
中中 国国 瓜瓜 菜菜2024，37（10）：30-37 试验研究

收稿日期：2024-04-29；修回日期：2024-07-07

基金项目：国家自然科学基金（32302559）；河南省科技攻关项目（242102110312）；河南省高等学校青年骨干教师培养计划

（2024GGJS102）；河南省重大科技专项（241100110200）

作者简介：任广乾，男，助理研究员，主要从事瓜类品种选育研究工作。E-mail：1491748031@qq.com

共同第一作者：刘正响，男，在读硕士研究生，主要从事南瓜重要农艺性状基因挖掘研究工作。E-mail：liuzhengxiang33@163.com

通信作者：李庆飞，副教授，主要从事蔬菜种质资源创新与利用研究工作。E-mail：lqf_20131025@126.com

南瓜为葫芦科南瓜属一年生蔓生草本植物，是

一种集食用、药用、观赏兼加工的蔬菜作物[1]，在世

界各地广泛栽培，主要栽培种有中国南瓜（Cucurbi-

ta moschata）、印度南瓜（Cucurbita maxima）、美洲南

瓜（Cucurbita pepo）和黑籽南瓜（Cucurbita ficifo-

lia），其中，中国南瓜栽培范围最广泛。我国是南瓜

生产大国，据 2022 年 FAO（https://www.fao.org/fao-

stat/zh/#data/QCL）统计，我国南瓜年栽培面积约
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摘 要：在前期对中国南瓜败育雌蕊和正常雌蕊进行转录组分析发现，CmoAux/IAA 基因可能参与了雌花发育，为

进一步探究其生物学功能，利用同源序列克隆法从中国南瓜中克隆得到全长为 600 bp 的 CmoAux/IAA 基因，该基因

编码 199 个氨基酸；保守结构域分析结果表明，其属于 Aux/IAA 家族，包含结构域Ⅰ、Ⅲ、Ⅳ；该蛋白无信号肽和跨膜结

构。多序列比对和系统进化树分析结果显示，CmoAux/IAA 氨基酸序列与印度南瓜 XP_022986212.1 的氨基酸序

列、美洲南瓜 XP_023513171.1 的氨基酸序列亲缘关系较近，相似度高达 98.01%、96.50%。拟南芥原生质体亚细胞

定位结果显示，CmoAux/IAA 蛋白定位于细胞核和细胞质。实时荧光定量结果显示，该基因具有组织表达特异性，

主要在南瓜植株生长点及雌花柱头中表达，柱头中的相对表达量是雄蕊的 137 倍，在叶和根中不表达，其可能在植

株生长点幼嫩组织分化或雌花发育过程中发挥着重要作用。
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Cloning and expression analysis of CmoAux/IAA gene in Cucurbita mos-
chata
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Abstract: In the previous study, transcriptomic analysis of abortive pistil and normal pistil of Cucurbita moschata found

that CmoAux/IAA gene might be involved in female flower development. In order to further explore its biological func-

tion, a 600 bp gene（CmoAux/IAA）was cloned from Cucurbita moschata by homologous sequence cloning method and it

encodes 199 amino acids. The results of conserved domain analysis showed that it belongs to the Aux/IAA family and

includes domains Ⅰ, Ⅲ, and Ⅳ. The protein has no signal peptide and transmembrane structure. Multiple sequence align-

ment and phylogenetic tree results showed that the amino acid sequence of CmoAux/IAA were closely related to XP_

022986212.1 of Cucurbita maxima and XP_023513171.1 of Cucurbita pepo, and the similarity was 98.01% and 96.50%,

respectively. The results of subcellular localization of Arabidopsis protoplasts showed that the protein was located in

nucleus and cytoplasm. Real-time fluorescence quantitative results showed that CmoAux/IAA has tissue expression speci-

ficity, mainly expressed in the growing points and stigma of female flowers in pumpkin plants, and the expression level of

CmoAux/IAA in stigma was 137 fold that of in stamen, but not expressed in leaves and roots and it may play an important

role in the differentiation of young tissue or the development of female flowers.
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39.8 万 hm2，年总产量 737.8 万 t，均居世界第一

位。提高南瓜产量是增加经济效益的有效途径，而

雌花与产量息息相关，因此，研究南瓜雌花发育相

关基因具有重要意义。

生长素是植物最重要的激素之一，在生长发育

过程中具有重要作用，包括细胞分裂、叶片延伸、开

花模式、顶端优势、向性生长和抗逆性等[2]。植物生

长素信号转导途径包括信号识别、下游生长素相关

基因的表达以及植物的生理反应等，下游生长素相

关基因又称为早期/原初响应基因，主要包括生长

素/吲哚 - 3- 乙酸（auxin/indole- 3- acetic acid，Aux/

IAA）、生长素响应因子（ARF）、GH3（gretchen ha-

gen 3）和 SAUR（small auxin- up RNA）等基因家

族 [3- 4]。 Aux/IAA 蛋白通常包含 4 个保守结构

域[3，5]。结构域Ⅰ含有“LxLxLx”（亮氨酸重复单元）基

序，该基序与乙烯响应因子相关，是 Aux/IAA 蛋白

转录抑制功能不可缺少的一部分[6]。结构域 II 具有

保守的“GWPP”基序，主要负责 Aux/IAAs 的生长素

依赖性降解[7-8]。结构域 III 和结构域 IV 包含一个

羧基端 PB1（Phox 和 Bem1）结构域，该结构域也位

于 ARFs 的羧基端，负责 Aux/IAA 和 ARF 蛋白之

间的同源和异源二聚化[9-10]；结构域Ⅲ由三部分组成

（β、α1 和 α2）
[11]。结构域 IV 包含 1 个保守基序

（GDVPW）和 1 个保守的 SV40 型核定位信号

（NLS：KRxRxxK），有助于二聚化[12-13]。在结构域 I

和 II 之间发现的双向保守 NLS 将 Aux/IAA 蛋白引

导到细胞核中，比 SV40 型 NLS 更有效[11，14]。同时

具有 4 个结构域的蛋白称为典型的 Aux/IAA 蛋白，

而至少缺 1 个结构域的 Aux/IAA 蛋白被称为是非

典型的 Aux/IAA 蛋白，这种非典型的 Aux/IAA 蛋

白在植物中普遍存在，且在植物生长发育过程中发

挥着重要作用 [15- 17]。Aux/IAA 是一种转录抑制因

子，通过与参与生长素基因表达响应的 ARFs 结合

抑制下游基因的表达 [18]。生长素调控着 Aux/IAA

蛋白的降解，低浓度生长素抑制 ARF 转录，调节生

长素诱导的基因表达；高浓度生长素使 Aux/IAA 发

生降解，减轻了 Aux/IAA 对 ARF 的抑制作用，使其

参与到下游靶基因的调控 [19-20]。在拟南芥中，Aux/

IAA 家族基因 IAA8 与 ARF6 和 ARF8 互作，影响下

游生长素诱导基因的表达 [21]；而 ARF6 和 ARF8 在

柱头、萼片、花丝及花瓣等花器官中均有表达[22]，通

过影响茉莉酸含量可调控花药开裂影响授粉[23]；因

此，Aux/IAA 间接参与调节拟南芥花器官的发育。

在番茄中，SIIAA27 表达下调会降低胚珠和花粉育

性，而敲除 SIIAA27 基因则在影响根发育的同时也

会降低叶片中的叶绿素含量[24]。与野生型相比，稳

定的 IAA16 突变体使得花丝伸长率下降[25]。

南瓜是雌雄异花同株植物，是研究雌雄花发育

的有利材料，但相比黄瓜、甜瓜等同科作物，南瓜雌

花发育研究相对落后。河南科技学院南瓜种质资

源研究课题组前期研究发现，1 个 CmoAux/IAA 基

因在中国南瓜败育雌蕊中下调表达，推测其可能与

雌花发育有关，且南瓜中尚未见有关 CmoAux/IAA

基因的报道。笔者对该基因进行克隆、亚细胞定位

及生物信息学分析，并研究了该基因在不同组织和

不同花结构中的表达模式，研究结果将有助于深入

探究 CmoAux/IAA 基因的生物学功能。

1 材料与方法

1.1 植物材料

试验于 2021 年 5 月至 2022 年 5 月在河南科

技学院园艺园林学院实验室及基地进行。试验所

用植物材料为河南科技学院南瓜课题组提供的中

国南瓜自交系 2018-3-1。

1.2 方法

1.2.1 中国南瓜 CmoAux/IAA 基因的克隆 采用试

剂盒进行南瓜材料总 RNA 提取以及 cDNA 第一链

合成，依据中国南瓜基因组数据库（http：//cucurbit-

genomics.org/organism/9）中同源基因的 CDS 序列

设计引物，引物序列为：CmoAux/IAA- F（CATC-

TAGAATGGAGCCTAATCAGTTCT） 、 CmoAux/

IAA-R（ACCTCGAGATTTTGATGAATGGCA）。以

cDNA 为模板进行 PCR 扩增，用 1%的琼脂糖凝胶

电泳检测，回收 CmoAux/IAA 基因片段连接至

pMD19-T 载体，转入大肠杆菌 DH5α，将阳性菌液

进行测序，选择测序无误的菌液进行后续试验。

1.2.2 CmoAux/IAA 基因的生物信息学分析 利用

Deep TMHMM 预测跨膜结构；利用 ExPASy Pro-

Param tool 预测 CmoAux/IAA 蛋白的分子质量、理

论等电点 pI、平均亲水性和不稳定系数等理化性

质；Net Phos3.1 Serve 预测 CmoAux/IAA 蛋白的磷

酸化位点；NPS@：SOPMA 预测 CmoAux/IAA 蛋白

的二级结构；SignalP 6.0 Server 预测 CmoAux/IAA

基因编码蛋白的信号肽；NCBI-CDS 预测保守结构

域；NCBI BLAST 进行同源性比对分析；DNAMAN

6.0 软件进行多序列比对分析，MEGA 7.0 构建系统

进化树。所用工具网站见表 1。

1.2.3 CmoAux/IAA 蛋白的亚细胞定位 利用
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WoLF PSORT 和 Plant-mPLoc server 预测 CmoAux/

IAA 亚细胞位置，并构建 GFP 融合表达载体转化拟

南芥原生质体，确定 CmoAux/IAA 蛋白表达的亚细

胞位置。原生质体的制备及重组质粒转化原生质

体参照 Yoo 等[26]、陈培雯等[27]的方法。

1.2.4 CmoAux/IAA 在不同组织和花不同结构中的

表达分析 为了研究 CmoAux/IAA 基因在中国南瓜

中的表达模式，利用基因特异性荧光定量引物（qC-

moAUX- IAA- F：ATTCCAATCTCGCACTT；qCmo-

AUX-IAA-R：CTCAGCCTCTTTACATCC），采用实

时荧光定量 qRT-PCR 对基因在同一植株根、茎、

叶、生长点以及相邻节位的雌花（柱头、雌花萼片、

子房）、雄花（雄蕊、雄花萼片）中的表达水平进行

分析。当植株处于开花结果期时，采取完全随机

设计，随机选取长势一致、生长健壮无病害的植

株。具体取样部位：根为主根不含侧根，茎为由下

至上第 5 到第 6 片真叶之间，叶为由下至上第 5

片真叶，生长点为主蔓生长点；花不同结构取自

2018-3-1 同一植株上当天开放的雌花和雄花，用

解剖刀将雌花分为雌花萼片、柱头和子房三部

分，雄花分为雄花萼片和雄蕊两部分。取样后立即

投入液氮中冷冻，存于-80 ℃超低温冰箱待用。样

本的 RNA 提取、cDNA 反转录参考李庆飞等[28]的方

法。每个样品设 3 个生物学重复，相对表达量计

算采用 2−ΔΔCt法[29]，利用DPS 7.0.5.8软件进行差异显著

性分析。

2 结果与分析

2.1 中国南瓜CmoAux/IAA基因的获得

以南瓜自交系 2018-3-1 雌花的 cDNA 为模板，

用 CmoAux/IAA- F 和 CmoAux/IAA- R 引物进行

PCR 扩增，电泳结果如图 1。CmoAux/IAA 基因的

CDS 全长为 600 bp。

2.2 CmoAux/IAA蛋白的生物信息学分析

2.2.1 CmoAux/IAA 蛋白的理化性质 ProParam

对 CmoAux/IAA 蛋白的理化性质预测结果表明，

CmoAux/IAA 蛋白分子质量为 22.70 kDa，分子式为

C992H1509N273O320S10，由 199 个氨基酸组成，理论等电

点 pI 为 4.57，消光系数 34 170，正电荷残基（精氨

酸+赖氨酸）18 个，负电荷残基（天冬氨酸+谷氨酸）

36 个，脂肪氨基酸系数 73.37，不稳定系数为 45.93，

平均亲水性为- 0.595。 NetPhos 3.1 server 预测

CmoAux/IAA 蛋白包含 2 个苏氨酸位点、8 个酪氨

酸位点、12 个丝氨酸位点共 22 个磷酸化位点，详见

图 2。

2.2.2 CmoAux/IAA 的 蛋 白 结 构 分 析 利 用

NPS@：SOPMA 对 CmoAux/IAA 蛋白预测，发现

CmoAux/IAA 蛋白 199 个氨基酸中，无规则卷曲占

比最高，为 37.19%，其次是 α-螺旋占比 27.64%，延

伸链占比 26.13%，β-转角占比最低，为 9.05%（图 3）。

SignalP 6.0 server 预测结果显示 CmoAux/IAA

表 1 基因生物信息学分析所用在线工具网站

Table 1 The web sites of online tools used for gene bioinformatics analysis

名称 Name

Deep TMHMM

ExPASy ProParam tool

Net Phos3.1 Serve

SignalP 6.0 Server

NPS@：SOPMA

NCBI-CDS

NCBI BLAST

WoLF PSORT

Plant-mPLoc server

网址 URL

https：//dtu.biolib.com/DeepTMHMM/

https：//web.expasy.org/protparam/

https：//services.healthtech.dtu.dk/services/NetPhos-3.1/

https：//services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0/

https：//npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=npsa_sopma.html

https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi

https：//blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

https：//www.genscript.com/wolf-psort.html

http：//www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/plant-multi/

注：M 为 DL2000；1 为 CmoAux/IAA。

Note: M. DL2000；1. CmoAux/IAA.

图 1 CmoAux/IAA 的 PCR 扩增结果

Fig. 1 PCR product of CmoAux/IAA

750 bp
500 bp

M 1
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蛋白无信号肽（图 4-a）；Deep TMHMM 预测结果显

示 CmoAux/IAA 蛋白无跨膜结构（图 4-b）。

2.2.3 CmoAux/IAA 蛋白保守结构域分析 利用

NCBI 在线预测 CmoAux/IAA 的保守结构域，结果

图 2 CmoAux/IAA 预测的磷酸化位点

Fig. 2 The predicted phosphorylation sites in CmoAux/IAA

图 3 CmoAux/IAA 蛋白的二级结构预测（a. α 螺旋；b. β 转角；c. 延伸链；d. 无规则卷曲）

Fig. 3 Prediction of secondary structure of CmoAux/IAA（a. α-helix；b. β-turn；c. Extended strand；d. Random coil）

图 4 CmoAux/IAA 蛋白的信号肽（a）及跨膜结构域（b）预测

Fig. 4 Prediction of signal peptide（a）and transmembrane domain（b）of CmoAux/IAA

可
能

的
磷

酸
化

P
ho

sp
ho

ry
la

ti
on

po
te

nt
ia

l 1

0
0 20 40 60 80 100 120 140 160 180

序列位置 Sequence position

丝氨酸 Serine
苏氨酸 Threonine
酪氨酸 Tyrosine
阈值 Threshold

a b c d

20 40 60 80 100 120 140 160 180

a

可
能

性
P

os
si

bi
li

ty

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

0 10 20 30 40 50 60 70
蛋白序列 Protein sequence

OTHER

b 膜外 Outside
膜 Membrane
膜内 Inside

0 25 50 75 700 125 150 175 200

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0

可
能

性
P

os
si

bi
li

ty

0 25 50 75 700 125 150 175 200
序列 Sequence

任广乾，等：中国南瓜CmoAux/IAA基因的克隆和表达特征分析

··33



中 国 瓜 菜 第37卷试验研究

显示，CmoAux/IAA 基因所编码的氨基酸序列含有 1 个 Aux/IAA（104~188 位氨基酸）结构域，如图 5 所示。

图 5 CmoAux/IAA 蛋白保守结构域预测

Fig. 5 Prediction of conserved domains of CmoAux/IAA

2.3 CmoAux/IAA蛋白的同源序列比对及进化关

系分析

同源序列比对发现，CmoAux/IAA 氨基酸序列

与中国南瓜数据库中基因（XP_022957191.1）的氨

基酸序列完全相同，与印度南瓜（Cucurbita maxi-

ma，XP_022986212.1）相似度最高，为 98.01%，与美

洲南瓜（Cucurbita pepo，XP_023513171.1）相似度为

96.50% ，与 冬 瓜 （Benincasa hispida， XP_

038893192.1）相似度为 62.25%，与黄瓜（Cucumis sa-

tivus，XP_004135388）相似度为 52.22%，与甜瓜（Cu-

cumis melo，XP_008446639.1）的相似度最低，为

50.96%。同时发现氨基酸序列中包含结构域Ⅰ的“Lx-

LxL”基序、结构域Ⅲ的 β、α1、α2及结构域Ⅳ的保守基

序“GDVPW”和核定位信号“KRLR”基序（图 6）。

图 6 CmoAux/IAA 蛋白与其他同源作物的氨基酸多序列比对分析

Fig. 6 Multiple sequence alignment analysis of CmoAux/IAA protein with homologous proteins of other crops

由图 7 系统进化树可知，中国南瓜 CmoAux/

IAA 与印度南瓜亲缘关系最近，其次为美洲南

瓜，与甜瓜、黄瓜和冬瓜等的亲缘关系较远。

2.4 CmoAux/IAA蛋白的亚细胞定位

WoLF PSORT Prediction 和 Plant-mPLoc server

预测结果显示，CmoAux/IAA 蛋白可能位于细胞

图 7 CmoAux/IAA 系统进化树分析

Fig. 7 Phylogenetic tree analysis of CmoAux/IAA

序列 Query seq.
超家族 Superfamily

1 25 50 75 100 125 150 175 200

AUA_IAA

60

100

中国南瓜 Cucurbita moschata

印度南瓜 Cucurbita maxima（XP_022986212.1）

美洲南瓜 Cucurbita pepo subsp. pepo（XP_023513171.1）

冬瓜 Benincasa hispida（XP_038893192.1）

黄瓜 Cucumis sativus（XP_004135388）

甜瓜 Cucumis melo（XP_008446639.1）100

0.050
遗传距离 Genetic distance

中国南瓜 Aux/IAA
印度南瓜 Cucurbita maxima

美洲南瓜 Cucurbita pepo subsp. pepo
冬瓜 Benincasa hispida
黄瓜 Cucumis sativus
甜瓜 Cucumis melo

一致 Consensus

中国南瓜 Aux/IAA
印度南瓜 Cucurbita maxima

美洲南瓜 Cucurbita pepo subsp. pepo
冬瓜 Benincasa hispida
黄瓜 Cucumis sativus
甜瓜 Cucumis melo

一致 Consensus

中国南瓜 Aux/IAA
印度南瓜 Cucurbita maxima
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核和细胞质。如图 8 所示，CmoAux/IAA-GFP 融

合蛋白在细胞核和细胞质中有明显的绿色荧

光，说明 CmoAux/IAA 蛋白位于细胞核和细胞质中。

2.5 CmoAux/IAA 在植株不同组织和花不同结构

中的表达

对该基因的表达模式进行分析，结果显示

图 8 CmoAux/IAA 的亚细胞定位

Fig. 8 Subcellular localization of CmoAux/IAA

注：不同小写字母表示在 0.05 水平差异显著。

Note: Different lowercase letters indicate significant difference at 0.05 level.

图 9 不同组织和花不同结构中 CmoAux/IAA 的表达

Fig. 9 Expression levels of CmoAux/IAA in different tissues and different structures of flowers

CmoAux/IAA 在生长点中表达量最高，是茎中的 58

倍，在叶和根中不表达。进一步分析其在花不同结

构中的表达模式，发现该基因在雌花柱头及雌花萼

片结构中的表达水平较高，在柱头中的相对表达量

显著高于雄花各个结构。其中，在雌花柱头中的表

达量最高，其次为雌花萼片，柱头中的相对表达量

是雄蕊的 137 倍（图 9），表明该基因具有明显的组

织表达特异性。
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3 讨论与结论

Aux/IAA 是生长素信号转导通路的转录抑制

因子，抑制生长素响应因子的表达，在植物根、芽、

花和果实的生长发育中发挥多效性作用[2，6，30-32]。南

瓜雌花发育是否正常直接关系到能否正常授粉，子

房是否膨大结实，因此，研究南瓜雌花发育的关键

基因具有重要意义。笔者所在课题组前期研究

发现了 1 个 CmoAux/IAA 基因可能与中国南瓜雌

花发育有关。

笔者通过克隆 CmoAux/IAA 基因进行生物信息

学分析发现，CmoAux/IAA 蛋白等电点值为 4.54，

GFP 叶绿素 Chlorophyll 明场 Bright field 合并 Merged

AUX-IAA-GFP

空载体 Empty vector
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Growing point

茎
Stem

生长点
Growing point

茎
Stem

叶
Leaf

根
Root
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Male calyx
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叶片
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Ovary
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Target Sample Ctrl Expression Expression SEM
Corrected

Expression SEM
Mean Cq

Actin 顶端 23.64

Actin 根 23.54

Actin 茎 22.25

Actin 叶 22.99

AUX-IAA 顶端 2.61937 0.61604 0.61604 31.57

AUX-IAA 根

AUX-IAA 茎 0.04511 0.04141 0.04141 36.04

AUX-IAA 叶

生长点 2.61937 0.61604

茎 0.05 0.04141

叶

根

计算结果
当前日期
2024/4/6

处理 样本数 均值
生长点 3 1
茎 3 0.005

方差分析表
变异来源 平方和

自由
度

处理间 1.4841 1
处理内 0 4
总变异 1.4842 5
Duncan多
重比较(下
No. 均值 1

1 1
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与大多数 Aux/IAA 蛋白一致，表现为酸性 [33- 34]。

CmoAux/IAA 基因编码的蛋白包含 1 个 Aux/IAA 超

家族结构域，与三月李中 PsIAA1、PsIAA2、PsIAA4

等 9 个蛋白质一致[35]。研究发现，多数 Aux/IAA 家

族基因预测在细胞核中[3，33-36]。三月李中 PsIAA8 和

PsIAA10 预测在细胞核和细胞质中[35]，与本试验基

因定位结果一致。同源多序列比对和进化树分析

发现，美洲南瓜和印度南瓜的氨基酸序列与 Cmo-

Aux/IAA 氨基酸序列高度相似，说明该蛋白在进化

过程中比较保守。多序列比对分析发现，CmoAux/

IAA 蛋白不含结构域Ⅱ的“GWPP”基序且只含有 1

个 NLS；在番茄中发现 Sl-IAA4、Sl-IAA22、Sl-IAA29

基因严格靶向细胞核，表明退化的 NLS 足以将蛋白

质特异性驱动到细胞核，而 Sl-IAA32 定位延伸到核

外区室可能是由于缺乏部分 NLS 或缺乏负责蛋白

质降解的结构域Ⅱ，从而提出了 Aux/IAA 可能参与

独立于传统生长素信号通路机制的假设[36]，这与本

试验结果相一致。测序结果显示第 348 位碱基 T

突变为 C，但是由于密码子具有简并性，并未引起氨

基酸序列的变化。许多研究表明，同源基因在不同

物种间可能具有功能上的相似性[3]。笔者通过实时

荧光定量发现 CmoAux/IAA 基因在雌花柱头中的表

达量显著高于其他花结构，表明 CmoAux/IAA 基因

可能在雌花生长发育过程中扮演重要角色，推测可

能与雌花发育相关。在玉米中，ZmIAA29 的过表达

显著提前了玉米的雄穗授粉和吐丝时间，这意味着

ZmIAA29 在生殖转化和花形态建成中起着关键作

用[37]。在拟南芥中，IAA8 可能与 ARF6/8 蛋白存在

相互作用，影响花器官的发育 [38]。在铁皮石斛中，

DoIAA4、DoIAA5、DoIAA6、DoIAA8 分别在花瓣、花

柱、萼片和花蕾中高表达，表明它们在花发育中的

作用，与本试验结果相呼应[39]。在典型的被子植物

中，花发育过程有许多快速、有序和短暂的事件，这

些事件包括萼片打开露出内部器官，花瓣、雄蕊和

花柱伸长，花药开裂释放花粉，柱头成熟使花粉萌

发[38]。Aux/IAA 是一种短寿命的核蛋白[40]，生长素

响应基因 Aux/IAA1 和 Aux/IAA2 在草莓果实发育早

期阶段强烈上调，但在整个成熟过程中显著降

低[6]。不同组织中表达模式分析发现，CmoAux/IAA

基因在生长较为旺盛的生长点中高表达，在茎中的

表达显著低于生长点，而在叶中未检测到 CmoAux/

IAA 基因表达，说明 CmoAux/IAA 是一种短寿命蛋

白，与前人研究结果相符。本研究结果为后续深入

探索 CmoAux/IAA 的生物学功能提供了参考。

本研究中的CmoAux/IAA基因CDS全长 600 bp，

编码蛋白理论等电点 pI 为 4.57，是不稳性定亲水蛋

白，位于细胞核和细胞质中，共 22 个磷酸化位点，

无信号肽和跨膜结构，缺少结构域Ⅱ且只有 1 个核

定位信号，是非典型的 Aux/IAA 蛋白。该蛋白与印

度南瓜（XP_022986212.1）亲缘关系最近。CmoAux/

IAA 基因在南瓜植株生长点及雌花柱头中的表达量

较高，具有明显的组织表达特异性。
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