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摘　 要: 白芷为常用的药食同源物种ꎬ既是临床常用中药ꎬ又是香料ꎬ用途十分广泛ꎮ 为获取白芷全基因组

序列信息ꎬ该研究首次以杭白芷叶片 ＤＮＡ 为材料ꎬ采用 Ｎａｎｏｐｏｒｅ 测序技术构建杭白芷全基因组数据库ꎬ并
利用生物信息学方法对获得的核苷酸序列进行组装、功能注释以及进化分析研究ꎮ 结果表明:(１)原始测序

数据过滤后获得 ６６２ Ｇｂ 三代数据ꎬＲｅａｄ Ｎ５０ 约为 ３２ ９３２ ｂｐꎬ经过组装得到杭白芷基因组大小为 ５.６ Ｇｂꎬ
Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 约为 ８０６ ６３８ ｂｐꎮ (２)组装后的序列通过与 ＫＯＧ、ＧＯ、ＫＥＧＧ 等功能数据库比对ꎬ得到了功能注

释的基因占 ６６.４７％ꎬＫＯＧ 功能注释结果表明杭白芷的蛋白功能主要集中在一般功能预测、翻译后修饰、蛋
白质转换、伴侣以及信号转导机制ꎻＧＯ 功能分类表明杭白芷的基因集中在生物学过程及细胞组分ꎻＫＥＧＧ
通路注释表明参与代谢途径的基因占主要地位ꎮ (３)杭白芷中鉴定到 ４５ 个 ＢＧＬＵ 家族基因ꎮ 该研究首次

利用第三代测序技术对杭白芷全基因组进行解析ꎬ为杭白芷的系统生物学研究和 ＢＧＬＵ 在杭白芷生长发育

中的后续功能研究提供了重要的理论参考ꎮ
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ｆａｍｉｌｙꎬ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ

　 　 白芷为伞形科(Ａｐｉａｃｅａｅ)植物白芷(Ａｎｇｅｌｉｃａ
ｄａｈｕｒｉｃａ)或杭白芷(Ａ. ｄａｈｕｒｉｃａ ｖａｒ. ｆｏｒｍｏｓａｎａ)的

干燥根ꎬ主产于四川、杭州等地ꎬ多为栽培品ꎮ 白

芷是常见的药食同源药材ꎬ在临床上可用于感冒

头痛、眉棱骨痛、牙痛、疮疡肿痛等各种类型的疼

痛症状(国家药典委员会ꎬ２０２０)ꎬ在日常生活中也

可以作为香料使用ꎮ 同时ꎬ因其气味芳香ꎬ被广泛

应用于化妆品、洗护用品等方面(于静和朱艳华ꎬ
２０１４)ꎮ 白芷含有多种活性成分ꎬ如香豆素类、挥
发油类、多糖类、生物碱类等(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｚｈａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ现代研究表明其主要有效成分是香

豆素类和挥发油类ꎬ具有解热镇痛、抗炎、抗病原

微生物、抗肿瘤、降压、保肝等多种药理作用(吉庆

等ꎬ２０２０ꎻ王蕊等ꎬ２０２０)ꎮ
白芷的应用前景十分广泛ꎬ但近年对白芷的

研究多数集中在化学成分、栽培技术、药理药效的

解析等方面ꎬ而少有关于白芷遗传信息的研究ꎬ目
前只见对白芷转录组进行测序分析 (吴萍等ꎬ
２０２０)的研究ꎬ对白芷 ＣＯＳＮＴＡＮＳ￣ｌｉｋｅ(蒋翼杰等ꎬ
２０２１)、ＮＡＣ(黄文娟等ꎬ２０２１)、ＭＹＢ￣ｒｅｌａｔｅｄ(姚菲

等ꎬ２０２２)基因家族的研究以及白芷中香豆素合成

关键基因的挖掘均是依据转录组数据进行(刘洋ꎬ
２０１９)ꎬ白芷基因组数据的缺乏导致无法获取白芷

完整的遗传信息ꎬ更多的研究无法开展或进一步

深入ꎬ因此对其进行全基因组测序显得十分重要ꎮ
香豆素类成分既是白芷的药效成分ꎬ又是香

气成分ꎬ香豆素类化合物广泛存在于自然界的多

种植 物 中ꎬ 如 伞 形 科、 芸 香 科、 桑 科 等 的 植 物

(Ｖｅｎｕｇｏｐａｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ近年来对香豆素的生物

合成途径研究较多ꎬ一些关键酶及功能作用的解

析也较为清晰(段珍等ꎬ２０２２)ꎮ 其中ꎬ就包括 β￣葡
萄糖苷酶( β￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅꎬ ＢＧＬＵ)ꎬβ￣葡萄糖苷酶家

族不仅在香豆素的生物合成中起到重要调控作

用ꎬ而且广泛参与植物激素信号激活( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)、次生代谢(Ｓａｍｐｅｄｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等多种重

要生理过程ꎮ 有研究表明 β￣葡萄糖苷酶家族在草

木樨的香豆素合成中起到重要调控作用(吴凡ꎬ
２０２１)ꎬ在玉米中能通过催化碳水化合物部分和香

豆素核心结构间的 β￣葡萄糖苷键的水解ꎬ进而产

生香豆素苷元形式ꎻ黑曲霉来源的 β￣葡萄糖苷酶

对丁公藤粗提物中的东莨菪苷可特异性水解ꎬ并
使其含量提高 ４７％(于坤朋等ꎬ２０２３)ꎻ从拟南芥中

分离的 ３ 种 β￣葡萄糖苷酶能特异性水解东莨菪苷

成东莨菪内酯ꎬ东莨菪内酯属于香豆素类成分ꎬ在
白芷中也有存在ꎬ课题组推测在白芷的香豆素成

分合成中ꎬＢＧＬＵ 基因也起到关键作用ꎮ
目前未见关于白芷高质量基因组的研究ꎬ对

白芷中香豆素合成途径的解析也较少ꎬ为了进一

步丰富白芷遗传进化的研究资料ꎬ本研究通过对

杭白芷进行第二代、第三代基因组测序ꎬ对测序数

据进行组装、注释等ꎬ获得杭白芷的高质量基因

组ꎬ并进行功能注释、基因家族聚类等分析ꎬ然后

挖掘香豆素合成途径关键基因 ＢＧＬＵꎬ通过在线软

件对基因组中提取的 ＢＧＬＵ 序列进行基本的特征

分析ꎬ拟探讨以下问题:( １)杭白芷基因组概况ꎻ
(２)基因功能主要集中在哪些生物学过程及代谢

通路ꎻ(３)ＢＧＬＵ 基因家族的基本特征是什么ꎮ 以

期为白芷的后续研究提供数据基础及分子基础ꎬ

８７７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



为后续深入研究 ＢＧＬＵ 基因家族在白芷香豆素合

成途径中的功能提供前期基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料及 ＤＮＡ 提取

杭白芷植株采自成都中医药大学药用植物

园ꎬ经国家中药种质资源库专家高继海副教授鉴

定为伞形科植物杭白芷 ( Ａｎｇｅｌｉｃａ ｄａｈｕｒｉｃａ ｖａｒ.
ｆｏｒｍｏｓａｎａ)ꎮ 采摘新鲜、幼嫩、无病虫害的叶片ꎬ先
用蒸馏水清洗表面ꎬ再用 ７５％乙醇清洗 ３ 次ꎬ擦干

后置于－８０ ℃冻存ꎬ备用ꎮ
参照沙丽萍(２０１８)采用 ＣＴＡＢ 法提取杭白芷

叶片 ＤＮＡꎮ 提取的 ＤＮＡ 需通过琼脂糖凝胶电泳

和 Ｑｕｂｉｔ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ 检测浓度ꎬ以及 Ｎａｎｏｄｒｏｐ 检测

纯度和完整度ꎮ
１.２ 文库构建及测序

(１)ＭＧＩＳＥＱ￣２００ 测序:提取的杭白芷基因组

ＤＮＡ 经检测合格以后ꎬ通过酶解随机打断成片段ꎬ
经末端修复、加 Ａ 尾、加测序接头、纯化、ＰＣＲ 扩增

等步骤构建插入片段长度为 １５０ ｂｐ 的 ＤＮＡ 文库ꎮ
将构建好的文库在 ＭＧＩＳＥＱ￣２００ 平台进行双端

测序ꎮ
(２)Ｎａｎｏｐｏｒｅ 测序:利用磁珠对检测合格的

ＤＮＡ 进行富集和纯化ꎬ并对纯化后的 ＤＮＡ 进行损

伤修复、末端修复、加 Ａ 尾后再纯化ꎻ将产物进行

测序相关的连接及纯化ꎬ得到最终上机文库ꎻ用
Ｑｕｂｉｔ 对建好的 ＤＮＡ 文库进行精确的定量检测ꎬ取
一定量的 ＤＮＡ 文库混合上机相关试剂后加入流

动槽中ꎻ在 ＧｒｉｄＩＯＮ 测序仪上进行单分子测序ꎬ得
到原始数据ꎮ
１.３ 基因组测序数据的质量控制

二代原始测序数据中包含的接头信息ꎬ低质

量碱基ꎬ未测出的碱基(以 Ｎ 表示)等会对后续的

信息分析造成很大的干扰ꎬ这些干扰信息需要利

用 ＦａｓｔＱＣ ｖ０.１１.９ 软件和 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ０.３９ 软件

进行过滤ꎬ最终得到有效数据( ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ)用于后

续分析ꎮ
使用 ＮａｎｏＰｌｏｔ ｖ１. ２０. ０ 软件对三代 Ｎａｎｏｐｏｒｅ

测序数据的测序质量进行检测ꎬ再利用 ＮａｎｏＦｌｉｔ
ｖ２.８.０ 软件进行低质量和短片段数据的过滤ꎮ
１.４ 基因组大小和杂合度评估

利用 ＭＧＩＳＥＱ￣２００ 测序得到的 ｒｅａｄｓ 数据ꎬ采

用 Ｊｅｌｌｙｆｉｓｈ ｖ１.１.１０ 做 Ｓｕｒｖｅｙ 分析来预估基因组大

小、杂合率及重复序列占比ꎬ以判断基因组复杂情

况ꎮ 采用基因 Ｋ￣ｍｅｒ 的分析方法来估计杭白芷基

因组特征ꎮ
１.５ 基因组组装及评估

为得到高准确性的三代组装结果ꎬ先采用

Ｃａｎｕ ｖ２. １. １ ( Ｋｏｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 软 件 对 Ｃｌｅａｎ
Ｒｅａｄｓ 进行纠错ꎬ然后将纠错后的数据进行组装ꎬ
用 Ｒａｃｏｎ ｖ１.０.０(Ｓｅｎｏｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)软件对组装结

果进行纠错ꎬ再用 Ｐｉｌｏｎ ｖ１.２２ 软件使用二代数据

进行校正ꎬ最后利用 ＢＵＳＣＯ ｖ５. １. ２( Ｓｉｍãｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)软件对组装完成的基因组进行完整性评估ꎮ
１.６ 序列预测

首先ꎬ基于结构预测和从头预测(Ａｂ ｉｎｉｔｉｏ)的

原理ꎬ使用 ＬＴＲ Ｆｉｎｄｅｒ ｖ１.０５(Ｘｕ ＆ Ｗａｎｇꎬ ２００７)、
ＲｅｐｅａｔＳｃｏｕｔ ｖ１.０.６、ＰＩＬＥＲ￣ＤＦ ｖ２.４ 软件构建重复

序列数据库ꎬ利用 ＰＡＳＴＥＣｌａｓｓｉｆｉｅｒ ｖ２. ０ 对构建好

的重复序列库进行分类ꎻ然后ꎬ基于重复序列数据

库 Ｒｅｐｂａｓｅ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｇｉｒｉｎｓｔ. ｏｒｇ / ｒｅｐｂａｓｅ / )合并

作为最终的杭白芷基因组的重复序列数据库ꎻ最
后ꎬ基于构建好的数据库采用 ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ ｖ４.１.２
软件对杭白芷进行重复序列的预测ꎮ

基于从头预测和同源物种预测(Ｈｏｍｏｌｏｇ)两种

原理对杭白芷基因组进行基因预测ꎬ并对预测结果

进行评估ꎮ 首先ꎬ利用 Ｇｅｎｓｃａｎ ｖ１. ０、Ａｕｇｕｓｔｕｓ ｖ３.
３.１、ＧｌｉｍｍｅｒＨＭＭ ｖ３.０.４、ＧｅｎｅＩＤ ｖ１.４、ＳＮＡＰ ｖ８.０.０
进行从头预测ꎻ然后ꎬ使用 ＧｅＭｏＭａ ｖ１.３.１ 进行基于

同源物种的预测ꎻ最后ꎬ利用 ＥｖｉｄｅｎｃｅＭｏｄｅｌｅｒ ｖ１.１.０
整合和校正上述方法得到的预测结果ꎮ 针对非编

码 ＲＮＡ 预测ꎬ包括 ｍｉｃｒｏＲＮＡ、ｒＲＮＡ 及 ｔＲＮＡ 等已知

功能的 ＲＮＡꎬ分别基于 Ｒｆａｍ(Ｆｉｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)数

据库和 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库并利用 Ｉｎｆｅｎａｌ ｖ１.１.３ 进行

ｒＲＮＡ 和 ｍｉｃｒｏＲＮＡ 预测ꎻ利用 ｔＲＮＡｓｃａｎ￣ＳＥ ｖ２.０. ７
识别 ｔＲＮＡꎮ
１.７ 功能基因注释

对预测得到的基因序列与 ＮＲ(Ｎｏｎ￣Ｒｅｄｕｎｄａｎｔ
Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａｂａｓｅ )、 ＫＯＧ ( ＥｕＫａｒｙｏｔｉｃ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ
Ｇｒｏｕｐｓ)、 ＫＥＧＧ ( Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
Ｇｅｎｏｍｅｓ)、 ＴｒＥＭＢＬ 等 功 能 数 据 库 做 ＢＬＡＳＴ
ｖ２.２.３１比对ꎬ设置比对筛选阈值( ｅ￣ｖａｌｕｅ< １ｅ￣５)ꎬ
得到基因功能注释ꎮ 基于 ＮＲ 数据库比对结果ꎬ应
用软件 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ ｖ５. ２. ５ 进行 ＧＯ 数据库的功能

注释ꎮ

９７７４ 期 王雅兰等: 白芷全基因组测序分析及 ＢＧＬＵ 基因家族分析



１.８ 基因家族聚类分析及系统进化分析

利用杭白芷和其同科物种的对比来寻找基

因家族ꎬ从 ＮＣＢＩ 数据库中下载杭白芷同科植物

芹菜(Ａｐｉｕｍ ｇｒａｖｅｏｌｅｎｓ) ( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１) 、胡萝

卜( Ｄａｕｃｕｓ ｃａｒｏｔａ ｓｕｂｓｐ. ｓａｔｉｖｕｓ) ( Ｉｏｒｉｚｚｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６ ) 的 蛋 白 序 列ꎬ 从 ＣＧＤＢ ( ｈｔｔｐ: / / ｃｇｄｂ.
ｂｉｏ２ｄｂ.ｃｏｍ)下载芫荽(Ｃｏｒｉａｎｄｒｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ) ( Ｓｏｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)蛋白序列ꎮ 通过 ＯｒｔｈｏＭＣＬ ｖ２.０( Ｌｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)软件对 ａｌｌ￣ｖｓ￣ａｌｌ ｂｌａｓｔｐ 获得的所有

物种蛋白序列间的相似性关系进行聚类分析ꎮ
将从 ＯｒｔｈｏＭＣＬ 聚类结果中提取单拷贝蛋白序

列ꎬ通过 Ｍｕｓｃｌｅ ｖ３.８. ３１( Ｅｄｇａｒꎬ ２００４)软件进行

对比 后ꎬ 再 通 过 ＲＡｘＭＬ ｖ８. ２. １２ ( Ｇｕｉｎｄｏｎ ＆
Ｇａｓｃｕｅｌꎬ ２００３)软件采用最大似然法(ＭＬ ＴＲＥＥ)
构建进化树ꎮ
１.９ 杭白芷 ＢＧＬＵ 基因家族成员挖掘

利用 ＳＭＡＲＴ 数据库ꎬ获得拟南芥 ＢＧＬＵ 基因

家族的典型结构域序列 ｔＢＬＡＳＴＮ (Ｐ ＝ ０.００１)ꎬ并
搜索杭白芷基因组数据库ꎬ通过 Ｐｆａｍ 数据库得到

杭白芷中所有 ＢＧＬＵ 基因家族成员ꎮ
１.１０ ＢＧＬＵ 基因家族理化性质、亚细胞定位、蛋白

二级结构及保守域分析

利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) ( Ｗｉｌｋｉｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ ) 在 线 软 件 对

ＢＧＬＵ 家 族 蛋 白 进 行 理 化 性 质 分 析ꎻ 用 Ｐｌａｎｔ￣
ｍＰＬｏｃ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｓｂｉｏ. ｓｊｔｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｂｉｏｉｎｆ / ｐｌａｎｔ￣
ｍｕｌｔｉ / )及 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ.ｈｇｃ. ｊｐ / )
在线软件综合分析其亚细胞定位ꎻ使用 ＳＯＭＰＡ
( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)在线软件分析

其二级结构ꎻ通过 ＭＥＭＥ( ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ /
ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)在线软件分析保守结构域ꎮ
１.１１ ＢＧＬＵ 家族系统进化分析

利用 ＭＥＧＡ 软件中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ ｖ２.０(Ｌａｒｋｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)程序对杭白芷和拟南芥的 ＢＧＬＵ 家族蛋

白序列进行对比ꎬ将对比结果采用邻接法构建系

统发育树ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因组测序

通过测序平台对杭白芷叶片进行全基因组测

序ꎬ对原始数据的 Ｒｅａｄｓ 质量值进行初步过滤ꎬ去

掉低质量和短片段的 Ｒｅａｄｓꎬ统计得到 １５０ Ｇｂ 二

代原始数据、６６２ Ｇｂ 三代原始数据ꎮ 三代数据中ꎬ
Ｒｅａｄ Ｎ５０ 为 ３２ ９３２ ｂｐꎬ 最 长 Ｒｅａｄｓ 的 长 度 为

４２２ ８３３ ｂｐꎬ平均长度为 ２７ ７５０ ｂｐꎬ测序质量符合

后续组装要求ꎮ Ｓｕｒｖｅｙ 分析得出杭白芷基因组的

大小约为 ５.２ Ｇｂꎮ
２.２ 基因组组装及评估

借助 Ｃａｎｕ 软件对杭白芷进行纠错组装ꎬ基因

组大小约为 ５.６ ＧｂꎬＣｏｎｔｉｇ Ｎ５０ 为 ８０６ ６３８ ｂｐꎬ最
长的 Ｃｏｎｔｉｇ 为 ２１ ６７７ ９６１ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３５.７３％ꎮ
组装后的基因组采用 ＢＵＳＣＯ ｖ５.１.２ 软件评估ꎬ在
组装的基因中共找到 １ ５８０ 个完整的 ＢＵＳＣＯ 基

因ꎬ其 中 完 整 单 拷 贝 的 １ ２７２ 个ꎬ Ｆｒａｇｍｅｎｔｅｄ
ＢＵＳＣＯ １８ 个基因ꎬ有 １６ 个基因在 Ｅｍｂｒｙｏｐｈｙｔａ＿
ｏｄｂ１０ 数据库中没有找到ꎬＢＵＳＣＯ 评估基因组完

整度为 ９７.９％ꎬ表明该组装结果较为完整ꎮ
２.３ 基因预测结果

利用 ＲｅｐｅａｔＭａｓｋｅｒ ｖ４.１.２ 软件进行重复序列

预测得到包含 ５.４ Ｇｂ 重复序列的杭白芷基因组ꎬ
占比 ９１.３６％ ꎮ 其中ꎬ长散在重复序列( ＬＩＮＥ)数

目为 ２１ ７２６ 条ꎬ占比 ０. ４１％ꎻ短散在重复序列

(ＳＩＮＥ)数目为 ０ 条ꎻ长末端重复序列( ＬＴＲ)数目

为 ３ ５５０ ５２４ 条ꎬ 占 比 ６９. ０７％ꎻ ｃｏｐｙｉａ 数 目 为

１ ０８３ ００４条ꎬ占比 ３０. ０１％ꎻｇｙｐｓｙ 数目为 ９８９ ９８５
条ꎬ占比 ２４.５６％ꎻＲｏｌｉｎｇ￣ｃｉｒｃｌｅｓ 数目为 ２ ８９３ 条ꎬ占
比 ０.０３％ꎻ简单重复序列( ＳＳＲ)数目为 ７ ７１０ 条ꎬ
占比 ０.０３％ꎮ

在 获 得 的 ６７ ００４ 个 基 因 中ꎬ 有 ３４ １１９
(５０.９２％)个基因得到了其他物种同源性鉴定或

ＲＮＡ￣ｓｅｑ 数据的支持ꎮ 共鉴定出 ２ ７４９ 个非编码

ＲＮＡ (ｎｃＲＮＡ)ꎬ其中核糖体 ＲＮＡ ( ｒＲＮＡ) ２０ 个、
转 移 ＲＮＡ ( ｔＲＮＡ ) ７８１ 个、 小 分 子 ＲＮＡ
(ｍｉｃｒｏＲＮＡ)９７ 个和小核 ＲＮＡ (ｓｎＲＮＡ)１ ５０５ 个ꎮ
２.４ 基因功能注释与分析

通过 ＫＯＧ 功能注释(图 １)可得出ꎬ杭白芷基

因组共 ２９ ７８８ 个基因获得注释ꎬ占预测到的总基

因数的 ４４.４６％ꎮ 从图 １ 中可以看出ꎬ杭白芷的蛋

白功能主要集中在翻译后修饰、蛋白质转换和伴

侣ꎬ占比为 １０.８％ꎻ其次为信号转导机制ꎬ占比为

１０.１％ꎬ转录ꎬ占比为 ６.７％ꎻ碳水化合物转运和代

谢ꎬ占比为 ３.７％ꎻ一般功能预测ꎬ占比为 ２２. ８％ꎮ
这些基因的差异性表达可以为今后杭白芷的深入

研究提供数据支持ꎮ
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Ａ. ＲＮＡ 加工和修饰ꎻ Ｂ. 染色质结构和动力学ꎻ Ｃ. 能量生产和转换ꎻ Ｄ. 细胞周期调控ꎬ细胞分裂ꎬ染色体分配ꎻ Ｅ. 氨基酸转运
和代谢ꎻ Ｆ. 核苷酸转运和代谢ꎻ Ｇ. 碳水化合物转运和代谢ꎻ Ｈ. 辅酶转运和代谢ꎻ Ｉ. 脂质转运和代谢ꎻ Ｊ. 翻译ꎬ核糖体结构和生
物合成ꎻ Ｋ. 转录ꎻ Ｌ. 复制ꎬ重组和修复ꎻ Ｍ. 细胞壁 / 细胞膜 / 胞外被膜生物合成ꎻ Ｎ. 细胞运动ꎻ Ｏ. 翻译后修饰ꎬ蛋白质转换ꎬ伴
侣ꎻ Ｐ. 无机离子转运和代谢ꎻ Ｑ. 次级代谢产物的生物合成ꎬ转运和代谢ꎻ Ｒ. 一般功能预测ꎻ Ｓ. 功能未知ꎻ Ｔ. 信号转导机制ꎻ
Ｕ. 胞内运输ꎬ分泌和囊泡运输ꎻ Ｖ. 防御机制ꎻ Ｗ. 胞外结构ꎻ Ｙ. 细胞核结构ꎻ Ｚ. 细胞骨架ꎮ
Ａ. ＲＮＡ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｃｈｒｏｍａｔｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓꎻ Ｃ. Ｅｎｅｒｇｙ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎꎻ Ｄ. Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｃｅｌｌ
ｄｉｖｉｓｉｏｎꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇꎻ Ｅ. Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｆ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｇ. Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｈ. Ｃｏｅｎｚｙｍｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｉ. Ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｊ. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎꎬ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ｋ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎꎻ Ｌ. Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎꎬ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒꎻ Ｍ. Ｃｅｌｌ ｗａｌｌ / ｍｅｍｂｒａｎｅ / ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ｎ. Ｃｅｌｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎻ
Ｏ. Ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｕｒｎｏｖｅｒꎬ ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓꎻ Ｐ. Ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｑ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｒ. Ｇｅｎｅｒａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎꎻ Ｓ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｕｎｋｎｏｗｎꎻ Ｔ. Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎻ Ｕ.
Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｔｒａｆｆｉｃｋｉｎｇꎬ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｖｅｓｉｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎻ Ｖ. Ｄｅｆｅｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎻ Ｗ. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ Ｙ. Ｎｕｃｌｅａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ Ｚ.
Ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔｏｎ.

图 １　 ＫＯＧ 功能分类注释图
Ｆｉｇ. １　 ＫＯＧ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｃｈａｒｔ

　 　 杭白芷基因组 ＧＯ 注释 (图 ２) 表明ꎬ共有

４４ ５４０个基因具有 ＧＯ 注释功能ꎬ占预测到的总基

因数的 ６６. ４７％ꎮ 功能主要分布在生殖、细胞过

程、胁迫应答、细胞、细胞部位等的基因占优势ꎬ其
中在生殖的基因占比最多ꎮ

ＫＥＧＧ 通路注释(图 ３)对杭白芷的 １５ ２６３ 个

基因进行了通路注释ꎬ占预测到的总基因数的

２２.７８％ꎮ 其注释结果表明其中主要为参与代谢的

基因ꎬ并且微生物在不同环境中的代谢、碳代谢、
氨基酸生物合成为主要代谢通路ꎮ
２.５ 基因家族聚类分析及系统进化分析

将杭白芷与同科植物芫荽、芹菜、胡萝卜的蛋

白序列进行对比ꎬ在杭白芷基因组的 ６７ ００４ 个蛋

白序列中共鉴定出 ２４ ３３５ 个基因家族ꎬ其中 ４ ００４
个基因家族包含 １８ １５１ 个基因特异存在于杭白芷

中ꎬ４ 种植物所共有的基因家族有 １ ０３０ 个(图 ４)ꎮ
为进一步研究杭白芷的种属关系ꎬ以 ９６ 条单

拷贝 蛋 白 序 列 进 行 比 较 分 析ꎬ 选 择 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、玉米 ( Ｚｅａ ｍａｙｓ)、无油樟

(Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ)以及同为伞形科的芫荽、芹
菜、胡萝卜、当归(Ａｎｇｅｌｉｃａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)共 ７ 个已知基

因组信息的物种ꎬ与杭白芷构建遗传进化树(图

５)ꎬ结果表明杭白芷与芫荽聚为一支ꎬ两物种间亲

缘关系较近ꎮ
２.６ 杭白芷 ＢＧＬＵ基因家族理化性质、亚细胞定位分析

在杭白芷全基因组中共鉴定到 ４５ 个 ＢＧＬＵ 家

族基因ꎬ分别命名为 ＡｄＢＧＬＵ０１ ~ ＡｄＢＧＬＵ４５ꎬ利用

Ｐｒｏｔｐａｒａｍ Ｔｏｏｌ 进行理化性质分析ꎬＰｌａｎｔ￣ｍＰＬｏｃ 及

ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 进行亚细胞定位(表 １)ꎮ 结果表明ꎬ
杭白芷的 ４５ 个 ＢＧＬＵ 基因编码的氨基酸数目在

１８７４ 期 王雅兰等: 白芷全基因组测序分析及 ＢＧＬＵ 基因家族分析



１. 细胞杀伤ꎻ ２. 多生物过程ꎻ ３. 多细胞生物过程ꎻ ４. 信号转导ꎻ ５. 免疫系统过程ꎻ ６. 定位ꎻ ７. 发育过程ꎻ ８. 细胞组分或生物合
成ꎻ ９. 生物调控ꎻ １０. 单一生物过程ꎻ １１. 代谢过程ꎻ １２. 胁迫应答ꎻ １３. 细胞过程ꎻ １４. 生殖ꎻ １５. 细胞膜部位ꎻ １６. 膜封闭腔ꎻ
１７. 细胞膜ꎻ １８. 细胞器部位ꎻ １９. 高分子复合物ꎻ ２０. 细胞器ꎻ ２１. 细胞ꎻ ２２. 细胞部位ꎻ ２３. 分子传感器活动ꎻ ２４. 分子功能调节
器ꎻ ２５. 转录因子活性ꎬ蛋白结合ꎻ ２６. 转运活性ꎻ ２７. 信号转导活性ꎻ ２８. 核酸结合转录因子活性ꎻ ２９. 催化活性ꎻ ３０. 结合ꎮ １~
１４. 生物学过程ꎻ １５~ ２２. 细胞组分ꎻ ２２~ ３４. 分子功能ꎮ
１. Ｃｅｌｌ ｋｉｌｌｉｎｇꎻ ２. Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３. Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ４. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ ５. Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ６. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ
７. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ８. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ ９. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ １０. Ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １１.
Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １２. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ １３. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １４. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ １５. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔꎻ １６. Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎꎻ
１７. Ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ １８. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔꎻ １９. Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ２０. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅꎻ ２１. Ｃｅｌｌꎻ ２２. Ｃｅｌｌ ｐａｒｔꎻ ２３. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
２４. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒꎻ ２５. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ２６. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２７. Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
２８. Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２９. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３０. Ｂｉｎｄｉｎｇ. １－１４. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １５－２２. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎻ
２２－３４. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ.

图 ２　 ＧＯ 注释分类图
Ｆｉｇ. ２　 ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｃｈａｒｔ

５１ ~ ９３０ 之 间ꎬ 最 长 包 含 ９３０ 个 氨 基 酸 残 基

(ＡｄＢＧＬＵ３２ )ꎬ 最 短 包 含 ５１ 个 氨 基 酸 残 基

(ＡｄＢＧＬＵ３０)ꎻ不稳定指数在 １１. １８ ~ ６１. ８６ 之间ꎬ
其中 ３８ 个的不稳定系数小于 ４０ꎬ推测其为稳定蛋

白ꎬ其余 ７ 个为不稳定蛋白ꎻ脂肪系数为 ５６. ７６ ~
１１３.２５ꎬ说明蛋白的热稳定性较好ꎻ平均亲疏水性

在－０.６４３ ~ ０.３５ 之间ꎬ其中 ７ 个为正值ꎬ３８ 个为负

值ꎬ说明主要为亲水性蛋白ꎻ等电点在 ４.２４ ~ １０.３５
之间ꎬ说明氨基酸大多为弱酸或弱碱性ꎻ亚细胞定

位预测结果表明 ＡｄＢＧＬＵ 家族成员分别定位于细

胞核、细胞质、叶绿体、液泡中ꎮ ＡｄＢＧＬＵ 基因家族

的不同成员间理化性质差异较大且亚细胞定位较

多ꎬ推测该基因家族成员功能较为多样ꎬ在生物体

内参与不同的生理过程ꎮ

２８７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



１. 微生物在不同环境中的代谢ꎻ ２. 碳代谢ꎻ ３. 氨基酸的生物合成ꎻ ４. 苯丙素的生物合成ꎻ ５. 嘌呤代谢ꎻ ６. 淀粉和蔗糖代谢ꎻ
７. 糖酵解 / 糖异生ꎻ ８. 氧化磷酸化ꎻ ９. 嘧啶代谢ꎻ １０. 戊糖、葡萄糖醛酸转换ꎻ １１. 氨基糖和核苷酸糖代谢ꎻ １２. 甘油磷脂代谢ꎻ
１３. 色氨酸代谢ꎻ １４. 内质网中的蛋白质加工ꎻ １５. 剪接体ꎻ １６. 核糖体ꎻ １７. 核质运输ꎻ １８. 泛素介导的蛋白水解ꎻ １９. ｍＲＮＡ 监测
通路ꎻ ２０. ＲＮＡ 降解ꎻ ２１. ＭＡＰＫ 信号通路ꎻ ２２. 植物激素信号转导ꎻ ２３. ＮＦ￣ｋａｐｐａ Ｂ 信号通路ꎻ ２４. ＰＩ３Ｋ￣Ａｋｔ 信号通路ꎻ ２５. 胞
吞ꎻ ２６. 细胞周期ꎻ ２７. 卵母细胞减数分裂ꎻ ２８. 生成信号通路ꎻ ２９. ＮＯＤ 样受体信号通路ꎻ ３０. 植物－病原互作ꎻ ３１. Ｔｏｌｌ 样受体
信号通路ꎻ ３２. Ｔｏｌｌ 和 Ｉｍｄ 信号通路ꎻ ３３. 生热作用ꎻ ３４. 胰岛素信号通路ꎮ １~ １３. 代谢ꎻ １４~ ２０. 遗传信息处理ꎻ ２１~ ２４. 环境信
息处理ꎻ ２５~ ２７. 细胞过程ꎻ ２８~ ３４. 机体系统ꎮ
１. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓꎻ ２. Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ３. Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎻ ４. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ
５. Ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ６. Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｓꎻ ７. Ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / Ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ ８. Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎꎻ ９. Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １０. Ｐｅｎｔｏｓｅ ａｎｄ ｇｌｕｃｕｒｏｎａｔｅ ｉｎｔｅｒｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｓꎻ １１. Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｓꎻ １２. Ｇｌｙｃｅｒｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １３. Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １４. Ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｉｎ ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍꎻ １５. Ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅꎻ １６. Ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ １７.
Ｎｕｃｌｅｏｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎻ １８. Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｏｌｙｓｉｓꎻ １９. ｍＲＮＡ ｓｕｒｖｅｉｌｌａｎｃｅ ｐａｔｈｗａｙꎻ ２０. ＲＮＡ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ ２１. ＭＡＰＫ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｐａｔｈｗａｙꎻ ２２. Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ ２３. ＮＦ￣ｋａｐｐａ Ｂ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙꎻ ２４. ＰＩ３Ｋ￣Ａｋｔ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙꎻ ２５. Ｅｎｄｏｃｙｔｏｓｉｓꎻ ２６. Ｃｅｌｌ
ｃｙｃｌｅꎻ ２７. Ｏｏｃｙｔｅ ｍｅｉｏｓｉｓꎻ ２８. Ｎｅｕｒｏｔｒｏｐｈｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙꎻ ２９. ＮＯＤ￣ｌｉｋｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙꎻ ３０. Ｐｌａｎｔ￣ｐａｔｈｏｇｅｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎꎻ
３１. Ｔｏｌｌ￣ｌｉｋｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙꎻ ３２. Ｔｏｌｌ ａｎｄ Ｉｍｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓꎻ ３３. Ｔｈｅｒｍｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ ３４. Ｉｎｓｕｌｉｎ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ. １ － １３.
Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １４ － ２０. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ ２１ － ２４. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ ２５ － ２７. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２８ － ３４.
Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍ.

图 ３　 ＫＥＧＧ 功能注释图
Ｆｉｇ. ３　 ＫＥＧＧ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ

２.７ 杭白芷 ＢＧＬＵ 基因家族蛋白二级结构及保守

域分析

在线分析网站对杭白芷 ＢＧＬＵ 家族蛋白的二

级结构分析(表 ２)表明ꎬＢＧＬＵ 家族中 α￣螺旋和无

规则卷曲所占比例最大ꎬ其中 α￣螺旋所占比例最

大的有 ２７ 个ꎬ无规则卷曲所占比例最大的有 １８
个ꎮ 无规则卷曲为蛋白中的不稳定编码区ꎬ因此

可推测无规则卷曲越多ꎬ该家族成员的功能越多
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图 ４　 ４ 个基因家族 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ４　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ５　 物种间进化关系
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

样(姚菲等ꎬ２０２２)ꎮ
保守域分析结果(图 ６)表明ꎬＭｏｔｉｆ ８ 为最短ꎬ

含有 ２９ 个氨基酸残基ꎻＭｏｔｉｆ ６ 稍长ꎬ含 ３５ 个氨基

酸残基ꎻＭｏｔｉｆ ２、Ｍｏｔｉｆ ３ 和 Ｍｏｔｉｆ ７ 较长ꎬ含有 ４１ 个

４８７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 １　 ＡｄＢＧＬＵ 家族蛋白理化性质、亚细胞定位
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＡｄＢＧＬＵ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸
数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓ

相对
分子
质量

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ

等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｐＩ

原子总数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｔｏｍｓ

不稳定
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪系数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

平均亲疏
水性
Ｇｒａｎｄ
ａｖｅｒａｇｅ

ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａ￣
ｔｈｉｃｉｔｙ

亚细胞
定位

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＡｄＢＧＬＵ０１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３０３０８＿ｎｐ１２.２ ８６ ９ ７６１.１９ １０.３５ １ ３８８ ４０.４６ ９１.７４ －０.２７７ 细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

ＡｄＢＧＬＵ０２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３０３０８＿ｎｐ１２.３ ５７ ６ ４６６.１０ ４.６２ ８８９ １５.９５ ８２.１１ －０.２６１ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ０３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２８２５５＿ｎｐ１２.３ ６４１ ７２ ５９２.７７ ６.０２ １０ １４４ ３７.６６ ８０.６６ －０.２９１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ０４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５２４３１＿ｎｐ１２.２ ２５９ ２ ９６８７.４６ ８.４４ ４ １７１ ３５.２４ ９６.２５ ０.０５４ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ０５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５２７９４＿ｎｐ１２.２ ５１２ ５８ １２２.５８ ５.８９ ８ ０６７ ２８.２２ ７７.９３ －０.２７６ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ０６ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４１４９＿ｎｐ１２.１２ ４９２ ５６ １１６.１８ ５.４９ ７ ７７６ ３１.４４ ７９.８６ －０.３８１ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ０７ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３４８７＿ｎｐ１２.４ ６４１ ７２ ６３４.８６ ６.１０ １０ １５３ ３８.２５ ８０.６６ －０.２９３ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ０８ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２８２６＿ｎｐ１２.１８ ４７９ ５５ ７８４.７０ ５.７６ ７ ６９８ ２２.５３ ６９.９８ －０.５０６ 细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

ＡｄＢＧＬＵ０９ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿６８１３＿ｎｐ１２.９ ５３１ ６０ ６８５.６４ ５.２８ ８ ３８７ ３６.５７ ７７.１０ －０.３１０ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ１０ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１５１９５＿ｎｐ１２.３ ５４ ６ ００７.７５ ４.５２ ８４５ １９.５１ ９９.２６ －０.０１９ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５１０２＿ｎｐ１２.１８ ５８ ６ ６７１.４１ ４.６２ ９２０ １８.０４ ８５.６９ －０.０７４ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４１１９０＿ｎｐ１２.１ ４７５ ５４ ９１２.１２ ６.４４ ７ ６４３ ３５.７８ ８０.１１ －０.４１９ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ１３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５１５６９＿ｎｐ１２.１ ２４９ ２８ ３３０.９ ５.０４ ３ ９５９ ２８.７２ ８１.４１ －０.３９ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ１４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｓｃａｆｆｏｌｄ＿８４８＿ｎｐ１２.１８ ２５３ ２８ ７３１.２５ ７.０９ ４ ０１２ ４４.６５ ８９.７２ －０.０１９ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１３６２０＿ｎｐ１２.１ １８９ ２１ ３１１.７９ ５.０１ ３ ００２ ３０.１８ １１１.２７ ０.３５ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ１６ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿８７５＿ｎｐ１２.２０ ３１０ ３５ ３２６.６５ ７.０９ ４ ９８２ ３４.３９ ９４.３２ －０.２２ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１７ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５５９１＿ｎｐ１２.４１ ７３ ８ ２４６.２５ ４.４ １ １４８ ３５.４５ ７８.９ －０.１５６ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１８ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５５９１＿ｎｐ１２.４２ ８０ ９ ０６１.２８ ５.０４ １ ２７５ ２３.９１ ９９.８７ －０.０８５ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ１９ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿７１５１＿ｎｐ１２.１３ １５７ １７ ８６４.１３ ６.０４ ２ ４６５ ２６.０２ ７３.８９ －０.３４６ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ２０ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４５２４＿ｎｐ１２.５ ６２ ７ ０８５.９７ ５.８ ９８５ ２６.２７ ８１.９４ －０.３２４ 细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

ＡｄＢＧＬＵ２１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿６５５４＿ｎｐ１２.２１ ５２ ５ ９３４.６２ ４.７６ ８２９ １８.４３ ９９.２３ －０.４４８ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ２２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿８６３１＿ｎｐ１２.４ ４７３ ５２ ７３５.３８ ６.５７ ７ ３０７ ２３.９１ ７２.９８ －０.３６４ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ２３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿８６３１＿ｎｐ１２.５ ５１８ ５８ ６６１.２６ ５.４５ ８ １５５ ２８.０５ ８２.８２ －０.２３７ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

５８７４ 期 王雅兰等: 白芷全基因组测序分析及 ＢＧＬＵ 基因家族分析



续表 １

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸
数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓ

相对
分子
质量

Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ

等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ

ｐＩ

原子总数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ａｔｏｍｓ

不稳定
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂肪系数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

平均亲疏
水性
Ｇｒａｎｄ
ａｖｅｒａｇｅ

ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａ￣
ｔｈｉｃｉｔｙ

亚细胞
定位

Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＡｄＢＧＬＵ２４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２６８６５＿ｎｐ１２.１ １３２ １４ ５０３.４４ ９.８４ ２ ０３４ ５２.３７ ６８.６４ －０.４９５ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ２５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿８４１４＿ｎｐ１２.６ １０７ １２ １０２.５３ ５.０９ １ ６６１ １１.１８ ８０.２８ －０.３４２ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ２６ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿９０６３＿ｎｐ１２.８ ２８１ ３１ ０８２.９２ ４.８４ ４ ３５２ ３４.５４ ９１.２８ ０.０２５ 细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

ＡｄＢＧＬＵ２７ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１６３１０＿ｎｐ１２.１７ ６３８ ７３ １１６.７ ７.０８ １０ ２４１ ３２.２７ ８３.７１ －０.２８９ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ２８ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５７６１＿ｎｐ１２.１０ ５１１ ５８ １３１.９５ ８.０７ ８ ０９６ ２９.６５ ８０.９４ －０.２６４ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＡｄＢＧＬＵ２９ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４２９０＿ｎｐ１２.７ ７４ ８ ３９１.６５ ７.００ １ １４０ ５２.６３ ５６.７６ －０.０４３ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３０ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿９９６５＿ｎｐ１２.１ ５１ ５ ７６５.４１ ４.２４ ８００ １８.３６ ９３.５３ －０.２７１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ３１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５９５５＿ｎｐ１２.１ ３９６ ４４ ３１４.９５ ５.７６ ６ １９８ ３０.１４ ７８.８１ －０.３９１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ３２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿６２６８１＿ｎｐ１２.３ ９３０ １０６ ２４２.４７ ６.１７ １４ ７７２ ３６.２７ ７４.６９ －０.４８６ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３４０３＿ｎｐ１２.１７ １２１ １３ １４８.７７ ４.７８ １ ８２７ ３８.１４ ８０.５ ０.０４３ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１５７６８＿ｎｐ１２.１１ ５０７ ５８ ３３２.１３ ６.８１ ８ １２７ ３７.２２ ８１.７９ －０.３７１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ３５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿９９０８＿ｎｐ１２.３ ７７ ８ ５９１.５８ ４.６４ １ １７８ １１.５５ ８３.６４ －０.１９６ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３６ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２０９１９＿ｎｐ１２.２ ２９５ ３３ ８２９.６ ６.７５ ４ ８０２ ２６.７６ １１３.２５ ０.２５９ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３７ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２０９１９＿ｎｐ１２.４ ３２１ ３６ ６２２.８１ ６.７５ ５ １９４ ２５.１３ １１０.４４ ０.２１４ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ３８ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３６８６＿ｎｐ１２.４ ５１０ ５９ ０２２.１６ ８.８９ ８ ２２４ ２２.４１ ７３.５９ －０.４５６ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ３９ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４８９０＿ｎｐ１２.４ ３０３ ３３ ８８３.７４ ９.２１ ４ ７４０ ３７.２ ７９.４１ －０.２５７ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ４０ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１０９２９＿ｎｐ１２.６ ２２８ ２５ ７２４.０４ ６.４２ ３ ６３８ ２９.１６ １０６.７５ ０.２２６ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ４１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４０１３０＿ｎｐ１２.２ ８５ ９ ５４１.１２ ９.７４ １ ３６８ ４３.０４ １１１.１８ －０.０４８ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＡｄＢＧＬＵ４２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿９０５３＿ｎｐ１２.１ １７７ ２０ ４５２.０６ ５.８５ ２ ８３１ ５１.９６ ７８.１４ －０.４０１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ４３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４７９１＿ｎｐ１２.１ ７８ ８ ９１８.１３ ５ １ ２４２ ２６.５６ ９３.８５ －０.２２８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ４４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５０８４＿ｎｐ１２.１９ ５１１ ５８ ９９０.４ ９.１８ ８ ２２４ ２２.７９ ７１.０２ －０.４４２ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＡｄＢＧＬＵ４５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｓｃａｆｆｏｌｄ＿６０９１＿ｎｐ１２.６ ２６９ ３１ ２６９.１５ ９.９５ ４ ４３１ ６１.８６ ７８.２５ －０.６４３ 细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ
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Ｍｏｔｉｆ 图中字母越高ꎬ表明该氨基酸出现的频率越大ꎬ则序列越为保守ꎮ
Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｏｔｉｆ ｄｉａｇｒａｍꎬ ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｐｐｅａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｏｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ.

图 ６　 ＡｄＢＧＬＵ 家族蛋白的保守基序分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡｄＢＧＬＵ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

氨基酸残基ꎻＭｏｔｉｆ １、Ｍｏｔｉｆ ４、Ｍｏｔｉｆ ５ 最长ꎬ均含有

５０ 个氨基酸残基ꎮ 通过保守基序结构可看出

Ｍｏｔｉｆ ５ 的保守性较高ꎮ 通过保守域分析发现ꎬ不
同基因含有的保守域数量不同ꎬ在所有基序中ꎬ
Ｍｏｔｉｆ １ 出现的频率最高ꎬ推测其为特征基序ꎮ

基于杭白芷和拟南芥的蛋白序列构建系统发

育树(图 ７)ꎬＡｄＢＧＬＵ 基因被分为 ６ 个亚家族(Ａ－
Ｆ)ꎬＡｄＢＧＬＵ 和 ＡｔＢＧＬＵ 基因同时存在于 Ｂ－Ｆ 亚族

中ꎬ表 明 这 些 亚 族 中 基 因 功 能 保 守 (张 曼 等ꎬ
２０２３)ꎮ Ａ 亚族中ꎬ有 ３ 个 ＡｔＢＧＬＵꎬ无 ＡｄＢＧＬＵꎻＢ
亚族有 １ 个 ＡｄＢＧＬＵ 和 ４ 个 ＡｔＢＧＬＵꎻＣ 亚族有 １３
个 ＡｄＢＧＬＵ 和 １４ 个 ＡｔＢＧＬＵꎻ Ｄ 亚 族 有 ５ 个

ＡｄＢＧＬＵ 和 ８ 个 ＡｔＢＧＬＵꎻＥ 亚族有 １４ 个 ＡｄＢＧＬＵ
和 １７ 个 ＡｔＢＧＬＵꎻＦ 亚族有 １２ 个 ＡｄＢＧＬＵ 和 ２ 个

ＡｔＢＧＬＵꎮ 在 Ｃ 亚族中ꎬ杭白芷和拟南芥的基因数

量相似ꎬ推测此亚族中的同源基因在拟南芥和杭

白芷中可能发挥相似的作用ꎻ而在其余亚族中ꎬ数
量差异较大ꎬ可能存在调控杭白芷内香豆素合成

的关键基因ꎬ此结论还需进一步验证ꎮ

３　 讨论与结论

有研究表明物种的基因组大小与其倍性水平

及相应的染色体数目存在一定的正相关性(Ｍａｎｋ ＆
Ａｖｉｓｅꎬ ２００６)ꎬ通过对禾本科 ２８２ 种植物基因参数

的研究发现ꎬ随着染色体倍性从二倍体到八倍体

之间增加ꎬ其对应的基因组大小也显著增大ꎬ其基

因组大小与倍性、染色体数呈极显著正相关(李桂

双等ꎬ２０１２)ꎮ 本研究获得约为 ５. ６ Ｇｂ 的杭白芷

基因组ꎬ其他已完成基因组测序的伞形科植物有

积雪草(约为 ４３０ Ｍｂ)、芹菜(约为 ３.３３ Ｇｂ)、当归

(约为 ２. ３７ Ｇｂ) (Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)、水芹 (约为

７８７４ 期 王雅兰等: 白芷全基因组测序分析及 ＢＧＬＵ 基因家族分析



图 ７　 杭白芷和拟南芥 ＢＧＬＵ 基因家族进化分析
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＧＬＵ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｉｎ Ａｎｇｅｌｉｃａ ｄａｈｕｒｉｃａ ｖａｒ. ｆｏｒｍｏｓａｎａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

１.２８ Ｇｂ)、北柴胡(约为 ６２１.４２ Ｍｂ)、胡萝卜(约为

４２１.５ Ｍｂ)、野胡萝卜(约为 ３７１.６ Ｍｂ)、芫荽(约为

２ １３０.２９ Ｍｂ)ꎬ其中白芷、芹菜、当归、芫荽的染色

体数目为 ２ｎ ＝ ２２ 条ꎬ积雪草和胡萝卜、野胡萝卜的

染色体数目为 ２ｎ ＝ １８ 条ꎬ北柴胡的染色体数目为

２ｎ ＝ １２ 条ꎬ除北柴胡以外ꎬ符合染色体数目与基因

组大小呈正相关关系ꎬ表明本次测得的杭白芷基

因组大小符合染色体数目ꎮ 白芷、芹菜的植株生

长可达 １.５ ｍꎬ而其余植物均不超过 １ ｍꎬ初步推测

伞形科植物基因组大小与植株高度呈正相关关系

(邵晨等ꎬ２０２１)ꎬ可为后续同属或同科植物基因组

的研究提供参考ꎮ
香豆素类化合物是一类具有重要药用价值的

天然化合物ꎬ分为简单香豆素、呋喃香豆素、吡喃

香豆素和其他香豆素四类 (王荣香等ꎬ２０２２)ꎮ 在

植物中ꎬ香豆素通过苯丙烷代谢途径进行合成ꎬ目
前已有较多研究揭示参与该生物合成途径的关键

基因ꎮ 例如ꎬ从明亮发光杆菌中提取的 ＰＡＬ 基因

能将 Ｌ￣苯丙氨酸转化为肉桂酸ꎬ将 Ｌ￣酪氨酸转化

为对香豆酸(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎻ在对向日葵的研

８８７ 广　 西　 植　 物 ４４ 卷



表 ２　 ＡｄＢＧＬＵ 家族蛋白二级结构分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＡｄＢＧＬＵ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

编号
Ｎｕｍｂｅｒ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

α￣螺旋
Ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ

(％)

β￣转角
Ｂｅｔａ ｔｕｒｎ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ

(％)

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ

(％)

ＡｄＢＧＬＵ０１ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３０３０８＿ｎｐ１２.２ ３０.２３ ５.８１ ２０.９３ ４３.０２
ＡｄＢＧＬＵ０２ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３０３０８＿ｎｐ１２.３ ２８.０７ ３.５１ ３３.３３ ３５.０９
ＡｄＢＧＬＵ０３ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２８２５５＿ｎｐ１２.３ ４１.３４ ５.６２ １２.６４ ４０.４１
ＡｄＢＧＬＵ０４ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５２４３１＿ｎｐ１２.２ ４２.４７ ４.６３ １９.３１ ３３.５９
ＡｄＢＧＬＵ０５ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿５２７９４＿ｎｐ１２.２ ３９.０６ ６.０５ １６.９９ ３７.８９
ＡｄＢＧＬＵ０６ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿４１４９＿ｎｐ１２.１２ ３６.９９ ６.５ １６.８７ ３９.６３
ＡｄＢＧＬＵ０７ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿３４８７＿ｎｐ１２.４ ４０.０９ ４.８４ １２.９５ ４２.１２
ＡｄＢＧＬＵ０８ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿２８２６＿ｎｐ１２.１８ ３５.７０ ７.７２ １８.１６ ３８.４１
ＡｄＢＧＬＵ０９ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿６８１３＿ｎｐ１２.９ ３９.３６ ６.９７ １６.２０ ３７.４８
ＡｄＢＧＬＵ１０ >ｅｖｍ.ｍｏｄｅｌ.ｃｏｎｔｉｇ＿１５１９５＿ｎｐ１２.３ ５３.７ ９.２６ １４.８１ ２２.２２
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究中发现ꎬ有 ３ 个 Ｃ４Ｈ 基因具有催化肉桂酸生成

对香豆酸ꎬ用同样方法对白花前胡和紫花前胡的

Ｃ４Ｈ 基因功能进行探索ꎬ发现都具有相同的催化

功能(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎻ在白花草木樨的研究中

也发现 ＭａＢＧＬＵ１ 基因对于东莨菪苷形成东莨菪

内酯具有关键作用(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎻ在白芷同属

植物当归的研究中ꎬ发现 ＰＴ 基因对于呋喃香豆素

的形成可能起到关键决定作用ꎮ ＰＡＬ、Ｃ４Ｈ 等在香

豆素生物合成途径中属于较为上游的基因ꎬ对于

此类基因的研究较多ꎬ但是相对下游的 ＢＧＬＵ 基因

的研究较少ꎬ尤其在白芷中更为缺乏ꎮ 研究表明

ＢＧＬＵ 通过激活植物激素和防御化合物ꎬ与植物生

理过程中的多个方面有关ꎬ尤其是对生物和非生

物胁迫的响应ꎮ 例如ꎬ陆地棉中 ５ 个 ＧｈＢＧＬＵ 或能

正向调控棉花黄萎病抗性(张曼等ꎬ２０２３)ꎬ拟南芥

中的 ＡｔＢＧＬＵ１０ 可以催化游离 ＡＢＡ 的产生(Ｌｅｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６)ꎬＡｔＢＧＬＵ２１￣２３ 调控根中东莨菪苷的水

解(Ａｈｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬＡｔＢＧＬＵ４２ 参与诱导机体对

细胞疾病的抵抗力(江舟ꎬ２０２２)ꎮ 本研究所获得

的杭白芷基因组ꎬ可为后续进行白芷中香豆素类

成分合成相关基因的挖掘提供基础ꎬ具有重要价

值及意义ꎮ
目前ꎬ已在拟南芥中发现 ４８ 个 ＢＧＬＵ 家族基

因ꎬ玉 米 中 发 现 ２６ 个 ( Ｇóｍｅｚ￣Ａｎｄｕｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎬ水稻中发现 ４０ 个(Ｏｐａｓｓｉｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎬ
大豆中发现 ４２ 个(柯丹霞等ꎬ２０１９)ꎬ陆地棉中发

现 ５３ 个(张曼等ꎬ２０２３)ꎬ苜蓿发现 ５１ 个(Ｙａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ本研究在杭白芷中鉴定出 ４５ 个 ＢＧＬＵ
家族基因ꎬ并对其进行理化性质、二级结构等分

析ꎬ发现其亚细胞定位多在细胞质、叶绿体、液泡

中ꎬ这一结论与玉米中的 β￣葡萄糖苷酶定位基本

一致( Ｋｒｉｓｔｏｆｆｅｒｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎬＡｄＢＧＬＵ 基因家

族的理化性质、二级结构、亚细胞定位等特征差异

较大ꎬ说明该基因家族的结构较为复杂ꎬ推测其功

能较为多样ꎬ各基因在功能分工上有所不同ꎬ在生

物体内参与多种不同代谢过程ꎮ 杭白芷中存在多

种香豆素类化合物ꎬ如欧前胡素、异欧前胡素、白
当归素、佛手柑内酯等等ꎬ其生物合成途径也较为

复杂ꎬ这可能是与 ＡｄＢＧＬＵ 基因功能的多样有关ꎮ
ＡｄＢＧＬＵ 的初步分析对杭白芷香豆素生物合成具

有重要作用ꎬ可为进一步揭示和利用杭白芷香豆

素类成分合成途径关键基因的功能提供前期理论

基础ꎮ

４　 数据获得

原始测序数据已上传至国家基因库生命大数

据平台(ＣＮＧＢｄｂꎬｈｔｔｐｓ: / / ｄｂ.ｃｎｇｂ.ｏｒｇ / )ꎬ项目编号

为 ＣＮＰ０００３５４９ꎮ
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理作用研究进展 [Ｊ]. 食品与药品ꎬ ２２(６): ５０９－５１４.]
ＪＩＡＮＧ ＹＪꎬ ＪＩＡＮＧ ＹＭꎬ ＹＡＯ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ＣＯＮＳＴＡＮＳ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｎｇｅｌｉｃａ
ｄａｈｕｒｉｃａ ｖａｒ. ｆｏｒｍｏｓａｎａ [ Ｊ]. Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄꎬ １９(１２):
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[Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓꎬ １３(９): ２１７８－２１８９.
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２０１８. 例谈植物 ＤＮＡ 粗提取的 ＣＴＡＢ 法、ＳＤＳ 法与盐析法
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ＳＩＭＡ͂Ｏ ＦＡꎬ ＷＡＴＥＲＨＯＵＳＥ ＲＭꎬ ＩＯＡＮＮＩＤＩＳ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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