
植物科学学报　 ２０１６ꎬ ３４(４): ５８３~５９２
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｐｌａｎｔｓｃｉｅｎｃｅ.ｃｎ

ＤＯＩ:１０􀆰 １１９１３ / ＰＳＪ􀆰 ２０９５－０８３７􀆰 ２０１６􀆰 ４０５８３
李雪丹ꎬ 魏昌赫ꎬ 邵欢欢ꎬ 吴燕ꎬ 张义正ꎬ 王海燕. 甘薯非特异性脂质转移蛋白基因克隆与表达分析[Ｊ] . 植物科学学报ꎬ ２０１６ꎬ ３４(４): ５８３－５９２
Ｌｉ ＸＤꎬ Ｗｅｉ ＣＨꎬ Ｓｈａｏ ＨＨꎬ Ｗｕ Ｙａｎꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＺꎬ Ｗａｎｇ ＨＹ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１６ꎬ ３４(４): ５８３－５９２

甘薯非特异性脂质转移蛋白基因克隆与表达分析
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摘　 要: 非特异脂质转移蛋白(ｎｓＬＴＰ)是植物界普遍存在的一类涉及多种胁迫反应的可溶性蛋白ꎮ 为了阐明甘薯

中非特异性脂质转移蛋白基因 ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 在盐胁迫反应中的功能ꎬ 本研究运用 ＰＣＲ 技术ꎬ 对 ＩｂＬＴＰ１ 和

ＩｂＬＴＰ２ 基因进行了克隆ꎬ 并通过生物信息学方法分析了序列结构、 蛋白质保守结构域和系统进化关系ꎻ 利用

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 方法检测了这两个基因在不同组织中的表达模式以及盐胁迫条件下的表达差异ꎻ 将 ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２

基因克隆到大肠杆菌的原核表达载体 ｐＥＴ３２ａ 中ꎬ 对重组菌 ＢＬ２１(ｐＥＴ３２ａ￣ＬＴＰ) 的耐盐性进行分析ꎮ 序列分析

表明: ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 编码区均不含内含子并都具有等位基因ꎮ ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 基因的蛋白质序列分别包括

１１４ 和 ９４ 个氨基酸残基并且不含色氨酸残基ꎬ 蛋白序列 Ｎ 端含有信号肽序列ꎮ 保守结构域和系统进化分析结果

表明: ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 均含有 ｎｓＬＴＰ 蛋白的保守结构域ꎬ ＩｂＬＴＰ１ 属于 Ｔｙｐｅ Ⅰ 而 ＩｂＬＴＰ２ 属于 Ｔｙｐｅ Ⅱꎮ 实时

荧光定量 ＰＣＲ 分析表明: ＩｂＬＴＰ１ 在幼叶中表达量最高ꎬ 根中表达量最低ꎻ 而 ＩｂＬＴＰ２ 在茎中表达量最高ꎬ 成熟

叶中表达量最低ꎮ 在 ＮａＣｌ 胁迫条件下ꎬ ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 表达量在根中基本无变化而在茎和叶中上调ꎮ 大肠杆

菌 ＢＬ２１(ＤＥ３)中异源表达 ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 基因能够提高转基因菌株对 ＮａＣｌ 的耐受性ꎮ 因此ꎬ 本研究推测

ＩｂＬＴＰ１ 和 ＩｂＬＴＰ２ 基因可能在甘薯盐胁迫反应中发挥了作用ꎮ
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ｃｏｎｔａｉｎ ａ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｓｏ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｔｕｒｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｃａｎ ｂｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｏｕｔｓｉｄｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｙｔｏｐｌａｓｍ. Ｔｈｅ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｉｎ Ｔｙｐｅ Ⅰ ａｎｄ
Ｔｙｐｅ Ⅱ ｃｏｎｔａｉｎ ２１ －２７ ａｎｄ ２７ －３５ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ [４] . Ｒｅｃｅｎｔｌｙꎬ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ
ｔｙｐｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅｐｏｒｔｅｄ[５ꎬ６] .

Ｔｈｅ ｎｓＬＴＰ ｉｓ ｃｏｍｐｒｉｓｅｄ ｏｆ ｆｏｕｒ ａｌｐｈａ￣ｈｅｌｉｃｅｓ
ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｅｉｇｈｔ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ.
Ｔｈｅ ３Ｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｓＬＴＰ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ
ｃｏｍｐｒｉｓｅｓ ａ ｇｌｏｂｕｌａｒ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｓｔａｂｉｌｉｚｅｄ ｂｙ ｆｏｕｒ
ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ ｂｏｎｄｓ ｌｉｎｋｉｎｇ ｔｈｅ ｈｅｌｉｃｅｓ ｔｏ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ.
Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｎｓＬＴＰｓꎬ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ
ａｎｄ ｔｒｙｐｓｉｎ￣ａｌｐｈａ ａｍｙｌａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｓ ｈａｖｅ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｄｏｍａｉｎｓ ａｎｄ ｓｕｐｅｒｈｅｌｉｃａｌꎬ
ｄｉｓｕｌｐｈｉｄｅ￣ｓｔａｂｉｌｉｚｅｄ ｆｏｕｒ￣ｈｅｌｉｘ ｂｕｎｄｌｅ. Ｔｈｅ ｆｏｕｒ
ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ ｂｏｎｄｓ ａｒｅ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｅｉｇｈｔ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｒｅｓｉ￣

ｄｕｅｓ (８ ＣＭ)ꎬ Ｃ￣Ｘｎ￣Ｃ￣Ｘｎ￣ＣＣ￣Ｘｎ￣ＣＸＣ￣Ｘｎ￣Ｃ￣Ｘｎ￣
Ｃꎬ ｗｈｅｒｅ Ｘ ｉｓ ａｎｙ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｎｄ ｎ ｉｓ ａｎｙ ｎｕｍ￣
ｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｓｕｌｐｈｉｄｅ
ｂｒｉｄｇｅｓꎬ ｎｓＬＴＰｓ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｗｏ ｔｙｐｅｓ.
Ｉｎ Ｔｙｐｅ Ⅰꎬ ｔｈｅ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ １ － ６ꎬ ２ － ３ꎬ
４ － ７ꎬ ａｎｄ ５ － ８ ｆｏｒｍ ｄｉｓｕｌｐｈｉｄｅ ｂｒｉｄｇｅｓ[７]ꎬ
ｗｈｅｒｅａｓ ｉｎ Ｔｙｐｅ Ⅱꎬ ｔｈｅ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ １ － ５ꎬ
２ － ３ꎬ ４ － ７ꎬ ａｎｄ ６ － ８ ｆｏｒｍ ｄｉｓｕｌｐｈｉｄｅ ｂｒｉｄ￣
ｇｅｓ[８] . Ｔｈｅ ｃａｖｉｔｉｅｓ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ａｍｉ￣
ｎｏ ａｃｉｄｓ ｆｏｒ ｌｉｐｉｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｔｙｐｅ Ⅰ ａｎｄ Ｔｙｐｅ Ⅱ. Ｔｙｐｅ Ⅱ ｈａｓ ｌｏｗｅｒ ｌｉｐｉｄ
ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃａｖｉｔｙ ｏｆ Ｔｙｐｅ Ⅱ ｉｓ ｍｏｒｅ ｆｌｅ￣
ｘｉｂｌｅ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｔｙｐｅ Ⅰ.

Ｌｉｐｉｄｓ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｓｉｇｎａ￣
ｌｉｎｇ. Ｍａｎｙ ｈｏｒｍｏｎｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｐｈｙｔｏｓｔｅｒｏｌｓ
(ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｓｔｅｒｏｌ) ａｎｄ ｊａｓｍｏｎａｔｅｓ ａｒｅ ｃｏｎｓｉ￣
ｄｅｒｅｄ ｌｉｐｉｄｓ. Ｔｈｅｓｅ ｈｏｒｍｏｎｅｓ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｄｅｆｅｎｓｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅꎬ ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄ ｃｅｌｌ ｄｅａｔｈꎬ ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａ￣
ｔｉｏｎ. ｎｓＬＴＰｓ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ[９] ｓｕｃｈ ａｓ ｃｏｌｄ[１０]ꎬ
ｄｒｏｕｇｈｔ[１１]ꎬ ｓａｌｉｎｉｔｙ[１２] ａｎｄ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ[１３]ꎬ ａｓ ｗｅｌｌ
ａｓ ｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ
ｐａｔｈｏｇｅｎｓ[１４] . Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｎｓＬＴＰｓ
ｏｆｔｅｎ ｃｈａｎｇｅ ｗｈｅｎ ａ ｐｌａｎｔ ｉｓ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ
ａｎｄ ｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｎｓＬＴＰｓ ａｒｅ ｒｅｌａｔ￣
ｅｄ ｔｏ ｓｕｒｆａｃｅ ｃｕｔｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ[１５]ꎬ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓ￣
ｄｕｃｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｉｔｙ[１６] . Ｂｅｙｏｎｄ ｔｈａｔꎬ
ｎｓＬＴＰｓ ｉｎ ｍａｎｙ ｐｌａｎｔｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ
ｓｅｅｄｓꎬ ａｒｅ ｒｅｇａｒｄｅｄ ａｓ ａｌｌｅｒｇｅｎｓ[１７] . Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕ￣
ｓｉｏｎꎬ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｒｅ ｗｉｄｅｌｙ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ
ｐｌａｎｔｓꎬ ｂｕｔ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｙｅｔ ｂｅｅｎ ａｃ￣
ｃｕｒａｔｅｌｙ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ.

４８５ 植 物 科 学 学 报 第 ３４ 卷　



Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ Ｌ. (Ｌａｍ.))ꎬ
ｏｆ ｔｈｅ Ｉｐｏｍｏｅａ ｇｅｎｕｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ
ｆａｍｉｌｙꎬ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｒｏｐ ｉｎ ｔｒｏｐｉｃａｌ
ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ. Ｉｔ ｒａｎｋｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｏｐ ｓｅｖ￣
ｅｎ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｏｄ ｃｒｏｐｓ ｄｕｅ ｔｏ ｉｔｓ ｈｉｇｈ
ｙｉｅｌｄꎬ ｒｉｃｈ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ａｎｄ ｗｉｄｅ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ
ｔｏ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｌｉｍａｔｅｓ ａｎｄ ｆａｒｍｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ. Ｉｔ ｉｓ ｎｏｔ
ｏｎｌｙ ｕｓｅｄ ａｓ ｈｕｍａｎ ｆｏｏｄ ａｎｄ ａｎｉｍａｌ ｆｅｅｄꎬ ｂｕｔ
ａｌｓｏ ｅｘｔｅｎｓｉｖｅｌｙ ｉｎ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ
ｂｉｏｅｔｈａｎｏｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｆｅｗ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ
ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｄｕｅ ｔｏ ｉｔｓ
ｃｏｍｐｌｅｘ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ ｇｅｎｏｍｅ ( ２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ９０ )
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｍａｉｎ ｃｒｏｐｓ ｏｒ ｍｏｄｅｌ
ｏｒｇａｎｉｓｍｓ. Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｈａｓ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌａｒｇｅ
ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ａｂｏｕｔ ２２００ ｔｏ ３０００ Ｍｂｐ. Ｓｏ ｆａｒꎬ
ｓｅｖｅｒａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ｄａｔａｂａｓｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｂｕｉｌｔ[１８－２０]ꎬ
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈａｔ ｏｆ ‘ Ｘｕｓｈｕ １８’ ｉｎ ｏｕｒ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ
ｕｓｉｎｇ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｓｓｅｍ￣
ｂｌｙ[２１ꎬ ２２] . Ｍａｎｙ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｎｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈｅｄꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｂｅｔａｉｎｅ ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏ￣
ｇｅｎａｓｅ[２３]ꎬ ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ １４[２４]ꎬ
ｓｔａｒｃｈ ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ[２５] ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｓａｓｅ
ｇｅｎｅｓ[２６] .

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｃｌｏｎｅｄ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ
ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｎｓＬＴＰｓ ( ＩｂＬＴＰ１
ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ) ｆｒｏｍ Ｉ. ｂａｔａｔａｓ ( Ｌ.) Ｌａｍ.ꎬ ｃｖ.
Ｘｕｓｈｕ １８. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ
ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒｅｓｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒ￣
ｍｉｎｅｄ ｂｙ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＲＴ￣ＰＣＲ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ
ｒｏｌｅ ｏｆ ｎｓＬＴＰｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌ ＆ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１. １　 Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
Ｉ. ｂａｔａｔａｓ ( Ｌ.) Ｌａｍ.ꎬ ｃｖ. Ｘｕｓｈｕ １８ꎬ ｗｈｉｃｈ

ｈａｓ ａ ｌｏｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｒｙ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａꎬ
ｗａｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ. Ｓｔｅｍ ｃｕｔｓ ｗｅｒｅ ｐｌａｎｔｅｄ ｉｎ
Ｍａｙꎬ ２０１４ ｉｎ ａｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｉｅｌｄ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｏｌｌｅｇｅ
ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｓｉｃｈｕａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｃｈｅｎｇｄｕꎬ
Ｃｈｉｎａ. Ｔｗｏ￣ｍｏｎｔｈ￣ｏｌｄ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｗｅｌｌ ｉｒｒｉｇａｔｅｄ

ａｔ ｔｈｅｉｒ ｒｏｏｔｓ ｗｉｔｈ ２ Ｌ ｏｆ ２００ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｏｌｕ￣
ｔｉｏｎ ｏｎｃｅ ｅｖｅｒｙ ３ ｄ ｆｏｒ ２０ ｄ. Ｃｏｎｔｒｏｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ｗｅｒｅ ｇｒｏｗｎ ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ.

Ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ
ｆｒｏｍ ａｔ ｌｅａｓｔ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ ａｆｔｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ａｔ ０ꎬ
３ꎬ １０ ａｎｄ ２０ ｄ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ. Ｔｈｅ
ｈａｒｖｅｓｔｅｄ ｌｅａｖｅｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｗｅｒｅ
ｃｌｅａｎｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｓｔｉｌｌｅｄ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｆｒｏｚｅｎ ｉｍｍｅｄｉ￣
ａｔｅｌｙ ｉｎ ｌｉｑｕｉｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｔｈｅｎ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ － ８０℃ ｆｏｒ
ｆｕｒｔｈｅｒ ＲＮＡ ｏｒ ＤＮＡ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ.
１􀆰 ２　 Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ
ｕｓｉｎｇ ＴＲＮｚｏｌ Ｒｅａｇｅｎｔ (ＴＩＡＮＧＥＮꎬ Ｃｈｉｎａ). ＲＮＡ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ａｓｓｅｓｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＯＤ２６０ /
ＯＤ２８０ ｒａｔｉｏ ｕｓｉｎｇ ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｒｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎ￣
ｔｅｇｒｉｔｙ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｓａｍｐｌｅｓ ｗａｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｕｓｉｎｇ
１％ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ. ｃＤＮＡ ｗａｓ
ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ ｋｉｔ
ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ (ＴａＫａＲａꎬ Ｃｈｉｎａ) ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ
ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ􀆳ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ.

Ｔｈｅ ＣＴＡＢ ｍｅｔｈｏｄ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｘｔｒａｃｔ ａｎｄ
ｐｕｒｉｆｙ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ. Ｆｉｒｓｔꎬ
ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｗｅｒｅ ｇｒｏｕｎｄ ｉｎｔｏ ｐｏｗｄｅｒ ｉｎ
ｌｉｑｕｉｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｓｉｎｇ ａ ｄｅｅｐｌｙ ｆｒｏｚｅｎ ｍｏｒｔａｒ ａｎｄ
ｐｅｓｔｌｅ. Ｔｈｅ ｐｏｗｄｅｒ ｗａｓ ｔｈｅｎ ｒｅｓｕｓｐｅｎｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ
ＣＴＡＢ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｐｒｅｈｅａｔｅｄ ｉｎ
６５℃ꎬ ａｎｄ ｉｎｃｕｂａｔｅｄ ａｔ ６５℃ ｆｏｒ ６０ ｍｉｎ. Ｃｈｌｏｒｏ￣
ｆｏｒｍ / ｉｓｏａｍｙｌ ａｌｃｏｈｏｌ ( ２４ ∶ １ ) ｗａｓ ａｄｄｅｄ ｔｏ
ｒｅｍｏｖｅ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ. Ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅｎ ｇｅｎｔｌｙ
ｓｈａｋｅｎ ａｎｄ ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅｄ ａｔ ４０００ ｒ / ｍｉｎ ｆｏｒ ２０ ｍｉｎ
ａｔ ｒｏｏｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｆｏｒｍｅｄ ｔｈｒｅｅ
ｌａｙｅｒｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｏ ｂｏｔｔｏｍ. Ｔｈｅ ｔｏｐ ａｑｕｅｏｕｓ
ｐｈａｓｅ ｗａｓ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄ ｉｎｔｏ ａ ｎｅｗ ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ ｔｕｂｅ.
Ｉｓｏｐｒｏｐａｎｏｌ ( ２ / ３ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ａｑｕｅｏｕｓ ｐｈａｓｅ
ｖｏｌｕｍｅ) ｗａｓ ａｄｄｅｄ ａｎｄ ｍａｉｎｔａｉｎｅｄ ｆｏｒ １０ ｍｉｎ ｔｏ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｅ ＤＮＡ. Ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅｎ ｃｅｎｔｒｉ￣
ｆｕｇｅｄ ａｔ ４０００ ｒ / ｍｉｎ ｆｏｒ ２０ ｍｉｎ ａｔ ｒｏｏｍ ｔｅｍｐｅｒａ￣
ｔｕｒｅ ａｎｄ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｅｌｌｅｔ ｗａｓ ｒｅｓｕｓｐｅｎｄｅｄ ｕｓｉｎｇ
ｐｒｅｃｏｏｌｅｄ ７０％ ａｌｃｏｈｏｌ ｆｏｒ ｗａｓｈｉｎｇ. Ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ
ｗａｓ ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅｄ ａｔ ３０００ ｒ / ｍｉｎ ｆｏｒ １０ ｍｉｎ ａｔ ｒｏｏｍ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｏ ｈａｒｖｅｓｔ ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｅｌｌｅｔꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ
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ｔｈｅｎ ｄｒｉｅｄ ａｔ ３７℃ ｆｏｒ １５ ｍｉｎ. Ｔｈｅ ＤＮＡ ｐｅｌｌｅｔ ｗａｓ
ｔｈｅｎ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｕｓｉｎｇ ＲＮａｓｅ￣Ｈ２Ｏ (２０ μｇ ＲＮａｓｅ /
ｍＬ) ａｎｄ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ － ２０℃ ｆｏｒ ｆｕｔｕｒｅ ｕｓｅ.
１􀆰 ３　 Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄ

Ｔｈｅ ｃＤＮＡ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉ￣
ｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃＤＮＡ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｕｓｉｎｇ ＰＣＲ
ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒｓ ＩｂＬＴＰ１Ｆꎬ ＩｂＬＴＰ１Ｒ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２Ｆꎬ
ＩｂＬＴＰ２Ｒ (Ｔａｂｌｅ １)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ
ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｉｎｇ Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５􀆰０ (Ｐｒｅｍｉｅｒ Ｂｉｏ￣
ｓｏｆｔ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌꎬ ＣＡꎬ ＵＳＡ ) . Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｕｓｉｎｇ ｒＴａｑ (ＴａＫａＲａꎬ Ｃｈｉｎａ) ａｎｄ
ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｉｎ ２％ ａｇａｒｏｓｅ
ｇｅｌ ａｎｄ ｒｅｃｏｖｅｒｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ｇｅｌ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｋｉｔ
(Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ ＵＳＡ) ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａ￣
ｃｔｕｒｅｒ􀆳ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｐｕｒｉｆｉｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ
ｉｎｓｅｒｔｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｌａｓｍｉｄ ｖｅｃｔｏｒ ｐＭＤ１９￣Ｔ (Ｔｉａｎ￣
ｇｅｎꎬ Ｃｈｉｎａ) ａｎｄ ｔｈｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ｃｏｍｐｅｔｅｎｔ
ｃｅｌｌｓ ｏｆ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｓｔｒａｉｎ ＪＭ１０９. Ｔｈｅ ｐｏｓｉ￣
ｔｉｖｅ ｍｏｎｏｃｌｏｎａｌ ｃｏｌｏｎｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ (Ｇｅｎｅｗｉｚꎬ Ｃｈｉｎａ) .

Ｐｒｉｍｅｒｓ ＰＥ１Ｆꎬ ＰＥ２Ｆ (ｗｉｔｈ ａｎ ＥｃｏＲⅠ ｓｉｔｅ)
ａｎｄ ＰＥ１Ｒꎬ ＰＥ２Ｒ (ｗｉｔｈ ａ ＨｉｎｄⅢ ｓｉｔｅ) ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ
ｔｏ ａｍｐｌｉｆｙ ｔｈｅ ＣＤＳ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ꎬ ｒｅ￣
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ( Ｔａｂｌｅ １) . Ｔｈｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ
ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＫＯＤ￣Ｐｌｕｓ￣Ｎｅｏ
(Ｔｏｙｏｂｏꎬ Ｊａｐａｎ) ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ:
９４℃ ｆｏｒ ３ ｍｉｎꎬ ３０ ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９８℃ ｆｏｒ １０ ｓꎬ ５０℃

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′ － ３′)

ＩｂＬＴＰ１Ｆ ＴＣＣＴＧＴＣＴＴＴＣＡＡＴＴＣＣＣＡＧＡＴＣ
ＩｂＬＴＰ１Ｒ ＧＣＧＡＣＡＣＡＧＴＡＣＡＧＡＣＣＡＧ
ＩｂＬＴＰ２Ｆ ＧＣＴＡＡＧＣＴＡＧＣＴＴＧＧＣＡＡＴＣＣ
ＩｂＬＴＰ２Ｒ ＧＴＣＣＣＡＴＡＴＡＴＧＡＴＡＣＣＡＡＣＴＣＴＣ
ＰＥ１Ｆ ＣＣＧＧＡＡＴＴＣＡＴＧＧＣＡＡＡＴＣＴＴＡＧＴＴＴＧＧ
ＰＥ１Ｒ ＣＣＣＡＡＧＣＴＴＡＧＴＧＡＡＣＣＴＴＧＧＡＧＣＡＧ
ＰＥ２Ｆ ＣＣＧＧＡＡＴＴＣＡＴＧＡＧＧＡＧＣＡＴＡＧＣＡＡＴＣＴＧ
ＰＲ２Ｒ ＣＣＣＡＡＧＣＴＴＡＧＣＡＡＣＧＡＧＧＡＡＡＧＧＧ
ＱＲＴ￣ＬＴＰ１Ｆ ＴＡＧＴＴＴＧＧＴＴＡＴＴＧＣＧＧＴＧＴＴＧ
ＱＲＴ￣ＬＴＰ１Ｒ ＴＴＧＴＣＣＣＴＴＧＣＣＴＧＴＧＡＴＧＴ
ＱＲＴ￣ＬＴＰ２Ｆ ＡＴＧＡＧＧＡＧＣＡＴＡＧＣＡＡＴＣＴＧ
ＱＲＴ￣ＬＴＰ２Ｒ ＧＣＡＡＣＣＴＴＣＴＴＧＧＣＡＴＴＡＧ
β￣ａｃｔｉｎＦ ＣＴＧＧＴＧＴＴＡＴＧＧＴＴＧＧＧＡＴＧＧＧＡＣ
β￣ａｃｔｉｎＲ ＧＡＡＧＧＡＣＡＧＧＧＴＧＣＴＣＣＴＣＡＧＧ

ｆｏｒ ３０ ｓꎬ ａｎｄ ６８℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ６８℃ ｆｏｒ
１０ ｍｉｎ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ｐｕｒｉｆｉｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ
Ｃｙｃｌｅ￣Ｐｕｒｅ ｋｉｔ (Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ ＵＳＡ) ａｃｃｏｒｄ￣
ｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ􀆳ｓ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｄｉｇｅｓ￣
ｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅｓ ＥｃｏＲⅠ ａｎｄ Ｈｉｎｄ Ⅲ ａｎｄ ｔｈｅｎ
ｓｕｂｃｌｏｎｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐＥＴ３２ａ ( ＋) ｖｅｃｔｏｒꎬ ｗｈｉｃｈ
ｗａｓ ａｌｓｏ ｄｉｇｅｓｔｅｄ ｂｙ ＥｃｏＲⅠ ａｎｄ Ｈｉｎｄ Ⅲ.
Ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄｓ ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄ
ｉｎｔｏ Ｅ. ｃｏｌｉ ｓｔｒａｉｎ ＢＬ２１ ( ＤＥ３ ) . Ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ
ｄｏｕｂｌｅ ｅｎｚｙｍｅ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ.
１􀆰 ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ Ｂｌａｓｔｅｄ ｉｎ ＮＣＢＩ (ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ) ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏ￣
ｍａｉｎｓ ａｎｄ ａｃｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ. ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ (ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｏｒｆ / ｇｏｒｆ.ｈｔｍｌ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｆｉｎｄ
ｔｈｅ ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ (ＯＲＦ) ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ＩｂＬＴＰ２. Ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐｕｔｅｄ ｕｓｉｎｇ
ｔｈｅ ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ (ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｐｒｏｔ￣
ｐａｒａｍ / ) . Ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｃｅ ａｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ
ｐｅｐｔｉｄｅ ｃｌｅａｖａｇｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２
ｗｅｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ＳｉｇｎａｌＰ ４􀆰１ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ / ). Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｄｏｎｅ
ｕｓｉｎｇ ＤＮＡＭＡＮ ｓｏｆｔｗａｒｅ. ＭＥＧＡ ５􀆰１０ ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ ｏｆ
ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｕｓｉｎｇ ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ.
Ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓꎬ ｕｓｉｎｇ
ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓꎬ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎ￣
ｌｏａｄｅｄ ｆｒｏｍ ＧｅｎＢａｎｋ (Ｔａｂｌｅ ２) .
１􀆰 ５ 　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＲＴ￣ＰＣＲ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ ｉｎ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｅ β￣ａｃｔｉｎ ｇｅｎｅ ｗａｓ
ｃｈｏｓｅｎ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｔｏ ｎｏｒｍａｌｉｚｅ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ
ａｍｏｕｎｔ ｉｎ ｅａｃｈ ｒｅａｃｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ΔΔＣｔ ｍｅｔｈｏｄ ｗａｓ
ｕｓｅｄ ｔｏ ｃａｌｃｕｌａｔｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ. ｃＤＮＡ
ｗａｓ ｐｒｅｐａｒｅｄ ｆｒｏｍ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ (ＹＬ)ꎬ ｍａｔｕｒｅ
ｌｅａｖｅｓ (ＭＬ)ꎬ ｓｔｅｍｓ (ＳＴ)ꎬ ｆｉｂｒｏｕｓ ｒｏｏｔｓ (ＦＲ)ꎬ
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Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ＬＴＰｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｓｐｅｃｉｅｓ Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ Ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ

Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｌ. ＧＩ: ２５５５７２１７０ Ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ｐｕｔａｔｉｖｅ
Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ. ＧＩ: ７３１３７０１６９ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２￣ｌｉｋｅ
Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ (Ｓｉｅｂｏｌｄ) Ｓｉｅｂｏｌｄ ＆ Ｚｕｃｃ. ＧＩ: ６４５２７６４２０ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２￣ｌｉｋｅ
Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｏｓｂｅｃｋ ＧＩ: ５６８８２８８５３ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２
Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔｏｍｅｎｔｏｓｉｆｏｒｍｉｓ Ｇｏｏｄｓｐ. ＧＩ: ６９７１１９５８９ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２￣ｌｉｋｅ
Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ. ＧＩ: ７２３６９７７９６ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２￣ｌｉｋｅ
Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ. ＧＩ: ７４７０４２０３４ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２￣ｌｉｋｅ
Ｃｕｃｕｍｉｓ ｍｅｌｏ Ｌ. ＧＩ: ６５９０６６７８０ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２
Ｃｉｃｅｒ ａｒｉｅｔｉｎｕｍ Ｌ. ＧＩ: ５０２１６３６１２ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２
Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ Ｇａｅｒｔｎ. ＧＩ: ３５７５００２３５ Ｃｈｉｔｉｎａｓｅ / Ｈｅｖｅｉｎ / ＰＲ￣４ / Ｗｈｅａｔｗｉｎ２
Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ. ＧＩ: ７３４４２８０６４ Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ＡＫＣＳ９
Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ. ＧＩ: ７３１３４４６１５ Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ: ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｌｉｋｅ
Ｓｏｌａｎｕｍ ｃｈａｃｏｅｎｓｅ Ｂｉｔｔｅｒ. ＧＩ: ９１１０７１７４ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
Ｌａｃｔｕｃａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ＧＩ: １１８４９００６８ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｓｏｆｏｒｍ １􀆰１ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔｅ Ｂａｉｌｌ. ＧＩ: １６９０３２０６ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｅｒｂａｃｅｕｍ ｓｕｂｓｐ. ａｆｒｉｃａｎｕｍ (Ｗａｔｔ) Ｖｏｌｌｅｓｅｎ ＧＩ: ４０３３９１４３７ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
Ｇ. ｈｉｒｓｕｔｕｍ Ｌ. ＧＩ: ７０１２７２４ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
Ｖｉｔｉｓ ｐｓｅｕｄｏｒｅｔｉｃｕｌａｔａ Ｗ. Ｔ. Ｗａｎｇ ＧＩ: ３９０９８５８９８ ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｇｙｍｎａｄｅｎｉａ ｃｏｎｏｐｓｅａ Ｌ. Ｒ. Ｂｒ. ＧＩ: １０９２５５２０７ ｐｈｏｓｏｐｈｌｉｐｉｄ ｐｒｏｔｅｉｎ
Ｆｒａｇａｒｉａ ｘ ａｎａｎａｓｓａ (Ｗｅｓｔｏｎ) Ｄｕｃｈｅｓｎｅ ｅｘ Ｒｏｚｉｅｒ ＧＩ: ６７９３７７６９ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ

ｉｎｉｔｉａｌ ｔｕｂｅｒｏｕｓ ｒｏｏｔｓ ( ＩＲ) ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｄｉ￣
ｔｉｏｎｓꎬ ａｎｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ
ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ. Ａｌｌ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ
ＰＣＲ ｒｕｎｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ｔｒｉｐｌｉｃａｔｅ ( ｔｅｃｈｎｉｃａｌ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ) ａｎｄ ｅａｃｈ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｍｉｘｔｕｒｅ ｗａｓ ｐｒｅ￣
ｐａｒｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑ ｋｉｔ (ＴａＫａＲａꎬ
Ｃｈｉｎａ) . Ｔｈｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｍｉｘｔｕｒｅ (２０ μＬ) ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
１０ μＬ ｏｆ ２ × ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ Ｔａｑꎬ ６􀆰４ μＬ ｏｆ ＰＣＲ￣
ｇｒａｄｅ ｗａｔｅｒꎬ ０􀆰８ μＬ ｏｆ ｅａｃｈ ｆｏｒｗａｒｄ ａｎｄ ｒｅｖｅｒｓｅ
ｐｒｉｍｅｒꎬ ａｎｄ ２􀆰０ μＬ ｏｆ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅｌｙ ｄｉｌｕｔｅｄ ｔｅｍ￣
ｐｌａｔｅ ｃＤＮＡ. Ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ ｗａｓ: ９５℃ ｆｏｒ ３ ｍｉｎ
ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ４０ ｃｙｃｌｅｓ ａｔ ９５℃ ｆｏｒ ３０ ｓꎬ ５８℃ ｆｏｒ
３０ ｓꎬ ７２℃ ｆｏｒ ３０ ｓ ａｎｄ ８２℃ ｆｏｒ １ ｓ ｆｏｒ ｐｌａｔｅ
ｒｅａｄｉｎｇ. Ａｆｔｅｒ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａ ｍｅｌｔｉｎｇ ｐｅａｋ ａｎａｌ￣
ｙｓｉｓ ｗｉｔｈ ａ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｏｆ ０􀆰１℃ ｐｅｒ ｓｅｃ￣
ｏｎｄ ｆｒｏｍ ６０ ｔｏ ９５℃ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｃｏｎｆｉｒｍ
ｔｈａｔ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ.
Ｔｈｅｓｅ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｆｏｒ ９６￣ｗｅｌｌ ｆｏｒ￣
ｍａｔ ｕｓｉｎｇ ａ Ｂｉｏ￣Ｒａｄ ＩＱ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｆｌｕ￣
ｏｒｅｓｃｅｉｎ ａｓ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｐａｓｓｉｖｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｄｙｅ ｆｏｒ
ｎｏｒｍａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｅｌｌ￣ｔｏ￣ｗｅｌｌ ｏｐｔｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ.
１􀆰 ６　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ＢＬ２１ (ＤＥ３) ｔｏ
ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

Ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ＢＬ２１ ｗａｓ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ＬＢ ｍｅ￣

ｄｉｕｍ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ６００ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ａｎｄ １００ μｇ /
ｍＬ ｏｆ ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ ａｔ ３７℃ ｗｉｔｈ ｓｈａｋｉｎｇ ａｔ １４０ ｒ /
ｍｉｎ. Ｗｈｅｎ ｔｈｅ ＯＤ６００ ｒｅａｃｈｅｄ ０􀆰５ꎬ ０􀆰２ ｍｍｏｌ / Ｌ
ｉｓｏｐｒｏｐｙｌ￣ｔｈｉｏｇａｌａｃｔｏｓｉｄｅ ( ＩＰＴＧ) ｗａｓ ａｄｄｅｄ ｔｏ
ｔｈｅ ｍｅｄｉｕｍ ｔｏ ｉｎｄｕｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ. Ｔｈｅ
ｃｏｎｔｒｏｌ ＢＬ２１ ｓｔｒａｉｎｓ ｗｅｒｅ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｎｏｒｍａｌ ＬＢ ｍｅ￣
ｄｉｕｍ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ １００ μｇ / ｍＬ ｏｆ ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ ｏｎｌｙ. Ｔｈｅ
ＯＤ６００ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｅｖｅｒｙ
３ ｈ ａｎｄ ２ ｈꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｅａｃｈ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ
ｒｅｐｅａｔｅｄ ｉｎ ｔｒｉｐｌｉｃａｔｅ.

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ

２􀆰 １　 Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１
ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２

Ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ｏｕｒ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙꎬ ｗｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ
ｍａｎｙ ｎｓＬＴＰ ｃｏｎｔｉｇｓ. Ｔｗｏ ｃｏｎｔｉｇｓ ( Ｃｏｎｔｉｇ ＿
１１８０２ꎬ Ｃｏｎｔｉｇ＿ １４０３５) ｗｅｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ. Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｅｎｃｏ￣
ｄｅｄ ａ ｐｒｏｔｅｉｎ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｔｏ ｏｔｈｅｒ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ＮＣＢＩ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ａｎｄ ｓｏ ｗｅｒｅ
ｎａｍｅｄ ａｓ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅｉｒ
ｃＤＮＡ ｗｉｔｈ ５′ ａｎｄ ３′ ＵＴＲ ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ
ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃＤＮＡ ａｎｄ ｉｎｓｅｒｔｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｌａｓｍｉｄ
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ｖｅｃｔｏｒ ｐＭＤ１９￣Ｔ. Ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄｓ ｗｅｒｅ
ｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄ ｉｎ ｃｏｍｐｅｔｅｎｔ ｃｅｌｌｓ ｏｆ Ｅ. ｃｏｌｉ ｓｔｒａｉｎ
ＪＭ１０９ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｍｏｎｏｃｌｏｎａｌ ｃｏｌｏｎｉｅｓ ｗｅｒｅ
ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ.

Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＩｂＬＴＰ１
ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ ３４５ ｐｂ ＯＲＦ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ
２８５ ｂｐ ＯＲＦ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｈａｄ
ｆｏｕｒ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｉｓｏｆｏｒｍｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ￣
ｌｙ. Ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ
ａｌｓｏ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｔｏ ｅｎｓｕｒｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｉｓｏｆｏｒｍｓ
ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｄｕｅ ｔｏ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｅｒｒｏｒｓ. Ｉｆ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｓｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｉｓｏｆｏｒｍｓꎬ
ｔｈｅ ｐｅａｋ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｄｏｕｂｌｅ ｐｅａｋｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂａｓｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅ￣
ｓｕｌｔｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ２４ ａｎｄ ８ ＳＮＰ
ｓｉｔｅｓ ｉｎ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ａｍ￣
ｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｒｏｍ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ. Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ａｎｄ ｃＤＮＡ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｉｎ￣
ｔｒｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ＯＲＦｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｏｒ ＩｂＬＴＰ２ (Ｆｉｇ. １) .
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１ꎬ ２: ｃＤＮＡ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ꎻ ３: ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ
４ꎬ ５: ｃＤＮＡ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２.

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃＤＮＡ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ
ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２

２􀆰 ２ 　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ
ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＩｂＬＴＰ１ ｃｏｎｔａｉｎｓ １１４ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓꎬ
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ
(Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ) ａｎｄ １０ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ
(Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ) ｗｉｔｈ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ １１􀆰２ ｋＤ

ａｎｄ ｐＩ ｏｆ ９􀆰０７. ＩｂＬＴＰ２ ｃｏｎｔａｉｎｓ ９４ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｆｉｖｅ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄ ｒｅ￣
ｓｉｄｕｅｓ (Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ) ａｎｄ １１ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｈａｒｇｅｄ
ｒｅｓｉｄｕｅｓ (Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ) ｗｉｔｈ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
１０ ｋＤ ａｎｄ ｐＩ ｏｆ ８􀆰９７. Ｎｅｉｔｈｅｒ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａｎｙ Ｔｒｐ
ｒｅｓｉｄｕｅｓ. Ｕｓｉｎｇ ＳｉｇｎａｌＰ ４􀆰１ꎬ ｔｈｅ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｗａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔｏ ｃｏｎｔａｉｎ ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｓｉｇ￣
ｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｏｆ ２２ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ａｔ ｔｈｅ
Ｎ￣ｔｅｒｍｉｎｕｓꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ＩｂＬＴＰ２ ｗａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｔｏ
ｃｏｎｔａｉｎ ａ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｏｆ ２５ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉ￣
ｄｕｅｓ. Ｔｈｅｙ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｅｉｇｈｔ ｓｔｒｉｃｔｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ｃｙｓｔｅｉｎｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｆｏｒｍｅｄ ｆｏｕｒ ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ ｂｒｉｄｇｅｓ.
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｅ ｓｉｔｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｄｅ￣
ｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ＩｂＬＴＰ１ ｈａｄ ａｎ ｎｓＬＴＰ１ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｈａｄ ａｎ ｎｓＬＴＰ２ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ
ｄｏｍａｉｎ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｂｅｌｏｎｇｅｄ
ｔｏ Ｔｙｐｅ Ⅰ ａｎｄ Ｔｙｐｅ Ⅱꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｍｕｌｔｉｐｌｅ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ＩｂＬＴＰ１ ｓｈａｒｅｄ ６１􀆰４０％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｗｉｔｈ
Ｇｙｍｎａｄｅｎｉａ ｃｏｎｏｐｓｅａ ＬＴＰ (ＧＩ: １０９２５５２０７)ꎬ
ｗｈｅｒｅａｓ ＩｂＬＴＰ２ ｓｈａｒｅｄ ７１􀆰７０％ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｄｅｎ￣
ｔｉｔｙ ｗｉｔｈ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔｏｍｅｎｔｏｓｉｆｏｒｍｉｓ ＬＴＰ ( ＧＩ:
６９７１１９５８９) . Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓꎬ ｗｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ａ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｔｏ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ
ＩｂＬＴＰｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ＬＴＰｓ (Ｆｉｇ. ２) .
２􀆰 ３　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ＩｂＬＴＰ２ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ＩｂＬＴＰ２ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ. ３.
Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＦＲ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ
ａｓ ａ ｃａｌｉｂｒａｔｏｒ (ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ａｓ １) ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ. ＩｂＬＴＰ１ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓꎻ ＩｂＬＴＰ２ ｄｉｓ￣
ｐｌａｙｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｓｔｅｍｓꎬ
ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ２￣ｆｏｌｄ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｔｉｓｓｕｅｓ.
ＩｂＬＴＰ１ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ
ｒｏｏｔｓꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ＩｂＬＴＰ２ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｍａｔｕｒｅ ｌｅａｖｅｓ. Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２ ｂｅｔｗｅｅｎ ｙｏｕｎｇ
ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｆｉｂｒｏｕｓ ｒｏｏｔｓ.
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Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ＬＴＰｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ
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Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ (ａ) ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ (ｂ) ＩｂＬＴＰ２ ｉｎ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ (ＹＬ)ꎬ ｍａｔｕｒｅ ｌｅａｖｅｓ (ＭＬ)ꎬ ｓｔｅｍｓ (ＳＴ)ꎬ ｆｉｂｒｏｕｓ ｒｏｏｔｓ (ＦＲ) ａｎｄ
ｉｎｉｔｉａｌ ｔｕｂｅｒｏｕｓ ｒｏｏｔｓ ( ＩＲ) . Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＦＲ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｃａｌｉｂｒａｔｏｒ (ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ａｓ １) ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓ￣
ｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ.

Ｆｉｇ􀆰 ３ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

２􀆰 ４ 　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｕｎｄｅｒ
ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

Ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ＩｂＬＴＰ２ ｉｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏꎬ ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ
ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ
ｑＲＴ￣ＰＣＲ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ０ ｄ
ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｃａｌｉｂｒａｔｏｒ (ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ａｓ １) ｔｏ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ. Ｔｈｅ ｒｅ￣

ｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｉｎ ｒｏｏｔｓ
ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ａｆｔｅｒ ３ ｄꎬ １０ ｄ ａｎｄ ２０ ｄ ｃｏｍ￣
ｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｏｎ ０ ｄ (Ｆｉｇ. ４: ａ) . Ｉｎ ｓｔｅｍｓꎬ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗａｓ ｃｌｅａｒｌｙ ｕｐ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｓｈｏｗｉｎｇ ａ ３￣ｆｏｌｄ ｉｎ￣
ｃｒｅａｓｅ ａｆｔｅｒ ３ ｄ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ
ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ａｆｔｅｒ １０ ｄ ａｎｄ ２０ ｄ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (Ｆｉｇ. ４:
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Ｆｉｇ􀆰 ４ Ｔｉｍｅ￣ｃｏｕｒｓｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ
ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ (ａ) ｒｏｏｔｓꎬ (ｂ)

ｓｔｅｍｓ ａｎｄ (ｃ) ｌｅａｖｅｓ

ｂ) . Ｉｎ ｌｅａｖｅｓꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ
ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ
ｓｈｏｗｉｎｇ ａ ３￣ｆｏｌｄ ａｎｄ ５￣ｆｏｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｆｔｅｒ ３ ｄ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２ ｐｅｒｓｉｓｔｉｎｇ
ａｆｔｅｒ １０ ｄ ａｎｄ ２０ ｄ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (Ｆｉｇ. ４: ｃ) .
２􀆰 ５ 　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ Ｅ. ｃｏｌｉ ｔｏ ＮａＣｌ
ｓｔｒｅｓｓ

Ｔｏ ｖｅｒｉｆｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｈｏｓｔ ｃｅｌｌｓ ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ
ｓｔｒｅｓｓꎬ ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄｓ ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ１
ａｎｄ ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ａｎｄ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ Ｅ. ｃｏｌｉ. Ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｔｈｅ
ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅｓ ｗｅｒｅ ｒｏｕｇｈｌｙ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｈｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｔｒａｉｎｓ (Ｆｉｇ. ５: ａ) .
Ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ａｌｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒａｉｎｓ
ｄｉｓｐｌａｙｅｄ ｓｌｏｗｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍａｌ ＯＤ６００ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ

ｓｔｒａｉｎｓ ｈａｒｂｏｒｉｎｇ ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ｐＥＴ３２ａ￣
ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐＥＴ３２ａ￣ｔｒａｎｓ￣
ｆｏｒｍｅｄ ｓｔｒａｉｎ ( Ｆｉｇ. ５: ｂ)ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ＩｂＬＴＰｓ ｃｏｎｆｅｒｒｅｄ ｔｈｅ ｈｏｓｔ ｃｅｌｌｓ ｓａｌｔ￣
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ.
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Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ Ｅ. ｃｏｌｉ ＢＬ２１ (ＤＥ３) ｓｔｒａｉｎｓ
ｈａｒｂｏｒｉｎｇ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｐｌａｓｍｉｄ ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ１ꎬ
ｐＥＴ３２ａ￣ＩｂＬＴＰ２ ｏｒ ｐＥＴ３２ａ ｉｎ (ａ) ＬＢ ｍｅｄｉｕｍ
ａｎｄ (ｂ) ＬＢ ｍｅｄｉｕｍ ｗｉｔｈ ６００ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｉｓ ｃｏｎｓｔａｎｔｌｙ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ
ｓｔｒｅｓｓꎬ ｗｉｔｈ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｓａｌｔ ｂｅｉｎｇ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙ
ｓｅｒｉｏｕｓ. Ｔｈｕｓꎬ ｐｌａｎｔｓ ｕｓｕａｌｌｙ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅ ｏｒ ｄｏｗｎ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｎｕｍｅｒｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｔｈｅｓｅ ｓｔｒｅｓｓｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏ￣
ｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ １４[２４]ꎬ ｂｅｔａｉｎｅ ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙ￣
ｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ ( ＩｂＢＡＤＨ ) [２３]ꎬ ａｎｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｇｅｎｅ Ⅰ (ＭｕＳＩ) [２７] . Ｉｎ ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ
ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ.

Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ａｃ￣
ｔｉｖｅ ｓｉｔｅ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ ｔｈｅ ｄｅｄｕｃｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
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ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｎｓＬＴＰ１ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏ￣
ｍａｉｎ ａｎｄ ｔｈａｔ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｎｓＬＴＰ２
ｄｏｍａｉｎ. Ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｏｔｈｅｒ ｎｓＬＴＰｓꎬ ｔｈｅｙ ｈａｖｅ ｂａｓｉｃ
ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔｓꎬ ｌｏｗｅｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔｓꎬ ａｎｄ
ｃｏｎｔａｉｎ ｅｉｇｈｔ ｓｔｒｉｃｔｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｒｅｓｉｄｕｅｓ
ａｎｄ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｙ ｂｅｌｏｎｇ
ｔｏ ｔｈｅ ＬＴＰ ｆａｍｉｌｙ.

Ｕｓｕａｌｌｙꎬ ｎｓＬＴＰ ｇｅｎｅｓ ｈａｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｐｒｅｓ￣
ｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ｔｈｅ ｈｉｇｈ￣
ｅｓｔ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｗａｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ
ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓꎬ ｉｎ ａｃｃｏｒｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｒｅ￣
ｓｕｌｔｓ ｉｎ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｎｓＬＴＰ ｉｎ
ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｂｒｏｃｃｏｌｉ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ
ｍａｔｕｒｅ ｌｅａｖｅｓ[２８] . Ａ ｓｉｍｉｌａｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ
ｗａｓ ａｌｓｏ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ[２９] . ＩｂＬＴＰ１ ｍａｙ
ｐｌａｙ ａ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｕ￣
ｔｉｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ｉｔ ｍａｙ
ｐｌａｙ ａ ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｔｉｓｓｕｅｓ.
Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ
ｓｔｅｍｓ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｔｉｓｓｕｅｓꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ａ
ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｔｅｍｓ.

Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＬＴＰ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｈａｓ ｂｅｅｎ ｓｔｕｄｉｅｄ ｉｎ ｍａｎｙ ｐｌａｎｔｓ[１１ꎬ １２] . Ｉｎ
ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２
ｗｅｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ. Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＲＴ￣ＰＣＲ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｗｅｒｅ ｕｐ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ２￣ｆｏｌｄ ｉｎ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ
ａｆｔｅｒ ３ ｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ ａｒｅ ｌｉｋｅｌｙ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ. Ｔｈｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ ｕｐｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰ２ ｗａｓ ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ
ＩｂＬＴＰ１ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇ￣
ｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ
ＩｂＬＴＰ２ ｍａｙ ｂｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＩｂＬＴＰ１ ｉｎ ＮａＣｌ
ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ. Ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍｓ
ａｒｅ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｗａｙ ｔｏ ｅｘｐｒｅｓｓ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ. Ｗｅ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ｔｏ
ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｂｙ ｔｒｅａｔｉｎｇ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ Ｅ. ｃｏｌｉ ｈａｒ￣
ｂｏｒｉｎｇ ＩｂＬＴＰｓ ｗｉｔｈ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ
ＩｂＬＴＰｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｔｈｅ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｏｓｔ
ｃｅｌｌ.

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｗｏ ｎｓＬＴＰ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｃｌｏｎｅｄ
ａｎｄ ｎａｍｅｄ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２. Ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ｇｒｏｗｔｈ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ.
Ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＩｂＬＴＰ１ ａｎｄ ＩｂＬＴＰ２ ｈａｄ
ｈｉｇｈｅｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ
ａｎｄ ｓｔｅｍｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｉｎ￣
ｄｕｃｅｄ ｕｎｄｅｒ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ
ＩｂＬＴＰｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ｒｅｍａｉｎｓ ｕｎｃｌｅａｒ. Ｉｎ ｆｕ￣
ｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＩｂＬＴＰｓ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ
ａｃｃｕｒａｔｅｌｙ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ:
[ １ ] 　 Ｓｏｓｓｏｕｎｔｚｏｖ Ｌꎬ Ｒｕｉｚ￣Ａｖｉｌａ Ｌꎬ Ｖｉｇｎｏｌｓ Ｆꎬ Ｊｏｌｌｉｏｔ Ａꎬ Ａｒｏｎｄｅｌ

Ｖꎬ Ｔｃｈａｎｇ Ｆꎬ Ｇｒｏｓｂｏｉｓ Ｍꎬ Ｇｕｅｒｂｅｔｔｅ Ｆꎬ Ｍｉｇｉｎｉａｃ Ｅꎬ
Ｄｅｌｓｅｎｙ Ｍ. Ｓｐａｔｉａｌ ａｎｄ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ａ ｍａｉｚｅ
ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ １９９１ꎬ ３ (９):

９２３－９３３.
[ ２ ] 　 Ａｒｏｎｄｅｌ Ｖꎬ Ｋａｄｅｒ ＪＣ. Ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] . Ｅｘｐｅｒｉ￣

ｅｎｔｉａꎬ １９９０ꎬ ４６(６): ５７９－５８５.
[ ３ ] 　 Ｃａｓｔａｇｎａｒｏ Ａꎬ Ｇａｒｃíａ￣Ｏｌｍｅｄｏ Ｆ. Ａ ｆａｔｔｙ￣ａｃｉｄ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏ￣

ｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｗｈｅａｔ ｋｅｒｎｅｌｓ [ Ｊ] . Ｆｅｂｓ Ｌｅｔｔꎬ １９９４ꎬ ３４９ ( １):
１１７－１１９.

[ ４ ] 　 Ｃａｒｖａｌｈｏ ＡＤＯꎬ Ｇｏｍｅｓ ＶＭ. Ｒｏｌｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏ￣

ｔｅｉｎｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｅｌｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ￣Ａ ｃｏｎｃｉｓｅ ｒｅｖｉｅｗ[ Ｊ] . Ｐｅｐ￣

ｔｉｄｅｓꎬ ２００７ꎬ ２８(５): １１４４－１１５３.
[ ５ ] 　 Ｗｅｉ ＫＦꎬ Ｚｈｏｎｇ ＸＪ. Ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ

ｍａｉｚｅ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２０１４ꎬ １４(１): １－１８.
[ ６ ] 　 Ｂｏｕｔｒｏｔ Ｆꎬ Ｃｈａｎｔｒｅｔ Ｎꎬ Ｇａｕｔｉｅｒ ＭＦ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ ( ｎｓＬｔｐ ) ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ

ｎｓＬｔｐ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ＥＳＴ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ [ Ｊ] . Ｊ Ｃｏｍｐ Ｎｅｕｒｏｌꎬ
２００７ꎬ １４０(２): １５５－１７３.

[ ７ ] 　 Ｄｏｎｇ ＨＳꎬ Ｌｅｅ ＪＹꎬ Ｈｗａｎｇ ＫＹꎬ Ｋｉｍ ＫＫꎬ Ｓｕｈ ＳＷ. Ｈｉｇｈ￣

ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃｒｙｓｔａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ￣ｔｒａｎｓｆｅｒ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ ｍａｉｚｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ[Ｊ] . Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ １９９５ꎬ ３(３):
１８９－１９９.

[ ８ ] 　 Ｓａｍｕｅｌ Ｄꎬ Ｌｉｕ ＹＪꎬ Ｃｈｅｎｇ ＣＳꎬ Ｌｙｕ ＰＣ. Ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｏｆ ｐｌａｎｔ ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ￣２ ｆｒｏｍ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙ￣

ｚａ ｓａｔｉｖａ) [ Ｊ] . Ｊ Ｂｉｏｌ Ｃｈｅｍꎬ ２００２ꎬ ２７７ ( ３８): ３５２６７ －

３５２７３.

[ ９ ] 　 Ｃｈｅｎ Ｙꎬ Ｍａ ＪＪꎬ Ｚｈａｎｇ Ｘꎬ Ｙａｎｇ ＹＴꎬ Ｚｈｏｕ ＤＧꎬ Ｙｕ Ｑꎬ
Ｑｕｅ ＹＸꎬ Ｘｕ ＬＰꎬ Ｇｕｏ ＪＬ. Ａ ｎｏｖｅｌ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｇｕｇａｒｃａｎｅ (ＮｓＬＴＰｓ )ꎬ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｒｅ￣

ｓｐｏｎｄｅｄ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ ｏｆ ＳＡ
ａｎｄ ＭｅＪＡ[Ｊ] . Ｓｕｇａｒ Ｔｅｃｈꎬ ２０１６: １－９.

[１０] 　 Ｑｉｎ ＸＹꎬ Ｌｉｕ Ｙꎬ Ｍａｏ ＳＪꎬ Ｌｉ ＴＢꎬ Ｗｕ ＨＫꎬ Ｃｈｕ ＣＣꎬ Ｗａｎｇ

ＹＰ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏ￣
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ｄｉｎｇ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ａｍａｂｉｌｉｓꎬ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｃｏｌｄ ｒｅ￣

ｓｉｓｔａｎｃｅ[Ｊ] . Ｅｕｐｈｙｔｉｃａꎬ ２０１１ꎬ １７７(１): ３３－４３.

[１１] 　 Ｊａｎｇ ＣＳꎬ Ｌｅｅ ＨＪꎬ Ｃｈａｎｇ ＳＪꎬ Ｙｏｎｇ ＷＳ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ

ｐｒｏｍｏｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＴａＬＴＰ１ꎬ ｇｅｎｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ

ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)

[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉꎬ ２００４ꎬ １６７(５): ９９５－１００１.

[１２] 　 Ｇｕａｎ ＭＸꎬ Ｃｈａｉ ＲＨꎬ Ｋｏｎｇ Ｘꎬ Ｌｉｕ ＸＭ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒ￣

ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ (ＢｐｌＬＴＰ１) ｆｒｏｍ

Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｒｅｐꎬ ２０１３ꎬ ３１(４):

９９１－１００１.

[１３] 　 Ｇｅｏｒｇｅ Ｓꎬ Ｐａｒｉｄａ Ａ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ

ｓｔｒｅｓｓ ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇ

ｃＤＮＡ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｓｏ￣

ｐｉｓ ｊｕｌｉｆｌｏｒａ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｒｅｐꎬ ２０１０ꎬ ２８(１): ３２－４０.

[１４] 　 Ｍａｎｊｕｌａ Ｓꎬ Ｍｕｒａｌｉ Ｍꎬ Ｓｈｉｖａｍｕｒｔｈｙ ＧＲꎬ Ａｍｒｕｔｈｅｓｈ ＫＮ.

Ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ (ｎｓ￣ＬＴＰｓ) ｆｒｏｍ ｍａｉｚｅ

ｉｎｄｕｃｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｐｅａｒｌ ｍｉｌｌｅｔ ａｇａｉｎｓｔ ｄｏｗｎｙ ｍｉｌｄｅｗ

ｄｉｓｅａｓｅ[Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｒａｓｉｔｉｃａꎬ ２０１４ꎬ ４３(４): ４３７－４４７.

[１５] 　 Ｌｅｅ ＳＢꎬ Ｇｏ ＹＳꎬ Ｂａｅ ＨＪꎬ Ｐａｒｋ ＪＨꎬ Ｃｈｏ ＳＨꎬ Ｃｈｏ ＨＪꎬ Ｌｅｅ

ＤＳꎬ Ｐａｒｋ ＯＫꎬ Ｈｗａｎｇ Ｉꎬ Ｓｕｈ ＭＣ. Ｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎ ｏｆ ｇｌｙｃｏ￣

ｓｙｌｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ￣ａｎｃｈｏｒｅｄ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ

ａｌｔｅｒｅｄ ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｌｉｐｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｐｌａｓｔｏｇｌｏ￣

ｂｕｌｅｓꎬ ａｎｄ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｂｙ ｔｈｅ ｆｕｎ￣

ｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｂｒａｓｓｉｃｉｃｏｌａ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ

２００９ꎬ １５０(１): ４２－５４.

[１６] 　 Ｈｕａｎｇ ＭＤꎬ Ｃｈｅｎ ＴＬꎬ Ｈｕａｎｇ ＡＨ. Ａｂｕｎｄａｎｔ Ｔｙｐｅ Ⅲ ｌｉｐｉｄ

ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔａｐｅｔｕｍ ａｒｅ ｓｅｃｒｅｔｅｄ ｔｏ

ｔｈｅ ｌｏｃｕｌｅ ａｎｄ ｂｅｃｏｍｅ ａ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｅｘｉｎｅ

[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２０１３ꎬ １６３(３): １２１８－１２２９.

[１７] 　 Ｍａｒｔíｎ￣Ｐｅｄｒａｚａ Ｌꎬ Ｇｏｎｚáｌｅｚ Ｍꎬ Ｇóｍｅｚ Ｆꎬ Ｂｌａｎｃａ￣Ｌóｐｅｚ

Ｎꎬ Ｇａｒｒｉｄｏ￣Ａｒａｎｄｉａ Ｍꎬ Ｒｏｄｒíｇｕｅｚ Ｒꎬ Ｔｏｒｒｅｓ ＭＪꎬ Ｂｌａｎｃａ

Ｍꎬ Ｖｉｌｌａｌｂａ Ｍꎬ Ｍａｙｏｒｇａ Ｃ. Ｔｗｏ ｎｏｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ

ｐｒｏｔｅｉｎｓ (ｎｓＬＴＰ) ｆｒｏｍ ｔｏｍａｔｏ ｓｅｅｄｓ ａｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｔｏ ｓｅ￣

ｖｅｒｅ ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ￣ａｌｌｅｒｇｉｃ ｐａｔｉｅｎｔｓ [ Ｊ] . Ｍｏｌ Ｎｕｔｒ

Ｆｏｏｄ Ｒｅｓꎬ ２０１６ꎬ ６０(５): １１７２－１１８２.

[１８] 　 Ｘｉｅ ＦＬꎬ Ｂｕｒｋｌｅｗ ＣＥꎬ Ｙａｎｇ ＹＦꎬ Ｌｉｕ Ｍꎬ Ｘｉａｏ Ｐꎬ Ｚｈａｎｇ ＢＨꎬ

Ｑｉｕ ＤＹ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙ￣

ｓｉｓ ｏｆ ｐｕｒｐｌｅ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ Ｌ.) ｔｒａｎ￣

ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔａꎬ ２０１２ꎬ ２３６(１): １０１－１１３.

[１９] 　 Ｗａｎｇ ＺＹꎬ Ｆａｎｇ ＢＰꎬ Ｃｈｅｎ ＪＹꎬ Ｚｈａｎｇ ＸＪꎬ Ｌｕｏ ＺＸꎬ Ｈｕａｎｇ

ＬＦꎬ Ｃｈｅｎ ＸＬꎬ Ｌｉ ＹＪ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｕｓｉｎｇ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄ ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｃＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏ￣

ｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ) [ Ｊ] . Ｂｍｃ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１０ꎬ １１

(５３): １－１４.

[２０] 　 Ｆｉｒｏｎ Ｎꎬ ＬａＢｏｎｔｅ Ｄꎬ Ｖｉｌｌｏｒｄｏｎ Ａꎬ Ｋｆｉｒ Ｙꎬ Ｓｏｌｉｓ Ｊꎬ Ｌａｐｉｓ Ｅꎬ

Ｐｅｒｌｍａｎ Ｔꎬ Ｄｏｒｏｎ￣Ｆａｉｇｅｎｂｏｉｍ Ａꎬ Ｈｅｔｚｒｏｎｉ Ａꎬ Ａｌｔｈａｎ Ｌꎬ

Ｎａｄｉｒ Ｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ

ｂａｔａｔａｓ) ｒｏｏｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｇｎｉｎ ｂｉｏｓｙｎ￣

ｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｔ ａｎ ｅａｒｌｙ

ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｔｏｒａｇｅ ｒｏｏｔ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ [ Ｊ ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ

２０１３ꎬ １４(１): １－２５.

[２１] 　 Ｔａｏ Ｘꎬ Ｇｕ ＹＨꎬ Ｗａｎｇ ＨＹꎬ Ｚｈｅｎｇ Ｗꎬ Ｌｉ Ｘꎬ Ｚｈａｏ ＣＷꎬ

Ｚｈａｎｇ ＹＺ. Ｄｉｇｉｔａｌ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｉｎｔｅ￣

ｇｒａｔｅｄ ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ

( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ( Ｌ.) Ｌａｍ.) [ Ｊ] . Ｐｌｏｓ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７

(４): １－１４.

[２２] 　 Ｔａｏ Ｘꎬ Ｇｕ ＹＨꎬ Ｊｉａｎｇ ＹＳꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＺꎬ Ｗａｎｇ ＨＹ. Ｔｒａｎ￣

ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｆｌｏｒａｌ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｓ

ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ

[Ｊ] . Ｂｉｏｓｃｉ Ｂｉｏｔｅｃｈ Ｂｉｏｃｈꎬ ２０１３ꎬ ７７(１１): ２１６９－２１７４.

[２３] 　 Ｃｈｅｎ Ｊꎬ Ｊｉａｎｇ ＹＳꎬ Ｔａｏ Ｘꎬ Ｔａｎ ＸＭꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＺ. Ｃｌｏｎｉｎｇ

ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｂｅｔａｉｎｅ ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

ｇｅｎｅ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ [ Ｊ] .

Ｒｕｓｓ Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｌꎬ ２０１４ꎬ ６１(４): ５０９－５１６.

[２４] 　 Ｐａｒｋ ＳＣꎬ Ｋｉｍ ＹＨꎬ Ｊｅｏｎｇ ＪＣꎬ Ｋｉｍ ＣＹꎬ Ｌｅｅ ＨＳꎬ Ｂａｎｇ

ＪＷꎬ Ｋｗａｋ ＳＳ. Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ

１４ ( ＩｂＬＥＡ１４) ｇｅｎｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｌｉｇｎｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ

ｏｓｍｏｔｉｃ￣ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ￣ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｃａｌｌｉ [ Ｊ] .

Ｐｌａｎｔａꎬ ２０１１ꎬ ２３３(３): ６２１－６３４.

[２５] 　 Ｑｉｎ Ｈꎬ Ｚｈｏｕ Ｓꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＺ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓ￣

ｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ

[Ｊ] . Ｈｙｐｅｒｔｅｎｓｉｏｎꎬ ２０１３ꎬ １２(９): １５３０－１５３９.

[２６] 　 Ｙａｎ Ｌꎬ Ｇｕ ＹＨꎬ Ｔａｏ Ｘꎬ Ｌａｉ ＸＪꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＺꎬ Ｔａｎ ＸＭꎬ Ｗａｎｇ

ＨＹ. Ｓｃａｎｎｉｎｇ ｏｆ ｔｒａｎｓｐｏｓａｂｌｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｅｘ￣

ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｐｏｓａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ

ｂａｔａｔａｓ)[Ｊ] . Ｐｌｏｓ Ｏｎｅꎬ ２０１４ꎬ ９(３): １－１８.

[２７] 　 Ｓｅｏ ＳＧꎬ Ｋｉｍ ＪＳꎬ Ｙａｎｇ ＹＳꎬ Ｊｕｎ ＢＫꎬ Ｋａｎｇ ＳＷꎬ Ｌｅｅ ＧＰꎬ

Ｋｉｍ Ｗꎬ Ｋｉｍ ＪＢꎬ Ｌｅｅ ＨＵꎬ Ｋｉｍ ＳＨ. Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒ￣

ｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｗ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｇｅｎｅ Ⅰ

(ＭｕＳＩ) ｆｒｏｍ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ[Ｊ] . Ｇｅｎｅｓ Ｇｅｎｏｍꎬ ２０１０ꎬ ３２

(６): ５４４－５５２.

[２８] 　 Ｐｙｅｅ Ｊꎬ Ｙｕ Ｈꎬ Ｋｏｌａｔｔｕｋｕｄｙ Ｐ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓ￣

ｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｒｆａｃｅ ｗａｘ ｏｆ ｂｒｏｃ￣

ｃｏｌｉ (Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ) ｌｅａｖｅｓ [ Ｊ] . Ａｒｃｈ Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｂｉｏ￣

ｐｈｙｓꎬ １９９４ꎬ ３１１(２): ４６０－４６８.

[２９] 　 Ｔｈｏｍａ Ｓꎬ Ｈｅｃｈｔ Ｕꎬ Ｋｉｐｐｅｒｓ Ａꎬ Ｂｏｔｅｌｌａ Ｊꎬ Ｄｅ Ｖｒｉｅｓ Ｓꎬ

Ｓｏｍｅｒｖｉｌｌｅ Ｃ. Ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ａ ｇｅｎｅ ｅｎｃｏ￣

ｄｉｎｇ ａ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ￣ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉ￣

ｄｏｐｓｉｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ １９９４ꎬ １０５(１): ３５－４５.

(责任编辑: 周 媛)
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