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摘要: 先期抽薹严重制约着我国春大白菜及高原或高海拔地区的春夏白菜栽培, 给生产造成重大损失, 因而研

究白菜作物低温春化途径抽薹和开花的相关基因对白菜育种具有重要意义。文章选取极早抽薹株系 DH-54 和

极晚抽薹株系 DH-43 为材料, 利用 256 对引物组合进行 cDNA-AFLP 分析, 筛选到与抽薹开花相关的差异表达

的转录衍生片段(Transcript-derived fragment, TDF)191 条, 对其中 82 个 TDF 进行克隆测序。结果表明: 52 个 TDF
与 NCBI 或 TIGR 已有序列同源, 功能涉及代谢、胁迫及逆境应答、信号转导、转录调控等等; 22 个 TDF 在 NCBI
或 TIGR 找到同源序列, 但功能未知; 有 8 个 TDF 在 NCBI 或 TIGR 找不到同源序列, 可能是一些新基因。 
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cDNA-AFLP analysis on transcripts associated with bolting in  
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Abstract: Premature bolting, caused by low temperature in spring and summer cultivation in low land and high land re-
spectively, leads to reduction of the yield and quality of the harvested products in Chinese cabbage. Therefore, exploring 
genes involved in vernalization response is important to the improvement of Chinese cabbage varieties. Here, one extremely 
early bolting line (DH-54) and one extremely late bolting line (DH-43) were employed, and the cDNA-AFLP approach was 
used to identify key components involved in the low-temperature required vernalization response. Of 256 primer recombi-
nations screened, a total of 191 differential expressed transcript-derived fragments (TDFs) were identified, and 82 TDFs 
were sequenced. BLAST and alignments showed that 52 candidate TDFs shared high levels of similarity with genes of 
known function, 22 TDFs of unknown function and 8 novel ESTs. The TDFs of known function were involved in genes 
encoding enzymes working in metabolism, proteins related to stress and defense, signal transduction, and transcription 
regulation, etc. 
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大白菜(Brassica rapa L. ssp. pekinensis )属十字
花科芸薹属蔬菜作物, 原产我国, 是我国重要的蔬
菜作物之一, 有“菜中之王”的美誉。白菜类作物属于
长日照春化需求型植物, 在开花习性上有一年生和
两年生之分, 在抽薹时间上存在很大的变异。抽薹
是白菜类蔬菜生产中重要的农艺性状, 尽管抽薹和
开花在生理上、时间上都是不同的, 抽薹不一定开
花, 但抽薹是开花的前提。因而, 抽薹时间更能准确
地揭示开花植物由营养生长向生殖生长过渡的时间, 
通常用抽薹时间来衡量开花时间[1]。 

在我国北方地区的春大白菜栽培及高海拔地区

的春夏白菜生产中, 由于气温从低到高的变化, 常
发生先期抽薹现象, 降低了产品的产量和质量, 给
生产造成重大损失。为解决这一问题, 曾在栽培措
施、晚抽薹育种等方面做过很多研究[2], 培育晚抽薹
的品种是解决这一问题的根本途径[3]。目前, 育种工
作者还是主要通过表型而不是基因型来判断是否为

晚抽薹品种, 这不仅带有一定的盲目性, 还大大增
加了育种工作的难度和周期, 因而研究白菜类作物
抽薹开花相关的分子遗传机理, 尤其是研究低温春
化途径抽薹和开花相关的基因对白菜育种具有重要

意义。 
近年来, 关于春化、抽薹和开花机理的研究已

经取得了很大的进展。拟南芥的研究表明, 存在多
条控制开花的途径, 包括光周期途径、春化途径、
自主开花途径和赤霉素途径等[4, 5]。研究发现FLC基
因编码MADS-box蛋白, 是开花的抑制因子[6~8]。遗

传分析揭示, 早花与晚花生态型在开花时间上的不
同主要依赖FLC等位基因的变化[6, 7, 9]; 芸薹属植物
包括甘蓝、大白菜、芜菁、甘蓝型油菜等, 是典型
的春化敏感型植物, FRI和FLC的同源基因在芸薹属
植物春化应答中起主要作用[10], 在早花甘蓝型油菜
中, 组成型表达拟南芥FLC基因能延迟开花 2~6 个星
期[11]。通过对拟南芥突变体的分析, 还克隆了一系列
开花相关的基因, 如VRN1[12]、VRN2[13]、VIN3[14]; 在
玉米上克隆了Dwarf8[15]; 在小麦上克隆了Verc17[16]、

Verc79[17]、Verc203[18]、Verc2[19]; 在白菜上, 克隆了 4
个FLC基因的同源基因BrFLC1、BrFLC2、BrFLC3、
BrFLC5[20]。Kim等[21]对BrFLC1、BrFLC2、BrFLC3
的功能进行了详细的分析和验证, 但这些基因之间
有什么关系, 如何相互作用影响抽薹开花, 具体作

用模式尚不清楚。 
本研究以易抽薹大白菜 “BY”与晚抽薹芜菁

“M.M”杂交的F1通过小孢子培养建立的DH群体为材
料 , 从中选取了一个极早抽薹的双单倍体株系
(DH-54)和一个极晚抽薹的株系 (DH-43), 利用
cDNA-AFLP技术筛选与抽薹性相关的特异片段, 以
期为晚抽薹分子育种和抽薹开花的分子调控机制的

揭示提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料及处理 

以易抽薹大白菜BY (Brassica rapa L. ssp. pekin- 
ensis)和低温要求型极晚抽薹的欧洲芜菁MM (B. rapa 

L. ssp rapifera Metzg)为亲本杂交得到F1代; 在同一
F1单株上取 2~3 mm的花蕾, 收集小孢子, 诱导获得
胚状体 , 并继代培养至生根 , 成苗 , 经倍性鉴定和
自交授粉后获得 81 个DH株系的种子; 通过抽薹性
鉴定选出一个极早抽薹株系DH-54 和一个极晚抽薹
的株系DH-43 用于本研究。其中, 中国大白菜BY为
高代自交系, 华南型耐热材料, 极易抽薹开花; MM
为欧洲芜菁(Manchester Market)的自交系 , 为春化
低温要求性极高、表现极晚抽薹的材料。DH-54 和
DH-43的抽薹性分别与BY和MM相似。 

将 DH-54和 DH-43的种子播种于育苗盘中, 放
入白天 25~30℃、夜间 15~20℃的温室中。待植株长
出 2~3片真叶, 转至 5℃低温温室中, 分别于低温处
理第 0 d(处理前)、5 d、10 d、15 d、20 d、30 d、40 
d、60 d和 80 d取从上向下第二片真叶, 液氮速冻后
保存于−80℃冰箱备用。春化 80 d后取出全部植株, 
在空调温室(20±5℃)继续培养, 检测植株是否完全
度过春化期。 

1.2  方法 

1.2.1  总 RNA 的提取及反转录 

采用 Trizol 试剂盒(Invitrogen 公司产品)提取总
RNA。用 RNase Free DNaseⅠ(TaKaRa公司)处理总
RNA, 去除残留的基因组 DNA。以 TaKaRa 公司的
M-MLV RTase cDNA 合成试剂盒合成 cDNA, 具体
步骤参照试剂盒说明。 

1.2.2  cDNA-AFLP 分析  

AFLP体系及程序参照张伟峰等 [22]的方法并略
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有改动, 以 16 条PstⅠ(P+2)引物和 16 条MseⅠ(M+2)
引物组成 256对引物组合(引物由北京塞百盛基因技
术有限公司合成), 聚丙烯酰胺凝胶电泳后利用银染
法进行显色。对于差异较显著的引物组合进行二次

重复以降低假阳性。 

1.2.3  差异条带的回收、克隆和测序  

将目标片段所在聚丙烯酰胺凝胶区域用ddH2O
冲洗干净 , 用锋利刀片切下目标片段 , 装于 1 mL 
Eppendorf管中, 加入 30 μL ddH2O, 于 4℃冰箱浸泡
24 h以上。然后以浸出液为模板, 按照AFLP反应体
系和程序重新扩增。PCR产物用Biomed的琼脂糖凝
胶纯化回收试剂盒, 与pGM-T 载体(天根生化科技
有限公司)连接, 然后转化TOP10 感受态细胞, 经蓝
白斑筛选, 采用质粒小提试剂盒(北京塞百盛基因技
术有限公司)提取质粒, EcoRⅠ酶切电泳鉴定为阳性
克隆后交由天根生化科技有限公司测序。 

1.2.4  序列分析  

将测序得到的序列在 NCBI上应用 BLAST程序
进行同源性检索 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast); 
利用 DNAMAN 软件进行去除载体序列及序列比对
分析, 利用 DNASTAR 软件对序列进行聚类拼接, 
在 Gene Ontology Home上进行 EST功能分类(http:// 
www.geneontology.org/)。 

2  结果与分析 

2.1  低温春化结果 

春化 80 d 后取出全部植株, 在空调温室(20±5
℃)继续生长, 其中早抽薹株系 DH-54取出 2 d就开
始抽薹, 但晚抽薹株系 DH-43取出 20 d后才开始抽
薹。结果表明, 两者均已度过春化期。 

2.2  cDNA-AFLP多态性分析  

利用 256对 PstⅠ和MseⅠ引物组合进行选择性
扩增, 共扩增出 4 513 条转录衍生片段(Transcript- 
derived fragments, TDF), 平均每对引物扩增出 18条, 
长度在 40~600 bp之间。其中, 58对引物扩增出 191
条在两系间表现差异的条带, 占总条带数的 4.4%。
差异表达的 TDF 呈现多样化的表达模式(图 1)。(1) 
在诱导表达的 TDF 中, 只在春化处理某一段时间内
出现的: 只在早抽材料(DH-54)中出现的有 31 条(图

1: C、E、J), 只在晚抽材料(DH-43)中有 21条(图 1K); 
(2)在低温处理过程中开始表达, 或者呈现上调趋势
的: DH-54有 20条(图 1: D、I), DH-43有 29条(图 1: 
A、B、D); (3)在低温处理初期有表达, 处理后期已
经检测不到其表达, 或者表达呈现下调趋势,  表现
为明显的低温抑制的: DH-54有 58条(图 1: A、B、F、
H), DH-43有 32条(图 1: F、G、H)。其中有些 TDF
在两个材料中表达模式出现较大差异(图 1: A、B、E、
G、I、J、K)。 
 

 
 

图 1  不同表达模式 TDF 
1、2、3和 4分别代表 DH-54 春化处理前、混 1(春化处理 5 d和 10 d)、
混 2(春化处理 15、20、30 d)和混 3(春化处理 40、60、80 d); 5、6、
7和 8分别代表 DH-43春化处理前、混 1(春化处理 5 d、10 d)、混
2(春化处理 15、20、30 d)和混 3(春化处理 40、60、80 d)。 
A: DH-54 春化抑制表达, DH-43 春化诱导表达; B: DH-54下调表达，
DH-43上调表达; C: DH-54上调表达, DH-43不表达; D: 两者均上调
表达; E: DH-54春化 5 d、10 d表达; F: 两者均下调表达; G: DH-54
稳定表达, DH-43春化抑制表达; H: 春化抑制表达; I: DH-54春化诱
导表达, DH-43 不表达; J: DH-54春化诱导表达, DH-43不表达; K: 
DH-54不表达, DH-43在 5 d、10 d表达; L: rRNA (goldview)。 
 

2.3  差异条带功能分类 

在 191条差异条带中, 挑选出 82条比较典型的
差异条带进行回收、克隆测序。Blast 结果显示(表
1)82个 ESTs有 74个 ESTs在 NCBI中找到较高同源
性的序列, 其中有 52个是蛋白功能已知序列, 22个
ESTs在 NCBI和 TIGR中有同源序列但功能未知, 8
个 ESTs 在 NCBI 和 TIGR 中均无同源序列, 这些
ESTs 可能是一些新的未知功能基因, 有待进一步分
析。82 条序列提交 GenBank 数据库 , 已被收录
(GenBank登录号: GD254045~GD254126, 表 1)。 
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表 1  TDF 序列同源性比较结果 

编号 登录号 长度(bp) 一致性(%) E值 功能预测 

p63m50-1 GD254045 210 97 3e-15 拟南芥内膜蛋白家族X

p63m50-2 GD254046 114 95 0.001 拟南芥依赖NADPH的硫氧还蛋白还原酶X

p64m55-1-4 GD254047 229 95 9e-35 拟南芥CDC50家族蛋白X

p64m55-2-4 GD254048 165 82 3e-29 大白菜克隆KBrB017B11N

p64m56-2-4 GD254049 303   功能未知 

p64m56-4-4 GD254050 44 100 9e-15 斑节对虾克隆AFE30M28N

p64m57-1-4-1 GD254051 254 89 1e-86 拟南芥泛素特异性蛋白酶 14N

p64m57-1-4-2 GD254052 200   功能未知 

p64m57-3-4 GD254053 159 91 6e-56 拟南芥含HNH核酸内切酶结构域蛋白N

p64m58-1-4 GD254054 96 92 4e-10 斑节对虾克隆AFE30M28 N

p64m58-2-4 GD254055 193 98 6e-89 大白菜克隆KBrB030F12 N

p64m61-1-5 GD254056 173 98 8e-26 拟南芥质体核糖体蛋白L15X

p66m48-2-5 GD254057 264 98 2e-23 侧金盏花丝氨酸/苏氨酸蛋白激酶X

p66m48-2-4 GD254058 93 95 5e-06 拟南芥半胱氨酸抗氧化酶X

p66m48-3-4 GD254059 278 82 1e-24 拟南芥含GRAM结构域蛋白N

p66m48-4-4 GD254060 214 71 6e-20 SLW-5-E07 mRNA 序列N

p66m48-5-4 GD254061 157 98 3e-59 大白菜克隆KBrH004P05 N

p66m49-1-5 GD254062 170 88 1e-51 大白菜克隆KBrS004B22 N

p66m49-2-4 GD254063 165 87 2e-10 拟南芥金属肽链内切酶X

p66m49-3-4 GD254064 147 98 1e-64 大白菜 类金属硫蛋白mRNA N

p66m50-2-5 GD254065 87 92 1e-08 拟南芥DNAJ热激蛋白家族X

p66m50-4-4 GD254066 246 93 7e-37 拟南芥谷氨酸受体蛋白离子通道X

p66m52-1-4 GD254067 293 87 3e-45 拟南芥结瘤素MtN21家族蛋白 N

p66m53-2-4 GD254068 192 86 4e-28 大白菜克隆 KBrH004P05 

p66m53-3-4 GD254069 154 85 1e-26 大白菜克隆 KBrH004P05 

p69m55-1-4 GD254070 193 89 7e-25 拟南芥转录因子CZF1/ZFAR1X

p69m59-1-4 GD254071 181 90 7e-22 拟南芥转录因子BES1X

p69m60-1-4 GD254072 221 85 2e-26 拟南芥转录因子X

p69m60-2-4 GD254073 159 77 1e-27 拟南芥第二类内含子剪接因子N

p69m62-1-4 GD254074 143 81 2e-29 大白菜克隆KBrB003A10 N

p69m62-2-4 GD254075 104 83 2e-20 大白菜克隆KBrB003A10 N

p70m47-1-5 GD254076 184 71 1e-20 拟南芥未知蛋白N

p70m52-1-5 GD254077 284 82 1e-73 拟南芥三角状五肽重复区X

p70m52-2-5 GD254078 284 81 8e-71 拟南芥三角状五肽重复区X

p70m56-1-5 GD254079 159 98 1e-20 拟南芥光系统Ⅱ蛋白X

p70m56-2-5 GD254080 136   未知片段 

p70m57-1-4 GD254081 214 97 3e-32 甘蓝吸胀蛋白X

p70m57-2-4 GD254082 153 82 1e-33 拟南芥ATNHX8  N

p70m57-4-4 GD254083 84 85 2e-04 拟南芥剪接因子 64  X

p70m62-1-4 GD254084 103 84 4e-08 拟南芥未知蛋白X

p70m62-2-5 GD254085 115 83 4e-11 拟南芥MAG2 (MAIGO2)X

p71m51-1-4 GD254086 156 98 2e-21 拟南芥未知蛋白X

p71m52-1-4 GD254087 236 99 7e-115 大白菜克隆KBrB026K21N

p71m55-2-5 GD254088 102 98 5e-41 白菜克隆 665未知mRNAN

p71m55-3-5 GD254089 99 93 1e-09 拟南芥富含亮氨酸跨膜蛋白激酶X

p71m57-1-4 GD254090 291 81 4e-55 拟南芥相关的转录因子 X

p71m61-1-4 GD254091 155 100 3e-21 香雪球NADH脱氢酶ND1X

p71m61-3-5 GD254092 167 90 3e-22 拟南芥尿卟啉脱羧酶X
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(续表 1) 

编号 登录号 长度(bp) 一致性/% E值 功能预测 

p72m48-1-4 GD254093 112 81 3e-11 拟南芥armadillo/β-catenin重复家族蛋白X

p72m48-2-4 GD254094 106 97 4e-12 盐芥热激同源蛋白 70 X

p74m56-1-4 GD254095 111   功能未知 

p74m57-1-5 GD254096 303 94 5e-48 拟南芥核移动蛋白家族X

p74m59-1-5 GD254097 158   功能未知 

p74m60-1-4 GD254098 169 80 8e-36 拟南芥与COP1互作的相关蛋白 N

p74m60-2-5 GD254099 169 82 2e-38 拟南芥与COP1互作的相关蛋白N

p74m60-3-4 GD254100 149 100 2e-21 拟南芥剪接因子X

p74m61-1-5 GD254101 376 96 3e-55 拟南芥线粒体琥珀酸脱氢酶铁硫亚基X

p74m61-2-5 GD254102 116 93 4e-09 拟南芥Ca2+通道mRNAX

p74m61-3-5 GD254103 148 95 8e-13 拟南芥SPX(SYG1/Pho81/XPR1)结构域X  

p75m50-3-4 GD254104 186 96 3e-24 水稻ATP合酶beta亚基X

p75m51-1-4 GD254105 79 92 2e-05 拟南芥未知蛋白X

p75m51-2-5 GD254106 79 84 5e-04 拟南芥未知蛋白X

p75m52-1-4 GD254107 136 90 3e-34 拟南芥蛋白结合域N

p75m57-1-4 GD254108 361 98 3e-60 Draba nemorosa NADH脱氢酶ND1X

p75m57-2-5 GD254109 75   功能未知 

p76m56-1-4 GD254110 160 80 2e-31 拟南芥未知蛋白N

p76m58-1-5 GD254111 235   功能未知 

p76m58-2-5 GD254112 102 91 9e-32 拟南芥钝叶醇 14-alpha去甲基化酶N

p77m49-1-5 GD254113 145 86 4e-26 斑节对虾克隆AFE19M19 N

p77m50-1-4 GD254114 161 87 1e-45 拟南芥组成型光形态建成 1互作蛋白N

p77m51-1-5 GD254115 197   功能未知 

p77m54-1-5 GD254116 200 77 1e-35 拟南芥BAH蛋白N

p77m55-2-5 GD254117 232 93 2e-34 拟南芥未知蛋白X

p77m55-3-5 GD254118 59 94 0.50 拟南芥硫腺苷甲硫氨酸载体X

p77m56-2-5 GD254119 237 88 2e-34 拟南芥DNA拓扑异构酶Ⅲα亚基 X

p77m57-1-5 GD254120 406 98 5e-71 甘蓝型油菜叶绿体(光系统 1)type Ⅲ叶绿素a/b结合蛋白X

p77m57-3-5 GD254121 124 97 2e-15 拟南芥 (光系统 1)type ⅢX

p77m58-1-5 GD254122 186 81 8e-43 拟南芥细胞凋亡相关蛋白N

p77m58-2-5 GD254123 146 100 1e-19 拟南芥Zn+结合蛋白 X

p77m62-2-4 GD254124 451 97 3e-79 甘蓝型油菜叶绿体光系统Ⅱ叶绿素a/b结合蛋白X

p77m62-3-4 GD254125 104 95 2e-05 拟南芥肽链内切酶 X

p78m49-1-4 GD254126 119 89 1e-07 拟南芥未知蛋白X

注: X代表 BlastX分析; N代表 BlastN分析。 
 

52 个蛋白功能已知序列, 根据功能分成 11 类
(图 2), 包括代谢、能量、细胞运输及传输促进作用、
逆境响应、亚细胞定位、表达调控、信号转导、蛋

白质的折叠修饰和传送、细胞周期及 DNA修饰、代
谢及蛋白功能调控、细胞命运。功能已知序列占

63.4%, 其中占份额较大的是代谢相关基因(12.3%)
和表达调控有关基因(14.6%)(图 2)。 

3  讨 论 

开花是高等植物生活史上的一个质变过程, 是

植物个体发育过程的中心环节[23]。这也说明开花是

一个非常复杂的现象。根据本研究对差异片段所作

的功能分类可以看出春化诱导开花过程可能涉及物

质和能量代谢、信号转导系统、细胞运输及传输促

进作用、逆境响应、亚细胞定位、表达调控、蛋白

质的折叠修饰和传送、细胞周期及DNA修饰、细胞
命运和代谢及蛋白功能调控等方面。其中物质和能

量代谢为开花的启动提供了物质基础和动力支持[24]; 
植物通过信号转导系统传递低温信号, 启动相关基
因的表达, 开启相关代谢途径 [25] ; 在此过程中通过 
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图2  低温诱导表达基因的功能分类 
未分类蛋白包括蛋白功能未知序列和在 NCBI尚未查到具有同源性及同源性较低的序列；其他 EST序列包括查到的未注释的 EST序列。 
 

对DNA的修饰, 众多转录因子的合成与分解精确地
调控相关基因的表达与关闭, 控制细胞的命运是转
向生殖器官的发育还是继续营养生长; 同时, 植物
的春化反应是在低温逆境的基础上发生的发育转变, 
因而春化过程也与植物的抗氧化酶系统密切相   
关[26]。由此可见, 开花是一个相当复杂的过程, 涉及
众多基因, 多条通路, 形成了复杂的网络信号系统。 

3.1  低温诱导过程中的基因表达调控 

FLC基因编码开花抑制因子, 春化作用通过降
低FLC的表达促进开花 [27], 这种春化诱导的FLC转
录水平的降低通过有丝分裂保持稳定, 并发生在所
有组织中, 就像每次开花的启动都需要暴露在低温
下春化一样, FLC的活动在每一代中都必须重建[28]。

因而调控FLC基因的表达活性对于开花的启动显得
至关重要。本研究中发现的p77m54-1-5与编码BAH
甲基化酶的基因一致性达 77%, 而BAH甲基化酶能
对DNA进行修饰作用[29], Piñeiro等[30]也证实含BAH
结构域的EBS基因参与了对开花时间的调控, 通过
染色质重塑在转录调控中起作用。该甲基化酶在早

抽品种春化初期有表达, 后期不表达, 说明可能与
FLC基因或者其转录因子, 或者其他开花基因春化
后甲基化水平降低有关 [7], 但BAH甲基化酶的靶位
点是否为FLC基因或者其转录因子还需要进一步验
证。除此以外, 在本研究中发现的春化后开始表达
的转录因子(p69m60-1-4、p69m60-2-4、p70m52-1-5、
p70m52-2-5、p74m60-3-4)可能与FLC基因被抑制、
开花启动、大量相关基因表达有关; 同时也有一些

转录因子在春化后被抑制(p66m49-3-4、p69m55-1-4、
p70m57-4-4等), 可能与一些编码开花抑制因子的基
因失活有关。 

3.2  低温诱导与信号转导 

光通过内在的能感应光信号的信号分子—— 光

受体介导的信号转导途径, 调控植物自种子萌发直到
开花的整个生长发育过程。2008 年, Liu等[31]阐明了

CRY-COP1信号系统通路, CRY信号通路负调控COP1
蛋白, 稳定CO蛋白活性, CO蛋白激活FT基因的转录, 
诱导开花。在本研究中克隆得到的p77m50-1-4与编码
CIP1 蛋白的基因一致性达 87%, 而CIP1 通过与COP1
相互作用控制COP1的核质运输, 调控COP1的活性最
终诱导开花[32], 但是低温如何控制CIP1的表达还未见
报道, 也可能CIP1 又是一个联系光周期途径与春化途
径的蛋白, 也说明各开花途径控制开花并不是独立的, 
而是几条途径协同作用的结果。 

p69m59-1-4 与编码BES1 的基因一致性达 90%, 
BES1 作为转录因子调控BR(油菜素内酯)信号转导
途径[33], 而Domagalska等[34]认为BR通过调控FLC基
因的表达调节生殖生长向营养生长过渡的时间, 但
认为BR信号通路调控开花时间独立于春化途径及
自主开花途径。表明对于开花调控的研究还远远不

够, 还可能有其他的开花途径, 还需要生物工作者
做更多的工作以揭示这一神秘的自然现象。 

3.3  低温诱导与胁迫应答 

植物的春化反应是在低温逆境的基础上发生的
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发育转变。低温胁迫导致细胞内自由基累积过多[25], 
此时要求植物抗氧化能力提高。在本研究中发现的

p66m48-2-4与编码过氧化物酶的基因一致性达 95%, 
而过氧化物酶可以及时对低温逆境做出反应, 维持
细胞内正常的代谢平衡[35]。在洋桔梗低温诱导成花

的实验中也表明春化过程中也存在抗氧化物质提高

的过程[36]。Gama等[37]也认为低温能够诱导过氧化物

酶的产生, 且过氧化物酶在抗胁迫信号转导中也具
有重要作用[38]。另外发现的p66m48-3-4与负调控细
胞 凋 亡 的 GRAM 结 构 域 [39] 一 致 性 达 82%; 
p66m48-2-5 与编码ATSK11 的基因一致性达 98%, 
而ATSK11在信号转导, 胁迫应答, 花的发育上具有
重要功能[40~42]等等, 但这些基因与开花的启动有着
什么样的关系, 在开花途径中的哪个环节起作用还
需要进一步的验证。 

同时在我们的实验中还得到了一些基因如DNA
拓扑异构酶(p77m56-2-5)与基因重组、DNA修复有
关[43, 44]; NADH脱氢酶(p71m61-1-4), NADPH脱氢酶
(p63m50-2), ATP合酶(p75m50-3-4)[45], 叶绿素a/b结
合蛋白(p77m62-2-4)[46]等都与能量代谢有关 , 他们
在低温诱导后都出现了表达水平的变化, 但是低温
如何调控这些基因的表达, 与开花途径的关系还尚
不清楚, 有待我们做进一步的研究。 

尽管我们得到了大量低温春化过程中差异表达的

基因片段, 但由于 cDNA-AFLP 技术存在较高的假阳
性, 还需要通过 Northern blot、荧光定量 PCR来验证
这些结果的可靠性及所得 TDF 在春化各时期具体的
表达情况, 为我们的后续试验提供理论依据; 而且这
些差异表达片段在春化及开花启动中的作用还只是推

测, 需要进一步得到基因的全长, 构建表达载体研究
其在白菜春化诱导开花中的作用。这将为揭示白菜类

作物开花时间的分子遗传机理提供了重要的参考, 从
而为解决白菜先期抽薹问题奠定很好的研究基础。 
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