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摘 要:体细胞胚胎发生类受体激酶(somaticembryogenesisreceptor-likekinases,SERKs)位于细胞膜

上,能够感知并传递胞外信号,在植物生长发育和逆境胁迫中发挥重要作用。为了探究大麦HvSERKs在干

旱、盐胁迫下的表达特性,通过生物信息学方法,以拟南芥SERKs序列为参考,对大麦SERK家族成员进行

全基因组鉴定和分析,并通过qRT-PCR技术对其在干旱与盐胁迫下的表达进行分析。结果表明,在大麦基

因组共鉴定到8个HvSERKs基因,其中3个分布在7H染色体上。在HvSERKs与已发表的拟南芥、小麦、水

稻、玉米、油菜和马铃薯中SERKs构建的系统进化发育树中,HvSERK1、HvSERK3、HvSERK6和 HvSERK8
单独组成一个分支。经基因结构和保守蛋白基序分析,HvSERKs序列高度相似且具有保守性。蛋白质二级

结构组件主要是无规则卷曲,除 HvSERK7定位于叶绿体之外,其余 HvSERKs均定位于细胞质膜。经qRT-
PCR分析,除HvSERK4在盐胁迫下叶片中下调表达外,其余HvSERKs在干旱和盐胁迫下都能被诱导上调表

达;8个HvSERKs基因在大麦成熟胚中均高表达,在幼胚中的表达量低于成熟胚。这说明大麦HvSERKs基

因能够响应干旱和盐胁迫,可调控胚胎和穗发育。
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Abstract:Somaticembryogenesisreceptor-likekinases(SERK)cansenseandtransmitextracellular
signalswhichlocatedonthecellmembrane,playanimportantroleinplantgrowth,development,

andstressresponse.WeidentifiedSERKsinbarleyinordertoexploretheexpressionpatternof
HvSERKsunderdroughtandsaltstress.Weusedbioinformaticsmethodstoidentifyandanalyzethe
HvSERKsfromwholegenomeofbarleywithSERKssequenceofArabidopsisasreferencesequence,
andanalyzedtheirexpressionunderdroughtandsaltstressbyqRT-PCR.Theresultsinthisarticle
showedthateightHvSERKslocateinthebarleygenome,threeofwhichwereon7Hchromosome.



ThephylogenetictreeconstructedwithSERKsinArabidopsis,wheat,rice,maize,rape,potatoand
barleyshowedthatHvSERK1,HvSERK3,HvSERK6andHvSERK8ofbarleyformedaseparate
branch.GenestructureandconservedproteinmotifanalysisshowedthatHvSERKswerehighlysimi-
larandconserved.TheHvSERKswerelocatedintheplasmamembraneexceptforHvSERK7which
inthechloroplast,andsecondarystructuresweremainlyrandomcoils.Underdroughtandsaltcondi-
tion,theexpressionlevelofHvSERKsexceptforHvSERK4whichisdown-regulatedinleaveswith
salttreatmentisup-regulated.Additionally,HvSERKsgenesarehighlyexpressedinmatureembryos
comparedtoimmatureembryos.ThisstudyidentifiedandanalyzedtheHvSERKsgenefamilyinbar-
ley,andfoundthattheyrespondtodroughtandsaltstress,withthedevelopmentregulationofem-
bryosandspikes.
Keywords:Hordeum vulgare;Somaticembryogenesisreceptor-likekinases;Droughtstress;Salt
stress;Bioinformaticsanalysis.

  大麦(HordeumvulgareL.)作为全球第四

大类谷类作物,其重要性仅次于水稻、小麦和玉

米,不仅是重要的饲料来源,也是啤酒酿造的主要

原材料[1-2]。目前,大麦生产面临水资源短缺、土
壤盐碱化及优质种质匮乏的困境。干旱和盐胁迫

下大麦生物膜会被损伤,导致细胞内水分流失、质
膜透性增加及膜脂过氧化,从而引起光合效率下

降、花发育异常、小穗不育、减产和品质劣化[3]。
因此,通过遗传学研究,探讨大麦抗旱性和耐盐性

机理,挖掘抗逆种质资源,培育高产优质新品种显

得尤为重要。
体细胞胚胎发生类受体激酶(somaticem-

bryogenesisreceptor-likekinases,SERKs)位于

植物细胞膜上,由胞外结构域、跨膜结构域和胞内

激酶结构域组成,能够感知并响应细胞周围及环

境中的信号分子,通过磷酸化将胞外信号传递到

胞内,参与植物生长发育等多种生物学过程[4]。
1997年在胡萝卜体细胞胚胎发生过程中首次鉴

定到DcSERK,SERK被视作体细胞胚胎发生的

标志[5]。拟南芥中,SERKs在球形期就开始表

达,直到鱼雷形期,且子叶中表达量较高[6-7]。后

续研究在水稻[8-9]、小麦[10]、玉米[11]以及甘蓝型油

菜[12]中也鉴定到了SERK基因,说明其在植物中

广泛存在。SERKs基因不仅调控体细胞胚胎发

生,还广泛参与调节植物的生长发育以及响应生

物、非生物胁迫。在拟南芥中,AtSERK3/BAK1
能够识别鞭毛蛋白flg22,从而调控天然免疫过

程[13-15]。盐胁迫下,过表达拟南芥的AtSERK4能

够激活SOS1和 AVP1对盐的转运能力,减少

Na+在植株叶片中的积累,从而应对盐胁迫[16]。
在水稻中,过表达OsSERK2可以激活BR信号,导
致籽粒变大和抗盐能力的提高[17]。大麦白粉病侵

染可以诱导HvSERK2在叶片的表达,同时瞬时表

达HvSERK2使白粉病侵染指数从58.6% 降低

到43.2%,表明HvSERK2提高了大麦对白粉病

的抗性[18]。
本研究对大麦HvSERKs基因家族进行筛选

和鉴定,同时从基因结构、染色体定位、理化性质、
保守基序、系统进化等方面开展生物信息学分析

并检测该家族基因在响应干旱与盐胁迫下的表达

情况,以期为大麦抗逆种质资源的挖掘提供依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试大麦材料为河西地区优良抗旱耐盐品种

甘啤6号,由甘肃农业大学农学院禾谷类种质资

源创新团队提供。
1.2 HvSERKs家族成员鉴定

在线数据库 Tair(https://www.arabidop-
sis.org)下载拟南芥 AtSERKs的核苷酸序列。
从 NCBI数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.
gov)以 及 EnsemblPlants 数 据 库 (https://

plants.ensembl.org/index.html)中下载大麦全

基因组序列、CDS和gff基因注释文件。通过

TB-tools软件进行BLAST对比,进而用隐马尔科

夫模型(HMM)分析,设置E 值<10-5,最终获取的

序列为大麦HvSERKs家族蛋白氨基酸序列。
1.3 HvSERKs理化性质及染色体定位分析

用 ExPasy-Proparam 在 线 网 站 (https://
web.expasy.org/protparam)对 HvSERKs蛋白

的氨基酸数(aa)、等电点(PI)、分子量(MW)、不
稳定系数(IF)进行分析。利用TB-tools软件,获
取HvSERKs家族成员在染色体上位置信息,并
进行可视化分析。
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1.4 HvSERKs同源性系统进化分析

用 MEGA11软 件 对 大 麦、小 麦(Triticum
aestivumL.)、拟南芥(Arabidopsisthaliana)、水
稻(OryzasativaL.)、玉米(ZeamaysL.)、油菜

(BrassicanapusL.)和马铃薯(Solanumtuberos-
um L.)SERKs氨基酸序列进行同源性比对,通
过TB-tools软件进行优化,采用最大似然法,

Bootstrapmethod设置为1000,构建系统发育进

化树。

1.5 HvSERKs基因结构、保守基序和LRR序列分析

采 用 TBtools 软 件 中 的 GeneStructure
Shower模版进行HvSERKs基因结构可视化分

析。利用在线网站MEME(https://meme-suite.
org/meme)分析 HvSERKs家族成员的保守基

序,motif基序数目设置为10,其余均为默认参

数,获得保守基序信息,并采用TBtools软件进行

可视化分析。利用LRRsearch数据库(https://

lrrsearch.com)对大麦和拟南芥氨基酸序列中

LRR特殊序列进行分析。

1.6 HvSERKs蛋白质二级结构及亚细胞定位分析

通过SOPMA网站(https://npsa-prabi.ib-
cp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl? page=npsa_

sopma.html)分析 HvSERKs蛋白质的二级结

构,利用 Euk-mPLoc2.0网站(https://www.
csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/euk-multi-2/)进一步

预测其亚细胞定位。

1.7 干旱与盐胁迫下大麦组织中及正常生长条

件下胚、穗中HvSERKs的表达模式分析

挑选大小均匀、饱满、健康的甘啤6号种子,
用NaClO溶液消毒15min,ddH2O冲洗3次后

置于培养皿萌发。当幼苗生长10d后,开始进行

干旱胁迫和盐胁迫处理。其中,干旱胁迫处理采

用含有0%、20% PEG6000的 Hoagland营养液

分别处理0、3、7、10、14和21d;盐胁迫处理采用

含0mmol·L-1(CK)、200mmol·L-1NaCl的

Hoagland营养液分别处理0、6、12、24和48h。
各处理在每个时间点采集幼苗根、茎、叶片以及全

株样品,用于RNA提取,液氮速冻后于-80℃冰

箱保存。此外,为进一步探究HvSERKs在大麦

胚胎发育中的功能,挑选大小均匀、饱满、健康的

甘啤6号种子,采用点播方式种植于甘肃农业大

学作物生产实训园。待大麦授粉后分别采集幼

胚(授粉后3d)、成熟胚(授粉后10d)、幼穗(未
授粉)和成熟穗(抽穗后15d)的组织样本,液氮

速冻后于-80℃冰箱保存。
利用 RNAsimple总 RNA 提取试剂盒(天

根,DP419)提取样品RNA,FastKing一步法除基

因组cDNA第一链合成预混试剂(天根,KR118)
将提取的RNA反转录为cDNA。

使用 NCBIPrimer-BLAST 网站和 Primer
Premier5 设 计 HvSERKs qRT-PCR 引 物,

HvActin 为内参基因(表1)。qRT-PCR总反应

体系20μL:2×SYBRGreenMix10μL,引物各

0.6μL,cDNA 模版1μL,ROX参比染料0.4

μL,RNase-FreeddH2O7.4μL。PCR 反应程

序:95℃预变性10min;95℃变性15s,60℃退

火\延伸32s,40次循环。采用2-ΔΔCt 法计算相

对表达量。

2 结果与分析

2.1 大麦SERKs家族成员的鉴定

通过与拟南芥SERKs家族成员的Blast比对,
去除冗余、残缺序列,最终鉴定得到8个 大 麦

SERKs基因,将其命名为HvSERK1~HvSERK8。

表1 实时荧光定量PCR引物序列

Table1 PrimersequenceofHvSERKsusedforqRT-PCR
基因名称
Genename

正向引物
Forwardprimer(5'→3')

反向引物
Reverseprimer(5'→3')

HvSERK1 TGGCAGTGCATAGGAACCTG CAAGCAGCATGACATCGTCG
HvSERK2 AGGACTTCGAGGCAGTTGTG GCGCGGAGGTTATATGTGGA
HvSERK3 GATGGTCTCGCGGAGAGATG CTCAACTGCGTGGAGGCTAT
HvSERK4 GGAGTTTGGAAAGGCATCAAATC CCCTTGTCAACCAGCATATCA
HvSERK5 GGACCGCAACCTGAACAA CCGCTCGTAATCCTCCCT
HvSERK6 GCACTTGTGGACCTTTCG GGCTTGTTGTGGCTGAAT
HvSERK7 CAGGTGAATCATCGGAGAAGAC CTCCTCCGTTCTCAAACTCATC
HvSERK8 AGGATGTCAGAGGTGGTTCG GGTCAGGTCGGAGTAGCAG
HvActin1 TCGAGCACGGTATCGTAAGC CTCAGTGAGCAACACAGGGT
HvActin2 GGTCCATCCTAGCCTCACTC GATAACAGCAGTGGAGCGCT
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2.2 HvSERKs基因染色体定位和理化性质

利用TB-tools软件分析HvSERKs基因,结
果(图1)表明,HvSERK6、HvSERK7和HvSERK8
分布在7H染色体上,HvSERK3和HvSERK4分布

在 3H 染 色 体 上,HvSERK1、HvSERK2 和

HvSERK5分别分布在1H、2H和6H染色体上。

经理化性质分析,HvSERKs氨基酸数量为

605~644,相对分子量为66.92~69.33kDa;平均等

电点为6.04,HvSERKs为碱性蛋白;不稳定系数在

28.35~40.39之间,其中HvSERK5和HvSERK7不

稳定系数大于40,为不稳定蛋白;脂肪系数93.59~
99.32,表明HvSERKs具有亲水性(表2)。

图1 大麦HvSERKs染色体定位

Fig.1 ChromosomelocalizationofHvSERKsinbarley

表2 大麦HvSERKs家族成员理化性质

Table2 PhysicochemicalpropertiesofHvSERKsinbarley

蛋白
Protein

基因ID号
GenelocusID

氨基酸数
Aminoacids

分子量
Molecular
weight/Da

等电点
Isoelectric
point

不稳定系数
Instability
index

脂肪系数
Aliphaticindex

HvSERK1 HORVU.MOREX.r3.1HG0026870 622 67958.87 6.19 39.97 99.26

HvSERK2 HORVU.MOREX.r3.2HG0172990 627 69076.99 5.70 39.77 95.17

HvSERK3 HORVU.MOREX.r3.3HG0233610 632 69331.53 5.95 34.25 99.32

HvSERK4 HORVU.MOREX.r3.3HG0291050 605 66928.20 5.31 28.35 96.81

HvSERK5 HORVU.MOREX.r3.6HG0587440 622 68483.06 5.64 40.12 93.59

HvSERK6 HORVU.MOREX.r3.7HG0671520 625 68502.72 7.21 38.86 94.40

HvSERK7 HORVU.MOREX.r3.7HG0697320 622 68582.20 5.72 40.39 93.59

HvSERK8 HORVU.MOREX.r3.7HG0728290 644 69139.89 6.60 39.03 94.67

2.3 7个物种间SERKs家族成员系统进化分析

利 用 大 麦 HvSERKs 和 其 他 6 种 植 物

SERKs氨基酸序列,采用最大似然法构建系统发

育树。在系统进化树中,可以将7种植物的SERKs
分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ4个分支,其中分支Ⅳ的SERKs基

因最 多,分 支Ⅱ最 少 (图 2)。分 支Ⅰ由 大 麦

HvSERK1、HvSERK3、HvSERK6和 HvSERK8独

立构成,其中 HvSERK6和 HvSERK8亲缘关系

近。大麦的 HvSERK2与TaSERK2及 HvSERK5
与TaSERK1亲缘关系最近,其次是HvSERK7与

OsSERK1。这表明不同植物的SERKs基因在

进化过程中保留了相似的序列,推测其在功能

上具有保守性。

2.4 HvSERKs基因结构、保守基序和LRR序列

分析

基因结构分析表明,HvSERKs均由多个外显

子和内含子组成,除HvSERK1和HvSERK6有10
个外显子外,其余HvSERKs均含有11个外显子

(图3)。HvSERKs包含10个保守基序,分别命名

为 motif1~motif10,HvSERK2、HvSERK5 和

HvSERK7都含所有基序,且motif1~motif6和

motif9在HvSERKs中均出现,表明 HvSERKs
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氨基酸序列高度保守(图4)。经过LRRsearch
数据库分析,HvSERKs和AtSERKs氨基酸序列

胞外区都具有4个LRR结构域,其中AtSERK1~
AtSERK5和 HvSERK2、HvSERK5、HvSERK7
具有4个完整的LRR特殊共识序列(LXXLX-
LXXNXL);HvSERK1、HvSERK3、HvSERK4、

HvSERK6、HvSERK8存在1~2个不完整共识

序列,但都具有很高的相似性(图5)。

2.5 HvSERKs蛋白质二级结构及亚细胞定位分析

用SOPMA对HvSERKs的蛋白质二级结构进

行分析,结果显示,无规则卷曲(52.23%~57.14%)

>α-螺旋(33.44%~37.02%)>延伸链(9.47%~
12.10%)。利用Euk-mPLoc2.0预测HvSERKs
亚细胞定位,发现只有HvSERK7定位于叶绿体,
其他都定位于细胞质膜,推测其在接收胞外信号

中发挥重要作用(表3)。

  Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ分别表示4个不同分支。Ta:小麦;Os:水稻;At:拟南芥;Zm:玉米;Bn:油菜;St:马铃薯。
Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ andⅣrepresentfourdifferentsubfamilies,respectively.Ta:Wheat;Os:Rice;At:Arabidopsis;Zm:Maize;Bn:

Rape;St:Potato.
图2 大麦与其他物种SERKs系统进化树

Fig.2 PhylogenetictreeofSERKs

图3 HvSERKs基因结构图

Fig.3 GenestructuremapofHvSERKs
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图4 HvSERKs蛋白保守基序
Fig.4 ConservedmotifofHvSERKs

图5大麦与拟南芥SERKs的LRR序列分析
Fig.5 LRRsequenceanalysisofSERKsbetweenbarleyandArabidopsisthaliana

表3 大麦HvSERKs蛋白质二级结构及亚细胞定位
Table3 ProteinsecondarystructureandsubcellularlocalizationofHvSERKsinbarley

蛋白
Protein

序列长度
Sequencelength/aa

α-螺旋
α-helix/aa

无规则卷曲
Randomcoil/aa

延伸链
Extendedstrand/aa

亚细胞定位
Subcellularlocalization

HvSERK1 622 216(34.73%) 334(53.70%) 72(11.58%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK2 627 219(34.93%) 338(53.91%) 70(11.16%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK3 632 228(36.08%) 341(53.96%) 63(9.97%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK4 605 224(37.02%) 316(52.23%) 65(10.74%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK5 628 210(33.44%) 342(54.46%) 76(12.10%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK6 625 212(33.92%) 339(54.24%) 74(11.84%) 质膜Plasmamembrane
HvSERK7 622 211(33.92%) 344(55.31%) 67(10.77%) 叶绿体Chloroplast
HvSERK8 644 215(33.39%) 368(57.14%) 61(9.47%) 质膜Plasmamembrane

  括号内的数值为二级结构长度占序列总长度的比例。

Valuesinparenthesesaretheproportionsofsecondarystructurelengthtothetotallengthofthesequence.
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2.6 HvSERKs在干旱胁迫下的表达模式分析

SERKs定位于细胞膜上,在响应外界环境变

化中发挥非常重要的作用[19]。为探究HvSERKs
响应干旱胁迫中的功能,通过qRT-PCR对干旱

胁迫下大麦幼苗根、茎、叶和全株中该类基因表达

进行检测,结果(表4)显示,干旱胁迫后,8个基因

在根、茎、叶和整株中均上调表达。在叶片中,

HvSERK1~HvSERK7表达量均在干旱胁迫7d
后与CK差异最大,尤其HvSERK7表达量是CK
的9.4倍,而HvSERK8表达量则在胁迫14d后

是CK的5.4倍;在茎中,除HvSERK6表达量在

胁迫14d后是CK的4.1倍,其余基因均在胁迫

3d或7d后与CK差异最大,尤其HvSERK5和

HvSERK7表达量分别是CK的7.6和8.5倍;在
叶中,HvSERK4、HvSERK6和HvSERK7表达量

均在胁迫14d后与CK差异最大,其中HvSERK7
表达量是CK的5.4倍,其余基因在胁迫7d和10
d后与CK差异最大,尤其HvSERK5表达量在胁

迫7d后是CK的8.1倍;在全株中,HvSERK4~
HvSERK7表达量均在胁迫14d后与CK差异最

大,其中HvSERK7表达量是CK的9.4倍,其余

基因在胁迫7d和10d后与CK差异最大,其中

是HvSERK3表达量在胁迫7d后是CK的8.5
倍。干旱胁迫21d后,大麦幼苗均枯萎死亡。这

些结果表明,大麦HvSERKs基因能够响应干旱

胁迫。

表4 干旱胁迫下HvSERKs在大麦组织中的表达量

Table4 ExpressionofHvSERKsinbarleytissuesunderdroughtstress

基因
Gene

组织
Tissues

干旱胁迫时间 Durationofdroughtstress

3d 7d 10d 14d

HvSERK1 根 Root 1.813±0.107** 2.484±0.285** 1.968±0.141** 1.793±0.067**

茎Stem 2.856±0.085** 1.458±0.081** 1.305±0.058** 1.280±0.074**

叶Leaf 1.611±0.017** 1.821±0.051** 2.001±0.061** 1.256±0.051**

整株Plant 1.286±0.006** 1.711±0.045** 2.340±0.057** 1.346±0.079**

HvSERK2 根 Root 2.008±0.054** 4.008±0.051** 3.308±0.106** 2.302±0.369**

茎Stem 3.173±0.023** 1.810±0.043** 1.494±0.050* 1.455±0.086*

叶Leaf 2.157±0.092** 3.894±0.031** 3.128±0.486** 1.566±0.007**

整株Plant 4.012±0.055** 5.570±0.181** 2.234±0.091** 1.589±0.412**

HvSERK3 根 Root 2.137±0.045** 3.527±0.081** 1.976±0.016** 1.772±0.167*

茎Stem 3.113±0.097** 2.583±0.167** 2.068±0.051** 1.774±0.013*

叶Leaf 4.112±0.086** 5.778±0.804** 3.226±0.019** 2.726±0.197**

整株Plant 2.375±0.276** 8.435±0.842** 4.784±0.532** 3.620±0.456**

HvSERK4 根 Root 1.608±0.016** 3.043±0.131** 2.197±0.009** 1.554±0.092**

茎Stem 1.811±0.015** 3.863±0.017** 1.561±0.054** 1.652±0.042**

叶Leaf 1.517±0.134** 1.831±0.143** 3.735±0.247** 4.408±0.287**

整株Plant 1.833±0.134** 2.034±0.326** 2.184±0.298** 2.359±0.407**

HvSERK5 根 Root 1.693±0.089** 5.499±0.529** 3.152±0.078** 1.898±0.199**

茎Stem 1.542±0.065* 7.419±0.153** 2.128±0.003** 1.640±0.145*

叶Leaf 1.815±0.108** 7.957±0.183** 1.740±0.072** 1.750±0.043**

整株Plant 1.799±0.099** 1.990±0.066** 2.875±0.040** 4.533±0.753**

HvSERK6 根 Root 6.115±0.119** 8.069±0.552** 3.065±0.001** 2.162±0.488**

茎Stem 1.573±0.014** 1.728±0.025** 2.916±0.024** 3.832±0.071**

叶Leaf 1.491±0.025* 1.775±0.059** 2.378±0.071** 3.161±0.119**

整株Plant 3.328±0.032** 4.271±0.033** 5.285±0.027** 6.081±0.083**

HvSERK7 根 Root 6.397±1.067** 9.096±0.174** 7.167±1.076** 4.312±0.577**

茎Stem 3.540±0.104** 8.395±0.687** 3.611±0.071** 2.195±0.121*

叶Leaf 2.366±0.033** 2.425±0.153** 3.596±0.333** 6.103±0.021**

整株Plant 5.023±0.189** 5.700±0.278** 7.355±0.451** 9.536±0.057**

HvSERK8 根 Root 1.853±0.102** 2.950±0.411** 3.944±0.498** 5.498±0.735**

茎Stem 2.206±0.036* 3.973±0.055** 1.888±0.008** 1.801±0.011**

叶Leaf 1.684±0.032** 2.016±0.035** 3.828±0.095** 1.534±0.028*

整株Plant 1.741±0.061** 2.234±0.188** 3.701±0.099** 1.678±0.025**

  *和**表示胁迫处理与CK间差异在0.05和0.01水平显著。下同。

*and** meansignificantdifferencesbetweenstresstreatmentandCKat0.05and0.01levels,respectively.Thesamebelow.
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2.7 HvSERKs在盐胁迫下的表达模式分析

为探究HvSERKs响应盐胁迫中的功能,利用

qRT-PCR对盐胁迫下大麦幼苗根、茎、叶和全株中

该类基因的表达量进行测定,结果(表5)显示,盐
胁迫后,8个HvSERKs基因中,除HvSERK4在大

麦叶中下调表达外,其余基因在根、茎、叶和整株

中均上调表达。在根中,HvSERK5在盐胁迫24
h后上调表达最明显,其表达量是CK的5.8倍;
在茎中,HvSERK7在盐胁迫48h后上调表达最明

显,其表达量是CK的3.8倍;在全株中,HvSERK5
在盐胁迫48h后上调最明显,其表达量是CK的

4.8倍。上述结果表明,大麦HvSERKs基因能够

响应盐胁迫。

2.8 HvSERKs基因在幼胚、成熟胚、幼穗和成熟

穗中的表达量分析

SERKs在拟南芥胚胎发育中发挥重要作

用[6-7]。为探究 HvSERKs在大麦胚胎和穗发育

中的功能,利用qRT-PCR检测大麦幼胚、成熟

胚、幼穗和成熟穗中HvSERKs的表达量。结果

(图6)表明,8个HvSERKs基因均在成熟胚中表

达量最高,在幼穗和成熟穗中表达量较胚降低,而

HvSERK6在幼穗与成熟穗中没有任何表达。

表5 盐胁迫下HvSERKs在大麦组织中的表达量

Table5 ExpressionofHvSERKsinbarleytissuesundersaltstress

基因
Gene

组织
Tissues

盐胁迫时间 Durationofsaltstress

6h 12h 24h 48h

HvSERK1 根 Root 1.865±0.025** 2.208±0.086** 2.643±0.121** 2.909±0.002**

茎Stem 1.213±0.027** 1.370±0.013** 1.635±0.027** 2.099±0.024**

叶Leaf 1.759±0.068** 1.419±0.081** 1.166±0.062** 1.133±0.025**

整株Plant 0.861±0.053** 1.781±0.015** 1.157±0.013** 0.880±0.014*

HvSERK2 根 Root 0.834±0.026** 1.777±0.014** 0.864±0.055** 0.615±0.007**

茎Stem 0.740±0.006** 1.485±0.014** 2.654±0.041** 1.725±0.056**

叶Leaf 1.067±0.012* 1.291±0.048** 2.001±0.037** 2.008±0.011**

整株Plant 1.561±0.007** 2.287±0.014** 2.868±0.012** 1.120±0.013**

HvSERK3 根 Root 1.089±0.026* 1.268±0.017** 2.130±0.091** 1.697±0.002**

茎Stem 1.083±0.004* 1.165±0.005** 1.157±0.034** 1.425±0.039**

叶Leaf 1.113±0.006** 2.358±0.081** 1.133±0.043** 0.910±0.002*

整株Plant 1.229±0.024** 1.581±0.011** 1.678±0.019** 2.370±0.011**

HvSERK4 根 Root 0.895±0.005** 1.212±0.009** 3.058±0.055** 3.367±0.027**

茎Stem 1.108±0.013** 1.523±0.058** 1.608±0.007** 2.893±0.054**

叶Leaf 0.656±0.049** 0.361±0.008** 0.118±0.004** 1.131±0.001**

整株Plant 0.907±0.022* 1.467±0.004** 2.156±0.021** 2.747±0.110**

HvSERK5 根 Root 1.393±0.007** 3.984±0.002** 5.727±0.185** 1.957±0.011**

茎Stem 1.248±0.028** 1.470±0.007** 2.561±0.030** 2.120±0.053**

叶Leaf 1.239±0.079** 1.377±0.004** 1.475±0.018** 1.989±0.003**

整株Plant 1.301±0.001** 2.249±0.015** 2.936±0.087** 4.822±0.130**

HvSERK6 根 Root 1.382±0.121** 2.045±0.019** 1.549±0.051** 1.263±0.047**

茎Stem 1.412±0.021** 1.613±0.051** 1.641±0.087** 2.367±0.058**

叶Leaf 1.119±0.007* 1.440±0.046** 1.880±0.011** 2.309±0.013**

整株Plant 1.138±0.009** 1.410±0.008** 2.655±0.110** 1.588±0.037**

HvSERK7 根 Root 0.984±0.044* 2.417±0.012** 3.069±0.103** 1.221±0.001**

茎Stem 1.058±0.058* 1.603±0.023** 3.260±0.042** 3.937±0.063**

叶Leaf 1.162±0.034* 1.204±0.061** 1.556±0.065** 3.817±0.158**

整株Plant 1.203±0.041** 2.775±0.054** 2.947±0.082** 3.725±0.165**

HvSERK8 根 Root 1.180±0.073** 1.986±0.033** 1.697±0.058** 1.119±0.005**

茎Stem 2.025±0.063** 2.362±0.051** 1.265±0.011** 1.095±0.051**

叶Leaf 1.277±0.019** 1.769±0.051** 1.427±0.001** 0.893±0.001**

整株Plant 1.123±0.013** 1.994±0.001** 1.786±0.002** 1.088±0.058*
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  IE:幼胚;ME:成熟胚;IS:幼穗;MS:成熟穗。

IE:Immatureembryos;ME:Matureembryos;IS:Immaturespike;MS:Maturespike.

图6 HvSERKs基因在胚、穗中表达量

Fig.6 ExpressionpatternofHvSERKsgeneinembryoandspike

3 讨论

受体激酶SERKs在拟南芥[20]、水稻[9]、小
麦[10]和玉米[11]中参与胚胎发育、先天免疫、响应

生物与非生物胁迫、生长发育、细胞死亡等生物学

过程。本研究利用拟南芥SERKs蛋白序列在大

麦全基因组中通过多重序列比对,共鉴定到8个

大麦HvSERKs基因,这些基因分布在5条染色

体上,其中HvSERK6、HvSERK7和HvSERK8分

布于7H染色体上,推测该条染色体上发生过基因

串联复制。在拟南芥中,SERKs核苷酸序列均包

含11个外显子;大麦中8个HvSERKs基 因 中

HvSERK1和HvSERK6含有10个外显子,其余

也均具有11个外显子。另外,HvSERKs基因具

有相似的保守基序,且保守基序长度与位置较为

一致。同时,大麦和拟南芥SERKs胞外区都具

有4个LRR结构用于接收信号分子。由此可见,

SERKs在进化中具有较高的保守性。

SERKs氨基酸长度在不同物种中差异较小,
如AtSERK1(625aa)、GmSERK2(621aa)、Os-
SERK1(628aa)。拟 南 芥 中 AtSERK1~At-
SERK5不稳定系数均大于40,且脂肪系数大于

阈值80。本研究发现,HvSERKs氨基酸长度均

在620aa左右,除 HvSERK5和 HvSERK7之

外,其余 HvSERKs不稳定系数均小于40,为稳

定蛋白;HvSERKs富含Leu、Ser、Gly、Ala和Val
等脂肪族氨基酸,且脂肪系数大于80,均为亲水

性蛋白。HvSERKs二级结构中以无规则卷曲为

主(52.23%~57.14%),为蛋白折叠和稳定提供

灵活性,有利于胞外信号识别及信号转导。At-
SERK3参与BR信号传导[21],OsSERK1与 Ta-
SERK3在植物先天免疫和器官发育中发挥 作

用[9-10],且系统进化分析表明以上蛋白同HvSERK7、

HvSERK2 和 HvSERK5 同 源 性 较 近,推 测

HvSERKs功能多样且冗余。

SERKs通过多种机制在植物逆境适应中发挥

重 要 作 用[16,22-24]。本 研 究 发 现,大 麦 8 个

HvSERKs在根、茎、叶及全株中均响应干旱和盐胁

迫,与甘蓝型油菜BnaA07g23390D和BnaA07g29610D
干旱胁迫后表达模式类似[12]。在盐胁迫下,大麦

HvSERKs除HvSERK4在叶片中下调表达以外

均上调表达,且在24h表达量最高,与大豆Gm-
SERK4 和GmSERK16 盐 胁 迫 后 表 达 模 式 类

似[24]。这表明HvSERKs广泛参与干旱和盐胁迫

信号感知与传导过程,且具有响应时效性和组织

间特异性。在幼胚和成熟胚中,HvSERKs都能

被检测到,且表达量存在差异,为后续利用基因编

辑技术探究HvSERKs调控胚胎发育的分子机制

提供理论依据,也为大麦抗逆种质资源的挖掘和

新品种的选育奠定基础。
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