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拟南芥成花调控ＬＦＹ基因的选择性剪接
于丽霞，姚有林，武晓璐，汤晓倩，鄢　波＊

（西南林业大学 园林学院，昆明６５０２２４）

摘　要：为研究拟南芥成花调控基因ＬＦＹ，我们采用ＲＴ－ＰＣＲ方法分离克隆了三种选择性剪接的片段，分别

命名为ＬＦＹ１２３９，ＬＦＹ１２６３和ＬＦＹ１２７５。序列分析表明ＬＦＹ１２６３包含一个大小为１　２６３ｂｐ的开放阅读框，

与之前报道的ＬＦＹ基因片段大小相同，而ＬＦＹ１２３９在第一外显子的３′端缺失了３６ｂｐ，ＬＦＹ１２７５在第一内含

子的３′末端插入了１２ｂｐ。对几种片段表达部位的分析显示，ＬＦＹ１２３９只能在营养生长期的莲座叶中表达，

而ＬＦＹ１２６３和ＬＦＹ１２７５在营养生长期和花期的花器官和莲座叶中都可以检测到，并且，ＬＦＹ１２６３呈现出主导

地位，ＬＦＹ１２７５与ＬＦＹ１２６３表达的比例表现为花器官高于莲座叶，该比例的变化可能预示着与成花调控有关。
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