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摘  要：目的  在全基因组水平，鉴定党参 Codonopsis pilosula WRKY 转录因子家族成员，分析党参 WRKY 转录因子家族

的特征，并探讨其在盐胁迫响应中的潜在作用，为研究党参 WRKY 转录因子功能奠定基础。方法  利用隐马尔可夫模型基

于蛋白质保守结构域在全基因组范围内进行筛选潜在基因家族成员。利用 MAFFT、IQ-TREE 软件、MEME 在线工具、Plant 

CARE 和 TBtools 等完成蛋白序列比对、保守结构域、进化树分析、基因共线性情况和启动子区顺式作用元件分析。基于根、

茎、叶和花不同组织的转录组数据分析 WRKY 基因的表达模式，并利用 qRT-PCR 进行 WRKY 基因相对表达量分析，另外结

合党参在 0、60、120 mmol/L NaCl 处理的转录组数据分析 WRKY 基因在盐胁迫条件下的表达变化。结果  从党参中鉴定到

50 个 WRKY 转录因子成员，蛋白基序分析显示其均有典型的 WRKY 结构域 WRKYGQK，与拟南芥和水稻的 WRKY 转录

因子构建系统进化树，将党参 50 个 WRKY 转录因子分为 3 组，其中第 2 大组可分为 5 个亚群。党参 WRKY 成员编码的氨

基酸长度在 103～986 氨基酸之间，等电点为 4.87～9.99，相对分子质量为 12 435.14～107 946.28。基因表达结果表明党参

WRKY 基因中 CpWRKY26、CpWRKY48、CpWRKY2、CpWRKY49 在党参根、茎、叶和花中的表达水平具有显著差异性。盐胁

迫处理结果表明，多数 CpWRKY 基因在不同浓度 NaCl 处理下呈现差异表达趋势，其中部分成员与已报道的抗盐 WRKY 基

因在系统发育上聚类，提示其可能参与党参盐胁迫响应调控。结论  首次从全基因组水平对党参 WRKY 基因家族进行系统

鉴定和生物信息学分析，并结合组织表达与盐胁迫响应分析揭示了党参 WRKY 基因可能参与党参生长发育、次生代谢物质

生物合成及胁迫响应等生理过程，为深入研究党参 WRKY 基因的功能及其在药用成分调控中的作用机制奠定了理论基础，

并为党参分子辅助育种提供了基因资源和科学依据。 
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Abstract: Objective  To identify members of the WRKY transcription factor family in Codonopsis pilosula at the genome-wide level 

and analyze their characteristics, and explore their potential roles in response to salt stress, thereby laying a foundation for functional 

studies of C. pilosula WRKY transcription factors. Methods  Potential gene family members were screened across the entire genome 

based on conserved protein domains using the Hidden Markov model (HMM). Protein sequence alignment, conserved domain analysis, 

phylogenetic tree construction, gene synteny analysis, and cis-acting element analysis in the promoter region were performed using 

software and online tools including MAFFT, IQ-TREE, MEME, Plant CARE and TBtools. Expression patterns of WRKY genes were 

analyzed based on transcriptome data from different tissues (roots, stems, leaves, and flowers) and qRT-PCR was used to determine 

their relative expression levels. In addition, the transcriptome data of C. pilosula treated with 0, 60, and 120 mmol/L NaCl were 

analyzed to examine the expression changes of WRKY genes under salt stress. Results  A total of 50 WRKY transcription factor 

members were identified in C. pilosula. Motif analysis showed that all members contained the typical WRKY domain with the 

conserved sequence WRKYGQK. Phylogenetic analysis with WRKY transcription factors from Arabidopsis thaliana and Oryza sativa 

classified the 50 C. pilosula WRKY transcription factors into three groups, with group II further divided into five subgroups. The amino 

acid lengths of the identified WRKY proteins ranged from 103 to 986 residues, with isoelectric points (pI) of 4.87−9.99 and molecular 

weights (MW) of 12 435.14−107 946.28. Gene expression analysis revealed significant differences in the expression levels of 

CpWRKY26, CpWRKY48, CpWRKY2, and CpWRKY49 among roots, stems, leaves, and flowers of C. pilosula. The results of salt stress 

treatment indicated that most CpWRKY genes showed differential expression trends under different concentrations of NaCl, and some 

members cluster phylogenetically with previously reported salt-tolerant WRKY genes, suggesting that they may be involved in the 

regulation of C. pilosula salt stress responses. Conclusion  This study represents the first systematic identification and bioinformatics 

analysis of the WRKY gene family in C. pilosula at the genome-wide level. By combining tissue expression and salt stress response 

analyses, the study reveales that the WRKY genes in C. pilosula may be involved in physiological processes such as growth and 

development, secondary metabolite biosynthesis, and stress responses. This lays a theoretical foundation for further research on the 

functions of WRKY genes and their roles in regulating medicinal components, and provides gene resources and scientific evidence for 

molecular-assisted breeding of C. pilosula. 

Key words: Codonopsis pilosula (Franch.) Nannf.; WRKY transcription factor; genome-wide identification; salt stress; functional analysis 

党参是我国传统大宗药材之一，为桔梗科植物

党参 Codonopsis pilosula (Franch.) Nannf.、素花党参

C. pilosula Nannf. var. modesta (Nannf.) L. T. Shen 或

川党参 C. tangshen Oliv 的干燥根，其性甘味平，归

肺、脾经，具有补中益气、生津止渴、健脾益肺的

传统功效，是《中国药典》2025 年版收载的经典补

气药[1]。同时作为药食同源中药材品种，党参在药

膳食疗领域应用广泛，常被用于熬煮药膳、冲泡饮

用，以调理气虚乏力、增强免疫力等[2]。其主要活

性成分有党参多糖、炔苷、生物碱、黄酮类化合物。

现代药理研究表明党参在降血糖、抗炎、抗衰老、

改善认知障碍、提高免疫力等方面功效显著[3-4]。凭

借明确的药效与广泛的应用场景，党参市场需求量

大，经济效益良好。党参栽培区域主要分布在山西、

陕西、甘肃、四川等地，其中甘肃陇西、渭源，山

西长治、壶关等地以党参为主栽品种[5-6]。 

WRKY 转录因子是植物中最大的转录调节因

子家族之一，因核心保守结构域中含 WRKYGQK

氨基酸序列而得名[7-8]。其分子结构包含 1～2 个

WRKY 结构域和特定类型的锌指基序（C2H2 或

C2HC 型）[9]，据此可分为 3 大类：Ⅰ类含 2 个 WRKY

结构域，Ⅱ类和Ⅲ类各含 1 个结构域，其中Ⅱ类进一步

分为 5 个亚族（Ⅱa～Ⅱe）[7, 10-11]。WRKY 家族成员数

量在植物中差异显著，如拟南芥含 72 个成员[12]，水

稻中有 102 个成员[13]，大豆中有 185 个成员[14]，番

茄中有 81 个成员[15]，这种变化可能与植物适应环

境胁迫的进化需求密切相关。WRKY 转录因子通过

识别靶基因启动子中的 W-box（TTGAC [C/T]）顺

式作用元件[16-17]，激活或抑制下游基因表达，形成

复杂的调控网络，其功能具有多样性。例如，在青

蒿中 AaWRKY17 通过与青蒿素生物合成途径基因

amorpha-4,11-diene synthase “（ADS）启动子区的 W-

box 基序结合，促进其表达，可显著提高青蒿素含

量[18]；拟南芥中水杨酸的合成是通过AtWRKY28与

ICS1 基因启动子的结合来激活 ICS1 的表达[19]；

AtWRKY53 可以负向调节拟南芥的耐旱性 [20]；

SbWRKY55 可以负向调节高粱的耐盐性[21]。 

近年来，土壤盐渍化已成为制约植物产量与品

质的重要非生物胁迫因素之一[22]。盐胁迫可引起植

物体内离子毒害、渗透失衡及氧化损伤，从而影响

生长发育及次生代谢物质积累[23-24]。值得注意的是

拟南芥中 AtWRKY46、AtWRKY66 可以正向调节耐
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盐性[25-26]，水稻中的 OsWRKY45-2 对盐胁迫呈负向调

控作用[27]，OsWRKY50、OsWRKY54 对盐胁迫呈正向

调控作用[28-29]，上述拟南芥和水稻中的 WRKY 成员

均隶属于 WRKY 转录因子第 3 组，表明该亚家族在

植物干旱及盐胁迫耐受性调控中扮演关键角色[30]，尽

管 WRKY 基因家族在多种模式植物和经济作物中已

有报道，但其在药用植物党参中的盐胁迫响应机制尚

未见系统研究，本实验通过对党参盐胁迫处理条件下

的表达数据，对党参 WRKY 家族成员在逆境响应中

的潜在功能进行分析，为后续深入探究药用植物中

WRKY Ⅲ类成员的抗逆调控机制提供了重要参考。 

本研究首次在全基因组水平对党参 WRKY 基

因家族进行了系统鉴定和分析，完成了蛋白序列比

对、保守结构域、进化树分析、基因共线性情况和

启动子区顺式作用元件分析，并基于根、茎、叶和

花不同组织的转录组数据分析了WRKY基因的表达

模式，利用 qRT-PCR 进行了 WRKY 基因相对表达

量分析，并结合盐胁迫转录组数据分析了 CpWRKY

基因在逆境条件下的表达响应特征，为深入研究党

参WRKY基因家族的功能及其在药用成分生物合成

中的调控作用奠定了基础。 

1  材料 

    本实验药材经青岛农业大学马静副教授鉴定

为桔梗科植物党参 C. pilosula (Franch.) Nannf. 

2  方法 

2.1  党参 WRKY 基因家族成员及理化性质鉴定 

党参的全基因组数据[31]从国家生物信息中心

下 载 （ https://ngdc.cncb.ac.cn/ ） 项 目 编 号 为

PRJCA029124，登录号为 GWHFAJJ00000000.1。拟

南芥 WRKY 蛋白序列数据集来自 TAIR 数据库

“（https://www.arabidopsis.org/）。利用 TBtools [32]进行

党参和拟南芥的双向 blast 筛选党参中的 WRKY 蛋

白序列，然后通过 Pfam 数据库（ http://pfam. 

xfam.org/）利用隐马尔可夫模型（hidden markov 

model，HMM）对党参基因组中的 WRKY 蛋白序列

进一步筛选。在 HMM 配置文件中，参数为默认值，

截止值为 0.01，最后合并 blast 与 HMM 的结果，去

除其中重复的蛋白序列，以获得党参 WRKY 转录

因子家族的候选蛋白序列。使用 TBtools 软件的

Protein Paramter Calc 工具“（基于 ExPASy ProtParam

算法）对党参 WRKY 蛋白理化性质进行预测，运用

WoLF PSORT（ https://wolfpsort.hgc.jp/ ）网站对

WRKY 基因进行亚细胞定位。 

2.2  党参 WRKY 基因家族系统进化分析 

以拟南芥、水稻和党参中的WRKY 家族成员为研

究对象，基于MAFFT v7.450 对氨基酸序列进行比对、

使用序列修剪软件 trimAl v1.5.rev0 对上述比对结果进

行质量过滤，使用最大似然法（maximum Likelihood，

ML）建树软件 IQ-TREE v2.4.0，基于修剪后的序列构

建 WRKY 基因家族系统发育树，并利用 iTOL 在线工

具进一步对系统发育树进行美化。 

2.3  党参 WRKY 基因家族保守基序和基因结构分

析及顺式作用元件预测 

通 过 MEME 数 据 库 （ https://web.mit.edu/ 

meme/current/share/doc/meme.html）对 CpWRKY 的蛋

白保守基序进行预测，数量设置为 10 个，其他参数

设置为默认值。使用 NCBI 中 CDD 在线网站

（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd）对 CpWRKY 的蛋

白结构域进行预测。使用 TBtools 软件将蛋白保守基

序、保守结构域可视化作图。从党参基因组序列和基

因组结构注释文件中提取 50 个 CpWRKY 基因上游 2 

000 bp 序列作为启动子区域。然后通过 PlantCare

（https://bioinformatics.psb.ugent.be/ webtools/plantcare/ 

html/）对启动子区的顺式作用元件进行预测，使用

TBtools 将预测结果进行可视化作图。 

2.4  党参 WRKY 基因染色体定位和种内及种间共

线性分析 

使用 TBtools 软件分析党参的基因组注释文

件，提取每个 CpWRKY 基因在染色体上的位置信息

并进行可视化绘制。利用 TBtools 软件获得党参染

色体 ID 及长度信息，使用 TBtools 插件 One Step 

MCScanX-Super Fast 得到 CpWRKY 基因之间的共

线性文件，并在 Advanced Circos 工具中将 CpWRKY

基因的种内共线性关系可视化。从 NCBI 网站下载

拟南芥、水稻、桔梗的全基因组数据，使用 TBtools

分别将拟南芥、水稻、桔梗和党参的全基因组进行

比对获得种间共线性关系，并进行可视化处理。 

2.5  党参 WRKY 基因在根、茎、叶和花中的差异

表达分析 

基于前期本课题组于公司测序获得的党参根、

茎、叶、花的转录组数据，利用 FeatureCounts 计算

CpWRKY 基因的表达量（FPKM），并运用 TBtools

软件绘制热图，进行基因聚类和差异表达模式分

析。根据 RNAseq 数据，选取 CpWRKY26 、

CpWRKY48、CpWRKY2、CpWRKY49 进行 qRT-PCR

验证分析，内参基因为Cp05G000462.t1。使用FastPure 
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Cell/Tissue Total RNA Isolation Kit V2（RC112-01，

Vazyme）试剂盒对党参的根、茎、叶、花进行 RNA

提取；用 TransScript® One-Step gDNA Removal and 

cDNA Synthesis SuperMix（AT311，TransGen）试剂盒

反转录得到对应组织的 cDNA，所有操作同试剂盒说

明书。利用 Primer Select 软件设计引物（表 1），用赛

默飞 QX200PCR 仪，2×ChamQ SYBR qPCR Master 

mix（Q321-02-A, Vazyme）试剂盒，15 μL 的反应体

系：7.5 μL 酶，引物各 0.4 μL，cDNA 1 μL，水 5.7 μL。

进行 qRT-PCR 分析，反应程序为 95 ℃预变性 3 min，

95 ℃变性 10 s，60 ℃ 退火 15 s，72 ℃延伸 15 s，

循环 40 次。 

表 1  qRT-PCR 引物 

Table 1  Primers for qRT-PCR 

引物 正向 (5’-3’) 反向 (3’-5’) 长度/bp 

CpWRKY26 CGCTCTTCACGAGCCAGACG GCATCGTGGAACATGTGGACTC 129 

CpWRKY48 TAAGGACTTGGGCACTTGTGAGG AGGTGGTGAATAACTCCCAATGAA 157 

CpWRKY2 TATATGAAGGAAAGCACAATCACAAA GTGGATTCCATCGTCATATCTGAAC 127 

CpWRKY49 TGAGCTCAGTATCTCCAGTCCTGC CTCTGAACTGCTGCCCTCCAG 150 

Cp05G000462.t1 GGGGATGAGGCTCAGTCTAAGC TCTGGAGCCACACGGAGTTCAT 135 

2.6  党参 WRKY 基因在盐胁迫处理下的差异表达

分析 

所用盐胁迫转录组数据来源于本课题组前期

研究成果。试验材料为一年生党参植株。将种子播

种后，于发芽阶段移栽至育苗盆中培养，当幼苗生

长至 3 片真叶期时，选取生长一致、健壮无病害的

植株进行盐胁迫处理。试验前对所有植株给予充足

水分以保证其正常生长状态。将植株随机分为 3 

组：对照组（CK，0 mmol/L NaCl）及 2 个盐胁迫

处理组（S1，60 mmol/L NaCl；S2，120 mmol/L 

NaCl）。处理 18 d 后分别采集各组党参根部组织，

每个处理设置 3 个生物学重复。采样后用去离子水

快速洗净表面附着物，吸干水分后立即用液氮速

冻，并置于−80 ℃保存备用。 

样品由测序公司完成 RNA 提取、文库构建及

Illumina 高通量测序。获得的原始测序数据经质量

控制后，进行基因表达量定量分析。利用

FeatureCounts 计 算 CpWRKY 基 因 的 表 达 量

“（FPKM）。基于 CK 与 S1、CK 与 S2 之间的表达数

据进行差异表达分析，筛选差异表达 WRKY 基因。

随后选取在 2 种盐处理条件下均表现为差异表达的

8 个 WRKY 基因用于后续分析。利用 TBtools 软件

对 CpWRKY 基因在不同处理条件下的表达模式进

行可视化展示，并绘制热图进行聚类分析。同时，

将筛选获得的差异表达WRKY基因与已报道的参与

植物非生物胁迫相关WRKY蛋白序列构建系统发育

树，以推测其潜在功能。系统发育树构建方法同

““2.2”项所述，系统发育树美化采用在线网站

“（https://www.chiplot.online/）[33]，韦恩图构建方法采

用在线网站“（https://www.omicshare.com/tools/Home/ 

Index/index）。 

3  结果与分析 

3.1  党参 WRKY 基因家族成员鉴定和蛋白理化性

质分析 

通过与拟南芥 WRKY 基因家族双向比对以及

Pfma 网站结构域筛选，去除重复及冗余后共鉴定到

50 个党参 CpWRKY 基因，按照染色体位置将其命

名为 CpWRKY1～CpWRKY50。使用 TBtools（基

于 ExPASy ProtParam 算法）对鉴定到的 CpWRKY

蛋白的基本理化性质进行分析（表 2）。发现

CpWRKY 蛋白质氨基酸大小为 103～986，蛋白质

相对分子质量为 12 435.14～107 946.28，等电点介

于 4.87～9.99。亚细胞定位预测显示，有 48 个

CpWRKY 基因家族成员位于细胞核中，1 个位于叶

绿体中，1 个位于细胞质中。 

3.2  党参 WRKY 基因的染色体定位 

根据党参的基因组数据和基因组注释文件获

得 50 个基因序列在染色体上的位置，使用 TBtools 

进行染色体定位分析。结果显示“（图 1），49 个基因

分布在 8 条染色体，CpWRKY50 是唯一未组装在染

色体上的基因。其中 3 号染色体上分布的基因最多，

有 15 个，7 号染色体上基因最少只有 3 个，其余染

色体多分布为 4～7 个，多数 CpWRKY 基因分布在

染色体的两端，且距离较近。 
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表 2  CpWRKY 基因家族成员基本信息 

Table 2  Basic information of CpWRKY gene family members 

基因号 转录本登录号 重命名 氨基酸数目 相对分子质量 等电点 亚细胞预测定位 

Cp01G000603 Cp01G000603.t1 CpWRKY1 200 22 678.83 9.01 叶绿体 

Cp01G001360 Cp01G001360.t1 CpWRKY2 269 30 877.22 8.96 细胞核 

Cp01G002412 Cp01G002412.t1 CpWRKY3 338 37 275.23 6.46 细胞核 

Cp01G003461 Cp01G003461.t1 CpWRKY4 185 21 391.08 9.38 细胞核 

Cp01G003605 Cp01G003605.t1 CpWRKY5 294 32 284.68 6.40 细胞核 

Cp01G003648 Cp01G003648.t1 CpWRKY6 550 60 117.42 7.72 细胞核 

Cp01G003768 Cp01G003768.t1 CpWRKY7 557 61 175.93 8.63 细胞核 

Cp02G000652 Cp02G000652.t1 CpWRKY8 346 38 086.26 8.47 细胞核 

Cp02G001410 Cp02G001410.t1 CpWRKY9 363 40 044.05 9.70 细胞核 

Cp02G002025 Cp02G002025.t1 CpWRKY10 577 62 433.04 8.42 细胞核 

Cp02G002360 Cp02G002360.t1 CpWRKY11 165 18 887.15 8.46 细胞核 

Cp02G003396 Cp02G003396.t1 CpWRKY12 194 22 158.43 6.23 细胞核 

Cp02G003416 Cp02G003416.t1 CpWRKY13 103 12 435.14 9.62 细胞核 

Cp03G000183 Cp03G000183.t1 CpWRKY14 361 40 950.25 5.40 细胞核 

Cp03G000255 Cp03G000255.t1 CpWRKY15 208 23 328.34 9.21 过氧化物酶体 

Cp03G000257 Cp03G000257.t1 CpWRKY16 334 37 305.55 5.11 细胞核 

Cp03G000462 Cp03G000462.t1 CpWRKY17 318 34 608.70 6.99 细胞核 

Cp03G000909 Cp03G000909.t1 CpWRKY18 322 34 773.64 5.45 细胞核 

Cp03G000910 Cp03G000910.t1 CpWRKY19 326 36 938.27 5.38 细胞核 

Cp03G001396 Cp03G001396.t1 CpWRKY20 528 57 836.96 7.22 细胞核 

Cp03G001498 Cp03G001498.t1 CpWRKY21 518 56 817.24 8.57 细胞核 

Cp03G001920 Cp03G001920.t1 CpWRKY22 322 35 216.01 9.59 细胞核 

Cp03G002601 Cp03G002601.t1 CpWRKY23 580 62 798.68 7.79 细胞核 

Cp03G003388 Cp03G003388.t1 CpWRKY24 510 55 757.61 5.56 细胞核 

Cp03G003524 Cp03G003524.t1 CpWRKY25 316 35 369.33 7.31 细胞核 

Cp03G003696 Cp03G003696.t1 CpWRKY26 293 32 491.62 5.51 细胞核 

Cp03G004033 Cp03G004033.t1 CpWRKY27 346 38 326.33 6.06 细胞核 

Cp03G004127 Cp03G004127.t1 CpWRKY28 405 45 900.87 6.14 细胞核 

Cp04G000115 Cp04G000115.t1 CpWRKY29 728 79 133.40 6.23 细胞核 

Cp04G000306 Cp04G000306.t1 CpWRKY30 604 65 742.72 6.62 细胞核 

Cp04G000384 Cp04G000384.t1 CpWRKY31 986 107 946.28 6.25 细胞核 

Cp04G001015 Cp04G001015.t1 CpWRKY32 516 56 995.01 6.61 细胞核 

Cp04G001131 Cp04G001131.t1 CpWRKY33 615 66 652.31 6.24 细胞核 

Cp05G000065 Cp05G000065.t1 CpWRKY34 313 35 389.43 5.90 细胞核 

Cp05G000134 Cp05G000134.t1 CpWRKY35 514 57 242.43 6.88 细胞核 

Cp05G000428 Cp05G000428.t1 CpWRKY36 288 32 444.18 4.91 细胞核 

Cp05G000600 Cp05G000600.t1 CpWRKY37 439 48 893.61 8.87 细胞核 

Cp05G000892 Cp05G000892.t1 CpWRKY38 511 56 321.18 5.77 细胞核 

Cp06G000093 Cp06G000093.t1 CpWRKY39 346 38 127.59 5.99 细胞核 

Cp06G000118 Cp06G000118.t1 CpWRKY40 267 30 436.55 4.87 细胞核 

Cp06G000545 Cp06G000545.t1 CpWRKY41 345 38 614.66 9.55 细胞核 

Cp06G001050 Cp06G001050.t1 CpWRKY42 590 64 912.28 8.34 细胞核 

Cp07G001691 Cp07G001691.t1 CpWRKY43 168 19 058.87 5.45 细胞质 

Cp07G001894 Cp07G001894.t1 CpWRKY44 269 29 380.12 9.99 细胞核 

Cp07G002138 Cp07G002138.t1 CpWRKY45 512 55 665.91 5.84 细胞核 

Cp08G000841 Cp08G000841.t1 CpWRKY46 290 34 046.17 9.67 细胞核 

Cp08G001298 Cp08G001298.t1 CpWRKY47 342 37 191.98 6.00 细胞核 

Cp08G001345 Cp08G001345.t1 CpWRKY48 336 37 972.54 5.38 细胞核 

Cp08G002579 Cp08G002579.t1 CpWRKY49 734 79 569.73 5.58 细胞核 

Cp260G000001 Cp260G000001.t1 CpWRKY50 200 22 797.92 8.88 细胞核 
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图 1  CpWRKY 基因染色体分布情况 

Fig. 1  Chromosomal distribution of CpWRKY 

3.3  党参 WRKY 基因家族成员系统进化分析 

将鉴定得到的 50 个党参 WRKY 基因与拟南芥和

水稻的 WRKY 蛋白序列共同构建系统发育树，以拟

南芥WRKY基因家族的分类方法为参考将党参WRKY

基因家族可分为 3 个组，其中 group Ⅱ又分为 5 个亚

组，共 7 个组。其中 group Ⅰ中有 10 个成员，包含

CpWRKY32 、 CpWRKY45 、 CpWRKY37 、

CpWRKY21、CpWRKY6、CpWRKY49、CpWRKY29、

CpWRKY30、CpWRKY42、CpWRKY35；group Ⅱ中

有 34 个成员。group Ⅱ又分为 group Ⅱ-a 包含

CpWRKY2 和 CpWRKY8，group Ⅱ-b 有 7 个成员，为

CpWRKY31 、 CpWRKY23 、 CpWRKY33 、

CpWRKY38、CpWRKY7、CpWRKY20、CpWRKY10；

group Ⅱ-c 有 13 个成员是最大的亚组，为 CpWRKY1、

CpWRKY50、CpWRKY4、CpWRKY15、CpWRKY3、

CpWRKY39、CpWRKY5、CpWRKY25、CpWRKY13、

CpWRKY46 、 CpWRKY11 、 CpWRKY43 、

CpWRKY12；group Ⅱ-d 有 7 个成员，为 CpWRKY28、

CpWRKY36、CpWRKY41、CpWRKY9、CpWRKY22、

CpWRKY44、CpWRKY40；group Ⅱ-e 有 5 个成员，

为 CpWRKY26 、 CpWRKY24 、 CpWRKY16 、

CpWRKY17、CpWRKY47；group Ⅲ中有 6 个成员，

为 CpWRKY34 、 CpWRKY19 、 CpWRKY18 、

CpWRKY27、CpWRKY48、CpWRKY14（图 2）。 

 

Cp-党参；At-拟南芥；Os-水稻。 

Cp-C. pilosula; At-Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.; Os-Oryza sativa L.. 

图 2  党参 WRKY 基因的系统发育分析 

Fig. 2  Phylogenetic analysis of WRKY genes in C. pilosula 
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3.4  党参 WRKY 基因家族成员的结构域、Motif 的

分布模式和基因结构分析 

蛋白保守结构域通常与特定功能相关，本研究

使用 MEME 网站对党参 WRKY 蛋白进行保守基序

鉴定（图 3），除了 CpWRKY28 外，其余均含有

Motif1，为最保守的 Motif。其次是 Motif2，在

CpWRKY11、CpWRKY28、CpWRKY43 以外的成

员中都有存在。部分 Motif 特殊存在于一些亚家族

中，如 group Ⅰ亚家族中都存在 Motif3、Motif5，而

其他亚家族中并不是都存在。Motif7只存在于 group 

II-a 和 group II-b 亚家族中（图 3-A）。10 个 Motif

的基序序列如图 3-D 所示。对 CpWRKY 的蛋白

保守结构域及基因结构进行分析，结果显示，所

有的 CpWRKY 蛋白均包含 WRKY 保守结构域

（图 3-B）。 

为了进一步研究 50 条转录因子的特性，本研

究对 50 条CpWRKY 基因的外显子-内含子进行了分

析。结果发现，在这 50 个基因中，内含子数目为

1～19，外显子数量为 2～20，其中，group Ⅱ-b 亚家

族转录因子的外显子数量相差较大，范围集中在

4～20，表明该亚家族在长期进化过程中可能发生

了剧烈的基因结构重排，推测其可能为党参应对复

杂生物与非生物胁迫、调控特殊生长发育进程及次

生代谢途径提供了多样化的功能基础；其他亚家族

转录因子的外显子数量主要集中在 1～5“（图 3-C），

基因结构相对保守，反映出这类成员在进化中保留

了稳定的核心编码区域，其功能大概率偏向于维持

基础的转录调控通路。整体而言，CpWRKY 基因家

族的外显子-内含子结构分化，既为基因功能的创新

提供了突变素材，又通过保守结构保留了家族核心

功能，是该家族适应党参独特生存与代谢需求的重

要进化策略。 

 

A-保守基序；B-保守结构域；C-基因结构；D-保守基序序列。 

A-conserved Motif; B-conserved domain; C-gene structure; D-conserved Motif sequence. 

图 3  党参 WRKY 基因家族功能结构域 

Fig. 3  Functional domain of C. pilosula WRKY gene family 
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3.5  党参 WRKY 基因共线性分析 

为了鉴定党参 WRKY 中基因复制事件，使用

TBtools 软件进行 CpWRKY 共线性分析（图 4），在

CpWRKY 中共鉴定到 16 对共线性基因，共 23 个基

因 ， 分 别 为 CpWRKY7/CpWRKY10 、

CpWRKY6/CpWRKY21 、 CpWRKY7/CpWRKY20 、

CpWRKY3/CpWRKY39 、 CpWRKY9/CpWRKY22 、

CpWRKY10/CpWRKY20 、 CpWRKY16/CpWRKY17 、

CpWRKY23/CpWRKY31 、 CpWRKY23/CpWRKY33 、

CpWRKY19/CpWRKY34 、 CpWRKY14/CpWRKY48 、

CpWRKY16/CpWRKY47 、 CpWRKY17/CpWRKY47 、

CpWRKY30/CpWRKY32 、 CpWRKY31/CpWRKY33 、

CpWRKY35/CpWRKY42。其中，有 3 对共线性基因位

于 group Ⅰ亚家族中，11 对共线性基因位于 group Ⅲ亚

家族，2 对共线性基因位于 group Ⅲ亚家族。这 23 个

基因间存在共线性关系，并且全部都检测到了全基因

组复制和片段性复制事件。为了深入探究CpWRKY 基

因的结构和功能之间的关系，并阐明不同物种之间的

进化，本研究对水稻、拟南芥、党参和桔梗进行共线

性分析（图 5），蓝色线代表 CpWRKY 与其他物种中

基因的共线性。其中，党参 CpWRKY 与拟南芥的共

线基因对有 51 对，33 个基因；与水稻的共线基因对

有 23 对，15 个基因；与桔梗的共线基因对有 61 对，

43 个基因。以上结果说明党参中有 48 个基因是被子

植物共有的，有 33 个基因是双子叶植物共有的；有

43 个基因是桔梗科植物共有的。 

 

红色线表示 CpWRKY 中的共线性基因对，灰色线表示其他同源基因对。 

The red lines indicate collinear gene pairs in CpWRKY, and the gray lines indicate other homologous gene pairs. 

图 4  CpWRKY 基因家族的种内共线性分析 

Fig. 4  Intraspecific collinearity analysis of CpWRKY gene family 

 

蓝色线表示 CpWRKY 同源基因对，灰色线表示其他同源基因对。 

The blue line indicates the CpWRKY homologous gene pair, and the gray line indicates other homologous gene pairs. 

图 5  拟南芥、水稻、桔梗和党参的种间共线性分析 

Fig. 5  Intergenic synteny analysis of A. thaliana, O. sativa, Platycodon grandifloras and C. pilosula 

水稻 

拟南芥 

桔梗 

党参 



·3948· 中草药 2026 年 5 月 第 57 卷 第 10 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2026 May Vol. 57 No. 10 

   

3.6  党参 WRKY 基因启动子顺式作用元件预测 

为了进一步探究转录因子响应生物和非生物

胁迫的机制，本研究使用 PlantCARE 对 50 个

CpWRKY 基因的起始密码子前 2 000 bp 序列进行了

顺式作用元件预测。50 个 CpWRKY 中共有 56 种

顺势元件，将这些顺式元件按照功能分为 4 类：生

长发育相关、环境胁迫相关、激素响应相关、光响

应相关“（图 6）。生长发育相关的包括：AACA_Motif、

AT-rich element、CAT-box、GCN4_Motif、HD-Zip 1

等，环境胁迫相关的有：ARE、AT-rich sequence、

CCAAT-box、circadian、GC-Motif 等，激素响应相

关的有 ABRE、AuxRR-core、CGTCA-Motif、GARE-

Motif、P-box 等，光响应相关的有：3-AF1 binding 

site、AAAC-Motif、ACA-Motif、ACE、AE-box 等。

其中数量最多的是与光响应相关的元件，其次是激

素响应和环境响应相关的，推测这些基因可能在响

应这些胁迫方面发挥重要作用，本结果可以为未来

预测基因功能奠定理论基础。 

 

图 6  CpWRKY 基因家族启动子区域顺式作用元件数量统计分析 

Fig. 6  Statistical analysis of number of cis-acting elements in promoter region of CpWRKY gene family 

3.7  党参 WRKY 基因在根、茎、叶和花中的表达

模式分析 

为了探究 CpWRKY 基因在党参不同组织部位

的表达模式，利用党参根、茎、叶、花 4 个部位的

转录组数据进行分析（图 7-A），结果表明， 

CpWRKY 基因在 4 个组织中的表达模式不同，大部

分基因在茎中表达量较高，其次是根和叶，但在花

中表达量最低。其中 CpWRKY34、CpWRKY19、

CpWRKY41 在 4 个组织中均有较高的表达，而

CpWRKY31、CpWRKY46 在 4 个组织中都不表达。

选取在 4 个组织中特异高表达的基因，根中高表达

的 CpWRKY26，茎中高表达的 CpWRKY48，叶中高

表达的 CpWRKY2 和花中高表达的CpWRKY49基因

进行 qRT-PCR 验证，结果显示（图 7-B），这 4 个

基因在不同组织间的表达趋势和转录组结果一致。 

3.8  党参 WRKY 基因在盐胁迫处理下的表达模式

分析 

为探讨 CpWRKY 基因在盐胁迫条件下的响应

特征，对本课题组前期获得的党参盐胁迫转录组数

据进行了分析（图 8）。转录组共筛选获得 7 699 个

差异表达基因（图 8-A），其中 CK 与 S2 组之间差

异表达基因数量最多，共 4 850 个；CK 与 S2 组之

间差异表达基因有 2 849 个；2 组比较中共有 1 798

个共同差异表达基因，表明在不同浓度盐处理下，

党参存在部分稳定响应的核心调控基因。在所有差

异表达基因中，共鉴定到 31 个 CpWRKY 成员发生 
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A-CpWRKY 基因在根、茎、叶、花中的表达量（数字表示实际表达量，离散色阶表示行内标准化）；B-4 个 CpWRKY 基因在党参根、茎、叶、

花的相对表达量分析。 

A-Analysis of CpWRKY gene expression levels in Roots, Stems, Leaves, and Flowers(The numbers in the figure A indicate the actual expression levels, 

and the discrete color scale represents row-wise normalization); B-Analysis of the relative expression levels of 4 CpWRKY genes in the roots, stems, leaves, 

and flowers of Codonopsis Pilosula.  

图 7  CpWRKY 基因表达模式分析 

Fig. 7  Gene expression pattern analysis of CpWRKY 

显著表达变化“（图 8-B）。其中，CK 与 S1 组中共有

14 个差异表达 CpWRKY 基因，CK 与 S2 组中共有

17 个差异表达 CpWRKY 基因，两组比较中共有 8

个 CpWRKY 基因表现为共同差异表达，提示其可能

在不同盐浓度条件下均参与调控响应过程。 

对全部 50 个 CpWRKY 基因在 CK、S1 和 S2 3

个处理组中的表达量进行聚类分析“（图 8-C），结果

显示部分成员在盐胁迫处理后表达明显上调或下

调，呈现出不同的表达模式。整体来看，高盐处理

“（S2）条件下 CpWRKY 基因的表达变化幅度更为显

著，说明较高浓度 NaCl 处理对 WRKY 家族基因的

诱导或抑制作用更为明显。上述 8 个共同差异表达

的 CpWRKY 基因在不同盐浓度处理下均表现出表

达变化趋势，提示其可能在党参盐胁迫响应过程中

发挥稳定调控作用（图 8-D）。进一步选取这 8 个

CpWRKY 基因，与其他植物中已报道参与非生物胁

迫“（盐、干旱、高温等）响应的 WRKY 蛋白序列构

建系统发育树“（图 8-E）。结果表明，这 8 个CpWRKY

蛋白分别与已知的抗盐相关 WRKY 成员聚类在同

一或相邻分支，系统发育关系较近，提示其可能在

党参盐胁迫响应调控中发挥重要作用。 

4  讨论 

党参长期以来被用作入药和食用的原料，因其

丰富的药理活性且几乎无毒副作用导致其需求量

日益增大[34]，通过研究提高党参药效成分的转录因

子是增加其产量的有效手段之一。而 WRKY 转录

因子是植物中最重要的转录因子家族之一，在植物

生长发育、次生代谢调控及胁迫响应中发挥着核心

作用[35-36]。随着高通量测序技术的快速发展，WRKY

基因家族已在多种植物中被鉴定，但在药用植物党

参中的研究尚属空白。 

本研究从党参基因组中共鉴定出 50 个 WRKY 基

因，其数量与拟南芥（72 个）[12]、番茄（81 个）[15]、

高粱“（94 个）[37]等模式植物相比略少，但与多种药 

CpWRKY29 
CpWRKY37 
CpWRKY32 
CpWRKY28 
CpWRKY49 
CpWRKY7 
CpWRKY20 
CpWRKY38 
CpWRKY17 
CpWRKY26 
CpWRKY39 
CpWRKY47 
CpWRKY3 
CpWRKY15 
CpWRKY30 
CpWRKY45 
CpWRKY41 
CpWRKY9 
CpWRKY24 
CpWRKY5 
CpWRKY13 
CpWRKY36 
CpWRKY10 
CpWRKY23 
CpWRKY33 
CpWRKY14 
CpWRKY44 
CpWRKY35 
CpWRKY8 
CpWRKY48 
CpWRKY19 
CpWRKY34 
CpWRKY16 
CpWRKY25 
CpWRKY4 
CpWRKY11 
CpWRKY2 
CpWRKY46 
CpWRKY12 
CpWRKY43 
CpWRKY21 
CpWRKY1 
CpWRKY31 
CpWRKY42 
CpWRKY50 
CpWRKY18 
CpWRKY22 
CpWRKY40 
CpWRKY6 
CpWRKY27 
 

A B 
CpWRKY26 

CpWRKY48 

CpWRKY2 

根   茎  叶   花 

根   茎  叶   花 

根   茎  叶   花 
CpWRKY49 

根   茎  叶   花 
*P＜0.05  **P＜0.01  ***P＜0.001  根     茎      叶    花 

1.0 

0.8 

0.6 

0.4 

0.2 

0 

0.5 

0.4 

0.3 

0.2 

0.1 

0 

2.5 

2.0 

1.5 

1.0 

0.5 

0 

0.4 

0.3 

0.2 

0.1 

0 

4 

3 

2 

1 

0 

相
对
表
达
量
 

相
对
表
达
量
 

相
对
表
达
量
 

相
对
表
达
量
 

** ** ** 

** ** 
** 

* 
* 

* 
** ** 



·3950· 中草药 2026 年 5 月 第 57 卷 第 10 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2026 May Vol. 57 No. 10 

   

 

A-党参在盐胁迫处理后的差异表达基因数量分析；B-党参盐胁迫处理后差异表达基因中 CpWRKY 基因的数量分析；C-党参盐胁迫处理后

CpWRKY 基因的表达量分析；D-党参盐胁迫处理后 8 个 CpWRKY 基因的表达量分析；E-8 个 CpWRKY 基因与已知参与非生物胁迫基因的系统

发育分析。 

A-Analysis of the number of differentially expressed genes in Codonopsis pilosula under salt stress treatment; B-Analysis of the number of CpWRKY 

genes in differentially expressed genes after salt stress treatment in Codonopsis pilosula; C-Analysis of CpWRKY gene expression in Codonopsis pilosula 

under salt stress; D-Expression analysis of 8 CpWRKY genes in Codonopsis pilosula under salt stress; E-Phylogenetic analysis of eight CpWRKY genes 

with known genes. 

图 8  响应盐胁迫的 CpWRKY 基因分析 

Fig. 8  Analysis of CpWRKY Genes in response to salt stress 

用植物的数量级相当，如丹参“（61 个）[38]、鼠尾草

“（46 个）[39]、三七“（30 个）[40]等，表明党参 WRKY

基因家族在数量上维持了中等规模、适应型的扩增

策略。不同物种中 WRKY 基因数量的差异可能与基

因组大小、倍性水平及进化过程中的基因复制事件

有关。此外，系统发育分析结果将 CpWRKY 分为

3 大类，其中Ⅱ类进一步细分为 5 个亚群（Ⅱ-a～Ⅱ-

e），这与拟南芥 WRKY 基因的分类模式一致[12]。

CpWRKY 中Ⅱ类基因数量最多，占总数的 68%，在

每条染色体上都有分布，其中在 1、2、3 号染色体

上分布的最多，表明该类 WRKY 在党参中发生了

显著的家族扩增。类似的扩增现象也在人参[41]、菊

花[42]及鼠尾草[39]中观察到，推测这种现象可能与基

因复制相关，特别是全基因组复制或者片段复制。

在 50 个 CpWRKY 基因中，有 23 个存在共线性关系

的基因，全部都检测到了全基因组复制和片段性复

制事件。本研究中还构建了党参中 CpWRKY 和拟

南芥、水稻、桔梗的共线性图。党参 WRKY 与拟南

芥的共线基因对有 33 对，与水稻的共线基因对 15

对，与桔梗的共线基因对有 43 对。党参与单子叶植

物的共线基因对少于党参与双子叶植物的共线基

因对，这可能意味着这些基因对是随着双子叶植物
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和单子叶植物的分化而形成的。 

通过对不同组织中基因表达模式的探索可以

为基因功能的挖掘提供线索。本研究分析了 50 个

CpWRKY 基因在党参根、茎、叶和花中的表达模式。

研究发现，CpWRKY 基因与党参生长发育密切相

关。大部分 CpWRKY 在茎中有较高的表达，其次是

根和叶中。据报道，拟南芥中 AtWRKY71 是控制枝

条分支的关键因子[43]，水稻中 OsWRKY11 起到了

株高抑制因子的作用[44]，而这 2 个因子聚在同一个

分支中，推测与其共同聚类的 CpWRKY25 可能在

WRKY调节植物株高和分支中有影响。许多WRKY

基因在一种或多种组织中表达，在植物的生长发育

中起着重要的作用。同时 WRKY 基因也广泛参与到

了植物对逆境的耐受性方面，通过启动子顺势作用

元件分析发现，几乎所有的 CpWRKY 基因都含有与

非生物胁迫相关的顺式元件“（如光、热、盐、干旱

和激素），这表明这些 CpWRKY 基因参与多种应激

反应。在 50 个 CpWRKY 基因中，有 41 个成员含

有 ABRE 脱落酸响应元件，37 个含有 CGTCA 茉

莉酸甲酯响应元件，23 个含有 TCA 水杨酸响应

元件，表明 CpWRKY 基因也参与了多种植物激素

调控途径。 

盐胁迫是限制植物生长和产量的重要非生物胁

迫因素之一[45]，高浓度盐离子不仅会导致细胞内 Na+

过量积累和 K+流失，破坏离子稳态，还会诱导活性氧

（reactive oxygen species，ROS）大量产生，造成膜脂

过氧化和蛋白质氧化损伤，从而影响植物正常的生理

代谢过程[46-47]。植物为维持生存需通过调控离子转

运、渗透调节及抗氧化系统等多层级机制来缓解盐

毒害[48]。近年来研究表明，WRKY 转录因子在盐

胁迫信号网络中发挥关键调控作用，既可响应

ABA 依赖型信号通路，也可参与 ROS 稳态维持，

从而调控下游抗逆基因表达[49]。结合本研究党参

盐胁迫分析结果，CpWRKY27 和 CpWRKY48 同属于

Group Ⅲ 亚 家 族 ， 且 在 进 化 树 中 与 拟 南 芥

AtWRKY53 聚类于同一分支“（图 8-E），提示其在结

构与功能上可能具有一定保守性。已有研究表明，

AtWRKY53 在盐胁迫条件下通过调控 AtABI3 的转

录表达参与盐响应调控，其表达上调会增强 AtABI3

表达，而 abi3 突变体表现出增强的盐耐受性，表明

AtWRKY53 在盐胁迫中发挥负调控作用[50]。此外，

本研究发现 CpWRKY27 和 CpWRKY48 启动子区域

均含有 ABRE 顺式作用元件，暗示其可能参与 ABA

依赖型信号调控。值得注意的是，两个基因在盐胁

迫条件下表达水平随盐浓度升高而下降（图 8-D），

表明其可能在正常生长条件下维持某些生长或代

谢相关基因表达，而在盐胁迫发生时表达受抑，从

而解除对抗逆通路的抑制，促进植物适应盐环境。

因此，推测 CpWRKY27 和 CpWRKY48 可能作为盐

胁迫响应中的负调控因子，通过参与 ABA 信号与

ROS 稳态调节网络，在党参抗盐调控过程中发挥重

要作用。这一推测为后续功能验证和抗盐分子育种

研究提供了重要候选基因。 

综上所述，本研究从党参基因组数据中获得了

50 条 CpWRKY 基因家族转录因子，揭示了党参

WRKY 基因家族的系统特征与表达规律，CpWRKY

基因家族不仅参与党参生长发育调控，也可能在盐

胁迫响应中发挥分化调控作用，尤其是 Group Ⅲ成

员可能构成抗盐调控网络中的关键节点，为深入探

究 CpWRKY 基因功能奠定理论基础。 
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