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三明野生蕉Ran基因克隆及其组织特异性
与低温胁迫表达分析

张雅玲 1,方智振 1，2，赖钟雄 1*

（1福建农林大学园艺学院园艺植物生物工程研究所，福州 350002；2福建省农业科学院果树研究所，福州 350013）

摘 要:【【目的】】探讨三明野生蕉Ran基因在低温胁迫响应过程中的作用。【【方法】】通过RT-PCR与RACE相结合的方法

和qRT-PCR克隆Ran基因，并对其在响应低温胁迫和水杨酸处理过程中的表达进行分析。【【结果】】分离得到6条含有完

整开放阅读框的Ran基因 cDNA序列，编码的蛋白质与其他植物Ran蛋白高度同源，带有GTP水解结构域、RanGAP结

合结构域和酸性尾巴等典型结构域。qPCR分析结果表明，三明野生蕉Ran基因在根、叶片、花序轴、苞片、花、果皮和

果肉中均有表达，在根中表达量最低，在叶片、花和果肉中的表达量较高。此外，低温胁迫和水杨酸处理可显著影响三

明野生蕉Ran基因的表达。【【结论】】三明野生蕉Ran基因与细胞分裂、低温胁迫响应和水杨酸信号转导有关。
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Cloning and expression analysis of Ran gene in different tissues and un⁃
der low temperature stress in Sanming yesheng jiao (Musa itinerans)
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Abstract：【【Objective】】The objective of the study is to elucidate the mechanism of Ran gene involved in re⁃
sponse to low temperature stress.【【Method】】The cDNA sequence of Ran gene in Yesheng jiao from San⁃
ming was isolated by reverse transcription polymerase chain reaction (RT -PCR) with rapid amplification
of cDNA ends (RACE). The expression of this gene in response to low temperature stress and under sali⁃
cylic acid treatment was determined by real-time quantitative PCR (qRT-PCR).【【Result】】6 Ran gene
cDNA sequences that containing complete open reading frames were isolated from leaves of Sanming yesh⁃
eng jiao(Musa itinerans Cheesman). All of them encode proteins that show high homology with Ran pro⁃
teins from other plant species and contain characteristic domains of the Ran proteins including GTP Hy⁃
drolysis domain，RanGAP-binding domain and acidic tail. Results of qPCR analysis indicated that Ran
genes were expressed in root，leaf，peduncle，bract，flower，peel and pulp in Sanming yesheng jiao. The
lowest mRNA expression was found in root，and the higher expression in leaf，flower and pulp. In addi⁃
tion，the expression levels of Ran genes were affected significantly by low temperature stress and under
salicylic acid treatment in wild musa from Sanming.【【Conclusion】】Ran genes were involved in cell divi⁃
sion and responses to low temperature stress and salicylic acid signal transduction in Sanming yesheng ji⁃
ao.
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Ran是一类广泛存在于真核生物中的极为保守

的小G蛋白，在细胞核质运输、细胞周期进程、纺锤

体组装、中心体复制、染色体列队、染色体分离、微管

组装等过程中扮演重要的角色[1]。此外，Ran还参与

细胞的信号转导[2]。目前，植物Ran功能及其作用机

制的研究较少。研究表明植物Ran与酵母和动物的

Ran蛋白具有相似的功能[3]。Ran在不同的组织中均

有表达，其中分生组织中的表达量较高[4-5]。研究表

明抑制 OsRAN2 的表达可导致水稻发育异常 [6]。

Chen等 [7]研究发现敲除OsRAN2可导致纺锤体组装

异常，植株生长受抑制。因此，Ran在植物的生长发

育过程中发挥着重要的作用。

大量研究表明，外界环境条件的改变可影响植

物Ran蛋白的表达 [7-10]。Wang等 [3]研究发现超表达

TaRAN1的水稻和拟南芥植株对生长素的敏感性显

著提高。盐胁迫、渗透胁迫和ABA处理可降低水稻

OsRAN2的转录水平，超表达OsRAN2的水稻和拟南

芥植株对盐胁迫和ABA高度敏感，植株中与ABA和

胁迫响应有关的基因表达量提高[6]。由此可见，Ran
蛋白在植物胁迫响应过程中发挥着重要的作用。

香蕉（Musa spp.）是全球重要的经济作物和粮食

作物[11]。香蕉在生长发育过程中易受生物胁迫和非

生物胁迫的影响，造成生产上的损失。选育抗性强

的新品种是解决香蕉生产中低温等障碍的根本途

径。栽培香蕉多为三倍体，很难通过常规杂交育种

进行抗逆香蕉新品种的选育。采用生物技术手段进

行品种改良，是培育抗性品种的有效途径[12]。野生

蕉蕴藏着大量优异的基因资源，是香蕉遗传改良的

重要种质来源[13]。

阿宽蕉（Musa itinerans Cheesman），也称走地

蕉，是我国广东、福建、广西等华南地区广泛存在的

香蕉野生近缘种。其果实不能食用，但耐寒性较强，

可作研究芭蕉属植物抗寒力的重要材料。目前，尚

未见香蕉Ran基因的相关报道。赖钟雄等[14-15]调查

发现福建省有大量抗逆性较强的野生蕉资源。其

中，三明野生蕉能够耐受-5 ℃的低温[15]。超表达Os⁃

RAN可显著提高水稻的抗寒性[7]。因此，我们从三明

野生蕉中分离得到6条Ran基因 cDNA序列，并对其

在不同组织中和低温胁迫条件下的表达情况进行分

析，以期为探讨三明野生蕉Ran基因在胁迫响应过

程中作用奠定基础，为通过栽培措施和遗传改良提

高香蕉抗性提供科学依据。

1 材料和方法

1.1 材料

三明野生蕉（Musa itinerans Cheesman）Ran基因

cDNA序列克隆及其在低温胁迫条件下的表达分析

以其组培苗为材料，组培苗的培养与继代参照张

锐 [16]的方法。三明野生蕉Ran基因组织特异性表达

分析，以三明野生蕉的根、叶片、花序轴（基部）、苞

片、花、果皮和果肉为材料。不同温度处理的三明野

生蕉组培苗，处理温度分别为 0 ℃、4 ℃、13 ℃、

20 ℃、28 ℃，处理时间为 36 h。选择生长健壮一致

的三明野生蕉组培苗在 8 ℃条件下分别处理 1 h、4
h、8 h、12 h、24 h、36 h，用于分析低温胁迫过程中三

明野生蕉Ran基因表达变化情况。选择生长健壮一

致的组培苗，分别在8 ℃条件下用0.5 mmol·L-1的水

杨酸处理1 h、4 h、8 h、12 h、24 h，用于分析水杨酸对

三明野生蕉Ran家族基因表达的影响，以用水处理

1 h、4 h、8 h、12 h、24 h的组培苗作为对照。以上处

理均重复3次。以组培苗叶片提取总RNA与DNA，

用于Ran基因的克隆与表达分析。用不同温度处理

的三明野生蕉组培苗叶片提取总RNA，用于荧光定

量PCR。

1.2 方法

1.2.1 三明野生蕉组培苗叶片总RNA和DNA的提

取 用天泽柱式植物RNAOUT2.0（北京天恩泽基因

科技有限公司）提取三明野生蕉组培苗叶片的总

RNA，具体操作步骤参考说明书。采用CATB法提

取三明野生蕉组培苗叶片的DNA。用 1.0%的非变

性琼脂糖凝胶电泳结合超微量紫外分光光度计，选

择符合要求的RNA和DNA用于后续研究。

1.2.2 三明野生蕉Ran基因的克隆 cDNA的合成

由 RevertAidTM first- strand cDNA synthesis Kit（Fer⁃
mentas）完成。根据香蕉基因组以及GeneBank上的

相关序列设计引物进行Ran基因部分 cDNA序列的

扩增，根据所得到的基因序列进一步设计引物，用来

克隆Ran基因 cDNA 3'末端和5'末端序列。3'RACE
方法参照 RevertAidTM first- strand cDNA synthesis
Kit（Fermentas）说明书。5'RACE参照 5'RACE Sys⁃
tem for Rapid Amplification of cDNA Ends,Version 2.0
（Invitrogen）的说明书完成。然后再以得到的 cDNA
3'末端和 5'末端序列为依据设计引物，扩增三明野

生蕉Ran基因开放阅读框序列。引物合成相关事宜

委托北京六合华大基因科技股份有限公司完成。

PCR反应程序为: 94 ℃ 3 min；94 ℃ 30 s，退火（温度

根据引物具体退火温度而定）20 s，72 ℃，时间根据

目的片段长度而定；35个循环；72 ℃ 10 min。用于

张雅玲，等: 三明野生蕉Ran基因克隆及其组织特异性与低温胁迫表达分析 27
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三明野生蕉 Ran基因克隆的引物名称及序列见表

1。PCR扩增产物经 1.0%琼脂糖凝胶电泳分离后，

采用Gel/PCR Extraction Kit（BIOMIGA）进行目的片

段的回收，并将目的片段连接到pMD 18-T（Takara）
上进行测序。测序委托北京六合华大基因科技股份

有限公司或上海博尚生物技术有限公司完成。

表1 Ran基因克隆所用引物

Table 1 Primers used for cloning of Ran genes

名称Name
Rf-5
Rf8
Rf15
Rf16
Rf20
Rr-5
Rr-8
Rr-20

引物序列Primer sequence (5'-3')
ATGTCGCGTTCAAACGAAGCAGAG
ATGTTGGTCCGGCCTCAGCTTAGTAG
ACGCCCTCTTCCACCTTTGG
ACGTCTCCTCTGTTCCTCTTCG
CTCCTTCCGACTCGCCCCTC
CTAATCGAATACATCATCATCGTC
CTAATCAAACACATCATCATCGTCAT
TGAAGGCAAAAGCCTCGAAC

名称Name
Rr-22
R3-1
R3-2
R5-1
R5-2
AP
AP3
AUAP

引物序列Primer sequence (5'-3')
GGTTCAAGACAAAGACTGCTCAC
GCTAGAAAACTTGCAGGGGACC
CTTTGTYGAATCACCTGCTCTTGC
CATCGAACATGATAATNGCACATTG
CCCACAGTTTGTRAAGAAATCCAA
GGCCACGCGTCGACTAGTAC(T)12
GGCCACGCGTCGACTAGTA(G)12
GGCCACGCGTCGACTAGTAC

1.2.3 实时荧光定量PCR分析 采用天泽柱式植物

RNAOUT2.0（北京天恩泽基因科技有限公司）或者E.
Z.N.A Plant RNA KIT（OMEGA）提取不同温度处理的

三明野生蕉组培苗叶片的总RNA。用Prime- Script™
RT reagent Kit（Perfect Real Time，Takara）进行cDNA的

合成，操作方法参见说明书。qPCR反应体系如下: SYBR®

Premix Ex Taq™ II（Tli RNaseH Plus，Takara）10.0 μL，
上下游引物分别为0.8 μL，引物浓度为10 μmol·L-1，

RNase-free Water（Fermentas）7.4 μL。PCR程序为:
95 ℃ 30 s；95 ℃ 5 s，60 ℃ 30 s（实际退火温度根据引物

确定），72 ℃ 30 s，40循环；反应结束后，根据扩增曲线

和熔解曲线分析结果，确定扩增的特异性。每个反应

重复3次。qPCR反应在Lighcycler 480（Roche Applied
Science, Switzerland）上进行。数据分析参照Lin等[17]报

道的方法。以18S为内参基因。由于MusaRan3B-1，

MusaRan3B-2和MusaRan3D-1序列的相似性很高，

MusaRan3A-3和MusaRan3A-4序列的相似性很高，难

以通过设计特异性引物进行区分，故仅设计引物对其

总量进行分析。实时荧光定量PCR分析所用引物见

表2。

目的基因Target gene
MusaRan3B-1，MusaRan3B-2，MusaRan3D-1

MusaRan3A-3，MusaRan3A-4

MusaRan3A-2

引物序列Primer sequence（5'-3'）
正向Forward：GAATCACCTGCTCTTGCACC
反向 Reverse：CATCAGGAAGAGGCTGGG
正向Forward：AGAACTGGCTGCAGCCGCTG
反向 Reverse：CCTGAAATGGTTCAAACACTTAAG
正向Forward：TCCTGGTTCAAGTCCAAGTTCA
反向 Reverse：CCATCTACTCTACATCACTTTTCAG

表2 实时荧光定量PCR分析所用引物

Table 2 Primers used for qPCR analysis

2 结果与分析

2.1 三明野生蕉Ran基因 cDNA序列克隆与序列

分析

根据小果野蕉（Musa acuminata）基因组 [18]中和

GenBank上公布的Ran基因保守序列设计引物 2对
引物（Rf-5/Rr-5和Rf-8/Rr-8）用于三明野生蕉Ran

基因 cDNA片段的扩增，得到 2个Ran基因 cDNA片

段，并测序。根据测序结果设计引物用于 3'RACE

和 5'RACE。以R5-1/AP3和R5-2/AUAP为引物，分

离得到 Ran基因 1条 5'末端序列。以R5-1/AP3和

R5-3/AUAP为引物，分离得到Ran基因 1条 5'末端

序列。以R5-2/AP3和R5-3/AUAP为引物，分离得

到Ran基因1条5'末端序列。以R3-1/AUAP和R3-
2/AUAP 为引物，分离得到 Ran基因 1条 3'末端序

列。根据得到Ran基因 5'和 3'末端序列设计引物，

用于扩增带有完整ORF的 Ran基因 cDNA，共扩增

得到 6条带有完整开放阅读框的Ran基因 cDNA序

28



1期
列 ，分 别 为 MusaRan3A- 2、MusaRan3A- 3、Musa⁃

Ran3A- 4、MusaRan3B- 1、MusaRan3B- 2 和 Musa-

Ran3D-1（表3）。对6 条MusaRan基因cDNA序列进

行比对发现这些序列高度同源（表4和图1）。Musa⁃

Ran3A- 2，MusaRan3A- 3，MusaRan3A- 4，Musa⁃

Ran3B-1，MusaRan3B-2和MusaRan3D-1序列均含

有一个 663 bp的开放阅读框，分别编码含 221个氨

基酸残基的蛋白质MusaRan3A、MusaRan3B和Musa⁃

基因名称

Gene name
MusaRan3A-2

MusaRan3A-3

MusaRan3A-4

MusaRan3B-1

MusaRan3B-2

MusaRan3D-1

引物(正向/反向)
Primer(forward/reverse)
Rf-15/Rr-20
Rf-15/Rr-20
Rf-16/Rr-20
Rf-20/Rr-22
Rf-15/Rr-20
Rf-16/Rr-20

长度

Length
/bp
892
940
897
886
898
873

GenBank登录号

GenBank
accession
KC294628
KC294629
KC294631
KC294635
KC294627
KC294630

编码蛋白名称

Name of encoded
protein
MusaRan3A
MusaRan3A
MusaRan3A
MusaRan3B
MusaRan3B
MusaRan3D

编码蛋白长度（aa）
Length of encoded
protein
221
221
221
221
221
221

相对分子质量

Relative molecular
weight/ku
25.073 5
25.073 5
25.073 5
25.089 5
25.089 5
25.059 5

等电点

Isoelectric
point
6.38
6.38
6.38
6.38
6.38
6.38

表3 三明野生蕉Ran基因及其推导蛋白基本信息

Table 3 Basic information of MusaRan gene and deduced proteins

Ran3D（表3）。
2.2 三明野生蕉Ran蛋白序列的比较分析和系统

进化分析

通过 Blast 分析发现，MusaRan3A，MusaRan3B
和MusaRan3D与拟南芥、向日葵、葡萄、毛果杨和龙

眼等的Ran蛋白高度同源。分析表明，MusaRan3A，

MusaRan3B和MusaRan3D均带有 GTP水解结构域

（G1-G5）、RanGAP结合结构域和酸性尾巴等典型的

Ran蛋白保守结构域（图 2）。将MusaRan3A，Musa⁃
Ran3B和MusaRan3D与拟南芥Ran蛋白以及已公布

的小果野蕉基因组（Musa acuminata）中的预测Ran
蛋白的氨基酸序列进行比对分析，发现三明野生蕉

Ran蛋白与拟南芥Ran蛋白和已公布的小果野蕉基

因组中的预测Ran蛋白高度同源，但已公布的小果

野蕉基因组中的预测Ran蛋白在N端明显比三明野

生蕉Ran蛋白多出一段长度不等的多肽（图 2）。本

研究采用多对引物进行三明野生蕉Ran基因 cDNA
5'末端扩增，但均未扩增到更长的5'末端，且Blast分
析结果表明本研究分离到的三明野生蕉Ran基因编

码的蛋白质的氨基酸序列长度与GenBank上其他物

种的Ran蛋白一致。小果野蕉基因组中Ran蛋白N
端与三明野生蕉Ran蛋白的差异可能与物种差异或

小果野蕉基因组蛋白预测过程中将5'UTR序列纳入

编码区序列有关。

不同物种中均只有少量Ran成员，其中人和酵母

仅有1个成员，拟南芥拥有4个成员[19-20]。已公布的小

果野蕉基因组中共有9个编码Ran蛋白的基因（http:
//banana- genome.cirad.fr/）。这表明Ran基因家族成员

数量在进化过程中有所增加。三明野生蕉和小果野蕉

分属不同种，2者Ran基因家族成员数量可能存在一定

的差异。因此，目前无法确定三明野生蕉Ran基因家

族成员数量，其具体组成有待进一步研究确定。采用

Mega 5的临位相连法对三明野生蕉Ran蛋白与小果野

蕉和其他植物Ran蛋白的进化关系进行分析（图3），结
果表明MusaRan3A，MusaRan3B和MusaRan3D与已公

布的小果野蕉基因组中Achr4T00780、Achr5T09850、
Achr1T11790、Achr1T05300、Achr1T14580、AchrUn_
randomT07 030，Achr6T01500和Achr6T01550编码的

Ran蛋白列为一个分支，与AtRan3、MtRan和VvRan3
的亲缘关系较近。

MusaRan3A-2

MusaRan3A-3

MusaRan3A-4

MusaRan3B-1

MusaRan3B-2

MusaRan3D-1

MusaRan3A-2

93.94
93.29
97.22
98.89
95.66

MusaRan3A-3

95.20
93.40
94.57
91.91

MusaRan3A-4

94.41
93.51
95.66

MusaRan3B-1

98.33
98.19

MusaRan3B-2

96.77

MusaRan3D-1

表4 MusaRan cDNA序列同源性

Table 4 Homology among predicted MusaRan cDNA sequences %

张雅玲，等: 三明野生蕉Ran基因克隆及其组织特异性与低温胁迫表达分析 29
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图1 MusaRan基因的核苷酸序列比对

序列间存在差异的碱基用黑色和灰色阴影标出，起始密码子用下划线标出，终止密码子用星号标出

Fig. 1 Multiple alignments of nucleotide acid sequence of MusaRan genes from Musa
Different bases between sequences were indicated with black and gray shade, start codons were indicated with underline, termination condons were

indicated with asterisk
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图2 香蕉与拟南芥Ran蛋白氨基酸序列比对

A~H.为小果野蕉基因组预测的Ran蛋白，GTP结合与水解结构域（G1–G5）以粗线表示。RanGAP结合结构域和酸性C末端区域分别以星号

和三角形表示。

Fig. 2 Multiple alignments of RAN sequences from Musa and Arabidopsis
A to H. were predicted Ran proteins from Musa genome，Conserved GTP binding and hydrolysis domains（G1-G5）were indicated by bold lines. The

effector-binding domain（RanGAP-binding）and the acidic C-terminal region（acidic tail）are indicated with asterisks and triangles，respectively.

Achr1T05300Achr1T11790Achr1T14580Achr4T00780Achr5T06130Achr5T09850Achr6T01500
AchrUn_randomT07030

Achr1T05300Achr1T11790Achr1T14580Achr4T00780Achr5T06130Achr5T09850Achr6T01500
AchrUn_randomT07030

Achr1T05300Achr1T11790Achr1T14580Achr4T00780Achr5T06130Achr5T09850Achr6T01500
AchrUn_randomT07030

Achr1T05300Achr1T11790Achr1T14580Achr4T00780Achr5T06130Achr5T09850Achr6T01500
AchrUn_randomT07030
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以上结果均表明，MusaRan3A-2、MusaRan3A-

3、MusaRan3A- 4、MusaRan3B- 1、MusaRan3B- 2 和

MusaRan3D-1为Ran基因序列。

2.3 三明野生蕉Ran基因表达的组织特异性分析

采用实时荧光定量 PCR对三明野生蕉不同组

织中Ran基因的转录水平进行分析，发现三明野生

蕉Ran基因在根、叶片、花序轴、苞片、花、果皮和果

肉中均有表达，在根、花序轴、苞片和果皮中的表达

量较低，其中以根中的表达量最低，叶片、花和果肉

中的表达量较高（图4），表明三明野生蕉Ran基因的

表达具有显著的组织特异性。Ran基因在根中的表

达量最低可能与本研究以老根而非生长旺盛的幼根

为材料进行分析有关。三明野生蕉 Ran基因在叶

片、花和果肉的高表达可能与这些组织中细胞分裂

较为旺盛有关。

2.4 低温胁迫下三明野生蕉Ran基因的表达分析

图3 MuasRan与其他植物Ran蛋白的系统进化分析

Fig. 3 Phylogenetic relationships of Ran proteins from Musa and selected plant species

图4 三明野生蕉Ran基因在不同组织中的表达分析

Fig. 4 Expression analysis of MusaRans in different tissues of Sanming yesheng jiao
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采用不同温度（0℃、4 ℃、13 ℃、20 ℃和 28 ℃）

处理组培苗，并分析不同低温条件对三明野生蕉

Ran基因表达的影响。结果表明，当温度降到 20 ℃
时，MusaRan3A-2的表达量明显上升，而当温度低于

20 ℃时，MusaRan3A-2的表达量随着温度的降低而

下降。在 28 ℃到 13 ℃之间，MusaRan3A-3、Musa⁃

Ran3A- 4、MusaRan3B- 1、MusaRan3B- 2 和 Musa⁃

Ran3D-1的表达量随着温度的降低而升高，当温度

低于 13 ℃时，MusaRan3A-3、MusaRan3A-4、Musa⁃

Ran3B-1、MusaRan3B-2和MusaRan3D-1的表达量

随着温度的降低而下降（图 5）。以上结果表明，三

明野生蕉Ran基因与低温胁迫的响应有关，且不同

转录本对低温的响应模式存在一定的差异。

为了进一步了解低温对三明野生蕉Ran基因表

图5 低温胁迫下三明野生蕉Ran基因的表达分析

Fig. 5 Expression analysis of MusaRans under low temperature stresses
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达的影响，分析了 8 ℃处理过程中三明野生蕉Ran

基因的表达情况。结果如图6所示。在低温处理的

前 4 h，MusaRan3B-1、MusaRan3B-2和MusaRan3D-

1的表达量略有上升，处理8 h后表达量迅速降低到

最低水平，并维持在较低的水平。MusaRan3A-2、

MusaRan3A-3、MusaRan3A-4和MusaRan3C-1的表

达量在 8 ℃处理 1 h后有所降低，处理 4 h后其表达

量与对照的表达量相当；与其他MusaRan基因相似，

处理 8 h 后 MusaRan3A- 3、MusaRan3A- 4 和 Musa⁃

Ran3C-1的表达量迅速降低到最低水平，并维持在

较低的水平。以上结果表明，三明野生蕉Ran基因

与低温胁迫的响应有关，且不同转录本对低温的响

图6 8 ℃处理条件下三明野生蕉Ran基因的表达分析

Fig. 6 Expression analysis of MusaRans under 8 ℃ treatment
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应模式存在一定的差异。

2.5 SA处理对三明野生蕉Ran基因表达的影响

研究进一步分析了 SA处理对三明野生蕉Ran

家族基因表达的影响。从图7中可以看出，SA可显

著提高8 ℃处理1 h、8 h、12 h、24 h时三明野生蕉组

培苗 MusaRan3A-2、MusaRan3A-3、MusaRan3A-4、

MusaRan3B-1、MusaRan3B-2和MusaRan3D-1的表

达量。相反地，SA使 8 ℃处理 4 h时MusaRan3A-2、

MusaRan3A-3、MusaRan3A-4、MusaRan3B-1、Musa⁃

Ran3B-2和MusaRan3D-1的表达量出现不同程度

的降低。以上结果表明，三明野生蕉Ran家族基因

与低温胁迫下SA的信号转导有关。

3 讨 论

在胁迫条件下，植物只能通过基因表达的重编

程，调整自身代谢和结构以适应环境。各种环境信

号通过特异调控蛋白传导到细胞核中以启动相关基

因的转录。转录完成后还需要将mRNA运出细胞核
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并翻译成蛋白质。可见，植物响应外界环境条件的

变化离不开物质的核质转运。蛋白的核质分区是调

控植物温度胁迫等诸信号转导途径的重要方式[21]。

核质转运是植物响应激素、胁迫和环境变化等的信

号转导途径中的一个关键步骤[22]。miRNA等非编码

RNA 在植物响应胁迫的过程中扮演着重要的角

色 [23]。Ran与蛋白质和RNA的核质转运之间密切相

关。因此，本研究从三明野生蕉中分离得到6条Ran

基因 cDNA序列，并对其在不同组织中和低温胁迫

条件下的表达情况进行分析，有助于了解香蕉Ran

基因与胁迫响应的关系，为进一步研究Ran基因在

植物胁迫响应过程中的功能与作用机制奠定基础。

3.1 三明野生蕉Ran基因可能与细胞分裂有关

在动物上，有大量研究结果表明Ran在快速分

裂的组织中大量表达，在细胞分裂过程中扮演重要

的角色[24-26]。与动物上的研究结果相似，Ran在植物

分生组织中的表达水平较高 [5,27]。Wang等 [3]研究发

现超表达 TaRAN1可使拟南芥原分生组织、根尖分

生组织中的细胞数量和分蘖数量增加，削弱顶端优

势。该结果表明植物Ran也与细胞分裂密切相关。

与之一致的是，本研究发现三明野生蕉Ran基因在

叶片、花和幼果果肉中的表达量较高。此外，序列分

析结果表明，三明野生蕉Ran蛋白MusaRan3A，Mu⁃
saRan3B和MusaRan3D均与其他植物的Ran蛋白高

度同源，这意味着它们可能具有相似的功能。因此，

三明野生蕉Ran基因可能在细胞分裂中发挥着重要

作用。

3.2 三明野生蕉Ran基因参与低温胁迫响应

香蕉对低温极为敏感，如果实在11 ℃下就容易

发生冷害[28]。我国香蕉主要分布于易发生低温寒流

的亚热带北缘区域，低温是影响我国香蕉产业发展

的一个重要限制因素[29]。近年来，在我国南方亚热

带香蕉种植区域冬春寒流频发，导致香蕉减产、迟

产、劣产，甚至全园绝收[30]。开展香蕉对低温胁迫的

响应机制的研究可以为通过栽培措施和遗传改良提

高香蕉抗性提供科学依据。本研究对三明野生蕉

Ran基因在低温胁迫下的表达情况进行分析，发现

低温胁迫可显著影响三明野生蕉Ran基因的表达，

且不同转录本对低温的响应模式存在一定的差异。

该结果表明三明野生蕉Ran基因与低温胁迫有关，

这与Paul等[31]的研究结果一致。Chen等[7]研究发现

4 ℃低温处理可显著提高水稻 OsRAN2的转录水

平。本研究中不同MusaRan转录本的表达也受低温

处理的影响。但与Chen等[7]的研究结果不同的是，

在8 ℃低温处理8 h后，不同MusaRan转录本的表达

量均显著下降，并维持在较低水平。这种差异这可

能与物种和低温处理所用的温度不同有关。同时，

不同基因在低温胁迫响应过程中的作用可能有所不

同。Ran基因在植物胁迫响应过程中的具体功能与

作用机制还有待进一步研究。

3.3 三明野生蕉Ran基因与水杨酸信号转导有关

水杨酸是一种广泛存在于植物中的能够在逆境

中参与植物胁迫响应的酚类物质[32]，在植物胁迫响

应与信号转导中扮演着重要的角色[33]。Kang等[34]研

究发现水杨酸可提高香蕉苗对低温胁迫的抗性。本

研究采用 0.5 mmol·L-1水杨酸处理三明野生蕉组培

苗，发现水杨酸处理可显著提高不同三明野生蕉

MusaRan转录本的表达量，该结果表明MusaRan与

水杨酸的信号转导有关。然而MusaRan在水杨酸信

号转导通路中所处的位置和具体作用还有待进一步

研究。
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