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茎瘤芥 BXL 基因家族的全基因组鉴定及
在瘤状茎膨大过程中的表达分析

赖彪,陈春帆,刘春渝,朱纯真,杜丽娜

长江师范学院现代农业与生物工程学院,重庆４０８１００

摘要　为深入解析BXL 家族基因在茎瘤芥发育中的功能,利用生物信息学方法从茎瘤芥全基因组鉴定出

１６个BjuBXL,并系统分析了BjuBXL 家族蛋白的理化性质、基因结构、保守基序、染色体定位和在茎膨大过程

中的表达.结果表明:１６个BjuBXL 基因分为７类,共２个亚族,其中BjuBXL１Ｇ１~ BjuBXL１Ｇ４与拟南芥中

参与细胞壁代谢和植物发育的AtBXL１亲缘关系相近;７个BjuBXL 定位于 A 亚基因组的５条染色体上,８个

定位于B亚基因组的４条染色体上;荧光定量PCR分析表明BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在茎膨大过程中均明显

上调,而且在茎的内髓区(P２~P４)表达量均显著高于外髓区(P１),可能参与茎膨大过程中茎内髓区的细胞壁代谢.
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　　木聚糖是双子叶植物次生壁中主要的半纤维素

成分,是由βＧ１,４木糖苷键连接DＧ木糖残基为主链

的复杂分子多聚糖.木聚糖的水解在一系列酶的作

用下完成,其中,内切βＧ１,４Ｇ木糖酶(βＧ１,４ＧendoxyＧ
lanase,EC３．２．１．８)和βＧDＧ木糖苷酶(βＧDＧxylosiＧ
dase,BXL,EC３．２．１．３７)是水解木聚糖主链的关键

酶.不溶性的木聚糖首先由内切木糖酶催化水解为

较短的可溶性的低聚木糖,然后由BXL从非还原性

末端进一步水解为木糖[１Ｇ２].BXL是木聚糖完全降

解的关键酶,已广泛应用于食品、能源、造纸等行

业[３Ｇ５].目前,国内外对 BXL的研究主要集中在细

菌和真菌等微生物,对植物中BXL的研究较少[１Ｇ２].
目前已从小麦粉[１]、大麦幼苗[６]、拟南芥的茎[７]等植

物材料中分离得到BXL.多数植物 BXL属于第３
族糖苷水解酶(family３ofglycosidehydrolases,

GH３)[６Ｇ８].BXL的氨基酸序列具有 GH３家族保守

的NＧ端和CＧ端催化域,其中含有可能参与底物结合

的 WGR和 KH 基序[７Ｇ９].BXL催化低聚木糖水解

的过程是一种酸碱催化反应,在其活性位点上有２
个关 键 催 化 氨 基 酸 残 基:亲 核 催 化 的 天 冬 氨 酸

(Asp)和酸碱催化谷氨酸(Glu)[６Ｇ７,１０].

目前关于BXL 家族基因在植物上的功能研究

还很少.在模式植物拟南芥上AtBXL１的下调表

达导致细胞壁组分改变,且果荚变小和种子变少,可
能参与了细胞壁半纤维素代谢和植物发育,此外,

AtBXL１还受到黑暗和糖饥饿处理的诱导[１１Ｇ１３].
有研究对杨树(Populustrichocarpa)BXL 家族基

因进行了全基因组鉴定和表达分析,并发现氮处理

可诱导３个PtBXL 基因在上部茎干中的表达[１４].
此外,在梨(Pyruspyrifolia)[１５]、草莓(Fragaria
ananassa)[１６Ｇ１７]和桃(Prunuspersica)[１８]果实上的

研究表明BXL 可能参与果实成熟过程中的质地

变化.
茎用芥菜属于十字花科芸薹属芥菜种的变种,

包括茎瘤芥(Brassicajunceavar．tumida Tsenet
Lee)、笋子芥(B．junceavar．carassicaulis)和抱子

芥(B．junceavar．gemmifera)[１９].芥菜是由二倍

体B．rapa(AA)和B．nigra(BB)杂交后经自然的

染色体加倍而形成的异源四倍体(AABB)物种[２０].
茎瘤芥的瘤状膨大的茎是其收获器官,可鲜食,亦是

加工腌制榨菜的优异原料.茎瘤芥在发育过程中瘤

状茎的膨大与光周期和温度等外界环境条件和激素
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水平如生长素、赤霉素和细胞分裂素相关[２１Ｇ２２].茎

瘤芥发育过程中茎的膨大是由细胞增殖、细胞膨大

和分化这些基本细胞活动参与的复杂的过程[２３].
研究表明,细胞壁代谢相关的多聚半乳糖醛酸酶

(PG)和木葡聚糖内转糖苷酶/水解酶(XTH)在瘤

状茎膨大过程中基因表达显著提高,可能在茎瘤芥

茎膨大中发挥着重要的作用[２４Ｇ２５].
目前茎瘤芥基因组测序已完成,为从基因组水

平研究茎瘤芥提供了重要基础[２０].本研究利用生

物信息学技术,筛选茎瘤芥BjuBXL 家族基因并进

行生物信息学分析,并通过实时荧光定量技术对茎

瘤芥BjuBXL１Ｇ１/２基因在瘤状茎不同组织、发育

阶段和部位的表达进行分析,旨在为研究BjuBXL
在茎瘤芥发育中的功能提供基础,并为茎瘤芥品质

改良提供候选基因.

1　材料与方法

1.1　试验材料

用于实时荧光定量PCR检测的茎瘤芥样品采

自‘永安小叶’品种,９月中旬播种育苗,１个月后移

植,种植于重庆涪陵区长江师范学院校内实验基地,
采用 正 常 的 水 肥 管 理.为 研 究 BjuBXL１Ｇ１ 和

BjuBXL１Ｇ２基因在瘤状茎不同发育阶段和茎不同

部位的表达,在茎瘤芥的瘤状茎膨大过程中于瘤状

茎直径２、４、６、８和１０cm 五个发育阶段取样,分别

标记为D１~D５.D１阶段取整个茎,D２~D４阶段

时取瘤状茎最大横切面１cm 厚度的茎组织,并从表

皮到内髓等距分为２个部分取样,分别标记为 D２/

D３/D４ＧP１和 D２/D３/D４ＧP２.D５阶段时取瘤状茎

最大横切面１cm 厚度的茎组织,并从外层到内髓等

距分为４个部分取样,分别标记为 D５ＧP１~D５ＧP４.
并取其他组织样品包括:根、叶(成熟叶)、花、茎组织

(D４ＧP２).取样后迅速放入液氮中,置于－８０℃冰箱

保存.
1.2　茎瘤芥 BjuBXL 基因家族成员的鉴定

首先,参照文献[１１],确定拟南芥中BXL 基因

家族成员,利用拟南芥信息资源网(TAIR,http://

www．arabidopsis．org)提取拟南芥中的７个BXL
家族基因的蛋白序列,利用Blastp软件对其在已经

发布的茎瘤芥基因组中进行比对[２０],筛选出与拟南

芥同源性高的BXL 序列,并逐一进行序列分析和

验证,最终获得茎瘤芥BjuBXL 基因家族成员候选

基因.

1.3　茎瘤芥 BjuBXL 基因家族成员的基本特性

分析

利 用 在 线 软 件 ExPASy(ExPASy,http://

www．expasy．org/tools/)预测茎瘤芥BjuBXL家族

成员蛋白的分子质量、等电点和亲疏水性.利用在

线软件 PSORTⅡ (https://www．genscript．com/

psort．html)对蛋白进行亚细胞定位预测.
1.4　多重序列比对和构建系统进化树

利用 ClustalX 和 Gendoc 软 件 将 茎 瘤 芥

BjuBXL氨基酸序列进行多重序列比对分析.利用

ClustalX 和 MEGA５．０软件,通过邻接法(BootＧ
strap设定为１０００)构建茎瘤芥和拟南芥BXL系统

进化树.
1.5　茎瘤芥 BjuBXL 基因家族的基因结构、保守基

序和染色体定位分析

　　使用软件 TBtools软件,根据已经发布的茎瘤

芥基因组注释数据[２０],分析BjuBXL 家族成员的

的外显子Ｇ内含子结构和染色体定位信息[２６].应用

MEME(http://memeＧsuite．org/tools/meme)[２７]预

测茎瘤芥BXL的保守基序,并利用 TBtools软件对

Motif元件作图.
1.6　茎瘤芥 BjuBXL 在不同发育阶段茎的转录组

中的表达分析

　　下载已发布的茎瘤芥不同发育阶段茎的转录组

数据(SRP１５１３２０),该数据库使用的材料为‘涪杂２
号’茎瘤芥４个不同膨大阶段的茎组织(Stage１~
Stage４直径分别为２、４、６和８cm),共３个生物重

复[２８].通过该转录组数据库分析茎瘤芥BjuBXL
家族成员在不同发育阶段茎中的表达模式.
1.7　实时荧光定量 PCR

实时荧光定量PCR在 ABIQuantStudio３ReＧ
alＧTimePCRSystem 上进行,以茎瘤芥TUB 基因

为内参[２４],运用２－ΔΔCT法进行数据分析[２９].使用的

引 物 如 下:BjuBXL１Ｇ１ＧF:GAAGGGATTGTTＧ
GACGGAGT,BjuBXL１Ｇ１ＧR:GCCCAAGATTAGＧ
CATACGG; BjuBXL１Ｇ２ＧF: CCGAACACTCＧ
CGTTTCTGTC,BjuBXL１Ｇ２ＧR:CCACTCGTAGCＧ
CTCCAATACC; BjuTUBＧF: GCGTCTTGTCＧ
CGTGAGATTGC,BjuTUBＧR:GCCGAGATGAGＧ
GTGGTTAAGGT.

2　结果与分析

2.1　茎瘤芥 BjuBXL 基因家族鉴定及序列分析

为鉴 定 茎 瘤 芥 中 BjuBXL 基 因 家 族,利 用

６５１
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Blastp软件将拟南芥BXL 家族基因(AtBXL１Ｇ７)
的氨基酸序列在茎瘤芥基因组数据库中搜索,共筛

选到１６个 BjuBXL 家族成员.将茎瘤芥 BjuBXL
家族成员与拟南芥 AtBXL１~７进行系统进化分

析,根据其与拟南芥中 AtBXL的同源关系进行排

序 命 名 (图 １A),与 AtBXL１ 聚 类 的 有 ４ 个

(BjuBXL１Ｇ１~BjuBXL１Ｇ４),与 AtBXL２聚类的有１个

(BjuBXL２),与 AtBXL３聚类的有４个(BjuBXL３Ｇ１~
BjuBXL３Ｇ４),与 AtBXL４聚类的有２个(BjuBXL４Ｇ１
和４Ｇ２),与 AtBXL５聚类的有１个(BjuBXL５),与
AtBXL６聚类的有２个(BjuBXL６Ｇ１和６Ｇ２),与 AtＧ
BXL７聚类也有２个(BjuBXL７Ｇ１和７Ｇ２).BXL 家

族基因分为２个亚类,亚类１包括:BXL１~５,亚类

２包括BXL６和BXL７.

　方框内为 WGR和KH保守位点,实心三角形为推测的亲核催化氨基酸残基位点(Asp)和酸碱催化氨基酸残基位点(Glu),空心三角形为推测

的酸碱催化氨基酸残基替代位点(Glu).TheredboxesindicateconservedWGRandKH motifs．SolidtrianglesrepresenttheputativecatalyticnuＧ
cleophile(Asp)andputativecatalyticacid/base(Glu)．Hollowtrianglesrepresenttheputativealternativecatalyticacid/baseresidue(Glu)．

图１　BjuBXL家族基因系统进化(A)和序列比对(B)分析

Fig．１　Thephylogenictree(A)andmultiplealignment(B)ofBjuBXLgenefamily

７５１
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　　１６个BjuBXL蛋白序列比对分析显示(图１B),
它们均含有 WGR和这２个参与底物结合的保守位

点,此外,它们还均包含木糖水解酶２个保守的活性

位点氨基酸残基即亲核催化氨基酸残基 Asp和２
个候选的酸碱催化氨基酸残基 Glu[６Ｇ７,９].

茎瘤芥中BjuBXL 家族基因理化性质分析(表
１)显示,BjuBXL 家族基因的推测蛋白最短为７６９
个氨基酸(BjuBXL７Ｇ１,BjuA０２７７１４),最长为９８４
个氨 基 酸 (BjuBXL５,BjuB０２５１１３);分 子 质 量 为

８３．３７~１０９．３２ku;等电点介于５．４４~９．０１,其中有

１２个BjuBXL蛋白的等电点大于７,偏碱性.亲疏

水性均值(GRAVY)为－０．２７３~－０．０４９,均小于

０,表明BjuBXL均为亲水性蛋白;亚细胞定位预测

结果显示,７个定位于线粒体,６个定位于内质网,２

个定位于细胞外,１个定位于高尔基体.
2.2　茎瘤芥 BXL 家族基因的结构和保守基序分析

对BjuBXL 的基因结构进行比较分析,结果表

明,BjuBXL 家族基因所含外显子和内含子数量差

异较大.亚类１(BXL１~５)的外显子数量较多,为
５~１１个,其中,BjuBXL２外显子数量最多,为１１
个;而亚类２(BXL６和BXL７)中外显子数量较少,
为３~５个(图２).

利用 MEME在线网站分析BjuBXL 的 Motif
元件及保守序列(图２),结果显示:所有的BjuBXL
的氨基酸序列均含有１０个保守的 Motif元件.保

守位点 WGR和 KH 分别位于 Motif２和 Motif１,
亲核催化氨基酸位点(Asp)和酸碱催化氨基酸位点

(Glu)分别位于 Motif４和 Motif７.
表１　茎瘤芥BXL基因家族蛋白理化性质

Table１　ThephysicochemicalpropertiesofproteinofBXLgenefamilyinBrassicajunceavar．tumida

基因名称

Genename

基因序号

Gene
accessionNo．

ORF长度/bp
ORF

length

蛋白质
长度/aa
Protein
length

蛋白质
分子质量/ku
Molecular
weight

理论等电点

Theoretical
pI

亲疏水性
均值

GRAVY

亚细胞定位

Subcellular
localization

BjuBXL１Ｇ１ BjuB０３７５２４ ２３１９ ７７２ ８３．６４５ ８．９９ －０．０７２
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL１Ｇ２ BjuA００５９１７ ２３１９ ７７２ ８３．３７２ ８．９７ －０．０７３
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL１Ｇ３ BjuA００５９１３ ２６３７ ８７８ ９５．３２６ ８．７８ －０．１２８
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL１Ｇ４ BjuA０３１８２２ ２６３７ ８７８ ９５．６４３ ８．２２ －０．１２６
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL２ BjuA０３７６９１ ２７９９ ９３２ １０１．４９３ ９．０１ －０．１６７ 细胞外Extracellular

BjuBXL３Ｇ１ BjuA０２７３６６ ２３２５ ７７４ ８３．６６５ ５．４４ －０．０４９
内质网

Endoplasmicreticulum

BjuBXL３Ｇ２ BjuB０３０５２３ ２３２５ ７７４ ８３．７８８ ８．１５ －０．１３５
细胞外

Extracellular

BjuBXL３Ｇ３ BjuB０３６２２１ ２８４４ ９４７ １０３．０４９ ７．０２ －０．２２７
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL３Ｇ４ BjuB００９７２１ ２８９２ ９６３ １０４．６９２ ８．４７ －０．１７４
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL４Ｇ１ BjuA００８５３６ ２３３４ ７７７ ８３．５２５ ６．７４ －０．０９２ 高尔基体 Golgi

BjuBXL４Ｇ２ BjuB００１８０２ ２９０１ ９６６ １０４．６０７ ７．０５ －０．２７３
线粒体

Mitochondrial

BjuBXL５ BjuB０２５１１３ ２９５５ ９８４ １０９．３１８ ８．４４ －０．２４５
内质网

Endoplasmicreticulum

BjuBXL６Ｇ１ BjuB００９７７６ ２３７９ ７９２ ８６．５１４ ５．７７ －０．１７４
内质网

Endoplasmicreticulum

BjuBXL６Ｇ２ BjuB０３６１４２ ２３３７ ７７８ ８４．９６７ ５．６４ －０．１７４
内质网

Endoplasmicreticulum

BjuBXL７Ｇ１ BjuA０２７７１４ ２３１０ ７６９ ８３．８７７ ８．６５ －０．１７９
内质网

Endoplasmicreticulum

BjuBXL７Ｇ２ BjuB０２９９２８ ２３９１ ７９６ ８６．７４３ ８．６８ －０．１３５
内质网

Endoplasmicreticulum

2.3　茎瘤芥 BXL 基因家族的染色体定位分析

茎瘤 芥 基 因 组 包 括 A(J０１ＧJ１０)和 B(J１１Ｇ
J１８)２个亚基因组,共１８条染色体[２０].利用基

因组信息分析了１６个BjuBXL 家族成员在染色
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图２　BjuBXL基因家族基因结构和保守位点分析

Fig．２　ThestructureandmotifanalysisofBjuBXLgenefamily
体上的定位(图３).结果显示:１５个BjuBXL 分

别定位于９条染色体上,其中有７个定位于 A 亚

基因组,包括BjuBXL１Ｇ２和BjuBXL１Ｇ３在J０１
号染 色 体 上,BjuBXL４Ｇ１ 在 J０２ 号 染 色 体 上,

BjuBXL３Ｇ１和 BjuBXL７Ｇ１ 在 J０７ 号 染 色 体 上,

BjuBXL１Ｇ４在J０９号染色体上和 BjuBXL２在

J０９号 染 色 体 上;有 ８ 个 定 位 于 B 亚 基 因 组,

BjuBXL３Ｇ４和BjuBXL６Ｇ１在J１２号染色体上,

BjuBXL５ 在 J１５ 号 染 色 体 上,BjuBXL７Ｇ２ 和

BjuBXL３Ｇ２在 J１７ 号 染 色 体 上,BjuBXL６Ｇ２、

BjuBXL３Ｇ３和BjuBXL１Ｇ１在J１８号染色体上;
而 BjuBXL４Ｇ２ 定 位 于 未 组 装 到 染 色 体 上 的

Scaffold００１５３.
2.4　茎瘤芥 BXL 基因家族的表达分析

利用公开的茎瘤芥不同发育阶段茎的转录组数

据库[２８],分析１６个BjuBXL 在瘤状茎膨大过程中

的表达情况(图４).结果显示:１６个BjuBXL 的表

达聚为两大类,聚类１包括７个BjuBXL,它们在瘤

状茎膨大过程中表达水平较低且变化不明显;聚类

２包括９个BjuBXL,它们在瘤状茎膨大过程中表

达 水 平 有 较 大 变 化,其 中 BjuBXL１Ｇ１ 和

BjuBXL１Ｇ２在瘤状茎膨大过程中明显上调,这表

明BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２可能参与茎瘤芥瘤

状茎的膨大.
2.5　茎瘤芥 BjuBXL1Ｇ1 和 BjuBXL1Ｇ2 的表达分析

利用荧光定量PCR对BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２
在茎瘤芥不同组织、茎的不同发育阶段和不同部位的表

达进行了分析(图５).组织表达结果显示(图５A),

BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２的组织表达模式相似,在
根、叶、花、果荚和膨大的茎中均有表达,其中在花和
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图３　BjuBXL基因家族染色体定位分析

Fig．３　ThechromosomelocationofBjuBXLgenefamily

图４　BjuBXL基因家族在茎瘤芥不同

发育阶段瘤状茎转录组中的表达热图

Fig．４　HeatmapofBjuBXLgeneexpressioninfour

developmentalstagesofsteminBrassicajunceavar．tumida

膨大的茎中表达水平较高,在果荚中表达水平最低.

BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在茎的不同发育阶段

的表达显示,随着瘤状茎的膨大,BjuBXL１Ｇ１和

BjuBXL１Ｇ２的表达均显著上调,尤其从 D３(直径

为６cm)阶段开始显著增加,D５阶段达到最高.在

同一发育阶段茎的不同部位中的表达比较发现,

BjuBXL１Ｇ１和 BjuBXL１Ｇ２的表达模式也一致,

在茎内髓区的表达均显著高于外髓区(P１),例如:

BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在 D３ＧP２中的表达分

别是D３ＧP１中的５．６４倍和５．３９倍,在 D５ＧP４中的

表达分别是 D５ＧP１ 的 ２．８９ 倍和 ５．０２ 倍,这表明

BjuBXL１Ｇ１和 BjuBXL１Ｇ２功能可能一致,参与

茎瘤芥瘤状茎膨大过程中茎的内髓区的细胞代谢.

3　讨　论

我国茎瘤芥的生产主要集中在重庆、四川和浙

江等省市,其中重庆是我国茎瘤芥的核心种植区和

主要加工区域,２０１６年种植面积达１０万hm２以上,
总产量２８０万t,茎瘤芥产业是重庆市提高农民收入

和助推扶贫攻坚的重要产业之一[３０].茎瘤芥在生

长发育过程中易出现空心、先期抽薹等现象,从而影

响了其产量和品质.因此,研究茎瘤芥的发育具有

重要的意义.
半纤维素是植物细胞壁中的主要成分之一.

BXL负责将低聚木糖和木二糖水解为木糖单体,是
细胞壁半纤维素降解的关键限速酶[２].目前,关于

BXL的研究主要在微生物上,除了模式植物拟南芥

和杨树外,很少对BXL 基因家族有所研究.本研

究利用生物信息学分析方法从茎瘤芥基因组数据库

中共鉴定到１６个BjuBXL 基因并分析了它们在茎

膨大过程中的表达.
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图５　BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在茎瘤芥不同器官(A)、茎的不同发育阶段(B)的表达分析

Fig．５　ChangesoftranscriptionlevelsofBjuBXL１Ｇ１andBjuBXL１Ｇ２indifferentorgans(A)

anddifferentdevelopmentalstages(B)inBrassicajunceavar．tumida

　　本研究通过对拟南芥BXL 家族基因在茎瘤芥

基 因 组 中 进 行 BLAST 分 析,发 现 拟 南 芥 中

AtBXL１~７在茎瘤芥中均有１~４个相应的同源基

因,通 过 系 统 进 化 分 析 把 BjuBXL 归 为 ７ 类

(BXL１Ｇ７),２个亚族(图１).Chen等[１４]从杨树中鉴

定了１０个PtBXL 家族基因也归为２个亚族,本研

究结果与之一致.序列比对和保守基序分析发现

１６个BjuBXL 在 Motif２和 Motif１上分别含有

WGR和 KH 保守位点.在拟南芥中的研究表明该

保守位点参与底物的结合[７].茎瘤芥属于异源四倍

体(AABB),分为 A 和B两个亚基因组,共１８条染

色体[２０].本 研 究 染 色 体 定 位 预 测 发 现 有 ７ 个

BjuBXL 定位于 A亚基因组中的５条染色体上,８
个BjuBXL 定位于 B亚基因组的４条染色体上.

BjuBXL１ 和 BjuBXL３ 均 有 ４ 个 同 源 基 因,

BjuBXL１有３个同源基因定位于 A亚基因组的J０１
和J０９染色体上,另一个同源基因定位于B亚基因组

的J１８染色体上;BjuBXL３有１个同源基因定位于

A亚基因组的J０７染色体上,其他３个同源基因分别

定位于B亚基因组的J１２、J１７和J１８染色体上.
研究表明,拟南芥中AtBXL１主要在茎组织中

表达[３１].本研究中组织表达分析显示 BjuBXL１
表达水平最高的组织是花和膨大的茎组织.茎瘤芥

发育过程中茎的快速膨大与果实成熟过程中的膨大

有一定的相似性.有研究表明BXL 参与果实质地

变化,例如:在日本梨中βＧDＧ木糖苷酶基因PRXYL
在果实成熟和采后衰老过程中积累[１５];草莓βＧDＧ木

糖苷酶(FaXyl１)基因在果实成熟软化过程中表达

量高并具有较高βＧ木糖苷酶活性,且其表达受各种

植物激素的调控[１６Ｇ１７];桃PpXyl的表达与果实冷

害症状的絮败指标呈负相关[１８].茎瘤芥在茎的膨

大过程中进行着复杂的细胞增殖、细胞膨大和分化

等细胞活动,因此,茎的膨大与细胞壁代谢相关酶密

切相关[３２].转录组数据显示茎瘤芥中 BjuBXL１
的２个同源基因BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在茎

膨大过程中明显上调.qRTＧPCR 进一步验证了

BjuBXL１Ｇ１和 BjuBXL１Ｇ２的表达,并发现它们

在茎瘤芥膨大茎的不同部位有显著差异,表现为从

外层到内髓 (P１~P４)其表达显著上调,这表明

BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２主要参与茎瘤芥茎膨

大过程中茎内髓区组织细胞壁的代谢.有研究对茎

瘤芥发育过程中瘤状茎细胞分裂和核内再复制发生

的时空变化进行了分析,结果表明茎瘤芥茎膨大过

程中茎的外层细胞主要进行细胞增殖,而内髓区细

胞通过核内再复制而增大,而且发现细胞壁重构酶

基因BjXTH１和BjXTH２在核内的复制细胞中
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专一地表达[２３].BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在膨

大茎的内髓区的表达水平最高,可能与内髓区细胞

增大过程中细胞的代谢相关.本研究所使用的‘永
安小叶’茎瘤芥品种的口感好,但在茎膨大过程中,
茎的髓部容易出现空心现象从而影响其商品价值.

BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２在茎快速膨大过程中

在中心髓部的表达显著升高是否与内髓区域的空心

的发生相关,也值得进一步研究.
综上,本研究从茎瘤芥中鉴定了１６个BXL 基

因,其中BjuBXL１Ｇ１和BjuBXL１Ｇ２基因在茎瘤

芥的茎膨大过程中可能具有重要功能,可为进一步

研究BXL 在茎瘤芥发育中的作用提供科学依据.
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GenomeＧwideidentificationofBXLfamilygenesinBrassicajunceavar．
tumidaandtheirexpressionduringswellingofstem

LAIBiao,CHENChunfan,LIUChunyu,ZHUChunzhen,DULi’na

SchoolofAdvancedAgricultureandBioengineering,YangtzeNormalUniversity,
Chongqing４０８１００,China

Abstract　InordertofurtheranalyzethefunctionsofBXLfamilygenesinthedevelopmentof
stem,１６genesencodingputativeBXLproteinswereidentifiedinthewholegenomeofBrassicajuncea
var．tumidawithbioinformaticsmethods．Thegenestructureandconservedmotifs,chromosomaldistriＧ
butionandgeneexpressionduringtheswellingofstemofBjuBXLfamilygenesandthephysicochemiＧ
calpropertiesofBjuBXL familyprotein weresystematicallyanalyzed．Theresultsshowedthat１６
BjuBXLgeneswereclassifiedinto７categoriesand２subＧfamiliesaccordingtothephylogenetictreeaＧ
nalysis,amongwhichBjuBXL１Ｇ１,BjuBXL１Ｇ２,BjuBXL１Ｇ３andBjuBXL１Ｇ４arecloselyrelatedto
AtBXL１,whichisinvolvedincellwallmetabolismandplantdevelopmentinArabidopsis．７BjuBXL
geneswerelocatedin５chromosomesofAsubgenomesand８BjuBXLgenesarelocatedin４chromoＧ
somesofBsubgenomes．TheresultsoffluorescencequantitativePCRanalysesshowedthatthetranＧ
scriptionallevelsofBjuBXL１Ｇ１andBjuBXL１Ｇ２wereupＧregulatedobviouslyduringtheswellingof
stem．Theexpressionintheinnerpith(P２ＧP４)weresignificantlyhigherthanthatinregionsoftheouter
pithofswollenstem (P１),indicatingthatBjuBXL１Ｇ１andBjuBXL１Ｇ２mayplayanessentialroleinthe
cellwallmetabolismofinnerpithduringtheswellingofstem．

Keywords　stem mustand;Brassicajunceavar．tumida;BXL;geneexpression;stemswelling;
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