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白菜型油菜 BraSDG8 基因的克隆与序列分析  
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摘  要：通过序列的同源性分析，在白菜型油菜中克隆得到拟南芥中的 1个花期调控基因 SDG8的全长 cDNA，

命名为 BraSDG8。BraSDG8全长 4 963 bp，编码 1 654个氨基酸，其中第 867位至第 1 060位氨基酸连续构成 AWS 

domain、SET domain、Post SET domain 3个结构域，与拟南芥中的 SDG8包含的功能活性位点相同，生物信息学

分析表明，BraSDG8与 SDG8同属于 ASH1家族。 
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Abstract: SDG8 in Arabidopsis (AraSDG8) was confirmed to be a gene involved in the regulation of flowering time，but 
the role of SDG8 in Brassica rapa (BraSDG8 ) was unknown. In this work, full-length cDNA of BraSDG8 from Brassica 
rapa was cloned and analyzed. The BraSDG8 was 4 963 bp long encoding a polypeptide of 1 654 amino acids and three 
active domains which is similar to AraSDG8 (AWS domain, SET domain and Post SET domain) were observed in this 
peptide from amino acid residue 867 to residue 1 060. High similarity of gene sequence and peptide structure between 
BraSDG8 and AraSDG8 indicated that BraSDG8 may play an important role in regulation of flowering time in Brassica 
rapa. 
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现有油菜品种普遍生育期较长，成熟期偏迟，

在稻−稻−油三熟制中，油菜收割时间与水稻收割时

间相冲突，造成稻田特别是双季稻田冬季闲置；因

此，选育早熟油菜品种是解决双季稻田种植油菜季

节突出矛盾的根本途径。 

组蛋白的赖氨酸甲基化修饰对植物的开花有

调控作用[1−2]。拟南芥 SDG8基因编码的组蛋白甲基

转移酶是 SET2 的同源物，能在体外对寡核苷酸酶

甲基化，从而调控拟南芥的开花时间[3]。油菜与拟

南芥同属十字花科植物。SDG8 基因在拟南芥中的

开花调控功能已得到确认，但是油菜中关于 SDG8

基因的研究报道还非常有限，GenBank中尚无登录

油菜 SDG8 基因的 cDNA 序列。笔者根据拟南芥

SDG8 基因与白菜基因组的同源序列设计引物，通

过 RT−PCR技术，克隆出白菜型油菜中的 SDG8基

因(BraSDG8)编码区 cDNA 序列，并对其序列的结



 
 

第 37 卷第 4期                      谢青轩等  白菜型油菜 BraSDG8基因的克隆与序列分析                   373 

构进行初步的生物信息学分析，以期为研究

BraSDG8 基因在油菜开花中的调控功能和选育油

菜早熟品种奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材  料 

白菜型油菜(Brassica rapa)B3和大肠杆菌DH5α

均由湖南农业大学植物资源利用实验室提供；

pMD19−T载体购自 TaKaRa公司；RNA反转录试剂

盒购自 Ferments公司；DNA凝胶回收 Kit购自安比

奥公司；LongAmp Taq DNA Polymerase购自BioLabs

公司；dNTPs、DNA marker购自天根生物公司。 

1.2  方  法 

以白菜型油菜 B3 抽薹后开花前的叶片为材

料，采用 TRIZOL 法提取总 RNA。参照 Ferments

公司 RNA反转录试剂盒说明，进行 cDNA第一链

的合成。 

下载 GeneBank 中拟南芥的 SDG8 基因全长

mRNA序列(DQ340869)5 280 bp，于白菜基因组数据

库 BRAD(http://brassicadb.org/brad/blastPage.php)上

进行 BLAST比对，获得 1段同源性在 74%以上、且

长度为 7 223 bp的白菜基因组序列。利用GENSCAN

软件(http://genes.mit.edu/GENSCAN.html)分析这段

序列的 CDS，经电子拼接发现白菜 SDG8 基因的全

长mRNA序列为 5 010 bp。根据此同源序列 5′端设

计正向引物 ATGGATTGCAAGGAGAACGGTGT 

TA；靠近 3′端处设计反向引物 TTGATTGTTGATC 

TTCTTCTCTACAGTT。以白菜型油菜 B3 的 cDNA

为模板，在 PCR 管中分别加入  LongAmp Taq 

Reaction Buffer 5 µL、dNTP 0.75 µL、LongAmp Taq 

DNA Polymerase 1 µL、引物各 1 µL、超纯水补齐至

25 µL。反应程序：95 ℃预变性 30 s，95 ℃变性 10 s，

65 ℃退火 30 s，65 ℃延伸 4.5 min，65 ℃后延伸 10 

min，循环 30次。将 PCR产物在 1.2%的琼脂糖凝

胶上电泳分离回收后，与 pMD19−T 载体连接成

pMD19−T+ BraSDG8，热激法将此连接质粒转化到

大肠杆菌 DH5α感受态细胞中，重组子经鉴定后送

上海英骏生物技术有限公司测序。 

测序结果用 DNA Star 软件进行拼接，得到完

整的 BraSDG8的全长 cDNA。将此序列首先在 The 

Brassica database (BRAD) 进行比对，确定其正确

性，再将此全长 cDNA 序列在 NCBI 的 Blast 上进

行比对分析。运用 SMART (http://smart.embl- 

heidelberg.de/)在线进行蛋白质结构预测及分析，并

运用MEGA5.0将 BraSDG8与 GeneBank中其他含

有 SET结构域的植物序列进行聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  BraSDG8 基因的克隆 

以白菜型油菜 B3提取总 RNA，反转录得到的

cDNA为模板进行 PCR扩增，得到 Bra SDG8基因。

用 1.2%的琼脂糖凝胶电泳。电泳检测结果如图 1

所示，条带大小约为 5.0 kb，与预期大小相符。测

序结果表明，扩增产物长度为 4 963 bp，通过 DNA 

Star 软件比对分析发现，扩增得到的片段序列与电

子克隆产物的同源性达 98.8%，且与拟南芥 SDG8

基因(DQ340869)序列的同源性达 87%。由此表明，

所克隆的片段为白菜型油菜中 BraSDG8 基因的

CDS全长序列。 

1          M 

 

1  目的片段扩增结果；M  1 kb DNA 分子量标准 

图 1  BraSDG8 基因电泳结果 

Fig.1  Agarose gel electrophoresis patterns of BraSDG8 

2.2  BraSDG8 蛋白质的结构分析 

将 BraSDG8 基因序列在 NCBI 上进行翻译，

5.0 kb 



 
 

374                 湖南农业大学学报(自然科学版)  http://www.hnndxb.com                 2011年 8月 

发现该基因编码 1 654个氨基酸，相对分子质量为

180 859.18，等电点为 5.68。而拟南芥 SDG8基因

(DQ340869)编码 1 759个氨基酸，相对分子质量为

193 228.43，等电点为 5.31。进一步将 BraSDG8在

NCBI 上翻译得到的氨基酸序列用 SMART 在线进

行蛋白质结构预测及分析，结果表明，在其第 867

至 918 位氨基酸构成了 1 个 AWS(associated with 

SET)结构域，第 919至第 1 042位氨基酸构成了 1

个 SET结构域，第 1 044至第 1 060位氨基酸构成

了 1个 Post SET结构域。而目前已知的拟南芥中的

SDG8的主要功能活性位点也是由 AWS、SET、Post 

SET 3个结构域构成的 SET结构域蛋白。BraSDG8

与拟南芥中的 SDG8在 NCBI上的氨基酸序列同源

性达到 99%(图 2)，说明两者在序列结构上有高度

的相似性。 

 

图 2  BraSDG8 与拟南芥中的 SDG8 氨基酸序列比对 

Fig.2  Alignment of BraSDG8 amino acid sequence with SDG8 from Arabidopsis thaliana 

2.3  聚类分析 

植物和动物中存在许多可以编码含有 SET结构

域蛋白质的基因。目前，通过对这些蛋白中 SET结

构域的系统进化分析，可以将植物中的含有 SET结

构域的蛋白质划分为 I 至 VII 等 7 个家族，它们分

别是 E(Z)家族、ASH1 家族、Trit horax 家族、Su (var)

家族、含有 SET 和 PHD 结构域的蛋白质家族及含

有被中断的 SET 结构域的蛋白质家族[4]。拟南芥中

的 SDG8属于 ASH1 家族，能特异性地催化 H3 K36 

的双甲基化和三甲基化。通过与 GeneBank中水稻、

玉米、烟草及拟南芥中含有 SET结构域基因的蛋白

质聚类分析后发现，笔者所克隆的 BraSDG8基因与

拟南芥 SDG8 基因同源性最高，且同属于 ASH1 家

族(图 3)。由此推测 BraSDG8 基因的功能与拟南芥

中的 SDG8基因相似，对开花时间起调控作用。 
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图 3  含编码 SET 结构域的进化树 

Fig. 3  A phylogenetic tree of SET-domain-containing proteins 

3  讨  论 

FLC 是拟南芥开花时间控制中重要的转录抑

制物，当 SDG8的功能缺失时，会导致 H3K36的二

甲基化降低，特别是当染色质缠绕在 FLC的启动子

和第 1个内含子区域时。SDG8介导的 H3K36甲基

化是在防止早花的FLC的表达中1个新的表观遗传

记忆编码，所以 SDG8的拟南芥突变体表现出 FLC

表达降低导致的早花现象。笔者在白菜型油菜中克

隆得到 SDG8的全长 cDNA。序列和蛋白质结构域

的分析表明，BraSDG8和拟南芥中的 SDG8在序列

上有较高的同源性；在 SDG8 的主要功能结构域

SET 结构域的构成上也是相同的。由此推测

BraSDG8 在白菜型油菜中对花期的调控可能有着

重要作用。 
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