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摘 要：【目的】Aux/IAA作为重要的生长素原初响应因子参与到植物的各个生长发育阶段。为了解Aux/IAA家族基因

在龙眼花芽分化过程中的作用，对DlIAA基因家族进行全基因组鉴定和分析，并研究其在外源激素处理下的表达模

式。【方法】利用生物信息学方法对Aux/IAA基因家族进行全基因组鉴定与分析，基于RNA-seq数据库分析DlIAA基因

家族的表达，利用qRT-PCR探究DlIAA基因家族在龙眼花芽分化过程中和外源 IAA处理下的表达情况。【结果】利用龙

眼参考基因组数据，鉴定出18个DlIAA基因，依据龙眼、苹果、拟南芥和番茄之间的系统发育关系，可将进化树分为4

大类7个亚族。结果表明，DlIAA基因家族与苹果具有较高的同源性，而与拟南芥、番茄的亲缘关系较远。基因结构和

结构域中同一类群的不同DlIAA基因家族成员具有较高的相似度。启动子中顺式元件的分布表明，DlIAA基因表达不

仅受生长素（AuxREs、TGA-element和TGA-box）的调节，还受其他激素和生长环境的调节。DlIAA基因家族在龙眼9

个不同组织中表现出不同的表达模式，且部分DlIAA基因为组织特异性基因。通过对不同品种龙眼花芽的3个RNA-

seq数据库筛选发现，有5个候选基因（D1IAA2、D1IAA4、D1IAA7、D1IAA15和D1IAA17）均显示出较低的表达量，表明

其功能与龙眼花芽分化可能存在一定的关系。进一步的 qRT-PCR 分析表明，DlIAA2 和 DlIAA17 可能在开花诱导

中起作用。DlIAA对外源 IAA的反应结果表明，5个候选基因在 100 μmol · L-1 IAA处理下被不同程度地诱导表达，

且在 500 μmol · L- 1浓度下均显著上调。【结论】转录组数据显示 DlIAA 基因参与了龙眼花芽分化过程，DlIAA2 和

DlIAA17可能在开花诱导中起作用。

关键词：龙眼；Aux/IAA基因家族；生物信息学；定量分析

中图分类号：S667.2 文献标志码：A 文章编号：1009-9980(2021)11-1839-15

收稿日期：2021-04-08 接受日期：2021-08-01

基金项目：国家自然科学基金（32102343）；福建农林大学科技创新基金（KFA20028A）

作者简介：梁钒，男，在读硕士研究生，研究方向为果树遗传育种。Tel：18960826319，E-mail：1589277988@qq.com

*通信作者Author for correspondence. Tel：18059062059，E-mail：zsq333555@163.com；Tel：13328676575，E-mail：lhzeng@fafu.edu.cn

Genome- wide characterization and expression analyses of the auxin/in-
dole-3-acetic acid（Aux/IAA）gene family in Longan（Dimocarpus longan
Lour.）
LIANG Fan1,2, ZHANGYiyong1,2, ZHANG Mengyuan1,2, FANGTing1,2, ZHENG Shaoquan3*, ZENG Lihui1,2*

(1College of Horticulture, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, Fujian, China; 2Institute of Horticultural Plant

Genetics and Breeding, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, Fujian, China; 3Fruit Research Institute, Fujian

Academy of Agricultural Sciences, Fuzhou 350013, Fujian, China)

Abstract:【Objective】As an important auxin primary response factor,Aux/IAA is involved in all stages

of plant growth and development. Auxin sensing and signal transduction are synergistic effects of vari-

ous components, in which auxin/indole-3-acetic acid (Aux/IAA) protein plays a key role. Despite their

physiological importance have identified in various woody plants, the functions of Aux/IAA genes in lon-

gan are still not clear. The purpose of this study was to identify Aux/IAA family genes in longan and ana-

lyze their sequences and expression, so as to understand the roles of Aux/IAA family genes in longan es-

pecially during flower bud differentiation.【Methods】Aux/IAA gene was identified from the longan ge-

nome using Arabidopsis Aux/IAA gene as reference, and the domain of the Aux/IAA gene family was fur-

ther confirmed by the Hidden Markov Model (HMM). With the help of ExPASy, MEGA 6.0, DNA-
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MAN，Cytoscape tools and MEME, PlantCARE, STRING and iTOL online website, the bioinformatics

of the gene family was analyzed. Their nucleotide sequence characteristics (including the chromosomal

location, homology identification, gene structure, the promoter cis element) and the characteristics of

the encoding protein (including physical and chemical properties of protein, conservative structure do-

main and motif, Protein-Protein Interaction network and phylogenetic analysis) were studied using the

software. The expression of Aux/IAA gene was analyzed based on RNA-Seq database. Quantitative re-

verse transcription-polymerase chain reaction (qRT-PCR) was used to study the expression of Aux/IAA

gene during the process of flower bud differentiation and treated with exogenous IAA in longan.【Re-

sults】18 Aux/IAA genes in longan were identified using reference genomic data. Chromosomal location

analysis showed that 18 Aux/IAA genes were concentrated in the scaffold range from number 1 to 3101.

18 Aux/IAA genes were named DlIAA1-DlIAA18 according to their locations. The physicochemical prop-

erties of Aux/IAA (DlIAA) proteins in longan were that the isoelectric point pI ranged from 5.17

(D1IAA4) to 9.31 (D1IAA17), and the molecular weight ranged from 19 562.08 Da (DlIAA14) to

55 478.99 Da (DlIAA17). Except DlIAA5, the other DlIAA proteins were unstable hydrophilic pro-

teins. According to the phylogenetic relationship, evolutionary tree was divided into four classes and

nine sub-tribes, in which longan had high homologous with the apple, while had distant relatives with

Arabidopsis thaliana. Genetic structure and multiple comparison analysis indicated that longan Aux/IAA

gene families had more than one conservative amino acid sites, and contained different numbers of

exons (ranged from 2 to 6). Among different branches, introns and exons varied in length. DlIAA-2,

- 8, - 12, - 18 and DlIAA- 1, - 2, - 3, - 4, - 8, - 14 lacked the conserved motif of Domain Ⅰ (motif5),

DlIAA-1, -2, -3, -4, -8 and -14 lacked the conserved motif of Domain Ⅳ-2 (motif4). A lot of cis-ele-

ments were found by the analysis of DlIAA promoters, including cis-elements related to flowering in-

duction, such as low temperature response motif, circadian rhythm control base sequence motif and

light response. The motifs associated with hormone response also were found, such as auxin, methyl jas-

monic acid, gibberellin, abscisic acid and salicylic acid. The presence of these cis-regulatory elements

indicated that hormones had potential regulatory effects on Aux/IAA genes. In the Protein-Protein Inter-

action network, a total of 20 hinge genes and 72 network lines were identified, and all the other DlIAA

proteins exhibited 70% high reliability except DlIAA-2, -3, -4, -6, -9, -12, -13 and -14, which suggested

that proteins of the same gene family would also have parallel functions. FPKM values of 18 DlIAAs

genes in 9 different tissues of longan showed that some of the DlIAA genes were tissue-specific, nearly

half of DlIAAs (DlIAA-3, -5, -7, -8, -11, -13, -14) had low expression in each tissue, while the differenc-

es of DlIAA-7, -8, -13 among tissues were the least. Through the analysis of three transcriptome data of

the flower buds in different longan cultivars, five genes (DlIAA-2, -4, -7, -15, -17) were found to have

low expression levels during the flower bud differentiation of common longan cultivars and in the graft-

ing newly- sprouting buds of Sijimi. Further qRT- PCR analysis showed that the expression levels of

DlIAA2 and DlIAA17 were significantly decreased in longan buds in November and December, which

was the phase of physiological differentiation of longan flowering, suggesting that these genes might

play a role in flowering induction. Treated with exogenous IAA, the expression levels of DlIAA-7, -15

were significantly suppressed under the 100 μmol · L-1 IAA treatment, while the expression levels of all

five candidate genes increased significantly under 500 μmol · L- 1 IAA concentration.【Conclusion】We

identified 18 Aux/IAA members from longan genome, and found that DlIAA2 and DlIAA17 might play a

key role in longan flower bud differentiation. Our results would provide comprehensive information on

the genetic structure, phylogenetic relationships and expression profiles of Aux/IAA families in longan,
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生长素（auxin）普遍存在于所有植物中，参与到

植物的各个生长发育阶段[1-2]，其在植物细胞分裂、胚

胎发生、形态建成、向性反应、延长休眠、顶端优势及

组织分化等多种生长发育过程中起着至关重要的作

用 [3-6]。吲哚乙酸（indole-3-acetic acid，IAA）是常见

的植物生长素。Aux/IAA基因家族是生长素早期应

答的关键基因之一，通过与生长素应答因子（auxin

response factor，ARF）结合参与生长素基因表达应

答，抑制下游基因的表达[7-9]。Aux/IAA蛋白是生命

周期短暂的核蛋白，半衰期从拟南芥 IAA7/IAA17

的 10 min到 IAA28的 60 min[10]，并包含 1个与ARF

转录因子结合的基序。在低浓度生长素下，ARF和

Aux/IAA蛋白的异源二聚体抑制转录；在较高浓度

生长素下，生长素与生长素共受体TIR1/AFB（作为

SCF 复合体一部分的 F- box 蛋白（Skp1/Cullin/F-

box）结合，并通过26 S蛋白酶体触发抑制因子Aux/

IAA的降解[11-12]。

典型的Aux/IAA蛋白结构域由 4部分组成，包

括结构域Ⅰ~Ⅳ。其中，结构域Ⅰ充当乙烯应答因

子（ethylene responsive factor，ERF）与 EAR 基序

“LxLxL”（L表示亮氨酸，x表示任何氨基酸残基）结

合的阻遏域 [13]，结构域Ⅱ中包含 1 个“ GWPPV”基

序，可以直接结合 SCFTIR1从而控制Aux / IAA蛋

白的降解[2]。结构域Ⅲ和Ⅳ一起形成Ⅰ/Ⅱ型 Phox

和Bem1p（PB1）域，结构域Ⅲ包含 βαα折叠，其结构

和功能类似于Arc和MetJ阻遏物中的DNA识别基

序[14-15]；结构域Ⅳ则包含1个酸性区域和1个SV40型

NLS（PKKKRKV）结构域 [16]。缺少至少 1个保守域

的Aux/IAA蛋白被认为是非典型的Aux/IAA蛋白，

在植物适应不断变化的环境条件中起着重要作用。

据报道，非典型的Aux/IAA蛋白普遍存在于各种植

物的Aux/IAA基因家族中[17-21]。

目前，通过全基因组分析已经在 30 种植物中

鉴定了 Aux/IAA 基因家族。其中，拟南芥（Arabi-

dopsis thaliana）中包含 29 个成员 [10]，白芨（Bletilla

striata）中包含 27 个成员 [22]，柑橘（Citrus）、马铃薯

（Solanum tuberosum）和葡萄（Vitis vinifera）中均包

含 26 个成员 [23- 25]。据相关报道，已经鉴别出一些

Aux/IAA基因家族及其表达的蛋白，在植物生长过

程中起着重要作用。其中，AtIAA7/AXR蛋白可能

通过负面调节 GA20ox1 和 GA20ox2 基因的表达来

抑制短日照下的开花时间 [26]；AtIAA8 与 AtARF6/8

蛋白相互作用并改变茉莉酸（jasmonic acid，JA）的

水平从而影响花器官发育[27]；AtIAA17在调控叶片

衰老方面有着重要作用；AtIAA1 在拟南芥中过表

达抑制下使胚轴伸长、叶片扩张以及茎干伸长 [28]；

对获得的 AtIAA28 突变体的功能研究表明 ，

AtIAA28 响应生长素信号促进侧根起始基因的转

录 [29]。在龙眼中，利用全基因组研究 Aux/IAA基因

家族还未见报道。

笔者在本研究中对DlIAA基因家族进行了系统

的生物信息学分析，包括序列比对、保守基序、基因

结构、系统发育和顺式作用元件等的分析，分析了该

基因家族成员在龙眼 9个组织的不同表达模式、在

龙眼花芽分化过程中以及外源生长素处理后的表

达，为研究DlIAA基因家族的功能提供新的思路。

1 材料和方法

1.1 植物材料

红核子龙眼来自福建农林大学的实验地，采集

时间为2019年9月—2020年1月，共5个月，在此期

间于每月 20日 16：00采集结果母枝的顶芽，采后立

即将其放入液氮中，并储存于-80 ℃的冰箱中备用。

四季蜜幼苗培养在福建农林大学园艺楼土培

室，挑选 2个月生长健壮的四季蜜幼苗进行外源生

长素处理，所有处理 3次重复。IAA处理采取喷施

叶片，待表面充分湿润且无液滴下落[30]，分别用 100

和 500 μmol · L-1浓度的 IAA（IAA1和 IAA2）在（26±

2）℃下处理4 h后取样，以清水处理作为对照，取样

后用液氮速冻，储存于-80 ℃保存备用。

四季蜜和立冬本嫁接新梢顶芽RNA-seq数据库

来源于笔者课题组（福建农林大学园艺学院园艺植

物遗传育种实验室）[31]，龙眼不同组织的RNA-seq数

据库来源于品种红核子，石硖3个时期（11月—翌年

1月）顶芽的RNA-seq数据库来源于中国湛江中国

热带农业科学院南亚热带作物研究所[32]。

and offer a new insight into the complexity of IAAs regulation at transcriptional level. It may be helpful

to develop breeding strategies to promote the development of flowering in longan.

Key words: Dimocarpus longan Lour; Aux/IAA gene family; Bioinformatics; Quantitative analysis
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1.2 家族成员鉴定与理化性质分析

以拟南芥（Arabidopsis thaliana）Aux/IAA[10]蛋白

质序列为查询序列，在E-value < 1×10-5条件下通过

BLAST从龙眼蛋白质数据库中检索DlIAA基因家

族成员蛋白。用隐马尔可夫模型（hidden markov

model，HMM）进一步证实DlIAA基因家族成员基因

结构域（PF02309）。利用ExPASy工具获得DlIAA基

因家族蛋白的分子质量、等电点（pI）、不稳定系数和

亲水性（GRAVY）等指标。

1.3 序列比对与系统进化树构建

通过 MEGA 6.0 的 Muscle 比对方式分析 Aux/

IAA蛋白序列，基于这种比对构建了Neighbor-join-

ing（NJ）进化树，Bootstrap重复值为 1000。用 iTOL

（https://itol.embl.de/itol.cgi）对进化树进行分类和注

释。

1.4 基因结构与保守基序分析

利用 InterPro对DlIAA基因家族蛋白的保守结

构域进行鉴定，从 GigaScience（http://gigadb.org）下

载龙眼基因组gff3格式的原始注释文件，用TBtools

对 DlIAA 基因家族蛋白的编码序列（coding se-

quence，CDS）和 UTR 结构进行分析和注释。使用

MEME（http://meme- suite.org/tools/meme）在 线 网

站，基序motif数量设定为 10，其余为默认参数，预

测分析 DlIAA 基因家族蛋白的保守基序并用 TB-

tools[33]进行可视化分析。

1.5 启动子顺式作用元件预测

通过PlantCARE（http://bioinformatics.psb.ugent.

be/webtools/plantcare/html/）在线网站进行分析，利

用家族成员上游 2000 bp启动子序列的顺式作用元

件进行预测，并用TBtools进行可视化分析。

1.6 蛋白-蛋白互作网络构建

运用 STRING（https://string-db.org/）在线网站，

以拟南芥作为参照，利用 18个DlIAA基因家族氨基

酸序列作为查询目标并预测蛋白互作（protein-pro-

tein interaction，PPI）网络，以高置信度值为 0.7的基

因作为 PPI网络中的枢纽基因来构建网络图，并用

Cytoscape软件进行可视化分析。

1.7 RNA分离与实时定量（qRT-PCR）分析

使用中国北京 Aidlab 公司提供的 EASY Spin

Plus Complex Plant RNA Kit提取红核子花芽和四季

蜜叶片的 RNA，利用 TaKaRa 公司提供的 Prime

ScriptTM RT试剂盒和 gDNA Eraser试剂盒将RNA逆

转录成单链 cDNA。用 DNAMAN 8.0 软件设计引

物，并对引物进行测试，确保在没有引物二聚体的情

况下，能扩增出单个离散条带，引物序列详见表 1。

用于表达分析的内参基因为Actin[34]，qRT-PCR试验

采用 CFX96 实时荧光定量 PCR 检测系统（Bio-rad

laboratories, Hercules, CA, USA）和 TB Green mix-

ture（TaKaRa Bio, Shiga, Japan），采用 2−∆∆CT计算方

法[35]定量目的基因的相对表达量。

表 1 用于定量表达分析的引物

Table1 The primer sequences of gene

for qRT-PCR analysis

引物名称

Primer name

DlIAA2-F

DlIAA2-R

DlIAA4-F

DlIAA4-R

DlIAA7-F

DlIAA7-R

DlIAA15-F

DlIAA15-R

DlIAA17-F

DlIAA17-R

Actin-F

Actin-R

引物序列（5’-3’）
Primer sequence

CCACCAAAGGTTTCGACCTC

TGCCCACTCCATAGAAGCAA

ACAAGTGTACCTCGGAGCAA

GATCGAATTGGAGGCCAACC

ACGCACAAAGGGTACTCAGA

CTAACAGCCAGTCTCCGTCT

ATCAGGAACTGTCGTCTGCT

CATCACCCACAAGCATCCAG

CGCAACCAACGAAGAGTCAA

TCCTCGAGGTTCAAGCTACC

TTCCGCTGCCCAGAAGTCCTCTT

CATTGAACATAGTTGAACCAC-
CACTGAG

用途

Function

定量分析

Quantitative
analysis

内参基因

Reference
gene

2 结果与分析

2.1 DlIAA基因家族成员的鉴定与理化性质分析

以拟南芥Aux/IAA氨基酸序列[10]为参照，利用

Tbtools在龙眼基因组中进行本地Blastp，总共鉴定

出18个DlIAA基因家族蛋白（表2）。所有龙眼的高

通量片段被组装在 51 392 个 contigs 和 17 367 个

scaffolds（≥200 bp）中[36]，其中 18个DlIAA基因家族

成员集中在 1~3101 号 scaffolds 之间。根据其在

scaffolds上的位置，18个DlIAA基因家族成员被依

次命名为D1IAA1~D1IAA18（图1）。

DlIAA基因家族蛋白的理化性质如表2所示，包

括等电点、分子质量、不稳定系数和亲水性等指标。

18 个 DlIAA 家 族 蛋 白 氨 基 酸 数 目 从 174 aa

（D1IAA4）到 508 aa（D1IAA17）不等。这些 DlIAA

基因家族蛋白的最低分子质量为 19 562.08 Da

（DlIAA14），最 高 分 子 质 量 为 55 478.99 Da

（DlIAA17），平均为 30 081.39 Da。等电点从 5.17

（D1IAA4）~9.31（D1IAA17）不等，平均为 7.30。此
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图 1 龙眼生长素原初响应基因（DlIAA）家族在 scaffold 中的定位

Fig. 1 Localization of auxin primary response gene（DlIAA）family in the scaffold of longan
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表 2 DlIAA 基因家族蛋白理化性质分析

Table 2 Physical and chemical properties of DlIAA gene family proteins

基因名称

Gene name

DlIAA1

DlIAA2

DlIAA3

DlIAA4

DlIAA5

DlIAA6

DlIAA7

DlIAA8

DlIAA9

DlIAA10

DlIAA11

DlIAA12

DlIAA13

DlIAA14

DlIAA15

DlIAA16

DlIAA17

DlIAA18

基因号

Gene identifier

Dlo_000511.1

Dlo_015422.1

Dlo_019013.1

Dlo_023948.1

Dlo_023949.1

Dlo_032102.1

Dlo_034071.1

Dlo_001707.1

Dlo_004269.1

Dlo_012643.1

Dlo_016833.1

Dlo_019600.1

Dlo_024822.1

Dlo_025130.1

Dlo_027038.1

Dlo_030078.1

Dlo_004906.1

Dlo_016429.1

等电点

pI

5.31

8.79

5.43

5.17

8.58

6.41

5.78

5.85

8.35

9.06

6.01

9.30

8.81

7.69

7.01

6.44

9.31

8.25

亲水性

Gravy

-0.513

-0.970

-0.457

-0.804

-0.602

-0.580

-0.752

-0.489

-0.601

-0.584

-0.493

-0.473

-0.549

-0.656

-0.639

-0.683

-0.519

-0.437

不稳定系数

Instability
index

49.39

55.39

41.62

50.61

32.18

41.28

53.36

44.43

43.69

50.45

45.36

47.10

52.11

60.62

42.57

41.93

58.99

45.37

分子质量

Molecular
mass/Da

37 162.58

26 501.93

30 689.39

19 634.94

27 500.48

21 480.43

21 572.24

22 332.91

37 195.95

35 877.55

30 668.63

32 033.82

27 217.33

19 562.08

39 515.40

21 916.92

55 478.99

35 103.44

基因定位

Genomic position

scaffold1:5 679 752:5 681 054

scaffold29:949 299:950 282

scaffold38:751 830:753 602

scaffold53:1 068 420:1 069 065

scaffold53:1 078 719: 1080 959

scaffold87:28 988:29 809

scaffold99:468 114:469 686

scaffold108:184 832:185 809

scaffold128:25 978:28 240

scaffold233:293 280:295 303

scaffold322:120 274:122 951

scaffold394:247 383:250 895

scaffold555:222 347:223 812

scaffold565:27 672:29 311

scaffold634:35 595:38 759

scaffold767:62 333:63 154

scaffold1324:15 016:21 895

scaffold3101:1514:4336

正负链

Standard

-

-

+

-

+

-

-

+

+

+

-

-

-

+

+

+

-

-

氨基酸数目

Amino acid number/aa

347

224

286

174

251

194

191

202

345

329

282

300

247

177

363

196

508

340

DlIAA2
DlIAA3 DlIAA4

DlIAA5

DlIAA6
DlIAA7

DlIAA8
DlIAA9

DlIAA1

DlIAA10

DlIAA11

DlIAA12
DlIAA13

DlIAA14 DlIAA15
DlIAA16

DlIAA17 DlIAA18
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外，除DlIAA5为稳定亲水蛋白外，其余均为不稳定

的亲水蛋白（不稳定系数>40，亲水性<0），表明

DlIAA基因家族蛋白可能在不同的亚细胞环境中发

挥着作用。

2.2 DlIAA基因家族系统进化树分析

为了研究龙眼、苹果、拟南芥和番茄Aux/IAA基

因家族成员的进化关系，采用Muscle方式对龙眼、

拟南芥[10]、苹果[37]和番茄[24]的氨基酸序列进行比对，

并将所有的 IAA 分为 4 类（A、B、C、D）（图 2）。其

中，C类中包含最多的 IAA蛋白（10个DlIAAs，17个

AtIAAs，14个MdAux/IAAs和16个SlIAAs），并将其

分为 7个亚族。进化关系中呈现出 38对姐妹对，旁

系同源蛋白比例占 71%（27 对），其中包括苹果 15

对、拟南芥9对、番茄3对，其余全为直系同源蛋白。

进化树分析结果表明，龙眼与苹果具有较高的

同源率，这可能与二者均是木本植物有关；龙眼与拟

南芥、番茄的亲缘关系较远，近一半AtIAAs蛋白（16

个成员）在进化过程中保留了其保守性，且在木本植

物与草本植物中存在较大的区别。DlIAA基因家族

成员主要分布于C类和D类区域；B类MdAux/IAA

在进化中保留了苹果及其较近祖先独特的 Aux/

IAA，且处于1个缺乏龙眼同源基因的独立分支。

2.3 DlIAA基因家族基因结构与序列多重比较分

析

基因结构是研究多基因家族的重要基础，通过

将DlIAA的全长转录序列与相应的基因组DNA序

列进行比对，分析每个DlIAA的外显子和内含子的

分布模式（图 3），并进一步研究DlIAA的结构多样

图 2 拟南芥（At）、苹果（Md）、番茄（Sl）和龙眼（Dl）Aux/IAA 家族系统进化树

Fig. 2 Phylogenetic tree of Aux/IAA family genes in Arabidopsis(At)，apple (Md)，tomato (Sl) and longan (Dl)

C3

C4

C7

C6

C5

A

B

C1

C2

D
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性。DlIAA中均含有内含子，除DlIAA4含有 1个内

含子外，其余均含有 2个及以上内含子。不同类别

包含不同的外显子数量，从 2~6 个不等，其中

DlIAA15、DlIAA17、DlIAA18 含有最多的外显子（6

个），DlIAA4的外显子数量最少，包含 2个外显子。

另外各分支间内含子与外显子的长度不等，不同分

支的基因长度差异较大，其中DlIAA10基因组DNA

（genomic DNA，gDNA）长度最短，为34 bp；DlIAA17

的gDNA长度最长，为6879 bp。多重序列比对结果

（图4）表明，DlIAA基因家族蛋白存在多个保守氨基

酸位点，部分成员蛋白出现氨基酸缺失和替换的现

象，推测其在发挥重要的生物学功能时可能起到一

UTR、CDS 和黑线分别表示非编码区、编码区和内含子。

UTR, CDS and black lines represent non-coding region, coding region and intron, respectively.

图 3 DlIAA 家族基因结构（A）与保守基序（B）分析

Fig. 3 Analysis of DlIAA family gene structure (A) and conserved motif (B)

定的作用。

2.4 DlIAA基因家族蛋白结构基序与典型保守序

列分析

为了研究DlIAA基因家族的表达调控，通过保

守基序发现4个高度保守的结构域（图3-B、图4），这

与苹果[37]，葡萄[25]、水稻[38]结构相类似。其中，10个

DlIAA 基因家族（DlIAA5、DlIAA6、DlIAA7、DlIAA9、

DlIAA10、DlIAA11、DlIAA13、DlIAA15、DlIAA16 和

DlIAA17）的蛋白含有 4个完整的典型保守结构域，

分别对应为DomainⅠ（motif5）、DomainⅡ（motif3）、

DomainⅢ（motif1）与 DomainⅣ（motif2 和 motif4），

且所有的 DlIAA 基因家族蛋白氨基酸序列均含有

DomainⅡ（motif3）和Domain Ⅲ（motif1）；4个DlIAA

基因家族（DlIAA2、DlIAA8、DlIAA12 和 DlIAA18）的

蛋白缺乏结构域Ⅰ中的“LxLxL”基序，而6个DlIAA

基因家族（DlIAA1、DlIAA2、DlIAA3、DlIAA4、DlIAA8

和DlIAA14）的蛋白缺乏完整的Domain Ⅳ，另外在

已鉴定的大多数DlIAA基因家族蛋白中发现核定位

信号（nuclear localization sequence，NLS）。据报道，

非典型的Aux/IAA基因家族蛋白对植物适应不断变

化的环境条件至关重要[17-21]，缺乏完整结构域的8个

DlIAA 基因家族成员（DlIAA1、DlIAA2、DlIAA3、

DlIAA4、DlIAA8、DlIAA12和DlIAA14和DlIAA18）与

其他DlIAA基因家族成员相比可能具有不同的生物

A BDlIAA1

DlIAA15

DlIAA9

DlIAA11

DlIAA5

DlIAA13

DlIAA16

DlIAA4

DlIAA6

DlIAA14

DlIAA17

DlIAA7

DlIAA3

DlIAA10

DlIAA8

DlIAA12

DlIAA18

DlIAA2

Motif 10
Motif 5
Motif 7
Motif 9
Motif 3
Motif 1
Motif 6
Motif 2
Motif 4
Motif 8

氨基酸数量 Number of amino acid/aa基因长度 Gene length/kb
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