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太白贝母种子低温萌发过程中 Ｃ３Ｈ 基因
家族鉴定及表达分析
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摘　 要: 为解析 Ｃ３Ｈ 基因在太白贝母种子萌发过程中的作用ꎬ基于低温萌发转录组数据ꎬ该研究通过生物

信息学的方法对太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族进行系统鉴定及表达分析ꎬ筛选出 ５ 个低温高表达候选基因并解析

其对赤霉素(ＧＡ３)和脱落酸(ＡＢＡ)的响应机制ꎮ 结果表明:(１)Ｃ３Ｈ 家族 ６５ 个成员中 ７ 个为稳定亲水蛋

白、５８ 个不稳定亲水蛋白ꎬ蛋白长度差异显著(１９７~ １ ４５１ ａａ)ꎬ仅 ＦｔＣ３Ｈ４３ 和 ＦｔＣ３Ｈ５０ 定位于叶绿体 /内质

网ꎬ其余位于细胞核ꎮ (２)保守基序分析发现ꎬＭｏｔｉｆ１ 和 Ｍｏｔｉｆ３ 普遍存在 Ｃ３Ｈ 蛋白中ꎻ系统进化分析结果显

示ꎬ１９６ 条 Ｃ３Ｈ 蛋白被聚类为 ５ 个不同的分支ꎬ分别标记为 Ｉ－Ⅴꎬ太白贝母 Ｃ３Ｈ 成员与拟南芥和水稻表现

出较近的亲缘关系ꎮ ( ３) ＧＡ３ 处理下ꎬＦｔＣ３Ｈ２２ 和 ＦｔＣ３Ｈ３５ 在 Ａ － Ｃ 时期促进萌发ꎬＦｔＣ３Ｈ４０ 在 Ａ 期、
ＦｔＣ３Ｈ４６ 在 Ｅ 期响应调控ꎻＡＢＡ 处理时 ＦｔＣ３Ｈ４６ 显著上调ꎬ而 ＦｔＣ３Ｈ２２ 和 ＦｔＣ３Ｈ３５ 下调ꎬ推测 ＦｔＣ３Ｈ４６ 参

与 ＡＢＡ 介导的抗寒途径ꎬＦｔＣ３Ｈ２２ 和 ＦｔＣ３Ｈ３５ 则正向调控萌发ꎮ 该研究揭示了 Ｃ３Ｈ 蛋白家族在太白贝母

种子萌发过程中的重要作用和复杂调控机制ꎮ
关键词: 太白贝母ꎬ Ｃ３Ｈꎬ 种子萌发ꎬ 生物信息分析ꎬ 表达模式
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　 　 川贝母是我国珍稀名贵中药材ꎬ具有润肺止

咳、化痰平喘、散结消肿等功效(刘梓贤等ꎬ２０２２)ꎮ
太白贝母(Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓ)为川贝母药材的重

要基原植物ꎬ是百合科贝母属多年生草本药用植

物ꎮ 该物种主要分布在云南、重庆、四川、甘肃等

海拔 ３ ０００ ｍ 以上的高山区域(中国科学院中国植

物志编辑委员会ꎬ１９９７)ꎮ 值得注意的是ꎬ自 ２０２１
年贝母属植物被列入国家二级保护植物后(国家

林业和草原局 农业农村部ꎬ２０２１)ꎬ野生资源的采

挖受到严格限制ꎬ导致原料市场供给缺口持续扩

大ꎬ使得人工栽培的川贝母逐渐成为药材市场的

主要来源(郭尚磊ꎬ２０２０)ꎮ 太白贝母的繁殖生物

学特性较为特殊:其种子繁殖过程中存在生育期

(约 １００ ｄ)与休眠期(可达 ２００ ｄ 以上)的显著时

序差异ꎮ 这种生物学特性导致实际栽培中有效生

育期缩短ꎬ成为制约产量提升的关键因素(李庆

等ꎬ２０２１)ꎮ 因此ꎬ突破种子休眠机制、促进萌发进

程ꎬ对于延长植株生长期、提高鳞茎生物量积累具

有重要实践价值ꎬ这也是当前太白贝母人工栽培

研究的重点方向ꎮ
蒋明等(２０１６)研究表明ꎬＣ３Ｈ 蛋白家族在植

物生长发育与逆境响应中具有多维度调控功能ꎮ

对模式植物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)的研究揭

示了该家族成员的特异性作用机制:ＡｔＣ３Ｈ１４ 通过

介导次生细胞壁生物合成途径调控植株形态建成

(Ｋｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎬ而 ＡｔＣ３Ｈ１５ 则表现出双重调控

特性———既能正向增强灰霉病抗性ꎬ又可负向抑

制系统获得性抗性(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 值得关注

的是ꎬＣ３Ｈ 蛋白对木质素代谢通路的调控效应在

木本植物中尤为显著ꎮ Ｌｉ 等(２０２２)研究表明ꎬ大
青 杨 ( Ｐｏｐｕｌｕｓ ｕｓｓｕｒｉｅｎｓｉｓ ) ＰｕＣ３Ｈ３５ 通 过 激 活

ＰｕＥＡＲＬＩ１ 基因表达ꎬ特异性促进根系木质素合成

与维管组织分化ꎬ这种分子级联反应不仅加速根

系发育进程ꎬ还显著提升植株整体抗逆能力ꎮ
低温胁迫作为植物生长发育的重要限制因

子ꎬ其分 子 应 答 机 制 研 究 备 受 关 注ꎮ 在 楸 树

(Ｃａｔａｌｐａ ｂｕｎｇｅｉ)低温响应信号转导网络解析中ꎬ
Ｂａｏ 等 ( ２０２４ ) 研 究 发 现 Ｃ３Ｈ 基 因 家 族 成 员

ＣｂｕＣ３Ｈ２４ 和 ＣｂｕＣ３Ｈ５８ 呈现显著的低温诱导表

达特征ꎬ它们被证实为调控楸树耐寒性的关键效

应因子ꎮ 值得注意的是ꎬ植物激素网络在低温响

应中具有枢纽作用:赤霉素( ＧＡ３)作为破除种子

休眠的核心信号分子ꎬ与脱落酸( ＡＢＡ)构成的拮

抗调控模块ꎬ共同决定种子萌发进程与抗逆响应

１１１１ 期 袁媛等: 太白贝母种子低温萌发过程中 Ｃ３Ｈ 基因家族鉴定及表达分析



平衡ꎮ 前人研究虽已明确 Ｃ３Ｈ 蛋白在植物发育

调控中的普适性功能ꎬ但针对其在药用植物低温

萌发阶段的特异性作用机制———特别是对 ＧＡ３、
ＡＢＡ 信号通路的调控方式及其在太白贝母种子

低温发芽中的生物学功能ꎬ仍属尚未探明的科学

盲区ꎮ
课题组前期研究发现ꎬ低温胁迫处理可显著

提升太白贝母种子的萌发速率与萌发同步性ꎬ揭
示其种子萌发过程具有独特的低温响应特性ꎮ 基

于 Ｃ３Ｈ 锌指蛋白在植物低温信号转导与发育调

控中的核心作用(蒋明等ꎬ２０１６)ꎬ本研究为深入研

究太白贝母 Ｃ３Ｈ 家族成员在太白贝母种子低温

萌发过程中的生物学功能ꎬ通过整合生物信息学

预测与分子生物学验证技术ꎬ系统开展以下研究:
(１)鉴定 ＦｔＣ３Ｈ 家族成员并系统解析其理化特性

与亚细胞定位特征ꎻ(２)构建包含系统进化关系、
保守结构域分布及组织特异性表达模式分析ꎻ(３)
基于低温萌发过程的激素动态变化ꎬ筛选与 ＧＡ３

和 ＡＢＡ 信号通路协同响应的关键 ＦｔＣ３Ｈ 成员ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

野生抚育的太白贝母种子来源于重庆市巫溪

县兰英乡西安村ꎬ经重庆市中药研究院彭锐研究

员鉴定为太白贝母ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 转录组测序及组装与低温(４ ℃ )层积与常

温(２５ ℃ )层积处理构建太白贝母种子萌发对照

体系　 材料获取与处理流程如下:(１)初代种子ꎮ
２０２０ 年 ６ 月采收成熟蒴果ꎬ筛选饱满种子液氮速冻

后－８０ ℃保存(Ａ 组)ꎮ (２)层积处理ꎮ 剩余种子湿

沙层积(湿度 ３０％~４０％)ꎬ经 ３０ ｄ 室温适应后转入

４ ℃处理ꎬ动态监测胚发育进程ꎮ (３)分期取样ꎮ 分

别于胚率约 １２％(Ａ)、２５％(Ｂ)、５０％(Ｃ)、１００％(Ｄ)
及种胚突破种皮 １ ~ ３ ｍｍ(Ｅ)采集低温处理样本ꎬ
同步获取对应时间点常温层积对照样本(ａ、ｂ、ｃ、ｄ、
ｅ)ꎮ (４)萌发诱导ꎮ 胚成熟后转至 １５ ℃ 促发胚根

生长ꎬ选取种胚突破种皮 １ ~ ３ ｍｍ 种子作为终末样

本ꎮ 最终建立包含 ５ 个发育阶段(Ａ－Ｅ)及 ５ 个对照

时间点(ａ－ｅ)进行转录组测序ꎮ
１.２.２ 试验材料处理 　 本试验样品采集于 ２０２３ 年

７ 月ꎬ在 ４ ℃、１６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗的条件下进行培

养ꎮ 基于转录组数据ꎬ如图 １ 所示ꎬ选取 ５ 个不同

生长阶段的种子各 ５０ 粒ꎬ用 ２ 种不同的植物激素

处理(１００ ｍｇ􀅰Ｌ￣１的 ＡＢＡ 和 １００ ｍｇ􀅰Ｌ￣１的 ＧＡ３处

理)ꎬ以清水作为对照ꎮ 处理后ꎬ在 ０ ｈ 和 ０.５ ｈ 时

立即将种子表面的水分擦干ꎬ放入液氮中快速冷

冻ꎬ转移至－８０ ℃中存储ꎬ供后续实验使用ꎮ
１.２.３ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族鉴定 　 原始数据经

过过滤、测序错误率、ＧＣ 含量的分布检查ꎬ获得用

于后续分析使用的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 将 Ｔｒｉｎｉｔｙ 拼接得

到的转录本序列(８６ ６６２ 条)ꎬ经 Ｒａｐｃｌｕｓｔ 层次聚

类优化ꎬ获得非冗余 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 集ꎬ通过 ＫＥＧＧ、ＮＲ、
Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、ＫＯＧ、Ｔｒｅｍｂｌ 数据库联合注释ꎬ成功注

释到 ６１ ５７４ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ 基于太白贝母种子萌发

的转录组测序数据ꎬ利用 ＮＲ、ＮＴ、 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 和

ＰＦＡＭ 数据库ꎬ对太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因进行筛选注

释ꎬ并将注释得到的转录因子相关基因编码的蛋

白进行 ＮＣＢＩ ＢＬＡＳＴ 和 ＳＭＡＲＴ 预测ꎮ
１.２.４ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族亚细胞定位及理化

性质分析　 对太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 基因家族成员的

氨基酸数、等电点( ｐＩ)、不稳定指数、相对分子质

量、带 正 负 电 残 基 总 数 等 在 Ｅｘｐａｓｙ 在 线 网 站

(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 进行预测ꎻ同
时深入挖掘太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 基因家族成员的亚

细胞定位信息ꎬ将收集的太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 基因

家族成员的序列数据ꎬ利用 ＣＥＬＬＯ 在线分析工具

(ｈｔｔｐ: / / ｃｅｌｌｏ. ｌｉｆｅ. ｎｃｔｕ. ｅｄｕ. ｔｗ / ) 获取 Ｃ３Ｈ 成员在

细胞内定位的精确信息ꎮ
１.２.５ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族系统进化树构建

基于 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ(ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｔｆｄｂ. ｇａｏ￣ｌａｂ. ｏｒｇ / )
下载的水稻和拟南芥 Ｃ３Ｈ 氨基酸序列ꎬ通过 ＭＥＧＡ
７.０ 软件(Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)对太白贝母、水稻和拟

南芥的 Ｃ３Ｈ 基因家族氨基酸序列进行多序列比对ꎬ
采用 ＭＥＧＡ 的邻接(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)法构建系

统进化树ꎬ其中 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 为 １ ０００ꎮ 通过 ｉＴＯＬ 在线

网站(ｈｔｔｐｓ: / / ｉｔｏｌ.ｅｍｂｌ.ｄｅ / )进行美化ꎮ
１.２.６ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族系统发育树、保守结

构域和保守基序分析 　 利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件对太

白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族氨基酸序列进行多序列比

对ꎬ并构建系统发育树ꎬ利用 ＮＣＢＩ 的 ＣＤ￣Ｓｅａｒｃｈ
在线工具(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ /
ｂｗｒｐｓｂ / ｂｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ) 进行保守结构域分析ꎬ利用

ＭＥＭＥ 在线网站进行保守氨基酸基序分析ꎬ 利用

ＴＢｔｏｏｌｓ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)进行可视化ꎬ并完成进

２１１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



Ａ. 胚率约 １２％ꎻ Ｂ. 胚率约 ２５％ꎻ Ｃ. 胚率约 ５０％ꎻ Ｄ. 胚率约 ９０％ꎻ Ｅ. 种胚突破种皮 １~ ３ ｍｍꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ １２％ꎻ Ｂ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ ２５％ꎻ Ｃ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ ５０％ꎻ Ｄ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ ９０％ꎻ Ｅ. Ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏ
ｂｒｅａｋｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｃｏａｔ ｂｙ １－３ ｍｍ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 太白贝母种胚发育的 ５ 个时期
Ｆｉｇ. １　 Ｆｉｖｅ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓ

表 １　 实时荧光定量 ＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

正向引物
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ

反向引物
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＦｔＣ３Ｈ２２ ｃｌｕｓｔｅｒ２９７０４￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５８５３６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ＣＴＴＣＣＣＴＴＧＣＡＧＧＴＣＣＣＡＴＴ ＧＴＡＧＧＡＧＣＧＴＴＧＴＣＧＣＡＣＴＡ

ＦｔＣ３Ｈ３５ ｃｌｕｓｔｅｒ７１４１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７３９＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ＡＴＧＣＴＧＣＴＧＣＴＧＧＴＡＡＣＴＧＴ ＡＡＧＣＡＣＡＣＧＧＴＣＣＡＡＧＣＡＴＡ

ＦｔＣ３Ｈ３６ ｃｌｕｓｔｅｒ７５７８７￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８３６２０＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ＡＴＴＣＴＣＣＣＡＡＡＴＧＣＡＧＣＣＣＡ ＣＡＴＴＣＧＡＡＡＣＣＧＡＡＣＣＣＴＧＣ

ＦｔＣ３Ｈ４０ ｃｌｕｓｔｅｒ６１３１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８６７３＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ５ ＡＡＧＡＧＣＣＣＴＧＣＣＧＴＡＡＣＴＴＣ ＧＧＣＣＴＣＴＴＴＣＧＡＴＴＧＣＧＡＡＣ

ＦｔＣ３Ｈ４６ ｃｌｕｓｔｅｒ８９８５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３１７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１６ ＡＡＧＡＡＣＡＧＣＧＴＣＴＡＣＧＣＣＴＣ ＣＴＧＴＴＧＣＡＧＧＡＴＣＣＴＴＴＧＣＧ

化树、保守结构域和保守氨基酸基序的综合绘图ꎮ
１.２.７ 太白贝母候选 Ｃ３Ｈ 基因在 ＧＡ３和 ＡＢＡ 处理

下的表达模式分析 　 在转录组数据分析与注释的

基础上ꎬ利用转录组数据挑选出太白贝母低温种

子萌发过程中 ５ 个阶段表达水平最高的 ５ 个 Ｃ３Ｈ
基因ꎬ利用 ＮＣＢＩ 的 Ｐｒｉｍｅｒ￣ＢＬＡＳＴ 设计特异性引

物(表 １)ꎬ进行实时荧光定量 ＰＣＲ 实验ꎬ并将得到

的相对表达量数据进行整理ꎬ使用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ
８.３.０ 软件中的 ｔ 检验方法比较检验处理间差异显

著性并绘制图表ꎮ
(１)实时荧光定量 ＰＣＲ 反应体系构建:使用

反转录 ｃＤＮＡ 和相关引物进行体系构建(表 ２)ꎬ配
置过程在冰中进行ꎮ

(２)实时荧光定量 ＰＣＲ 反应程序:对配置好

的体系进行上机操作(表 ３)ꎬ最终通过 ２－ΔΔＣ ｔ法进

行表达量计算ꎮ 每次试验均进行 ３ 次生物学重

复ꎬ将均一化处理后的数据ꎬ使用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ
８.３.０ 软件中的 ｔ 检验方法比较检验处理间差异显

著性并绘制图表ꎮ

表 ２　 实时荧光定量 ＰＣＲ 反应体系
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ

试剂 Ｒｅａｇｅｎｔ 剂量 Ｄｏｓｅ (μＬ)

模板(ｃＤＮＡ) Ｔｅｍｐｌａｔｅ( ｃＤＮＡ) ０.５

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ０.４

反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ０.４
双蒸水(ｄｄＨ２Ｏ) Ｄｏｕｂｌｅ ｄｉｓｔｉｌｌｅｄ ｗａｔｅｒ(ｄｄＨ２Ｏ) ８.７

２×ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹ ＢＲ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １０

表 ３　 实时荧光定量 ＰＣＲ 反应程序
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｓ

反应步骤
Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｔｅｐ

反应温度
Ｒｅａｃｔｉｏｎ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (℃ )

反应时间
Ｒｅａｃｔｉｏｎ

ｔｉｍｅ

循环圈数
Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｃｙｃｌｅｓ

预变性 Ｐｒｅ￣ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ ９５ ３ ｍｉｎ ４０

变性 Ｄｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ９５ １０ ｓ

吸收荧光值
Ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｖａｌｕｅ

６０ ３０ ｓ

９５ １５ ｓ

建立溶解曲线
Ｅｓｔａｂｌｉｓｈ ｄｉｓｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ

６０ １ ｍｉｎ

９５ １ ｓ

３１１１ 期 袁媛等: 太白贝母种子低温萌发过程中 Ｃ３Ｈ 基因家族鉴定及表达分析



２　 结果与分析

２.１ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族鉴定及理化性质分析

将前期课题组的太白贝母转录组数据注释得

到的 ６１ ５７４ 条蛋白序列提交至 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ 数据库

中进行 ＢＬＡＳＴ 分析ꎬ通过 ＣＤＤ 和 ｐｆａｍ 对得到的

序列进行筛选验证ꎬ共筛选得到 ６５ 条具有 Ｃ３Ｈ 结

构域的序列ꎬ将其分别命名为 ＦｔＣ３Ｈ１－ＦｔＣ３Ｈ６５ꎮ
６５ 条 Ｃ３Ｈ 转录因子的氨基酸数在 １９７ ~ １ ４５１ 之

间ꎬ其中 ＦｔＣ３Ｈ１４ 氨基酸数最多(１ ４５１)ꎬＦｔＣ３Ｈ２５
氨基酸数最少(１９７)ꎻ等电点为 ４.５９ ~ ９.７０ꎮ 脂肪

性系数为 ３４. ８７ ~ ７８. ４４ꎬ不稳定指数为 ２９. ３２ ~
７７.３８(表 ４)ꎮ ＧＲＡＶＹ 值为－１.５８８ ~ －０.２２３ꎬ６５ 条

太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 的氨基酸序列中有 ４５ 条亲疏

水值是负值且小于－０.５ꎬ占 ６９.２３％ꎬ可以推出大

部分太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 蛋白是亲水蛋白ꎬ两性蛋

白占 ３０.７７％ꎬ并且没有明显的疏水区域ꎬ因此可

认为这些蛋白都是亲水蛋白ꎮ 综合上述理化性质

分析ꎬ太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 蛋白中有 ７ 个 Ｃ３Ｈ 蛋白

属于稳定亲水蛋白ꎬ５８ 个 Ｃ３Ｈ 蛋白属于不稳定亲

水蛋白ꎬ亚细胞定位预测显示ꎬ除 ＦｔＣ３Ｈ４３ 和

ＦｔＣ３Ｈ５０ 定位在叶绿体和内质网以外ꎬ其余 Ｃ３Ｈ
蛋白均位于细胞核中ꎬ该预测结果可为后续研究

太白种子 Ｃ３Ｈ 转录因子家族的功能提供了重要

的线索和基础ꎮ
２.２ 太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 基因家族进化分析

系统进化分析结果表明ꎬ１９６ 条 Ｃ３Ｈ 蛋白被

聚类为 ５ 个不同分支ꎬ分别标记为 Ｉ－Ⅴꎮ 在 ５ 个

分支中均同时包含了太白贝母、拟南芥和水稻的

Ｃ３Ｈ 家族成员ꎬ各家族成员在第 ５ 个分支中的数

量最多ꎮ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 成员与拟南芥和水稻表

现出较近的亲缘关系ꎬ如 ＦｔＣ３Ｈ４０ 蛋白与拟南芥

的 ＡＴ１Ｇ７５３４０.１ 亲缘关系较近ꎬＦｔＣ３Ｈ２３ 蛋白与

水稻的 ＯＮＩＶＡ１２Ｇ０１３４０.１ 较近ꎬ说明二者可能与

拟南芥和水稻的这两条蛋白具有相似的功能和特

点ꎮ 太白贝母、拟南芥和水稻各自的 Ｃ３Ｈ 家族成

员在各分支中分布不均匀ꎬ可能是由于 ３ 个物种

在进化过程中经历不同的基因组进化事件或者在

进化过程中朝多个方向发展(图 ２)ꎮ
２.３ 太白贝母 Ｃ３Ｈ 基因家族保守基序和保守结构

域分析

保守基序分析结果显示ꎬ ＦｔＣ３Ｈ 蛋白中包含 １０

个保守基序 (图 ３:Ａ)ꎬ其中 ＦｔＣ３Ｈ１０、 ＦｔＣ３Ｈ１１、
ＦｔＣ３Ｈ１２、 ＦｔＣ３Ｈ１３、 ＦｔＣ３Ｈ１４、 ＦｔＣ３Ｈ２０、 ＦｔＣ３Ｈ４４
均含有 Ｍｏｔｉｆ １、Ｍｏｔｉｆ ３、 Ｍｏｔｉｆ ５、Ｍｏｔｉｆ ９、 Ｍｏｔｉｆ １０ꎬ数
目最多ꎻ同一族的 ＦｔＣ３Ｈ１４、 ＦｔＣ３Ｈ３９、 ＦｔＣ３Ｈ４１、
ＦｔＣ３Ｈ５３、 ＦｔＣ３Ｈ５４、 ＦｔＣ３Ｈ５７、 ＦｔＣ３Ｈ５８ 均 含 有

Ｍｏｔｉｆ ６、Ｍｏｔｉｆ ８ ꎬ其他各亚族内的不同成员也具有相

似的基序( ｍｏｔｉｆ )组成ꎬ除此之外ꎬ大部分成员都含

有 Ｍｏｔｉｆ １ 和 Ｍｏｔｉｆ ３ꎬ并且 ＣＣＣＨ 基序中 ４ 个(３ 个

半胱氨酸和 １ 个组氨酸)氨基酸是完全保守的ꎬ说
明 Ｃ３Ｈ 家族在遗传进化上还是相对保守ꎬ并且 Ｃ３Ｈ
残基之间氨基酸的种类和数量不同ꎬ很可能会导致

Ｃ３Ｈ 成员功能相似或互补ꎮ
保守结构域分析发现ꎬ除 Ｃ３Ｈ 家族的共识序

列 ｚｆ￣ＣＣＣＨ 和 ＺｎＦ￣Ｃ３Ｈ１ 在 ＦｔＣ３Ｈ 基因家族成员

中广泛存在外ꎬ还鉴定出 Ａｎｋ(锚蛋白ꎬＡｎｋｙｒｉｎ)、
ＫＨ(Ｋ￣ｈｏｍｏｌｏｇｙ)、ＹＴＨ１(ＹＴ５２１Ｂ ｈｏｍｏｌｏｇｙ)、ＲＲＭ
(ＲＮＡ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｍｏｔｉｆ)等多个结构域 (图 ３:Ｂ)ꎮ
这表明 ＦｔＣ３Ｈ 基因家族可能具有多层次的功能协

同作用ꎮ
２.４ 太白贝母种子 Ｃ３Ｈ 基因家族表达模式分析

为了挖掘太白贝母种子中响应低温胁迫的

Ｃ３Ｈ 基因ꎬ本研究对低温和常温 ２ 种条件下的太

白贝母种子中的 Ｃ３Ｈ 基因表达情况进行了分析ꎮ
转录组分析结果发现ꎬ所有的 Ｃ３Ｈ 基因均在种子

萌发的第一阶段高表达ꎬ只有 ＦｔＣ３Ｈ２２、ＦｔＣ３Ｈ３５、
ＦｔＣ３Ｈ３６、ＦｔＣ３Ｈ４０、ＦｔＣ３Ｈ４６ 在低温条件下的 ５ 个

阶段中ꎬ基因表达量均高于常温的 ５ 个阶段(图 ４)ꎮ
在种子萌发过程中ꎬＦｔＣ３Ｈ２２、ＦｔＣ３Ｈ３５、ＦｔＣ３Ｈ３６、
ＦｔＣ３Ｈ４０ 和 ＦｔＣ３Ｈ４６ 在萌发 Ａ 时期的表达量达到

峰值ꎬ表明这些基因可能在该阶段具有显著的正

向调控功能ꎮ
２.５ 太白贝母候选 Ｃ３Ｈ基因在ＧＡ３处理下的表达分析

ＧＡ３是种子萌发过程中最重要的激素ꎬ可以打

破种子休眠ꎬ为研究太白贝母种子的 ＦｔＣ３Ｈ２２、
ＦｔＣ３Ｈ３５、ＦｔＣ３Ｈ３６、ＦｔＣ３Ｈ４０ 和 ＦｔＣ３Ｈ４６ 在低温

条件下对 ＧＡ３的响应情况ꎬ本研究利用激素处理

和实时荧光定量的方法ꎬ以在低温条件下分别经

过 ＧＡ３处理后的太白贝母种子作为材料ꎬ利用实

时 荧 光 定 量 ＰＣＲ 检 测 ＦｔＣ３Ｈ２２、 ＦｔＣ３Ｈ３５、
ＦｔＣ３Ｈ３６、ＦｔＣ３Ｈ４０ 和 ＦｔＣ３Ｈ４６ 的表达量ꎮ

ＧＡ３处理后(图 ５)ꎬ５ 个候选基因在种子萌发

的各个时期都有不同程度的激素响应ꎮ 其中ꎬ
ＦｔＣ３Ｈ２２、 ＦｔＣ３Ｈ３５ 在种子萌发 Ａ、 Ｂ、 Ｃ 时期显著

４１１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 ４　 太白贝母候选基因理化性质及亚细胞定位
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

( ａａ)

相对分子
质量

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

(ｋＤａ)

等电点
ｐＩ

不稳定
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪性
系数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＦｔＣ３Ｈ１ ｃｌｕｓｔｅｒ２８５６８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５６３３６＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ４５０ ４９ ０７６.９４ ９.４４ ４４.１６ ６３.８４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２ ｃｌｕｓｔｅｒ６６７２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１０１６３＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１０ ２７７ ３１ ０７０.７８ ５.７３ ６０.７９ ６３.９０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３ ｃｌｕｓｔｅｒ６６７１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１０１６３＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１５ ４６２ ５４ ００９.８４ ９.１４ ６７.６０ ３４.８７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４ ｃｌｕｓｔｅｒ５７５１２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７９１２７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ７１９ ８０ ２８３.００ ５.８５ ４４.６４ ７８.４４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５ ｃｌｕｓｔｅｒ３０９１９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４９０２５＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ３７８ ４２ ７１３.０９ ７.９９ ４５.８７ ５４.５８ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６ ｃｌｕｓｔｅｒ３９１８５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３７３７８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２３８ ２６ ３９０.５１ ６.９４ ７７.３８ ５１.３０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ７ ｃｌｕｓｔｅｒ２１３６４￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ６１７５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ５３１ ５９ ３９２.３７ ５.６３ ５６.６３ ５６.６３ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ８ ｃｌｕｓｔｅｒ４３１２２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８５３８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３６１ ４１ ５３７.８４ ５.１７ ４７.０４ ６４.３５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ９ ｃｌｕｓｔｅｒ４４９８２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８６８７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２５３ ２６ ４６９.１ ８.７３ ５８.２３ ３９.４１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１０ ｃｌｕｓｔｅｒ７７９１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５４９５２＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２０９ ２４ ３９８.５２ ８.２２ ５４.６１ ５７.４２ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１１ ｃｌｕｓｔｅｒ１２４４６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５４９５２＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ７ ２２５ ２６ ２１５.６０ ８.４３ ５６.８６ ５８.５３ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１２ ｃｌｕｓｔｅｒ４６０２３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５４９５２＿ｃ１＿ｇ２＿ｉ１ ２０７ ２４ １６６.１６ ７.９９ ５４.７１ ５８.４５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１３ ｃｌｕｓｔｅｒ４６０２４￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５４９５２＿ｃ１＿ｇ３＿ｉ１ ２１９ ２５ ４１６.６４ ８.２４ ５８.０６ ６１.９２ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１４ ｃｌｕｓｔｅｒ１５８５８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１１９３＿ｃ１＿ｇ１＿ｉ８ １ ４５１ １６１ ３１４.０６ ５.２３ ５０.３１ ６０.５２ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１５ ｃｌｕｓｔｅｒ４６６４７￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４１７１＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ５９４ ６５ ２１２.８５ ５.９７ ５１.６１ ５６.８４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１６ ｃｌｕｓｔｅｒ９０４６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１１６５０＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ５６２ ６０ ８５３.９３ ５.０４ ５３.２０ ６６.８０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１７ ｃｌｕｓｔｅｒ５０４４０￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３１２４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３５２ ３７ ９６４.５５ ７.３８ ５７.１８ ６１.３６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１８ ｃｌｕｓｔｅｒ５１７９５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７０４２１＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２４０ ２７ ４６９.５８ ８.２７ ４８.８０ ６２.１７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ１９ ｃｌｕｓｔｅｒ５４３１９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３４８２３＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ７１７ ７７ ３４５.６３ ５.９７ ６５.２７ ６６.９６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２０ ｃｌｕｓｔｅｒ５６０９８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７２１４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３０８ ３１ ７２４.７８ ９.５３ ３９.６９ ５６.５９ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２１ ｃｌｕｓｔｅｒ５６０９９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７２１４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ３１５ ３３ １９０.１７ ９.５４ ５３.５４ ５３.１１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２２ ｃｌｕｓｔｅｒ２９７０４￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５８５３６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３０５ ３２ １８１.７８ ９.５１ ３８.２５ ５６.４３ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２３ ｃｌｕｓｔｅｒ６２１０３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ６４４１＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ４２７ ４６ ９５３.４１ ８.１１ ２９.３５ ７１.０１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２４ ｃｌｕｓｔｅｒ６５０６７￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７４１７５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２１６ ２３ ４９７.９４ ８.７９ ７４.９７ ６５.５１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２５ ｃｌｕｓｔｅｒ６７３３０￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１４６８５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ １９７ ２１ ９８７.９３ ８.２０ ６４.４８ ６３.３５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

５１１１ 期 袁媛等: 太白贝母种子低温萌发过程中 Ｃ３Ｈ 基因家族鉴定及表达分析



续表 ４

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

( ａａ)

相对分子
质量

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

(ｋＤａ)

等电点
ｐＩ

不稳定
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪性
系数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＦｔＣ３Ｈ２６ ｃｌｕｓｔｅｒ６７３３１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１４６８５＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ２８９ ３１ ８７５.９８ ６.８６ ５１.９５ ６２.１５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２７ ｃｌｕｓｔｅｒ３１９８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８１４＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ３ ４５２ ５０ ８８１.６４ ９.７０ ６０.５６ ５７.３７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２８ ｃｌｕｓｔｅｒ７０６６３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５３８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ６３１ ６９ ８５６.３３ ６.４３ ６７.３１ ６１.６６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ２９ ｃｌｕｓｔｅｒ６４９４￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５３８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ７１７ ７７ ３４５.６３ ５.９７ ６５.２７ ６６.９６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３０ ｃｌｕｓｔｅｒ９１０６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５３８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ４ ３５０ ３８ ５７９.６８ ９.６０ ４９.２２ ５５.４６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３１ ｃｌｕｓｔｅｒ７２５７９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３１０２７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ５７８ ６２ ５３０.９６ ４.５９ ５８.６３ ６２.０４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３２ ｃｌｕｓｔｅｒ１７０４６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１３５１８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ７７５ ８４ ９１０.０２ ６.３８ ５４.３１ ７４.２８ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３３ ｃｌｕｓｔｅｒ２１５８２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５７８６４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２４７ ２８ １２６.０２ ８.７４ ５５.１１ ５２.１９ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３４ ｃｌｕｓｔｅｒ７４４９８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ６９９１８＿ｃ０＿ｇ３＿ｉ１ ５８０ ６１ ８２３.２６ ８.２９ ６１.９９ ５４.５９ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３５ ｃｌｕｓｔｅｒ７１４１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７３９＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ３６６ ４１ ５１７.０７ ７.２２ ５０.５５ ６６.３４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３６ ｃｌｕｓｔｅｒ７５７８７￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８３６２０＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ５４７ ５７ ９９８.９２ ８.３２ ４５.５９ ５７.５５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３７ ｃｌｕｓｔｅｒ７４８０９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２９５５６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ４０１ ４３ ０５６.１７ ８.１９ ４５.４７ ５６.５６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３８ ｃｌｕｓｔｅｒ７４８０８￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２９５５６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ４４４ ４７ ７１８.３６ ８.６９ ５３.９７ ６２.７５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ３９ ｃｌｕｓｔｅｒ１９０３６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ４４７５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ４７４ ５１ ３５７.５８ ８.３０ ６５.７５ ５２.５５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４０ ｃｌｕｓｔｅｒ６１３１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８６７３＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ５ ４０３ ４３ ８８１.２６ ７.７０ ４８.４０ ４９.１６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４１ ｃｌｕｓｔｅｒ７７４８０￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１６９３６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２ ４５３ ４８ ７２７.５４ ８.１５ ６３.９５ ５２.１２ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４２ ｃｌｕｓｔｅｒ７８０３２￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１０８４＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ２９０ ３０ ２０３.３５ ９.４１ ４０.１２ ５９.０７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４３ ｃｌｕｓｔｅｒ７８０３３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１０８４＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ２ ２１１ ２１ ９５２.００ ９.０４ ３９.００ ６５.８８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＦｔＣ３Ｈ４４ ｃｌｕｓｔｅｒ４１２３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５４２＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３３４ ３８ １２２.８８ ９.０３ ６４.２４ ４４.４０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４５ ｃｌｕｓｔｅｒ８１３６９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８５５＿ｃ１＿ｇ１＿ｉ１ ６６３ ７１ ３０２.７２ ６.０６ ５６.７１ ６９.２６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４６ ｃｌｕｓｔｅｒ８９８５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３１７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１６ ３４４ ３６ ８１３.０５ ６.５０ ４３.８５ ６３.６３ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４７ ｃｌｕｓｔｅｒ８１３７１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８５５＿ｃ１＿ｇ２＿ｉ１ ５６８ ６０ ５３８.１７ ８.３３ ６１.５２ ７１.２９ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４８ ｃｌｕｓｔｅｒ１９４１３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１７２２７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ３２７ ３６ ０６５.５３ ７.１１ ６８.５８ ５５.５０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ４９ ｃｌｕｓｔｅｒ８４１８１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８３４１４＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３２６ ３６ ３９３.３５ ８.３７ ４９.７９ ４３.０１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

６１１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



续表 ４

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

( ａａ)

相对分子
质量

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

(ｋＤａ)

等电点
ｐＩ

不稳定
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪性
系数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＦｔＣ３Ｈ５０ ｃｌｕｓｔｅｒ３３７１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３４７３１＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ９ ６２０ ６９ ０４１.４５ ８.１８ ３９.５０ ７５.４０ 内质网
Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ
ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

ＦｔＣ３Ｈ５１ ｃｌｕｓｔｅｒ８６５９３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２０６９８＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ３７２ ４０ １２８.８４ ７.６９ ４１.４８ ５７.５５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５２ ｃｌｕｓｔｅｒ１６６８０￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８１７＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ２ ７８１ ８５ ４０３.０４ ５.０６ ４８.４７ ６４.２４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５３ ｃｌｕｓｔｅｒ８８８３５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ５１２３＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ５１６ ５５ １５７.７５ ８.４５ ６４.２０ ４５.７８ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５４ ｃｌｕｓｔｅｒ９２３５３￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ８４３９０＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ４１６ ４５ ２０４.９５ ９.１８ ５１.７０ ５２.７９ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５５ ｃｌｕｓｔｅｒ９５９００￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８８４５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ４ ３２０ ３６ ０６９.２１ ５.８８ ３９.７４ ５３.７５ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５６ ｃｌｕｓｔｅｒ９５９０９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１８８７５＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ４２４ ４７ ５７１.２９ ５.５０ ６３.０８ ５６.８４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５７ ｃｌｕｓｔｅｒ２０６５６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３１３６＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ３ ４５３ ４９ ３５８.４７ ８.０９ ６１.９０ ５３.８４ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５８ ｃｌｕｓｔｅｒ９８００９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３１３６＿ｃ０＿ｇ２＿ｉ１ ５０３ ５４ ７３８.０５ ９.０８ ６２.３４ ６１.４７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ５９ ｃｌｕｓｔｅｒ１６３２９￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ１９２８８＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ６ ４６７ ５１ ２５９.３８ ９.００ ４９.１４ ４３.５１ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６０ ｃｌｕｓｔｅｒ１０２９１６￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ７２６４７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ３７８ ４０ ７３０.０５ ６.７８ ６５.７４ ５８.１７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６１ ｃｌｕｓｔｅｒ１０５８５５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３３２５７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ４６９ ５０ ３２４.８３ ８.６０ ５５.１３ ７１.５６ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６２ ｃｌｕｓｔｅｒ１０６１６５￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４００７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１ ２２４ ２４ ７３８.７２ ８.２７ ２９.３２ ５８.９３ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６３ ｃｌｕｓｔｅｒ８１３７０￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ３８５５＿ｃ１＿ｇ１＿ｉ６ １ １３１ １２４ ２１０.３８ ８.６２ ５７.５４ ５３.２０ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６４ ｃｌｕｓｔｅｒ２２６１￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３１７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ１７ ３３０ ３５ ８０３.１６ ８.４３ ６１.４１ ５４.６７ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

ＦｔＣ３Ｈ６５ ｃｌｕｓｔｅｒ１０６４２７￣ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３１７＿ｃ０＿ｇ１＿ｉ２１ ９９２ １０８ ６５０.０３ ８.７０ ５３.４０ ５１.４２ 细胞核
Ｃｅｌｌ ｎｕｃｌｅａｒ

高于对照(较对照上调约 ３ 倍)ꎬ说明 ＦｔＣ３Ｈ２２、
ＦｔＣ３Ｈ３５ 在 Ａ、Ｂ、Ｃ 时期可能通过响应 ＧＡ３信号ꎬ
正向调控种子早期的萌发进程ꎻＦｔＣ３Ｈ３６ 在种子

萌发的 Ｅ 时期表达高于其他时期ꎻＦｔＣ３Ｈ４０ 在种

子萌发 Ａ 时期表达高于其他时期ꎬ说明 ＦｔＣ３Ｈ４０
在 Ａ 时期通过响应激素来促进该时期种子的萌

发ꎻＦｔＣ３Ｈ４６ 在 Ｅ 时期高度表达(与对照相比上调

约 ２.５ 倍)ꎬ说明其主要通过响应 ＧＡ３来参与调控

种子后期萌发ꎮ
２.６ 太白贝母候选 Ｃ３Ｈ 基因在 ＡＢＡ 处理下的表

达分析

在 ＡＢＡ 处理后(图 ６)ꎬ在种子萌发的 Ｂ、Ｃ、Ｅ

时期ꎬ ＦｔＣ３Ｈ２２ 的表达量显著升高ꎬ而在 Ａ、Ｄ 时

期ꎬ ＦｔＣ３Ｈ２２ 的表达量则显著降低ꎻ种子萌发 Ｂ、Ｃ
时期ꎬ ＦｔＣ３Ｈ３５ 的表达量显著增加ꎬ而在 Ａ 时期ꎬ
ＦｔＣ３Ｈ３５ 的表达量显著低于对照组ꎻ ＦｔＣ３Ｈ３６ 只在

种子萌发的 Ｃ、Ｄ 时期显著低于对照组ꎬ其他时期无

明显变化ꎻＦｔＣ３Ｈ４０ 在 Ａ、Ｂ、Ｄ 时期表达量显著高于

对照ꎬＣ 时期显著低于对照ꎻ ＦｔＣ３Ｈ４６ 在萌发的 Ａ、
Ｂ、Ｃ 时期表达量显著升高ꎬ其他时期无明显变化ꎮ

３　 讨论与结论

植物 Ｃ３Ｈ 锌指蛋白是一种转录因子ꎬ 可识别
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绿色三角表示拟南芥ꎻ蓝色圈表示水稻ꎻ红色五角星表示太白贝母ꎮ 下同ꎮ
Ｇｒｅｅｎ ｔｒｉａｎｇｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎻ ｂｌｕｅ ｃｉｒｃｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａꎻ ｒｅｄ ｐｅｎｔａｇｒａｍ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 太白贝母、拟南芥和水稻 Ｃ３Ｈ 基因家族蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｃ３Ｈ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓꎬ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ａｎｄ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ

并结合 ｍＲＮＡꎬ进而实现对基因表达的调控ꎬ在植

物生长发育中发挥重要作用( Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２３)ꎮ
本研究从太白贝母中鉴定到 Ｃ３Ｈ 蛋白 ６５ 个ꎮ 理

化性质分析结果显示ꎬ Ｃ３Ｈ 蛋白的氨基酸数、相
对分子质量、等电点、脂肪性系数等均有差异ꎬ暗
示了不同的 Ｃ３Ｈ 蛋白发挥生物学功能所需 ｐＨ 环

境有所差异ꎬ６５ 条太白贝母 Ｃ３Ｈ 氨基酸序列中有

４５ 条亲疏水值是负值且小于－０.５ꎬ推测大部分太

白贝母种子 Ｃ３Ｈ 蛋白质是亲水蛋白ꎬ亚细胞定位

预测显示ꎬ除 ＦｔＣ３Ｈ４３ 和 ＦｔＣ３Ｈ５０ 定位在叶绿体

和内质网外ꎬ其余 Ｃ３Ｈ 蛋白均位于细胞核中ꎬ该
预测结果为后续研究太白种子 Ｃ３Ｈ 转录因子家

族的功能提供了重要的线索和基础ꎮ
在太白贝母低温萌发的第 １ 个阶段ꎬ即种子打

破休眠阶段ꎬ６５ 个 Ｃ３Ｈ 基因都显著高表达ꎬ这可

能与 Ｃ３Ｈ 基因促进植物生长发育和响应低温胁迫

的调控作用有关ꎬ因此它们可能参与了低温胁迫

或种子的萌发ꎮ 在种子萌发的 ５ 个阶段中一直保

持 高 表 达 的 ＦｔＣ３Ｈ２２、 ＦｔＣ３Ｈ３５、 ＦｔＣ３Ｈ３６、
ＦｔＣ３Ｈ４０ 和 ＦｔＣ３Ｈ４６ 被认为是太白贝母中最关键
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Ａ. 保守基序ꎻ Ｂ. 结构域ꎮ
Ａ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆꎻ Ｂ. Ｄｏｍａｉｎ.

图 ３　 太白贝母 Ｃ３Ｈ 家族蛋白保守基序和保守结构域分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ａｎｄ ｄｏｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ３Ｈ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ ｔａｉｐａｉｅｎｓｉｓ

的 ５ 个 Ｃ３Ｈ 基因ꎮ ＧＡ３ 是打破种子休眠的植物

激素ꎬ而与 ＧＡ３ 互为拮抗的 ＡＢＡ 则促进种子休

眠ꎬ但同时 Ｃ３Ｈ 基因提高植物的抗寒性需要依赖

于 ＡＢＡ 介导的激素途径ꎮ 外源激素处理实验结

果发现ꎬ５ 个 ＦｔＣ３Ｈ 基因在种子萌发的 ５ 个阶段

(Ａ－Ｅ)呈现动态表达特征ꎬ进一步揭示其功能分

工与协同机制ꎮ 在萌发启动阶段(Ａ 阶段) ꎬ喷施

ＧＡ３后 ＦｔＣ３Ｈ４６ 表达量无显著变化ꎬ而喷施 ＡＢＡ
后 其 表 达 量 显 著 上 调ꎻ 相 反ꎬ ＦｔＣ３Ｈ２２ 和

ＦｔＣ３Ｈ３５ 仅特异性响应 ＧＡ３ 信号ꎮ 这与柳枝稷

(Ｐａｎｉｃｕｍ ｖｉｒｇａｔｕｍ)中 ＰｖＣ３Ｈ７２ 通过 ＡＢＡ 途径

增强抗寒性的分子机制高度保守 ( Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)相似ꎬ提示 ＦｔＣ３Ｈ４６ 可能主导 ＡＢＡ 依赖

的低温胁迫应答ꎬ而 ＦｔＣ３Ｈ２２ 和 ＦｔＣ３Ｈ３５ 则参

与 ＧＡ３信号驱动的萌发启动ꎮ
随着萌发进程推进( Ｂ－Ｃ 阶段)ꎬＦｔＣ３Ｈ２２ 和

ＦｔＣ３Ｈ３５ 在 ＧＡ３和 ＡＢＡ 双处理下均出现显著表达

峰值ꎬ提示其功能从单一萌发调控向“促萌发－抗
逆”双重角色转变ꎮ 值得注意的是ꎬ在胚根发育关

键阶段(Ｅ 阶段)ꎬＦｔＣ３Ｈ４６ 在 ＧＡ３处理时表达量

较 ＡＢＡ 处理组提升约 ３.８ 倍ꎬ其动态模式与美洲

黑杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄｅｌｔｏｉｄｅｓ)中 ＰｄＣ３Ｈ１７ 通过根发育增
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ａ. 胚率约 １２％ꎻ ｂ. 胚率约 １４％ꎻ ｃ. 胚率约 １４％ꎻ ｄ. 胚率约 ２０％ꎻ ｅ. 胚率约 ２０％ꎮ 在 ２５ ℃下ꎬ种胚增长趋势较弱ꎬ因此在本研
究中只关注 ４ ℃的萌发ꎮ
ａ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ １２％ꎻ ｂ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ １４％ꎻ ｃ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ １４％ꎻ ｄ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ ａｂｏｕｔ ２０％ꎻ ｅ. Ｅｍｂｒｙｏ ｒａｔｅ ｉｓ
ａｂｏｕｔ ２０％. Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒｅｎｄ ｏｆ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏ ｉｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｗｅａｋ ａｔ ２５ ℃ꎬ ｓｏ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｔ ４ ℃ ｉｓ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ.

图 ４　 Ｃ３Ｈ 家族成员在种子不同萌发阶段转录组分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ３Ｈ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｓｅｅｄｓ
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∗表示 Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎻ ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１ꎻ ∗∗∗∗表示 Ｐ<０.０００ １ꎻ ｎｓ 表示不显著ꎮ 下同ꎮ
∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０１ꎻ ∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.００１ꎻ ∗∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０００ １ꎻ ｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 ＧＡ３处理对 Ｃ３Ｈ 家族成员表达量的影响

Ｆｉｇ. ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＧＡ３ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｃ３Ｈ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

图 ６　 ＡＢＡ 处理对 Ｃ３Ｈ 家族成员表达量的影响
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＡＢＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｃ３Ｈ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ
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强抗旱性的功能特征相似( Ｚｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎬ
提示该基因可能通过调控根系形态建成增强低温

适应性ꎮ 此外ꎬＦｔＣ３Ｈ４０ 在全程维持 ＡＢＡ 响应特

征ꎬ而 ＦｔＣ３Ｈ２２ 特异性在 Ｃ、Ｅ 阶段激活ꎬ分别对

应持续抗寒调控和萌发终末阶段的特异性功能ꎮ
本研究揭示了 Ｃ３Ｈ 基因家族成员通过时序性

表达重编程实现功能可塑性ꎬ在种子萌发过程中

动态平 衡 “ 生 长 发 育 － 胁 迫 应 答 ” 双 重 需 求ꎮ
ＦｔＣ３Ｈ４６ 可能通过阶段特异性功能转换(Ａ 阶段

抗寒应答ꎬＥ 阶段根发育调控)实现多重生物学效

应ꎬ该发现为解析植物转录因子的时空功能分化

提供了新视角ꎮ 这些结果为药用植物低温萌发调

控网络的解析及抗逆分子育种靶标筛选奠定了重

要理论基础ꎮ
致谢　 感谢徐艳姣、李炎、张晓玉、吴靓、陈永

生参与部分实验及数据整理ꎻ董家帮承担转录组

数据分析与基因筛选工作ꎻ梁艳丽老师负责项目

构思ꎬ并指导实验设计、数据分析、论文写作与修

改ꎮ 谨向上述各位作者表示由衷的感谢ꎮ
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