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摘　 要: Ｄｉｒｉｇｅｎｔ(ＤＩＲ)蛋白在植物体内参与木质素和木脂素的生物合成过程ꎬ在植物生长发育和胁迫应答

等过程中发挥重要作用ꎮ 该研究在茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)全基因组中筛选到 ４０ 个 ＣｓＤＩＲ 基因ꎬ并对该基因

家族的理化性质、系统进化树、保守基序、染色体定位、顺式作用元件结构特征和茶炭疽病胁迫下的基因表

达模式进行分析ꎮ 结果表明:(１)进化分析表明ꎬＣｓＤＩＲ 基因可分为 ３ 个亚家族ꎬ其启动子区域包含生长素、
脱落酸、创伤和病原菌等响应元件ꎮ (２)蛋白结构及蛋白保守结构域分析表明ꎬ４０ 个 ＣｓＤＩＲ 蛋白均含有由 ８
条反向平行 β￣折叠组成的 β￣桶ꎮ 此外ꎬ３９ 个 ＣｓＤＩＲ 蛋白含有 Ｄｉｒｉｇｅｎｔ 结构域ꎬ１ 个 ＣｓＤＩＲ 蛋白含有 Ｄｉｒｉｇｅｎｔ
ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 结构域ꎮ (３)染色体定位及共线性分析结果表明ꎬ４０ 个 ＣｓＤＩＲ 基因分布在 １０ 条染色体和 ５ 个不

同的 Ｃｏｎｔｉｇ 上ꎬＣｓＤＩＲ 基因家族中有 １２ 对串联重复基因和 ４ 对共线性基因ꎮ (４)茶炭疽病胁迫下 １２ 个

ＣｓＤＩＲ 基因的表达模式分析表明ꎬ１２ 个 ＣｓＤＩＲ 基因均响应茶炭疽病胁迫ꎮ 该研究结果为进一步研究 ＤＩＲ 基

因家族在茶树应对生物胁迫时的功能提供参考ꎮ
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１２ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｔａｎｄｅｍｌｙ ｄｕｐｌｉｃａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ４ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｇｅｎｅｓ. (４) Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １２ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅｓ
ｕｎｄｅｒ ｔｅａ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｓｔｒｅｓｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ １２ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅｓ ｕｎｉｆｏｒｍｌｙ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｔｅａ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｉｎ ｔｅａ
ｐｌａｎｔｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ ＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓꎬ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)是中国具有重要经济

价值的多年生木本植物(吴应奇等ꎬ２０２３)ꎮ 随着

茶产业的持续发展ꎬ茶叶已跃居全球主要消费饮

品之列(Ｆａｒａｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ 茶树富含矿物质、糖
类及氨基酸等初级代谢产物ꎬ此外还富含儿茶素

等次级代谢物ꎮ 这些化合物赋予茶树显著的抗菌

活性、抗氧化能力及抗炎镇静等药用特性ꎬ不仅有

益人体健康ꎬ还能通过激活防御机制增强植株对

生物与非生物胁迫的抗性ꎮ 作为典型的叶用经济

作物ꎬ茶树真菌性叶部病害是导致其品质劣化与

产量损失的主要原因之一ꎬ对优质茶叶生产构成

持续性压力ꎮ 其中ꎬ茶炭疽病作为茶树重要的叶

部病害之一ꎬ在茶园生态系统中呈广域发生特征ꎬ
对茶叶产能形成显著威胁(张玉丹等ꎬ２０２３)ꎮ 茶

树对生长环境的变化极为敏感ꎬ逆境会严重影响

其生长发育及茶叶的产量和品质 (徐晓寒等ꎬ
２０２２)ꎮ

植物为应对生物和非生物胁迫ꎬ进化出一系

列防御措施ꎬ包括氧化裂解、木脂素合成、木质素

沉积和脱落酸、茉莉酸等信号途径等ꎬ以快速应对

复杂的环境ꎬ减少损害并争取更多的生存资源

(Ｚｕｌｆｉｑａｒ ＆ Ａｓｈｒａｆꎬ ２０２２)ꎮ Ｄｉｒｉｇｅｎｔ(ＤＩＲ)基因编

码的蛋白质在木质素合成过程中通过识别特定底

物指导木脂素单体偶联形成二聚体ꎬ参与木质素

的组装ꎮ 然而ꎬ在木脂素合成过程中ꎬＤＩＲ 蛋白可

指导镜像松柏醇偶联生成木脂素ꎮ ＤＩＲ 基因几乎

存在于所有维管植物中ꎬ作为木质素和木脂素生

物合成过程的重要调控因子来调节植物的抗逆反

应(Ｍｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 例如ꎬＳｈｉ 等(２０１２)研究表

明ꎬ 棉 花 ( Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ ) ＤＩＲ 家 族 基 因

ＧｈＤＩＲ１ 在棉花中过表达会导致棉花木质素含量

增加且提高了其对黄萎病菌( Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ)
的抗 性ꎻ 大 豆 ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) 接 种 大 豆 疫 霉 菌

(Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｓｏｊａｅ)后ꎬＧｍＤＩＲ２２ 的表达上调ꎬ与
野生型相比ꎬ过表达 ＧｍＤＩＲ２２ 的大豆木脂素总积

累量显著增加ꎬ对大豆疫霉菌的抗性增强( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎻＰｎＤＩＲ１ 在三七(Ｐａｎａｘ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ)中

的过表达显著提高了参与木质素和木脂素生物合

成相关基因的表达ꎬ并增强了三七对茄腐镰刀菌

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)的抗性(关瑞攀ꎬ２０１８)ꎻ沉默辣

椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ) ＣａＤＩＲ７ 基因降低了辣椒根

系活性ꎬ削弱了辣椒的防御能力ꎬ导致辣椒对辣椒

疫霉和盐胁迫的耐受性显著降低 ( Ｋｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎻ玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ)中 ＤＩＲ 家族基因 ＺｍＥＳＢＬ
的突变导致凯氏带受损ꎬ芽中 Ｎａ＋积累增加ꎬ并且

由于内胚层凯氏带的低木质化而对盐胁迫的敏感

性增强 (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎻ复苏植物牛耳 草

(Ｂｏｅａ ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ)中 ＢｈＤＩＲ１ 基因能够迅速对干

旱、冷 害 和 高 温 等 胁 迫 做 出 响 应ꎬ 还 受 乙 烯

(ｅｔｈｙｌｅｎｅꎬ ＥＴ)、脱落酸( ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄꎬ ＡＢＡ)和水

杨酸(ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄꎬ ＳＡ)等信号分子的调控(吴仁

花 等ꎬ ２００８ )ꎻ 与 未 处 理 茉 莉 酸 甲 酯 ( ｍｅｔｈｙｌ
ｊａｓｍｏｎａｔｅꎬ ＭｅＪＡ)的菘蓝( Ｉｓａｔｉｓ ｉｎｄｉｇｏｔｉｃａ)相比ꎬ经
ＭｅＪＡ 处理后的菘蓝根中的 ＩｉＤＩＲ８、ＩｉＤＩＲ９、ＩｉＤＩＲ１０
和 ＩｉＤＩＲ１６ 基因均有不同程度的表达ꎬ且 ＩｉＤＩＲ８ 和

ＩｉＤＩＲ９ 基因呈持续上调的趋势( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ
综上可知ꎬＤＩＲ 基因在植物应对生物和非生物胁迫

时起着重要的作用ꎮ

８６２１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



为了解茶树 ＤＩＲ 基因(ＣｓＤＩＲ)在茶树应对生

物胁迫时的作用ꎬ本研究以茶树全基因组为材料ꎬ
采用生物信息学方法和实时荧光定量 ＰＣＲ 技术ꎬ
对 ＣｓＤＩＲ 基因家族进行全基因组鉴定、系统进化

树、基因结构、保守结构域和基序、启动子顺式作

用元件、种内和种间共线性及生物胁迫响应过程

中的表达模式等分析ꎬ拟探讨以下问题:(１)ＣｓＤＩＲ
基因家族成员的理化性质ꎻ(２)ＣｓＤＩＲ 家族成员的

基因和蛋白结构、蛋白保守结构域及保守基序分

析ꎻ(３)ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的染色体定位及其物

种内和不同物种间的共线性分析ꎻ(４)ＣｓＤＩＲ 基因

家族成员在茶炭疽病胁迫下的表达模式分析ꎮ 本

研究旨在为深入研究 ＣｓＤＩＲ 基因的功能提供参考

依据ꎬ也为培育茶树抗逆新品种提供重要基因

资源ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

实验材料为‘黔茶 １ 号’一年生茶树ꎬ生长于

贵州大学茶学院人工气候室(贵州ꎬ贵阳)ꎮ 培养

条件为光照强度 ２ ０００ ｌｘ、培养温度(２４±２) ℃、光
照时长 １６ ｈ /黑暗时长 ８ ｈꎬ生长健康ꎬ无病虫害ꎮ
所用茶树炭疽病菌为保种于贵州大学茶学院的围

小丛壳菌(Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａ ｃｉｎｇｕｌａｔａ)ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的鉴定和理化性质分析

　 从 ＴＰＩＡ ( ｈｔｔｐ: / / ｔｐｄｂｔｍｐ. ｓｈｅｎｇｘｉｎ. ｒｅｎ: ８１ / ｗｅｂ /
Ｄｏｗｎｌｏａｄ)中获取茶树基因组数据ꎮ 从 Ｐｆａｍ 数据

库(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ / )中获得 ＤＩＲ 基因家族的

ＨＭＭ 模型文件( ＰＦ０３０１８) (Ｍｉｓｔｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ
通过 ＨＭＭＥＲ ３. ０ 软 件 筛 选 茶 树 基 因 组 中 的

ＣｓＤＩＲｓ 作为初步候选蛋白(Ｅ￣ｖａｌｕｅ<１ｅ￣５) ( Ｆｉｎｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在删除冗余序列后ꎬ利用在线工具

Ｐｆａｍ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｐｆａｍ. ｏｒｇ / )、 ＳＭＡＲＴ ( ｈｔｔｐ: / /
ｓｍａｒｔ.ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ.ｄｅ / )对候选蛋白序列进行筛

选ꎬ最 终 确 定 ＣｓＤＩＲ 基 因 家 族 的 成 员ꎮ 通 过

ＥｘＰＡＳｙ 在 线 工 具 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )分析茶树 ＤＩＲ 家族成员的蛋白质分子

量、等电点和亲疏水性等理化特性(Ａｒｔｉｍｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２ )ꎮ 利 用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ.
ｈｇｃ.ｊｐ / )对 ＣｓＤＩＲｓ 进行亚细胞定位预测(Ｈｏｒｔｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ

１.２.２ 进化树构建 　 利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件邻接法

(ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ) 对 茶 树、 毛 果 杨 ( Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ )、 水 稻 ( Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ) 和 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)的 ＤＩＲ 家族成员的蛋白序列

进行系统进化树构建ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ 设置为 １ ０００ 次重

复ꎮ 将 生 成 的 Ｎｅｗｉｃｋ 文 件 上 传 至 在 线 工 具

Ｅｖｏｌｖｉｅｗ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｅｖｏｌｇｅｎｉｕｓ. ｉｎｆｏ / / ｅｖｏｌｖｉｅｗ￣ｖ２ / ＃
ｌｏｇｉｎ)作图ꎮ
１.２.３ 蛋白高级结构及 ＧＯ 富集分析 　 利用 Ｐｒａｂｉ
在线分析软件 ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ 模块的

ＳＯＰＭＡ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ / ＮＰＳＡ / ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ＿ｆ.ｈｔｍｌ)预测

茶树 ＤＩＲ 家族蛋白的二级结构ꎮ 利用在线工具

ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ) 对

茶树 ＤＩＲ 家族蛋白的三级结构进行建模ꎮ 利用

ＥｇｇＮＯＧ ５. ０ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｅｇｇｎｏｇ５. ｅｍｂｌ. ｄｅ / ＃ /
ａｐｐ / ｈｏｍｅ)对 ＣｓＤＩＲ 基因进行 ＧＯ 功能富集分析ꎬ
并用 ＴＢｔｏｏｌｓ 进行可视化ꎮ
１.２.４ 基因结构、保守结构域及保守基序分析 　 利

用在线工具 ＭＥＭＥ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ) 鉴定

茶树 ＤＩＲ 家族蛋白序列的保守基序ꎬ基序(ｍｏｔｉｆ)
数量选择 １０(Ｂａｉｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 运用 ＮＣＢＩ 的

Ｂａｔｃｈ￣ＣＤ￣Ｓｅａｒｃｈ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ /
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｂｗｒｐｓｂ / ｂｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ)导出茶树 ＤＩＲ 家族成

员的保守结构域数据ꎮ 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 ＣｓＤＩＲ 基因

内含子 /外显子、保守结构域和保守基序进行可视

化(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
１.２.５ 种内和种间共线性分析及染色体定位 　 利

用 ＭＣＳｃａｎＸ(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)分析拟南芥和茶

树及茶树自身具有默认参数的共线块ꎬ再利用

ＴＢｔｏｏｌｓ 对共线性文件进行分析ꎬ并用 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的

Ａｄｖａｎｃｅｄ ｃｉｒｃｏｓ 功能绘制茶树的种内和种间共线

性图ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件对茶树 ＤＩＲ 基因家族的染

色体分布进行可视化ꎮ
１.２.６ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员启动子顺式作用元件分

析　 提取 ＣｓＤＩＲ 基因上游 ２ ０００ ｂｐ 核酸序列ꎬ使
用 Ｐｌａｎｔ ｃａｒｅ 数 据 库 ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ.
ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / ) 对启动子区域

的顺式作用元件进行分析ꎬ将所得结果文件利用

ＴＢｔｏｏｌｓ 软件进行可视化ꎮ
１.２.７ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员在茶树抗病过程中的分

析　 选取长势一致且健康的茶树上新生叶片ꎬ经
７５％酒精擦拭 １ 次后再用无菌水冲洗 ３ 次ꎬ待叶片

９６２１８ 期 孙志鹏等: 茶树 ＤＩＲ 基因家族鉴定及在炭疽病胁迫下表达模式分析



表面水分自然晾干后使用无菌刀片在叶片中部近

叶缘区域制造人为伤口ꎬ将分离获得的茶炭疽菌菌

丝块接种在叶片背面创伤位点ꎬ作为实验组ꎮ 以未

接菌处理的野生型为对照组ꎮ 每个处理组均设置 ３
个生物学重复ꎮ 使用 ＳｔｅａｄｙＰｕｒｅ 植物 ＲＮＡ 提取试

剂盒(湖南艾科瑞生物工程有限公司ꎬＡＧ２１０１９)提
取茶树 叶 片 ＲＮＡꎮ 使 用 反 转 录 试 剂 盒 ( 大 连

ＴａｋａｒａꎬＲＲ０３７Ａ) 将总 ＲＮＡ 反转为 ｃＤＮＡꎬ 利用

ＮＣＢＩ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｔｏｏｌｓ / ｐｒｉｍｅｒ￣

ｂｌａｓｔ) 分 别 设 计 实 时 荧 光 定 量 ＰＣＲ ( ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲꎬ ｑＲＴ￣ＰＣＲ)引物(表 １)ꎬ内参为茶

树 ＧＡＰＤＨꎮ 使用 ＳＧＥｘｃｅｌ ＦａｓｔＳＹＢＲ Ｍｉｘｔｕｒｅ 试剂盒

[生工生物工程(上海)股份有限公司ꎬＢ５３２９５５]进
行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析ꎬ检测目的基因和内参基因 Ｃｔ 值ꎬ
３ 个生物学重复ꎮ 使用 ２－ΔΔＣｔ计算相对表达量并进

行分析ꎬ利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 软件整理数据ꎬ使用 ＳＰＳＳ
１８ 软件进行数据的统计ꎬ并采用 ｔ￣ｔｅｓｔ 进行差异显

著性分析ꎬ运用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ９.０ 软件制图ꎮ

表 １　 实时荧光定量 ＰＣＲ(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｒ ｒｅａｌ ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ (ｑＲＴ￣ＰＣＲ)

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列(５′→３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→ ３′)

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列(５′→３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→ ３′)

ＣｓＤＩＲ２￣Ｆ ＡＣＣＡＴＣＴＴＣＧＣＴＴＴＣＣＡＴＧＡＣ ＣｓＤＩＲ３０￣Ｒ ＴＣＧＴＴＧＴＣＧＡＣＴＧＴＣＡＴＧＧＧ

ＣｓＤＩＲ２￣Ｒ ＣＡＧＣＧＡＴＣＧＡＡＡＴＧＧＡＣＣＣＴ ＣｓＤＩＲ３１￣Ｆ ＣＧＴＣＡＡＣＧＣＡＡＡＴＧＧＧＡＣＡＧ

ＣｓＤＩＲ１０￣Ｆ ＧＧＧＣＴＣＣＡＡＣＣＣＡＧＴＡＡＣＴＣ ＣｓＤＩＲ３１￣Ｒ ＧＴＧＣＣＡＣＴＧＧＡＧＴＴＧＡＧＴＧＡ

ＣｓＤＩＲ１０￣Ｒ ＡＣＣＣＡＡＧＧＣＡＧＣＡＴＴＧＡＧＡＡ ＣｓＤＩＲ３２￣Ｆ ＴＧＡＴＧＧＡＣＡＡＣＣＣＧＣＴＣＡＣ

ＣｓＤＩＲ１５￣Ｆ ＴＡＣＣＣＡＣＴＧＴＡＡＣＴＣＣＴＣＣＴＧ ＣｓＤＩＲ３２￣Ｒ ＡＧＴＡＴＣＴＧＣＧＡＧＣＣＡＧＣＣＴ

ＣｓＤＩＲ１５￣Ｒ ＡＴＴＧＡＣＧＧＣＴＧＧＧＴＴＧＧＴＴＡ ＣｓＤＩＲ３５￣Ｆ ＧＣＡＡＡＴＡＣＡＡＴＧＧＡＡＧＣＡＣＣＣ

ＣｓＤＩＲ２０￣Ｆ ＣＧＧＣＡＴＧＣＴＣＡＡＴＧＴＧＡＴＧＧ ＣｓＤＩＲ３５￣Ｒ ＣＡＣＴＧＴＡＴＧＡＧＴＣＴＴＧＧＣＣＴ

ＣｓＤＩＲ２０￣Ｒ ＡＡＧＡＣＣＴＧＣＣＧＣＧＡＴＧＴＡＡＡ ＣｓＤＩＲ３８￣Ｆ ＧＧＣＣＡＡＡＧＣＣＡＴＣＣＣＡＡＡＣＧＴ

ＣｓＤＩＲ２１￣Ｆ ＣＧＴＣＴＴＴＧＡＡＡＣＴＧＧＴＧＧＧＣ ＣｓＤＩＲ３８￣Ｒ ＡＴＧＴＣＧＴＧＧＡＡＧＴＡＧＡＡＧＴＧ

ＣｓＤＩＲ２１￣Ｒ ＴＧＴＧＡＴＴＣＴＴＴＣＴＣＧＴＡＡＣＡＡＣＧＧ ＣｓＤＩＲ４０￣Ｆ ＴＣＧＴＧＣＴＴＡＧＴＴＧＴＡＴＧＣＧＡ

ＣｓＤＩＲ２５￣Ｆ ＴＴＧＧＧＣＧＡＧＣＡＣＡＡＧＧＡＴＴＴ ＣｓＤＩＲ４０￣Ｒ ＧＣＣＧＣＡＴＴＣＣＡＣＡＧＴＧＴＴＴＴ

ＣｓＤＩＲ２５￣Ｒ ＴＣＡＧＣＡＣＣＧＧＣＡＡＡＧＴＴＣＡＴ ＧＡＰＤＨ￣Ｆ ＣＡＣＧＧＴＣＡＡＴＧＧＡＡＧＣＡＴＣＡＴ

ＣｓＤＩＲ３０￣Ｆ ＣＣＧＣＣＴＣＡＡＧＣＴＣＴＴＣＴＡＣＣ ＧＡＰＤＨ￣Ｒ ＧＣＡＧＣＡＧＣＣＴＴＡＴＣＣＴＴＡＴＣＡＧ

２　 结果与分析

２.１ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的基本信息

从茶树中筛选到 ４０ 个 ＤＩＲ 基因(表 ２)ꎮ 根据

各基因在染色体上的位置ꎬ依次命名为 ＣｓＤＩＲ１ －
ＣｓＤＩＲ４０ꎮ ４０ 个 ＣｓＤＩＲ 基因编码的蛋白氨基酸长

度为 １２３(ＣｓＤＩＲ２５)至 ３８１(ＣｓＤＩＲ１)个氨基酸之

间ꎬ蛋白分子量在 １４. ４０ ｋＤａ( ＣｓＤＩＲ２５)至 ３８. ８１
ｋＤａ( ＣｓＤＩＲ１) 之 间ꎮ 预 测 等 电 点 范 围 为 ４. ４４
(ＣｓＤＩＲ１)至 １０. ０７( ＣｓＤＩＲ３４)ꎮ 除 ＣｓＤＩＲ３４ 属于

不稳定蛋白(不稳定性指数大于 ４０) 以外ꎬ其余

ＣｓＤＩＲｓ 属于稳定蛋白ꎮ 脂溶指数范围为 ６０. ２４
(ＣｓＤＩＲ２５)至 １０３.７２( ＣｓＤＩＲ４０)ꎮ 大部分 ＣｓＤＩＲｓ
为疏水性蛋白ꎬ其中 ＣｓＤＩＲ２５、ＣｓＤＩＲ２７、ＣｓＤＩＲ２８、

ＣｓＤＩＲ３１ 和 ＣｓＤＩＲ３４ 为亲水性蛋白ꎮ 亚细胞定位

预测大部分 ＣｓＤＩＲｓ 定位于叶绿体和细胞外间隙ꎬ
少数定位于细胞质、液泡和内质网ꎮ
２.２ ＣｓＤＩＲ 家族系统进化分析

为探究茶树 ＤＩＲ 基因家族成员的系统进化关

系ꎬ利用拟南芥(２７ 个)、水稻(３７ 个)、毛果杨(４０
个)和茶树(４０ 个)共 １４４ 个 ＤＩＲ 蛋白序列构建系

统进化树ꎮ 结果(图 １)显示ꎬＤＩＲ 蛋白可分为 ５ 个

亚族(ＤＩＲ￣ａ、ＤＩＲ￣ｂ / ｄ、ＤＩＲ￣ｃ、ＤＩＲ￣ｅ 和 ＤＩＲ￣ｇ)ꎮ 茶

树 ＤＩＲ 蛋白分布在 ＤＩＲ￣ａ、ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 和 ＤＩＲ￣ｅ ３ 个

亚族中ꎬ其中 ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族包含的 ＣｓＤＩＲ 最多(２７
个)ꎬＤＩＲ￣ａ 亚族包含 ７ 个 ＣｓＤＩＲꎬＤＩＲ￣ｅ 亚族包含

６ 个 ＣｓＤＩＲꎮ 分析 ４ 个物种 ＤＩＲ 家族蛋白的进化

关系ꎬ发现茶树、拟南芥和毛果杨 ＤＩＲ 蛋白仅在

ＤＩＲ￣ａ、ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 和 ＤＩＲ￣ｅ ３ 个亚族中分布ꎬ 而 ＤＩＲ￣ｃ

０７２１ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



表 ２　 ＣｓＤＩＲ 基因家族信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸
数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ
(ｋＤａ)

理论
等电点

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｐＩ

不稳定性
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂溶指数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亲水性
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ

亚细胞定位预测
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＣｓＤＩＲ１ ＣＳＳ００２１７４３ ３８１ ３８.８１ ４.４４ ３５.８５ ９３.１２ ０.１７１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２ ＣＳＳ００１００６５ １９５ ２１.３１ ７.０８ １７.６４ ９１.９５ ０.０１０ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３ ＣＳＳ００３２６７０ １８１ １９.７２ ６.６５ ２９.４４ ９２.１５ ０.０５０ 内质网
Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

ＣｓＤＩＲ４ ＣＳＳ００４８４１７ １９２ ２０.５７ ７.９２ ３２.８２ ９５.０５ ０.１１８ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ５ ＣＳＳ００２０１６３ １９２ ２０.８５ ７.０２ ３１.６９ ９２.５０ ０.０８９ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ６ ＣＳＳ００４６０９７ １７０ １８.８２ ９.１６ ３３.８７ ８６.５３ ０.１１９ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＣｓＤＩＲ７ ＣＳＳ０００６４０６ １９２ ２０.４８ ６.５８ ３１.５１ ９８.５９ ０.１８３ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ８ ＣＳＳ０００６４６４ １９１ ２０.６５ ７.７２ ２７.５５ ９２.４１ ０.０６８ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ９ ＣＳＳ００４８１４０ １８９ ２０.７３ ６.８２ ２５.８９ ８８.１５ ０.１５４ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＣｓＤＩＲ１０ ＣＳＳ０００００４３ １７１ １８.８０ ７.７８ ２９.０３ ９３.４５ ０.１７４ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＣｓＤＩＲ１１ ＣＳＳ００３０５０５ １８８ ２０.６９ ５.７５ ２６.０９ １０２.６６ ０.２０６ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ１２ ＣＳＳ００２１７１０ １９１ ２１.１７ ９.０７ ２２.２９ ９１.８８ ０.１２９ 液泡
Ｖａｃｕｏｌｅ

ＣｓＤＩＲ１３ ＣＳＳ００４６４６３ ２００ ２１.９４ ５.５０ ３１.９０ ８８.２５ ０.０９９ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ１４ ＣＳＳ０００８８２９ ２０１ ２２.０１ ５.５０ ３２.７５ ８７.８１ ０.０９４ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ１５ ＣＳＳ０００８６３６ ２９７ ３０.６９ ４.８８ ２９.５１ ９０.３０ ０.１９２ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＣｓＤＩＲ１６ ＣＳＳ００２３７５３ １７７ １９.３１ ６.２６ ２４.２１ ９５.１４ ０.２０７ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ１７ ＣＳＳ００３０４８１ １７７ １９.２２ ５.８４ ２１.３１ ９６.７８ ０.２３８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ１８ ＣＳＳ００４９９２８ １７５ １９.２６ ７.９７ ２６.４９ ９３.４９ ０.１２１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ１９ ＣＳＳ００４８７５５ １９１ ２０.８９ ９.２８ １０.４３ ９５.９２ ０.１５７ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＣｓＤＩＲ２０ ＣＳＳ００４２３５７ １８７ ２０.５４ ９.０４ ３７.９９ ９０.１６ ０.１１６ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２１ ＣＳＳ００４３９５９ １８０ １９.６９ ７.８６ ２０.５２ ９５.７２ ０.１５６ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２２ ＣＳＳ００２５９５１ １９１ ２０.８３ ９.２８ １３.６３ ９２.８８ ０.１６５ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＣｓＤＩＲ２３ ＣＳＳ００１３３３７ ２４９ １９.６９ ５.４７ ３３.６７ ９３.２９ ０.２７２ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ
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续表 ２

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

氨基酸
数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ
(ｋＤａ)

理论
等电点

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｐＩ

不稳定性
指数

Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

脂溶指数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亲水性
Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ

亚细胞定位预测
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

ＣｓＤＩＲ２４ ＣＳＳ００２８２１１ １９１ ２１.０７ ９.６６ １８.４９ ８７.２８ ０.１１２ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２５ ＣＳＳ００１８２０５ １２３ １４.４０ ５.７８ ３６.９６ ６０.２４ －０.３６５ 细胞质
Ｃｙｔｏｐｌａｓｍ

ＣｓＤＩＲ２６ ＣＳＳ００３３２０３ １８８ ２０.８３ ７.８４ ２２.１９ ８４.６３ ０.０８８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２７ ＣＳＳ０００４２４０ １８１ ２０.２１ ７.７２ ２３.４１ ７５.４１ －０.０１４ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２８ ＣＳＳ００３９０３４ １８１ ２０.２１ ７.７２ ２３.８８ ７５.４１ －０.０１８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ２９ ＣＳＳ００２０８８９ １８８ ２０.８６ ７.８４ ２２.１９ ８４.６３ ０.０７３ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３０ ＣＳＳ００４６５４６ １８２ ２０.５８ ５.０７ １９.２８ ７３.４１ ０.１０１ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３１ ＣＳＳ００２４１７３ １８５ ２０.７７ ６.８２ １７.７１ ６８.００ －０.１２８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３２ ＣＳＳ００２４６１６ １５９ １７.８０ ９.４７ ３１.２１ ９０.１９ ０.０５１ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ３３ ＣＳＳ００１９８６４ １７７ １９.２９ ９.０７ ３３.２８ ８５.９９ ０.１５７ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ３４ ＣＳＳ００３３２０９ １８５ ２０.２０ １０.０７ ４３.１４ ９０.６５ －０.０４８ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３５ ＣＳＳ００２６０９０ １９８ ２１.６６ ８.６９ ３４.５１ ９６.０６ ０.１４８ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ３６ ＣＳＳ０００２６４６ ２０２ ２２.６５ ９.６４ ３９.６９ ９５.５９ ０.１１５ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ３７ ＣＳＳ００１０７１３ ２４９ ２５.３７ ５.４７ ３３.３３ ９２.８９ ０.２６２ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

ＣｓＤＩＲ３８ ＣＳＳ０００９２７０ １９１ ２０.９８ ９.５５ ２１.６０ ８８.３２ ０.０７４ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ３９ ＣＳＳ００１００１３ １９１ ２１.０３ ９.９５ ３０.０６ ８３.７２ ０.０２０ 叶绿体
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＣｓＤＩＲ４０ ＣＳＳ００１８５８２ １８８ ２０.５７ ６.０７ ３９.５８ １０３.７２ ０.２４５ 细胞外间隙
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｐａｃｅ

和 ＤＩＲ￣ｇ 仅包含来自单子叶植物水稻的 ＤＩＲ 蛋

白ꎬ这些结果表明植物 ＤＩＲ 基因家族的进化伴随

单、双子叶植物的分化出现明显的分歧ꎮ
２.３ ＣｓＤＩＲ 蛋白高级结构分析

为探究茶树 ＤＩＲ 蛋白的结构特征ꎬ对 ＤＩＲ 蛋

白进行二级结构预测(表 ３)ꎬ茶树 ＤＩＲ 蛋白具有

α￣螺旋、延伸链、β￣转角和无规则卷曲 ４ 种结构形

式ꎬα￣螺旋的比例为 １１. ２８％ ( ＣｓＤＩＲ２) ~ ２９. ２６％
(ＣｓＤＩＲ１１)ꎬβ￣转角的比例为 ３.００％(ＣｓＤＩＲ１３) ~
６. ６７％ ( ＣｓＤＩＲ２１ )ꎬ 延 伸 链 的 比 例 为 １９. ６８％

(ＣｓＤＩＲ２３) ~ ３８.２２％(ＣｓＤＩＲ２４)ꎬ无规则卷曲的比

例为 ３４.０４％(ＣｓＤＩＲ１１) ~ ６２.４７％(ＣｓＤＩＲ１)ꎬ其中

延伸链和无规则卷曲的比例相对较高ꎬ两者总比

例均占序列的 ６５％以上ꎮ 蛋白质三级结构建模如

图 ２ 所示ꎬ４０ 个 ＤＩＲ 蛋白均含有由 ８ 条反向平行

β￣折叠组成的 β￣桶ꎮ
２.４ ＣｓＤＩＲ 基因 ＧＯ 功能富集

为更全面地揭示 ＣｓＤＩＲ 基因潜在功能ꎬ利用

ＥｇｇＮＯＧ ５.０ 工具对其进行详尽的功能注释和分类

(图 ３)ꎮ ＣｓＤＩＲ 参与松脂醇生物合成过程、防御反
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图 １　 茶树(Ｃｓ)、毛果杨(Ｐｔ)、水稻(Ｏｓ)与拟南芥(Ａｔ)的 ＤＩＲ 蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＤＩＲ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ (Ｃｓ)ꎬ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ (Ｐｔ)ꎬ

Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ (Ｏｓ) ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ａｔ)

应、催化活性的调控、乙酰辅酶 Ａ 代谢过程、油菜

素内酯生物合成过程、甾醇生物合成过程、木质素

生物合成等生物学过程(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬＢＰ)ꎻ主
要分子功能(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬＭＦ)涉及介导立体

特异性合成、金属离子结合ꎻ在细胞组分 ( ｃｅｌｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬＣＣ)类别中ꎬ获得的与细胞成分相关的

基因数量相对较少ꎬ位于细胞外区域ꎮ
２.５ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的基因结构、蛋白保守结

构域及保守基序分析

为进一步探究茶树 ＤＩＲ 基因家族的结构特

征ꎬ分析 ＣｓＤＩＲ 蛋白保守基序ꎬ结果(图 ４:Ｂ) 显

示ꎬ 位于同一亚族的 ＤＩＲ 基因家族成员的保守基
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表 ３　 ＣｓＤＩＲ 蛋白二级结构
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

蛋白名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｎａｍｅ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ
ｓｔｒａｎｄ
(％)

β￣转角
β￣ｔｕｒｎ
(％)

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(％)

ＣｓＤＩＲ１ １３.６５ １９.９５ ３.９４ ６２.４７

ＣｓＤＩＲ２ １１.２８ ３１.２８ ５.６４ ５１.７９

ＣｓＤＩＲ３ ２７.０７ ３０.９４ ４.９７ ３７.０２

ＣｓＤＩＲ４ ２２.９２ ３２.２９ ４.６９ ４０.１０

ＣｓＤＩＲ５ ２６.０４ ３０.７３ ３.１２ ４０.１０

ＣｓＤＩＲ６ ２８.２４ ２９.４１ ４.７１ ３７.６５

ＣｓＤＩＲ７ ２６.０４ ３１.７７ ３.６５ ３８.５４

ＣｓＤＩＲ８ ２６.１８ ３１.４１ ４.７１ ３７.７０

ＣｓＤＩＲ９ ２１.１６ ３１.２２ ５.２９ ４２.３３

ＣｓＤＩＲ１０ ２３.３９ ３２.７５ ４.６８ ３９.１８

ＣｓＤＩＲ１１ ２９.２６ ３１.３８ ５.３２ ３４.０４

ＣｓＤＩＲ１２ ２４.６１ ３２.９８ ４.１９ ３８.２２

ＣｓＤＩＲ１３ ２４.００ ３０.００ ３.００ ４３.００

ＣｓＤＩＲ１４ ２４.８８ ２９.８５ ４.９８ ４０.３０

ＣｓＤＩＲ１５ １５.８２ ２４.５８ ５.７２ ５３.８７

ＣｓＤＩＲ１６ ２５.４２ ３２.２０ ４.５２ ３７.８５

ＣｓＤＩＲ１７ ２２.６０ ３５.０３ ５.６５ ３６.７２

ＣｓＤＩＲ１８ ２３.４３ ３３.７１ ５.７１ ３７.１４

ＣｓＤＩＲ１９ ２４.６１ ３３.５１ ４.７１ ３７.１７

ＣｓＤＩＲ２０ １９.７９ ３５.８３ ３.７４ ４０.６４

ＣｓＤＩＲ２１ ２１.６７ ３６.１１ ６.６７ ３５.５６

ＣｓＤＩＲ２２ ２５.６５ ３４.５５ ５.２４ ３４.５５

ＣｓＤＩＲ２３ ２２.８９ １９.６８ ５.２２ ５２.２１

ＣｓＤＩＲ２４ １２.５７ ３８.２２ ４.７１ ４４.５０

ＣｓＤＩＲ２５ ２１.９５ ３７.４０ ５.６９ ３４.９６

ＣｓＤＩＲ２６ ２３.９４ ２９.７９ ５.８５ ４０.４３

ＣｓＤＩＲ２７ １５.４７ ３４.２５ ６.０８ ４４.２０

ＣｓＤＩＲ２８ １６.０２ ３４.８１ ４.４２ ４４.７５

ＣｓＤＩＲ２９ ２４.４７ ２８.７２ ４.７９ ４２.０２

ＣｓＤＩＲ３０ １４.８４ ３３.５２ ５.４９ ４６.１５

ＣｓＤＩＲ３１ １９.４６ ３４.５９ ４.８６ ４１.０８

ＣｓＤＩＲ３２ ２０.７５ ３１.４５ ３.７７ ４４.０３

ＣｓＤＩＲ３３ １８.６４ ３３.３３ ３.３９ ４４.６３

ＣｓＤＩＲ３４ ２２.１６ ２６.４９ ３.２４ ４８.１１

ＣｓＤＩＲ３５ ２３.２３ ３２.８３ ５.０５ ３８.８９

ＣｓＤＩＲ３６ ２５.２５ ３２.６７ ３.９６ ３８.１２

ＣｓＤＩＲ３７ ２２.０９ ２１.２９ ３.６１ ５３.０１

ＣｓＤＩＲ３８ １８.３２ ３４.０３ ４.７１ ４２.９３

ＣｓＤＩＲ３９ ２０.４２ ３３.５１ ５.７６ ４０.３１

ＣｓＤＩＲ４０ ２８.１９ ３１.９１ ５.３２ ３４.５７

序较为相似ꎮ ＣｓＤＩＲｓ 包含 ３ ~ ７ 个保守基序ꎬ绝大

部分 ＣｓＤＩＲｓ 均含有 Ｍｏｔｉｆ １ ( ３８ 个) (图 ４: Ｂ)ꎮ
ＣｓＤＩＲ 基因编码的蛋白质序列结构域分析(图 ４:
Ｃ)显示ꎬ除 ＣｓＤＩＲ３４ 含有 １ 个 Ｄｉｒｉｇｅｎｔ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ
结构域以外ꎬ其余 ＣｓＤＩＲｓ 蛋白序列均含有 １ 个保

守的 Ｄｉｒｉｇｅｎｔ 结构域ꎬ其中 ＣｓＤＩＲ１ 还含有 １ 个

ＰＨＡ０３２４７ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 结构域ꎮ 对 ＣｓＤＩＲ 基因家

族成员结构进行分析(图 ４:Ｄ)显示ꎬ大部分 ＣｓＤＩＲ
基因(２９ 个)无内含子ꎬ仅有 １ 个外显子ꎬ有 ９ 个

ＣｓＤＩＲ 基因 ( ＣｓＤＩＲ３、ＣｓＤＩＲ６、ＣｓＤＩＲ１０、ＣｓＤＩＲ１６、
ＣｓＤＩＲ１７、ＣｓＤＩＲ１８、ＣｓＤＩＲ２０、ＣｓＤＩＲ２１、ＣｓＤＩＲ３２)含
有 １ 个内含子和 ２ 个外显子ꎬ有 ２ 个 ＣｓＤＩＲ 基因

(ＣｓＤＩＲ２５、ＣｓＤＩＲ４０)含有 ２ 个内含子和 ３ 个外显

子ꎬ其中 ＣｓＤＩＲ１１ 含有 ３ 个内含子和 ４ 个外显子ꎮ
２.６ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的染色体定位及共线性

分析

ＣｓＤＩＲ 基因家族成员在染色体上的位置(图

５:Ａ)显示ꎬ３３ 个 ＣｓＤＩＲ 基因以不均匀的方式分布

在茶树 １０ 条染色体ꎬ７ 个 ＣｓＤＩＲ 基因分布在 ５ 个

不同的 Ｃｏｎｔｉｇ 上ꎮ 第 ３ 号染色体上分布的基因最

多(１２ 个基因)ꎬ第 ６ 号染色体上分布 ７ 个基因ꎬ第
１２ 号染色体上分布 ５ 个基因ꎬ第 １４ 和第 １５ 号染

色体均分布 ２ 个基因ꎬ第 １、第 ２、第 ４、第 ９ 和第 １０
号染色体均分布 １ 个基因ꎬＣｏｎｔｉｇ５１４ 和 Ｃｏｎｔｉｇ８６６
上均分布 ２ 个 ＤＩＲ 基因ꎬ其余 ３ 个 Ｃｏｎｔｉｇ 各分布 １
个 ＤＩＲ 基因ꎮ ＣｓＤＩＲ 基因家族中有 １２ 对串联重复

基因 共 ２１ 个 基 因ꎬ 分 别 为 ＣｓＤＩＲ４ 与 ＣｓＤＩＲ５、
ＣｓＤＩＲ６ 与 ＣｓＤＩＲ７、 ＣｓＤＩＲ７ 与 ＣｓＤＩＲ８、 ＣｓＤＩＲ８ 与

ＣｓＤＩＲ９、 ＣｓＤＩＲ１１ 与 ＣｓＤＩＲ１２、 ＣｓＤＩＲ１３ 与

ＣｓＤＩＲ１４、 ＣｓＤＩＲ１６ 与 ＣｓＤＩＲ１７、 ＣｓＤＩＲ２５ 与

ＣｓＤＩＲ２６、 ＣｓＤＩＲ２６ 与 ＣｓＤＩＲ２７、 ＣｓＤＩＲ２８ 与

ＣｓＤＩＲ２９、 ＣｓＤＩＲ３０ 与 ＣｓＤＩＲ３１、 ＣｓＤＩＲ３５ 与

ＣｓＤＩＲ３６ꎬ占 ＣｓＤＩＲ 基因的比例为 ２１ / ４０ ＝ ５２.５％ꎮ
表明在 ＣｓＤＩＲ 基因进化过程中ꎬ串联复制可能起

着重要作用ꎮ
物种内共线性分析检测出 ４ 对共线性基因ꎬ

ＣｓＤＩＲ１ 和 ＣｓＤＩＲ１５、ＣｓＤＩＲ３ 和 ＣｓＤＩＲ２２、ＣｓＤＩＲ１３
和 ＣｓＤＩＲ１４、ＣｓＤＩＲ２５ 和 ＣｓＤＩＲ３０ (图 ５:Ｂ)ꎮ 这 ８
个 ＣｓＤＩＲ 基因是基因复制的结果ꎬ表明全基因组

片段的复制对茶树基因组中 ＤＩＲ 基因家族成员数

量的增加起到重要作用ꎮ 为进一步分析不同物种

中 ＣｓＤＩＲ 基因家族的系统发育历史ꎬ绘制茶树与

拟南芥的同源性关系图ꎬ 茶树与拟南芥中的 １７ 对
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图 ２　 ＣｓＤＩＲ 蛋白三级结构
Ｆｉｇ. ２　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

基因之间呈共线性关系(图 ５:Ｃ)ꎮ 其中ꎬＣｓＤＩＲ１
与拟南芥中的 ４ 个 ＤＩＲ 基因存在共线性关系ꎬ

ＣｓＤＩＲ２５ 和 ＣｓＤＩＲ３０ 分别与拟南芥中的 ３ 个 ＤＩＲ
基因存在共线性关系ꎬＣｓＤＩＲ１５ 和 ＣｓＤＩＲ２２ 分别与
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ＢＰ. 生物学过程ꎻ ＭＦ. 分子功能ꎻ ＣＣ. 细胞组分ꎮ
ＢＰ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ＭＦ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎻ ＣＣ. Ｃｅｌｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ.

图 ３　 ＣｓＤＩＲ 基因的 ＧＯ 功能富集分析
Ｆｉｇ. ３　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅｓ

拟南芥中的 ２ 个 ＤＩＲ 基因存在共线性关系ꎮ 上述

结果表明这 １７ 对基因可能在 ＤＩＲ 基因家族进化

过程中发挥了重要作用ꎮ
２.７ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员启动子顺式作用元件

分析

为研究 ＣｓＤＩＲ 基因家族的调控作用ꎬ对 ＣｓＤＩＲ
基因上游 ２ ０００ ｂｐ 启动子区域的顺式作用元件进

行预测和分析(图 ６)ꎮ ４０ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子共

筛选到 １５ 种启动子顺式作用元件ꎮ 植物激素和

胁迫响应元件在该家族基因启动子区域中分布广

泛ꎮ 其中ꎬ２８ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域均含有乙

烯响应元件(ＥＲＥ)ꎬ２６ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域

含有脱落酸响应元件(ＡＢＲＥ)ꎬ２５ 个 ＣｓＤＩＲ 基因

启动子区域含有茉莉酸响应元件(ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ)ꎬ
２２ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有创伤响应元件

(ＷＵＮ￣ｍｏｔｉｆ)ꎬ２０ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有病

原菌响应元件(Ｗ￣ｂｏｘ)ꎬ１８ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子

区域含有赤霉素响应元件( ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ、Ｐ￣ｂｏｘ 和

ＴＡＴＣ￣ｂｏｘ)ꎬ１１ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有低温

响应元件(ＬＴＲ)ꎬ９ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有

水杨酸响应元件( ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ)ꎬ９ 个 ＣｓＤＩＲ 基因

启动子区域含有防御和应激反应元件(ＴＣ￣ｒｉｃｈ)ꎬ８
个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有干旱响应元件

(ＭＢＳ)ꎬ７ 个 ＣｓＤＩＲ 基因启动子区域含有生长素响

应元件( ＴＧＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ 和 ＡｕｘＲＲ￣ｃｏｒｅ)ꎬ仅 ＣｓＤＩＲ３８
启动子区域具有光响应及茉莉酸信号交叉调控元

件(Ｇ￣Ｂｏｘ)ꎬ表明大多数 ＣｓＤＩＲ 基因具有响应激素

和环境胁迫的顺式作用元件ꎮ
２.８ ＣｓＤＩＲ 基因家族成员在炭疽病害胁迫下的表

达模式

为探究 ＣｓＤＩＲ 基因在茶树应对茶炭疽病害胁

迫时的作用ꎬ本研究选取 ＤＩＲ￣ａ 亚族的 ＣｓＤＩＲ２５、
ＣｓＤＩＲ３０ 和 ＣｓＤＩＲ３１ꎬ ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚 族 的 ＣｓＤＩＲ１０、
ＣｓＤＩＲ２０、ＣｓＤＩＲ２１、ＣｓＤＩＲ３２、ＣｓＤＩＲ３５、ＣｓＤＩＲ３８ 和

ＣｓＤＩＲ４０ꎬＤＩＲ￣ｅ 亚族的 ＣｓＤＩＲ２ 和 ＣｓＤＩＲ１５ 共 １２
个基因ꎮ 通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术分析 １２ 个 ＣｓＤＩＲ 基

因在茶树接种茶炭疽菌后不同时间的表达模式ꎮ
结果(图 ７)显示ꎬ除 ＣｓＤＩＲ２ 以外ꎬ其余 ＣｓＤＩＲ 基因

相对表达量均随着接种时间的增加呈先升高后下

降的趋势ꎬ在第 ３ 天时达到峰值ꎮ 其中ꎬＣｓＤＩＲ１０、
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Ａ. ＣｓＤＩＲ 家族成员的系统进化树ꎻ Ｂ. ＣｓＤＩＲｓ 保守基序ꎻ Ｃ. ＣｓＤＩＲｓ 保守结构域ꎻ Ｄ. ＣｓＤＩＲｓ 基因结构ꎮ
Ａ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓꎻ Ｂ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲｓꎻ Ｃ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲｓꎻ Ｄ. Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ
ＣｓＤＩＲｓ.

图 ４　 ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的基因结构、蛋白保守结构域及保守基序分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

ＣｓＤＩＲ２０、ＣｓＤＩＲ２１、ＣｓＤＩＲ３０ 和 ＣｓＤＩＲ４０ 相对表达

量在接种 ３ ｄ 后上调了 １００ 倍以上ꎮ 其中ꎬ接种 ３
ｄ 后 ＣｓＤＩＲ１０ 基 因 相 对 表 达 量 是 接 种 ０ ｄ 的

３４５.６８ 倍ꎬ接种 ３ ｄ 后 ＣｓＤＩＲ２０ 基因相对表达量是

接种 ０ ｄ 的 ２６３.１９ 倍ꎬ接种 ３ ｄ 后 ＣｓＤＩＲ２１ 基因相

对表达量是接种 ０ ｄ 的 ３２８. ７３ 倍ꎬ接种 ３ ｄ 后

ＣｓＤＩＲ３０ 基因相对表达量是接种 ０ ｄ 的 １００.３２ 倍ꎬ
接种 ３ ｄ 后 ＣｓＤＩＲ４０ 基因相对表达量是接种 ０ ｄ
的 １２１.６５ 倍ꎬ表明这 ５ 个基因可能在茶树抗茶炭

疽病过程中起到非常重要的作用ꎮ ＣｓＤＩＲ２ 基因的

相对表达量随着接种时间的增加呈下降趋势ꎬ表
明 ＣｓＤＩＲ２ 基因在茶树抗茶炭疽病过程中可能起

到负调控作用ꎮ

３　 讨论与结论

ＤＩＲ 基因家族调控木质素和木脂素生物合成

过程中氧化偶合反应的立体选择和位置选择ꎬ在
植物响应生物胁迫和非生物胁迫时发挥重要作用

(陈煜等ꎬ２０２２)ꎮ 目前ꎬ已从多种植物中鉴定到

ＤＩＲ 基因ꎬ如紫花苜蓿 (Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ) ( ５２ 个)
(马永龙等ꎬ２０２５)、谷子( Ｓｅｔａｒｉａ ｉｔａｌｉｃａ) ( ４１ 个)
(赵玉雪等ꎬ２０２４)、拟南芥 ( ２７ 个) ( Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)、辣椒 ( ２４ 个) ( Ｋｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８) 和菘蓝

(１９ 个)(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ本研究在茶树基因组中

筛选获得 ４０ 个 ＤＩＲ 基因ꎬ表明不同物种间 ＤＩＲ 数

量存在较大差异ꎮ 理化性质分析发现ꎬ９７. ５％的

ＣｓＤＩＲ 蛋白是稳定蛋白ꎬ表明它们可能在应对长期

的逆境胁迫时发挥重要作用ꎮ 此外ꎬ ８７. ５％ 的

ＣｓＤＩＲ 蛋白是疏水蛋白ꎬ表明它们可能定位于细胞

的膜系统ꎬ如叶绿体或内质网膜等ꎬ这与玉米(秦

涛等ꎬ２０２５)中相关研究结果相似ꎮ 亚细胞定位结

果显示ꎬＣｓＤＩＲｓ 定位在叶绿体、细胞外间隙、细胞

质、液泡和内质网中ꎬ这表明 ＣｓＤＩＲ 家族可能在不

同环境下发挥不同的生物学功能ꎬ在紫花苜蓿(马
永龙等ꎬ２０２５)和马铃薯( Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) (张

益瑄等ꎬ２０２５)的有关研究中同样有此结论ꎮ 本研

究发现茶树 ＤＩＲ 家族存在 １２ 对串联重复基因ꎬ占
所有基因的 ５２.５％ꎮ 拟南芥中串联重复基因占比

为 ６０％ꎬ进化过程中 ＤＩＲ 基因家族的扩展在不同
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Ａ. ＣｓＤＩＲ 家族成员染色体定位ꎻ Ｂ. ＣｓＤＩＲｓ 种内共线性分析ꎻ Ｃ. 茶树和拟南芥 ＤＩＲ 基因家族成员的种间共线性分析ꎮ
Ａ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓꎻ Ｂ. Ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲｓꎻ Ｃ. Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ.

图 ５　 ＣｓＤＩＲ 基因家族成员染色体定位分析及物种间共线性分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

物种之间不同ꎮ 串联重复在茶树和拟南芥的 ＤＩＲ
家族扩增中发挥了重要作用ꎮ

茶树 ＤＩＲｓ 仅分布在 ３ 个亚族中(ＤＩＲ￣ａ、ＤＩＲ￣
ｂ / ｄ 和 ＤＩＲ￣ｅ)ꎬ其中 ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族包含成员最多ꎬ
该结果与同属于双子叶植物的拟南芥和毛果杨

ＤＩＲｓ 的系统进化分组情况相似ꎬ而 ＤＩＲ￣ｃ 和 ＤＩＲ￣ｇ
这两个亚族只含有水稻 ＤＩＲｓꎬ这表明单子叶植物

水稻和双子叶植物茶树、毛果杨和拟南芥在分化

后可能具有不同的进化模式ꎮ Ｌｉｕ 等(２０２１)研究

表明ꎬ在棉花中ꎬＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族基因占比高达 ７５％
以上ꎬ远大于云杉(Ｐｉｃｅａ ａｓｐｅｒａｔａ) (３４.３％) (Ｒａｌｐｈ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)、水稻(２０.４％)和辣椒(５０.０％)ꎬ说明

ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族在棉花中进化较快ꎬ在棉花应对逆境

胁迫过程中可能具有重要作用ꎮ 本研究中ꎬ茶树

的 ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族基因占比为 ６７.５％ꎬ也大于云杉和

水稻等ꎬ说明 ＤＩＲ￣ｂ / ｄ 亚族在茶树应对逆境胁迫

过程中也可能具有重要作用ꎮ 同一亚族 ＣｓＤＩＲｓ
保守基序的分布和排列相似ꎬ一些保守基序特异

性地存在于一些 ＤＩＲ 亚族中ꎬ导致了 ＤＩＲ￣ａ、ＤＩＲ￣
ｂ / ｄ 和 ＤＩＲ￣ｅ 亚族之间的分化ꎬ保守基序的特异性

可能与同一亚族成员间的功能保守性相关ꎮ 上述

结果与毛果杨和透骨草(Ｐｈｒｙｍａ ｌｅｐｔｏｓｔａｃｈｙａ) (Ｐｅｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３)保守基序的分布和排列结果相似ꎮ
大部分茶树 ＤＩＲ 家族成员仅含有 １ 个外显子ꎬ无
内含子ꎬ这与马铃薯(张益瑄等ꎬ２０２５)、紫花苜蓿

(马永龙等ꎬ２０２５)和谷子(赵玉雪等ꎬ２０２４)ＤＩＲ 家

族的基因结构类似ꎮ ＣｓＤＩＲ 蛋白的延伸链和无规

则卷曲占比较高ꎬ这与厚朴 (Ｈｏｕｐｏｅａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ)
(张 柏 年 等ꎬ ２０２４ ) 和 朝 仓 花 椒 ( Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ
ｐｉｐｅｒｉｔｕｍ ｖａｒ. ｉｎｅｒｍｅ) (陈炳竹等ꎬ２０２０) ＤＩＲ 蛋白

的二级结构预测结果一致ꎬ延伸链和无规则卷曲

赋予蛋白质高度柔性和构象可变性并提高空间利

用效率ꎬ使其能够与多种底物结合并参与多样的

生物学过程ꎮ ＣｓＤＩＲ 蛋白均含有保守的由 ８ 条反

向平行的 β￣折叠组成的 β￣桶ꎬ这与透骨草和木豆

(Ｃａｊａｎｕｓ ｃａｊａｎ)(Ｄｏｋｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ＤＩＲ 蛋白的三
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图 ６　 ＣｓＤＩＲ 基因家族成员的启动子顺式作用元件
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

级结构建模结果吻合ꎬ大部分 ＣｓＤＩＲ 蛋白还具有

Ｎ 端尾部结构ꎬ这一结构可使其更高效地发挥底

物引导作用ꎮ
本研究分析 ＣｓＤＩＲ 家族成员接种茶炭疽菌后

的表达模式发现ꎬ１１ 个 ＣｓＤＩＲｓ 基因在接种 １ ｄ 后

即被诱导表达ꎬ且在接种 ３ ｄ 时达到最大值ꎬ总体

呈现先增高后降低的趋势ꎮ 与本研究结果相似的

是ꎬ大豆中的 ＧｍＤＩＲ２２(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)、辣椒中的

ＣａＤＩＲ７( Ｋｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８) 和三七中的 ＰｎＤＩＲ１
(关瑞攀ꎬ２０１８)等在植物抵抗病原菌侵害过程中

同样发挥正向调控作用ꎮ 沙金兰等(２０２５)研究发

现ꎬ受炭疽病侵染的辣椒中与木质素合成相关的

基因(如 ＣａＬＡＣ１、ＣａＬＡＣ３、ＣａＬＡＣ１３、ＣａＬＡＣ１４ 和

ＣａＬＡＣ１８)的表达量明显上调ꎮ 大部分 ＤＩＲ 家族

蛋白均参与木脂素和木质素的合成(Ｍａ ＆ Ｌｉｕꎬ
２０１５)ꎬ本研究同样发现受炭疽病侵染后的茶树中

与木质素合成相关的基因(如 ＣｓＤＩＲ１０、ＣｓＤＩＲ２０、
ＣｓＤＩＲ２１、ＣｓＤＩＲ３０ 和 ＣｓＤＩＲ４０) 的表达量明显上

调ꎬ推测这些基因可能与茶树的抗病应激反应密

切相关ꎬ在炭疽病侵染时期ꎬ这几个基因存在一定

的协同效应ꎬ共同抵御炭疽病的侵染ꎮ ＣｓＤＩＲ 基因

的 ＧＯ 富集分析表明ꎬ这些家族基因涉及防御反

应、油菜素内酯、甾醇、木质素和松脂醇生物合成ꎮ
王茹苹 ( ２０２４) 研究表明ꎬ接种青枯菌 ( Ｒａｌｓｔｏｎｉａ
ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ)后 ＮｂＤＩＲ２７ 沉默的植物叶叶盘的叶

绿素含量较野生型显著下降ꎬ过表达植物的叶片

出现叶绿素的增加ꎮ 提高茶树叶片的叶绿素含

量ꎬ为增强茶树的抗病能力奠定了良好的物质基

础(徐超等ꎬ２０２４)ꎮ 亚细胞定位预测 ＣｓＤＩＲｓ 大多

数定位于叶绿体ꎬ说明 ＣｓＤＩＲｓ 可能在光合作用中

发挥重要作用以抵御炭疽病侵染ꎮ ＣｓＤＩＲ 家族基

因启动子还存在众多响应激素ꎬ以及参与生物胁
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数值为基于 ３ 次重复实验的平均值±标准差ꎮ 每个点与 ０ ｄ 组进行比较ꎬ并使用 ｔ 检验计算显著性(ｎｓ 表示没有显著性差异ꎬ∗
表示 Ｐ<０.０５ꎬ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎬ ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１ꎬ ∗∗∗∗表示 Ｐ<０.０００ １)ꎮ
Ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｘ±ｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ３ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ. Ｅａｃｈ ｐｏｉｎｔ ａｎｄ ０ ｄ ｇｒｏｕｐ ｉｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｉｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔ￣ｔｅｓｔ( ｎｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０５ꎬ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０１ꎬ ∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.００１ꎬ ∗∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０００ １).

图 ７　 ＣｓＤＩＲ 基因家族部分成员在茶炭疽病处理下的定量表达分析
Ｆｉｇ. ７　 Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＣｓＤＩＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｕｎｄｅｒ ｔｅａ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

迫与非生物胁迫的顺式作用元件ꎬ说明 ＣｓＤＩＲ 基

因在茶树生长发育与非生物胁迫方面发挥着重要

作用ꎮ 如需全面解读茶树 ＤＩＲ 基因对逆境响应的

表达模式ꎬ可结合启动子的生物学功能作进一步

的关联分析和鉴定ꎮ
本研究筛选获得 ４０ 个茶树 ＤＩＲ 基因ꎬ预测并分

析其进化树关系、基因和蛋白的结构、亚细胞定位

及茶炭疽病胁迫下表达模式分析等ꎬ为进一步探究

茶树 ＤＩＲ 基因家族功能特性提供一定的理论依据ꎮ
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