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甜荞ＦａｅｓＳＴＫ 基因在长花柱长雄蕊
突变体 ｌｐｌｓ 中的表达分析
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(长江大学园艺园林学院ꎬ 湖北荆州 ４３４０２５)

摘　 要: 采用 ＲＡＣＥ 技术ꎬ 从甜荞(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｏｅｎｃｈ)中克隆获得 ３ 种花型的 ＳＴＫ 同源基因

ＦａｅｓＳＴＫꎬ 并对其序列特征进行分析ꎮ 结果显示ꎬ 甜荞 ３ 种花型植株 ＳＴＫ 同源基因序列一致ꎬ 全长为 ９６７ ｂｐꎬ
包含长 ６８９ ｂｐ 的完整开放阅读框ꎬ 编码一个由 ２２５ 个氨基酸残基组成的 Ｄ 类 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 转录因子ꎮ 蛋白序列

比对及系统发育分析结果表明ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ 蛋白属于 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 转录因子中的 ＳＴＫ 进化系ꎮ 包含 １ 个由 ５７ 个氨

基酸残基组成的高度保守的ＭＡＤＳ 结构域ꎻ １ 个由 ８２ 个氨基酸残基组成的次级保守区域的 Ｋ 结构域ꎬ 在 Ｃ 端的

转录激活区还含有另外 ２ 个高度保守的基序(ＡＧⅠ和 ＡＧⅡ)ꎮ 实时荧光定量检测结果显示ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ 基因主要

在甜荞 ｌｐｌｓ 突变体的雄蕊、 雌蕊和不同发育时期的幼果中表达ꎬ 在根和花被片中仅能检测到微弱的转录信号ꎬ
在叶和茎中不表达ꎬ 其中在雌蕊和果实中的表达量极显著高于其他组织ꎮ 推测该基因在花发育过程中可能主要

参与调控甜荞 ｌｐｌｓ 突变体雌蕊和果实的发育ꎮ
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ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ ｌｐｌｓ ｍｕｔａｎｔ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ
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ＦａｅｓＳＴＫ ｗａｓ ｗｅａｋｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ａｎｄ ｔｅｐａｌ ｂｕｔ ｗａｓ ａｂｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｆ ａｎｄ ｓｔｅｍ.
ＦａｅｓＳＴＫ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｙｎｏｅｃｉｕｍ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ
ｏｔｈｅｒ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ｏｕｒ ｄａｔａ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ＦａｅｓＳＴＫ ｍａｙ ｐｌａｙ ａ ｍａｊｏｒ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ
ｇｙｎｏｅｃｉｕｍ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ ｌｐｌｓ ｍｕｔａｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍꎻ Ｆｌｏｗｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ ＦａｅｓＳＴＫ

　 　 甜荞(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｏｅｎｃｈ)为蓼

科荞麦属(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ)一年生草本作物ꎬ 生育周

期短、 抗逆性强、 极耐寒脊[１]ꎮ 甜荞的籽粒不仅

含有丰富的蛋白质、 纤维素及等营养成分ꎬ 还具有

抗氧化、 降血压、 降低毛细血管脆性等方面的药理

功效ꎬ 具有极高的营养价值和保健功能[２ꎬ ３]ꎮ
作为典型的二型花柱作物ꎬ 甜荞自然群体中短

花柱长雄蕊( ｔｈｒｕｍ 型)和长花柱短雄蕊(ｐｉｎ 型)植
株按 １ ∶ １ 分离[４ꎬ ５]ꎬ 仅异型花间(ｐｉｎ 型与 ｔｈｒｕｍ
型)授粉才能正常结实ꎬ 同型花间授粉不结实[６]ꎮ
普通甜荞通过异花授粉进行繁殖ꎬ 但是由于自交不

亲和ꎬ 在自然条件下的结实率低ꎬ 产量不稳定ꎬ 严

重制约甜荞育种的发展及产业化开发和利用[７ꎬ ８]ꎮ
因此ꎬ 探索甜荞花和果实发育相关基因的功能及其

调控机制ꎬ 不仅有利于甜荞的分子育种及种质创

新ꎬ 同时对甜荞的杂交育种和产量的提高有重要的

应用价值ꎮ
本实验室前期在甜荞品种‘北早生’群体中发

现了长花柱长雄蕊 ｌｐｌｓ( ｌｏｎｇ ｐｉｓｔｉｌ ａｎｄ ｌｏｎｇ ｓｔａ￣
ｍｅｎꎬ ｌｐｌｓ)自然突变单株ꎬ 通过隔离传粉和单粒传

获得了雌雄蕊等长、 亲和性好、 遗传性状稳定ꎬ 同

型花和异型花间均能正常授粉结实的株系ꎬ 是开展

甜荞杂交育种工作良好的材料ꎮ 前人在研究模式植

物拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌ.) Ｈｅｙｎｈ)的花

与角果的发育规律及调控机制时发现ꎬ ＳＥＥＤ￣

ＳＴＩＣＫ(ＳＴＫ)基因主要参与控制植物胚珠和种子的

正常发育ꎬ 促进成熟种子散播的 Ｄ 类 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ
基因ꎬ 在角果的成熟和开裂中起到重要作用[９]ꎮ
番茄(Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｉｌｌ.)的 ＴＡＧＬ１１
基因和黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.)的 ＣＵＭ１０ 基因ꎬ
都是 ＳＴＫ￣ｌｉｋｅ 基因ꎬ 两者都在雄蕊和心皮中表

达[１０]ꎮ 在基部真双子叶植物三叶木通(Ａｋｅｂｉａ ｔｒｉ￣
ｆｏｌｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ.) Ｋｏｉｄｚ.)中ꎬ 其 ＳＴＫ 同源基因 Ａｋ￣
ＴＡＧ２ 在发育着的雄蕊和心皮中均有表达ꎬ 说明其

在表达模式和功能上具有多样性[１１]ꎮ 因此ꎬ 为了

弄清甜荞 ＳＴＫ 同源基因的结构ꎬ 及其在花和果实

发育调控中所产生的作用ꎬ 本研究通过同源克隆的

方法分离甜荞 ＳＴＫ 同源基因 ＦａｅｓＳＴＫꎬ 分析该基

因的序列结构ꎬ 并检测其在甜荞雌雄蕊等长 ｌｐｌｓ 突

变体植株中表达的组织特异性ꎬ 阐明该基因在甜荞

花发育过程中的表达模式和功能ꎬ 以期为 ＳＴＫ 同

源基因在蓼科植物花发育调控中的作用和生物学功

能研究提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

以甜荞品种‘北早生’群体中筛选获得的自然

变异长花柱长雄蕊 ｌｐｌｓ 株系为材料(图 １)ꎬ 挑选甜

荞 ３ 种花型颗粒饱满的瘦果ꎬ 于 ２０１９ 年 ８ 月底ꎬ
播种于盛满营养基质的花盆中(２１ ｃｍ × １４ ｃｍ ×

A CB
2 mm 2 mm 2 mm

Ａ: Ｔｈｒｕｍ 型花(短花柱长雄蕊)ꎻ Ｂ: Ｐｉｎ 型花(长花柱短雄蕊)ꎻ Ｃ: ｌｐｌｓ 突变体花(长花柱长雄蕊)ꎮ
Ａ: Ｔｈｒｕｍ ｆｌｏｗｅｒ ｗｉｔｈ ｓｈｏｒｔ ｐｉｓｔｉｌ ａｎｄ ｌｏｎｇ ｓｔａｍｅｎꎻ Ｂ: Ｐｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇ ｐｉｓｔｉｌ ａｎｄ ｓｈｏｒｔ ｓｔａｍｅｎꎻ Ｃ: ｌｐｌｓ ｆｌｏｗｅｒ ｗｉｔｈ ｌｏｎｇ ｐｉｓｔｉｌ ａｎｄ
ｌｏｎｇ ｓｔａｍｅｎ.

图 １　 甜荞 ３ 种花型
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｈｒｅｅ ｆｌｏｗｅｒ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ
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２０ ｃｍ)ꎬ 待 ９ 月底到 １０ 月份盛花期时将花盆搬至

实验室ꎮ 用消毒灭菌的镊子ꎬ 分别从不同植株上采

集根、 茎、 叶ꎬ 同时剥离其花被片、 雄蕊、 雌蕊及

发育 ２、 ４、 ６、 ８、 １０ ｄ 的幼果ꎬ 置于 ２ ｍＬ 的 ＥＰ
管中ꎬ 经液氮速冻后于－８０℃冰箱保存、 备用ꎮ
１􀆰 ２　 实验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 甜荞 ＳＴＫ同源基因克隆

采用 ＲＮＡ 提取试剂盒分别提取甜荞突变体

ｌｐｌｓ 不同组织的总 ＲＮＡꎬ 并反转录为 ｃＤＮＡꎮ
根据甜荞花芽第三代全长转录组测序结果

(ＢｉｏＰｒｏｊｅｃｔ ＩＤ: ＰＲＪＮＡ５１７０３１)ꎬ 拼接甜荞 ＳＴＫ
同源基因序列 Ｆ０１􀆰ＰＢ３０３４ꎬ 在 ５′非翻译区 (５′￣
ＵＴＲ)设计基因特异性扩增引物 ＧＳＰＦａｅｓＳＴＫꎬ 分

别以甜荞 ３ 种花型的花芽总 ＲＮＡ 为模板ꎬ 采用 ３′￣
Ｆｕｌｌ Ｒａｃｅ Ｃｏｒｅ Ｓｅｔ Ｖｅｒ􀆰２􀆰０ 试剂盒(ＴａＫａＲａ)反转

录合成甜荞花芽的 ３′ＲＡＣＥ 第一链 ｃＤＮＡꎬ 获得甜

荞 ＦａｅｓＳＴＫ 同源基因的全长序列ꎮ ＰＣＲ 扩增程序

为: ９４℃预变性 ５ ｍｉｎꎬ ９４℃变性 ４５ ｓꎬ ５８℃退火

４５ ｓꎬ ７２℃延伸 １ ｍｉｎꎻ 共 ３０ 个循环ꎬ 最后 ７２℃
延伸 １０ ｍｉｎꎮ 扩增产物经检测后送测序ꎬ 获得甜

荞 ＦａｅｓＳＴＫ 同源基因的全长序列ꎮ 实验所用引物

见表 １ꎮ
表 １　 引物名称及序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ (５′－３′)

ＧＳＰＦａｅｓＳＴＫ
ＱＦａｅｓＳＴＫＦ
ＱＦａｅｓＳＴＫＲ
ＱＦｅａｃｔｉｎＦ
ＱＦｅａｃｔｉｎＲ

ＣＴＴＧＣＡＧＧＴＧＡＴＴＴＡＧＣＴＧＡＧ
ＣＧＡＧＴＡＣＡＴＡＣＡＧＡＡＧＡＡＧＧＡＧ
ＡＣＡＴＡＣＣＡＡＧＣＴＧＡＡＧＡＧＧＣ
ＡＣＣＴＴＧＣＴＧＧＡＣＧＴＧＡＣＣＴＴＡＣ
ＣＣＡＴＣＡＧＧＡＡＧＣＴＣＡＴＡＧＴＴＣ

１􀆰 ２􀆰 ２　 蛋白同源序列比对及分子系统发育分析

将甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 同源基因 的 开 放 阅 读 框

(ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅꎬ ＯＲＦ)编码的氨基酸序列在

ＮＣＢＩ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｂｌａｓｔ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ /
Ｂｌａｓｔ.ｃｇｉ)中进行 ＢｌａｓｔＰ 同源比对搜索ꎬ 选取 ２０
种来自不同植物的 ＳＴＫ 同源蛋白 (表 ２)ꎬ 采用

ＭＥＧＡ ５􀆰０ 软件的邻接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)
构建蛋白序列的分子系统发育树ꎬ 同时选取 ＳＴＫ
(拟南芥ꎬ ＯＡＯ９８５６６􀆰１)、 ＰｐＳＴＫ(水蜜桃 Ｐｒｕｎｕｓ
ｐｅｒｓｉｃａ (Ｌ.) Ｂａｔｓｃｈꎬ ＡＢＱ８５５５６􀆰１)、 ＦＰＢ１１(矮
牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ Ｖｉｌｍ.ꎬ ＣＡＡ５７４４５􀆰１ )、

ＴＡＧＬ１１(番茄ꎬ ＡＡＭ３３１０２􀆰２)等 ７ 个物种的 ８ 个

同源蛋白ꎬ 采用 Ｂｉｏｅｄｉｔ ７􀆰０ 软件中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 程

序ꎬ 对 ３ 种花型的甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 转录因子的结构

域进行分析ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 基因的在雌雄蕊等长 ｌｐｌｓ
突变体中的表达分析

分别提取甜荞雌雄蕊等长 ｌｐｌｓ 突变体株系的根、
茎、 叶、 花被片、 雄蕊、 雌蕊及发育 ２、 ４、 ６、 ８、
１０ ｄ 的幼果总 ＲＮＡꎬ 反转录成 ｃＤＮＡꎮ 在 ＦａｅｓＳＴＫ
基因的 ３′端设计上、 下游引物 ＱＦｅａｃｔｉｎＦ 和 ＱＦｅ￣
ａｃｔｉｎＲ(表 １)ꎬ 以荞麦 Ｆａｅｓａｃｔｉｎ(ＨＱ３９８８５５􀆰１)基
因为内参ꎬ 进行实时荧光定量 ＰＣＲ 实验ꎬ 检测甜

荞 ＦａｅｓＳＴＫ 基因在雌雄蕊等长突变体 ｌｐｌｓ 不同组

织中表达的特异性ꎮ 扩增体系及 ＰＣＲ 程序参照说

明书进行ꎬ 基因的相对表达量采用 ２－ΔΔＣＴ 方法计

算[１２]ꎮ
采用 ＳＰＳＳ １７􀆰０ 软件进行统计分析ꎬ 采用最

小显著性 差 异 法 ( Ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬ
ＬＳＤ)对甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 基因的表达水平进行显著性

差异分析ꎬ 并用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件作图ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 甜荞 ＳＴＫ同源基因全长 ｃＤＮＡ的序列特征

本研究从甜荞 ３ 种花型的花序中分离到 ＳＴＫ
同源基因的 ｃＤＮＡ 全长ꎮ 通过基因序列比对分析ꎬ
发现 ３ 种花型的甜荞序列一致ꎮ 序列结构分析结果

显示: 甜荞 ＳＴＫ 同源基因 ｃＤＮＡ 全长为 ９６７ ｂｐꎬ
包括 ２２ ｂｐ 的 ５′ＵＴＲ(ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎ)、 ６８９ ｂｐ
的完整 ＯＲＦ 和 ２５６ ｂｐ 的 ３′ＵＴＲꎻ 编码 ２２５ 个氨

基酸残基和 １ 个终止密码子ꎮ 分析结果表明该基

因为 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 基因家族中的 ＳＴＫ 进化系ꎬ 命名

为 ＦａｅｓＳＴＫ(登录号: ＭＮ５９７１０４)ꎮ
２􀆰 ２　 蛋白质序列比对与分子系统发生关系

蛋白质同源蛋白分析结果表明(图 ２)ꎬ Ｆａｅｓ￣
ＳＴＫ转录因子在 Ｎ 端具有 １ 个高度保守的包含 ５７
个氨基酸(１ ~ ５７)的 ＭＡＤＳ 结构域ꎻ １ 个包含 ８２
个氨基酸(９１ ~ １７３)的次级保守区域 Ｋꎬ 其中又

分为 ３ 个保守区域 Ｋ１(９１ ~ １１３)、 Ｋ２ (１２６ ~
１４０)和 Ｋ３(１４７ ~ １７２)ꎮ 同时这 ３ 个区域中含有

许多疏水氨基酸位点ꎻ 位于 Ｍ 区和 Ｋ 区之间ꎬ 还

有 １ 个保守性较低的 Ｉ 区ꎬ 包含 ３２ 个氨基酸(５８ ~
９０)ꎮ 在 Ｃ 末端的转录激活区ꎬ 具有 ２ 个高度保守
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表 ２　 用于序列比对和系统发育分析的物种信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｆｏｒ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

蛋白质名称
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ.

系
Ｌｉｎｅａｇｅ

松下兰 Ｍｏｎｏｔｒｏｐａ ｈｙｐｏｐｉｔｙｓ Ｌ. ＭｈＳＴＫ ＡＱＭ５２２９２.１ Ｄ
拟南芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌ.) Ｈｅｙｎｈ. ＳＴＫ ＯＡＯ９８５６６.１ Ｄ
甘蓝 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌ. ＢｏＡＧ ＡＧＴ９６４１０.１ Ｃ
水蜜桃 Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ (Ｌ.) Ｂａｔｓｃｈ. ＰｐＳＴＫ ＡＢＱ８５５５６.１ Ｄ

樱桃 Ｐｒｕｎｕｓ ａｖｉｕｍ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ
ＰａＳＴＫ ＡＥＨ４１４２８.１ Ｄ
ＰａＭＡＤＳ５ ＡＦＭ３０９０５.１ Ｃ

苹果 Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｍｉｌｌ. ＭｄＭＡＤＳ１０ ＣＡＡ０４３２４.１ Ｄ

葡萄 Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.
ＶｖＡＧＬ１１ ＡＡＭ２１３４５.１ Ｄ
ＶｖＡＧ ＮＰ＿００１２６８０９７.１ Ｃ

矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ Ｖｉｌｍ.
ＦＢＰ１１ ＣＡＡ５７４４５.１ Ｄ
ＦＢＰ７ ＣＡＡ５７３１１.１ Ｄ

番茄 Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｉｌｌ. ＳｌＴＡＧＬ１１ ＡＡＭ３３１０２.２ Ｄ
连香 Ｃｅｒｃｉｄｉｐｈｙｌｌｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ. ＣｊＡＧＬ１１ ＡＳＹ９７７６２.１ Ｄ

球花石斛 Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｔｈｙｒｓｉｆｌｏｒｕｍ Ｒｃｈｂ. ｆ.
ＤｔＳＴＫ ＡＡＹ８６３６５.１ Ｄ
ＤｔＡＧ ＡＡＹ８６３６４.１ Ｃ

蕙兰 Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ Ｒｏｌｆｅ.
ＣｆＳＴＫ ＱＤＦ４４７２５.１ Ｄ
ＣｆＡＧ１ ＡＦＰ１９４４７.１ Ｃ

意大利红门兰 Ｏｒｃｈｉｓ ｉｔａｌｉｃａ Ｐｏｉｒ.
ＯｉＭＡＤＳ１ ＡＦＵ８１３２５.１ Ｄ
ＯｉＭＡＤＳ ＡＦＵ８１３２４.１ Ｃ

百子莲 Ａｇａｐａｎｔｈｕｓ ｐｒａｅｃｏｘ Ｈｏｆｆｍｇｇ. ＡｐＡＧ２ ＢＡＣ６６９６３.１ Ｄ
天门冬 Ａｓｐａｒａｇｕｓ ｖｉｒｇａｔｕｓ (Ｌｏｕｒ.) Ｍｅｒｒ. ＡｖＭＡＤＳ１ ＢＡＤ８３７７２.１ Ｄ
洋葱 Ａｌｌｉｕｍ ｃｅｐａ Ｌ. ＡｃＭＡＤＳ ＡＧＶ３１１５３.１ Ｃ
芝麻 Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ. ＳｉＡＧ ＡＩＳ８２５９５.１ Ｃ
黄金树 Ｃａｔａｌｐａ ｓｐｅｃｉｏｓａ (Ｂａｒｎｅｙ) Ｅｎｇｅｌｍ. ＣｓＡＧ ＡＪＺ７３１７５.１ Ｃ
诗琳通木兰 Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｒｉｎｄｈｏｒｎｉａｅ Ｎｏｏｔ. ＆ Ｃｈａｌｅｒｍｇｌｉｎ. ＭｓＡＧ ＡＧＺ６３８６５.１ Ｃ
星花木兰 Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｔｅｌｌａｔａ Ｔｈｕｎｂ. ＭｓＡＧ ＡＬＦ０２８２７.１ Ｃ
芍药 Ｐａｅｏｎｉａ ｌａｃｔｉｆｌｏｒａ Ｐａｌｌ. ＰｌＡＧ ＡＱＭ５６５５８.１ Ｃ
萍蓬草 Ｎｕｐｈａｒ ａｄｖｅｎａ (Ｈｏｆｆｍ.) ＤＣ. ＮａＡＧ ＡＤＤ２５１９６.１ Ｃ
咖啡 Ｃｏｆｆｅａ ａｒａｂｉｃａ Ｌ. ＣａＡＧ ＡＨＷ５８０３７.１ Ｃ
山茶 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ Ｌ. ＣｊＡＧ ＡＤＵ１５４７６.１ Ｃ
猕猴桃 Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ａｒｇｕｔａ Ｐｌａｎｃｈ. ＡａＡＧ ＡＤＵ１５４７６.１ Ｃ

的基序 ＡＧⅠｍｏｔｉｆ(２０１~２１３)和 ＡＧⅡｍｏｔｉｆ(２２８ ~
２４４) [１１－１３]ꎮ

分子系统进化分析结果显示(图 ３)ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ
蛋白与 １５ 个被子植物共 １６ 个 ＳＴＫ 同源蛋白共聚

于 ＳＴＫ 进化系ꎬ 与松下兰(Ｍｏｎｏｔｒｏｐａ ｈｙｐｏｐｉｔｙｓ
Ｌ.)、 矮牵牛、 番茄的 ＳＴＫ 同源蛋白共聚于双子叶

植物的小进化分枝ꎬ 说明亲缘关系较近ꎮ 同时该蛋

白与拟南芥 ＳＴＫ / ＡＧＬ１１ 的氨基酸序列相似度高达

６４􀆰２％ꎬ 而与兰科、 百合科等单子叶植物分隔较

远ꎬ 说明亲缘关系较远ꎮ
因此ꎬ 甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 属于 Ｄ 类 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 基

因ꎬ 其在 Ｍ、 Ｋ 和 Ｃ 区结构域的保守性说明该转

录因子在调控花和果实发育方面的功能具有一定保

守性ꎬ 但其在Ⅰ区及转录激活区的氨基酸序列存在

较大差异ꎬ 可能使其功能呈现一定的分化ꎮ
２􀆰 ３　 甜荞 ＦａｅｓＳＴＫ 基因在雌雄蕊等长 ｌｐｌｓ 突变

体中的表达分析

实时荧光定量分析结果显示(图 ４)ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ
基因主要在甜荞 ｌｐｌｓ 突变体的雄蕊、 雌蕊和不同发

育时期的幼果中表达ꎬ 在根和花被片中仅能检测到

微弱的转录信号ꎬ 而在叶和茎中不表达ꎮ 进一步检

测 ＦａｅｓＳＴＫ 基因在甜荞 ｌｐｌｓ 突变体雄蕊、 雌蕊和

５ 种(２、 ４、 ６、 ８、 １０ ｄ)不同发育时期的幼果中

表达量的差异时发现ꎬ 其在雌蕊中的相对表达量极

显著高于雄蕊(ＬＳＤꎬ Ｐ < ０􀆰０１)ꎻ 此外ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ
在 ５ 种不同发育时期的幼果中的表达量均高于雌蕊ꎬ
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图 ２　 ＦａｅｓＳＴＫ蛋白序列比对与结构分析
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＦａｅｓＳＴＫ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Lycopersicon esculentum

分支上的数字表示 １０００ 次重复计算获得的自展百分比ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｖａｌｕｅｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂｙ １０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ.

图 ３　 ＦａｅｓＳＴＫ蛋白与其他植物 Ｃ￣ｃｌａｓｓ和 Ｄ￣ｃｌａｓｓ同源蛋白分子系统进化树
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＦａｅｓＳＴＫ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ Ｃ￣ｃｌａｓｓ ａｎｄ Ｄ￣ｃｌａｓｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

０４５ 植 物 科 学 学 报 第 ３８ 卷　
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Different organs of Fagopyrum esculentum

１: 根ꎻ ２: 茎ꎻ ３: 叶ꎻ ４: 花被片ꎻ ５: 雄蕊ꎻ ６: 雌蕊ꎻ
７ ~ １１: 不同发育时期的幼果(２、 ４、 ６、 ８、 １０ ｄ)ꎮ
１. Ｒｏｏｔꎻ ２: Ｓｔｅｍꎻ ３: Ｌｅａｆꎻ ４: Ｔｅｐａｌꎻ ５: Ｓｔａｍｅｎꎻ ６: Ｇｙ￣
ｎｏｅｃｉｕｍꎻ ７－１１: Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ
ｓｔａｇｅｓ (２ꎬ ４ꎬ ６ꎬ ８ꎬ １０ ｄ) .

图 ４　 ＦａｅｓＳＴＫ基因在甜荞 ｌｐｌｓ突变体
不同组织器官中的表达量

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＦａｅｓＳＴＫ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｏｒｇａｎｓ
ｏｆ Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ ｌｐｌｓ ｍｕｔａｎｔ

且在发育 １０ ｄ 的幼果中相对表达量差异达到极显

著水平(ＬＳＤꎬ Ｐ < ０􀆰０１)ꎮ 随着果实发育和成熟ꎬ
ＦａｅｓＳＴＫ 的表达量逐渐升高ꎮ 在果实的发育前期

(２、 ４、 ６、 ８ ｄ)ꎬ ＦａｅｓＳＴＫ 在幼果中的表达量无

显著差异ꎬ 随着果实的继续发育和成熟ꎬ 该基因在

发育 １０ ｄ 的幼果中的表达量极显著升高(ＬＳＤꎬ
Ｐ < ０􀆰０１)ꎮ

３　 讨论

在模式植物拟南芥中ꎬ ＳＴＫ 基因作为 ＭＡＤ￣
ｂｏｘ 家族的 Ｄ 类基因ꎬ 主要是参与控制胚珠和种

子正常发育ꎬ 促进成熟种子散播[１４ꎬ １５]ꎮ 拟南芥的

近缘种油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.)的 ＳＴＫ 同源基因

在种子发育和油脂积累过程中强烈表达ꎬ 说明该基

因可能在种子发育及油脂的合成中发挥重要作

用[１６]ꎮ 在蔷薇类(Ｒｏｓｉｄｓ)植物水蜜桃中ꎬ 其 ＳＴＫ
同源基因 ＰｐＳＴＫ 主要在子房、 果皮和内果皮中表

达ꎬ 仅在花被片和花药中检测到微弱信号[１７]ꎮ
ＦＢＰ７ 和 ＦＢＰ１１ 是菊类(Ａｓｔｅｒｉｄｓ) 植物矮牵牛的

ＳＴＫ￣ｌｉｋｅ 基因ꎬ 二者最初在花芽原基的中心部位表

达ꎬ 随着心皮和胚珠的发育ꎬ 其转录活性限制在胚

珠和内珠被中ꎬ 参与调控胚珠和子房的发育[１８]ꎮ
在菊类植物番茄中ꎬ ＳＴＫ 同源基因 ＴＡＧＬ１１ 主要

在花和果实发育晚的胚珠和种皮上表达ꎬ 参与胚珠

和种子的发育[１９]ꎮ 向日葵(Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌ.)
的 ＳＴＫ 同源基因 ＨａＡＧＬ１１ꎬ 其主要在子房和发育

未成熟的果实中特异性表达ꎬ 在雄蕊中微量表

达[２０]ꎮ 上述研究结果表明ꎬ 核心双子叶植物 ＳＴＫ￣
ｌｉｋｅ 基因的表达模式和功能呈现出多样性ꎬ 在不同

类群的被子植物中ꎬ 由于 ＳＴＫ￣ｌｉｋｅ 基因序列结构

的差异导致其表达模式和功能呈现一定的分化ꎬ 但

主要参与胚珠和果实的发育ꎮ 在本研究中ꎬ 通过对

ＦａｅｓＳＴＫ 基因在甜荞 ｌｐｌｓ 突变体中的组织特异性

和表达量的动态变化分析ꎬ 发现 ＦａｅｓＳＴＫ 主要在

雄蕊、 雌蕊和不同发育时期的幼果中表达ꎬ 且其在

雌蕊和果实中的表达量显著高于其他器官ꎬ 与其他

真双子叶植物 ＳＴＫ 同源基因的表达模式类似ꎬ 推

测 ＦａｅｓＳＴＫ 在甜荞 ｌｐｌｓ 突变体花发育过程中主要

参与雌蕊和果实的发育ꎮ
在单子叶植物中ꎬ 蕙兰 (Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ

Ｒｏｌｆｅ)的 ＳＴＫ￣ｌｉｋｅ 同源基因 ＣｆＳＴＫ 主要调控子房

和合蕊柱的发育[２１]ꎮ ＯｉＳＴＫ 是意大利红门兰(Ｏｒ￣
ｃｈｉｓ ｉｔａｌｉｃａ Ｐｏｉｒ.)的 ＳＴＫ 同源基因ꎬ 该基因主要在

根、 合蕊柱和雌蕊中表达ꎬ 在唇瓣中仅检测到微弱

的转录信号[２２]ꎮ 在球花石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｔｈｙｒｓｉ￣
ｆｌｏｒｕｍ Ｒｃｈｂ. ｆ.) 中ꎬ ＤｔｈｙｒＡＧ１ ( Ｃ 类 基 因 ) 和

ＤｔｈｙｒＡＧ２(Ｄ 类基因)均在成熟花和胚珠发育过程

中转录ꎬ 原位杂交分析结果表明ꎬ 这两个基因都在

花柱、 柱头和花柱管中转录[２３]ꎮ 在百合科植物水

仙(Ｎａｒｃｉｓｓｕｓ ｔａｚｅｔｔａ Ｌ. ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｒｏｅｍ.)中ꎬ
其 ＳＴＫ 同源基因 ＮｔＳＴＫ 在水仙品种‘金盏银台’和
‘玉玲珑’的雌蕊和子房中表达量最高ꎬ 仅在根和

叶上检测到微弱的转录信号[２４]ꎮ 在甜荞中ꎬ Ｆａｅｓ￣
ＳＴＫ在雌蕊和果实中的表达量最高ꎬ 说明 ＳＴＫ 同

源基因在不同被子植物中的组织表达特异性有一定

差异ꎮ 该基因在甜荞花和果实中的具体功能ꎬ 有待
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