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摘要： 从茶树〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．〕品种‘龙井长叶’（‘Ｌｏｎｇｊｉｎｇｃｈａｎｇｙｅ’）叶片中克隆获得鸟苷酸交换

因子 ＲｏｐＧＥＦ 的编码基因 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３；用生物信息学方法分析了这 ２ 个基因编码的氨基酸序列的同

源性及理化性质；并用 ｑＲＴ－ＰＣＲ 研究了 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在茶树不同组织中的表达模式及其对外源

ＡＢＡ 处理的响应模式。 结果显示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因全长分别为 １ ８４４ 和 １ ５０９ ｂｐ，分别包含长度

１ ７３１ 和 １ ４３４ ｂｐ 的开放阅读框，各编码 ５７６ 和 ４７７ 个氨基酸。 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸

序列均含有保守的 ＰＲＯＮＥ 结构域，其中均包含保守基序 Ｍｏｔｉｆ １ 至 Ｍｏｔｉｆ ７；分子式分别为 Ｃ２７９７Ｈ４４０２Ｎ７６２Ｏ８５６ Ｓ３２和

Ｃ２３５６Ｈ３６９６Ｎ６４８Ｏ７５２Ｓ２９，理论相对分子质量分别为 ６３ ４２０ 和 ５４ ０６０，理论等电点分别为 ｐＩ ６ ６９ 和 ｐＩ ５ １０，不稳定系数

均大于 ４０，亲水性平均系数分别为－０ ３６８ 和－０ ５５２，并存在多个磷酸化位点，以丝氨酸磷酸化位点最多，表明这

２ 个基因编码的氨基酸序列均属于不稳定的酸性、亲水性蛋白，且其功能可能受磷酸化调控。 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列与水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ．）等植物的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列的相似度

均在 ７５％以上，且与双子叶植物同类氨基酸序列的同源性较高，而与单子叶植物同类氨基酸序列的同源性较低。
ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析结果显示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因的相对表达量在茎中最高、叶片中最低，且差异显著（Ｐ＜０ ０５）；而
ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达量在根和茎中均较高，且均显著高于叶片，表明 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因表达存

在组织特异性。 经 １００ μｍｏｌ·Ｌ－１ 外源 ＡＢＡ 处理后，茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因的相对表达量整体显著下调，而
ＣｓＲｏｐＧＥＦ３基因的相对表达量则整体上调，说明这 ２ 个基因对外源 ＡＢＡ 的响应模式存在差异。 根据研究结果，推
测茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在 ＡＢＡ 信号转导途径中受不同的调控作用，且可能在茶树根和茎的生长发

育中发挥重要作用。
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ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ， ｗｈｉｌｅ ｔｈａｔ ｏｆ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅ ｉｓ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ， ｉｔ ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ
ｇｅｎｅｓ ｈａｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｔｏ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＡＢＡ． Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ
ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｃ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｙ ｉｎ ＡＢＡ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ
ｐａｔｈｗａｙ， ａｎｄ ｍａｙ ｐｌａｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｒｏｏｔ ａｎｄ ｓｔｅｍ ｏｆ Ｃ． ｓｉｎｅｎｓｉｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．； ＲｏｐＧＥＦ ｇｅｎｅ； ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ； ｈｏｍｏｌｏｇｙ；
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

　 　 茶树〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．〕是重要

的叶用经济作物，在农业经济中有重要地位。 在自然

的生态系统中，茶树常受到气象灾害和病虫害的威

胁，导致其产量严重损失。 相对于其他园艺作物，从
茶树中发掘的基因多涉及次生代谢［１－２］ 和茶叶品

质［３］等方面，而对生长发育调控基因以及生物或非

生物抗性基因方面的研究［４－６］ 还处于基础研究阶段。
研究茶树的抗逆机制、鉴定抗性基因，进而通过分子

育种技术培育优良的茶树抗逆品种具有重要意义。
Ｒｏｐ 蛋白是植物特有的一类小 Ｇ 蛋白，在植物的

生长发育和信号传导过程中起重要作用［７－１２］。 其中，
鸟苷酸交换因子 ＲｏｐＧＥＦ 能够催化 Ｒｏｐ 蛋白由 ＧＤＰ
结合形式转化为 ＧＴＰ 结合形式，从而活化 Ｒｏｐ 蛋白使

之发挥相关功能［１３－１５］。 相关研究结果表明：拟南芥

〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．〕Ｒｏｐ 蛋白是对脱

落酸（ＡＢＡ）特异的负调控因子，并且通过 ＲｏｐＧＥＦ 基

因参与 ＡＢＡ 信号转导［１６－１７］；此外，外源 ＡＢＡ 可抑制拟

南芥 ＡｔＲｏｐＧＥＦ 基因的表达，进而调控 Ｒｏｐ 蛋白活

性［１８］；拟南芥 ＲｏｐＧＥＦ 基因家族还参与了干旱、盐和低

温等非生物胁迫应答，且呈现出不同的表达模式［１９］。

目前，对于 ＲｏｐＧＥＦ 基因功能的研究仅限于拟南芥和

水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ．）等模式植物［２０－２２］。
作者以茶树品种‘龙井长叶’（‘Ｌｏｎｇｊｉｎｇｃｈａｎｇｙｅ’）

为实验材料，克隆 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因全

长序列，并利用生物信息学手段对 ２ 个基因编码的氨

基酸序列的结构和功能进行分析；在此基础上，利用

ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析了 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在

茶树不同组织中的表达模式及外源 ＡＢＡ 处理对

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因表达的影响，以期为

进一步研究 ＣｓＲｏｐＧＥＦｓ 基因在茶树生长发育中的作

用及其对逆境的响应机制提供基础研究数据。

１　 材料和方法

１ １　 材料

供试材料为 ２ 年生茶树品种‘龙井长叶’的扦插

幼苗，由江苏省南京市高淳区南京雅润茶业有限公司

提供，于昼 ／夜温度 ２８ ℃ ／ ２２ ℃、光照时间 １２ ｈ·ｄ－１、
光照强度 ２４０ μｍｏｌ·ｍ－２·ｓ－１、空气相对湿度 ７５％ ～
８０％的人工气候箱预培养 １ 周。

２
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于 ２０１７ 年 ７ 月 ２ 日选取长势基本一致、生长良

好的幼苗，用手持喷雾器向叶面喷施 １００ μｍｏｌ·Ｌ－１

ＡＢＡ［２３］，充分喷湿整株植株；共设置 ３ 组生物学重

复，每重复 ３５ 株幼苗。 分别在处理 ０（ＣＫ）、１、２、４、
８、１２ 和 ２４ ｈ 采集顶端第 １ 枚芽叶，用精度 １ ｍｇ 的电

子天平分别称取约 ０ １ ｇ；另采集未经 ＡＢＡ 处理的幼

苗根（吸收根）、茎（顶端的新生茎）和叶片（顶端第 １
枚芽叶）各约 ０ １ ｇ。 所有样品均使用液氮速冻，于
－８０ ℃冰箱中保存，用于 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析。
１ ２　 方法

１ ２ １　 基因克隆 　 用 ＥＡＳＹｓｐｉｎ Ｐｌｕｓ Ｃｏｍｐｌｅｘ Ｐｌａｎｔ
ＲＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒〔艾德莱生物科技（北京）有限公司〕
提取叶片总 ＲＮＡ；用 Ｔｈｅｒｍｏ ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ｃ 微量紫

外分光光度计（美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）和质量体

积分数 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ 的浓度和完整

性。 用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ
（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）反转录试剂盒〔宝生物工程（大
连）有限公司〕合成 ｃＤＮＡ，操作详见试剂盒说明书。

由茶树基因组数据库中获得茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因序列，用 ＩＤＴ（ｈｔｔｐ：∥ｓｇ． ｉｄｔｄｎａ． ｃｏｍ ／
ｃａｌｃ ／ ａｎａｌｙｚｅｒ） 软件设计各自的上游引物和下游引

物。 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１－Ｆ： ５′－ＣＡＴＴＧＡＣＧＡＣＧＡＧＡＴＧＴＧＣ
ＡＴＣ－３′； ＣｓＲｏｐＧＥＦ１－Ｒ： ５′－ＣＣＴＧＡＴＴＡＡＴＧＴＣＡＣＴ
ＴＡＴＧＧＴＧＧ－３′。 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３－Ｆ： ５′－ＡＴＧＧＡＣＡＡＣＴ
ＴＧＴＣＴＡＡＴＴＣＧＧＡＴＧ－３′； ＣｓＲｏｐＧＥＦ３－Ｒ：５′－ＧＣＡＡ
ＧＡＧＡＧＧＡＡＧＣＴＣＡＴＴＡＴＡＴＧＧＡＧ － ３′。 以 叶 片

ｃＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增，扩增体系包含 ２×Ｈｉｅｆｆ
ＣａｎａｃｅＴＭ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ２５ ０ μＬ、ｃＤＮＡ ５ ０ μＬ、１００
μｍｏｌ·Ｌ－１上游特异性引物和下游特异性引物各 ２ ５
μＬ，用双蒸水补足至 ５０ ０ μＬ。 扩增程序为：９４ ℃预

变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ、６０ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸

２ ｍｉｎ，３５ 个循环；最后于 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产

物经质量体积分数 １ ２％琼脂糖凝胶电泳检测，并用

Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒（美国 ＯＭＥＧＡ Ｂｉｏ － ｔｅｋ 公

司）进行回收；回收产物连接至 ｐＭＤ１９－Ｔ Ｖｅｃｔｏｒ〔宝
生物工程（大连）有限公司〕并转入 ＤＨ５α 感受态细

胞，由南京金斯瑞生物科技有限公司测序。
１ ２ ２　 生物信息学分析　 用 ＢｉｏＸＭ ２ ６ 软件分析获

得的 ２ 个基因序列的开放阅读框（ＯＲＦ），并在 ＮＣＢＩ
（ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）数据库中查找同源

序列，用 ＢＬＡＳＴｐ 软件分析保守结构域。
用 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ （ ｈｔｔｐ：∥ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ．

ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ）预测 ２ 个基因编码的氨基酸序列的理

论相对分子质量、理论等电点、亲水性平均系数和不

稳定系数。 用 ＤＮＡＭＡＮ ６ ０ 软件对茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１
和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列与其他植物

ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列进行多

重比对；并用 ＭＥＧＡ ７ ０ 软件，采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ）构建茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因与

其他植物 ＲｏｐＧＥＦ 基因编码的氨基酸序列的系统进

化树，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 设置为 １ ０００。 用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ （ ｈｔｔｐ：∥
ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｐｒｏｔｓｃａｌｅ ／ ｐｒｏｔｓｃａｌｅ． ｐｌ）软件分

析各氨基酸序列的亲水性和疏水性，并以 ０ 为分界值

判断亲水性和疏水性，得分大于 ０ 的为疏水性区域，
得分小于 ０ 的为亲水性区域；用 ＮｅｔＰｈｏｓ ３ １ Ｓｅｒｖｅｒ
（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＮｅｔＰｈｏｓ ／ ）软件预测

各氨基酸序列的磷酸化位点，并用 ＭＥＭＥ （ｈｔｔｐ：∥
ｍｅｍｅ⁃ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ ／ ）软件分析其保守基序。
１ ２ ３　 基因表达分析 　 根据茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的 ｃＤＮＡ 序列和定量 ＰＣＲ 引物设计

原则，使用 ＩＤＴ 软件设计各自的正向定量引物和反向

定量引物。 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１－ｑＦ： ５′－ＧＴＧＴＴＴＣＧＴＣＴＧＡＡ
ＧＡＴＧＧＣＴ－３′； ＣｓＲｏｐＧＥＦ１－ｑＲ： ５′－ＧＡＣＡＴＣＧＡＡＣ
ＴＣＧＡＡＧＣＴＣＣＡＴ－３′。 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３－ｑＦ： ５′－ＧＧＡＴＧ
ＡＧＡＡＴＴＡＴＧＡＴＣＴＧＧＧＴ－ ３′； ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ － ｑＲ： ５′ －
ＡＧＣＣＴＧＡＣＡＴＣＴＣＡＧＡＧＴＴＴＧ－３′。 以茶树 β－ａｃｔｉｏｎ
基因为内参设计正向引物和反向引物（β－ａｃｔｉｏｎ－Ｆ：
５′－ ＧＣＣＡＴＣＴＴＴＧＡＴＴＧＧＡＡＴＧＧ － ３′； β － ａｃｔｉｏｎ － Ｒ：
５′－ＧＧＴＧＣＣＡＣＡＡＣＣＴＴＧＡＴＣＴＴ－３′）。 引物合成由

南京金斯瑞生物科技有限公司完成。
用 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ ４８０ Ⅱ荧光定量 ＰＣＲ 仪（瑞士

Ｒｏｃｈｅ 公司），并按照 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭⅡ试剂

盒〔宝生物工程（大连）有限公司〕使用说明书进行

ｑＲＴ－ＰＣＲ 反应，反应体系包括 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ
ＴａｑＴＭⅡ １０ ０ μＬ、ｃＤＮＡ ２ ０ μＬ、１００ ０ μｍｏｌ·Ｌ－１上

游引物和下游引物各 ０ ８ μＬ，用 ＤＥＰＣ 水补足至

２０ ０ μＬ。 扩增程序为：９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；９５ ℃变性

１０ ｓ、６０ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓ， ４０ 个循环；最后

于 ７２ ℃ 延伸 ７ ｍｉｎ。 采用 ２－ΔΔＣＴ 法［２４］ 计算茶树

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达量。
１ ３　 数据统计和分析

采用 ＥＸＣＥＬ ２００３ 软件对数据进行统计，用 ＳＰＳＳ
２２ ０ 软件对 ｑＲＴ－ＰＣＲ 数据进行统计学分析，并采用

Ｄｕｎｃａｎ’ｓ 新复极差法进行多重比较。

３
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２　 结果和分析

２ １　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的全长

序列分析

以茶树品种‘龙井长叶’的叶片 ｃＤＮＡ 为模板，
通过 ＰＣＲ 扩增，获得的条带见图 １。 测序结果显示：
茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因全长 １ ８４４ ｂｐ，包含长度 １ ７３１
ｂｐ 的开放阅读框，编码 ５７６ 个氨基酸，ＧｅｎＢａｎｋ 登录

号为ＭＨ１６０８３２；茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因全长 １ ５０９ ｂｐ，
包含长度 １ ４３４ ｂｐ 的开放阅读框，编码 ４７７ 个氨基

酸，ＧｅｎＢａｎｋ 登录号为 ＭＨ１６０８３３。
２ ２　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的

氨基酸序列信息分析

２ ２ １　 结构域预测和保守基序分析 　 分析结果表

明：在茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨

基酸序列中均存在保守的 ＰＲＯＮＥ 结构域（图 ２）。 且

Ｍ： ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ； Ａ： ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ｇｅｎｅ； Ｂ： ＣｓＲｏｐＧＥＦ３
基因 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅ．

图 １　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的 ＰＣＲ 扩增结果
Ｆｉｇ． １　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ
ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．

与茶树、拟南芥、水稻、可可（Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ Ｌｉｎｎ．）
和大豆〔Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ （ Ｌｉｎｎ．） Ｍｅｒｒ．〕 的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列的 ＰＲＯＮＥ 结构域（图 ３）比，均
含有保守基序 Ｍｏｔｉｆ １ 至 Ｍｏｔｉｆ ７，且除拟南芥外，其他

植物的 ＲｏｐＧＥＦ１ 氨基酸序列的 Ｃ 端还具有保守基序

Ｍｏｔｉｆ ８，而所有植物的 ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列均不含

保守基序 Ｍｏｔｉｆ ８。

图 ２　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１（Ａ）和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３（Ｂ）基因编码的氨基酸序列中保守结构域预测
Ｆｉｇ． ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ （Ａ） ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ （Ｂ）

ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．

Ｃｓ： 茶树 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．； Ａｔ： 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．； Ｏｓ： 水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ．； Ｔｃ： 可可 Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ
Ｌｉｎｎ．； Ｇｍ： 大豆 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ （Ｌｉｎｎ．） Ｍｅｒｒ． １－８： 表示 Ｍｏｔｉｆ １ 至 Ｍｏｔｉｆ ８ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ Ｍｏｔｉｆ １ ｔｏ Ｍｏｔｉｆ ８．

图 ３　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因与其他植物 ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列中保守基序分析
Ｆｉｇ． ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ

Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ． ａｎｄ ＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

４
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２ ２ ２　 多重比对分析　 多重比对分析结果（图 ４）显
示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基

酸序列分别与拟南芥 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１ （ ＮＰ ＿１９５５５６ １）
和 ＡｔＲｏｐＧＥＦ３（ＮＰ＿００１１１８９０３ １）、水稻 ＯｓＲｏｐＧＥＦ１
（ ＸＰ ＿ ０１５６５１１６５ １ ） 和 ＯｓＲｏｐＧＥＦ３ （ ＸＰ ＿

０１５６３６１２９ １）、可可 ＴｃＲｏｐＧＥＦ１（ＸＰ ＿００７０４１７１２ ２）
和 ＴｃＲｏｐＧＥＦ３ （ ＸＰ ＿ ００７０５１８０４ ２ ） 以 及 大 豆

ＧｍＲｏｐＧＥＦ１（ＸＰ＿００３５３７７５５ ３）和 ＧｍＲｏｐＧＥＦ３（ＸＰ＿
００３５２１１４１ １）的氨基酸序列具有较高的同源性，相似

度均在 ７５％以上。

Ｃｓ： 茶树 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．； Ａｔ： 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．； Ｏｓ： 水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ．； Ｔｃ： 可可 Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ
Ｌｉｎｎ．； Ｇｍ： 大豆 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ （Ｌｉｎｎ．） Ｍｅｒｒ．

图 ４　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因与其他植物 ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列的多重比对分析
Ｆｉｇ． ４　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ

Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ． ｗｉｔｈ ＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

２ ２ ３　 系统进化分析　 为更加明确茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１
和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列与其他植物

ＲｏｐＧＥＦ 氨 基 酸 序 列 的 进 化 关 系， 选 用 拟 南 芥

ＡｔＲｏｐＧＥＦ１、ＡｔＲｏｐＧＥＦ２（ＮＰ ＿１７１６７６ １）、ＡｔＲｏｐＧＥＦ３、
ＡｔＲｏｐＧＥＦ４ （ ＮＰ ＿ １８２１１３ ２ ）、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ５ （ ＮＰ ＿
１９６２１３ ２）、ＡｔＲｏｐＧＥＦ６（ＮＰ ＿１９１１２５ １）、ＡｔＲｏｐＧＥＦ７
（ ＮＰ ＿ １９５８２１ １ ）、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ８ （ ＮＰ ＿ １８９１０５ １ ）、
ＡｔＲｏｐＧＥＦ９ （ ＮＰ ＿ １９３０６０ １ ）、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１０ （ ＮＰ ＿

１９７４５７ １ ）、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１１ （ ＮＰ ＿ １７５６３４ ６ ）、
ＡｔＲｏｐＧＥＦ１２ （ ＮＰ ＿ １７８１０４ １ ）、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１３ （ ＮＰ ＿
００１３１９５６４ １）和 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１４（ＮＰ＿１７４４４６ ２）的氨基

酸序列，水稻 ＯｓＲｏｐＧＥＦ１、 ＯｓＲｏｐＧＥＦ３、 ＯｓＲｏｐＧＥＦ７
（ ＸＰ ＿ ０１５６２２３８３ １ ）、 ＯｓＲｏｐＧＥＦ９ （ ＸＰ ＿
０１５６４０６０５ １）、 ＯｓＲｏｐＧＥＦ１０ （ ＸＰ ＿ ０１５６２２９３８ １ ） 和

ＯｓＲｏｐＧＥＦ１１（ＸＰ＿０１５６２８５９４ １）的氨基酸序列，玉米

（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ．） ＺｍＲｏｐＧＥＦ１ （ ＮＰ ＿００１１３２７８８ １）、

５
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ＺｍＲｏｐＧＥＦ３（ ＸＰ ＿００８６５３０７９ １）、 ＺｍＲｏｐＧＥＦ９ （ ＸＰ ＿
００８６７５０２３ １）、 ＺｍＲｏｐＧＥＦ１０ （ ＸＰ ＿ ００８６４５５１５ １） 和

ＺｍＲｏｐＧＥＦ１４（ＮＰ＿００１１３０４０９ １）的氨基酸序列，可可

ＴｃＲｏｐＧＥＦ１、 ＴｃＲｏｐＧＥＦ３、 ＴｃＲｏｐＧＥＦ５ （ ＸＰ ＿
０１７９８４０４２ １ ）、 ＴｃＲｏｐＧＥＦ７ （ ＸＰ ＿ ０１７９７７８９０ １ ）、
ＴｃＲｏｐＧＥＦ８（ ＸＰ ＿００７０１３１３９ ２）、 ＴｃＲｏｐＧＥＦ１２ （ ＸＰ ＿
０１７９７８７９５ １）、ＴｃＲｏｐＧＥＦ１４－１（ＸＰ＿００７０４０８９２ ２）和
ＴｃＲｏｐＧＥＦ１４－２（ＸＰ＿０１７９７３４８８ １）的氨基酸序列，烟
草 （ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌｉｎｎ．） ＮｔＲｏｐＧＥＦ１ （ ＸＰ ＿
０１６４４５６３２ １ ）、 ＮｔＲｏｐＧＥＦ３ （ ＸＰ ＿ ０１６４９１４７４ １ ）、
ＮｔＲｏｐＧＥＦ５ （ ＸＰ ＿ ０１６４３９４５０ １ ）、 ＮｔＲｏｐＧＥＦ７ （ ＸＰ ＿

０１６４６５５１８ １ ）、 ＮｔＲｏｐＧＥＦ８ （ ＸＰ ＿ ０１６４８４７３５ １ ）、
ＮｔＲｏｐＧＥＦ１２（ＸＰ＿０１６４６００５２ １）和 ＮｔＲｏｐＧＥＦ１４（ＸＰ＿
０１６５０４４４２ １）的氨基酸序列，高粱 〔 Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ
（ Ｌｉｎｎ．） Ｍｏｅｎｃｈ〕 ＳｂＲｏｐＧＥＦ１ （ ＸＰ ＿ ００２４６２７７０ １ ）、
ＳｂＲｏｐＧＥＦ３ （ ＸＰ ＿ ００２４６４９７２ １）、 ＳｂＲｏｐＧＥＦ７ （ ＸＰ ＿
００２４３９９０５ １ ）、 ＳｂＲｏｐＧＥＦ９ （ ＸＰ ＿ ００２４４１５０７ １ ）、
ＳｂＲｏｐＧＥＦ１２－１（ＸＰ ＿０２１３１２１９６ １）、ＳｂＲｏｐＧＥＦ１２－２
（ ＸＰ ＿ ００２４５６１２５ ２ ） 和 ＳｂＲｏｐＧＥＦ１４ （ ＸＰ ＿
００２４５２６８９ １）的氨基酸序列，与上述 ２ 个茶树基因编

码的氨基酸序列共同构建系统进化树，结果见图 ５。
结果显示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码

Ｃｓ： 茶树 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．； Ａｔ： 拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ （Ｌｉｎｎ．） Ｈｅｙｎｈ．； Ｏｓ： 水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ．； Ｚｍ： 玉米 Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ．；
Ｔｃ： 可可 Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ Ｌｉｎｎ．； Ｎｔ： 烟草 Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌｉｎｎ．； Ｓｂ： 高粱 Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ （Ｌｉｎｎ．） Ｍｏｅｎｃｈ． 分支上的数值表示 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 百分数
Ｄａｔａ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ．

图 ５　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因与其他植物 ＲｏｐＧＥＦ 基因编码的氨基酸序列的系统进化树
Ｆｉｇ． ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ

Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ． ｗｉｔｈ ＲｏｐＧＥＦ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

６
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的氨基酸序列分别与双子叶植物拟南芥、可可和烟草

的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 的氨基酸序列同源性较高，
而与单子叶植物水稻、玉米和高粱的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＲｏｐＧＥＦ３ 的氨基酸序列同源性较低。
２ ２ ４　 理化性质预测　 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ 预测

结果显示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码

的氨基酸序列的分子式分别为 Ｃ２７９７ Ｈ４４０２ Ｎ７６２ Ｏ８５６ Ｓ３２

和 Ｃ２３５６Ｈ３６９６Ｎ６４８Ｏ７５２Ｓ２９， 理 论 相 对 分 子 质 量 分 别

为 ６３ ４２０和 ５４ ０６０，理论等电点分别为 ｐＩ ６ ６９ 和

ｐＩ ５ １０；分别有 ６９ 和 ７０ 个带负电荷的氨基酸残基

（天冬氨酸和谷氨酸）及 ６５ 和 ３３ 个带正电荷的氨基

酸残基（精氨酸和赖氨酸）；蛋白质三维结构不稳定

系数分别为 ５７ ５７ 和 ４９ ８８，不稳定系数均大于 ４０，
呈不稳定状态。 推测茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３
基因编码的氨基酸序列均属于不稳定的酸性蛋白质。

亲水性和疏水性预测结果（图 ６）显示：在茶树

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因编码的氨基酸序列中，疏水性最强的

位点是第 ２１１ 位的亮氨酸，亲水性最强的位点是第

３６９ 位的天冬酰胺；在茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨

基酸序列中，疏水性最强的位点是第 １７５ 位的半胱氨

酸，亲水性最强的位点是第 ２５９ 位的赖氨酸。 总体上

看，茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基

酸序列的亲水性区域均大于疏水性区域，且亲水性平

均系数分别为－０ ３６８ 和－０ ５５２，表明二者都属于亲

水性蛋白。
磷酸化位点预测结果 （ 图 ７ ） 显示： 在茶树

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列中

存在多个磷酸化位点，其中丝氨酸磷酸化位点最多，
表明这 ２ 个基因编码的氨基酸序列在发挥生物学功

能时可能受到磷酸化的调控。

图 ６　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１（Ａ）和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３（Ｂ）基因编码的氨基酸序列的亲水性和疏水性分析
Ｆｉｇ． ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ （Ａ） ａｎｄ

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ （Ｂ） ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．

： 丝氨酸 Ｓｅｒｉｎｅ； ： 苏氨酸 Ｔｈｒｅｏｍｉｎｅ； ： 酪氨酸 Ｔｙｒｏｓｉｎｅ； ： 阈值 Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ．

图 ７　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１（Ａ）和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３（Ｂ）基因编码的氨基酸序列中磷酸化位点预测
Ｆｉｇ． ７　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ （Ａ） ａｎｄ

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ （Ｂ） ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ．

７
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２ ３　 茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的表达

分析

２ ３ １ 　 组 织 特 异 性 分 析 　 茶 树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在不同组织中相对表达量的差异见

图 ８。 结果显示：茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因

表达存在组织特异性。 其中，ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因的相对

表达量在不同组织间差异显著（Ｐ＜０ ０５），以茎中最

高、叶片中最低；ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达量则在

根中最高，在叶片中最低，但根与茎中 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基

因的相对表达量无显著（Ｐ ＞ ０ ０５）差异，而叶片中

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达量与根和茎差异显著。
整体 上 看， ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基 因 的 相 对 表 达 量 高 于

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因。
２ ３ ２　 对外源 ＡＢＡ 处理的响应　 经 １００ μｍｏｌ·Ｌ－１

外源 ＡＢＡ 处理后茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基

因表现出不同的表达模式（图 ９）。 其中，ＣｓＲｏｐＧＥＦ１
基因的相对表达量在 ２ ４ ｈ内整体显著下调 ；而

： ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基 因 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ｇｅｎｅ； □： ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基 因
ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅ．

不同的小写字母表示同一个基因的相对表达量在不同组织间差异显
著（Ｐ ＜ ０ ０５） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ （ Ｐ ＜ ０ ０５）
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｅｎｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｉｓｓｕｅｓ．

图 ８　 茶树不同组织中 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达
水平比较
Ｆｉｇ． ８　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ ａｎｄ
ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ．
Ｋｔｚｅ．

不同的小写字母表示差异显著（Ｐ＜０ ０５）Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ （Ｐ＜０ ０５） ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ．

图 ９　 经 １００ μｍｏｌ·Ｌ－１外源 ＡＢＡ 处理后茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１（Ａ）和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３（Ｂ）基因相对表达量的比较
Ｆｉｇ． ９　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ （Ａ） ａｎｄ ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ （Ｂ） ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ

Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏ． Ｋｔｚｅ． ａｆｔｅｒ １００ μｍｏｌ·Ｌ－１ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＡＢＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因的相对表达量则在处理前期显著上

调，在处理 ４ ｈ 时达到峰值，随后逐渐下降，但仍显著

高于对照（０ μｍｏｌ·Ｌ－１ ＡＢＡ），整体仍为上调。

３　 讨论和结论

在植 物 的 生 长 发 育 以 及 信 号 传 导 过 程 中

ＲｏｐＧＥＦ 蛋白起了至关重要的作用，其生物学功能及

分子调控机制越来越受到关注［２５－２７］。 ＲｏｐＧＥＦ 蛋白

的 ＰＲＯＮＥ 结构域的 Ｃ 端和 Ｎ 端对中间的结构域有

调节功能，具有自主抑制作用；当 ＲｏｐＧＥＦ 蛋白的 Ｃ
端丝 氨 酸 （ Ｓｅｒ ） 残 基 被 受 体 激 酶 （ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ
ｋｉｎａｓｅｓ）磷酸化后，ＰＲＯＮＥ 结构域的自主抑制作用被

释放，结合并激活 Ｒｏｐ 蛋白活性，从而调节花粉管极

性与根系的生长发育［１３，２８］。 而在本研究中，茶树

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列均

含有 ＰＲＯＮＥ 结构域，并包含数个 Ｓｅｒ 磷酸化位点，推
测茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸

序列也具有类似功能。 本研究结果还表明：ＲｏｐＧＥＦ
氨基酸序列的 ＰＲＯＮＥ 结构域均含有保守基序Ｍｏｔｉｆ １

８
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至 Ｍｏｔｉｆ ７，其中，除拟南芥外，茶树、水稻、可可和大豆

的 ＲｏｐＧＥＦ１ 氨基酸序列的 Ｃ 端都含有保守基序

Ｍｏｔｉｆ ８， 而 茶 树、 拟 南 芥、 水 稻、 可 可 和 大 豆 的

ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列均不含有保守基序 Ｍｏｔｉｆ ８，说
明不同植物种类的 ＲｏｐＧＥＦ１ 蛋白总体上较 ＲｏｐＧＥＦ３
蛋白具有更高的保守性。 从系统进化树看，茶树

ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因编码的氨基酸序列分

别与双子叶植物拟南芥、可可和烟草的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列划分为一支，而单子叶植物水

稻、玉米和高粱的 ＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＲｏｐＧＥＦ３ 氨基酸序列

分别单独为一支，推测在进化过程中 ＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＲｏｐＧＥＦ３ 基因的分化在双子叶植物和单子叶植物之

间具有不同的进化起源。
相关的研究结果表明：拟南芥 ＡｔＲｏｐＧＥＦ 基因具

有显 著 的 组 织 特 异 性， ＡｔＲｏｐＧＥＦ７、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ８、
ＡｔＲｏｐＧＥＦ９ 和 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１３ 基因在花中具有较高的表

达量［１８］，而 ＡｔＲｏｐＧＥＦ４ 和 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１０ 基因则在根毛

中具有较高的表达量［２９］； ＡｔＲｏｐＧＥＦ１、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ２、
ＡｔＲｏｐＧＥＦ１３ 和 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１４ 基因在根中的表达量低

于叶 片， 而 ＡｔＲｏｐＧＥＦ３、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ４、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ８ 和

ＡｔＲｏｐＧＥＦ１０ 基因在根中的表达量则显著高于叶

片［３０］。 此 外， 拟 南 芥 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１、 ＡｔＲｏｐＧＥＦ４ 和

ＡｔＲｏｐＧＥＦ１０ 蛋白还被证实参与拟南芥根部的生长

发育和形态建成［２１，３１］。 本研究中，茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１
基因主要在茎中表达，ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因则在根和茎中

具有 较 高 的 表 达 量， 推 测 茶 树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和

ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在根和茎的生长发育过程中可能具

有重要作用。 此外，经 １００ μｍｏｌ·Ｌ－１外源 ＡＢＡ 处理

后，茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 基因的相对表达量整体显著下

调，而 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因则整体上调；拟南芥 ＲｏｐＧＥＦｓ
基因对外源 ＡＢＡ 处理的响应也存在类似的规律［１６］，
提示茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因在 ＡＢＡ 信

号转导途径中受不同的调控作用。 另外，大量研究已

经证实，逆境胁迫（如干旱、盐和低温）能够促进植物

体内 ＡＢＡ 的合成［３２－３３］。 Ｌｉ 等［３４］ 的研究结果表明：
在存在 ＡＢＡ 的条件下，拟南芥的蛋白磷酸酶 ２Ｃ
（ＰＰ２Ｃ）失去活性，ＡｔＲｏｐＧＥＦ１ 蛋白逐渐水解，使得

下游 ＳＮＦ１ 相关蛋白激酶 ２（ＳｎＲＫ２）去磷酸化，进一

步触发 ＡＢＡ 信号转导；而在缺乏 ＡＢＡ 的条件下，
ＡｔＲｏｐＧＥＦ１ 蛋白激活 Ｒｏｐ 蛋白，使 ＰＰ２Ｃ 保持活性，
且具有活性的 ＰＰ２Ｃ 能够维持 ＡｔＲｏｐＧＥＦ１ 蛋白活性，
并继续下游 ＳｎＲＫ２ 的磷酸化，终止 ＡＢＡ 信号传导。

然而，在逆境条件下茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 蛋白是否也具

有类似的转导机制，则有待更深入的研究。
本研究中，茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因

分别受到外源 ＡＢＡ 的负调控和正调控，推测外源

ＡＢＡ 对茶树 ＣｓＲｏｐＧＥＦ１ 和 ＣｓＲｏｐＧＥＦ３ 基因具有不同

的调控方式，从而参与茶树的生长发育和对胁迫应答

的信号转导，但具体的调控机制有待后期进一步深入

研究。
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