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摘 要： GlyI（glyoxalase Ⅰ）基因负责调控乙二醛酶 I的表达，相关研究表明乙二醛酶 I在植物抵抗逆境胁迫中发挥重要

作用。为了鉴定番茄GlyI基因家族，初步探究SlGlyI基因的生物学功能，本研究基于拟南芥、烟草、马铃薯GlyI基因，在

番茄（Solanum lycopersicum L.）中筛选出8个GlyI基因。根据它们在染色体上的位置，命名为SlGlyI-1到SlGlyI-8，并对

其理化性质和组织表达模式等方面进行了系统分析，明确了番茄响应盐胁迫过程中GlyI基因表达模式。结果表明：

1）共线性分析显示拟南芥和番茄GlyI基因家族间存在4对基因共线性关系；2）对番茄、拟南芥、马铃薯GlyI蛋白构建系

统进化树，依据拟南芥的分类情况将SlGlyI基因家族分为3个亚族；3）SlGlyI基因家族的保守结构域包括VOC-like结

构域和PLN02367 superfamily结构域；4）在SlGlyI基因家族的启动子区域发现了27个与激素响应、光响应、生长发育和

逆境响应等相关的顺式作用元件；5）组织表达模式分析显示，SlGlyI基因家族成员在根、茎、叶中皆有表达，除SlGlyI-4

外其余均在叶中表达量最多；6）在盐胁迫下，SlGlyI-1、SlGlyI-2、SlGlyI-4、SlGlyI-5、SlGlyI-8基因表达上调；SlGlyI-3和

SlGlyI-7基因表达下调；SlGlyI-6基因表达不受影响。综上，探究番茄SlGlyI基因家族的生物学功能，可为SlGlyI的功能

和分子机理研究提供理论基础。
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Abstract: GlyI (glyoxalase Ⅰ) gene is responsible for regulating the expression of glyoxalase I. Related studies have shown 

that glyoxalase I plays an important role in plant resistance to stress. In order to identify the GlyI gene family in tomato and 

preliminarily explore the biological functions of SlGlyI genes, this paper screened eight GlyI genes in tomato (Solanum 

lycopersicum L.) based on the GlyI genes of Arabidopsis, tobacco and potato. They are named SlGlyI-1 to SlGlyI-8 according 

to their location on the chromosome, and their physicochemical properties and tissue expression patterns are systematically 

analyzed, clarifying the expression pattern of GlyI genes in tomato during salt stress response. The results indicate that: 

1) Collinearity analysis reveals four pairs of collinearity relationships between the GlyI gene families of Arabidopsis and 

tomato; 2) A phylogenetic tree is constructed for GlyI proteins from tomato, Arabidopsis, and potato, and the SlGlyI gene 

family is classified into three subfamilies based on the classification in Arabidopsis; 3) The conserved domains of SlGlyI 

gene family include VOC-like domain and PLN02367 superfamily domain; 4) In the promoter region of the SlGlyI gene 

family, 27 cis-acting elements related to hormone response, light response, growth and development, and stress response are 

found; 5) Expression pattern analysis showed that SlGlyI gene family members are expressed in roots, stems, and leaves, 

with the highest expression in leaves except SlGlyI-4. 6) Under salt stress, the expression of SlGlyI-1, SlGlyI-2, SlGlyI-4, 

SlGlyI-5 and SlGlyI-8 genes is up-regulated; SlGlyI-3 and SlGlyI-7 are down-regulated; SlGlyI-6 gene expression remains 

unaffected. In summary, exploring the biological functions of the SlGlyI gene family in tomato provides a theoretical basis 

for studying the functional and molecular mechanism of SlGlyI.
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番茄（Solanum lycopersicum L.）隶属于茄科

番茄属，是以浆果为产品的一年或多年生草本植

物［1］。番茄起源于南美洲，自明时传入我国，在

世界内广泛栽培，是世界上消费量最大的蔬菜作
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物之一［2］。番茄不仅在我国拥有广泛的栽培面

积，还具有强大的环境适应能力，巨大的消费市

场和可观的经济效益［3］。伴随着我国设施农业

的迅猛发展，土壤盐渍化问题严重影响了我国农

业的可持续发展。番茄是盐分中度敏感植物，随

着我国番茄种植面积不断扩大，其受盐胁迫的影

响也越来越大［4］。

盐胁迫是严重影响农业生产与生态环境的

一种非生物胁迫。在盐胁迫条件下，高 pH值和

高浓度Na+的根际环境导致了植物对水分和养分

吸收困难，使得番茄植株发生氧化胁迫、渗透胁

迫、离子毒害和养分亏缺等，还会刺激番茄体内

发生蛋白质降解、脂质过氧化、膜损伤、光合损伤

等过程，影响番茄种子萌发、植株长势和根系发

育，严重影响了番茄的生长发育，最终导致产量

降低，商品性变差，影响经济效益［5-8］。

非生物胁迫环境导致植物产生过氧化物和

甲基乙二醛（Methylglyoxal， MG）等醛酮类有害

物质，这些有害物质对植物的生理代谢、生长发

育及产量形成等过程造成不良影响［9］。乙二醛

酶系统可以清除过量的 MG、促进谷胱甘肽

（Glutathione， GSH）合成，从而避免植物在非生

物胁迫中发生氧化应激［10］。其中乙二醛酶 I调

控着整个MG解毒过程的速率，是这个过程的限

速酶，其活性高低直接影响MG的浓度［11］。乙二

醛酶在植物的胁迫防御机制中具有关键作用，研

究表明，乙二醛酶 I能够有效缓解氧化损伤并维

持细胞稳态，因而被视为评估植物抗逆能力的潜

在生物标志物［12］。

董伟研究发现，ZmGLYI-8过表达的拟南芥

植株通过提高抗氧化酶活性，提高了自身对干旱

和高盐胁迫的抵抗力［13］。 Liu 等发现水稻

OsGLYI3在盐胁迫下表达显著上调［14］。Batth等

发现，在盐胁迫条件下，AtGLYI2过表达的拟南

芥植株表现出更好的生长速度，同时保持较低的

MG水平，表明GLYI是负责MG解毒和盐胁迫

耐受的主要酶［15］。Rajwanshi等发现乙二醛酶 I

基因过表达的芥菜植株对盐、重金属、干旱的抗

逆性强于野生型植株［16］。Singla-Pareek 发现

OsGLYⅡ-3过表达的烟草植株显著提高了自身抗

盐能力［17］。Yan等发现 BnGLYI3过表达通过提

高GLYI的活性和超氧化物歧化酶活性，提高了

油菜抗冷能力［18］。Mohanan 等发现 EaGlyIII 过

表达的甘蔗转基因植株具有耐盐性和耐旱性［19］。

为探究SlGlyI基因的生物学功能，本研究对

鉴定到的番茄 SlGlyI基因进行了系统进化树构

建、保守结构域分析、顺式作用元件分析、组织表

达模式和盐处理表达模式分析等，旨在初步探索

番茄GlyI基因的功能，为番茄抗逆育种改良提供

理论基础。

1　材料与方法

1.1　试验材料

1.1.1　植物材料　本试验以‘Heinz 1706’野生型

番茄（WT）作为试验材料。使用4 % NaClO溶液

给番茄种子消毒 15 min，随后冲洗干净，放在装

有湿滤纸的培养皿中。在28 ℃恒温培养箱中催

芽，露白后播种于基质中，于玻璃日光温室中生

长。待长到二叶一心，用 1/2霍格兰营养液进行

水培，每3 d换一次水，等到番茄长到三叶一心时

进行试验处理。

1.1.2　试验相关工具软件　软件 ：TBtools、

MEGA 11.0、SPSS Statistics 27.0、GraphPad 

Prism 6.01、Microsoft Office Excel 2016。

1.2　试验方法

1.2.1　番茄SlGlyI基因家族鉴定与分析　

1.2.1.1　SlGlyI基因的全基因组鉴定　从NCBI网

站（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/）下载拟南芥、

烟草、马铃薯 GlyI 家族的蛋白质序列 ，从

Ensembl Plants 网站（https：//plants. ensembl. org/

index.html）下载番茄DNA序列、CDS序列、蛋白

质序列、GFF3、GTF文件。使用TBtools将番茄

蛋白质序列文件分别与下载的拟南芥、烟草、马

铃薯GlyI家族成员的蛋白质序列文件进行Blast

比对，保留分值大于 100 的蛋白质 ID。利用

TBtools对保留的蛋白质 ID取交集，最终筛选出

8个番茄SlGlyI基因家族成员。

1.2.1.2　蛋白质理化性质分析与亚细胞定位预

测　使用 Expasy网站（https：//www.expasy.org/）

对番茄GlyI家族进行蛋白质理化性质分析，使用

Plant-mPLoc 网站（http：//www.csbio.sjtu.edu.cn/

bioinf/plant-multi/）对番茄GlyI家族进行亚细胞

定位预测。

1.2.1.3　基因染色体定位与共线性分析　利用

TBtools软件处理番茄染色体长度文件、GlyI基
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因家族基因位置文件、番茄基因共线性文件、基

因密度文件，得到番茄GlyI基因家族染色体定位

与共线性分析图；利用TBtools软件分析番茄与

拟南芥GlyI家族基因共线性。

1.2.1.4　系统进化树构建　利用MEGA 11.0软件

对番茄、拟南芥、马铃薯的GlyI家族的蛋白质序

列进行多序列比对分析，使用邻接法（Neighbor-

Joining， NJ）构建进化树，保存文件；在 iTOL网

站（https：//itol.embl.de/）中上传进化树文件，构建

系统进化树。

1.2.1.5　基因家族基因结构分析与保守结构域预

测　利用TBtools软件对下载的番茄GFF3文件

进行分析，得到SlGlyI基因家族的基因结构示意

图；利用NCBI网站的“CDD Search”功能预测番

茄GlyI基因家族的保守结构域，使用TBtools软

件作图。

1.2.1.6 Motif分析 利用The MEME Suite网站

（https：//meme-suite. org/meme/），上传番茄 GlyI

家族的蛋白质序列进行Motif分析。

1.2.1.7　顺式作用元件分析　使用 TBtools 软件

处理下载的基因组文件，获得番茄GlyI基因家族

的启动子序列 ；在 Plant CARE 网站（http：//

bioinformatics. psb. ugent. be/webtools/plantcare/

html/）上传基因的启动子序列，进行顺式作用元

件分析。

1.2.2　植物总 RNA 提取与 cDNA 合成　采用

Trizol法提取番茄叶片总RNA，使用Nano-Drop-

2000来检测RNA含量与纯度，使用北京全式金

生产的反转录试剂盒反转录得到cDNA。

1.2.3　实时荧光定量 PCR（qRT-PCR）　使用 2×

Q5 SYBR qPCR Master Mix（Universal）及特异性

引物（附录），进行 qRT-PCR分析。反应总体积

为15 µL，其中包含7.5 µL SYBR、0.75 µL正向引

物、0.75 µL反向引物、5 µL cDNA模板以及1 µL 

ddH2O。PCR 扩增程序设定如下：95 ℃预变性

30 s，随后进行 50 个循环的扩增（95 ℃ 10 s，

60 ℃ 30 s），最后进行熔解曲线分析。所有样本

均设置 3次重复。基因相对表达量通过 2-∆∆Ct法

计算，并采用 t 检验评估表达差异的统计学显

著性。

1.2.4　番茄基因表达模式分析　

1.2.4.1　SlGlyI基因家族组织表达模式分析　选

取三叶一心，生长状态好的野生型番茄为试验材

料，取样时，分别采取根、茎、叶组织样本，迅速置

于液氮中保存，随后提取总RNA，在将RNA 反

转录后，进行实时荧光定量 PCR，分析 SlGlyI基

因家族成员在根、茎、叶中的相对表达量。

1.2.4.2　番茄的盐胁迫表达模式分析　选取三叶

一心，生长状态好的野生型番茄为试验材料，分

为200 mM NaCl处理组和水处理对照组，在处理

0 h、6 h、12 h、24 h后，采取相同位置的叶片，迅

速置于液氮中保存，随后提取总RNA，在将RNA

反转录后，进行实时荧光定量 PCR，分析 SlGlyI

基因家族在盐处理后的表达量。

1.3　数据处理与分析

采用 Microsoft Office Excel 2016 软件记录

整理数据，采用 SPSS Statistics 27.0软件进行单

因 素 方 差 分 析 ，使 用 最 小 显 著 差 异（least 

significant difference， LSD）法对数据进行多重

比较（显著性水平为 P<0.05），使用 GraphPad 

Prism 6.01软件进行图形绘制。

2　结果与分析

2.1　SlGlyI 基因的全基因组鉴定与理化性质

分析

通过对拟南芥、烟草、马铃薯GlyI基因的蛋

白质序列进行筛选，最终鉴定出 8个番茄 SlGlyI

基因家族成员。根据 SlGlyI基因在染色体上位

置，将它们命名为 SlGlyI-1 到 SlGlyI-8。通过

Expasy和Plant-mPLoc网站对SlGlyI家族进行蛋

白质理化性质分析和亚细胞定位预测，结果显示

SlGlyI蛋白的氨基酸大小介于 158（SlGlyI-5）到

235（SlGlyI-1）之 间 ；理 论 等 电 点 介 于 4.92

（SlGlyI-3）到 6.51（SlGlyI-5），说明SlGlyI蛋白均

为酸性蛋白；除 SlGlyI-5与 SlGlyI-6的蛋白质不

稳定系数小于40，为稳定蛋白外，其余蛋白质不

稳定系数均大于40，为不稳定蛋白；总平均疏水

指数为−0.122~−0.774。通过亚细胞定位预测发

现，SlGlyI-1、SlGlyI-2、SlGlyI-3、SlGlyI-6、SlGlyI-

7 蛋白定位在细胞质中 ，SlGlyI-4、SlGlyI-5、

SlGlyI-8蛋白定位于叶绿体中（表1）。

两个物种间的共线性分析可以揭示物种

间基因的进化关系，通过对拟南芥和番茄进行

GlyI 基因家族共线性分析发现，番茄 3 号染色

体上的 SlGlyI-4 与拟南芥 1 号染色体上的
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AtGlyI-1、AtGlyI-2存在共线性关系；番茄 9号染

色体上的 SlGlyI-5 与拟南芥 2 号染色体上的

AtGlyI-3 存在共线性关系；番茄 12 号染色体上

的 SlGlyI-8 与拟南芥 1 号染色体上的 AtGlyI-2

存在共线性关系（图 1）。染色体定位分析发现

SlGlyI 基因不均等的分布在番茄 6 条染色体

上，其中 1 号、12 号染色体上有两个 SlGlyI 基

因，2、3、9、11 号染色体上只有一个 SlGlyI 基

因。基因共线性分析显示 SlGlyI-4 与 SlGlyI-8

基因互为旁系同源基因（图 2）。基因之间存在

共线性，说明它们在功能上存在一定的相

似性。

2.2　SlGlyI基因的系统进化分析

为了探究番茄 GlyI 基因家族的进化关系，

通过邻接法构建了番茄、拟南芥、马铃薯 19 个

GlyI 蛋白的系统进化树，依据拟南芥的分类情

况将番茄 GlyI 基因家族分为 3 个亚族（图 3）。

Group Ⅰ中 包 含 SlGlyI-1、SlGlyI-2、SlGlyI-3、

SlGlyI-4、SlGlyI-7 和 SlGlyI-8；Group Ⅱ中包含

SlGlyI-5；Group Ⅲ中包含 SlGlyI-6。系统进化分

析显示，番茄与马铃薯表现出较近的遗传距

离，而二者与拟南芥的进化关系相对较远。这

一发现表明，GlyI 蛋白的序列特征在不同植物

科属间存在显著差异，可能与其特定的生物学

功能相关。

2.3　SlGlyI 基因结构、保守结构域与保守基序

分析

通过对番茄SlGlyI基因结构进行分析发现，

SlGlyI-1有1个内含子，SlGlyI-2、SlGlyI-3、SlGlyI-

4 和 SlGlyI-8 有 2 个内含子，SlGlyI-5 和 SlGlyI-7

有 3 个内含子，SlGlyI-6 有 9 个内含子（图 4A）。

通过对番茄 SlGlyI基因家族进行保守结构域预

测发现，除 SlGlyI-6 外，其余成员都有 VOC-like

结构域，而 SlGlyI-6 特有 PLN02367 superfamily

结构域（图4B）。通过对SlGlyI蛋白进行保守基

序分析发现 ，它们一共由 10 个 Motif 组成

（图 4C）。除了SlGlyI-5和SlGlyI-6，其余蛋白都

有 Motif 1、Motif 2 和 Motif 3，SlGlyI-4、SlGlyI-7

和 SlGlyI-8共有Motif 4、Motif 9、Motif 10，只有

表1 番茄SlGlyI基因的理化性质信息

Table 1 Physicochemical properties of tomato SlGlyI gene

基因编号

Gene ID

Solyc01g088010.1.1

Solyc01g103590.3.1

Solyc02g084410.3.1

Solyc03g116530.3.1

Solyc09g082120.3.1

Solyc11g069040.3.1

Solyc12g006640.2.1

Solyc12g042840.2.1

基因名

Gene name

SlGlyI-1

SlGlyI-2

SlGlyI-3

SlGlyI-4

SlGlyI-5

SlGlyI-6

SlGlyI-7

SlGlyI-8

氨基酸

长度

Length of aa

235

187

190

184

158

185

165

173

不稳定系数

Instability index

42.87

44.97

60.77

62.67

39.32

33.84

55.61

55.15

总平均疏水指数

Average 

hydropathicity

−0.774

−0.143

−0.152

−0.169

−0.386

−0.518

−0.261

−0.122

理论等

电点

pI

5.83

5.27

4.92

6.42

6.51

5.25

5.28

5.40

分子质量/kDa

MV

27 443.01

20 955.10

21 811.90

20 650.83

17 706.05

20 717.29

19 051.92

19 574.59

亚细胞定位预测

Subcell location 

prediction

Cytoplasm.

Cytoplasm.

Cytoplasm.

Chloroplast.

Chloroplast.

Cytoplasm.

Cytoplasm.

Chloroplast.

图1 拟南芥与番茄GlyI基因家族共线性分析

Fig. 1 Collinearity analysis of the GlyI gene family in Arabidopsis and tomato
注：图中红色连线代表两个GlyI基因之间的共线性关系。

Note: The red line in the figure represents the collinearity between the two GlyI genes.
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SlGlyI-1 和 SlGlyI-5 有 Motif 5，SlGlyI-5 和

SlGlyI-6 共有 Motif 6、Motif 8，只有 SlGlyI-2 和

SlGlyI-5 有 Motif 7。综上得出，Motif 1、Motif 2

和 Motif 3 可能是组成 VOC-like 结构域的主要

基序。

2.4　SlGlyI基因家族启动子顺式作用元件分析

对启动子序列进行分析发现，在SlGlyI基因

家族启动子区鉴定到了27个不同的顺式作用元

件。这些顺式作用元件共包含五大类：6种与激

素响应有关的顺式作用元件（生长素、水杨酸、脱

落酸、茉莉酸甲酯、赤霉素）、7种与光响应有关

的顺式作用元件、4种与胁迫响应有关的顺式作

用元件（干旱、厌氧、应激反应）、5种与生长发育

相关的顺式作用元件（分生组织表达、细胞周期

调节、胚乳表达）、5种其他顺式作用元件。其中

光响应元件与激素响应有关元件出现在所有

SlGlyI基因启动子区，且它们都有脱落酸响应顺

式作用元件；除了SlGlyI-4和SlGlyI-6外，其余基

因都有胁迫响应有关的顺式作用元件；除了

SlGlyI-2、SlGlyI-3和 SlGlyI-4外都有与生长发育

相关的顺式作用元件（图5）。说明SlGlyI基因在

图2 SlGlyI基因的染色体定位分布和共线性分析

Fig. 2 Chromosomal localization distribution and collinear analysis of the SlGlyI gene
注：图中黑色连线代表两个SlGlyI基因之间的共线性关系；右侧刻度线代表基因密度，刻度线数字代表基因长度。

Note: The black lines represent the collinear relationship between the two SlGlyI genes. The scale on the right indicates the gene 

density, with the numbers on the scale representing the gene length.
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激素响应、光响应、生长发育和应对逆境胁迫中

发挥作用。

2.5　SlGlyI基因家族组织表达模式分析

对 SlGlyI基因家族进行组织表达模式分析

发现，SlGlyI基因家族在根、茎、叶中皆有表达，

其 中 SlGlyI-1、SlGlyI-5、SlGlyI-6、SlGlyI-7、

SlGlyI-8 基因在根中表达量最少，茎中其次，叶

中表达量最多；SlGlyI-2 基因在茎中表达量最

少，根、叶中表达量无明显差异；SlGlyI-3基因在

根中表达量少，茎叶中表达量无明显差异；

SlGlyI-4 基因在根中表达量最大，茎中其次，叶

中最少（图 6）。

2.6　SlGlyI基因家族盐胁迫处理表达模式分析

通过 qRT-PCR检测 SlGlyI基因家族基因表

达量发现，盐处理后 SlGlyI-1、SlGlyI-2、SlGlyI-4、

SlGlyI-5基因表达上调；SlGlyI-3、SlGlyI-7基因表

达下调；SlGlyI-6基因盐处理前后表达量无明显

变化；SlGlyI-8基因在盐处理6 h后基因表达量达

最大值，其余时间点与对照无明显差异（图 7）。

除 SlGlyI-6外，其余基因的表达量均受到盐胁迫

的调节，说明SlGlyI家族基因可能在番茄抗盐过

程中发挥了重要作用。

3　讨论

通过对番茄全基因组进行生物信息学分析，

在番茄中鉴定出 8个 SlGlyI基因家族成员，它们

不均等的分布在 6条番茄染色体上。对拟南芥

和番茄 GlyI 基因家族进行共线性分析发现，

图3 番茄、拟南芥、马铃薯中GlyI蛋白的系统进化树

Fig. 3 Phylogenetic tree of GlyI protein in tomato, Arabidopsis and potato
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SlGlyI-4 与 AtGlyI-1、AtGlyI-2 存在共线性关系，

SlGlyI-5与AtGlyI-3存在共线性关系，SlGlyI-8与

AtGlyI-2存在共线性关系；物种内基因共线性分

析显示SlGlyI-4与SlGlyI-8基因互为旁系同源基

因；基因间存在共线性，说明它们在功能上存在

一定的相似性。通过进化树构建将番茄GlyI基

因家族分为 3 个亚族，Group Ⅰ 中包含 SlGlyI-1、

SlGlyI-2、SlGlyI-3、SlGlyI-4、SlGlyI-7和 SlGlyI-8 ；

Group Ⅱ 中 包 含 SlGlyI-5；Group Ⅲ 中 包 含

SlGlyI-6。

本研究发现，除 SlGlyI-6 特有 PLN02367 

superfamily 结构域外，其余 SlGlyI 基因家族成

员 都 有 VOC-like 结 构 域 。 Zhu 等 对 黄 瓜

CsGLYI 基因家族进行保守结构域分析时也发

现了这两种结构域［20］。通过对SlGlyI蛋白进行

保守基序分析发现，Motif 1、Motif 2 和 Motif 3

可能是组成 VOC-like 结构域的主要基序。

SlGlyI 基因家族的启动子区存在与激素响应、

光响应、生长发育和逆境胁迫相关的顺式作用

元件。

图4 SlGlyI基因结构、保守结构域、保守基序分析

Fig. 4 Analysis of SlGlyI gene structure, conserved domains, and conserved motifs
注：A SlGlyI基因结构分析；B SlGlyI保守结构域预测；C SlGlyI保守基序分析。

Note: A SlGlyI gene structure analysis; B SlGlyI conserved domain prediction; C SlGlyI conserved motif analysis.
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乙二醛酶 I广泛存在于各类生物中，在分布

上存在器官差异性［21］。王春晓等发现玉米

ZmGly1基因在叶片中的表达量最高，在根和茎

中表达量相对较低［22］。于秋鸿等发现ZmGly1和

ZmGly2在叶片中的相对表达量较高，ZmGly3在

茎中的相对表达量较高，说明不同的ZmGly基因

表达具有组织特异性［23］。本研究进行根、茎、叶

表达模式分析发现，SlGlyI基因家族在根、茎、叶

中皆表达，除 SlGlyI-4外其他成员均在叶中表达

量最多。这说明不同物种间的GlyI在器官分布

上存在相似性。

Liu等发现水稻OsGLYI3在盐胁迫下表达显

著上调［14］。于秋鸿等发现 ZmGly1、ZmGly2 和

ZmGly3正向响应盐胁迫［23］。本试验盐处理后对

SlGlyI 基因家族进行表达模式分析，SlGlyI-1、

SlGlyI-2、SlGlyI-4、SlGlyI-5、SlGlyI-8基因正向响

应盐胁迫；SlGlyI-3 和 SlGlyI-7 基因负向响应盐

胁迫；SlGlyI-6基因不响应盐胁迫。

综上，同一亚族内的 SlGlyI 基因在基因结

构、保守基序、功能等方面存在相似性。Group 

Ⅰ和 Group Ⅱ在保守基序、保守结构域、盐胁

迫响应方面存在一定相似性 ，Group Ⅱ和

Group Ⅲ在蛋白性质、保守基序和组织表达

方面存在一定相似性。除 SlGlyI-6 外，其余基

因的表达量均受到盐胁迫的调节，说明 SlGlyI

家族基因可能在番茄抗盐过程中发挥重要

作用。

4　结论

（1）在番茄基因组中鉴定到 8个番茄 SlGlyI

基因家族成员，它们存在 VOC-like 结构域或

PLN02367 superfamily结构域；存在与激素响应、

光响应、生长发育和逆境响应有关的顺式作用

元件。

（2）SlGlyI基因家族成员在根、茎、叶中都有

表达，除 SlGlyI-4 外其他成员均在叶中表达量

图5 SlGlyI基因启动子顺式作用元件图

Fig. 5 Cis-acting elements of the SlGlyI gene promoter

图6 SlGlyI基因家族组织表达模式分析

Fig. 6 Expression pattern analysis of SlGlyI gene family 
in tissues
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图7 SlGlyI基因家族盐胁迫后表达模式分析

Fig. 7 Expression pattern analysis of SlGlyI gene family after salt stress
注：Bar值代表标准差。显著性检验采用Duncan法。小写字母表示0.05水平。

Note: Bar values represent standard deviations. Significance testing was conducted using Duncan’s method, with lowercase letters 

indicating significance at the 0.05 level.
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最多。

（3）对 SlGlyI基因家族 8个成员进行分析发

现，SlGlyI-1、SlGlyI-2、SlGlyI-4、SlGlyI-5、SlGlyI-

8 基因正向响应盐胁迫；SlGlyI-3 和 SlGlyI-7 基

因负向响应盐胁迫；SlGlyI-6 基因不响应盐

胁迫。
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附录

试验所用引物序列如下：

表2 试验所用到的引物序列

Table 2 The primers used in this study

引物名称

Primer name

Actin-F

Actin-R

qSlGlyI-1-F

qSlGlyI-1-R

qSlGlyI-2-F

qSlGlyI-2-R

qSlGlyI-3-F

qSlGlyI-3-R

qSlGlyI-4-F

qSlGlyI-4-R

qSlGlyI-5-F

qSlGlyI-5-R

qSlGlyI-6-F

qSlGlyI-6-R

qSlGlyI-7-F

qSlGlyI-7-R

qSlGlyI-8-F

qSlGlyI-8-R

引物序列（5'-3'）

Primer sequence （5'-3'）

GAAGCACCTCTCAACCCTAAG

GCATACAAGGAAAGCACAGC

TGAACCACGTGTCCAGACTT

AGCTTGCGGCCTCTCAATTA

AGAAGGTGGAGTTACAGTGGAT

TTTGGTTGAAAGTTGGACTTGAC

GGTGGTGAAGAGGAGGTTGG

ATAGCTGTGGGGCTTGACTG

GGGATAAAGTACGCGAGGCA

TCGCCAGCTAAGGGAATCAC

CTGCTTCACCATCTCCAATTTC

CTGCTTACCTCCAAACCATTTC

CTCCAAAGTGTTGGGCATGT

GTTCAACGGGATCACTGGGA

TTTCACGATCCCGATGGCAC

TGGTGCAGTGGAGAGTTGAG

ATGGCGCTTGGTTATTTGGTC

CTCCACTCCATCTATGCTCTCAC

引物用途

Primer use

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR

qRT-PCR
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