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马铃薯低氮肥胁迫响应 ＴＣＰ 转录因子的鉴定与分析
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摘　 要: ＴＣＰ 转录因子是植物特有的一类转录因子ꎬ参与植物生物学过程的多个方面ꎮ 为研究马铃薯 ＴＣＰ
转录因子在响应低氮肥胁迫中的作用ꎬ该研究以氮肥供应不足( ０. ０５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ )和氮肥供应充足( ７. ５
ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)条件下马铃薯的根和叶片构建 ４ 个转录组文库进行测序ꎬ并对差异表达的 ＴＣＰ 转录因子进行分

析ꎮ 结果表明:(１)在 ４ 个转录组文库中共鉴定 ＴＣＰ 转录因子 ２４ 个ꎬ它们主要分布在 ２ 号、３ 号、６ 号染色体

上ꎮ (２)经结构域分析显示ꎬ２４ 个 ＴＣＰ 转录因子均具有典型的 ｂａｓｉｃ￣Ｈｅｌｉｘ￣Ｌｏｏｐ￣Ｈｅｌｉｘ 结构域ꎮ (３)经系统

进化分析显示ꎬ马铃薯与拟南芥 ＴＣＰ 蛋白可聚集在一起ꎬ分属于 １０ 个亚类ꎮ (４)转录组测序结果显示ꎬ在
低氮肥胁迫下ꎬ大多数 ＴＣＰ 转录因子被抑制表达ꎬ有 ３ 个 ＴＣＰ 转录因子在根中显著性差异表达ꎬ５ 个 ＴＣＰ 转

录因子在叶中特异性表达ꎮ (５)根据 ＧＯ 功能注释分析和马铃薯 ＴＣＰ 转录因子与拟南芥 ＴＣＰ 转录因子的

亲缘关系分析推测ꎬ这些 ＴＣＰ 转录因子参与了马铃薯对低氮肥胁迫的响应ꎮ 该研究结果为进一步研究马铃

薯与其他粮食作物 ＴＣＰ 转录因子响应低氮肥胁迫的分子功能奠定了基础ꎮ
关键词: 马铃薯ꎬ ＴＣＰ 转录因子ꎬ 氮肥胁迫ꎬ 转录组测序ꎬ 生物信息学分析
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　 　 ＴＣＰ 转录因子是植物体内所特有的一类调控

蛋白ꎬ参与植物的形态建成及生长过程中逆境响

应 的 调 控 ( Ｍａｒｔíｎ￣Ｔｒｉｌｌｏ ＆ Ｃｕｂａｓꎬ ２０１０ꎻ Ｊｅａｎ￣
Ｍｉｃｈｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｍｕｋｈｏｐａｄｈｙａｙ ＆ Ｔｙａｇｉꎬ ２０１５ꎻ
Ｃｈａｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ )ꎮ 例 如ꎬ 大 麦 基 因 ( ＢＤＩ１ )
(Ｂｒａｎｃｈｅｄ ａｎｄ Ｉｎｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｅ Ｓｐｉｋｅｌｅｔ １)编码了一个

ＣＹＣ / ＴＢ１ 型 ＴＣＰ 转录因子ꎬ其在大麦花序结构和

小穗发育中起着至关重要的作用 ( Ｓｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 过表达水稻基因 ＯｓＰＣＦ７ 不仅增加了转基

因水稻幼苗的茎高、根长和总根数ꎬ促进水稻的分

蘖和抽穗ꎬ还增加了单株穗数和饱满粒数( Ｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 此 外ꎬ Ｌｉ 等 ( ２０２１ ) 研 究 证 明 蓝 莓

ＶｃＴＣＰ１８ 在拟南芥中过表达显著降低了种子的发

芽率ꎬ同时在转基因植株中出现了花期晚、莲座

少、主枝少和芽休眠现象ꎮ 槭树 ＡｐＴＣＰ２ 可通过

ｍｉＲ３１９ 调控拟南芥叶片的形态发生来影响开花和

正向调节叶片的衰老( Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ Ｌｉｕ 等

(２０２０)研究证明 ＴＣＰ 转录因子参与植物抗逆过

程ꎬ如水稻和拟南芥中过表达毛竹(Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ
ｅｄｕｌｉｓ)ＰｅＴＣＰ１０ꎬ不仅提高了转基因植株的耐旱

性ꎬ也降低了对 ＡＢＡ 的敏感性ꎮ
马铃薯( Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ)是世界上第四大

粮食作物ꎬ广泛种植于中国、俄罗斯、印度、乌克

兰、美国等国家ꎮ 近年来ꎬ随着马铃薯主粮化在我

国的推进ꎬ马铃薯的种植面积和产量越来越高ꎬ这
对实现我国农业的可持续发展和保障我国粮食安

全发挥着日益重要的作用ꎮ 然而ꎬ马铃薯整个生

育过程中总是受到氮素的限制ꎬ氮肥供应过量或

不足均会严重影响商品薯的产量和质量(Ｍａｌｔａｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ Ｇｕａｎ 等(２０１７)研究表明ꎬ转录因子

参与调控植物生长发育过程中所面临的缺氮胁

迫ꎬ如在低氮肥胁迫下ꎬ拟南芥 ＡｔＴＣＰ２０ 基因能够

与其他蛋白质互作后激活氨同化关键基因ꎬ从而

提高植株的氮同化能力ꎮ 此外ꎬ白桦 ＢｐＴＣＰ３ 和香

蕉 Ｍａ０６＿ｇ１５９００ 也参与低氮胁迫的应答反应(任
丽ꎬ ２０１９ꎻ阚宝林等ꎬ２０２１)ꎮ 随着基因组数据的

发表ꎬ马铃薯中转录因子的研究也陆续有报道ꎮ
例如ꎬ马铃薯 ＳｔＭＹＢ４４ 响应低磷胁迫ꎬ在缺少磷元

素的情况下表达被抑制ꎬ能够通过抑制马铃薯块

茎磷酸激酶 １ 的表达ꎬ进而负调控马铃薯中的磷

转运(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 此外ꎬ牛苏燕等(２０２１)
基于转录组学方法ꎬ鉴定出响应低氮肥胁迫的 ３６
个 ＭＹＢ 转录因子ꎮ 肖熙鸥等(２０１８)对马铃薯基

因组进行检索获得 ４３ 条 ＴＣＰ 转录因子ꎬ而未对转

录因子进行功能分析和验证ꎮ 李佳皓等(２０２１)研
究证明ꎬ从马铃薯品种 ‘ 费 乌 瑞 它’ 中 克 隆 的

ＳｔＴＣＰ１３ 在响应盐胁迫逆境中发挥一定作用ꎬ而马

铃薯 ＴＣＰ 转录因子是否参与氮肥饥饿胁迫以及在

其氮肥供应不足条件下的作用尚不明确ꎮ 因此ꎬ
本研究以马铃薯氮肥供应不足和充足条件下的转

录组数据为基础ꎬ利用生物信息学技术分析研究

ＴＣＰ 转录因子的基本信息和保守结构域ꎬ以及在

不同组织和不同施氮水平下的表达情况、ＧＯ 功能

和与拟南芥 ＴＣＰ 转录因子的亲缘关系ꎬ以期为进

一步深入研究马铃薯 ＴＣＰ 转录因子在响应氮肥胁

迫中的作用奠定基础ꎮ
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１　 材料与方法

１.１ 材料

以马铃薯薯条型品种‘Ｒｕｓｓｅｔ Ｂｕｒｂａｎｋ’为材料ꎬ
分别种植于氮肥供应充足(７.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)和供应

不足(低氮肥胁迫ꎬ ０.０５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)(Ｓｈａｒｉｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)的水培系统中ꎬ植株的培养方

法和生长条件参照 Ｘｉｅ 等(２０１８)的方法ꎮ 培养 １０ ｄ
后ꎬ按处理不同分取叶片和根进行转录组测序文库

[根对照(ｒｏｏｔ ｃｏｎｔｒｏｌ)和叶片对照(ｌｅａｆ ｃｏｎｔｒｏｌ)为马

铃薯氮供应充足的根和叶片测序文库ꎻ根处理( ｒｏｏｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ)和叶片处理(ｌｅａｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ)为马铃薯氮供

应不足的根和叶片测序文库]的构建ꎬ以氮肥供应

充足条件下的植株为对照ꎬ每个处理分别取 ４ 个生

物学重复ꎬ最终进行转录组测序ꎮ
１.２ 马铃薯 ＴＣＰ 基因家族响应氮肥胁迫相关基因

的生物信息学分析

基于转录组数据和 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ １２. １ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ. ｊｇｉ. ｄｏｅ. ｇｏｖ / ｐｚ / ｐｏｒｔａｌ. ｈｔｍｌ) 马铃薯基因

组数据库获取 ＴＣＰ 基因序列信息ꎻ利用在线分析

软件 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 和 ＳＯＰＭＡ 对 ＴＣＰ 蛋白的理化性质

和二级结构进行预测ꎻ使用 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ 软件分析

ＴＣＰ 转录因子的功能注释ꎻ利用 ＭＥＧＡ ７.０.１４ 软

件ꎬ将马铃薯 ＴＣＰ 家族蛋白序列和拟南芥 ＴＣＰ 家

族蛋白序列数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｔｆｄｂ. ｇａｏ￣ｌａｂ. ｏｒｇ /
ｆａｍｉｌｙ.ｐｈｐ? ｓｐ ＝Ａｔｈ＆ｆａｍ ＝ ＴＣＰ)比对分析后ꎬ采用

邻接法构建系统进化树ꎻ利用 ＭＥＭＥ Ｓｕｉｔｅ ５. ４. １
(ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / )程序分析马铃薯 ＴＣＰ 家

族蛋白的基序ꎬ设定基序宽度最小值为 ６、最大值

为 ６０ꎬ基序数量为 ６ꎬ其余参数为默认值ꎻ利用

ＨｅｍＩ １.０.３.７ 软件ꎬ根据马铃薯 ＴＣＰ 转录因子在 ４
个不同测序文库中的表达量绘制基因表达热图

(Ｄｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ并以 ｌｏｇ ２( ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ)大于 １
或小于－１ 且 Ｐ>０.０５ 为显著性差异表达基因ꎬ对
转录组获得的 ＴＣＰ 转录因子进行差异分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的鉴定

在马铃薯 ４ 个转录组测序文库中共鉴定 ２４ 个

ＴＣＰ 转录因子ꎬ以马铃薯基因组数据库 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ
为参考获得这些基因的相关信息(表 １)ꎮ 表 １ 结

果表明ꎬ这些 ＴＣＰ 转录因子主要来自 ２ 号染色体

(５ 个基因)ꎬ其次为 ３ 号、６ 号染色体ꎬ分别有 ４ 个

基因ꎮ 基因长度在 ６０６ ~ ２ １３７ ｂｐ 之间ꎬ氨基酸数

目在 ２０１ ~ ５３４ 个之间ꎮ 外显子数目在 １ ~ ６ 个之

间ꎬ其中基因 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１６３６３ 含有外显

子最多(为 ６ 个)ꎮ
２.２ 马铃薯 ＴＣＰ 家族蛋白理化性质分析

由表 ２ 可知ꎬ２４ 个 ＴＣＰ 家族蛋白平均相对分

子质量为 ３７ ６９３.７０ ＤａꎬＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２１５６８
为最小值ꎬ编码蛋白的相对分子质量为 ２１ １４３.８７
ＤａꎬＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４９２８ 为最大值ꎬ编码蛋白

的相对分子质量为 ５７ ５５４.２４ Ｄａꎻ等电点(ｐＩ)平均

值为 ７.５１ꎬＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４ 为最小值ꎬ编
码蛋白(５. ２２)ꎬＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４５１９７ 为最大

值ꎬ编码蛋白 (１０.０８)ꎬ共有 １１ 个 ＴＣＰ 家族蛋白

呈酸性(ｐＩ<７)和 １３ 个 ＴＣＰ 蛋白呈碱性( ｐＩ>７)ꎻ
２４ 个 ＴＣＰ 家族蛋白的平均疏水性值均小于 ０ꎬ
ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０５４ ( － １. ０１５ ) 为 最 小 值ꎬ
ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１６３６３( － ０. １８８) 为最大值ꎻ二
级结构预测结果显示ꎬ２４ 个 ＴＣＰ 蛋白均具有 α 螺

旋、β 转角、延伸链和无规则卷曲 ４ 种构型ꎬ其中 α
螺旋和无规则卷曲构成占平均比值分别为１９.２０％
和 ６３.３４％ꎬ而延伸链和 β 转角占平均比值分别为

４.０９％和 １３.３８％ꎮ 在这些 ＴＣＰ 家族蛋白中ꎬ２４ 个

ＴＣＰ 蛋白均表现为无规则卷曲占比最大ꎬ１８ 个

ＴＣＰ 蛋白 α 螺旋占比大于延伸链占比ꎬ而 ６ 个

ＴＣＰ 蛋白 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４６３２、 ＰＧＳＣ０００３ＤＭ
Ｇ４００００４０８２、ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２１５６８、ＰＧＳＣ０００３Ｄ
ＭＧ４００００１３６２、ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２６５６８ 和 ＰＧＳＣ０００３
ＤＭＧ４０００１６３６３ 则表现相反ꎬ出现了 α 螺旋占比小

于延伸链占比的现象ꎮ
２.３ 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子基序分析

对获得的马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的结构域进行

预测ꎬ结果表明 ２４ 个转录因子均包含基序 １ 即

Ｍｏｔｉｆ １ 且在所有基序中序列最长(６０ 个氨基酸)
(表 ３)ꎮ 这说明该基序是马铃薯 ＴＣＰ 转录因子中

不可缺少的结构域(图 １)ꎮ 从整体来看ꎬ可以把

ＴＣＰ 转录因子分为四类:第一类有 １１ 个基因都包

含有基序 １ 和基序 ３ꎬ同时有 ３ 个基因含有基序 ５ꎻ
第二类有 ９ 个基因都包含有基序 １ 和基序 ２ꎬ其
中有 ３ 个 ＴＣＰ 蛋白 ( ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９４０６、
ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１２３９６ 和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００
１５３７７)含有基序 ４ 和基序 ６ꎻ 第三类有 ３ 个基因ꎬ

５９２２ 期 牛苏燕等: 马铃薯低氮肥胁迫响应 ＴＣＰ 转录因子的鉴定与分析



表 １　 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子基因的特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＴＣＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

基因号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

染色体
位置

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

基因
长度
Ｇｅｎｅ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

氨基酸
数目
Ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ

ｎｕｍｂｅｒ

外显子
数目
Ｅｘｏｎ

ｎｕｍｂｅｒ

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７ ３ １ ３２５ ４１４ ３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００８２３ ５ １ ０６５ ３５４ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００１３６２ ２ ８５２ ２８３ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００３３８２ ５ １ １１６ ３７１ ３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９２７６ １１ １ １７０ ３８９ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９４０６ ７ ９３６ ３１１ ３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１２３９６ ７ １ ２０３ ４００ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７ １２ １ ２６６ ４２１ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１６３６３ １ １ ３４７ ４４８ ６

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２０２４７ ２ ６９９ ２３２ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２１５６８ ９ ６０６ ２０１ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２７３８ ８ １ １２５ ３７４ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２９６４ ２ １ ００５ ３３４ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４ ３ １ １０１ ３６６ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４９２８ １ １ ６０５ ５３４ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２６１０５ ６ ９８４ ３２７ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２６５６８ ２ ２ １３７ ２１８ ３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００３３０７８ ６ １ ４２５ ４１０ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４０２３２ ２ ８４０ ２７９ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０５４ ６ ９４０ ２７９ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０８２ ６ ９１８ ３０５ ２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００５７０５ ３ １ １３７ ３７８ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４６３２ ３ １ ６４０ ３４４ １

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４５１９７ １ ８４３ ２８０ １

只 包 含 有 基 序 １ꎻ 第 四 类 只 有 １ 个 基 因

(ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００３３０７８)ꎬ包含有基序 １、２、３ꎮ
进一步分析保守的基序(ｍｏｔｉｆ)序列特征ꎬ发现 ２４
个 ＴＣＰ 转录因子均具有典型的 ｂａｓｉｃ－Ｈｅｌｉｘ￣Ｌｏｏｐ￣
Ｈｅｌｉｘ (ｂＨＬＨ) 结构域ꎮ
２.４ 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的蛋白进化分析

为解析马铃薯 ＴＣＰ 蛋白的进化关系并预测

其功能ꎬ利用 ＭＥＧＡ ７.０.１４ 软件分析马铃薯 ＴＣＰ
家族蛋白和拟南芥 ＴＣＰ 家族蛋白( ＰｌａｎｔＴＦＤＢ 数

据库)的进化关系(图 ２) ꎮ 图 ２ 结果表明ꎬ２４ 个

马铃薯 ＴＣＰ 家族蛋白与拟南芥的 ＴＣＰ 蛋白聚集

在一起且分别归属于 １０ 个亚类ꎬ说明马铃薯

ＴＣＰ 家族蛋白与拟南芥 ＴＣＰ 蛋白具有比较高的

保守性ꎮ 从图 ２ 可以看出ꎬＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７
和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００３３０７８ 与拟南芥 ＡＴ３Ｇ４７６２０.１
(ＡｔＴＣＰ１４)亲缘关系较近ꎻＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７
与拟南芥 ＡＴ３Ｇ１５０３０. １ (ＡｔＴＣＰ４) 亲缘关系较近ꎻ
ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０５４、 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００５７０５ 和

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００８２３ 与 ＡＴ１Ｇ６８８００.１(ＡｔＴＣＰ１２)亲
缘关系最近ꎻＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０８２ 和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭ
Ｇ４０００２４６３２ 与 拟 南 芥 ＡＴ５Ｇ０８０７０. １ ( ＡｔＴＣＰ１７) 和

ＡＴ５Ｇ６０９７０. １ ( ＡｔＴＣＰ５ ) 亲 缘 关 系 较 近ꎻ
ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４５１９７、 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４ 和

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２７３８ 与 拟 南 芥 ＡＴ２Ｇ４５６８０. １
(ＡｔＴＣＰ９)、 ＡＴ５Ｇ５１９１０. ２ (ＡｔＴＣＰ１９) 和 ＡＴ５Ｇ５１９１０. １
(ＡｔＴＣＰ１９)亲缘关系较近ꎻＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９４０６
与拟南芥 ＡＴ２Ｇ３１０７０.１(ＡｔＴＣＰ１０)亲缘关系较近ꎮ
２.５ 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的 ＧＯ 功能注释分析

ＧＯ 功能注释分析结果表明ꎬ２４ 条 ＴＣＰ 转录

因子序列分别被注释到分子功能(１５ 条)、生物过

程(２２ 条)和细胞组分(１８ 条)ꎮ 所有 ＴＣＰ 序列被

进一步富集到 ２６ 个功能类别ꎬ其中 ＤＮＡ 结合功能

(１１ 个)、细胞核功能(１７ 个)、蛋白质结合功能(６
个)、转录因子活性(１３ 个)、转录调控(１２ 个)、叶
形态发生(８ 个)、细胞分化(８ 个)、发育正向调控

(８ 个)、防御反应调控(６ 个)等功能组包含的序

列较多ꎻ细胞大小调控(４ 个)、叶片衰老的负调控

(４ 个)、叶绿体功能(３)、次生枝形成调控(３ 个)、
核心启动子近端序列特异性 ＤＮＡ 结合(２)、核心

启动子结合(２ 个)、脱落酸响应(２ 个)、营养期向

生殖期过渡的调节(１ 个)、细胞增殖(２ 个)、细胞

分裂素响应(２ 个)、赤霉素响应(２ 个)、种子休眠

结束中胚发育(２ 个)、种子萌发调控(２ 个)、花序

发育(２ 个)、根发育(２ 个)、生理节律调控(１ 个)
和解剖结构形态发生(１ 个)功能组包含的序列较

少ꎮ 其中ꎬ生物过程主要集中在转录调控、发育正

向调控、叶形态发生和细胞分化ꎬ细胞组分主要富

集在细胞核的功能ꎬ分子功能集中在 ＤＮＡ 结合和

转录因子活性 (图 ３)ꎮ
２.６ 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子在低氮肥胁迫和不同组

织中的表达分析

基于马铃薯转录组数据ꎬ获得了 ２４ 个马铃薯

ＴＣＰ 转录因子在不同转录组文库中的表达量ꎬ并
绘制表达热图(图 ４)ꎮ 从图 ４ 可以看出ꎬ低氮肥胁

迫处理后ꎬ ２４ 个 ＴＣＰ 转录因子在叶中虽被抑制

或被诱导表达但都未达到显著性差异水平ꎬ 只有

６９２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 ２　 马铃薯 ＴＣＰ 家族蛋白的理化性质
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ＴＣＰ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

基因号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

相对分子质量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｍａｓｓ (Ｄａ)

ｐＩ 值
ｐＩ

ｖａｌｕｅ

平均疏水性
Ａｖｅｒａｇｅ

ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ

α 螺旋
Ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ

(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ

(％)

β 转角
Ｂｅｔａ ｔｕｒｎ
(％)

无规卷曲
Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ

(％)

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７ ４４ ２６１.６０ ７.０６ －０.７１３ ２４.６２ １０.６３ ４.３５ ６０.３９

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００８２３ ４０ ６４７.２８ ８.６８ －０.９８１ ２４.８６ １３.５６ ５.０８ ５６.５０

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００１３６２ ３１ ７００.１５ ６.５３ －０.７５５ １３.０７ １８.７３ ３.５３ ６４.６６

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００３３８２ ４１ １７７.７５ ６.５９ －０.９９５ ２１.８３ １０.２４ ４.８５ ６３.０７

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９２７６ ４１ ３９４.５９ ８.０２ －０.７３７ １７.２２ １２.３４ ３.３４ ６７.１０

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９４０６ ３５ １６２.６７ ６.３９ －０.８８９ １９.９４ ９.６５ ２.８９ ６７.５２

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１２３９６ ４３ ５５５.８６ ６.１７ －０.６８０ １５.００ １２.２５ ３.００ ６９.７５

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７ ４５ ８０６.７６ ６.７６ －０.５９５ １７.３４ １４.２５ ５.２３ ６３.１８

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１６３６３ ４９ ０７１.２０ ９.０８ －０.１８８ ２１.８８ ２２.５４ ７.５９ ４７.９９

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２０２４７ ２５ ０７９.０６ ６.６５ －０.５８６ ２６.７２ ７.７６ ３.４５ ６２.０７

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２１５６８ ２１ １４３.８７ ８.５２ －０.２８３ １１.４４ １９.９０ ６.４７ ６２.１９

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２７３８ ４０ ２４７.１９ ７.８３ －０.５２０ １１.５０ １１.５０ ３.４８ ７３.５３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２９６４ ３８ ０６２.８６ ５.８２ －０.９０７ ２２.４６ １５.２７ ３.８９ ５８.３８

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４ ３８ ６２６.０４ ５.２２ －０.３５５ １５.０３ １０.６６ ３.０１ ７１.３１

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４９２８ ５７ ５５４.２４ ６.８８ －０.８３８ １８.９１ １０.３０ ２.２５ ６８.５４

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２６１０５ ３５ ０２５.５６ ７.２０ －０.７９３ １７.７４ １６.５１ ３.６７ ６２.０８

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２６５６８ ２４ ６３５.７１ ７.９８ －０.６３３ １６.０６ ２０.６４ ５.５０ ５７.８０

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００３３０７８ ４４ ４７６.６０ ６.７４ －０.７８１ ２２.２０ ９.５１ ５.１２ ６３.１７

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４０２３２ ３０ ００１.５２ ８.９１ －０.６０６ １７.５６ １０.３９ ５.３８ ６６.６７

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０５４ ３１ １２１.５２ ９.４７ －１.０１５ ３３.３３ １３.６２ ２.５１ ５０.５４

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０８２ ３４ ００５.４６ ８.６３ －０.８１４ １１.１５ １４.１０ ２.６２ ７２.１３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００５７０５ ４２ ８８２.４４ ９.３５ －０.５９５ ３７.３０ １１.３８ ３.９７ ４７.３５

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４６３２ ３９ ０６０.４３ ５.５８ －１.００５ ９.０１ １１.０５ ２.６２ ７７.３３

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４５１９７ ２９ ９４８.４２ １０.０８ －０.３０８ １４.６４ １４.２９ ４.２９ ６６.７９

表 ３　 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的保守基序长度及氨基酸序列
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ ＴＣＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

基序
Ｍｏｔｉｆ

氨基酸序列长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (ａａ)

氨基酸序列
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｍｏｔｉｆ １ ６０ ＫＤＲＨＴＫＶＧＧＲＧＲＲＩＲＬＰＡＬＣＡＡＲＶＦＱＬＴＤＥＬＧＨＫＳＤＧＥＴＩＥＷＬＬＱＱＡＥＰＡＩＩＡＡＴＧＴＧＴＩ

Ｍｏｔｉｆ ２ ２１ ＰＡＮＦＳＳＬＮＩＳＬＲＳＳＧＳＳＶＳＡＰ

Ｍｏｔｉｆ ３ ６ ＧＲＫＤＲＨ

Ｍｏｔｉｆ ４ １７ ＦＧＱＤＰＤＥＮＹＭＫＫＲＹＲＥＤ

Ｍｏｔｉｆ ５ ９ ＤＴＩＫＳＦＦＰＭ

Ｍｏｔｉｆ ６ ６ ＭＬＧＦＨＨ

２ 个 基 因 ( 基 因 号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００８２３ 和

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２７３８)的差异表达水平最大ꎬ
分别上调了 １.８１ 倍和 １.５８ 倍ꎮ 在 ２ 个根转录文

库中ꎬ共获得 １９ 个 ＴＣＰ 转录因子ꎬ包括 １１ 个被抑

制表达的 ＴＣＰ 转录因子和 ８ 个被诱导表达的

ＴＣＰ 转录因子ꎬ其中 ３ 个 ＴＣＰ 转录因子显著性差

异 表 达 ( 基 因 号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７ 和

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４ 下 调 表 达、 基 因 号

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７ 上 调 表 达)ꎬ ２ 个 ＴＣＰ
转录因 子 (基 因 号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２２９６４ 和

７９２２ 期 牛苏燕等: 马铃薯低氮肥胁迫响应 ＴＣＰ 转录因子的鉴定与分析



图 １　 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的基序分析
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＴＣＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００３３０７８)下调表达幅度较大ꎮ
此外ꎬ分析了 ＴＣＰ 转录因子在不同组织中的

表达差异ꎬ图 ４ 结果表明 ２１ 个 ＴＣＰ 转录因子在根

和叶中显著性差异表达ꎮ 除有 ５ 个 ＴＣＰ 转录因子

在叶中特异性表达外ꎬ还有 ５ 个 ＴＣＰ 转录因子在

叶中的表达量显著性低于在根中的表达量ꎬ而剩

下的 １１ 个 ＴＣＰ 转录因子在叶中显著性高表达[２
个 ＴＣＰ 转录因子(基因号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００９４０６
和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７)差异表达水平最大ꎬ分
别上调了 ６.４０ 倍和 ８.４５ 倍]ꎮ

３　 讨论与结论

由于 ＴＣＰ 转录因子在植物生长发育及抵御逆

境胁迫中发挥着关键性调控作用ꎬ因此 ＴＣＰ 转录

因子家族越来越受到研究者的重视ꎮ 马铃薯作为

中国第四大粮食作物ꎬ在其生长发育过程中总是

受到氮素的胁迫ꎬ而 ＴＣＰ 转录因子是否参与马铃

薯抵御低氮素胁迫的响应还鲜有报道ꎮ 因此ꎬ本
研究基于 ４ 个转录组文库共鉴定出 ２４ 个马铃薯

ＴＣＰ 转录因子家族成员ꎬ对其进行蛋白质序列结

构分析发现这些转录因子都具有 ｂ￣ＨＬＨ 结构ꎮ 此

外ꎬ还发现马铃薯 ＴＣＰ 转录因子家族成员的序列、

等电点、相对分子质量和外显子数目存在较大差

异ꎬ在染色体上的分布呈现不均匀特征ꎬ这与肖熙

鸥等(２０１８)的研究结果一致ꎮ 此外ꎬ本研究还分

析了 ＴＣＰ 转录因子在氮肥低胁迫下不同组织中的

表达情况ꎬ发现叶片中的 ＴＣＰ 转录因子均未达到

显著性差异水平ꎬ只有 ２ 个基因的诱导表达幅度

较大ꎬ这一结果与阚宝林等(２０２１)研究香蕉中低

氮肥胁迫后多数基因上调表达的响应情况不同ꎬ
可能是物种的特异性导致 ＴＣＰ 转录因子的响应模

式不同ꎻ根中 (基因号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７
和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２４２５４)显著性下调表达ꎬ而
基因 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７ 却呈现出相反的

表达模式ꎮ 由此可见ꎬ马铃薯 ＴＣＰ 转录因子在叶

片和根两个组织中响应氮肥胁迫的表达模式存在

差异ꎬ并且不同转录因子成员响应低氮肥胁迫的

模式也存在差异ꎮ
本课题组曾利用循环水培系统研究了 ２０ 个

马铃薯栽培品种对低氮肥胁迫在生理水平上的响

应ꎬ证明了基因型不同的马铃薯对低水平氮肥供

应的耐受力和敏感度不同ꎻ在低氮肥供应条件下

生 长 的 马 铃 薯 ( 包 括 马 铃 薯 品 种 ‘ Ｒｕｓｓｅｔ
Ｂｕｒｂａｎｋ’)地上部分的高度和根的长度显著低于

生长在氮肥供应充足条件下的植株ꎻ同时ꎬ低氮肥

８９２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 ２　 马铃薯 ＴＣＰ 家族蛋白与拟南芥 ＴＣＰ 家族蛋白的进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＴＣＰ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

生长条件下马铃薯的生物量积累也受到严重抑制

(Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 在本研究中ꎬ转录因子(基因

号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００００５９７ 和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０
００２４２５４)在氮肥胁迫条件下的根和叶片中表达趋

势一致ꎬ并在根中被显著性抑制表达ꎬ而转录因子

(基因号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００１５３７７)却表现出相反

趋势ꎬ在根和叶片中被诱导表达ꎮ 经聚类分析结

果表明ꎬ这 ３ 个 ＴＣＰ 转录因子与拟南芥转录因子

ＡＴ３Ｇ４７６２０.１(ＡｔＴＣＰ１４)、ＡＴ２Ｇ４５６８０.１(ＡｔＴＣＰ９)
和 ＡＴ３Ｇ１５０３０.１(ＡｔＴＣＰ４)亲缘关系最近ꎬ表明其

可能 与 拟 南 芥 转 录 因 子 ＡｔＴＣＰ１４、 ＡｔＴＣＰ４ 和

ＡｔＴＣＰ９ 具有相似的生物学功能ꎮ 在拟南芥中ꎬ
ＡｔＴＣＰ１４ 参与调节激活种子萌发过程中胚胎的生

长潜力(Ｔａｔｅｍａｔｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎬ 还可与 ＡｔＴＣＰ１５
一起通过促进幼嫩节间的细胞分裂来调节植物的

形态(Ｋｉｅｆｆｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎻＡｔＴＣＰ４ 通过与功能基

因的顺式作用元件结合参与调控植物激素(如生

长素和油菜素内酯)的合成ꎬ从而影响植物的生长

发育ꎻ拟南芥 ＡｔＴＣＰ４ 受 ｍｉＲ３１９ 调控ꎬ能通过调控

拟南芥主根的伸长参与干旱胁迫响应( Ｓｃｈｏｍｍｅｒ

９９２２ 期 牛苏燕等: 马铃薯低氮肥胁迫响应 ＴＣＰ 转录因子的鉴定与分析



Ａ－Ｓ. 生物学过程ꎻ ＴꎬＵ. 细胞组分ꎻ Ｖ －Ｚ. 分子功能ꎮ
Ａ. 生理节律调控ꎻ Ｂ. 解剖结构形态发生ꎻ Ｃ. 营养期向生

殖期过渡的调控 ꎻ Ｄ. 细胞增殖ꎻ Ｅ. 细胞分裂素响应ꎻ
Ｆ. 脱落酸响应ꎻ Ｇ. 赤霉素响应ꎻ Ｈ. 种子休眠结束中胚发

育ꎻ Ｉ. 种子萌发调控ꎻ Ｊ. 花序发育ꎻ Ｋ. 根发育ꎻ Ｌ. 次生枝

形成调控ꎻ Ｍ. 细胞大小调控ꎻ Ｎ. 叶片衰老的负调控ꎻ
Ｏ. 防御反应调控ꎻ Ｐ. 叶形态发生ꎻ Ｑ. 细胞分化ꎻ Ｒ. 发育

正向调控ꎻ Ｓ. 转录调控ꎻ Ｔ. 叶绿体功能ꎻ Ｕ. 细胞核功能ꎻ
Ｖ. 核心启动子近端序列特异性 ＤＮＡ 结合ꎻ Ｗ. 核心启动

子结合ꎻ Ｘ. 蛋白质结合ꎻ Ｙ. ＤＮＡ 结合ꎻ Ｚ. 转录因子活性ꎮ
Ａ－ Ｓ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ｔꎬ Ｕ. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎻ Ｖ － Ｚ.
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ. Ａ. Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍꎻ Ｂ. Ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ｃ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｉｍｉｎｇ ｏｆ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｆｒｏｍ
ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｔｏ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｈａｓｅꎻ Ｄ. Ｃｅｌｌ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎꎻ Ｅ.
Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎꎻ Ｆ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄꎻ Ｇ.
Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎻ Ｈ. Ｅｍｂｒｙｏ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｅｎｄｉｎｇ ｉｎ ｓｅｅｄ
ｄｏｒｍａｎｃｙꎻ Ｉ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎꎻ Ｊ. Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ Ｋ. Ｒｏｏｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ Ｌ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｓｈｏｏｔ ｆｏｒｍａｔｉｏｎꎻ Ｍ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｌｌ ｓｉｚｅꎻ Ｎ. Ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅꎻ Ｏ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎻ
Ｐ. Ｌｅａｆ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ｑ. Ｃｅｌｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎꎻ Ｒ. Ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ Ｓ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎꎻ Ｔ.
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎻ Ｕ. Ｎｕｃｌｅｕｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎻ Ｖ. Ｃｏｒｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ
ｐｒｏｘｉｍａｌ ｒｅｇｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｗ. Ｃｏｒｅ
ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｘ. Ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｙ. ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ｚ.
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ.

图 ３　 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的功能注释
Ｆｉｇ. ３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ

ＴＣＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎻＷａｎｇ 等(２０１５)研究报道 ＡｔＴＣＰ９ 参

与了激素合成酶 １( ｉｓｏｃｈｏｒｉｓｍａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ １ꎬＩＣＳ１)
的协同调控ꎬＤａｎｉｓｍａｎ 等(２０１２)研究报道在拟南

芥中参与调节细胞的大小、叶片的衰老和根的发

育ꎮ 此 外ꎬ Ｇｕａｎ 等 ( ２０１４ ) 研 究 报 道ꎬ 拟 南 芥

ＡｔＴＣＰ２０ 可 激 活 硝 酸 盐 转 运 蛋 白 １. １ ( ｎｉｔｒａｔｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １.１ꎬＮＲＴ１.１)的表达来调控硝酸盐运输

期间侧根发育的系统信号转导途径而影响植株侧

根的生长ꎮ 在本研究中ꎬ马铃薯 ＴＣＰ 转录因子(基
因号 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００２０２４７ 和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭ
Ｇ４０００４０２３２)与拟南芥 ＡＴ３Ｇ２７０１０. １ (ＡｔＴＣＰ２０)
亲缘关系最近ꎮ 结合前期马铃薯响应低氮肥胁迫

的生理研究结果ꎬ生长在氮肥供应不足条件下马

铃薯的地上部分和根的生长速度明显低于生长在

氮肥供应充足条件下的马铃薯植株ꎮ 由此推测ꎬ
这些转录因子在马铃薯低氮肥胁迫中可能通过影

响氮代谢相关基因的表达来调控植株形态的建成

和生物量的形成与积累ꎮ
在本研究中ꎬ我们发现马铃薯地上部组织叶

片中 ４ 个转录因子在氮肥胁迫处理下被抑制表

达ꎬ而它们在马铃薯地下部组织根中不表达ꎬ推测

其可能通过响应低氮肥胁迫调控马铃薯地上部分

的生长ꎮ 其中ꎬ基因 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００５７０５ 与

拟 南 芥 ＡｔＴＣＰ１２ 亲 缘 关 系 最 近ꎻ 基 因

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４００００４０８２ 和 ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００
２４６３２ 与 ＡｔＴＣＰ１７ 和 ＡｔＴＣＰ５ 亲缘关系较近ꎻ基因

ＰＧＳＣ０００３ＤＭＧ４０００４５１９７ 与 ＡｔＴＣＰ９ 和 ＡｔＴＣＰ１９
亲缘关系较近ꎮ Ａｇｕｉｌａｒ￣Ｍａｒｔíｎｅｚ 等(２００７)研究表

明ꎬＡｔＴＣＰ１２ 是一个防止腋芽生长的转录因子ꎬ能
够延迟早期腋芽的发育ꎬ参与控制生长素诱导的

顶端优势ꎬＫｏｙａｍａ 等 ( ２００７) 研究表明ꎬＡｔＴＣＰ１７
和 ＡｔＴＣＰ５ 通过负调控边界特异性基因如 ＣＵＣ 基

因的表达ꎬ在调控地上部侧生分生组织形态发生

中起关键作用ꎮ 此外ꎬＧＯ 功能注释分析结果显

示ꎬＡｔＴＣＰ１９ 参与植物逆境胁迫的防御调控ꎬ并且

该基因还能与 ＡｔＴＣＰ２０ 以冗余方式在控制叶片衰

老中发挥作用( Ｄａｎｉｓｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 因此推

测ꎬ这些马铃薯 ＴＣＰ 转录因子可能具有与上述拟

南芥 ＴＣＰ 转录因子相似的生物学功能ꎬ为一进步

验证这些 ＴＣＰ 转录因子在马铃薯应对低氮肥胁迫

中的调控作用提供了参考ꎮ
综上所述ꎬ本研究依据马铃薯转录组数据ꎬ利

用生物信息学方法鉴定了马铃薯氮肥供应不足和

供应充足条件下的 ２４ 个 ＴＣＰ 转录因子ꎬ并对其染

色体位置、ＴＣＰ 结构域、系统进化树和保守基序ꎬ以
及不同组织在氮肥胁迫条件下的表达情况进行了

分析ꎬ为进一步研究马铃薯 ＴＣＰ 转录因子在氮肥供

应不足和其他逆境胁迫下的功能奠定了基础ꎮ
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图 ４　 马铃薯 ＴＣＰ 转录因子的基因表达热图
Ｆｉｇ. ４　 Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ＴＣＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ
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