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木薯 25 个 WＲKY家族转录因子
在生物胁迫下的表达分析

李 可，熊 茜，肖晓蓉，李玉敏，牛晓磊，李春霞，陈银华
( 海南大学 海南省热带生物资源利用重点实验室 /热带农林学院，海口 570228)

摘 要: 根据拟南芥和水稻的WＲKY基因和木薯基因组序列，利用生物信息学方法预测木薯MeWＲKY转录
因子家族成员，并对其进行系统进化关系和保守结构域的分析。通过病原菌接种处理，分析不同 MeWＲKY

转录因子的表达差异。结果显示，木薯共编码 25 个与抗病相关 WＲKY 蛋白，在病原菌胁迫条件下，其中 16

个 MeWＲKY基因的表达受到显著影响，表明这些 WＲKY蛋白可能参与木薯的防御应答反应。
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转录因子，又称反式作用因子，是一类能与真核基因启动子区域中的顺式作用元件特异性结合，对转

录具有激活或抑制作用的调节蛋白。WＲKY 转录因子是植物中最大的转录调控因子家族之一，参与许多
种植物生长发育的调节［1］。WＲKY 转录因子的典型特征是其 DNA 结合结构域含有至少 1 个 WＲKY 结
构域。WＲKY 结构域是 1 段由约 60 个氨基酸残基组成的多肽序列，N 末端具有高度保守的 WＲKYGQK

核心序列［2］。在WＲKYGQK 核心序列后是 1 个非典型的锌指结构［1］。根据 WＲKY 结构域的数量及锌指
结构的特征，WＲKY 蛋白质可分为 3 类: I 类含有 2 个 WＲKY 结构域，其锌指结构是 C2H2; II 类有 1 个
WＲKY 结构域，锌指结构与 I 类相同; III 类也是有 1 个 WＲKY 结构域，但锌指结构为 C2HC［2 － 3］。WＲKY

蛋白特异地结合靶基因启动子区域的特异序列 ( T) TGACC( A /T) ( W 盒) 来激活或抑制其表达［2，4 － 5］。同
时，W 盒或类 W 盒的侧翼序列也影响 WＲKY 蛋白的结合［6］。在压力诱导型启动子中 W 盒有集群现象，

在某些情况下，多个 W 盒似乎有转录协同作用［7］。1994 年，Ishiguro 首次从甘薯中克隆出 1 个 WＲKY 转
录因子并将其命名为 SPF1［8］。到目前为止，全基因组分析已经发现大量的 WＲKY家族成员，相当数量的
基因已被报道。拟南芥 WＲKY 基因家族包含 72 个［5］; 粳稻和籼稻分别为 98 和 102 个［9］，番茄为 81

个［10］，黄瓜为 55 个［11］，杨树为 104 个［12］，苹果为 116 个［13］，棉花为 116 个［14］和橡胶树为 81 个［15］。在拟
南芥中，WＲKY基因对病原菌和水杨酸等胁迫都有不同程度的响应［16］。有研究表明，WＲKY 转录因子是
植物免疫系统中许多网络的核心组成部分，包括 PTI 基础防御以及 ETI 系统获得性抗性［19］。最新研究结
果表明，AtWＲKY33 作为蛋白激酶 MAPK3 /6 的靶蛋白，直接调控植物抗毒素 camalexin 的合成［20］。At-
WＲKY22 和 AtWＲKY29 也位于 MAPK 的下游介导细菌和真菌抗病反应［21］。然而对于木薯转录因子
WＲKY还未被系统研究。木薯属于大戟科植物中重要的经济作物［22］，同时也是块茎发育植物［23］。在生
产上，病害是限制木薯产量提高的重要制约因素之一，尤其是木薯细菌性枯萎病( cassava bacterial blight，
CBB) 。CBB是由地毯草黄单胞菌木薯萎蔫致病变种( Xanthomonas axonopodis pv manihotis，Xam) 引起的



细菌性病害，最早在巴西被发现，之后通过块根等繁殖体在世界范围内传播，给多个国家的木薯生产带来

了毁灭性打击。基于 WＲKY转录因子对其他植物抗病途径的重要调控作用，笔者对木薯 WＲKY 家族进
行了系统生物学分析，根据 balstP 分析获得了 25 个 WＲKY 转录因子序列，并对这 25 个基因进行全面的
生物信息学分析。采用 ＲT-PCＲ技术从木薯中克隆出WＲKY家族 25 个成员，并用荧光定量 PCＲ技术检测
WＲKY转录因子在不同生物胁迫下的表达模式，旨在为木薯响应病原菌的分子调控网络解析奠定基础。

1 材料与方法

1． 1 材料 以木薯华南 8 号( SC8) 为实验材料，采自海南大学重点实验室组培室。分别用 0． 1 mmol·
L －1的 flag22 针刺处理和 OD600为 0． 6 ～ 0． 8 的黄单胞菌 Xam剪叶接种，0，0． 25，0． 5，1，2，4 h取样，置于液
氮速冻后于 － 80 ℃冰箱保存备用。
1． 2 木薯WＲKY家族基因序列分析及系统进化树构建 利用 DNAMAN 对木薯和部分功能已知的拟南
芥的WＲKY蛋白序列进行氨基酸序列多重比对后，利用 MEGA 6． 0 软件采用邻接法( neighbor joining，NJ)
构建系统进化树，对构建的进化树进行自检，校验参数 bootstrap值设为 1 000。拟南芥 WＲKY蛋白序列来
自于拟南芥数据库( http: ∥www． arabidopsis． org) 。木薯的 WＲKY 蛋白序列下载自 Phytozome ( https: ∥
phytozome． jgi． doe． gov /pz /portal． html) 。
1． 3 木薯WＲKY家族基因序列结构分析 利用拟南芥 WＲKY 蛋白序列 ( http:∥www． arabidopsis． org)
搜索木薯同源 WＲKY序列，通过多序列比对并对 25 个 MeWＲKY家族基因蛋白保守结构域进行分析。
1． 4 木薯WＲKY转录因子的表达分析 利用 MeV软件对得到的 WＲKY转录因子基因的表达数据进行
聚类分析。更加直观地反映这 25 个 WＲKY 基因在不同处理下的表达量变化。每个小方格表示不同基因
在不同处理时间下的基因表达量，其颜色表示该基因表达量大小，表达量从绿到红逐渐增加。
1． 5 总 ＲNA提取及 cDNA合成 用 TＲIzol ( Invitrogen，USA) 试剂盒并按其说明提取总 ＲNA。使用 oli-
go( dT) 引物和 PremixScript ( TaKaＲa，Japan) 逆转录试剂盒进行逆转录。
1．6 实时荧光定量 PCＲ 实时荧光定量 PCＲ的引物序列如表 1 所示。采用 SYBＲ Premix Ex Taq ( TaKa-
Ｒa，Japan) 在Ｒotor gene Q ( Qiagen，Shanghai，China) qＲT-PCＲ仪运行，PCＲ条件为95 ℃ 1 min 变性，然后
95 ℃ 10 s，54 ℃ 15 s，72 ℃ 30 s 进行 45 个循环。用 2 － ΔΔCt计算相对表达量。所有实验重复 3 次以上。

表 1 qＲT-PCＲ的引物序列
Tab． 1 Primer sequences used in qＲT-PCＲ

基因 Gene 正向引物 Forward primer 反向引物 Ｒeverse primer

MeWＲKY1 5'-GCTGCCCTGTGAAGAAGAAGG-3' 5'-GTGTCGCAATGGGAATCGAAC-3'

MeWＲKY3 5'-CCCTTTCAAGTCCCACACACG-3' 5'-GCTTGGATCTTTGGCGAGGG-3'

MeWＲKY4 5'-TCTCTTTCCAGCCACCGACA -3' 5'-CCATCCTTGTTGCTGTGCGG-3'

MeWＲKY6 5'-CGGGAGTTGAAGGACCACGA-3' 5'-TGGCCGTACTTTCTCCAGCT-3'

MeWＲKY7 5'-GGAGCACCTGATTCGCCTCA-3' 5'-GCGTCTGAATCGGGCATGAC-3'

MeWＲKY8 5'-CGGTCTCACAATTTCCGGCG-3' 5'-AGCATCCCCTCCGATCCTTC-3'

MeWＲKY9 5'-TCGTCCTGTGGTTGGTGGTT-3' 5'-TCCCTTCTTCTTCTTCTTCCCCA-3'

MeWＲKY10 5'-CCAGAGCTGTCCGTGAACCA-3' 5'-GCCATACTTCCTCCAGCGGT-3'

MeWＲKY11 5'-CAACCCCAACATCAGCCAGC-3' 5'-GGTGAGGAACAATCGGAGGCT-3'

MeWＲKY13 5'-GGGCAGAAACAGGTGAAAGG-3' 5'-GGAGGTTGATGGTTGTGCTG-3'

MeWＲKY16 5'-GGTCAATCAAGGTTCCTGCG-3' 5'-TCTGCCCATACTTCCTCCAC-3'

MeWＲKY17 5'-TGCTACTCCTTTTGCCATGC-3' 5'-CAGCATTTGTGGTTCCGTCA-3'
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续表 1 Continued Tab． 1

基因 Gene 正向引物 Forward primer 反向引物 Ｒeverse primer

MeWＲKY18 5'-TAGAGTGTCTGTGCGAGCAA-3' 5'-TATGCACGAGGACAAGGGTT-3'

MeWＲKY19 5'-TCAAGCGACTGTGGTGATCA-3' 5'-TCTCTGCACTGAAAGGCTCT-3'

MeWＲKY20 5'-TTGGAGGAGGTGCTAACAGT-3' 5'-TGGGCTCTCTTTCTTGGGTT-3'

MeWＲKY21 5'-TCCTGACTCTCCTCCTTCCA-3' 5'-TCCTTGATTGGCACCGAGAT-3'

MeWＲKY22 5'-AGGAAGCCACAATCATCCCA-3' 5'-TTTCTAAGCCGACTCCTGCA-3'

MeWＲKY23 5'-TGCCGCATTAGATGTCAACG -3' 5'-GTCGAAGCTTGTTTCCCTGG-3'

MeWＲKY24 5'-ATTTCCTCAGCGTCCAGTGA-3' 5'-TCTCGGCTCTCTCTGTCTCT-3'

MeWＲKY25 5'-CGATGGAGAAAATATGGGCAGA-3' 5'-GCGTTGGACTTGCTTCTTCA-3'

MeWＲKY26 5'-GCTTCTTCTTCTTCGCCGAG-3' 5'-CTGGTCCAGCGTTGTCAATC-3'

MeWＲKY27 5'-TCTCGTTGTGAAGGTCGTGA-3' 5'-AATCTTCAGACTTCCGGCCA-3'

MeWＲKY28 5'-TAGCCCCAATTGCACAACAG-3' 5'-TTTCTGGGTGGTTGTTTGCA-3'

MeWＲKY29 5'-GAAAGCATGTGGAAAGGGCA-3' 5'-TGAGGCGACAGAGTTGACAT-3'

MeWＲKY30 5'-CATGGCCGAGATGACAAGTC-3' 5'-GAGAGGAGACAGTTCAGGGG-3'

UBQ10 5'-TGCATCTCGTTCTCCGATTG-3' 5'-GCGAAGATCAGTCGTTGTTGG-3'

2 结果与分析

2． 1 WＲKY转录因子的序列结构分析 通过 BLAST分析获得了 25 个WＲKY家族转录基因。在线搜索
SMAＲT数据库，获得这 25 个WＲKY转录因子蛋白序列的 WＲKY结构域( 图 1) 。根据其在染色体上的位
置，将 WＲKY家族基因依次编为 WＲKY1 ～WＲKY30。25 个转录因子氨基酸序列中均有 1 个由大约 60 个
氨基酸组成的高度保守的 WＲKY结构域，其中 WＲKY6，WＲKY8，WＲKY27 属于 III 类转录因子，其他蛋白
均属于 II 类转录因子，可能参与转录调控。

图 1 木薯 WＲKY家族保守结构域蛋白序列比对
WＲKYGQK: 保守结构域; C，C，H，H: 锌指结构

Fig． 1 Alignment of conserved motifs of the MeWＲKY family in cassava

WＲKYGQK: conserved motifs; C，C，H，H: Zinc finger

2． 2 木薯WＲKY蛋白的系统进化分析 在模式植物拟南芥中，部分 WＲKY 转录因子的功能已经明确，
笔者从中挑选了 5 个参与植物生长发育调控、激素信号转导、生物及非生物胁迫响应等功能已知的 At-
WＲKY蛋白，利用 DNAMAN软件将其与木薯 MeWＲKY蛋白序列进行多重比对，构建系统进化树( 图 2) 。
木薯 MeWＲKY家族蛋白 MeWＲKY4，MeWＲKY6，MeWＲKY10，MeWＲKY13，MeWＲKY16，MeWＲKY26，Me-
WＲKY28，MeWＲKY30 与拟南芥植株中 AtWＲKY4，AtWＲKY27，AtWＲKY33，AtWＲKY48，AtWＲKY70 的同
源性超过 70%。现有研究结果表明，这 5 个蛋白都在拟南芥与病原菌的相互作用中发挥重要作用［19 － 20］，

说明这些 MeWＲKY基因可能在木薯逆境应答和防御中起作用。
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图 2 25 个木薯 MeWＲKY蛋白和 5 个拟南芥 WＲKY蛋白的系统进化分析
Fig． 2 The phylogenetic tree of 25 MeWＲKY proteins of cassava and 5 WＲKY proteins of Arabidopsis thaliana

2． 3 木薯WＲKY转录因子基因的表达模式分析 笔者用 flag22 和 Xam处理木薯后，对 25 个 WＲKY基
因的表达变化进行分析( 图 3) 。在 flag22 和黄单胞菌 Xam 诱导下，MeWＲKY3，MeWＲKY4，MeWＲKY7，Me-
WＲKY8，MeWＲKY23，MeWＲKY25 对这 2 种逆境处理的响应呈现无规律性。大部分基因表达模式呈先上后
下的趋势，但 flag22 的作用效果明显高于病原菌 Xam。MeWＲKY16，MeWＲKY24，MeWＲKY25 和 MeWＲKY26
在 flag22 和 Xam诱导后显著上调表达( 基因表达值在处理和对照之间倍数超过 2 倍为显著上调表达，小
于 0． 5 倍为显著下调表达) ; MeWＲKY10，MeWＲKY19，MeWＲKY27，MeWＲKY28 在 flag22 处理后显著上调表
达，但 MeWＲKY1 显著下调表达; MeWＲKY22 在 flag22 和 Xam 诱导下，显著下调表达。这表明不同 WＲKY
基因可能在抵抗病原菌侵染过程中起到不同的作用。
2． 4 实时荧光定量分析基因在生物胁迫下的表达模式 为了检测多个木薯 WＲKY基因与生物胁迫的相
关性，笔者对木薯幼苗( 4 ～6周) 进行了 2种生物胁迫的处理，包括 flag22和黄单胞菌 Xam分别处理 0，0． 25，
0． 5，1，2，4 h后分别提取幼苗叶片总ＲNA，进行实时荧光定量ＲT-qPCＲ分析。从图3可知，6个WＲKY基因
( MeWＲKY3，MeWＲKY4，MeWＲKY7，MeWＲKY8，MeWＲKY23，MeWＲKY25) 对这 2 种逆境处理的响应呈现无规律
性。但 MeWＲKY23 和MeWＲKY25 的表达水平均表现出在接种 0，0． 25，0． 5，1 h后表达水平较低，接种 2，4 h
后表达水平显著上升，说明其可能与木薯响应细菌性病害有关。
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图 3 木薯 WＲKY基因在 flag22 和 Xam处理后的表达谱
Fig． 3 Expression profiles of 25 cassava MeWＲKY genes in response to flag22 and Xam

图 4 flag22 和 Xam处理木薯后表达呈现无规律的 WＲKY基因
Fig． 4 The MeWＲKY genes whose expressions are irregular in cassava treated with flag 22 and Xam

从图 5 可知，部分WＲKY基因在接种 flag22 和 Xam后表达量出现上调。( 1) 接种 flag22 后，表达量上
调的基因有: MeWＲKY1，MeWＲKY11，MeWＲKY17，MeWＲKY20，MeWＲKY24，MeWＲKY28。其中，MeWＲKY11，
MeWＲKY17，MeWＲKY24，MeWＲKY28 在病原菌侵入 2 h 时表达量达到最大，而 MeWＲKY1 和 MeWＲKY20 基
因分别在 0． 5 h 和 1 h 时表达量达到最高峰。( 2) 接种 Xam 后，表达量上调的有: MeWＲKY6，MeWＲKY20，
MeWＲKY24。其中，MeWＲKY6 和 MeWＲKY20 在处理 2 h 后表达量达到最高，MeWＲKY24 则在 4 h 时表达水
平最高。结果表明，这些基因可能在病原菌侵入早期起作用。
从图 6 可知，另一部分基因在接种 flag22 和 Xam后表达量出现明显下调，但在后期存在升高的趋势。

( 1) 接种 flag22 后，表达量下调的基因有: MeWＲKY10，MeWＲKY13，MeWＲKY16，MeWＲKY19，MeWＲKY21，Me-
WＲKY26，MeWＲKY 27，MeWＲKY29，MeWＲKY30。这些基因在接种 flag22 后表达量均呈现出先降低后升高
的趋势，在接种 4 h 后表达量最高，在 0． 25 和 0． 5 h 时表达量最低。( 2) 接种 Xam 后，表达量发生下调的
基因有: MeWＲKY9，MeWＲKY13，MeWＲKY16，MeWＲKY18，MeWＲKY19，MeWＲKY26，MeWＲKY28，MeWＲKY29。
多数基因在接种 4 h 后表达量达到最大值，然而，MeWＲKY9 和 MeWＲKY19 基因在 0 h 的表达量最高。多
数基因在接种 0． 5 和 1 h 后表达量最低，MeWＲKY9 在接种 2 h后表达水平最低。有趣的是，MeWＲKY28 在
用 flag22 接种后表达量发生上调，而用 Xam 处理后表达量先下调后上调。
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图 5 flag22 和 Xam处理木薯后上调表达的 WＲKY基因
Fig． 5 The MeWＲKY genes whose expressions are up-regulated in cassava treated with flag22 and Xam

图 6 flag22 和 Xam处理木薯后先下调后升高表达的 WＲKY基因
Fig． 6 The MeWＲKY genes whose expressions are down-regulated after cassava was treated with flag22 and Xam
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3 讨 论

WＲKY 转录因子广泛参与植物代谢调控、形态建成、种子萌发、发育和衰老调控、生物胁迫和非生物
胁迫应答等过程。研究结果表明，水稻中 1 对编码蛋白质有 10 个氨基酸不同的等位基因 OsWＲKY45-1 和
OsWＲKY45-2，在水稻与病原菌的互作中发挥着相反的作用［24］。OsWＲKY45-1 在水稻粳亚种中发现，而 Os-
WＲKY45-2 在籼亚种中发现。对 2 个等位基因的过表达研究结果表明，它们都具有正调节稻瘟病菌抗性
的作用，但是在调节水稻白叶枯病菌抗性时表现出差异［24 － 25］。在植物响应白叶枯病菌过程中，Os-
WＲKY45-1 似乎是一个负调节子，而 OsWＲKY45-2 是一个正调节因子。此外，这 2 个等位基因的作用途径
似乎不同，因为差异化表达 OsWＲKY45-1 会改变水杨酸和茉莉酸水平，而差异化表达 OsWＲKY45-2 似乎只
会显著调节茉莉酸水平［1］。感染线虫后，拟南芥 AtWＲKY23 基因表达量几乎立即上调，而 AtWＲKY23 突变

体对孢囊线虫表现出抗性增强［26］。拟南芥的 AtWＲKY38，AtWＲKY62，AtWＲKY11 和 AWＲKY17 都是对病原
体抗性的负调控因子，沉默这些基因后，使拟南芥对病原菌的抗性增强; 过表达 AtWＲKY38 和 AtWＲKY62

后，病原菌对拟南芥的感染性增强［26］。在拟南芥中有 18 个 AtWＲKY 基因能被 NaCl诱导［28］。这些结果
显示 WＲKY可能参与高等生物的抗病调控。

笔者用 flag22 和 Xam处理木薯后，对 25 个 WＲKY 基因的表达变化进行分析。结果显示，部分基因
( MeWＲKY3，MeWＲKY4，MeWＲKY7，MeWＲKY8，MeWＲKY23，MeWＲKY25) 对这 2 种逆境处理的响应呈现无规
律性，推测其与木薯抗病性无关，或由于处理时间过短，表达量尚未出现趋势性差异。部分基因在逆境处
理下表达水平发生明显变化，表明这些基因可能是木薯生物胁迫中的调控因子。在响应病原菌胁迫时，
16 个基因的表达受到明显的影响，部分基因( MeWＲKY1，MeWＲKY6，MeWＲKY20，MeWＲKY24，MeWＲKY28 )

表现为表达量上调，说明其可能在木薯响应生物胁迫时具有正调控作用; 部分基因( MeWＲKY9，Me-
WＲKY10，MeWＲKY13，MeWＲKY 16，MeWＲKY18，MeWＲKY19，MeWＲKY21，MeWＲKY24，MeWＲKY26，MeWＲKY
27，MeWＲKY28，MeWＲKY29，MeWＲKY30) 表现为表达量下调，说明其可能是生物胁迫的负调控子。

综上所述，MeWＲKY1，MeWＲKY6，MeWＲKY9，MeWＲKY10，MeWＲKY13，MeWＲKY 16，MeWＲKY18，Me-
WＲKY19，MeWＲKY20 ，MeWＲKY21，MeWＲKY24，MeWＲKY26，MeWＲKY 27，MeWＲKY28，MeWＲKY29，Me-
WＲKY30 16 个 WＲKY基因可能与木薯抗病相关，对今后研究木薯抗病性和选育木薯抗病品种具有一定的
指导意义。笔者的研究只针对了细菌性病害，对于其他生物胁迫如真菌或病毒对 WＲKY基因表达的影响
还未见报道。以后的研究需要在这方面加强，以便全面了解木薯 WＲKY基因在生物胁迫中的作用。
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Inhibitory Effects of the Extracts of 5 Invasive Plants
Against 2 Major Pathogenic Fungi on Mango

HE Shuting1，HE Ｒuilin2，WANG Li2，LI Xiuzhu2，SONG Haichao1，AO Su3，SHI Xuequn2

( 1． College of Environment and Plant Protection，Hainan University，Haikou，Hainan 570228，china; 2． College of Food
Science and Technology，Hainan University，Haikou，Hainan 570228; 3 Post － Entry Quarantine Station

for Tropical Plants，Hainan Entry － Exit Inspection and Quarantine Bureau，Haikou，Hainan 570311，China)

Abstract: Five common invasive plants，Lantana camara Linn，Mikania micrantha Kunth，Mimosa pudica Linn，
Praxelis clematidea Cassini and Wedelia trilobata ( L． ) Hitchc were extracted with ethanol to detect their antifungal
activities on Botryodiplodia theobromae Pat and Colletotrichum gloeosporioides ( Penz． ) Penz． ＆ Sacc by using my-
celial growth rate method． The major components of the extracts were determined by using gas chromatography /
mass spectrometry ( GC-MS) ． The results showed that the extracts from the five alien invasive plants contained an-
ti-fungal activities against these two fungi and that their inhibition rate of the fungi increased with the concentration
of the extracts． Among the extracts the extract of L． camara Linn displayed the highest inhibitory activity on B．
theobromae Pat．，with an EC50 being 10． 39 g·L －1 ． The extracts of Mikania micrantha had strong antimicrobial
activity on B． theobromae Pat and C． gloeosporioides ( Penz． ) Penz． ＆ Sacc，with the EC50 of 14． 70 g·L －1 and
14． 77 g·L －1，respectively． GC-MS analysis revealed a total of 14 chemical constituents in the extract of M． mi-
crantha． The major components in the extracts of M． micrantha included 4H-1-Benzopyran-4-one，5，6，7-trime-
thoxy-2-( 4-methoxyphenyl) -，Arbutin and 1，2，4-Cyclohexanetriol，which made up 81． 85% of the total content．
These components might be the active chemical ingredients which inhibited B． theobromae Pat and C． gloeospori-
oides ( Penz． ) Penz． ＆ Sacc．
Keywords: Invasive plants; mango; plant extract; antifungal activity; GC-MS．
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Expression Analysis of 25 WＲKY Transcription Factors
in Cassava under Biotic Stresses

LI Ke，XIONG Xi，XIAO Xiaorong，LI Yumin，NIU Xiaolei，LI Chunxia，CHEN Yinhua
( Hainan Key Laboratory for Sustainable Utilization of Tropical Bioresources，Hainan University /College

of Agronomy，Hainan University，Haikou，Hainan 570228，china)

Abstract: WＲKY family is one of the largest families of transcription factors in higher plants． The WＲKY tran-
scription factors play a central role in signal networks and plant growth． The WＲKY transcription factors have
been extensively studied in response to biotic stresses in model plants，but little information about their roles in
cassava is available． According to the WＲKY sequences of Arabidopsis and rice，and cassava genome se-
quences，25 WＲKY genes in cassava were predicted and analyzed including their phylogenetic relationships and
conserved domains． Expression profiles of these genes in response to pathogen were analyzed by quantitative
PCＲ． The results showed that the 25 identified MeWＲKY genes in cassava had the conserved WＲKY domain
and zinc-finger structure and had distinct expression patterns in response to pathogen infection，out of which 16
were significantly up-or down-regulated，implying that these members might participate in defense response to bi-
otic stresses in cassava．
Keywords: Cassava; WＲKY transcriptional factor; expression pattern
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