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摘要: 基于白及〔Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.〕的全转录组数据ꎬ采用生物信息学方法对白及

Ａｕｘ / ＩＡＡ基因进行鉴定和序列分析ꎬ对白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的一级和二级结构、基序、保守结构域、ＧＯ 功能分类和

ＫＥＧＧ 富集结果进行分析ꎬ并对其与拟南芥〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕和铁皮石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ
Ｋｉｍｕｒａ ｅｔ Ｍｉｇｏ)的 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白进行系统发育分析ꎮ 结果表明:在白及的全转录组中共筛选出 ５ 个 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因ꎬ
分别命名为 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ 至 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ꎬ开放阅读框(ＯＲＦ)长度为 ４９２~２ ７３９ ｂｐꎮ ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的氨基酸残

基数为 １６３~９１２ꎬ理论相对分子质量为 １８ １７２.９７~１０１ ４４２.８９ꎬ理论等电点为 ｐＩ ４.４０ 至 ｐＩ １１.５１ꎬ亚细胞定位于细胞

核中ꎬ二级结构以 α－螺旋和无规则卷曲为主ꎮ ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白共有 Ｄｏｍａｉｎ Ⅰ、Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ、Ｄｏｍａｉｎ Ⅲ和

Ｄｏｍａｉｎ Ⅳ ４ 个完整的保守结构域ꎬ依次对应保守基序 ｍｏｔｉｆ９、ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ２ 和 ｍｏｔｉｆ１ꎮ ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的功能

均包括细胞组分、生物学过程和分子功能 ３ 个大类ꎬ并参与植物激素信号转导通路ꎮ 系统发育分析结果表明:
５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ蛋白均属于 ＧｒｏｕｐⅠ亚家族ꎬ并进一步分成 ａ 和 ｂ ２ 个亚群ꎬ其中ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 属于 ａ 亚群ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ 属于 ｂ 亚群ꎻ并且ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 与铁皮石斛 Ａｕｘ / ＩＡＡ 的亲缘关系较近ꎮ 研究结果显示:白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白具有一定的保守性ꎬ可能在

细胞核中发挥作用ꎬ并具有组织特异性、发育依赖性和非生物胁迫应答性ꎮ
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(３): １１－１８

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.ꎬ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｂ. ｓｔｒｉａｔａ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ａｎｄ ｐｒｉｍａｒｙ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓꎬ ｍｏｔｉｆꎬ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎꎬ ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂ. ｓｔｒｉａｔａ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄꎬ ｍｅａｎｗｈｉｌｅ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅｍ ｗｉｔｈ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ. ａｎｄ
Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ Ｋｉｍｕｒａ ｅｔ Ｍｉｇｏ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ５ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ
ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｂ. ｓｔｒｉａｔａꎬ ｎａｍｅｄ ａｓ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ ｔｏ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ
ｗｉｔｈ ａｎ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ (ＯＲＦ) ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ４９２ － ２ ７３９ ｂｐ. Ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ５
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｒｅ １６３－９１２ꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ ｏｆ １８ １７２.９７－１０１ ４４２.８９ ａｎｄ
ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ ｏｆ ｐＩ ４.４０ ｔｏ ｐＩ １１.５１ꎬ ｔｈｅｉｒ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｕｓꎬ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｒｅ ｍａｉｎｌｙ α￣ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ４ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ２９ 卷　

Ｄｏｍａｉｎ Ⅰꎬ Ｄｏｍａｉｎ Ⅱꎬ Ｄｏｍａｉｎ Ⅲꎬ ａｎｄ Ｄｏｍａｉｎ Ⅳ ｉｎ ５ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ
ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ｍｏｔｉｆ９ꎬ ｍｏｔｉｆ３ꎬ ｍｏｔｉｆ２ꎬ ａｎｄ ｍｏｔｉｆ１ ｉｎ ｏｒｄｅｒ. Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ５ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
ａｌｌ ｉｎｃｌｕｄｅ ３ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ａｒｅ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅｓ. Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ５
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｌｌ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ Ｇｒｏｕｐ Ⅰ ｓｕｂｆａｍｉｌｙꎬ ａｎｄ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ２ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ａ ａｎｄ ｂꎬ
ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ꎬ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ꎬ ａｎｄ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ａ ｓｕｂｇｒｏｕｐꎬ ｗｈｉｌｅ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ ａｎｄ
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ ｄｏ ｔｏ ｂ ｓｕｂｇｒｏｕｐꎻ ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｌｏｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｉｎ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ꎬ
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ꎬ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ꎬ ａｎｄ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ ｗｉｔｈ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｏｆ Ｄ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ. Ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ
ｉｓ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｉｎ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂ. ｓｔｒｉａｔａꎬ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｍａｙ ｐｌａｙ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｎｕｃｌｅｕｓꎬ ａｎｄ
ｐｏｓｓｅｓｓ ｔｉｓｓｕｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅꎬ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ ( Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.ꎻ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｇｅｎｅꎻ ｇｅｎｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 生长素又称吲哚乙酸(ｉｎｄｏｌｅａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬＩＡＡ)ꎬ在
植物生长发育过程中具有重要作用ꎬ不但能调节植物

细胞和器官的生长发育[１]ꎬ还能够单独或与其他激

素协同作用参与植物对环境胁迫的应激反应[２－３]ꎮ
Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因可调控生长素信号转导过程[４]ꎬ且 Ａｕｘ /
ＩＡＡ 蛋白具有 ４ 个保守结构域ꎬ其中ꎬＤｏｍａｉｎ Ⅰ具有

转录抑制功能ꎬ包含 １ 个两亲性基序 ＬｘＬｘＬｘ[５]ꎻ
Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ具有稳定蛋白质结构的作用ꎬ含有蛋白质

泛素化降解的靶位点ꎬ核心序列为 ＶＧＷＰＰꎻＤｏｍａｉｎ
Ⅲ和 Ｄｏｍａｉｎ Ⅳ负责蛋白质的二聚化[６]ꎬ前者含有

βαα 基序[１]ꎬ后者含有酸性区域和 ＳＶ４０ 核定位序列

(ＮＬＳꎬＰＫＫＫＲＫＶ) [６]ꎮ 研究表明:Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因可参

与调控植物生长发育ꎬ并可调控植物体内多个信号转

导通路[７－１２]ꎬ为近年的研究热点ꎮ
白及 〔 Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ ( Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ )

Ｒｃｈｂ. ｆ.〕为多年生草本植物ꎬ具有抗菌、止血和抗肿

瘤等功效[１３]ꎬ且观赏价值较高[１４]ꎮ 近年来ꎬ随着环

境不断恶化和人类过度采挖ꎬ白及的野生资源越来越

少ꎬ加上其人工培育品种质量参差不齐[１５]、遗传背景

不清ꎬ严重制约了白及的研究和开发利用ꎮ 由于

Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因对植物的生长发育和遗传改良有重要

作用ꎬ因此ꎬ有必要对其 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因进行研究ꎮ
鉴于此ꎬ基于白及的全转录组数据ꎬ作者采用生

物信息学方法对白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因进行分析ꎬ以期为

白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因的表达调控和功能鉴定以及白及

生长繁育相关代谢途径研究提供基础资料ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

以采自贵州省正安县的白及成熟种子萌发获得

的组培苗为实验材料ꎮ 从拟南芥〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
(Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕信息资源(ＴＡＩＲ)数据库( ｈｔｔｐｓ:∥
ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )中获得拟南芥 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白序

列ꎬ并从 ＮＣＢＩ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ.
ｇｏｖ / )中获得铁皮石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ Ｋｉｍｕｒａ
ｅｔ Ｍｉｇｏ)Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白序列ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 样品采集 　 随机采集组培苗的原球茎、移栽

前组培苗(包括根、茎和叶)、移栽 ２ 个月的组培苗

(包括根、茎和叶)及移栽 １ 年后的组培苗(包括根、
茎、叶、花和种子)ꎬ每个阶段采集的组培苗均为同一

区域内形状、色泽和大小基本一致的植株ꎬ各采集

３ 株ꎮ 采集后迅速运回实验室ꎬ提取单株总 ＲＮＡꎬ用
液氮速冻后保存于－８０ ℃冰箱中ꎮ
１.２.２　 基因鉴定和序列分析 　 经质量检测合格后ꎬ
将不同生长时期所有的单株总 ＲＮＡ 进行等量混合ꎬ
先进行转录组测序ꎬ再拼接组装成 ｕｎｉｇｅｎｅｓ[１６]ꎮ 利用

ＢＬＡＳＴｐ 工具进行比对搜索(设置缺省参数)ꎬ手动去

除错配序列ꎻ利用 Ｐｆａｍ ３２.０ 在线软件(ｈｔｔｐ:∥ｐｆａｍ.
ｘｆａｍ. ｏｒｇ / ) 检 索 白 及 的 转 录 组 序 列 ( 登 录 号

ＰＦ０２３０９)ꎬ对检索结果进行整合和去冗余ꎬ并去除不

完整序列ꎬ得到候选序列ꎻ利用 ＯＲＦｆｉｎｄｅｒ 在线软件

(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｏｒｆｆｉｎｄｅｒ / )分析上述

序列的开放阅读框(ＯＲＦ)ꎮ 利用 ＳＭＡＲＴ ( ｈｔｔｐ:∥
ｓｍａｒｔ.ｅｍｂｌ －ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / )和 ＩｎｔｅｒＰｒｏ( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.
ｅｂｉ.ａｃ.ｕｋ / ｉｎｔｅｒｐｒｏ / )在线软件分析白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋

白的保守结构域ꎮ
１.２.３　 蛋白质序列分析 　 利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 在线软件

(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 分析预测白及

Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的理论相对分子质量、理论等电点、不
稳定指数、脂肪族氨基酸指数和总平均亲水性等理化
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性质ꎻ利用 Ｐｌａｎｔ－ｍＰＬｏｃ ｓｅｒｖｅｒ 在线软件 ( ｈｔｔｐ: ∥
ｗｗｗ.ｃｓｂｉｏ.ｓｊｔｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / ｂｉｏｉｎｆ / ｐｌａｎｔ－ｍｕｌｔｉ / ＃)进行蛋白

质的亚细胞定位ꎻ利用 ＳＯＰＭＡ 在线软件( ｈｔｔｐｓ:∥
ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ －ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝
ｎｐｓａ＿ ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ) 分析蛋白质的二级结构ꎻ运用

ＭＥＭＥ ５.０.５ 在线软件(ｈｔｔｐ:∥ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / )分析

蛋白质的基序ꎬ设定基序宽度最大值为 ５０ꎬ基序数为

２０[１７]ꎬ其余参数为默认值ꎻ利用 ＤＮＡＭＡＮ ｖ９ 软件对

蛋白质的保守结构域进行比对ꎮ
１.２.４　 ＧＯ 功能分类和 ＫＥＧＧ 富集分析　 利用 Ｓｔｒｉｎｇ
在线软件( ｈｔｔｐｓ:∥ｓｔｒｉｎｇ －ｄｂ. ｏｒｇ / )对白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ
蛋白的氨基酸序列进行 ＧＯ 功能分类和 ＫＥＧＧ 富集

分析ꎬ以 １×１０－５为界限[１６]ꎮ
１.２. ５ 　 系统发育分析 　 利用 ＭＥＧＡ ７. ０ 软件的

Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 程序ꎬ采用邻接法构建模式植物拟南芥 ３２
条 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白已知序列、近缘植物铁皮石斛 １６ 条

Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白已知序列和白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白预测序

列的系统发育树ꎬ并进行自举评估(ｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｉｎｇ)ꎬ重
复检测 １ ０００ 次ꎬ其他参数为默认值ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 基因鉴定及序列分析

研究 结 果 表 明: 在 拼 接 组 装 的 １３２ ５０２ 条

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 中ꎬ共发现 １４２ 条 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与生长素有关ꎻ经
过对 Ｐｆａｍ 检索结果的整合、去冗余和去除不完整序

列ꎬ共筛选出 ５ 个 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因ꎬ按照其在白及转录

组中对应序列的 ＩＤ 顺序依次命名为 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ꎬ
序列长度分别为 ５ ９８５、２ ４２７、９４２、８７９ 和 ７８０ ｂｐꎬ开
放阅读框(ＯＲＦ)长度分别为 ２ ７３９、１ ０５３、５３７、４９２ 和

４９２ ｂｐꎮ

２.２　 蛋白质序列分析

２.２.１　 一级和二级结构分析　 蛋白质一级结构分析

结果(表 １)表明:ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ３、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 的氨基酸残基数

为 １６３~９１２ꎮ 上述 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的理论相对

分子质量为 １８ １７２.９７ ~ １０１ ４４２. ８９ꎬ理论等电点为

ｐＩ４. ４０ 至 ｐＩ１１. ５１ꎬ 且 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３、
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 的 ｐＩ 值小于 ７ꎬ据此推

测这 ４ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白可在酸性亚细胞环境中发

挥作用ꎮ 上述 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白中ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２
和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 的不稳定指数较低(分别为 ３３.１７ 和

３３.１４)ꎬ其余 ３ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的不稳定指数较高

(４８. １０ ~ ６３. ８１)ꎬ据此判定 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ 和 ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ４ 为稳定蛋白(不稳定指数小于 ４０[１８])ꎬ其余 ３ 个

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白为不稳定蛋白 (不稳定指数大于

４０[１８])ꎮ 脂肪族氨基酸指数能够反映蛋白质的热稳

定性ꎬ上述 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的脂肪族氨基酸指

数为 ６９.４５~７９.６３ꎬ说明这 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的热

稳定性较高ꎮ 疏水性分析结果表明: 上述 ５ 个

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的总平均亲水性为－０.５７７ ~ －０.００６ꎬ
说明这 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白为亲水性蛋白ꎮ 亚细胞

定位结果表明:５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白均定位于细胞

核中ꎮ
蛋白质二级结构分析结果(表 ２)表明:ＢｓＡｕｘ /

ＩＡＡ１、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 均表现为无规则

卷曲所占比例最大ꎬα－螺旋所占比例次之ꎬ延伸链所

占比例较小ꎬβ－转角所占比例最小ꎻ而 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２
则表现为 α－螺旋所占比例均最大ꎬ无规则卷曲所占

比例次之ꎬ延伸链所占比例较小ꎬβ－转角所占比例最

小ꎻＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 表现为无规卷曲所占比例最大ꎬ延伸

链所占比例次之ꎬα－螺旋所占比例较小ꎬβ－转角所占

比例最小ꎮ

表 １　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的一级结构分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｒｉｍａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.

蛋白质
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

氨基酸残基数
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅ
ｎｕｍｂｅｒ

分子式
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｏｒｍｕｌａ

理论相对分子质量
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｒｅｌａｔｉｖｅ

ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓ

理论等电点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ
ｐｏｉｎｔ (ｐＩ)

不稳定指数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

脂肪族
氨基酸指数

Ａｌｉｐｈａｔｉｃ ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｉｎｄｅｘ

总平均亲水性
Ｇｒａｎｄ

ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ ｃ６７８５０＿ｇ１ ９１２ Ｃ４４７５Ｈ６９７１Ｎ１２６３Ｏ１３８０Ｓ２８ １０１ ４４２.８９ ５.９３ ６３.８１ ７９.６３ －０.４５０

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ ｃ６７５８４＿ｇ２ ３５０ Ｃ１６４４Ｈ２７６５Ｎ５５３Ｏ４０１Ｓ４６ ３８ １６９.２６ １１.５１ ３３.１７ ７４.２０ －０.００６

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ ｃ５２０９７＿ｇ１ １７８ Ｃ８５８Ｈ１３６９Ｎ２３９Ｏ２７１Ｓ１１ １９ ７２１.４１ ５.２１ ５３.６３ ７７.８１ －０.４００

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ ｃ５３１５９＿ｇ１ １６３ Ｃ７９０Ｈ１２３７Ｎ２１９Ｏ２４３Ｓ８ １７ ９４７.３１ ５.９４ ３３.１４ ６９.４５ －０.４４８

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ ｃ４８９７９＿ｇ１ １６３ Ｃ７８０Ｈ１２２７Ｎ２１７Ｏ２７１Ｓ６ １８ １７２.９７ ４.４０ ４８.１０ ７２.８８ －０.５７７
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表 ２　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的二级结构分析
Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ
Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.

蛋白质
Ｐｒｏｔｅｉｎ

比例 / ％　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

α－螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ

β－转角
β￣ｔｕｒｎ

无规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ ３０.２６ １５.３５ ５.７０ ４８.６８
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ ５６.５７ １２.２９ ６.８６ ２４.２９
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ ２５.２８ ２４.７２ ６.１８ ４３.８２
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ １６.５６ ２０.２５ ５.５２ ５７.６７
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ ３１.９０ １９.６３ ６.１３ ４２.３３

２.２.２　 基序和保守结构域分析　 蛋白质保守性分析

结果(图 １、图 ２、图 ３ 和表 ３)表明:５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ
蛋白共有 ２０ 个 ｍｏｔｉｆꎬ分别命名为 ｍｏｔｉｆ１ 至 ｍｏｔｉｆ２０ꎬ
其中 ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３ 和 ｍｏｔｉｆ９ 为保守基序ꎻ但
是ꎬ仅 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ 具有 ４ 个完整的典型保守结构

域ꎬ分 别 为 Ｄｏｍａｉｎ Ⅰ、 Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ、 Ｄｏｍａｉｎ Ⅲ 和

Ｄｏｍａｉｎ Ⅳꎬ依次对应保守基序 ｍｏｔｉｆ９、ｍｏｔｉｆ３、ｍｏｔｉｆ２
和 ｍｏｔｉｆ１ꎮ 并且ꎬ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白均含有 ｍｏｔｉｆ１ꎬ
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 至 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 均含有 ｍｏｔｉｆ２ꎬＢｓＡｕｘ /

不同色块的长度和顺序分别代表各基序在蛋白质序列中的实际大小和位置 Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｂｏｘｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ａｃｔｕａｌ
ｓｉｚｅ ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｍｏｔｉｆ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 １　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的基序序列(Ａ)及位置(Ｂ)
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｔｉｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (Ａ) ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ (Ｂ) ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.
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不同色块的长度和顺序分别代表各基序在蛋白质序列中的实际大小和位置 Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ ｏｆ ｔｈｅ ｂｏｘｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ａｃｔｕａｌ
ｓｉｚｅ ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｃｈ ｍｏｔｉｆ ｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ２　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的基序标志及共有基序
Ｆｉｇ. ２　 Ｍｏｔｉｆ ｓｙｍｂｏｌ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.

下划线示保守域 Ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ. 黑色、红色和蓝色分别表示同源性 １００％、７５％ ~ １００％和 ５０％ ~ ７５％的氨基酸残基
Ｂｌａｃｋꎬ ｒｅｄꎬ ａｎｄ ｂｌｕｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｗｉｔｈ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｏｆ １００％ꎬ ７５％－１００％ꎬ ａｎｄ ５０％－７５％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ３　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的结构域分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.

表 ３　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的基序分布
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｏｔｉｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.

基序
Ｍｏｔｉｆ

氨基酸残基数
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅ ｎｕｍｂｅｒ

序列
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

对应结构域
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ

ｍｏｔｉｆ１ ３３ ＹＡＪＡＹＥＤＲＥＧＤＷＭＬＶＧＤＶＰＷＥＭＦＩＳＮＣＲＲＬＲＩＭ Ｄｏｍａｉｎ Ⅳ
ｍｏｔｉｆ２ ３８ ＩＦＶＫＶＳＭＤＧＡＰＹＬＲＫＩＤＬＫＶＹＤＧＹＥＥＬＲＤＡＬＥＤＭＦＫＣＦ Ｄｏｍａｉｎ Ⅲ
ｍｏｔｉｆ３ １９ ＫＡＱＶＶＧＷＰＰＶＲＳＮＲＲＮＳＦＱ Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ
ｍｏｔｉｆ９ ９ ＴＥＬＲＬＧＬＰＧ Ｄｏｍａｉｎ Ⅰ
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ＩＡＡ２ 至 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 均含有 ｍｏｔｉｆ３ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 和

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 均含有 ｍｏｔｉｆ９ꎬ其余基序只存在于 ２ 个

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白中ꎮ 上述结果表明:ｍｏｔｉｆ１ 为 ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ 蛋白中非常重要的保守基序ꎮ
２.２.３　 ＧＯ 功能分类和 ＫＥＧＧ 富集分析　 ＧＯ 功能分

类(表 ４)结果表明:５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的功能均包

含细胞组分、生物学过程和分子功能 ３ 个大类ꎮ 在细

胞组分大类中ꎬ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白均被注释到细胞

核和细胞器ꎻ在生物学过程大类中ꎬ被注释到信号通

路、发育过程、细胞过程、转录、代谢过程、激素反应和

钠离子转运相关的 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白分别有 ５、５、５、５、
５、３ 和 １ 个ꎻ在分子功能大类中ꎬ被注释到结合、ＤＮＡ
结合转录因子活性、催化活性、蛋白结合转录因子活

性和电压门控钠通道活性的 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白分别有

５、４、１、１ 和 １ 个ꎮ ＫＥＧＧ 富集分析结果表明:５ 个

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白均参与植物激素信号转导通路ꎮ

表 ４　 白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的 ＧＯ 功能分类１)

Ｔａｂｌｅ ４　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.１)

　 ＧＯ 功能分类 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５

细胞组分 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
　 细胞核 Ｎｕｃｌｅｕｓ     
　 细胞器 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ     
生物学过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ
　 信号通路 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ     
　 发育过程 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓ     
　 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ     
　 转录 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ     
　 激素反应 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｈｏｒｍｏｎｅ   
　 钠离子转运相关 Ｓｏｄｉｕｍ ｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ 
　 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ     
分子功能 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
　 结合 Ｂｉｎｄｉｎｇ     
　 ＤＮＡ 结合转录因子活性 ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ    
　 催化活性 Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ 
　 蛋白结合转录因子活性 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ 
　 电压门控钠通道活性 Ｖｏｌｔａｇｅ￣ｇａｔｅｄ ｓｏｄｉｕｍ ｃｈａｎｎｅｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ 

　 １): 表示蛋白质具有该功能 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｈａｓ ｔｈｉｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎ.

２.３　 系统发育分析

系统发育分析结果(图 ４)表明:这些 Ａｕｘ / ＩＡＡ
蛋白被分成 ＧｒｏｕｐⅠ和 ＧｒｏｕｐⅡ ２ 个亚家族ꎬ且 Ｇｒｏｕｐ
Ⅰ又被分成 ａ 和 ｂ ２ 个亚群ꎻ供试 ５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋

白均属于 ＧｒｏｕｐⅠ亚家族ꎬ其中 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３、ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 属于 ａ 亚群ꎬ而 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ 和

ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ 属于 ｂ 亚群ꎮ 总体来看ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、
ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 与铁皮石

斛 Ａｕｘ / ＩＡＡ 的亲缘关系较近ꎬ而 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 与拟南

芥 Ａｕｘ / ＩＡＡ 的亲缘关系较近ꎮ

３　 讨论和结论

生长素是调控植物生长发育的主要内源激素ꎬ
Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因是调控植物体内生长素信号转导的关

键基因[１９]ꎮ 本研究共鉴定出 ５ 个白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基

因ꎬ明显低于黄瓜 (Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌｉｎｎ.) [２０]、水稻

( Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.) [２１]、 油 菜 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ
Ｌｉｎｎ.) [１]、 木 瓜 ( Ｃａｒｉｃａ ｐａｐａｙａ Ｌｉｎｎ.) [２２] 和 土 豆

(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌｉｎｎ.) [２３]ꎬ这可能与本研究基于

转录组数据结果(受到取样和测序限制)进行分析有

关ꎬ具体原因有待深入研究ꎮ 亚细胞定位分析结果表

明:５ 个白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白均被定位在细胞核中ꎬ说
明白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白可能在细胞核中起作用ꎬ推测

这可能是因为 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白含有 ２ 个核定位信号

(ＮＬＳ) [２４]ꎮ
根据保守结构域分析结果ꎬ仅有 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１ 蛋

白包含 Ｄｏｍａｉｎ Ⅰ、Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ、Ｄｏｍａｉｎ Ⅲ和 Ｄｏｍａｉｎ
Ⅳ ４ 个保守结构域ꎬ与拟南芥[２５]、水稻[２６]、玉米(Ｚｅａ
ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ.) [１０]和黄瓜[２７]等植物的 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白保
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Ｂｓ: 白及 Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.ꎻ Ａｔ: 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.ꎻ Ｄｏ: 铁皮石斛 Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ Ｋｉｍｕｒａ
ｅｔ Ｍｉｇｏ.

图 ４　 白及与拟南芥和铁皮石斛 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＡＵＸ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ Ａ. Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.ꎬ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.ꎬ ａｎｄ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ Ｋｉｍｕｒａ ｅｔ Ｍｉｇｏ

守结构域相似ꎬ可见ꎬ植物 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白具有一定的

保守性ꎮ 但 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４
和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 蛋白却存在不同程度的保守结构域

缺失ꎮ 例 如: ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２、 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 和 ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ５ 均缺少具有转录抑制功能的保守结构域

Ｄｏｍａｉｎ Ⅰ (ｍｏｔｉｆ９) [５]ꎬ ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３
缺少具有蛋白质降解功能的保守结构域 Ｄｏｍａｉｎ Ⅱ
(ｍｏｔｉｆ３) [２８]ꎬＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ２ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 缺少具有

自 身 二 聚 化 功 能 的 保 守 结 构 域 Ｄｏｍａｉｎ Ⅲ
(ｍｏｔｉｆ２) [２９]ꎮ 推测造成 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白部分保守结

构域缺失的原因可能是在白及生长繁育进化过程中

发生了基因突变导致的序列改变ꎬ致使部分 ＢｓＡｕｘ /
ＩＡＡ 蛋白只具备 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的典型功能或拥有新

功能ꎬ且不再参与生长素的信号响应ꎮ
系统发育分析结果表明: ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ１、 ＢｓＡｕｘ /

ＩＡＡ２、ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ４ 和 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ５ 与铁皮石斛 Ａｕｘ /
ＩＡＡ 的亲缘关系较近ꎬ而 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ３ 与拟南芥 Ａｕｘ /
ＩＡＡ 的亲缘关系较近ꎬ说明多数 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白与

铁皮石斛 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的功能相似ꎮ
ＧＯ 功能分类结果表明:５ 个 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 蛋白具

有细胞组分、生物学过程和分子功能 ３ 大类功能ꎬ且
均具有结合功能ꎬ说明 ＢｓＡｕｘ / ＩＡＡ 基因具有组织特异

性、发育依赖性和非生物胁迫应答性ꎬ这为白及新品

种的遗传改良及在转录水平控制 Ａｕｘ / ＩＡＡ 基因表达

等研究提供了新方向ꎮ 然而ꎬ由于取样和测序的局限

性ꎬ本研究仅鉴定出白及部分 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的序列ꎬ
关于白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白的研究还有待深入ꎮ

综上所述ꎬ白及 Ａｕｘ / ＩＡＡ 蛋白具有一定的保守

性ꎬ可能在细胞核中发挥作用ꎬ并具有组织特异性、发
育依赖性和非生物胁迫应答性ꎮ
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ＩＡＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｓｈｏｗｓ ｄｕａｌ ｏｒｉｇｉｎｓ ａｎｄ ｖａｒｉａｂｌｅ ｎｕｃｌｅａｒ
ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌｓ [ Ｊ ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１７ꎬ １８: ２１０７.

[２５] 　 ＣＡＲＲＩＥＲ Ｄ Ｊꎬ ＢＡＫＡＲ Ｎ Ｔ Ａꎬ ＳＷＡＲＵＰ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｏｆ ａｕｘｉｎ ｔｏ ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｕｘｉｎ ｉｎｆｌｕｘ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＡＵＸ１ [ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００８ꎬ １４８: ５２９－５３５.

[２６] 　 ＪＡＩＮ Ｍꎬ ＫＡＵＲ Ｎꎬ ＧＡＲＧ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅａｒｌｙ ａｕｘｉｎ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｉｃｅ
(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) [ Ｊ] . Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２００６ꎬ
６: ４７－５９.

[２７] 　 ＧＡＮ Ｄꎬ ＺＨＵＡＮＧ Ｄꎬ ＤＩＮＧ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｉｍａｒｙ ａｕｘｉｎ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ Ａｕｘ / ＩＡＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ
ｃｕｃｕｍｂｅｒ (Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ) [ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ ９２
(３): ５１３－５２１.

[２８] 　 ＤＲＥＨＥＲ Ｋ Ａꎬ ＢＲＯＷＮ Ｊꎬ ＳＡＷ Ｒ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
Ａｕｘ / ＩＡＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｈａｓ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｅｄ ｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｕｘｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２００６ꎬ １８: ６９９－７１４.

[２９] 　 ＣＨＡＰＭＡＮ Ｅ Ｊꎬ ＥＳＴＥＬＬＥ Ｍ. Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ａｕｘｉｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] . Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２００９ꎬ ４３:
２６５－２８５.
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