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葡萄 ＢＲＸ 基因家族生物信息学分析

李文芳，陈佰鸿∗，毛　 娟，马宗桓，杨世茂
（甘肃农业大学园艺学院，兰州 ７３００７０）

摘　 要：ＢＲＸ 基因家族是一类植物特有的转录因子家族，在拟南芥中参与调节根细胞的增殖与伸长。 利用生物信息学方法对

葡萄基因组中存在的 ＢＲＸ 基因家族进行了电子克隆，并对其进行了基因组的定位、蛋白质的结构、理化性质、二级结构及亚细

胞定位的预测与分析，并对其与其它植物进化的亲缘关系进行了研究。 基因组定位结果发现：葡萄基因组中 ６ 个 ＢＲＸ 基因集

中分布在 ３ 条染色体上，其中 ＶｖＢＲＸ１ 和 ＶｖＢＲＸ２ 分布在第 ２ 条染色体上，ＶｖＢＲＸ３ 和 ＶｖＢＲＸ４ 分布在第 ９ 条染色体上，ＶｖＢＲＸ５
和 ＶｖＢＲＸ６ 分布在第 １１ 条染色体上；编码蛋白的氨基酸数目为 ３６０～ ５６０ 个，ＶｖＢＲＸ５ 的相对分子量（６１ ８８４．４）和理论等电点

（９．３８）均最大，而 ＶｖＢＲＸ１ 的相对分子量（４０ ２３９．１）和理论等电点（６．２３）均最小。 研究显示，不同成员间氨基酸数目、氨基酸

序列间存在一定的差异，但都为疏水性蛋白；α－螺旋和无规则卷曲为 ６ 个 ＢＲＸ 氨基酸序列的主要组成部分；均不存在跨膜域

及信号肽。 基因结构分析表明，６ 个 ＢＲＸ 基因都含有外显子和内含子结构。 亚细胞定位分析表明：６ 个 ＶｖＢＲＸ 基因均定位于

细胞核。 系统进化分析结果表明，ＶｖＢＲＸ１、ＶｖＢＲＸ２ 基因与胡杨的亲缘关系最近，相似性达 ９６％；ＶｖＢＲＸ３、ＶｖＢＲＸ４ 与蓖麻、麻疯

树、柑橘、可可、大豆聚为一类，说明其进化关系较近；ＶｖＢＲＸ５ 与其它 ＶｖＢＲＸ 基因明显分开；ＶｖＢＲＸ６ 基因与莲的亲缘关系最

近。 试验结果为葡萄 ＢＲＸ 基因家族的克隆和功能分析奠定了一定的研究基础。
关键词：葡萄； ＢＲＸ 基因家族；生物信息学分析
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　 　 转录因子（Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ， ＴＦ）又称反式作

用因子（Ｔｒａｎｓ⁃ａｃｔｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ），是一组能够与顺式作

用元件（启动子、增强子、调控序列和可诱导元件

等）发生特异性结合，通过它们之间以及其它相关

蛋白之间的相互作用，参与调节靶基因转录，并使之

以特定的强度在特定的时间和空间表达的结合蛋

白［１］。 该蛋白的作用与细胞分化、多细胞生物的形

态发育、器官的建成以及对外界刺激的反应密切相

关。 所有转录因子结构均含有两个结构域———一个

是 ＤＮＡ 结合域（ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ），用于识别和

结合顺式作用元件的目标位点，另一个是转录激活

域（Ａｃｔｉｖａｔｉｎｇｄｏｍａｉｎ），用来组织其它参与激活转录

的附加蛋白［２］。
ＢＲＸ（Ｂｒｅｖｉｓ Ｒａｄｉｘ）基因家族属于一类新的植物

特有的转录因子家族。 刘佳（２００８）对水稻 ＢＲＸ 基

因家族的研究发现，这个家族的基因不仅仅参与调

控多个激素途径和根的发育，同时也很有可能是一

类新的与植物非生物胁迫相关的转录因子。 拟南芥

中 ＢＲＸ 是由自然变异形成的终止突变产生的新基

因家族，主要通过控制油菜素内酯和生长素途径来

调节根细胞的增殖与伸长［３］。 拟南芥中包含 ５ 个

ＢＲＸ 基因家族的同源基因，它们的蛋白序列均含有

两个非常保守的 ＢＲＸ 结构域，单个的 ＢＲＸ 结构域

是一个蛋白质相互作用的结构域，同时它也能在

ＰＲＡＦ（ＰＨ， ＲＣＣ１ ａｎｄ ＦＹＶＥ）家族找到。 该 ＢＲＸ 结

构域行使着介导 ＢＲＸ 和 ＰＲＡＦ 蛋白质家族在酵母

（酿酒酵母）中的同型和异型相互作用的生物学功

能，但是只有当两个 ＢＲＸ 结构域同时存在时 ＢＲＸ
功能才能正常运作［４］。 拟南芥 ＢＲＸ 家族的 ５ 个基

因的同源性虽然非常高，但是，他们并没有冗余的生

物学功能［４］。 前人研究揭示，ＢＲＸ 基因的功能与细

胞分裂素（Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ， ＣＴＫ）具有紧密的联系，ＢＲＸ
基因突变会导致主根的缩短，降低 ＣＴＫ 对侧根抑制

的敏感性［５］。 ＢＲＸ 基因缺陷会导致油菜素内酯水

平的下降，对主根的生长有很大影响，并且会间接影

响到 ＣＴＫ 条件下中柱鞘细胞对生长素的积累和响

应，从而表现出侧根受抑不敏感的现象［６］。 此外，
有研究发现，中柱鞘细胞在侧根起始的第一次不均

等分裂前就具有了局部生长素的积累和响应［５］。
葡萄（Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ．）归于葡萄科葡萄属，是起

源最古老且是世界性重要果树之一，同时，也是继拟

南芥、水稻和杨树后完成全基因测序的第 ４ 种开花

植物，其基因组大小约为拟南芥基因组的 ３ 到 ４ 倍

（约为 ５００ Ｍｂｐ） ［７］，具有较高的营养、食疗和经济价

值，因此葡萄分子生物学的进一步研究将逐渐成为

学术界研究的重点代表对象之一［８］。 本研究拟采

用生物信息学工具与分析方法，对 ＮＣＢＩ 数据库中

已注册的，来自蓖麻、大豆、葡萄、高粱、黄瓜、拟南

芥、杨树的 ＢＲＸ 家族中各基因编码的氨基酸序列进

行基因组信息的挖掘与分析，进一步推测该基因家

族的分子生物学功能，对于植物的遗传改良及非生

物逆境胁迫方面具有深远的意义。

１　 材料和方法

１．１　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族成员的检索

在 ＮＣＢＩ （ Ｎａｔｉｏｎａｌ ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ） （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ）中通过

ｂｌａｓｔｐ 在线检索葡萄无冗余蛋白质数据库，再利用

Ｔｒａｎｓｌａｔｅ ｔｏｏｌ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｔｒａｎｓｌａｔｅ ／ ） 和

ＳｃａｎＰｒｏｓｉｔｅ ｔｏｏｌ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｒｏｓｉｔｅ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／
ｓｃａｎｐｒｏｓｉｔｅ ／ ）进行基因序列的翻译和预测候选蛋白

的 ＢＲＸ 结构域，若该蛋白上同时存在两个 ＢＲＸ 结

构域，则认为该候选蛋白属于 ＢＲＸ 蛋白家族，若未

能检测出同时存在的两个 ＢＲＸ 结构域或只有一个

ＢＲＸ 结构域，则认为其不属于该家族。 在此基础上

通过 ＢＬＡＳＴ Ｓｅｒｖｅｒ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｇｅｎｏｓｃｏｐｅ． ｃｎｓ． ｆｒ ／
ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｂｌａｓｔ＿ｓｅｒｖｅｒ ／ ｐｒｏｊｅｔ ＿ＭＬ ／ ｂｌａｓｔ⁃ｒｅｓｕｌｔ． ｐｌ？ ｒｅｆ ＝
ｄｃ３４ａ３ｄｄ６ｆ１９ｃｃａａ６９３ａｄ３ｆ１ｂ９３５ｆ２２８）寻找其对应的

ｃＤＮＡ 登录号和 ＤＮＡ 序列，并将其定位于染色

体上［９］。
１．２　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族结构分析

根据检索得到的 ｃＤＮＡ 和 ＤＮＡ 序列，利用

ＧＳＤＳ ２． ０ （ Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｄｉｓｐｌａｙ Ｓｅｒｖｅｒ） （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ ／ ）在线预测葡萄 ＢＲＸ 蛋白的内

含子和外显子的组成［１０］。
１．３　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族的理化性质分析

使 用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ［１１］ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｔｏｏｌｓ ／
ｐｒｏｔｐａｒａｍ．ｈｔｍｌ）在线预测该蛋白家族的氨基酸理化性

质（包括氨基酸数目、分子量、理论等电点、脂溶指数
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和不稳定指数）；蛋白二级结构预测利用 ＨＮＮ
ＳＥＣＯＮＤＡＲＹ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ＰＲＥＤＩＣＴＩＯＮ ＭＥＴＨＯＤ
［１２］程 序 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｎｐｓａ⁃ｐｂｉｌ． ｉｂｃｐ． ｆｒ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ． ｐｌ？ ｐａｇｅ ＝ ／ ＮＰＳＡ ／ ｎｐｓａ ＿ ｈｎｎ． ｈｔｍｌ ） 完 成；
ＴＭＨＭＭ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＴＭＨＭＭ－
２．０ ／ ） 进行蛋白质跨膜域分析； ＳｉｇｎａｌＰ ４． １ ｓｅｒｖｅｒ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｃｂｓ．ｄｔｕ．ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＳｉｇｎａｌＰ ／ ）完成信号

肽的分析［１３］；ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ．
ｃｏｍ ／ ｐｓｏｒｔ ／ ｗｏｌｆ＿ｐｓｏｒｔ．ｈｔｍｌ）进行亚细胞定位分析［１４］。
１．４　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族系统进化树构建

把 ＶｖＢＲＸ１、ＶｖＢＲＸ２、ＶｖＢＲＸ３、ＶｖＢＲＸ４、ＶｖＢＲＸ５、
ＶｖＢＲＸ６ 基因的 ＣＤＳ 区以 ＦＡＳＴＡ 格式分别提交

ＮＣＢＩ 在线比对，选择与其同源性较高的物种：川桑

（Ｍｏｒｕｓ ｎｏｔａｂｉｌｉｓ）：ＸＭ＿０１０１１２１３６． １、胡杨 （Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ）： ＸＭ ＿０１１０２９７５５． １、桃 （ Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ）：
ＸＭ＿００７２１０７５９． １ 、蓖麻 （Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ）：ＸＭ ＿
００２５２１３０２．１、柑橘（Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）：ＫＫ７８４９０４．１、可
可 （ Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ ）： ＸＭ ＿ ００７０２４５２１． １、 白 梨

（ Ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ ）： ＸＭ ＿ ００９３７４０９７． １、 莲 （ Ｎｅｌｕｍｂｏ
ｎｕｃｉｆｅｒａ）： ＸＭ ＿ ０１０２６３６６５． １、 麻 疯 树 （ Ｊａｔｒｏｐｈａ
ｃｕｒｃａｓ）： ＸＭ ＿ ０１２２１３５１３． １、 大 豆 （ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ）：
ＸＭ＿００３５２８３９９．２，然后利用 ＭＥＧＡ５．０ 和 Ｃｌｕｓｔａｌｘ 软

件构建系统发生树［１５］。

２　 结果与分析

２．１　 葡萄 ＢＲＸ挖掘和基因定位及蛋白理化性质分析

经 葡 萄 基 因 Ｂｌａｓｔ⁃ｓｅａｒｃｈ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｇｅｎｏｓｃｏｐｅ．ｃｎｓ． ｆｒ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｂｌａｓｔ＿ｓｅｒｖｅｒ ／ ｐｒｏｊｅｔＭＬ ／ ｂｌａｓｔ．
ｐｌ）对比检索，共得到 ６ 个候选的葡萄 ＢＲＸ 氨基酸

序列 （见表 １）。 同时在 ＧｅｎＢａｎｋ 中搜索相应的

ｃＤＮＡ 登录号和 ＤＮＡ 序列［１６］，并进行染色体定位，
结果表明 ６ 个葡萄 ＢＲＸ 基因分布在 ３ 条（第 ２、９、１１
条）染色体上，分布的数量都为 ２ 个（见表 １）。

葡萄 ＢＲＸ 蛋白家族的氨基酸数目分析结果显

示：它们的长度在 ３６０ ～ ５６０ 个氨基酸之间，其中

ＶｖＢＲＸ５ 所含氨基酸数目最多（５６０ 个），而 ＶｖＢＲＸ１
最少（３６０ 个）；蛋白质的相对分子质量分析结果发

现：ＶｖＢＲＸ５ 的相对分子质量最大 （６１ ８８４． ４），而
ＶｖＢＲＸ１ 最小 （ ４０ ２３９． １ ）； 等电点的分析显示：
ＶｖＢＲＸ１ 预测的等电点最低（６．２３），而 ＶｖＢＲＸ５ 最

高（９． ３８）；脂溶指数（Ａｌｉｐｈａｔｉｃ ｉｎｄｅｘ）分析结果表

明：６ 个葡萄 ＢＲＸ 翻译蛋白的脂溶指数均小于 １００，
说明它们都为疏水性蛋白，不稳定指数（ Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ）分析表明：６ 个蛋白质的稳定指数在 ４５．５２ ～
５７．６６，归为稳定蛋白（见表 １）。

表 １　 葡萄 ＢＲＸ 挖掘和基因定位及蛋白理化性质分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒａｐｅ ＢＲＸ ｍｉｎｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

基因名称 蛋白质编号
蛋白质

Ｌｅｎｇｔｈ（ａａ） ＭＷ ＰＩ Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘＡｌｉｐｈａｔｉｃ ｉｎｄｅｘ
基因组位置

ＶｖＢＲＸ１ ＸＭ＿００２２６７４４３．１ ３６０ ４０ ２３９．１ ６．２３ ４５．５２ ４６．６１ ｃｈｒ２：１４８２０６３１．．１４８２４３６３

ＶｖＢＲＸ２ ＡＭ４６４１２３．２ ４２４ ４８ １３３．１ ８．２１ ４６．３４ ５１．９８ ｃｈｒ２：１４８１８９８８．．１４８２４３６３

ＶｖＢＲＸ３ ＸＭ＿００２２７６１３２．１ ３７１ ４１ ７０４．２ ６．７８ ５６．３９ ５７．９０ ｃｈｒ９：１３２３３５６．．１３１７７２５

ＶｖＢＲＸ４ ＡＭ４３９２２１．２ ３６３ ４０ ７７１．１ ６．７８ ５４．３４ ５８．１０ ｃｈｒ９：１３２３３５６．．１３１７７２５

ＶｖＢＲＸ５ ＡＭ４２８３７３．１ ５６０ ６１ ８８４．４ ９．３８ ５４．９８ ５６．１２ ｃｈｒ１１：１１６７２４２．．１１５９００８

ＶｖＢＲＸ６ ＸＭ＿００２２８００５７．２ ３７１ ４１ ９６７．５ ８．２７ ５７．６６ ５６．０４ ｃｈｒ１１：１１６３１７６．．１１５９２３１

注：蛋白质编号来自于 ＮＣＢＩ（Ｎａｔｕｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）数据。
Ｎｏｔｅｓ：Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ＮＣＢＩ （Ｎａｔｕｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ）ｄａｔａ．

２．２　 ＢＲＸ 基因家族的基因结构

葡萄 ＢＲＸ 基因的结构分析表明，６ 个 ＢＲＸ 基因

均有内含子和外显子， 在第 ２ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ１
和 ＶｖＢＲＸ２ 基因均有 ６ 个外显子和 ５ 个内含子；同在

葡萄第 ９ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ３ 和 ＶｖＢＲＸ４ 中有 ５
个外显子，分别被４个内含子分开；同在第１１条染

色体上的 ＶｖＢＲＸ５ 和 ＶｖＢＲＸ６ 基因中均有 ４ 个外显

子和 ３ 个内含子。 且 ＶｖＢＲＸ１ 和 ＶｖＢＲＸ２、ＶｖＢＲＸ３ 和

ＶｖＢＲＸ４、ＶｖＢＲＸ５ 和 ＶｖＢＲＸ６ 基因有着非常一致的结

构，相同位置的外显子和内含子的大小都相差无几，
说明这些基因具有高度保守的结构域。 （见图 １）。
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图 １　 ＢＲＸ 基因外显子 ／内含子组成分析

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＲＸ ｇｅｎｅ ｅｘｏｎ ／ ｉｎｔｒｏｎ

２．３　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族蛋白质结构预测分析及亚

细胞定位

　 　 跨膜域的预测结果显示，葡萄 ６ 个 ＢＲＸ 基因均

不存在跨膜域，且无信号肽，因而可以推测为膜内蛋

白。 亚细胞定位分析显示：葡萄 ６ 个 ＢＲＸ 基因均定

位于细胞核（见表 ２）。

表 ２　 葡萄 ＢＲＸ 基因蛋白的亚细胞定位

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ＢＲＸ ｇｅｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

基因名称
肯定度

细胞核 叶绿体 细胞质 线粒体

ＶｖＢＲＸ１ １２ １ － －

ＶｖＢＲＸ２ １２ １ － －

ＶｖＢＲＸ３ １０ １ １ １

ＶｖＢＲＸ４ １０ １ １ －

ＶｖＢＲＸ５ ９．５ ４ ５．５ －

ＶｖＢＲＸ６ ９．５ ４ ５．５ －

２．４　 ＢＲＸ 基因家族蛋白质二级结构对比分析

葡萄 ６ 个 ＢＲＸ 蛋白的二级结构主要由 α－螺
旋、无规则卷曲和扩展链结构 ３ 种形式构成，其中，
无规则卷曲＞α－螺旋＞扩展链结构（见表 ３）。
２．５　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族氨基酸序列的同源性比较

葡萄 ＢＲＸ 氨基酸序列的同源性比较结果发现

（见图 ２ ）， 所有 ＢＲＸ 氨基酸序列的同源性是

６０．３５％，说明 ＢＲＸ 基因家族的氨基酸序列同源性较

高。 所有 ＢＲＸ 氨基酸序列两两比对发现，ＶｖＢＲＸ３ 与

ＶｖＢＲＸ４ 的氨基酸序列同源性最高，高达 ９７．８４％。
ＶｖＢＲＸ１ 与 ＶｖＢＲＸ５ 的氨基酸序列同源性最低，低至

４９．９１％。 同在葡萄第 ２ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ１ 与

ＶｖＢＲＸ２ 的氨基酸序列同源性是８１．２２％，同在葡萄第

９ 条染色体上的ＶｖＢＲＸ３ 与ＶｖＢＲＸ４ 的氨基酸序列同

源性是 ９７． ８４％，同在葡萄第 １１ 条染色体上的

ＶｖＢＲＸ５ 与 ＶｖＢＲＸ６ 的氨基酸序列同源性是 ６４．６４％。

表 ３　 ＢＲＸ 基因蛋白二级结构对比分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＲＸ ｇｅｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

基因名称
二级结构 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

α－螺旋 无规则卷曲 扩展链结构

ＶｖＢＲＸ１ ９４ ２２４ ４２

ＶｖＢＲＸ２ ９３ ２７１ ６０

ＶｖＢＲＸ３ １２５ ２１３ ３３

ＶｖＢＲＸ４ １２３ ２０７ ３３

ＶｖＢＲＸ５ １４４ ３４１ ７５

ＶｖＢＲＸ６ １０８ ２１７ ４６

２．６　 ＢＲＸ 基因保守结构域的对比分析

保守结构域是蛋白质中能够折叠成特定三维结

构的、在生物进化或者一个蛋白家族中具有不变或

相同的一段局部保守区域，其结构亚单位称为模体

（Ｍｏｔｉｆ），又称基序，组成这些模体（或基序）的氨基

酸区段行使着特异的生物学功能，且不能被改变，并
蕴含各自的遗传进化信息，通常决定一个基因家

族［１７］。 葡萄 ６ 个 ＢＲＸ 基因的中间段和末尾段都含

有非常保守的两个长 ５６ ａａ 的 ＢＲＸ 结构域 （见

图 ３），从而构成了一个植物特异性转录因子大家

族。 这两个高度保守区应该是 ＢＲＸ 基因主要功能

的信息区，也是不同物种以及同一物种基因家族的

同源性所在。
２．７　 葡萄 ＢＲＸ 基因的系统发生分析

系统发育树分析表明，葡萄的 ６ 个 ＢＲＸ 基因可以

明显分为两组，第 １１ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ５ 明显分开，
说明其可能有其它功能；第 ９ 条染色体上的ＶｖＢＲＸ３、
ＶｖＢＲＸ４与蓖麻、麻疯树、柑橘、可可、大豆聚为一类，说
明其进化关系较近；第 １１ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ６ 基因

与莲聚为一类；第 ２ 条染色体上的 ＶｖＢＲＸ１、ＶｖＢＲＸ２ 基

因与胡杨、川桑、桃聚为一类，其中与胡杨的亲缘关系

最近，相似性达 ９６％（见图 ４）。
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图 ２　 葡萄 ＢＲＸ 基因家族氨基酸序列的同源性比较

Ｆｉｇ．２　 Ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｇｒａｐｅｓ ＢＲＸ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ

图 ３　 利用 Ｓｃａｎ Ｐｒｏｓｉｔｅ 对 ＶｖＢＲＸ 进行保守域搜索的结果

Ｆｉｇ．３　 Ｓｃａｎ Ｐｒｏｓｉｔｅ ｕｓｅ ｆｏｒ ＶｖＢＲＸ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ
ｄｏｍａｉｎ ｓｅａｒｃｈ ｒｅｓｕｌｔｓ

蓖麻_XM_002521302.1
麻疯树_XM_012213513.1
柑橘_KK784904.1

可可_XM_007024521.1
白梨_XM_009374097.1
大豆_XM_003528399.2

VvBRX3_XM_002276132.1
VvBRX4_AM439221.2

莲_XM_010263665.1
VvBRX6_XM_002280057.2
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图 ４　 植物来源的 ＢＲＸ 基因序列系统发生树

Ｆｉｇ．４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＢＲＸ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｐｌａｎｔ

３　 结论与讨论

植物转录因子的研究是功能基因组学研究的热

点中的重点，也是生物科学的前沿领域之一。 近年

来，相继从高等植物中分离出一系列调控非生物逆

境胁迫（干旱、低温及高盐）、激素、病原等因子应答

反应及与生长发育、代谢相关的转录因子基因，这些

转录因子可以减少这些非生物逆境对植物造成的伤

害，提高植物对多种逆境的适应和抗逆能力［１８］。 因
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此，对相关基因的研究不仅可以阐明植物对环境胁

迫信号的应答机制，还能为作物抗逆性分子育种提

供基因资源和一定的理论基础，并有望进一步通过

基因克隆技术来获得抗逆性强的转基因材料［１９］。
葡萄是世界四大水果之一，它的根系在抗非生

物逆境胁迫和提高产量等方面起着非常重要的作

用。 对葡萄中 ＢＲＸ 基因家族进行多方面的分析鉴

定，发现葡萄的 ＢＲＸ 基因家族在根生长发育中起着

非常重要的作用［２０］，可能在葡萄的生长发育和抗逆

中起着一定的调控作用。 基因是染色体上具有控制

生物性状的 ＤＮＡ 片段［２１］。 ６ 个蛋白都为疏水性蛋

白，且 ６ 个基因之间有很高的相似性，都含有外显子

和内含子，功能域分析发现每条基因所翻译的蛋白

结构中都同时有两个 ＢＲＸ 结构域，说明它们都能够

表达，这与刘佳（２００８）对水稻 ＢＲＸ 基因家族的研究

结果一致。
总的来说，转录因子的数量庞大，种类繁多，一

个转录因子可参与调控多个基因的转录和表达，而
一个基因的转录和表达又可受多个转录因子的的组

合调控，从而形成复杂的调控网络。 对生根相关

ＢＲＸ 基因家族的研究任重而道远，相信随着实验技

术和生物信息学的不断发展，以及对植物生根转录

表达谱及相关 ＢＲＸ 候选基因的深入了解，葡萄 ＢＲＸ
基因家族与根生长的分子调控网络将会越来越清

晰。 此外，ＢＲＸ 基因家族除了与 ＣＴＫ 作用于植物根

系的生长外，对这个基因家族在应答非生物胁迫研

究领域的生理与分子机制的进一步研究有助于我们

更好地全面认识并完善植物逆境调控下的遗传网络

系统。

参考文献

［１］　 ＡＡＬＴＯ Ｍ Ｋ， ＨＥＬＥＮＩＵＳ Ｅ， ＫＡＲＩＯＬＡ Ｔ．， ｅｔ ａｌ．
ＥＲＤ１５⁃Ａｎ ａｔｔｅｎｕａｔｏｒ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＡＢＡ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ａｎｄ ｓｔｏｍａ⁃
ｔａｌ ａｐｅｒｔｕｒｅ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１２， １８２： １９－２８．

［２］　 张艳馥， 沙伟． 转录因子概述［Ｊ］． 生物学教学， ２００９，
３４（１０）： ７－８．
ＺＨＡＮＧ Ｙａｎｆｕ， ＳＨＡ Ｗｅｉ．Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃ⁃
ｔｏｒｓ［Ｊ］． Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｔｅａｃｈｉｎｇ， ２００９， ３４（１０）： ７－８．

［３］　 刘佳．水稻 ＢＲＸ 家族的鉴定及 ＯｓＢＲＸ４ 基因功能初探

［Ｄ］． 武汉：华中农业大学， ２００８．
ＬＩＵ Ｊｉａ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒｉｃｅ ＢＲＸ Ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ Ｐｒｅｌｉｍｉ⁃
ｎａｒｙ Ｆｕｎｃｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｅｎｅ ＯｓＢＲＸ４［Ｄ］． Ｗｕｈａｎ：
Ｈｕａｚｈｏｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２００８．

［４］　 ＬＩＵ Ｊ， ＬＩＡＮＧ Ｄ Ｃ， ＳＯＮＧ Ｙ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉ⁃
ｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢＲＥＶＩＳ ＲＡＤＩＸ⁃ｌｉｋｅ
ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ［ Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１０， １７８
（２）： １８３－１９１．

［５］　 李静．拟南芥 ＢＲＸ 基因在细胞分裂素介导的侧根发生

抑制中作用的研究［Ｄ］．杭州：浙江大学， ２００８．
ＬＩ Ｊｉｎｇ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡｔＢＲＸ ｉｎ Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ Ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｌａｔｅｒａｌ Ｒｏｏｔ Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ
［Ｄ］．Ｈａｎｇｚｈｏｕ： Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２００８．

［６］　 ＬＩ Ｘ， ＭＯ Ｘ， ＳＨＯＵ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｋｉｎｉｎ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｃｅｌｌ
ｃｙｃｌｉｎｇ ａｒｒｅｓｔ ｏｆ ｐｅｒｉｃｙｃｌｅ ｆｏｕｎｄｅｒ ｃｅｌｌｓ ｉｎ ｌａｔｅｒａｌ ｒｏｏｔ ｉｎｉ⁃
ｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ ＆ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ， ２００６，
４７： １１１２－１１２３．

［７］　 ＪＡＩＬＬＯＮ Ｏ， ＡＵＲＹ Ｊ Ｍ， ＮＯＥＬ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ
ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｈｅｘａｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ
ｍａｊｏｒ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ ｐｈｙｌａ［Ｊ］． Ｎａｔｕｒｅ， ２００７， ４４９： ４６３－４６７．

［８］　 丛郁， 杨顺瑛， 宋志忠， 等． 葡萄 ＡＭＴ 基因家族生物

信息学分析［Ｊ］． 中国农学通报， ２０１１， ２７（２５）： １９３－
１９９．
ＣＯＮＧ Ｙｕ， ＹＡＮＧ Ｓｈｕｎｙｉｎｇ， ＳＯＮＧ Ｚｈｉｚｈｏｎｇ， ｅｔ ａｌ．
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＭＴ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｇｒａｐｅ
［ Ｊ］． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１１， ２７
（２５）： １９３－１９９．

［９］ 　 ＤＥＮＧ Ｗ， ＮＩＣＫＬＥ Ｄ Ｃ， ＬＥＡＲＮ Ｇ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ｖｉｒｏ⁃
ＢＬＡＳＴ： ａ ｓｔａｎｄ⁃ａｌｏｎｅ ＢＬＡＳＴ ｗｅｂ ｓｅｒｖｅｒ ｆｏｒ ｆｌｅｘｉｂｌｅ
ｑｕｅｒｉｅｓ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ ａｎｄ ｕｓｅｒ′ ｓ ｄａｔａｓｅｔｓ ［ Ｊ］．
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２００７， ２３（１７）： ２３３４－２３３６．

［１０］ ＨＵ Ｂ， ＪＩＮ Ｊ Ｐ， ＧＵＯ Ａ Ｙ， ｅｔ ａｌ． ＧＳＤＳ ２．０： ａｎ ｕｐｇｒａ⁃
ｄｅｄ ｇｅｎｅ ｆｅａｔｕｒｅ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｅｒｖｅｒ［ Ｊ］． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１５， ３１（８）：１２９６－１２９７．

［１１］ ＢＩＣＫＭＯＲＥ Ｗ Ａ， ＳＵＴＨＥＲＬＡＮＤ Ｈ Ｇ Ｅ． Ａｄｄｒｅｓｓｉｎｇ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｕｓ ［ Ｊ］． Ｔｈｅ ＥＭＢＯ
Ｊｏｕｒｎａｌ， ２００２， ２１（６）： １２４８－１２５４．

［１２］ ＭＡＮＮ Ｓ， ＬＩ Ｊ， ＣＨＥＮ Ｙ Ｐ Ｐ． Ａ ｐＨＭＭ⁃ＡＮＮ ｂａｓｅｄ ｄｉｓ⁃
ｃｒｉｍｉｎａｔｉｖｅ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｒｏ⁃
ｋａｒｙｏｔｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｏｎｔｅｘｔｓ ［ Ｊ］． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２００７， ３５（２）： ｅ１２－ｅ１２．

［１３］ 颜培玲， 潘学军， 张文娥． 野生毛葡萄水通道蛋白基

因 ＶｈＰＩＰ１ 的克隆及其在干旱胁迫下的表达分析［Ｊ］．
园艺学报， ２０１５， ４２（２）： ２２１－２３２．
ＹＡＮ Ｐｅｉｌｉｎｇ， ＰＡＮ Ｘｕｅｊｕｎ， ＺＨＡＮＧ Ｗｅｎ’ｅ． Ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ
ａｑｕａｐｏｒｉｏｎ ｇｅｎｅ ＶｈＰＩＰ１ ｉｎ ｖｉｔｉｓ ｈｅｙｎｅａｎａ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓ⁃
ｓｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ［ Ｊ］． Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｓｉｎｉｃａ，
２０１５， ４２（２）： ２２１－２３２．

［１４］ 王明乐， 王伟东， 赵真， 等． 茶树 ＮＡＤＰＨ 氧化酶基因

的克隆、亚细胞定位与表达分析［Ｊ］． 园艺学报， ２０１５，
４２（１）： ９５－１０３．
ＷＡＮＧ Ｍｉｎｇｌｅ， ＷＡＮＧ Ｗｅｉｄｏｎｇ， ＺＨＡＯ Ｚｈｅｎ，ｅｔ ａｌ．Ｍｏ⁃
ｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇ， ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａ⁃
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＮＡＤＰＨ ｏｘｉｄａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｔｅａ ｐｌａｎｔ［ Ｊ］． Ａｃｔａ
Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｓｉｎｉｃａ，２０１５， ４２（１）： ９５－１０３．

［１５］ ＷＡＮＧ Ｍ， ＶＡＮＮＯＺＺＩ Ａ， ＷＡＮＧ Ｇ Ｔ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ
ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ（Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ
Ｌ．） ＷＲＫＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ［ Ｊ ］． Ｃｉｔａｔｉｏｎ： Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， １： １－１６．

３６１第 ３ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 李文芳，等：葡萄 ＢＲＸ 基因家族生物信息学分析



［１６］ ＡＯＫＩ Ｙ， ＴＡＫＡＨＡＳＨＩ Ｓ， ＴＡＫＡＹＡＭＡ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉ⁃
ｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｌａｔｉｃｉｆｅｒ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｍｏｔｅｒ
ｒｅｇｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｒｕｂｂｅｒ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｈｅｖｅａ ｂｒａ⁃
ｓｉｌｉｅｎｓｉｓ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１４， ２２５： １－８．

［１７］ ＣＨＥＮ Ｊ Ｑ， ＹＩＮ Ｈ， ＧＵ Ｊ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒ⁃
ｉｚａｔｉｏｎ， ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓ⁃
ｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｙｃｌｉｃ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ⁃ｇａｔｅｄ ｃｈａｎｎｅｌｓ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ
ｐｅａｒ （Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｃｈｎｅｉｄｅｒｉ Ｒｅｈｄ．）［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１５，
１０５（１）：３９－５２．

［１８］ ＬＩＵ Ｃ Ｆ， ＺＯＵ Ｊ， ＣＨＥＮ Ｘ Ｂ． Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ＤＲＥＢ ｔｒａｎ⁃
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］． Ｂｉ⁃
ｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ， ２０１０， １０： ００６．

［１９］ ＺＨＡＯ Ｙ Ｘ， ＬＩＵ Ｐ， ＸＵ Ｚ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｂｉｎｄｉｎｇ ａｎｄ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ＥＲＦ ｔｒａｎ⁃
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｗ１７［Ｊ］． Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ，
２００８， ７（６）： ６４７－６５５．

［２０］ ＳＣＡＣＣＨＩ Ｅ， ＳＡＬＩＮＡＳ Ｐ， ＧＵＪＡＳ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｓｐａｔｉｏ⁃ｔｅｍ⁃
ｐｏｒａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｃｒｏｓｓ⁃ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｖｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔ ｍｅｒｉｓｔｅｍ
ｇｒｏｗｔｈ ［ Ｊ］． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１０， １０７（５２）： ２２７３４－２２７３９．

［２１］ ＬÓＰＥＺ⁃ＫＬＥＩＮＥ Ｌ， ＰＩＮＺÓＮ Ａ， ＣＨＡＶＥＳ Ｄ， ｅｔ ａｌ．
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ １０ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ ｐｌａｎｔ ｃａｒｒｉｅｓ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ
ｇｅｎｅｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｆｉｅｌｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ／ ｄｅｆｅｎｃｅ ｔｏ ｐｈｙｔｏｐｈ⁃
ｔｈｏｒａ ｉｎｆｅｓｔａｎｓ［Ｊ］． Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１３， １０１（４）： ２４９－２５５．

４６１ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １３ 卷


