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摘要:SnＲK2 是一类植物特有的 Ser /Thr类蛋白激酶。为研究其在蓖麻抗逆过程中的作用，基于蓖麻的基因
组序列信息，利用生物信息学方法鉴定了 6 个蓖麻 SnＲK2 蛋白激酶成员。分析发现这些蛋白具有亲水性属性，基
因结构分析表明，植物 SnＲK2 基因在进化过程中具有很高的保守性;系统与进化分析发现植物 SnＲK2 蛋白在单、
双子叶植物中分化显著，可能是独立演化的结果。高通量 ＲNA － seq 测序结果显示，大部分 SnＲK2 基因在检测的
各个组织中均有表达，且在不同组织间或种子发育的不同阶段没有明显的组织特异性;外源 ABA 处理种子后，
Group 2 的基因表达显著上调。进一步利用半定量 ＲT － PCＲ 技术检测外源(100μmol /L)ABA、(250mmol /L)NaCl
和(4℃ )冷胁迫处理的幼苗，发现 Group 2 中的基因 29908． m006067 被这 3 种胁迫强烈激活，基因 29772． m000313
对 ABA和冷胁迫有较强的响应。
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Abstract: SnＲK2 genes encoding Ser /Thr kinase exist exclusively in plants． To understand SnＲK2 function
responding to abiotic stresses in castor bean，6 SnＲK2 genes were identified and characterized based on complete
genome data of castor bean． Ｒesults showed that SnＲK2s were hydrophilic proteins and their gene sequences were
highly conserved in plants． Phylogenetic analysis revealed that SnＲK2s were significantly differentiated between
monocotyledons and dicotyledons， implying their different evolution history． High － throughput ＲNA － seq
data were used to define the expressional profiles of SnＲK2s among tissues and different development stages of
seeds． Ｒesults showed that most of SnＲK2s expressed in all tested tissues and tissue specific expression was not de-
tected． But expressions of Group 2 genes were significantly up － regulated by stress． Among them，SnＲK2 gene
29908． m006067 responded specifically to exogenous ABA(100μmol /L)，NaCl (250mmol /L) and cold (4℃)
treatments in seedlings． And gene 29772． m000313 responded specifically to ABA and cold．
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在自然环境中，植物的生长经常受到盐害、干
旱、高温、寒冷和渗透胁迫等不良环境的影响［1］。
植物为了感知和适应这些环境胁迫，形成了一系列

复杂而精细的防御机制
［2］。植物通过特异的信号

通路识别逆境胁迫，并将这种信号放大并传递到细

胞核中，引起胁迫相关基因的表达。在这个过程中，
蛋白激酶和磷酸酶发挥着极为重要的功能。目前，
在植物中发现了很多蛋白激酶，如钙离子依赖的蛋

白激酶和 SNF1 相关的蛋白激酶(SnＲK)［3］，它们在
调节蛋白的磷酸化和脱磷酸化、植物响应激素调节、
病原体侵染和环境胁迫等方面起着关键作用

［1］。
SnＲK( sucrose non － fermenting 1 － related pro-

tein kinases)属丝氨酸 /苏氨酸(Ser /Thr)类蛋白激
酶，广泛存在于植物体中。SnＲK 可分为 SnＲK1、
SnＲK2 和 SnＲK3 三个亚家族。其中，SnＲK1 亚家族
蛋白激酶与动物的 AMPK蛋白和酵母的 SNF1 蛋白
在结构和功能上高度同源，在调节能量状态、抵御病
原体侵染、盐胁迫和低氧胁迫等方面起着重要作
用
［4，5］;而 SnＲK2 和 SnＲK3 两个亚家族是植物特有
的，主要参与植物的生长发育和抗逆信号途径

［6］，

特别是 SnＲK2 亚家族成员，在响应信号转导和非生
物胁迫过程中扮演着重要角色

［4，7 ～ 9］。目前，研究者
已经在全基因组范围内对玉米、水稻、拟南芥、高粱
以及苹果等植物的 SnＲK2 家族成员进行了分离鉴
定，并对小麦、烟草、大豆、豌豆等植物中的部分
SnＲK2 基因进行了鉴定和功能分析［6，10］。第一个
SnＲK2 基因是从小麦中鉴定到的，被命名为 PKA-
BA1(或 TaW55)，主要响应 ABA信号途径和高渗透
压胁迫

［11］。根据系统发生和 C 端蛋白结构组成，
SnＲK2 可以分为三个类群，即 Group 1 ～ 3［6］。
SnＲK2 的 C 端主要包含两个结构域，其中结构域 I
存在于所有的 SnＲK2 家族成员中，被认为与渗透胁
迫应激有关，而结构域 II特异出现在 Group 3 中，被
认为是响应 ABA激活的必要元件［12 ～ 14］。在拟南芥
中发现，所有的 SnＲK2 蛋白激酶(除 AtSnＲK2． 9
外)均受高渗胁迫的诱导，同时具有结构域 II 的
Group 3 成员也受到 ABA的强烈激活，而 Group 2 微
弱响应 ABA 信号，Group 1 不受 ABA 诱导［6，13，15］。
在水稻中，10 个 SnＲK2 家族成员均受高渗胁迫的诱
导，其中 Group 1 和 Group 2 中的 3 个基因也受到
ABA的诱导［6，13］。除高渗胁迫和 ABA 信号之外，
SnＲK2 蛋白激酶也参与其它环境胁迫的响应，如玉
米的 11 个 SnＲK2 成员中有 2 个强烈响应 NaCl 处
理，2 个响应低温处理，3 个基因受热击的抑制，大部
分成员对盐胁迫也有微弱的响应

［16］。烟草中有 3

个 SnＲK2 成员响应干旱、高盐和低温胁迫［1］。小麦
的 TaSnＲK2． 3、TaSnＲK2． 4 和 TaSnＲK2． 7 基因响应
干旱、NaCl、低温以及冷胁迫［17 ～ 19］。SnＲK2 蛋白激
酶还可以通过 ABA信号途径参与气孔活动［7，20，21］。
蓖麻为大戟科(Euphorbiaceae)蓖麻属(Ｒicinuss

communis L． )双子叶一年生或多年生草本植物，是
世界十大油料作物之一

［22，23］。蓖麻油广泛应用于
工业生产的各个领域

［24 ～ 26］，亦是良好的生物柴油原

料。此外，蓖麻具有很强的抵御环境胁迫的能力，具
有耐瘠薄、耐干旱、耐盐碱、适应性强的特点，可以在
贫瘠的边际土地上生长，不与粮争地，能有效解决我

国现阶段耕地面积不足的问题
［22］。近年来，蓖麻产

油和分子标记方面的研究取得了一定进展，但是在

抵御环境胁迫方面研究较少，对 SnＲK2 蛋白激酶家
族的分析和研究还未见报道。本研究基于蓖麻的基
因组信息，鉴定了 6 个蓖麻 SnＲK2 基因，并对其系
统发生、理化性质、基因结构、motif 和时空表达进行
了分析。此外，还分析了蓖麻 SnＲK2 基因在正常生
长条件下和几种环境胁迫下的表达情况，期望对研

究蓖麻 SnＲK2 基因家族的生物学功能提供依据，为
探索蓖麻抵御环境胁迫的机制奠定基础。

1 材料和方法
1． 1 蓖麻 SnＲK2 蛋白激酶的鉴定和分类
以已报道的双子叶模式植物拟南芥 SnＲK2 蛋

白序列
［6］(http: / /www． arabidopsis． org /)为基序，在

蓖麻基因组数据库( http: / / castorbean． jcvi． org / in-
dex． php)中进行 BLASTP比对，设定阈值为 p ＜ e －
10，序列一致度大于 60%。对于得到的候选蛋白，
用 Pfam 数据库 ( http: / /pfam． sanger． ac． uk /) 和
SMAＲT 程序( http: / / smart． embl － heidelberg． de /)
检测是否具有典型的蛋白激酶结构域( protein ki-
nase domain)。为了对蓖麻 SnＲK2 蛋白激酶进行分
类，分别下载拟南芥(10 个)、玉米(11 个)、水稻(10
个)和高粱(10 个) 的 SnＲK2 蛋白序列，并参考
Kobayashi等的研究［13］，通过序列比对和系统进化
树的构建，将蓖麻 SnＲK2 蛋白激酶分成 3 类。
1． 2 SnＲK2 蛋白家族的系统进化，基因结构和蛋
白理化性质分析

为了详细地理解 SnＲK2 蛋白家族的系统进化，
利用 Clustal W软件对蓖麻、小桐子(Jatropha carcas
L． )、拟南芥(Arabidopsis thaliana)、水稻(Oryza sati-
ve)、玉米(Zea mays)、高粱(Sorghum bicolor)、江南
卷柏 ( Selaginella moellendorffii)、小立碗藓 ( Phy-
scomitrella patens ) 和 衣 藻 ( Chlamydomonas rein-
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hardtii)中的 SnＲK2 蛋白序列进行了比对，并以衣藻
的 SnＲK2 蛋白作为外类群，利用 MEGA5． 0 软件中
的邻接算法(Neighbor － Joining)构建了系统进化树，
其中 Bootstrap值设为 1 000 重复。利用 GSDS(Gene
Structure Display Server，http: / / gsds． cbi． pku． edu．
cn /)在线程序分析了蓖麻 SnＲK2 的基因结构，并用
MEME ( http: / /meme． sdsc． edu /meme /cgi － bin /
meme． cgi)在线分析软件对其蛋白序列进行了 motif
分析，参数设置为:最优宽度 6 ～ 200 个氨基酸残基，
任意数量的重复次数，最多预测 25 个 motif。利用
ExPaSy提供的在线 Protparam 软件(http: / /web． ex-
pasy． org /protparam /)进行氨基酸数目、分子量、理论
等电点、脂肪族氨基酸指数和蛋白质疏水性的分析。
1． 3 蓖麻 SnＲK2 基因的表达分析
蓖麻品种为淄博 306(由淄博农业科学研究院

提供)。将刚长出两片真叶的蓖麻幼苗的根浸入到
250mmol /L的 NaCl 或 100μmol /L 的 ABA 中，分别
采取处理 3h和 6h后的叶片作表达分析。另外一部

分蓖麻幼苗在 4℃低温下培养 3h和 6h，每个处理组
至少 3 次重复。对照组在自然条件下生长，设置 2
个对照组:对照 1(3h取样)和对照 2(6h 取样)。用
Transgene公司的 TＲIzol plant ＲNA抽提试剂盒提取
叶片总 ＲNA，利用 Nanodrop 测定 ＲNA 浓度和质量
并用琼脂糖凝胶电泳检测 ＲNA 质量。随后取 2μg
总 ＲNA 用 TaKaＲa 公司的 PrimescriptTM II1st strand
cDNA Synthesis Kit试剂盒进行反转录，引物序列见
表 1。用合成的 cDNA 作为模板进行 PCＲ 扩增，程
序为 94℃预变性 4min;94℃变性 30s，55℃退火 30s，
72℃延伸 35s，25 个循环;72℃延伸 7min。
另外，利用已公布的蓖麻表达谱数据

［27］，调查

了 SnＲK2 基因在不同组织包括叶、根、授粉后 20d
的种子(种子 1)、授粉后 35d 种子(种子 2)和授粉
后 40d的胚乳中的表达情况。同时调查离体培养的
蓖麻种子

［28］
和 ABA处理的种子间的 SnＲK2 基因的

表达变化。

表 1 ＲT － PCＲ引物序列
Table 1 Primers for ＲT － PCＲ

基因名称
Gene name

正向引物序列
Forward primer

反向引物序列
Ｒeverse primer

扩增长度
PCＲ product /bp

28725． m000317 ATTCGCTTCAAGGAGGTGGT CGGGTCCTCTTGATCTTCGA 438
29772． m000313 GCCTACATTGCACCAGAGG CCCATCTGCAGGTTTCCTTG 453
29908． m006067 TGCAGATGTTTGGTCTTGTGG GGCACACGAAATCACCACTT 450
29822． m003504 TTTGGAGTGGCAAGGCTAGT GTGATAGGACCTCAGGAGCA 475
29676． m001638 CCAGCTCCTCGGTTGAAGAT GCTCTGCATGGGTTGATCAG 459
29780． m001320 GACAGTGACAGGTACGAGCT GGCTGCCATCCAACAATGTA 406

Actin GAGCTTCGTGTTGCTCCTGAG TGGCCATCAGGAAGCTCATAG 461

表 2 蓖麻 SnＲK2 蛋白的理化性质分析
Table 2 Physical and chemical properties of castor bean SnＲK2 proteins

家族类群
Group

基因座位
Gene loci

编码氨基酸
Coded amino acids

不稳定系数
Instability index

分子量
MW/kD

等电点
pI
脂肪族氨基酸指数
Aliphatic index

蛋白质疏水性
Hydrophobicity

1 28725． m000317 357 48． 6 40． 872 4 5． 76 78． 66 － 0． 537

2
29772． m000313 313 40． 63 35． 624 5． 46 95． 59 － 0． 232
29908． m006067 338 37． 71 38． 289 7 5． 71 89． 64 － 0． 292
29822． m003504 336 42． 95 38． 056 4 5． 74 88． 21 － 0． 352

3
29676． m001638 362 37． 5 41． 058 8 4． 8 85． 88 － 0． 242
29780． m001320 363 40． 78 41． 092 6 4． 81 88． 9 － 0． 337

2 结果与分析
2． 1 蓖麻 SnＲK2 候选蛋白的鉴定
通过 BLASTP比对获得了 22 个候选蛋白，但通

过 Pfam和 SMAＲT蛋白结构域分析和系统进化树分
析，获得了 6 个蓖麻 SnＲK2 同源蛋白(表 2)。
2． 2 蓖麻 SnＲK2 蛋白的系统进化分析
图 1 表明，SnＲK2 蛋白具有明显的拓扑结构，且

在被子植物中被分成 3 个类群:Group 1、Group 2 和
Group 3，而苔藓植物(如小立碗藓)和蕨类植物(如

江南卷柏)的 SnＲK2 蛋白仅存在于 Group 3 中。衣
藻的 SnＲK2 蛋白单独聚在一支，明显区分于陆生植
物，且与 Group 3 有较近的进化关系。这些结果显
示出植物中的 SnＲK2 蛋白起源非常早，是一类古老
保守的基因，Group 3 成员可能是最早分化出现的。
另外，除 AtSnＲK2． 9 和 29822． m003504 之外，发现
SnＲK2蛋白在单子叶植物和双子叶植物间具有明显
的分化(图 1)，预示着 SnＲK2蛋白在单子叶植物和双
子叶植物中是独立进化的。根据系统进化树，蓖麻
Group 1中包含 1 个 SnＲK2 蛋白(28725． m000317)，
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Group 2 中 包 含 3 个 成 员 ( 29772． m000313、
29908． m006067和 29822． m003504)，Group 3 中包含
2 个成员(29676． m001638 和 29780． m001320)，且

蓖麻的 SnＲK2 蛋白和同科的小桐子在进化树上进
化关系很近。

注:不同颜色的分支代表不同的植物类群，蓝色代表藻类，黄色代表蕨类，紫色代表苔藓类，

红色代表双子叶植物，绿色代表单子叶植物。红色下划线标示蓖麻的 SnＲK2 蛋白
Note:Branchs in different color represent different plant groups (blue:alga; yellow:Pteridophyta; purple:moss;

red:dicotyledon; green:monocotyledon) ． Ｒed underlined:castor SnＲK2 proteins
图 1 蓖麻(Ｒc)、小桐子(Jcr)、拟南芥(At)、玉米(Zm)、水稻(Os)、高粱(Sb)、
小立碗藓(Pp)、江南卷柏(Sm)和莱茵衣藻(Cre)的 SnＲK2 蛋白激酶系统进化树

Fig． 1 Phylogenetic analysis of SnＲK2 from castor bean (Ｒc)，Jatropha curcas (Jcr)，
Arabidopsis thaliana (At)，maize (Zm)，rice (Os)，sorghum (Sb)，Physcomitrella patens (Pp)，

Selaginella moellendorffii (Sm) and Chlamydomonas reinhardtii (Cre)

2． 3 蓖麻 SnＲK2 家族的基因结构和蛋白理化性质
用软件预测了蓖麻 6 个 SnＲK2 基因的内含子

和外显子组成(图 2A)。除了 29772． m000313 基因
(包含 7 个外显子)之外，其余 5 个成员都含有 9 个
外显子，且外显子长度很保守，这与先前的报道一

致
［16］。motif分析结果显示(图 2B)蓖麻 SnＲK2 蛋
白共包含 13 个保守的 motif。其中的 1、3、4 和 5 分
布于所有的 SnＲK2 蛋白中。motif 1、3 和 5 分布在
蛋白激酶结构域，4 位于 C 端的结构域 I 中。另外，
在各 Group中存在着特异的 motif，如 motif 6 特异地
存在于 Group 3 中，而 motif 11 特异地存在于 Group
1 中。大部分 Group 2 和 Group 3 蛋白的 C末端(除
29822． m003504 之外)都含有 motif 7 和 motif 8，可
能与 ABA信号响应有关［6，13，15］。这些结果表明，在
进化过程中 SnＲK2 家族的基因结构和功能域是高
度保守的，说明该家族基因在植物生长发育过程中

起重要作用。但是，在不同的 Group 间存在特异的
motif，这可能是 SnＲK2 蛋白家族产生功能分化的部
分原因。

蓖麻 SnＲK2 蛋白理化性质的分析显示(表 2)，
蓖麻 SnＲK2 蛋白包含 313 到 363 个氨基酸残基，与
已报道物种如小立碗藓、江南卷柏、玉米、水稻、拟南
芥和高粱中 SnＲK2 蛋白的氨基酸数目相似(表 3)。
蓖麻 SnＲK2 蛋白的理论等电点均呈现酸性。对蛋
白亲 /疏水性进行预测，发现 6 个蛋白的 GＲAVY 值
都为负值，说明蓖麻的 SnＲK2 蛋白都是亲水蛋白，
只是亲水程度有所差异。除了蓖麻 29908． m006067
和 29676． m001638 蛋白属于稳定蛋白，其余 4 个均
为不稳定蛋白。
2． 4 蓖麻 SnＲK2 基因的表达分析
首先利用已报道的蓖麻基因表达谱数据调查了

SnＲK2 基因在不同组织中的表达情况。结果发现，
除了 2 个基因(29772． m000313 和 29822． m003504)
在种子 2 阶段未检测到表达以外，其余 SnＲK2 基因
在根、叶、种子 1、种子 2 和胚乳中均有表达，且没有
表现出明显的组织偏爱性(图 3C)。利用 ＲNA － seq
测序数据

［28］
分析了外源 ABA 对蓖麻离体种子

中 SnＲK2 基因表达的影响(图 3A)发现，Group 1 中
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注:A:蓖麻 SnＲK2 基因的内含子、外显子结构分析。框代表外显子，线条代表内含子。B:蓖麻 SnＲK2 蛋白的保守 motif组成分析
Note:A:Exon / intron structures of castor bean SnＲK2 genes． Exons and introns are represented by boxes and lines respectively．

B:Distribution of conserved motifs within amino acid sequences of each SnＲK2 protein
图 2 蓖麻 SnＲK2 基因家族的基因结构及 motif分析

Fig． 2 Structural features and distribution of conserved motifs within SnＲK2 family in castor bean

表 3 八种植物的 SnＲK2 家族蛋白
Table 3 Summary of SnＲK2 in 8 plant species

物种
Species

类群 1
Group 1

类群 2
Group 2

类群 3
Group 3

总数
Total

氨基酸数目
Number of amino acids

分类
Classification

小立碗藓 P． Patens［29］ 0 0 4 4 340 ～ 349 苔藓 Moss
江南卷柏 S． moellendorffi［29］ 0 0 6 6 334 ～ 360 蕨类 Pteridophyta
蓖麻 Castor 1 3 2 6 313 ～ 363 双子叶 Dicotyledon
小桐子 Jatropha 2 3 2 7 326 ～ 362 双子叶 Dicotyledon
拟南芥 Arabidopsis［15］ 5 2 3 10 339 ～ 369 双子叶 Dicotyledon
玉米 Maize［16］ 5 3 3 11 263 ～ 393 单子叶 Monocotyledon
水稻 Ｒice［13］ 5 2 3 10 295 ～ 371 单子叶 Monocotyledon
高粱 Sorghum［30］ 5 2 3 10 333 ～ 379 单子叶 Monocotyledon

注: A为 ＲNA高通量测序检测蓖麻离体培养种子［28］中 SnＲK2 基因在 10μmol /LABA处理下的表达情况。双星号代表差异极显著(P ＜ 0． 01)。
B为半定量 ＲT － PCＲ检测蓖麻幼苗叶片中 SnＲK2 基因在 100μmol /L ABA、冷(4℃ )和 250mmol /L NaCl处理下的表达情况;

CK1 和 CK2 分别代表 3h和 6h的对照叶片。C为蓖麻 SnＲK2 基因在叶、根、授粉后 20d的种子(种子 1)、授粉后 35d种子(种子 2)
和授粉后 40d的胚乳中的表达谱热图。将 DGE测序的数据用 log2 标准化后作图，有颜色的标尺代表的是 log2 标准化后的表达数据
Note:A:Expression of SnＲK2 genes in castor bean seeds［28］ cultured under 10μmol /L ABA treatment in vitro through high － throughput ＲNA
sequencing． Double asterisks denoted a highly significant difference from the wild type (P ＜ 0． 01 ) ． B:ＲT － PCＲ analysis of SnＲK2 genes

expression level in castor seedling leaf under ABA (100μmol /L)，NaCl (250mmol /L) and cold (4℃ ) treatments after 3h and 6h;
CK1 and CK2 indicated 3h and 6h control． C: Heatmap represented the expression profiles of castor bean SnＲK2 genes in leaf，root，

seed 1 (20d after pollination)，seed 2 (35d after pollination) and endosperm (40d after pollination) ． The geneted heatmap was based on
DGE expression data ( log2 normalized) ． Color scale ( representing log2 signal values) was on the top of heatmap

图 3 蓖麻 SnＲK2 基因的表达分析
Fig． 3 Expression analysis of castor bean SnＲK2 genes
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28725． m000317 基因在 10μmol /L ABA 处理后表达
下调;在 Group 3 中，外源 ABA 的处理导致了基因
29676． m001638 的上调，而基因 29780． m001320 却
表现出下调趋势;Group 2 的 3 个基因在外源 ABA
处理后都表现出显著上调的趋势，暗示着在蓖麻种

子中主要是 Group 2 家族成员响应外源 ABA信号。
此外，利用半定量 ＲT － PCＲ调查了蓖麻幼苗叶

片中 SnＲK2 家族基因在胁迫下的表达(图 3B)，结
果发现，该家族基因对 ABA、NaCl 和冷胁迫均有响
应。Group 2 中的基因 29908． m006067 被这 3 种胁
迫强烈激活，基因 29772． m000313 对 ABA和冷胁迫
有较强的响应。而 Group 3 和 Group 1 的基因对 3
种胁迫都只具有微弱的响应，暗示在蓖麻中 Group 2
的蛋白成员在抵御环境胁迫中发挥重要作用。

3 结论与讨论
SnＲK2 基因家族作为一类植物特有的 Ser /Thr

类蛋白激酶，在植物多种信号传导和抗逆过程中发

挥重要作用
［31］。本研究从蓖麻全基因组中鉴定了

6 个 SnＲK2 基因。与拟南芥(10 个)、玉米(11 个)、
水稻(10 个)以及高粱(10 个)相比，蓖麻的 SnＲK2
基因数目明显偏少。系统进化分析发现 SnＲK2 蛋
白激酶是一类非常古老和保守的蛋白，且在陆生植

物，尤其是被子植物中发生了明显分化。另外发现，
Group 3 可能是最早起源的 SnＲK2 蛋白，因为 Group
3 中的成员与苔藓类植物和蕨类植物有较近的进化
距离，可以明显看出 SnＲK2 蛋白从水生藻类到陆生
苔藓、蕨类到被子植物的进化趋势，这与已知的报道
一致
［6］。在被子植物中，SnＲK2 蛋白的数量发生了
明显的增加，形成了 3 个类群，且单双子叶之间是独
立进化的。这可能与被子植物的多倍化和基因的复
制有关

［16］。
大量研究表明，SnＲK2 蛋白激酶在植物正常生

长发育，响应 ABA信号、干旱、高盐、低温和 NaCl等
非生物胁迫中起重要作用

［1，6，13，15 ～ 18］。本研究发现
蓖麻 SnＲK2 基因在各个组织中都有所表达，与前人
研究结果一致

［10］，说明 SnＲK2 蛋白激酶在植物各
个组织的正常发育与生长方面也是必要的。外源
ABA处理蓖麻种子和幼苗叶片得到非常类似的结
果，即 Group 2 蛋白成员的强烈诱导表达，强烈暗示
着 Group 2 蛋白成员参与了响应外源 ABA信号传导
过程。这与拟南芥中的报道不同，在拟南芥中
Group 2 只是微弱响应 ABA 信号，而 Group 3 受到
ABA的强烈激活［6，15］。而在玉米中，SnＲK2 家族的
三个类群中，都有基因被 ABA 处理激活［16］。在水

稻中，受 ABA 诱导的三个基因来源于 Group 1 和
Group 2［13］。因此，可以看出在不同物种中响应
ABA的类群是不同的，因物种而异。此外，蓖麻的
所有 SnＲK2 基因都对 NaCl 和冷胁迫具有一定程度
的响应，其中，Group 2 类群中的 29908． m006067 基
因被 NaCl和冷胁迫强烈激活，29772． m000313 基因
对冷胁迫也有较强的响应，暗示着它们在逆境胁迫

中发挥着重要功能。而 Group 3 和 Group 1 的基因
对 ABA、NaCl和冷胁迫都只具有微弱的响应。通过
对蓖麻 SnＲK2 蛋白 motif 的进一步分析发现，各个
类群间存在一些特异的 motif，这可能是导致不同类
群在响应胁迫过程中表现出差异的潜在原因，需要

进一步的研究。
蓖麻在贫瘠的边际土地上生长，种植蓖麻符合

我国现阶段发展生物质能源的战略需求
［22］。本研

究鉴定了对蓖麻抗逆境胁迫紧密相关的 SnＲK2 家
族，详细分析了系统发生、功能以及在逆境胁迫中的
表达，为进一步探索蓖麻 SnＲK2 基因家族的生物学
功能提供了数据，为了解蓖麻抵御胁迫的分子机制

以及蓖麻分子育种提供了重要的理论基础。
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