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摘　 要: ＴＩＦＹ 基因家族在茶树激素信号转导及其逆境胁迫具有十分重要的作用ꎮ 该文利用生物信息学方法

对茶树基因组中的 ＴＩＦＹ 家族进行了鉴定ꎬ分析其理化性质、系统进化、基因结构、染色体定位、启动子区顺式

作用元件、组织表达模式ꎬ并通过 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 对部分 ＴＩＦＹ 家族成员进行了非生物胁迫ꎮ 结果表明:(１)茶树

ＴＩＦＹ 基因家族成员 １９ 个(ＣｓＴＩＦＹ１~ＣｓＴＩＦＹ１９)ꎬ分属于 ４ 个蛋白亚家族 ＴＩＦＹ、ＪＡＺ、ＺＭＬ 和 ＰＰＤꎬ且不均匀地

分布在 ８ 条染色体上ꎬ按照进化关系及结构特点可分为 ７ 组ꎬ每组内具有相似的基因结构与保守基序组成ꎮ
(２)ＣｓＴＩＦＹｓ 基因的启动子区具有多种包含激素和非生物胁迫响应的顺式作用元件ꎬ通过实时荧光定量(ＲＴ￣
ｑＰＣＲ)分析其家族成员对在茉莉酸甲酯、盐(２０％氯化钠)、冷(４ ℃)以及干旱(２０％ ＰＥＧ￣６０００)处理下反应强

烈ꎬ部分基因在根与顶芽中有较高的表达量ꎮ 由此推测ꎬＴＩＦＹ 基因家族可能在茶树激素信号调控、胁迫响应、
生长和发育等多方面发挥功能作用ꎮ
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ｐｏｌｙｅｔｈｙｌｅｎｅ ｇｌｙｃｏｌ ６０００) ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ａｎｄ ｓｏｍｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ａｐｉｃａｌ
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　 　 ＴＩＦＹ 家族是一类包含 ＴＩＦＹ 结构域的植物特

有转录因子(张沪等ꎬ２０２０)ꎬ在应激反应中起重要

作用(胡利宗等ꎬ２０２０ꎻＨｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ根据保守

结构域的不同ꎬ ＴＩＦＹ 基因家族分为 ＴＩＦＹ、 ＪＡＺ、
ＺＭＬ 和 ＰＰＤ 共 ４ 个亚蛋白家族(Ｖａｎｈｏｌｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｂａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ ＴＩＦＹ 亚家族仅含有 ＴＩＦＹ
结构域( Ｓｔａｓｗｉｃｋꎬ ２００８)ꎬ其他 ３ 类亚家族还包含

其他结构域ꎬ如:ＺＭ 亚蛋白家族ꎬ包括 ＺＩＭ(在花

序中表达的锌指 Ｍｅｒｉｓｔｅｍ)和 ＺＭＬ 蛋白ꎬ也都包含

Ｃ２Ｃ２￣ＧＡＴＡ 锌 指 ＤＮＡ 结 合 域 和 ＣＣＴ 域

(ＣＯＮＳＴＡＮＳꎬ类似 ＣＯ 的 ＴＯＣ１)ꎻＪＡＺ 亚蛋白家族

包含一个保守序列ꎬ它们的 Ｃ 端附近大约有 ２７ 个

氨基酸ꎬ称为作为 Ｊａｓ 基序ꎬ其顺序与 Ｎ 端相似

ＣＣＴ 域的一部分(Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)并带有特征基

序 ＳＬＸ２ ＦＸ２ ＫＲＸ２ ＲＸ５ ＰＹ(Ｈａｋａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎻ
ＰＰＤ 亚蛋白家族具有独特的 Ｎ 末端 ＰＰＤ 结构域

(Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
ＴＩＦＹ 家族成员与植物的正常生长以及胁迫响

应起着重要作用 (赵晓晓等ꎬ２０２０)ꎮ 在拟南芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)中发现ꎬＡｔＴＩＦＹ１( ＺＩＭ)在促

进叶柄和下胚轴伸长中起重要作用(罗冬兰等ꎬ
２０１７)ꎬ而 ＡｔＴＩＦＹ４ａ(ＰＰＤ１)和 ＡｔＴＩＦＹ４ｂ(ＰＰＤ２)参
与了叶片生长( Ａｌｅｘａｎｄｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 拟南芥

ＴＯＣ１ 和 ＣＯ 蛋白属于 ＺＭＬ 类群ꎬ主要参与光周期

信号转导或者介导 蛋 白 相 互 作 用 ( Ｂａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 其他植物如柑橘(Ｃｉｔｒｕｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ)低温胁

迫(张沪等ꎬ２０２０)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)盐胁迫(Ｙｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)和小麦( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ)干旱胁迫

(Ｅｂｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)等 ＴＩＦＹ 基因已有详细研究ꎬ表

明 ＴＩＦＹ 基因都积极参与植物的生长发育以及非

生物胁迫ꎮ
茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)是很重要的经济作物ꎬ

对我国的农业和国民经济发展具有重要作用(芦

梅ꎬ２０１６)ꎮ 近年来ꎬ茶树栽培面积的扩大ꎬ如贵州

省茶树种植面积达 ５０ 万 ｈｍ２ꎬ由于生物和非生物

胁迫引起的茶树灾害十分严重ꎬ如:茶芽萌发慢、
长势劣、营养积累困难、病虫害多等问题ꎬ导致茶

叶减产和茶叶品质下降 ( Ｃｈｅｒｕｉｙｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ
Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 目前ꎬ在茶树中有关 ＴＩＦＹ 家族

相关报道极少ꎬ而茶树基因组测序数据的发布有

利于从全基因组水平对茶树 ＴＩＦＹ 家族成员进行

鉴 定 与 分 析 ( Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 本研究利用茶树基因组数据ꎬ鉴定了 ２ 个

ＴＩＦＹ、７ 个 ＺＭＬ、２ 个 ＰＰＤ 和 ８ 个 ＪＡＺ 基因ꎬ明确在

茶树中的结构特点与进化特征ꎬ通过实时荧光定

量(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析其在茉莉酸甲酯、干旱、冷和盐

处理下的表达模式ꎬ以期探究该基因家族成员在

茶树中的作用机制ꎬ为进一步研究 ＴＩＦＹ 基因家族

在茶树胁迫防御机制研究奠定基础ꎬ为未来改善

植物抗逆性提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料处理

实验 材 料 来 自 贵 州 大 学 教 学 实 践 茶 园

(１０６°３９′１８″ Ｅ、２６°２７′１３″ Ｎ、海拔 １ １３０ ｍ)ꎬ选取

生长状态良好、长势基本一致的两年生福鼎大白

茶树移栽花盆中(丹麦泥炭土)ꎬ人工气候室条件

５４０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



设置为温度(２２±２)℃ꎬ湿度 ６５％的环境下进行干

旱(２０％ ＰＥＧ￣６０００ 溶液)、盐(２０％ 氯化钠溶液)
和茉莉酸甲酯(１ ｍｍｏｌＬ￣１)胁迫ꎮ 将新鲜制备的

１ ｍｍｏｌＬ￣１茉莉酸甲溶液喷洒在不同处理植株的

叶片(１ 芽 ３ 叶)上进行激素处理ꎬ收集处理( ０、
１２、２４、 ４８ ｈ) 后的 １ 芽 ３ 叶ꎻ２０％氯化钠溶液和

２０％ ＰＥＧ￣６０００ 溶液分别浇灌植物 ( ５００ ｍＬ 溶

液)ꎬ收集两种处理(０、２４、４８、７２ ｈ) 后的 １ 芽 ３
叶ꎻ用光照培养箱进行 ４ ℃ 处理(０、１２、２４、４８ ｈ)
的 １ 芽 ３ 叶ꎮ 每个处理 ３ 个株系ꎬ锡箔纸包裹标

记ꎬ液氮速冻后保存于－８０ ℃保存备用ꎮ
１.２ 茶树 ＴＩＦＹ 基因的鉴定与注释

从 ＴＰＩＡ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｔｐｉａ. ｔｅａｐｌａｎｔ. ｏｒｇ / ) 下

载茶树基因组以及蛋白组数据ꎮ 同时ꎬ根据已经

鉴定的拟南芥 ＴＩＦＹ 序 列 提 交 给 Ｐｆａｍ 数 据 库

(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｓａｎｇｅｒ. ａｃ. ｕｋ)获取基因家族的基本

结构ꎬ发现 ＴＩＦＹ 结构域由 Ｐｆａｍ 登录号 ＰＦ０６２００
表示ꎮ 使用 ＨＭＭＥＲ 以 Ｅ 值 １×ｅ￣６搜索茶树基因组

数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｔｐｉａ. ｔｅａｐｌａｎｔ. ｏｒｇ / ) 中的含有 ＴＩＦＹ
结构域的蛋白作为 ＴＩＦＹ 家族的候选蛋白ꎬ使用

ＨＭＭＥＲ 算法再次确认候选结构域是否完整ꎬ将
ＴＩＦＹ 基因家族候选蛋白提交至 Ｐｆａｍ 数据库查询

具体保守结构域ꎬ删除不包含 ＴＩＦＹ 结构域的蛋白

(蓝雨纯等ꎬ２０２０)ꎮ
１.３ 序列比对和系统发育分析

ＴＩＦＹ 家 族 系 统 进 化 分 析: 将 拟 南 芥

( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ) ＴＩＦＹ ( Ｖａｎｈｏｌｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)、毛果杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ) (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)、葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ) ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)及

筛选到的茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提交到 Ｍｕｓｃｌｅ 软件ꎬ
通过序列多重比对ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ 软件计算氨基酸替

换 模 型ꎬ 使 用 ＩＱｔｒｅｅ 软 件 通 过 ＭＬ ( ｍａｘｉｍｕｍ
ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)法生成进化树ꎬ设定自举值为 １ ０００ꎻ茶
树 ＴＩＦＹ 种内进化分析:将茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提

交到 Ｍｕｓｃｌｅ 软件ꎬ通过序列多重比对ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ
软件计算氨基酸替换模型ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ 软件采用

ＭＬ 法构建种内进化树ꎬ设定自举值 １ ０００ꎮ
１.４ 茶树 ＴＩＦＹ 染色体定位和基因结构分析

根据 １.２ 的数据获取方法提取基因组注释数

据中的 ＴＩＦＹ 基因在茶树染色体上的位置信息提

交至 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件ꎬ得到染色体定位图ꎮ 茶树 ＴＩＦＹ
基因结构分析:将茶树 ＴＩＦＹ 家族成员内含子位

置、数目信息和基因位置等信息提交至 ＴＢｔｏｏｌｓ 软

件ꎬ获得基因结构图ꎮ 茶树 ＴＩＦＹ 保守基序分析:
将茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提交至 ＭＥＭＥ ５.２( ｈｔｔｐ: / /
ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ . ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)ꎬ基序的数目设置为

１０ꎬｍｏｔｉｆ 长度设置为 ６ ~ ５０ ａａꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化

相关数据ꎮ 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化 ＴＩＦＹ 基因家族保

守结构域信息ꎮ
１.５ 茶树 ＴＩＦＹ 启动子区顺式作用元件分析

根据 １.２ 茶树基因组数据提取 ＴＩＦＹ 基因上游

２ ０００ ｂｐ 片段作为 ＴＩＦＹ 基因的启动子序列ꎬ提交

至 Ｐｌａｎｔ Ｃｉｓ￣Ａｃｔｉｎｇ Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ Ｅｌｅｍｅｎｔｓ ( ｈｔｔｐ: / /
ｂｉｏｉｎｆｏｒ￣ｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｃａｒｅ /
ｈｔｍｌ / )分 析 启 动 序 列 的 顺 式 作 用 元 件ꎬ 使 用

ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化相关数据ꎮ
１.６ 茶树 ＴＩＦＹ 基因组织表达模式分析

根据 １.２ 的数据获取方法获得茶树不同组织

ＴＩＦＹ 基因的表达量 ( ＴＰＭ) 以及非生物胁迫下

ＴＩＦＹ 基因在茶树中的表达量( ＴＰＭ)ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ
软件制作基因表达图谱ꎮ
１.７ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析

下载茶树 ＴＩＦＹ 基因家族序列ꎬ并使用 ＩＤＴ
( Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ＤＮＡ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ) 网 站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｇ.
ｉｄｔｄｎａ. ｃｏｍ / Ｓｃｉｔｏｏｌｓ / Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ / ＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲ / )在

线设计引物ꎬ选用 ＣｓＧＡＰＤＨ 作为内参基因 (表

１)ꎮ 按 照 试 剂 盒 说 明 书 提 取 茶 树 叶 片

ＲｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄ(ＲＮＡ)(北京华越洋生物科技有限

公司)ꎬ然后按照试剂盒说明书(北京君诺德生物

技术有限公司) 逆转录成 ｃＤＮＡꎬ用于实时定量

ＲＴ￣ｑＰＣＲꎮ 利 用 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 仪 ( Ｔ１００ Ｔｈｅｒｍａｌ
ＣｙｃｌｅｒꎬＢｉｏ￣Ｒａｄ 公司)进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 反应ꎬ反应程

序参考(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 每个样品均设置 ３ 次

技术重复ꎮ 用 ２－ΔΔＣＴ算法计算基因相对表达水平ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因的全基因组鉴定

共鉴定到 １９ 个 ＴＩＦＹ 序列ꎬ命名为 ＣｓＴＩＦＹ１￣
ＣｓＴＩＦＹ１９ꎬ命名顺序参照 Ｖｖ￣ＴＩＦＹ ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎬ分属 ４ 个亚家族ꎬ如表 ２ 所示ꎮ
２.２ ４ 种植物 ＴＩＦＹ 基因的系统发育分析

８１ 个蛋白序列进行多重比对ꎬ利用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ
构建进化树ꎬ ＴＩＦＹ 基因家族的 ４ 个亚家族成员构

成及分布如图 １ 所示ꎬ ＰＰＤ 亚蛋白家族包含茶树

ＣｓＴＩＦＹ４ 与拟南芥 ＡｔＴＩＦＹ４ａ、ＡｔＴＩＦＹ４ｂꎬ但 ＣｓＴＩＦＹ４

６４０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 ＴＩＦＹ 基因 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

上游引物 (５′￣３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣３′)

下游引物 (５′￣３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣３′)

ＣｓＴＩＦＹ１ ＣＡＡＣＣＣＡＴＴＧＣＴＡＣＣＧＡＴＣＴＡＣ ＧＡＧＧＡＧＡＡＧＴＴＧＡＧＣＴＧＣＴＴＡＴＴ

ＣｓＴＩＦＹ２ ＧＴＣＴＧＡＴＣＣＣＴＴＴＧＣＴＴＣＴＴＣＴ ＧＡＧＴＧＣＣＡＣＣＴＴＧＴＣＣＡＴＴＡＴ

ＣｓＴＩＦＹ１８ ＣＣＡＧＡＴＣＧＡＡＧＡＣＧＡＡＧＡＡＧＡＣ ＣＡＡＡＧＣＡＴＧＣＧＧＡＴＧＡＡＣＡＣ

ＣｓＴＩＦＹ６ ＧＡＧＡＣＣＣＧＡＡＡＣＣＡＣＡＡＧＡＡ ＴＧＣＴＧＡＧＧＡＡＡＧＡＧＡＴＣＣＡＴＡＡＧ

ＣｓＴＩＦＹ１１ ＴＧＣＡＣＴＣＴＣＴＴＣＡＡＣＣＧＡＴＡＡＧ ＴＣＣＡＴＡＡＧＧＣＧＡＣＡＣＧＡＡＡＧ

ＣｓＴＩＦＹ１５ ＣＴＴＧＧＧＡＧＧＧＣＧＡＧＡＡＡＴＡＣ ＡＣＴＴＧＡＧＧＣＡＣＣＡＣＣＴＡＡＡＣ

ＣｓＴＩＦＹ８ ＣＧＡＡＣＡＡＧＧＣＡＧＡＴＧＴＧＡＴＡＡＴＧ ＣＴＣＣＡＣＴＣＧＧＴＡＴＧＴＡＧＣＴＴＴＣ

ＧＡＰＤＨ ＴＴＧＧＣＡＴＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＣＴ ＣＡＧＴＧＧＧＡＡＣＡＣＧＧＡＡＡＧＣ

表 ２　 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族基本信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因编号
Ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

外显子数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｘｏｎｓ

蛋白长度
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

( ａａ)

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(Ｄａ)

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

ＣｓＴＩＦＹ１ ＣＳＳ００３１９０５.１ Ｃｈｒ２ ５ ２９５ ３１ ５３１.１ １０.０８
ＣｓＴＩＦＹ２ ＣＳＳ００２２０５３.１ Ｃｈｒ１２ ７ ３９９ ４１ ５０１.３ ８.２５
ＣｓＴＩＦＹ３ ＣＳＳ００１２５１４.３ Ｃｈｒ１２ ７ ３９９ ４１ ５００.３ ８.４９
ＣｓＴＩＦＹ４ ＣＳＳ００３１６２０.２ Ｃｈｒ１３ ９ ３３６ ３７ ３３４.７ ８.８４
ＣｓＴＩＦＹ５ ＣＳＳ００１１０１９.１ Ｃｈｒ３ ５ ２６２ ２９ ２６６.８ ９.１１
ＣｓＴＩＦＹ６ ＣＳＳ００１０５１０.１ Ｃｈｒ１５ ５ ２３４ ２５ ５０６.６ １０.２３
ＣｓＴＩＦＹ７ ＣＳＳ００２８１８８.１ Ｃｈｒ８ ３ １３７ １５ ６０４.９ １０.４５
ＣｓＴＩＦＹ８ ＣＳＳ００００５６８.１ Ｃｏｎｔｉｇ６０５ ３ １３０ １３ ９１４.２ ４.４５
ＣｓＴＩＦＹ９ ＣＳＳ００５０４４９.１ Ｃｈｒ１５ ７ ３０４ ３３ ４９６.６ ６.６７
ＣｓＴＩＦＹ１０ ＣＳＳ００３７１００.１ Ｃｈｒ１５ ７ ３０４ ３３ ４８３.６ ６.６７
ＣｓＴＩＦＹ１１ ＣＳＳ００３４４３０.１ Ｃｈｒ６ ６ ２１８ ２４ ０３９.８ ９.６２
ＣｓＴＩＦＹ１２ ＣＳＳ００１７５０５.２ Ｃｈｒ３ ７ ３２４ ３４ ４６９ ４.９８
ＣｓＴＩＦＹ１３ ＣＳＳ０００３０４７.１ Ｃｈｒ９ ７ ２８２ ３０ ９６４.１ ６.０４
ＣｓＴＩＦＹ１４ ＣＳＳ０００４２６１.１ Ｃｏｎｔｉｇ５０９ ７ ３２６ ３４ ６５７.２ ４.９８
ＣｓＴＩＦＹ１５ ＣＳＳ００４５０６１.１ Ｃｏｎｔｉｇ５０９ １１ ３６３ ３９ ３２５.５ ４.６７
ＣｓＴＩＦＹ１６ ＣＳＳ００５０４２７.１ Ｃｏｎｔｉｇ９６９ １０ ３６４ ３９ ４６６.１ ４.４８
ＣｓＴＩＦＹ１７ ＣＳＳ００１６８０２.１ Ｃｈｒ９ １１ ３７７ ４１ ２２３.３ ４.５６
ＣｓＴＩＦＹ１８ ＣＳＳ００１７１８４.１ Ｃｈｒ１３ ２ １１６ １２ ２６１.３ ３.７５
ＣｓＴＩＦＹ１９ ＣＳＳ００３６２４５.１ Ｃｈｒ３ ２ １１５ １２ ０９５.４ ３.７９

与拟南芥 ＡｔＴＩＦＹ４ａ 亲缘关系较远ꎻＴＩＦＹ 亚蛋白家

族包含 ＣｓＴＩＦＹ１５ 和 ＣｓＴＩＦＹ１９ꎻＺＭＬ 亚家族由 ４ 个

物种构成ꎬ共计 ２０ 个成员ꎻ剩余其他蛋白序列分

属 ＪＡＺ 亚蛋白家族ꎬ可分为以下 ５ 个类群( ＪＡＺⅠ、
ＪＡＺⅡ、ＪＡＺⅢ、ＪＡＺ ＩＶ、ＪＡＺ Ｖ)ꎬ其中 ＪＡＺⅠ 含有最

多的 ＴＩＦＹ 序列ꎬ占比为 １６ / ３７ꎬ ＪＡＺ ＩＶ 仅包含

ＡｔＴＩＦＹ 与 ＣｓＴＩＦＹ 序列ꎬ共计 ３ 个ꎻＪＡＺ Ｖ 不包含

ＣｓＴＩＦＹ(图 １)ꎮ

２.３ 茶树 ＴＩＦＹ 基因的功能结构域及结构序列分析

使用氨基酸进行了系统发育分析这里鉴定出

１９ 个茶树 ＴＩＦＹ 基因序列(图 ２)ꎮ 使用来自 ４ 种

植物的 ＴＩＦＹ 序列构建系统发育树(图 １)ꎬ同一个

家族的 ＴＩＦＹ 蛋白倾向于聚类ꎬ２ 个例外是蛋白

ＣｓＴＩＦＹ４ 和 ＣｓＴＩＦＹ８ 单独聚为一枝(图 ２:Ａ)ꎮ 利

用 ＭＥＭＥ 软件对茶树 ＴＩＦＹ 保守基序组成和保守

基序数目进行分析ꎬ共鉴别到 １０ 个保守基序ꎬ依

７４０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



图 １　 茶树、葡萄、毛果杨和拟南芥的 ＴＩＦＹ 基因家族系统发育树及其分类(Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 重复数为 １ ０００ 次)
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａꎬ

Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａꎬ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｐｅａｔｓ １ ０００ ｔｉｍｅｓ)

次命名为 ｍｏｔｉｆ １ ~ ｍｏｔｉｆ １０ꎬ只有 ＣｓＴＩＦＹ８ 包含

ｍｏｔｉｆ ２(图 ２:Ｂ)ꎬ说明 ＴＩＦＹ 基因家族在进化过程

中基序比较保守ꎮ 相反是外显子 /内含子结构也

可用于提供其他证据来支持系统发育分组(Ｓｈｉｕ ＆
Ｂｌｅｅｃｋｅｒꎬ ２００３)ꎬ因为这种类型的差异通常在基因

家族的进化中起关键作用ꎮ 因此ꎬ了解茶树 ＴＩＦＹ
基因的外显子 /内含子结构(图 ２:Ｃ)ꎬ以进一步了

解它们可能的基因结构进化ꎮ 我们的结果表明它

们的系统发育与外显子 /内含子之间有很强的相

关性结构ꎬ并且聚在一起的基因通常拥有一个类

似的基因结构ꎮ 实际上ꎬ３ 组基因(ＴＩＦＹ２ / ＴＩＦＹ３、
ＴＩＦＹ１２ 和 ＴＩＦＹ１４)包含完全相同数量的外显子ꎬ
几乎完全相同的外显子长度(图 ２:Ｃ)ꎬ表明这些

ＴＩＦＹ 基因可能是重复事件的产物ꎮ 为进一步证实

茶树 ＴＩＦＹ 基因之间的进化关系ꎬ可视化了其保守

域的分布(图 ２:Ｄ)ꎮ 尽管茶树 ＴＩＦＹ 蛋白质序列

的氨基酸数量从 １１５ 到 ３９９ 不等(表 １)ꎬ但聚集在

一起的蛋白质往往包含相同数量的氨基酸ꎮ 氨基

酸和保守结构域的类似分布ꎬ这与外显子 /内含子

结构分析一致ꎮ
２.４ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因染色体定位

１９ 个茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因分别分布在茶树的 ８ 条

染色体上ꎬ分别是染色体 ２、３、６、８、９、１２、１３ 和 １５ꎮ
分析出 ＣｓＴＩＦＹ 基因同源基因簇 ４ 组ꎬ分别为位于 ３
号染色体上的 ＣｓＴＩＦＹ１２ 和 ＣｓＴＩＦＹ１９ꎬ位于 ９ 号染

色体上的 ＣｓＴＩＦＹ１３ 和 ＣｓＴＩＦＹ１７ꎬ位于 １２ 号染色体

上的 ＣｓＴＩＦＹ２ 和 ＣｓＴＩＦＹ３ꎬ位于 １５ 号染色体上的

ＣｓＴＩＦＹ９ 和 ＣｓＴＩＦＹ１０ꎬ 其 中 还 有 一 对 同 源 基 因

ＣｓＴＩＦＹ１４ 和 ＣｓＴＩＦＹ１５ 未定位到染色体上(图 ３)ꎮ
２.５ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因启动子顺式作用元件

从图 ４ 可以看出 ＭＹＢ 响应元件分布在每个

ＴＩＦＹ 基因中ꎬ ｃｉｒｃａｄｉａｎ 为光周期响应元件在 ＴＩＦＹ
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Ａ. 茶树 ＴＩＦＹ 基因的系统进化ꎻ Ｂ. ＭＥＭＥ 预测茶树中 ＴＩＦＹ 保守蛋白基序的示意ꎻ Ｃ. 保守功能结构域ꎻ Ｄ. 茶树 ＴＩＦＹ 基因基本

基因结构ꎮ
Ａ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ＴＩＦＹ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｔｉｆ ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｔｒｅｅ
ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＭＥＭＥꎻ Ｃ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎꎻ Ｄ. Ｂａｓｉｃ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ.

图 ２　 茶树 ＴＩＦＹ 基因的功能结构域及结构序列
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

图 ３　 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因染色体定位
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＣｓＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ
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ＭＹＢ、Ｇ￣Ｂｏｘ、ＭＹＣ、ＳＴＲＥ. 逆境响应元件ꎻ ＣＡＴ￣ｂｏｘ. 分生组织表达相关的顺式作用调节元件ꎻ Ｂｏｘ ４. 激素、干旱和低温响应ꎻ
ＥＲＥ、ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆ、ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ. 光合激素响应元件ꎻ ＡＲＥ. 乙烯响应元件ꎻ ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、Ｗ ｂｏｘ、ＡＴ￣ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ. 干旱、盐和光

敏色素响应因子ꎻ ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ. 激素响应元件ꎻ ＷＵＮ￣ｍｏｔｉｆ. 机械伤害反应元件ꎻ ＬＴＲ. 低温响应元件ꎻ ＷＲＥ３. 损伤和防御响应

元件ꎻ ＧＡ￣ｍｏｔｉｆ. 光响应元件ꎻ ａｓ￣１. 抗病响应元件ꎻ ｃｉｒｃａｄｉａｎ. 昼夜节律控制的顺式作用调控元件ꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ. 温度响应因

子ꎻ ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ、ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ. 茉莉酸甲酯响应元件ꎻ ＡＢＲＥ、ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ. 脱落酸响应元件ꎮ
ＭＹＢꎬ Ｇ￣Ｂｏｘꎬ ＭＹＣꎬ ＳＴＲＥ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＣＡＴ￣ｂｏｘ. Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ Ｂｏｘ
４. Ｈｏｒｍｏｎｅｓꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎻ ＥＲＥꎬ ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆꎬ ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ. Ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎻ ＡＲＥ.
Ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆꎬ Ｗ ｂｏｘꎬ ＡＴ￣ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ. Ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ＮａＣｌ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒꎻ ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ.
Ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＷＵＮ￣ｍｏｔｉｆ. Ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ ｄａｍａｇｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＬＴＲ. Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＷＲＥ３.
Ｄａｍａｇｅ ａｎｄ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＧＡ￣ｍｏｔｉｆ. Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ａｓ￣１. Ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ｃｉｒｃａｄｉａｎ. Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ. Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒꎻ ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆꎬ ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ. ＭｅＪＡ
(ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ) ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎻ ＡＢＲＥꎬ ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ. ＡＢＡ (ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ) ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ.

图 ４　 茶树 １９ 个 ＴＩＦＹ 基因的启动子逆境相关顺式作用元件
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ １９ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

基因中分布最少的ꎬＴＩＦＹ１ 和 ＴＩＦＹ７ 包含的作用元

件最多ꎮ
２.６ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因胁迫下的表达分析

干旱、冷和盐等非生物胁迫对植物生长和生

产力造成不利影响ꎬ ＭｅＪＡ 处理后的表达数据

(Ｄｏｎｏｆｒｉｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｈｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)说明其对于植物的生物逆境响应至关

重要(Ｂａｒｉ ＆ Ｊｏｎｅｓꎬ ２００９)ꎬ在本研究中ꎬ我们通过

挖掘可公开获得的茶树微阵列数据集ꎬ研究了茶

树 ＴＩＦＹ 基因家族对不同非生物胁迫条件以及激

素处理的响应ꎮ 我们确定了对应于 １９ 个茶树

ＴＩＦＹ 转录本ꎬ这些基因表达图谱如图 ５ 所示ꎬ茶树

ＴＩＦＹ１ 基因对非生物胁迫和激素处理不同时间段

表达量都很高ꎬ只有干旱胁迫和盐胁迫下 ＴＩＦＹ１

０５０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 茉莉酸甲酯处理ꎻ Ｂ. 冷处理ꎻ Ｃ. 干旱处理(ＰＥＧ￣６０００)ꎻ Ｄ. 盐处理(ＮａＣｌ)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ (ＭｅＪＡ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｃｏｌｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｃ. Ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ＰＥＧ￣６０００)ꎻ Ｄ. Ｓａｌｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ＮａＣｌ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 不同胁迫下茶树 ＴＩＦＹ 基因的表达
Ｆｉｇ. ５　 ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓｅｓ

随时间的增减表达量降低ꎬ而激素处理后 ＴＩＦＹ１、
ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ３、 ＴＩＦＹ６、 ＴＩＦＹ１１、 ＴＩＦＹ１２、 ＴＩＦＹ１４
和 ＴＩＦＹ１６ 的表达高ꎬ而 ＴＩＦＹ５ 和 ＴＩＦＹ７ 对非生物

胁迫和激素处理在不同的时间段有负调控作用或

不表达ꎻＴＩＦＹ６ 在激素、盐和干旱胁迫下表达量最

高ꎬ而在冷胁迫下表达微弱ꎮ 结果表明ꎬ不同的

ＴＩＦＹ 基因在非生物胁迫和激素处理下不同时间段

表达量不同ꎮ

２.７ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因在不同胁迫和外源茉莉酸甲

酯处理下的表达分析

我们根据转录组数据分析了不同胁迫下的基

因表达情况(图 ５)ꎬ为了确信转录组结果ꎬ选择了

干旱 ( ２０％ ＰＥＧ￣６０００)、冷胁迫 ( ４ ℃)、盐胁迫

(２０％ ＮａＣｌ) 和茉莉酸甲酯 ( ＭｅＪＡ) ( １ ｍｍｏｌ
Ｌ￣１)ꎬ不处理为对照ꎬ并根据茶树基因组数据不同

胁迫基因的表达量选择了 ７ 个 ＴＩＦＹ 基因ꎬ进行了
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图 ６　 不同处理茶树的 ＴＩＦＹ 基因表达
Ｆｉｇ. ６　 ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

颜色刻度表示 ｌｏｇ２ 转换后的值ꎮ 红色代表基因高表达ꎻ绿色代表基因低表达ꎮ
Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｓｃａｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｌｏｇ２ ｃｏｎｖｅｒｔｅｄ ｖａｌｕｅ. Ｒｅｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ ｇｒｅｅｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｌｏｗ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ.

图 ７　 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因在茶树不同组织中的表达
Ｆｉｇ. ７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＣｓＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

２５０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



实时荧光定量(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析ꎮ ＭｅＪＡ 处理下ꎬ大
多数 ＴＩＦＹ 有明显的响应ꎬ但不尽相同ꎬ如 ＭｅＪＡ 显

著诱导了 ＴＩＦＹ１、ＴＩＦＹ６ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表达ꎬ表达量

随时间的增加而增加ꎬ在 １２ ｈ 时表达量最高ꎬ随后

降低ꎬ而 ＴＩＦＹ１５ 在不同时间段表达变化不大ꎻ冷
胁迫下ꎬ ＴＩＦＹ 都存在响应ꎬ但不尽相同ꎬ如冷胁迫

显著诱导了 ＴＩＦＹ８ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表达ꎬ表达量随时

间的增加而增加ꎬ而 ＴＩＦＹ２ 在不同时间段表达变

化不大ꎬＴＩＦＹ６ 随时间的增加而增加ꎬ随后降低ꎻ干
旱处理下ꎬ ＴＩＦＹ 基因均表达ꎬ但表达水平有一定

差异ꎬ干旱胁迫显著诱导了 ＴＩＦＹ６ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表

达ꎬ表达量随时间的增加而增加且在 １２ ｈ 时表达

量最高ꎬ随后降低ꎬ而 ＴＩＦＹ８ 表达基本没有影响ꎻ
盐 胁 迫 下ꎬ ＴＩＦＹ１、 ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ１１、 ＴＩＦＹ１５ 和

ＴＩＦＹ１８ 随胁迫时间增加ꎬ随后降低ꎬ而 ＴＩＦＹ６ 不随

时间的变化而变化ꎬ可知转录组数的基因表达量

和 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 基因表达量趋势基本一致(图 ６)ꎮ
２.８ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因表达模式分析

将不 同 基 因 表 达 量 数 据 进 行 热 图 分 析ꎬ
ＣｓＴＩＦＹ１、ＣｓＴＩＦＹ２、 ＣｓＴＩＦＹ３ 在各个组织表达量都

较高ꎬ而 ＣｓＴＩＦＹ５ 和 ＣｓＴＩＦＹ７ 在各个组织几乎不表

达且 ＣｓＴＩＦＹ１１ 在根、顶芽、嫩叶和花表达较高基

本一致ꎬ其中 ＣｓＴＩＦＹ６ 在顶芽表达量最高ꎬ表明茶

树 ＣｓＴＩＦＹ 基因家族成员在不同组织器官表达均

存在差异性ꎬ暗示其可能基因功能存在分化(图

７)ꎮ

３　 讨论与结论

ＴＩＦＹ 基因是植物特有的转录因子ꎬ有可以调

控植物分生组织分裂等重要作用ꎬ并显著影响植

物的生长发育(赵晓晓等ꎬ２０１９ꎻ温东等ꎬ２０２０ꎻＬｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ沙伟等ꎬ２０２１)ꎮ 尤其是 ＪＡＺ 蛋白ꎬ不
仅是茉莉酸( ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ＪＡ)信号通路的重要负

调控转录因子ꎬ还是激素网络的调控枢纽ꎬ通过诱

导茉莉酸刺激来启动茉莉酸应答基因的转录(吴

莹等ꎬ ２００８)ꎮ 水稻 ＯｓＪＡＺ９ 与 ＯｓＳＬＲ 的互作介导

了茉莉酸与赤霉素( ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬ ＧＡ)的拮抗作用

来协调植株应急响应 ( Ｕｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻ ＪＡＺ１ /
ＪＡＺ４ 与 ＣＢＦ 诱导因子相互作用抑制转录 ＩＣＥ１ 的

功能ꎬ从而减弱了 ＣＲＥＰＥＡＴ ＢＩＮＤＩＮＧ ＦＡＣＴＯＲＳ
(ＣＢＦｓ)的表达ꎻＪＡＺ１ 或 ＪＡＺ４ 的过表达抑制拟南

芥对冻胁迫的响应(Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎻ在甘蓝型油

菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ) ＢｎａＪＡＺ７￣Ａ３ / ＢｎａＪＡＺ７￣Ｃ３ 的过

表达提高冷害胁迫(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)等中被研究ꎬ
然而茶树 ＴＩＦＹ 基因特性和系统进化等却未见

报道ꎮ
茶树中 １９ 个 ＴＩＦＹ 基因被鉴定ꎬ结果表明

ＴＩＦＹ 基因家族包含 ４ 个亚蛋白家族且各家族成员

中 ＴＩＦＹ￣ｍｏｔｉｆ 的氨基酸序列包含多种类型ꎬＴＩＦＹ
蛋白在拟南芥、水稻、毛果杨和茶树 ４ 个物种间分

为 ７ 个类群ꎮ 除 ＣｓＴＩＦＹ８、ＣｓＴＩＦＹ１４、 ＣｓＴＩＦＹ１５ 和

ＣｓＴＩＦＹ１６ 外ꎬ其他 １５ 个 ＣｓＴＩＦＹ 都分别分布在 ２、
３、６、８、９、１２、１３ 和 １５ 染色体上ꎬ其中 ＣｓＴＩＦＹ 各成

员在染色体形成了 ４ 对同源基因簇ꎬ说明该成员

间存在一定的进化关系ꎮ
茶树 ＴＩＦＹ 基因家族进化关系较近的成员间具

有基本相同的内含子 /外显子组成ꎬ同水稻(Ｙｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００９ ) 和 二 穗 短 柄 草 ( Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ
ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ)(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)研究的 ＴＩＦＹ 基因

家族规律基本一致ꎬ不同分组的成员间的组成存

在差异(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻＨａｋａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 对

于 ＴＩＦＹ 的保守基序ꎬＴＩＦＹ８ 仅含有 ＴＩＦＹꎬ此外ꎬ其
成 员 ＴＩＦＹ８、 ＴＩＦＹ９、 ＴＩＦＹ１０、 ＴＩＦＹ１２、 ＴＩＦＹ１３、
ＴＩＦＹ１４、 ＴＩＦＹ１５、 ＴＩＦＹ１８ 和 ＴＩＦＹ１９ 缺少了 ＪＡＳ￣
ｄｏｍｉｎꎬ这些具有特殊结构的成员可能在茶树的进

化中具有独特性(赵晓晓等ꎬ２０１９)ꎮ
茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 启动子与激素、胁迫相关的作用

元件占主导地位ꎬ但不同基因作用元件的种类和

个数均不同(Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２１９)ꎬ随着激素种类和程

度的改变ꎬ茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因响应发生改变ꎬ进而

导致其功能差异性ꎮ 此外ꎬ部分基因含有不同的

胁迫响应元件[低温响应元件(Ｂｏｘ ４、ＬＴＲ)、干旱

响应元件 ( Ｂｏｘ ４、ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、 Ｗ ｂｏｘ 和 ＡＴ￣ｒｉｃｈ
ｅｌｅｍｅｎｔ)、盐响应元件( ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、Ｗ ｂｏｘ 和 ＡＴ￣
ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ)、激素响应元件(ＡＲＥ、Ｂｏｘ ４、ＣＧＴＣＡ￣
ｍｏｔｉｆ、ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ、 ＡＢＲＥ、ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ) 及逆境

响应元件(ＭＹＢ、Ｇ￣Ｂｏｘ、ＭＹＣ 和 ＳＴＲＥ)等]ꎬ推测

ＣｓＴＩＦＹ 可能参与不同激素信号转导调节ꎬ从而对

环境 胁 迫 作 出 应 答ꎮ 为 了 更 好 地 了 解 茶 树

ＣｓＴＩＦＹｓ 基因的表达差异ꎬ本研究对 ＣｓＴＩＦＹｓ 在不

同组织的基因表达进行分析ꎬ结果发现茶树 ＴＩＦＹ１
基因对不同胁迫不同时间段表达量都很高ꎬ只有

在 ＰＥＧ￣６０００ 和盐胁迫下ꎬＴＩＦＹ１ 随时间的增减表

达量降低ꎬ ＴＩＦＹ１、 ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ３、 ＴＩＦＹ６、 ＴＩＦＹ１１、
ＴＩＦＹ１２、ＴＩＦＹ１４ 和 ＴＩＦＹ１６ 激素处理高表达ꎬ而
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ＴＩＦＹ５ 和 ＴＩＦＹ７ 对胁迫在不同的时间段有负调控

或不调控ꎻＴＩＦＹ６ 在激素、盐和干旱胁迫下表达量

最高ꎬ而在冷胁迫下表达微弱ꎮ 茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因

在不同组织均存在表达差异性ꎬ推测 ＣｓＴＩＦＹｓ 在基

因调控上也存在一定的差异ꎮ 同时ꎬ本研究筛选

了在不处理下表达量高的 ＴＩＦＹ 家族成员进行 ＲＴ￣
ｑＰＣＲ 验证胁迫处理下 ＴＩＦＹ 基因的表达情况ꎬ结
果表明ꎬ７ 个 ＴＩＦＹ 家族成员对激素以及非胁迫有

较强的反应ꎮ 在激素处理 １２ ｈ 时ꎬＴＩＦＹ６ 基因的

表达是 ＴＩＦＹ１５ 的 ８.５ 倍ꎬ是 ＴＩＦＹ８ 的 ８.７ 倍ꎻ在冷

处理 ４８ ｈꎬＴＩＦＹ６ 表达量达到最高ꎬ是 ＴＩＦＹ１ 的 ３.２
倍ꎻ干旱处理 ４８ ｈꎬＴＩＦＹ６ 的表达量最高ꎬ为 ７.４２ꎬ
是 ＴＩＦＹ８ 的 １１ 倍ꎻ盐处理 ４８ ｈ 时基因表达量最

高ꎬＴＩＦＹ６ 为 １１.４ꎬＴＩＦＹ１ 为 ８.６４ꎬ可知 ＴＩＦＹ６ 基因

在不同处理的不同时间段基因的表达差异性显

著ꎮ 因此ꎬＴＩＦＹ６ 基因可作为茶树在受到外界胁迫

时的候选基因ꎮ
总之ꎬ茶树 ＴＩＦＹ 家族成员ꎬ通过生物信息学分

析ꎬ进一步确定了茶树 ＴＩＦＹ 基因家族的分类和进化

关系ꎮ 同时ꎬ分析 ＴＩＦＹ 基因家族的启动子顺式作

用元件、表达模式以及外源激素处理和非生物胁迫

处理下的表达特性ꎬ初步探究了 ＴＩＦＹ 基因家族参与

胁迫应答和激素调控等茶树的生长发育ꎬ同时ꎬ本
研究把 ＴＩＦＹ６ 基因列为调控不同环境条件下逆境变

化的候选基因ꎬ为进一步研究茶树 ＴＩＦＹ 基因家族生

物的功能提供了一定的研究方向和基础ꎮ
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