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摘 要：采用生物信息学的方法，共鉴定出 22个辣椒 Aux/IAA基因，经聚类分析，将其分为 A、B、C、D、E、

F、G 7个亚族。这些基因非均匀地分布在辣椒 7条染色体上，其中第 3条染色体上分布最多，有 8个 Aux/IAA

基因。这些基因在辣椒的根、茎、叶、花、花蕾以及果实各个发育时期的表达模式显示：Capana03g000310 在每

个组织的各个发育时期都能检测到表达，且表达量较高，呈现出明显的组成型表达模式。Capana00g002758 只在

根和茎中检测到表达，Capana03g000311和 Capana06g001465只在花和果实中检测到有较高表达量，呈现出明显

的特异型表达模式。以辣椒 6421高世代自交系为试验材料，用 30 μmol/L脱落酸处理幼叶，采用 qRT–PCR 进行

分析，结果表明：辣椒 Capana00g002644 和 Capana01g001423 的相对表达量高于对照，而 Capana09g001096、

Capana06g001308、Capana03g004455、Capana00g000845、Capana03g004568、Capana03g000244和 Capana03g000310 

的相对表达量均低于对照，说明脱落酸胁迫可以对辣椒 Aux/IAA部分基因产生明显的正向或负向诱导。 
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Abstract: A total of 22 Aux/IAA genes were identified by bioinformatics methods and categorized into seven groups (A, 

B, C, D, E, F and G) by cluster analysis. These genes were unevenly distributed on 7 chromosomes with Chr 3 residing 

the largest number of 8 Aux/IAA genes. We investigated the expression patterns of these genes in the roots, stems, leaves, 

flowers, flower buds and fruits of peppers at different developmental stages. The expression level of Capana03g000310 

was high in all studied tissue and period, indicating a constitutive expression pattern. Capana00g002758 was only 

detected in root and stem. Capana03g000311 and Capana06g001465 were only detected in flower organ and fruit, 

showing a specific expression pattern. The expression of Capana00g002644 and Capana01g001423 were significantly 

up–regulated, but the expression of Capana09g001096, Capana06g001308, Capana03g004455, Capana00g000845, 

Capana03g004568, Capana03g000244 and Capana03g000310 was significantly down–regulated under the treatment of 

30 μmol/LABA. qRT–PCR results showed that abscisic acid (ABA) stress could generate positive / negative induction of 

some Aux/IAA genes in pepper. 
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Aux/IAA基因家族编码的蛋白一般含有 4个保 守的氨基酸序列，简称保守结构域(domain)Ⅰ、Ⅱ、
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Ⅲ和Ⅳ[1]。在番茄[2]、桃[3]、拟南芥[4]、大白菜[5]、

黄瓜[6]、高粱[7]、粗山羊草[8]中分别发现了 25、22、

29、59、28、25、28 个 Aux/IAA 基因家族成员。

目前，主要通过拟南芥基因功能获得性突变体的表

型来分析 Aux/IAA 基因在植物生长发育过程中的

作用[9]。有关植物 Aux/IAA基因抵御部分非生物胁

迫的性能已被证实[10]，但对脱落酸胁迫的抗性尚未

报道。 

辣椒(Capsicum annuum L.)的全基因组测序为

鉴定基因家族成员数量以及分析和预测其功能提

供了依据[11]。本研究借助生物信息学的方法对辣椒

Aux/IAA 基因家族进行鉴定，对其生化属性、染色

体定位、保守结构域、进化关系、保守基序、基因

结构、组织表达模式等信息进行预测，并采用

qRT–PCR 检测 Aux/IAA 基因在脱落酸胁迫下的表

达关系。 

1 材料和方法 

1.1 材料 

以辣椒 6421 高世代自交系为试验材料，该品

系由湖南省农业科学院蔬菜研究所提供。 

1.2 方法 

1.2.1 生物信息学方法 

从 辣 椒 基 因 组 网 站 (http://peppersequence. 

genomics.cn/page/species/index.jsp)和 TAIR 数据库

(https://www.arabidoarabidopsis.org/)下载辣椒和拟

南芥基因组蛋白序列；从 Pfam 数据库(http://pfam. 

xfam.org)中下载 Aux/IAA 隐马尔科夫模型

(HMM)，分别在辣椒和拟南芥基因组蛋白序列中搜

索含有 Aux/IAA典型保守结构域的蛋白序列，借助

Clustal W程序和 NCBI–CDD[12]在线网站剔除重复

和不含结构域序列。 

利用在线工具 ExPASy(http://web.expasy.org/ 

protparam/)[13]预测辣椒 Aux/IAA 蛋白序列的等电

点和相对分子质量。根据 Aux/IAA 基因家族每个

基因序列在辣椒染色体上的物理位置以及每条染

色体的长度，利用绘图软件MapInspect[14]进行模型

定位并绘制图谱。利用软件 MEGA6.0[15]对辣椒

Aux/IAA 保守结构域的氨基酸序列进行多重比对

分析，生成序列比对图谱。利用 Clustal W 程序将

鉴定到的辣椒 Aux/IAA 蛋白序列与拟南芥的

Aux/IAA 蛋白序列进行多重比对分析。运用

MEGA6.06软件通过邻接法(neighbor– joining，NJ)

将比对结果构建系统发育进化树。利用在线分析软

件 MEME(http://meme–suite.org/index. html)[16]预测

辣椒 Aux/IAA 蛋白保守基序。根据辣椒 Aux/IAA

基因家族的核苷酸序列与编码序列，通过 Perl 脚本

语言绘制基因内含子–外显子图。 

从 NCBI 网站(http://www.ncbi.nlm.nih./Structur 

e/cdd/wrpsb.cgi)获取辣椒根、茎、叶、花、花蕾以

及果实不同发育时期的 RNA–seq 数据，利用

Cufflink和 Tophat程序分析基因表达差异，并用 R

语言绘制表达热图。 

1.2.2 试验材料的培养及取样 

辣椒种子用 0.1%氯化汞消毒，于穴盘播种，穴

盘规格为10×20孔穴，在人工气候室进行漂浮育苗，

培养液为pH 6.0的园试营养液[17]，光照14 h(27 )℃ ，

黑暗 10 h(18 )℃ 。 

辣椒出苗 30 d后，选取无病虫害且长势基本一

致的幼苗，分别经 30 μmol/L脱落酸(ABA)处理 0.5、

1、3、6、12、24 h，以未经 ABA处理的为对照，

剪下幼叶，将叶片用锡箔纸包裹，液氮保存。 

将部分幼苗移于盆中，并转至玻璃温室培养，

开花中期授粉。分别于授粉后10、15、20、25、30、

35、40、45、50、55、60 d，选取相同节位健康无

病害的果实，将果肉、种子和胎座分开，分别用锡

箔纸包裹，液氮冷冻，–80 ℃低温保存。 

1.2.3 RNA 的提取及 qPCR 定量分析 

采用Biospin多糖多酚植物总RNA提取试剂盒

(DNA 无残留，北京博迈斯)提取辣椒幼叶以及果

肉、种子和胎座的 RNA；借助 TaKaRa公司的 RNA

逆转录试剂盒获取 cDNA，以 ddH2O为溶剂稀释 10

倍备用；利用 SYBR Premix Ex TaqTM Mix(TaKaRa)Ⅱ

试剂盒，按说明书设置反应体系，对提取的 RNA

进行 qRT–PCR；采用 ABI7000实时荧光定量 PCR

仪(ABI Prism，美国)进行结果分析。内参基因为

β–actin，设计特异性引物，3 次重复，采用 2–ΔΔCt

值方法分别计算 Aux/IAA基因在辣椒果肉、种子与

胎座中的相对表达量。 
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2 结果与分析 

2.1 辣椒 Aux/IAA 基因家族基因的鉴定 

根据基因在染色体上的位置进行排序(表 1)，分 
 

析它们的理化性质。结果表明，辣椒 Aux/IAA基因

编码的多肽为 100~311个氨基酸残基，相对分子质

量为 11 490~33 300，等电点为 4.72~9.11，蛋白序

列长度 303~936。 

表1 辣椒Aux/IAA基因家族信息 
Table 1 The studied Aux/IAA gene family in pepper 

辣椒 Aux/IAA基因家族 拟南芥同源基因 

基因号 开放阅读框/bp 氨基酸 相对分子质量 等电点 基因号 基因名称 E值 

Capana00g002758 651 216 23 740 4.82 AT2G33310 ATIAA13 2e–41

Capana00g002644 510 169 19 610 4.81 AT2G01200 ATIAA32 8e–33

Capana00g000845 642 213 23 180 9.11 AT2G22670 ATIAA8 1e–44

Capana01g001423 303 100 11 490 5.47 AT2G22670 ATIAA8 3e–33

Capana02g000711 666 221 23 740 9.08 AT2G22670 ATIAA8 2e–43

Capana03g000548 339 112 12 470 6.18 AT5G65670 ATIAA9 1e–13

Capana03g000311 552 183 20 800 6.63 AT3G15540 ATIAA19 3e–47

Capana03g004568 588 195 21 980 6.14 AT5G43700 ATIAA4 4e–65

Capana03g004455 837 278 29 860 6.97 AT2G33310 ATIAA13 5e–60

Capana03g004567 696 231 25 760 8.46 AT4G14550 ATIAA14 5e–79

Capana03g000244 876 291 32 200 8.52 AT3G16500 ATIAA26 5e–54

Capana03g000310 609 202 22 530 6.19 AT1G04250 ATIAA17 4e–54

Capana03g003343 594 197 22 390 7.55 AT5G43700 ATIAA4 4e–61

Capana06g003073 681 226 25 700 8.84 AT3G04730 ATIAA16 6e–68

Capana06g002018 573 190 21 390 6.02 AT5G43700 ATIAA4 8e–65

Capana06g000110 480 159 17 640 8.23 AT5G43700 ATIAA4 4e–54

Capana06g001465 720 239 27 520 5.30 AT4G32280 ATIAA29 8e–27

Capana06g001308 507 168 19 520 7.67 AT3G15540 ATIAA19 5e–32

Capana07g000391 648 215 23 870 5.65 AT4G32280 ATIAA29 5e–20

Capana07g000990 390 129 14 570 4.72 AT5G20730 ATAA21 2e–65

Capana09g000285 936 311 33 300 9.10 AT4G29080 ATIAA27 5e–61

Capana09g001096 903 300 32 410 6.76 AT2G33310 ATIAA13 9e–51
  

2.2 辣椒 Aux/IAA 基因家族基因的染色体定位 

利用基因的物理位置信息绘制 22 条辣椒

Aux/IAA基因在染色体上的定位图谱(图 1)。1号和

2号染色体上均有 1条 Aux/IAA基因；7号和 9号

染色体上均有 2条 Aux/IAA基因；0号和 6号染色

体上分别有 3条和 5条 Aux/IAA基因；3号染色体

所含的 Aux/IAA基因多达 8条，分布于染色体的上

下两端，Capana03g004567、Capana03g004455 和

Capana03g004568 在染色体的下端紧密相连；在染

色体的上端 Capana03g000310、Capana03g000548、

Capana03g 000244和 Capana03g000311形成基因簇。 

2.3 辣椒 Aux/IAA 基因家族蛋白序列的保守性 

对辣椒 22个 Aux/IAA蛋白序列进行多重比对

分析(图 2)，发现大多数 Aux/IAA 蛋白都具有完整

或趋于完整的 4个保守结构域，少数 Aux/IAA蛋白

序列出现结构域丢失的现象，如Capana01g 001423、

Capana07g000990 和 Capana03g000548 蛋白缺少

“VVGWPPV” “YVKV”’ “‘LGL”和“MDG”4段保守

序列； Capana00g000845、 Capana00g002644 和

Capana00g002758 均缺失“RLRIMK”，这类蛋白序

列不完整的基因被称为非标准类型 Aux/IAA基因。 
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Chr00.MAPChr00.MAP

Capana00g000845 303.70

Capana00g002644 487.49
Capana00g002758 497.13

mtmt 714.76

Chr01.MAPChr01.MAP

Capana01g001423 45.73

mtmt 301.02mtmt

mtmt

Chr02.MAPChr02.MAP

Capana02g000711 85.79

mtmt 163.96mtmt

mtmt

Chr03.MAPChr03.MAP
Capana03g000244 3.44
Capana03g000310 4.39
Capana03g000311 4.40
Capana03g000548 7.66

Capana03g003343 210.13
Capana03g004455 254.45
Capana03g004567 258.08
Capana03g004568 258.13

mtmt 261.51mtmt

mtmt

Chr06.MAPChr06.MAP
Capana06g000110 1.42
Capana06g001465 33.35
Capana06g001308 45.73
Capana06g002018 77.30

Capana06g003073 218.71
mtmt 219.52mtmt

mtmt

Chr07.MAPChr07.MAP
Capana07g000391 25.02

Capana07g000990 134.53

mtmt 222.11mtmt
mtmt

Chr09.MAPChr09.MAP
Capana09g000285 9.52

Capana09g001096 96.87

mtmt 238.79mtmt
mtmt

 
图 1 辣椒 Aux/IAA 基因家族基因在染色体上的位置 

Fig.1 The chromosome location of the Aux/IAA gene family members in pepper 
 

 
图2 辣椒Aux/IAA基因家族的保守结构域 

Fig.2  Alignment of conserved domains of Aux/IAA gene family in pepper 
 

2.4 辣椒 Aux/IAA 基因家族的系统进化分析 

以拟南芥 29个 Aux/IAA蛋白序列为参考，利

用 MEGA6.06 生物信息软件构建了 22 个辣椒

Aux/IAA蛋白序列的系统发育进化树。参照拟南芥

的分类特点，将辣椒的 22个 Aux/IAA基因分为 A、

B、C、D、E、F、G 7组。由图 3可知，A组含有

3个辣椒Aux/IAA基因和5个拟南芥Aux/IAA基因，

包 含 2 对 直 系 同 源 基 因 (Capana07g000391/ 

AT5G65670.1、Capana03g004455/AT1G04550.1)，1

对旁系同源基因(AT1G19850.1/AT1G15050.1)；B

组含有 4 个辣椒 Aux/IAA 基因和 3 个拟南芥

Aux/IAA 基因，包含 2 对旁系同源基因(Capana 

00g000845/Capana02g000711、AT5 G57420.1/AT3G 

17600.1)，1 对直系同源基因 (Capana03g004567/ 

AT4G14550.1)；C组含有 2个辣椒 Aux/IAA基因和

4个拟南芥 Aux/IAA基因，包含 1对旁系同源基因

(AT3G62100.1/AT2G46990.1)；D 组含有 6 个辣椒

Aux/IAA基因和 1个拟南芥 Aux/IAA基因，包含 2

对旁系同源基因 (Capana03g000548/Capana01g001 

423、Capana03g003343/Capana06g003073)，1 对直

系同源基因(AT1G80390.1/ Capana03g000310)；E组

含有 5个辣椒Aux/IAA基因和 3个拟南芥Aux/IAA

基因，包含 1 对旁系同源基因(Capana06g002018/ 

Capana03g004568)，2对直系同源基因(AT2G33310.1/ 

Capana00g002758、AT3G23030.1/Capana03g000311)；

F组含有1个辣椒Aux/IAA基因和6个拟南芥Aux/IAA

基因，包含 3对旁系同源基因(AT4G28640.1/AT1G0 

4100.1、AT1G04240.1/AT4G29080.1、AT1G15580.1/ 

AT4G14560.1)；G组含有 1个辣椒 Aux/IAA基因和

7个拟南芥 Aux/IAA基因，包含 3对旁系同源基因

(AT3G16500.1/AT1G51950.1、AT3G23050.1/AT1G 

04250.1、AT1G52830.1/AT3G15540.1)。 
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构域Ⅰ由基序 4构成；结构域Ⅱ由基序 3构成；结

构域Ⅲ由基序 1和基序 2构成；结构域Ⅳ由基序 5

构成。每条 Aux/IAA蛋白序列所含基序的种类与数

量都不完全相同，Capana07g000990 只含基序 5；

Capana00g002644只含基序 2；Capana01g001423和

Capana03g000548只含基序 1，Capana09g001096、

Capana00g002758、Capana06g001465、Capana06g 

001308、Capana02g000711 和 Capana00g000845 都

含 3 个保守基序，但是基序种类不同；Capana07 

g000391 含 2 个基序，分别为基序 2 和基序 3；其

他基因都含有 4个保守基序。 

 

2.6 辣椒 Aux/IAA 家族基因的结构 

由图 5可知，辣椒 22个 Aux/IAA基因都含有

内含子，每个基因所含内含子的数目或相位均不相

同。Capana09g000285 含 5 个内含子，相位分别为

2、2、1、2 和 1；Capana03g004567、Capana06g 

003073、Capana03g000310、Capana09g001096、

Capana03g004455和 Capana03g000244都有 4个内

含子，相位为 1 或 2； Capana06g001465 与

Capana07g000391包含 3个内含子，相位为 1或 2；

Capana01g001423、 Capana03g000548 和 Capana 

06g001308 均只包含 1 个内含子，且相位都为 1；

其他基因的内含子数都为 2，相位为 0、1或 2。 

 
图5 辣椒Aux/IAA基因家族基因的结构 

Fig.5 The gene structure of Aux/IAA family in pepper 
 

2.7 辣椒 Aux/IAA 基因家族的组织表达分析 

由图 6可知，辣椒 Aux/IAA基因家族中大多数

基因的表达为组成型表达模式，如 Capana03 

g000310 在根、茎、叶、花、花蕾及果实发育的各

个时期相对表达量都很高，且破色后期相对表达量

最高。少数基因在组织中的表达具有显著特异性：

如 Capana03g000244在根、茎和花中的相对表达量

最高；Capana03g004567在根中的相对表达量较高；

Capana00g002758 仅在根和茎中微弱表达；

Capana06g001465 和 Capana03g000311 在茎和叶中

未检测到表达，在花器官和果实中检测到较高表达

量；Capana02g000711 和 Capana03g000548 在辣椒

各个组织中均未检测到表达。 
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破色前期包括Ⅰ期、Ⅱ期、Ⅲ期、Ⅳ期、Ⅴ期；破色期 Ⅵ期；破色后期包括Ⅶ期、Ⅷ期和Ⅸ期。 

图6 辣椒Aux/IAA基因家族基因的组织表达模式 
Fig.6 The tissue expression profile of the pepper Aux/IAA gene family 

同一基因在同一组织不同时期的表达量也有

很大差异，Capana06g000110 在果实发育的破色前

期和破色期相对表达量较高，在破色后期几乎不表

达；Capana03g004567 在果实发育的破色期与破色

后期均无表达。 

2.8 辣椒 Aux/IAA 基因家族基因在果实发育时期的

表达 

从图 6 中选取 8 个具有代表性的 Aux/IAA 基

因，分析其在辣椒果肉、种子与胎座中的表达情况。

8 个基因在不同时期的相对表达量如图 7 所示。

Capana03g000244基因(图 7–a)在种子中相对表达量

起伏较大，在授粉后第 15 天达到峰值，而在果肉

和种子中的相对表达量随授粉时间的延长逐渐降

低。授粉前期，Capana03g000310基因(图 7–b)在各

个组织器官中的相对表达量较低，随着果实的生

长，其在果肉和胎座中的相对表达量显著上升。

Capana03g003343 基因(图 7–c)与 Capana06g001308 

(图 7–g)的表达趋势基本一致，授粉后 20 d在果肉

中的相对表达量趋于峰值；整个发育时期，在种子

和胎座中的相对表达量趋于 0。Capana03g004568

基因(图 7–f )在果肉和胎座的相对表达量呈下降趋

势。从果实发育早期到成熟期，Capana00g000845

基因(图 7–h)在种子中的相对表达量基本呈持续上

升趋势，在果肉和胎座中的变化不明显。 
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a  Capana03g00244；b  Capana03g000310；c  Capana03g003343；d  Capana09g001096；e  Capana03g004455；f  Capana03g004568；

g  Capana06g001308；h  Capana00g000845。 

图7 辣椒Aux/IAA基因家族8个代表基因在果肉、种子和胎座中的相对表达量 

Fig.7 The relative expression of 8 representative genes of Aux/IAA gene of pepper in flesh, seeds and placenta 
 

2.9 辣椒 Aux/IAA 基因家族基因在脱落酸胁迫下

的表达 

采用 qRT–PCR方法，分析辣椒 Aux/IAA基因

家族的 10个代表基因对 ABA胁迫的响应。由表 2

可知，Capana00g002644 和 Capana01g001423 在对 

照处理时基本检测不到表达，在 ABA处理 6 h时相

对表达量趋于峰值，受 ABA 胁迫的正向诱导。

Capana03g003343在 ABA处理 6 h时相对表达量高

于对照，其他处理时间段的相对表达量则低于对

照。Capana09g001096、Capana06g001308、Capana 

03g004455、Capana00g000845、Capana03g004568、
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Capana03g000310和Capana03g000244经ABA处理

后，相对表达量均低于对照，说明这 7 个基因受

ABA胁迫的负向诱导。 

表2 辣椒Aux/IAA基因家族10个基因在ABA胁迫下的相对表达量 
Table 2 Expression pattern of 10 selected Aux/IAA genes in pepper under ABA stress 

基因相对表达量 
基因号 

0 h 0.5 h 1 h 3 h 6 h 12 h 24 h 

Capana09g001096 11.10 7.51 7.62 7.59 8.40 7.56 7.42 

Capana06g001308 17.70 16.39 17.37 9.46 7.48 6.28 10.35 

Capana03g003343 22.43 12.08 21.80 7.46 27.40 11.65 18.76 

Capana03g004455 28.66 4.77 6.60 5.04 18.62 11.92 13.55 

Capana00g000845 7.55 5.85 2.37 4.20 4.39 3.43 3.53 

Capana03g004568 49.38 18.19 29.52 12.18 40.32 24.40 18.65 

Capana03g000244 47.65 11.30 17.58 15.49 26.44 27.34 15.66 

Capana03g000310  28.62 17.32 11.37 13.18 6.49 12.39 26.49 

Capana00g002644 0.00 0.40 0.31 0.22 2.08 0.31 0.05 

Capana01g001423 0.00 0.19 0.12 0.09 0.75 0.00 0.00 
 

3 结论与讨论 

利用生物信息学方法对辣椒 Aux/IAA 基因家

族进行分析，共检索到 22 个家族成员。对 22 个

Aux/IAA基因采用邻接法构建进化树，可划分为多

个进化枝，说明 Aux/IAA基因高度分化，存在辣椒

专属类群和拟南芥专属类群，更进一步表明辣椒

Aux/IAA基因在扩展过程中遵循物种特异的原则[18]。

将辣椒 Aux/IAA 基因分成 A、B、C、D、E、F 和

G共 7个亚族，同组中大多数 Aux/IAA基因的结构

都非常相似，少数基因的结构存在特异性。在辣椒

的 22条 Aux/IAA蛋白序列中，16条都含有 4个完

整的结构域，其内含子为 1～5 个，剩余 6 条序列

的结构域都有不同程度的缺失，结构相对简单，内

含子数较少(1～2个)，可能在进化的过程中受到了

外界环境以及其他类型基因的胁迫，丢失了部分内

含子[19]。辣椒 Aux/IAA基因的 4个保守结构域可以

分为 5个保守基序，基序预测结果与基因结构一致，

说明该基因家族在结构上具有较高的保守性。染色

体定位发现，3 号染色体的上、下两端各有 4 个和

3 个基因形成基因簇，可能是串联复制导致了基因

家族的扩张[20]。 

辣椒的 22个 Aux/IAA基因在各个组织中的表

达模式均不相同，这些差异也暗示了其功能的多样

性。如 Capana03g000310在根、茎、叶、花、花蕾

及果实发育的各个时期相对表达量均较高，而

Capana00g002758 只在根和茎中检测到表达， 

Capana03g 000311和 Capana06g001465只在花器官

和 果 实 中 检 测 到 较 高 的 相 对 表 达 量 ，

Capana02g000711 和 Capana03g000548 在各个组织

中均不表达，这些差异可能是由植株种类及植物组

织特异性所致[21]。辣椒 Capana03g004567在根中的

相对表达量较高，其功能可能与拟南芥 AtIAA14基

因的功能相似，促进拟南芥侧根的生长[22]。对辣椒

种子、胎座与果肉的 RNA进行 q–PCR分析，结果

发现，Capana03g004568 和 Capana03g000244 在果

肉和胎座中的表达呈持续下降的趋势，与

Capana03g000310 的变化趋势相反；在胎座和种子

中基本检测不到 Capana06g001308的表达信号，在

果肉中的相对表达量先升高再下降，在果实发育后

期不表达或弱表达。 

本研究中，在 ABA 胁迫下，有 7 个基因的相

对表达量低于对照，表明 ABA对其有负调控作用；

而基因 Capana00g002644和 Capana01g001423的相

对表达量呈上调趋势，且在 6 h达到峰值，说明这

2个基因受 ABA胁迫的正向调控，也进一步说明辣

椒 Aux/IAA基因在响应 ABA胁迫的过程中发挥着

重要作用。辣椒 Aux/IAA基因家族成员如何参与胁

迫信号的传导、如何对激素的调控作出响应，以及

该家族中非规范基因是否影响自身的表达等还需

作进一步研究。 
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