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葡萄生长素响应基因家族生物信息学鉴定和表达分析 

袁华招，赵密珍，吴伟民，于红梅，钱亚明，王壮伟，王西成 
江苏省农业科学院园艺研究所/江苏省高效园艺作物遗传改良重点实验室，南京  210014 

摘要: 生长素响应基因家族能调节植物体内生长素平衡和生长素信号途径。文章采用生物信息学方法检索获得

葡萄(Vitisvinifera L.)基因组数据库中的生长素响应基因，通过分析其染色体定位、基因共线性和系统进化，发

现葡萄基因组含有 25 个 AUX_IAA 基因、19 个 ARF 基因、9 个 GH3 基因、42 个 LBD 基因。这些生长素响应

基因不均匀分布在葡萄的 19 条染色体上，部分家族基因在染色体上形成基因簇。葡萄芯片数据结果表明，生

长素响应基因在葡萄不同时期的果实和叶芽中均有表达，尤其在果实转色期、叶芽萌发或休眠期表达量急剧变

化。研究结果为葡萄生长素响应基因在叶片和果实发育过程中的功能研究提供参考。 
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Genome-wide identification and expression analysis of auxin-related 
gene families in grape 
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Institute of Horticulture, Jiangsu Academy of Agricultural Sciences/Jiangsu Key Laboratory for Horticultural Crop Genetic Im-
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Abstract:  The auxin response gene family adjusts the auxin balance and the growth hormone signaling pathways 

in plants. Using bioinformatics methods, the auxin-response genes from the grape genome database are identified and 

their chromosomal location, gene collinearity and phylogenetic analysis are performed. Probable genes include 25 

AUX_IAA, 19 ARF, 9 GH3 and 42 LBD genes, which are unevenly distributed on all 19 chromosomes and some of 

them formed distinct tandem duplicate gene clusters. The available grape microarray databases show that all of the 

auxin-response genes are expressed in fruit and leaf buds, and significant overexpressed during fruit col-

or-changing, bud break and bud dormancy periods. This paper provides a resource for functional studies of aux-

in-response genes in grape leaf and fruit development. 
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生长素在植物生长发育的许多方面都起着重要

作用，包括顶端优势、向性反应、侧根形成、植物

叶芽和果实发育[1]。生长素在植物授粉后控制植物

果实的起始生长和抑制果实成熟 [2]。通过对草莓

(Fragaria×ananassa Duch.)和其他果实的研究，早期
提出了一种机制：种子产生的生长素通过调节细胞

分裂和扩增来调控果实发育。大量生长素响应基因

通过调节植株体内生长素平衡参与果实发育过程。

生长素早期响应基因包括ARF、AUX_IAA、GH3和
LBD等家族基因[3]。 

AUX_IAA和ARF是一类转录因子，ARF蛋白具
有一个保守的DNA结合结构域，可以识别生长素响
应基因(GH3、SAURs和LBD)启动子上的生长素响应
元件(AuxREs)，激活或者抑制生长素响应基因的转
录。AUX_IAA蛋白没有DNA结合结构域，但是它可
以结合ARF蛋白形成聚合体，从而负调节生长素响
应基因的转录[4,5]。AUX_IAA蛋白具有 4个保守的结
构域 [6]，其中结构域III和IV和ARF蛋白的CTD具有
同源性使AUX_IAA蛋白能结合ARF蛋白[7~12]。番茄

SlARF7主要在番茄的胎盘和胚珠中表达，授粉后表
达量迅速下降，沉默SlARF7导致单性结实[13]，沉默

番茄 SlIAA9 同样会导致番茄单性结实 [14]。番茄

SlARF4的表达量随着果实发育而增加，在红果期早
期表达量达到最大，沉默SlARF4导致果实成熟时颜
色黑绿，硬度增加，果皮变厚[15,16]。GH3 基因在调
节植物体内生长素平衡中起着重要作用，它编码一

种生长素-氨基酸结合酶，可以把植物体内多余的生
长素(IAA)[17,18]、茉莉酸(JA)[19]和水杨酸(SA)[20]结合

到氨基酸上，形成激素-氨基酸结合物，使得这些激
素失活, 最终通过泛素化途径降解。根据序列相似
度和底物专一性，拟南芥(Arabidopsis thaliana)GH3
基因分为 3 类(GroupsⅠ,Ⅱ和Ⅲ)[17,21]，GroupsⅠ类
型的GH3 基因是茉莉酸-氨基酸结合酶或水杨酸-氨
基酸结合酶[21]，GroupsⅡ类型的GH3基因是生长素
-氨基酸结合酶[18]，而Groups Ⅲ类型的GH3 基因是
拟南芥所特有的。葡萄GH3.1 编码IAA-Asp合成酶，
葡萄果实转色期IAA-Asp含量增加，而生长素含量降
低，表明葡萄GH3.1可能通过IAA失活机制起始果实
成熟过程[22]。LBD基因是植物特有的一类转录因子，
具有一个保守的LOB (Lateralorganboundaries)结构
域。根据LBD蛋白的N端LOB结构域的结构，LBD

基因家族可以被分为两类[23,24]，ClassⅠ类的LBD蛋
白具有一个非常保守的CX2CX6CX3C锌指类结构
域和LX6LX3LX6L结构域，而ClassⅡ类的LBD蛋白
只具有保守的锌指类结构域 [23,25]。LBD蛋白调节叶
片发育[24,26]、胚囊发育[27]和管状细胞的分化[28]。在

水稻中，LBD蛋白参与叶芽器官的发育、根冠和侧
根的形成 [29~31]。拟南芥 Class Ⅱ类的 LBD蛋白
(LBD37,38和 39)可以被硝酸盐诱导参与叶芽色苷和
硝酸盐代谢途径[32]。 
葡萄是经济价值最重要、种植最为广泛的园艺作

物之一。到目前为止，对水稻[33]、番茄[34]和苹果[35]

等多个物种中的生长素早期响应基因进行了全基因

组分析，然而在基因组水平上研究葡萄生长素响应

基因在果实发育过程中的作用研究尚未见报道。葡

萄基因组测序完成使得利用生物信息学手段全基因

组分析生长素响应基因成为可能。本研究利用生物

信息学手段，预测葡萄基因组中生长素响应基因，

分析其染色体定位、共线性和系统进化关系，以及

其在叶芽和果实发育过程中的表达模式，挑选在葡

萄叶芽和果实发育过程中起重要作用的候选基因，

为进一步研究该家族成员在葡萄叶片和果实发育过

程中的功能研究提供参考。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

葡萄基因芯片表达数据来源于 NCBI的 GEO数
据库。原始的探针注释信息来源于 Affymetrix 的支
持文件。葡萄的核酸序列、蛋白序列文件以及注释

文件来源于 Genoscope 数据库(http://www.genosco-
pe.cns.fr/externe/GenomeBrowser/Vitis)。拟南芥和苹

果的生长素响应基因核酸序列和蛋白序列分别下载

自 TAIR(http://arabidopsis.org) 和 GDR(http://www. 
rosaceae.org/)。 

1.2  全基因组预测葡萄生长素响应基因 

采用隐马尔可夫模型 (HMM)预测葡萄ARF、
AUX_IAA、GH3 和LBD基因。从Pfam(http://pfam. 
xfam.org/) 网 站 获 取 基 因 家 族 序 列 特 征 文 件
(AUX_IAA (PF02309.8), ARF(PF06507.5) ， GH3 
(PF03321.5),  LBD (PF03195.6) )。通过HMMER 3.0 
(28 March，2010)[36]程序检索葡萄基因组预测基因的
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FASTA文件，任何可以匹配基因家族结构域的蛋白
序列被初步认为是葡萄生长素响应基因家族成员，

Hmmsearch的E值设置<e–10。检索出来的蛋白序列

通过Hmmscan程序检索Pfam-A数据库查找蛋白结构
域，不包含家族特征结构域的序列将被剔除。同时

以检索出来的蛋白序列本地运行BLASTp程序，同源
搜索拟南芥和水稻基因组序列，确认最匹配的拟南

芥基因也应是对应的家族基因。最终确认的葡萄生

长素响应基因ID号通过CellDesigner 4.4软件进行可
视化[37]。 

1.3  葡萄生长素响应基因蛋白的序列分析及染色
体定位 

利用ClustalW软件对基因家族进行多序列比对。
MEGA 5 软件构建邻接树 (NJ)，设置Bootstrap为
1000 次重复[38]。下载葡萄基因组注释GFF文件获取
葡萄生长素响应基因的染色体定位信息，葡萄生长

素响应基因的共线性关系通过 PGDD数据库 
(http://chibba.agtec.uga.edu/duplication/)获取，PGDD
数据库对葡萄全基因组进行了共线性分析。串联重

复基因簇指基因家族中的各成员紧密成簇排列成染

色体上。本文中判定标准为两个生长素响应基因在

染色体上彼此相连被称为串联重复基因簇。然后通

过Circos软件绘制基因染色体定位和共线性图[39]。 

1.4  基因芯片数据处理 

NCBI的GEO数据库中下载CEL的原始芯片数

据，利用BioConductor对原始数据进行处理，用稳健

多芯片平均标准化分析(RMA)算法对数据进行预处

理，通过limma包进行差异表达分析[40,41]。 

1.5  葡萄生长素响应基因的表达谱分析 

利用葡萄探针序列构建 BLAST 数据库，以葡萄
生长素响应基因序列文件进行本地 BLASTn 检索葡

萄探针序列数据库，E值设置< e–30，通过 perl程序
选取序列相似度大于 95%的探针代表该基因。编写
R软件代码绘制热图，将基因的表达谱进行可视化。 

2  结果与分析 

2.1  葡萄生长素响应基因的鉴定及其生化属性分析 

通过 HMMER 3.0 程序从葡萄基因组中检索到

39个 AUX_IAA基因，19个 ARF基因，9个 GH3基

因，44个 LBD基因。通过 Hmmscan 程序检索 Pfam-A
数据库发现 39个 AUX_IAA基因都含有 AUX_IAA蛋
白结构域，其中 13 个基因含有 3 个结构域
(Auxin_resp、B3 和 AUX_IAA)，被认定是 ARF 家
族基因，因此从 AUX_IAA 家族基因中被剔除；19
个 ARF 基因都含有 3 个结构域(Auxin_resp、B3 和
AUX_IAA)；9个 GH3基因都含有 GH3结构域；44
个 LBD基因都含有 DUF260结构域。同源检索拟南
芥和水稻基因组数据库发现，除了 GSVIVT010098-
53001 对应的最匹配基因为伴侣蛋白外，其他基因
对应的最匹配基因都属于生长素响应家族成员，因

此 GSVIVT01009853001被剔除。最终，本文从葡萄
基因组中预测出 25个 AUX_IAA基因，19个 ARF基
因，9 个 GH3 基因，44 个 LBD 基因，葡萄生长素响

应基因 ID 号通过 CellDesigner软件进行可视化(图 1)。 
葡萄生长素响应基因蛋白质生化属性分析发现，

最长的葡萄 AUX_IAA 蛋白(GSVIVT01016972001)
包含 364 个氨基酸残基，最短的葡萄 AUX_IAA 蛋
白(GSVIVT01017158001)包含 101 个氨基酸残基， 
其等电点范围从 4.82 (GSVIVT01017158001)到 9.35 
(GSVIVT01029215001)。最长的葡萄 ARF 蛋白
(GSVIVT01032251001)包含 1034氨基酸残基，最短
的葡萄 ARF 蛋白(GSVIVT01008950001)只包含 320
个氨基酸残基，其等电点范围从 5.17 (GSVIVT0100-
9865001)到 8.99(GSVIVT01021553001)。葡萄 GH3
蛋白序列长度比较保守，最长的葡萄 GH3 蛋白
(GSVIVT01027057001)包含 648 氨基酸残基，最短
的葡萄 GH3蛋白(GSVIVT01037892001)包含 477个
氨基酸残基，其等电点范围从 5.23(GSVIVT0100-
1112001)到 8.65(GSVIVT01037892001)。葡萄 LBD
蛋白较小，最长的葡萄 LBD 蛋白(GSVIVT01011-
895001)包含 385 氨基酸残基，最短的葡萄 LBD 蛋
白(GSVIVT01032752001)包含 126个氨基酸残基， 其
等电点范围从 4.77 (GSVIVT01025128001)到 9.16 
(GSVIVT01003548001)(基因数目较多，文章中未列
出具体理化性质)。 

2.2  葡萄生长素响应基因的蛋白结构分析 

绝大部分葡萄 AUX_IAA 蛋白具有 4 个保守的
结构域(结构域Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ 和 Ⅳ)。结构域 I 的特征
序列是[LTA]xLxLx[LPI][PSG]，x代表任意氨基酸，  
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图 1  生长素响应基因家族转录调节示意图及葡萄基因组中各家族成员 
生长素早期响应基因启动子上存在生长素响应元件(AuxRE)，AUX_IAA和 ARF是一类转录因子，ARF蛋白可以识别生长素响应元件
(AuxREs)，AUX_IAA蛋白没有 DNA结合结构域，但是它可以结合 ARF蛋白形成聚合体，从而负调节生长素响应基因的转录。黑色
长方形方框中为葡萄基因中生长素响应基因 ID号。 

 
目前研究表明最常见的保守序列是LxLxPP[42]，而葡

萄中结构域Ⅰ最多的特征序列是LxLGLPG(图 2)。 
葡萄 ARF 蛋白除了 GSVIVT01008950001 是不

完整的蛋白序列外，其余的 18 个 ARF 蛋白都含有
保守的 DNA 结合结构域(B3)。所有的 ARF 蛋白都
具有中间 AUX_RESP 结构域(起着激活或者抑制下
游 基 因 的 作 用 ) 。 除 GSVIVT01021128001 、
GSVIVT01021553001 、 GSVIVT01035204001 和
GSVIVT01008950001外，其余的葡萄 ARF蛋白都具
有和 AUX_IAA蛋白同源的 C端保守结构域(CTD)。 
葡萄 GH3蛋白序列全长都表现出相对较高的保守性，
对拟南芥、苹果和葡萄 GH3蛋白序列进行系统进化
分析表明，GH3 可明显被聚集为 3 类，显现出了规
律性的起源和进化关系 (图 3)。 
葡萄 LBD蛋白的 N端都具有保守的 LOB结构

域，除 GSVIVT01027173001、GSVIVT01027172001
和 GSVIVT01016326001外，其余都具有非常保守的

CX2CX6CX3C 锌指类结构域。大部分葡萄的 LBD
蛋白都具有 GAS保守结构(序列是 GAS)，GAS保守
结构区域中，GSVIVT01032592001 和 GSVIVT-
01008080001的序列是 GVS，GSVIVT01031035001、
GSVIVT01008284001、GSVIVT01000141001、GSV-
IVT01011895001、GSVIVT01037853001和 GSVIVT-
01011896001的序列是 GRA，GSVIVT01009360001
的序列是 GRS。部分葡萄的 LBD 蛋白具有
LX6LX3LX6L结构域。 

2.3  葡萄生长素响应基因的染色体定位与共线性分析 

葡萄生长素响应基因染色体定位分析表明：25
个 AUX_IAA基因定位到 9条染色体上，其中第 5、7、
9、11号染色体上各定位了 4个基因，第 4和 14号
染色体上各定位了 3个基因，第 1、10和 18号染色
体上各有 1 个基因。AUX_IAA 基因在第 5(GSVIVT 
01018101001 和 GSVIVT01018099001)、7(GSVIVT-
01000720001 和 GSVIVT01000721001)、9(GSVIVT- 
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图 2  葡萄 AUX_IAA 蛋白保守的结构域 
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图 3  葡萄、苹果和拟南芥 GH3 蛋白序列的系统进化分析 
实心圆代表葡萄 GH3基因，空心圆代表拟南芥 GH3基因，实心三角形代表苹果 GH3基因。 

 
01017158001和 GSVIVT01017159001)和 14(GSVIVT-
01021779001和 GSVIVT01036283001)号上形成明显

的基因簇。19 个 ARF 基因定位到 14 条染色体上，
其中第 18 号染色体上定位了 3 个基因，第 6、10、
11和 12号染色体上各定位了 2个基因，第 1、2、4、7、
8、13、15 和 17 号染色体各定位了 1 个基因。ARF
基因在第 6(GSVIVT01025198001 和 GSVIVT010-
25159001)号染色体上形成基因簇。9 个 GH3定位到
6 条染色体上，其中第 7 号染色体上定位了 3 个基
因，第 12 号染色体上定位了 2 个基因，第 1、3、
15和 19号染色体各定位了 1个基因。44个 LBD基
因在染色体上成不均匀分布，其中 13号染色体上分
布最多，13 条 LBD 基因在 13 号染色体上形成了 2
个基因簇，其次是 6号染色体上分布了 6条 LBD基
因，也形成了 2个基因簇(图 4)。 

葡萄生长素响应基因共线性分析表明 :葡萄生

长素响应基因总共形成了 26对共线性关系，其中包

括 7 个 ARF 基因、17 个 AUX_IAA 基因、2 个 GH3

基因、14 个 LBD 基因。其中有 4 个 ARF(GSVIVT-

01025198001、GSVIVT01016266001、GSVIVT010-

37136001 和 GSVIVT01025691001) 基 因 ， 4 个

AUX_IAA(GSVIVT01021779001 、 GSVIVT010180-

99001、GSVIVT01000720001和 GSVIVT01035295001)

基因， 4 个 LBD(GSVIVT01031035001、GSVIVT-

01008284001、GSVIVT01000141001和 GSVIVT0101-

1896001)基因参与到至少 3 对共线性关系中(图 4)。 

2.4  葡萄基因芯片数据处理 

从 NCBI 的 GEO 数据库中下载了葡萄叶芽

(GEO 唯一标示符：GSE42345)和果实(GEO 唯一标 
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图 4  葡萄生长素响应基因染色体定位和共线性分析 
绿色字体代表 AUX_IAA家族基因，黑色字体代表 ARF家族基因，蓝色字体代表 GH3 家族基因，红色字体代表 LBD 家族基因，同
一条丝带连接的两个基因具有共线性关系。 
 
示符：GSE41206)发育过程中基因芯片数据，利用
BioConductor 对原始数据进行处理，用稳健多芯片
平均标准化分析(RMA)算法对数据进行预处理，获
取探针的表达数据。下载的公共葡萄芯片数据采用

的是 Affymetrix芯片（CDF: GrapeGena520510F），
这类芯片共有 23 000个探针组代表了葡萄基因组中
的 18 700 个基因，覆盖了葡萄基因组 62%的基因。
通过 Blastn 程序匹配葡萄生长素响应基因和探针芯
片结果表明：39个葡萄生长素响应基因没有找到对
应的探针，占所有生长素响应基因总数目的 41%，
其中包括 5个 ARF基因、7个 AUX_IAA基因、4个
GH3 基因、23 个 LBD 基因。部分葡萄生长素响应
基因可以找到 2 个或 3 个对应探针，ARF 基因

(GSVIVT01032251001 、 GSVIVT01016266001 和
GSVIVT01027166001)、 AUX_IAA 基因 (GSVIVT-
01021779001 和 GSVIVT01017159001)和 LBD 基因
(GSVIVT01027172001)可以匹配 2 个探针，ARF 基
因(GSVIVT01025159001)和 AUX_IAA 基因(GSVIV- 
T01000721001)可以匹配 3个探针。 

2.5  葡萄叶芽和果实中生长素响应基因的表达模
式分析 

葡萄果实(果皮和果肉)发育过程的 Affymetrix

芯片（CDF: GrapeGena520510F）包含 5个时期：转

色前期、50%转色、100%转色、成熟早期、成熟晚

期，每个时期有 6 个重复。葡萄叶芽发育过程包含
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3 个时期：腋芽(5 月份、6 月份和 7 月份)、休眠芽

(9月份、11月份、1月份和 3月份)和刚萌动的叶芽

(4月份)，每个时期有 3个重复。利用 BioConductor

对葡萄芯片数据进行处理，用稳健多芯片平均标准

化分析(RMA)算法对数据进行预处理，重复芯片中

探针的表达取平均值，基因的表达谱最终通过 R 软

件进行可视化。 

相比其他生长素响应基因家族，ARF家族基因整
体上在葡萄叶芽和果实中的表达量较高(图 5B)。ARF
家族基因在果实发育过程中果皮和果肉中表达量 

 

 
图 5  生长素响应家族基因在葡萄叶芽和果实中表达谱 
A：AUX_IAA 家族基因在葡萄叶芽和果实中表达谱；B：ARF 家族基因在葡萄叶芽和果实中表达谱；C：GH3 家族基因在葡萄叶芽
和果实中表达谱；D：LBD 家族基因在葡萄叶芽和果实中表达谱。色块图中显示的数据表示生长素响应家族基因对应的探针在特定
基因芯片中的表达量，绿色越深，基因表达量越高，白色为过渡色，红色越深，基因表达量越低。 
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具有相似变化趋势，大多数基因在果实转色期表达

量 相 对 较 高 ， 之 后 表 达 量 下 降 ， 尤 其 是

GSVIVT01021128001。GSVIVT01004942001在葡萄
果实发育的整个生长过程都有非常高的表达量，表

明该基因可能在果实发育过程中其重要作用。ARF
家族基因整体上在葡萄休眠芽中表达较高，在腋芽

和刚萌动的叶芽中表达量相对较低。部分 AUX_IAA
基因 (如 GSVIVT01015350001 和 GSVIVT01027-
921001)在转色前期表达量较高，转色期和成熟期表
达量急剧下降，表明这些基因可能在果实膨大过程

中起着重要作用(图 5A)。除 GSVIVT01015350001、
GSVIVT01016972001 和 GSVIVT01009238001 在叶
芽中大量表达外，AUX_IAA 基因在葡萄叶芽中整体
表达量较低。GH3 基因家族成员在葡萄中数目相对
较少，GSVIVT01027057001在葡萄叶芽和果实中的
表达量相对较高，GSVIVT01037892001在葡萄的果
实(果皮和果肉)中，从转色期开始表达量逐渐升高，
到达成熟期表达量达到峰值(图 5C)。整体而言，LBD
家族基因在葡萄叶芽和果实中的表达量相对较低

(图 5D)。GSVIVT01008284001和 GSVIVT01024592-
001 从葡萄转色期开始表达量急剧增加，可能与葡
萄果实成熟相关。而 GSVIVT01000141001在葡萄休
眠芽中表达量被抑制，可能与葡萄叶芽休眠相关。 

3  讨 论 

葡萄中 AUX_IAA 基因家族、ARF 基因家族、
GH3 基因家族和 LBD 基因家族成员数目同拟南芥、
水稻和高粱中类似(表 1)。 
 

经过蛋白结构分析发现，葡萄生长素响应基因家族

成员蛋白结构在物种间既具有保守性也具有特异性。

绝大部分葡萄 AUX_IAA具有 4个保守的结构域(结
构域Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和 IV)。目前研究表明，最常见的
保守序列是 LxLxPP，而葡萄 AUX_IAA中结构 
 
表 1  拟南芥、水稻、高粱和葡萄基因组中AUX_IAA、

ARF、GH3 和LBD基因家族成员数目[18,33,42] 

 AUX_IAA ARF GH3 (Groups III) LBD 

拟南芥 29 23 20 (10) 42 

水稻 31 25 13 35 

高粱 26 25 16 36 

葡萄 25 19 9 42 

域Ⅰ最多的特征序列是LxLGLPG。结构域Ⅱ与泛素
化降解蛋白(SCFTIR1)相互作用在生长素代谢途径
中起着重要作用，最保守的序列是VVGWPPV[43, 44]。

绝大部分葡萄ARF含有保守的DNA结合结构域(B3)，
中间AUX_RESP结构域和C端保守结构域 (CTD)。
AUX_RESP结构域决定着ARF在生长素信号途径中
起着激活还是抑制下游基因的作用。葡萄AUX_IAA
蛋白的结构域III和IV与ARF蛋白CTD结构域表现出
很高的同源性。推测AUX_IAA蛋白可以通过保守的
结构域III和IV自身形成二聚体，也可以和ARF蛋白
形成AUX_IAA/ARF二聚体[3]。GH3基因分为 3类[18]，

但葡萄GSVIVT01001112001与拟南芥GroupsⅢ亚家
族具有更近的进化关系，表明GroupsⅢ并非拟南芥
所特有。在GroupsⅠ和GroupsⅡ亚家族中，1个葡萄
GH3基因对应 1个拟南芥GH3基因和两个苹果GH3
基因。大约在 6~6.5 万年前，苹果在进化过程中经
历过一次全基因组加倍事件导致基因家族成员数目

加倍[45] 。绝大部分葡萄的LBD蛋白的N端都具有保
守的LOB结构域，在拟南芥中LOB结构域由有两块
区域组成：CX2CX6CX3C锌指类结构域和GAS保守
结构，葡萄中同样存在。 
下载的公共葡萄芯片数据采用的是Affymetrix

芯片[CDF: GrapeGena520510F]，这类芯片存在缺陷，
只覆盖了葡萄基因组 62%的基因，Blastn程序匹配葡
萄生长素响应基因和探针芯片发现 41%的生长素响
应基因找不到对应的探针，部分基因可以找到 2~3
个对应的探针。目前，很多实验采用的是 29K的罗
氏葡萄全基因组芯片，这类芯片涵盖了葡萄基因组

98%的基因[46, 47]。以后的生物信息学研究中可以多

利用该类芯片。 
通过Affymetrix芯片发现，大部分生长素响应基

因在葡萄叶芽和果实中的表达量较低，而部分生长

素响应基因在葡萄叶芽和果实中的表达量较高，尤

其 是 ARF 家 族 基 因 (GSVIVT01021128001 、
GSVIVT01023149001 和 GSVIVT01004942001) 和
AUX_IAA 家 族 基 因 (GSVIVT01015350001 、
GSVIVT01016972001 和GSVIVT01009238001)，表
明这些基因可能在葡萄叶芽和果实发育过程中起着

重要作用。前人研究表明，沉默番茄IAA9基因会导
致番茄叶片变形，植株单性结实[14]。部分生长素响

应基因，尤其是ARF家族基因(GSVIVT01009865001
和GSVIVT01004942001)、AUX_IAA家族基因(GS- 
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VIVT01017158001)、GH3 家族基因 (GSVIVT010- 
37892001)和LBD家族基因(GSVIVT01008284001 和
GSVIVT01024592001)在转色前期的果肉和果皮中表
达量较低，随着果实发育表达量升高，表明这类基

因可能在果实成熟过程中起始果实成熟过程。

Bottcher等[22]指出，葡萄GH3.1(GSVIVT0103789- 2001)
在葡萄转色期开始表达量增加，体外试验表明葡萄

GH3.1 可以结合Asp到生长素上形成IAA-Asp，葡萄
GH3.1可能通过IAA失活机制来起始果实成熟过程。 
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