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番茄 AP2a和MYB12转录因子的克隆

及 CYRSV侵染下的表达分析

李妤，陈永对，吴阔，郑雪，张仲凯

（云南省农业科学院生物技术与种质资源研究所

/云南省农业生物技术重点实验室，昆明 650205）

摘要：番茄 SlAP2a和 SlMYB12是重要的转录因子，但其在辣椒黄化环斑病毒（chilli yellow
ringspot orthotospovirus, CYRSV）侵染下的表达模式还未见研究报道。为探究 SlAP2a 和

SlMYB12的功能及其在 CYRSV侵染下的表达响应模式，该研究以番茄品种‘靓思’为试验

材料，通过 RNA提取、逆转录、克隆等试验获得 SlAP2a和 SlMYB12编码序列，并采用生

物信息学方法分析 SlAP2a 和 SlMYB12 蛋白的功能结构域及理化性质，同时分析蛋白的亚

细胞定位，再运用实时荧光定量 PCR检测 CYRSV侵染后 SlAP2a和 SlMYB12在叶片中的表

达情况。结果表明：（1）SlAP2a全长 1 206 bp，编码 401个氨基酸，SlMYB12全长 1 017 bp，
编码 338 个氨基酸。番茄 AP2a与咖啡 AP2a核苷酸序列的亲缘关系最近，而番茄 MYB12
与马铃薯MYB12核苷酸序列的亲缘关系最近。（2）亚细胞定位实验发现，SlAP2a和 SlMYB12
蛋白定位于细胞核和细胞膜。（3）SlAP2a和 SlMYB12的表达受 CYRSV接种后诱导，在接

种病毒后 4、7、9 d，SlAP2a和 SlMYB12的表达量上调，而在 14 d时表达量降低，但仍高

于对照组。该研究成功克隆了转录因子 SlAP2a和 SlMYB12基因，并初步阐明了番茄 SlAP2a
和 SlMYB12转录因子在 CYRSV侵染下的表达模式。
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Abstract: The tomato transcription factors SlAP2a and SlMYB12 are considered to play
siginificant roles in regulatory processes; however, their expression patterns in response to chilli
yellow ringspot virus (CYRSV) infection have not yet been documented. To investigate the
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functional roles of SlAP2a and SlMYB12 and their expression response patterns during CYRSV
infection, this study utilized the ‘Liangsi’ tomato as the experimental material. The coding
sequences of SlAP2a and SlMYB12 were obtained through experimental procedures including
RNA extraction, reverse transcription, and cloning. The functional domains and physicochemical
characteristics of the SlAP2a and SlMYB12 proteins were analyzed using bioinformatics
approaches, and their subcellular localization was also examined. Real-time fluorescence
quantitative PCR was employed to quantify the expression levels of SlAP2a and SlMYB12 in
leaves following CYRSV infection. The results were as follows: (1) The full-length SlAP2a
sequence was 1 206 bp, encoding 401 amino acids, whereas the full-length SlMYB12 was 1 017 bp,
encoding 338 amino acids. Phylogenetic analysis of tomato SlAP2a indicated a close evolutionary
relationship with the coffee AP2a gene. Similarly, phylogenetic analysis of tomato SlMYB12
revealed relative close relationship with the potato MYB12 gene. (2) Subcellular localization
analysis revealed that the SlAP2a and SlMYB12 proteins were localized in the nucleus and cell
membrane. (3) The expression levels of SlAP2a and SlMYB12 were up-regulated at 4, 7, and 9
days post-inoculation (dpi), and its expression level decreased at 14 dpi, although it remained
significantly higher than that in the control (CK) group. In summary, the transcription factor genes
SlAP2a and SlMYB12 have been successfully cloned, and this study preliminarily elucidates the
expression patterns of the tomato SlAP2a and SlMYB12 transcription factors during CYRSV
infection.
Key words: tomato, AP2a, MYB12, chilli yellow ringspot virus（CYRSV）, gene clone, expression
pattern

番茄（Solanum lycopersicum）是茄科一年生或多年生草本植物，主要从南美洲传入中

国，因其含有丰富的胡萝卜素等对人体有益的营养成分，而深受广大消费者的青睐。番茄相

比于其他蔬菜品种具有较高的经济收益，因此番茄在中国面积和产量在不断地上升。自 1980
年起，中国已成为亚洲地区最大的番茄生产国，云南是西南地区重要的番茄种植区域（刘玉

芯, 2024）。云南元谋地区是许多蔬菜的反季节种植地，其中番茄是元谋主栽蔬菜品种之一。

在番茄的生产过程中会受到各类病害的侵扰，其中病毒病是影响番茄产业发展的重要因素，

番茄病毒病也严重制约了当地经济的发展。辣椒黄化环斑病毒（chilli yellow ringspot virus,
CYRSV）是一种负单链 RNA 病毒，属于布尼亚病毒目（Bunyavirales）番茄斑萎病毒科

（Tospoviridae）正番茄斑萎病毒属（Orthotospovirus）病毒，是在 2014年在云南红河州地

区辣椒上首次发现并鉴定命名的新正番茄斑萎病毒属病毒（Zheng et al., 2020）。番茄斑萎

病毒科所属病毒是布尼亚病毒目中唯一能侵染植物的病毒。目前，CYRSV主要侵染云南的

辣椒和番茄，对云南的蔬菜经济造成严重的损失。正番茄斑萎病毒属中的番茄斑萎病毒

（tomato spot wilt virus, TSWV）是位居全球十大植物病毒第二名（Scholthof et al., 2011），

而近几年 CYRSV开始在云南省内传播蔓延，经常与 TSWV 和番茄褐色皱纹果病毒等在番

茄上复合侵染。因此，研究 CYRSV的侵染机制，并找寻 CYRSV抗性基因对 CYRSV防控

研究至关重要。

植物中存在许多种类的转录因子，它们在植物的生长发育与代谢活动中起到至关重要的

调节作用。转录因子可以广泛参与到植物生命进程中的各类生物学过程的调控之中。转录因

子通过调节特定靶基因亚群的表达，在真核生物的几乎所有发育过程中起着至关重要的作用。

转录因子通常不是单独作用的，而是与靶基因启动子区域的特定位点相互作用，进而调控目

的基因的表达。AP2是 AP2/ERF 超家族的重要成员，它作为植物特有的一种调控因子发挥

着重要作用。AP2/ERF超家族包含 AP2 亚家族、乙烯反应元件结合蛋白亚家族以及 RAV亚



家族，在植物发育、乙烯反应和病原抗性等多个进程中具有重要意义。AP2/ERF转录因子

可以调节类胡萝卜素积累，APETALA2a（AP2a）属于 AP2/ERF家族的 AP2 亚家族。有研

究显示，番茄 SlAP2a基因能对果实成熟起到负调控的作用，RNAi对 SlAP2a的抑制导致果

实过度产生乙烯、早熟，并通过改变类胡萝卜素途径通量来改变类胡萝卜素积累，并且

SlAP2a基因可以调控 PSY1 基因的表达（Chung et al., 2010）。利用转录组和代谢谱分析也

表明 SlAP2a是番茄果实成熟的主要调控因子（Karlova et al., 2011）, 在 SlAP2a基因沉默的

番茄果实中，AP2a 在催熟过程中起到一个负反馈作用。AP2a 通过介导乙烯信号通路，调节

下游信号通路，进而调控类胡萝卜素合成（Sang et al., 2022）。近年来，许多物种中的 AP2
转录因子被鉴定报道（赵营等，2023；张麒功等，2023；赵鑫悦等，2024魏玲等，2024），

AP2转录因子在植物抗病过程中的转录调控、磷酸化翻译后修饰调控、次生代谢物合成以及

激素信号传导等方面发挥着重要作用（裴丹等，2025）。但是，有关 AP2a的报道却很少，

关于其在植物病毒 CYRSV侵染植株中的功能作用更是未见报道。

植物中一个较大的转录因子家族为 R2R3-MYB 家族（Du et al., 2009），植物 MYB 转

录因子大多隶属于此家族，该家族对植物的生长发育和代谢活动有着重要的调节意义，转录

因子MYB在植物生长发育与代谢活动的正常进行方面起到重要的调节功能，如 R2R3-MYB
转录因子参与调控苯丙烷代谢（Qi et al., 2015）、响应生物和非生物胁迫（Fang et al., 2017）
以及激素响应（Yuan et al., 2013）等。大多数植物MYBs属于 R2R3-MYB亚家族（Stracke et
al., 2001），参与了包括苯基丙酸类生物合成（Liu et al., 2015），组织和器官的发育（Lee &
Schiefelbein, 1999）以及激素响应（Jin & Martin, 1999）等过程。在拟南芥中，密切相关的

R2R3-MYB蛋白MYB11、MYB12和MYB111促进编码关键的黄酮醇生物合成酶基因的表

达（Stracke et al., 2010, 2017）。类黄酮不仅赋予水果和种子颜色，并有助于非生物应激反

应（Wang et al., 2016）。黄酮醇的产生需要经过连续的步骤，由查尔酮合成酶（CHS）、查

尔酮黄酮异构酶（CHI）、黄酮 3’ -羟化酶（F3’H）和黄酮醇合成酶（FLS）进行催化（Forkmann
& Martens, 2001），而这些步骤中关键酶编码基因的调控由MYB转录因子负责（Mehrtens et
al., 2005）。目前，韭菜（付桃桃等，2025）、西番莲（张炎书等，2023）、百合（杨捷等，

2018）和烟草（王姗姗等，2017）等物种中的MYB12 被报告鉴定，MYB12在调控植物应

答病害、虫害等生物胁迫和干旱、低温、盐等非生物胁迫中起着重要作用（关范圆等，2024），
但关于其在植物病毒 CYRSV侵染植株中的功能作用未见报道。

综上，AP2a 和MYB12 是植物重要的转录因子，尤其在调控植物色素代谢调控及非生

物胁迫方面发挥着重要作用，但 AP2a和MYB12在病毒侵染中的作用还未可知。前期调查

发现，CYRSV侵染番茄后，番茄叶片会出现黄化，果实会出现黄化环斑、坏死斑等颜色症

状，而 AP2a和MYB12是重要的植物色素代谢调控转录因子，因此 AP2a和MYB12转录因

子在病毒侵染过程中起着重要作用，AP2a 和MYB12是否与病毒侵染引起的颜色症状有关，

AP2a和MYB12在 CYRSV侵染下是怎样的表达模式，这些问题仍不清楚。

为了解 CYRSV 侵染番茄后的 SlAP2a 和 SlMYB12 基因的表达变化，阐明 SlAP2a 和

SlMYB12在病毒侵染中的作用，本研究以番茄为研究对象，采用基因克隆、亚细胞定位等分

子生物学及生物信息学分析方法，对 SlAP2a和 SlMYB12基因功能结构域和亚细胞定位进行

分析，并在 CYRSV侵染下对番茄中 SlAP2a和 SlMYB12基因的表达水平进行检测，拟探讨

以下问题：（1）SlAP2a和 SlMYB12蛋白的理化性质、功能结构特点及与其他植物的进化

关系；（2）SlAP2a和 SlMYB12蛋白的亚细胞定位情况；（3）SlAP2a和 SlMYB12基因在

CYRSV侵染下的表达模式。本研究结果为番茄 SlAP2a和 SlMYB12基因的功能挖掘提供理

论基础，也为进一步阐明 SlAP2a和 SlMYB12在 CYRSV侵染中的作用及其潜在分子机理奠

定前期基础。



1 材料与方法

1.1 实验材料

供试番茄品种‘靓思’材料在人工气候室中种植，培养至 6~8叶期，用于 CYRSV接种

试验。CYRSV病毒株由云南省农业科学院生物技术与种质资源研究所植物病毒团队保存。

1.2 基因克隆

根据番茄 SlAP2a和 SlMYB12的基因序列信息，引物由上海生工生物工程股份有限公司

合成并提供。番茄总 RNA提取按照湖南艾科瑞生物工程有限公司所提供的 SteadyPure Plant
RNA Extraction Kit（AG21019）试剂盒说明书操作，并利用反转录试剂盒（AG11711，湖南

艾科瑞生物工程有限公司，长沙）合成 cDNA 。利用引物对所合成的 cDNA进行 PCR操作，

反应体系：2×Taq mix 12.5 μL；Forward primer (10 μmol·L-1) 0.4 μL；Reverse primer (10
μmol·L-1) 0.4 μL；cDNA 2 μL；ddH2O补足 25 μL。PCR反应步骤：94 ℃ 预变性 30 s；98 ℃
变性 10 s，58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 1.5 min，35个循环; 72 ℃ 彻底延伸 2 min，4 ℃ 保存。

引 物 序 列 如 下 ： SlAP2a-F: 5′-ATGTGGAATTTAAATGATTCCC-3′, SlAP2a-R:
TCAAGGTCTCATAAAATAATGATG-3′; SlMYB12-F:
5′-ATGGGAAGAACACCTTGTTGTG-3′, SlMYB12-R:
5′-CTAAGACAAAAGCCAAGATACAATG-3′。PCR 产物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测后，目

的片段被割胶回收用于下一步克隆。克隆用试剂盒为 pMD™18-T Vector Cloning Kit（6011，
Takara，大连），依照说明书把纯化后的片段与 pMD™18-T 载体相连接，接着用热激法将

其转化至大肠杆菌 DH5α感受态细胞中。在经过菌液 PCR 鉴定后，挑取阳性单克隆送到上

海生工生物工程股份有限公司测序，从而得到 SlAP2a和 SlMYB12基因序列。

1.3 SlAP2a和 SlMYB12基因的生物信息学分析

借助 ExPasy ProtParam (https://web.expasy.org/protparam/)工具对番茄AP2a和MYB12蛋
白的分子量、理论等电点以及亲水性等理化性质展开分析。利用软件MEGA 5.0对与 SlAP2a
和 SlMYB12同源的拟南芥(Arabidopsis thaliana)、烟草(Nicotiana tabacum)、马铃薯(Solanum
tuberosum)、水稻(Oryza sativa)、玉米(Zea mays)、辣椒(Capsicum annuum)、大豆(Glycine max)、
小麦(Triticum aestivum)、葡萄(Vitis vinifera)、咖啡(Coffea arabica)等植物的核酸序列进行多

序列比对，比对结果采用邻接法（Neibor-joinng），选择 Bootstrap method检验，重复 1 000
次，用于构建系统发育树。

1.4 AP2a和MYB12蛋白的亚细胞定位实验

将 SlAP2a和 SlMYB12的 T克隆载体分别用 BamHⅠ/SalⅠ和 BamHⅠ/HindⅠⅠⅠ进行双酶切，

同时 pCAMBIA1303-mGFP载体也分别用 BamHⅠ/SalⅠ和 BamHⅠ/HindⅠⅠⅠ进行双酶切，在琼脂

糖凝胶电泳上检测确定将载体都切开后进行胶回收实验，随后用 T4 连接酶将 SlAP2a 和

SlMYB12 胶回收产物分别与胶回收后的 pCAMBIA1303-mGFP 载体进行连接，最终构建

pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a和 pCAMBIA1303-mGFP: SlMYB12表达载体。利用液氮速溶

法 将 pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a 、 pCAMBIA1303-mGFP: SlMYB12 载 体 和

pCAMBIA1303-mGFP 空 载 体 转 入 农 杆 菌 GV3101 中 ， 将 新 鲜 培 养 的 含 有

pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a 、 pCAMBIA1303-mGFP: SlMYB12 载 体 和

pCAMBIA1303-mGFP空载体的 GV3101农杆菌菌液在室温 4 000 r·min-1离心 10 min，随后

除去上清液保留沉淀，在沉淀中加入现配的侵染缓冲液（100 mL无菌双蒸水中加入 100 μL
浓度为100 mmol·L-1的乙酰丁香酮、50 μL浓度为500 mmol·L-1的MES、1 mL浓度为1 mol·L-1

的MgCl2），调整其 OD600 = 0.6-1.0，28 ℃静置 6~8 h 后接种至 5~6叶期健康的本氏烟叶片，

接种时先用无菌注射器针头轻轻刺叶片下表皮，随后用去除针头的无菌注射器吸取合适的侵

染液，将注射器轻轻接触下表皮针孔处，慢慢推进注射器，推入大约 100 μL侵染液即可。

https://web.expasy.org/protparam/)工具对番茄AP2a和MYB12


实验设置 3次生物学重复，每次每组注射侵染 5株本氏烟草，每株烟注射侵染 3片叶，每片

叶 1个浸润点。处理后的本氏烟草正常培养 48~72 h之后进行制片，把制好的片子放在激光

共聚焦显微镜 488 nm激发光下，对本氏烟草注射叶片中目的蛋白于明、暗视野下的定位情

况进行观察。

1.5 CYRSV侵染后 SlAP2a, SlMYB12的表达模式分析

本研究用对 CYRSV 病毒易感的番茄品种‘靓思’为试验材料。将毒源从冰箱拿出，在

接种缓冲液中研磨均匀后，接种到 7~8叶期番茄叶片上，取接种后 4、7、9、14 d的植株系

统叶片样品，以对应的接种缓冲液样本为对照（CK），每个时期的样本设 3个生物学重复，

开展 qPCR检测。依据湖南艾科瑞生物工程有限公司的植物总 RNA提取试剂盒（AG21019，
湖南艾科瑞生物工程有限公司，长沙）说明书对各组系统叶片样本进行总 RNA 提取。以

SlAP2a 和 SlMYB12 转 录 因 子 的 基 因 序 列 设 计 qPCR 引 物 ： CYRSV-N-F:
5′-GCGGTACTGCAGATGTTGAA-3′, CYRSV-N-R: 5′-GGTCCAATCTTCTGGTCCAA-3′;
SlAP2a-F: 5′-AGTGGGGAACAAAATTGACG-3′, SlAP2a-R:
5′-TGCTGCATGTGCTGTATCAA-3′; SlMYB12-F: 5′-GCCAGCTTGTGATAGTGCCAT-3′,
SlMYB12-R: 5′-AAGGCTTCCCTTGGCCTCTA-3′；内参基因选用 β-ACTIN， β-ACTIN-F:
5′-CCTCAGCACATTCCAGCAG-3′, β-ACTIN-R: 5′-CCACCAAACTTCTCCATCCC-3′。荧光

定量所用仪器为 ABI QuantStudio 6型荧光定量 PCR仪（ABI，美国），试剂使用 SYBR Green
Pro Taq HS 预混型 qPCR 试剂盒（AG11718，湖南艾科瑞生物工程有限公司，长沙），qPCR
反应体系：2×Taq (SYBR) mix 5 μL；Forward primer (10 μM) 0.5 μL；Reverse primer (10 μM)
0.5 μL；cDNA 1 μL；ddH2O 3 μL。qPCR 反应程序：95 ℃ 30 s；95 ℃ 5 s，60 ℃ 30 s，40
个循环。以 2-ΔΔCt公式对基因相对表达量予以计算，分析 CYRSV 病毒侵染后 SlAP2a 和

SlMYB12 的表达变化情况。

2 结果与分析

2.1 番茄 SlAP2a和 SlMYB12基因克隆

SlAP2a和 SlMYB12基因的 PCR产物电泳检测结果分别得到大小为 1 206 bp和 1 017 bp
的单一特异性条带（图 1）。SlAP2a包含 1 个 ORF，编码 401 个氨基酸；SlMYB12 包含 1
个 ORF，编码 338个氨基酸（图 2）。根据 ProtParam在线工具预测结果表明，SlAP2a 蛋白

的理论等电点为 8.15，分子量为 44.91 kDa，不稳定系数为 48.46，脂肪系数为 56.68，平均

亲水性系数为-0.873。SlMYB12蛋白的理论等电点为 4.99，分子量为 38.57 kDa，不稳定系

数为 46.23，脂肪系数为 82.22，平均亲水性系数为-0.692。结果表明，SlAP2a 和 SlMYB12
蛋白均属于不稳定的亲水性蛋白。



A. SlAP2a基因的 PCR产物电泳结果；B. SlMYB12基因的 PCR产物电泳结果。

A. Electrophoresis results of PCR products of the SlAP2a gene; B. Electrophoresis results of PCR products of the

SlMYB12 gene.

图 1 SlAP2a和 SlMYB12基因的 PCR扩增结果

Fig. 1 PCR amplification results of SlAP2a and SlMYB12

A. SlAP2a编码区的核苷酸和氨基酸序列；B. SlMYB12编码区的核苷酸和氨基酸序列。

A. Nucleotide and amino acid sequence of SlAP2a coding region; B. Nucleotide and amino acid sequence of

SlMYB12 coding region.

图 2 SlAP2a和 SlMYB12基因编码区核苷酸和氨基酸序列

Fig. 2 Gene coding region nucleotide and amino acid sequence of SlAP2a and SlMYB12

2.2 SlAP2a和 SlMYB12保守结构域与氨基酸序列比对分析

利用 NCBI 网站的 Conserved Domain Search Service (CD Search)模块在线对 SlAP2a 和
SlMYB12蛋白进行结构域分析，分析发现 SlAP2a蛋白隶属于 AP2 超家族，包含了 AP2 结

构域（图 3），而 SlMYB12蛋白包含 PLN03091结构域（图 4）。随后，在 NCBI上下载不



同物种 SlAP2a和 SlMYB12蛋白质序列进行多序列比对分析。结果显示，不同物种中 SlAP2a
和 SlMYB12蛋白结构域保守，不同物种间的序列差异大，主要集中于蛋白结构的碳末端附

近（图 3、图 4）。

黑色阴影表示保守性为 100%；粉色阴影表示保守性为 75%；蓝色阴影表示保守性为 50%。

The black shading indicates 100% conservation; the pink shadow indicates a conservation of 75%; the blue

shadow indicates a conservation of 50%.

图 3 SlAP2a的保守结构域与多种植物多序列比对分析

Fig. 3 Conservation domain and multiple sequence alignment analysis of SlAP2a in various
plants



黑色阴影表示保守性为 100%；粉色阴影表示保守性为 75%；蓝色阴影表示保守性为 50%。

The black shading indicates 100% conservation; the pink shadow indicates a conservation of 75%; the blue

shadow indicates a conservation of 50%.

图 4 SlMYB12的保守结构域与多种植物多序列比对分析

Fig. 4 Conservation domain and multiple sequence alignment analysis of SlMYB12 in various
plants

2.3 SlAP2a和 SlMYB12基因的系统发育和多序列比对分析

选取与番茄 AP2a、MYB12基因同源的植物核酸序列构建进化树。结果发现，番茄 AP2a
与咖啡 AP2a的核酸同源性最高，属于同一分支，亲缘关系近；与拟南芥、欧洲油菜的 AP2a
亲缘关系较近；与苹果、大豆、烟草的 AP2a亲缘关系较远（图 5）。番茄 MYB12与马铃薯

MYB12的核酸同源性最高，属于同一分支，亲缘关系近；与芹菜 MYB12的亲缘关系较近，

而与花椒、西葫芦、苹果 MYB12的亲缘关系较远（图 5）。

图 5 番茄与其他植物 AP2a,MYB12 基因的系统进化分析

Fig. 5 The phylogenetic analysis of AP2a, MYB12 gene in tomato and other plants



2.4 SlAP2a和 SlMYB12蛋白的亚细胞定位分析

为探究 SlAP2a 和 SlMYB12蛋白在细胞内的定位情况，采用 GV3101 农杆菌介导的接

种 法 将 pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a 、 pCAMBIA1303-mGFP: SlMYB12 载 体 及

pCAMBIA1303-mGFP空载体分别注入本氏烟叶片。在 48~72 h后，从叶片下表皮细胞取材，

再用激光共聚焦显微镜进行观察。结果图 6显示，pCAMBIA1303-mGFP对照组中细胞内存

在非特异性的绿色荧光信号，而 pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a、pCAMBIA1303-mGFP:
SlMYB12实验组在细胞膜和细胞核上都展现了明确的绿色荧光信号，在本氏烟草叶片表皮细

胞的细胞膜与细胞核中均发现了明显的绿色荧光，说明 SlAP2a、SlMYB12蛋白属于细胞膜

和细胞核定位蛋白。

图 6 SlAP2a和 SlMYB12在本氏烟草叶片表皮细胞中的亚细胞定位

Fig. 6 Subcellular localization of SlAP2a and SlMYB12 in Nicotiana benthamiana epidermal
leaves

2.5 CYSRV侵染后 SlAP2a 和 SlMYB12的表达分析

使用实时荧光定量 PCR检测 SlAP2a和 SlMYB12基因在 CYRSV侵染下的相对表达量。

如图 7所示，CYRSV 侵染‘靓思’品种番茄苗后，系统叶片中 CYRSV的表达量在 9 d达到

最大值，之后在 14 d降低。同时，系统叶片中 SlAP2a、SlMYB12基因的表达量逐渐升高，

也在 9 d达到峰值，在 14 d 表达量降低（图 7）。结果表明，SlAP2a和 SlMYB12基因能随

着病毒量的变化而变化，CYRSV侵染过程中 SlAP2a和 SlMYB12基因可能发挥着重要作用。



使用 Graphpad prism 5.0软件进行作图，学生 T检验进行统计学分析。与对应的对照相比，**. P＜0.01，*.

P＜0.05。

Graphpad prism 5.0 software was used for graphing, Student’s t-test was used for statistical analysis. Compared

with the corresponding control group, **. P＜0.01, *: P＜0.05.

图 7 CYRSV侵染下 SlAP2a 和 SlMYB12的表达分析

Fig. 7 Expression analysis of SlAP2a and SlMYB12 under CYRSV infection

3 讨论

AP2/ERF超家族中的重要成员AP2亚家族，是植物特有的转录因子家族，在植物发育、乙烯

反应和病原抗性等多个过程中发挥重要作用（张麒等，2018）。番茄AP2a基因的表达变化

会改变类胡萝卜素积累，进而对果实成熟起着负调控的作用（Chung et al., 2010）。SlAP2a
作为AP2/ERF超家族成员之一，其相关研究主要集中在过程成熟及调控果实中类胡萝卜素合

成代谢途径方面，而关于AP2a在番茄抗病中的相关研究也甚少。本研究克隆和分析AP2a基
因，番茄AP2a基因CDS全长1 206 bp，编码401个氨基酸，而草莓APETALA2同源基因CDS
有1 820 bp，编码435个氨基酸（宿红艳等，2005）；红花玉兰AP2基因CDS有1 638 bp，编

码545个氨基酸（马江，2020）；木本油料文冠果AP2基因CDS有1 548 bp，编码515个氨基

酸（刘晓辉等，2018）；甜荞AP2基因CDS有1 374 bp，编码453个氨基酸（张柯彬等，2017）；
芍药AP2基因CDS有1 578 bp，编码525个氨基酸（吴彦庆等，2017），这些都表明不同物种

之间的AP2a基因存在差异。SlAP2a蛋白属于不稳定的亲水性蛋白，结构域分析发现其包含

了AP2结构域，隶属于AP2超家族，不同物种之间的SlAP2a蛋白结构域保守，而不同物种间

的序列差异大，主要集中于蛋白结构的碳末端附近。

MYB12可调控类黄酮合成代谢途径，高温可通过上调 MYB12阳性调节因子提高亚洲杂

交百合花青素色素的合成（Yamagishi, 2022）。因此，对植物MYB12转录因子进行克隆和

功能研究，有助于探索其在植物生长发育、物质代谢、非生物胁迫，以及生物胁迫等方面的

功能作用，而有关 MYB12 在生物胁迫方面，尤其是在病毒侵染上的研究报道很少。番茄

MYB12基因相关报道甚少，本文克隆的 SlMYB12全长 1 017 bp，编码 338个氨基酸，而苹

果（周兰等，2017）、烟草（王姗姗等，2017）和草莓（陈静等，2015）中 MYB12基因的

CDS 全长分别是 1 042 bp、1 248 bp 和 855 bp，这表明不同物种植物之间 MYB12基因的差

异大。SlMYB12蛋白属于不稳定的亲水性蛋白，其结构域分析发现包含了 PLN03091结构

域，不同物种之间的 SlMYB12蛋白结构域保守，不同物种间的序列差异大，主要集中于蛋

白结构的碳末端附近。

番茄作为重要的蔬果，在农业生产过程中，其生长与产量受病原微生物侵染的影响很大。

AP2a和 MYB12是重要的色素代谢调控因子（Allan et al., 2008; 樊宝莲等，2021; Dang et al.,
2021），前期田间调查发现 CYRSV侵染番茄后，会导致番茄果实出现黄化环斑，白化斑等

颜色变化，果实颜色的变化与果实色素合成代谢之间存在重要的联系，而 AP2a和 MYB12



基因与果实色素代谢密切相关。因此，AP2a和 MYB12在 CYSRV侵染过程中可能发挥某些

功能作用。研究植物 AP2a和 MYB12转录因子与病原物（病毒）的互作对植物抗病毒分子

育种，以及深入了解转录因子与病毒蛋白互作机制具有重要作用。

CYRSV侵染番茄后 SlAP2a和 SlMYB12转录因子的表达趋势未见研究，本研究对 SlAP2a
和 SlMYB12转录因子进行了克隆，并使用双酶切方法构建 pCAMBIA1303-mGFP: SlAP2a及
pCAMBIA1303-mGFP: SlMYB12融合表达载体。亚细胞定位结果发现，番茄 AP2a 和MYB12
蛋白在细胞核和细胞膜均有定位，这与马江（2020），贺威智等（2023）及史建磊等（2025）
研究中展现的 AP2，MYB12蛋白主要定位在细胞核的结果基本符合。CYRSV侵染‘靓思’
品种番茄后，RT-qPCR 检测不同时间点 SlAP2a和 SlMYB12 的表达情况，发现接种后 9 d
SlAP2a和 SlMYB12的表达量达到高峰，而在接种后 14 d表达量下降。结果发现 SlAP2a和
SlMYB12变化趋势与 CYRSV病毒的表达量变化基本一致，SlAP2a和 SlMYB12基因能随着

病毒量的变化而变化，因此 CYRSV侵染过程中 SlAP2a和 SlMYB12基因发挥着重要作用。

王丽平等（2024）研究证实，玉米 MYB12基因在非生物胁迫下表达被明显诱导，其结果提

示 MYB12调控玉米干旱抗性并响应低磷胁迫，能帮助玉米抵抗此胁迫。本研究显示，SlAP2a
和 SlMYB12基因在 CYRSV侵染后 9 d被显著诱导，说明 SlAP2a和 SlMYB12基因可能参与

调控番茄 CYRSV 抗性。未来将需要更多的实验来证明 CYRSV 在番茄中的积累水平与

SlAP2a和 SlMYB12转录因子的表达量之间的相关性，CYRSV诱导了 SlAP2a和 SlMYB12的
表达，SlAP2a和 SlMYB12转录因子在番茄响应 CYRSV胁迫过程中发挥的具体功能作用及

作用机理也需要进一步实验证明。本研究对番茄 AP2a和 MYB12 基因进行了克隆，并在病

毒侵染过程中对它们的表达模式进行了分析，这进一步扩宽了 AP2a和 MYB12 基因在植株

中的功能作用。

综上所述，本研究成功克隆了番茄转录因子SlAP2a和SlMYB12的编码区，揭示了SlAP2a
和 SlMYB12蛋白均属于不稳定的亲水性蛋白，它们的功能结构域序列比较保守，但蛋白结

构的碳末端附近突变较大，因此不同物种间 SlAP2a和 SlMYB12基因序列差异较大；明确了

AP2a 和 MYB12 蛋白在细胞核和细胞膜均有定位；并揭示了 SlAP2a 和 SlMYB12 基因在

CYRSV 侵染后被显著诱导，因此推测 SlAP2a和 SlMYB12 基因可能参与调控番茄 CYRSV
抗性。本研究结果从与病毒侵染的关系上丰富了转录因子 SlAP2a和 SlMYB12的功能研究，

为进一步研究转录因子 SlAP2a和 SlMYB12 在CYRSV侵染番茄过程中的功能提供理论依据。
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