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水稻二半乳糖甘油酯合成酶 DGD 响应热胁迫的 
生物信息学和基因表达分析 

彭澎，刘兰兰，汪启明*，饶力群*  
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摘 要：利用比较基因组学方法获得 5 个水稻二半乳糖甘油酯合成酶(OsDGD)同源基因；运用生物芯片分析，

发现 OsDGD 参与对热胁迫和干旱胁迫的应答；采用实时定量 PCR技术，分析 5个 OsDGD在热胁迫幼穗 6～7

期日本晴、9311和 N22水稻剑叶中的表达特征，发现 OsDGD1、OsDGD2和 OsDGD3在耐热品种 N22中的表达

明显受到热胁迫诱导，由此推测，OsDGD可能参与了水稻的耐热信号传导。 
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Bioinformatic analysis and gene expression of digalactosyl-diacylglycerol 
synthase(DGD) on there sponse of thermal stresson rice 
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Abstract: Five homologous genes of digalactosyl-diacylglycerol synthase(OsDGD) were obtained through the approach 

of comparative genomics from rice. From the analysis of biochip expression, the result indicated that OsDGD genes were 

involved in thermal and drought stress. By using real-time quantitative PCR analysis and adopting flag leaves of the 

young panicle at 6–7 stages of cultivar Oryza sativa Nipponbare 9311 and N22 as materials, the expression levels of 5 

OsDGD genes in response to thermal stress showed that OsDGD1, OsDGD2 and OsDGD3 were obviously induced by 

thermal stress in N22 line, which had higher basal thermo-tolerance level. By taken all test results into consideration, we 

inferred that OsDGD genes were involved in thermal stress of signal transduction pathway in rice. 
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随着全球气温的上升，热逆境对植物的影响日

趋显著[1–2]。水稻在孕穗期和抽穗期对温度极为敏

感[3]。水稻剑叶的膜透性与温度相关，它影响细胞

膜结构的稳定性，从而影响水稻生长[4]。植物类囊

体膜的通透性与植物耐热存在密切联系，类囊体二

半乳糖甘油酯合成酶(DGD)基因对膜通透性起调控
作用。在拟南芥和其他一些高等植物中，DGD基因
通过调控类囊体单半乳糖甘油酯和双半乳糖甘油酯
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的比例调控拟南芥耐热能力，从生理水平提高植物

的耐热性[5]。关于 DGD基因功能研究的研究对象多
集中于拟南芥[6–8]，而对于其在水稻中表达的研究

较少。利用基因芯片分析植物逆境胁迫下的表达情

况，可以发掘与胁迫响应相关的基因，探究逆境胁

迫下的分子机制，为植物抗逆提供理论基础[9]。笔

者通过多种水稻生物信息学网站，分析水稻 DGD
基因的基因序列及其响应热和干旱胁迫的表达特

征；利用实时定量 PCR技术，分析 OsDGD在不同
时间热胁迫日本晴、9311 和 N22 中的表达水平，
旨在进一步明确 OsDGD 参与水稻耐热信号传导的
机理。 

1 材料和方法 

1.1 材料 

供试材料为日本晴(Oryza sativa L. spp. japonica 
cv. Nipponbare)、9311(Oryza sativa L. spp. indica cv. 
9311)、N22(Oryza sativa L. spp. Aus cv. Nagina 22)水
稻品种。 

1.2 方法 

1.2.1 水稻DGD基因的生物信息学分析 

水稻 DGD 基因的结构特征和上游调控元件分
别由 Rice–map(http://www.ricemap.org/ index.jsp)和
PlantCARE(http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtool
s/plantcare/html/)进行分析；分别进行蛋白同源性及
相互作用分析和系统进化树的构建。利用

STRING(http://www.string–db.org/)分析蛋白同源性
及其相互作用；运用 MEGA 5.0 软件构建系统进化
树；利用 ROAD(http://ricearray.org/index.shtml)进行
水稻 DGD基因的生物芯片分析，其中干旱胁迫处理
水稻分蘖期叶片的相对含水量为 65%~75%，热胁迫
处理材料为生长 14 d的水稻幼苗，于 42 ℃培养 3 h。 

1.2.2 水稻DGD基因表达的实时荧光定量分析 

取幼穗分化至 6~7期的水稻材料，置于光照 16 
h、相对湿度 80%、42 ℃的恒温培养室，分别取处
理 0、3、6、12 h的水稻剑叶进行液氮速冻，于－
80 ℃保存，以处理 0 h的植株为对照。利用 Trizol
法分别提取以上材料的总RNA，反转录合成cDNA，
均一化浓度后作为反应模板。根据 OsDGD的 cDNA

序列设计特异引物，以水稻 ACTIN 作为内参基因
(表 1)，进行实时荧光定量 PCR扩增，反应步骤参照
荧光定量 PCR 试剂盒(康为世纪公司)。试验进行 3
次重复。相对表达水平用 2–ΔΔCt法[10]计算。 

表1 实时荧光定量PCR引物 
Table 1 Primers for RT–qPCR 

引物名称 序列(5′→3′) 

ACTIN–F CCTCTTCCAGCCTTCCTTCAT 

ACTIN–R TCTCCTTGCTCATCCTGTCAG 

DGD1–qF GATGACAGGAACGGCCATCA 

DGD1–qR AGGCGAACCGAACACAATCT 

DGD2–qF TTCGCTTCCCAATCCTTCACA 

DGD2–qR TCGCCGCTAGGGTTTTCG 

DGD3–qF TGCTCACCACTGCCTAACTG 

DGD3–qR TACAGGGTGCTGCACTTGAG 

DGD4–qF GGAGCTGTATGGCAGTGGAG 

DGD4–qR ACATCTGTGGTGCTTGGGTT 

DGD5–qF TTTGTTGCCCGAGTGAAGGA 

DGD5–qR ATCTCTCGGTTGCTGCTTCC 
 

2 结果与分析 

2.1 水稻 DGD 基因的生物信息学分析结果 

2.1.1 水稻DGD基因的序列分析结果 

比对拟南芥 DGD序列，发现水稻 DGD2基因
(LOC_Os11g05990)位于 11号染色体，长度为 4 773 
bp，其蛋白质含 737个氨基酸残基。进一步在水稻
基因组中比对水稻 DGD2基因，发现水稻中还存在
另外4个与OsDGD2(LOC_Os11g05990)同源性较高
的基因 OsDGD1(LOC_Os03g11560.1)、OsDGD3 
(LOC_Os02g33580.1)、OsDGD4(LOC_Os 03g16140.1)
和 OsDGD5(LOC_Os04g34000.1)，它们都具有二半
乳糖甘油脂合成酶功能。分析 OsDGD 启动子顺式
作用元件，发现 5个基因均具有光应答顺式作用元
件 G–box，且 OsDGD3和 OsDGD4具有热胁迫应
答顺式作用元件HSE，OsDGD2、OsDGD3、OsDGD4
和OsDGD5都具有脱落酸应答顺式作用元件ABRE。 

2.1.2 水稻DGD的同源比对与进化分析 

通过 STRING对 5个 OsDGD的蛋白序列进行
同源比对，并构建系统进化树(图 1)。由图 1可知，
DGD存在于多个物种中，在高粱、短柄草、拟南芥、
葡萄和毛果杨的相似度较高，表明 DGD 基因在多
种物种中保守存在。 
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图中字母LOC代表粳稻；BGI和OSI代表籼稻；BRA代表短柄草；Sb代表高粱；AI和Scaffold代表拟南芥；GSV代表葡萄；est和fge代表毛果杨；

JGI代表藓类。 

图1 OsDGD同源蛋白的系统进化树 
Fig.1 Phylogenetic tree of OsDGD genes and their homologous proteins 

 

2.1.3 水稻DGD基因的生物芯片分析 

水稻对干旱的响应能力分析结果表明，在叶、

根、穗等部位，OsDGD2、OsDGD3、OsDGD4 和

OsDGD5基因在干旱胁迫处理后的表达水平比正常
生长的均高，而 OsDGD1的表达水平比正常生长的
低(图 2–A)。通过对水稻热胁迫响应能力进行分析，
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发现 5个 OsDGD基因的表达水平均比正常生长的
低(图 2–B)。通过对 OsDGD在不同水稻品种中的表
达进行分析，发现在日本晴和 9311中，OsDGD1、
OsDGD2 和 OsDGD5 基因的表达量均不高，而
OsDGD3和OsDGD4的表达量较高(图 3–A)。在N22
中，OsDGD2、OsDGD3和 OsDGD4的表达量较高，
而 OsDGD1和 OsDGD5的表达量较低(图 3–B)。 

 
A 干旱胁迫；B 热胁迫。 

图2 OsDGD基因在干旱和热胁迫下的芯片表达分析结果 
Fig.2 Chip expression analysis of OsDGD genes in drought 

and thermal stresses 
 

 
A 日本晴及9311；B N22。 

图3 OsDGD基因在不同材料中的芯片表达分析结果 
Fig.3 Chip expression analysis for OsDGD genes at different materials 
 

2.2 水稻 DGD 基因响应热胁迫的表达分析 

利用实时定量 PCR方法研究OsDGD在热胁迫
时的表达水平，结果表明，不同水稻品种中，OsDGD
响应热胁迫的表达呈现较大的差异。在热胁迫时，

OsDGD1在日本晴及 9311中的表达量下降，在 N22

中的表达量升高。OsDGD1 在 9311 中的表达量随
着热处理时间的增加而逐渐降低；在日本晴及 N22
中，随着热处理时间的增加，其表达量也逐渐增加

(图 4)。OsDGD2 在日本晴中的表达为先下降后升
高，随着热处理时间的增加，其表达量逐渐升高；

在 9311中，OsDGD2的表达量下降，且 3 h处理后
的表达量基本不变；在 N22中，OsDGD2在高温胁
迫下被显著诱导，其表达量明显提高 (图 5)。
OsDGD3 基因在日本晴及 9311 中，其表达是先下
降后升高，而在 N22中表达明显提高，且随着高温
胁迫时间的增加，其表达量均逐渐增加(图 6)。
OsDGD4与 OsDGD3呈现出类似的表达情况，但其
总体表达量均比 OsDGD3 的高(图 7)。随着高温胁
迫时间的增加，OsDGD5在日本晴中的表达量逐渐
增加；随着热处理时间增加，OsDGD5 在 9311 及
N22 中的表达量有所下降(图 8)。上述研究结果表
明，随高温处理时间的增加，在耐热水稻中，

OsDGD1、OsDGD2、OsDGD3和 OsDGD4的表达
量增加，而在不耐热水稻中的表达量减少，表明

OsDGD1、OsDGD2、OsDGD3和 OsDGD4参与了
水稻的热胁迫反应。 
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图 4 OsDGD1 在不同热胁迫处理水稻中的相对表达量 
Fig.4 Expression analysis for OsDGD1 at different thermal 

stresses and different rice varieties 
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图 5 OsDGD2 在不同热胁迫处理水稻中的相对表达量 
Fig.5 Expression analysis for OsDGD2 at different thermal 

stresses and different rice varieties 
 

相
对
表
达
量

 
相
对
表
达
量

 



 
 

第 41卷第 3期    彭澎等 水稻二半乳糖甘油酯合成酶 DGD响应热胁迫的生物信息学和基因表达分析     243 

0

1

2

3

4

5

6

0 3 6 12

日本晴

9311

N22

** ** * *

*

*

*

 
        处理时间/h 

*表示 P<0.05；**表示 P<0.01。 

图 6 OsDGD3 在不同热胁迫处理水稻中的相对表达量 
Fig.6 Expression analysis for OsDGD3 at different thermal 

stresses and different rice varieties 
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图 7 OsDGD4 在不同热胁迫处理水稻中的相对表达量 
Fig.7 Expression analysis for OsDGD4 at different thermal 

stresses and different rice varieties 
 

0.0

0.5

1.0

1.5

2.0

2.5

3.0

3.5

0 3 6 12

日本晴

9311

N22

**

** **
* *

*

*

 
        处理时间/h 

*表示 P<0.05；**表示 P<0.01。 

图 8 OsDGD5 在不同热胁迫处理水稻中的相对表达量 
Fig.8 Expression analysis for OsDGD5 at different thermal 

stresses and different rice varieties 
 

3 结论与讨论 

拟南芥 DGD1 突变体的 DGDG 含量较野生型

的低，导致该突变体的光合系统结构和功能以及对

热胁迫的响应等方面均发生了一定变化[11–12]。本研

究中通过生物信息学网站 STRING，分析了可能与

OsDGD 蛋白相互作用的蛋白，发现粳稻中参与合

成光合膜主要结构成分的单半乳糖甘油酯合成酶

与 OsDGD 的相互作用最强，表明 DGD 与叶绿体

中类囊体膜的透性相关。对 OsDGD 启动子顺式作

用元件的分析结果表明，5 个基因分别具有与光应

答和非生物胁迫相关的作用元件。热胁迫应答顺式

作用元件 HSE，OsDGD2、OsDGD3、OsDGD4 和

OsDGD5具有脱落酸应答顺式作用元件 ABRE。由

此推测，OsDGD 可能参与调控光合系统结构和响

应耐热等非生物胁迫的信号传导。 

水稻耐热品种 N22 受热胁迫时表现出相对较

好的花药开裂水平和较高的结实率，体现了其本质

的耐热性[13]。Li 等[14]和 Deepti 等[15]发现水稻 N22

品种响应干旱胁迫与热胁迫的信号途径中存在多

个调控元件。本研究中通过干旱胁迫和热胁迫的水

稻芯片分析，发现 OsDGD 表达受耐热和干旱胁迫

调控，且在 N22中多个 OsDGD对干旱胁迫更敏感。

通过实时定量 PCR分析，发现在分化至 6~7期的水

稻幼穗剑叶中，5 个 OsDGD 同源基因在日本晴、

9311 和耐热品种 N22 中的表达有差异，OsDGD3

和 OsDGD4 的表达量均高，OsDGD1 和 OsDGD5

的表达量均低，而 OsDGD2在日本晴及 9311中的

表达量较低，在 N22中的表达量高。随高温处理时

间的增加，在日本晴中，5 个 OsDGD 基因的表达

量无明显变化；在 9311中，5个 OsDGD基因的表

达量均下降，而在耐热水稻品种N22中，除OsDGD5

外，其余 4个基因的表达量较其他 2种水稻材料的

高， OsDGD1、OsDGD2和 OsDGD3在 N22中的

表达明显受到热胁迫的诱导。试验结果与生物芯片

分析结果基本相吻合，进一步表明 OsDGD 参与了

对水稻耐热性的调控。 

综合分析，认为OsDGD与水稻耐热具有相关性，

是一个潜在的水稻耐热调控元件。水稻的耐热表型与

多种环境因子密切相关，植物响应光、温信号基因表

达调控网络的分子遗传机制至今仍不清楚，因此，挖

掘新的水稻耐热分子传导途径对全面认识植物耐热

分子调控网络具有重要意义。 
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