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摇 摇 摘要:谷胱甘肽鄄S鄄转移酶(GSTs,Glutathione鄄S鄄transferases)是一类存在于动植物中的多功能蛋白,对植物抵御逆境胁迫和

解除细胞毒素具有重要作用。 为探讨 GST 基因在苎麻耐镉机制中的作用,本研究在苎麻镉胁迫转录组的基础上,采用 RACE
方法从苎麻(Boehmeria nivea(L. )Gaudich. )品种中苎一号中克隆到 BnGSTU1 基因(GenBank 登录号为 MG941011)的全长 cD鄄
NA 序列,该基因开放读码框为 636 bp,编码 211 个氨基酸,蛋白质分子量为 24郾 07 kD,等电点为 5郾 29。 保守结构域分析表明,
BnGSTU1 蛋白属于 GST 家族中的 Tau 类,具有 GST 蛋白所特有的 H 位点和 G 位点,以及 N 端和 C 端保守结构域。 系统进化

树分析表明,BnGSTU1 蛋白与拟南芥、橡胶树等物种 Tau 类 GST 蛋白的亲缘关系最近。 组织表达特异性分析表明,BnGSTU1
在苎麻的叶片中相对表达量最高,其次为茎,根中相对表达量最低,存在明显的组织特异性。 胁迫诱导表达分析表明,BnGS鄄
TU1 的表达显著受镉的诱导,且相对表达量随着镉浓度的升高表现出不断增加的趋势。 以上结果表明,BnGSTU1 是一个镉应

答基因,可能在植物对镉胁迫的适应中发挥重要作用。
关键词:苎麻;谷胱甘肽鄄S鄄转移酶;基因克隆;表达分析

Cloning and Expression Analysis of a Glutathione鄄S鄄Transferase
Gene BnGSTU1 from Ramie(Boehmeria nivea (L. )Gaudich. )
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Abstract:Glutathione鄄S鄄transferases(GSTs) belong to the superfamily of multifunctional enzymes which play
important roles in stress tolerance and cellular detoxification. In this paper,we identified a ramie GST gene named
BnGSTU1(GenBank accession:MG941011) by rapid鄄amplification of cDNA ends(RACE). BnGSTU1 contains an
open reading frame of 636 bp and encodes 211 amino acid residues. The deduced protein was 24郾 07 kD with iso鄄
electic point of 5郾 29. Conserved domain search analysis revealed that BnGSTU1 protein contained substrate binding
pockets H and glutathione binding sites G,as well as the conserved N鄄teminal and C鄄teminal domain belonged to
GST protein,which showed typical characteristics of Tau class GSTs. Phylogenetic tree analysis showed that BnGS鄄
TU1 was assigned to the Tau class GST. By real鄄time quantitative PCR analysis,the transcripts of BnGSTU1 were
detected in root,stem and leaf,and the expression level in leaf was significantly higher than that in roots. Further鄄
more,BnGSTU1 gene was significantly up鄄regulated under cadmium stress,and the expression level positively corre鄄
lated with Cd2 + concentration. Collectively,the results suggested that BnGSTU1 is a cadmium鄄responsive factor and
may play potential role in the plant adaption to cadmium stress.
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谷 胱 甘 肽鄄S鄄转 移 酶 ( GSTs, Glutathione
S鄄transferases)是一种多功能酶,广泛存在于动植物体

内,是解毒系统的重要成员。 GST 能够催化谷胱甘肽

(GSH,Glutathione)与亲电、疏水的化合物,如有毒异

源物或氧化产物的结合,促进其代谢、清除或区域化

隔离反应,从而解除毒害。 此外,GST 也可行使过氧

化物酶的作用,使细胞中活性氧的浓度得到降低[1鄄3]。
继 20 世纪 70 年代植物 GST 首次在玉米中被发现

后[4],人们陆续在拟南芥(Arabidopsis thaliana(L. )
Heynh. ) [5鄄6]、水稻(Oryza sativa L. ) [7]、小麦(Tritic鄄
um aestivum L. ) [8]、大豆(Glycine max(L. )Merr. ) [9]

等植物中克隆到了许多 GST 基因或其类似序列。
近年来,许多研究表明 GST 基因在植物应对干

旱、热激、冷害、盐、重金属、创伤、病原菌等多种逆境

中起到重要作用。 OsGST1、OsGST2 基因分别被证实

在水稻抵御低温和稻瘟病伤害中起到作用[10鄄11]。 过

量表达水稻 OsGST2 基因可以增强拟南芥对重金属、
干旱及高盐胁迫的抗性[12]。 Xu 等[13] 将番茄 LeGS鄄
TU2 基因转入拟南芥中表达增强了其对渗透胁迫及

盐胁迫的耐受能力。 在杨树中过量表达GSTU51 基因

可以提高其对除草剂甲基紫精和重金属汞的抗

性[14]。 戚元成等[15]将碱蓬 GST 基因转入拟南芥,增
强了其对盐胁迫的耐受能力。 小麦 TaGSTF6 基因能

够响应干旱胁迫的诱导,降低植株体内活性氧(ROS)
的含量,进而提高植株对干旱胁迫的耐性[16]。

苎麻(Boehmeria nivea (L. )Gaudich. )又称“中
国草冶,为荨麻科苎麻属多年生宿根性草本植物,其
纤维是重要的纺织原料,具有较高的经济价值[17]。
同时,苎麻还具有生物量大、生长迅速、耐瘠薄、适应

性强等特点,特别是对重金属镉(Cd,Cadmium)具

有较强的耐受能力[18鄄22]。 目前国内外对苎麻耐重

金属分子机制的研究尚处起步阶段,分离鉴定耐重

金属相关基因,对研究苎麻耐重金属机制具有重要

意义。 本研究拟在苎麻镉胁迫转录组的基础上[23],
采用 RACE 技术克隆一个苎麻镉响应 GST 基因的

全长 cDNA 序列,在生物信息学分析的基础上,利用

Real time RT鄄PCR(RT鄄qPCR)技术研究该基因在苎

麻不同组织器官及镉胁迫下的表达,为进一步研究

该基因在植物耐镉中的作用奠定基础。

1摇 材料与方法

1郾 1摇 试验材料及其处理

供试植物材料为苎麻栽培品种中苎一号,来自宜

春学院苎麻资源圃。 在苎麻旺长期,取中苎一号的

根、茎、叶,液氮速冻, -80 益保存;选取株高 15 cm 左

右、均匀一致的中苎一号扦插苗,置于装有 1 / 2 Hoag鄄
land 营养液的三角瓶中,于培养室中进行预培养(培
养条件:温度 28 益,湿度 50% ~60%,光周期为 12 h
光照 / 12 h 黑暗,每 2 d 更换 1 次营养液),约 2 周后

向营养液中添加 CdCl2进行胁迫处理,以未添加镉为

空白对照,镉处理浓度分别为 10 mg / L、30 mg / L、
50 mg / L、100 mg / L、150 mg / L,在处理后 24 h 剪取叶

片, -80 益保存,用于镉胁迫下的基因表达分析。
1郾 2摇 生化试剂

pBIOZOL 植物总 RNA 提取试剂购自北京 Bio
Flux 公司; PrimeScriptTM RT reagent Kit with gDNA
Eraser、SYBR襆 Premix Ex TaqTM II、pMD18鄄T 载体购

自 Takara 公司(日本);SMARTer襆 RACE 5忆 / 3忆 Kit
试剂盒购自 Clontech 公司(日本);TransTaq鄄T DNA
Polymerase、 DNA Marker、 Trans鄄T1 Phage Resisitant
Chemically Competent Cell、质粒提取试剂盒、琼脂糖

凝胶回收试剂盒购自 TransGen Biotech 公司;PCR
产物测序和引物合成由上海生工生物技术服务有限

公司完成。
1郾 3摇 RNA 提取及 cDNA 合成

按照 Bio Flux 公司 pBIOZOL 试剂的说明书,提
取苎麻不同组织器官和不同浓度镉处理样品的总

RNA;按照 Takara 公司 PrimeScriptTM RT reagent Kit
with gDNA Eraser 试剂盒的操作流程,完成各样品第

一链 cDNA 的合成。
1郾 4摇 BnGSTU1 基因 3忆端的克隆

根据苎麻镉胁迫转录组中的 GST Unigene 序

列,利用 Primer Premier 5郾 0 软件设计 3忆RACE 特异性

引物 ( BnGSTU1鄄FO: 5忆鄄ACCCTGTCCACAAGAAAGT鄄
TCCG鄄3忆, BnGSTU1鄄FI: 5忆鄄GTTAAGGAATGCCTTC鄄
CAACCAGAG鄄3忆)。 将提取到的苎麻根、茎、叶的总

RNA 等量混合,参照 Takara 公司的 SMARTer襆 RACE
5忆 / 3忆 Kit 试剂盒的说明书合成 3忆RACE 第一链 cDNA
(3忆鄄RACE鄄Ready cDNA),进行 3忆端的巢式扩增。 第

1 轮扩增反应体系为:3忆鄄RACE鄄Ready cDNA 2郾 5 滋L,
2 伊 SeqAmp Buffer 25 滋L,10 伊 Universal Primer A Mix
5 滋L,BnGSTU1鄄FO 引物(10 滋mol / L) 1 滋L,ddH2 O
15郾 5 滋L,SeqAmp DNA Polymerase 1 滋L;第 2 轮扩增

体系为:稀释后的第 1 轮 PCR 产物 5 滋L,2 伊 SeqAmp
Buffer 25 滋L,Universal Primer Short 1 滋L,BnGSTU1鄄FI
引物(10 滋mol / L)1 滋L,ddH2O 17 滋L,SeqAmp DNA
Polymerase 1 滋L;PCR 反应程序为:94 益 30 s,68 益
30 s,72 益 3 min,共 28 个循环。 用 1郾 5%的琼脂糖凝
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胶电泳检测 PCR 产物,并将产物连接至 pRACE 载

体,转化 Stellar Competent Cells 感受态细胞,经 PCR
鉴定后,送上海生工生物技术服务有限公司测序。
1郾 5摇 BnGSTU1 基因开放读码框的验证

用 DNAMAN 8 软件将获得的 3忆端序列与原有

序列进行拼接,得到 BnGSTU1 基因的全长 cDNA 序

列,为验证序列的可靠性,在其开放读码框(ORF)
两 侧 设 计 特 异 引 物 ( BnGSTU1鄄F: 5忆鄄GGGCGG鄄
TATTCCACTAGTCTCTAAGCC鄄3忆, BnGSTU1鄄R: 5忆鄄
TTCTCTCAGGTTTCAATATGATCCATAACTTGG鄄3忆),
以中苎一号的根、茎、叶混合 cDNA 为模板,进行 PCR
扩增,并将产物连接到 pMD18鄄T 载体上,转化 Trans鄄
T1 感受态,PCR 检测阳性克隆后测序。
1郾 6摇 BnGSTU1 基因的生物信息学分析

利用 NCBI 数据库的 ORF Finder 程序(https: / /
www. ncbi. nlm. nih. gov / orffinder / )查找 BnGSTU1 基

因的开放读码框,并对核苷酸序列进行翻译;采用

ExPASy 网 站 的 ProtParam 程 序 ( https: / / www.
expasy. org / )对 BnGSTU1 蛋白的基本理化性质进行

分析;利用 PRABI 网站的 SOPMA 程序 ( https: / /
npsa鄄prabi. ibcp. fr)对 BnGSTU1 蛋白的二级结构进

行预测;亚细胞定位的预测采用 WoLF PSORT II 软
件( https: / / www. genscript. com / wolf鄄psort. html) 进

行;蛋白跨膜结构域预测通过 TMHMM Server v郾 2郾 0
软件 ( http: / / www. cbs. dtu. dk / services / TMHMM鄄
2郾 0)进行;信号肽序列预测利用 SignalP 4郾 1 Server
(http: / / www. cbs. dtu. dk / services / SignalP / )软件进

行;蛋白同源性比对分析在 NCBI 网站利用 BLAST
程序( http: / / blast. ncbi. nlm. nih. gov / Blast. cgi) 进

行;蛋白保守功能域预测在 NCBI 网站的 Conserved
Domain Database 数据库 ( https: / / www. ncbi. nlm.
nih. gov / cdd)中进行;BnGSTU1 蛋白与其他植物物

种的多重比对分析用 DNAMAN 8 软件完成;系统进

化树的构建利用 MEGA 5郾 0 软件完成。
1郾 7摇 BnGSTU1 基因的表达分析

根据 BnGSTU1 基因的 cDNA 序列设计实时荧

光定 量 PCR ( RT鄄qPCR ) 引 物 ( 17415 QF: 5忆鄄
GGAAAAGGCCATAGAGTCTACCAA鄄3忆, 17415 QR:
5忆鄄ATATCCGATACCGTCTCCAGCG鄄3忆),采用 ABI 公
司的 StepOnePlus Real鄄Time PCR System 实时荧光定

量 PCR 系统,分析苎麻根、茎、叶中以及不同浓度镉

胁迫下 BnGSTU1 基因的表达情况。 反应体系含

cDNA 2 滋L,上下游引物(10 滋mol / L)各 0郾 8 滋L,
SYBR Premix Ex Taq II 10 滋L,ROX Reference Dye

0郾 4 滋L,ddH2 O 6 滋L。 反应程序为 95 益 预变性

30 s,40 个循环(95 益 5 s,60 益 30 s),添加熔解曲

线。 每个处理设置 3 个生物学重复,以苎麻 Actin 为

内参基因(BnActin鄄F:5忆鄄GTTGAACCCTAAGGCTAA鄄
CAGAG鄄3忆,BnActin鄄R:5忆鄄GGAATCCAGCACGATAC鄄
CAG鄄3忆),分析 BnGSTU1 基因的相对表达特性,数
据分析采用 StepOnePlus system 软件、Excel 2007 软

件按照 2 - 驻驻CT方法进行分析。

2摇 结果与分析

2郾 1摇 BnGSTU1 基因全长 cDNA 的克隆

提取营养生长期苎麻根、茎、叶的总 RNA,等量

混合后反转录为 cDNA 模板,采用 RACE 方法获得

大小为 413 bp 的 3忆RCAE PCR 产物,用 DNAMAN
8郾 0 软件将其与已知 Unigene 片段进行拼接,得到大

小为 1138 bp 的全长 cDNA 序列。 为进一步验证序

列的可靠性,在开放读码框(ORF)两侧设计特异性

引物进行 PCR 扩增,获得 1 条大小为 940 bp 的特异

扩增条带,测序验证了读码框序列的准确性(图 1)。
GenBank 数据库检索表明该基因与已登录的其他植

物的 Tau 类 GST 相似性较高,因此将其命名为 BnG鄄
STU1,GenBank 登录号为 MG941011。

A鄄1:Trans2K Plus II DNA Marker;A鄄2:3忆RACE鄄PCR 产物;
B鄄1:Trans2K Plus II DNA Marker,B鄄2:开放读码框 PCR 产物

A鄄1:Trans2K Plus II DNA Marker,A鄄2:3忆RACE鄄PCR product,
B鄄1:Trans2K Plus II DNA Marker,B鄄2:ORF PCR product

图 1摇 苎麻 BnGSTU1 基因 cDNA 全长序列扩增

Fig郾 1摇 PCR amplification of BnGSTU1 cDNA

2郾 2摇 BnGSTU1 基因生物信息学分析

利用 NCBI 网站的 ORFfinder 软件对获得的序

列进行分析,结果表明 BnGSTU1 基因的 5忆端非编码

区长度为 143 bp,3忆非编码区长度为 359 bp,开放读

码框长度为 636 bp,其终止密码子为 TAA,含有 31 bp
的 PolyA 序列,编码 211 个氨基酸 (图 2)。 应用

ExPASy 网站的 ProtParam 程序对 BnGSTU1 基因推
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导的氨基酸序列进行分析发现,该蛋白的分子量为

24郾 07 kD,等电点为 5郾 29,含有 20 种氨基酸,含量较

高的有 Glu(11郾 8% )、Leu(10郾 9% )、Lys(10郾 9% ),
含量最低的为 Met(1郾 4% )。

图 2摇 苎麻 BnGSTU1 基因 cDNA 序列全长及推测的氨基酸序列

Fig郾 2摇 BnGSTU1 cDNA full length sequence and the deduced amino acid sequence

摇 摇 利用 PRABI 网站的 SOPMA 程序(https: / / npsa鄄
prabi. ibcp. fr)对 BnGSTU1 蛋白进行二级结构预测,
推测该蛋白主要由 琢 螺旋(琢鄄helix)、无规则卷曲

(Random coil)、延伸链(Extended strand)和 茁 转角

( 茁鄄turn ) 结 构 组 成, 分 别 占 44郾 55% 、 22郾 27% 、
18郾 01% 和 15郾 17% 。 利用 NCBI 网站的 Conserved
Domains 程序检索非冗余蛋白数据库,预测 BnGS鄄
TU1 蛋白的保守功能域,结果显示,该蛋白含有 2 个

典型的结构域,氨基酸序列的 4 ~ 77 位具有硫氧还

蛋白类超家族(Thioredoxin鄄like superfamily)的特征,
属于 GST鄄N鄄Tau 结构域,包含由 7 个保守的氨基酸

残基(S12、F14、K39、K52、V53、E65、S66)构成的 GSH 结

合位点 (G鄄Site,GSH binding site),氨基酸序列的

87 ~ 211 位为 GST鄄C鄄Tau 结构域,包含由 11 个保守

的氨基酸残基(D101、V105、T106、V109、E110、C112、Y113、
V158、G161、I205、Y208 )构成的底物结合位点(H鄄Site,
substrate binding pocket) (图 3)。 利用 SignalP 4郾 1
Server 软件分析表明,BnGSTU1 蛋白不含信号肽序

列,不属于分泌型蛋白。 TMHMM Server v2郾 0 软件

分析发现,该蛋白不存在跨膜结构域。 利用 WoLF
PSORT 软件对 BnGSTU1 推导的氨基酸进行亚细胞

定位预测,结果表明该蛋白有 92郾 3 %的概率位于细

胞质。
采用 NCBI 数据库的 BLASTp 程序对 BnGSTU1

推导的氨基酸序列进行检索,发现 BnGSTU1 与多种

植物的 GST 蛋白质序列有不同程度的相似性,选择

与苎麻 BnGSTU1 相似性较高的其他 8 种植物的蛋

白进行序列与其进行多重比对。 结果表明,苎麻

BnGSTU1 蛋白与蓖麻 ( Ricinus communis L. )、 莲

(Nelumbo nucifera Gaertn. )、橡胶树(Hevea brasilien鄄
sis(Willd. ex A. Juss. )M俟ll. Arg. )、梅(Prunus mume
(Siebold)Siebold & Zucc. )、木薯(Manihot esculenta
Crantz)、野草莓(Fragaria vesca L. )、苹果(Malus do鄄
mestica ( Suckow) Borkh. )、桃 ( Prunus persica ( L. )
Batsch)的 GST 氨基酸序列的相似性分别为 67% 、
64% 、65% 、66% 、68% 、55% 、55%和 52% (图 4)。

利用 MEGA 5郾 0 软件将 BnGSTU1 与来自拟南芥

(Arabidopsis thaliana(L. )Heynh. )、橡胶树(Hevea bra鄄
siliensis(Willd. ex A. Juss. )M俟ll. Arg. )、毛果杨(Populus
trichocarpa Torr. & A. Gray)、可可树(Theobroma cacao
L. )、蓖麻 (Ricinus communis L. )、梅 (Prunus mume
(Siebold) Siebold & Zucc. )、落叶松(Larix kaempferi
(Lamb. )Carri侉re)及圆叶锦葵(Malva pusilla Sm. )等
不同植物物种的 21 个 GST 蛋白的氨基酸序列进行
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实线表示 N 端结构域,虚线表示 C 端结构域,银表示 G 位点,吟表示 H 位点

Solid line:GST鄄N鄄Tau domain,Dotted line:GST鄄C鄄Tau domain,银:G site,吟:H site

图 3摇 苎麻 BnGSTU1 保守结构域分析

Fig郾 3摇 Analysis of conserved domain of BnGSTU1 in ramie

图 4摇 苎麻 BnGSTU1 蛋白与其他植物氨基酸序列同源性比较

Fig郾 4摇 Amino acid sequence alignment between BnGSTU1 and other plants
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多重比对,并构建系统进化树(图 5)。 这 21 个 GST 蛋

白可以明显的被聚类为 Tau、Lambda、DHAR、Theta、Ze鄄
ta 和 Phi 六大类群,其中 BnGSTU1 与 GST 蛋白的 Tau
家族蛋白聚为一个类群,亲缘关系最近。

Bn:苎麻 Boehmeria nivea(L. )Gaudich. ;At:拟南芥 Arabidopsis thaliana(L. )Heynh. ;Rt:蓖麻 Ricinus communis L. ;
Nn:莲 Nelumbo nucifera Gaertn. ;Hb:橡胶树 Hevea brasiliensis(Willd. ex A. Juss. )M俟ll. Arg. ;Pm:梅 Prunus mume(Siebold)Siebold & Zucc. ;

Pt:毛果杨 Populus trichocarpa Torr. & A. Gray;Tc:可可 Theobroma cacao L. ;Lk:落叶松 Larix kaempferi(Lamb. )Carri侉re;Mp:圆叶锦葵Malva pusilla Sm.

图 5摇 BnGSTU1 蛋白及其他 21 种植物 GST 蛋白的系统进化树

Fig郾 5摇 Phylogenetic tree of BnGSTU1 and 21 GST proteins from other plants

2郾 3摇 苎麻 BnGSTU1 基因的表达分析

以中苎一号的根、茎、叶的 cDNA 为模板,采用

荧光定量 PCR 技术检测 BnGSTU1 基因在苎麻各器

官的表达特异性,本试验将根中的 BnGSTU1 基因表

达量设为 1。 定量分析结果表明,BnGSTU1 基因在

苎麻的根、茎、叶中均有表达,但在叶中的相对表达量

最高,根部相对表达量最低,叶和茎中 BnGSTU1 基因

的相对表达量分别为根部的 21 倍和 6郾 5 倍(图 6)。
为研究苎麻 BnGSTU1 基因在镉胁迫条件下的

表达,取不同浓度胁迫处理后的叶片提取 RNA,进
行荧光定量 PCR 分析,将对照植株 BnGSTU1 基因

的表达量设为 1。 荧光定量分析结果表明,当苎麻

受到镉胁迫时,BnGSTU1 基因的相对表达量随着

Cd2 + 浓度的增加呈现出逐渐升高的趋势,当 Cd2 + 浓

度达到 150 mg / L 时,BnGSTU1 基因的相对表达量

也达到最高,为对照的 5 倍左右(图 7)。 以上结果

表明 BnGSTU1 基因在苎麻响应镉胁迫中可能起到

重要作用。
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*:与根相比差异显著(P < 0郾 05)。 内参基因:茁鄄actin,n = 3
*:Significant difference at P < 0郾 05 compared with root.

Reference gene:茁鄄actin,n = 3

图 6摇 BnGSTU1 在苎麻不同组织中的表达分析

Fig郾 6摇 Expression analysis of BnGSTU1 in different
tissues of ramie

*:同 0 mg / L 相比差异显著(P < 0郾 05)。 内参基因:茁鄄actin,n = 3
*:Significant difference at P < 0郾 05 compared with

0 mg / L. Reference gene:茁鄄actin,n = 3

图 7摇 BnGSTU1 基因在不同浓度镉胁迫下的表达

Fig郾 7摇 The expression patterns of BnGSTU1
induced by Cd2 + of different concentration

3摇 讨论

镉(Cd2 + )对生物体具有强毒性,污染土壤中的

镉被植物吸收后会造成植物细胞损伤并影响植物的

正常生理代谢活动,包括破坏细胞膜、诱发氧化胁

迫、造成离子失衡等[24鄄26]。 GST 在植物抵抗逆境胁

迫中起到重要作用[27],但目前有关苎麻 GST 基因的

克隆尚未见报道。 本研究从苎麻品种中苎一号中成

功克隆了 BnGSTU1 基因的完整开放读码框,进一步

分析表明,该基因编码的氨基酸与其他植物物种的

GST 蛋白相似性较高,具有典型的谷胱甘肽鄄S鄄转移

酶 GST鄄N鄄Tau 和 GST鄄C鄄Tau 结构域,这与 Edwards
等[27]报道的 GST 蛋白的基本结构特征相一致。 根

据蛋白质同源性和基因组织结构,植物 GST 分为

Phi、Theta、Tau、Lambda、Zeta 以及脱氢抗坏血酸还

原酶(DHAR)六大类[28],其中 Tau 和 Phi 类 GST 是

植物所特有的,也是研究最广泛的。 本研究通过系

统进化树分析发现,苎麻 BnGSTU1 蛋白与来自拟南

芥、蓖麻、莲、橡胶树和梅花的 Tau 类的 GST 聚为一

个类群,亲缘关系最近,表明 BnGSTU1 基因属于

Tau 类 GST 亚家族成员。 亚细胞定位预测结果表

明,BnGSTU1 不含有信号肽序列和跨膜区段,可能

定位于细胞质中。 在玉米和向日葵中, Tau 类的

ZmGST23 和 HaGSTU1 也定位于细胞质中[29鄄30]。
同时,GST 基因的表达常常表现出组织特异性。

Soranzo 等[31] 研究表明,GST 基因在水稻不同发育

时期、不同组织中的表达量存在差异,其中 Phi 类
GST 基因主要在营养组织中表达,而 Tau 类 GST 基

因主要在愈伤组织和幼芽中表达。 Dixon 等[1] 发

现,玉米 ZmGST II 只在根系中表达,而 ZmGST I 和
ZmGST V 在根部的表达量要高于地上部分。 乔光

等[32]从木豆中克隆到一个 CcGST1 基因,在木豆植

株的根、茎和叶片当中均能检测到该基因的表达,但
根中的表达水平最高。 马立功等[29] 对向日葵 HaG鄄
STU1 基因的研究表明,该基因在叶中表达量最高,
在其他组织器官中的表达量较低。 李永生等[30]从玉

米中克隆到一个 ZmGST23 基因,发现该基因在玉米

幼芽和成熟叶片中的表达量较高,而在幼根、花丝、苞
叶、雌穗及雄穗中的表达量较低,存在明显的组织特

异性。 本研究采用荧光定量 PCR 分析发现,BnGS鄄
TU1 基因在苎麻的根、茎、叶中均有表达,但在叶中的

相对表达量最高,根中的相对表达量最低,这与向日

葵 HaGSTU1、玉米 ZmGST23 基因的表现相似,而与玉

米 ZmGST II、木豆 CcGST1 基因不同,说明不同 GST
基因的表达存在组织特异性,推测 BnGSTU1 在苎麻

叶片的生长发育和抗逆机制中发挥主要作用。
GST 是一种多功能酶,是抗氧化系统的主要成

员,有许多研究表明,GST 家族基因参与了植物对多

种逆境胁迫的应答。 Chakrabarty 等[33] 和 Dubey
等[34]研究发现,水稻 OsGSTL16 基因的表达分别受

到重金属砷(As)和铬(Cr)的诱导,表达量显著上

调。 Jain 等[35]研究表明,水稻 OsGSTF5 基因的表达

受到砷的诱导,且在敏感型和耐受型水稻品种之间

存在表达量的差异,暗示该基因参与调节水稻对砷

的耐受能力。 Chan 等[36] 研究表明,大豆 GmGSTL1
基因的表达显著受到盐胁迫的诱导。 木豆 CcGST1
基因的表达受干旱胁迫的诱导[32]。 安秀红等[37] 研

究发现,苹果 MdGSTU1 基因能够被 NaCl、PEG 和落
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叶病原菌诱导表达。 植物激素(ABA、IAA、GA)及

非生物胁迫(高温、低温、盐、水涝、干旱)可显著诱

导玉米 ZmGST23 基因的表达[30]。 向日葵 HaGSTU1
基因受干旱、盐、草酸等逆境胁迫的诱导,表达量出

现显著变化[29]。 本研究结果表明,苎麻 BnGSTU1
基因的表达受镉的诱导,且相对表达量随着镉浓度

的升高表现出不断增加的趋势,暗示 BnGSTU1 基因

可能在苎麻耐镉反应中具有重要功能。 本研究仅对

BnGSTU1 基因进行了初步的表达分析,要想全面了

解其在植物耐镉中的作用,仍需进一步深入研究。
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