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植物甜菜碱醛脱氢酶基因研究进展
Ξ
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(北京林业大学 园林学院, 北京 100083)

　　[摘　要 ]　对近年来植物甜菜碱醛脱氢酶 (BADH )基因的研究现状进行了系统分析。对目前已分离到的 10 个

不同种植物BADH 基因的序列分析发现: 该基因编码区序列趋于保守; 在不同物种间存在拷贝数不同的差异; 其表

达也存在转录或转录后水平的差异, 具有组织特异性、组成型和诱导型的不同表达类型; 氨基酸序列同源性反映的

种间关系与这些种的系统分类位置一致, 表明该基因的进化与植物的系统进化间具有密切关系。此外, 还对信号肽

区域、外显子剪切位点以及BADH 定位的变化等进行了分析。
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　　植物在盐或干旱造成的渗透胁迫下, 通常会在
细胞内主动积累一些小分子有机化合物, 如多元醇

类、糖类、氨基酸及其衍生物等, 以维持渗透平衡和
体 内 水 分, 这 些 物 质 被 称 为 渗 透 调 节 剂
(O smop ro tectan t)。在基因工程研究中, 目前已相继
克隆了一些与渗透调节物质如脯氨酸、果聚糖、糖醇

等的生物合成相关的基因及其他一些与植物的耐盐
性相关的基因, 如 SO S I, L ea 等, 这些基因的转化提

高了转基因植物的耐盐能力[1 ]。
甘氨酸甜菜碱 (简称甜菜碱) 是甘氨酸的衍生

物, 被认为是最好的渗透调节剂[2 ] , 除了参与细胞的
渗透调节外, 还具有在渗透胁迫条件下稳定生物大

分子结构和功能的作用, 如保护盐胁迫条件下三羧
酸循环的主要酶类和末端氧化酶类[2, 3 ] , 稳定光系统

Ê (PSÊ ) 外周多肽等[4 ] , 这些作用对植物在渗透胁
迫条件下, 维持细胞的正常膨压及呼吸作用和光合

作用的正常进行具有重要意义, 因此受到了人们的
高度重视[5 ]。

在植物体内, 甜菜碱由胆碱经两步氧化生成[2 ] ,

即

(CH 3) 3N + CH 2CH 2OH
胆碱

CM O (CH 3) 3N + CH 2CHO
甜菜碱醛

BADH (CH 3) 3N + CH 2COO -

甜菜碱

　　催化第一步反应的酶是胆碱单氧化物酶
(Cho line monooxygenase, CM O ) , 催化第二步反应
的 是 甜 菜 碱 醛 脱 氢 酶 ( Beta ine aldehyde

dehydrogenase, BADH )。20 世纪 80 年代以来, 人们

对 CM O [6～ 8 ]和BADH [9～ 16 ]的理化性质进行了较为
系统的研究。从 90 年代初开始, 又对编码这两个酶
的基因进行了研究, 其中对 CM O 基因的研究较

少[8, 17～ 22 ], 而对BADH 基因则作了大量研究。本文
在综述对BADH 基因研究进展的基础上, 对该基因

的结构、表达特性及其与植物系统进化的关系等进
行了分析, 以期为该基因的深入研究提供参考。

1　BADH 基因的研究简况

由于甜菜碱在一些植物和微生物的渗透调节中

起着重要作用, 且其合成途径比较简单, 遗传操作比

较方便, 因此甜菜碱合成酶基因被看作是最有希望
的胁迫抗性基因之一。自 1981 年从高等植物中分离

到BADH 后, 有关甜菜碱合成酶分子生物学的研究
很快引起了广泛关注[2 ]。

在不同生物体中, 催化甜菜碱醛合成甜菜碱由
不同的酶来完成。在微生物中, 有两种酶可催化该反
应。A ndresen 等[23 ]从大肠杆菌 (E scherich ia coli)中
克隆了编码具有 BADH 活性的基因, 并命名为

betB。Rozw adow sk i 等[24 ]又克隆了编码催化该反应

的另一个酶——胆碱氧化酶 (Cho line ox idase) 的基
因。Boch 等[25 ]从枯草芽孢杆菌 (B acillus subtilis)中
也克隆到了相应的 g bsA B 基因。在高等植物中,

W eret ilnyk 等[14 ]首先分离了BADH 的mRNA , 在

成功实现其体外表达的基础上, 证明其受盐调节。
1990 年,W eret ilnyk 等[26 ]从菠菜 (S p inacia oleracea

Ξ [收稿日期 ]　2003206202
[基金项目 ]　北京市自然科学基金项目 (5022008)
[作者简介 ]　刘振林 (1970- ) , 男, 河北滦南人, 讲师, 在读硕士, 主要从事园林植物遗传育种研究。
[通讯作者 ]　戴思兰 (1962- ) , 女, 北京市人, 教授, 博士生导师, 主要从事园林植物遗传育种研究。



© 1994-2010 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net

L. )中首次克隆了BADH 基因的 cDNA。以后各国

科学家又陆续克隆了甜菜 (B eta vu lg a ris L. )、山菠
菜 (A trip lex hortensis Go lo sk. )、大麦 (H ord eum

vu lg a re L. )、高粱 (S org hum bicolor Pers)、千穗谷
( A m a ran thus hyp ochond riacus L. )、 海 榄 雌
(A v icenn ia m a rina (Fo rsk. ) V ierh. )的完整 cDNA

序 列[27～ 33 ] 及 辽 宁 碱 蓬 ( S uaed a liaotung ensis

K itag. ) cDNA 的 5′端和 3′端序列[34, 35 ]、中亚滨藜
(A trip lex cen tra lasia tica Iljin ) cDNA 的近 5′端序

列[36 ]等。目前, 菠菜和千穗谷的BADH 基因全序

列[32, 37 ]、水稻 (O ry z a sa tiva)除 5′端和 3′端侧翼序列
以外的全部外显子区和内含子区也已被克隆[38 ]。高

等植物的BADH 基因在结构、表达特性及其与植物
系统进化的关系方面均在一定程度上得到了研究。

2　BADH 基因结构的分析

2. 1　编码区结构的研究

　　不同植物种间BADH 基因编码区序列的长度

相差不大, 最长的是大麦BBD 1 的编码序列, 长为

1 518 bp , 编码 506 个氨基酸的多肽[30 ]; 最短的为高
粱BADH 15 基因的编码区, 长为 1 482 bp , 编码含

494 个氨基酸残基的多肽[31 ]。不同种间编码区序列
的同源性较高, 表 1 是根据 Genbank (www. ncb i.

n lm. n ih. gov) 上报道的不同种植物BADH 基因氨
基酸推导序列所进行的同源性比较。从表 1 可以看

出, 不同种间各BADH 基因氨基酸序列的同源性在
63% 以上。

表 1 中各物种BADH 基因编码区编码的氨基
酸序列中, 均含有醛脱氢酶高度保守的十肽以及与

酶功能有关的半胱氨酸 (C ) 残基 (高粱BADH 1 除
外)。保守十肽序列多为V T L E L G G K S P, 但
水稻、大麦 (BADH 和BBD 1) 和高粱 (BADH 15) 中

的十肽序列为V S L E L G G K S P, 即第 2 位的苏
氨酸被丝氨酸替代[23, 26～ 33, 38 ] (图 1)。

表 1　不同物种间BADH 氨基酸推导序列的同源性比较

T able 1　Comparisons of the deduced am ino acid sequences of BADH from differen t species %

植物名称
P lan t nam e

菠菜
S p inacia
oleracea
BADH

甜菜
B eta

vu lg aris
BADH

山菠菜
A trip lex
ortensis
BADH

千穗谷
A m aran thus

hyp ochon2
d riacus

BADH 4

海榄雌
A v icenn ia

m arina
BADH
C lone 2

海榄雌
A v icenn ia

m arina
BADH

C lone 13

大麦
H ord eum

vu lg are
BADH

大麦
H ord eum

vu lg are
BBD 1

大麦
H ord eum

vu lg are
BBD 2

水稻
O ry z a
sa tiva

BADH

高粱
S org hum

bicolor
BADH 15

菠菜
S p inacia oleracea BADH
甜菜
B eta vu lg aris BADH

90. 32

山菠菜
A trip lex hortensis BADH

90. 70 88. 58

千穗谷
A m aran thus
hyp ochond riacus BADH 4

84. 24 83. 37 82. 73

海榄雌
A v icenn ia m arina BADH
C lone 2

76. 36 73. 35 74. 30 77. 91

海榄雌
A v icenn ia m arina BADH
C lone 13

75. 51 73. 09 74. 10 80. 28 85. 37

大麦
H ord eum vu lg are BADH 72. 06 70. 90 71. 46 72. 12 67. 68 70. 08

大麦
H ord eum vu lg are BBD 1 73. 23 71. 23 72. 38 73. 04 68. 61 71. 74 93. 25

大麦
H ord eum vu lg are BBD 2 73. 13 72. 69 72. 69 74. 10 70. 54 71. 20 70. 94 71. 66

水稻
O ry z a sa tiva BADH

73. 08 70. 56 71. 72 72. 78 70. 56 72. 69 83. 10 85. 52 73. 55

高粱
S org hum bicolor BADH 15 65. 56 63. 92 64. 89 66. 05 63. 09 63. 45 73. 93 74. 59 64. 89 79. 43

大肠杆菌
E scherich ia coli BETB

38. 87 39. 04 38. 08 40. 50 40. 83 38. 96 39. 12 39. 58 37. 42 38. 83 35. 55

　　在已报道的BADH 氨基酸序列中, 存在两种有
关该酶蛋白定位的信号肽。一种是N 2端信号肽, 其
氨基酸序列为Q L F ID G E [26～ 34, 38 ] (图 2) , 被认为
是定位于叶绿体的信号[26 ] , 但该信号肽缺乏典型
性。另一种是 C2端信号肽, 氨基酸序列为 S K

L [26～ 33, 35, 38 ] (图 3) , 是定位于过氧化物酶体中的信
号。从目前的研究结果看, 将具有C2端信号肽 S K

L 的BADH 定位于过氧化物酶体已无争议。但对具
有不典型N 2端信号肽的BADH 定位问题尚有争

论。在菠菜叶片中, 大约 90% 的BADH 活性存在于
叶 绿 体 基 质 中, 少 量 存 在 于 细 胞 质 中[12, 39 ]。
W eret ilnyk 等[31 ]克隆到的BADH 基因序列极有可
能与定位于叶绿体中的BADH 是一致的。骆爱玲
等[40 ]除在菠菜叶细胞的叶绿体中检测到BADH 外,

也在过氧化物酶体、微粒体以及 100 000 g 上清液
中检测到了BADH。H ib ino 等[33 ]从双子叶植物海榄
雌的 cDNA 文库中筛选了 2 个BADH 基因克隆 (克
隆 2 和克隆 13) , 克隆 2 具有不典型的N 2端信号肽,
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克隆 13 则具有典型的 C2端信号肽。N ukam u ra

等[30 ]从大麦中克隆到的 2 个BADH 中, BBD 1 具有

C2端信号肽 S K L , 表明其定位于过氧化物酶体中;

而BBD 2 虽具有N 2端信号肽Q L F I D G E, 但进
一步研究表明, BBD 2 的N 2端序列未经过修饰, 不

可能定位于叶绿体或线粒体中, 最大的可能性是存

在于细胞质中。从以上报道可以看出, 不同类型的

BADH 在细胞中的定位具有多样性, 可能分别位于

叶绿体、过氧化物酶体或细胞质等部位。

图 1　BADH 和其他醛脱氢酶的保守十肽与半胱氨酸残基
F ig. 1　T he conserved decapatide and cysteine residue in BADH and o ther nonsecific ALDH s

图 2　N 2端信号肽序列
F ig. 2　Signal pep tide at the end of N 2term inus

图 3　C2端信号肽序列
F ig. 3　Signal pep tide at the end of C2term inus
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2. 2　非编码区序列研究

菠菜和千穗谷BADH 基因全序列的长度分别
为 8 856 和 8 998 bp [32, 37 ]。水稻的全部外显子区和
内含子区长为 4 428 bp [38 ] , 3 个DNA 序列均含有
14 个内含子。除了菠菜的第 5 内含子外, 3 个序列内
含子剪切点处完全遵从 GT 2A G 规则, 即每个内含
子的 5′端碱基为 GT , 3′端为A G, 该位点是RNA 聚
合酶Ê 的剪切点。菠菜第 5 内含子的 5′端测序结果

为 GC, 而不是GT , 被认为是复制错误造成的[37 ]。内
含子的大小各不相同, 如千穗谷的内含子长度从 75

bp 到 2 723 bp 不等, 总长度达 5 624 bp 之多, 远长
于其外显子的总长度 (1 503 bp ) [32 ]。不同种间内含
子的长度相差悬殊, 如水稻的内含子总长度仅为
2 913 bp , 大约是千穗谷的 1ö2。但菠菜、千穗谷与水
稻外显子剪切点的位置却是极其一致的, 图 4 所示
为剪切点两侧的氨基酸序列[32, 37, 38 ]。

图 4　BADH 基因外显子剪切点两侧的氨基酸序列
22. 省略的氨基酸序列; —. 内含子

F ig. 4　Am ino acid sequences on the tw o side of sp licing st ies betw een exons in BADH gene
22. Am ino acid sequences no t be show n; —. In trons

图 5　千穗谷BADH 基因结构
ø . 外显子序列; ——. 内含子或侧翼序列

F ig. 5　Structu re of BADH gene from A m ranthus hyp ochond riacus
ø . Ex ton; ——. In tron o r flank ing region
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　　菠菜的 5′端侧翼序列长 2 459 bp , 3′端侧翼序

列长 286 bp [37 ]; 千穗谷的 5′端侧翼序列和 3′端侧翼

序列长分别为 1 514 (其中 5′上游为 1 356 bp )和 357

bp , 对千穗谷启动子区进行的序列分析表明,

TA TA 框位于- 38 bp 处, CAA T 框位于- 75 bp

处, 1 个假的起始密码子 (A T G) 位于开放阅读框架

外+ 76 bp 处[32 ]。这是目前认识最清楚的一个

BADH 基因结构 (图 5)。在海榄雌BADH 基因的 2

个克隆中, 克隆 2 的先端也出现了 2 个起始密码子

序列, 但尚不能判断哪一个是真正的起始密码

子[33 ]。不同BADH 基因 3′端非编码区中, po ly (A )

信号出现的位置各不相同, 各信号与终止密码子之

间的距离如表 2[26, 27, 31, 32, 35 ]所示。

表 2　不同BADH 基因 po ly (A )信号与终止密码子之间的距离

T able 2　D istance betw een po ly (A ) signal and stop codon in differen t BADH genes bp

信号
Signal

菠菜
S p inacia
oleracea
BADH

甜菜
B eta

vu lg aris
BADH

辽宁碱蓬
S uaed a

liaotung ensis
BADH

千穗谷
A m aran thus

hyp ochond riacus
BADH

高粱
S org hum

bicolor
BADH 1

高粱
S org hum

bicolor
BADH 15

第一信号
F irst signal

110 161 114 76 73 82

第二信号
Second signal

— — 292 297 — 200

　　虽然醛脱氢酶编码区的同源性较高, 而且还存

在着高度保守的十肽和半胱氨酸序列, 但将菠菜

BADH 基因启动子区和前 3 个内含子序列与醛脱

氢酶的相应序列进行比较, 却并未发现明显的同源

性序列片段[37 ]。对比菠菜与山菠菜BADH 结构基因

3′端部分序列和最后 1 个内含子的全部序列, 发现

其编码序列的同源性极高, 而内含子的差别很大, 山

菠菜的最后 1 个内含子为 106 bp , 菠菜的为 479

bp , 而且无明显的同源性[28 ]。

3　BADH 基因的表达特性

植物基因表达调控的分子机制可表现在DNA

水平 (基因拷贝数和重排)、转录水平、转录后水平

(RNA 加工和运输)、翻译水平等方面, 而转录水平

的调控是最主要的调控[41 ]。目前, 对BADH 基因表

达的研究还不够深入, 只对DNA 水平、转录或转录

后水平有一定的研究。

3. 1　DNA 水平的差异

关于BADH 基因家族的研究, 因植物的不同结

果差别较大。在甜菜BADH 基因的研究[27 ]中, 发现

在单倍体基因组中至少有 2 个相关序列。高粱

BADH 基因家族中的BADH 1 和BADH 15 基因, 在

基因组中各有 1～ 2 个拷贝[31 ]。大麦含有 1 个小的

由 2～ 3 个成员组成的多基因家族[29 ]; N akam u ra

等[30 ]的进一步研究表明,BBD 1 具有 2 个拷贝,BBD

2 则只有单拷贝。而千穗谷BADH 基因的拷贝数可

能达 6 个之多[32 ]。H ib ino 等[33 ]从海榄雌中克隆到 2

种BADH 基因的 cDNA , 说明其家族中至少有 2 个

成员。水稻和中亚滨藜基因组中,BADH 基因都是

单拷贝[36, 38 ]而缺少多态性。由以上研究成果可以看

出, 植物的BADH 基因家族具有明显的多样性。

3. 2　转录或转录后水平的表达

许多资料[14, 26～ 28, 36, 38 ]表明, BADH 基因的表达

受盐诱导, 但这个反应并不具有盐诱导的特异性, 而

是对任何渗透胁迫的一般性反应[29 ]。渗透胁迫导致

BADH 基因mRNA 水平提高, 可能与转录水平的

提高有关, 但也可能是胁迫提高了mRNA 稳定性的

结果, 或二者兼而有之。因此, 这种诱导反应可能发

生在转录水平, 也可能发生在转录后mRNA 的加工

过程, 或二者兼有[26, 29, 37 ]。

有人[27 ]在甜菜BADH 基因的研究中提出, 在这

一基因家族中, 有存在组成型与诱导型成员或组织

特异性成员的可能性。在海榄雌的 2 个不同BADH

基因的 cDNA 克隆中, 克隆 2 mRNA 的表达是受盐

诱导的, 而克隆 13 的mRNA 水平则几乎与盐诱导

无关[33 ] , 这 2 个成员可能分别是该基因家族中的组

成型表达和诱导型表达成员。N akam u ra 等[30 ]进行

N o rthern 杂交表明, 大麦的 2 个 BADH 基因中,

BBD 1 在叶片中持续以低水平表达, 不具有诱导性,

而在根系中则受渗透胁迫诱导; BBD 2 在根和叶中

均受渗透胁迫诱导。可见, 大麦的这两个BADH 基

因具有组织特异性。对启动子和内含子序列的进一

步研究, 或许能揭开BADH 基因表达之谜。

脱落酸 (ABA ) 曾被认为是渗透胁迫时诱导

BADH 基因表达的中介信号, 因为渗透胁迫常导致

内源 ABA 水平的提高, 而外源 ABA 又可导致

BADH 基因mRNA 水平的提高。但外源ABA 诱导

BADH 基因mRNA 积累的反应远远迟于盐或干旱
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等的诱导反应。因此, 可以推断存在着另外的调节胁

迫诱导基因表达的信号转导途径, 而BADH 基因的

表达只是需要ABA 的间接参与[29 ]。

4　BADH 基因的进化及其与植物系

统进化的关系

在典型的不积累甜菜碱的植物——水稻中, 发

现了BADH 基因的低水平表达之后, 引起了人们研

究该酶在植物王国系统进化中所扮演角色的兴

趣[38 ]。不同类型的BADH 在细胞中的不同定位, 可

能以有利于其酶活性的发挥为依据。大麦BADH 偏

好以NAD + , 而不是NAD P+ [42 ]为辅因子, 而NAD +

在过氧化物酶体 (或线粒体) 中的含量高于叶绿体 ,

在单子叶植物中, BADH 蛋白 (具有 C2端信号肽的

类型) 在过氧化物酶体中比在叶绿体中可能具有更

高的活性。因此,N akam u ra 等[38 ]认为, 在进化过程

中, 单子叶植物BADH 蛋白 (具有C2端信号肽的类

型)的定位发生了由叶绿体到过氧化物酶体的变化,

以便更有效地发挥其催化活性。

在高粱、海榄雌、大麦等植物中, 分别克隆到了

不同类型的BADH 基因, 而且, 同种植物中不同类

型的BADH 间氨基酸的同源性, 与不同种植物间该

酶氨基酸的同源性相比均较低。从表 1 可以看出, 海

榄雌的 BADH 中, 克隆 13 和克隆 2 的同源性

(85. 37% ) 与克隆 13 和千穗谷的同源性 (80. 28% )

近似; 大麦BBD 1 和BBD 2 的同源性 (71. 66% ) 还低

于 BBD 1 和同科而不同属植物如水稻及高粱的

BADH 的同源性 (85. 52% 和 74. 59% )。W ood 等[31 ]

还比较了高粱 BADH 1 和 BADH 15 的同源性

(66% ) 及各自与菠菜 (67% 和 64% )、甜菜 (66% 和

62% ) 和大麦 (62% 和 71% )BADH 的同源性, 结果

表明, 高粱中 2 个BADH 的同源性与其和其他物种

BADH 的同源性近似, 甚至还要低。这些情况说明,

在进化过程中BADH 基因发生了不同类型的分化,

各类型又按着不同的途径进化着, 以致于在不同类

型之间发生了较大变化。

对不同科双子叶植物甜菜碱的合成途径进行生

物化学和免疫学研究时发现, 能合成甜菜碱的植物

可能是由 1 个共同的被子植物祖先进化而来的[43 ] ,

由此将甜菜碱的研究与植物的系统进化联系起来。

编码区氨基酸序列的同源性能很好地反映植物种间

的系统发育关系, 根据已报道植物与千穗谷BADH

氨基酸序列同源性的高低, L egaria 等[32 ]绘制了树

系图 (图 6) , 该图所反映的种间关系恰好与这些种

的系统分类关系相吻合。后来克隆到的海榄雌

BADH 基因编码的氨基酸序列同菠菜等双子叶植

物的同源性也高于单子叶植物[33 ]。

如上所述, 由于BADH 基因在进化过程中分化

出了不同类型, 因此, 在以后利用该基因进行不同植

物系统进化关系的比较时, 应考虑采用同种类型, 尤

其是在系统关系较近的物种间比较时更应如此。

图 6　由BADH 氨基酸序列推导的植物系统关系 [32 ]

F ig. 6　D endrogram of rela t ionsh ip s among BADH p ro teins
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　　从已报道的BADH 基因的启动子和内含子序

列中, 未发现该基因在植物不同种间有明显的同源

性[28, 37 ]。

以上情况表明, 在进化过程中, 不同种植物

BADH 基因由于受到较大的选择压力, 其编码区结

构趋于保守, 而非编码区的变异程度则相对较大。目

前所发表的具有BADH 基因的植物之间亲缘关系

较远, 最近的也是科内属间, 如果比较属内乃至种内

不同植物的非编码区序列, 尤其是启动子的结构, 也

许会得出不同的结果。因为植物启动子的顺式调节

元件除了一些共有的保守序列外, 不同来源的启动

子还通常具有种属特异的调节序列[44 ] , 对其进行分

析, 对阐明植物的系统关系可能具有积极的意义。

5　讨　论

据报道[45 ] , 在被子植物中有 23 个目存在含甜

菜碱的物种, 在分析测定过的 212 种植物中, 178 个

种含有甜菜碱类化合物。梁峥等[15 ]测定的 15 种植

物叶片中均含有甜菜碱, 因此认为, 甜菜碱比较广泛

地分布于高等植物中。而目前仅对上述 10 种植物的

BADH 基因进行了不同程度的研究, 并且这 10 个

种又主要集中于藜科 (Chenopodiaceae) 和禾本科

(Gram ineae) , 因此, 还有大量的BADH 基因资源等

待研究、开发和利用。对能高效表达该基因的植物种

类的研究和开发, 有利于寻找能在干旱和盐碱地上

生长的对人类有价值的物种; 从能高效表达该基因

的物种中克隆该基因, 并将其转入现有的栽培植物

品种中, 可以有效地利用大量荒芜的盐碱地和干旱

地, 节省淡水资源, 缓解耕地日益减少、淡水资源不

足和人口不断增加之间的矛盾。

在含甜菜碱的植物中, 不同种间的含量存在较

大差异[15, 43 ] , 这种差异可能是由多方面原因造成

的, 如内源胆碱的含量、CM O 基因及BADH 基因的

表达水平等, 所以考查甜菜碱表达量的差异应从整

个代谢过程出发。BADH 基因的表达水平可能受前

两者的限制, 也可能由其自身调控区的结构决定。当

前, BADH 基因工程取得了一定进展, 转基因植物

的耐盐性有了一定程度的提高, 但仍存在表达水平

偏低的问题[46～ 52 ] , 这种情况可能由上述一种或几种

原因造成, 应作多方面的探讨。而针对BADH 基因

本身来说, 其表达调控机理当是研究的重点。

在植物中, BADH 基因的分布可能比 CM O 基

因 的 分 布 更 广 泛, 因 为 在 水 稻、大 麦、木 榄

(B rug u iera gym norrh iz a (L. ) L am k. )、秋茄树

(K and elia cand el L. )、红海兰 (R h iz op hora sty losa

Griff. )、海榄雌等植物中只检测到BADH , 而检测

不到CM O [37, 29, 32 ]。DNA 或蛋白质序列的系统发育

分析已经成为研究各种生物进化历史的重要工

具[53 ] , 上面的论述也表明, BADH 基因的演化与植

物的系统进化有着密切的联系, 由于BADH 基因广

泛地分布在植物中, 所以对其序列进行分析有望成

为研究植物系统发育的重要手段, 对揭示某些植物

的系统进化之谜也可能具有积极的意义。
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Stud ies on beta ine a ldehyde dehydrogenase (BADH ) gene in p lan ts

L IU Zhen - l in ,DA I Si- lan
(Colleg e of L and scap e A rch itectu re, B eij ing F orestry U niversity ,B eij ing 100083, Ch ina)

Abstract: A comp rehen sive study on the repo rts of p lan t beta ine aldehyde dehydrogenase (BADH )

gene in recen t years has been m ade in the paper. T he analysis based on 10 differen t BADH genes indica tes

that the sequences of coding region s tend to be con servat ive. T he locat ion s of sp licing sites betw een exon s

are con sisten t, in t ron s and flank ing region s have no obviou s homo logy. T he exp ression of BADH genes is

d ifferen t on DNA level, the cop ies of the genes are differen t quan t ita t ively, and it is d ifferen t on

tran scrip t ion of po st2t ran scrip t ion level, w h ile t issue2specif ic, con st itu t ive and stress2induced exp ression

type are all ex isted. T he change of the locat ion of BADH and the agreem en t of d ifferen t speciesπ

rela t ion sh ip w h ich is show n by the homo logy of am ino acid sequence w ith these p lan tsπ phylogenet ic

rela t ion sh ip indica te that the developm en t of BADH gene is h igh ly relevan t to the phylogenet ic rela t ion sh ip

of p lan ts.

Key words: beta ine aldehyde dehydrogenase; gene structu re; exp ressing characteriza t ion; phylogeny
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