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红花光调控信号途径关键基因 CtHY5 的克隆及表达分析3 
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摘  要：目的  以药用植物红花 Carthamus tinctorius 为研究对象，克隆光信号途径关键转录因子 HY5 基因，并对其进行生

物信息学和表达模式分析，为红花 HY5 基因的功能研究提供参考。方法  以红花转录数据为参考，设计引物，采用 PCR 扩

增方法从红花中克隆得到 HY5 的全长 cDNA 和 DNA 序列。运用生物信息学方法对该基因进行分析，预测编码蛋白的结构

与功能，并通过荧光定量 PCR 方法检测 CtHY5 基因在红花不同组织及花发育不同时期的表达情况。结果  CtHY5 基因的

cDNA 全长为 462 bp，编码 153 个氨基酸，DNA 全长为 1941 bp，包含 4 个外显子和 3 个内含子。生物信息学分析表明，CtHY5

为亲水性蛋白，定位于细胞核中。系统进化树及模体结构分析结果表明 CtHY5 与来自菊科的刺菜蓟、黄花蒿、薇甘菊、向

日葵、莴苣中的 HY5 进化关系较近。定量分析表明，在白色红花和红色红花中，CtHY5 基因均在花中表达量最高，其次为

茎和苞片，在根中表达量最低。此外，除了根外，CtHY5 基因在白色红花各组织中的表达量要明显高于红色红花。结论  首

次从红花中克隆得到了光信号途径关键转录因子 CtHY5 基因，并研究了该基因在不同花色红花品系中的表达模式，为进一

步研究其生物学功能奠定了基础。 
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Abstract: Objective  HY5 (ELONGATED HYPOCOTYL5) is a key transcription factor in light signaling pathway. In this study, 

the CtHY5 gene was cloned from Carthamus tinctorius, and the bioinformatics and expression profile analysis of CtHY5 were 

performed with bioinformatics and quantitative Real-time PCR (qRT-PCR) methods to provide a reference for the functional study of 

the HY5 gene. Methods  Based on the transcription data of safflower, primers were designed and the full-length cDNA of HY5 were 

cloned from safflower to obtain DNA sequences. The characteristics of physiochemical properties, structures and function of the 

deduced CtHY5 protein were determined using a series of bioinformatics tools. The expression of CtHY5 in different tissues and 

flower development stages of safflower was detected by fluorescence quantitative PCR. Results  The full length cDNA sequence of 

CtHY5 gene was 462 bp, encoding 153 amino acids, while the full length DNA sequences of CtHY5 gene were 1 941 bp, containing 

four exons and three introns. Bioinformatics analysis showed that CtHY5 was hydrophilic protein and was located in the nucleus. 

Phylogenetic tree and motif structure analysis revealed that CtHY5 was more closely related to HY5 homologous protein in Cynara 

cardunculus, Artemisia annua, Mikania micrantha, Helianthus annuus and Lactuca sativa, which all of them belonged to Asteraceae. 

The results of qRT-PCR analysis showed that the expression of CtHY5 gene was the highest in the flowers, followed by stems and 

bracts, and the lowest in roots. And the expression of CtHY5 gene in all tissues of safflower was significantly higher in white 

safflower line than that in red safflower line. Conclusion  CtHY5, the key transcription factor of light signaling pathway, was first 
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isolated from safflower in this study. The expression pattern of CtHY5 in different lines of safflower was studied, which laid a 

foundation for further study on its biological function. 

Key words: Carthamus tinctorius L.; light signaling pathway; HY5; gene clone; expression analysis 

转录因子 HY5（ELONGATED HYPOCOTYL5）

是基本亮氨酸拉链类（basic leucine zipper，bZIP）

转录因子类的转录因子，最早是在拟南芥中克隆得

到[1]。HY5 编码的蛋白为光敏色素下游的核心光信

号调节因子，在光信号通路中具有十分重要的作用，

HY5 的 C 末端具有特殊的 bZIP 结构域，能够直接

与基因启动子作用元件 G-box（CACGTG）相结合，

从而能调控基因的表达它能通过不同的感受光信号

接收光信号，并将光信号传递给下游作用元件，进

而调控植物的生长发育[2-5]。 

HY5 广泛参与植物生长发育各个生理过程的转

录或转录后调控。HY5 通过结合 CAB 基因上游的

CUF-1 元件与之协同调控拟南芥幼苗叶绿素积累和

光形态建成[6]，此外，HY5 结合并正调控昼夜节律相

关基因[7]，促进矿物质营养元素转运基因的表达[8-9]。

最新研究表明，黄花蒿中 AaHY5 通过与 AaWRKY9

的启动子结合来激活其表达，协同参与调控光和茉莉

酸酯介导的青蒿素的生物合成[10]；番茄中 SlHY5 在转

录和翻译水平上直接调控果实成熟、花青素和类胡萝

卜素合成相关基因的转录水平和蛋白翻译效率[11]。在

不同的光照条件下，HY5 也可以直接结合花青素生物

合成基因查耳酮合成酶（CHS）基因、查耳酮异构酶

（CHI）基因等，调节花青素的积累。光敏色素互作因

子 PIF3 和 HY5 在光照下正调控花青素合成[12-13]。。 

HY5 基因已经从拟南芥 Arabidopsis thaliana 

(L.) Heynh. [1]、苹果 Malus domestica Borkh. [14]、油

菜 Brassica napus Linn.[15]、梨 Pyrus bretschneideri  

Rehd. [16]、黄花蒿 Artemisia annua Linn.[10]、番茄

Solanum lycopersicum Linn. [17]、苦荞 Fagopyrum 

tataricum (L.) Gaertn [18]等物种中完成了分离和鉴

定。但是，目前在药用植物红花 Carthamus tinctorius 

L.中尚未见 HY5 基因的相关报道。 

红花，别名草红花、红蓝花、刺红花，为菊科

红花属一年生双子叶草本植物，其干燥花入药，具

有活血通经、散瘀止痛的功效[19]，红花花中主要的

活性化合物是黄酮类化合物，目前从红花中分离得

到类黄酮化合物超过 60 种[20]。其花颜色多样，如

红色、白色、黄色、橙色等，其花色差异推测可能

是由类黄酮组成成分和含量不同引起的，然而相关

分子机制还未见报道。 

本研究根据前期红花花期转录组测序数据，通

过 PCR 扩增，获得了红花 HY5 同源基因 CtHY5 的

cDNA 序列，并以红花叶片 DNA 为模板获得 CtHY5

基因的全长 DNA 序列。通过生物信息学的分析方

法对 CtHY5 蛋白的理化性质、保守结构域，疏水性

亲水性，二级结构及三级结构进行了分析，并对

CtHY5 进行了系统进化分析。另外，检测了该基因

在不同花色的红花品系、不同组织及不同花期的表

达量，以期为进一步阐明光调控红花花青素及类黄

酮生物合成调控的机制奠定基础，并为利用该基因

改善红花中药材品质提供理论参考。 

1  材料 

供试材料为河南省农业科学院芝麻研究中心药

用植物研究室收集的管状花为红色和白色红花品

系，经河南省农业科学院芝麻研究中心梁慧珍研究

员鉴定为菊科红花属植物红花 C. tinctorius L.，种植

于河南农业科学院现代农业研究开发基地，自然条

件生长，待植株生长至开花期，取根、茎、叶和苞

片，并在管状花从花冠总苞片露出的第 1、2、3、4、

5 和 6 天取管状花，分别标为 S1、S2、S3、S4、S5

和 S6 期，所有组织部位和样品取 3 个生物学重复，

将采集的样品立即放入液氮中保存，并转移至

−80 ℃超低温冰箱中保存备 RNA 提取。 

2  方法 

2.1  总 RNA 提取及 cDNA 第一链合成 

按照北京华越洋生物公司的 Quick RNA 

Isolation Kit 试剂盒说明书提取样品的总 RNA，通

过 1.2%琼脂糖凝胶电泳对提取的总 RNA 的质量和

完整性进行检测，用 NanoDrop 2000 分光光度计对

总 RNA 浓度进行测定，根据反转录试剂盒（TaKaRa

公司， PrimeScriptTMRT reagent Kit with gDNA 

Eraser）说明书操作步骤（Code No. RR047A），将

总 RNA 反转录为第一链 cDNA。 

2.2  DNA 提取 

按照北京华越洋 DNA 提取试剂盒提取红花幼

叶 DNA 样品，通过 0.8%琼脂糖凝胶电泳对提取的

DNA 进行检测，用 NanoDrop 2000 分光光度计对

DNA 浓度进行测定。 
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2.3  CtHY5 基因的克隆 

根据转录组测序的 Unigene 基因序列设计引物，

上游引物：5’-ATGCAAGAGCAAGCTGCAA-3’，下游

引物：5’-CTATTTCCTTTCTTGCATACCG-3’，分别以

管状花基本伸出苞片时的红花管状花 cDNA 和红花幼

叶 DNA 为模板，利用 KOD 酶进行 PCR 扩增得到

CtHY5 基因的全长 cDNA 和 DNA 序列，反应程序如

下：94 ℃、2 min（98 ℃、10 s，56 ℃、30 s，68 ℃、

2 min）×35 循环 68 ℃、5 min。PCR 扩增产物经琼

脂糖凝胶电泳检测，并利用生工 Sangon Biotech 

SanPrep 柱式DNA 胶回收试剂盒（Lot.：AA24KA4369）

回收目的片段，连接到TaKaRa pMD19-T 载体上，转

入TaKaRa DH5α 感受态细胞，涂布于含氨苄青霉素抗

性的LB 培养基上，37 ℃培养 16 h。挑取单菌落，PCR

检测后，将阳性菌落送往公司测序。通过 DNAMAN

软件拼接出CtHY5 基因全长 cDNA 序列。 

2.4  CtHY5 基因序列的生物信息学分析 

通过 MEGA 7.0 软件比对 CtHY5 基因全长

cDNA 和 DNA 序列，找出基因内含子序列。利用

ORF finder 在线软件（ https://www.ncbi.nlm.nih. 

gov/orffinder/）确认 CtHY5 的 CDS 序列，CtHY5

蛋白的氨基酸组成、蛋白质相对分子质量、理论等

电点及稳定性等参数进行分析，通过在线软件

ProtParam（https://web.expasy.org/protparam/）完成；

使用 NCBI 中的 CD-Search（https://www.ncbi.nlm. 

nih. gov/ Structure/cdd/wrpsb. cgi）对氨基酸序列的

保守结构域进行鉴定。CtHY5 蛋白的二级结构使用

在线工具 SOPMA（https://npsa-prabi.ibcp. fr/cgi- 

bin/npsa_ automat. pl?page=/NPSA/npsa_ sopma. 

html ），三级结构通过 SWISSMODLE （ https:// 

swissmodel. expasy. org/ interactive）进行。通过

TMHMM Server v2.0（http://www.cbs.dtu.dk/services/ 

TMHMM/）对 CtHY5 蛋白的跨膜结构域进行分析；

选用 SignalP-5.0Server 在线软件 (http://www.cbs. 

dtu.dk/services /SignalP/ index.php)以及PSORT在线软

件（https://www. genscript.com/psort.html）分别进行信

号肽预测和亚细胞定位分析。以 CtHY5 蛋白序列为

模板，通过 NCBI 数据库中进行 Blast P 模块进行比对

分析，找出其它物种中 CtHY5 蛋白的同源序列，利用

DNAMAN 对CtHY5 蛋白与其它物种的HY5 同源蛋白

的同源性进行分析；通过 MEGA7.0 软件中的

Neighbor-joining 构建 CtHY5 蛋白系统化进化树，并通

过 Bootstrap 方法对进化树进行检测，Bootstrap 值设置

为 100。系统发育树中序列的模体结构采用 MEME

（https://meme-suite.org/meme/）在线网站进行分析。 

2.5  实时荧光定量 PCR（quantitative real-time 

PCR，qRT-PCR） 

通过 qRT-PCR 技术检测 CtHY5 基因在管状花

为红色和白色 2 个红花品系中根、茎、叶和苞片以

及花不同发育时期 1、S2、S3、S4、S5 和 S6 期中

表达量，利用 Premier 5 设计 CtHY5 基因的荧光定

量 PCR 引物，上游引物：5’-AAAGCCCGGCTG- 

ACAAAGA-3’，下游引物：5’-CGCACCTCCAACT- 

CCAACA-3’，内标参比基因为 Ct60S 基因，上游引

物：5’-CATCCATTATCCAACAATC-3’，下游引物：

5’-AAGAGTAATCAGTCTCCA-3’，使用 TaKaRa TB 

Green®Premix Ex TaqTMII（Tli RNaseH Plus）进行

qRT-PCR 反应，反应条件：95 ℃、3min，随后进

行 45 个循环的 95 ℃、10 s；55 ℃、30 s；72 ℃、

28 s。通过熔解曲线分析监测 PCR 扩增的特异性，

反应程序从 55 ℃到 94 ℃ 0.1 ℃/s 速度。每个荧

光定量 PCR 反应重复 3 次，通过 2-ΔΔCt 相对定量法

对基因进行表达水平分析。以 Student's t 检验

（Student's t-test）方法对 CtHY5 基因在红色和白色

两个红花品系中不同组织和花发育不同时期的表达

量进行统计分析，P＜0.05 表示差异具有显著水平。 

3  结果与分析 

3.1  CtHY5 基因的克隆 

利用 RT-PCR 方法，从管状花为红色的红花品

系中得到了 1 个 cDNA 全长为 462 bp 的 HY5 基因

同源基因（图 1-A），命名为 CtHY5。为了进一步对

红花 HY5 基因的内含子和外显子结构进行分析，以

红花幼苗 DNA 为模板，进行 PCR 扩增，经测序、

比对分析发现红花 HY5 基因 DNA 全长为 1941 bp

（图 1-B），包含 4 个外显子，长度分别为 97 bp、166 

bp、157 bp 和 42 bp，3 个内含子，分别为 1083 bp、

320 bp、和 76 bp（图 1-C）。 

3.2  CtHY5 基因的序列分析 

红花CtHY5基因 cDNA序列经ORF finder在线

软件分析，显示其具有 1 个长度为 XX bp 的完整读

码框，编码 153 个氨基酸（图 2-A），通过在线软件

Prot Param 对 CtHY5 蛋白的氨基酸组成及比例进行

分析，统计结果表明 Glu 数量最多，占 11.8%，trp

和 phe 数量最少，占 0.7%（表 1）。其分子式为

C711H1204N234O239S5，包含 2393 个原子，相对分子

质量为 17 015，理论等电点为 9.73，半衰期为 30 h， 
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A-红花 HY5 cDNA 序列扩增  B-红花 HY5 DNA 序列扩增  C-红

花 HY5 基因内含子、外显子结构示意图 

A-amplification of HY5 cDNA sequence from C. tinctorius  

B-amplification of HY5 DNA sequence from C. tinctorius  

C-Structure of intron and exon of HY5 gene from C. tinctorius  

图 1  CtHY5 基因的扩增 

Fig. 1  Amplification of HY5 from C. tinctorius  

带正电荷氨基酸残基和带负电荷氨基酸残基数目分

别为 29、23，脂肪系数为 66.99，亲水性指数为

−1.014，不稳定指数为 58.82，表明 CtHY5 为不稳

定的亲水性蛋白。 

用NCBI的CD-Search分析CtHY5蛋白的功能结

构域，结果显示该蛋白属于 bZIP 转录因子超家族中

的一员，含有 3 个保守结构域，分别为 bZIP-HY5-like、

BRLZ 和 bZIP-1（图 2-A、B）。其中 bZIP-HY5-like

结构域包括 86 位到 136 位共 51 个氨基酸，其序列

RLKRLLRNRVSAQQARERKKAYLLELEVRVKELE 

KK NSEVEERFSTLQNENQ；BRLZ 结构域包括 81

位到 143 位共 65 个氨基酸，其序列 KENKR 

LKRLLRNRVSAQQARERKKAYLLELEVRVKELEK 

KNSEVEERFSTLQNEN Q MLRHILK；bZIP-bZIP-1

结构域包括 84 位到 143 位共 60 个氨基酸，其序列

KRLKRLLRNRVSAQQARERKKAYLLELEVRVKEL

EKKNSEVEERFSTLQNENQMLRHILK。 

 

A-CtHY5 基因的 cDNA 序列及其推导的氨基酸序列，黑色方框代表起始密码子和和终止密码子  B-CtHY5 蛋白保守结构域预测 

A-cDNA sequence and deduced amino acid sequence of CtHY5 gene, the start codon and stop codon marked in black box  B-prediction of conserved 

domain of CtHY5 protein 

图 2  CtHY5 基因的核苷酸序列和编码的氨基酸序列及序列特征 

Fig. 2  Nucleotide and amino acid sequences of CtHY5 and its sequence character 

表 1  CtHY5 氨基酸成分 

Table 1  Amino acid composition of CtHY5 

氨基酸 数量 占比/% 氨基酸 数量 占比/% 
Ala (A) 15  9.8  Leu (L) 12  7.8 
Arg (R) 16 10.5  Lys (K) 13  8.5 
Asn (N)  7  4.6  Met (M)  5  3.3 

Asp (D)  5  3.3 Phe (F)  1  0.7 
Gln (Q)  9  5.9 Pro (P)  5  3.3 

Glu (E) 18 11.8 Ser (S) 17 11.1 

Gly (G)  9  5.9 Thr (T)  5  3.3 
His (H)  2  1.3 Tyr (Y)  1  0.7 

Ile (I)  3  2.0 Val (V) 10  6.5 
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3.3  CtHY5 基因的生物信息学分析 

利用 ExPASy-Prot Scale 在线工具对 CtHY5 蛋

白的亲水/疏水性分析表明，其中正值表示疏水性，

负值表示亲水性，通过分析表明，CtHY5 蛋白负值

数量多于正值数量，且第 10 位缬氨酸（Val，V）

具有最高分值 1.144，疏水性最强，第 84 位赖氨酸

（Lys，K）具有最低分值−3.044，亲水性最强（图 3）。 

 

图 3  CtHY5 蛋白疏水性/亲水性预测 

Fig. 3  Hydrophobicity or hydrophilia prediction of CtHY5 

protein 

通过 ExPASY 中的 SOPMA tool 预测 CtHY5 蛋

白的二级结构，结果显示 CtHY5 蛋白的二级结构中

α-螺旋（α-helices）占 58.17%，无规则卷曲（random 

coil）占 36.60%，β-折叠（β-turn）和延伸链（extended 

strand）较少，分别为 3.92%和 1.31%（图 4-A）。为

了进一步了解红花 HY5 蛋白的结构，利用

SWISS-MODEL 对 CtHY5 蛋白进行同源建模，得到

红花 HY5 蛋白的三维空间模型（图 4-B），ExPAsy 

structure assessment 程序评测推导，CtHY5 蛋白模

型 6iak.1.A 得分为 0.74，与来自鸡中 CREB3 蛋白

序列的相似性为 34.78%，并且，该蛋白可能以同源

二聚体的形式发挥生物学功能。 

利用SignalP-5.0 Server在线软件对CtHY5蛋白

的氨基酸序列进行信号肽分析，结果表明，该蛋白

中无信号肽存在，为非分泌蛋白。为了进一步对

CtHY5 的功能进行预测，通过 PSORT 在线软件对

CtHY5 蛋白亚细胞定位进行分析，结果表明 CtHY5

定位于细胞核的概率为 95.7%，定位与细胞质中的

概率仅为 4.3%，这与 CtHY5 作为转录因子在细胞

核中调控基因表达的功能预测相一致。 

3.4  CtHY5 蛋白的系统进化分析 

通过NCBI Blastp 查找CtHY5 在其他物种中的同

源氨基酸序列，比对分析发现，CtHY5与刺菜蓟Cynara 

cardunculus Linn. HY5 的相似性最高，为 96.08%，与

向日葵 Helianthus annuus Linn. HY5 的相似性为

88.05%，与薇甘菊Mikania micrantha Kunth HY5 的相

似性为 86.71%，与黄花蒿Artemisia annua Linn. HY5

的相似性为 84.71%，与莴苣 Lactuca sativa  Linn. HY5

的相似性为 82.91%。与其他物种中HY5 类似，CtHY5

具有此类蛋白所特有的典型的碱性亮氨酸拉链结构域

和DNA 结合域，这些结构在不同物种中保守性较高，

也是其发挥转录因子功能所必须的（图 5）。 

通过在 NCBI、UniProt 数据库及文献报道中搜

索已克隆研究的其物种中 HY5，与 CtHY5 进行系

统进化树构建，分析 CtHY5 与其他物种中 HY5 的

进化关系，从进化树分析发现，CtHY5 与菊科中的

刺菜蓟、黄花蒿、薇甘菊、向日葵、莴苣中的 HY5

亲缘关系较近，在进化树种聚为一支，而与来自其

它科植物如芝麻、烟草、玉米、风信子中的 HY5

亲缘关系相对较远（图 6）。

 
A-CtHY5 二级结构  B-CtHY5 三级结构 

A-secondary structure of CtHY5 protein  B-tertiary structure of CtHY5 protein 

图 4  CtHY5 蛋白的二级结构和三级结构 

Fig. 4  Secondary and tertiary structure of CtHY5 protein
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●表示被酪蛋白激酶 II（CKII）磷酸化的丝氨酸位点; 横线代表蛋白的碱性区域，*标志为代表亮氨酸重复序列，方框为亮氨酸拉链结

构域 

●Black spot indicates a serine residue that is predicted to be phosphorylated by CKII; The basic regionis is overlined; *Asterisks indicate the heptad 

repeat of leucines in the leucine repetitive region; The box indicates leucine zipper domain 

图 5  红花和其他植物的 HY5 蛋白多序列比对 

Fig. 5  Multiple sequence alignment of HY5 protein from C. tinctorius and other plants

通过MEME对系统进化树中 17个HY5序列进

行模块结构分析，分析表明基序列 1 和 3 最保守，

在所有分析序列中都存在，基序 5 和 6 较特异，基

序 5 只在油菜、玉米和风信子中存在，而基序 6 只

在红花和刺菜蓟中存在。从模块结构特征可以看出，

亲缘关系越近的物种中模块基序结构越相似。进一

步比较分析发现，在所有分析序列中，只有刺菜蓟

的模体基序与红花HY5一样，均含有4个模块基序，

分别为基序 1、2、3 和 6，这预示着它们可能具有

相似的功能（图 6）。

 

图 6  不同植物基于 HY5 氨基酸序列的邻接法系统进化树及模体分析 

Fig. 6  A neighbor-joining phylogenetic tree and motif prediction of different plants based on amino acid sequences of HY5

3.5  CtHY5 基因表达分析 

利用 RT-PCR 检测 CtHY5 基因的各组织中表

达，结果显示 CtHY5 基因在红花所有组织中均有表

达，在花中表达量最高，其次是苞片和茎，在根中

表达量最低，并且白色红花的苞片和花中 CtHY5 基

因表达量都明显高于红色红花（P＜0.01）（图 7-A）。 
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*表示差异显著，P＜0.05，**表示差异极显著，P＜0.01 

*Indicates significant difference, P＜0.05, ** indicates extremely significant difference, P＜0.01 

图 7  CtHY5 基因在不同组织部位 (A) 及花发育的不同时期 (B) 相对表达分析 

Fig. 7  Relative expression analysis of CtHY5 gene in different tissues (A) and different stages (B) of flower development

对 CtHY5 基因在花发育的不同时期定量分析

结果表明，红色红花品系中 CtHY5 基因的表达量

呈现先增加后降低又增加的表达趋势，而白色红

花品系中 CtHY5 基因的表达量则呈现先降低后增

加的表达趋势，并表现出白色红花品系中 CtHY5

基因的表达量要整体高于红色红花，统计结果显

示，白色和红色红花品系中 CtHY5 基因的表达量

在花发育的 S1、S4 和 S6 时期差异极显著（P＜

0.01），S2 和 S5 期差异显著（P＜0.05），S3 期差

异不明显（图 7-B）。 

4  讨论 

HY5 属于 bZIP 类转录因子家族，最早是在拟

南芥中克隆得到[1]。HY5 作为光敏色素下游的核心

光信号调节因子，在光信号途径中发挥着重要的作

用[21-22]。依据红花转录组测序数据，本研究克隆得

到一个 HY5 基因的 cDNA 和 DNA 全长序列，其

DNA 序列具有 4 个外显子和 3 个内含子。生物信息

学分析显示，CtHY5 与为亲水性蛋白，二级结构主

要由 α-螺旋组成和无规则卷曲组成，仅含有少量 β-

折叠和延伸链，三级结构预测显示 CtHY5 蛋白呈拉

链形状，并且以同源二聚体的形式存在。亚细胞定

位分析表明，该蛋白定位于细胞核中，这与其转录

因子作用角色相一致，这些结果与已报道的云梨、

苦荞中的 HY5 分析结果相一致[16, 22]。 

序列分析表明，红花 HY5 基因编码 153 个氨基

酸，与拟南芥、苦荞和番茄中 HY5 相比氨基酸序列

相对较短[11, 16, 22]。蛋白结构域预测分析发现，与黄

花蒿中 HY5 蛋白类似[10]，CtHY5 蛋白也具有高度

灵活、无序的 N 末端，这可能是造成 CtHY5 蛋白

比其它植物中 HY5 同源蛋白相对较短的原因之一。

并且，HY5 蛋白 N 端含有一个酪蛋白激酶（casein 

kinase II）的磷酸化位点，该位点可以与具有 E3 泛

素 连 接 酶 活 性 的 COP1 （ constitutively 

photomorphogenic 1）蛋白直接相互作用。COP1 与

HY5 在植物光信号转导中的作用相反，在黑暗条件

下，COP1 进入细胞核与 HY5 互作并将其泛素化，并

促进 26S 蛋白酶对它的降解。而光照条件下，HY5

被活化并相应光照参与其他生理反应调节过程[23-24]。

本研究中 CtHY5 蛋白具有 COP1 蛋白磷酸化位点，

这暗示着在红花中HY5极大可能通过与COP1蛋白

互作参与植物光信号生理调节过程。 

前人研究发现，HY5 可以直接影响约 3 000 个基

因的表达，HY5 基因可以通过其 DNA 结合结构域直

接结合启动子区域的顺式元件调控基因其表达，这些

顺式 元 件包括 T/G box （ CACGTT ）， E-box

（CAATTG），GATA-box（GATGATA），ACE-box

（ACGT），Z-box（ATACGGT），C-box（GTCANN），

hybrid C/G（G）和 C/A boxes，通过结合于含有这些

顺式元件的基因参与植物光信号、生物节律、开花时

间、营养元素、植物激素响应等各个生理过程[25-26]。

最近的研究表明，HY5 基因在植物逆境胁迫响应中

也起着非常重要的作用，在番茄中，HY5 还可以通

过结合于冷胁迫信号途径关键因子 CBF（C-repeat 

binding factors）基因启动子区域激活其表达，从而

增强番茄的抗冷性[27]。在拟南芥的研究中发现，

HY5可以结合于ELIP2基因启动子的一个新发现的

顺式元件 B（GGCCACGCCA）上并促进该基因在

紫外、强光照和低温胁迫下的表达，从而提高植物

相
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的抗胁迫反应[28]。本研究克隆的 CtHY5 也具有其典

型的 DNA 结合结构域，与拟南芥、番茄等植物一

样，该结构域也位于 CtHY5 蛋白的碱性区域内，并

且氨基酸序列具有高度的保守性，通过荧光定量

PCR 分析发现，CtHY5 基因在红花的根、茎、叶、

苞片和花等组织中呈现组成型表达，在拟南芥中，

AtHY5 在根、下胚轴、茎和花器官中也呈现组成型

表达，大量的研究表明，AtHY5 基因参与拟南芥光

形态建成、侧根发育、生物及非生物胁迫的多个生

理过程[22]，这暗示着 CtHY5 基因也可能参与红花生

长发育的多个生理过程中。 

HY5 在植物色素生物合成调控中也发挥着重

要作用，HY5 可以直接结合于植物的花青素生物合

成途径相关基因 CHS1、DFR 基因的启动子区域

ACE 元件上，调控这些基因的表达[12]。此外，HY5

基因还调控类胡萝卜素合成基因PSY及叶绿素合成

基因 LHCA4、PORC、GUN5 的表达[29]。为了探索

CtHY5 基因在红花色素合成调控中的作用，本实验

对 CtHY5 基因在 2 个不同花色红花品系的不同组

织、花发育不同时期中的表达模式进行了分析，结

果表明CtHY5基因在红花管状花中表达量比其它组

织部位都高，并且随着花发育进程呈现表达量增加

的趋势，并且在管状花为白色的红花品系中的表达

量要明显高于管状花花为红色红花品系中，这说明

CtHY5 可能参与了红花花色素的合成或积累调控

过程，但其调控机制可能不同于其它植物，这为后

续 CtHY5 调控红花花色素的机制提供了思路。 
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