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摘   要：WOX (WUSCHEL-related homebox)基因家族是植物特有的一类转录因子，是同源盒

(homeobox, HB)转录因子超家族中的重要成员。WOX 基因在植物干细胞调节及生殖发育过程中具有

重要作用，其功能已在多个植物物种中鉴定。然而绿豆(Vigna radiate) VrWOX 基因家族信息尚不清

楚。本研究通过同源比对和聚类分析，在绿豆基因组中鉴定了 42个 VrWOX基因。VrWOX基因在绿

豆染色体中分布不均，其中 7 号染色体含有的 VrWOX 数量最多。VrWOX 基因分为古老进化支   
(19 个 VrWOX)、中等进化支(12 个 VrWOX)和年轻进化支(WUSCHEL 进化支，11 个 VrWOX) 3 个亚

类。种内和种间共线性分析发现，VrWOX 基因共有 12 个重复事件，与拟南芥(Arabidopsis thaliana) 
AtWOX 有 15 个同源基因对，与菜豆(Phaseolus vulgaris) PvWOX 有 22 个同源基因对。VrWOX 基因

在基因结构、保守基序等方面存在很大差异，因而可能存在功能差异。VrWOX 基因启动子区域含

有不同种类和不同数量的顺式作用元件，导致 VrWOX 基因在不同组织中表现出不同的基因表达模

式。本研究对 VrWOX 基因家族信息和表达模式进行了分析，为绿豆 VrWOX 基因功能和调控网络的

解析奠定了一定的理论依据。 
关键词：绿豆；VrWOX；基因家族；共线性分析；基因表达 
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Molecular characterization and transcriptional analysis of 
VrWOX genes in mungbean [Vigna radiate (L.) Wilczek] 

GUO Xu1#, ZHANG Huiying1#, WANG Zheng1, LI Shuai1* 

College of Life Sciences, Qingdao Agricultural University, Qingdao 266109, Shandong, China 
 
Abstract: WUSCHEL-related homebox (WOX) gene family is a type of plant specific 
transcription factor, and belongs to the homeobox (HB) transcription factor superfamily. WOX 
genes play an important role in plant development, such as stem cell regulation and reproductive 
progress, and have been identified in many plant species. However, the information of 
mungbean VrWOX genes is limited. In this study, we identified 42 VrWOX genes in mungbean 
genome using Arabidopsis AtWOX genes as BLAST queries. VrWOX genes are unevenly 
distributed on 11 mungbean chromosomes, and chromosome 7 contains the most VrWOX genes. 
VrWOX genes are classified into three subgroups, the ancient group, the intermediate group and 
the modern/WUSCHEL group, which contains 19, 12 and 11 VrWOX members, respectively. 
Intraspecific synteny analysis revealed 12 VrWOX duplicated gene pairs in mungbean. 
Mungbean and Arabidopsis thaliana have 15 orthologous genes, and mungbean and Phaseolus 
vulgaris have 22 orthologous genes, respectively. The gene structure and conserved motif are 
different among VrWOX genes, indicating their functional diversity. The promoter regions of 
VrWOX genes contain different number and type of cis-acting elements, and VrWOX genes 
show distinct expression levels in eight mungbean tissues. Our study investigated the 
bioinformation and expression profiles of VrWOX genes, and provided essential information for 
further functional characterization of VrWOX genes. 
Keywords: mungbean; VrWOX; gene family; synteny analysis; gene expression 

 
WOX (WUSCHEL-related homebox)基因家

族属于同源盒(homeobox, HB)转录因子家族[1]，

是一种植物特异性转录因子，在植物中广泛存

在。WOX 基因家族成员含有一个保守的 HB 结

构域，该结构通常含有 60–66 个氨基酸，通过

螺旋 -转角 -螺旋(helix-turn-helix, HTH)特殊结

构结合 DNA，进而调控下游基因表达[2]。WOX
基因家族广泛参与植物生长发育活动，如胚胎

早期发育和极性形成、叶片发育和干细胞分化

等[3-4]。 
近年来随着分子技术的发展，WOX 基因家

族成员的功能逐渐得到解析，其中在模式植物拟

南芥中的功能研究相对比较清晰。拟南芥中

AtWOX 基 因 家 族 的 鉴 定 是 基 于 AtWUS 
(AtWUSCHEL)基因的编码序列，通过序列比对，

在拟南芥数据库中查找相关序列并最终确定了

15 个 AtWOX 基因。根据其进化关系，Haecker
等[3]将 15 个 AtWOX 基因划分到 3 个进化支(亚
类)：AtWOX10、AtWOX13 和 AtWOX14 属于古

老进化支；AtWOX8、AtWOX9、AtWOX11 和

AtWOX12 属 于 中 等 进 化 支 ； AtWUS 及

AtWOX1–AtWOX7 属于年轻进化支也称为 WUS
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进化支。通常高等植物的 WOX 基因存在于以上

3 个进化支上，而低等植物如藻类、苔藓中的

WOX 基因只存在于古老进化支[1]。年轻进化支

上的 AtWOX 基因成员主要参与拟南芥干细胞调

节、胚胎发育及生殖发育，而其他进化支上的

AtWOX 基因不具有调节干细胞的功能[5]。 
AtWUS 基因通过维持多能干细胞参与植物

细胞去分化过程，进而调控细胞命运。在芽分生

组织中，AtWUS 和 AtCLV 基因(AtCLAVATA)形成

反馈环动态平衡调节干细胞稳态[4]。AtWUS 主要

参与芽和花分生组织干细胞调节[6]，在植物中被

广泛研究。此外，研究发现 AtWUS 是植物中唯

一一个已被证实可参与调节全能干细胞和多能

干细胞的转录因子。AtWOX1 和 AtWOX3 具有一

定的功能冗余，均能参与叶缘分生组织及板状分

生组织活性调控，促进叶片细胞增殖，增大叶片

面积[7]。AtWOX2 参与调控植物胚胎发育，如分

裂时间及方向等[3]，其在裸子植物海岸松(Pinus 
pinaster)中的同源基因 PpWOX2 表现为组成型

表达，调控子叶胚胎的数量及质量[8]，影响胚胎

发育。AtWOX4 和 AtWOX5 参与拟南芥形成层和

根分生组织中的干细胞调节[9-10]。AtWOX6 参与

调节拟南芥胚珠发育，并在胚珠中大量表达[11]。

AtWOX7 通过直接抑制细胞周期基因调节侧根

发育[12]。中等进化支上的 AtWOX8 和 AtWOX9
主要参与受精卵极性建立，进而完成不对称的细

胞分裂[13]。位于古老进化支的 AtWOX10 目前还

未 有 相 关 文 献 报 道 其 功 能 。 AtWOX11 和

AtWOX12 具有一定的功能冗余，主要参与干细胞

从原形成层细胞向根器官发生的过渡过程[14]。

AtWOX13 主要参与植物从营养生长向生殖生长

的转变[15]，该基因也被证明是拟南芥愈伤组织

形成及器官重新连接的关键调节因子，参与嫁接

过程中供受体器官重新连接[16]。AtWOX14 促进

生物活性赤霉素(gibberellins, GAs)的积累，并诱

导茎维管组织径向生长的木质化[17]，与 AtWOX4
在木质部信号通路调控途径中具有一定的功能

冗余作用[18]。 
以上可以看出 WOX 基因家族成员主要参与

拟南芥关键发育过程的调控。除拟南芥外，在其

他物种中也鉴定出了 WOX 基因家族，如双子叶

植 物 中 的 杨 树 (Populus)[19] 、 油 菜 (Brassica 
napus)[20] 、 黄 瓜 (Cucumis sativus)[21] 和 茄 子

(Solanum melongena)[22]等；单子叶植物中的水稻

(Oryza sativa)[19] 、玉米 (Zea mays)[19] 、小麦

(Triticum aestivum)[23]和松树(Pinus Linn)[24]等。

在豆科植物中，部分 WOX 基因家族也被报道，

如 ： 蒺 藜 苜 蓿 (Medicago truncatula) 、 菜 豆

(Phaseolus vulgaris)和大豆(Glycine max)，分别含

有 19、19 和 33 个 WOX 基因[25]。对于豆科植物

中的一些基因功能也有相关研究，如蒺藜苜蓿中

STF (STENOFOLIA, 拟南芥 AtWOX1 同源基因)
是叶缘分生组织中细胞分裂的必需基因[26]，STF
可抑制 MtWOX9 活性，两者拮抗调控叶片生长[27]；

MtWOX5 可参与苜蓿结瘤分生组织的发育[28]；

在大豆中过表达 GmWOX18 能够促进丛生芽的

再生，提高大豆的遗传转化效率[25]；另外在豌

豆(Pisum sativum)中有研究表明，AtWOX1 的同

系物 LATH (LATHYROIDES)参与控制叶片扩展

和花的发育过程[29]。 
绿豆 (Vigna radiata)是一种重要的豆科作

物，是蛋白质、膳食纤维、矿物质和维生素的极

好来源[30]，且可改善“三高”，预防癌症，并具有

保肝和提高免疫的功能，是一种药食同源的功能

性杂粮作物[31]，具有非常重要的营养价值。然

而目前在绿豆中还没有关于 VrWOX 基因家族

的报道。WOX 基因在各种生理和发育阶段发挥

着关键作用，绿豆 VrWOX 基因家族的鉴定与功

能研究将为定向改造绿豆，提高绿豆的产量和

生态适应性提供重要的基因资源。本研究鉴定
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了 42 个绿豆 VrWOX 基因家族成员，对该基因

家族成员进行了分类，解析了其基因结构、种内

和种间共线性、启动子顺式作用元件、基因表达

模式及蛋白互作网络等。本研究的开展有助于了

解绿豆 VrWOX 基因家族的结构和功能，为进一

步解析绿豆中该家族成员的功能提供了一定的

理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  基因组数据获取 

根据 Haecker 等 [3]提到的拟南芥 15 个

AtWOX 基因家族成员，利用 AtWOX 基因号从

TAIR10 (https://www.arabidopsis.org)[32]网站上获

取 AtWOX 氨基酸序列。大豆、菜豆和蒺藜苜蓿

的 WOX 基因家族成员的氨基酸序列均从

Phytozome (https://phytozome-next.jgi.doe.gov)网
站上获取[25]。 

1.2  绿豆 VrWOX 基因家族成员鉴定 
根据 WOX 基因家族的 pfam family 编号

PF00046，利用 HMMER[33]工具对绿豆全基因组

进行鉴定，筛选出含有保守结构域的绿豆

VrWOX 基因家族候选基因。根据文献中提到的

15 个拟南芥的 AtWOX 基因家族成员的氨基酸序

列 [3] ， 通 过 序 列 比 对 (BLAST)[34] 在 NCBI 
(National Center for Biotechnology Information)
网站上获得绿豆 VrWOX 基因家族候选基因。进

一步通过 BLAST 和 HMMER 双重筛选确定

VrWOX 基因家族成员。VrWOX 基因家族成员的

染色体位置、氨基酸数目从 NCBI 数据库中获

得；同时利用在线工具 ExPASy (https://web. 
expasy.org/protparam/)对 VrWOX 基因进行等电

点、分子量分析。 

1.3  VrWOX 基因序列比对及进化分析 
为探究绿豆与拟南芥、大豆、菜豆和蒺藜苜

蓿 WOX 基因之间的进化关系，将获得氨基酸序

列通过 MUSCLE 软件进行多重序列比对，然后

利 用 FastTree[35] 构 建 最 大 似 然 法 (maximum 
likelihood method, ML)系统发生树，最后将 ML
系统发生树文件输入到 ITOL 网站(https://itol. 
embl.de/itol.cgi)中进行注释和优化。为鉴定绿豆

VrWOX 基因进化关系，利用 FastTree[35]对绿豆

VrWOX 基因家族成员的氨基酸序列进行分析，

并利用近邻相接法构建系统发生树，最后利用

ITOL 网站进行优化。 

1.4  基因结构和 motif 分析 
为鉴定 VrWOX 基因结构，利用从 NCBI 获

取的 VrWOX 基因家族成员的内含子和外显子等

基因信息，在 GSDS (Gene Structure Display 
Server)[36] 网站上进行可视化分析。为鉴定

VrWOX 蛋白保守区域位置，通过 pfam (http:// 
pfam.xfam.org/)网站查找所有 VrWOX 基因蛋白

结构域，使用 GSDS 软件绘制 VrWOX 基因蛋白

的保守 HB 结构域。为鉴定 VrWOX 蛋白 motif，
利用 VrWOX 基因氨基酸序列，在 MEME 
(Multiple Em for Motif Elicitation)[37]网站上进

行分析，参数为默认参数，每个基序的序列长

度范围：6–150，最后利用 ITOL 网站进行可视

化分析。 

1.5  重复基因分析 
为鉴定 VrWOX 基因在染色体上的位置，

在 NCBI 获取 VrWOX 基因家族成员的基因注

释文件，整理基因的位置信息并利用 MapChart
软件[38]进行可视化分析。为分析 VrWOX 基因

家族成员的重复关系，通过 MCScanX 工具[39]

对家族成员进行共线性分析，使用默认参数输

出数据，结果利用 CIRCOS 软件[40]进行展示。

此外，下载了拟南芥 WOX 和菜豆 WOX 基因家

族成员的基因注释文件，通过 MCScanX 工具[39]

对家族成员进行共线性分析，使用默认参数输

出数据，结果利用 CIRCOS 软件[40]进行展示。 
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1.6  顺式作用元件分析 
为分析 VrWOX 基因启动子元件，从 NCBI

上获取 VrWOX 基因家族各个成员的启动子序列

(选取起始密码子 ATG 上游 2 000 bp 区域)，并

上 传 至 PlantCARE (https://bioinf-ormatics. 

psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/)[41] 对 选 取

序列进行分析，使用 GSDS[36]软件对所分析的顺

式作用元件在启动子上的位置进行绘图，并根据

每个顺式作用元件功能进行总结归类。 

1.7  VrWOX 基因在绿豆各组织的表达量

分析 
为鉴定绿豆 VrWOX 基因在不同组织的表

达，在山东青岛大田中种植中绿一号绿豆。在   

7 月份绿豆植株开花结荚后，收集植株的根、

根瘤、茎、茎尖、叶、花、荚和种子的材料。

提取 RNA，反转录成 cDNA，实验方法如 Li

等[42]所述。利用 NCBI 设计 VrWOX 基因家族成

员的实时荧光定量 PCR (quantitative real-time 

polymerase chain reaction, qRT-PCR)引物，通过

实时荧光定量 PCR 测定 42 个 VrWOX 基因在这

8 个组织中的表达，利用 VrActin (Vradi03g00210)

作为内参计算目的基因表达量。为分析 VrWOX

基因在不同组织器官的表达情况，对表达量数

据进行处理(log2 转换），然后通过 Tbtools[43]工

具绘制热图。实时荧光定量 PCR 实验方法如

Ma 等[44]所述，实时荧光定量 PCR 所使用的引

物见表 1。 

1.8  VrWOX 基因家族 Ka/Ks 分析 
在 NCBI 上获取绿豆 VrWOX 基因和蛋白质

数据，使用 MCScanX 软件[39]对 WOX 家族进行

共线性分析，选择具有共线性的基因对，通过计

算非同义替换率(Ka)与同义替换率(Ks)的比值

来推断选择压力，进而研究重复基因在进化过程

中的选择压力。 

1.9  绿豆 VrWOX 基因家族蛋白互作预测 
以拟南芥 WOX 同源蛋白序列为基础，在

STRING (https://string-db.org/)网站上传拟南芥

和绿豆的 WOX 氨基酸序列，分析预测 VrWOX
互作蛋白，并在该网页上输出 VrWOX 蛋白互作

网络图。 

2  结果与分析 
2.1  绿豆 VrWOX 基因家族鉴定 

为鉴定绿豆 VrWOX 基因家族成员，根据

WOX 基因家族的 pfam family 编号 PF00046，利

用 HMMER 工具对绿豆全基因组进行分析，筛

选出含有保守结构域的绿豆 VrWOX 基因家族候

选基因。然后利用 15 个拟南芥 AtWOX 基因氨基

酸序列，在 NCBI 数据库中比对，最终确定    
42 个 VrWOX 基因家族成员(表 2)。根据 42 个绿

豆 VrWOX 蛋白质序列编号(Gene ID)，按照从小

到大的原则，将其分别命名为 VrWOX1 至

VrWOX42 (表 2)。根据 VrWOX 基因染色体位置

信息，将 42 个 VrWOX 成员在染色体上的位置

进行可视化分析(图 1)。由于 VrWOX1、VrWOX2、
VrWOX3、VrWOX4、VrWOX39 缺少染色体位置

信息，因而在图 1 未显示。在绿豆 11 对染色体

中，7 号染色体含有 VrWOX 基因数量最多，为   
7 个，分别为 VrWOX21、VrWOX22、VrWOX23、
VrWOX24、VrWOX26、VrWOX27 和 VrWOX42；
而 8 号、9 号和 11 号染色体均含有 2 个 VrWOX
基因，数量最少。对 42 个 VrWOX 基因的蛋白

质序列和理化性质进行分析(表 2)，发现 VrWOX
蛋白含有的氨基酸数目范围为 151 (VrWOX2)— 
847 (VrWOX41)；分子量大小范围为 17.48 kDa  
(VrWOX2)至 92.99 kDa (VrWOX41)；等电点大

小范围为 4.50 (VrWOX39)至 10.45 (VrWOX11)，
因而 VrWOX 既存在碱性蛋白又存在酸性蛋白

(表 2)。 
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表 1  本研究中所使用的 qRT-PCR 引物序列 
Table 1  The qRT-PCR primers used in this study 
Gene name Forward primer (5′→3′) Reverse primer (5′→3′) Purposes 
VrWOX1 AGGGAACAAGACAGCACACA TTTCCCAGCCATGTAGCACC qRT-PCR 
VrWOX2 ATTGCAGAACGACTTCGGGT TGTACGCCGGTAGGAGAGAA qRT-PCR 
VrWOX3 GCTACTTCAAACATGGGTCTTGG TGTTGTCCACCACCACTACA qRT-PCR 
VrWOX4 GTTGCACTTCTCGACCCCTC TAGAGCTCCTTGGGTGGTGG qRT-PCR 
VrWOX5 GGCTTGAAGGCCACTCTCTT TACGAGCTCAGAACAAGCCC qRT-PCR 
VrWOX6 ACCCTCAATCACGACAACGA CACCGCTTCCTGTGTTCTCT qRT-PCR 
VrWOX7 GCGTCGCAAGGTTGATAAGG CACCGAAAGAGTTCAAGGGGA qRT-PCR 
VrWOX8 GGAGGTGCAGGAAGATACGAG AGCTTTAGGGCTAGGTCTCTCT qRT-PCR 
VrWOX9 GGGGGCCAATGGACATCAAA CAAGCCCTGCATCAAGAAACC qRT-PCR 
VrWOX10 CTGCTCCCATAGAGAAGGCG GTCTCGAGTTGTTCGTCGGT qRT-PCR 
VrWOX11 ATGCGGACTCCAAATGCTGA GCTTCTGTCTTTGACGTGCT qRT-PCR 
VrWOX12 GGTTGCAGAAGGAGGTCCAA GAGTGACCACGCTCACAAGA qRT-PCR 
VrWOX13 AACTGCAGAACAGCGTAGGG TGTGGGGACTGAGGATGTGT qRT-PCR 
VrWOX14 CAAGGATCCACCTTCACCCC AGCATTCGGAGTTCTCGTCC qRT-PCR 
VrWOX15 TGCCTCAATCGCTATCGGAA CAAGCTGTTCGCAGATGGTG qRT-PCR 
VrWOX16 CCTGCGGGAGCATAGATCAG TGGTGTGGGCTAGAGGAAGA qRT-PCR 
VrWOX17 GTAGCGAATCCTCCGCTTCT AGCCAAAGTCAGCTCGTTCC qRT-PCR 
VrWOX18 TGGTCTTGGCCTTGGTCTTG CACCCTTCTGGTGTTGTGGG qRT-PCR 
VrWOX19 CAAACGCTTACGACCCCTTG AAGTTGTGACAGGAGGCGAA qRT-PCR 
VrWOX20 CCGCAAGCTCTCCTTTGATG TTGAAGCGTCTCAATCACCCT qRT-PCR 
VrWOX21 ACTGCACAAGGCAGAAACCT ATGGGTGACGTTTGGAGTGG qRT-PCR 
VrWOX22 GCTGCAAGAGCTAAAGGCAC TAGGAGCCATGGAGAAGGGT qRT-PCR 
VrWOX23 TTCACGTTCCGGTTCCCAG TGGCAGATCATCGATAGTGGAAA qRT-PCR 
VrWOX24 CCCACCGTCATTTCTCCACA GGTGGGACTTTAGCGGACAA qRT-PCR 
VrWOX25 TGATCATCACCATCTTGCCTC TCCACCTTGAGCTCACAACAA qRT-PCR 
VrWOX26 AGAAGACGGCGAAACCTCAA CTTTGCCAGTGCCAGCTTTT qRT-PCR 
VrWOX27 TGAGAACCATTTGCGGGACA TCTGTACTGAGCCGAGAGGG qRT-PCR 
VrWOX28 GAGCTTAGGCGACACTTCCA CCCTTTACCCGGTCCTATGC qRT-PCR 
VrWOX29 TCCTGATTCCAACAAGCCGT TTCCACCTGCACACTCACTC qRT-PCR 
VrWOX30 GGGGGAAAAGAGAAGGGGTG GGAAGCGTGGAATTCTGGGA qRT-PCR 
VrWOX31 CCTCAACCTGTTCCAAGCCA GGTGGCTCAGAGCTTCGATT qRT-PCR 
VrWOX32 TGTGAGTAAAGCGAAGGGTGA TCTCCCCGATCTCACAACCT qRT-PCR 
VrWOX33 TGGAAGGGAAGACAAGGGTG TGGTTTTGCTTCAGGCTTCC qRT-PCR 
VrWOX34 GGATACATGTTTACACAGACCCT GGCGAACGAGAAGAAGCAGT qRT-PCR 
VrWOX35 AGACATATGCGCCCACAACA GGGACCACCAGTTGAGGATG qRT-PCR 
VrWOX36 CGGTTACCTTCTGCGGTTGA TCCCTCTCGCTACGCTTTTC qRT-PCR 
VrWOX37 ATTCCTCACCCTACGCCAAC AGCCATGAATGTCCTCACCG qRT-PCR 
VrWOX38 CCGCTAACCGCCATGTTTTC TGGGTTGTGAAGGAGGTGTG qRT-PCR 
VrWOX39 CCACACCCATGGTCTTCCTC CGGAAGCAGGTGTTTGGTTG qRT-PCR 
VrWOX40 CCCAGAATATTGTCAGGCCCA ACAAAAGGAAAATAAGGGATGAAGT qRT-PCR 
VrWOX41 GTCGAGCATGGGTAGACCAG TCTTTCCTACATCCTACAGTGTTT qRT-PCR 
VrWOX42 GACAGACACAACCACGCTGA GCTTGGCCAGTGTTTATTGGA qRT-PCR 
VrActin CAGTGTCTGGATTGGAGGCT GTCCTCGACCACTTGATG qRT-PCR 
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图 1  VrWOX 基因在 11 条绿豆染色体上的分布 
Figure 1  Distribution of VrWOX family members in mungbean chromosomes. The chromosome number and 
size are shown. 
 
2.2  绿豆 VrWOX基因进化分析及重复基因

鉴定 
为研究 VrWOX 基因家族成员的进化关系，

利用拟南芥、菜豆、大豆、蒺藜苜蓿和绿豆 WOX

基因家族成员的氨基酸序列构建了系统发生树。

根据系统发生树分支，将 VrWOX 基因家族成员

分为 3 个亚类(亚类Ⅰ古老进化支、亚类Ⅱ中等进

化支、亚类Ⅲ年轻进化支也叫作 WUS 进化

支)(图 2)[1,3]。亚类Ⅰ古老进化支含有 19 个 VrWOX

基因，亚类Ⅱ中等进化支含有 12 个 VrWOX 基因，

其余 11 个 VrWOX 属于亚类Ⅲ年轻进化支。在这

几个物种中，绿豆 VrWOX 与菜豆 PvWOX 同源

关系较近，普遍存在同一亚支上。多个 VrWOX

基因与已知功能的其他物种中 WOX 基因同源关

系较近，因而它们可能具有类似的功能。例如， 

VrWOX37 与拟南芥 AtWUS 基因位于同一个分支

上，因而 VrWOX37 可能与 AtWUS 具有类似的功

能，参与植物干细胞稳态平衡(图 2)。绿豆基因

组在长期进化过程中经历过一次全基因组加倍，

因而可能存在重复基因[45-46]。利用 MCScanX 软

件对 VrWOX 的基因重复模式进行分析(图 3)。通
过共线性分析，共发现 12 对 VrWOX 重复基因，

分别为 VrWOX7/20、VrWOX10/29、VrWOX11/38、
VrWOX12/31 、 VrWOX14/19 、 VrWOX16/32 、

VrWOX16/41 、 VrWOX25/30 、 VrWOX26/36 、

VrWOX28/40 、 VrWOX32/41 、 VrWOX34/42 。

VrWOX 重复基因在绿豆 11 对染色体中均有分

布 ， 其 中 包 含 2 个 染 色 体 内 重 复 事 件

(VrWOX16/41、VrWOX25/30)和 10 个染色体间重

复事件(图 3A)。 
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表 2  VrWOX 基因基本信息 
Table 2  VrWOX genes identified in mungbean genome 
Gene ID Chr Length of amino acid Molecular weight (kDa) Isoelectric point Group Gene name 
XP_014490274 N/A 817 89.04 6.42 Ⅰ VrWOX1 
XP_014490519 N/A 151 17.48 8.92 Ⅲ VrWOX2 
XP_014491062 N/A 283 30.94 7.02 Ⅱ VrWOX3 
XP_014492048 N/A 202 23.27 7.99 Ⅲ VrWOX4 
XP_014494018 2 842 92.02 6.08 Ⅱ VrWOX5 
XP_014494340 2 301 34.46 4.63 Ⅰ VrWOX6 
XP_014495086 3 176 20.48 6.93 Ⅲ VrWOX7 
XP_014495698 3 234 27.13 8.72 Ⅰ VrWOX8 
XP_014496114 1 280 30.82 7.03 Ⅱ VrWOX9 
XP_014496474 4 267 30.18 4.91 Ⅰ VrWOX10 
XP_014496704 4 195 22.08 10.45 Ⅲ VrWOX11 
XP_014497427 4 296 33.05 7.78 Ⅰ VrWOX12 
XP_014498994 5 236 26.55 10.04 Ⅰ VrWOX13 
XP_014500317 5 225 25.99 9.98 Ⅲ VrWOX14 
XP_014500511 5 216 24.56 6.40 Ⅰ VrWOX15 
XP_014501306 5 837 92.26 6.46 Ⅱ VrWOX16 
XP_014502850 6 526 59.49 7.43 Ⅱ VrWOX17 
XP_014503808 6 314 35.68 6.67 Ⅰ VrWOX18 
XP_014503920 6 234 26.83 9.44 Ⅲ VrWOX19 
XP_014504325 6 184 21.24 8.84 Ⅲ VrWOX20 
XP_014506266 7 307 34.76 7.07 Ⅲ VrWOX21 
XP_014507042 7 275 30.81 8.50 Ⅰ VrWOX22 
XP_014507975 7 319 37.02 4.76 Ⅰ VrWOX23 
XP_014508300 7 214 24.01 8.13 Ⅰ VrWOX24 
XP_014508867 1 360 40.75 6.91 Ⅲ VrWOX25 
XP_014509478 7 290 32.40 8.09 Ⅰ VrWOX26 
XP_014509941 7 846 92.96 6.55 Ⅱ VrWOX27 
XP_014512318 8 323 35.93 7.74 Ⅰ VrWOX28 
XP_014512537 8 281 31.63 6.78 Ⅰ VrWOX29 
XP_014514810 1 362 41.09 8.35 Ⅲ VrWOX30 
XP_014515436 9 296 32.05 7.87 Ⅰ VrWOX31 
XP_014516466 9 836 92.16 6.43 Ⅱ VrWOX32 
XP_014517123 10 245 28.44 5.84 Ⅰ VrWOX33 
XP_014517469 10 394 42.85 8.31 Ⅱ VrWOX34 
XP_014518680 10 846 92.78 6.14 Ⅱ VrWOX35 
XP_014519357 11 290 32.45 7.33 Ⅰ VrWOX36 
XP_014519639 11 350 39.17 6.84 Ⅲ VrWOX37 
XP_014522125 2 237 26.66 6.01 Ⅲ VrWOX38 
XP_014522235 N/A 317 35.81 4.50 Ⅰ VrWOX39 
XP_022634669 3 262 29.44 7.18 Ⅰ VrWOX40 
XP_022636494 5 847 92.99 6.55 Ⅱ VrWOX41 
XP_022640191 7 378 42.07 8.00 Ⅱ VrWOX42 
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图 2  VrWOX 基因家族成员系统发生关系分析 
Figure 2  Phylogenetic relationship analysis of VrWOX proteins. Vigna radiate (Vr); Arabidopsis thaliana 
(At); Glycine max (Gm); Medicago truncatula (Mt); Phaseolus vulgaris (Pv). Ⅰ: Ancient evolutionary branch; 
Ⅱ: Middle evolutionary branch; Ⅲ: Young evolutionary branch, which is also called WUS evolutionary 
branch. 
 
 

为鉴定绿豆 VrWOX 重复基因在进化过程

中的选择压力，对 12 个 VrWOX 重复事件进行

了 Ka/Ks 分析(表 3)。若 VrWOX 基因 Ka/Ks 比

率大于 1，则认为 VrWOX 基因在进化过程中受

到正选择效应，可加速基因进化；若 VrWOX 基

因 Ka/Ks 比率等于 1，则认为 VrWOX 基因存在

中性选择，即自然选择对 VrWOX 基因进化没有

影响；若 VrWOX 基因 Ka/Ks 比率小于 1，则认

为 VrWOX 基因经过了纯化选择[47]。我们发现

12 个 VrWOX 重复事件的 Ka/Ks 值在 0.040 795– 
0.284 845 之间，所有 Ka/Ks 值均小于 1。因而

VrWOX重复基因在进化过程中得到了纯化选择
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(表 3)。 
此外，为了研究绿豆 VrWOX 基因家族在种

间的进化关系，选取模式生物拟南芥和与绿豆

进化关系较近的菜豆作为研究对象，分别对绿

豆和拟南芥及绿豆和菜豆的 WOX 基因进行了

共线性分析。研究发现 42 个绿豆 VrWOX 基因

和 15 个拟南芥 AtWOX 基因中有 15 个 WOX 同源

基因对(图 3B)，42 个绿豆 VrWOX 基因和 17 个菜

豆 PvWOX 基因间有 22 个同源基因对(图 3C)。这

些同源基因对之间可能存在功能保守现象。 

2.3  VrWOX 基因结构分析 
为研究 VrWOX 的基因结构，利用从 NCBI

数据库中获得 VrWOX 基因序列(包括非编码区

域、外显子和内含子)，绘制了 VrWOX 基因结 
 

 
 
图 3  VrWOX 基因所在区域共线性分析 
Figure 3  Synteny analysis of chromosome regions where VrWOX genes are located. Synteny analysis of 
VrWOX family genes (A), mungbean and Arabidopsis WOX genes (B), mungbean and Phaseolus vulgaris WOX 
genes (C). For the chromosome regions that have synteny, the WOX genes are connected using red lines. 
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表 3  绿豆 VrWOX 重复基因 Ka/Ks 比率分析 
Table 3  The Ka/Ks ratios of VrWOX duplication events in mungbean 
VrWOX gene 1 VrWOX gene 2 Ka Ks Ka/Ks Selective pressure Duplicate type 
VrWOX7 VrWOX20 0.164 354 0.753 307 0.218 177 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX10 VrWOX29 0.153 983 1.939 590 0.079 390 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX12 VrWOX31 0.208 719 1.708 740 0.122 147 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX14 VrWOX19 0.135 960 0.625 102 0.217 500 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX16 VrWOX32 0.027 554 0.675 432 0.040 795 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX26 VrWOX36 0.118 224 0.825 982 0.143 131 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX30 VrWOX25 0.188 130 0.660 466 0.284 845 Purifying selection Intrachromosomal 
VrWOX38 VrWOX11 0.381 879 1.828 990 0.208 792 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX40 VrWOX28 0.204 308 0.827 525 0.246 890 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX41 VrWOX32 0.103 556 1.661 530 0.062 326 Purifying selection Interchromosomal 
VrWOX41 VrWOX16 0.098 932 1.745 140 0.056 690 Purifying selection Intrachromosomal 
VrWOX42 VrWOX34 0.234 842 1.078 820 0.217 685 Purifying selection Interchromosomal 

 

构图(图 4B)。从基因结构图中可以看出所有

VrWOX 基因均含有 2 个及以上内含子；另外，

除 VrWOX2 和 VrWOX11 外，所有 VrWOX 基因

都包含 UTR 结构。VrWOX 基因家族成员含有

不同数目的内含子和外显子。VrWOX 基因含有

的 外 显 子 数 目 为 2 (VrWOX2 、 VrWOX4 、

VrWOX7、VrWOX11、VrWOX20 和 VrWOX33)−18 
(VrWOX5、VrWOX16、VrWOX27、VrWOX32、
VrWOX35 和 VrWOX41)(图 4B)。亚类Ⅰ古老进化

支中 VrWOX 外显子数目为 2−9 个；亚类Ⅱ中等

进化支中 VrWOX 基因外显子数目变化较大，为

2−18 个，其中一半的亚类Ⅱ中等进化支中

VrWOX 基因含有 18 个外显子 (VrWOX5 、

VrWOX16、VrWOX27、VrWOX32、VrWOX35 和

VrWOX41)；亚类Ⅲ年轻进化支中 VrWOX 外显

子数目为 2−4 个。 

2.4  绿豆 VrWOX 基因家族保守序列分析 
为进一步鉴定 VrWOX 蛋白之间的保守性，

利用 MEME[37]软件对 VrWOX 成员的氨基酸序

列保守区域进行预测(图 4C，图 5)。总共发现

20 个 motif，其中 motif 1 和 motif 2 存在于所有

的 VrWOX 家族成员中。然而不同进化支上

VrWOX 蛋白的 motif 组成模式差异很大。亚类Ⅰ

古老进化支上 VrWOX 成员的 motif 分布很有特

点，例如，VrWOX10、VrWOX15 和 VrWOX29
含有相同的 motif 20，并且 motif 20 只存在于这

3 个蛋白中；VrWOX6、VrWOX8、VrWOX23、
VrWOX33 和 VrWOX39 含有 3 个相同的 motif：
motif 1、 motif 2 和 motif 4； VrWOX12、

VrWOX13、VrWOX18、VrWOX22、VrWOX24、
VrWOX26、VrWOX31、VrWOX33、VrWOX36
和 VrWOX40 含有 5 个共同 motif：motif 1、motif 2、
motif 4、motif 16 和 motif 19。亚类Ⅱ中等进化

支上的 VrWOX5、 VrWOX16、 VrWOX27、

VrWOX32、VrWOX35 和  VrWOX41 均含有

motif 1、motif 2、motif 3、motif 4、motif 6、
motif 7、motif 8、motif 9、motif 10、motif 11、
motif 12、motif 13、motif 14、motif 15、motif 16
和 motif 19。亚类Ⅲ年轻进化支上的 VrWOX 成

员均有 motif 1、motif 2、motif 14 和 motif 19。
由以上可以看出，VrWOX 基因同源关系越近，

结构相似性越大。对 42 个绿豆 VrWOX 蛋白

HB 保守结构域所在位置进行分析，发现

VrWOX 蛋白 HB 保守结构域均位于 VrWOX 蛋

白的 N 端或中间位置，没有 HB 保守结构域分

布在 C 端(图 4D)。 
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图 4  绿豆 VrWOX 基因系统发生关系及基因结构分析 
Figure 4  Phylogenetic and gene structure analysis of VrWOX proteins in mungbean. A: Phylogenetic analysis 
of VrWOX proteins. The phylogenetic tree is made using FastTree with the neighbor-joining method. B: 
Exon-intron structure analysis of VrWOX genes. Exons, introns and UTRs are represented using green boxes, 
black lines and purple boxes, respectively. C: The distribution of conserved motifs in VrWOX proteins. Each 
motif is represented by a colored box. D: The homeodomain of VrWOX proteins. The conserved WOX domain 
is represented by a purple box. 
 

 
图 5  绿豆 VrWOX 蛋白 20 个保守基序序列标识 
Figure 5  Sequence logos of the 20 conserved motifs in VrWOX proteins. 
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2.5  绿豆 VrWOX 基因顺式作用元件分析 
顺式作用元件通过与转录因子结合影响基

因表达，进而调控基因的转录起始和转录效率，

鉴定分析 42 个 VrWOX 基因启动子区域的顺式

作用元件，可为预测其基因功能奠定基础。 
首先，在 NCBI 数据库中获取 42 个 VrWOX

基因起始密码子 ATG 上游启动子区域碱基序

列，利用 PlantCARE[41]预测这些区域包含的顺

式作用元件。从结果中选取具有潜在功能的顺

式作用元件，并根据其功能特性，将它们分为

4 个组，激素相关元件、非生物胁迫相关元件、

光反应相关元件和发育相关元件(图 6A，已提

交 国 家 微 生 物 科 学 数 据 中 心 ， 编 号 ：

NMDCX0000153)，其位置分布在图 6B 中展示。

从图中可以看到，所有 VrWOX 基因的启动子都

含有一定数量的激素相关元件，如：除 VrWOX1、
VrWOX11、VrWOX16、VrWOX27、VrWOX33 和

VrWOX39 外，其他 VrWOX 基因均含有脱落酸

响应相关元件(已提交国家微生物科学数据中

心 ， 编 号 ： NMDCX0000153) ； VrWOX14 、

VrWOX23 和 VrWOX35 含有的茉莉酸甲酯响应

相关元件最多(已提交国家微生物科学数据中

心，编号：NMDCX0000153)；除 VrWOX3、
VrWOX6 、 VrWOX7 、 VrWOX8 、 VrWOX10 、

VrWOX15、VrWOX17、VrWOX22、VrWOX25、
VrWOX27、VrWOX33、VrWOX36、VrWOX39、
VrWOX40 和 VrWOX42 外，在其他 VrWOX 基因

中激素相关元件在所有元件中数目最多(已提

交 国 家 微 生 物 科 学 数 据 中 心 ， 编 号 ：

NMDCX0000153)。除 VrWOX35 外，其他 VrWOX
基因的启动子区域均含有光反应相关元件；除

VrWOX37 外，其他 VrWOX 中均存在着非生物

胁迫相关元件。例如，VrWOX14、VrWOX25、
VrWOX35 和 VrWOX38 均含有 3 个非生物胁迫

相关元件：防御和应激反应相关元件、低温响

应元件和厌氧诱导元件；VrWOX27 仅含有厌氧

诱导元件；只有 40%的 VrWOX 基因含有发育

相关的顺式作用元件，其中 VrWOX33 和

VrWOX36 含有较多的发育相关元件，分别为 5 个

和 4 个。 

2.6  VrWOX 蛋白互作网络分析 
为进一步分析 VrWOX 蛋白可能的工作机

制，我们对 VrWOX 蛋白互作网络进行分析。以

拟南芥 WOX 同源基因为基础，使用 STRING 数

据库对 VrWOX 基因家族蛋白进行分析。研究发

现 VrWOX 蛋白质之间存在着不同的调控通路

(图 7)。由于是根据拟南芥氨基酸序列为基础匹

配绿豆氨基酸序列，图中 VrWOX37 蛋白所在节

点代表 AtWUS (At2g17950)和 VrWOX37 两个蛋

白(图 7)。在图 7 中，VrWOX37 蛋白与拟南芥中

的 AtTPL (At1g15750)、AtCLV2 (At1g65380)和 
AtWOX14 (At1g20700)以及绿豆中的 VrWOX29、
VrWOX34、VrWOX38 相互作用。在拟南芥中，

AtCLV与 AtWUS通过反馈回路来调节芽尖大小

和芽尖完整 [5,48] ， AtTPL (AtTOPLESS) 可与

AtWUS 蛋白相互作用参与拟南芥干细胞稳态[5]。

VrWOX37 与 AtWUS 同源关系最近(图 2)，并且

在 网 络 中 与 CLV1/2/3 (AtCLV1/2/3) 和 TPL 
(AtTPL)存在相互作用(图 7)，说明 VrWOX37 可

能在维系绿豆干细胞稳态中发挥重要作用。此

外，VrWOX6、VrWOX8、VrWOX9、VrWOX17、
VrWOX21 和 VrWOX23 并未表现出有相关蛋白

互作。 

2.7  绿豆 VrWOX 组织表达模式分析 
在植物的不同组织部位，不同基因发挥不

同的功能。为了进一步研究 VrWOX 基因的功

能，我们在绿豆根、根瘤、茎、茎尖、叶、花、

荚和种子 8 个组织中检测了绿豆 VrWOX 基因的

表达(图 8)。从图 8 中可以看到，不同基因在不同

组织中表达不同。Ⅰ类古老进化支上的 VrWOX26 
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图 6  VrWOX 基因启动子区域顺式作用元件分析 
Figure 6  Cis-acting element analysis of VrWOX promoter regions. A: The number of different types of 
cis-acting elements in VrWOX promoters. Different types of cis-acting elements in VrWOX promoters are 
presented using different colored boxes. B: The distribution of different types of cis-acting elements in the 
promoter regions of the VrWOX genes, 2 000 bp upstream of the initiation codon ATG. 
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和 VrWOX33 在花中表达量较高，这两个基因和

AtWOX13 在同一进化枝上，AtWOX13 主要参与

拟南芥营养生长向生殖生长的转变 [15]，说明

VrWOX26 和 VrWOX33 可能参与绿豆生殖发育

过程。该分支上的其他 VrWOX 基因在其他 7 个

组织中均有不同程度地表达，如：VrWOX6、
VrWOX10、VrWOX29、VrWOX33 和 VrWOX36
在豆荚中表达较高，  VrWOX6、VrWOX10 和

VrWOX39 在种子中表达较高，VrWOX6 在叶片

中大量表达。Ⅱ类中等进化支上的 VrWOX5、
VrWOX35 和 VrWOX41 在种子中表达量较高。

AtWOX8 和 AtWOX9 参与拟南芥中胚胎极性建

立[13]，且与这 3 个绿豆 VrWOX 基因属于同一进

化支，因而 VrWOX5、VrWOX35 和 VrWOX41
在绿豆中可能发挥与 AtWOX8 和 AtWOX9 相似

的功能。Ⅲ类年轻进化支上的 VrWOX 基因表达

量普遍偏低，与该年轻进化支上的其他基因相

比，VrWOX30 在种子的表达量较高。 
 

 
 

图 7  VrWOX 蛋白的互作网络 
Figure 7  Interaction network of VrWOX proteins. Nodes connected by light blue and purple lines represent 
known interacting proteins, the nodes connected by green, red and dark blue lines represent proteins that may 
interact. The node of VrWOX37 protein represents AtWUS (At2g17950) and VrWOX37. AtTPL (At1g15750), 
AtCLV1 (At1g75820), AtCLV2 (At1g65380) and AtCLV3 (At2g27250) are interact with VrWOX37. 
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图 8  VrWOX 基因在绿豆不同组织中的表达 
Figure 8  Expression of VrWOX genes in different mungbean tissues. Eight tissues, including flowers, pods, 
leaves, seeds, nodule roots, stems, roots and shoot apices, are used for gene expression analysis.  
 

3  讨论 
WOX 基因参与植物干细胞分化、叶原基形

成、体外植株再生等过程[2]，在植物生长发育过

程中具有重要作用。开展 WOX 基因功能的研究，

对于解析植物发育调控网络具有重要的意义。近

年来，随着生物技术的发展，WOX 基因已在多个

豆科植物中报道，如蒺藜苜蓿、大豆和菜豆[25]。 

然而绿豆 VrWOX 基因家族信息尚不清楚。 
本研究共鉴定出 42 个绿豆 VrWOX 基因，

通过对 VrWOX 基因染色体位置分析，发现 7 个

VrWOX 基因位于 7 号染色体上，而其余染色体

上含有的 VrWOX 基因数目较少，因而 VrWOX
基因在绿豆基因组进化过程中出现了分布不均

的现象(图 1)，与其他豆科植物相似[25]。在绿豆 
11 条染色体上都有 VrWOX 重复基因的出现(图
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3)，因而 VrWOX 重复基因可能是在绿豆全基因

组加倍过程中形成的。多重复事件的出现说明

VrWOX 基因家族在绿豆基因组进化过程中不断

扩增。对绿豆 12 个 VrWOX 重复事件的 Ka/Ks
分析，发现其比值均低于 1 (表 3)，说明 VrWOX
基因主要在纯化选择下进化，与大多数基因家族

进化是相同的[47]。通过共线性分析，发现多个

与拟南芥 AtWOX 和菜豆 PvWOX 同源的 VrWOX
基因(图 3)，这些 VrWOX 基因可能与拟南芥和菜

豆中的 WOX 同源基因来源于同一个祖先，可能

具有类似的功能。此外，拟南芥、水稻、绿豆

基因组分别为 125、466 和 543 Mb，而绿豆中

VrWOX基因数量(42个 VrWOX)分别接近拟南芥

(16 个 AtWOX)和水稻(14 个 OsWOX)的 3 倍[5,19]，

因而植物中 WOX 基因数量和基因组大小不存在

直接关系。绿豆 VrWOX 基因Ⅰ类、Ⅱ类、Ⅲ类亚

家族分别含有 19、12 和 11 个成员，而大豆含有

6、6 和 20 个成员，菜豆含有 4、3、10 个成员    
(图 2)[25]。3 个亚类 WOX 基因在豆科作物绿豆、

大豆和菜豆中呈现比例不同，因而 WOX 基因在

豆科作物基因组进化过程中出现了严重的分化

现象。 
VrWOX 基因结构差异很大，不同进化支上

的 VrWOX 基因结构不尽相同，因而 VrWOX 基

因可能具有不同的功能。通过分析保守序列，发

现所有 VrWOX 蛋白均含有 motif 1 和 motif 2，
这 2 个 motif 可能代表 VrWOX 基因的 HB 保守

结构域(图 4)。另外，我们发现不同进化支上

VrWOX 蛋白含有的 motif 组成模式也不同，和

其基因结构相似，即 VrWOX 基因 3 个进化支在

进化过程中可能出现了不同的分工(图 4)，与大

豆中具有相似的现象 [25]。Ⅱ类中等进化支上的

VrWOX5、VrWOX16、VrWOX27、VrWOX32、

VrWOX35 和 VrWOX41 均含有 18 个外显子，而

其他 VrWOX 基因最多含有 9 个外显子(图 4)，说

明部分 VrWOX 基因外显子在进化过程中可能丢

失。这 6 个含有 18 个外显子的 VrWOX 基因位

于同一进化分支上，同源关系较近，由 16 个相

同的 motif 组成(图 4B)，并且这 6 个 VrWOX 基

因中出现了 3 个重复基因事件：VrWOX16/32、
VrWOX16/41 和 VrWOX32/41 。 由 此 说 明 ，

VrWOX16、VrWOX32 和 VrWOX41 可能由同一祖

先演化而来。此外，大豆 WOX 基因外显子数目

为 2–4 个，与绿豆存在很大差异，因而豆科作物

在进化过程中基因结构发生了很大改变[25]。 
对绿豆 VrWOX 基因启动子区域顺式作用元

件分析，发现除 VrWOX35 外，其他 VrWOX 基

因均含有光反应元件，因此 VrWOX35 可能不参

与绿豆光反应过程。VrWOX27 的启动子区域不

含有发育相关元件，但含有较多的非生物胁迫相

关元件(图 6)，因而 VrWOX27 可能不参与植株发

育过程，而是主要参与绿豆非生物胁迫响应过

程。VrWOX14、VrWOX23 和 VrWOX35 具有最多

的茉莉酸甲酯响应相关元件(已提交国家微生物

科学数据中心，编号：NMDCX0000153)，说明

这 3 个 VrWOX 基因可能参与植物生长发育与抵

御逆境胁迫等过程。此外，虽然有些 VrWOX 基

因含有多种顺式作用元件，但是 VrWOX 基因并

不是在所有组织中都表达。植物基因表达除受顺

式作用元件调控外，还受到很多其他因素调控，

例如生物钟和表观遗传。这些 VrWOX 基因可能

会在不同发育时期或不同时间段表达。VrWOX
基因表达模式与其功能存在着密切关系，Ⅲ类年

轻进化支上的 11个VrWOX基因在各个部位表达

量均偏低(图 8)，因而Ⅲ类 VrWOX 基因在绿豆生

长发育阶段可能不起作用或起微弱作用。在蛋白

互作网络中，VrWOX37 与多个 VrWOX 蛋白及

拟南芥 AtCLV 和 AtTPL 存在相互作用(图 7)。
AtCLV、AtTPL 和 AtWUS 相互作用共同维持拟

南芥芽尖干细胞稳态[48]，因而 VrWOX37 极有可



 
 

郭旭 等/绿豆 VrWOX 基因家族鉴定及表达分析 
 

 

☏：010-64807509 ：cjb@im.ac.cn 

583 

能也是绿豆茎分生组织干细胞分化过程中的关

键基因。 
综上所述，本研究共鉴定了 42 个绿豆

VrWOX 基因，并对其氨基酸数目、分子量、等

电点和蛋白调控网络进行分析。VrWOX 基因在

绿豆染色体上分布不均匀，其在 7 号染色体分布

最多。VrWOX 基因主要分为 3 个亚类：亚类Ⅰ含
有 19 个成员，亚类Ⅱ含有 12 个成员，亚类Ⅲ含

有 11 个成员。不同亚类 VrWOX 基因结构和 motif
差异较大，并且不同 VrWOX 基因启动子区域含

有不同种类和数量的顺式作用元件，因而

VrWOX 基因在不同组织中表现出不同的表达模

式。本研究的开展不仅鉴定了绿豆 VrWOX 基因

家族，还为后续绿豆植株发育调控机制的解析奠

定了一定的基础。 
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