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摘 要 SWI/SNF染色质重塑因子在植物的生长发育及逆境应答过程中起重要作用。本研究首先通过序列

比对,从谷子基因组中鉴定出6个候选SiSWI3基因,分别命名为
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2、
 

SiSWI3D1 和
 

SiSWI3D2。然后对上述基因的结构、编码蛋白、启动子元件、亚细胞定位等进行生物信息学分析

和预测,结果表明:SiSWI3蛋白都含有SANT
 

Motif,且亚细胞定位预测显示SiSWI3成员主要被定位在细胞

核中;
 

SiSWI3 基因启动子区域含有大量与光响应、激素类应答、逆境应答、代谢调控等相关的顺式作用元件。

最后采用实时荧光定量PCR(qRT-PCR)检测这些基因在谷子苗期盐胁迫和干旱胁迫下的表达量变化,检测

结果表明:SiSWI3基因受盐和干旱不同程度的诱导,说明SiSWI3基因参与谷子苗期盐胁迫和干旱胁迫应答。

本研究所得结论为进一步探究SiSWI3染色质重塑因子在抗逆作物谷子的逆境响应中的功能和机制奠定了

基础。
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  谷子(Setaria
 

italica
 

L.)是起源于中国的重

要粮食作物,具有生育周期短、植株矮小、单穗结

实率高、基因组小等特点,被认为是禾本科黍亚科

C4模式植物,适合实验室内功能基因的研究[1]。
谷子抗盐抗干旱能力较强,能够在边际土地上种

植,同时籽粒营养丰富,富含多种氨基酸,长期以

来,谷子作为北方重要的制米作物,是养育华夏民

族的哺育作物[2-4]。
染色质重塑是指在基因组DNA序列不改变

的前提下,基因表达发生可遗传的现象[5]。根据

传统的 分 类 方 法,将 染 色 质 重 塑 复 体 划 分 为

SWI/SNF (SWItching/Sucrose
 

non-Fermen-
ting)、ISWI(imitation

 

SWI)、CHD(Chromotin
 

organization
 

modifier,
 

Helicase,
 

and
 

DNA-bind-
ing

 

Domains)和INO80(INOsitol
 

requiring
 

80)4
种类型[6-7]。SWI/SNF家族染色质重塑复体由核

心酶、SWI3亚基及其他附属亚基组成[8-9]。SWI3
染色质重塑组分在植物生长发育过程中起重要作

用:SWI3A和SWI3B参与拟南芥叶片和胚胎的

发育[8,10];SWI3B在 ABA信号通路中作为正调

节子,抑 制 种 子 的 萌 发 和 生 长[11];SWI3C 和

SWI3D参与叶片和花器官的形态建成及雌蕊发

育[8,12];SWI3D同源蛋白ZmCHB101参与玉米

叶片 和 穗 轴 发 育[13]。目 前,染 色 质 重 塑 组 分

SWI3成员在谷子生长发育和逆境胁迫响应中的

具体功能尚不清楚。
近年来,关于谷子抗逆的研究相继被报道。

在盐胁迫条件下,转录因子
 

SiANT1 的表达受高

盐胁迫诱导[14];在拟南芥中,异源表达
 

SibZIP42
和

 

SiREM6 也表现出抗盐表型[15-16];在谷子中,转
录因子

 

SiNF-YA1 和
 

SiNF-YB8 均与抗盐和抗旱

相关[17]。在干旱胁迫条件下,谷子自噬基因
 

Si-
ATG8a和LIM基因家族成员

 

SiWLIM2b 异源超

表达使得干旱处理条件下的转基因植株存活率高

于野 生 型[18-19],水 稻 中 超 表 达 谷 子 转 录 因 子
 

SiMYB56,转基因植株抗旱能力明显增强[20]。此

外,利用遗传转化验证基因功能的相关研究也陆

续被报道。Argonaute(AGO1)属于 AGO 蛋白

家族,通过招募小RNAs调节植物生长发育,其
在谷子中的缺失突变体

 

siago1b 表现为叶片变窄

变卷、花序变小、种子结实率降低且突变体经干旱



处理后,比野生型更容易萎蔫,这表明
 

SiAGO1b
在抗旱中发挥功能[21]。在谷子抗旱机制上阐述

比较清楚的是ABA依赖的信号通路,其中ABA
响应元件结合型转录因子SiAREB 可以结合到

SiARDP (ABA-responsive
 

DRE-binding
 

pro-
tein)基因启动子区域,SiARDP 超表达提高谷子

的抗旱性[22];SiARDP 又可以结合到SiASR4
 

(ASR:abscisic
 

acid-,stress-,and
 

ripening-in-
duced)和脂质转移蛋白SiLTP 基因启动子区

域,这两个靶基因超表达后谷子抗旱能力均提

高[23-24]。目前,谷子基因组测序已经完成[25-26],
而谷子中ATP依赖的染色质重塑复合体成员在

盐和干旱胁迫下的响应变化情况还没有详细的阐

述。因此,探究SWI3染色质重塑组分的分子机

制及其在谷子对盐和干旱逆境胁迫响应中的作

用,不仅具有重要理论意义,还对农业的生产实践

有重要指导意义。
本研究首先利用生物信息学分析方法,从谷

子基因组中鉴定出与拟南芥同源的染色质重塑组

分SWI3家族成员,明确该家族基因的结构特征,
然后通过实时荧光定量PCR技术分析该家族成

员在盐和干旱胁迫下的表达变化情况。本研究结

果为探究染色质重塑因子SWI3家族在谷子盐和

干旱应答过程中的机制奠定基础,并为谷子种质

资源的改良提供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

选用‘豫谷1号’为试验材料,种子由河北民

族师范学院生物与食品科学学院分子实验室提

供。在玻璃平皿中放一张滤纸,浸湿,把‘豫谷1
号’种子洒在滤纸上,然后将玻璃平皿放在光培养

箱内进行种子萌发,光照周期16
 

h光照/8
 

h黑

暗,萌发温度(25±2)
  

℃,湿度60%。

1.2 试验设计

待谷子根的长度达到1~2
 

cm后移到水培盒

中,培养箱光周期设置16
 

h光照/8
 

h黑暗,温度

25
 

℃±2
 

℃,湿度60%,用 Hogland培养液继续

培养至三叶一心期。分别采用150
 

mmol/L、200
 

mmol/L、250
 

mmol/L
 

NaCl溶液进行盐胁迫处

理,10%、15%、20%
 

PEG-6000进行模拟干旱处

理,在处理的0、2、6和12
 

h节点取样,设置3次

生物学重复。取样后立即将全苗置于液氮中,冷
却后置于-80

 

℃保存,准备提取RNA。

1.3 试验试剂

试验所用RNA提取试剂盒RNA-easy
 

Isola-
tion

 

Reagent、去基因组反转录试剂盒Hiscript
 

Ⅲ
RT

 

SuperMix
 

for
 

qPCR
 

(+gDNA
 

wiper)和Re-
al-time

 

PCR所用到的ChamQ
 

Universal
 

SYBR
 

qPCR
 

Master
 

Mix均购自南京诺唯赞生物科技有

限公司,引物由上海生工生物有限公司合成,其他

常规试剂购自生工生物有限公司。

1.4 基因的鉴定及生物信息学分析

通过将本研究获得谷子基因序列与已知的拟

南芥和水稻SWI3家族成员基因序列在Phyto-
zome(https://phytozome-next.jgi.doe.gov/)网
站上进行BlastP比对,获得具有完整阅读框的谷

子同源序列,从中得到谷子中SWI3家族成员信

息,并在Phytozome网站获得各基因检索号、基
因组序列长度、CDS长度、内含子个数和氨基酸

数目等信息。

1.5 RNA提取

RNA提取按照试剂盒说明书进行操作。所

用引物由OMIGA
 

2.0设计,引物序列信息见表1。
表1 本研究中所用引物

Table
 

1 Primers
 

used
 

in
 

this
 

study

基因Gene 上游引物(5'→3') Forward
 

primer
 

下游引物(5'→3') Reverse
 

primer
  

SiSWI3A CGAGGAGTGCAATGATGAGAAGT ACTGGAAGCATGGTTGTCCAC
 

SiSWI3B GCGAAAGAGAAGAGGGAAGA CACAGAGACTTATATCCGCCTTATC
 

SiSWI3C1 ATCTGCTTATTCCGGCGACA GGGTGCACACATACAAGGAC
 

SiSWI3C2 GACTTGTCACAAGCACACCTG CTGTTGTCTCCTCCTTGATTAGTG
 

SiSWI3D1 GGATAAGAGTGCAACCGACAA TTGAAGATGAATCATCACGAGC

GAPDH GGATTTGGTTTCCACTGACTTC CTACTGGGTCTTGAACATGTGG

1.6 反转录和Real-time
 

PCR分析
 

反转录过程按试剂盒说明书进行,每个样品

先去除基因组DNA,反应体系16
 

μL:4×g
 

DNA
 

wiper
 

Mix
 

4
 

μL,模板RNA
 

500
 

ng,RNase-Free
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H2O补齐至16
 

μL,42
 

℃
 

反应2
 

min后,再加入

5×HiScript
 

III
 

qRT
 

SuperMix
 

4
 

μL组成反转录

体系的20
 

μL,反应条件37
 

℃,15
 

min,85
 

℃
 

5
 

s。
反转录合成的cDNA 均一化后作为 Real-time

 

PCR的模板。以谷子GADPH 为内参基因。定

量反应体系为10
  

μL
 

2×SYBR
 

qPCR
 

Master
 

Mix,0.4
 

μL上游引物(10
 

μmol/L),0.4
 

μL下游

引物(10
 

μmol/L),cDNA模板2
 

μL,无菌水7.2
 

μL。反应程序:95
 

℃
 

30
 

s;95
 

℃
 

10
 

s,60
 

℃
 

30
 

s,

40个循环。每个处理3个重复,采用2-△△Ct 计

算目的基因的相对表达量,采用Prism
 

5.0进行

数据的统计分析。

2 结果与分析

2.1 
 

SiSWI3 基因基本信息及结构分析
 

通过序列分析和比对,在谷子中鉴定得到

SWI3染色重塑组分,包括6个成员,分别命名为
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2、
 

SiSWI3D1 和
 

SiSWI3D2。各成员的理化性质及

基因的基本信息如表2所示,基因长度为4
 

056~

8
 

241
 

bp,CDS长度为1
 

494~2
 

748
 

bp,氨基酸数

目497~915,成员的分子质量为54
 

169.96~
 

 

99
 

805.16
 

u,蛋白质等电点为4.94~
  

6.50。此

外,
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2、
 

SiSWI3D1、
 

SiSWI3D2 分别含有6、5、8、8、7、6个

内含子(图1)。

2.2 SiSWI3蛋白结构和亚细胞定位分析

使用 SMART(http://smart.embl-heidel-
berg.de/smart/set_mode.cgi? NORMAL=1)
在线分析工具对谷子SiSWI3家族成员蛋白结构

进行预测,结果表明,6个成员都存在比较保守的

SANT结构域,该结构为 DNA 结合域。此外,
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3D1、SiSWI3D2 还存在 ZnF_

ZZ结构域(图2)。利用Softberry(http://www.
softberry.com/)网页在线工具预测SiSWI3家族

成员蛋白亚细胞定位发现,谷子SWI3在细胞核

中的定位结果积分值远高于在其他组织中定位积

分值,在细胞质、内质网膜、高尔基体积分值为零,
因此谷子SWI3蛋白可能主要在细胞核中表达

(表3)。
表2 预测谷子中以SWI3 基因参数

Table
 

2 Parameters
 

of
 

predicted
 

foxtail
 

millet
  

SWI3
 

genes

基因
Gene

基因ID
Gene

 

ID

基因长度/bp
Full

 

length

CDS序列长度/bp
Length

 

of
 

CDS

氨基酸数
Number

 

of
 

amino
 

acid

等电点
Isoelectric

 

point

分子质量/u
Molecular

 

mass

内含子数
Intro

 

number
 

SiSWI3A Seita.7G138800 4
 

056 1
 

695 564 6.22 62
 

159.92 6
 

SiSWI3B Seita.1G051900 4
 

075 1
 

494 497 5.81 54
 

169.96 5
 

SiSWI3C1 Seita.8G060100 5
 

450 2
 

361 786 6.08 85
 

139.45 8
 

SiSWI3C2 Seita.7G284300 7
 

668 2
 

343 780 6.50 83
 

738.54 8
 

SiSWI3D1 Seita.9G112600 5
 

951 2
 

748 915 4.94 99
 

271.73 7
 

SiSWI3D2 Seita.4G218000 8
 

214 2
 

742 914 5.18 99
 

805.16 6

黑色方框为外显子,灰色方框为UTR,灰色线条为内含子

Gray
 

boxes
 

indicate
 

UTR;
 

black
 

boxes
 

indicate
 

exon,
 

gray
 

lines
 

indicate
 

intron

图1 SiSWI3基因结构

Fig.1 Gene
 

structure
 

of
 

SiSWI3

2.3 
 

SiSWI3 基因系统进化树分析

为进一步了解谷子SWI3 基因家族谱系及其

功能特点、进化过程,对高粱、水稻、玉米、拟南芥、
谷子SWI3 基因共同构建系统进化树(图3)。根

据构建 的 系 统 进 化 树 将 其 分 为3大 类,谷 子

SWI3蛋白不均匀地分布在3大类当中。其中谷

子SiSWI3C1与SiSWI3C2亲缘关系最近,与其

他4个物种的SWI3聚为一大类,并且在这一大类

·14·1期 祁东梅等:谷子
  

SWI3 基因鉴定及其在盐和干旱胁迫下的表达分析



图2 SiSWI3蛋白预测结构域模式

Fig.2 Protein
 

domains
 

of
 

SiSWI3
 

members
表3 SiSWI3蛋白亚细胞定位预测

Table
 

3 Subcellular
 

localization
 

of
 

SiSWI3
   

based
 

on
 

bioinformatics
 

prediction

基因
Gene

细胞核
Nucleus

细胞质
Cytoplasmic

内质网膜
Endoplasm
retic

叶绿体
Chloroplast

液泡
Vacuolar

线粒体
Mitochondrial

质膜
Plasmame-
mbrane

胞外分泌
Extracellular

过氧化物体
Peroxisomal

高尔基体
Golgi

 

SiSWI3A 7.47 0 0 0.17 0.62 0.05 1.41 0.13 0.14 0
 

SiSWI3B 8.49 0 0 0.14 0.34 0.07 0.81 0.09 0.07 0
 

SiSWI3C1 7.32 0 0 0.20 0.64 0.16 1.33 0.21 0.14 0
 

SiSWI3C2 7.37 0 0 0.20 0.64 0.13 1.27 0.26 0.13 0
 

SiSWI3D1 7.53 0 0 0.17 0.64 0.02 1.38 0.12 0.14 0
 

SiSWI3D2 7.35 0 0 0.15 0.64 0.18 1.30 0.23 0.16 0

图3 不同物种SiSWI3蛋白的进化关系

Fig.3 Phylogenetic
 

relationships
 

of
 

SiSWI3
  

proteins
  

between
 

different
 

species
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中谷子SiSWI3A与玉米LOC100285161的亲缘

关系最近;SiSWI3D2与SiSWI3D1同属一大类,
且谷子SiSWI3D2与水稻LOCOs04g01970的亲

缘关系最近;谷子SiSWI3B与高粱LOC8082888
和玉米LOC100273414聚合在一起,说明它们亲

缘关系较近(同属禾本科C4植物),另一方面也

暗示它们的功能具有某些相似性。

2.4 
  

SiSWI3 基因启动子调控元件功能分析

利 用 PlantCARE(http://bioinformatics.
psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/)在 线

分析软件对上述SWI3染色质重塑成员的基因启

动子进行顺式作用元件预测,每个基因启动子选

取长度定为2.0
 

kb。结果如表4所示,各基因的

启动子区存在多个顺式作用原件,包括大量的光

响应元件、激素类响应元件(脱落酸、赤霉素、水杨

酸、茉莉酸甲酯、生长素)、逆境应答元件(干旱、低
温、逆境防御)、对基因转录起始起重要作用的

CAAT
 

box和TATA-box以及其他调控生长的

相关顺式作用元件,包括分生组织特异性表达、胚
乳特异性调控、生物钟调控、玉米蛋白代谢调控、
缺氧和厌氧诱导元件等。

表4 SiSWI3成员基因启动子顺式元件预测

Table
 

4 
 

Putative
   

cis-elements
 

in
 

promoter
 

of
 

SiSWI3
 

members
顺式元件

 

cis-element
典型序列

 

Typical
 

sequence
 

特性
 

Characteristic
基因

 

Gene

Box
 

4 ATTAAT 光响应Light
 

responsive SiSWI3A ,SiSWI3D1,SiSWI3D2

Box
 

II ACACGTAGA 光响应Light
 

responsive SiSWI3B,SiSWI3D2

GT1-motif GGTTAAT 光响应Light
 

responsive
 

SiSWI3A ,SiSWI3D1,SiSWI3D2

TCT-motif TCTTAC 光响应Light
 

responsive SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,SiSWI3D2

MRE AACCTAA 光响应Light
 

responsive
 

SiSWI3B

G-Box CACGTG 光响应Light
 

responsive
 SiSWI3A ,

 

SiSWI3B ,
 

SiSWI3C1,
 

SiSWI3C2,
 

SiSWI3D1,
 

SiSWI3D2
Sp1 GGGCGG 光响应Light

 

responsive
 

SiSWI3A ,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1

I-box gGATAAGGTG 光响应Light
 

responsive SiSWI3B,SiSWI3D1,SiSWI3D2

ACE GACACGTATG 光响应Light
 

responsive SiSWI3SiSWI3C1,SiSWI3C2

GATA-motif GATAGGA/AAGGATAAGG 光响应Light
 

responsive SiSWI3C1,SiSWI3C2

TCT-motif TCTTAC 光响应Light
 

responsive SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,SiSWI3D2

chs-CMA2a/1a TCACTTGA/TTACTTAA 光响应Light
 

responsive
 

SiSWI3,SiSWI3C1,SiSWI3C2/SiSWI3D1

LAMP-element CTTTATCA 光响应Light
 

responsive SiSWI3D2

ABRE ACGTG/CACGTG/GA-
CACGTGGC 脱落酸响应Abscisic

 

acid
 

responsive
 SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,
SiSWI3D2

CGTCA-motif CGTCA 茉莉酸甲酯响应 Meja-responsive SiSWI3A ,SiSWI3BSiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1

TGACG-motif TGACG 茉莉酸甲酯响应 Meja-responsive SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1

P-box CCTTTTG 赤霉素响应Gibberellin-responsive SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D2

TATC-box TATCCCA 赤霉素响应Gibberellin-responsive SiSWI3C1,SiSWI3C2

GARE-motif TCTGTTG 赤霉素响应Gibberellin-responsive SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3D1

TGA-element AACGAC 生长素响应Auxin-responsive
 

SiSWI3A ,SiSWI3B

AuxRR-core GGTCCAT 生长素响应Auxin
 

responsive SiSWI3D2

TCA-element CCATCTTTTT 水杨酸响应Salicylic
 

acid
 

responsive SiSWI3D2

ARE AAACCA 厌氧响应Anaerobic
 

induction SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,
SiSWI3D2

A-box CCGTCC - SiSWI3A ,SiSWI3B

CAAT-box CAAAT - SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,
SiSWI3D2

GC-motif CCCCCG 缺氧特异性诱导Anoxic
 

specific
 

induc-
ibility SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3D1

LTR CCGAAA 低温响应Low-temperature
 

responsive SiSWI3A ,SiSWI3C1,SiSWI3C2

TATA-box TATA/TATAA/TATAAAT/
TATAAA -

      SiSWI3A ,SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,
SiSWI3D2

TC-rich
 

repeats ATTCTCTAAC 防御反应Defense
 

and
 

stress
 

responsive SiSWI3C1,SiSWI3C2

O2-site GATGATGTGG 玉米蛋白代谢调控
Zein

 

metabolism
 

regulation SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,SiSWI3D2

MBS CAACTG 干旱响应Drought-inducibility SiSWI3B,SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,SiSWI3D2

CAT-box GCCACT 分生组织响应 Meristem
 

expression SiSWI3C1,SiSWI3C2

GCN4_motif TGAGTCA 胚乳发育响应Endosperm
 

expression SiSWI3C1,SiSWI3C2

circadian CAAAGATATC 昼夜节律Circadian
 

control SiSWI3C1,SiSWI3C2

2.5 
 

SiSWI3 基因在苗期盐胁迫下表达分析
 

为探究SiSWI3基因成员是否响应盐胁迫,
对‘豫谷1号’的幼苗进行盐胁迫处理,然后通过

实时荧光定量PCR对SiSWI3基因的表达量变化

情况 进 行 分 析,结 果 如 图 4 所 示。在 150
  

 

mmol/L
 

NaCl胁 迫 条 件 下,
 

SiSWI3A 在 处 理
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12
 

h后表达量明显增加,
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3D1
在 处 理 6

 

h 后 表 达 量 明 显 增 加,
 

SiSWI3B 、
 

SiSWI3C2 表 达 量 没 有 明 显 变 化。在 200
  

 

mmol/L
 

NaCl处理胁迫条件下,基因表达出现受

抑制的情况,主要表现为:
 

SiSWI3A 在处理2
 

h
后表达量明显降低,在12

 

h后又增加;
 

SiSWI3B
在处理2

 

h和6
 

h后表达量都降低,在12
 

h后又

明显增加;
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2 在处理2
 

h和
 

 

6
 

h后表达量都明显降低;
 

SiSWI3D1 表达量没有

明显变化。在250
 

mmol/L
 

NaCl处理胁迫条件

下,
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2、表达量没

有明显变化,
 

SiSWI3B 在处理6
 

h后表达量明显

增加,
 

SiSWI3D1 在处理2
 

h和12
 

h表达量明显

增加。上述结果表明,SiSWI3家族基因的表达受

盐胁迫的诱导,该家族成员参与了盐胁迫的响应。

不同小写字母代表不同处理间基因表达水平差异显著(P<0.05)
 

Different
 

lowercase
 

letters
 

indicate
 

significant
 

differences
 

of
 

gene
 

expression
 

levels
 

under
 

different
 

treatments(P<0.05)

图4 盐胁迫条件下SiSWI3基因的相对表达量

Fig.4 Relative
 

expression
 

of
  

SiSWI3
 

under
 

salt
 

stress

2.6 SiSWI3基因在苗期干旱胁迫下表达分析
 

为探究SiSWI3基因成员是否响应干旱胁迫,
对‘豫谷1号’的幼苗进行模拟干旱处理后通过实

时荧光定量PCR对SiSWI3基因的表达情况进行

分析,结果如图5所示。由图5可知,在10%
 

PEG-6000处理条件下,
 

SiSWI3A 和
 

SiSWI3B 经

胁迫处理6
 

h后基因表达量升高,但
 

SiSWI3C1 和
 

SiSWI3C2 表达量降低。在15%
 

PEG-6000处理

条件下,
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 与
 

SiSWI3C2 表达

量没有明显变化,
 

SiSWI3C1 的表达量随着时间

增加呈现先增加后降低的趋势,但差异并不显著;
 

SiSWI3D1 的表达量在处理后2
 

h升高、6
 

h降

低,表明基因受干旱诱导后其表达又受到抑制。
在20%

 

PEG-6000处理条件下,
 

SiSWI3A 在干旱

处 理 6
 

h 后 基 因 表 达 量 升 高,
 

SiSWI3B 与

 

SiSWI3C1 表达量没有明显变化,
 

SiSWI3C2 的表

达量 有 上 升 的 趋 势,但 是 差 异 并 不 显 著,
 

SiSWI3D1 的表达量在干旱处理2
 

h后降低。上

述结果表明,SiSWI3家族成员在不同程度上受到

干旱胁迫的诱导,暗示其参与了谷子苗期干旱胁

迫响应并在谷子苗期干旱响应通路中发挥重要
 

 

作用。

3 结论与讨论

本研究通过比对分析在谷子基因组中得到6
个SWI3基因,并对6个基因生物信息学特征进

行了系统的预测和分析。预测结果显示,SiSWI3
家族成员的亚细胞定位主要位于细胞核,因为该

家族属于染色质重塑组分,其功能的发挥离不开

染色质,而染色质作为遗传物质的主要载体就存
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图5 干旱胁迫下SiSWI3基因的相对表达量

Fig.5 Relative
 

expression
 

of
  

SiSWI3
 

under
 

drought
 

conditions
 

在于细胞核中,因此SiSWI3成员的性状和参数

非常接近。系统进化树表明,谷子成员与玉米、水
稻、高粱亲缘关系较近,与拟南芥相对较远。顺式

元件分析表明,在SiSWI3基因启动子区域含有很

多顺式作用元件,包括光周期响应元件、激素响应

元件、生长代谢调控元件、逆境胁迫响应元件等,
这些元件的存在暗示着这些基因很可能参与到相

应的信号通路调控过程中[27],例如 ABA在非生

物胁迫(干旱、盐、高温、低温等)响应中发挥重要

作用,在逆境胁迫条件下,植物体内ABA水平升

高[28-30],因此推测SiSWI3基因很可能参与植物

对非生物逆境胁迫的响应过程。

Real-time
 

PCR检测结果表明,5个SiSWI3
基因在两种处理下呈现不同程度的差异性表达,
这暗示着谷子SiSWI3基因参与了植物苗期盐胁

迫和干旱胁迫的响应过程。结果显示,SiSWI3家

族基因在每个盐浓度中均有基因呈现差异性表达

变 化,在 150
 

mmol/L 盐 胁 迫 下,
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3D1 均表现为受盐诱导表达量

在不同时间点上调;在200
 

mmol/L盐胁迫下,
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 、
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2 的表

达量呈现先降低又增加的趋势;在250
 

mmol/L
盐胁迫下,

 

SiSWI3B 和
 

SiSWI3D1 表现为受盐诱

导表达量增加。可见随着盐浓度增加,基因的响

应程度发生变化,响应的基因在各梯度也有所不

同,推测原因一是各基因家族成员的表达模式可

能不尽相同;二是基因的表达调控非常复杂,植物

体内外两方面因素都能对基因表达产生影响,使
不同浓度下基因调控通路有差异而导致各基因的

响应模式不同。
与盐胁迫下SiSWI3基因的表达模式相比,干

旱胁迫下该家族基因的表达情况相对简单。在
 

SiSWI3A 、
 

SiSWI3B 干旱胁迫诱导试验中,10%
 

PEG-6000的浓度下处理6
 

h,二者表达量均增

加,并且
 

SiSWI3A 在20%
 

PEG-6000处理6
 

h时

表达量也增加,并呈现显著性差异;
 

SiSWI3C1、
 

SiSWI3C2 在10%
 

PEG-6000的浓度下处理12
 

h
后表达量下降;

 

SiSWI3D1 在10%
 

PEG-6000处

理时表达量没有明显变化,在15%和20%
 

PEG-
6000处理时分别呈现出先增加后降低以及先降

低后增加的趋势。这5个基因在干旱胁迫下的3
种表达情况说明SiSWI3家族基因的表达模式不

相同。此外,
 

SiSWI3D1 在不同浓度PEG-6000下

的表达量变化可能是由于外界条件诱导下内源激素

或者信号通路调节机制不同。
综上所述,研究初步表明谷子SiSWI3基因受
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盐和干旱胁迫的诱导,可能参与谷子对逆境胁迫

的应答过程,虽然这些结论与分析还需要进一步

证实,但为探究染色质重塑因子SiSWI3成员在

非生物逆境下的表达特性提供了线索,为进一步

阐明
 

SiSWI3 基因在谷子逆境应答中的功能和机

制提供了试验依据。
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Identification
 

of
  

SWI3
 

Genes
 

from
 

Foxtail
 

Millet
 

(Setaria
 

italica
  

L.)
 

and
 

Its
 

Expression
 

Analysis
 

under
 

Salt
 

and
 

Drought
 

Stresses
 

QI
 

Dongmei1,SHI
 

Shenkui1,WANG
 

Yufang1,ZHAO
 

Hongtao2,
CUI

 

Sujuan2
 

and
  

WANG
 

Chunfang1

(1.College
 

of
 

Biological
 

and
 

Food
 

Science,Hebei
 

Normal
 

University
 

for
 

Nationalities,Chengde
  

Hebei 067000,China;
 

2.
 

College
 

of
 

Life
 

Science,Hebei
 

Normal
 

University,Shijiazhuang 050024,China)

Abstract SWI/SNF
 

chromatin
 

remodeling
 

factors
 

play
 

important
 

rolesin
 

plant
 

development
 

and
 

stress
 

response.
 

In
 

this
 

study,six
 

candidate
 

SWI3
 

genes
 

were
 

identified,namely
 

SiSWI3A ,SiSWI3B,
SiSWI3C1,SiSWI3C2,SiSWI3D1,SiSWI3D2

 

from
 

foxtail
 

millet
 

(Setaria
 

italica
 

L.)
 

genome
 

through
 

sequence
 

alignment.Bioinformatics
 

methods
 

were
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

gene
 

structure,protein,promoter
 

sequence,and
 

subcellular
 

localization.The
 

result
 

showed
 

that
 

all
 

six
 

genes
 

contained
 

the
 

conserved
 

characteristic
 

domains
 

of
 

SANT
 

Motif,besides
 

subcellular
 

localization
 

predictions
 

showed
 

that
 

SiSWI3
 

members
 

were
 

mainly
 

localized
 

in
 

nucleus.
 

cis-elements
 

analysis
 

revealed
 

that
 

light,hormonal,stress,

metabolism
 

regulation
 

and
 

other
 

related
 

cis-elements
 

were
 

presented
 

in
 

the
 

promoter
 

region
 

of
 

the
 

SiSWI3
 

genes.
 

Real-time
 

quantitative
 

PCR
 

(qRT-PCR)
 

was
 

used
 

to
 

detect
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

SiSWI3
 

genes
 

under
 

different
 

stresses
 

at
 

seedling
 

stage,including
 

salt
 

and
 

drought
 

stress
 

at
 

last.
 

Stress
 

expression
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

SiSWI3
 

genes
 

were
 

induced
 

under
 

the
 

salt
 

and
 

drought
 

stresses,indicating
 

that
 

five
 

SiSWI3
 

genes
 

involved
 

in
 

salt
 

and
 

drought
 

stress
 

re-
sponse

 

at
 

the
 

seedling
 

stage.
 

This
 

study
 

lays
 

a
 

foundation
 

for
 

further
 

research
 

on
 

the
 

function
 

and
 

mechanisms
 

of
 

SiSWI3
 

chromatin
 

remodeling
 

factors
 

in
 

the
 

stress
 

response
 

of
 

millet.
 

Key
 

words Foxtail
 

millet;
 

Chromatin
 

remodeling;
 

SiSWI3
 

gene;
 

Salt
 

stress;
 

Drought
 

stress
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