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种子有刺毛与无刺毛胡萝卜转录因子 
DcTTG1 的分离及表达分析

谭国飞，钟秀来，卢　松，罗　庆，王天文
（贵州省农业科学院园艺研究所，贵阳 550006）

摘要：胡萝卜种子中刺毛严重影响胡萝卜播种质量。在胡萝卜播种前需要将种子上的刺毛用机械或者人工方法去除。

转录因子 TTG1（TRANSPARENT TESTA GLABRA 1）是调节植物刺毛发育的主要因子之一，而在胡萝卜中未有研究报道。

本研究报道一种从武汉洪山区野生胡萝卜（武野）中，筛选到植株、茎叶及种子均无毛的材料（命名为：武野 - 无毛），并对其

毛发育调节转录因子 DcTTG1 进行研究。结果表明，武野和武野 - 无毛材料的 DcTTG1 长度均为 1011 bp，均可编码 336 个氨

基酸残基。两个材料的 DcTTG1 序列上有 3 个位置不同，导致其推导的氨基酸有 3 个位点不同。两个材料 DcTTG1 蛋白序

列，均含有 4 个 WD-40 基序。以拟南芥为外群，进化分析上胡萝卜的 DcTTG1 与其他伞形科的 TTG1 处在同一分枝上，其他

科植物的 TTG1 也处在同一分枝上。表达分析表明，DcTTG1 在武野材料中的茎、叶及授粉 5 d 的花，表达量显著高于武野 -
无毛，但在未授粉花及形成的种子（授粉 20 d）不存在显著性。
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Isolation and Expression of Transcription Factor DcTTG1 
in Seed Hairy and Hairless of Carrot

TAN Guo-fei，ZHONG Xiu-lai，LU Song，LUO Qing，WANG Tian-wen
（Institute of Horticulture，Guizhou Academy of Agricultural Sciences，Guiyang 550006）

Abstract：Seed hairs in carrot negatively affect the germination of carrot seeds.They were necessary 
to be removed by mechanical or manual approaches before sowing.The development of seed hairs has been 
shown to be relevant to the regulation mechanism of transcription factor DcTTG1.In this study，we analyzed 
the genomic and transcriptional variation of DcTTG1 in a seed-hairless carrot genotype（named：Wuye-
hairless），which was identified from the wild carrot germplasm Wuye in Hongshan district of Wuhan city.
In both genotypes Wuye and Wuye-hairless，DcTTG1 contained an open reading frame with a length of 1011 
bp，encoding for 336 amino acid residues.Three amino acid substitutions caused by three nucleotide mutations 
were observed between two genotypes.By bioinformatic analysis，the deduced DcTTG1 protein sequence 
contained four WD-40 motifs in both genotypes.The cluster analysis showed that the DcTTG1 of carrot and 
other TTG1 of Apiaceae plant were clustered in same branch.The transcriptional level of DcTTG1 in Wuye 
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胡萝卜（Daucus carota L.）是世界重要的根类

蔬菜之一，其膨大的肉质根中含有丰富的胡萝卜素、

矿质营养物质、糖类成分等［1-3］。胡萝卜在其地上部

分茎叶及种子中含有大量的刺毛组织［4-5］。胡萝卜

种子中的刺毛，抑制种子吸收水分和发芽［6-7］。为

此，在胡萝卜种植前需要用机械或者人工的方法将

种子刺毛去除［6］。然而，去除胡萝卜种子刺毛不仅

消耗人力和物力，而且还会浪费种子和破坏种子结

构［7］。据统计，中国每年胡萝卜种子需要量约 1100 t，
约占世界的 1/3［8］。韩国报道的胡萝卜材料中，其

种子表皮无刺毛特性不彻底，植株是否有刺毛也

未有说明［9-11］。因此，研究和培育胡萝卜种子无

刺毛材料具有积极的实际意义［6-7，9-10］。

前人对植物毛发育研究表明，转录因子 TTG1
（TRANSPARENT TESTA GLABRA 1）是 影 响 植 物

茎、叶片、种子表皮毛发育的重要调控因子之一［12-14］。

该转录因子在拟南芥中含有 4 个 WD-40 基序，在拟

南芥含有刺毛组织中具有很高的表达水平，特别是

在花芽中［13］。该基因在拟南芥中发生突变后，植株

刺毛含量将明显减少［15］。研究还表明 TTG1 与拟

南芥根毛发育、花青素聚集及种子的粘液合成相关
［16-17］。在胡萝卜中，该基因未有研究报道，也未在胡

萝卜种子有无刺毛材料中进行研究。

为此，本研究利用筛选到的胡萝卜植株及种

子无刺毛材料（武野 - 无毛）与其原始野生胡萝卜

武野为材料，分析两个材料形态上的差别。利用胡

萝 卜 基 因 组 数 据 库（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/
genome/?term=txid79200［Organism：noexp］），设 计

引物克隆胡萝卜刺毛发育转录因子 DcTTG1，对该

转录因子进行分析。并进一步利用实时荧光定量

PCR 技术，检测该转录因子在武野 - 无毛和武野胡

萝卜茎、叶及种子发育过程中的表达情况。其研究

结果为该材料用于培育胡萝卜种子无刺毛材料，以

及刺毛发育转录因子 DcTTG1 在胡萝卜中的研究，

提供一定的参考价值。

1　材料与方法

1.1　植物材料与种植

野生胡萝卜武野搜集于武汉洪山区，该材料茎

叶和种子中均含有刺毛，无明显的肉质根，该材料已

通过染色体、杂交等鉴定为野生胡萝卜［4］。武野 -
无毛是从武野材料中选择出来，经过不断自交获得

的，其植株、种子和茎叶等均不含刺毛。两种材料均

保存于贵州省园艺研究所蔬菜实验室。

将 两 种 材 料 于 2017 年 8 月，播 种 于 贵 州 省

园艺研究所蔬菜实验室试验地。2018 年春化花

开后，观察两种材料植株地上部分茎叶、种子形

态。分别选取两种材料的茎、叶、未开放的花、授粉

5 d 和授粉 20 d 的种子，用于提取植物总 RNA，

作为检测目的转录因子 DcTTG1 的表达水平。选

取两种材料的叶片，用于提取植物组 DNA，作为

DcTTG1 克隆的模板。

1.2　胡萝卜转录因子 DcTTG1 的克隆

利用公布的胡萝卜基因组数据，搜索到胡萝卜

DcTTG1 转录因子。该转录因子存在 3 个不同转录本

（XM_017398748.1、XM_017398749.1 和 XR_001807362.1），

但 3 个不同的转录本其 ORF 框一致，对应的氨基酸

序列一致。以登录号为 XM_017398748.1 的胡萝卜

转录因子 DcTTG1 为参考序列，该转录因子无内含

子。利用提取的两种胡萝卜材料 DNA 为模板克隆

目的转录因子 DcTTG1。克隆正向引物 DcTTG1-F：

5́ -ATGGACAACTCAACGCAAGAATCTC-3´，反向引物

DcTTG1-R：5́ -TTAAACTTTCAACAGCTGCATCTTG-3´。
克隆体系为 40 μL：20 μL ExTaq mix（TaKaRa，

大连）、2 μL DNA 模板、正反引物各 1.5 μL，15 μL
灭菌的 ddH2O。反应程序为：95 ℃ 5 min；95 ℃ 30 s，
55 ℃ 30 s，72 ℃ 60 s，34 个循环；其后 72 ℃延伸

10 min。用 1.2% 的琼脂糖凝胶电泳分离目的片段，

使用琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒（索莱宝，北京）。

回收后的 PCR 产物，连接到 pMD18-T 克隆载体上，

用热激的方法（42 ℃，60 s）将连接的载体转化到大

肠杆菌 DH5a 上。经过含 AMP（氨苄青霉素，100 
mg/L）的平板筛选，倒置黑暗培养 14 h 后，挑取单

菌落进行摇菌，摇好的菌液进行 PCR 鉴定。将鉴定

正确的大肠杆菌，委托安徽通用生物有限公司进行

测序。

1.3　胡萝卜 DcTTG1 进化及保守结构域分析

利用伞形科植物芹菜［18］、欧芹［19］、鸭儿芹［20］、

was significantly higher than Wuye-hairless in the stem，leaf and 5 d after pollination of flowers，while no 
significant difference was observed at the stages of un-pollinated flowers and seeds formation（20 d after  
pollination）.

Key words：carrot；seed；trichomes；DcTTG1；expression analysis
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水芹［21］等转录组数据库，寻找各伞形科植物的

转 录 因 子 TTG1，并 翻 译 成 对 应 的 蛋 白 序 列（表

1）。另外，利用 NCBI 蛋白数据库，分别找到了 2
个十字花科植物、4 个蔷薇科植物和 4 个茄科植

物（表 1）。 胡 萝 卜 转 录 因 子 DcTTG1 翻 译 的 蛋

白序列与寻找的 14 个物种 TTG1 蛋白序列，利用

MEGA5.2 软件 NJ 计算方法构建同源进化树［22］。

利 用 SMART（http：//smart.embl-heidelberg.de/）在

线软件对获得的 14 个物种 TTG1 蛋白结构域进行 
分析。

表 1　各物种 TTG1 蛋白信息
Table 1　The information of TTG1 proteins from different species

物种 Species 科 Family 登录号 GenBank 长度（aa）Length

胡萝卜 D.carota L. 伞形科 Apiaceae _ 336

芹菜 Apium graveolens L. 伞形科 Apiaceae _ 340

欧芹 Petroselinum crispum（mill.）Fuss 伞形科 Apiaceae _ 336

鸭儿芹 Cryptotaenia japonica Hassk. 伞形科 Apiaceae _ 333

水芹 Oenanthe javanica （Blume）D C. 伞形科 Apiaceae _ 333

拟南芥 Arabidopsis thaliana（L.） Heynh. 十字花科 Brassicaceae NP_197840.1 341

油菜 Brassica napus L. 十字花科 Brassicaceae NP_001303154.1 337

月季 Rosa chinensis Jacq. 蔷薇科 Rosaceae XP_024178664.1 343

覆盆子 Rubus idaeus L. 蔷薇科 Rosaceae AEI55401.1 344

玫瑰 Rosa rugosa Thunb. 蔷薇科 Rosaceae AFY23208.1 346

烟草 Nicotiana attenuata Torr.ex S.Watson 茄科 Solanaceae XP_019243463.1 342

美花烟草 Nicotiana sylvestris Speg. 茄科 Solanaceae XP_009782290.1 342

西红柿 Solanum lycopersicum L. 茄科 Solanaceae XP_004235332.1 342

马铃薯 Solanum tuberosum L. 茄科 Solanaceae XP_006347519.1 342

“_”　表示 TTG1 序列从胡萝卜、芹菜、欧芹、鸭儿芹和水芹转录组数据中找到，但未在 NCBI 上公布

‘_’　Indicated that TTG1 sequences were found from D.carota L.，Apium graveolens L.，Petroselinum crispum（mill.）Fuss，Cryptotaenia japonica  
Hassk. and Oenanthe javanica（Blume） D C. transcriptome data，respectively，but unpublished on NCBI

1.4　两种胡萝卜材料总 RNA 的提取及 cDNA 的

合成

植物总 RNA 使用无氯仿型植物总 RNA 提取

试剂盒（百泰克，北京），按照说明书分别对两个

材料的总 RNA 进行提取。提取的 RNA 使用琼脂

糖浓度为 1.5%（v/v）检测其纯度，使用 Nanodrop 
ND-1000 分 光 光 度 计（Nanodrop Technologies 
Inc.，美 国）检 测 其 浓 度。 提 取 的 RNA 使 用

HiScript 1st Strand cDNA 试剂盒（诺唯赞生物有限

公司，南京），按照说明书进行 cDNA 的合成。合

成 的 cDNA 利 用 灭 菌 的 ddH2O 稀 释 15 倍 后，保

存 于 -20 ℃ 冰 箱 中，用 于 DcTTG1 表 达 水 平 的 
检测。

1.5　转录因子 DcTTG1 在两种材料中表达分析

DcTTG1 基因在两种材料中的表达水平，采用

实时荧光定量 PCR 进行检测。使用 CFX Connect 
PCR 检 测 系 统（Bio-Rad，Hercules，CA）仪 器 检 测，

使用的荧光 PCR 试剂盒为 AceQ qRCR SYBR Green 

Master Mix（诺唯赞生物有限公司，南京）。检测体

系 20 μL：10 μL 荧光酶，正反引物各 0.5 μL，7 μL 灭

菌的 ddH2O，2 μL 稀释的 cDNA 模板。反应程序为：

95 ℃ 5 min；95 ℃ 10 s，55 ℃ 30 s，40 个循环；65~95 ℃
之间，每 10 s 升高 0.5 ℃做熔解曲线；最后 8 ℃保存。

DcTTG1 基因检测引物根据测序结果设计，其正向

引 物：5´-GCCCAACGATATTCTCGCGTCTT-3´，反

向 引 物：5´-GCGGCTCCACCTCATTCCAGTCA-3´。

使 用 胡 萝 卜 DcActin1 为 内 参 基 因，正 向 引 物：

5´-CGGTATTGTGTTGGACTCTGGTGAT-3´，反向引

物：5´-CAGCAAGGTCAAGACGGAGTATGG-3´［23］。

相对定量，使用参照基因 ΔCT 法，表达差异等于

2-ΔCT，ΔCT = CT 目标基因 –CT actin。相对定量是基于处理

和对照之间，目标基因对参考基因表达量的比较［24］。

每个样品设置 3 次独立重复。

1.6　数据分析

数据统计分析使用 Microsoft Excel 2007 软件，

显著性分析使用 IBM Statistics 20.0 软件，显著水平
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设置为 P<0.05 和 P<0.01。

2　结果与分析

2.1　两种胡萝卜地上部分形态分析

观察可见，武野在其茎中具有非常明显的白色

刺毛（图 1A），而武野 - 无毛其茎上不含有白色的

刺毛（图 1B）。武野叶柄及叶片上具有明显的白色

刺毛（图 1C），而武野 - 无毛叶柄及叶片上无白色的

刺毛（图 1D）。

花发育过程中，武野与武野 - 无毛未开放的花序

形态相似，且未授粉之前两种的子房部位未出现明显

的刺毛（图 2A，2a）。当开花授粉 5 d 后，武野 - 无毛子

房表皮未出现刺毛（图 2B），而在武野子房表皮上开始

出现刺毛（图 2b）。当授粉 20 d 后，形成明显的种子，

其中武野 - 无毛种子表皮上未出现刺毛（图 2C），而武

野种子表皮刺毛非常明显（图 2c）。种子进一步发育，

武野 - 无毛种子表皮上始终未出现刺毛（图 2D），而武

野材料种子表皮刺毛仍非常明显（图 2d）。

A：武野茎；B：武野 - 无毛茎；C：武野叶片；D：武野 - 无毛叶

A：Wuye stem，B：Wuye-hairless stem，C：Wuye leaf，D：Wuye-hairless leaf

图 1　武野与武野 - 无毛茎及叶比较
Fig.1　Photos of stem and leaf in genotypes Wuye and Wuye-hairless

A~D：分别表示武野 - 无毛花未开放、授粉 5 d、授粉 20 d、种子；a~d：分别表示武野花未开放、授粉 5 d、授粉 20 d、种子

A-D：The flowers hasn’t open of Wuye-hairless，5 d after pollination，20 d after pollination，seeds of Wuye-hairless，respectively， 
a-d：The flowers hasn’t open，5 d after pollination，20 d after pollination，seeds of Wuye，respectively

图 2　武野与武野 - 无毛种子发育过程比较
Fig.2　The graphical presentation of seed development in Wuye and Wuye-hairless

2.2　胡萝卜转录因子 DcTTG1 克隆

分 别 以 武 野 - 无 毛 与 武 野 DNA 为 模 板，引

物 DcTTG1-F 与 DcTTG1-R 进 行 克 隆，均 得 到

一条约 1000 bp 的扩增产物（图 3）。测序表明，

两 个 材 料 的 该 转 录 因 子 长 度 均 为 1011 bp（图

4），均 编 码 336 个 氨 基 酸。 其 中 武 野 - 无 毛 与

武 野 DcTTG1 碱 基 序 列 出 现 了 3 个 位 点 差 异

（245，490 和 911），245、490 位 置 均 为 A 与 G，
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911 位 置 为 C 与 A（图 4）。 导 致 编 码 的 氨 基 酸

序 列 也 出 现 了 3 个 位 点 差 异（81，164 和 304）

（图 5），其 中 81 位 置 为 组 氨 酸（H，编 码 碱 基 为

CAT）与 精 氨 酸（R，编 码 碱 基 为 CGT），164 位

置 为 苏 氨 酸（T，编 码 碱 基 为 ACG）与 丙 氨 酸

（A，编 码 碱 基 为 GCG），304 位 置 为 半 胱 氨 酸

（C，编码碱基为 TCT）与酪氨酸（Y，编码碱基为

TAT）。两者氨基酸序列使用 SMART 在线分析

表明，两者均含有 4 个 WD-40 基序，分别在氨基

酸 63~106、111~156、159~197，以及 248~288 位

（图 5）。

M：DNA maker；1：武野 - 无毛；2：武野

M：DNA maker，1：Wuye-hairless，2：Wuye

图 3　武野与武野 - 无毛的 DcTTG1 克隆
Fig.3　PCR amplicons of DcTTG1 in Wuye and Wuye-hairless

克隆引物用黑色箭头标注

Cloned primers were marked by black arrows

图 4　武野与武野 - 无毛 DcTTG1 序列比较
Fig.4　Sequence alignment of DcTTG1 in Wuye-hairless and Wuye

方框标记 I、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ的 WD-40 基序

Sequences in the boxes marked with I，Ⅱ，Ⅲ，Ⅳ indicated WD-40 motifs

图 5　武野与武野 - 无毛 DcTTG1 蛋白序列比较
Fig.5　Alignment of amino acid sequences from Wuye-hairless and Wuye



2 期 谭国飞等：种子有刺毛与无刺毛胡萝卜转录因子 DcTTG1 的分离及表达分析  441

2.3　DcTTG1 进化分析

研究表明，植物 TTG1 进化过程中非常保守，以

拟南芥为外群（outgroup），利用 MEGA5.2 软件将

找到的 14 个物种 TTG1 蛋白与胡萝卜 DcTTG1 构

建进化树。结果显示，各科植物 TTG1 进化均处在

各自的分枝上，进化上非常保守。在伞形花科植物

分枝上，水芹与鸭儿芹为中国原产植物，进化关系

较近（图 6）。另外，在伞形花科植物中，胡萝卜植

株为有刺毛物种，其他 4 种伞形花科植物（芹菜、欧

芹、鸭儿芹和水芹）几乎不含刺毛，这可能是胡萝卜

TTG1 蛋白与其他伞形花科植物 TTG1 蛋白存在一

定进化距离的原因。

进一步利用 SMART 在线软件对获得的 14 个物

种 TTG1 蛋白结构域分析表明，14 个物种 TTG1 均为

4 个 WD-40 基序（表 2）。基序结构在第 1 个 WD-40
基序上各科植物之间存在差异（十字花科和茄科植

物均为 46 个碱基，其余为 44 个），在Ⅱ ~ Ⅳ基序中，

各科植物基序长度一致（表 2）。暗示着各植物 TTG1
在进化过程中，其基序在各科植物之间中相对保守。

NJ 树枝上的数字为 bootstrap 值

The number of branches is bootstrap values in NJ tree

图 6　不同植物氨基酸序列 TTG1 进化树 
（自检：1000 次重复）

Fig.6　Phylogenetic tree of TTG1 proteins from different plant 
species（Bootstrap test：1000 bootstrap replicates）

表 2　不同植物 TTG1 蛋白序列 WD-40 基序及长度预测
Table 2　Prediction of WD-40 motifs and length of TTG1 proteins from different plant species

物种

Species
基序 I 及长度（aa）

Motif I and length
基序Ⅱ及长度（aa）

Motif Ⅱ and length
基序Ⅲ及长度（aa）

Motif Ⅲ and length
基序Ⅳ及长度（aa）

Motif Ⅳ and length

胡萝卜 D.carota L. 63~106，44 111~156，46 159~197，39 248~288，41

芹菜 A.graveolens L. 65~108，44 113~158，46 161~199，39 250~290，41

欧芹 P.crispum（mill.）Fuss 63~106，44 111~156，46 159~197，39 248~288，41

鸭儿芹 C.japonica Hassk. 60~103，44 108~153，46 156~194，39 245~285，41

水芹 O.javanica（Blume）D C. 60~103，44 108~153，46 156~194，39 245~285，41

拟南芥 A.thaliana（L.）Heynh. 64~109，46 116~161，46 164~202，39 253~293，41

油菜 B.napus L. 60~105，46 112~157，46 160~198，39 249~289，41

月季 R.chinensis Jacq. 67~110，44 118~163，46 166~204，39 255~295，41

覆盆子 R.idaeus L. 68~111，44 119~164，46 167~205，39 256~296，41

玫瑰 R.rugosa Thunb. 70~113，44 121~166，46 169~207，39 258~298，41

烟草 N.attenuata Torr.ex S.Watson 67~112，46 117~162，46 165~203，39 254~294，41

美花烟草 N.sylvestris Speg. 67~112，46 117~162，46 165~203，39 254~294，41

西红柿 S.lycopersicum L. 67~112，46 117~162，46 165~203，39 254~294，41

马铃薯 S.tuberosum L. 67~112，46 117~162，46 165~203，39 254~294，41

2.4　DcTTG1 基因的表达分析

使用荧光定量 PCR 技术，对胡萝卜转录因子

DcTTG1 在两种不同材料之间的表达水平进行分

析。结果表明，DcTTG1 在武野茎和叶中的表达水

平极显著高于武野 - 无毛（P<0.01，图 7）。未授粉

时，DcTTG1 在武野花中的表达水平高于武野 - 无

毛，但两者之间不存在显著性（P<0.05）；授粉 5 d
时，DcTTG1 在武野花中的表达水平极显著高于武

野 - 无毛（P<0.01）；然而，在形成种子时（授粉 20 d），

DcTTG1 在武野种子中的表达水平高于武野 - 无

毛，但两者之间无显著性（图 7）。
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3　讨论 
植物表皮刺毛是植物进化过程中，表皮细胞形

成的一层特殊结构组织。刺毛存在于植物茎叶及种

子表皮上，对植物抗病虫、抵抗高温等不良环境及促

进植物传播（种子上的刺毛，能够粘连动物或者利

于种子飞行等，使植物种子借助外力传播）等具有

非常明显的作用 ［14，25-27］。然而，在人工不断地驯化

栽培过程中，植物体上的刺毛作为一种不良的农艺

性状，往往被弱化，如芥菜、白菜等。胡萝卜作为伞

形花科肉质根蔬菜之一，往往由于其地上部分茎叶

含有丰富的刺毛，使得其地上茎叶无法作为蔬菜或

者饲料利用开发。为此，培育胡萝卜地上部分茎叶

无刺毛材料，对充分利用胡萝卜地上部分，具有积极

的意义。本课题组获得的武野 - 无毛材料，其地上

部分茎叶、种子等均为无刺毛材料，为利用该材料培

育无毛材料提供了可能。

韩国最早提出了培育胡萝卜种子无毛材料的设

想，但韩国获得的胡萝卜材料，其种子仍含有一定量

的刺毛，到目前也未见获得种子无刺毛胡萝卜商品

种的报道。对胡萝卜种子刺毛的研究，韩国科学家

进行了分子标记研究，但所用的胡萝卜材料种子无

刺毛不彻底［6-7，9-10］，其研究结果有待验证。我国学

者在编写《胡萝卜种质资源描述规范和数据标准》

时，在胡萝卜种子刺毛描述中，增加了胡萝卜种子

（即果实）表皮无刺毛等级，但未有具体的参照标准

和实例图片［28］。为此，本研究培育获得的武野 - 无

毛种子表皮中无刺毛特征彻底，可作为胡萝卜种子刺

毛发育机理研究的材料及种子无刺毛材料的实例。

胡萝卜杂交育种的突破在于发现和利用胡萝卜

雄性不育材料，特别是瓣化型雄性不育材料［29-30］。

目前使用的胡萝卜雄性不育材料中，其植株和种子

中均含有刺毛，制种过程中仍需要去除种子刺毛。

之前，我们在武野材料中选择出一株茎叶无刺毛的

瓣化型雄性不育材料，将其命名为武野 - 不育，但该

雄性不育材料种子发育过程中会形成刺毛［4］。为

此，我们将武野 - 无毛与武野 - 不育杂交，已经初步

筛选出植株和种子均无毛的雄性不育材料。为更好

地培育胡萝卜种子无毛的雄性不育材料，用于胡萝

卜实践育种中提供了可能。

植物 TTG1 转录因子被证实是与植物表皮刺

毛发育正相关的转录因子之一，在拟南芥各种 ttg1
突变体中，植株均表现出无刺毛或者刺毛发生了明

显变化［15-16，26］。本研究中，有无刺毛胡萝卜材料

的该转录因子序列长度和对应的蛋白序列一致，只

是在碱基序列中发生了 3 个位点的差异，导致氨

基酸也发生了 3 个位点差异，但未改变两个材料的

TTG1 蛋白序列的 WD-40 基序，其基序数目与拟南

芥一致，均为 4 个。然而，使用克隆得到的两种材

料 DcTTG1 转 录 因 子 在 NCBI 进行 blastx 比对和

预 测 时，两 个 材 料 的 TTG1 的 WD-40 基 序 均 为 5
个，使用对应的蛋白序列进行 blaxtp 时，两个材料的

TTG1 的 WD-40 基序均为 6 个（数据未显示）。使

用拟南芥 TTG1 蛋白序列与胡萝卜该蛋白序列进行

对 比，发 现 胡 萝 卜 TTG1 只 有 4 个，与 SMART 在

线分析结果一致。为此，胡萝卜 TTG1 预测应使

用 SMART 在线分析。有与无刺毛 DcTTG1 基因

表达分析显示，有毛材料中 DcTTG1 在叶片、茎中

的表达量极显著高于无刺毛的胡萝卜材料。在授

粉 5 d 时，DcTTG1 在授粉的有刺毛材料武野中

的表达水平极显著高于武野 - 无毛材料，也高于

花未开放的武野材料。表明胡萝卜 DcTTG1 与植

株表皮和种子刺毛的发育相关，研究结果与前人

在拟南芥、油菜等植物研究结果一致［14-16］。

**：显著水平 1%
**：Significantly at 1% probability level

图 7　DcTTG1 在武野和武野 - 无毛中的表达分析
Fig.7　Tissue expression analysis of DcTTG1 in Wuye and Wuye-hairless
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