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生物信息学鉴定分析茄子脂肪酸去饱和酶(FAD)基因家族
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摘 要 脂肪酸去饱和酶(FAD)广泛分布于生物体内，其主要功能是在脂肪酸的生物合成过程中，从碳链中去

除氢，从而产生碳碳双键。利用拟南芥 FAD家族基因和茄子基因组数据，对茄子基因中可能含有的 FAD基因

进行鉴定和生物信息学分析。共鉴定出茄子 FAD基因家族成员 38个，其中 FAB亚家族成员 5个。对家族成员

进行蛋白理化性质分析、系统进化分析和保守结构域分析，发现各亚家族成员间具有较为相似的保守基因序列

和蛋白特性；基因结构分析表明，FAD家族成员间存在着不同的基因结构，但聚为一类的亚家族基因具有进化

的保守性；染色体定位显示茄子 FAD家族成员主要分布在 5号染色体、6号染色体和 4号染色体上。亚细胞定

位预测茄子 FAD家族成员主要分布在内质网、叶绿体和质膜上，FAB亚家族则全部定位在叶绿体上。
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Abstract Fatty acid desaturase (FAD) is widely distributed in living organisms. Its main function is to remove

hydrogen from the carbon chain during the biosynthesis of fatty acids, thus producing carbon-carbon double bonds.

Using the data of the FAD family in Arabidopsis Thaliana and the eggplant genome, the FAD genes in eggplant were

identified and the bioinformatics of Fad genes were analyzed. Thirty-eight members of FAD gene family were

identified, including five members of Fab subfamily. The analysis of protein physical and chemical properties,

phylogenetic analysis and conserved domain analysis showed that there were relatively similar conserved gene

sequences and protein characteristics among the members of each subfamily. There are different genetic structures

among members of the FAD family, but the subfamily genes clustered together are evolutionarily conserved.

Chromosome mapping shows that members of the FAD family are mainly distributed in Chromosome 5,

Chromosome 6 and Chromosome 4. The subcellular localization predicted that the members of the FAD family were

mainly distributed in the endoplasmic reticulum, chloroplast and plasma membrane, while the FAB subfamilies were

all located in the chloroplast.
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植物体具有特殊的生物膜系统，能和外界生长

环境起到很好的沟通，从而维持细胞内部的稳定性

(Mansour, 2014)。脂肪酸是构成生物膜系统中细胞

膜脂的主要成分。一般情况下，脂肪酸以饱和脂肪

酸和不饱和脂肪酸按一定比例存在于植物体内(Li

et al., 2015)。脂肪酸去饱和酶(fatty acid desaturase,

FAD)则是植物体内甘油脂生物合成途径中脂肪酸

链中引入双键的关键酶。在 FAD的作用下，植物体

内脂肪酸的不饱和度和各组分比例产生变化，影响

膜的流动性和稳定性，提高植株的逆境抗性

(Leekumjorn et al., 2009; Singh et al., 2009)。

外界温度变化可以诱导植物体内 FAD的表达，

对脂肪酸种类和数量产生影响从而改变脂肪酸的

不饱和度(Tovuu et al., 2016; Menard et al., 2017)。

植物体在受到外界温度胁迫时通过脂肪酸去饱和

酶 FAD的作用可以改变不饱和脂肪酸含量和比例

来提高抗性(Murata and Los,1997)。膜脂中不饱和脂

肪酸含量越高，相变温度就越低，抗低温性越强。膜

脂中不饱和脂肪酸含量越低，相变温度就越高，抗高温

性越强(Somerville, 1995)。研究发现，低温处理花生

(Arachis hypogaea L.)植株体可诱导 7个 FAD2基因

的上调表达(薛晓梦等, 2019)。玉米(Zea mays L.)质

体中脂肪酸去饱和酶基因 ZmFAD8 的表达受低温

诱导，从而改变不饱和脂肪酸的比例来应对外界低

温胁迫(Berberich et al., 1998)。过表达 FAD8 基因

的转基因水稻(Oryza sativa L.)品系在 2℃低温处理

一周后，其抗低温性显著高于对照，植株受损伤程

度大大降低(Wang et al., 2006)。缺失 FAD6基因的

拟南芥 (Arabidopsis thaliana L.)突变体在低温胁迫

下，叶绿体膜脂中多不饱和脂肪酸含量大幅度下

降，植株体耐冷性显著下降(Maeda et al., 2008)。将

拟南芥的叶绿体脂肪酸去饱和酶基因 AtFAD7导入

烟草中，转基因烟草体内十六碳三烯脂肪酸和亚麻

酸含量增加并在 1 ℃低温条件下表现出很强的抗

性(Kodama et al., 1994)。而转 FAD7基因的番茄植

株在低温条件下，其植株抗寒性增加(Dom侏nguez et

al., 2010)。上述研究表明，FAD受到温度的诱导，改

变低温胁迫下植株体内生物膜系统的脂肪酸组成，

增加不饱和脂肪酸的含量和比例，提高植物体的低

温抗性，对农作物耐冷种质材料的创制和抗低温育

种具有重要意义。

茄子(Solanum melongena L.)作为一种深受人们

喜爱的茄果类蔬菜，在全国各地种植广泛(连勇等,

2017)。由于其适合运输，近年来作为设施内越冬生

产的主要蔬菜产品，为农业生产发挥了积极作用。

而低温条件会对茄子营养生长和生殖生长产生伤

害，最终导致产量和品质的下降(Nio-Medina et al.,

2017)。为了提高茄子抗低温性，增加农业生产效

益，多种抗低温生产栽培技术得到研究及应用(张

晓艳等 , 2009; 吴雪霞等 , 2017; 张永吉等 , 2020)。

但不能从实际生产上解决根本问题。随着茄子基因

组信息的公布(Hirakawa et al., 2014)，其相关基因

家族陆续得到鉴定，如 CBL 和 CIPK 基因(Li et al.,

2016)作为钙传感器及其相互作用的蛋白激酶控制

着许多离子转运蛋白的亲和力和活性；R2R3MYB

转录因子家族(Wang et al., 2016)在植株体的发育

过程和防御反应中发挥着重要调控作用；CBF 基

因(Zhou et al., 2018)作为特异性转录因子参与植

株体的冷胁迫应答；WRKY 基因(Yang et al., 2020)

在植株体生长发育及应对外界环境胁迫时发挥着

重要作用。本研究运用分子生物学技术和相关软

件，通过在线数据库对茄子 FAD 基因家族进行了

鉴定，对其理化性质和相关结构进行分析，为茄子

FAD 基因的研究及其在遗传育种中的应用提供理

论依据。

1结果与分析

1.1茄子 FAD 基因家族成员鉴定及蛋白理化性质

分析

使用 HMMER软件对获取的已知 16 条拟南芥

FAD家族蛋白序列(FAD 9 条, FAB 7 条)构建隐马

尔可夫模型，找出茄子蛋白序列中的所有潜在 FAD

家族序列。并与 Blastp比对获取的家族参考序列进

行合并共获得 33 个 SmFAD 和 5 个 SmFAB 候选

基因，依据其在染色体上的位置顺序分别命名为

SmFAD1~SmFAD33，SmFAB1~SmFAB5。对其蛋白

进行理化性质分析发现，所含氨基酸数量从 46个

到 907个不等，除 SmFAD4仅包含 46个氨基酸外，

其余 37个成员氨基酸数量均超过 100；成员间不稳

定系数存在着一定的差异性，小于 40的成员有 23

个，大于 40 的有 15 个，其中 SmFAD4 可能最为稳

定，SmFAB3则最不稳定；等电点从 4.65 (SmFAD5)

到 9.53 (SmFAB4)不等，大部分成员等电点超过 7，

富含碱性氨基酸；分子量与成员所含氨基酸数量成

正比，最小的为 SmFAD4，最大的为 SmFAD9；38个

家族成员中有 31个为亲水性蛋白，仅有 7个不是

亲水性蛋白(表 1)。
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亲水性平均系数

Grand averageof

hydropathicity (GRAVY)

0.025

-0.193

-0.035

-0.333

-0.156

0.145

0.100

-0.111

-0.351

-0.328

0.053

-0.198

-0.050

-0.050

-0.098

-0.269

-0.087

-0.111

-0.009

-0.062

-0.292

-0.072

-0.078

-0.262

-0.343

-0.248

-0.107

-0.267

0.036

0.032

-0.001

-0.293

0.034

-0.248

-0.426

-0.307

-0.328

-0.392

表 1茄子 FAD基因家族成员鉴定及蛋白理化性质

Table 1 Basic information of the FAD gene family and physicochemical properties of proteinin eggplant

基因名称

Gene

name

SmFAD1

SmFAD2

SmFAD3

SmFAD4

SmFAD5

SmFAD6

SmFAD7

SmFAD8

SmFAD9

SmFAD10

SmFAD11

SmFAD12

SmFAD13

SmFAD14

SmFAD15

SmFAD16

SmFAD17

SmFAD18

SmFAD19

SmFAD20

SmFAD21

SmFAD22

SmFAD23

SmFAD24

SmFAD25

SmFAD26

SmFAD27

SmFAD28

SmFAD29

SmFAD30

SmFAD31

SmFAD32

SmFAD33

SmFAB1

SmFAB2

SmFAB3

SmFAB4

SmFAB5

基因 ID

Gene ID

SMEL_000g004270.1

SMEL_000g091240.1

SMEL_001g152540.1

SMEL_003g170610.1

SMEL_003g185960.1

SMEL_004g200060.1

SMEL_004g200070.1

SMEL_004g204530.1

SMEL_004g210000.1

SMEL_004g218850.1

SMEL_005g224240.1

SMEL_005g233210.1

SMEL_005g233830.1

SMEL_005g233840.1

SMEL_005g233850.1

SMEL_005g241230.1

SMEL_005g241790.1

SMEL_005g241800.1

SMEL_005g241810.1

SMEL_005g241820.1

SMEL_006g243580.1

SMEL_006g245010.1

SMEL_006g245040.1

SMEL_006g245880.1

SMEL_006g253160.1

SMEL_006g269840.1

SMEL_007g271180.1

SMEL_007g295120.1

SMEL_007g295130.1

SMEL_008g307920.1

SMEL_010g345700.1

SMEL_010g351300.1

SMEL_011g370900.1

SMEL_001g148440.1

SMEL_006g253440.1

SMEL_006g255140.1

SMEL_006g255210.1

SMEL_011g365200.1

内含子数

Intron

number

0

2

0

1

4

1

1

1

3

1

1

2

1

1

0

2

0

1

1

0

2

7

6

6

2

2

9

0

1

0

1

3

0

1

2

1

2

2

氨基酸数量

Amino acid

number

326

133

383

46

231

732

835

331

907

146

403

285

664

664

384

141

383

413

667

380

136

377

346

426

134

132

441

104

565

456

225

178

375

338

396

366

319

393

不稳定系数

Instability

Index

38.96

39.72

41.17

23.97

36.69

30.51

31.74

40.90

39.92

33.27

34.24

35.73

40.04

39.38

38.62

38.82

33.63

39.55

34.15

46.48

37.68

32.42

28.20

37.11

42.33

32.40

44.78

51.16

51.86

46.93

40.17

36.34

42.44

40.51

35.22

53.50

47.17

40.37

脂肪指数

Aliphatic

index

96.56

82.11

87.23

86.96

88.27

93.59

92.81

83.32

79.50

82.19

88.01

85.19

93.95

93.95

88.39

90.64

94.18

91.86

97.35

92.11

86.76

93.02

94.57

82.35

85.07

88.56

88.91

75.96

97.01

85.70

94.89

80.45

89.17

88.82

79.34

81.53

86.52

82.90

等电点

Isoelectric

points

9.14

5.45

8.50

6.54

4.65

7.85

8.28

8.46

6.25

5.20

8.60

9.30

9.33

9.33

8.51

5.75

8.76

8.03

8.88

7.32

4.77

8.80

8.22

7.78

4.98

4.64

9.16

5.42

9.03

7.62

6.91

4.78

8.60

8.70

6.24

7.64

9.53

5.94

分子量

Molecular

weight(kD)

37.90

14.79

43.91

5.54

25.77

84.26

96.10

38.70

101.97

16.85

46.67

33.34

77.51

77.50

44.35

15.67

44.27

47.59

77.13

44.07

15.06

43.75

40.17

48.76

15.04

14.72

50.78

11.99

62.37

52.47

26.19

19.92

43.81

38.75

45.02

41.91

36.84

44.71

1.2茄子 FAD家族成员系统进化分析

将获取的 38 条完整的 SmFAD 氨基酸序列与

拟南芥的 16 条 AtFAD 家族成员进行多序列比对

并构建系统进化树(图 1)。从图中可以看出，唯一的

可溶性脂肪酸去饱和酶亚家族 FAB2 被聚为一类，

在拟南芥中有 7个成员，在茄子种存在 5个成员；

茄子中 4 个成员 (SmFAD6, SmFAD 7, SmFAD 11

和 SmFAD 30)与拟南芥的 AtSLD1和 AtSLD2聚为
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图 1茄子 SmFADs和拟南芥 AtFADs系统发育树

Figure1 Phylogenetic analysis of SmFADs and AtFADs with a total of 54 protein sequences

一类，它们属于吟8脂肪酸去饱和酶类；鞘脂△4去

饱和酶 AtDES1 与 SmFAD8 聚为一类；SmFAD3、

SmFAD31 与 AtFAD2 聚为一类；SmFAD22、Sm-

FAD23 与 AtFAD3 聚为一类；SmFAD28、SmFAD29

与 AtFAD4聚为一类；SmFAD27与 AtFAD6聚为一

类；SmFAD24则与 AtFAD7、AtFAD8聚为一类。

1.3茄子 FAD家族保守结构域和基因结构分析

用MEME软件对茄子 FAD家族蛋白的保守结

构域进行分析，找到 15个保守基序(Motif) (表 2,图 2)。

亚家族 SmFAB 中均只存在 Motif9、Motif11 和 Mo-

tif15；SmFAD13、SmFAD14 和 SmFAD19 均在相同

位置包含相同的Motif，且Motif数量在所有成员中

最 多 ；SmFAD3、SmFAD15、SmFAD17、SmFAD18、

SmFAD20和 SmFAD33包含相同的 9个 Motif；Sm-

FAD4、SmFAD8和 SmFAD28中并未搜寻到Motif的

存在，这可能是进化过程中发生了保守基序的丢失现

象。38个 SmFAD中不存在共同的保守基因序列。

为了了解茄子 FAD家族基因的结构特征，对其

内含子/外显子分布进行分析(图 3,表 1)。38个家族

基因蛋白内含子数量差异较大。SmFAD1、SmFAD3、

SmFAD15、SmFAD17、SmFAD20、SmFAD28、SmFAD30

和 SmFAD33不包含内含子仅包含 1个外显子；Sm-

FAD22 包含 7 个内含子和 8 个外显子，SmFAD23、

SmFAD24包含 6个内含子和 7个外显子，SmFAD27

包含了最多的 9 个内含子和 10 个外显子；剩余的

26个成员分别含有 1~5个内含子及外显子。

1.4茄子 FAD基因染色体定位

对茄子 FAD基因进行染色体定位，各家族成员

在染色体上的位置如图所示(图 4)。SmFAD1和 Sm-

FAD2定位不到具体的染色体；其余 36个成员分别

定位在茄子的 9条染色体上，其中 5号染色体上定

位到最多的 10个成员，6号染色体上定位到 9个成

员，4号染色体上定位到 5个成员，7 号染色体上定

位到 3个成员，1号、3号、10号、11号染色体上均定
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表 2保守基序 motif序列分布情况

Table 2 Distribution of conservative motif sequences

保守基序名称

Conservative base sequence name

Motif1

Motif2

Motif3

Motif4

Motif5

Motif6

Motif7

Motif8

Motif9

Motif10

Motif11

Motif12

Motif13

Motif14

Motif15

具体序列分布情况

Specific sequence distribution

ECGHHGFSDYQWVBDTVGLILHSALLTPYFSWKYSHRRHHSNTGSLENDE

LPHYDSSEWDYLRGALATVDRDYGVLNKVFHNI

KPPFTJGDIKKAIPPHCFQRSLIRSFSYLFQDLILVSIFYY

DTHVLHHJFSYIPHYHAVEATKAIKPLLGEYYQ

FNVSGRKYDRFASHYDPYSPIYTDRERLQIYISDAGVIAAA

EVAKHNKPKDCWJIISGKVYDVTKFLDDHPGGDEVLLSAAGKDATDEFED

YVLYRVALTKGLAWVVCIYGVPLLIVNGFIVLITLLHHTHA

YFHLLPSPLSYLAWPTYWIAQGCVCTGIW

TKIVEKLLZIDPNNTLLAIANMMKKKIHMPHHLMYDGLDYB

QPKGNDWFEKQTAGTIDIDCSPWMDWFFGGLQFQLEHHLFPRLPRCQLRK

RDETGASPCPWAIWTRAWTAEENRHGDLLRTYLYLSGRVDMLMIEKTIQY

YLNNPVGRVLILAFTLTFGWPLYLA

SSSARAMLDEYYIGDIDSSTIPLKRKYTPPKQPHYNQDKTSEFVIKILQF

ILKALWRDTKECIYVEKDEDS

VTHSMPPEKIEIFKSLEPWVSZNILPLLKPVEKCWQPIEFL

生物信息学鉴定分析茄子脂肪酸去饱和酶(FAD)基因家族

位到 2 个成员，8 号染色体上仅定位到 1 个成员；2

号、9号和 12号染色体上没有定位到茄子 FAD家族

成员。说明 SmFAD基因在茄子进化过程中可能发生

了一系列的基因复制和片段丢失现象。

1.5茄子 FAD基因家族亚细胞定位预测

为了了解 SmFAD在植株细胞内的分布，利用

在线软件 ProtComp对其进行亚细胞定位分析 (表 3)。

SmFSAD 主要分布在内质网、叶绿体和质膜上，

图 2茄子 FAD家族保守基序 Motif分布情况

Figure 2 Protein conserved domains of FAD gene family mem-

bers in eggplant

图 3茄子 FAD家族基因内含子分布图

Figure 3The intron-exon structure of FAD genes in eggplant
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FAB亚家族全部定位在叶绿体上。其中 23个成员

定位在内质网上；6 个成员定位在膜结合叶绿体

上，4个成员定位在叶绿体上；4个成员定位在质膜

上；1个成员定位在细胞外。

2讨论

植物体内的 FAD成员主要分为两大类。一类

是在脂肪酸形成甘油脂之前引入第一个双键时起

作用的 18：0-ACP去饱和酶硬脂酰 -ACP 去饱和酶

(stearoyl-ACP desaturase, SAD/FAB)，是唯一的可溶

性去饱和酶；另一类是与膜结合型的脂酞 - 脂去饱

和酶，主要分布于内质网和叶绿体上 (Wallis and

Browse, 2002; Lee et al., 2016)。不同作物中，FAD

基因家族在进化中会分化为几大亚类存在于植株

体内的不同位置，发挥着各自功能(Jin et al., 2001;

Chi et al., 2011)。本研究中通过对茄子基因组蛋白

图 4茄子 FAD家族基因染色体定位分布图

Figure 4Thelocalizationof FAD gene in eggplant on chromosome
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表 3 SmFADs的亚细胞定位

Table 3 Sub-cellular localization of SmFADs

基因名称

Gene name

SmFAD1

SmFAD2

SmFAD3

SmFAD4

SmFAD5

SmFAD6

SmFAD7

SmFAD8

SmFAD9

SmFAD10

SmFAD11

SmFAD12

SmFAD13

SmFAD14

SmFAD15

SmFAD16

SmFAD17

SmFAD18

SmFAD19

SmFAD20

SmFAD21

SmFAD22

基因 ID

GeneID

SMEL_000g004270.1

SMEL_000g091240.1

SMEL_001g152540.1

SMEL_003g170610.1

SMEL_003g185960.1

SMEL_004g200060.1

SMEL_004g200070.1

SMEL_004g204530.1

SMEL_004g210000.1

SMEL_004g218850.1

SMEL_005g224240.1

SMEL_005g233210.1

SMEL_005g233830.1

SMEL_005g233840.1

SMEL_005g233850.1

SMEL_005g241230.1

SMEL_005g241790.1

SMEL_005g241800.1

SMEL_005g241810.1

SMEL_005g241820.1

SMEL_006g243580.1

SMEL_006g245010.1

位置

Location

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

质膜

Plasma Membrane

质膜

Plasma Membrane

内质网

Endoplasm.retic

细胞外

Extracellular

内质网

Endoplasm.retic

质膜

Plasma Membrane

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

长度/氨基酸个数

Length/Number of amino acids

326

133

383

46

231

732

835

331

907

146

403

285

664

664

384

141

383

413

667

380

136

377

分值

Score

7.4

5.1

4.9

9.1

9.2

9.2

9.2

3.9

2.4

4.4

9.2

7.4

7.5

7.5

7.4

4.7

7.4

4.6

7.5

7.5

5.1

4
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序列进行比对共获得了 38 个 FAD家族候选基因。

通过系统进化树构建和蛋白理化性质分析可以看

出，家族成员可以分为 33个 FAD成员和 5 个 FAB

成员。5个 FAB成员遗传结构相似，进化过程中具

有较高的保守性。均只含有 1~2个内含子和 2~3个

外显子，氨基酸数量都为 300~400之间，均为亲水性

蛋白，亚细胞定位预测结果表明其可能都存在于叶

绿体中。这与前人在花生和和核桃(Juglans regia L.)

中的研究结果一致(刘浩等, 2019; Liu et al., 2020)。

其他 33 个 FAD成员间蛋白的理化性质、氨基酸数

量、等电点、分子量及亲水性差异较大，这可能预示

着不同遗传分支上的成员在进化过程中存在着较

大的分歧，但同一分支上具有较高保守性。对茄子

FAD 家族蛋白的保守结构域进行分析发现 5 个

FAB亚家族均只含有 3个相同的 Motif，进化树上

聚为一类的 SmFAD13、SmFAD14 和 SmFAD19 均

在相同位置包含相同的 Motif，且 Motif数量最多。

SmFAD4、SmFAD8和 SmFAD28中不存在Motif。这

些结果可能表明茄子 FAD家族进化过程中同一亚

家族成员间具有一致性，不同亚家族成员存在较大差

异性，部分成员则发生了保守基序的丢失现象。38个

SmFAD中不存在共同的保守序列，说明茄子 FAD

续表 3

Continuing table 3

基因名称

Gene name

SmFAD23

SmFAD24

SmFAD25

SmFAD26

SmFAD27

SmFAD28

SmFAD29

SmFAD30

SmFAD31

SmFAD32

SmFAD33

SmFAB1

SmFAB2

SmFAB3

SmFAB4

SmFAB5

基因 ID

GeneID

SMEL_006g245040.1

SMEL_006g245880.1

SMEL_006g253160.1

SMEL_006g269840.1

SMEL_007g271180.1

SMEL_007g295120.1

SMEL_007g295130.1

SMEL_008g307920.1

SMEL_010g345700.1

SMEL_010g351300.1

SMEL_011g370900.1

SMEL_001g148440.1

SMEL_006g253440.1

SMEL_006g255140.1

SMEL_006g255210.1

SMEL_011g365200.1

位置

Location

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

质膜

Plasma Membrane

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

内质网

Endoplasm.retic

膜结合叶绿体

Membrane-bound Chloroplast

叶绿体

Chloroplast

叶绿体

Chloroplast

叶绿体

Chloroplast

叶绿体

Chloroplast

长度/氨基酸个数

Length/Number of amino acids

346

426

134

132

441

104

565

456

225

178

375

338

396

366

319

393

分值

Score

3.3

3.8

5

5

9.2

9.4

9.2

9.4

7.5

7.8

7.5

9.5

9.3

9.4

9.2

9.3
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家族基因对其进化影响的复杂性较大。同一亚家族

成员间保守基序较好的一致性，不同亚家族间保守

基序较大的差异性，暗示着特异的保守基序在植物

生长发育中行使着不同的作用(Chi et al.，2011)。

FAD基因家族由于其受低温诱导，在植物耐低

温种质筛选和遗传育种中得到不断应用 (宋淑香等,

2016; Liu et al., 2020)。FAD能够充分调节生物膜的

流动性，从而更好的适应外来的环境胁迫(Upchurch,

2008)。研究发现低温能够显著诱导茶树(Camellia

sinensis L.)、棉花(Gossypium hirsutum L.)和花生 FAD

家族相关基因的加倍表达，从而抵御外界低温逆境

(Kargiotidou et al.,2008; 薛晓梦等 , 2019; 王鹏杰等 ,

2020)。过表达 FAD基因的烟草(Nicotiana tabacumL.)

(Kodama et al., 1994)和杨树(Populus L.) (Zhou et al.,

2010)能够更好的抵御寒冷。冷胁迫应答基因的转录

水平影响植株体对外界低温的抗性。对茄子基因组

中的 FAD基因家族进行鉴定和分析，有助于了解它

们在茄子应对低温胁迫中的作用，为茄子抗逆遗传

育种提供一定的参考。

3材料与方法

3.1茄子 FAD基因家族成员的鉴定和蛋白理化性质

分析

在线(https://www.arabidopsis.org)搜寻下载拟南

芥 FAD家族基因，从茄子网站(https://www.sgn.cor-

nell.edu/organism/Solanum_melongena/genome/)下载

茄子参考基因组及蛋白序列。使用 HMMER 3.0软件

对获取的 16 条拟南芥 FAD 和 FAB 蛋白序列构建

隐马尔可夫模型，以此模型搜寻茄子基因组所有蛋

白序列，得到潜在的 FAD家族序列。使用 Blastp软

件，对所有茄子蛋白序列进行比对获取 FAD及 FAB

家族参考序列，e-value设为 1e-10，比对上的序列作

为候选的 FAD家族序列。合并以上序列作为茄子

FAD 家族蛋白序列，使用在线工具 Expasy(https:

//web.expasy.org/protparam/)分析茄子 FAD基因家族

的分子量、等电点、稳定性、脂肪指数和亲水性等理

化性质。

3.2 SmFAD基因序列尧结构分析和系统进化树构建

用 MEME软件(http://meme.nbcr.net/meme)对茄

子 FAD家族蛋白的保守结构域进行分析，设置参数

motif 寻找数量为 15。使用在线网站 GSDS(http://

gsds.cbi.pku.edu.cn/)对基因结构特征进行分析。将鉴

定出来的茄子 FAD和拟南芥 FAD蛋白家族序列用

MEGA软件的 ClustalW进行多序列比对，系统发育

树的构建用 MEGA软件 (https://www.megasoftware.

net/)中的邻接法(NJ)，Bootstrap值设为 1 000。

3.3 SmFAD基因染色体定位及亚细胞分布

根据 SmFAD家族成员在染色体上的位置信息，

用 MG2C 在线软件 (http://mg2c.iask.in/mg2c_v2.0/)

绘制茄子 FAD家族成员的染色体分布图谱。利用在

线网站 (http://linux1.softberry.com/berry.phtml?topic=

protcomppl&group=programs&subgroup=proloc)对茄

子 FAD家族成员进行亚细胞定位分析。
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