００１８ 期 刘艺冉等： 拟南芥 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因调节叶形和开花时间



ＦＴ 在调控开花时间途径的下游起整合因子的作用

（Ｓａｍａｃｈ ｅｔ ａｌ，２０００）。
为了研究 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的功能，我们通过半

定量 ＲＴ⁃ＰＣＲ 测定了该基因在拟南芥各个组织器官

的表达情况，并获得了该基因的纯合突变体，对其

表型进行观察及定量分析，并运用荧光定量 ＲＴ⁃
ＰＣＲ 测定了突变体中调控开花时间的关键基因

ＣＯ、 ＦＬＣ、 ＦＴ 等 的 表 达 情 况， 为 进 一 步 研 究

Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在植物开花方面的调控机制奠定了

基础。

１　 材料与方法

１．１ 材料

选用拟南芥哥伦比亚（Ｃｏｌｕｍｂｉａ， Ｃｏｌ⁃０）生态型

作为研究材料。 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的 Ｔ⁃ＤＮＡ 插入突变

体ＳＡＬＫ＿０４３７０６订购自 ＡＢＲＣ（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｃｅｎｔｅｒ）拟南芥种子库。
１．２ 方法

１．２．１ 拟南芥的培养　 消毒：将拟南芥种子倒入 １．５
ｍＬ 离心管中，加入 １ ｍＬ ７０％乙醇消毒，颠倒混匀 ５
ｍｉｎ 后吸出液体；再用 １ ｍＬ １％的次氯酸钠消毒，颠
倒混匀 １０ ｍｉｎ；吸出次氯酸钠，用无菌蒸馏水冲洗种

子 ４～５ 次，最后加入 １ ｍＬ 无菌蒸馏水。 为使种子

萌发整齐，放入 ４ ℃冰箱中，低温处理 ３ ｄ。 然后均

匀铺在 ＭＳ 固体培养基表面，在植物光照培养箱中

竖直放置。 待培养至 ７ ｄ，将幼苗移到土中，在光周

期为 １６ ｈ 光 ／ ８ ｈ 暗的培养室中培养。
１．２．２ 拟南芥 ＤＮＡ 的提取　 在 １．５ ｍＬ 的离心管中

加入 ４００ μＬ ＤＮＡ 提取缓冲液（０． ２ ｍｏｌ·Ｌ⁃１ Ｔｒｉｓ⁃
ＨＣｌ、０．２５ ｍｏｌ·Ｌ⁃１ ＮａＣｌ、０．５％ ＳＤＳ、０．０２５ ｍｏｌ·Ｌ⁃１

ＥＤＴＡ），取约 １ ｃｍ２的拟南芥叶片（３ ～ ４ 周龄植株）
放入上述 ＤＮＡ 提取缓冲液中，用研磨棒将叶片研碎

成匀浆。 之后１４ ０００ ｒ·ｍｉｎ⁃１离心 １０ ｍｉｎ，用移液枪

吸取 ２００ μＬ 上清转移到新管中，加入 ４００ μＬ 无水

乙醇，颠倒混匀。 １０ ０００ ｒ·ｍｉｎ⁃１离心 １ ｍｉｎ，倒掉上

清，沉淀于室温下晾干。 最后加入 ５０～１００ μＬ 无菌

水溶解 ＤＮＡ。 提取到的拟南芥基因组 ＤＮＡ 可在 ４
℃条件下保存至少 １ 个月。
１．２．３ 总 ＲＮＡ 的提取和 ｃＤＮＡ 的合成　 分别采集野

生型拟南芥的 ７ ｄ 龄幼苗、莲座叶、茎生叶、茎的第

二节间、花苞和盛开的花用于 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因表达

模式的分析。 采集 ２４ ｄ 苗龄的野生型和突变体植

株的莲座叶用于突变体植株的转录水平分析。 分

别取约 １００ ｍｇ 植物材料，用“酸性酚－硫氰酸胍－酚
氯仿提取法”提取总 ＲＮＡ，对得到的总 ＲＮＡ 进行琼

脂糖凝胶电泳检测其质量；对粗提后的 ＲＮＡ 进行

ＤＮＡａｓｅ Ｉ 消化并除去多糖、蛋白质等成分，用琼脂

糖凝胶电泳检测纯化后的 ＲＮＡ 的质量。 用反转录

试剂盒对 ２ μｇ 总 ＲＮＡ 进行反转录，在 ＰＣＲ 仪中 ４２
℃反应 ３０ ｍｉｎ，８５ ℃保温 ５ ｍｉｎ 使酶失活，即合成

ｃＤＮＡ。
１．２．４ 半定量 ＲＴ⁃ＰＣＲ 分析 　 采用反转录后合成的

ｃＤＮＡ，通过 ＰＣＲ 检测 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的转录水平，
并选用 ＡＣＴＩＮ２ 基因作为内参。 反应程序：预变性

９４ ℃ ５ ｍｉｎ； 变性 ９４ ℃ ３０ ｓ，退火 ５７ ℃ ３０ ｓ，延伸

７２ ℃ ３０ ｓ，３５ 个循环。 共进行 ３ 次实验重复。
１．２．５ 荧光定量 ＲＴ⁃ＰＣＲ 分析　 以 ２４ ｄ 苗龄的野生

型和突变体植株的莲座叶的总 ＲＮＡ 反转录得到的

ｃＤＮＡ 作模板，以 ＡＣＴＩＮ２ 基因为内参，进行定量

ＰＣＲ 反 应。 采 用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５． ０ 软 件 设 计

Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的特异引物作为扩增引物。 扩增程

序如下：预变性 ９４ ℃ ２ ｍｉｎ； 变性 ９４ ℃ １０ ｓ，退火

６０ ℃ １０ ｓ，延伸 ７２ ℃ ３０ ｓ，４０ 个循环。 ３ 次实验

重复。

２　 结果与分析

２．１ Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的表达模式

为了探究 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在拟南芥中的时空表

达模式，我们取野生型拟南芥的 ７ ｄ 龄幼苗、莲座

叶、茎生叶、第二节间茎、花苞和盛开的花作为材

料，提取其总 ＲＮＡ 并反转录获得 ｃＤＮＡ，通过 ＲＴ⁃
ＰＣＲ 来检测拟南芥不同组织中 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的表

达水平。 结果显示 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在成熟的花中表

达量最高，在 ７ ｄ 幼苗和茎生叶中也有一定的表达

（图 １）。 这暗示着 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因对拟南芥的开花

有一定作用。
２．２ Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株的获得及分子鉴定

为研究 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在拟南芥中的功能，我
们获得可稳定遗传的 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体，为 Ｔ⁃ＤＮＡ
插入突变体，插入位点位于该基因的第二个外显子

２００１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



图 １　 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在拟南芥不同组织中的表达情况
Ｆｉｇ． １　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ａｔ１ｇ１０３００ ｇｅｎｅ ｉｎ

ｖａｒｉｏｕｓ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｉｓｓｕｅｓ

（图 ２：Ａ）。 进一步通过 ＲＴ⁃ＰＣＲ 分析该基因在野生

型和突变体中的表达情况。 结果表明野生型 Ｃｏｌ⁃０
中 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因可以正常表达，且扩增产物大小

符合预期，而突变体植株中检测不到 Ａｔ１ｇ１０３００ 基

因的表达（图 ２：Ｂ）。 综合以上结果，可以确定获得

的 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的突变体为敲除突变体。

图 ２　 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体的分子鉴定　 Ａ． Ａｔ１ｇ１０３００
基因结构以及 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体 Ｔ⁃ＤＮＡ 插入位点示意图；

Ｂ． ＲＴ⁃ＰＣＲ 电泳结果，显示 ＳＡＬＫ＿０４３７０６ 突变体
是 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因表达缺失突变体。

Ｆｉｇ． ２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｔ１ｇ１０３００ ｍｕｔａｎｔ
Ａ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ Ｔ⁃ＤＮＡ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｏｆ Ａｔ１ｇ１０３００ ｇｅｎｅ；

Ｂ． ＲＴ⁃ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ａｔ１ｇ１０３００ ｇｅｎｅ ｉｎ ｗｉｌｄ⁃ｔｙｐｅ ａｎｄ ｍｕｔａｎｔ．

２．３ Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体叶形改变

对 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因突变体植株的生长发育情况

进行观察，发现与野生型相比，Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植

株莲座形态较紧凑（图 ３：Ａ），测量结果也表明其莲

座直径显著小于野生型（图 ３：Ｂ）。 为探究产生这

一表型的原因，首先测量了植株的叶柄长度，发现

Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株与野生型的叶柄长度无显著

差异（图 ３：Ｃ）。 接下来测量了叶片长度和叶片宽

度，结果显示 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株的叶片长度比

野生型小 ０．４ ～ ０．７ ｃｍ（图 ３：Ｄ），且差异极显著（Ｐ＜
０．０１），叶片宽度比野生型多 ０．３ ～ ０．５ ｃｍ（图 ３：Ｅ），
且差异极显著（Ｐ＜０．０１），计算得出 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变

体植株与野生型相比叶片长宽比显著降低 （Ｐ ＜
０．０１）（图 ３：Ｆ）。 而经测量发现，虽然突变体植株叶

片长度和宽度发生变化，但其叶面积与野生型相比

并无显著差异（图 ３：Ｇ），植株高度（图 ３：Ｈ）也无显

著变化。 以上结果表明，Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体特异地

影响了叶片的形态，使叶片长度缩短，宽度变宽，造
成莲座紧凑的表型。
２．４ Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体开花延迟

观察发现 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株开花明显晚于

野生型（图 ４：Ａ）。 拟南芥植株在营养生长过程中

莲座叶持续成对出现直至其转变为生殖生长，而植

株的抽薹正是其由营养生长转变为生殖生长的重

要节点，因此为了准确衡量野生型与 Ａｔ１ｇ１０３００ 突

变体植株的开花时间，选取植株抽薹时间以及植株

抽薹时的叶片数来进行统计。 结果显示 Ａｔ１ｇ１０３００
突变体植株比野生型植株抽薹时间晚 ３～５ ｄ （图 ４：
Ｂ），开花时突变体莲座叶片数比野生型多 ７ ～ １０ 片

（图 ４：Ｃ）。 以上结果表明，Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株

出现明显的开花延迟的表型。
２．５ Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株中开花时间相关基因的

表达量改变

基于上述表型观察及统计结果，对于 Ａｔ１ｇ１０３００
突变体植株开花推迟的分子机制开展进一步探究。
首先选择控制植物由营养生长转变为生殖生长的

关键基因 ＦＴ，测定其在野生型及突变体中的相对表

达水平，发现在 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株中 ＦＴ 基因的

相对表达量比野生型降低了一倍多（图 ５：Ａ）。 接

下来测定了控制开花时间的正调节基因 ＣＯ、ＧＩ 以

及负调节基因 ＦＬＣ 的转录情况， 结果表明 在

Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株中 ＣＯ 及 ＧＩ 基因的相对表达

量比野生型降低 ５０％左右（图 ５：Ｂ⁃Ｃ）；而突变体中

开花时间负调节因子 ＦＬＣ 的相对表达量则比野生

型提高 ２０ 多倍（图 ５：Ｄ）。 因此，Ａｔ１ｇ１０３００ 基因突

变使开花时间正调节基因 ＦＴ ＣＯ 和 ＧＩ 的转录水平

降低， 使开花抑制基因 ＦＬＣ 的表达上调， 造成突变

３００１８ 期 刘艺冉等： 拟南芥 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因调节叶形和开花时间



体植株晚花的表型。

３　 讨论

本研究通过植物生理学、遗传学和分子生物学

手段初步分析了拟南芥注释为编码 ＮＯＧ１ 的

Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的功能。 对 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株

的表型观察表明， 突变体开花延迟， 并检测了

Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株中 ＣＯ、ＧＩ、ＦＬＣ 和 ＦＴ 基因的

相对表达情况。 本研究结果表明，由于 Ａｔ１ｇ１０３００
基因功能的缺失，导致 ＣＯ 和 ＧＩ 基因表达量降低，
ＦＬＣ 基因表达量升高，进而影响 ＦＴ 基因表达量降

低，最终导致突变体植株的晚花表 型。 但 是，
Ａｔ１ｇ１０３００ 基因是如何调节这些开花时间相关基因

的表达还有待进一步研究。 线虫中的研究发现，
ＮＯＧ１ 基因可通过胰岛素信号通路调节线虫的脂肪

积累、生长速率和寿命长短（Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ， ２０１４）。 拟

南芥 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因是否通过某种信号通路调节开

花基因的表达还有待后续的研究。
Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体莲座叶形态发生改变，与野

生型相比突变体莲座叶片变短、变宽，但叶面积无

显著差异。 叶在空间三维轴向上的极性包括第一

维轴向是基—顶轴（ｐｒｏｘｉｍａｌ⁃ｄｉｓｔａｌ ａｘｉｓ），基部靠近

茎顶端分生组织分化出叶柄，远离茎顶端分生组织

分化出叶片。 第二个轴向是中—侧轴 （ ｍｅｄｉａｌ⁃
ｌａｔｅｒａｌ ａｘｉｓ），沿着叶的中脉向叶的边缘水平扩展的

方向。 第 三 个 轴 向 是 近—远 轴 （ ａｄａｘｉａｌ⁃ａｂａｘｉａｌ
ａｘｉｓ），也称背—腹轴（ｄｏｒｓａｌ⁃ｖｅｎｔｒａｌ ａｘｉｓ），叶原基靠

近茎顶端分生组织的一侧称为近轴面（背面），远离

茎顶端分生组织的一侧称为远轴面（腹面）。 本研

究中，Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株的基—顶轴分化显著

缩短，中—侧轴分化显著增加，长宽比显著缩短。
拟南芥的叶沿基—顶轴分化会产生基部的叶柄和

顶部的叶片，ＲＯＴＵＮＤＩＦＯＬＩＡ３ ／ ４（ＲＯＴ３ ／ ４）是调控

拟南芥叶基—顶轴极性的两个基因。 ＲＯＴ３ 编码细

胞色素 Ｐ４５０ 家族的 ＣＹＰ９０Ｃ１，参与油菜素内脂

（ＢＲ）的合成，可能通过 ＢＲ 影响细胞的极性扩展来

调节叶的长度（Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ，２００５）。 ＲＯＴ４ 编码一种小

肽，可能通过抑制细胞在基—顶轴方向的分裂来调

节叶的长度（Ｎａｒｉｔａ ｅｔ ａｌ，２００４）。 拟南芥 ＡＮＧＵＳＴＩ⁃
ＦＯＬＩＡ（ Ｆｏｌｋｅｒｓ ｅｔ ａｌ， ２００２； Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ， ２００２ ） 和

ＳＰＩＫＥ１ 主要通过影响细胞在中—侧轴方向的生长

来调节叶的宽度（Ｔｓｕｇｅ ｅｔ ａｌ，１９９６）， 而 ＡＮＧＵＳＴＩ⁃
ＦＯＬＩＡ３ 则主要通过调控中—侧轴方向上的细胞数

量来调控叶的宽度 （Ｈｏｒｉｇｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ，２００５）。 叶在

基—顶轴和中—侧轴两个轴向上的协调生长，决定

了 叶 具 有 一 定 的 长 ／宽 比 （ Ｔｓｕｋａｙａ， ２００６ ）。
Ａｔ１ｇ１０３００ 基因的缺失，可能影响到上述调节叶片

形态的相关基因的表达，进而产生叶片长宽比显著

减小的表型。
综上所述，本研究获得了 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因功能

缺失的突变体，其与野生型相比出现了明显的开花

延迟，莲座叶片形态改变的表型。 突变体中开花时

间的正调节因子 ＣＯ、ＧＩ、ＦＴ 基因的相对表达量显著

降低，而负调节因子 ＦＬＣ 基因的相对表达量显著升

高。 以上结果表明 Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在调控植物的生

长发 育 中 起 到 重 要 作 用， 也 为 今 后 深 入 研 究

Ａｔ１ｇ１０３００ 基因在植物开花过程和叶形态建成中的

作用打下了基础。
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图 ３　 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体叶片形态改变　 Ａ． 四周苗龄的野生型和 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株； Ｂ－Ｇ． ２４ ｄ 苗龄的野生型和 Ａｔ１ｇ１０３００
突变体植株的莲座直径，叶片长度，叶片宽度，叶柄长度，叶片长宽比和叶面积； Ｈ． 野生型和 Ａｔ１ｇ１０３００ 突变体植株最终植株高度；

Ｉ． 展示叶片长度、宽度和叶柄长度的测量方法。 ｎ ＝ ２０，３ 次实验重复，∗∗表示极显著差异，经 ｔ 检验， Ｐ＜０．０１。 下同。
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