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摘　 要: 植物 ＤＵＲ３ 同源蛋白属于钠离子 /溶质共运蛋白家族的尿素高亲和力运输蛋白ꎬ在植物体对外源尿

素的主动吸收及内源尿素的再分配过程中具有重要作用ꎮ 为明确棉花 ＤＵＲ３ 基因的结构和进化情况ꎬ基于

生物信息学的方法ꎬ从全基因组水平鉴定陆地棉和雷蒙德氏棉的 ＤＵＲ３ 基因ꎬ并对基因结构、跨膜结构域、
基序分布、进化关系等进行分析ꎮ 结果表明:(１)从陆地棉 Ａ 亚组和 Ｄ 亚组染色体各鉴定出 １ 个 ＤＵＲ３ 基

因ꎬ从雷蒙德氏棉基因组鉴定出 １ 个 ＤＵＲ３ 基因ꎮ 这 ３ 个棉花 ＤＵＲ３ 同源蛋白同其他植物 ＤＵＲ３ 同源蛋白

一样ꎬ具有 １５ 个跨膜结构域ꎬ具有 ３ 个位置一致、高度保守的基序ꎮ (２)基因结构分析表明ꎬ双子叶植物

ＤＵＲ３ 基因的外显子个数明显多于单子叶植物ꎬ这 ３ 个棉花 ＤＵＲ３ 基因的外显子个数亦是如此ꎮ (３)根据物

种间种属亲缘关系ꎬ对不同物种 ＤＵＲ３ 氨基酸序列构建的进化树显示ꎬ棉花的同双子叶植物的聚在一起ꎮ
(４)ＤＵＲ３ 直系同源基因和旁系同源基因的 Ｋａ / Ｋｓ比值普遍均大于 １ꎬ说明这些基因在进化过程中主要受到

正向选择的作用ꎮ 该研究结果为深入研究棉花 ＤＵＲ３ 同源蛋白提供了理论基础ꎮ
关键词: 陆地棉ꎬ 雷蒙德氏棉ꎬ ＤＵＲ３ 基因ꎬ 生物信息ꎬ 进化
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　 　 氮素在植物的生长过程中是一种非常重要的

营养元素ꎬ因为它可以用来合成蛋白质、氨基酸、
叶绿素等重要的氮化合物(Ｍａｒｓｃｈｎｅｒꎬ １９９５)ꎮ 尿

素是全世界使用最普遍的化肥之一ꎮ 因为脲

酶———一种细菌分泌的可以降解尿素的酶ꎬ在土

壤中几乎无处不在ꎬ大部分施入土壤中的尿素被

脲酶分解为氨和二氧化碳ꎬ所以通常情况下土壤

中尿素的浓度很低ꎬ不足以作为单一氮源满足植

物生长需要( Ｋｏｊｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 但是研究发

现ꎬ施到土壤中的尿素存在 １ ~ ８ ｄ 的半衰期( Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ａ)ꎬ在这期间土壤中会有一个较高浓

度的尿素存在ꎬ为植物根系从土壤吸收尿素提供

了宝贵的时间ꎮ 至今为止ꎬ在植物中仅发现 ２ 类

尿素转运蛋白ꎬ一类是具有低亲和力尿素运输能

力、介导尿素被动迁移的 ＭＩＰｓ ( Ｍａｊｏｒ Ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ
Ｐｒｏｔｅｉｎｓ)ꎬ这是一类水通道蛋白ꎬ它们通常定位到

细胞质膜及液泡膜上( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ｂ)ꎻ另一类

是具有高亲和力尿素运输能力、介导尿素主动跨

膜运输的属于钠离子 /溶质共运蛋白家族( ｓｏｄｉｕｍ /
ｓｏｌｕｔｅ ｓｙｍｐｏｒｔｅｒ ｆａｍｉｌｙꎬＳＳＳ ｆａｍｉｌｙ)的 ＤＵＲ３ 同源蛋

白ꎬ该类跨膜蛋白定位在质膜ꎬ且 ＤＵＲ３ 基因受到

外界缺氮条件的诱导表达( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ａꎻ Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ｂꎻ Ｋｏｊｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ ＤＵＲ３ 的生理

贡献不只局限于氮缺乏条件下的植物根部ꎬ在衰

老的叶片中同样发挥一定的作用( Ｂｏｈｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 植物体内的尿素不仅只能从外源土壤中

获得ꎬ还能够从体内二次氮代谢的合成中获得ꎬ衰
老叶片中尿素含量的增加就证明了这一观点

(Ｂｏｈｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ Ｂｏｈｎｅｒ 等(２０１５)对拟南芥

的研究显示ꎬＡｔＤＵＲ３ 基因在衰老叶片的维管组织

中大量表达ꎬＤＵＲ３ 能够将叶片衰老引起的氮化合

物降解生成的尿素从叶肉细胞运送到质外体ꎬ这
表明 ＤＵＲ３ 是植物体内氮素再分配的一个非常重

要的转运通道蛋白ꎮ 运用反向遗传学研究方法证

实ꎬ在氮素缺乏的大田里ꎬＯｓＤＵＲ３ 基因插入系植

株的水稻籽粒灌浆差ꎬ与正常的水稻相比ꎬ产量降

低了 ２６.２％ꎻ在种子发育期ꎬＯｓＤＵＲ３ 基因插入系

植株的水稻氮素主要积累在叶片中ꎬ花絮不能得

到充分的发育ꎻ来自 ＯｓＤＵＲ３ 基因插入系植株老叶

片的水稻尿素含量低于正常水稻ꎮ 综上表明ꎬ在
氮素缺乏的大田条件下 ＤＵＲ３ 参与了氮素转运和

水稻产量(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
目 前ꎬ 只 有 拟 南 芥 ( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ

ＡｔＤＵＲ３) ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ａ)、水稻 (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａꎬ
ＯｓＤＵＲ３) (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ｂ)、玉米 ( Ｚｅａ ｍａｙｓꎬ
ＺｍＤＵＲ３)(Ｚａｍｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)这 ３
个高等植物的 ＤＵＲ３ 基因被克隆并验证了分子生理

功能ꎬ这些研究都是围绕 ＤＵＲ３ 主动运输尿素开展ꎮ
在酵母中的研究表明ꎬ酿酒酵母 ( Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ
ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ) 的 ＳｃＤＵＲ３ 和白假丝酵母菌 ( Ｃａｎｄｉｄａ
ａｌｂｉｃａｎｓ) ＣａＤＵＲ３ 除了具有转运尿素的功能以外ꎬ
还能够转运多胺(Ｕｅｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 多胺是一类脂肪族小分子化合物ꎬ可广泛

地参与到植物生长发育的各个阶段ꎬ同时对植物响

应外界胁迫环境具有非常重要的作用(Ｇｒｏｐｐａ ＆
Ｂｅｎａｖｉｄｅｓꎬ ２００８)ꎬ但是在植物中尚未发现转运多胺

的蛋白ꎮ 因此ꎬ植物 ＤＵＲ３ 同源蛋白是否具有转运

多胺的功能值得进一步研究ꎮ
棉花是人类获取植物纤维的主要农作物ꎬ陆

地棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ)是当前全球最重要的棉

花栽培品种ꎬ全球 ９０％以上棉田种植的都是陆地

棉ꎮ 陆地棉基因组是 ＡＡＤＤ 型异源四倍体ꎬ使得

４８２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



棉花基因组庞大而复杂ꎬ很大程度限制了棉花分

子生物学的研究进度ꎮ 随着二倍体 Ｄ 亚组雷蒙德

氏棉(Ｇ. ｒａｉｍｏｎｄｉｉ)(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ａ)和 Ａ 亚组

亚洲棉(Ｇ. ａｒｂｏｒｅｕｍ)(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)测序工作的

完成ꎬ陆地棉遗传标准系 ＴＭ￣１ 全基因组序列也得

以公布(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ在联

合基因组研究所( Ｊｏｉｎｔ Ｇｅｎｏｍｅ ＩｎｓｔｉｔｕｔｅꎬＪＧＩ)上已

经引入了陆地棉和雷蒙德氏棉基因组ꎬ这必将加

速棉花功能基因的研究进度ꎮ 本文从 ＪＧＩ 上的陆

地棉和雷蒙德氏棉基因组中鉴定棉花的 ＤＵＲ３ 基

因ꎬ并进行相关生物信息学分析ꎬ可为该基因进一

步的克隆和功能验证提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

从 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )搜索获

得如下物种 ＤＵＲ３ 基因的序列:拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａꎬＡｔＤＵＲ３ꎬＮＰ ＿１９９３５１)、水稻 (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａꎬ
ＯｓＤＵＲ３ꎬＮＰ＿００１０６５５１３)、玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓꎬＺｍＤＵＲ３ꎬ
ＫＪ６５２２４２)、 高 粱 ( Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ ＳｂＤＵＲ３ꎬ ＸＰ ＿
００２４３８１１８. １)、 谷 子 ( Ｓｅｔａｒｉａ ｉｔａｌｉｃａꎬ ＳｉＤＵＲ３ꎬ ＸＰ ＿
００４９６５０６６.１)、番茄 ( Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍꎬ ＳｌＤＵＲ３ꎬ
ＸＰ ＿ ００４２４５９９９. １ )、 葡 萄 ( Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａꎬ ＶｖＤＵＲ３ꎬ
ＸＰ＿００２２６３０４３.１)、 大 豆 ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘꎬ ＧｍＤＵＲ３ꎬ
ＸＰ＿００３５２３９０４.１)、大麦 (Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅꎬＨｖＤＵＲ３ꎬ
ＢＡＪ９４４３３.１)、二穗短柄草(Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎꎬ
ＢｄＤＵＲ３ꎬ ＸＰ＿００３５７１６８７.１)、 蒺 藜 苜 蓿 ( Ｍｅｄｉｃａｇｏ
ｔｒｕｎｃａｔｕｌａꎬ ＭｔＤＵＲ３ꎬ ＸＰ＿００３６１２５８３.１)、 毛 果 杨

(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａꎬＰｔＤＵＲ３ꎬＸＰ＿００２３０３４７２.２)、酿酒

酵母(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅꎬＳｃＤＵＲ３ꎬＬ１９８７５.１)、构
巢曲霉(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎｓꎬＡｎＤＵＲ３ꎬＡＣＺ６２６３９.１)、
条斑紫菜(Ｐｙｒｏｐｉａ ｙｅｚｏｅｎｓｉｓꎬＰｙＤＵＲ３ꎬＢＡＵ０４１１４.１)、
长牡蛎(Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｇｉｇａｓꎬＣｇＤＵＲ３ꎬＸＰ＿０１９９２９７２５.１)、
砗磲(Ｔｒｉｄａｃｎａ ｓｑｕａｍｏｓａꎬＴｓＤＵＲ３ꎬＭＦ０７３１８１. １)ꎬ从
ＪＧＩ 的 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ (ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ. ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｐｚ /
ｐｏｒｔａｌ.ｈｔｍｌ)获得上面所述植物 ＤＵＲ３ 基因的编码区

及 ＣＤＳ 序列信息ꎮ
１.２ 棉花 ＤＵＲ３ 基因的鉴定及生物信息学分析

１.２.１ 棉花 ＤＵＲ３ 基因的鉴定 　 以拟南芥 ＡｔＤＵＲ３
基因的蛋白质序列(ＮＣＢＩ 登录号: ＮＰ＿１９９３５１)为
探针ꎬ在 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 陆地棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ)和

雷蒙德氏棉 ( Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｒａｉｍｏｎｄｉｉ) 基因组 ＢＬＡＳＴ

搜索获得 Ｅ 值小于 ｅ－１０的同源序列ꎬ将获得的序列

(棉 花 和 拟 南 芥 ) 利 用 ＩｎｔｅｒＰｒｏｓｃａｎ５ ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｅｂｉ. ａｃ. ｕｋ / Ｔｏｏｌｓ / ｐｆａ / ｉｐｒｓｃａｎ / ) 在线分析其功

能结构域的存在情况ꎬ最终确定目标序列ꎮ
１.２.２ 植物 ＤＵＲ３ 基因基本信息的获取　 棉花及本

研究所需植物 ＤＵＲ３ 基因的编码区长度、ＣＤＳ 序列

长度、外显子个数等信息均从 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 数据库中

获得ꎻ利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )在线分析中所获得植物 ＤＵＲ３ 基因氨

基酸序列的分子量、等电点等基本信息ꎮ
１.２. ３ ＤＵＲ３ 基 因 的 生 物 信 息 学 分 析 　 运 用

ＤＮＡＭＡＮ 软件对不同植物 ＤＵＲ３ 基因的氨基酸序

列进 行 多 重 序 列 比 对ꎻ 采 用 ＭＥＧＡ６ 软 件 和

Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ 法对不同物种的 ＤＵＲ３ 蛋白质序

列构建进化树ꎬ校验参数 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ＝ １ ０００ꎻ利用

Ｌａｓｅｒｇｅｎｅ 软件的 ＭｅｇＡｌｉｇｎ 分析不同植物 ＤＵＲ３ 基

因氨基酸序列间的相似性ꎻ利用 ＭＥＭＥ ( ｈｔｔｐ: / /
ｍｅｍｅ. ｓｄｓｃ. ｅｄｕ / ｍｅｍｅ / ｍｅｍｅ. ｈｔｍｌ) 鉴定分析植物

ＤＵＲ３ 蛋 白 质 序 列 保 守 基 序ꎻ 利 用 ＴＭＨＭＭ
( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｅｒｖｉｃｅｓ. ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅ. ｐｈｐ?
ＴＭＨＭＭ￣２.０)在线预测植物 ＤＵＲ３ 蛋白序列的跨

膜结 构 域ꎻ 采 用 ＧＳＤＳ９ ( Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｄｉｓｐｅｌｙ
Ｓｅｒｖｅｒꎬ ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ. ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ) ( Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)在线绘制不同植物 ＤＵＲ３ 基因结构图ꎻ采用

ＤｎａＳＰｖ５ 计算获得棉花 ＤＵＲ３ 旁系同源基因和直

系同源基因的非同义替换(Ｋａ)和同义替换(Ｋ ｓ)ꎬ
计算出 Ｋａ / Ｋ ｓ比值ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 棉花 ＤＵＲ３ 基因的鉴定及序列基本信息

从陆地棉异源四倍体标准系 ＴＭ￣１ 基因组中共

鉴定出 ２ 个 ＤＵＲ３ 同源基因ꎬ一个是位于 Ａ０３ 亚基

因组的 Ｇｏｈｉｒ.Ａ０３ｇ１７９８００ 基因ꎬ另一个是位于 Ｄ０８
亚基因组的 Ｇｏｈｉｒ. Ｄ０８ｇ００１５００ 基因ꎬ为表述方便ꎬ
将 Ｇｏｈｉｒ. Ａ０３ｇ１７９８００ 基 因 命 名 为 ＧｈＤＵＲ３.１ꎬ 将

Ｇｏｈｉｒ.Ｄ０８ｇ００１５００ 基因命名为 ＧｈＤＵＲ３.２ꎮ 从雷蒙

德氏棉基因组中鉴定出 １ 个 ＤＵＲ３ 同源基因

Ｇｏｒａｉ.００５Ｇ２２８７００ꎬ命名为 ＧｒＤＵＲ３ꎮ 用 ＩｎｔｅｒＰｒｏｓｃａｎ５
分析这 ３ 个 ＤＵＲ３ 基因的氨基酸序列ꎬ它们都属于

Ｓｏｄｉｕｍ / ｓｏｌｕｔｅ ｓｙｍｐｏｒｔｅｒ (ＩＰＲ００１７３４)蛋白家族下的

Ｕｒｅａ ａｃｔｉｖｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ( ＩＰＲ０３１１５５) 家族ꎬ都具有

ｃｄ１１４７６ ( Ｎａ＋ / ｕｒｅａ￣ｐｏｌｙａｍｉｎｅ ｃｏｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＤＵＲ３ꎬ

５８２２ 期 巩元勇等: 棉花 ＤＵＲ３ 基因的鉴定及进化分析



ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎻ ｓｏｌｕｔｅ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ)这一功能

结构域ꎮ
从表 １ 可以看出ꎬ不同植物 ＤＵＲ３ 基因的编码

区长度存在较大差异ꎬ从 ＯｓＤＵＲ３ 基因的 ２ ３５８ ｂｐ
到 ＺｍＤＵＲ３ 基因的 ５ ５６７ ｂｐꎬ最长和最短相差３ ２０９
ｂｐꎮ 然而ꎬ植物 ＤＵＲ３ 基因 ＣＤＳ 序列长度的差别却

不大ꎬ最短的是 ＧｈＤＵＲ３.１ꎬ长度为 ２ ０３４ ｂｐꎻ最长的

是 ＢｄＤＵＲ３ꎬ长度为 ２ ２１４ ｂｐꎬ相差仅为 １８０ ｂｐꎮ 植

物 ＤＵＲ３ 基因外显子的个数分为两类ꎬ双子叶植物

外显子个数普遍较多ꎬ为 ９ 个或 １０ 个ꎻ单子叶植物

外显子个数普遍较少ꎬ为 ３ 个或 ４ 个ꎮ 植物 ＤＵＲ３
基因推测的多肽的长度(６７７ ~ ７３７ ａ. ａ)和分子量

(７２.９０５ ~ ７７. ６０８ ｋＤａ) 都相差不大ꎬ等电点只有

ＳｉＤＵＲ３ 的小于 ７ꎬ其他的都高于 ７ 而处于碱性范围ꎮ

表 １　 植物 ＤＵＲ３ 基因基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＤＵＲ３ ｇｅｎｅｓ

基因名
Ｇｅｎｅ
ｎａｍｅ

编码区长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ

ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ
(ｂｐ)

ＣＤＳ 长度
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ

ＣＤＳ
(ｂｐ)

外显子个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ

ｅｘｏｎｓ

推测的多肽
Ｄｅｄｕｃｅｄ ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ ( ａ.ａ.)

分子量
ＭＷ(ｋＤａ)

等电点
ｐＩ

ＡｔＤＵＲ３ ４ ３６０ ２ １１５ １０ ７０４ ７５.９１３ ８.７２

ＧｍＤＵＲ３ ３ ４０８ ２ １４５ ９ ７１４ ７７.０７４ ８.９２

ＭｔＤＵＲ３ ４ ７８９ ２ １３６ ９ ７１１ ７７.００６ ８.７５

ＳｌＤＵＲ３ ３ １３９ ２ １３３ ９ ７１０ ７６.５８８ ９.００

ＰｔＤＵＲ３ ２ ９２２ ２ １２４ ９ ７０７ ７６.４８０ ８.２１

ＶｖＤＵＲ３ ４ ４８８ ２ １３３ ９ ７１０ ７６.８５７ ８.７６

ＳｂＤＵＲ３ ４ ７８４ ２ １９０ ４ ７２９ ７７.０２９ ８.１９

ＳｉＤＵＲ３ ４ ４６８ ２ １９６ ４ ７３１ ７７.０１０ ６.８９

ＢｄＤＵＲ３ ２ ４１９ ２ ２１４ ３ ７３７ ７７.６０８ ７.８１

ＨｖＤＵＲ３ ２ ４０８ ２ １６９ ３ ７２２ ７６.５２５ ７.７９

ＯｓＤＵＲ３ ２ ３５８ ２ １６６ ３ ７２１ ７６.４１６ ８.６７

ＺｍＤＵＲ３ ５ ５６７ ２ １９６ ４ ７３１ ７７.４２５ ７.１７

ＧｈＤＵＲ３.１ ２ ９６９ ２ ０３４ １０ ６７７ ７２.９０５ ８.４９

ＧｈＤＵＲ３.２ ３ ０２３ ２ ０９４ ９ ６９７ ７５.１９０ ８.４３

ＧｒＤＵＲ３ ３ ０１３ ２ ０９４ ９ ６９７ ７５.２３４ ８.４３

２.２ 植物 ＤＵＲ３ 蛋白氨基酸序列比对

用 ＤＮＡｍａｎ 对选取的拟南芥、水稻、玉米、高
粱( Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ)、谷子 ( Ｓｅｔａｒｉａ ｉｔａｌｉｃａ)、番茄

(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)、葡萄( Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ)、大豆

(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)、大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ)、二穗短柄

草(Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ)、蒺藜苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ
ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ)、毛果杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ)等不同层

面模式植物和本研究鉴定出棉花的共 １５ 条 ＤＵＲ３
蛋白氨基酸序列进行多重序列比对ꎬ如图 １ 所示ꎬ
这 １５ 条序列的一致性达到 ７９.８１％ꎬ不一致区段主

要存在于序列的两端ꎬ中间的功能区域部分一致

性很高ꎮ ＢｄＤＵＲ３ 和 ＭｔＤＵＲ３ 序列一致性最低ꎬ为
７１.８％ꎻＧｈＤＵＲ３.２ 和 ＧｒＤＵＲ３ 序列一致性最高ꎬ为
９９.３％ꎮ

２.３ 植物 ＤＵＲ３ 基因蛋白质保守基序分析

采用 ＭＥＭＥ 在线分析获得这 １４ 个不同植物

的 １５ 个 ＤＵＲ３ 蛋白基序信息ꎬ这 １５ 个蛋白序列都

包含 ３ 个不同基序ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ这 ３ 个基序在氨

基酸序列上的分布位置基本一致ꎬ出现的顺序都

是 ３ 号基序在前ꎬ１ 号基序紧随其后ꎬ２ 号基序在

最后面(靠近氨基酸序列的中间位置)ꎮ 如图 ３ 所

示ꎬ１ 号基序和 ２ 号基序都有 ５０ 个氨基酸组成ꎬ３
号基序有 ３３ 个氨基酸组成ꎬ这 ３ 个基序的保守性

都很高ꎮ
２.４ 植物 ＤＵＲ３ 跨膜域预测

Ｃａｏ 等( ２００９) 研究表明ꎬＤＵＲ３ 属于跨膜蛋

白ꎬ所以有必要分析不同植物 ＤＵＲ３ 蛋白质的跨

膜域情况ꎮ 利用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ. ２. ０ 在线对这
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图 １　 不同植物 ＤＵＲ３ 蛋白氨基酸多重序列比对
Ｆｉｇ. １　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＤＵＲ３ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

１５ 条 ＤＵＲ３ 蛋白质的跨膜结构进行预测(表 ２)ꎬ
１５ 条 ＤＵＲ３ 蛋白质都包含 １５ 个跨膜域(图 ４)ꎬ并
且这些跨膜域在氨基酸序列上存在的位置也都非

常相似ꎮ
２.５ 植物 ＤＵＲ３ 基因结构分析

根据在 ＪＰＧ 搜索获得的不同植物 １５ 个 ＤＵＲ３
基因的编码区序列和 ＣＤＳ 序列ꎬ用 ＧＳＤＳ２.０ 软件

在线绘制 ＤＵＲ３ 基因结构图ꎬ以此来分析这 １４ 种

植物 ＤＵＲ３ 基因的外显子和内含子情况ꎮ 表 １ 已

经对植物 ＤＵＲ３ 基因外显子的个数进行了分析ꎬ双
子叶植物外显子个数平均为 ９.２ 个ꎬ单子叶植物外

显子个数平均为 ３.５ 个ꎬ双子叶植物 ＤＵＲ３ 基因外

显子的个数要明显多于单子叶植物 (图 ５)ꎮ 从图

５ 可以看出ꎬ具有相同外显子个数的基因所对应外
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图 ２　 不同植物 ＤＵＲ３ 蛋白基序分布
Ｆｉｇ. ２　 Ｍｏｔｉｆ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＤＵＲ３ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

图 ３　 不同植物 ＤＵＲ３ 蛋白基序序列
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｏｔｉｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＤＵＲ３ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ
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表 ２　 植物 ＤＵＲ３ 蛋白跨膜域预测
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＤＵＲ３ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ

蛋白名
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ

跨膜位置
Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ

跨膜数
Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ

ｎｕｍｂｅｒ

ＡｔＤＵＲ３ ３７~ ５９、８０~ ９９、１１４~ １３３、１６０ ~ １８２、１８７ ~ ２０９、２１６ ~ ２３８、２８９ ~ ３１１、３３２ ~ ３５４、３８８ ~ ４１０、４３１ ~ ４５０、
４６０~ ４８２、４８７~ ５０６、５２６~ ５４８、５９５~ ６１７、６２１~ ６４３

１５

ＧｍＤＵＲ３ ４４~ ６６、８７~ １０６、１２１~ １４３、１６４~ １８６、１９６ ~ ２１８、２２３ ~ ２４５、２９６ ~ ３１８、３３９ ~ ３６１、３９５ ~ ４１７、４３８ ~ ４５６、
４６６~ ４８８、４９３~ ５１５、５３０~ ５５２、５９３~ ６１５、６２５~ ６４７

１５

ＭｔＤＵＲ３ ４１~ ６３、８４~ １０３、１１８~ １４０、１６１~ １８３、１９３ ~ ２１５、２２０ ~ ２４２、２９３ ~ ３１５、３３６ ~ ３５８、３８９ ~ ４１１、４３２ ~ ４５４、
４５９~ ４８１、４８８~ ５１０、５３０~ ５５２、５８９~ ６１１、６２１~ ６４３

１５

ＳｌＤＵＲ３ ３８~ ６０、８１~ １００、１１５~ １３４、１５９~ １８１、１９１ ~ ２１３、２２０ ~ ２４２、２９０ ~ ３１２、３３３ ~ ３５５、３８９ ~ ４１１、４３２ ~ ４５０、
４６０~ ４８２、４８９~ ５１１、５２６~ ５４８、５８６~ ６０８、６１８~ ６４０

１５

ＰｔＤＵＲ３ ４２~ ６４、８５~ １０４、１１９~ １４１、１６２~ １８４、１９４ ~ ２１６、２２１ ~ ２４３、２９４ ~ ３１６、３３７ ~ ３５９、３９０ ~ ４１２、４３３ ~ ４５５、
４６０~ ４８２、４８９~ ５１１、５３１~ ５５３、５９０~ ６１２、６２２~ ６４４

１５

ＶｖＤＵＲ３ ３９~ ６１、８２~ １０１、１１６~ １３８、１５９~ １８１、１９１ ~ ２１３、２１８ ~ ２４０、２９１ ~ ３１３、３３４ ~ ３５６、３８７ ~ ４０９、４３０ ~ ４５２、
４５７~ ４７９、４８６~ ５０８、５２８~ ５５０、５８９~ ６１１、６２１~ ６４３

１５

ＳｂＤＵＲ３ ４３~ ６５、８６~ １０５、１２０~ １３９、１６６~ １８８、１９３ ~ ２１５、２２２ ~ ２４４、２９５ ~ ３１７、３３８ ~ ３６０、３９４ ~ ４１６、４３７ ~ ４５９、
４６３~ ４８５、４９２~ ５１４、５３２~ ５５４、５９４~ ６１６、６２６~ ６４８

１５

ＳｉＤＵＲ３ ４３~ ６５、８６~ １０５、１２０~ １４２、１６２~ １８４、１９４ ~ ２１６、２２３ ~ ２４５、２９６ ~ ３１８、３３９ ~ ３６１、３９５ ~ ４１７、４３８ ~ ４６０、
４６４~ ４８６、４９３~ ５１５、５３３~ ５５５、５９４~ ６１２、６２７~ ６４９

１５

ＢｄＤＵＲ３ ４３~ ６５、８６~ １０８、１２３~ １４５、１６６~ １８８、１９８ ~ ２２０、２２５ ~ ２４７、２９８ ~ ３２０、３４１ ~ ３６３、３９４ ~ ４１６、４３７ ~ ４５９、
４６９~ ４９１、４９８~ ５２０、５３５~ ５５７、５９８~ ６１６、６３１~ ６５３

１５

ＨｖＤＵＲ３ ４４~ ６６、８７~ １０９、１２４~ １４６、１６７~ １８９、１９９ ~ ２２１、２２６ ~ ２４８、２９９ ~ ３２１、３４２ ~ ３６４、３９５ ~ ４１７、４３８ ~ ４６０、
４７０~ ４９２、４９４~ ５１６、５３６~ ５５８、５９６~ ６１８、６２８~ ６５０

１５

ＯｓＤＵＲ３ ４２~ ６４、８５~ １０４、１１９~ １４１、１６２~ １８４、１９４ ~ ２１６、２２１ ~ ２４３、２９４ ~ ３１６、３３７ ~ ３５９、３９３ ~ ４１５、４３６ ~ ４５８、
４６２~ ４８４、４９１~ ５１３、５２８~ ５５０、５９１~ ６１３、６２３~ ６４５

１５

ＺｍＤＵＲ３ ４４~ ６６、８７~ １０６、１２１~ １４３、１６４~ １８６、１９６ ~ ２１８、２２５ ~ ２４７、２９７ ~ ３１９、３４０ ~ ３６２、３９３ ~ ４１５、４４４ ~ ４６３、
４６７~ ４８９、４９４~ ５１６、５３４~ ５５６、５９６~ ６１８、６２８~ ６５０

１５

ＧｈＤＵＲ３.１ ４０~ ６２、８３~ １０２、１１７~ １３９、１６０~ １８２、１９２ ~ ２１４、２１９ ~ ２４１、２９２ ~ ３１４、３３５ ~ ３５７、３９０ ~ ４１２、４３３ ~ ４５２、
４６２~ ４８４、４９１~ ５１０、５３０~ ５５２、５７３~ ５９２、６０２~ ６２４

１５

ＧｈＤＵＲ３.２ ４０~ ６２、８３~ １０２、１１７~ １３９、１６０~ １８２、１９２ ~ ２１４、２１９ ~ ２４１、２９２ ~ ３１４、３３５ ~ ３５７、３８８ ~ ４１０、４３１ ~ ４５３、
４５８~ ４８０、４８７~ ５０９、５２９~ ５５１、５８９~ ６１１、６２１~ ６４３

１５

ＧｒＤＵＲ３ ４０~ ６２、８３~ １０２、１１７~ １３９、１６０~ １８２、１９２ ~ ２１４、２１９ ~ ２４１、２９２ ~ ３１４、３３５ ~ ３５７、３８８ ~ ４１０、４３１ ~ ４５３、
４５８~ ４８０、４８７~ ５０９、５２９~ ５５１、５８９~ ６１１、６２１~ ６４３

１５

显 子 的 长 度 也 基 本 一 致ꎬ 如 ＧｈＤＵＲ３ . ２、
ＧｍＤＵＲ３、 ＧｒＤＵＲ３、 ＭｔＤＵＲ３、 ＰｔＤＵＲ３、 ＳｌＤＵＲ３、
ＶｖＤＵＲ３ 等 具 有 ９ 个 外 显 子 的 基 因ꎬ ＢｄＤＵＲ３、
ＨｖＤＵＲ３、ＯｓＤＵＲ３ 这 ３ 个具有 ３ 个外显子的基

因ꎬＳｂＤＵＲ３、ＳｉＤＵＲ３、ＺｍＤＵＲ３ 这 ３ 个具有 ４ 个

外显子的基因ꎮ
２.６ ＤＵＲ３ 基因系统发育分析

为了分析 ＤＵＲ３ 基因在不同物种间的进化关

系ꎬ选取了植物、真菌、藻类、软体动物等 ４ 类共 ２０
个 ＤＵＲ３ 蛋白多肽序列通过 ＭＥＧＡ６ 软件构建进

化树ꎮ 结果(图 ６)表明ꎬ所有的植物聚集在一个

分 支ꎬ 两 个 真 菌 [ 酿 酒 酵 母 ( Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ
ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅꎬ ＳｃＤＵＲ３ ) 和 构 巢 曲 霉 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ
ｎｉｄｕｌａｎｓꎬＡｎＤＵＲ３)]聚在一个分支ꎬ两个软体动物

[长 牡 蛎 ( Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｇｉｇａｓꎬ ＣｇＤＵＲ３ ) 和 砗 磲

(Ｔｒｉｄａｃｎａ ｓｑｕａｍｏｓａꎬ ＴｓＤＵＲ３)]聚在一个分支ꎬ藻

类[条斑紫菜(Ｐｙｒｏｐｉａ ｙｅｚｏｅｎｓｉｓꎬＰｙＤＵＲ３)]单独一

个分支ꎬ所有的单子叶植物和双子叶植物又分别

聚集在两个不同的分支ꎮ
２.７ 植物 ＤＵＲ３ 同源基因非同义突变率与同义突

变率的比值分析

先利用 ＭＥＧＡ６ 的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 对 所 有 植 物 的

ＤＵＲ３ 同源基因的 ＣＤＳ 序列进行比对ꎬ然后用

ＤｎａＳＰｖ５ 计算获得旁系同源基因和直系同源基因

的非同义替换(Ｋａ)和同义替换(Ｋ ｓ)ꎬ计算出 Ｋａ /
Ｋ ｓ比 值ꎮ 从 表 ３ 可 以 看 出ꎬ除 了 ＧｈＤＵＲ３. ２ 和

ＧｒＤＵＲ３ 以外ꎬ其他的 ＤＵＲ３ 直系同源基因间的

Ｋａ / Ｋ ｓ比值均大于 １ꎬ表明 ＤＵＲ３ 基因在不同植物

间的进化过程中受到正向选择的作用ꎮ 陆地棉

ＤＵＲ３ 两个旁系同源基因的 Ｋａ / Ｋ ｓ比值为 ４.１２ꎬ也
大于 １ꎬ表明陆地棉 ＤＵＲ３ 基因在自身内的进化过

程中同样受到正向选择的作用ꎮ
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图 ４　 陆地棉 ＧｈＤＵＲ３.１ 蛋白跨膜结构域预测分析
Ｆｉｇ.４　 Ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＧｈＤＵＲ３.１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ

图 ５　 不同植物 ＤＵＲ３ 基因外显子和内含子结构
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＤＵＲ３ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

３　 讨论与结论

在二倍体基因组植物中ꎬＤＵＲ３ 同源基因以单

一的基因模式(ｓｉｎｇｌｅｔｏｎ)存在(曹凤秋等ꎬ ２００９)ꎮ

本研究结果也证实ꎬ文中所述植物除了陆地棉是

异源四倍体(ＡＡＤＤ)ꎬ其他植物皆属于二倍体ꎬ它
们的 ＤＵＲ３ 基因在各自的基因组中都是单一的

基因模式ꎮ 因为陆地棉是异源四倍体(ＡＡＤＤ)ꎬ其
基因组有 Ａ 亚组和 Ｄ 亚组组成ꎬ 所以鉴定出的两
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图 ６　 不同物种 ＤＵＲ３ 氨基酸序列进化树分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ＤＵＲ３ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＧｈＤＵＲ３.１ 和 ＧｈＤＵＲ３.２ 分属于 Ａ 亚组和 Ｄ 亚组

的基因ꎮ 雷蒙德氏棉是 Ｄ 亚组二倍体棉花ꎬ其基

因 组 的 ＧｒＤＵＲ３ 基 因 与 同 位 于 Ｄ 亚 组 的

ＧｈＤＵＲ３.２ 基因的 ＣＤＳ 序列和多肽序列相似度均

高于 ９９％ꎬ这两个基因的基本信息除了编码区序

列长度和氨基酸多肽分子量存在微小差异以外ꎬ
其他都完全一致ꎬ就连多肽序列预测的跨膜结构

域位置也完全一致ꎬ可见这两个基因在分子生理

功能上也必将高度吻合ꎮ
整体而言ꎬ本文所列举的植物 ＤＵＲ３ 氨基酸序

列的一致性接近 ８０％ꎬ对这些蛋白序列的等电点、
跨膜结构域、基序等的分析都表明植物 ＤＵＲ３ 具

有比较高的保守性ꎮ 植物 ＤＵＲ３ 多肽序列只有

ＳｉＤＵＲ３ 的等电点略低于 ７ꎬ为 ６.８９ꎬ其他的等电点

基本上都高于 ７ꎬ其中 ＳｌＤＵＲ３ 的等电点最高ꎬ达到

９ꎬ表明植物 ＤＵＲ３ 通常情况下属于碱性蛋白(表
１)ꎮ 植物 ＤＵＲ３ 都具有 ３ 个基序ꎬ这 ３ 个基序高

度保守ꎬ而且在氨基酸序列的排布上也高度一致ꎮ
植物 ＤＵＲ３ 的跨膜结构域数量相同ꎬ都包含 １５ 个

跨膜结构域ꎬ 并且这些跨膜结构出现在氨基酸序

表 ３　 植物 ＤＵＲ３ 直系同源基因的 Ｋａ / Ｋｓ比值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｋａ / Ｋ ｓ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｐｌａｎｔ

直系同源基因
Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ Ｋａ Ｋ ｓ Ｋａ / Ｋ ｓ

直系同源基因
Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ Ｋａ Ｋ ｓ Ｋａ / Ｋ ｓ

ＧｈＤＵＲ３.１

ＡｔＤＵＲ３ ０.４２６ ０.１６６ ２.５６６

ＧｍＤＵＲ３ ０.２９５ ０.１１０ ２.６８２

ＭｔＤＵＲ３ ０.３２８ ０.１０１ ３.２４８

ＳｌＤＵＲ３ ０.３４６ ０.１１８ ２.９３２

ＰｔＤＵＲ３ ０.２７３ ０.１０５ ２.６００

ＶｖＤＵＲ３ ０.３０５ ０.１０９ ２.７９８

ＳｂＤＵＲ３ ０.５６５ ０.１６３ ３.４６６

ＳｉＤＵＲ３ ０.５５９ ０.１６２ ３.４５１

ＢｄＤＵＲ３ ０.５９３ ０.１７９ ３.３１３

ＨｖＤＵＲ３ ０.５５６ ０.１６９ ３.２９０

ＯｓＤＵＲ３ ０.５７４ ０.１７７ ３.２４３

ＺｍＤＵＲ３ ０.５５９ ０.１６０ ３.４９４

ＧｒＤＵＲ３ ０.０２０ ０.００３ ７.９６０

ＧｈＤＵＲ３.２

ＡｔＤＵＲ３ ０.４２６ ０.１７６ ２.４２０

ＧｍＤＵＲ３ ０.２９８ ０.１０５ ２.８３８

ＭｔＤＵＲ３ ０.３３０ ０.０９７ ３.４０２

ＳｌＤＵＲ３ ０.３４９ ０.１２５ ２.７９２

ＰｔＤＵＲ３ ０.２７１ ０.１１０ ２.４６４

ＶｖＤＵＲ３ ０.３０２ ０.１１７ ２.５８１

ＳｂＤＵＲ３ ０.５７６ ０.１６６ ３.４７０

ＳｉＤＵＲ３ ０.５７０ ０.１６３ ３.４９７

ＢｄＤＵＲ３ ０.６１４ ０.１８１ ３.３９２

ＨｖＤＵＲ３ ０.５７１ ０.１６８ ３.３９９

ＯｓＤＵＲ３ ０.５８５ ０.１７９ ３.２６８

ＺｍＤＵＲ３ ０.５７５ ０.１６２ ３.５４９

ＧｒＤＵＲ３ ０.００２ ０.００３ ０.８００

　 注: Ｋａ . 非同义替换ꎻ Ｋ ｓ . 同义替换 ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｋａ . Ｎｏｎ￣ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎꎻ Ｋ ｓ . Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ.

个 列 的 位 置 也 相 似ꎮ 陆 地 棉 ＧｈＤＵＲ３. １ 和

ＧｈＤＵＲ３.２、雷蒙德氏棉 ＧｒＤＵＲ３ 都符合上面的

共性ꎮ

在进化关系上ꎬ不同物种 ＤＵＲ３ 氨基酸序列进

化树的结果表明ꎬ这些基因还是根据物种间种属

亲缘关系的远近而进行了聚类ꎬ植物的 ＤＵＲ３ 氨

１９２２ 期 巩元勇等: 棉花 ＤＵＲ３ 基因的鉴定及进化分析



基酸序列聚集在一起ꎬ真菌的聚集在一起ꎬ软体动

物的聚集在一起ꎬ藻类单独在一个分支ꎬ植物又根

据单子叶植物纲和双子叶植物纲又分属各自的分

支(图 ６)ꎮ 棉花属于双子叶植物ꎬ所以它聚在双

子叶植物的大分支上ꎬ其中棉花的 ３ 个 ＤＵＲ３ 亲缘

关系最近聚在一个分支ꎮ
ＤＵＲ３ 直系同源基因和旁系同源基因的 Ｋａ / Ｋ ｓ

比值普遍均大于 １ꎬ说明这些基因在进化过程中主

要受到正向选择的作用ꎮ 此外ꎬ植物 ＤＵＲ３ 的基因

结构具有一定的规律可以遵循ꎬＤＵＲ３ 基因的外显

子个数的分析结果表明ꎬ双子叶植物的外显子个

数普遍较多ꎬ单子叶植物的外显子个数普遍较少ꎮ
本研究结果为研究植物 ＤＵＲ３ 基因的结构进化提

供了理论参考ꎮ
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