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茶树GELP 基因家族的鉴定与表达分析
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(信阳师范学院 生命科学学院/河南省茶树生物学重点实验室,河南 信阳464000)

摘 要:从拟南芥数据库中获得GELP 基因家族注册号,运用生物信息学分析的方法,在茶树数据库中得

到了GELP 基因家族成员86个,这些基因可分为9个亚族.其编码蛋白的氨基酸数为171~753,理论等电点

为4.35~9.48,蛋白质分子量为18.59419~84.55054kDa。基因结构分析表明,有3条基因只有2个外显子,

其余基因外显子数3~13。对上游2kb区域启动子顺式作用元件分析表明,该基因家族成员对逆境胁迫应答

MYB响应明显,除CsGELP16、CsGELP24、CsGELP56、CsGELP61、CsGELP77、CsGELP80外,其他基因均对

抗寒元件识别位点 MYC响应明显。转录组数据分析表明,CsGELP79、CsGELP64、CsGELP86、CsGELP4分

别在Cold、PEG、NaCl、MeJA等处理下上调显著,表明基因CsGELP79响应寒冷胁迫,CsGELP64响应干旱胁

迫,CsGELP86 响 应 高 盐 胁 迫,CsGELP4 响 应 抵 抗 病 虫 害。 此 外,CsGELP1、CsGELP12、CsGELP14、

CsGELP15、CsGELP18、CsGELP32、CsGELP55在各种处理下均表现为下调,说明这些基因在抗逆胁迫中起

负调节作用。

关键词:茶树;GELP 基因家族;转录组分析;生物信息学分析
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IdentificationandExpressionAnalysisofGELP GeneFamilyin
CamelliaSinensis

ZHANGZaibao*,WANGXueke,WANGShuo,SUNMengke,CHENJiahui,WANGSiyu
(CollegeofLifeSciences/TeaPlantBiologyKeyLaboratoryofHenanProvince,

XinyangNormalUniversity,Xinyang464000,China)

Abstract:TheArabidopsisGELPgeneswereusedasqueriesand86GELPgenemembers,whichcanbe
dividedinto8subgroups,wereobtainedfromtheteaplant.Theaminoacidsoftheencodingproteinswere
171~753,thetheoreticalisoelectricpointswere4.35~9.48,andthemolecularweightswere18.59419~
84.55054kDa.Genestructureanalysisshowedthatmostmembershave3~13exons.Severalcis-elementswere
identifiedinthepromoterregionsoftheCsGELPgenesthatareimportantinregulatinggrowth,development,

lightresponsesandtheresponsetoseveralstresses.MostmemberscontaintheMYBandMYCelements,which
areinvolvedinresponsestosaltandcold-stresses.Transcriptomeanalysisshowedthattheexpressionsof
CsGELP79,CsGELP64,CsGELP86,andCsGELP4wereenhancedincold,PEG,NaCl,andMeJAtreaments,

respectively,indicatingthatCsGELP79stronglyrespondedtoColdstress,CsGELP64stronglyrespondedto
droughtstress,CsGELP86stronglyrespondedtohighsaltstress,andCsGELP4stronglyrespondedtodisease
andinsectresistance.Inaddition,CsGELP1,CsGELP12,CsGELP14,CsGELP15,CsGELP18,CsGELP32,

CsGELP55werealldown-regulatedundervarioustreatments,suggestingthatthesegenesplayanegative
regulatoryroleinstressresponses.

Keywords:teatree;GELPgenefamily;stress;bioinformaticsanalysis

0 引言

基因不是唯一的,而是属于多基因家族[1-2]。

这些家族产生于基因、染色体片段和全基因组水平

的重复[3]。植物基因家族的研究对于开发研究基

因组进化的工具和阐明基因功能具有重要意义。
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  植物在受到干旱、寒冷、高盐、高温和氧化胁迫

等外界各种非生物逆境胁迫时,会进化出一套应对

逆境的保护机制以确保植物正常生长发育。在不

利的环境下,植物可以通过启动相关基因表达以及

改变某些蛋白结构等来保护体内正常的新陈代谢

反应,从而维持植物体结构与功能的完整性[4-5]。
在植物逆境信号转导过程中,Ca2+ 作为第二信使

起着至关重要的作用[6]。脂肪酶是一种水解酶,能
催化甘油三酸酯、甘油二酸酯的裂解,释放出脂肪

酸和醇类[7]。GELP酯酶/脂肪酶蛋白是脂质酶的

一个非常大的亚科,已在微生物和许多植物中被发

现,但只有少数被鉴定为在生长、发育和应激反应

中发 挥 作 用。GELP 脂 肪 酶-SGNH 水 解 酶 以

Seri-Gly-Asn-His为4个保守残基块Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和

Ⅴ,分别有一个灵活的活性部位[8]。因此,GELP
酯酶和脂酶具有广泛的底物特异性,区域特异性和

选择性等多功能特性。
基于水杨酸和病原菌对GELP-脂肪酶基因的

诱导,提出了GELP-脂肪酶基因参与植物防御的

观点[9-11],并证明它们的活性可调节疾病易感性。
同样,GELP-脂肪酶被证明是由各种非生物激发因

子诱导的[12-13],它们能够提高植物对盐和其他环境

胁迫的耐受性。此外,GELP-脂肪酶被认为参与了

与生长 过 程 相 关 的 激 素 途 径。也 有 证 据 表 明

GELP-脂肪酶的表达与其他发育过程相关[14]。最

后,GELP-脂肪酶参与角质层和蜡的代谢也变得越

来越明显,这些物质形成了植物地上部分表皮分泌

的角质层[15]。
花粉壁保护花粉粒,并在介导花粉粒与柱头的

早期接触,从而促进花粉黏附柱头,促进水合中起

关键作用。花粉壁由绒毡层细胞合成的富含脂质

的化合物组成。GRP17是分离到的第一个花粉壁

蛋白,它是花粉落在柱头后快速水合所必需的蛋

白。除了含oleosin结构域的蛋白外,花粉壁蛋白

主要由 GELP脂肪酶/细胞外脂肪酶(EXLs)组
成。拟南芥有6个EXL蛋白(EXL1~6),它们在

基因组中聚集在一起,都属于GELPs亚家族。其

中EXL4和EXL6富集于花粉壁中。EXL4是拟

南芥花粉有效水合的必需基因,该基因功能缺失突

变导致花粉水合延迟。EXL6的功能和作用尚不

清楚,尽管已知该基因是参与拟南芥花粉发育的关

键AMS的靶基因[16]。
许多GELP脂肪酶成员在植物中具有重要的

功能[17]。从水稻、拟南芥和玉米等植物中分离,测

序和鉴定了几种 GELP酯酶/脂肪酶。Enod8是

在苜蓿和模型豆科植物中发现的 GELP型酯酶/
脂肪酶基因,具有乙酰和丁基酯酶活性,但不具有

脂肪族酯酶活性[18]。在油菜中,发现一种芥子碱

酯酶具有长链脂肪族酯类的芥子碱酯酶活性[19]。
从向日葵发芽后种子中分离纯化了具有脂肪乙酰

化酶活性的GELP酶,从大豆叶片、马铃薯中分离

纯化了几种具有非特异性乙酰化酶活性的GELP
酶[20]。

本实验运用生物信息学分析的方法,在茶树数

据库中进行GELP 基因家族检索,对所得到的茶

树GELP 基因家族进行分析,初步探索该基因在

茶树逆境胁迫中的表达特点和响应机制,为其功能

验证和育种工作提供参考。

1 方法

1.1 茶树GELP 基因家族成员鉴定

对拟南芥(Arabidopsisthaliana)数据库(ht-
tp://www.arabidopsis.org/)中的105个GELP
基因保守序列蛋白,在茶树(Camelliasinensis)数
据(http://tpia.teaplant.org/index.html)中经同源

基因比对获得茶树GELP 基因组成员信息,为避

免重复对获得的所有序列进行DNAMAN比对筛

选。对在茶树基因库获取已知序列的基因号、氨基

酸数、等电点、分子量大小等理化性质数据进行分

析(https://web.expasy.org/protparam/)。

1.2 茶树GELP 基因家族进化关系

利用 MEGA7和Clustalx.exe分析蛋白系统

进化关系。

1.3 茶树GELP 基因家族基因结构系列分析

利用GSDS(http://gsds.cbi.pku.edu.cn/)进
行基因结构分析。

1.4 茶树GELP 基因家族motif分析

利用 MEME(http://meme-suite.org/tools/

meme)进行motif分析。

1.5 茶树GELP 家族启动子顺式作用元件分析

利用PlantCARE(http://bioinformatics.psb.
ugent.be/webtools/plantcare/html/)进行启动子

顺式作用元件分析。

1.6 茶树GELP 家族不同处理下的基因表达热

图分析

在茶树网站(http://tpia.teaplant.org/index.
html)下载4种处理下的基因表达数据,然后通过

RStudio软件对数据进行处理。
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2 结果与分析

2.1 茶树GELP家族蛋白氨基酸理化性质分析

经茶树数据库同源比 对 得 到 了86条 茶 树

GELP 家族基因,命名为CsGELP1~CsGELP86
(表1)。这些基因的片段大小各不相同,编码的氨

基酸在171~753之间,其中CsGELP69编码氨基酸

最小,CsGELP1编码氨基酸最大。同一亚族不同基

因编码氨基酸数差异不大,如CsGELP7、CsGELP8
均属于家族中的I~d亚族。推测的分子量都为41.
97721kDa。理论等电点(pI)为5.66。

表1 茶树GELP 理化性质

Tab.1 Physicochemicalpropertiesof

CamelliasinensisGELPgenes

蛋白Protein 基因号 氨基酸数 分子量/kDa pI
CsGELP1 TEA019805 753 84.55054 6.29
CsGELP2 TEA009538 350 39.26587 5.09
CsGELP3 TEA033403 477 52.34171 6.23
CsGELP4 TEA014944 420 46.30189 5.29
CsGELP5 TEA021609 318 34.79015 4.86
CsGELP6 TEA017693 391 43.25046 6.20
CsGELP7 TEA011925 381 41.97721 5.66
CsGELP8 TEA011949 381 41.97721 5.66
CsGELP9 TEA002483 364 39.55808 5.76
CsGELP10 TEA022242 427 47.44176 9.48
CsGELP11 TEA017290 173 19.33221 8.93
CsGELP12 TEA025026 381 42.69857 5.26
CsGELP13 TEA013181 395 44.02656 9.09
CsGELP14 TEA031906 529 58.18499 9.01
CsGELP15 TEA023119 441 49.43346 9.31
CsGELP16 TEA014945 372 41.58973 6.88
CsGELP17 TEA006158 372 41.58973 6.88
CsGELP18 TEA021927 333 36.47887 6.04
CsGELP19 TEA016526 432 47.34371 8.79
CsGELP20 TEA030441 418 46.20231 9.45
CsGELP21 TEA023896 408 44.63903 5.90
CsGELP22 TEA031642 398 43.75282 9.29
CsGELP23 TEA005684 404 45.13837 4.89
CsGELP24 TEA016768 396 44.49428 8.28
CsGELP25 TEA018131 251 27.17557 4.51
CsGELP26 TEA027607 356 38.90749 6.11
CsGELP27 TEA024184 398 43.67219 7.59
CsGELP28 TEA021925 319 35.16026 6.43
CsGELP29 TEA017694 380 41.45536 6.09
CsGELP30 TEA000758 280 31.54888 9.06
CsGELP31 TEA024268 388 42.80742 8.63
CsGELP32 TEA009539 350 39.43827 5.12
CsGELP33 TEA002692 422 46.57156 8.76
CsGELP34 TEA029699 406 43.64841 8.83
CsGELP35 TEA000201 374 40.92270 7.48

 续表1

蛋白Protein 基因号 氨基酸数 分子量/kDa pI
CsGELP36 TEA018109 400 44.06701 5.51
CsGELP37 TEA016109 375 41.16432 8.64
CsGELP38 TEA032710 375 41.16432 8.64
CsGELP39 TEA006290 415 45.49142 6.59
CsGELP40 TEA020196 317 35.87880 6.17
CsGELP41 TEA029024 493 52.78476 5.06
CsGELP42 TEA013198 382 42.04975 6.75
CsGELP43 TEA001204 368 40.96028 8.60
CsGELP44 TEA032953 361 40.00296 9.08
CsGELP45 TEA025484 383 42.78846 6.30
CsGELP46 TEA022245 349 38.89835 9.13
CsGELP47 TEA017585 411 44.91452 6.31
CsGELP48 TEA021906 229 24.86082 8.77
CsGELP49 TEA002792 230 25.33802 8.59
CsGELP50 TEA030431 371 41.04406 7.56
CsGELP51 TEA002891 380 41.08517 8.96
CsGELP52 TEA006214 304 34.74412 9.35
CsGELP53 TEA018148 485 53.42783 7.87
CsGELP54 TEA030414 421 46.40434 6.35
CsGELP55 TEA010883 541 59.70232 7.90
CsGELP56 TEA017473 231 25.16673 4.73
CsGELP57 TEA029864 412 46.04212 8.85
CsGELP58 TEA028349 364 39.57811 5.97
CsGELP59 TEA005525 354 38.45897 8.78
CsGELP60 TEA019108 419 46.57555 8.68
CsGELP61 TEA032960 361 39.88059 8.36
CsGELP62 TEA028095 273 30.41554 5.09
CsGELP63 TEA028133 269 30.45640 9.00
CsGELP64 TEA030418 377 41.46055 6.81
CsGELP65 TEA009224 388 42.35296 6.07
CsGELP66 TEA033119 256 28.81788 5.60
CsGELP67 TEA011930 439 48.86380 7.19
CsGELP68 TEA008203 363 39.38301 8.04
CsGELP69 TEA031415 171 18.59419 7.57
CsGELP70 TEA008402 371 40.33168 5.06
CsGELP71 TEA024266 291 31.69018 5.05
CsGELP72 TEA003785 416 45.37688 4.35
CsGELP73 TEA002158 368 40.41721 6.59
CsGELP74 TEA009528 394 43.57192 8.28
CsGELP75 TEA000508 273 30.63868 5.15
CsGELP76 TEA019124 480 52.36349 5.51
CsGELP77 TEA018069 366 39.96252 8.06
CsGELP78 TEA002455 369 40.85999 6.40
CsGELP79 TEA016514 291 31.70534 4.89
CsGELP80 TEA006722 225 24.92119 5.75
CsGELP81 TEA011570 368 40.16815 6.00
CsGELP82 TEA021936 392 43.18714 8.00
CsGELP83 TEA021558 315 34.24431 6.64
CsGELP84 TEA007149 328 36.04823 8.06
CsGELP85 TEA019807 405 45.36470 9.47
CsGELP86 TEA024286 302 33.15458 5.55
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2.2 茶树与拟南芥GELP 家族多序列比对进化

分析

在茶树系统进化树构建中,茶树CsGELP 基

因家族被划分为4个亚支(图1),第Ⅰ和第Ⅱ可进

一步细分为6个亚支(Ⅰ中3个,Ⅱ中3个)。

图1 茶树(Cs),拟南芥(At)GELP 基因进化树

Fig.1 Camelliasinensis(Cs),Arabidopsisthaliana(At)GELPgenesevolutionarytree

  考虑到同源基因通常具有相同的功能,为了进

一步了解茶树家族谱系及功能特点,对拟南芥和茶

树GELP 家 族 基 因(AtGELP,CsGELP)使 用

MEGA7软件,ClustalW 比对和 Neighbor-joining
的方法构建系统发育树。共有191个基因,其中

CsGELP 基因有86个、AtGELP 基因105个,利
用 MEGA7中的NJ方法构建了系统发育树,由图

可知茶树和拟南芥的GELP 基因可分为四个分支

(Ⅰ~Ⅳ)(图1),第Ⅰ、第Ⅱ和第Ⅳ分支分别由4
个、3个和3个分支组成,第Ⅲ分支由2个分支组

成。之前对陆生植物GELP 基因的分析显示有三

个主要分支和一个次要分支,这与我们的结果一

致。Ⅰa亚族中包含12个拟南芥、2个茶树基因;

Ⅰb里只包含6个拟南芥基因;Ⅰc中包含3个拟

南芥基因和5个茶树基因;Ⅰd中有15个拟南芥

基因、11个茶树基因;Ⅱa中有2个拟南芥基因、6
个茶树基因;Ⅱb中有4个拟南芥基因、1个茶树基

因;Ⅱc中有24个拟南芥基因、18个茶树基因;Ⅲ
a有4个拟南芥基因、1个茶树基因;Ⅲb中8个拟

南芥基因、3个茶树基因;Ⅳa有4个拟南芥基因、4

个茶树基因;Ⅳb有10个拟南芥基因、27个茶树基

因;Ⅳc有14个拟南芥基因、8个茶树基因。茶树

与拟南芥的GELP 基因有较高的同源性,推测直

系同源 基 因 之 间 具 有 相 同 的 功 能。拟 南 芥 的

AtGELP39~44属于Ⅰa和Ⅰb亚族,可能参与授

粉与受精,因此推测这两个亚族中的CsGELP56
和CsGELP26也有此功能。

2.3 茶树GELP 家族基因结构分析

从图2可以看出,CsGELP52整条基因均为

外显子,且 CsGELP52在Ⅳb亚族,Ⅳb亚族内

CsGELP52不含有内含子,而且这些亚族基因中

只有CsGELP52存在内含子缺失现象。该基因家

族的外显子数目都分布在1~13之间。

2.4 茶树GELP 家族motif序列分析

在茶树GELP 家族中共找到了10个 motif
(图3)。除CsGELP75、CsGELP40和CsGELP30
外,其他亚族内 motif分布的相对比较均匀,尤其

在Ⅳc亚族中CsGELP16和CsGELP17;Ⅳb亚族

组中CsGELP7和CsGELP8分布的数量和位置

都基本相同,具有高度的保守性,推测在同一亚族
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内其结构域和功能单位均相似。motif1在所有成

员上分布的数量最多,且不同基因的分布情况与其

他成员相比差异明显。

图2 茶树GELP 基因外显子-内含子结构分析

Fig.2 ExonintronstructureanalysisofCamelliasinensisGELPgenes

2.5 茶树GELP 家族基因上游2kb顺式作用元

件分析

为了确定茶树GELP 基因家族启动子上游2
kb的顺式作用区域,在该基因的起始密码子上游

搜索2kb碱基序列进行分析(表2),86条茶树

GELP 基因中大部分基因均含有逆境胁迫应答元

件 MYB和抗寒元件识别位点 MYC(图4);除

CsGELP5、CsGELP7、CsGELP11、CsGELP15、

CsGELP16、CsGELP17、CsGELP22、CsGELP24、

CsGELP28、CsGELP31、CsGELP33、CsGELP49、

CsGELP50、CsGELP52、CsGELP65、CsGELP66、

CsGELP73、CsGELP86外,其他基因均含有乙烯

应答 元 件 ERE;CsGELP58 含 有 脱 落 酸 元 件

ABRE最多,推测该基因在ABA胁迫应答机制中

起 关 键 作 用;CsGELP4、CsGELP7、CsGELP9、

CsGELP15、CsGELP16、CsGELP17、CsGELP18、

CsGELP20、CsGELP21、CsGELP23、CsGELP25、

CsGELP27、CsGELP28、CsGELP29、CsGELP31、

CsGELP33、CsGELP37、CsGELP38、CsGELP40、

CsGELP42、CsGELP44、CsGELP45、CsGELP47、

CsGELP48、CsGELP50、CsGELP52、CsGELP53、

CsGELP54、CsGELP58、CsGELP59、CsGELP62、

CsGELP63、CsGELP66、CsGELP70、CsGELP72、

CsGELP75、CsGELP76、CsGELP77、CsGELP80、

CsGELP84、CsGELP85这41个基因均含有响应

MYB结 合 位 点 诱 导 干 旱 的 作 用 元 件 MBS;

CsGELP1、CsGELP24、CsGELP52、CsGELP63、

CsGELP72、CsGELP79、CsGELP84这7条基因

均含有DRE元件,启动子作用元件决定了该基因

对逆境信号的胁迫机制。
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图3 茶树GELP 家族 motif1~motif10分析

Fig.3 CamelliasinensisGELPfamily
motif1~ motif10analysis

表2 茶树GELP 上游2kb顺式作用元件分布

Tab.2 CamelliasinensisGELPupstream2kbcis

elementdistribution

基因

乙烯应

答元件

ERE

脱水应

答元件

DRE

脱落酸

应答元

件ABRE

逆境胁

迫应答

元件

MYB

抗寒元

件识别

位点

MYC

MYB结

合位点

诱导干

旱 MBS
CsGELP1 5 1 5 3 5 0
CsGELP2 5 0 0 2 2 0
CsGELP3 3 0 2 3 3 0
CsGELP4 2 0 0 3 6 2
CsGELP5 0 0 2 3 9 0
CsGELP6 4 0 0 4 4 0
CsGELP7 0 0 0 2 7 1

 续表2

基因

乙烯应

答元件

ERE

脱水应

答元件

DRE

脱落酸

应答元

件ABRE

逆境胁

迫应答

元件

MYB

抗寒元

件识别

位点

MYC

MYB结

合位点

诱导干

旱 MBS
CsGELP8 2 0 4 4 2 0
CsGELP9 5 0 2 3 3 2
CsGELP10 1 0 0 5 5 0
CsGELP11 0 0 4 3 3 0
CsGELP12 2 0 0 6 2 0
CsGELP13 1 0 0 2 5 0
CsGELP14 3 0 2 2 2 0
CsGELP15 0 0 1 6 3 2
CsGELP16 0 0 6 0 0 2
CsGELP17 0 0 0 0 1 1
CsGELP18 4 0 2 2 6 1
CsGELP19 5 0 0 0 1 0
CsGELP20 1 0 0 5 4 1
CsGELP21 2 0 0 4 9 1
CsGELP22 0 0 1 3 9 0
CsGELP23 2 0 0 4 2 2
CsGELP24 0 1 0 1 0 0
CsGELP25 2 0 0 2 3 2
CsGELP26 2 0 0 4 5 0
CsGELP27 1 0 2 2 4 1
CsGELP28 0 0 3 6 8 1
CsGELP29 2 0 0 4 5 1
CsGELP30 3 0 0 1 4 0
CsGELP31 0 0 4 3 2 2
CsGELP32 2 0 2 1 2 0
CsGELP33 0 0 3 6 6 2
CsGELP34 2 0 2 2 4 0
CsGELP35 5 0 0 5 3 0
CsGELP36 4 0 1 0 5 0
CsGELP37 1 0 3 2 5 1
CsGELP38 1 0 0 2 6 1
CsGELP39 2 0 1 44 3 0
CsGELP40 1 0 1 7 2 3
CsGELP41 3 0 0 5 2 0
CsGELP42 2 0 3 1 4 3
CsGELP43 6 0 7 7 3 0
CsGELP44 3 0 2 0 5 1
CsGELP45 3 0 1 3 3 1
CsGELP46 1 0 1 5 5 0
CsGELP47 3 0 1 2 6 1
CsGELP48 2 0 2 4 5 1
CsGELP49 0 0 3 4 7 0
CsGELP50 0 0 0 2 4 1
CsGELP51 5 0 0 4 5 0
CsGELP52 0 1 0 2 7 3
CsGELP53 1 0 6 6 9 2
CsGELP54 2 0 1 3 1 1
CsGELP55 3 0 3 3 3 0
CsGELP56 5 0 1 3 0 0
CsGELP57 2 0 1 3 4 0
CsGELP58 3 0 9 2 10 1
CsGELP59 1 0 3 1 5 3
CsGELP60 2 0 0 4 4 0
CsGELP61 3 0 2 6 0 0
CsGELP62 1 0 1 4 7 2
CsGELP63 1 1 7 6 2 1
CsGELP64 1 0 1 4 4 0
CsGELP65 0 0 2 5 3 0
CsGELP66 0 0 5 1 4 2
CsGELP67 3 0 0 2 3 0
CsGELP68 3 0 1 4 5 0
CsGELP69 4 0 1 5 2 0
CsGELP70 1 0 6 3 1 1
CsGELP71 3 0 0 4 2 0
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 续表2

基因

乙烯应

答元件

ERE

脱水应

答元件

DRE

脱落酸

应答元

件ABRE

逆境胁

迫应答

元件

MYB

抗寒元

件识别

位点

MYC

MYB结

合位点

诱导干

旱 MBS
CsGELP72 1 1 1 2 5 1
CsGELP73 0 0 0 3 6 0
CsGELP74 1 0 0 2 2 0
CsGELP75 1 0 4 2 1 1
CsGELP76 1 0 0 1 3 2
CsGELP77 1 0 3 5 0 2
CsGELP78 6 0 2 1 7 0
CsGELP79 3 1 0 3 2 0
CsGELP80 1 0 1 4 0 1
CsGELP81 1 0 2 3 3 0
CsGELP82 4 0 1 3 3 0
CsGELP83 1 0 0 2 1 0
CsGELP84 3 1 0 0 3 1
CsGELP85 1 0 0 7 7 4
CsGELP86 0 0 1 1 1 0

图4 启动子气泡图

Fig.4 Thepromoterbubblechart

2.6 茶树GELP 家族基因热图分析

在寒冷处理下(图5),第7天时CsGELP76、

CsGELP25、CsGELP2、CsGELP35、CsGELP36、

CsGELP43等基因均上调表达,相对表达量均在

对照的1.5倍以上,其中CsGELP25在同组对比

处理中均表现下调,推测该基因可能在植物处于寒

冷环境胁迫情况下起负调节作用。
在NaCl处理下(图5),CsGELP85的表达量

显 著 上 调,是 对 照 的 3.6 倍,CsGELP44、

CsGELP13、CsGELP85、CsGELP1这4个基因表

现出不同程度的上调,其余基因都表显出不同程度

的下调,推测这些下调基因在茶树抗高盐胁迫中起

负调节作用。
在 PEG 处 理 下 (图 5),CsGELP44、

CsGELP25、CsGELP51均上调表达,相对表达量

均在对照的2.6倍以上,其中CsGELP44最高,是
对照的12.45倍,推测CsGELP44在植物干旱胁

迫中起正向调节作用。
在 MeJA 处 理 下 (图 5),CsGELP1、

CsGELP55、CsGELP33、CsGELP77、CsGELP71、

CsGELP66、CsGELP76、CsGELP57、CsGELP86、

CsGELP15、CsGELP38、CsGELP27、CsGELP85、

CsGELP41、CsGELP65、CsGELP68、CsGELP44、

CsGELP52、CsGELP26均表现为显著下调,据此

推测这19个基因可能与茶树抵抗病虫害有关,并
且起 负 调 节 作 用。而 CsGELP39、CsGELP5、

CsGELP32、CsGELP48、CsGELP53、CsGELP78、

CsGELP63、CsGELP4、CsGELP31、CsGELP74、

CsGELP22、CsGELP40、CsGELP56这13个基因

起正向调节作用,推测这些基因对茶树抵抗病虫害

起正调节作用。

CsGELP1、 CsGELP12、 CsGELP14、

CsGELP15、CsGELP18、CsGELP32、CsGELP55
这些基因对所有处理相对表达量均表现出下调,推
测这些基因可能在植物逆境胁迫中起负调节作用。

3 结论

聚类分析结果表明,茶树GELP蛋白可分为4
个大分支亚族 Ⅰ~Ⅳ,CsGELP36、CsGELP68、

CsGELP83、CsGELP22、CsGELP71与拟南芥

GELP 同源性较高,说明这些基因在亲缘关系方

面较为接近。
在茶树中根据基因结构中内含子分布情况可

知:GELP 基因家族中存在部分基因中无内含子

或者内含子数少于3个,CsGELP52基因中不含

内含子,因此为内含子缺失类;Ⅳb亚族中的大部

分基因以及其他亚族内的基因为内含子富集类。

motif 分 析 结 果 表 明,除 Ⅳ a 亚 族 的

CsGELP75和CsGELP40外,其他亚族内motif分

布的相对比较均匀,CsGELP43和 CsGELP36、

CsGELP16 和 CsGELP17、CsGELP7 和 Cs-
GELP8、CsGELP45和CsGELP46分布的数量和

位置都基本相同,具有高度的保守性,我们推测在

同一亚族内其结构域和功能单位大致相似。
茶树GELP 基因中大部分含有 MYB转录因

子和 MYC 应答元件,并且多数基因中含有与

ABA响应相关的作用元件,说明GELP 基因与不

同逆境胁迫和植物激素应答机制密切相关,并在其

中行使不同的功能。
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图5 不同处理下GELP 基因的表达

Fig.5 UnderdifferentprocessingGELPgenesexpression

  现已有研究表明GELP 基因在植物逆境胁迫

中具有重要的作用。本研究中茶树GELP 基因家

族成员在寒冷、NaCl、PEG、茉莉酮酸激素的诱导

下,其 表 达 量 均 出 现 不 同 程 度 的 变 化,其 中

CsGELP1、CsGELP12、CsGELP14、CsGELP15、

CsGELP18、CsGELP32、CsGELP55等基因均表

达下调,表明这些基因可能在植物抗寒冷、干旱、高
盐和病虫害途径中起负调节作用,前期研究表明,

Ca2+作为第二信使参与植物多种逆境胁迫的调控

机制。本试验中,PEG 处理下CsGELP44表达量

显著上调,推测CsGELP44参与植物抗干旱胁迫

并在其中起关键作用,是否为 Ca2+ 介导信号通路

的关键基因有待进一步验证。GELP 家族基因在

茶树抗逆境胁迫中起着重要的作用,为后续该基因

在功能和作用机制上的研究奠定了基础以及通过

基因手段改良茶树提供了理论依据。
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