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摘要：茉莉酸（ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ， ＪＡ）作为重要植物生长调节剂之一，调控植物抵抗各类胁迫，其中，ＪＡＺ（ｊａｓｍｏｎａｔｅ ＺＩＭ⁃
ｄｏｍａｉｎ）作为茉莉酸通路的抑制因子，调控 ＪＡ 与其他激素信号的交互反应。 为了探究毛竹（Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ）中
ＪＡＺ 基因与其他植物调节剂的交互作用以及在不同组织中的表达，该研究通过隐马尔科夫模型（ＨＭＭ）对毛竹全基

因组搜索，共鉴定出 ３７ 条 ＪＡＺ 基因并进行定位，分析了该家族基因编码蛋白质的理化性质、系统进化、共线性关系

及其在不同组织和激素处理下的表达模式。 研究结果表明：该 ３７ 条 ＪＡＺ 基因归属于 ４ 个不同亚族，亚族之间基序

和结构域变异较大。 共线性分析揭示毛竹 ＪＡＺ 家族在演化过程中存在全基因组多倍化事件，与另一单子叶植物水

稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）在进化上较近。 萘乙酸（ＮＡＡ）促进了大部分 ＪＡＺ 基因的表达，但赤霉素（ＧＡ）处理存在较大异质

性，另外，ＪＡＺ 基因主要在毛竹叶片中表达，在竹鞭中基本不表达。 以上结果为毛竹 ＪＡＺ 基因功能鉴定提供了重要

参考，对于毛竹生长和防御的分子机制研究打下了基础。
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　 　 茉莉酸（ ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ， ＪＡ）作为植物重要的生

长调节剂之一，调控植物防御昆虫和食草动物取

食，及坏死性病原体侵染等生物胁迫以及其他各类

非生物胁迫［１］，可显著提高抗逆相关基因表达，增
强酶活性，最终促进萜类、黄酮、生物碱的合成［２⁃３］。
ＪＡＺ（ｊａｓｍｏｎａｔｅ ＺＩＭ⁃ｄｏｍａｉｎ）蛋白是植物中特有的锌

指蛋白，参与植物抵御生物和非生物胁迫信号的传

导与响应［４］，同时也参与其他生长调节剂的互作，
共同调控植物生长发育［５］。

ＪＡＺｓ 是一类参与多个信号通路的阻遏蛋白，主
要参与 ＪＡ 途径的激活，释放其结合的 ＭＹＣ２（Ｍｙｅｌｏ⁃
ｃｙｔｏｍａｔｏｓｉｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ２）转录因子，从而启动 ＪＡ 通路下

游基因的转录［６］。 ＪＡＺ 包含 ２ 个保守结构域—ＺＩＭ
结构域和 Ｊａｓ 结构域，ＺＩＭ（也称 ＴＩＦＹ）结构域位于 Ｎ
末端，含有保守的 ＴＩＦ［Ｆ ／ Ｙ］ＸＧ 序列［７⁃８］；Ｊａｓ 结构域

（也称为 ＣＣＴ⁃２）位于 Ｃ 端［９］。 两个结构域都是 ＪＡＺ
抑制 ＪＡ 信号所必需的功能单元，分别与上游转录因

子 ＣＯＩ１（ ｃｏｒｏｎａｔｉｎｅ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ １） 和下游转录因子

ＭＹＣ２ 结合而激活 ＪＡ 通路相关基因的表达［１０］。
随着不断更新的成熟测序技术带来的大量植

物全基因组报道，众多模式物种和作物的 ＪＡＺ 家族

基因的分析已见报道。 比如，拟南芥 （ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ）中有 １３ 个 ＪＡＺ 家族成员［１１］，水稻（Ｏｒｙｚａ
ｓａｔｉｖａ）１５ 个［７］、大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ）２４ 个［５］、毛果杨

（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ） １２ 个［１２］、玉米（Ｚｅａ Ｍａｙｚ） ２３
个［１３］、番茄 （ Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ） １３ 个［１４］。 对

ＪＡＺ 家族基因的进一步研究表明，缺失 Ｊａｓ 结构域

基因 ＡｔＪＡＺ１ 的 拟 南 芥 对 甜 菜 夜 蛾 （ Ｓｐｏｄｏｐｔｅｒａ
ｅｘｉｇｕａ）具有更强的抗性［１５］；水稻中 ＯｓＪＡＺ９ 可以调

节水稻的盐胁迫或缺钾耐性［１６］；在拟南芥中过度表

达大豆中的 ＧｓＪＡＺ２ 基因则可以增强其对盐和碱胁

迫的耐受性［１７］。
毛竹［Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ （Ｃａｒｒｉèｒｅ） Ｊ． Ｈｏｕｚ􀆰 ］

隶属禾本科刚竹属单轴散生竹，在竹类植物中具有

用途广泛、生长迅速且经济价值高的特点，已成为

我国南方林竹产业中为林农增收的主要经济林种

之一［１８］。 我国现有毛竹林面积超过 ３８０ 万 ｈｍ２，占
全国 竹 林 面 积 的 ７０％， 占 全 世 界 毛 竹 面 积 的

８０％［１８⁃１９］。 随着近年来，作为代替木材的新型低碳

环保的竹材，以毛竹为代表的竹类栽培得到广泛的

发展［２０］。 目前，关于毛竹 ＪＡＺ 家族成员的理化性

质、系统进化关系及其在毛竹生长发育过程中的表

达尚未见报道。 因此，本研究基于已经发布的毛竹

基因组信息，利用生物信息学数据库和生物软件对

毛竹 ＪＡＺ 基因的组成进行预测和研究。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族的全基因组鉴定

为了鉴定毛竹全基因组水平 ＪＡＺ 基因家族成

员，利用拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ）ＪＡＺ 蛋白的氨

基酸序列（来源于 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ􀆰 ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ􀆰 ｏｒｇ ／ ），
运用 ＢｌａｓｔＰ 程序搜索毛竹全基因组蛋白序列中的

同源 序 列； 同 时， 利 用 Ｐｆａｍ 数 据 库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｐｆａｍ􀆰 ｘｆａｍ􀆰 ｏｒｇ ／ ） 中 的 ＺＩＭ （ ＰＦ０６２００ ） 和 Ｊａｓ
（ＰＦ０９４２５） 结构域的隐马尔科夫模型，并结合

ＨＭＭＥＲ 程 序（Ｅ⁃ｖａｌｕｅ ＜ １ｅ⁃５）在毛竹全基因组蛋

白序列中搜索，最终确定毛竹 ＪＡＺ 基因家族成员。
毛 竹 全 基 因 组 的 氨 基 酸 序 列、 ＣＤＳ （ ｃｏｄｉｎｇ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ） 序列以及 ＤＮＡ 序列通过网站（ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ􀆰 ｂａｍｂｏｏｇｄｂ􀆰 ｏｒｇ ／ ＃ ／ ）获得。
１􀆰 ２　 毛竹 ＪＡＺ 基因的理化性质与生物信息学分析

为了研究毛竹的 ＪＡＺ 基因家族成员的理化性

质，利用 Ｅｘｐａｓｙ 工具（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂ􀆰 ｅｘｐａｓｙ􀆰 ｏｒｇ ／ ）的

Ｐｒｏｔｐａｒａｍ 软件分析 ＪＡＺ 蛋白的等电点、氨基酸数

目、相对分子质量、脂肪族氨基酸指数以及平均疏

水指数等指标； 通过在线软件 ＰＳＯＲＴ （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｐｓｏｒｔ１􀆰 ｈｇｃ􀆰 ｊｐ ／ ｆｏｒｍ􀆰 ｈｔｍｌ）对毛竹的 ＪＡＺ 基因的蛋白

质序列进行亚细胞定位。
１􀆰 ３　 毛竹、拟南芥、水稻和杨树 ＪＡＺ 蛋白系统进化

树的构建

为了探讨毛竹中 ＪＡＺ 基因与其他物种 ＪＡＺ 基

因间的进化关系，采用毛竹、拟南芥和水稻（Ｏｒｙｚａ
ｓａｔｉｖａ）的 ＪＡＺ 氨基酸序列，利用ＭＥＧＡ７ 中的邻位连

接（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ）算法分析系统发育树，ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
设置为 １ ０００，其他参数选择默认值。 分析结果采用

ｉＴＯＬ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｉｔｏｌ􀆰 ｅｍｂｌ􀆰 ｄｅ ／ ）在线工具进行作图。
１􀆰 ４　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族种内、种间共线性分析及

染色体分布

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件［２１］ （ ｖ１􀆰 ０７４）中的 ＢＬＡＳＴ 模

块将毛竹基因组所有蛋白序列自身比对及毛竹与

拟南芥和毛竹与水稻基因组蛋白序列两两比对，结
合 ３ 个 物 种 全 基 因 组 染 色 体 位 置 信 息， 利 用

ＭＣＳｃａｎＸ 获取 ＪＡＺ 家族染色体分布和种间共线性

关系，并用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件的 Ｃｉｒｃｏｓ 和 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｙｎｔｅｎｙ
ｐｌｏｔ 模块分别对种内和种间的共线性结果进行可

视化。

２
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１􀆰 ５　 毛竹 ＪＡＺ 基因结构及保守基序分析

为了研究 ＪＡＺ 家族基因结构，通过 ＮＣＢＩ 中的

保守结构域数据库 （ Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｄｏｍａｉｎ Ｄａｔａｂａｓｅ，
ＣＤＤ）分析其保守结构域；通过在线软件 ＭＥＭＥ（ｈｔ⁃
ｔｐ： ／ ／ ｍｅｍｅ⁃ｓｕｉｔｅ􀆰 ｏｒｇ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ｍｅｍｅ）分析毛竹 ＪＡＺ 蛋

白的 ｍｏｔｉｆ 组成，最大保守序列鉴定数目设置为 １０；
利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 的 Ｖｉｓｕａｌｉｚｅ Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 模块［２１］分析

各 ＪＡＺ 家族基因的编码区 ＣＤＳ 和非编码区 ＵＴＲ
（ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎｓ）序列。
１􀆰 ６　 毛竹 ＪＡＺ 基因在不同器官中表达分析

１􀆰 ６􀆰 １　 试验材料　 本研究采样的毛竹林位于成都

市都江堰灵岩山四川农业大学科研教学基地

（Ｅ１０３°３６′５６″，Ｎ３１°０１′１６″），该毛竹林约 ３０ ａ。
１􀆰 ６􀆰 ２　 样品的采集和 ＲＮＡ 提取 　 ２０２３ 年 ７ 月上

旬，于毛竹林中，随机挑选长势一致的成熟毛竹 ３
株，取其根、地下竹鞭及竹杆中部叶片，共计 ９ 个样

品。 样品用锡箔纸包裹，做好标记，迅速放入液氮

中，返回实验室后置于－８０ ℃超低温冰箱长期保存

用于 ＲＮＡ 的提取。 采用苯酚法提取总 ＲＮＡ，先将

保存的毛竹材料置于预冷的研钵中，加液氮快速研

磨成粉末状，并用 ＤＮａｓｅ 酶去除 ＤＮＡ。 ＲＮＡ 反转录

ｃＤＮＡ 采用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＭＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（ＴａＫａＲａ）反
转录试剂盒。
１􀆰 ６􀆰 ３　 实时荧光定量 ＰＣＲ　 从鉴定的毛竹 ＪＡＺ 基

因家族中随机选取 ５ 个基因，使用在线工具 ｐｒｉｍｅｒ ３
（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｏｉｎｆｏ􀆰 ｕｔ􀆰 ｅｅ ／ ｐｒｉｍｅｒ３⁃０􀆰 ４􀆰 ０ ／ ） 设 计 荧 光

ＰＣＲ 引物（见表 １），扩增片段控制在 １２０—２５０ ｂｐ
之间，退火温度介于 ５５—６０ ℃间。 使用 ＳＹＢＲ Ｃｏｌｏｒ
ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（Ｖａｚｙｍｅ）试剂和 ＣＦＸ ９６ Ｒｅａｌ⁃Ｔｉｍｅ
系统（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）仪器进行 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 试验。

表 １　 毛竹 ＪＡＺ 家族基因序列扩增 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 引物

基因 引物序列（５′⁃３′）

Ｐｅ⁃ａｃｔｉｎ Ｆ： ＴＡＣＧＣＴＴＣＣＴＣＡＣＧＣＴＡＴＴＣＴＴＣ
Ｒ： ＴＴＣＴＣＧＣＴＣＧＧＣＡＧＴＴＧＴＴＧ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０３０５５．ｔ２ Ｆ： ＣＣＴＣＣＴＣＧＧＣＣＡＧＴＡＣＣＴ
Ｒ： ＧＴＧＧＴＣＧＧＣＴＧＡＣＧＧＡＡＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０７２７８．ｔ１ Ｆ： ＧＣＣＴＧＧＡＧＡＧＣＴＧＣＡＣＡＡ
Ｒ： ＣＴＴＣＧＴＣＧＴＣＧＣＣＣＴＴＧＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ００４５８．ｔ１ Ｆ： ＣＧＧＴＣＡＣＣＣＴＣＡＣＴＧＣＡＧ
Ｒ： ＣＧＣＴＧＡＡＧＧＧＡＧＴＧＣＣＴＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４８４１．ｔ１ Ｆ： ＧＣＴＣＡＴＧＧＣＴＧＣＡＡＡＧＧＣ
Ｒ： ＣＣＣＡＧＡＣＴＧＣＣＡＴＣＴＧＣＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７７６３．ｔ１ Ｆ： ＧＡＣＧＧＣＡＧＣＡＴＣＣＡＣＧＡＴ
Ｒ： ＴＣＧＴＣＧＡＡＣＡＣＣＡＧＣＡＣＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１０５８８．ｔ１ Ｆ： ＡＡＧＧＧＣＣＴＧＡＴＧＣＡＧＣＴＧ
Ｒ： ＴＧＡＧＣＡＴＣＡＡＣＣＴＧＧＧＣＧ

续表 １

基因 引物序列（５′⁃３′）

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７７６１．ｔ１ Ｆ： ＣＧＧＡＧＡＡＧＧＴＡＧＣＧＣＴＧＧ
Ｒ： ＣＴＴＣＣＴＣＧＣＧＡＴＣＧＧＣＡＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１３７９９．ｔ１ Ｆ： ＡＣＡＡＧＣＴＣＧＧＡＡＧＧＣＧＴＣ
Ｒ： ＴＧＴＣＧＣＴＧＣＴＣＴＣＣＡＡＣＧ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８４．ｔ１ Ｆ： ＴＣＣＴＣＣＴＣＣＡＣＧＣＣＴＴＣＡ
Ｒ： ＧＡＡＣＴＣＧＡＴＣＣＡＧＣＣＣＧＧ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１５３８４．ｔ１ Ｆ： ＣＣＣＧＴＣＧＴＧＴＣＡＣＡＡＧＣＴ
Ｒ： ＧＣＴＣＣＴＧＣＡＧＴＣＧＴＧＧＴＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５８７５．ｔ１ Ｆ： ＴＣＴＧＴＣＧＣＣＡＧＧＣＣＡＡＡＧ
Ｒ： ＣＣＡＴＧＧＣＧＣＣＴＴＧＧＡＧＡＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８６．ｔ１ Ｆ： ＧＧＡＡＡＣＴＡＣＧＧＧＣＡＣＧＧＧ
Ｒ： ＡＴＧＣＡＴＣＣＴＧＴＧＧＴＣＧＧＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５０９．ｔ１ Ｆ： ＧＧＣＣＡＡＧＧＡＧＣＴＧＡＴＧＣＡ
Ｒ： ＣＴＴＣＣＴＣＧＣＧＡＴＣＧＧＣＡＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１６０８４．ｔ１ Ｆ： ＧＣＧＴＴＧＴＣＧＡＣＣＴＧＡＧＣＴ
Ｒ： ＣＣＡＴＣＧＡＧＣＣＴＧＧＣＴＡＧＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５８０８．ｔ２ Ｆ： ＧＡＡＧＡＣＣＡＣＧＧＣＧＡＣＡＣＡ
Ｒ： ＣＴＴＣＧＴＣＧＴＣＧＣＣＣＴＴＧＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４２４１０．ｔ１ Ｆ： ＧＣＣＧＡＧＣＴＧＡＴＣＣＧＧＴＡＣ
Ｒ： ＣＴＴＣＣＴＣＧＣＧＡＴＣＧＧＣＡＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４０８９６．ｔ１ Ｆ： ＣＴＧＣＣＣＡＴＣＧＣＧＡＧＧＡＡＧ
Ｒ： ＡＡＣＧＡＣＧＧＣＴＴＣＴＣＣＴＧＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３３６５２．ｔ１ Ｆ： ＡＣＣＣＡＧＧＡＧＴＣＣＣＡＧＣＡＡ
Ｒ： ＧＡＧＧＧＣＴＣＧＡＣＡＴＴＧＧＣＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４６２８２．ｔ１ Ｆ： ＧＡＣＴＴＣＣＣＡＧＣＴＧＧＣＡＧＧ
Ｒ： ＣＧＡＴＧＣＣＴＴＣＣＴＣＧＣＣＡＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４６２８０．ｔ１ Ｆ： ＧＧＴＧＣＴＣＧＡＣＧＡＣＴＴＣＣＣ
Ｒ： ＣＡＧＧＴＣＡＴＣＣＧＣＣＡＧＣＴＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７４０５．ｔ１ Ｆ： ＧＡＧＣＴＣＧＡＣＴＴＣＣＴＣＧＧＣ
Ｒ： ＡＴＧＧＡＧＧＡＧＧＡＧＣＡＧＧＧＧ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２１８８２．ｔ１ Ｆ： ＴＧＣＡＣＣＣＡＣＡＧＣＴＧＣＴＡＣ
Ｒ： ＣＡＡＣＣＴＧＧＡＣＡＧＣＡＧＧＣＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５４９９．ｔ１ Ｆ： ＡＣＧＡＣＧＣＴＧＡＧＣＣＴＧＡＴＧ
Ｒ： ＣＧＡＡＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＣＴＣＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３４２４６．ｔ１ Ｆ： ＧＴＧＡＣＡＡＣＴＧＣＣＴＣＧＣＣＴ
Ｒ： ＣＧＧＴＴＧＣＴＴＧＡＧＡＧＧＧＣＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８７．ｔ１ Ｆ： ＡＡＧＡＧＣＡＣＧＡＧＣＡＣＧＡＧＧ
Ｒ： ＡＡＣＴＣＧＴＣＧＡＧＣＡＣＣＡＧＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１５２３１．ｔ１ Ｆ： ＣＡＡＧＡＡＧＣＡＧＧＣＣＴＣＣＣＣ
Ｒ： ＡＧＡＴＧＡＴＧＡＧＣＣＧＣＣＡＣＧ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９６４４．ｔ１ Ｆ： ＣＣＡＧＧＣＡＡＧＧＧＣＧＡＴＣＡＴ
Ｒ： ＴＣＣＧＣＴＴＣＴＧＣＡＧＧＡＡＣＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１２．ｔ１ Ｆ： ＧＧＡＡＧＡＧＧＡＧＣＡＧＧＡＣＧＣ
Ｒ： ＧＧＣＴＣＴＴＧＣＧＣＴＴＣＴＣＣＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３０３５４．ｔ１ Ｆ： ＧＡＧＧＡＧＧＧＧＴＴＴＴＣＣＧＧＣ
Ｒ： ＴＴＧＣＴＧＣＧＴＴＴＧＧＣＴＣＣＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８５．ｔ１ Ｆ： ＧＧＴＧＣＴＣＧＡＣＧＡＣＡＴＣＣＣ
Ｒ： ＣＡＧＧＴＣＡＴＣＣＧＣＣＡＧＣＴＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１０．ｔ１ Ｆ： ＧＣＣＧＧＧＡＡＡＧＡＣＧＴＧＴＣＡ
Ｒ： ＧＣＣＴＧＴＣＣＣＧＣＣＴＴＴＴＣＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１４．ｔ１ Ｆ： ＣＡＧＣＣＡＧＴＡＣＧＴＧＡＧＧＧＣ
Ｒ： ＣＧＴＡＣＴＣＣＴＣＣＣＴＣＣＣＧＴ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４０８９７．ｔ１ Ｆ： ＧＣＴＣＴＴＣＣＣＴＣＡＧＣＡＧＧＣ
Ｒ： ＴＣＧＴＣＣＣＧＣＣＧＴＡＧＡＡＧＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０１３９３．ｔ１ Ｆ： ＡＧＧＣＴＧＡＣＡＧＧＧＧＡＴＣＣＣ
Ｒ： ＴＧＣＣＡＴＴＴＧＧＴＣＣＡＧＣＣＣ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１６５４４．ｔ１ Ｆ： ＧＣＣＣＴＣＣＴＣＣＡＴＣＧＣＡＴＣ
Ｒ： ＧＧＴＴＴＣＧＧＴＧＧＧＡＡＧＣＧＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４４２８．ｔ１ Ｆ： ＣＴＧＣＣＴＴＧＣＴＧＣＣＡＴＣＣＴ
Ｒ： ＣＧＡＡＣＡＧＧＣＴＴＣＴＧＧＧＣＡ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３６６５９．ｔ１ Ｆ： ＴＧＡＧＴＣＣＴＣＧＣＣＧＡＣＡＧＡ
Ｒ： ＡＣＣＴＴＣＣＴＣＧＣＧＡＴＴＧＧＣ
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１􀆰 ７　 不同激素处理下和生长发育阶段下 ＪＡＺ 基因

的表达

为了探究毛竹 ＪＡＺ 基因在不同激素处理及竹

笋在不同生长发育条件下的表达，本研究从 ＮＣＢＩ
的 ＳＲＡ （ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅａｄ Ａｒｃｈｉｖｅ） 数据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ􀆰 ｎｃｂｉ􀆰 ｎｌｍ􀆰 ｎｉｈ􀆰 ｇｏｖ ／ ｓｒａ ／ ）获得并分析了毛竹幼

苗在赤霉素（ＧＡ） （ＳＲＲ６１３１１１３⁃ＳＲＲ６１３１１１８）和萘

乙酸（ＮＡＡ）（ＳＲＲ５７１０６９７⁃ＳＲＲ５７１０７０２）处理下，及
其 竹 笋 不 同 生 长 阶 段 （ ０􀆰 ２， ０􀆰 ５， １􀆰 ０ ｍ ）
（ＳＲＲ６１７１２３５⁃ＳＲＲ６１７１２４３） 下 ＪＡＺ 基因的 ＦＰＫＭ
值，并通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件绘制其相对表达热图［２１］。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＪＡＺ 基因家族的鉴定

通过植物 ＺＩＭ（ ＰＦ０６２００） 和 Ｊａｓ （ ＰＦ０９４２５） 的

Ｐｆａｍ 模型搜索出 ４３ 个家族成员，再结合比对拟南

芥和水稻中鉴定的 ＪＡＺ 基因，以及比对到 ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ
数据库 ／参考物种的全蛋白序列库，并结合比对到

ＮＣＢＩ 的 ＣＤＤ 数据库存中保守结构域的特征，进一

步筛选去除重复基因，最终得到 ３７ 个 ＪＡＺ 基因家族

成员（见表 ２）。 家族成员中等电点介于 ５􀆰 １４—
１０􀆰 ４９，其中 ２９ 个家族蛋白为碱性蛋白（理论等电点

＞７），有 ８ 个为酸性蛋白（理论等电点＜７）。 家族成

员中蛋白分子量最大的为 ５０ ３２６􀆰 ７７ ｋＤ，最小为

７ ５６２􀆰 ６ ｋＤ。 氨基酸序列长度最长为 ４７９ ａａ，最短

为 ７１ ａａ。 所有家族成员蛋白的平均疏水指数都大

于 ０，均为疏水蛋白。 跨膜结构域预测结果显示该

家族成员主要位于叶绿体、细胞核、胞质、质膜 ４ 个

位置。

表 ２　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族编码蛋白序列生化信息

基因 ＩＤ 号 基因位置 等电点
相对分子
量 ／ ｋＤ

氨基酸数
量 ／ ａａ

脂肪族氨
基酸指数

平均疏
水指数

编码
长度 ／ ｂｐ

预测亚
细胞位置

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０３０５５􀆰 ｔ２ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ３：
２００４４７３７：２００４６８７３：＋ ７􀆰 ７１ ２１ ６６２􀆰 ４７ ２０６ ７１􀆰 ５１ ０􀆰 ４８４ ６２１ ｃｈｌｏ ／ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０７２７８􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １４：
８１９２７２９４：８１９２９１８８：＋ ６􀆰 ５１ １５ ６２２􀆰 ４５ １４６ ６５􀆰 ３８ ０􀆰 ６１７ ４４１ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ００４５８􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２４：
６７３０１３１１：６７３０６０６０：＋ ６􀆰 ６３ ２１ ９９８􀆰 ９８ ２０９ ７５􀆰 ６７ ０􀆰 ４２０ ６３０ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４８４１􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ３：
９０８８８８０４：９０８９２２４２：＋ ９􀆰 ３ ２５ ９２８􀆰 ６５ ２３４ ６５􀆰 ４１ ０􀆰 ５２７ ７０５ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７７６３􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０５０８３２２：３０５０９９９２：＋ ９􀆰 ０２ １８ ０３３􀆰 ６４ １７７ ７６􀆰 ２５ ０􀆰 ０９９ ５３４ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１０５８８􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １０：
５９８８４５６：５９９０９１７：⁃ ９􀆰 ４４ ２５ ８２４􀆰 ３２ ２４３ ６７􀆰 １１ ０􀆰 ５２２ ７３２ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７７６１􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０４８３８７８：３０４８５３８０：＋ ８􀆰 ９３ １９ ９６２􀆰 ８８ １８４ ６９􀆰 ４０ ０􀆰 ４５４ ５５５ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１３７９９􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １８：
４７０９２３９５：４７０９５８０４：＋ １０􀆰 ２ ３９ ２１２􀆰 ３２ ３７５ ６３􀆰 ３５ ０􀆰 ３６９ １１２８ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０７５６３７５：３０７５８４３９：＋ １０􀆰 ４９ １６ １９７􀆰 ４３ １５４ ７４􀆰 ２５ ０􀆰 ３２５ ４６５ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１５３８４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １３：
６６８８７４８６：６６８９０６８８：＋ ９􀆰 ０７ ４４ ９５６􀆰 ５２ ４２８ ６５􀆰 ８８ ０􀆰 ３８５ １２８７ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５８７５􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １７：
２２３６６７０：２２３８０２０：⁃ ８􀆰 ９３ ３３ ８５２􀆰 ３ ３１４ ７９􀆰 ８４ ０􀆰 ３０９ ９４５ ｃｙｔｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８６􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０７８４４１６：３０７８５９２８：＋ ９􀆰 ５ １７ ４２４􀆰 ９１ １６７ ７９􀆰 ７０ ０􀆰 １５９ ５０４ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５０９􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １３：
１１２６７８６８０：１１２６８００９３：⁃ ９􀆰 ３８ ２５ ２３９􀆰 ８７ ２３２ ６９􀆰 ８３ ０􀆰 ５２０ ６９９ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１６０８４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２４：
２８９８２２１４：２８９８７１４３：＋ ８􀆰 ７７ ２８ ６２６􀆰 ５８ ２６３ ７３􀆰 ４４ ０􀆰 ２４９ ７９２ ｃｙｔｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５８０８􀆰 ｔ２ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １６：
６６６９０１０：６６７２５３６：⁃ ５􀆰 ６６ １８ ８６７􀆰 ８１ １７３ ５５􀆰 ６４ ０􀆰 ８０８ ５２２ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４２４１０􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２１：
１０３７３４５４０：１０３７３５０６４：＋ ９􀆰 ７７ １４ ６３１􀆰 ９７ １４０ ８７􀆰 ４１ ０􀆰 ０５４ ４２３ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４０８９６􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２１：
１０３７１１１９７：１０３７１１７４８：⁃ ９􀆰 ７７ １５ ６０９􀆰 ９１ １４８ ７８􀆰 ７１ ０􀆰 １９８ ４４７ ｃｈｌｏ

４
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续表 ２

基因 ＩＤ 号 基因位置 等电点
相对分子
量 ／ ｋＤ

氨基酸数
量 ／ ａａ

脂肪族氨
基酸指数

平均疏
水指数

编码
长度 ／ ｂｐ

预测亚
细胞位置

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３３６５２􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２３：
５９６１６１２：５９６６３７３：⁃ ６􀆰 ６３ ２１ ７５７􀆰 ６９ ２０６ ７６􀆰 ７８ ０􀆰 ４１７ ６２１ ｃｈｌｏ ／ ｎｕｃｌ ／

ｎｕｃｌ＿ｐｌａｓ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４６２８２􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０６３１７４１：３０６３２２２６：＋ ９􀆰 ３４ １２ ６８４􀆰 ８８ １１８ ９１􀆰 ９７ ０􀆰 １８３ ３５７ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４６２８０􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０６５８７９６：３０６６０９９２：＋ ９􀆰 ０９ １０ ０４６􀆰 ５５ ９５ ９３􀆰 ７２ ０􀆰 １３２ ２８８ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１７４０５􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２３：
４５０４６３２２：４５０４９２５１：⁃ ９􀆰 ９３ １８ ９１３􀆰 ５８ １７６ ６８􀆰 ７４ ０􀆰 ３９１ ５３１ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２１８８２􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ４：
８３４７３２４：８３５００９２：⁃ ９􀆰 ０５ ２５ ７２９􀆰 １２ ２４３ ６５􀆰 ９１ ０􀆰 ５０１ ７３２ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０５４９９􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １５：
６９１９３２４０：６９１９４０１７：⁃ ９􀆰 ５５ ２０ ０６２􀆰 ０９ １９２ ８０􀆰 ９９ ０􀆰 １１９ ５７９ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３４２４６􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ３：
２６３５９８５１：２６３６３５９２：＋ ９􀆰 ６６ ４２ ９５５􀆰 ４ ４０８ ６３􀆰 １７ ０􀆰 ４０１ １２２７ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８７􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０８０６４１１：３０８０７６７９：＋ ９􀆰 ５ １７ ２１６􀆰 ６９ １６５ ８０􀆰 ６７ ０􀆰 １３９ ４９８ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１５２３１􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２２：
２３７６７０３５：２３７７０２４９：＋ ９􀆰 ６８ ４０ ２８６􀆰 ５４ ３８２ ６９􀆰 ４５ ０􀆰 ２８７ １１４９ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９６４４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １０：
２７４９８１１５：２７５０２４９３：⁃ ９􀆰 ５１ ９ ６７４􀆰 １３ ９１ ８３􀆰 ７８ ０􀆰 １５０ ２７６ ｍｉｔｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１２􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １３：
１１２６３６８０９：１１２６３７１２９：⁃ ８􀆰 ２１ ７ ５６２􀆰 ６ ７１ ６１􀆰 ４３ ０􀆰 ４２４ ２１６ ｃｈｌｏ ／ ｃｙｔｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３０３５４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １８：
４１１８７７３９：４１１８９７７９：＋ ５􀆰 １４ ２３ ５７１􀆰 ６４ ２１９ ７５􀆰 ２３ ０􀆰 ４６３ ６６０ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ２７１８５􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ５：
３０７６１３７３：３０７６１８５８：＋ １０􀆰 ２ １１ ８４９􀆰 ８５ １１３ ９６􀆰 １６ ０􀆰 １１９ ３４２ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１０􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １３：
１１２６６４３３３：１１２６６６０２５：⁃ ９􀆰 １７ １８ ２３２􀆰 ９２ １７８ ７２􀆰 ５４ ０􀆰 １４７ ５３７ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０９５１４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １３：
１１２５７５８０３：１１２５７６３７０：⁃ ９􀆰 ０７ １６ ７２２􀆰 １６ １５８ ７６􀆰 １１ ０􀆰 ２４５ ４７７ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４０８９７􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ２１：
１０３７１７３０１：１０３７１９００９：⁃ ５􀆰 ６３ ２１ ７２２􀆰 ８２ ２０６ ７０􀆰 １０ ０􀆰 ３００ ６２１ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０１３９３􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ７：
４６７１４３４４：４６７２０１１４：＋ ５􀆰 ５７ ５０ ３２６􀆰 ７７ ４７９ ５２􀆰 １０ ０􀆰 ７６７ １４４０ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１６５４４􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ ４：
９５７４６８８：９５７７１３１：＋ ９􀆰 ２７ ３２ ６６２􀆰 ８５ ３０２ ６２􀆰 ５２ ０􀆰 ６４８ ９０９ ｎｕｃｌ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４４２８􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １５：
３２７９７７１４：３２８００６５７：＋ ９􀆰 ６４ ２５ ９１１􀆰 ３６ ２４６ ７０􀆰 ３３ ０􀆰 ４５８ ７４１ ｃｈｌｏ

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ３６６５９􀆰 ｔ１ ｍｏｓｏ＿ ｄｒａｆｔ ＿ ｈｉｃ ＿ ｓｃａｆｆｏｌｄ ＿ １４：
１８４３８８０７：１８４４０１６２：⁃ ５􀆰 ２６ １０ １９１􀆰 ７１ ９６ ９１􀆰 ４７ ０􀆰 ０２９ ２９１ ｃｈｌｏ

　 　 注：ｃｈｌｏ：叶绿体；ｎｕｃｌ：细胞核；ｐｌａｓ：胞质；ｃｙｔｏ：质膜

２􀆰 ２　 ＪＡＺ 基因家族分类与进化树构建

毛竹、拟南芥和水稻的 ＪＡＺ 基因的系统聚类分

析结果表明，毛竹的 ３７ 个家族基因成员可以划分到

４ 个亚族（Ｇｒｏｕｐ Ａ⁃Ｇｒｏｕｐ Ｄ），除 Ｇｒｏｕｐ Ａ 中仅包含

４ 个水稻中的 ＪＡＺ 基因家族成员，其余 ３ 个亚族均

包含有拟南芥和水稻中的家族成员。 Ｇｒｏｕｐ Ａ 有 １４
个毛竹 ＪＡＺ 基因成员，Ｇｒｏｕｐ Ｂ 和 Ｇｒｏｕｐ Ｃ 均有 ８ 个

成员，Ｇｒｏｕｐ Ｄ 有 ７ 个成员。 同时，进化树结果（见
图 １）表明各毛竹亚族的基因成员与水稻的距离较

近而与拟南芥较远。

２􀆰 ３　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族染色体定位及共线性分析

毛竹 ＪＡＺ 基因家族的染色体分布状况如图 ２ａ
所示，３７ 个家族成员分布在 １４ 个 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上面，其
中 ｓｃａｆｆｏｌｄ＿１５ 上分布的家族成员最多，出现了 ９ 个

ＪＡＺ 基因，所有 ＪＡＺ 基因间存在 ３８ 对共线性关系。
毛竹与拟南芥、水稻之间的共线性关系如图 ２ｂ 所

示，有 ４ 个 ＪＡＺ 同源蛋白基因出现在拟南芥染色体

中，有 ３３ 个毛竹 ＪＡＺ 基因可以在 ８ 条水稻染色体上

找到对应的旁系同源基因。 由此可见，毛竹与水稻

之间的亲缘关系较近。 此外，有 ４ 个水稻 ＪＡＺ 家族

５
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图中各基因中 Ｏｓ 为水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ 的缩写；
Ａｔ 为拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ 的缩写

图 １　 毛竹、拟南芥和水稻 ＪＡＺ 家族系统进化树

成员在毛竹中有对应的 ３ 个同源拷贝，另有 ６ 个水

稻中的 ＪＡＺ 家族成员在毛竹中有 ２ 个同源拷贝，且
有 ４ 个 ＪＡＺ 基因在毛竹中没有发现相对应的拷贝。
由此推断，ＪＡＺ 家族在演化过程中可能存在全基因

组多倍化事件。

注：Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ，毛竹；Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ，拟南芥；Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ，水稻

图 ２　 毛竹 ＪＡＺ 家族染色体分布及种间共线性分析

２􀆰 ４　 毛竹 ＪＡＺ 家族保守结构域及基序分析

依据 ＮＣＢＩ Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｄｏｍａｉｎ 进一步分析毛竹

ＪＡＺ 基因家族的保守结构域如图 ３ａ，该家族成员含

有 ＣＣＴ⁃２、ＺＩＭ（即图 ３ 中 ｔｉｆｙ）和 Ｊａｓ 结构域，且 Ｊａｓ
结 构 域 只 出 现 在 ２ 个 ＪＡＺ 基 因 中， 而

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４８４１􀆰 ｔ１ 和 ＰＨ０２Ｇｅｎｅ４６２８０􀆰 ｔ１ 仅 含 有

ＣＣＴ⁃２ 结构域。 值得注意的是，有 ２９ 条 ＪＡＺ 基因中

含有 ＺＩＭ 和 ＣＣＴ⁃２ 结构域。
利用在线工具 ＭＥＭＥ 分析 ３７ 个毛竹 ＪＡＺ 基因

家族成员（如图 ３ｂ），发现该家族成员含有 ０—６ 个

基序，其中 ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０４８４１􀆰 ｔ１ 和 ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０１３９３􀆰 ｔ１
仅 含 有 １ 个 基 序， 而 ＰＨ０２Ｇｅｎｅ０１３９３􀆰 ｔ１ 和

ＰＨ０２Ｇｅｎｅ１６５４４􀆰 ｔ１ 未发现基序。 所有家族成员基

因都有 １—７ 个编码序列 ＣＤＳ。
２􀆰 ５　 毛竹 ＪＡＺ 家族基因表达模式分析

转录组数据以及测定的毛竹根、竹鞭和叶中

ＪＡＺ 基因表达量分析结果表明，萘乙酸（ＮＡＡ）处理

毛竹幼苗后（如图 ４ａ），除其中 １３ 个 ＪＡＺ 基因表达

无明显变化，绝大部分基因（１８ 个）表达升高。 赤霉

素（ＧＡ）总体上抑制了 Ｇｒｏｕｐ Ａ 和 Ｄ 的表达，但对

Ｇｒｏｕｐ Ｂ 有促进作用，而对 Ｇｒｏｕｐ Ｃ 的影响表现不一

致，有的升高，有的降低（如图 ４ｂ）。 毛竹从 ０􀆰 ２ ｍ
到 １􀆰 ０ ｍ 生长过程中，各 ＪＡＺ 基因总体表现出先下

降后有所恢复的趋势，特别是 Ｇｒｏｕｐ Ａ，Ｂ，Ｃ（如图

４ｃ）。 毛竹的叶、竹鞭和根中，所有测定的 ＪＡＺ 基因

整体表现出基本不在竹鞭中表达，在根中 Ｇｒｏｕｐ Ｃ
和 Ｄ 少量表达，而主要在叶中表达（如图 ４ｄ）。

３　 讨论

植物中 ＪＡＺ 基因家族成员广泛存在，ＪＡＺ 基因

作为茉莉酸下游基因表达的转录阻遏物，调控茉莉

酸通路相关反应。 不同植物中的 ＪＡＺ 基因数量存

在较大差异，本研究通过生物信息学的数据分析，
从毛竹全基因组数据库中鉴定出 ３７ 个候选 ＪＡＺ 基

因，约是拟南芥和水稻 ３ 倍，加之这些基因不均匀分

布在 １４ 条 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上，因此，可以推测毛竹在进化过

程中可能发生了 ３ 次全基因组复制事件［２２⁃２３］。 类

似地，普通小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ）有 ５３ 个［２４］，这可

能与普小麦是六倍体，其全基因组复制更多有关。
毛竹、拟南芥和水稻的系统进化树被分为 ４ 个亚组

族，这与拟南芥 ＪＡＺ 家族可分为 Ａ，Ｂ，Ｃ 和 Ｄ ４ 个亚

组一致［２５］。 不过，本研究的 ４ 个亚族中，拟南芥

ＪＡＺ 基因只出现在 ３ 个亚族 Ｇｒｏｕｐ Ｂ，Ｃ 和 Ｄ，而毛

６
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注：图中的刻度尺代表氨基酸或核苷酸序列长度；基因名称如表 ２ 所示

图 ３　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族结构域分析和保守基序分析

竹与水稻相似，出现在所有的 ４ 个亚族，这可能与毛

竹和水稻同属于单子叶植物，在进化上更相近有

关。 同时，种间共线性分析结果显示，毛竹的 ＪＡＺ
家族成员与水稻之间存在着大量的共线性，而拟南

芥作为双子叶植物与毛竹的 ＪＡＺ 家族成员之间共

线性不显著，该研究结果与毛竹、水稻和拟南芥的

ＳＷＥＥＴ 家族成员的种间共线性分析结果相似［２６］。
因此，这些结果进一步表明双子叶植物与单子叶植

７
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注：ＮＡＡ，萘乙酸；ＧＡ，赤霉素；Ｌｅａｆ，叶；Ｒｈｉｚｏｍｅ，竹鞭；Ｒｏｏｔ，根

图 ４　 毛竹 ＪＡＺ 基因家族表达分析

物进化过程存在较大差异。
ＪＡＺ 基因家族成员中普遍存在 ＺＩＭ（即图 ３ａ 中

的 ｔｉｆｙ 结构域）和 Ｊａｓ ２ 个保守结构域［６］。 本研究中

鉴定的 ３７ 个毛竹 ＪＡＺ 基因中除 ２ 个基因只含有

ＣＣＴ⁃２ 结构域外，其余 ３５ 个基因均含有 ＺＩＭ 或 Ｊａｓ 结
构域。 除了这 ２ 个保守的结构域外，前人研究也发现

烟草［２７］、甘薯［２８］、拟南芥［２９］和玉米［１３］的 ＪＡＺ 蛋白中

也含有 ＣＣＴ⁃２ 结构域，且常与 ＺＩＭ 结构域同时存在，
这与本研究中多数 ＪＡＺ 基因含有这 ２ 个结构域的结

果相似。 本研究发现具有相同 ｍｏｔｉｆ 基序的 ＪＡＺ 基因

在进化树上更加靠近，这说明结构相似的基因在功能

上也具有一定的相似性，同时也说明本研究对 ＪＡＺ 基

因家族成员的亚族分类准确可信。 不过，本研究也发

现仅含有 Ｊａｓ 结构域的 ２ 条基因（如图 ３ｂ）没有检测

到保守基序，这与毛竹 ＪＡＺ 基因的保守结构域主要是

ＺＩＭ 和 ＣＣＴ⁃２，而 Ｊａｓ 结构域仅出现在其中 ２ 条基因

有关。 不过，目前的研究也基本认定 ＣＣＴ⁃２ 结构域就

是 Ｊａｓ［９］，比如，小普通小麦中甚至没有 Ｊａｓ 结构域，只
有 ＺＩＭ 和 ＣＣＴ 类结构域［２４］。

以往的研究发现，ＪＡＺ 基因响应多种激素和外

界胁迫。 本研究结果表明 ＮＡＡ 可以提高多数 ＪＡＺ
基因的表达，而 ＧＡ 对 ＪＡＺ 基因家族的影响存在一

定的差异性。 ＮＡＡ 作为生长率促进植物的生长，而
ＪＡＺ 负调控 ＪＡ 通路下游基因表达，从而提高植物对

８
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各类生物和非生物胁迫的抗性，因此，ＮＡＡ 处理可

使植物增强 ＪＡＺ 基因表达以抑制其 ＪＡ 调控的防御

反应而提高其生长，正如拟南芥中施加生长素可抑

制 ＪＡ 下游 ＭＹＣ２ 转录因子而促进根尖分生组织生

长［３０］。 ＧＡ 一方面促进植物营养生长，另一方面也

与植物的生殖生长有关，比如雄蕊的发育，所以，ＧＡ
与 ＪＡ 有时表现出协同作用［３１］，这可以解释本研究

中发现的 ＧＡ 对 ＪＡＺ 家族基因影响存在一定异质

性。 毛竹笋在生长过程中，ＪＡＺ 基因表现出先升高

后降低然后又有所回升的趋势，可能与毛竹笋在前

期和后期生长较慢而中期生长较快，且在发育后期

木质素增多，遭受病虫害的危害小，不太依赖 ＪＡ 通

路下游相关抗性基因表达有关。 毛竹叶、竹鞭和根

ＪＡＺ 基因的 ｑＰＣＲ 结果发现其基因表达多集中在叶

部，而在地下部特别是竹鞭部分基本没有表达，这
可能与采样时间在 ７ 月有关。 ７ 月上旬，毛竹地上

部分叶片生长较快，更多的资源用于生长而非应对

外界胁迫，因此，负调控防御相关的 ＪＡＺ 基因表现

出高表达，而生长较慢的地下部分则表现出相反的

趋势。
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第 ６ 期 彭景勃等：小叶黄杨幼苗在盐旱交互胁迫下的生理响应
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