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摘要：为了解果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶（ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃１，６⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ， ＦＢＡ）在油菜抗旱中的作用，揭示油菜干旱胁迫下 ＦＢＡ
基因表达量、光合指标、产量等之间的关系，为油菜等作物抗旱性鉴定和抗旱性改良提供依据。 以抗旱性强的甘蓝型油菜

９４００５ 为材料，在初花期进行干旱胁迫处理，以正常浇水作为对照；测定叶片光合参数和 ＦＢＡ 酶活性，通过实时荧光定量 ＰＣＲ
（ＲＴ⁃ｑＰＣＲ）分析 ＦＢＡ 基因的表达量；采用 ＲＡＣＥ 方法对 ＦＢＡ 基因进行全长克隆，并对测序结果进行生物信息学分析；复水后生

长至成熟期测定产量，分析产量、光合指标、ＦＢＡ 基因表达量等之间的关系。 结果表明，随着干旱的加剧，油菜叶片的净光合速

率（Ｐｎ）、气孔导度（Ｇｓ）、蒸腾速率（Ｔｒ）、产量均下降，ＦＢＡ 活性和 ＦＢＡ 基因的表达量上升。 在轻度、中度和重度干旱胁迫下，油
菜叶片胞间 ＣＯ２浓度（Ｃｉ）显著下降，水分利用率（ＷＵＥ）上升；极度胁迫下，Ｃｉ 上升，ＷＵＥ 下降；油菜产量、净光合速率与 ＦＢＡ 活

性和 ＦＢＡ 表达量呈显著负相关。 ＦＢＡ 基因全长序列 １４４０ｂｐ，ＯＲＦ（开放阅读框）位于 ６０—１１７２ 区域，编码 ３７０ 个氨基酸；蛋白

分子量为 ３８．５１ ＫＤａ，等电点 ６．９２；同源性对比显示，甘蓝型油菜 ＦＢＡ 基因与拟南芥 ＦＢＡ 基因的一致性在 ８７％以上。 二级结构

预测结果表明 ＦＢＡ 蛋白由 α⁃螺旋、无规则卷曲、延伸链以及 β⁃转角组成，４ 种二级结构元件所占比例分别为 ４３．８５％、３１．２８％、
１７．６０％、７．２６％。 因此，干旱胁迫下油菜的净光合速率下降、产量降低，随着胁迫的加剧，降低幅度增大。 ＦＢＡ 基因与干旱胁迫

密切相关，干旱胁迫下，ＦＢＡ 基因主要通过抑制光合、降低蒸腾、促进糖酵解和有氧呼吸等途径来提高植物对干旱胁迫的适

应性。
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季节性干旱是油菜生产的主要自然灾害之一，尤其春旱使我国长江中下游地区的油菜平均减产 ２０％以

上［１］。 研究表明，干旱胁迫下油菜的净光合速率（ ｔｈｅ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ， Ｐｎ）降低［２］，随干旱胁迫时间的

延长，下降幅度不断增加，下降幅度与油菜抗旱性有关［３］。 油菜产量与蕾苔期叶片净光合速率抗旱系数呈极

显著正相关［４］。 要提高油菜的抗旱性，就需提高干旱胁迫下油菜的光合效率。 果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩酶

（ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃１，６⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ， ＦＢＡ）既参与了糖酵解和糖异生过程，同时又参与了磷酸戊糖途径和卡尔

文循环［５⁃６］，对细胞生命活动起着至关重要的作用。 对油菜的研究发现 ＦＢＡ 基因参与干旱胁迫应答。 通过对

ＦＢＡ 基因的克隆、表达分析及干旱胁迫下基因表达量与净光合速率、产量等之间的关系分析，对于揭示 ＦＢＡ
基因在油菜抗旱中的作用及对油菜抗旱性鉴定和抗旱性改良具有重要意义。

前人研究表明，在自然界中存在两类 ＦＢＡ，有不依赖金属离子的第Ⅰ类酶和依赖金属离子的第Ⅱ类

酶［７］。 高等植物中的 ＦＢＡ 均为 Ｉ 型，又存在 ２ 种亚型，即胞质型 ＦＢＡ 和质体型 ＦＢＡ［８］。 前者存在于细胞质基

质中，参与糖酵解和糖异生途径，催化果糖⁃ １，６⁃二磷酸的裂解［９⁃１０］；后者分布于叶绿体中，参与卡尔文循环中

１，５⁃二磷酸核酮糖的再生［１１⁃１２］。 近几年研究表明，植物的果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩酶不仅参与了很多的生理和

生化过程［１３⁃１５］，还参与了植物对高温［１６］、低温［８］、干旱［１７］、盐［１０，１８］、镉［１９］、硼［２０］ 等多种胁迫的响应和信号传

导过程。 Ｌｕ 等［８］发现盐胁迫下拟南芥的 ＦＢＡ 基因家族成员中的 ＡｔＦＢＡ３、ＡｔＦＢＡ４、ＡｔＦＢＡ６ 和 ＡｔＦＢＡ８ 表达量

均上调；Ｆａｎ 等［１０］研究表明海马齿的 ＦＢＡ 基因在盐胁迫后强烈表达，超表达后可以明显提高植株的耐盐性；
胡杨细胞质中的果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩酶通过促进糖酵解和有氧呼吸途径提高植物对盐胁迫的适应性［２１］。
Ｌａｒｋｉｎｄａｌｅ 等［２２］研究表明 ３７℃的高温显著诱导拟南芥 ＡｔＦＢＡ６ 基因的大量积累。 孙胜楠等［２３］研究表明，ＦＢＡ
活性与基因表达均受高温诱导，诱导效应与温度升高幅度和高温持续时间有关。 通过表型分析及基因芯片检

测发现，在拟南芥低温致死的突变体中，ＦＢＡ 基因的表达量发生了明显的上调［２４］。 干旱胁迫下，拟南芥的

ＡｔＦＢＡ１，６，８ 表达量上调 ８ 倍以上［２５］；陈娜［２６］等的研究也表明，ＦＢＡ 基因可能参与花生对高盐和干旱胁迫的

适应性调控。 目前研究者们已克隆出了紫花苜蓿［２７］、番茄［１６］ 等多种植物的 ＦＢＡ 基因序列，Ｕｅｍａｔｓｕ 等［１２］ 通

过将拟南芥的质体 ＦＢＡ 基因在烟草中进行异源表达，使转基因烟草的光合速率增加，促进了转基因烟草的生

长和生物量的积累。 但至今未见关于油菜 ＦＢＡ 基因研究的报道。
本研究通过对前期构建的基于干旱胁迫下甘蓝型油菜 ＳＳＨ 文库［２８］的测序分析，发现 ＦＢＡ 基因参与干旱

胁迫应答。 在此基础上，采用 ＲＡＣＥ 方法对基因进行全长克隆、测序和生物信息学分析；利用实时荧光定量

９０７５　 １６ 期 　 　 　 谢小玉　 等：油菜 ＦＢＡ 基因克隆、表达分析及其与抗旱性的关系 　
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ＰＣＲ（ＲＴ⁃ｑＰＣＲ）测定 ＦＢＡ 基因表达量，分析表达量与干旱胁迫下油菜光合指标、酶活性、产量等之间的关系，
明确 ＦＢＡ 基因与油菜抗旱性的关系，为油菜 ＦＢＡ 基因功能研究以及利用 ＦＢＡ 基因改良作物抗旱性提供

参考。

１　 材料和方法

１．１　 材料与试验处理

供试材料为经鉴定抗旱能力强的甘蓝型油菜 ９４００５（由重庆市油菜工程研究中心提供）。 挑选籽粒饱满、
大小均一的油菜种子，用 １５％的次氯酸钠消毒 ２０ ｍｉｎ，然后用无菌水清洗 ５ 次，播种于室内以蛭石和草炭

（１ ∶１）为基质的塑料营养钵中，在室温下培养至幼苗四叶一心时将其移栽到遮雨人工网室内的盆钵中（盆高

４０ ｃｍ，直径 ３０ ｃｍ，盆中所用基质为草炭土、自然土壤和蛭石按 １∶３：１ 比例混合而成的混合物，基质提前用多

菌灵和敌百虫杀菌灭虫，每盆装基质 １５．０ ｋｇ，使其达 ９ 成满，施氮磷钾复合肥 ３０ ｇ），每盆定植 ２ 株，期间进行

正常的田间管理。
油菜生长至初花期，选择长势良好且生长一致的植株进行干旱处理，分为 ５ 组：正常供水（ｃｏｎｔｒｏｌ， ＣＫ）、

轻度干旱（ｌｉｇｈｔｌｙ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＬＤ）、中度干旱（ｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＭＤ）、重度干旱（ｓｅｖｅｒｅ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＳＤ）和极度干旱

（ｅｘｔｒｅｍｅ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＥＤ），其土壤相对含水量分别为 ６５％—７５％、５０％—５５％、４０％—４５％、２０％—３０％、１０％—
１５％。 每个处理种植 ８ 盆，共 １６ 株。 自然干旱至设定土壤相对含水量标准范围，每天 ８：００ 和 １８：００ 采用称

重法补水控水，处理期间除盆内土壤含水量差异外其他管理一致，土壤相对含水量达到干旱胁迫条件时持续

７ｄ 取样测定，之后复水使土壤含水量恢复到对照水平，并正常水分管理培养至成熟期测定产量。
１．２　 试验方法

１．２．１　 抑制消减杂交（Ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ＳＳＨ）文库构建

对干旱胁迫的植株分别在第 １ 天、第 ３ 天、第 ５ 天和第 ７ 天 ９：００—９：３０ 采集对照和处理顶部完全展开的

第 １ 叶混合，液氮速冻，－８０℃保存。 进行 ＲＮＡ 的提取及 ｍＲＮＡ 的纯化，抑制性消减杂交，ＳＳＨ⁃ｃＤＮＡ 文库构

建以及差异表达序列测序和生物信息学分析［３０］。
１．２．２　 光合参数的测定

用美国 ＬＩ⁃ＣＯＲ 公司生产的 ＬＩ⁃６４００ 光合仪，在干旱胁迫的第 ７ 天（晴天）１０：００ 点左右，对对照和处理植

株的顶部外部向阳完全展开的长势一致的第 ２—３ 片叶测定净光合速率（Ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ， Ｐｎ）、气孔导

度（Ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ， Ｇｓ）、胞间 ＣＯ２浓度（Ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ， Ｃｉ）、蒸腾速率（Ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ，

Ｔｒ），采用 ＬＩ⁃６４００⁃０２Ｂ 红蓝光光源，设定光强为 １６００ μｍｏｌ ｍ－２ ｓ－１，温度为 ２５℃，大气 ＣＯ２浓度（Ｃａ）为 ４００
μｍｏｌ ／ ｍｏｌ，空气相对湿度为 ５０％—７０％；计算水分利用率（Ｗａｔｅｒ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ， ＷＵＥ），水分利用率（ＷＵＥ）＝
光合速率（Ｐｎ） ／蒸腾速率（Ｔｒ）。 采用轮回测定的方法，每个处理测定 ３ 株。
１．２．３　 ＦＢＡ 酶活性的测定

剪取测定完光合参数的叶片，－２０℃保存，采用上海优选生物科技有限公司的植物果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩

酶试剂盒（微量法）测定 ＦＢＡ 的活性，所有操作步骤均按照试剂盒说明书进行。
１．２．４　 ＦＢＡ 基因表达量的测定　

剪取测定完光合参数的叶片，液氮速冻，－８０℃保存，采用天根公司的 ＲＮＡ ｐｒｅｐ ｐｕｒｅ 植物总 ＲＮＡ 提取试

剂盒提取总 ＲＮＡ，利用 １．０％琼脂糖凝胶电泳检测提取的总 ＲＮＡ 的完整性，用紫外分光光度计测定纯度。 使

用 ＴＡＫＡＲＡ 公司的 ＰｒｉｍｅｒＳｃｒｉｐｔ􀳏 ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ Ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ 试剂盒进行 ＲＮＡ 的纯化和反转录合成

ｃＤＮＡ， 根据 ＳＳＨ 文库中 ＦＢＡ 基因的 ＥＳＴ（表达序列标签，Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ） 序列，利用 Ｖｅｃｔｏｒ ＮＴＩ 软件

和 ｐｒｉｍｅｒ ｐｒｅｍｉｅｒ ５． ０ 软件设计引物，正向引物为 ５′⁃ＴＡＣＣＴＧＧＣＡＴＣＡＡＡＧＴＣＧＡＣＡＡ⁃ ３′，反向引物 ５′⁃ＴＣＧ
ＴＡＧＴＡＣＴＴＣＴＴＧＣＡＡＣＧＣＴ⁃３′。 以 ＡＣＴ７ 和 ＵＢＣ１２ 为候选内参基因，通过基因表达稳定性的分析［２９］，以 ＡＣＴ７
为内参基因，正向引物 ＴＧＧＧＴＴＴＧＣＴＧＧＴＧＡＣＧＡＴ，反向引物 ＴＧＣＣＴＡＧＧＡＣＧＡＣＣＡＡＣＡ ＡＴＡＣＴ。 使用 ＢＩＯ⁃

０１７５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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ＲＡＤ 公司的 ｉＴａｑ ＴＭ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ􀳏 Ｇｒｅｅｎ Ｓｕｐｅｒｍｉｘ 试剂盒进行实时荧光定量 ＰＣＲ（ＲＴ－ｑＰＣＲ）扩增。
ＰＣＲ 程序为：９５℃ ３ｍｉｎ，９５℃ １０ ｓ，６０℃ ３０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，４５ 个循环；７２℃ １０ ｍｉｎ。 每个样品 ４ 个重复，采用

２－ΔΔＣｔ计算基因表达量［３０］。
１．２．５　 ＦＢＡ 基因的全长克隆

采用 Ｃｌｏｎｔｅｃｈ 公司的 ＳＭＡＲＴｅｒＴＭ ＲＡＣＥ ｃＤＮＡ Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒获得基因的 ３′端序列。 以 ＲＡＣＥ⁃
Ｒｅａｄｙ ｃ ＤＮＡ 为模板，在试剂盒提供的通用引物 ＵＰＭ 及基因特异性引物 ＧＳＰ 引导下，用 Ａｄｖａｎｔａｇｅ ２
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｍｉｘ 催化合成相关基因的 ｃＤＮＡ 末端。 引物序列为： ＦＢＡ⁃ １： ＡＧＧＡＡＧＧＡＧＧＡＧＴＣＴＴＡＣＣＴ
ＧＧＣＡＴＣＡ、ＦＢＡ⁃２： ＴＣＧＡＣＡＡＧＧＧＣＡＣＣＧＴＴＴＣＴＣＴＡＣＣ，第一轮 ＰＣＲ 扩增，反应条件：９４℃ ３ ｍｉｎ；９４℃ ３０
ｓｅｃ，６８℃ ３０ ｓｅｃ，７２℃ ３ ｍｉｎ，２５ 循环；７２℃ １０ ｍｉｎ；再进行第二轮 ＰＣＲ 扩增，反应条件：９４℃ ３ ｍｉｎ；９４℃ ３０
ｓｅｃ，６８℃ ３０ ｓｅｃ，７２℃ ３ ｍｉｎ，２５ 循环；７２℃ １０ ｍｉｎ；ＰＣＲ 扩增产物经 １％琼脂糖凝胶电泳检测后，按 ＴＩＡＮＧＥＮ
普通琼脂糖凝胶 ＤＮＡ 回收试剂盒说明书进行凝胶回收，回收纯化后的 ＰＣＲ 产物送上海生工测序。
１．２．６　 测序结果的生物信息学分析

采用 ＮＣＢＩ 网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ． ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）上的 ＢＬＡＳＴ 工具对所测得的序列进行基因序列的相似

性及同源性查找，并利用这些序列进行基因同源性的比较，用 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ） 在

线分析全长序列的开放阅读框（Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ， ＯＲＦ），利用 ＤＮＡＭＡＮ 软件将基因的 ＯＲＦ 序列翻译成氨

基酸，利用 Ｐｒｏｔｐａｒａｍ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｅｂ． ｅｘｐａｓｙ． ｏｒｇ ／ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ／ ）预测蛋白的理化性质，利用 ＰＳＯＲＴ ＩＩ Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｓｏｒｔ．ｈｇｃ．ｊｐ ／ ｆｏｒｍ．ｈｔｍｌ）进行亚细胞定位预测；采用 ＰｒｅｄｉｃｔＰｒｏｔｅｉｎ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｐｒｅｄｉｃｔｐｒｏｔｅｉｎ．ｏｒｇ ／ ）预
测蛋白的二级结构，运用 ＳＷＩＳＳ⁃ＭＯＤＥＬ 对氨基酸序列进行蛋白质三级结构预测分析，用 Ｒａｓｗｉｎ 视图软件得

到该蛋白质三维结构。 用 Ｖｅｃｔｏｒ ＮＴＩ Ａｄｖａｎｃｅ１１．５ 程序进行序列比对分析，用ＭＥＧＡ５．２．２ 软件构建进化树，在
ＳＯＰＭＡ 和 ＳＷＩＳＳ ＭＯＤＥＬ 网站上进行蛋白质结构分析。

２　 结果与分析

２．１　 ＳＳＨ 分析发现 ＦＢＡ 基因与抗旱有关

通过对干旱诱导的 ＳＳＨ 文库中 ６４６ 个经 ＰＣＲ 鉴定的阳性克隆测序，获得 ６３９ 个单一的 ＥＳＴ，经过聚类、
拼接和去除冗余，获得重叠群（ｃｏｎｔｉｇｓ）８９ 条，单拷贝序列 （ｓｉｎｇｌｅｔｏｎ）９７ 条。 对测序获得的 １８６ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ 进

行 Ｂｌａｓｔｎ 和 Ｂｌａｓｔｘ 数据库的序列比对，发现其中 １６６ 条具有同源基因，２０ 条没有匹配项。 具有同源基因的

ＥＳＴ 中 １５４ 条与已知功能的蛋白有同源性，其中果糖⁃ １， ６⁃二磷酸醛缩酶基因 １１ 条，占具有同源性基因的

６．６３％。 表 １ 列出了部分 ＥＳＴｓ。
２．２　 ＦＢＡ 基因的克隆与序列分析

２．２．１　 ＦＢＡ 基因的 ＲＡＣＥ 克隆

在已获得的保守区基础上，以 ３′ＲＡＣＥ 的 ｃＤＮＡ 为模板，经 ２ 轮 ＰＣＲ 之后扩增出大小约 ９００ｂｐ 的单一

ＤＮＡ 片段。 将第二轮 ＰＣＲ 产物进行电泳并对目的条带进行切胶回收纯化测序，测序结果提交 Ｇｅｎｅｂａｎｋ，命
名为 ＢｎＦＢＡ１，基因登录号为 ＭＨ３１６１３１。 经过软件分析，确认此片段大小为 ９７５ ｂｐ，与保守区序列有 ３６８ ｂｐ
的重叠片段，是油菜 ＦＢＡ 的 ｍＲＮＡ３′端序列。
２．２．２　 ＦＢＡ 基因的序列分析

（１） 油菜 ＢｎＦＢＡ１ 基因编码产物的基本性质分析

用 ＤＮＡＭＡＮ Ｖ６ 将测序结果与已知 ＦＢＡ 序列进行拼接，得到 ＦＢＡ 全长序列 １４４０ｂｐ，预测基因的 ＯＲＦ 位

于 ６０—１１７０ 区域（共 １１０７ｂｐ），编码 ３６９ 个氨基酸。
经 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 分析，ＦＢＡ 蛋白序列分子量为 ３８．５１ ＫＤａ，等电点 ６．９２，酸性氨基酸残基（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ）总数为 ７０

个，碱性氨基酸残基（Ａｒｇ＋Ｌｙｓ）总数为 ４７ 个，原子总数为 ５４４５，分子式为 Ｃ１７０５Ｈ２７３８Ｎ４６６Ｏ５２６Ｓ１０，半衰期为 ３０ｈ，
稳定系数 ２９．５１，是稳定蛋白。 较高含量的氨基酸有 Ａｌａ（丙氨酸，１０．６％），Ｌｅｕ（亮氨酸，１０．１％），不含 Ｐｙｌ（苯

１１７５　 １６ 期 　 　 　 谢小玉　 等：油菜 ＦＢＡ 基因克隆、表达分析及其与抗旱性的关系 　
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丙氨酸）和 Ｓｅｃ（丝氨酸）。 亚细胞定位分析表明该蛋白是细胞质蛋白。

表 １　 油菜叶片干旱胁迫下诱导表达的部分基因

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐａｒｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｂｌａｓｔ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｌｅａｖｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

克隆号
Ｃｌｏｎｅ Ｎｏ．

表达序列
标签数量

Ｎｏ． ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ

（ＥＳＴｓ）

同源性
Ｈｏｍｏｌｏｇｙ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

一致性
Ｉｄｅｎｔｉｔｙ ／ ％

期望值
Ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ

（Ｅ⁃ｖａｌｕｅ）

ＣＴＥ８７ Ｃ３Ｈ４ ｔｙｐｅ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ６６ ７×１０－２０

ｃｏｎｔｉｇ３７ ６ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｙｒａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｌｙｒａｔａ ７１ ９×１０－９３

ｃｏｎｔｉｇ３９ １４ ＮＡＣ５ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ９１ ９×１０－８１

ＣＴＥ６８ Ｆ⁃ｂｏｘ ｐｒｏｔｅｉｎ ２ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ７０ ２×１０－６１

ｃｏｎｔｉｇ１５ ６ Ｆ⁃ｂｏｘ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｙｒａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｌｙｒａｔａ ６７ ６×１０－９６

ＣＴＥ８０ ｈｏｍｅｏｂｏｘ⁃ｌｅｕｃｉｎｅ ｚｉｐｐｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ＡＴＨＢ⁃７ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ８０ １×１０－２３

ｃｏｎｔｉｇ２０ ７ ｐｒｏｂａｂｌｅ ｃａｌｃｉｕｍ⁃ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ＣＭＬ２０⁃ｌｉｋｅ Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ ８２ ４×１０－６３

ｃｏｎｔｉｇ１ １１ ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃１，６⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ９２ ３×１０－１１０

ｃｏｎｔｉｇ６ １４ ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｃｅｎｔｅｒ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ８２ ４×１０－２１

ｃｏｎｔｉｇ１６ ８ ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ １００ ８×１０－１２５

ＣＴＥ９ ｐｅｒｏｘｉｓｏｍａｌ ＮＡＤ⁃ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ２ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ９６ ６×１０－１４３

ＣＴＥ７２ ｇａｍｍａ ｃａｒｂｏｎｉｃ ａｎｈｙｄｒａｓｅ ｌｉｋｅ １ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ９９ ４×１０－６４

ＣＴＥ７５ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ６⁃ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｉｒｏｎ⁃ｓｕｌｆｕｒ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ８０ ９×１０－３４

ｃｏｎｔｉｇ６８ ４ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｔｈｙｌａｋｏｉｄａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｐｅｐｔｉｄａｓｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｌｙｒａｔａ ｓｕｂｓｐ． ｌｙｒａｔａ ８８ ４×１０－６１

ｃｏｎｔｉｇ７７ ９ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ ＣＰ４３ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａｐｏｐｒｏｔｅｉｎ Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ ９４ ３×１０－４３

Ｃｏｎｔｉｇ８９ ７ Ｒｉｂｕｌｏｓｅ １，５⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ／
ｏｘｙｇｅｎａｓｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｓｕｂｓｐ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ １００ ３×１０－１０５

ＣＴＥ８９ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｂｅｔａ⁃ｃａｒｂｏｎｉｃ ａｎｈｙｄｒａｓｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ９９ ３×１０－２１

ｃｏｎｔｉｇ４２ １５ ＥＬＩＰ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ ９４ １×１０－６１

（２） 油菜 ＢｎＦＢＡ１ 蛋白高级结构的预测

ＢｎＦＢＡ１ 基因编码的蛋白的二级结构预测结果（图 １）表明，该基因编码的氨基酸序列由 ４３．８５％的 α 螺旋

（ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ） 、３１．２８％的无规卷曲（ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ） 、１７．６０％ 的延伸链（ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ）、７．２６％的 β 转角（ｂｅｔａ
ｔｕｒｎ）构成。

图 １　 ＢｎＦＢＡ１ 蛋白二级结构预测

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＢｎＦＢＡ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

蓝色：α 螺旋； 紫色：无规则卷曲； 红色：延伸链； 绿色：β 转角

ＢｎＦＢＡ１ 蛋白的三级结构预测（图 ２）模型中清晰地看到 α 螺旋和 β 片层结构，与二级结构预测结果基本

一致。
（３） 不同物种间 ＢｎＦＢＡ１ 基因编码蛋白质同源性分析

多重序列比对分析显示甘蓝型油菜 ９４００５ 的 ＢｎＦＢＡ１ 与拟南芥、花生、野生大豆、苜蓿等 ７ 种植物的细胞

质 ＦＢＡ 有 ６９．８％的总体同源性（图 ３）；从构建的系统进化树（图 ４）可看出，甘蓝型油菜 ９４００５ 的细胞质 ＦＢＡ
与拟南芥的细胞质 ＦＢＡ 同源性最高。

２１７５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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图 ２　 ＢｎＦＢＡ１ 蛋白三级结构预测模型

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ３⁃Ｄ ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＢｎＦＢＡ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

２．３　 ＦＢＡ 的表达分析及其与抗旱性关系

２．３．１　 干旱对油菜叶片 ＦＢＡ 表达量的影响

所有提取的叶片总 ＲＮＡ 通过 １．０％琼脂糖凝胶电

泳检测后的结果表明 １８Ｓ 与 ２８Ｓ 条带清晰、明亮，２８Ｓ
条带比 １８Ｓ 条带更亮，两者之比大于 １。 经核酸蛋白检

测仪检测，提取的总 ＲＮＡ 的 ＯＤ２６０ ／ ＯＤ２８０值均在 ２．０—
２．２之间，表明提取的总 ＲＮＡ 完整、质量高、纯度好，达
到了反转录和 ＲＴ⁃ｑＰＣＲ 的要求（图 ５）。

实时荧光定量 ＰＣＲ 结果（表 ２）表明，在干旱胁迫

下，ＦＢＡ 基因的表达量随着干旱胁迫程度的增加而增

加，其中轻度、中度、重度和极度干旱下上升幅度分别为

１．７３％，３．９７％，６．４８％，７．２３％。
２．３．２　 ＦＢＡ 的表达与抗旱性的关系

（１）干旱胁迫下油菜产量、光合特性及 ＦＢＡ 活性的

变化

表 ３ 表明，随着干旱胁迫的加剧，油菜产量、叶片

Ｐｎ、Ｇｓ 以及 Ｔｒ 下降幅度加大。 在轻度、中度、重度和极

度干旱胁迫下，产量分别较对照降低 ４０．７８％、４５．５５％、
５３．６９％、６２．９０％，Ｐｎ 分别较对照降低 １７．９６％、４５．４２％、６５．４３％、８２．７１％，Ｇｓ 分别较对照降低 ３４．０２％、６５．９８％、
８３．５０％、８４．８７％，Ｔｒ 分别较对照降低 ２６．５５％、４７．５７％、７８．１３％、８０．５４％。

表 ２　 干旱胁迫下 ＢｎＦＢＡ１ 基因的表达情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｏｆ ＢｎＦＢＡ１ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＣＫ ＬＤ ＭＤ ＳＤ ＥＤ

ＢｎＦＢＡ１ 基因的表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｏｆ ＢｎＦＢＡ１ ２４．６８６±０．３７１ｃＣ ２５．１１４±０．２０６ｂＢＣ ２５．６６７±０．２２９ｂＡＢ ２６．２８６±０．１４３ａＡ ２６．４７１±０．２２９ａＡ

　 　 表中数据后不同大写 ／ 小写字母表示在 ０．０１ ／ ０． ０５ 水平差异显著； ＣＫ：正常供水 Ｃｏｎｔｒｏｌ； ＬＤ：轻度干旱 Ｌｌｉｇｈｔｌｙ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＭＤ：中度干旱

Ｍｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＳＤ：重度干旱 Ｓｅｖｅｒｅ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＥＤ：极度干旱 Ｅｘｔｒｅｍｅ ｄｒｏｕｇｈｔ

ＦＢＡ 活性随着干旱胁迫的增加而增加，轻度、中度、重度和极度干旱胁迫下，分别比对照高 １８． ４５％、
３１．６９％、３２．３５％、３５．６６％。 而 Ｃｉ 随着干旱胁迫的加剧降低，到重度干旱下达到最低，而极度干旱下又上升；
ＷＵＥ 随着干旱胁迫的加剧不断上升，到重度干旱胁迫下达到最大，极度干旱胁迫下又下降。

表 ３　 干旱胁迫对油菜产量、光合特性及 ＦＢＡ 活性的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｙｉｅｌｄ、ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ＦＢＡ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｒａｐｅｓｅｅｄ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＣＫ ＬＤ ＭＤ ＳＤ ＥＤ

产量 Ｙｉｅｌｄ ／ （ｇ ／ 株） １３．０２±１．２３ａＡ ７．７１±０．５８ｂＢ ７．０９±０．７２ｂＢ ６．０３±０．６９ｃＢ ４．８３±０．４８ｄＣ

Ｐｎ ／ （μｍｏｌ ｍ－２ ｓ－１） ８．１９４±１．０５６ａＡ ６．７２２±１．６３９ｂＢ ４．４７２±０．４３１ｃＣ ２．８３３±０．４１１ｄＤ １．４１７±０．１５３ｅＥ

Ｃｉ ／ （μｍｏｌ ／ ｍｏｌ） ３０６．４８２±２３．６１１６ａＡ ３００．９２６±２８．７０４ｂＢ ２２７．０７４±１７．５９３ ｃＣ １９３．５１９±２２．２２２ ｄＤ ２８７．９６３±２８．７０４ ｂＢ

Ｇｓ ／ （ｍｍｏｌ ｍ－２ ｓ－１） ９５．４±１３．４４ａＡ ６２．９５±１２．４６ｂＢ ３２．４６±４．９２ｃＣ １５．７４３±３．６１ｄＤ １４．４３±２．６２ ｄＤ

Ｔｒ ／ （ｍｍｏｌ ｍ－２ ｓ－１） ０．６６３±０．０９２ａＡ ０．４８７±０．０８４ｂＢ ０．３４７６±０．０３４ｃＣ ０．１４５±０．０３２ｄＤ ０．１２９±０．０２１ ｄＤ

ＷＵＥ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．３１±０．０４９ｄＤ ０．３５３±０．０５８ｃＣ ０．４９８±０．０３３ｂＢ ０．５６３±０．０４７ａＡ ０．３６５±０．０５７ｃＣ

ＦＢＡ 活性 ＦＢＡ ａｃｔｉｖｉｔｙ ／ （Ｕ ／ Ｌ） １０．９９±０．７２７ｂＢ １３．０１８±２．０００ａｂＡ １４．４７３±１．０１８ａＡ １４．５４５±１．１６４ ａＡ １４．９０９±２．２１８ａＡ

　 　 表中数据后不同大写 ／ 小写字母表示在 ０．０１ ／ ０．０５ 水平差异显著； Ｐｎ：净光合速率 Ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ； Ｃｉ：胞间二氧化碳浓度 Ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ

ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ； Ｇｓ：气孔导度 Ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ； Ｔｒ：蒸腾速率 Ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ； ＷＵＥ：水分利用率 Ｗａｔｅｒ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ； ＦＢＡ： 果糖⁃１，６⁃二磷

酸醛缩酶 Ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃１，６⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ
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图 ３　 油菜 ＢｎＦＢＡ１ 与其他植物 ＦＢＡ 多重比对

Ｆｉｇ．３　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｏｆ ＢｎＦＢＡ１ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ
ＢｎＦＢＡ１：油菜果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ＦＢＡ ；ＡｔＦＢＡ：拟南芥果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ＦＢＡ；
ＡｈＦＢＡ：花生果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ ＦＢＡ；ＧｓＦＢＡ：野生大豆果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ ＦＢＡ； ＧａＦＢＡ：
乔木棉果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ａｒｂｏｒｒｅｕｍ ＦＢＡ；ＭｔＦＢＡ：苜蓿果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ ＦＢＡ；ＭｎＦＢＡ：
野桑果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ｍｏｒｕｓ ｎｏｔａｂｉｌｉｓ ＦＢＡ；ＰａＦＢＡ：油梨果糖⁃１，６⁃二磷酸醛缩酶基因 Ｐｅｒｓｅａ ａｍｅｒｉｃａｎａ ＦＢＡ；ＣＳ：共有序列
Ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ。 黑色框中为糖酵解结构域。 灰色背景表示相似度 １００％的氨基酸序列，黑色背景表示相似度 ７５％的氨基酸序列，无
色背景表示相似度 ５０％的氨基酸序列

４１７５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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图 ４　 油菜 ＢｎＦＢＡ１ 的系统进化树

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ｂｅｔｗｅｅｎ ＢｎＦＢＡ１ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

（２）干旱胁迫下 ＦＢＡ 基因表达量、酶活性和油菜产量等指

标的关系

用 ＳＰＳＳ １７．０ 软件分析干旱胁迫处理下油菜 ＦＢＡ 基因

的表达量与酶活性、产量、光合参数的相关性（表 ４）表明，
ＦＢＡ 表达量与 ＦＢＡ 活性呈显著正相关，与 Ｐｎ、Ｇｓ、Ｔｒ 呈极

显著负相关，与产量呈显著负相关。 ＦＢＡ 活性与干旱胁迫

下 Ｐｎ 呈显著负相关，与产量、Ｇｓ、Ｔｒ 呈极显著负相关。

３　 讨论

３．１　 ＦＢＡ 基因与油菜抗旱性密切相关

ＦＢＡ 作为一类重要的糖代谢酶，处于 ６Ｃ 糖可逆地转

化为 ３Ｃ 糖的关键部位，越来越多的证据表明这一家族在

　 图 ５　 总 ＲＮＡ 电泳图

Ｆｉｇ．５　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ
　 Ｍ 代表标记，１ ／ ２ ／ ３ ／ ４ ／ ５ 代表 ＣＫ ／ ＬＤ ／ ＭＤ ／ ＳＤ ／ ＥＤ ／ ，６ ／ ７ ／ ８ ／ ９ ／ １０
为重复；ＣＫ：正常供水 Ｃｏｎｔｒｏｌ； ＬＤ：轻度干旱 Ｌｌｉｇｈｔｌｙ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＭＤ：
中度干旱 Ｍｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＳＤ：重度干旱 Ｓｅｖｅｒｅ ｄｒｏｕｇｈｔ； ＥＤ：极
度干旱 Ｅｘｔｒｅｍｅ ｄｒｏｕｇｈｔ

许多代谢和发育过程中扮演着重要的作用［３１］。 近年

来，ＦＢＡ 相继在拟南芥［８］、番茄［１６］、黄瓜［３１］ 等不同的物

种中展开了研究，发现 ＦＢＡ 基因除了受光照、温度、盐
等非生物因素的胁迫外， 还参与了植物的干旱调

控［８，１７］。 本研究从干旱胁迫下的 ＳＳＨ 文库分析发现

ＦＢＡ 参与油菜对干旱胁迫的应答；干旱胁迫下，油菜

ＢｎＦＢＡ１ 基因表达量和酶活性增加，这与拟南芥的研究

结果相同［２５］。 这说明 ＦＢＡ 是干旱胁迫响应基因。
干旱胁迫导致油菜叶片 Ｇｓ、Ｔｒ、Ｐｎ 和产量下降；在

轻度 （ Ｌｉｇｈｔｌｙ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＬＤ）、中度 （ Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｒｏｕｇｈｔ，
ＭＤ） 和重度 （ Ｓｅｖｅｒｅ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＳＤ） 胁迫下， Ｃｉ 下降、
ＷＵＥ 提高，而在极度干旱（Ｅｘｔｒｅｍｅ ｄｒｏｕｇｈｔ， ＥＤ）下，Ｃｉ
上升、ＷＵＥ 下降，可能是由于干旱胁迫下果糖⁃ １，６⁃二磷

酸醛缩酶参与糖酵解，分解葡萄糖，使细胞内糖分降低，
水势升高，气孔关闭；而在极度干旱（ＥＤ）下由于气孔关闭时间较长，Ｃｉ 升高，细胞内 ｐＨ 值降低，水势降低，ＷＵＥ
下降，Ｐｎ 下降，果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩酶参与糖酵解并合成甘油来调节细胞内渗透压以提高油菜抗旱性。

表 ４　 油菜产量、基因表达量、酶活性、净光合速率的相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ， ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ， Ｐｎ， ｙｉｅｌｄ

指标
Ｉｎｄｅｘ

产量
Ｙｉｅｌｄ

ＦＢＡ 表达量
ＦＢＡ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ

ＦＢＡ 活性
ＦＢＡ ａｃｔｉｖｉｔｙ

净光合速率
Ｐｎ

气孔导度
Ｇｓ

蒸腾速率
Ｔｒ

水分利用率
ＷＵＥ

胞间 ＣＯ２浓度

Ｃｉ

产量 Ｙｉｅｌｄ １
ＦＢＡ 表达量
ＦＢＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ －０．８９７∗ １

ＦＢＡ 活性
ＦＢＡ ａｃｔｉｖｉｔｙ －０．９６７∗∗ ０．９２０∗ １

净光合速率 Ｐｎ ０．８９７∗ －０．９９５∗∗ －０．９２３∗ １
气孔导度 Ｇｓ ０．９４５∗ －０．９７２∗∗ －０．９８１∗∗ ０．９６６∗∗ １
蒸腾速率 Ｔｒ ０．９２１∗ －０．９９５∗∗ －０．９３５∗∗ ０．９８４∗∗ ０．９８３∗∗ １
水分利用率 ＷＵＥ －０．５２８ ０．５８１ ０．６５６ －０．５２５ －０．６８７ －０．６２３ １
胞间 ＣＯ２浓度 Ｃｉ ０．４７１ －０．５６９ －０．６１４ ０．５１３ ０．６６ ０．６０４ －０．９９４∗∗ １
　 　 ∗∗： 在 ０．０１ 水平（双侧）上显著相关；∗： 在 ０．０５ 水平（双侧）上显著相关
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３．２　 克隆的油菜 ＢｎＦＢＡ１ 基因属于胞质型 ＦＢＡ
干旱处理小麦 ７ｄ 后，包括果糖⁃ １，６⁃二磷酸醛缩酶在内的一系列参与卡尔文循环的酶基因表达协同下

调［３２］。 而本研究表明，干旱胁迫下 ＢｎＦＢＡ１ 基因表达上调，ＦＢＡ 基因表达量、ＦＢＡ 酶活性与油菜叶片 Ｐｎ、产量

呈显著负相关。 对成功克隆的 ＢｎＦＢＡ１ 同源的氨基酸序列对比显示甘蓝型油菜 ９４００５ 的 ＦＢＡ 与拟南芥、花
生、大豆、苜蓿等 ７ 种植物的细胞质 ＦＢＡ 有 ６９．８％的总体同源性；与拟南芥的细胞质 ＦＢＡ 同源性最高。 这表

明 ＦＢＡ 在进化过程中保证了足够的遗传稳定性，克隆的 ＢｎＦＢＡ１ 基因属于胞质型 ＦＢＡ，这与亚细胞定位预测

结果一致。
３．３　 需进一步研究的问题

前人研究表明，ＦＢＡ 基因一方面改变植物糖类物质的代谢，另一方面可调节植物的生殖生长［２５］，本研究

中干旱胁迫下油菜产量降低是否是由于 ＦＢＡ 促进生殖生长提前而导致产量下降，还需进一步研究。 同时，后
期实验进一步发掘更多的 ＦＢＡ 基因，进一步分析蛋白二级、三级结构与抗旱性的关系，深入研究胞质型 ＦＢＡ
调控糖代谢和生殖生长的过程及该基因家族在油菜干旱胁迫下的调节机制。

４　 结论

从油菜中成功克隆获得 １ 条 ＦＢＡ 基因，该基因与油菜抗旱性密切相关，属于胞质型 ＦＢＡ。
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