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两个相关基因表达量和 ＳＮＰ 与玉米雄穗大小相关
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( 四川农业大学 玉米研究所ꎬ 成都 ６１１１３０ )

摘　 要: 玉米雄穗通常较发达ꎬ散粉量大于授粉需要ꎬ过量消耗能量会影响光合产物向果穗的分配ꎬ过于发达

的雄穗还会影响群体透光性、降低光合效率ꎮ 生产实践和育种研究证明ꎬ由于雄穗大小与玉米籽粒产量负相

关ꎬ因此成为品种选育的间接选择指标ꎮ 该研究根据前人的报道ꎬ从 １１ 个雄穗大小不同的玉米自交系中扩增

角蛋白相关蛋白基因 ＫＡＰ５￣４ 和受体样蛋白激酶基因 ＣＬＶ１ 的基因组序列ꎬ多重比较后用以分析其开放阅读

框、保守结构和单核苷酸多态性ꎬ用荧光实时定量 ＰＣＲ 检测其在雄穗原基中的差异表达ꎬ并与雄穗分枝数和

雄穗干重两个度量雄穗小的指标进行了相关分析ꎮ 结果表明:ＫＡＰ５￣４ 基因的相对表达量与雄穗分枝数( ｒ ＝
０.７７ꎬＰ<０.０１)和雄穗干重正相关( ｒ＝ ０.８３ꎬＰ<０.０１)ꎮ １１ 个自交系的 ＣＬＶ１ 基因开放框在 ２ １０４ ｂｐ 存在单核苷

酸多态性ꎬ其中 ５ 个自交系的 ２ ０１４~２ ０１６ ｂｐ 核苷酸组成密码子 ＧＡＣꎬ编码受体样蛋白第 ７０２ 位酸性的天冬

氨酸ꎬ另 ６ 个自交系的 ２ ０１４~ ２ ０１６ ｂｐ 核苷酸组成密码子 ＡＡＣꎬ编码受体样蛋白第 ７０２ 位极性天冬氨酰胺ꎮ
在前 ５ 个自交系中ꎬＣＬＶ１ 基因的相对表达量与雄穗分枝数( ｒ ＝ －０.９２ꎬ Ｐ<０.０１)和雄穗干重( ｒ ＝ －０.９１ꎬ Ｐ<
０.０５)负相关ꎻ而在后 ６ 个自交系中ꎬ仅与雄穗干重负相关( ｒ＝－０.９１ꎬ Ｐ<０.０５)ꎮ 综上所述ꎬＫＡＰ５￣４ 和 ＣＬＶ１ 基

因的表达和单核苷酸多态性与玉米雄穗大小关系密切ꎬ可开发功能性的 ＤＮＡ 标记用于玉米育种的分子标记
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素ꎬ适当大小的雄穗可保证授粉所需的花粉量ꎬ具有

一定的稳产作用(Ｍｏｎｎｅｖｅｕｘ ｅｔ ａｌꎬ２００８ꎻ Ｔｉｗａｒｉ ｅｔ
ａｌꎬ２００４)ꎮ 因此ꎬ虽然雄穗大小并不是玉米籽粒产

量的构成因素ꎬ但在育种中常被用作间接选择指标ꎬ
一般以雄穗分枝数和雄穗干重来度量ꎮ 然而ꎬ雄穗

大小的遗传性质也很复杂ꎬ是一个受众多基因调控

的数量性状ꎮ 现已发现 ｂａ２ ( ｂａｒｒｅｎ ｓｔａｌｋ ２)、 ｂｉｆ２
(ｂａｒｒｅｎ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ２)、ｂｄ１( ｂｒａｎｃｈｅｄ ｓｉｌｋｌｅｓｓ １)、
ｆｅ２(ｆａｓｃｉａｔｅｄ ｅａｒ ２)、ｒａ１(ｒａｍｏｓａｌ １)、ｒａ２(ｒａｍｏｓａ ２)、
ｒａ３(ｒａｍｏｓａ ３)、Ｔｓ６(Ｔａｓｓｅｌ ｓｅｅｄ ６)、 ｔｄ１( ｔｈｉｃｋ ｔａｓｓｅｌ
ｄｗａｒｆ １)等多个染色体位点ꎬ均与玉米雄穗分生组

织发育和形态建成有关 ( Ｖｏｌｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌꎬ ２００５ꎻ
Ｂｏｍｍｅｒｔ ｅｔ ａｌꎬ２００５ꎻ Ｂｏｒｔｉｒｉ ｅｔ ａｌꎬ２００６ꎻ Ｃｈｕｃｋ ｅｔ ａｌꎬ
２００２ꎻ Ｉｒｉｓｈꎬ １９９７ꎻ Ｓｋｉｒｐａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ Ｔａｇｕｃｈｉ￣
Ｓｈｉｂａｒａ ｅｔ ａｌꎬ２００１)ꎮ 而且ꎬ与雄穗分枝数和雄穗重

相关的 ＱＴＬ 位点也不少 (Ｕｐａｄｙａｙｕｌａ ｅｔ ａｌꎬ２００６ꎻ
Ｍｉｃｋｅｌｓｏｎ ｅｔ ａｌꎬ２００２)ꎮ 然而ꎬ这些染色体或 ＱＴＬ 位

点对雄穗大小的具体调控关系ꎬ却不甚了解ꎮ

在水稻上ꎬ与穗密度、穗粒数和穗直立性相关的

ＤＥＰ１(Ｄｅｎｓｅ ａｎｄ Ｅｒｅｃｔ Ｐａｎｉｃｌｅ １)基因与编码角蛋

白相关蛋白 ５￣４(ＫＡＰ ５￣４)的 ＱＴＬ 位点 ｑＰＥ９￣１ 等

位ꎮ 进化分析还发现ꎬ其他温带谷物也具有相应功

能的等位基因ꎬ而且早在小麦与大麦分化前就已存

在(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ２００９ꎻ Ｋｏｎｇ ｅｔ ａｌꎬ２００７ꎻ Ｙａｎ ｅｔ ａｌꎬ
２００７ꎻ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌꎬ２００９)ꎮ ＦＯＮ１(Ｆｌｏｒａｌ Ｏｒｇａｎ Ｎｕｍ￣
ｂｅｒ １)基因ꎮ ＦＯＮ１ 基因与水稻花序分生组织的发

育ꎬ 以及后续的分枝、小穗和小花增殖相关ꎮ 该基

因与拟南芥编码富含亮氨酸重复受体蛋白激酶的

ＣＬＶ１(ＣＬＡＶＡＴＡ１)基因高度同源(Ｃｈｕ ｅｔ ａｌꎬ２００６ꎻ
Ｓｕｚａｋｉ ｅｔ ａｌꎬ２００４)ꎮ 在拟南芥上ꎬＣＬＶ / ＷＵＳ 信号转

导途径被证实参与细胞分裂的调节ꎬ进而调控茎端

分生组织的增殖和花芽的分化(Ｄｉｅｖａｒｔａ ｅｔ ａｌꎬ２００３ꎻ
Ｇｏｄｉａｒｄ ｅｔ ａｌꎬ２００３ꎻ Ｓｃｈｏｏｆ ｅｔ ａｌꎬ２０００ꎻ Ｓｕｚａｋｉ ｅｔ ａｌꎬ
２００６ꎻ Ｔｏｒｒｉꎬ２００４)ꎮ

本研究根据同源比对结果ꎬ克隆与水稻 ＤＥＰ１
和 ＦＯＮ１ 基因同源的玉米基因 ＫＡＰ５￣４ 和 ＣＬＶ１ꎬ检
测其在雄穗发育过程中的差异表达ꎬ以及在雄穗大

小差异明显自交系间的单核苷酸多态性(ｓｉｎｇｌｅ ｎｕ￣
ｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ＳＮＰ)ꎬ分析其与雄穗分枝数

和雄穗干重的相关性ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 田间鉴定与样品制备

２０１０－２０１１ 年ꎬ按随机区组设计、３ 次重复种植

雄穗大小及其他农艺性状差异明显的 １１ 个玉米自

交系ꎮ 取六叶期脚叶ꎬ用 ＤＮＡ ｑｕｉｃｋ Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔｅｍ 试

剂盒(Ｔｉａｎｇｅｎꎬ北京)提取基因组 ＤＮＡꎮ 在顶端分生

组织伸长期ꎬ每小区随机取样 ３ 株ꎬ解剖雄穗原基ꎬ

４５２ 广　 西　 植　 物　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３６ 卷



用 Ｅｅａｓｙ Ｓｐｉｎ Ｐｌａｎｔ ＲＮＡ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 试剂盒(Ａｉｄｌａｂꎬ北
京)提取总 ＲＮＡꎬ并用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ Ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ 试
剂盒(ＴａｋａＲａꎬ大连)立即反转录成 ｃＤＮＡꎮ 授粉后 ２
ｄꎬ每小区随机抽样 ５ 株收获雄穗ꎬ调查雄穗分枝数

后 １０５ ℃杀青 １ ｈꎬ９５ ℃烘干至恒重ꎬ调查雄穗干重ꎮ
１.２ 多重比较和保守结构域预测

从 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ /
ｇｕｉｄｅ / )下载水稻 ＤＥＰ１ 和 ＦＯＮ１ 基因的推导氨基酸

序列 ＧＩ: ２０８２９３８４４ 和 ＧＩ: ７５１１２６０４)ꎬ以此为探针

从 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｕｎｉｐｒｏｔ. ｏｒｇ)搜索玉

米推导氨基酸序列ꎮ 先用 ＭＥＧＡ ５.０５ 软件( ｈｔｔｐ:
ｗｗｗ.ｍｅｇａｓｏｆｔｗａｒｅ.ｎｅｔ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ)与模式植物的同源

序列进行多重比较ꎬ 然后用 Ｓａｎｇｅｒ Ｐｆａｍ ２５.０ 软件

(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｓａｎｇｅｒ.ａｃ.ｕｋ)预测保守结构域ꎮ
１.３ ＫＡＰ５￣４和 ＣＬＶ１ 基因组序列的 ＳＮＰ 分析

根据与水稻 ＤＥＰ１ 和 ＦＯＮ１ 基因推导氨基酸序

列的同源比对结果ꎬ分别设计 ３ 对 ( ＫＦ１:５′￣ＴＣ￣
ＣＴＣＧＣＴＴＣＣＴＣＡＴＣＣＡＧＡＣ￣３′ / ＫＲ１:５′￣ＧＧＴＡＧＣＣＡ￣
ＣＡＧＧＴＴＧＣＣＡＴＡＡ￣３′ꎻ ＫＦ２:５′￣ＧＧＴＴＧＡＡＧＧＧＡＧ￣
ＡＡＧＧＣＴＧＡＧ￣３′ / ＫＲ２: ５′￣ＧＧＴＣＡＴＡＣＡＴＣＧＧＴＡＴＴ￣
ＡＧＴＧＧＧ￣３′ꎻ ＫＦ３:５′￣ＴＡＣＣＧＡＴＧＴＡＴＧＡＣＣＴＡＴＡＣ￣
ＴＴＧＡＴ￣３′ / ＫＲ３:５′￣ＣＴＴＣＴＧＧＴＧＡＴＡＴＧＧＧＡＴＴＴＣＴＴ￣
３′)和 ２ 对 ( ＣＦ１:５′￣ＴＣＧＧＣＴＣＣＡＣＴＴＣＣＡＣＴＧＧＴＣ￣
ＴＡ￣３′ / ＣＲ１: ５′￣ＣＧＡＣＡＡＣＡＣＧＡＴＣＡＡＴＣＣＣＡＡＡＣ￣
３′ / ＣＦ２: ５′￣ＣＧＴＧＣＴＣＴＴＴＣＡＣＣＣＴＧＴＣＡ￣３′ / ＣＲ２: ５′￣
ＴＣＡＴＧＧＴＴＣＣＡＧＡＧＴＣＣＣＧ￣３′)特异 ＰＣＲ 引物ꎬ以

１１ 个玉米自交系的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ用 Ｐｒｉｍｅ￣
ＳＴＡＲ ＨＳ ＤＮＡ 聚合酶(ＴａｋａＲａꎬ大连)ꎬ分段扩增玉

米 ＫＡＰ５￣４ 和 ＣＬＶ１ 基因ꎮ ＰＣＲ 温度循环为 ９４ ℃变

性 １ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 １０ ｓꎬ按不同引物的退火温度退

火 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ２ ｍｉｎꎬ循环 ３５ 次ꎻ７２ ℃ 延伸 ５
ｍｉｎꎮ 扩增产物用 ７％ 琼脂糖凝胶分离ꎬＵｎｉｖｅｒｓａｌ
ＤＮＡ 纯化试剂盒 ( Ｔｉａｎｇｅｎꎬ北京) 回收ꎬ用 Ｔａｑ 酶

(ＴａＫａＲａꎬ大连)在 ３′￣端加(Ａ)尾后ꎬ插入 ｐＭＤ１９￣Ｔ
质粒(ＴａｋａＲａꎬ大连)ꎬ分别在 Ｍａｊｏｒｂｉｏ(上海)和 Ｓｉ￣
ｎｏＧｅｎｏＭａｘ(北京) 重复测序 ２ 次ꎮ 用 ＮＣＢＩ 网站

(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ｇｏｒｆ / ｇｏｒｆ. ｈｔｍｌ) 的开

放阅读框分析软件 ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 查找开放阅读框ꎬ再
用 ＤＮＡＭＡＮ 软件(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｌｙｎｎｏｎ. ｃｏｍ)进行多

重比较ꎬ分析两个基因在 １１ 个自交系间的 ＳＮＰꎮ
１.４ 荧光实时定量 ＰＣＲ

根据测序结果ꎬ分别设计特异 ＰＣＲ 引物(ＫＦ４:
５′￣ＣＣＣＡＣＴＡＡＴＡＣＣＧＡＴＡＡＣＧＡＡＧ￣３′ / ＫＲ４: ５′￣ＣＡ￣

ＡＴＧＧＣＡＧＧＡＡＣＡＧＣＡＧＡ￣３′ꎻ ＣＦ３:５′￣ＴＣＡＧＡＴＴＧＡ￣
ＣＡＡＣＡＡＣＡＧＣ￣３′ / ＣＲ３:５′￣ＧＧＡＧＡＡＡＣＧＧＴＡＣＡＴＧ￣
ＧＴ￣３′)ꎬ 用 ＳｓｏＦａｓｔ ＥｖａＧｒｅｅｎ Ｓｕｐｅｒｍｉｘ 反 应 体 系

(Ｂｉｏ￣Ｒａｄꎬ美国) 和 ｉＱＴＭ ５ 荧光定量 ＰＣＲ 仪 ( Ｂｉｏ￣
Ｒａｄꎬ美国)ꎬ分别扩增 ＫＡＰ ５￣４ 和 ＣＬＶ１ 基因的 １０３
ｂｐ 和 ７５ ｂｐ 片段ꎬ分析雄穗发育中两个基因在 １１ 个

自交系间的表达差异ꎬ并用引物 ＧＲ(５′￣ＣＣＡＴＣＡＣＴ￣
ＧＣＣＡＣＡＣＡＧＡＡＡＣ￣３′) / ＧＲ(５′￣ＡＧＧＡＡＣＡＣＧＧＡＡ￣
ＧＧＡＣＡＴＡＣＣＡＧ￣３′)扩增 ＧＡＰＤＨ 基因片段作内参ꎮ
１０ μＬ 反应体系含 ＳｓｏＦａｓｔ ＥｖａＧｒｅｅｎ Ｓｕｐｅｒｍｉｘ ５ μＬ、
稀释 ｃＤＮＡ １ μＬ 和 １０ ｐｍｏｌ / μＬ 引物各 ０.５ μＬꎮ 温

度循环为 ９５ ℃变性 ３０ ｓꎻ９５ ℃变性 ５ ｓꎬ ６０ ℃(ＫＡＰ
５￣４) / ５９ ℃ (ＣＬＶ１)延伸 １０ ｓꎬ循环 ４０ 次ꎮ 最后一

次循环后ꎬ将温度以 ０.５ ℃ / １０ ｓ 的速度升至 ９５
℃ꎬ计算标准曲线ꎬ检测扩增产物的特异性ꎮ ｉＱ ５ 系

统(Ｂｉｏ￣Ｒａｄꎬ美国)自带软件以绝对表达量最低的样

品为标准)ꎬ计算其他样品的相对表达量(Ｖａｎｄｅｓ￣
ｏｍｐｅｌｅ ｅｔ ａｌꎬ２００２)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 玉米 ＫＡＰ ５￣４和 ＣＬＶ１ 基因的同源性比较

ＫＡＰ５￣４ 基因的开放阅读框长 １ ２２７ ｂｐꎬ编码蛋

白长 ４０８ 个氨基酸ꎮ 多重比较表明ꎬＫＡＰ５￣４ 基因的

编码蛋白与水稻 ＤＥＰ１ 基因(ｇｉ: ２０８２９３８４４)的推导

氨基酸序列具有 ５１％的同源性ꎮ 进化树分析表明ꎬ
植物 ＫＡＰ５￣４ 蛋白质家族可分为单子叶和双子叶两

个明显的亚家族(图 １)ꎮ 第 ２６ 至第 ９８ 位氨基酸的

多肽序列包含一个 Ｇ￣蛋白 γ￣样结构域ꎬ在物种间高

度保守(图 ２)ꎮ
ＣＬＶ１ 基因的开放阅读框长 ２ ６１９ ｂｐꎬ编码蛋白

长 ８７２ 个氨基酸ꎬ包含 １ 个富含亮氨酸重复的胞外

结构域、１ 个小的跨膜结构域和 １ 个细胞质丝氨酸 /
苏氨酸蛋白激酶结构域(图 ３)ꎮ 多重比较表明ꎬ其
推导氨基酸序列与高粱(ｇｉ: ２４２０７３４２４)和大麦(ｇｉ:
３２６５３１９７６)受体样蛋白激酶 １(ＣＬＶ１)高度同源ꎬ但
与水稻 ＦＯＮ１ 基因(ｇｉ: ７５１１２６０４)推导蛋白的氨基

酸序列却只有 ３１％的同源性ꎮ 进化树分析表明ꎬ１２
个植物物种的 ＣＬＶ１ 基因间没有明显的亚家族划分

(图 ４)ꎮ
２.２ ＣＬＶ１ 基因基因组序列 ＳＮＰ

通过多重比较ꎬ在 １１ 个自交系间未发现 ＫＡＰ ５￣
４ 基因的基因组序列内存在一致性的 ＳＮＰꎮ 但在 １１

５５２３ 期　 　 　 　 　 　 　 　 任小丹等: 两个相关基因表达量和 ＳＮＰ 与玉米雄穗大小相关



图 １　 玉米与其他 ６ 种植物角质蛋白相关蛋白 ５￣４(ＫＡＰ５￣４)进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｋｅｒａｔｉｎ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ５￣４ (ＫＡＰ ５￣４) ａｍｏｎｇ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｓｉｘ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

个自交系 ＣＬＶ１ 基因的基因组序列第 ２ １０４ ｂｐ 存在

ＳＮＰꎮ 自交系“郑 ５８”、“Ｍｏ１７”、“１７８”、“４７８”和“自
３３０”第 ２ １０４ ｂｐ 碱基为鸟嘌呤(Ｇ)ꎬ组成密码子

ＧＡＣꎬ编码的 ７０２ 位氨基酸为天冬氨酸ꎮ 自交系

“Ｒ０８”、“昌 ７￣２”、 “丹 ３４０”、 “苏 ３７”、 “ ＥＳ４０” 和

“ＲＰ１２５”第 ２ １０４ ｂｐ 碱基为腺嘌呤(Ａ)ꎬ组成密码

子 ＡＡＣꎬ编码的 ７０２ 位氨基酸为天冬酰胺(图 ５)ꎮ
根据图 ３ 所示的结构预测ꎬ７０２ 位氨基酸正是 ＣＬＶ１
蛋白丝氨酸 /苏氨酸蛋白激酶结构域的质子受体ꎮ
２.３ ＫＡＰ ５￣４ 和 ＣＬＶ１ 基因的差异表达及其与雄穗

大小的相关性

ＫＡＰ ５￣４ 和 ＣＬＶ１ 基因在雄穗原基中的相对表

达量在 １１ 个自交系间差异明显(图 ６ꎬ图 ７)ꎮ 值得

注意的是ꎬＣＬＶ１ 基因在第 ２ １０４ ｂｐ 碱基为鸟嘌呤

(Ｇ)的 ５ 个自交系中的相对表达量ꎬ均低于其他 ６
个第 ２ １０４ ｂｐ 碱基为腺嘌呤(Ａ)的自交系ꎮ 可能是

该位点的碱基替代引起了基因表达的下调ꎬ或是酸

性天冬氨酸与极性天冬酰胺的差异对基因表达的反

馈调节ꎮ
相关分析表明ꎬＫＡＰ ５￣４ 基因在伸长期雄穗原

基中的相对表达量ꎬ与雄穗分枝数 ( ｒ ＝ ０. ７７ꎬＰ <
０.０１)和雄穗干重( ｒ＝ ０.８３ꎬＰ<０.０１)正相关ꎮ 然而ꎬ
ＣＬＶ１ 基因相对表达量与雄穗分枝数( ｒ ＝ －０.１７ꎬＰ>
０.０５)和雄穗干重( ｒ＝ －０.２５ꎬＰ>０.０５)的相关性不显

著ꎮ 这一基因序列 ＳＮＰ 造成氨基酸序列第 ７０２ 位

酸性天冬氨酸与极性天冬酰胺的差异ꎬ可能影响其

质子受体的活性(图 ５)ꎮ 因此ꎬ将第 ７０２ 位氨基酸

为天冬氨酸的 ５ 个自交系和第 ７０２ 位氨基酸为天冬

酰胺的 ６ 个自交系ꎬ分别对 ＣＬＶ１ 基因相对表达量

与雄穗大小进行相关分析ꎮ 在自 ３３０、４７８、郑 ５８、
Ｍｏ１７ 和 １７８ 五个自交系中ꎬＣＬＶ１ 基因相对表达量

与雄穗分枝数( ｒ ＝ －０.９２ꎬＰ<０.０１)和雄穗干重( ｒ ＝

－０.９１ꎬＰ<０.０５)负相关ꎮ 在丹 ３４０、昌 ７￣２、ＲＰ１２５、苏
３７、ＥＳ４０ 和 Ｒ０８ 六个自交系中ꎬＣＬＶ１ 基因相对表达

量与雄穗干重( ｒ＝ －０.９１ꎬＰ<０.０５)负相关ꎬ而与雄穗

分枝数的相关性仍不显著( ｒ＝ －０.６２ꎬＰ>０.０５)ꎮ

３　 讨论

ＫＡＰ５￣４ 基因首先发现于哺乳动物ꎬ是 ＫＡＰ ｔｙ
家族 ５ 的成员ꎬ编码角质蛋白相关蛋白ꎬ是发基质的

组成成分 (Ｗｕ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ 在水稻上发现ꎬ与

ＫＡＰ５￣４ 同源的 ＤＥＰ１ 基因 与 穗 大 小 密 切 相 关

(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ Ｋｏｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００７ꎻ Ｙａｎ ｅｔ ａｌꎬ
２００７ꎻ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌꎬ２００９)ꎮ Ｔｈｅ ｆｅｅｄｂａｃｋ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ａｎｏｔｈｅｒ ｏｒｔｈｏｌｏｇ 与 ＣＬＶ１ 同源的 ＣＬＶ３ 基因发现有反

馈调节现象ꎬ而且与拟南芥顶端分生组织的增殖和

分化有关(Ｂｒａｎｄ ｅｔ ａｌꎬ２０００)ꎮ 在本研究中ꎬＫＡＰ ５￣４
基因的相对表达量与雄穗大小正相关(图 ６)ꎮ 根据

结构域预测ꎬ玉米及其他 ６ 种植物的 ＫＡＰ５￣４ 蛋白ꎬ
均包含一个高度保守的 Ｇ￣蛋白 γ￣样结构域ꎮ 这些

结果说明ꎬＫＡＰ５￣４ 蛋白在植物中可能是一种调节蛋

白ꎬ而不是发基质的组成成分ꎮ
本研究克隆的 ＣＬＶ１ 基因ꎬ位于第 １０ 染色体第

１２５００９８５８ 至 １２５０１３２０５ ｂｐꎮ 在 第 ５ 染 色 体 第

１２１６７５６５８ 至 １２１６８１６８４ ｂｐꎬ还有另外一个同源基

因(ＧＲＭＺＭ２Ｇ３００１３３)ꎬ通过重穗型突变鉴定为 ｔｄ１
(ｔｈｉｃｋ ｔａｓｓｅｌ ｄｗａｒｆ１)ꎮ 这一突变体的雄穗顶端分生

组织发育不良ꎬ造成穗轴缩短、小穗增密、颖片和雄

蕊增生等畸形(Ｂｏｍｍｅｒｔ ｅｔ ａｌꎬ２００５)ꎮ 在本研究中ꎬ
１１ 个雄穗大小不同自交系的 ＣＬＶ１ 基因相对表达量

与其雄穗大小相关性不显著ꎬ但根据其 ２ １０４ ｂｐ 的

ＳＮＰ 将 １１ 个自交系分为两组后再作相关分析ꎬ却发

现存在显著的负相关关系(图 ７)ꎬ说明 ＣＬＶ１ 基因可
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图 ２　 玉米与其他 ６ 种植物角质蛋白相关蛋白 ５￣４(ＫＡＰ５￣４)的氨基酸序列多重比较　 黑色背景表示完全(１００％)保守ꎻ
深灰背景表示高度(７５％)保守ꎻ 浅灰背景表示中度(５０％)保守ꎻ 白色背景表示低度(２５％)保守ꎮ

Ｆｉｇ. ２　 Ｍｕｌｉｐｌｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＫＡＰ ５￣４ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｉｘ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ　 Ｂｌａｃｋ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ (１００％)ꎻ Ｄａｒｋ ｇｒｅｙ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ (７５％)ꎻ Ｌｉｇｈｔ ｇｒｅｙ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ

ｍｏｄｅｒａｔｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ (５０％)ꎻ Ｗｈｉｔｅ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｌｏｗ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ (２５％).

能与玉米雄穗发育存在密切关系ꎮ 拟南芥与 ＣＬＶ１
同源的基因ꎬ编码富含亮氨酸重复的受体样蛋白激

酶ꎬ参与 ＣＬＶ / ＷＵＳ 信号转导ꎬ通过对细胞分裂的负

调控ꎬ对茎顶端分生组织的细胞增殖和分化起重要

７５２３ 期　 　 　 　 　 　 　 　 任小丹等: 两个相关基因表达量和 ＳＮＰ 与玉米雄穗大小相关



图 ３　 玉米 ＣＬＶ１ 蛋白的域结构　 ＳＰ: 信号肽ꎻ ＬＲＲ ｄｏｍａｉｎ: 富含亮氨酸重复结构域ꎻ
ＴＭ: 跨膜结构域ꎻ Ｓｅｒ / Ｔｈｒ ｋｉｎａｓｅ: 丝氨酸 / 苏氨酸蛋白激酶ꎮ

Ｆｉｇ. ３　 Ｄｏｍａｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｉｚｅ ＣＬＶ１ ｐｒｏｔｅｉｎ　 ＳＰ. Ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅꎻ ＬＲＲ ｄｏｍａｉｎ. Ｌｅｕｃｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｄｏｍａｉｎꎻ
ＴＭ. Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎꎻ Ｓｅｒ / Ｔｈｒ ｋｉｎａｓｅ. Ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ.

图 ４　 玉米与其他 ７ 种植物受体样蛋白激酶 １(ＣＬＶ１)进化树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｒｅｃｅｐｔｏｒ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ＣＬＶ１ ａｍｏｎｇ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｓｅｖｅｎ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ５　 １１ 个玉米自交系 ＣＬＶ１ 基因第 ２ １０４ ｂｐ 碱基 ＳＮＰ
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｔ ｔｈｅ ２ １０４ｔｈ ｂｐ ｏｆ

ｇｅｎｅ ＣＬＶ１ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｌｅｖｅｎ ｍａｉｚｅ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

调控作用(Ｄｉｅｖａｒｔａ ｅｔ ａｌꎬ２００３ꎻ Ｇｏｄｉａｒｄ ｅｔ ａｌꎬ２００３ꎻ
Ｓｃｈｏｏｆ ｅｔ ａｌꎬ２０００ꎻ Ｓｕｚａｋｉ ｅｔ ａｌꎬ２００６ꎻ Ｔｏｒｒｉ ꎬ２００４ꎻ
Ｔｒｏｔｏｃｈａｕｄ ｅｔ ａｌꎬ１９９９)ꎮ 水稻与 ＣＬＶ１ 同源的 ＦＯＮ１
基因ꎬ也发现参与花序分生组织的发育ꎬ以及后续的

分枝、小穗和小花分生组织的增殖(Ｃｈｕ ｅｔ ａｌꎬ２００６ꎻ
Ｓｕｚａｋｉ ｅｔ ａｌꎬ２００４)ꎮ

参考文献:
ＢＯＤＩ Ｚꎬ ＰＥＰＯ Ｐꎬ ＫＯＶＡＣＳ Ａꎬ ２００８. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔａｓｓｅｌ ｃｏｍ￣

ｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｔｏ ｓｏｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｉｎ
ｍａｉｚｅ [Ｊ]. Ｃｅｒｅａｌ Ｒｅｓ Ｃｏｍｍꎬ ３６(２): ３５３－３６０.

ＢＯＭＭＥＲＴ Ｐꎬ ＬＵＮＤＥ Ｃꎬ ＮＡＲＤＭＡＮＮ Ｊꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００５. Ｔｈｉｃｋ ｔａｓ￣
ｓｅｌ ｄｗａｒｆ１ ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｍａｉｚｅ ｏｒｔｈｏｌｏｇ ｏｆ ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ＣＬＡＶＡＴＡ１ ｌｅｕｃｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｃｅｐｔｏｒ￣ｌｉｋｅ ｋｉｎａｓｅ [Ｊ]. Ｄｅｖｅｌ￣
ｏｐｍｅｎｔꎬ １３２(６): １ ２３５－１ ２４５.

ＢＯＲＴＩＲＩ Ｅꎬ ＣＨＵＣＫ Ｇꎬ ＶＯＬＬＢＲＥＣＨＴ Ｅꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００６. Ｒａｍｏｓａ２
ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ＬＡＴＥＲＡＬ ＯＲＧＡＮ ＢＯＵＮＤＡＲＹ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｈａｔ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓ ｔｈｅ ｆａｔｅ ｏｆ ｓｔｅｍ ｃｅｌｌｓ ｉｎ ｂｒａｎｃｈ ｍｅｒｉｓｔｅｍｓ ｏｆ ｍａｉｚｅ
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ １８(３): ５７４－５８５.

ＢＲＡＮＤ Ｕꎬ ＦＬＥＴＣＨＥＲ ＪＣꎬ ＨＯＢＥ Ｍꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０００. Ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ ｏｆ
ｓｔｅｍ ｃｅｌｌ ｆａｔｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｏｎ ａ ｆｅｅｄｂａｃｋ ｌｏｏｐ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ
ＣＬＶ３ ａｃｔｉｖｉｔｙ [Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２８９(５４７９): ６１７－６１９.

ＣＨＵＣＫ Ｇꎬ ＭＵＳＺＹＮＳＫＩ Ｍꎬ ＫＥＬＬＯＧＧ Ｅꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００２. Ｔｈｅ ｃｏｎ￣
ｔｒｏｌ ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｂｙ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｄ ｓｉｌｋｌｅｓｓ１ ｇｅｎｅ
ｉｎ ｍａｉｚｅ [Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２９８(５ ５９６): １ ２３８－１ ２４１.

ＣＨＵ ＨＷꎬ ＱＩＡＮ Ｑꎬ ＬＩＡＮＧ ＷＱꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００６. Ｔｈｅ ｆｌｏｒａｌ ｏｒｇａｎ
ｎｕｍｂｅｒ４ ｇｅｎｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｏｒｔｈｏｌｏｇ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ＣＬＡＶＡＴＡ３ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｓｉｚｅ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ １４２(３): １ ０３９－１ ０５２.

ＤＵＶＩＣＫ ＤＮꎬ ＣＡＳＳＭＡＮ ＫＧꎬ １９９９. Ｐｏｓｔ￣ｇｒｅｅｎ ｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅｎｄｓ
ｉｎ ｙｉｅｌｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｍａｉｚｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ￣ｃｅｎｔｒａｌ Ｕｎｉｔｅｄ
Ｓｔａｔｅｓ [Ｊ]. Ｃｒｏｐ Ｓｃｉꎬ ３９(６): １ ６２２－１ ６３０.

ＤＩＥＶＡＲＴ Ａꎬ ＤＡＬＡＬ Ｍꎬ ＴＡＸ ＦＥꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２００３. ＣＬＡＶＡＴＡ１ ｄｏｍ￣
ｉｎａｎｔ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ
ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｋｉｎａｓｅｓ ｔｈａｔ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ａｎｄ ｏｒｇａｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ １５(５): １ １９８－１ ２１１.

ＦＩＳＣＨＥＲ ＫＳꎬ ＥＤＭＥＡＤＥＳ ＧＯꎬ ＪＯＨＮＳＯＮ ＥＣꎬ １９８７. Ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ

８５２ 广　 西　 植　 物　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３６ 卷



图 ６　 ＫＡＰ５￣４ 基因在雄穗原基中的相对表达量与雄穗性状的相关性
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅ ＫＡＰ５￣４ ｉｎ ｔａｓｓｅｌ ｐｒｉｍｏｒｄｉａｌ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔａｓｓｅｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒ

图 ７　 ＣＬＶ１ 基因在雄穗原基中的相对表达量与雄穗性状的相关性
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