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豆科 UPF0114 基因家族成员分析
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摘要：本研究克隆了中间锦鸡儿一个 CiUPF0114 基因，该基因编码框长 876 bp，编码 291 个氨基酸的蛋白质，预测等电点

9.83，分子量 32.13 kD。利用荧光定量 PCR 检测发现，在干旱、脱水和冷处理后，CiUPF0114 基因转录水平的表达量均明显上

调。通过全基因组筛选，获得了 29 个来自于 8 种豆科植物以及模式植物拟南芥和水稻中的 UPF0114 基因家族成员，并对其

进行了系统进化分析、基因结构和保守基序分析。系统进化分析将 UPF0114 基因分成 A 和 B 两个亚家族，A 亚家族又分成

A1 和 A2 两个组，本研究中克隆的中间锦鸡儿 CiUPF0114 属于 B 亚家族成员。通过对蛋白长度、结构域数量、分子量、等电

点、基因结构和保守基序的分析发现，29 个 UPF0114 基因差异不大，说明该基因家族成员在进化上相对保守。该研究为进一

步验证 CiUPF0114 基因的功能奠定了基础。

关键词：CiUPF0114；基因克隆；中间锦鸡儿；基因家族；进化分析
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Bioinformatics Analysis of UPF0114 Genes from Leguminosae
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Abstract：This study reported the isolation of CiUPF0114 gene from Caragana intermedia Kuang & H.C.Fu，
which contained an 876 bp open reading frame，encoding for a protein with 291 amino acids.The predicted 
isoelectric point and molecular weight of CiUPF0114 were 9.83 and 32.13 kD，respectively.The expression level 
of CiUPF0114 gene was detected by Real-time PCR，the result shown that CiUPF0114 gene was significantly 
up-regulated under drought，dehydration or cold treatments.Furthermore by genome-wide screening，a total of 
29 UPF0114 gene family members were identified from ten plant species，including eight legumes（Medicago 
truncatula Gaertn.，Glycine max（L.）Merr.，Cicer arietinum L.，Phaseolus vulgaris L.，Vigna radiata（L.）
R.Wilczek var.radiata，Trifolium pratense L.，Cajanus cajan（L.）Huth，Arachis ipaensis Krapov.& W.C.Greg.）
and two model plant（Arabidopsis and rice）.The 29 UPF0114 genes were divided into subfamily A and 
subfamily B according to phylogenetic analysis.The A subfamily was further divided into two groups，A1 and 
A2.CiUPF0114，a gene from Caragana intermedia Kuang & H.C. Fu cloned in this study，belongs to the B 
subfamily.By analyzing the length of the protein，the number of domains，the molecular weight，the isoelectric 
point，the gene structure and the conserved motif，the 29 UPF0114 genes were not significantly different，
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indicating that the members of UPF0114 gene family are relatively conservative in evolution.These results might 
lay the foundation for further study on the functions of CiUPF0114.

Key words：CiUPF0114；gene clone；Caragana intermedia Kuang & H.C.Fu；gene family；phylogenetic analysis 

中间锦鸡儿（Caragana intermedia Kuang & H.C. 
Fu）属豆科（Leguminosae）蝶形花亚科（Papilionoideae）
亚科，是分布于中国西北干旱荒漠地区重要的饲用

灌木，广泛用于植物造林和生态保护［1-2］。中间锦

鸡儿抗逆性强、耐贫瘠，通过对中间锦鸡儿抗逆基

因的研究，可以使我们深入了解豆科植物抗逆的分

子机制，从而为大豆（Glycine max（L.）Merr.）、苜蓿

（Medicago L.）等重要经济作物的抗逆基因工程提

供帮助。

随着分子生物学的飞速发展，和其他各类植

物一样，对豆科植物的研究也深入到了基因组、转

录组和蛋白组的多组学阶段。目前，已经有多种

豆科植物的基因组被测序，包括大豆［3］、蒺藜苜蓿

（Medicago truncatula Gaertn.）［4］、三叶草（Trifolium 
pratense L.）［5］、鹰嘴豆（Cicer arietinum L.）［6］和木

豆（Cajanus cajan（L.）Huth）［7］等，这为利用生物信

息学，从数据库中挖掘新基因、研究基因功能奠定了

基础。同时，利用转录组研究豆科植物抵抗逆境的

分子机制，挖掘抗逆基因也成为了研究的热点，如沙

冬青（Ammopiptanthus mongolicus（Maxim.ex Kom.） 
S.H.Cheng）冷处理下基因表达的转录组研究［8］，中

间锦鸡儿逆境胁迫下 microRNA［9］和 WRKY 基因［10］

的鉴定和功能分析，鹰嘴豆中大规模转录组测序的研 
究［11］，绿豆 bHLH 转录因子家族的鉴定与分析［12］等。

近年来，有关中间锦鸡儿抗逆分子机制和相关

基因功能研究的报道逐渐增多，但是大多集中在一

些常见的抗逆基因上，对于在植物抗逆中发挥作用

的未知功能基因却鲜有报道。我们在实验室前期

构建的中间锦鸡儿转录组数据库（NCBI 收录号：

SRP121096）中发现 1 条脱水处理后转录水平表

达上调的未知功能基因，同源比对发现该基因编码

蛋 白 属 于 UPF0114 蛋 白（Uncharacterized protein 
family 0114）。UPF0114 是一个功能未知的蛋白质

家族，广泛存在于各类生物中［13］。在 Pfam 数据库

中该蛋白结构域的编号为 PF03350，截止到 2018 年

6 月，Pfam 数据库中共收录了 846 个物种中 1074
条 UPF0114 蛋白序列，其结构域的平均长度是

119.90 个氨基酸残基。从植物比较基因组数据库

PLAZA4.0 中检索后发现，从藻类到被子植物中具

有 UPF0114 结构域的基因数量几乎没有变化，每个

物种中有 2~4 个 UPF0114 基因，并没有随着物种的

演化而发生明显的基因家族扩张。目前为止，该家

族基因的功能还没有任何相关的报道。

本研究对一条来源于中间锦鸡儿的 UPF0114
基因进行了克隆和非生物胁迫下的表达分析。为

了进一步了解该基因家族成员在植物中的进化与

分布，对 8 种豆科植物及模式植物拟南芥和水稻的

UPF0114 基因进行了全基因组的筛选和生物信息

学分析，这为今后研究 UPF0114 基因的生物学功

能，特别是在植物抵抗逆境胁迫中的功能奠定了基

础。

1　材料与方法

1.1　植物材料

中间锦鸡儿种子采自内蒙古自治区四子王旗坡

底村。选取饱满无虫蛀种子种植于装有营养土和蛭

石的培养钵中，置于植物培养室（温度 22 ℃，光照 /
黑暗为 16 h/8 h，相对湿度 30%~40%）中生长 30 d，
挑选生长均一的幼苗用于 RNA 提取和胁迫处理。

1.2　中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因 cNDA 序列的克隆

根据在转录组数据库中找到的中间锦鸡儿

UPF0114 基因序列，用 Primer Premier 5.0 设计特异

性引物，扩增基因完整的编码框。引物序列如下： 
F-CiUPF0114：ATGGCAACCACTAGATTGTTG  
R-CiUPF0114：AGCTCTGAATCTGGAATATTAATAATACGT

利用 RNA 提取试剂盒（天根，code DP419）提

取中间锦鸡儿总 RNA，并用反转录试剂盒（全式

金，code AT311-03）反转录获得 cDNA。以中间

锦鸡儿 cDNA 为模板，F/R-CiUPF0114 为引物，利

用高保真酶 Primer STAR（TaKaRa）进行 PCR 的

扩增：98 ℃预变性 1 min，98 ℃变性 10 s，50 ℃退

火 10 s，72 ℃延伸 1 min，30 个循环，72 ℃补充

延伸 10 min。将扩增得到的目的片段连接到克隆

载 体 pEASY-Blunt simple cloning vector（全 式 金，

codeCB111-02），转 化 到 大 肠 杆 菌 Trans1-T1（全

式金，codeM47023）感受态细胞中，菌液涂含有卡

那（Kan）抗性的 LB 平板上，37 ℃过夜培养，菌落

PCR 和酶切挑选鉴定阳性克隆，送上海生工测序。

对克隆得到的中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因进

行序列分析，利用软件 DNAMAN 6.0 绘制序列图
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并进行亲水性分析，利用 ExPASY（https：//www.
expasy.org/）中的 Compute pI/MW 进行等电点和分

子量计算，GOR4 分析二级结构组成［14］。

1.3　植物 UPF0114 基因家族成员分析

以 UPF0114 为关键词在植物基因组数据库

PLAZA4.0［15］（https：//bioinformatics.psb.ugent.be/
plaza/）和 Phytozome［16］（https：//phytozome.jgi.doe.
gov/pz/portal.html）中搜索植物 UPF0114 家族候选基

因，下载基因的核酸序列和蛋白序列。本研究中，8
种豆科植物蒺藜苜蓿、大豆、鹰嘴豆、木豆、三叶草、菜

豆、豇豆（Vigna radiata（L.）R.Wilczek var.radiata）和落 
花生（Arachis ipaensis Krapov.& W.C.Greg.），以及模

式植物拟南芥（Arabidopsis thaliana（L.）Heynh.）和

水稻（Oryza sativa L.）的 UPF0114 基因被用做分析。

利 用 Pfam 数 据 库（http：//pfam.xfam.org/）和 NCBI
（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/）中 的 Batch CD-Search
对候选基因进行结构域的确认［13，17］，去除结构域不完

整的基因。利用 ExPASY（https：//www.expasy.org/）
中的 Compute pI/MW 进行等电点和分子量计算［14］。

1.4　基因结构、保守基序和系统进化分析

根据鉴定出的 8 种豆科植物及拟南芥、水稻和

中间锦鸡儿 UPF0114 蛋白全长序列，以大肠杆菌

UPF0114 蛋白（YQHA_ECOLI UPF0114 protein）作

为外类群，利用软件 MEGA7 构建系统发育树［18］。

具体条件设置如下：邻接法（Neighbor-joining），
模型采用 p-distance，空位采用 Complete deletion，
Bootstrap method 验算 1000 次。

根据下载的 UPF0114 基因的基因组序列、CDS 
序列，利用 GSDS 2.0（http：//gsds.cbi.pku.edu.cn/）绘制

基因结构图［19］。根据下载的 UPF0114 蛋白序列，

利 用 MEME（http：//meme-suite.org/index.html）分

析 UPF0114 的共有保守基序，motif 数量为 6，其余

各参数采用默认设置［20］。

1.5　植物胁迫处理和基因表达检测

土壤干旱处理：将植物充分浇水后不再浇水，

进行干旱处理，取处理后的 0 d、6 d、9 d、12 d 的植

物地上部分各 5 株，液氮速冻，保存于 -80 ℃冰箱。

脱水处理：从培养钵中小心取出植物，避免损

伤，自来水清洗干净根部蛭石后放于滤纸上，22 ℃，

相对湿度 30%~40% 环境下自然脱水干燥。

低温胁迫处理：将中间锦鸡儿连培养钵放入 
4 ℃光照培养箱中处理（光照 / 黑暗：16 h/8 h）。

脱水和低温处理取样时间点为处理后 0 h、1 h、
3 h 和 12 h，每个时间点都随机取 5 株植物混合，液

氮速冻，放置于 -80 ℃冰箱保存。

荧光定量方法及内参基因参照实验室以前发表

文献［21］。提取总 RNA，并反转录获得 cDNA。将获

得的 cDNA 稀释 16 倍作为模板，以 RT-CiUPF0114-F、
RT-CiUPF0114-R 为目的基因引物；以 CiEF1α-RT-F、
CiEF1α-RT-R 为 内 参 引 物，利 用 Roche480 仪 器 进

行实时定量荧光 PCR。反应体系为：模板 5 μL， 
SYBR®Premix Ex TaqTM 10 μL，10 μmol/L 引物各 
0.8 μL，DEPC 水补至 20 μL。反应程序如下：95 ℃
预变性 1 min，95 ℃变性 5 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃延

伸 10 s，40 个循环，循环结束后做熔解曲线。试验结

果采用 2-ΔΔCT 法计算，每个反应 3 次技术重复。每

个处理 3 次重复。荧光定量所用引物如下。CiEF1α-
RT-F：AGCAATCGTTCTTCCTAATGATCTAA，

CiEF1α-RT-R：CAAAAAGTCCCCTCGTTGTCTC， 
RT-CiUPF0114-F：AGATATTCCCTTGGTCACAGGTGTTG， 
RT-CiUPF0114-R：CGATGAATCTTGGAGAGGACAAAAATAG。

2　结果与分析

2.1　中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因的克隆

从中间锦鸡儿脱水诱导转录组数据库中得到一

条注释为 UPF0114 的基因，在 NCBI 数据库中比对后

确定该基因包含完整的编码框。以中间锦鸡儿 cDNA
为模板，设计引物对该基因进行克隆（图 1）。将

PCR 产物连接克隆载体，筛选鉴定阳性克隆送测序。

M：DNA ladder，DL5000（TaKaRa）

图 1　中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因 cDNA 扩增电泳结果
Fig.1　PCR amplification of the cDNA fragment of CiUPF0114

2.2　中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因序列分析

测序后得到 1 条包含有完整编码框的 899 bp
的 cDNA 序 列，经 过 NCBI 数 据 库 中 Blast 比 对

及 CDD-search 确定该基因具有完整的结构域，将

其命名为 CiUPF0114。CiUPF0114 基因编码框长

876 bp，起始密码子 ATG，终止密码子 TGA，编码

291 个氨基酸（图 2）。CDD-search 显示编码蛋白

的 119~257 个氨基酸是 UPF0114 结构域位置，不存

在其他的蛋白结构域。该基因编码蛋白质预测等
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电点 9.83，分子量 32.13 kD，二级结构中 α 螺旋占

46.74%，β 折叠占 14.78%，无规则卷曲占 38.49%。

图 2　CiUPF0114 基因 cDNA 序列和推导的氨基酸序列
Fig.2　cDNA and deduced amino acids sequences of CiUPF0114

2.3　豆科植物 UPF0114 基因家族成员的鉴定

通过对全基因组的搜索，共得到 8 种豆科植物

和拟南芥、水稻中具有完整结构的 29 个 UPF0114
家族成员，如表 1 所示。其中水稻和大豆中的

UPF0114 基因最多，分别有 4 个，而其他植物中

都存在 2~3 个。结构域鉴定后发现，除了三叶草

TPR.G28382 蛋白有 2 个 UPF0114 结构域以外，其

他 UPF0114 蛋白都仅具有 1 个完整的结构域。绝

大多数 UPF0114 蛋白中不存在其他的蛋白结构

域，仅豇豆 Vradi05g17050 和三叶草 TPR.G28382
具有其他的结构域，如 pfam05089、pfam12972 和

pfam12971 等。因此，这 2 个基因的基因长度和编

码蛋白也远大于其他基因。仅具有 1 个 UPF0114
结构域的 27 个 UPF0114 基因长度有较大变化，但

编码蛋白长度、预测的等电点和分子量都比较接近，

只有落花生 Araip.9Y1W2 蛋白长度明显较短，相应

的等电点和分子量也与其他基因差异较大（表 1）。
中间锦鸡儿 CiDUF0114 基因编码 291 氨基酸，与其

他植物 UPF0114 蛋白长度相当。

表 1　8 种豆科植物、拟南芥和水稻中的 UPF0114 基因家族成员
Table 1　UPF0114 genes identified from eight species of Leguminosae，Arabidopsis and rice

物种

Species
基因号

Gene ID
基因长度（bp）

Gene length
蛋白长度（bp）
Protein length

等电点

Isoelectric point
分子量（kD）

Molecular mass

拟南芥

Arabidopsis thaliana（L.）Heynh.
AT5G13720 1351 262 28.91 9.03

AT4G19390 1661 273 30.04 9.30

水稻

Oryza sativa L.
Os07g46330 2739 286 30.29 9.25

Os06g49640 1780 257 27.64 9.12

Os03g52910 1761 344 35.66 10.35

Os07g46320 1644 266 28.43 8.54

蒺藜苜蓿

Medicago truncatula Gaertn.
Medtr4g068770 2605 262 28.82 9.18

Medtr4g082590 1741 292 32.02 9.33

Medtr5g025750 4432 267 29.21 8.63

大豆

Glycine max（L.）Merr.
Glyma.20G027900 4803 292 31.91 9.68

Glyma.15G276700 15050 266 29.7 9.05

Glyma.09G217900 3065 264 28.72 9.19

Glyma.01G152700 3914 264 28.73 9.18

鹰嘴豆

Cicer arietinum L.
Ca_22871.g 1664 249 27.71 9.46

Ca_10659.g 2854 265 29.30 8.81

菜豆

Phaseolus vulgaris L.
Phvul.002G103300 1592 288 31.74 9.28

Phvul.002G122800 2760 265 29.05 9.14

Phvul.005G023200 3820 268 29.2 8.89

豇豆

Vigna radiata var. radiata（L.）R. 
Wilczek

Vradi07g06650 1310 240 26.42 8.99

Vradi11g07670 2974 265 29.05 9.25

Vradi05g17050 25216 1089 122.90 7.07
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物种

Species
基因号

Gene ID
基因长度（bp）

Gene length
蛋白长度（bp）
Protein length

等电点

Isoelectric point
分子量（kD）

Molecular mass

三叶草

Trifolium pratense L.
TPR.G7858 2533 269 29.63 8.80

TPR.G7060 3442 293 32.25 9.55

TPR.G28382 21549 2124 240.84 7.63

木豆

Cajanus cajan（L.）Huth
C.cajan_43907.g 2598 259 28.30 9.11

C.cajan_10332.g 7349 262 28.51 9.03

C.cajan_04896.g 2083 276 30.2 9.43

落花生

Arachis ipaensis Krapov.& W.C.Greg.
Araip.9Y1W2 938 158 17.24 7.81

Araip.55PE5 2311 253 28.38 8.99

图 3　8 种豆科植物、拟南芥、水稻和中间锦鸡儿 UPF0114
系统进化分析

Fig.3　Phylogenetic analysis of UPF0114 proteins among 
eight legumes，Arabidopsis and rice

三叶草 TPR.G28382，其他的 17 条蛋白序列都具有

全部 6 个保守基序。而在 B 亚家族中，保守基序数

量变化差异较大，落花生 Araip.9Y1W2 和鹰嘴豆

Ca_22871.g 分别仅有 3 个和 4 个保守基序，其他 8
条蛋白序列则有 5 个或 6 个保守基序。其中 motif 
6 主要存在于 A 亚家族的全部成员中，而 B 亚家族

中只有大豆 Glyma.20G027900、木豆 C.cajan_04896.g
和中间锦鸡儿 CiUPF0114 中有 motif 6。中间锦鸡

儿 CiUPF0114 具备从 motif 1~6 全部的保守基序。

2.4　系统进化分析

利 用 得 到 的 豆 科 植 物、拟 南 芥、水 稻 的

UPF0114 蛋白和中间锦鸡儿 CiUPF0114 共 30 条序

列构建系统发育树，大肠杆菌 UPF0114 蛋白作为

外类群（图 3）。可以看出，UPF0114 家族基因明显

可以分成 A 和 B 两个亚家族，其中 A 亚家族又可

以分成 A1 和 A2 两个分支。其中 B 亚家族成员较

少，共有 10 个，包括本研究克隆获得的中间锦鸡儿

CiUPF0114。其余 20 个成员则被分在 A 亚家族，

A1 和 A2 各有 10 个。拟南芥中的两个 UPF0114
蛋白都在 A 亚家族，而其他物种的 UPF0114 则 A
和 B 两个亚家族中都存在。来自于豆科植物的

UPF0114 大多聚在一起，同为双子叶植物的拟南芥

UPF0114 与豆科的关系较近，而作为单子叶植物水

稻的 UPF0114 距离则大多相对较远，这与植物的分

类关系保持一致。中间锦鸡儿 CiUPF0114 与蒺藜苜

蓿、鹰嘴豆和三叶草的 UPF0114 聚在 1 个小枝上。

2.5　基因结构和保守基序分析

用 基 因 组 全 长 序 列 和 CDS 序 列 绘 制 出

29 个 UPF0114 基因的内含子外显子分布情况

（图 4）。 结 果 显 示，三 叶 草 TPR.G28382 和 豇 豆

Vradi05g17050 因为具有其他结构域，内含子、外显

子的数量远多于其他基因。落花生 Araip.9Y1W2 和

拟南芥 At5g13720 分别有 3 个和 4 个外显子，而其

他 26 个 UPF0114 基因虽然内含子长度各异，但是

都具有 5 个外显子，2 个亚家族之间的基因并没有

区别。

对 8 种豆科植物、拟南芥、水稻和中间锦鸡儿

的 UPF0114 共 30 条蛋白序列进行保守基序（motif）
分析，获得共有的 6 个保守基序及其在每条蛋白序

列中的分布情况（图 5）。分析发现，A 亚家族的

UPF0114 中，除了水稻 Os07g46320 和 Os06g49640、

表 1（续）
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图中黑色的线表示内含子，黄色方块代表外显子，蓝色方块代表非编码区

For all genes，black lines represent introns，yellow boxes represent exons and blue boxes represent UTRs
图 4　8 种豆科植物、拟南芥和水稻 UPF0114 基因内含子、外显子结构

Fig.4　The exon-intron structure of UPF0114 genes from eight legumes，Arabidopsis and rice

灰色线代表没有保守基序的序列，每个彩色的方块代表一个保守基序

Grey lines represent the non-conserved sequences，and each motif is indicated by a colored box numbered on the right side  
of the figure.Sequence logos for the conserved motifs of UPF0114 proteins
图 5　8 种豆科植物、拟南芥和水稻 UPF0114 蛋白保守基序

Fig.5　Conserved motifs of UPF proteins from eight legumes，Arabidopsis and rice
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2.6　CiUPF0114 基因在非生物胁迫下的表达分析

转录组数据显示 CiUPF0114 受到脱水处理的

诱导，推测该基因与植物的非生物胁迫响应有关。

利用荧光定量 PCR 检测 CiUPF0114 在冷、干旱和

脱水处理下的表达量，结果如图 6 所示，3 种胁迫处

理后 CiUPF0114 基因的转录水平表达量比未处理

时都明显上调。其中，CiUPF0114 基因在 4 ℃冷处

理和脱水处理后，转录水平的表达量逐渐升高，在

处理 12 h 后都达到最高，约为未处理的 20 倍左右。

在土壤干旱试验中，处理后第 6 天基因表达量开始

上升，在处理 9 d 和 12 d 后则达到干旱处理前的 10
倍左右。

图 6　中间锦鸡儿 CiUPF0114 基因表达分析
Fig.6　The expression of CiUPF0114 under drought，dehydration and cold treatment

3　讨论

非生物胁迫是造成世界粮食减产的最主要因

素［22］。对于在农牧业生产中有重要地位的豆科作

物，如何增强其抗逆能力，培育耐逆新种质，是豆

科作物育种研究中的一个重大课题。很多野生豆

科植物具有较强的耐逆、耐贫瘠能力，环境适应性

强，例如沙冬青［9，23］、鹰嘴豆［7，24］、骆驼刺（Alhagi 
sparsifolia Shap.ex Keller & Shap.）［25］、中 间 锦 鸡

儿和柠条锦鸡儿（Caragana korshinskii Kom.）［26］

等，从这些植物中克隆耐逆基因，研究其抗逆的分

子机制和生理功能，可以为培育耐逆品种提供基 
因源。

本研究从抗逆豆科饲用灌木中间锦鸡儿中克

隆得到 1 条功能未知基因，其编码蛋白具有 1 个

UPF0114 结构域，命名为 CiUPF0114。为了进一

步了解豆科植物中 UPF0114 家族成员的数量、基

因结构和进化关系，从植物基因组数据库中获得

了 8 种豆科植物和模式植物拟南芥、水稻中的 29
个 UPF0114 基因（表 1）。系统进化分析显示这些

UPF0114 基因可以分成 A 和 B 两个大的亚家族，

CiUPF0114 属于 B 亚家族的成员，单子叶的水稻及

双子叶的拟南芥中都存在 A 和 B 两个亚家族的成

员，这说明 A 和 B 亚家族在单子叶双子叶植物分离

前便已经出现（图 3）。通过对基因编码蛋白长度、

结构域数量、分子量、等电点、基因结构和保守基序

分析发现，除个别基因外，29 个 UPF0114 基因差异

不大，说明该基因家族成员在进化上相对保守（表 1， 
图 4 和图 5）。

近些年来，植物中一些功能未知的基因逐步被

研究者关注，很多报道证明了它们在植物抵抗逆境

中有着重要的作用，例如水稻的 DUF221 和 DUF1644
家族基因参与植物对盐胁迫的响应［27-28］，紫花苜蓿

（Medicago sativa）的 MsDUF 可以增强转基因番茄

耐渗透胁迫的能力［29］，拟南芥中 AtPep3 在盐胁迫

耐受和免疫应答中扮演短肽激素的角色［30］。随着

测序技术的发展，研究者发现越来越多的功能未知

基因可能与植物抵抗逆境胁迫有关，UPF0114 基因

家族就是其中的一类。具有 UPF0114 结构域的基

因还没有任何功能方面的研究报道，仅在一些模式

植物的表达谱数据中显示受到非生物胁迫的诱导，

例如拟南芥 AT4G19390 基因在冷、盐和渗透胁迫下

表达量明显上调（AtGenExpress Visualization Tool，
http：//jsp.weigelworld.org/expviz/expviz.jsp）。 对 中

间锦鸡儿转录组测序数据的分析发现，CiUPF0114
在脱水处理后表达量上调，处理 0 h、1 h、3 h 和 12 h
的表达量分别是 2.85、28.8、56.19 和 180.2（RPKM
值），这与拟南芥中同源基因有类似的表达模式，

预示着该基因可能与植物抗逆相关。进一步通过

荧光定量 PCR 技术验证该结果，发现中间锦鸡儿

CiUPF0114 基因确实受到干旱、脱水和低温诱导

（图 6），并且表达量随着处理时间延长逐渐升高，脱
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水、低温处理 12 h 及干旱处理 12 d 时达到未处理

时的 10~20 倍，说明了 CiUPF0114 可能参与了中间

锦鸡儿对非生物胁迫的响应。这些结果为进一步

研究 CiUPF0114 基因在植物抗逆中的功能提供了 
依据。
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