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亚洲棉 ＡＲＦ 基因家族全基因组鉴定与分析
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（安徽农业大学 生命科学学院，合肥 ２３００３６）

摘　 要：生长素响应因子（ＡＲＦ）是植物中可以特异性结合生长素应答基因启动子的转录因子，在植物的生长发育中起着重要

的调控作用。 为了更好的了解亚洲棉中 ＡＲＦ 基因家族的种类和数量，本文利用生物信息学的方法，分析了亚洲棉基因组中

ＡＲＦ 基因的种类、进化关系、物理定位以及基因的结构和保守基序。 结果表明在亚洲棉基因组中发现并初步确定了 ２９ 个 ＡＲＦ
基因，命名为 ＧａＡＲＦ，通过基因定位发现除在 ２、３、５、１１ 号染色体上没有 ＡＲＦ 基因外，其他染色体上都有 ＡＲＦ 基因存在；而且

在 １０ 号染色体上还存在着基因簇；进化树分析表明，亚洲棉部分 ＡＲＦ 蛋白和已知功能的拟南芥聚类到一起；表达模式分析显

示，不同组织不同处理条件下 ＡＲＦ 基因的表达存在差异。
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　 　 转录因子对植物的生长、发育和响应外界环境

的变化起着重要的作用［ １ ］，生长素响应因子（ＡＲＦ）
就是其中的一类，生长素与植物种子的萌发，器官的

形成和向性反映等诸多生理过程有密切联系［ ２ ］。
生长素响应因子能够与生长素响应原件 ＴＧＴＣＴＣ 序

列特异性结合并调控生长素响应基因的表达［ ３ ］，这
些响应基因包括 ＡＵＸ ／ ＩＡＡ 家族、ＣＨ３ 家族和受生长

素调控的 ＲＮＡ 调控的 ＳＡＵＲ 基因家族［ ４ ］。 ＡＲＦ 家

族成员在 Ｎ⁃端有一个能与 ＤＮＡ 特异性结合的 Ｂ３
结构域（ＤＢＤ）；在中间有一个与转录活性有关的结

构域（ＭＲ），ＭＲ 区域的氨基酸构成和序列长度决定

了其分子量和转录活性［ ５ ］；一般认为，中间区域含

丝氨酸（ Ｓ）、苏氨酸 （ Ｔ） 和脯氨酸 （ Ｐ） 是抑制子

（ＲＤ）， 而 富 含 谷 氨 酰 胺 （ Ｑ ） 的 多 为 激 活 子

（ＡＤ） ［ ６ ］。 在拟南芥中，ＡｔＡＲＦ１、２、３、４、９ 是转录抑

制子； ＡＴＡＲＦ５、６、７、８、９ 是转录激活子。 大多数



ＡＲＦ 基因还含有 ２ 个 Ｃ 端的结构域（功能域Ⅲ和

Ⅳ），能够与 ＡＲＦ 蛋白本身或 ＡＵＸ ／ ＩＡＡ 结合形成同

源或异源二聚体［ ７ ］。 生长素响响应因子蛋白是由

一个大的基因家族编码的［ ７ ］，目前，拟南芥［ ８ ］、玉
米［ ６ ］、雷蒙德氏棉［ ９ ］ 等物种的 ＡＲＦ 基因家族均被

鉴定出来，且关于模式植物 ＡＲＦ 基因家族的功能也

有很多研究。 亚洲棉与雷蒙德氏棉同为二倍体棉

花，有关 ＡＲＦ 基因家族的报道还较少。
亚洲棉（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ａｒｂｏｒｅｔｕｍ Ｌ．）是一种原产于

亚洲的棉花种类的合称，是人类最早种植的农作物

之一，同时也是目前世界最重要的经济棉种陆地棉

的祖先。 ２０１４ 年 ４ 月，亚洲棉基因组（Ａ 基因组）测
序的完成［ １０ ］，为研究 ＡＲＦ 基因家族成员的生物学

功能提供了丰富的资源。 本研究利用生物信息学的

方法，鉴定了亚洲棉 ＡＲＦ 基因家族，命名为 ＧａＡＲＦ
从基因水平上分析了 ＡＲＦ 基因在亚洲棉中的数目、
序列特征、进化关系，旨在为进一步研究生长素相关

基因提供参考。

１　 材料和方法

１．１　 ＧａＡＲＦ 基因家族的筛选及氨基酸序列属性分析

　 　 以锦葵科亚洲棉为研究对象，亚洲棉全基因组

数据来源于中国农业科学院棉花研究所 ＣＧＰ 数据

库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｇｐ．ｇｅｎｏｍｉｃｓ． ｏｒｇ． ｃｎ）。 使用“ＢｉｏＥｄｉｔ”软

件将获得的亚洲棉全基因组氨基酸序列建立一个本

地数据库，然后以拟南芥 ＡＲＦ 蛋白序列作为 Ｑｕｅｒｙ
序列与建立的亚洲棉氨基酸序列进行 ＢｌａｓｔＰ （ Ｅ⁃
ｖａｌｕｅ ＝ ０．００１）序列比对，将所得结果在 Ｐａｆｍ［ １１ ］ 数

据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｆａｍ． ｘｆａｍ． ｏｒｇ ／ ） 和 ＣＤＤ［ １２ ］ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ／ ｃｄｄ ／ ｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ）进行

检测，筛选出含 ＡＲＦ 基因特征结构域 （ Ｂ３、ＡＵＸ ／
ＩＡＡ） 的 序 列。 将 所 得 到 的 氨 基 酸 序 列 使 用

ＥｘＰＡｓｙ［ １３ ］（ｈｔｔｐ ／ ／ ｗｗｗ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ ／ ）进行在线分析，
以确定氨基酸的等电点 （ ＰＩ）、蛋白质的分子量

（ＭＷ）和不稳定系数。
１．２　 ＧａＡＲＦ 基因家族进化树的构建与分类

　 　 利用 ＭＥＧＡ７．０［ １４ ］软件里提供的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 工具

对亚洲棉 ＡＲＦ 基因氨基酸序列进行多序列比对，然
后通过邻接法 （ ＮＪ， Ｎｗｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ），校验参数

（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）设置为 １ ０００，构建系统进化树。 不同物

种 ＡＲＦ 蛋白进化树的绘制：采用拟南芥、玉米共计

８３ 个 ＡＲＦ 蛋白序列进行综合分析，拟南芥、玉米

ＡＲＦ 蛋白序列均来自 ＮＣＢＩ 数据库（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）。 用上述方法进行综合分析，用
上述方法绘制 ＡＲＦ 蛋白家族的复合进化树。

１．３　 染色体定位、基因结构及序列保守性分析

　 　 亚洲棉染色体长度及起始位点信息从棉花基因

数据库 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｏｔｔｏｎｇｅｎ． ｏｒｇ） 中得到，使用

ＭａｐＩｎｓｐｅｃｔ 软件将得到的 ＧａＡＲＦ 基因在染色体上

的物理位置绘制成图。 按照 ＧａＡＲＦ 基因在染色体

上的位置进行命名。 采用 ＧＳＤＳ［ １５ ］ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｓｄｓ．
Ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ ／ ）在线工具获得亚洲棉 ＡＲＦ 家族外

显子－内含子结构图。 用已得到的蛋白序列，使用

ＭＥＭＥ［ １６ ］在线分析工具（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｍｅ． ｓｄｓｃ． ｅｄｕ ／ ）
分析得到亚洲棉 ＡＲＦ 家族蛋白的 ｍｏｔｉｆ 模式。
１．４　 信号肽检测及亚细胞定位

　 　 利用 ＴａｒｇｅｔＰ ［ １７ ］ 信号肽预测在线网站（ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ． ｃｂｓ． ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＴａｒｇｅｔＰ ／ ） 信号肽预测程

序，对 ２９ 条亚洲棉 ＡＲＦ 蛋白进行信号肽预测。
１．５　 组织表达模式分析

　 　 在棉花转录组数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｌｅｘｄｂ． ｏｒｇ ／
ｐｌｅｘ．ｐｈｐ？ ｄａｔａｂａｓｅ ＝Ｃｏｔｔｏｎ）中将亚洲棉基因基因数

据通过 Ｂｌａｓｔ 比对，得到 ＧａＡＲＦ 基因在根和叶中的

表达情况。

２　 结果与分析

２．１　 ＧａＡＲＦ 基因家族成员鉴定

　 　 利用生物信息学方法，从亚洲棉中共获得 ２９ 个

ＡＲＦ 家族成员（见表 １），同时通过 ＥｓＰＡｓｙ 在线网站

查询所有的 ＧａＡＲＦ 基因的基本信息，并对蛋白质的

长度、分子量、等电点、不稳定系数等理化性质进行

分析。 结果显示，亚洲棉中 ２９ 个蛋白序列差异很

大，编码 ＡＲＦ 蛋白的氨基酸长度范围从 ５７６ ａａ
（ＧａＡＲＦ１１）到 １ １４１ ａａ（ＧａＡＲＦ１４），分子量范围从

６３．４４ ｋＤ（ＧａＡＲＦ１１）到 １２７．５４ ｋＤ（ＧａＡＲＦ１４），等电

点范围从 ５．２１（ＧａＡＲＦ２１）到 ８．９３（ＧａＡＲＦ２４）。 从

蛋白的基本特征可以看出该基因家族无论从基因长

度到蛋白特性变化都很大，表明该基因家族具有不

同的特性，发挥着不同的生物学作用。 一般认为，蛋
白的不稳定系数大于 ４０ 时，则蛋白属于不稳定蛋

白，本研究中亚洲棉蛋白的不稳定系数都大于 ４３，
因此均属于不稳定蛋白。 值得注意的是，亚洲棉大

部分蛋白的等电点都小于 ７，表明多数 ＧａＡＲＦ 编码

的蛋白呈弱酸性，可能在酸性的亚细胞环境中发挥

相应的作用。
２．２　 ＧｈＡＲＦ 基因结构和保守结构域分析

　 　 系统进化分析是比较同源序列和研究分子进化

的方法，利用本研究中的 ＧａＡＲＦ 蛋白构建进化树

（见图 １），参照 ＳＵＮ［ ９ ］ 等人的分类方式，将 ＧａＡＲＦ
基因家族分为：Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ（Ⅲａ、Ⅲｂ、Ⅲｃ）、Ⅳ四大

３２第 １ 期 冯庭，等：亚洲棉 ＡＲＦ 基因家族全基因组鉴定与分析



类，以此来更好的了解 ＧａＡＲＦ 基因系统的进化关

系。 由图 １ 可以看出，ＧａＡＲＦ 基因中存在 １１ 个同源

对，其中 ８ 对步长值（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ）为 １００，说明

这八对 ＡＲＦ 基因的亲缘关系非常近；同一亚家族的

基因序列和保守序列很相似，表明它们的功能可能

很相似，体现了 ＧａＡＲＦ 基因在进化过程的保守性；
不同亚家族中的 ＧＡＲＦ 基因在结构上有较大的差

异，如第Ⅳ基因家族只有 ２ ～ ４ 个外显子，而其他三

类的外显子数量明显多于第Ⅳ基因家族。 所有的

ＧａＡＲＦ 均含 ｍｏｔｉｆ１、２、３、４，而不同亚家族间的保守

区域不同，如亚家族Ⅳ中均含有 ｍｏｔｉｆ１８，不含有

ｍｏｔｉｆ１３、１６，表明这些 ｍｏｔｉｆ 可能存在某些特定的功

能。 基因结构和保守基序的相似性和差异性从侧面

反映了 ＧａＡＲＦ 基因家族在漫长的进化过程中的相

对保守性和为适应环境而产生的多样性。

表 １　 ＧａＡＲＦ 基因家族的鉴定及特性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＧａＡＲＦ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

基

因

名

称

基因

ＩＤ
结构域

染

色

体

定位

蛋白特性

氨基酸 分子量 等电点
不稳定

系数

外

显

子

数

目

拟南芥同源

基因

ＧａＡＲＦ１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０３６４４ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １ ６７ ２０９ ９３１－６７ ２１３ ８４８ ８５９ ９５ ５５６．０３ ６．１３ ５５．００ １４ ＡＴ５Ｇ６２０００．３

ＧａＡＲＦ２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３１０４９ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １ ８１ ２８５ １７９－８１ ２８８ ７９３ ６９３ ７７ ０５３．６８ ６．４９ ４３．５４ １４ ＡＴ３Ｇ６１８３０．１

ＧａＡＲＦ３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１４４０７ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ４ ７ ９１４ １０８－７ ９１７ ８８７ ６９１ ７６ ９６３．０６ ６．０３ ４７．９５ １４ ＡＴ３Ｇ６１８３０．１

ＧａＡＲＦ４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０８２７３ Ｂ３，ＡＲＦ ４ ２５ ４５９ ８１９－２５ ４６４ ０７５ ７０５ ７９ ６３３．６４ ６．１３ ５４．９４ １４ ＡＴ１Ｇ５９７５０．２

ＧａＡＲＦ５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０１９５５ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ６ ２９ ０５３ ２６１－２９ ０５７ ４１３ ８６９ ９６ ７２３．７４ ６．２８ ５１．８４ １５ ＡＴ５Ｇ６２０００．３

ＧａＡＲＦ６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３５４４３ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ６ ３８ ２４７ ２３４－３８ ２５３ ４９９ ８３６ ９２ ８０２．０７ ６．０１ ６３．０２ １３ ＡＴ１Ｇ３０３３０．１

ＧａＡＲＦ７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２５８７１ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ６ ４５ ４９２ １２０－４５ ４９５ ３００ ６６１ ７３ ９９８．５９ ６．４４ ４６．２８ １４ ＡＴ４Ｇ２３９８０．１

ＧａＡＲＦ８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿３６１５４ Ｂ３，ＡＲＦＡＵＸ ／ ＩＡＡ ７ ７３ ６２５ ３７７－７３ ６３０ １４２ ７３４ ８２ ０２６．４７ ６．２６ ５８．８７ １５ ＡＴ４Ｇ２３９８０．１

ＧａＡＲＦ９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０４２６３ Ｂ３，ＡＲＦ ７ ７９ ４４０ ４８７－７９ ４４３ ０６０ ６８６ ７５ ５０３．７１ ８．３７ ５０．８９ ４ ＡＴ２Ｇ２８３５０．１

ＧａＡＲＦ１０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿４０２０８ Ｂ３，ＡＲＦ ８ １０ ９８０ ９９８－１０ ９８５ ６４４ ７４０ ８０ ７７９．８２ ５．７０ ５６．９８ １０ ＡＴ２Ｇ３３８６０．１

ＧａＡＲＦ１１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１８４４６ Ｂ３，ＡＲＦ ８ ４４ ７４１ ４５９－４４ ７４４ ０６７ ５７６ ６３ ４１８．７７ ６．５８ ４５．０１ ２ ＡＴ１Ｇ７７８５０．１

ＧａＡＲＦ１２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６４０８ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ８ ８４ ３４９ ３６２－８４ ３５４ ５８７ ９４２ １０４ ２９９．２１ ５．６６ ５３．１９ １４ ＡＴ１Ｇ１９８５０．１

ＧａＡＲＦ１３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１０５１８ Ｂ３，ＡＲＦ ８ １０３ ３８７ ５２２－１０３ ３９０ ３３０ ６５４ ７２ ５０５．２１ ８．６７ ４６．３７ ４ ＡＴ２Ｇ２８３５０．１

ＧａＡＲＦ１４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２７８４３ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ９ ５７ ３９０ ６３１－５７ ３９６ ６５４ １ １４１ １２７ ５４２．０８ ６．３６ ６８．５３ １３ ＡＴ１Ｇ１９２２０．１

ＧａＡＲＦ１５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０３９３３ Ｂ３，ＡＲＦ ９ ６１ ９６０ １７１－６１ ９６３ ６２６ ７１９ ７８ ８９５．７３ ６．８１ ５１．４９ １１ ＡＴ２Ｇ３３８６０．１

ＧａＡＲＦ１６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０２９３３ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ ９ ７９ ２７７ ６８７－７３ ２７７ ６８７ ９０７ １００ ３４０．５９ ５．９５ ６９．５６ １４ ＡＴ１Ｇ３０３３０．２

ＧａＡＲＦ１７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２３３９７ Ｂ３，ＡＲＦ ９ ９１ ００４ ９４８－９１ ００７ ２１１ ６８５ ７５ ６４３．０３ ６．３３ ４６．２５ ３ ＡＴ４Ｇ３００８０．１

ＧａＡＲＦ１８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２２５４３ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １０ １３ ５３３ ０６０－１３ ５３７ ２４７ ６７７ ７６ １２１．９１ ８．１８ ５１．３９ １４ ＡＴ５Ｇ６２０００．３

ＧａＡＲＦ１９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１８９３７ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １０ １５ ５９７ ５２７－１５ ６０６ ３７８ １ ０２９ １１４ ９８８．０５ ７．３１ ４６．９２ ２０ ＡＴ４Ｇ２３９８０．１

ＧａＡＲＦ２０ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２６１５６ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １０ １５ ９８７ ２０２－１１１ １３１ ６８４ ９０２ ９９ ５２４．８２ ５．９３ ６９．４３ １４ ＡＴ１Ｇ３０３３０．１

ＧａＡＲＦ２１ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１３１１ Ｂ３，ＡＲＦ １０ １ ９１５ ７３０－１９ １２０ ４２１ ７０５ ７７ ２４９．１１ ６．５９ ５６．６１ １１ ＡＴ２Ｇ３３８６０．１

ＧａＡＲＦ２２ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１１０４８ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １０ ２１ ６２９ ５５５－２１ ６３４ ３９９ ８１４ ８９ ８８１．６３ ６．６８ ４９．６８ １２ ＡＴ５Ｇ６０４５０．１

ＧａＡＲＦ２３ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６１３８ Ｂ３，ＡＲＦ １０ ２４ ０５１ ２６２－２４ １５４ ２６３ ５７８ ６３ ４３５．４７ ６．４０ ４７．９２ ２ ＡＴ１Ｇ７７８５０．１

ＧａＡＲＦ２４ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０７０６４ Ｂ３，ＡＲＦ １０ ８８ ００３ ８７２－８８ ００６ ９７６ ６９５ ７７ ３１５．７６ ８．９３ ４７．３７ ４ ＡＴ２Ｇ２８３５０．１

ＧａＡＲＦ２５ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２４０４７ Ｂ３，ＡＲＦ １０ １０９ ６３１ ９３３－１０９ ６３４ ４１１ ６９５ ７６ ３９３．３ ７．２５ ５０．１１ ３ ＡＴ４Ｇ３００８０．１

ＧａＡＲＦ２６ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０６０７１ Ｂ３，ＡＲＦ １２ ９４ ３８３ ６８４－９４ ３８９ ５６３ １ ０９９ １２２ ０２８．３ ６．２０ ５８．７６ １３ ＡＴ１Ｇ１９２２０．１

ＧａＡＲＦ２７ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿０６１０７ Ｂ３，ＡＲＦ １２ ９４ ７２２ ６８６－９４ ７２４ ９０７ ６７４ ７５ ００４．４６ ６．５９ ５０．８７ ３ ＡＴ４Ｇ３００８０．１

ＧａＡＲＦ２８ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿２７６６９ Ｂ３，ＡＲＦ，ＡＵＸ ／ ＩＡＡ １３ ５９ ２７９ ７５６－５９ ２８４ ５６９ ９５０ １０４ ４６４．３４ ５．２１ ５１．３６ １４ ＡＴ１Ｇ１９８５０．１

ＧａＡＲＦ２９ Ｃｏｔｔｏｎ＿Ａ＿１６７６０ Ｂ３，ＡＲＦ １３ １１１ １３１ ６８４－１５ ９９３ ０８９ ７３７ ８１ ８２４．１４ ６．０３ ６５．１５ １３ ＡＴ５Ｇ３７０２０．２
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图 １　 ＧａＡＲＦ 基因家族的系统发育、基因结构及保守区域

Ｆｉｇ．１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ， ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ＧａＡＲＦ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

２．３　 ＧａＡＲＦ 基因家族系统进化分析

　 　 为了更好的明确亚洲棉与单、双子叶物种间

ＡＲＦ 基因亲缘关系的远近，将已公布的序列信息的

单子叶植物玉米（３１ 个）；双子叶植物亚洲棉 （２９
个）、拟南芥（２３ 个）共计 ８３ 个 ＡＲＦ 蛋白构建了系

统进化树（见图 ２）。 从图中可以看出，８３ 个 ＡＲＦ 家

族成员被明显的分成四大类，由进化关系可以发现，

亚洲棉和拟南芥较多的聚类到一起，由此可以看出

它们之间的进化关系较近。 从亚洲棉与拟南芥的聚

类关系可以看出，ＣｌａｓｓⅠ、Ⅱ中的 ＡＲＦ 蛋白是转录

抑制子，可能在转录过程中抑制转录的发生；ＣｌａｓｓⅢ
中的 ＡＲＦ 蛋白是转录激活子，可能在转录过程中促

进转录的进行。

图 ２　 ＡＲＦ 蛋白多物种系统进化树

Ｆｉｇ．２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＡＲＦ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｍｕｌｔｉ⁃ｓｐｅｃｉｅｓ
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２．４　 ＧａＡＲＦ 基因家族染色体物理定位

　 　 物种间基因数量的增加被认为是促进物种进化

的方式，基因家族数量增加的主要方式是基因复制，
基因复制又分为基因内复制和基因间复制［ １８ ］。 亚

洲棉基因组在复制的过程中经历了几次的基因数量

加倍（Ｇｅｎｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ）事件，这些基因的复制品通

常可幸免于选择压力［ １０ ］。 这不仅为亚洲棉的进化

提供了保障，也丰富了亚洲棉基因家族的多样性。
为了进一步研究基因分化对 ＧａＡＲＦ 基因家族的影

响，我们利用 Ｍａｐｉｎｓｐｅｃｔ 软件将 ２９ 个 ＧＡＲＦ 基因定

位在 ９ 个染色体上（见图 ３），其中 ２、３、５、１１ 号染色

体不含 ＡＲＦ 基因。 由图中可以看出，亚洲棉 ２９ 个

ＡＲＦ 基因是随机分布的，其中 １０ 号染色体分布最

多，有 ９ 个 ＡＲＦ 基因。 一般认为 ２００ ｋｂ 核苷酸有 ３
个以上基因的基因群，就认为是一个基因簇，亚洲棉

中在 １０ 号染色体上存在一个基因簇，它们可能编码

催化同一个新陈代谢途径中不同步骤的酶的结构基

因。 根据基因串联复制的定义， ＧａＡＲＦ２、 ３、 ７；
ＧａＡＲＦ６、１６、２０；ＧａＡＲＦ１７、２７；还存在基因间的串联

复制。

图 ３　 ＧａＡＲＦ 基因染色体定位图

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＧａＡＲＦ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

２．５　 亚洲棉信号肽检测及亚细胞定位预测

　 　 利用 ＴａｒｇｅｔＰ 软件检测，发现有 ７ 条（ＧａＡＲＦ８、
１０、１５、２０、２１、２２、２３）定位到叶绿体上，ＧａＡＲＦ１１ 蛋

白定位到线粒体上，其余 ２１ 条蛋白未检测到信号肽

信息。
２．６　 亚洲棉 ＡＲＦ 基因家族表达模式分析

　 　 为了进一步了解 ＡＲＦ 基因的功能和特性，对基

因的组织特异性表达和诱导表达模式进行分析（见

图 ４）。 分析结果表明：ＧａＡＲＦ１、２、３、７、１２、２６、２８ 在

根中表达较高， 推测它们可能参与根的形成；
ＧａＡＲＦ１、１５、１７、２２、２６ 在叶中的表达较高，表明它

们可能在叶的发育过程起到重要的作用。 淹水处理

后，ＧａＡＲＦ１１、１３、２４ 在根和叶都存在差异表达，暗
示着它们可能是参与响应涝害的关键基因，但 ＡＲＦ
基因在不同部位的表达差异及作用还有待于进一步

研究。

图 ４　 ＧａＡＲＦ 基因家族表达热图

Ｆｉｇ．４　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ＧａＡＲＦ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
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３　 讨　 论

　 　 ＡＲＦ 基因家族是参与生长素信号调节的重要转

录因子，关于生长素的功能及作用机制的研究正在

持续进行。 Ｕｌｍａｓｏｖ 等于 １９９７ 年利用酵母单技术以

人工合成的 ＡｕｘＲＥＰ３（４ｘ）作为分子诱饵，筛选拟南

芥 ｃＤＮＡ 表达文库，鉴定了第一个 ＡＲＦ 基因，即

ＡｔＡＲＦ１［ ３ ］。 到目前为止，在拟南芥中共发现 ２３ 个

ＡＲＦ 基因［ ８ ］，番茄中发现 ２１ 个 ＡＲＦ 基因［ １９ ］，玉米

中发现 ３１ 个 ＡＲＦ 基因［ ６ ］，水稻中共发现 ２５ 个 ＡＲＦ
基因［ ２ ０ ］，苹果中共发现 ２９ 个 ＡＲＦ 基因［ ２ １ ］，雷蒙德

氏棉共发现 ３５ 个［ ９ ］，目前在亚洲棉中还没有 ＡＲＦ
基因家族的系统分析和研究，基于此，本文进行了亚

洲棉 ＡＲＦ 家族的生物信息学分析。
本研究从基因组水平上初步筛选并分析了 ２９

亚洲棉 ＡＲＦ 基因，并将其分为四大类，系统的阐述

了其进化关系。 前人研究发现，ＡｔＡＲＦ１ 和 ＡｔＡＲＦ２
基因参与花器官衰老和脱落的过程［ ２ ２ ］，通过系统

进化树分析发现，ＧａＡＲＦ１ 和 ＧａＡＲＦ５ 与 ＡｔＡＲＦ１、２
同源性最高，可以推测亚洲棉中 ＧａＡＲＦ１ 和 ＧａＡＲＦ５
也参 与 花 器 官 衰 老 和 脱 落 过 程； ＡｔＡＲＦ３ 控 制

ＫＡＮＡＤ 蛋白合成，参与叶的极性反应，可以推测亚

洲棉中同源性最高的 ＧａＡＲＦ１５ 有着相似的作用；
ＡｔＡＲＦ７ 和 ＡｔＡＲＦ１９ 作为转录激活子，介导拟南芥侧

根形成［ ８ ］，暗示着 ＧａＡＲＦ１４ 可能有着相似的作用；
ＡｔＡＲＦ６ 和 ＡｔＡＲＦ８ 基因参与调控逆境相关的茉莉酸

合成［ ２ ３ ］，可以推测亚洲棉中 ＧａＡＲＦ１６、２０、２９ 可能

参与逆境调控相关激素的合成；ＡｔＡＲＦ１０、ＡｔＡＲＦ１６
基因的单突变体没有明显的表型，而双突变型根冠

和根系向地性生长发生异常［ ２ ４ ］，亚洲棉中有 ５ 个

基因和这两个基因属于一个类别，但具体作用还有

待考究。
最近的研究还表明 ＡＲＦ 基因的表达受到

ｍｉｃｒｏＲＮＡ 的 调 控， ｍｉｃｒｏＲＮＡ１６０ 调 控 拟 南 芥

ＡｔＡＲＦ１０ 和 ＡｔＡＲＦ１６ 基 因 的 表 达［ ２ ４ ］； 玉 米 中，
ｍｉｃｒｏＲＮＡ１６７ 高表达的突变株能够导致 ＺｍＡＲＦ３、
９、１６、１８、２２、３０ 转录本的降解，暗示 ＺｍＡＲＦ 基因起

到转录后的调控作用［ ６ ］。 亚洲棉由于研究较少，目
前还没有 ＡＲＦ 基因诱导表达的报道。

前人研究表明，基因家族数量的增加主要是基

因复制，基因复制又分为基因内和基因间复制［ ２ ５ ］，
从进化树中可以看出，亚洲棉中存在基因复制的现

象。 亚洲棉基因组（Ａ）和雷蒙德氏棉基因组（Ｄ）在
距今约 ５ 百万年（２～１３ 百万年）之前从同一祖先分

化而来，二者的基因数目和基因序列都极为相近，染

色体水平上也保留了高度的共线性，但由于 Ａ 基因

组发生过多次大规模的反转座子插入事件，导致其

基因组膨胀至超过 Ｄ 基因组的两倍。 但亚洲棉中

ＡＲＦ 基因家族数量多于雷蒙德氏棉，可能是因为亚

洲棉含有的 ４１ ３３０ 个编码基因中，６８．５％的基因组

序列是由重复序列组成的造成的［ １０ ］。
ＡＲＦ 基因家族调节植物的激素代谢，在植物的

生长发育中起到至关重要的作用。 本研究以亚洲棉

全基因组序列为研究背景，为研究 ＡＲＦ 基因的功能

奠定了基础。 亚洲棉中 ＡＲＦ 基因家族是如何调控

生长素发挥作用还需要后人进一步研究。
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