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北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因克隆与组织表达分析
张成阁１ꎬ２ꎬ 刘换换１ꎬ２ꎬ 宗亚仙１ꎬ２ꎬ 李火根１ꎬ２∗

( １. 南京林业大学 南方现代林业协同创新中心ꎬ 南京 ２１００３７ꎻ ２. 林木遗传与生物技术教育部重点实验室ꎬ 南京 ２１００３７ )

摘　 要: 法尼基焦磷酸合酶( ｆａｒｎｅｓｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＦＰＰＳ)是植物萜类物质合成前体法尼基焦磷酸

( ｆａｒｎｅｓｙｌ ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬＦＰＰ)的关键合成酶ꎮ 为探究北美鹅掌楸( Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ)萜类合成途径的分

子机制ꎬ该文利用北美鹅掌楸转录组数据ꎬ通过设计特异性引物ꎬ采用 ＲＡＣＥ 技术克隆得到 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因

的全长序列并进行生物信息学分析ꎮ 结果表明:(１) ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因全长 １ ４６０ ｂｐꎬ开放阅读框(ＯＲＦ)长

１ ０５６ ｂｐꎬ编码 ３５１ 个氨基酸ꎬ蛋白质分子量为 ４０ ５８９.４５ Ｄꎬ等电点为 ５.１９ꎬ不稳定系数为 ４３.５０ꎬ归类为不稳

定蛋白ꎻＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因所编码的蛋白不含信号肽ꎬ定位于线粒体ꎬ是一种不稳定亲水性蛋白ꎬ具有类异戊二

烯类化合物合酶的特征结构域ꎬα￣螺旋为其氨基酸序列的主要二级结构ꎮ (２)进化树和同源序列分析表明ꎬ
北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白与乐昌含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ)的 ＦＰＰＳ 蛋白的亲缘关系更近ꎮ (３)组织表达分

析结果发现ꎬＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在北美鹅掌楸雌蕊中的表达量最高ꎬ其高低顺序为雌蕊>花芽>茎>雄蕊>萼片>
叶片>花瓣>根ꎬ据此推测萜类代谢物在花器官中的合成相对较多ꎮ 综上所述ꎬＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因为萜类合成酶

基因ꎬ可为从分子生物学层面探究北美鹅掌楸萜类物质的合成提供一定的理论帮助ꎮ
关键词: 北美鹅掌楸ꎬ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因ꎬ 基因克隆ꎬ 生物信息学分析ꎬ 组织表达
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｆａｒｎｅｓｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ (ＦＰＰＳ) ｉｓ ａ ｋｅｙ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｆａｒｎｅｓｙｌ ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔｅ (ＦＰＰ)ꎬ
ａ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａꎬ ｔｈｅ ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｃｌｏｎｅｄ ｂｙ ＲＡＣＥ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ ｏｆ Ｌ. ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａꎬ ｂｙ ｄｅｓｉｇｎｉｎｇ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:
(１) Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｗａｓ １ ４６０ ｂｐ ａｎｄ ＯＲＦ ｗａｓ １ ０５６ ｂｐꎬ ｃｏｄｉｎｇ ３５１ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ. Ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
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ｕｎｓｔａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ. Ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｗａｓ ａｎ ｕｎｓｔａｂｌｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｈａｔ ｗａｓ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｔｏ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ ａｎｄ ｃｏｎｔａｉｎｓ ｎｏ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ. Ｉｔ ｈａｄ ａ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ｉｓｏｐｒｅｎｏｉｄ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ α￣ｈｅｌｉｘ. (２) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｌ. ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ＦＰＰＳ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ
ｃｈａｐｅｎｓｉｓ. (３) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｓｔｉｌ ｏｆ Ｌ. ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｐｉｓｔｉｌ > ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ > ｓｔｅｍ > ｓｔａｍｅｎ > ｓｅｐａｌ > ｌｅａｆ > ｐｅｔａｌ > ｒｏｏｔ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｉｓꎬ ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｍｏｒｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｏｒｇａｎｓ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅ
ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｉｓ ａ ｔｅｒｐｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｏｍｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｈｅｌｐ ｆｏｒ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ
ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ｉｎ Ｌ. ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｌｅｖｅｌ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａꎬ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅꎬ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 自然界中木兰科 ( Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ) 鹅掌楸属

(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ)树种为第三纪孑遗树种ꎬ现仅存两

个种: 鹅 掌 楸 ( Ｌ. ｃｈｉｎｅｎｓｅ) 和 北 美 鹅 掌 楸 ( Ｌ.
ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ)(罗群凤等ꎬ２０１６)ꎮ 萜类物质作为北美

鹅掌楸花香的主要成分ꎬ对鹅掌楸虫媒传粉具有

重要的影响ꎮ 因此ꎬ研究萜类化合物的合成对北

美鹅掌楸的遗传育种具有重要意义ꎮ
萜类化合物是植物重要的次生代谢物ꎬ包括

醌类、胡萝卜素类、甾体类和植物激素等ꎬ在植物

中具有信息传递、调控生长、化学防御和构建植物

香型等作用(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎮ 萜类物质主要

以 二 甲 基 丙 烯 基 焦 磷 酸 ( ｄｉｍｅｔｈｙｌａｌｌｙｌ
ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬ ＤＭＡＰＰ ) 和 异 戊 二 烯 焦 磷 酸

(ｉｓｏｐｅｎｔｅｎｙｌ ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬ ＩＰＰ) 为底物ꎬ通过在细

胞质中进行的甲羟戊酸途径(Ｍｅｖａｌｏｎａｔｅ ｐａｔｈｗａｙꎬ
ＭＶＡ)和在叶绿体中进行的 ２￣Ｃ￣甲基￣Ｄ￣赤藻糖醇￣
４￣磷 酸 途 径 ( ２￣Ｃ￣Ｍｅｔｈｙｌ￣Ｄ￣ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ￣４￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｐａｔｈｗａｙꎬＭＥＰ)生成ꎬ是由多种酶基因共同参与的

复杂过程ꎮ 其中 ＭＶＡ 途径主要负责倍半萜物质

的合成而 ＭＥＰ 途径主要负责单萜、双萜的合成

(Ｄｕｄａｒｅｖａ ＆ Ｎｅｇｒｅꎬ２００５)ꎮ ＭＶＡ 和 ＭＥＰ 途径不

是单独存在的ꎬ在整个代谢网络中经常存在物质

的交换ꎮ 萜类物质在绝大多数生物体内都有发

现ꎬ在植物中的种类更为多样(蒋素华等ꎬ２０１８)ꎮ
法尼 基 焦 磷 酸 合 酶 ( ｆａｒｎｅｓｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ

ｓｙｎｔｈａｓｅꎬＦＰＰＳ)属于短链的异戊烯基转移酶家族ꎬ
是萜类代谢途径中的反应分支点ꎬ在萜类物质合成

的 ＭＶＡ 途径中起到了引导反应流程中碳走向的作

用(朱晗ꎬ２０１７)ꎮ 因此ꎬ如果 ＦＰＰＳ 的结构或者活性

发生改变会影响下游类异戊二烯化合物产生ꎬ流入

各类萜类化合物分支的碳通量就会发生改变ꎬ进而

影响到下游萜类物质的合成ꎮ 法尼基焦磷酸

(ｆａｒｎｅｓｙｌ ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬＦＰＰ)是萜类物质合成途径

中的重要产物ꎬ是合成众多萜类物质的前体ꎬＦＰＰＳ
以牻牛儿基焦磷酸 ( ｇｅｒａｎｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬ ＧＰＰ) 与

ＤＭＡＰＰ 或 ＩＰＰ 为底物ꎬ通过酶促反应生成 ＦＰＰ(李
永波等ꎬ２０１２)ꎮ ＦＰＰＳ 基因作为萜类化合物合成

ＭＶＡ 途径的关键酶基因ꎬ克隆鉴定 ＦＰＰＳ 基因ꎬ对
萜类化合物生物合成途径的研究具有重要价值ꎮ
目前已从拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ) (Ｄｅｌｏｕｒｍｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ１９９４)、青蒿 (Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃａｒｖｉｆｏｌｉａ) (Ｍａｔｓｕｓｈｉｔａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ１９９６)、烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ)(段娜娜等ꎬ２０１０)
等植物中克隆鉴定出 ＦＰＰＳ 基因ꎬ但尚未见北美鹅掌

楸 ＦＰＰＳ 基因克隆及生物信息学分析方面的报道ꎮ
本研究从前期测得的北美鹅掌楸转录数据库中

筛选得到 ＦＰＰＳ 基因序列ꎬ使用 ＲＡＣＥ 技术从北美鹅

掌楸中克隆鉴定到 ＦＰＰＳ 基因ꎬ并对其进行生物信息

学分析和组织表达分析ꎬ以期为探究该基因在北美鹅

掌楸萜类代谢途径中的功能奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料与试剂

材料来源于南京林业大学下蜀实习林场鹅掌

楸种源林ꎮ 采集北美鹅掌楸(种源为美国佐治亚

州)的根、茎、叶片、花芽、萼片、花瓣、雄蕊、雌蕊的

样品放入液氮中速冻ꎬ在－８０ ℃冰箱中储存ꎮ
试剂: ＲＮＡ 提取试剂盒、反转录试剂盒、 ５′

ＲＡＣＥ 和 ３′ＲＡＣＥ 试剂盒、购买于全式金公司的

ＤＮＡ 回收凝胶试剂盒、 ｐＥＡＳＹ Ｂｌｕｎｔ Ｔ￣１ Ｃｌｏｎｉｎｇ
Ｋｉｔ 克隆载体和大肠杆菌感受态细胞ꎻ引物通过南

京金斯瑞生物科技有限公司合成ꎬＤＮＡ 序列测序

由上海杰李生物技术有限公司完成ꎮ
１.２ ＲＮＡ 的提取和 ｃＤＮＡ 的合成

将 ＲＮＡ 提取所用到的器材做无菌、无霉处理ꎬ
参考 ＲＮＡ 提取试剂盒说明书提取北美鹅掌楸不同
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组织的 ＲＮＡꎮ 提取过程需在超净工作台进行来确

保 ＲＮＡ 不会受到污染ꎮ 提取完成后ꎬ使用超微量分

光光度计(Ｔｈｅｒｎｍｏ Ｎａｎａｄｒｏｐ２０００)检测所提取 ＲＮＡ
的浓度ꎬ其中 ＯＤ２６０ / ＯＤ２３０ 与 ＯＤ２６０ / ＯＤ２８０ 的值

均在 ２.０ 左右ꎮ 使用琼脂糖凝胶电泳检测所提取

的 ＲＮＡꎬ条带清晰无明显降解现象ꎬ２８Ｓ ＲＮＡ 条带

亮度是 １８Ｓ ＲＮＡ 条带亮度的 ２ 倍ꎬ符合后续实验

的要求(图 １)ꎮ 将提取的 ＲＮＡ 分别稀释为 ５００
ｎｇ􀅰μＬ￣１ꎬ参考反转录试剂盒说明书合成 ｃＤＮＡ 第

一链ꎮ

１. 根ꎻ ２. 茎ꎻ ３. 叶ꎻ ４. 花瓣ꎻ ５. 花芽ꎻ ６. 雄蕊ꎻ ７. 雌蕊ꎻ ８. 萼片ꎮ
１. Ｒｏｏｔꎻ ２. Ｓｔｅｍꎻ ３. Ｌｅａｆꎻ ４. Ｐｅｔａｌꎻ ５. Ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄꎻ ６. Ｓｔａｍｅｎꎻ ７. Ｐｉｓｔｉｌꎻ ８. Ｓｅｐａｌ.

图 １　 不同部位总 ＲＮＡ 凝胶电泳检测
Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ

１.３ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因全长的获取

基于已有的北美鹅掌楸转录组数据ꎬ检索得

到一条 ＦＰＰＳ 基因的 ＥＳＴ 序列ꎮ 使用 Ｏｌｉｇｏ７ 软件

设计中间片段特异性 ＰＣＲ 引物(表 １)ꎬ以 ｃＤＮＡ
第一链为模板进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 对扩增产物用

１.５％的琼脂糖凝胶电泳进行检测后切胶回收ꎮ 将

切胶得到的中间片段基因序列连接到 ｐＥＡＳＹ￣
Ｂｌｕｎｔ 载体后转化到大肠杆菌感受态细胞ꎬ挑取阳

性克隆送去公司测序ꎮ 基于已得到的中间片段使

用 Ｏｌｉｇｏ７ 软件设计 ３′ＲＡＣＥ 和 ５′ＲＡＣＥ 引物ꎬ使用

巢式设计按照上述方法扩增 ３′ＲＡＣＥ 和 ５′ＲＡＣＥ
片段ꎮ 将扩增得到的三个片段进行拼接得到基因

全长ꎮ
１.４ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的生物信息学分析

通过 ＮＣＢＩ 在线预测 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的开放阅

读框 ( ＯＲＦ)ꎻ 在 ＮＣＢＩ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ 中 预 测

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋 白 的 保 守 结 构 域ꎻ 利 用 Ｅｘｐａｓｙ
ＰｒｏｔＰａｒａｍ 对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白质的理化性质进行预

测分析ꎻ通过 ｓｉｇｎａｌＰ ４.１ Ｓｅｖｅｒ 进行 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白

质信号肽分析(马际凯等ꎬ２０１９)ꎻ使用 ＳＯＰＭＡ 对

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的二级结构进行预测分析ꎻ利用

Ｐｈｙｒｅ２ 预测 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白三级结构ꎻ利用 ＴａｒｇｅｔＰ
１. １ Ｓｅｒｖｅｒ 进 行 蛋 白 质 亚 细 胞 定 位 预 测ꎻ 将

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码氨基酸序列与 ＮＣＢＩ 数据库中

表 １　 基因克隆引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃ )

ｃＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｆ ＣＡＡＧＣＡＴＡＴＴＴＴＣＴＣＧＴＣＣＴＣ ５１.７

ｃＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｒ ＴＣＴＣＴＣＣＴＡＣＴＴＣＴＧＣＣＴＣＴＴ ５４

３′ＲＡＣＥ ｏｕｔｅｒ ＡＴＣＴＣＧＡＣＴＧＣＴＴＴＧＧＴＧＡＴＣＣＴ ５８.２

３′ＲＡＣＥ ｉｎｎｅｒ ＧＡＴＧＣＡＧＣＣＣＡＴＧＴＡＧＣＧＡＡＧ
ＧＴＧＡＡＧ

６３.８

５′ＲＡＣＥ ｏｕｔｅｒ ＧＣＡＴＴＧＴＧＴＡＣＴＴＧＧＡＣＡＧＡＴＣＴ
ＴＴＴＴＣＴＣＣＴＴＣＡ

６２.３

５′ＲＡＣＥ ｉｎｎｅｒ ＧＴＧＴＧＴＧＣＧＡＴＣＣＡＴＣＣＡＴＡＡ ５５.３

ＯＲＦＦ ＴＡＣＡＣＡＣＡＣＡＣＣＣＴＣＴＧＣＴＴＣ ５６.８

ＯＲＦＲ ＣＴＡＴＴＴＣＴＧＧＴＧＴＧＡＣＴＣＴＣＴ ５１.３

Ａｃｔｉｎ９７ Ｆ ＴＴＣＣＣＧＴＴＣＡＧＣＡＧＴＧＧＴＣ Ｇ ６０

Ａｃｔｉｎ９７ Ｒ ＴＧＧＴＣＧＣＡＣＡＡＣＴＧＧＴＡＴＣＧ ６０

ｑｒｔ￣ｐｃｒ Ｆ ＴＣＴＡＣＧＣＴＣＧＣＣＴＧＡＡＡＴＣＣＧ ５９.４

ｑｒｔ￣ｐｃｒ Ｒ ＧＡＴＡＣＡＣＣＡＣＣＣＡＡＧＣＧＡＧＣＡ ５９.５

高同源性序列进行比对ꎬ使用 ＭＥＧＡ７.０ 软件构建

基因编码蛋白的系统进化树ꎮ
１.５ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因组织表达分析

将提取的 ＲＮＡ 稀释为 ５００ ｎｇ􀅰μＬ￣１ꎬ后反转

录成 ｃＤＮＡꎮ 根据已获得的 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因序列设
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计 ｑＰＣＲ 引物ꎬ内参基因采用 ＬｃＡｃｔｉｎ９７( Ｔｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ每个样品和内参基因设置 ４ 个重复ꎬ进行

实时荧光定量 ＰＣＲ 反应来检测 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在

各个组织中的表达量ꎮ 反应程序和体系参考试剂

盒说明书ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因全长的获取及命名

从实验室已有的北美鹅掌楸转录组数据中检

索到一条 ＥＳＴ 序列ꎬ基于此序列设计引物扩增出中

间片段长为 ７８０ ｂｐꎬ在此中间片段的基础上设计

５′ＲＡＣＥ和 ３′ＲＡＣＥ 引物ꎬ扩增出 ５′ＲＡＣＥ 和 ３′ＲＡＣＥ
片段的长度分别为 ３５４ 和 ３２６ ｂｐ(图 ２)ꎮ 将扩增出

的 ５′ＲＡＣＥ、３′ＲＡＣＥ 和中间片段拼接起来得到基因

全长为 １ ４６０ ｂｐꎮ 将基因全长放到 ＮＣＢＩ 网站的

ＯＲＦ ｆｉｎｄｅｒ 在线预测到 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的 ＯＲＦ 全长

为１ ０５６ ｂｐꎬ５′端非编码区长 ７２ ｂｐꎬ３′端非编码区长

３３２ ｂｐꎮ 从预测到的 ＯＲＦ 两侧设计引物去验证

ＯＲＦꎬ得到的序列长度大小与原始拼接序列一致且

无变异位点ꎮ 将克隆获得的 ＦＰＰＳ 基因编码蛋白通

过 ＮＣＢＩ ＢＬＡＳＴ Ｐｒｏｔｅｉｎ 与数据库进行比对ꎬ根据比

对结果ꎬ将获得的目的基因命名为 ＬｔｕＦＰＰＳ１(登录

号:ＭＮ８３４１１８)ꎮ

Ａ. 中间片段ꎻ Ｂ. ３′Ｒａｃｅꎻ Ｃ. ５′Ｒａｃｅꎻ Ｄ. 全长 ＯＲＦꎮ
Ａ. Ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅ ｆｒａｇｍｅｎｔꎻ Ｂ. ３′Ｒａｃｅꎻ Ｃ. ５′Ｒａｃｅꎻ Ｄ. Ｆｕｌｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＯＲＦ.

图 ２　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因凝胶电泳检测
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｉｎ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ

２.２ 北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码蛋白分析

２.２.１ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码蛋白的理化性质预测分

析　 使用 ＮＣＢＩ 对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码蛋白的氨基

酸序列进行保守结构域预测ꎮ 预测结果可知

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因所编码蛋白隶属于类异戊二烯合

酶ꎬ共有 ７ 个保守结构域ꎬ包括底物结合位点、底
物￣Ｍｇ２ ＋ 结合位点、活性位点盖残基、链长度决定

区、催化位点、富含天冬氨酸区 １ 和富含天冬氨酸

区 ２(图 ３)ꎮ 通过使用 Ｐｒｏｔｐａｒａｍ 对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋

白一 级 理 化 性 质 进 行 预 测 分 析ꎬ 结 果 表 明

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的 ＯＲＦ 编码 ３５１ 个氨基酸ꎬ其理论

等电点为 ５.１９ꎬ分子量为 ４０ ５８９.４５ Ｄꎬ蛋白质分子

式为Ｃ１８２７Ｈ２８４１Ｎ４７１Ｏ５４２Ｓ１６ꎬ消光系数为 ６３ １７５ꎬ不稳

定系数为 ４３.５０ꎬ其 Ｇｒａｖｉｔｙ 值为－０.３１４ꎬ脂肪族氨

基酸指数为 ９１.６２ꎬ因此 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白为不稳定

亲 水 性 蛋 白ꎮ 使 用 ｐｒｅｄｉｃｔ ｐｒｏｔｅｉｎ 分 析 预 测

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码各种氨基酸的百分比ꎬ结果表

明亮氨酸、天冬氨酸、丝氨酸、谷氨酸、缬氨酸是

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的几类重要氨基酸(图 ４)ꎮ 通过

ｓｉｇｎａｌＰ ４.１ Ｓｅｖｅｒ 程序对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因做蛋白质

信号肽分析ꎬ结果表明 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白不存在信号

肽ꎬ可能是一种非分泌型蛋白ꎮ
２.２.２ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码蛋白二级、三级结构预测

分析　 使用 ＳＯＰＭＡ 在线预测 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的二

级结构ꎬ预测结果表明 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白主要存在

α￣螺旋(Ｈｈ)、 无规则卷曲(Ｃｃ)、 β￣螺旋(Ｔｔ)和延
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图 ３　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白保守结构域预测
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ

Ａ. 丙氨酸ꎻ Ｒ. 精氨酸ꎻ Ｎ. 天冬酰胺ꎻ Ｄ. 天冬氨酸ꎻ Ｃ. 半
胱氨酸ꎻ Ｑ. 谷氨酰胺ꎻ Ｅ. 谷氨酸ꎻ Ｇ. 甘氨酸ꎻ Ｈ. 组氨酸ꎻ
Ｉ. 异亮氨酸ꎻ Ｌ. 亮氨酸ꎻ Ｋ. 赖氨酸ꎻ Ｍ. 蛋氨酸ꎻ Ｆ. 苯丙
氨酸ꎻ Ｐ. 脯氨酸ꎻ Ｓ. 丝氨酸ꎻ Ｔ. 苏氨酸ꎻ Ｗ. 色氨酸ꎻ
Ｙ. 酪氨酸ꎻ Ｖ. 缬氨酸ꎮ
Ａ. Ａｌａｎｉｎｅꎻ Ｒ. Ａｒｇｉｎｉｎｅꎻ Ｎ. Ａｓｐａｒａｇｉｎｅꎻ Ｄ. Ａｓｐａｒｔｉｃａｃｉｄꎻ
Ｃ. Ｃｙｓｔｅｉｎｅꎻ Ｑ. Ｇｌｕｔａｒｎｉｎｅꎻ Ｅ. Ｇｌｕｔａｍｉｃａｃｉｄꎻ Ｇ. Ｇｌｙｃｉｎｅꎻ
Ｈ. Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅꎻ Ｉ. Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅꎻ Ｌ. Ｌｅｕｃｉｎｅꎻ Ｋ. Ｌｙｓｉｎｅꎻ
Ｍ. Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅꎻ Ｆ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅꎻ Ｐ. Ｐｒｏｌｉｎｅꎻ Ｓ. Ｓｅｒｉｎｅꎻ
Ｔ. Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅꎻ Ｗ. Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎꎻ Ｙ. Ｔｙｒｏｓｉｎｅꎻ Ｖ. Ｖａｌｉｎｅ.

图 ４　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白氨基酸组成
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

伸链(Ｅｅ)这四种构象ꎮ 其中 Ｈｈ 含有 ２１８ 个氨基

酸ꎬ所占比例最高ꎬ占 ６２.１１％ꎻＣｃ 含有 ９９ 个氨基

酸ꎬ占 ２８.２１％ꎻＴｔ 含有 １０ 个氨基酸ꎬ占 ２.８５％ꎻＥｅ
含有 ２４ 个氨基酸ꎬ占 ６.８４％ꎮ 这四种构象贯穿了

整个氨基酸链(图 ５)ꎮ 为了更直观地了解蛋白结

构ꎬ利用 Ｐｈｙｒｅ２ 工具并结合同源建模预测分析

ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的三级结构(图 ６)ꎬ预测是以青蒿

(Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃａｒｖｉｆｏｌｉａ)的 ＦＰＰ 蛋白为建模模板ꎬ结果

表明 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因所编码的蛋白符合 ＦＰＰＳ 基因

的结构ꎬ属于 ＦＰＰＳ 基因ꎮ
２.２. ３ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋 白 的 亚 细 胞 定 位 预 测 　 用

ＴａｒｇｅｔＰ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ 在线软件对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白进行

亚细胞定位预测(表 ２)ꎮ 预测结果表明 ＬｔｕＦＰＰＳ１
蛋白可能分布于线粒体ꎮ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的 ｃＴＰ
(叶绿体)、ｍＴＰ (线粒体)、ＳＰ (分泌通路)、Ｏｔｈｅｒ
(其他)的分值分别为 ０.０２６、０.６３９、０.１９３、０.１２７ꎬ
预测结果的可靠性级别( ｒｅｌｉａｂｌｉｔｙ ｃｌａｓｓ)为 ３ꎮ
２.３ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码氨基酸序列同源比对及系

统进化树分析

在 ＮＣＢＩ 数据库中对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码氨基

酸序列进行 Ｂｌａｓｔｐ 比对ꎬ结果表明其与乐昌含笑

(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ)的同源性最高(９６.０１％)ꎬ与腊

梅(Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｐｒａｅｃｏｘ)、栓皮栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｓｕｂｅｒ)、
栀 子 花 ( Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ )、 油 棕 ( Ｅｌａｅｉｓ
ｇｕｉｎｅｅｎｓｉｓ)、胡桃(Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ)等植物的同源性均

大于 ７５％ꎮ 下载比对得分较高的氨基酸序列ꎬ包
括:乐昌含笑、腊梅、栓皮栎、栀子花、油棕、胡桃、芦
笋(Ａｓｐａｒａｇｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ)、菠萝(Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ)、荷
花(Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ)、小果野蕉(Ｍｕｓａ ａｃｕｍｉｎａｔａ)、
苞叶 黄 杨 ( Ａｌｂｕｃａ ｂｒａｃｔｅａｔａ )、 洛 矶 山 耧 斗 菜

(Ａｑｕｉｌｅｇｉａ ｃｏｅｒｕｌｅａ)、博落回(Ｍａｃｌｅａｙａ ｃｏｒｄａｔａ)、长
花 百 合 ( Ｌｉｌｉｕｍ ｌｏｎｇｉｆｌｏｒｕｍ )、 春 兰 ( Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ
ｇｏｅｒｉｎｇｉｉ)、芝麻 ( Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ)、海枣 (Ｐｈｏｅｎｉｘ
ｄａｃｔｙｌｉｆｅｒａ)、木瓜(Ｃａｒｉｃａ ｐａｐａｙａ)、黄芪(Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ
ｍｅｍｂｒａｎａｃｅｕｓ)ꎬ再通过ＭＥＧＡ７.０软件构建 ＬｔｕＦＰＰＳ１
基因编码蛋白系统进化树ꎬ分析结果表明北美鹅掌

楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因与乐昌含笑形成同一支ꎬ与腊梅

的植物进化关系较近(图 ７)ꎮ
２.４ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的组织表达分析

通过对 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在北美鹅掌楸 ８ 个不同

组织中的荧光定量结果分析表明ꎬＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因

在雌蕊、茎和花芽中的表达量相对较高ꎬ且在雌蕊

中的表达量高于茎和花芽ꎬ在雄蕊、萼片和叶片中

的表达量接近ꎬ但在雄蕊中的表达量较之萼片和

叶片略高ꎬ在花瓣和根中表达量较低ꎬ尤其在根中

表达量最低ꎮ 如图 ８ 所示ꎬＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在这 ８ 个
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表 ２　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的亚细胞定位预测
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

名称
Ｎａｍｅ

长度
Ｌｅｎｇｈ(ａａ)

叶绿体
ｅＴＰ

线粒体
ｍＴＰ

分泌通路
ＳＰ

其他
Ｏｔｈｅｒ

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

可靠性级别
ＲＣ

ＬｔｕＦＰＰＳＩ ３５１ ０.０２６ ０.６３９ ０.１９３ ０.１２７ Ｍ ３

蓝线. α￣螺旋ꎻ 紫线. 无规则卷曲ꎻ 绿线. β￣转角ꎻ 红线. 延伸链ꎮ
Ｂｌｕｅ ｌｉｎｅ. α￣ｈｅｌｉｘꎻ Ｐｕｒｐｌｅ ｌｉｎｅ. Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｌｉꎻ Ｇｒｅｅｎ ｌｉｎｅ. β￣ｔｕｒｎꎻ Ｒｅｄ ｌｉｎｅ. Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ.

图 ５　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白的二级结构分析
Ｆｉｇ. ５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

图 ６　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白三级结构预测
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｐｒｏｔｅｉｎ

组织中的相对表达量大小顺序为雌蕊>花芽>茎>
雄蕊>萼片>叶片>花瓣>根ꎮ

３　 讨论与结论

ＦＰＰＳ 基因是萜类物质合成的关键酶基因ꎬ在
萜类物质合成过程中起到了重要的调节作用ꎮ 如

菊叶香藜(Ｄｙｓｐｈａｎｉａ ｓｃｈｒａｄｅｒｉａｎａ) 精油中萜类的

生物合成需要此基因的参与(付苏宏等ꎬ２０１９)ꎻ杜
次等( ２０１５) 对杜仲 ( Ｅｕｃｏｍｍｉａ ｕｌｍｏｉｄｅｓ) ＥｕＦＰＰＳ
基因的研究表明 ＥｕＦＰＰＳ 基因在杜仲萜类化合物

及杜仲胶的合成中发挥重要作用ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.
(２０００)在黄花蒿(Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｎｎｕａ)中通过使用遗

传转化的方法转入 ＦＰＰＳ 基因ꎬ提高了转基因植株

的青蒿素含量ꎬ说明 ＦＰＰＳ 基因在萜类合成过程中

发挥了重要的作用ꎻＸｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.(２０１０)从腊梅中克

隆得到的 ＣｐＦＰＰＳ 基因在大肠杆菌中的表达产生

活性ꎬ证明了 ＦＰＰＳ 基因在花卉萜类生物合成途径

中起到了调节作用ꎮ

６６９ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



图 ７　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. ７　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

图 ８　 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在北美鹅掌楸 ８ 个
组织中的相对表达量

Ｆｉｇ. ８　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＬｔｕＦＰＰＳ１ ｇｅｎｅ
ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ

　 　 本研究利用北美鹅掌楸转录组数据ꎬ成功克

隆出北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因ꎮ 通过生物信息

学预测分析得知ꎬＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因的 ＯＲＦ 全长为

１ ０５６ ｂｐꎬ共编码 ３５１ 个氨基酸ꎬ其编码蛋白的分

子量为 ４０ ５８９.４５ Ｄꎬ该蛋白中不存在信号肽ꎬ这与

付苏 宏 等 ( ２０１９ ) 在 菊 叶 香 藜 中 和 卢 昌 华 等

(２０２０)在广藿香(Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ)中的研究结

果一致ꎬ且该蛋白不稳定ꎬ具有亲水性ꎬ属于非分

泌型蛋白ꎬ已有研究表明多数分离的 ＦＰＰＳ 基因所

编码的蛋白都是亲水性蛋白(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ
植物 ＦＰＰＳ 由基因家族编码ꎬ通常有多个 ＦＰＰＳ 蛋

白亚型ꎬ如拟南芥中存在多个 ＦＰＰＳ 蛋白亚型ꎬ其
中 ＦＰＰＳ２ 蛋白亚型定位于细胞质ꎬＦＰＰＳ１ 两个蛋

白亚型定位于不同的细胞器ꎬ短亚型定位于细胞

质中ꎬ而长亚型定位于线粒体内( Ｃｕｎｉｌｌｒｅａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９７)ꎮ ＬｔｕＦＰＰＳ１ 蛋白具有典型的类异戊二烯类

化合物合酶的结构域ꎬ通过亚细胞定位预测得知

该蛋白最有可能位于线粒体中ꎬ这与线粒体内存

在 ＦＰＰ 库的报道吻合(Ｃｕｎｉｌｌｒｅａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎮ 这

一系列生物信息学预测结果与香樟(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ
ｃａｍｐｈｏｒａ) (张瑶瑶等ꎬ ２０１８)、洋常春藤 ( Ｈｅｄｅｒａ
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ｈｅｌｉｘ)(阮琴妹等ꎬ２０１６)等植物的 ＦＰＰＳ 蛋白预测

结果一致ꎮ 通过构建编码蛋白的系统进化树和同

源序列分析表明北美鹅掌楸 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因编码

的蛋白与乐昌含笑的 ＦＰＰＳ 蛋白的同源相似性较

高ꎬ而乐昌含笑中的挥发油成分主要为萜类物质

(邱金芬ꎬ２００８)ꎬ据此推测 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因与北美

鹅掌楸萜类物质的合成有关ꎮ 北美鹅掌楸为木兰

科鹅掌楸属植物ꎬ乐昌含笑为木兰科含笑属植物ꎬ
说明同科植物在进化过程中的亲缘关系更近ꎮ

李永波等(２０１２)研究表明植物 ＦＰＰＳ 基因表达

具有组织特异性ꎬ并伴随着萜类化合物含量的变

化ꎮ 通过组织表达特异性分析可知 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因

在北美鹅掌楸的多个组织中均有表达ꎬ但在各个组

织中的表达强弱存在差异ꎬ 具有组织特异性ꎮ
ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因在雌蕊中表达量最高ꎬ在其他组织中

表达量相对较低ꎬ尤其在根中表达量最低ꎬ整体看

在花器官中的表达量较其他器官略高ꎬ推测萜类代

谢物在花器官中的合成量相对其他组织器官较高ꎮ
植物萜类化合物含量与 ＦＰＰＳ 基因的表达量

成正相关ꎮ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.(２０１４)将人参 ＦＰＰＳ 基因构

建过表达载体ꎬ并转化到人参的根中ꎬ实现了人参

根中的 ＦＰＰＳ 基因过表达并引起人参皂苷产量的

增多ꎻ王冰莹等(２０１２)将烟草中克隆得到的 ＦＰＰＳ
基因构建载体转入烟草中可以提高烟草叶片中类

胡萝卜素的产量ꎻ崔红等(２００８)利用烟草过表达

薄荷的 ＦＰＰＳ 基因ꎬ结果发现烟草中倍半萜植保素

的产量有了明显的提升ꎻ刘美佳等(２０１８)将珠子

参过表达载体转入珠子参细胞中ꎬ获得阳性细胞ꎬ
对比野生型细胞ꎬ转基因珠子参细胞系中ꎬＦＰＰＳ
基因表达量、 ＦＰＰＳ 酶活性以及皂苷含量均有提

高ꎮ 因此ꎬ在分子水平上探究植物萜类的代谢、提
高萜类物质的合成是目前的研究热点ꎬ其中相对

合理有效的方法就是对萜类物质合成途径相关酶

基因进行研究ꎮ 本研究成功从北美鹅掌楸中克隆

出 ＬｔｕＦＰＰＳ１ 基因并进行生物信息学分析和组织

表达分析ꎬ以期为探究该基因在北美鹅掌楸萜类

代谢途径中的功能奠定基础ꎮ
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