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藤稔葡萄花发育相关基因启动子的克隆及功能分析

张摇 睿, 陶建敏, 蔡斌华, 章摇 镇淤

(南京农业大学园艺学院, 江苏 南京 210095)

摘要: 采用基于热不对称交错式 PCR 的基因组步移法,从藤稔葡萄(Vitis vinifera伊V. labrusca ‘Fujiminori爷)的基因

组总 DNA 中扩增花发育相关基因 FT、FLC、AP3 和 AG 的启动子上游序列片段,并通过序列分析及 PlantCARE 在线

预测对 FT、FLC 和 AP3 启动子片段的序列及顺式调控作用元件和功能进行了分析。 扩增结果表明:AG 的第 1 轮扩

增产物无明显条带,第 2 轮扩增产物条带弥散,不能用于序列分析及顺式调控作用元件和功能分析;FT、FLC 和

AP3 基因 2 轮扩增产物均有特异条带,FT、FLC 和 AP3 启动子序列的实际长度分别为 1 470、1 698 和 1 061 bp,
GenBank 登录号分别为 HM192806、 HM192805 和 HM192804。 PlantCARE 在线预测结果表明:FT、FLC 和 AP3 启动

子片段中均含有 TATA-box、CAAT-box 等启动子的特异表达元件及光响应元件、真菌刺激响应元件、MYB 结合位

点等多个顺式调控作用元件,共同受真菌刺激、MYB 和光等因素的调控;FT、FLC 和 AP3 均可能在花的分生组织中

表达,且 FT 和 AP3 还可能在胚乳中表达。 根据研究结果推测:FT、FLC 和 AP3 基因的启动子序列片段中均存在多

种诱导响应元件,可能均为诱导型启动子。
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Abstract: Using genome walking method based on thermal asymmetric interlaced PCR, upstream
sequence fragments of promoters of flower development related genes FT, FLC, AP3 and AG were
amplified from the total genomic DNA of Vitis vinifera伊V. labrusca ‘Fujiminori爷, and sequence and cis鄄
acting regulatory elements and functions of promoter fragments of FT, FLC and AP3 were analyzed by
methods of sequence analysis and PlantCARE on鄄line prediction. The amplification results show that
bands of the first round amplification products of AG are not obvious while those of the second round
amplification products are dispersed, so it can not be used for analyses of sequence and cis鄄acting
regulatory element and function. And the two round amplification products of FT, FLC and AP3 all have
special bands, actual length of promoter sequences of FT, FLC and AP3 is 1 470, 1 698 and 1 061 bp,
and GenBank accession number is HM192806, HM192805 and HM192804, respectively. The results of
PlantCARE on鄄line prediction show that promoter fragments of FT, FLC and AP3 all have promoter
specific elements such as TATA鄄box and CAAT鄄box, etc, and cis鄄acting regulatory elements such as light
responsive element, fungal elicitor responsive element, MYB binding site, etc. And their expression may
be controled by fungal elicitor, MYB, light and other factors. FT, FLC and AP3 may express in floral
meristem, and FT and AP3 may also express in endosperm. According to the results, it is conjectured
that promoter fragments of FT, FLC and AP3 all contain many induction鄄responsive elements, which may
be inducible promoters.
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摇 摇 基因的表达有着严格的时间及空间顺序。 开花

诱导调控普遍存在于高等植物中,当植物生长到一定

时期后,在外界适宜环境条件的诱导下启动自身发育

程序,由营养生长转入生殖生长。 FT(FLOWERING
LOCUS T)、AP3(APETALLA3)、AG(AGAMOUS)和 FLC
(FLOWERING LOCUS C)是调控成花时间及花器官原

基分化与发育的关键基因。 FT 基因为重要的成花转

变信号,是多个成花途径的交汇作用基因[1],FT 与

SOC1 ( SUPPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF
CONSTANS 1)基因的表达均可被光周期途径正向调

控,且 FT 可通过 CO(CONSTANS)基因调节 SOC1 的

表达[2]。 FLC 基因是调控春化作用需求和响应的关

键基因之一,是具有抑制成花转变作用的 MADS-box
转录因子[3],可直接阻遏 FT 和 SOC1 的表达[4],且
FLC 的表达与多种正负调节因子紧密相关;春化作用

可减弱 FLC 对成花的抑制能力,FRI (FRIGIDA) 及

FRI 类似基因均可增强 FLC 的抑制作用[5];FLC 的作

用 部 分 依 赖 于 另 一 MADS 蛋 白 SVP ( SHORT
VEGETATIVE PHASE) [6],自主途径也可通过下调 FLC
基因表达促进成花[7]。 AP3 基因在启动花瓣和雄蕊

发育程序中有着 B 类基因的功能,并在花的第 2 轮和

第 3 轮器官发育中表达。 AG 基因在雄蕊和心皮的发

育中起 C 类基因的作用[8],可能在花发育后期表达,
并直接调控细胞内特异基因的表达。

启动子(promoter)是一段提供 RNA 聚合酶特异

识别和结合位点的 DNA 序列,可控制基因转录的起

始时间和表达程度,通常位于基因转录起始位点近端

的核苷酸序列上游区域内,主要由核心启动区、上游

元件和应答元件组成[9]。 启动子通过选择性影响目

的基因的转录水平来调节基因的表达量,并可限定基

因在特定时空条件下的表达,在基因工程中具有广阔

的应用前景。
基于热不对称交错式 PCR 的基因组步移法

(SEFA-PCR, self鄄formed adaptor PCR)具有高效经济

的特点,仅需 2 条特异的巢式引物和 1 条部分随机引

物即可进行 PCR 扩增;其特殊的热循环程序有利于

特异产物的扩增,并抑制随机引物产生的非特异产

物。 此方法由 Wang 等[10] 通过对 TAIL-PCR 技术[11]

的改良而产生,具有较高的灵敏度和特异性,在高等

植物的相关研究中已有应用这一技术克隆启动子的

报道。 杨国栋[12] 利用 TAIL - PCR 技 术, 从 棉 花

(Gossypium spp.)基因组中克隆到长度为 1 610 bp 的

GhNHX1 基因启动子片段;李娜等[13]采用 SEFA-PCR
法克隆获得灵芝鳖烯合酶基因启动子;欧阳翔等[14]

通过 SEFA-PCR 方法,扩增得到灵芝漆酶基因起始密

码子上游长 832 bp 的启动子序列,该启动子区域除分

布有基本的转录起始元件外,还存在多个潜在的顺式

作用元件序列位点。 SEFA-PCR 反应对 DNA 模板质

量要求不高,适宜的热循环程序是其获得特异目标产

物的关键。 采用该方法扩增获得的片段长度通常大

于 2 kb,是一种有效的启动子克隆手段。
目前,葡萄(Vitis vinifera L.)中 FT、FLC、AP3 和

AG 基因已被克隆,但关于这 4 个基因启动子克隆及

功能分析的报道尚不多见。 作者采用 SEFA-PCR 法,
从藤稔葡萄(V. vinifera伊V. labrusca ‘Fujiminori爷)基
因组中克隆这 4 个基因的启动子序列,并对 FT、FLC
和 AP3 启动子进行序列分析和顺式调控作用元件及

功能预测,以期为进一步深入研究这些基因的表达调

控模式提供实验依据。

1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

供试的藤稔葡萄新鲜幼嫩叶片采自南京农业大

学沧波门实验基地。
LA Taq DNA 聚合酶、10伊LA buffer、MgCl2、dNTPs

mixture、pMD19-T 载体连接试剂盒购自宝生物工程

(大连 ) 有 限 公 司; Axyprep 1 kb DNA marker 及

Axyprep DNA 凝胶回收试剂盒购自爱思进生物技术

(杭州)有限公司;大肠杆菌(Escherichia coli)DH5琢 为

本实验室保存的菌株;PCR 引物合成及 PCR 产物测

序由上海英骏生物技术有限公司完成。
所用仪器有 DYY-6C 型琼脂糖凝胶电泳仪(北

京市六一仪器厂)、BioPhotometer plus 核酸蛋白测定

仪(德国 Eppendorf 公司)、凝胶成像系统 FR-200 紫

外与可见分析装置(上海复日科技有限公司)和 BIO-
RAD mylyder 梯度 PCR 仪(美国 Bio-Rad 公司)。
1. 2摇 方法

1. 2. 1 摇 基因组总 DNA 的提取及检测方法 摇 采用改

良 CTAB 法[15] 提取基因组总 DNA,实际操作过程略

有改动。 取约 200 mg 样叶,于液氮中研成粉末,加入

1 mL 65 益预热的提取缓冲液也含 1. 4 mol·L-1NaCl、
0. 1 mol·L-1Tris-HCl 缓冲液(pH 8. 0)、质量体积分

数 2% CTAB 和 20 mmol·L-1 EDTA,使用前加入体积
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分数 2% 茁-巯基乙醇页,混匀后于 65 益 水浴保温

50 min, 期间 上 下 轻 轻 颠 倒 2 ~ 3 次, 4 益、 12 000
r·min-1离心 10 min;上清液加入等体积三氯甲烷,充
分混合后于 4 益、12 000 r·min-1离心 10 min;上清液

加入等体积 V(苯酚) 颐V(三氯甲烷)= 1颐1 的混合液,
充分混合,于 4 益、12 000 r·min-1离心 10 min;上清

液加入 0. 8 倍体积三氯甲烷抽提 1 次,于 4 益、12 000
r·min-1离心 10 min;向上清液中加入 1 / 10 体积的

3 mol·L-1乙酸钠(pH 5. 2 )和 2 倍体积预冷的无水

乙醇,混合均匀后置于-20 益冰箱中静置 30 min 沉淀

DNA,于 4 益、12 000 r·min-1离心 10 min,弃上清液;
用体积分数 75%乙醇洗涤沉淀 3 次,将沉淀干燥后加

入 30 滋L 双蒸水,溶解后即为总 DNA 溶液。
取 2 滋L 总 DNA 溶液,用含有溴化乙锭(EB)的

质量体积分数 1% 的非变性琼脂糖凝胶进行电泳检

测。 取 1 滋L 总 DNA 溶液,加入 49 滋L 双蒸水,用核

酸蛋白测定仪检测 DNA 纯度。
1. 2. 2摇 引物设计和 PCR 扩增条件摇 根据本实验室克

隆获得的藤稔葡萄 FT、FLC、AP3 及 AG 基因 cDNA 序

列(GenBank 登录号分别为 HM192810、HM192809、
HM192808 和 HM192807),参照 Wang 等[10] 的方法为

每个基因设计 2 条巢式引物和 1 条部分随机引物,引
物名称及序列详见表 1。

表 1摇 用于藤稔葡萄花发育相关基因启动子克隆的引物序列
Table 1 摇 Primer sequences used for cloning of promoters of flower
development related genes of Vitis vinifera伊V. labrusca ‘Fujiminori爷

基因
Gene

引物
Primer

5忆寅3忆引物序列
5忆寅3忆 primer sequence

AP3 AP3-SP1 TGGAGAGCATGATGATAGAAACCTTAG
AP3-SP2 ACCATTTCGTCTCTTGGAGTAGGTGAC
AP3-SP3 AGGTGACCTGCCTGTTCGNNNNNNNNTCTATC

FLC FLC-SP1 GGCAACATCGACATCGCAGAGAACAGAG
FLC-SP2 CTTGATCGAGCCATTTCGCCTCTTTGAG
FLC-SP3 AGCCATTTCGCCTCTTTGNNNNNNNNACCTGG

FT FT-SP1 GAAGGTCCTCAAGTCATCCCCTCCAAT
FT-SP2 AGAGGGTCTGAACTCACAGCCATTTGC
FT-SP3 CCAGAACATCCCCGACAANNNNNNNNAACAAC

AG AG-SP1 GTTGTTGGCATATTCGTAGAGGCGGC
AG-SP2 CGGCTGGAGAAGACGATGAGGGCTAC
AG-SP3 GGAGAAGACGATGAGGGCNNNNNNNNCATCAC

参照文献[10]采用 SEFA-PCR 法进行 PCR 扩

增,2 轮反应体系的总体积均为 30 滋L。
第 1 轮 PCR 反应体系包括 10 伊LA buffer 3 滋L、

0. 25 mol · L-1 MgCl2 3 滋L、 0. 25 mol · L-1 dNTPs
mixture 5 滋L、5 U·滋L-1LA Taq DNA 聚合酶 0. 3 滋L、
DNA 模板 1. 5 滋L(约 1 滋g)和 10 滋mol·L-1引物 SP3
0. 5 滋L,用双蒸水补足至 30 滋L。 反应程序为:94 益
90 s、30 益 3 min;以 0. 2 益·s-1的速率缓慢升温至

70 益,保持 5 min;加入 10 滋mol·L-1 引物 SP1 1. 5
滋L,继续进行 PCR 反应。 反 应 程 序 为 94 益 30 s、
70 益 5. 5 min, 运行2 5 个循环; 94 益 30 s、 70 益
5 min、94 益 30 s、70 益 5 min、94 益 30 s、55 益 30 s、
70 益 5 min,运行 10 个循环。

第 2 轮 PCR 反 应体系包 括 10伊LA buffer 3 滋L、
0. 25 mol · L-1 MgCl2 3 滋L、 0. 25 mol · L-1 dNTPs
mixture 5 滋L、5 U·滋L-1LA Taq DNA 聚合酶 0. 3 滋L、
10 滋mol·L-1引物 SP2 1. 5 滋L 和稀释 10 倍的第 1 轮

PCR 反应产物 1 滋L,用双蒸水补足至 30 滋L。 扩增反

应程序为 94 益 30 s、68 益 5. 5 min,运行 30 个循环;
94 益 30 s、70 益 5 min、94 益 30 s、70 益 5 min、94 益
30 s、 66 益 30 s、 70 益 5 min, 运行 10 个循环; 94 益
30 s、70 益 5 min、94 益 30 s、70 益 5 min、94 益 30 s、
55 益 30 s、70 益 5 min,运行 10 个循环。
1. 2. 3摇 目的基因片段的回收及克隆摇 用含有 EB 的

质量体积分数 1%的非变性琼脂糖凝胶对扩增产物进

行电泳,切下目的基因片段,按 Axyprep DNA 凝胶回

收试剂盒的操作说明回收 DNA。 将目的基因片段与

pMD19-T 载体连接,并转化到大肠杆菌 DH5琢 中,经
Amp 筛选,随机挑选 PCR 阳性克隆进行测序。
1. 3摇 序列分析

将获得的核酸序列在 NCBI ( http:椅www. ncbi.
nlm. nih. gov) 上用 BLASTn 进行序列相似性分析。
应用在线植物转录元件分析工具 PlantCARE 对获得

的启动子序列进行分析,寻找转录因子结合位点

(TFBS,transcription factor binding site)。

2摇 结果和分析

2. 1摇 SEFA-PCR 扩增产物的凝胶电泳结果分析

采用 SEFA-PCR 方法获得的藤稔葡萄基因组总

DNA 第 1 轮和第 2 轮 PCR 扩增产物的凝胶电泳图谱

见图 1。 由图 1-a 可见:除 AG 基因没有扩增出明显

条带外,其他 3 个基因均扩增出特异条带,有的甚至

还有多条带。 由图 1-b 可见:AP3、FT 和 FLC 3 个基

因均扩增出单一且特异的目的条带,且长度均大于
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a. 第 1 轮扩增产物 The first round amplification product; b. 第 2 轮扩增产物 The second round amplification product.

1: FLC 扩增产物 FLC amplification product; 2: FT 扩增产物 FT amplification product; 3: AG 扩增产物 AG amplification product; 4: AP3 扩增产物
AP3 amplification product; M: 分子量标记 Molecular marker.

图 1摇 藤稔葡萄花发育相关基因启动子 SEFA-PCR 第 1 轮和第 2 轮扩增产物的电泳图谱
Fig. 1摇 Electrophoretogram of the first and the second round amplification products of SEFA鄄PCR of promoters of flower

development related gene of Vitis vinifera伊V. labrusca ‘Fujiminori爷

1 000 bp;AG 基因也能扩增出条带,但条带呈弥散状,
没有特异条带,因而无法回收用于序列分析及顺式调

控作用元件预测。
2. 2摇 序列分析及顺式调控作用元件和功能预测结果

藤稔葡萄 3 个花发育相关基因 FT、FLC 和 AP3
的启动子序列的 GenBank 登录号分别为 HM192806、
HM192805 和 HM192804,且均包含多种具有不同功

能的顺式调控作用元件。
FT 片段长 1 605 bp,包含基因区域 135 bp 和实

际启动子区域 1 470 bp,其中,FT 启动子区序列与葡

萄基因组序列 ( AM459941) 的相似性为 97% 。 经

PlantCARE 在线预测的 FT 启动子区顺式调控作用元

件及功能见表 2。 FT 启动子区片段包含参与茉莉酸

甲酯响应的顺式调控作用元件、真菌刺激响应元件、
参与玉米蛋白代谢调控的顺式调控作用元件、参与干

旱诱导的 MYB 结合位点、参与植物生长素响应的顺

式调控作用元件、参与胚乳表达的顺式调控作用元件

以及与花分生组织特定激活有关的顺式调控作用元

件及多个光响应元件等,说明藤稔葡萄 FT 基因的表

达可能受茉莉酸甲酯、玉米蛋白代谢、MYB、植物生长

素、真菌刺激、干旱和光调控,并可能在花的分生组织

和胚乳中表达。
FLC 片段长 1 788 bp,包含基因区域 90 bp 和实

际启动子区域 1 698 bp,其中,FLC 启动子区序列与葡

萄基因组序列(AM444662. 2)的相似性为 96% 。 经

PlantCARE 在线预测的 FLC 启动子区顺式调控作用

元件及功能见表 3。 FLC 启动子区片段包含参与茉莉

酸甲酯响应的顺式调控作用元件、参与脱落酸和 VP1
响应的顺式作用元件、厌氧诱导必需的顺式调控作用

元件、MYB 结合位点、真菌刺激响应元件、参与昼夜

节律控制的顺式调控作用元件、光响应元件及与花分

生组织表达有关的顺式调控作用元件等,说明藤稔葡

萄 FLC 基因的表达可能受茉莉酸甲酯、脱落酸、MYB、
VP1、厌氧诱导、昼夜节律、真菌刺激和光调控,并可能

在花的分生组织中表达。
摇 摇 AP3 片段长 1 143 bp,包含基因区域 82 bp 和实

际启动子区域 1 061 bp,其中,AP3 启动子区序列与葡

萄基因组序列(AM469149. 1)的相似性为 100% 。 经

PlantCARE 在线预测的 AP3 启动子区顺式调控作用

元件及功能见表 4。 AP3 启动子区片段包含赤霉素响

应元件、真菌刺激响应元件、参与干旱诱导的 MYB 结

合位点、参与脱落酸响应的顺式作用元件、参与水杨

酸响应的顺式作用元件、MYBHv1 结合位点、光响应

元件、胚乳表达所需的顺式调控作用元件及与花分生

组织特定激活有关的顺式调控作用元件等,说明藤稔

葡萄 AP3 基因的表达可能受赤霉素、真菌刺激、脱落

酸、水杨酸、MYB、MYBHv1、干旱诱导和光调控,并可

能在花的分生组织及胚乳中表达。

02 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 植 物 资 源 与 环 境 学 报摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 第 20 卷摇



表 2摇 应用 PlantCARE 在线预测的藤稔葡萄花发育相关基因 FT 启动子区的顺式调控作用元件及功能
Table 2摇 The cis鄄acting regulatory elements and functions of promoter region in flower development related gene FT of Vitis vinifera伊V. labrusca
‘Fujiminori爷 by PlantCARE on鄄line prediction

位点名称
Site name

位置
Location

信号序列
Signal sequence

位点功能
Site function

5UTR Py鄄rich stretch -361 TTTCTTCTCT 赋予高转录水平的顺式作用元件
Cis鄄acting element conferring high transcription level

ARE -1050 AAACCA 厌氧诱导必需的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element essential for anaerobic induction

AuxRR鄄core -1373 ATGGACC 参与植物生长素响应的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in auxin responsiveness

I鄄box -990 TTTGAAA 光响应元件 Light responsive element
W1鄄box -597 TTGACC 真菌刺激响应元件 Fungal elicitor responsive element
CCGTCC鄄box -464 CCGTCC 与花分生组织特定激活有关的顺式调控作用元件 Cis鄄acting

regulatory element related to floral meristem specific activation

CGTCA鄄motif -572 CGTCA 参与茉莉酸甲酯响应的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in the MeJA鄄responsiveness

G鄄box -402 CCATGTG 参与光响应的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in light responsiveness

GAG鄄motif -1348 CATCTCC 光响应元件的一部分 A part of light responsive element
GCN4鄄motif -421 TGTGTCA 参与胚乳表达的顺式调控作用元件

Cis鄄acting regulatory element involved in endosperm expression
GT1鄄motif -807 TTAACC 光响应元件 Light responsive element
MBS -1440,-1173,-1128 CAACTG 参与干旱诱导的 MYB 结合位点

MYB binding site involved in drought鄄induction

O2鄄site -294 GATGCTGTGG 参与玉米蛋白代谢调控的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in zein metabolism regulation

Skn鄄1_motif -1243,-455 GTCAT 胚乳表达所需的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element required for endosperm expression

CAAT鄄box -769,-551,-272,-60,-48 CAAT 启动子和增强子区域普通顺式作用元件
Common cis鄄acting element in promoter and enhancer regions

TATA鄄box -1319,-1091,-1041,-967,
-663,-654,-258,-95

TATA,ATATAT,
ATATAA

转录起始-30 核心启动子元件
Core promoter element around -30 of transcription start

表 3摇 应用 PlantCARE 在线预测的藤稔葡萄花发育相关基因 FLC 启动子区的顺式调控作用元件及功能
Table 3摇 The cis鄄acting regulatory elements and functions of promoter region in flower development related gene FLC of Vitis vinifera伊V. labrusca
‘Fujiminori爷 by PlantCARE on鄄line prediction

位点名称
Site name

位置
Location

信号序列
Signal sequence

位点功能
Site function

ABRE -772 TACGGTC 参与脱落酸响应的顺式作用元件
Cis鄄acting element involved in abscisic acid responsiveness

ARE -1199 TGGTTT 厌氧诱导必需的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element essential for anaerobic induction

ATCT鄄motif -725 AATATAATCC 参与光响应的保守 DNA 模块的一部分
A part of conserved DNA module involved in light responsiveness

I鄄box -739,-531 TTTCAAA 光响应元件 Light responsive element
W1鄄box -1635 TTGACC 真菌刺激响应元件 Fungal elicitor responsive element
CAT鄄box -1192,-469 AGTGGC 与花分生组织表达有关的顺式调控作用元件 Cis鄄acting

regulatory element related to floral meristem expression

CE3 -1413 GACGCGTGGC 参与脱落酸和 VP1 响应的顺式作用元件 Cis鄄acting element
involved in abscisic acid and VP1 responsiveness

CGTCA鄄motif -33 CGTCA 参与茉莉酸甲酯响应的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in MeJA鄄responsiveness
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续表 3摇 Table 3 (Continued)
位点名称
Site name

位置
Location

信号序列
Signal sequence

位点功能
Site function

G鄄box -155 CACGTG 参与光响应的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in light responsiveness

GA鄄motif -714 ATAGATAA 光响应元件的一部分 A part of light responsive element
MBS -771 CGGTCA MYB 结合位点 MYB binding site
GT1鄄motif -807 TTAACC 光响应元件 Light responsive element
TGACG鄄motif -1419 TGACG 参与茉莉酸甲酯响应的顺式调控作用元件

Cis鄄acting regulatory element involved in MeJA鄄responsiveness

Circadian -1148 CAANNNNATC 参与昼夜节律控制的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element involved in circadian control

CAAT鄄box -357,-1306 CAAT 启动子和增强子区域普通顺式作用元件
Common cis鄄acting element in promoter and enhancer regions

TATA鄄box -1585,-1566,-1501,-1219,
-1175,-1058,-979,-894,-349

TATA,ATATAA,TAATA,
TTTTA,TTTAAAAA

转录起始-30 核心启动子元件
Core promoter element around -30 of transcription start

表 4摇 应用 PlantCARE 在线预测的藤稔葡萄花发育相关基因 AP3 启动子区的顺式调控作用元件及功能
Table 4摇 The cis鄄acting regulatory elements and functions of promoter region in flower development related gene AP3 of Vitis vinifera伊V. labrusca
‘Fujiminori爷 by PlantCARE on鄄line prediction

位点名称
Site name

位置
Location

信号序列
Signal sequence

位点功能
Site function

5UTR Py鄄rich stretch -61 TTTCTTCTTT 赋予高转录水平的顺式作用元件
Cis鄄acting element conferring high transcription level

ABRE -397 CACGTG 参与脱落酸响应的顺式作用元件
Cis鄄acting element involved in abscisic acid responsiveness

I鄄box -904,-538 TTTCAAA 光响应元件 Light responsive element
W1鄄box -713 TTGACC 真菌刺激响应元件 Fungal elicitor responsive element
CCAAT鄄box -232 CCGTTG MYBHv1 结合位点 MYBHv1 binding site
GA鄄motif -747 ATAGATAA 光响应元件的一部分 A part of light responsive element
GARE鄄motif -37 AAACAGA 赤霉素响应元件 Gibberellin鄄responsive element
GATA鄄motif -382 AAGGAAAAGG 光响应元件的一部分 A part of light responsive element
MBS -632 CAACTG 参与干旱诱导的 MYB 结合位点

MYB binding site involved in drought鄄inducibility

OCT -1036 CGCGGATC 与花分生组织特定激活有关的顺式调控作用元件
Cis鄄acting regulatory element related to floral meristem specific activation

P鄄box -964 CCTTTG 赤霉素响应元件 Gibberellin鄄responsive element
Skn鄄1_motif -176 GTCAT 胚乳表达所需的顺式调控作用元件

Cis鄄acting regulatory element required for endosperm expression

TCA鄄element -648 CCATCTTTT 参与水杨酸响应的顺式作用元件
Cis鄄acting element involved in salicylic acid responsiveness

CAAT鄄box -843,-673,-119 CAAT,CAAAT 启动子和增强子区域普通顺式作用元件
Common cis鄄acting element in promoter and enhancer regions

TATA鄄box -803,-686,-597,
-442,-224,-106

TATA,TAATA 转录起始-30 核心启动子元件
Core promoter element around -30 of transcription start

3摇 讨摇 摇 论

植物成花过程中存在多种成花诱导途径,在拟南

芥也Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.页等模式植物中 FT
基因是光周期诱导途径的核心基因之一[16]。 潘才博

等[17] 推测:菊花 也Dendranthema morifolium (Ramat.)

Tzvel.页的花发育相关基因 FT 主要与光周期敏感性密

切相关,可能在光周期诱导途径中具有促进开花的作

用。 Kong 等[18]认为:FT 的 2 个同源基因 GmFT2a 和

GmFT5a 的表达量在短日照条件下被高度上调,并诱

导大豆也Glycine max (L.) Merr.页开花。
尽管目前没有证据表明葡萄存在经典的成花途
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径(如春化作用和光周期等),但葡萄中仍存在相关途

径的调控基因,如 FT 和 FLC 等,这些基因在葡萄成

花过程中的作用有待深入研究。 藤稔葡萄的 FT、FLC
和 AP3 基因启动子序列片段中均存在多种诱导响应

元件,可能均为诱导型启动子;3 个基因的表达均受光

调控,且均与真菌刺激和 MYB 相关。
藤稔葡萄花发育相关基因 FT、FLC 和 AP3 的启

动子中均含有不同的组织特异表达元件,FT、FLC 和

AP3 均可能在花的分生组织中表达,而 FT 和 AP3 还

可能在胚乳中表达。 Fumie 等[19] 从 Citrus 种子中分

离出 1 个 FT / TFL1 的同源基因 CuMFT1,并在成熟种

子中检测到该基因的高量表达,经克隆获得 2. 4 kb 的

CuMFT1 基因 5忆端上游片段,通过序列分析和转化拟

南芥证实其具有种子特异启动子活性。 本研究结果

在一定程度上印证了这一结果。
虽然通过对藤稔葡萄花发育相关基因启动子进

行序列分析判断出一些顺式调控作用元件,为最终了

解这些基因的表达调控模式提供了依据,但若需全面

了解这些元件在转录过程中的调节作用,还有待更进

一步的深入研究。
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