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红花 CtFDs 基因的克隆及异源表达分析  
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摘  要：目的  从红花 Carthamus tinctorius 基因组中克隆 CtFD1 与 CtFD2 基因，对其进行生物信息学、表达特异性和亚细

胞定位分析。方法  基于红花基因组筛选并克隆 CtFD1 与 CtFD2 基因，利用生物信息学在线网站进行理化性质、保守结构

域等分析；通过实时荧光定量 PCR（quantitative real-time polymerase chain reaction，qRT-PCR）检测其组织表达特性；利用

烟草瞬时表达系统检测观察亚细胞定位情况；通过优化诱导剂浓度及温度使蛋白为可溶性表达。结果  CtFD1 与 CtFD2 基

因 CDS 大小分别为 726 bp 和 540 bp，编码 241 和 179 个氨基酸。二者均包含典型的 bZIP 转录因子结合域，为亲水性蛋白，

定位于细胞核。系统进化树显示与黄花蒿 Artemisia annua 亲缘关系较近。组织表达分析表明，CtFD1 与 CtFD2 基因在茎尖

分生组织（shoot apical meristem，SAM）中表达量最高。原核表达分析结果显示在 16 ℃、IPTG 浓度为 0.2 mmol/L 时，蛋

白可在上清中大量表达。结论  CtFD1 与 CtFD2 基因属于 bZIP 家族成员，在红花茎尖分生组织中表达量最高，表明这 2 个

基因对红花开花调控可能发挥重要作用，为进一步研究基因功能及开花机制解析提供了科学依据。 
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Abstract: Objective  To clone the CtFD1 and CtFD2 genes from the genome of Carthamus tinctorius and perform bioinformatics, 

expression specificity, and subcellular localization analyses. Methods  The CtFD1 and CtFD2 genes were screened and cloned based 

on the C. tinctorius genome. Bioinformatics online tools were used to analyze physicochemical properties, conserved domains, and 

other features. Quantitative real-time polymerase chain reaction (qRT-PCR) was employed to examine tissue-specific expression 

patterns. Subcellular localization was observed using a tobacco transient expression system. Soluble expression of the proteins was 

achieved by optimizing inducer concentration and temperature. Results  The coding sequences (CDS) of CtFD1 and CtFD2 were 726 

bp and 540 bp in length, encoding 241 and 179 amino acids, respectively. Both proteins contained a typical bZIP transcription factor 

binding domain, which were hydrophilic, and localized to the nucleus. Phylogenetic analysis indicated a close evolutionary relationship 

with Artemisia annua. Tissue expression analysis showed that CtFD1 and CtFD2 were most highly expressed in shoot apical meristem 

(SAM). Prokaryotic expression analysis revealed that both proteins were abundantly expressed in the supernatant at 16  ℃ with an 

IPTG concentration of 0.2 mmol/L. Conclusion  The CtFD1 and CtFD2 genes belong to the bZIP family and exhibit the highest 
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expression levels in the SAM of C. tinctorius, suggesting that they may play important roles in regulating flowering. This study provides 

a scientific basis for further functional characterization of these genes and elucidation of the flowering mechanism in C. tinctorius. 

Key words: Carthamus tinctorius L.; CtFDs gene; gene cloning; bioinformatics analysis; expression analysis 

开花是植物从营养生长向生殖生长转变的关

键发育过程，直接影响作物的产量、品质及地理适

应性[1]。植物开花作为生命周期中的关键发育转换事

件，其调控机制涉及多维信号网络的协同作用[2]。研

究表明，通过对模式植物研究可确定 6 条主要的调控

路径，如光周期途径、春化途径、激素途径、自主途

径、年龄途径和环境温度途径[2-3]。在植物成花转变的

调控网络中，由开花位点 T（flowering locus T，FT）

和开花位点 D（flowering locus D，FD）组成的 FT-FD

模块是整合光周期、温度、年龄等多种开花信号的核

心机制之一[4]。FT 蛋白在叶片中产生后经韧皮部运输

至茎尖分生组织（SAM），与在 SAM 特异性表达的

FD 蛋白相互作用，形成成花激活复合体，进而激活

下游花分生组织决定基因（如 APETALA1 即 AP1 等）

的表达，启动花芽分化[5-6]。FD 蛋白作为 bZIP 转录因

子家族的重要成员，在植物开花调控中发挥关键作用。

目前，FD 同源基因已在拟南芥[7]、水稻[8]、棉花[9]等多

种植物中被鉴定，并证实其功能在进化上相对保守。

研究表明，FD 基因的表达通常局限于茎尖分生组织，

且其编码蛋白定位于细胞核，具备典型的 bZIP 结构

域，能够与 FT 蛋白发生特异性互作。然而，FD 基因

在药用植物中的功能研究相对滞后，尤其是在红花

Carthamus tinctorius L.中尚未见系统报道。 

红花为菊科一年生草本植物，是我国传统中药

材之一，具有活血化瘀、通经止痛的功效，其主要

活性成分为羟基红花黄色素 A（hydroxysafflor 

yellow A，HSYA）[10-12]。HSYA 已被应用于临床，

主要治疗骨质疏松[13]、心脑血管疾病[14]等。红花的

花序发育与开花时间不仅影响药材产量，还可能通

过调控次生代谢产物的积累影响药材品质 [15]。因

此，解析红花开花调控的分子机制，对红花品种改

良及高产优质栽培具有重要理论价值和现实意义。

尽管本课题组前期已从红花中克隆了多个 FT 同源

基因，并初步证实其参与开花调控[16]，但 FD 基因

的序列特征、表达模式及功能机制尚不清楚。 

基于此，本研究从红花基因组中筛选并克隆了

CtFD1 与 CtFD2 基因，利用生物信息学方法分析其

序列特征、蛋白结构及进化关系；采用 qRT-PCR 技

术检测其在不同组织及花发育阶段的表达特性；通

过烟草瞬时表达系统验证其亚细胞定位；同时构建

原核表达载体并优化诱导条件，以获得可溶性重组

蛋白。研究结果将为深入解析红花 FD 基因在开花

调控网络中的功能奠定基础，也为进一步揭示红花

成花转变的分子机制提供理论依据。 

1  材料与仪器 

1.1  材料 

本研究所用““吉红一号”红花由石河子大学红

花产业研究院保存，经石河子大学刘秀明教授鉴定

为红花 C. tinctorius L.。培养条件：25 ℃、40%湿

度，16 h 光照/8 h 黑暗。选取长势大小一致的红花，

待其形成花苞时，采取其根、茎、叶、茎尖分生组

织、花蕾（Bud）、初花期花瓣（IN）、盛花期花瓣

“（FU）、衰落期花瓣“（FA）进行实验，每组 3 个重复。 

1.2  仪器 

ChampChemi 9100Plus型全自动化学发光/荧光/凝

胶成像分析系统（北京赛制创业科技有限公司），

Proflex 型实时荧光定量 PCR 仪（耶拿分析仪器北京有

限公司），T10S 型 PCR 仪（杭州郎基科学仪器有限公

司），TGL-1650 型高速冷冻离心机（四川蜀科仪器有

限公司），全自动样品快速研磨仪（上海净信实业发展

有限公司），WD-9403X 型电泳仪（BIO-RAD 公司），

UV2355 型紫外分光光度计（上海美谱达仪器有限公

司），JBZL-08 型超声波破碎仪（杭州米欧仪器有限公

司），激光共聚焦显微镜（日本尼康株式会社）。 

1.3  试剂 

RNA 提取试剂盒（思科捷有限公司，批号

AC0202-B）、反转录试剂（思科捷有限公司，批号

AG0305-B）、荧光定量 PCR 试剂“（思科捷有限公司，

批 号 AH0105-B ）、 PrimeSTAR®GXL DNA 

Polymerase（Takara 公司，批号 R050A）、IPTG

“（Solarbio 公司）、乙酰丁香酮“（Solarbio 公司）、MES

“（Solarbio 公司）、氯化镁（Solarbio 公司）、Xba Ⅰ和

Sal Ⅰ限制性核酸内切酶（愚公生物有限公司）。 

2  方法 

2.1  总 RNA 提取和 cDNA 的合成 

采取不同红花组织部位放入无菌无酶的 1.5 

mL 离心管中，加入 3 颗 3 mm 氧化锆磁珠后，迅速

放入液氮中，利用组织研磨仪以 50 Hz 将植株研磨
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至粉末状备用。使用思科捷 RNA 提取试剂盒（批

号 AC0202-B）提取植株总 RNA，利用 1%的琼脂

糖凝胶电泳检测 RNA 纯度。使用反转录试剂盒将

RNA 反转成 cDNA 备用。 

2.2  CtFDs 基因的克隆与测序 

根据中南民族大学红花基因组数据库注释结果

筛选出两条 FD 基因，分别命名为 CtFD1 与 CtFD2。

根据其序列，使用 Primer3Plus 在线网站（https://www. 

primer3plus.com/）设计特异性引物（表 1），并以红花

茎尖部位的 cDNA 为模板进行 PCR 扩增。PCR 反应

体系：5×PrimeSTAR GXL Buffer 10 μL、dNTP Mixture 

4 μL、Primer（10 μmol/L）各 1 μL、模板 1 μL、ddH2O 

33 μL。反应程序：98 ℃、2 min，98 ℃、10 s，55 ℃、

15 s，72 ℃、45 s，30 个循环；72 ℃、5 min。产物

利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测，并将目的条带切胶回

收后与 pMD19-T 进行连接。将连接产物转化 DH5α

感受态细胞并进行菌落 PCR 验证，将阳性克隆送至

上海生工进行测序。 

表 1  引物序列 

Table 1  Primer sequences 

引物名称 引物序列 (5’ - 3’) 引物用途 

CtFD1-F ATGTTATCTTCTGATGGTGATGA 克隆 

CtFD1-R TTAAAATGGAGCAGTTAATGTCCTCTG 

CtFD2-F ATGAAATTGACTTCTGAGGACACC 

CtFD2-R TCAAAATGGAGCACTTTTGGTCC 

18SrRNA-F GAGAAACGGCTACCACATCCAA 内参基因 

18SrRNA-R TCGTTTGAGCCCGGTATTGTTA 

qRT-CtFD1-F ATCTCTTCCAACCACTCACCAC qRT-PCR 

qRT-CtFD1-R TGAAAGATGAATCCCGGGTAGC 

qRT-CtFD2-F ACTATGCTGACCTTGCTCACC 

qRT-CtFD2-R TGTATTCCGGCGGAGAAGTTG 

1300-CtFD1-F CCGGGGATCCTCTAGAATGTTATCTTCTGATGGTGATGA 亚细胞定位 

1300-CtFD1-R GCTCACCATGTCGACAAATGGAGCAGTTAATGTCCTCTG 

1300-CtFD2-F CCGGGGATCCTCTAGAATGAAATTGACTTCTGAGGACACC 

1300-CtFD2-R GCTCACCATGTCGACAAATGGAGCACTTTTGGTCC 

pET-32a-CtFD1-F CCATGGCTGATATCGGATCCATGTTATCTTCTGATGGTGATGA 原核表达 

pET-32a-CtFD1-R GGCCGCAAGCTTGTCGACAAATGGAGCAGTTAATGTCCT 

pET-32a-CtFD2-F GCCATGGCTGATATCGGATCCATGAAATTGACTTCTGAGGAC 

pET-32a-CtFD2-R CGGCCGCAAGCTTGTCGACAAATGGAGCACTTTTGGTCC 

2.3  CtFDs 生物信息学分析 

通过 NCBI 网站下载多条 FD 基因序列，利用

MEGA 软件构建系统发育进化树；使用 DNAMAN

软件对其进行多重序列比对；采用 ExPASy 在线网

站（https://web.expasy.org/protparam/）分析 CtFDs

蛋白的理化性质；使用 SMART（https://smart. 

embl.de/）在线网站分析 CtFDs 蛋白保守结构域；

使 用 SOPMA （ https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/ 

secpred_sopma. pl）在线软件预测 CtFDs 蛋白的二

级结构；使用 SWISS MODEL（https://swissmodel. 

expasy.org/interactive）在线网站分析 CtFDs 蛋白质

的三级结构；使用 WoLF PSORT 在线网站预测

CtFDs 蛋白亚细胞定位。  

2.4  CtFDs 基因表达分析 

分别提取红花的根、茎、叶、SAM、花蕾期、

初花期、盛花期及衰落期花瓣的 RNA 进行反转录，

以 18S rRNA 为内参基因，利用 qRT-PCR 检测 CtFDs

基因在不同组织的表达水平（表 1）。反应体系：2×

Universal SYBR Green qPCR Mix 10 μL，上下游引

物（10 μmol/L）各 0.4 μL，cDNA 1 μL，ddH2O 8.2 

μL。反应条件：95 ℃、30 s，95 ℃、10 s，60 ℃、

10 s，40 个循环，采用 2−ΔΔCt 方法计算基因表达量。 

2.5  CtFDs 亚细胞定位分析 

根据 CtFDs 的 CDS 序列及 pCAMBIA1300

植物表达载体设计同源臂引物（表 1），以

pMD19-T-CtFDs 为模板进行 PCR 扩增，将目的
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序列进行胶回收。利用 Xba Ⅰ和 Sal Ⅰ酶切载体并

进行产物纯化。通过无缝克隆试剂盒将酶切后

的载体与目的片段连接，并转化 DH5α，经菌落

PCR 鉴定后将正确条带菌落送去测序。并将测

序正确的质粒转化 EHA105 农杆菌中。将该含

有重组质粒的菌液培养至 A600＝0.8，利用重悬

液将菌液重悬至 A600＝0.6 后与核定位 Marker

以 1∶1 的比例混合，黑暗静止 2 h 后注射 3 周

龄的本氏烟草，暗培养 36 h 后在 488 nm 处观察

荧光信号。  

2.6  CtFDs 原核表达分析 

根据 CtFDs 的 CDS 序列及 pET-32a 原核表达

载体设计同源臂引物“（表 1），经同源重组构建 pET-

32a-CtFDs 重组载体并转化 Rosetta 大肠杆菌感受

态，经菌落 PCR鉴定后将正确条带菌落送去测序。

诱导温度优化：将该含有重组质粒的菌液培养至

A600＝0.4，向其中加入终浓度为 0.2 mmol/L 的

IPTG，分别置于 16、28、37 ℃摇床中培养；诱

导剂浓度优化：将该含有重组质粒的菌液培养至

A600＝0.4，向其中加入终浓度为 0、0.2、0.4、0.6、

0.8 mmol/L 的 IPTG，置于 16 ℃摇床中培养 16 h；

以 9 000 r/min、15 min 的条件收集诱导后菌体，利

用超声波破碎仪“（超声功率 200 W，开 3 s，关 4 s，

超声 10 min）进行破碎，破碎后液体在 9 000 r/min

转速下离心 5 min，将上清液与沉淀分别进行 SDS-

PAGE 电泳检测。 

3  结果与分析 

3.1  CtFDs 的克隆与序列分析 

以红花 cDNA 为模板，利用特异性引物进行

PCR 扩增，结果如图 1 所示，得到 1 条清晰条带。

测序结果表明克隆产物基因序列与基因组数据库

中完全一致，表明成功克隆出 CtFD1 与 CtFD2 这

2 条基因，分别为 726 bp 和 540 bp。通过 SMART

在线网站对蛋白质结构域分析显示这 2 个蛋白均具

有 bZIP 家族保守结构域（图 2）。 

3.2  多重序列比对及系统进化树构建 

通过NCBI数据库查找其他物质中的 FD序列，

利用 MEGA-X 软件构建 FD 进化树分析，结果如图

3 所示，CtFD1 与黄花蒿的 PWA57672.1 进化关系

较 近 ， CtFD2 与 黄 花 蒿 的 AVO00708.1 和

PWA62639.1 进化关系较近，且这 2 个基因与小麦

Triticum aestivum 的 XP 044443957.1 和 XP 0444-

22276.1 进化关系较远。利用 DNAMAN 软件对 

 

M-Marker；1、2-CtFD1 基因扩增产物；3-CtFD2 基因扩增产物。 

M-Marker; 1, 2-CtFD1 amplification products; 3-CtFD2 

amplification product. 

图 1  PCR 扩增 CtFDs 基因的凝胶电泳图 

Fig. 1  Electrophoretic gel diagram of PCR amplification 

of CtFDs gene 

  

图 2  CtFD1 (A) 与 CtFD2 (B) 蛋白结构域 

Fig. 2  CtFD1 (A) and CtFD2 (B) protein domain 

包含 CtFD1 与 CtFD2 在内的 11 个氨基酸序列

进行同源性比对分析，结果如图 4 所示，CtFD1

与 CtFD2 与其他 FD 氨基酸序列具有较高的一

致性，其中与黄花蒿 Artemisia annua L.的一致

性最高。  

3.3  CtFDs 蛋白理化性质分析 

通过 ExPASy-ProtParam 在线软件分析 CtFDs

蛋白的理化性质，结果表明 CtFD1 和 CtFD2 蛋白

的理论相对分子质量分别为 26 640 和 19 690，理论

等电点“（pI）为 9.44 和 10.20；不稳定指数为 56.10

和 75.52，均为不稳定蛋白；亲水性平均值“（GRAVY）

为−0.830 和−0.592，属于亲水性蛋白质。对 CtFDs

进行亚细胞定位预测，结果显示 CtFD1 与 CtFD2 均

定位在细胞核。 

3.4  CtFDs 蛋白的二级、三级结构预测 

对 CtFDs 蛋白的二级结构预测分析表明（图

5），CtFD1 蛋白由 35.10%的 α-螺旋、64.08%的无规

则卷曲和 0.82%的延伸链构成；CtFD2 蛋白由

33.33%的 α-螺旋、66.67%的无规则卷曲构成。使用

SWISS-MODEL 在线平台，预测 CtFD1 与 CtFD2 蛋 
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图 3  CtFDs 与其他物种同源蛋白系统进化树分析 

Fig. 3  Phylogenetic tree analysis of CtFDs and homologous proteins of other species 

 

图 4  CtFDs 氨基酸同源序列比对 

Fig. 4  Amino acid homologous sequence alignment of CtFDs 

白 的 三 级 结 构 （ 图 6 ）， 其 中 ， CtFD1 以

A0A2U1NCD2.1.A 为模板，序列一致性为 74.15；

CtFD2 以 A0A251T709.1.A 为模板，序列一致性为

71.90%。 
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图 5  CtFD1 (A) 与 CtFD2 (B) 蛋白二级结构 

Fig. 5  Secondary structures of CtFD1 (A) and CtFD2 (B) proteins 

 

图 6  CtFD1 (A) 与 CtFD2 (B) 蛋白三级结构 

Fig. 6  Tertiary structures of CtFD1 (A) and CtFD2 (B) 

proteins 

3.5  CtFDs 组织特异性表达分析 

为了探究 CtFDs 在红花中的功能，本研究采取

红花的根、茎、叶、SAM、花蕾期、初花期、盛花

期和衰落期花瓣这8个组织样品并进行qRT-PCR分

析。结果如图 7 所示，CtFD1 与 CtFD2 在 SAM 期

表达量最高。研究表明，FT 基因由叶片产生，运输

到茎尖后在 14-3-3 蛋白的帮助下与在茎尖形成的

FD 形成成花激活复合物从而调控开花。红花CtFD1

与 CtFD2 在 SAM 期表达最高，与文献报道相符。 

 

与根比较：*P＜0.05  **P＜0.01  ***P＜0.001。 

*P < 0.05  **P < 0.01  ***P < 0.001 vs root. 

图 7  CtFD1 (A) 与 CtFD2 (B) 基因在不同组织中的表达

分析 

Fig. 7  Expression analysis of CtFD1 (A) and CtFD2 (B) 

genes in different tissues 

这表明，在红花中 FD 也可能在 14-3-3 蛋白的帮

助下与 FT 相互作用形成成花激活复合物从而调

控红花开花，为后续探究红花开花的分子机制提

供帮助。 

3.6  CtFDs 亚细胞定位分析   

为分析 CtFD1 和 CtFD2 蛋白在细胞内的具体

存在位置，对 CtFD1 和 CtFD2 进行亚细胞定位研

究 。 通 过 将 含 有 pCAMBIA1300-CtFD1 和

pCAMBIA1300-CtFD2 的重悬液注射烟草叶片，发

现 CtFD1-GFP 与 CtFD2-GFP 融合蛋白的荧光信号

定位于细胞核“（图 8），与生物信息学预测结果一致。

该结果表明 CtFD1 与 CtFD2 作为转录因子可能直

接调控开花相关基因从而调控植物开花的假说，为

后续功能验证提供重要依据。 

3.7  CtFDs 原核表达分析 

将构建成功的 pET-32a-CtFD1 与 pET-32a-CtFD2

重组载体转化至 Rosetta2（DE3）大肠杆菌感受态细

胞中。将含有重组载体的菌液培养至 OD600＝0.4，向

其中加入不同浓度的 IPTG 进行诱导，结果如图 9-A、

B 所示，在不同 IPTG 诱导下 2 个蛋白均在正确位置

出现条带，其中 CtFD1 为 46 100，CtFD2 为 39 100。

当 IPTG 浓度为 0.2 mmol/L 时 CtFD1 与 CtFD2 在上

清中表达量较高，因此选择该 IPTG 浓度进行后续实

验。同时，为了使 CtFD1 与 CtFD2 为在上清中表达，

本研究在 16、28、37 ℃的条件下对其进行诱导，结

果如图 9-C、D 所示，这 2 个蛋白在 37 ℃下表达量

最高，但上清中未见明显条带。而在 16 ℃条件下诱

导时，虽然表达量较低，但上清液中可见清晰条带，

因此后续表达准选用该温度进行诱导。 

4  讨论 

本研究从红花中成功克隆了 2 个 FD 同源基因 
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图 8  CtFD1 和 CtFD2 蛋白的亚细胞定位 

Fig. 8  Subcellular localization of CtFD1 and CtFD2 proteins 

 

A、B-不同 IPTG 浓度诱导下的 CtFD1 与 CtFD2；C、D-不同温度诱导下的 CtFD1 与 CtFD2；1-上清液；2-沉淀。 

A, B-CtFD1 and CtFD2 induced by different IPTG concentrations; C, D-CtFD1 and CtFD2 induced by different temperatures; 1-supernatant; 2-precipitate. 

图 9  CtFD1 和 CtFD2 蛋白的原核表达分析 

Fig. 9  Prokaryotic expression analysis of CtFD1 and CtFD2 proteins 
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CtFD1 与 CtFD2，并对其进行了生物信息学分析、

表达模式解析及原核表达优化。研究结果为进一步

揭示红花 FD 基因在开花调控网络中的功能奠定了

重要基础。 

生物信息学分析表明，CtFD1 与 CtFD2 均含有

典型的 bZIP 结构域，定位于细胞核，符合转录因子

的典型特征。bZIP 转录因子家族在植物成花转变过

程中发挥关键作用，尤其是 FD 蛋白通过与 FT 蛋

白互作形成成花激活复合体，激活下游花分生组织

决定基因的表达。系统进化分析显示，CtFD1 和

CtFD2 与黄花蒿 FD 亲缘关系最近，这与红花与黄

花蒿同属菊科的分类相一致，暗示 FD 基因在菊科

植物中可能具有较为保守的进化路径。多重序列比

对进一步证实，CtFD1 与 CtFD2 在 bZIP 结构域区

域与其他物种 FD 高度保守，尤其是参与 DNA 结

合和二聚化形成的关键氨基酸残基位点，提示这两

个基因可能保留了典型 FD 转录因子的功能特性。 

组织特异性表达分析是解析基因功能的重要

切入点。qRT-PCR 结果显示，CtFD1 与 CtFD2 均在

SAM 中呈现最高表达水平，而在其他组织如根、茎、

叶及不同花期中表达相对较低。这一表达模式与

FD 基因作为成花激活复合体在茎尖发挥功能的经

典机制高度吻合——在模式植物拟南芥中，FD 基

因主要在 SAM 表达，与由叶片运输而来的 FT 蛋白

相互作用形成成花激活复合物来诱导花芽分化[17]。

因此，红花 CtFD1 与 CtFD2 在 SAM 中的特异性高

表达暗示其可能参与了红花成花转变的关键调控

节点[18]。值得注意的是，CtFD1 与 CtFD2 在花蕾期

及初花期花瓣中也有一定程度的表达，尽管表达

水平远低于 SAM，但提示这 2 个基因可能不仅在

成花启动阶段发挥作用，还可能参与花器官发育

或花瓣中次生代谢产物的合成调控。已有研究表

明，红花 FT 同源基因（CtFTs）不仅参与开花时

间调控，还与类黄酮生物合成存在分子偶联，FD

作为 FT 的互作伙伴，是否也参与了这一过程，值

得进一步探究。 

亚细胞定位实验证实 CtFD1 和 CtFD2 蛋白定

位于细胞核，与生物信息学预测一致，也为它们作

为转录因子调控下游靶基因提供了空间基础。在植

物细胞中，FD 蛋白需入核后才能与 FT 形成功能复

合体，激活花分生组织特征基因如 AP1 的转录。本

研究的结果支持红花 CtFD1 与 CtFD2 具备行使这

一核内调控功能的结构基础。 

原核表达系统的成功构建及诱导条件的优化

为后续蛋白功能研究及互作机制解析奠定了基础。

研究发现，CtFD1 与 CtFD2 在 16 ℃及 0.2 mmol/L 

IPTG 诱导条件下可在上清中获得可溶性表达，而在

37 ℃诱导下虽总表达量较高但主要以包涵体形式

存在。这一结果提示，红花 FD 蛋白在大肠杆菌系

统中表达时对诱导条件较为敏感，低温慢诱导有利

于蛋白正确折叠和保持可溶性。可溶性蛋白的获得

为后续体外蛋白互作研究（如 GST pull-down、

EMSA）提供了重要材料，也为深入解析 CtFDs 与

CtFTs 之间的互作机制提供了基础。 

尽管本研究初步揭示了 CtFD1 与 CtFD2 的序

列特征、表达模式及蛋白定位，但对其在红花开花

调控中的确切功能仍缺乏直接的功能验证证据。后

续研究可通过转基因技术“（如拟南芥异源过表达或

病毒诱导基因沉默）验证这 2 个基因在成花转变中

的具体作用；同时，利用酵母双杂交、双分子荧光

互补（BiFC）等技术验证 CtFD 与 CtFT 蛋白的互

作关系，进一步阐明成花激活复合体在红花中的组

装机制。此外，鉴于红花花瓣中 HSYA 等类黄酮化

合物的重要经济价值，探究 CtFD 是否通过调控开

花过程间接影响次生代谢产物的积累，或直接参与

相关合成基因的转录调控，将是连接开花调控与品

质形成研究的重要方向。 

综上所述，本研究从红花中克隆并初步鉴定了

2 个 FD 家族基因，证实其在茎尖分生组织特异性

表达、编码核定位转录因子，并成功建立了可溶性

原核表达体系，为后续深入解析红花 FD 基因的功

能及开花调控机制奠定基础。 
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