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摘  要：目的  为了解类萌发素蛋白（germin-like protein，GLP）在人参 Panax ginseng中的功能，对人参 GLP基因(PgGLPs)

家族进行了鉴定，明确其在不同类型组织材料的表达模式。方法  利用生物信息学分析了 PgGLPs 的染色体定位、基因结

构、保守基序、进化关系、表达模式和顺式作用元件等。同时基于以上分析结果选取 4条 PgGLP基因研究其在人参种胚、

愈伤组织、实生苗根、叶柄、叶不同组织材料中的表达情况。结果  在人参转录组数据库中鉴定得到 28条 PgGLP转录本，

染色体定位结果表明 PgGLPs不均匀地分布在人参 12 条染色体上。系统发育分析将 PgGLPs 分为 3 个亚型，分别包含 3、

10、15个成员，其中亚型Ⅱ中只包含 PgGLPs。顺式作用元件预测结果显示，PgGLPs启动子区域存在多种与植物激素、生长

发育、逆境胁迫相关响应元件。PgGLP成员在人参不同组织部位中的表达水平差异较大，4条 PgGLPs在人参种胚的表达普

遍高于其他组织部位，具有组织特异性，其中 PgGLP16-01在不同组织部位中的表达量高于其他 3条基因。结论  鉴别出 28

个人参 PgGLP家族成员，其表达呈现组织特异性，PgGLP基因家族的系统鉴定及表达分析为人参生长发育相关基因家族的

研究奠定理论基础，为进一步研究植物类萌发素蛋白提供参考。 
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Identification and expression analysis of GLP gene family in Panax ginseng 
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Abstract: Objective  To investigate the function of germin-like proteins in Panax ginseng, the P. ginseng GLP gene family was 

characterized to clarify its expression pattern in different types of tissue materials. Methods  The chromosomal localisation, gene 

structure, conserved motifs, evolutionary relationships, expression patterns and cis-acting elements of PgGLPs were analysed using 

bioinformatics. Based on the above analysis, four PgGLP genes were selected to study their expression in six different tissue materials: 

P. ginseng embryos, adventitious roots, healing tissues, roots of living seedlings, petioles and leaves. Results  In this study, 28 PgGLP 

transcripts were identified in the P. ginseng transcriptome database, and chromosomal localisation results showed that PgGLPs were 

unevenly distributed on 12 chromosomes of P. ginseng. Phylogenetic analysis classified PgGLPs into three isoforms containing 3, 10 

and 15 members, respectively, with only PgGLPs in isoform II. cis-acting element prediction showed that there were several response 

elements in the promoter region of PgGLPs related to phytohormones, growth and development, and abiotic stress.The expression 

levels of PgGLP members varied widely in different tissue parts of P. ginseng, and four PgGLPs were found in different tissue parts 

of P. ginseng. PgGLPs were generally expressed at higher levels in P. ginseng seed embryos than in other tissues with tissue specificity, 

among which the expression of PgGLP16-01 was higher than that of the other three genes in different tissues. Conclusion  In this 

study, 28 members of the P. ginseng PgGLP family were identified and their expression showed tissue specificity. The systematic 
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identification and expression analysis of the P. ginseng PgGLP gene family provides a theoretical basis for the study of P. ginseng 

growth and development related gene families and a reference for the further study of plant germin-like proteins. 

Key words: Panax ginseng C. A. Mey.; germin-like protein; gene family; growth and development; expression analysis 

人参 Panax ginseng C. A. Mey.为五加科人参属

多年生草本植物，是一味名贵中草药，被誉为百草

之王[1]。人参作为传统中草药历史悠久，人参皂苷

是其主要活性成分，同时其中含有多糖、氨基酸、

蛋白质、有机酸、生物碱、甾醇、黄酮以及木脂素

等多种化学成分。人参具有增强记忆力[2]、保护心

脑血管系统[3]、抗氧化[4-5]、抗肿瘤[6]、抗疲劳及辅

助免疫[7-8]等广泛的药理作用，在医药、食品、保健

和化妆品行业有着广泛应用[9]。人参喜荫蔽环境，

对生长环境要求也比较高，其栽培生产受多种因素

影响，且在人参生长发育过程中，会面临各种生物

胁迫和非生物胁迫，生长周期长，其产量目前仍不

能满足市场的实际需求[10]。 

类萌发素蛋白（germin-like protein，GLP）是一

类与小麦萌发素序列高度相似的可溶性糖蛋白，同时

也作为一类病程相关蛋白普遍存在于植物体内[11]。

GLP属于 cupin蛋白超家族，通常由 2个外显子和一

个内含子组成，并且在 C端含有保守的 cupin 结构

域[12]，可与锰离子等金属离子结合[13]。多项研究表

明，GLP是植物中广泛存在的一类蛋白家族，现已

从拟南芥 Arabidopsis thaliana Heynh.、水稻 Oryza 

sativa L.、大豆 Glycine max Merr.、花生 Arachis 

hypogaea L.、谷子 Setaria italica Beauv.、香蕉 Musa 

nana Lour.、茶树 Camellia sinensis Kuntze.和天山雪

莲 Saussuea involucrate Sch. Bip.等植物中鉴定出

GLP蛋白的存在[14-15]。目前，已在单子叶植物、双

子叶植物、裸子植物和苔藓植物中成功鉴定得到上

百种此类蛋白[16-19]。植物 GLP蛋白主要以受体、酶

和结构蛋白的形式参与多种生理过程[20]。GLP广泛

表达于不同器官，如根、茎、叶、花和种子[21-23]，

在调节植物生长发育如种子萌发[24]、花和果实发

育[22]、胚胎发生[25-26]等过程和抵御生物胁迫如病原

真菌[27]、细菌[28]、病毒[29]及非生物胁迫如冷冻和高

温胁迫[30-31]、干旱胁迫[32-33]、重金属胁迫[34-35]等方

面发挥重要作用，它们在不同的植物发育阶段及不

同的胁迫条件下也具有不同的功能[19, 36]。 

因此，深入研究植物 GLP 基因的功能对揭示

植物生长发育和抗逆性机理具有重要的意义。人参

中 GLP基因尚未被研究，本研究对人参 GLP基因

（（PgGLP）基因进行鉴定和分析，系统地解析 PgGLP

家族基因的基本信息、进化关系、基因结构、染色

体定位、顺式作用元件等信息，并通过对其在人参

种胚、愈伤组织、实生苗根、叶柄、叶不同组织材

料的表达进行分析，为 PgGLP 基因的克隆和功能

解析提供一定的理论基础。 

1  材料 

本研究所采用的植物材料有实验室保存的裂

口人参种子的胚、不定根、愈伤组织、人参实生苗

的根、叶柄、叶 6种不同组织材料，其中人参不定

根、愈伤组织由外植体在培养基上诱导获得。本研

究所用数据为实验室构建的人参转录组数据库，包

括 4个不同年生（（5、12、18、25年）、14个不同

组织部位（（须根、支根、根皮、根心、芦头、芦艼、

茎、大叶柄、小叶柄、叶片、果柄、果肉、果茎、

种子）以及 42个农家栽培品种（（表 1）的表达量数

据[37]。 

表 1  人参 42 个农家栽培品种的来源 

Table 1  Sources of 42 cultivated varieties of P. ginseng  

编号 产地 编号 产地 

S1 集安市花甸镇 S22 白山市江源区湾沟镇 

S2 集安市财源镇 S23 白山市江源区湾沟镇 

S3 集安市青沟镇 S24 白山市江源区湾沟镇 

S4 集安市台上镇 S25 白山市江源区湾沟镇 

S5 临江市三河城镇 S26 长白县马鹿沟镇 

S6 临江市桦树镇 S27 长白县宝泉山镇 

S7 临江市花山镇 S28 长白县宝泉山镇 

S8 临江市桦树镇 S29 长白县龙泉镇 

S9 临江市六道沟镇 S30 长白县龙泉镇 

S10 临江市六道沟镇 S31 长白县十二道沟镇 

S11 万良县兴参镇 S32 长白县金华乡 

S12 万良县泉阳镇 S33 长白县撩荒地 

S13 万良县水洞村 S34 长白县撩荒地 

S14 汪清县复兴镇 S35 长白县十二道沟镇 

S15 汪清县复兴镇 S36 白山市江源区湾沟镇 

S16 汪清县复兴镇 S37 通化市通化县 

S17 汪清县新屯子 S38 通化市通化县 

S18 汪清县新屯子 S39 通化市通化县 

S19 汪清县太平村 S40 万良县泉阳镇 

S20 汪清县太平村 S41 临江市桦树镇 

S21 汪清县太平村 S42 汪清县复兴镇 



 中草药 2025年 6月 第 56卷 第 12期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2025 June Vol. 56 No. 12 ·4389· 

    

2  方法 

2.1  PgGLP 基因家族成员的鉴定 

为了较为完整和准确地鉴定 PgGLP 基因家族

成员，首先，通过查阅文献获得 GLP保守结构域的

隐马尔可夫（（HMM）模型序列号（（PF00190），以

此为依据在 Pfam数据库（（http://pfam.xfam.org/）下

载其 HMM 序列号，将其作为问询序列与 Blast 本

地化的人参转录组数据库进行比对，设置E-value为

1×10−6。然后，从综合药用植物组学（（https://www. 

bic.ac.cn/IMP）下载 22种外源物种、2种近源物种

（竹节参和屏边三七）及人参的GLP氨基酸序列，将

获得的结果作为从人参转录组数据库中搜索 PgGLP

基因转录本的问询序列，设置 E-value为 1×10−6。将

上述获得的序列进行比对去重，初步获得 PgGLP候

选基因转录本。最后，通过 NCBI CD Search在线网

站 （ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/ 

wrpsb.cgi）和 SMART Tool Online（（http://smart.embl-

heidelberg.de/）进行筛选，保留具有 GLP保守结构

域 cupin-1的基因，最终得到的转录本即为 PgGLP

基因家族成员，共 28条。根据（ PgGLP＋基因号＋

转录本号”的方法将该家族成员重命名。 

2.2  PgGLP 基因家族成员的染色体分布及共线性

分析 

通过 Blastn将已鉴定获得的 PgGLP基因与

人参基因组数据库比对，确定该家族成员在人

参基因组上的分布情况，并将 PgGLPs 定位到人

参染色体上。利用 MG2C 在线工具（http://mg2c. 

iask.in/mg2c%5Fv2.1/）可视化 PgGLP 基因家族

成员在染色体上的定位。分析 PgGLP 基因家族

在人参染色体上的共线性情况并使用 R 4.3.3 可

视化，来确定该家族在人参基因组的基因复制

现象。  

2.3  PgGLP 基因家族的结构分析 

将 PgGLP 基因家族成员鉴定完成后，利用

MEGA11 软件对 28 条 PgGLPs 进行多序列比对，

并构建人参 PgGLP 基因的系统进化树。通过在线

网站 NCBI ORF Finder（ https://www.ncbi. nlm. 

nih.gov/orffinder/）得到 PgGLP 基因家族成员的开

放阅读框，获取其蛋白序列并整理形成 fasta格式，

将其上传至在线网站 MEME（https://meme-suite. 

org/meme/）进行 PgGLPs保守基序分析，选择基序

数量为 10，使用 TBtools （Version 2.121）将其可

视化。 

2.4  PgGLP 基因家族的系统进化分析 

从 拟 南 芥 基 因 数 据 库 （ https://www. 

arabidopsis. org/）下载拟南芥 GLP蛋白序列，从

水 稻 基 因 指 数 数 据 库 （ https://riceome.hzau. 

edu.cn/）下载水稻 GLP蛋白序列，从小麦数据库

（ https://wheat-urgi.versailles.inra.fr/）下载小麦

GLP蛋白序列，在 NCBI（https://www.ncbi. nlm. 

nih.gov/）上获取花生和棉花 GLP 蛋白序列（表

2）。将获得的外源物种的 GLP 蛋白序列和具有

完整结构域的 PgGLPs 进行多重序列比对，然后

利用 MEGA（Version 11.0.13）构建 GLP 基因的

系统进化树，方法为最大似然法，bootstrap 设置

为 2 000次，其他参数默认。 

2.5  PgGLP 基因家族的功能分析 

将全部 PgGLP 基因序列提交至 Blast2GO 

（（Version 5.2.5）进行 GO功能注释分析，获得其在

Biological Process、Molecular Function 和 Cellular 

Process等方面的 GO注释信息，整理提交至在线网

站 ChiPlot（（https://www.chiplot.online/）绘制韦恩图，

并利用 R语言对注释到 Level 2水平上的基因进行

气泡图绘制。 

表 2  外源物种基因序列号 

Table 2  Gene sequence numbers of exogenous species 

植物类型 物种 基因（序列号） 

模式植物 拟南芥[38] AtGLP1-3（AT1G10460.1） 

AtGLP3-5（AT3G04200.1） 

AtGLP3-8（AT3G10080.1） 

AtGLP5-3（AT5G38910.1） 

AtGLP5-10（AT5G39130.1） 

单子叶植物 水稻[38] OsGLP1-1（Os01g0249200） 

OsGLP2-1（Os02g29000.1） 

OsGLP3-3（Os03g48750.1） 

OsGLP4-1（Os04g52720.1） 

OsGLP8-2（Os08g08960.1） 

小麦[39] TaGLP2a（CAB55558.1） 

TaGLP2b（CAB55559.1） 

TaGLP3-1（AJA71633.1） 

TaGLP3-4（AJA71636.1） 

TaGLP3-9（AJA71638.1） 

双子叶植物 花生[19] AhGLP1（ADD71875.1） 

AhGLP2（ADD71876.1） 

AhGLP3（ADD71877.1） 

AhGLP4（ADD71878.1） 

AhGLP5（ADD71879.1） 

AhGLP6（ADD71880.1） 

AhGLP7（ADD71881.1） 

AhGLP8（ADD71882.1） 

海岛棉[40] GbGLP2（ABL86676.1） 

陆地棉[40] GhGLP1（AAF21988.2） 
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2.6  PgGLP 基因家族的表达模式分析 

分别调取 PgGLPs 转录本在人参 42 个农家品

种、14个组织部位和 4个不同年生人参主根中的表

达量，对 PgGLPs基因家族进行表达模式分析，并

用 TBtools可视化，构建表达量热图。 

2.7  PgGLP 基因家族的顺式作用元件分析 

利用 Blastn将 PgGLPs与中国人参基因组数据

库进行比对，确定各基因在人参染色体上的分布，

其次根据 NCBI网站中收录的人参各染色体的基因

组，调取 PgGLP家族成员的上游 2 000 bp序列，

利用在线网站 Plant CARE进行 PgGLP基因的顺式

作用元件预测，预测结果由 TBtools 软件进行可视

化，RStudio软件对预测结果进行热图可视化。 

2.8  PgGLP 基因家族的互作分析 

从人参转录组数据库中提取 PgGLPs 的表达

量，利用 R 语言计算 PgGLP 基因之间的斯皮尔曼

相关系数（Spearman correlation coefficient），用

BioLayout Express3D（（Version 3.4）软件构建 PgGLP

基因家族成员间的协同互作网络图谱，并对所得到

的结果进行分析。 

2.9  PgGLP 基因在人参不同组织类型的表达分析 

分别取实验室保存的裂口人参种胚及培养的人

参不定根、愈伤组织、实生苗根、叶柄、叶不同组织

材料，以人参不定根为对照，进行 qRT-PCR分析。使

用 ET101型RNA提取试剂盒（北京全式金技术股份

有限公司）提取人参不同组织中总 RNA，并使用

SPARKscript Ⅱ All-in-one RT SuperMix for qPCR

（AG0305，SparkJade）将其反转录成 cDNA用于基因

表达水平检测。以人参CYP为内参，设计 PgGLP14-

02～PgGLP17-01基因的荧光定量 PCR引物（表 3，

生工生物工程股份有限公司合成）。反应使用 2×

Universal Blue SYBR Green qPCR Master Mix（G3326，

武汉塞维尔科技有限公司）在 ABI 7500 荧光定量

PCR仪（Applied Biosystems，Life Technologies）上进

行，用Microsoft Excel 2021软件统计荧光定量数据，

利用 2−ΔΔCt算法统计基因相对表达水平情况，并使用

独立样本 t检验方法分析，利用 Graphad Prime软件

作图。每种组织材料设置 3个生物学重复。 

表 3  用于 qRT-PCR 的引物序列  

Table 3  Primer sequence for qRT-PCR 

基因名称 上游引物（5’→3’） 下游引物（5’→3’） 

PgCYP CAGGCAAAGAAAAAGTCAAGTG AAAGAGACCCATTACAATACGC 

PgGLP14-02 AGCTTGGCTTTGGGACACTT AGCAATGGGTTCGAATGGGT 

PgGLP15 GGTGGTTTCAGTGAGGGGTT TCAGTCTGCACCACATGCTT 

PgGLP16-01 GCCAAAACATCAGCAGGCAA GGGACAAATTGTGGTGGTGC 

PgGLP17-01 AACCAACACCTTACCCTGCC CCTCAACGGCGAAGGTTACT 

3  结果与分析 

3.1  PgGLP 基因家族成员的鉴定 

在人参转录组数据库中，共鉴定出 103条含有

GLP 结构域 cupin-1 的转录序列。经过 NCBI CD-

Search、ORF finder 和 SMART 等在线网站进行保

守结构域分析，这些转录本中有 75 个保守结构域

不完整或没有开放阅读框（open reading frame，

ORF）内，其余 28个转录本的 ORF中包含完整的

GLP 结构域。因此，这 28 个转录本被用于后续分

析。28份人参 PgGLP转录本被分类为 18个 PgGLP

基因，命名为 PgGLP01～PgGLP18。同一基因的不

同转录本通过数字后缀（（例如，−01）来区分。这些

转录本的长度从 663到 2 163不等，完整 ORF的氨

基酸数从 175到 590不等。 

3.2  PgGLPs 的染色体定位和共线性分析 

为确定 PgGLPs在人参染色体上的分布，对上述

鉴定的 PgGLP 家族成员进行染色体定位和共线性分

析。结果表明 PgGLPs 不均匀地分布在 12 条染色体

上，其中染色体 chr 10上定位到共 4个 PgGLP成员

PgGLP11-02、PgGLP17-01、PgGLP18-01、PgGLP18-

02，是分布最多的。同时可以观察到同一基因的不同

转录本在相同染色体位置，这是由于基因的可变性剪

接及转录后修饰形成的，这些来自于同一位置基因的

不同转录本，可能在生物体形成结构不同的蛋白质，

从而行使不同的功能，这也是基因功能多样性的重要

原因之一（图 1-A）。共线性分析结果表明，PgGLP

基因家族具有共线性，可能发生分段重复事件（图 1-

B）。根据学者的研究，人参内部发生了 2次独立的

全基因组加倍事件，而加倍时间就可能是导致GLP基

因家族成员分化形成不同结构的主要原因之一，基因

的数量变异、结构变异、转座或反转录转座都是导致

基因家族分化的重要因素。 
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A-PgGLPs在人参染色体上的分布，B-PgGLPs的共线性分析。 

A-Distribution of PgGLPs on ginseng chromosomes, B-Covariance analysis of PgGLPs. 

图 1  染色体定位与共线性分析 

Fig. 1  Chromosome localisation and covariance analysis 

3.3  PgGLP 基因家族的结构分析 

为了研究 PgGLPs的结构特征，分析 PgGLP成

员的保守基序和保守结构域，并进行了 PgGLPs的

系统发育分析（（图 2）。PgGLP基因家族成员的保

守基序在 1～10，处于不同分支的 PgGLPs 的保守

基序也存在差异，其中 motif 1、motif 2和 motif 3

几乎存在于所有成员中，且所有人参 PgGLP 家族

成员均有一个高度保守的 GLP 结构域 cupin-1，同

一分支的 PgGLPs 表现出相似的基序特征，这些

PgGLPs可能具有相同或相似的生物学功能。 

3.4  PgGLP 基因家族的系统进化分析 

为了解 PgGLPs的系统进化模式，分别选取了

模式植物拟南芥，单子叶植物水稻、小麦，双子叶

植物棉花、花生，获取其 GLP 蛋白序列，并将 28

条 PgGLPs的蛋白序列与来自以上 5个不同物种的

GLP 蛋白序列进行多序列比对，构建 GLP 系统发

育树（（图 3）。28个 PgGLPs可以与拟南芥、水稻、

小麦、棉花和花生的外源 GLP一起聚集成 3个进 
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图 2  PgGLPs 保守基序和保守结构域分析 

Fig. 2  Analysis of PgGLPs gene structure and conserved structural domains 

 

图中不同颜色的⚪标注用以区分 5个外源物种 GLPs。 

The different colors of ⚪ in the figure are used to distinguish between the five exogenous species of GLPs. 

图 3  PgGLPs 的系统发育分析 

Fig. 3  Phylogenetic analysis of PgGLPs 

化支（（Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ）。其中亚型Ⅲ中包含 15个 PgGLPs，

是人参中 GLP 成员最多的亚型，该亚型中如

ThGLP3等外源物种GLP已被验证具有调节植物生

长发育和抵抗胁迫的功能。亚型Ⅱ中仅包含

PgGLPs，亚型Ⅰ中包含的 PgGLPs 最少，仅 3 个。

这与基因结构分析的结果可以相互呼应，亚型Ⅱ中

所分属的家族成员在保守基序及保守结构的分析

中也聚类到一个支，并在 motif与 CDS中表现出与

家族其他成员的特异性。 

3.5  PgGLP 基因家族的功能分析 

在生物体中，基因通常执行不同功能，为了解
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基因的 28条转录本进行了 GO功能注释（图 4-A）。

共有 25个 PgGLPs被注释到功能类别，其中，有 22

个 PgGLPs 注释到分子功能（molecular function，

MF），有 17个注释到细胞组分（cellular component，

CC），只有 1个基因被注释到生物过程（biological 

process，BP）。与此同时，功能注释为分子功能的

15个PgGLPs也被注释到细胞组分，且有1个PgGLP

成员同时被注释到 3 种功能分类中，可以体现出

PgGLPs在人参中功能的多样性，说明同一条转录本

可能具有不同的生物学功能。接下来对 PgGLPs 在

Level 2水平上进一步分析，在Level2水平上PgGLPs

注释到了 9个不同功能（图 4-B），分别为发育过程、

生物过程调节、细胞过程、生物调节、多细胞生物过

程、定位、营养储存活性、结合、细胞解剖实体。这

些功能注释分析结果与前人在其他物种中研究 GLP

家族的功能相互吻合，可能在植物体内GLP就是通

过生物过程调节或与其他蛋白、基因结合从而影响

植物细胞的形态及营养物质，进而对植物表型及抗

逆过程做出调节，表明 PgGLPs 在人参生长发育中

发挥重要作用。 

 

A-PgGLPs的 GO功能注释的韦恩图；B-Level 2水平上 GO功能注释的气泡图。 

A-Venn plots of GO functional annotations for PgGLPs; B-bubble plots of GO functional annotations at the Level 2. 

图 4  PgGLPs 的 GO 功能注释分析 

Fig. 4  GO functional annotation analysis of PgGLPs 

3.6  PgGLP 基因家族的表达模式分析 

为了解 PgGLP 基因家族成员在人参中的表达

活动规律，对 PgGLPs在 4个不同参龄人参主根，

四年生人参 14个组织部位和 42个农家品种中分别

进行了表达模式分析，结果表明，PgGLPs 转录本

在不同组织、不同年生人参根系和不同农家品种中

的表达量差异较大。 

在人参 4个不同年生人参主根中（（5、12、18、

25年）表达可发现，4个不同年生人参主根中表达

的转录本数量分别为 18、12、12、13个。其中 7个

（（25%）PgGLPs在 4个不同年生根中均有表达，23

个（（82%）PgGLPs至少在一个参龄的根中表达，有

5个（（18%）PgGLPs在 4个不同年生人参主根中均

不表达，可能这些 PgGLPs在人参特定的组织部位

发挥生物学功能，其表达具有组织特异性，例如

PgGLP14-01、PgGLP14-02在人参主根中不表达，

而在人参种子中高表达。PgGLPs 在 5 年生人参根

中表达数量最多（（图 5-A）。在人参 14个组织部位

中，所有 28 个 PgGLPs 均有表达，而且大多数

PgGLPs基因通常在人参的 2个或多个组织中表达，

如 PgGLP14-01、PgGLP14-02、PgGLP15、PgGLP16-

01、PgGLP16-02、PgGLP17-01、PgGLP17-02只在

人参果肉和种子中高表达，显著高于其他组织部

位，这表明 PgGLP 基因家族成员在人参中的表达

具有组织特异性（（图 5-B）。如图 5-C所示，在 42

个人参品种中，PgGLPs基因有 24个至少在 1个品

种中表达，有 4条基因在所有品种中均不表达，有

6条基因在 42个农家品种中均有表达（图 5-C）。

这表明 PgGLP 基因家族成员在人参不同农家品种

中的表达存在差异，而这种选择性表达的差异，也

可能说明 GLP 基因家族成员可能在植物的不同组

织部位及不同发育时期发挥功能。部分不表达的基 
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A-PgGLPs在 4个不同年生人参主根中的表达热图；B-PgGLPs在 14个不同组织部位的表达热图；C-PgGLPs在 42个农家栽培品种的表达热图。 

A-heatmap of PgGLPs expression in four different annual ginseng primary roots; B-heatmap of PgGLPs expression in 14 different tissue sites; C-

heatmap of PgGLPs expression in 42 agricultural cultivars. 

图 5  PgGLPs 的表达模式分析 

Fig. 5  Expression pattern analysis of PgGLPs 

因可能是具有组织特异性，在该部位不表达，可能是

该基因为诱导性基因，在未接收信号分子时表达情况

维持在一个低水平，这也与前人研究的 GLP 可能响

应逆境胁迫因子表达，从而发挥抗逆功能相吻合。 

3.7  PgGLPs 的顺式作用元件分析 

为了进一步探索 PgGLPs在人参中的功能，对
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位于翻译起始位点上游 2 000 bp的顺式作用元件进

行分析（图 6）。按功能可将它们分为生长发育、

激素和应激相关的反应元件，PgGLP基因家族具有

如生长素、赤霉素、脱落酸、茉莉酸甲酯和水杨酸

等激素类响应元件；如干旱胁迫、厌氧感应、低温

响应、防御和压力反应能力和伤口响应元件等胁迫

响应元件；如细胞周期调控、分生组织表达、种子

特异性调节、类黄酮生物合成基因调控、胚乳表达

等生长发育响应元件。根据顺式作用元件分析可

知，PgGLPs 基因上广泛存在生长发育、激素以及

逆境生理的响应元件，表明 PgGLPs可能在人参生

长发育和逆境胁迫方面具有重要作用。 

 

图 6  PgGLPs 顺式作用元件分析 

Fig. 6  Analysis of cis-acting elements of PgGLPs 

3.8  PgGLP 基因家族的互作分析 

目前研究表明，基因家族成员在参与生物学过

程中不是单独发挥作用的，大多是以协同互作的方

式行使其功能。为考察 PgGLPs基因成员之间的表

达关联，根据 PgGLPs在 42个不同农家品种中的表

达情况，构建 PgGLP 基因家族成员间的共表达网

络图谱。在人参 42个农家品种中，24条 PgGLPs转

录本形成了共表达网络，该互作网络由 24 个节点

和 32条连线形成，共聚集在 2个 cluster中，每个

cluster中的基因存在互作关系（图 7）。 

3.9  PgGLP 基因在人参不同组织类型的表达分析 

基因的表达分析可以为研究其功能提供重要

参考，因此根据上述分析结果选取 4条基因研究了

PgGLP基因家族成员在人参种胚、愈伤组织、实生

苗根、叶柄、叶 5种组织类型中的表达情况（（图 8）。

4条 PgGLP基因在人参的不同组织中的表达模式 

 

图 7  PgGLPs 的互作网络分析 

Fig. 7  Interaction network analysis of PgGLPs 

不同，PgGLP14-02、PgGLP15、PgGLP16-01、

PgGLP17-01 在人参实生苗根和叶柄中表达量较

高，在种胚中的表达量最高，PgGLP16-01、

PgGLP17-01 在不同组织部位中表达量趋势一致，

且 PgGLP16-01在人参种胚中表达量高于其他几条 
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*P≤0.05  **P≤0.05  ***P≤0.001；CK-不定根；Em-胚；Ro-根；Pe-叶柄；Le-叶；Ca-愈伤组织。 

*P ≤ 0.05  **P ≤ 0.05  ***P ≤ 0.001；CK-adventitious root；Em-embryo；Ro-root;；Pe-petiole；Le-leaf；Ca-callus.  

图 8  PgGLP 家族基因的组织特异性表达分析 

Fig. 8  Tissue specific expression analysis of PgGLP family gene in P. ginseng 

基因，说明 PgGLPs基因的表达具有组织特异性。此

外，4条 PgGLPs基因普遍在人参不同组织中表达，

表明它们可能在生命活动中发挥广泛的作用。而这

种表达现象也表明，这 4 个基因家族成员均表现出

在完整植物组织中的高表达，且遵循发育全能性越

高，表达程度越高的规律。而诱导产生的愈伤组织虽

然在全能性的方面相较于根、叶柄、叶要高，但其在

发育过程中不同步，易发生遗传变异，且多为嵌合

体，遗传稳定性差，这可能是导致 GLP在这种无序

的细胞团中并没有变现出较高的表达的原因。 

4  讨论 

植物类萌发素蛋白 GLP 在植物中发挥重要的

功能，几乎所有植物中都包含此类蛋白。迄今为止，

在拟南芥Arabidopsis thaliana Heynh. [38]、水稻Oryza 

sativa L.[38]、大豆 Glycine max Merr.[41]、香蕉 Musa 

nana Lour. [42]、花生 Arachis hypogaea L.[43]、龙眼

Dimocarpus longan Lour.[44]和茶树 Camellia sinensis 

Kuntze. [23]等植物中分别鉴定出 32、43、21、44、

36、35、8个 GLP成员。本研究首次从人参中鉴定

得到 28个 PgGLP成员，人参中 PgGLPs数量和其

他物种相比居中，不同植物物种间 GLP家族基因数

量也不尽相同。此外，PgGLP家族成员不均匀地定

位在 12条染色体上，各条染色体上包含 1～4个成

员，并存在串联复制的基因具有同源进化关系，表

明 PgGLP 基因家族的扩增可能是由基因复制事件

造成的，在植物基因组中，基因复制和分化是基因

家族扩张和新功能演化的必要步骤[45]。基因结构的

改变似乎影响了不同成员的表达水平和功能[46-47]。 

植物 GLP 蛋白可以参与到植物生长发育、抗

逆生理、激素响应等过程，调节人参中 PgGLP基因

的表达能够影响人参的生长发育，在中药层面上影

响着药材的品质。基因启动子的顺式作用元件是调

控多种生物过程的重要分子开关[48-49]，通过分析

PgGLP基因启动子区域的顺式作用元件，发现人参

中该家族成员的启动子区域不仅包括干旱和低温

响应元件，还有比如生长素、赤霉素、脱落酸、茉

莉酸甲酯响应元件等激素响应元件以及分生组织

表达、种子特异性调节、胚乳表达等生长发育响应

元件等。这意味着 PgGLP 基因不仅可以参与胁迫

响应过程，而且还参与了对人参生长发育的调控。

PgGLPs在人参不同组织材料中 qRT-PCR的结果表

明 ， PgGLP14-02 、 PgGLP15 、 PgGLP16-01 、

PgGLP17-01在人参种胚、愈伤组织、实生苗根、叶

柄、叶 5种组织中均有表达，且具有组织表达特异

性，4 条基因在人参实生苗的根和叶柄中表达量较

高，且在人参种胚中的表达量显著高于其他组织，

与四年生人参 14 个不同组织部位的表达模式相吻

合，推测其可能参与人参种胚的发育，与种子萌发

等生理过程相关，并在幼苗的根和叶柄的生长发育

中发挥功能，表明 PgGLP 家族成员在人参生长发

育过程中的功能多样性。 

综上所述，本研究从人参中筛选鉴定了 18 个

PgGLP 基因下的 28 个转录本，并对其基因结构、

进化关系、表达模式和顺式作用元件进行了分析。

此外，还研究了 PgGLP基因人参种胚、愈伤组织、

实生苗根、叶柄、叶 5种组织类型中的表达情况。

研究结果表明，PgGLP基因家族的成员在功能上是

多样化的，在人参的不同组织中表现出不同的表达

模式，具有组织特异性，进一步证实了 PgGLP基因

家族在人参生长发育中的作用，为今后人参遗传育
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种提供了理论依据。PgGLP基因家族的鉴定和综合

分析，将为人参功能基因组学的深入研究提供理论

基础。 
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