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海雀稗 PvMYB1 基因的克隆与表达分析
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摘　要： 为探究 MYB 转录因子基因是否参与了盐胁迫下对海雀稗（Paspalum vaginatum Sw.）生长发育的调

控，本研究分析了盐胁迫对海雀稗生长的影响，克隆了 PvMYB1 基因，通过生物信息学及基因表达 2种分析方法

展开研究。结果表明，盐胁迫抑制了海雀稗地上部和根系生长，具体表现为总根长、根表面积及根体积的降低。

海雀稗 PvMYB1 基因全长为 1 098 bp，编码 365个氨基酸残基，蛋白分子质量为 39.26 kDa，属于 R2R3-MYB家

族，亚细胞定位预测 PvMYB1蛋白定位于细胞核中。实时荧光定量 PCR结果显示，PvMYB1 基因在叶中的表

达量高于在根中的表达量；不同时段 NaCl处理结果显示，质量浓度为 30 g·L−1 的 NaCl处理显著提升了 PvMYB1
基因的转录水平。此外，在不同质量浓度的 NaCl处理的条件下，当 NaCl质量浓度升至 15 g·L−1 时，根和叶中

的 PvMYB1 基因的表达量显著上调。本研究结果揭示了 PvMYB1 可能参与了海雀稗对 NaCl胁迫的应答。

关键词： 海雀稗；盐胁迫；基因表达；转录因子

中图分类号： S688.4       文献标志码： A       文章编号：1674 − 7054(2026)03 − 0431 − 08
高佳淼, 刘莉婷, 周鸿明, 等. 海雀稗 PvMYB1 基因的克隆与表达分析[J]. 热带生物学报 (中英文),
2026, 17(3): 431−438.　DOI: 10.15886/j.cnki.rdswxb.20250106　CSTR: 32425.14.j.cnki.rdswxb.
20250106

 

植物在生长过程中常遭受生物和非生物胁迫，

这 2种胁迫都会影响植物的健康、生长和产量[1]。

在极端温度、干旱和盐胁迫等非生物胁迫中，盐胁

迫尤其具有挑战性。全球有 100多个国家存在盐

渍化土壤（电导率 EC>2 dS·m−1）[2]，据估计全球盐

碱化土壤面积已达 8.33亿 hm2[3]。当土壤中的盐

质量浓度明显高于植物生长的适宜质量浓度时，

植物质膜的选择渗透性被破坏，导致细胞内溶质

快速外渗和大量盐离子进入细胞，从而使植物受

到盐毒害。在严重的盐胁迫下，植物脱水、气孔闭

合、叶绿素含量下降及光合作用中相关酶的活性

降低，从而抑制了植物地上部分的生长[4-6]。同时，

也抑制了地下根系的生长。

研究表明，植物主要通过离子区域化、选择性

摄取和分配等方式启动相关调节机制来适应高盐

环境，以抵抗不利影响并维持离子稳态[7]。多项研

究表明，MYB转录因子在植物胁迫响应中发挥

关键作用，特别是在受非生物胁迫中 [8]。在玉米

（Zea mays）中鉴定出植物中第一个 MYB 基因 C1，
ZmMYBC1 可以调节花青素的生物合成 [9]。随后，

越来越多的植物 MYB超家族成员被鉴定出来[10]，

许多植物物种编码超过 100 种 R2R3 MYB 蛋白[11]。

到目前为止，在拟南芥（Arabidopsis thaliana）、水稻

（Oryza  sativa）中分别报道了 126[12]、155个 MYB
基因[13]。在拟南芥中，定位在细胞核上的 AtMYB44
能够增强转基因拟南芥气孔闭合的功能，从而提

高植物的耐旱性和耐盐性[14]。同样定位于细胞核

中的OsMYB2通过抑制或激活相关基因及通路在盐

胁迫响应过程中发挥作用，ABA通路中的 OsMYB2
在水稻盐毒害时,通过转录调控相关基因来调节水 
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稻的生长和耐盐性[15]。因此，MYB家族成员在响

应盐胁迫、干旱胁迫、生物合成、气孔调节等方面

发挥了作用。

海雀稗广泛分布于全球各地，特别是在热带

和亚热带的沿海地区。这种植物以其鲜艳的颜

色、优良的草皮质地、旺盛的生长能力、出色的适

应性和抗逆性而闻名。海雀稗适应海水灌溉，是

盐碱地区和热带、亚热带沿海地区绿化工程的理

想选择[16]。通过对不同品种的海雀稗耐盐能力进

行评价分析，发现维持较高的 K+含量以及较高的

地下 K+/Na+，可能是海雀稗耐盐的离子调节机制[17]。

目前，未有 MYB 基因通过离子调节响应海雀稗盐

胁迫机制的报道。因此，本研究分析了极端耐盐

种质‘USA17-18’对盐胁迫的生长响应，克隆并分

析了 PvMYB1 基因，为解析海雀稗响应盐胁迫提

供理论依据。

 1　材料与方法

 1.1　材　料　供试材料为海雀稗‘USA17-18’种质

资源，现保存于海南大学儋州校区农科基地。

 1.2　实验方法　

 1.2.1　植物材料的培养与盐胁迫处理　参照陈静

波[18] 等的试验方法，剪下‘USA17-18’海雀稗顶端

三节匍匐茎，挑选生长一致的匍匐茎用棉花固定

在剪去尾部的离心管中于 1/2  Hoagland营养液

（pH5.8）中预培养 17 d，参考申晴等[19] 方法，分别

进行以下处理 ： 1）分别在 0、 15、 30  g·L−1  NaCl
处理液中（pH5.8）持续水培 14 d，采集叶片与根系

组织样本，用于后续 RNA提取及相关基因表达研

究；2）在 30 g·L−1 NaCl处理液中（pH5.8），设置不

同时间处理：0（CK）、5、10 d，收取叶和根系样品

用于 RNA提取和基因表达分析。

 1.2.2　根系参数测定　参考黄杰等[20] 方法，使用

EPSON 12000XL 扫描仪（日本）扫描海雀稗根系图

像。借助 WinRhizo Pro软件（Regent Instruments，
加拿大）测定盐胁迫下植株的总根长、根表面积及

根体积等参数，完成定量评估。

 1.2.3　RNA 提取和 cDNA 合成　参照邹晓燕等[21]

的方法用 TRNzol试剂（TIANGEN，中国）提取海

雀稗 RNA。海雀稗根叶组织的 RNA提取步骤如

下：称取 0.1 g样本，加入 1 mL TRIzol提取液，经

破碎仪充分破碎。加入 200 µL三氯甲烷，剧烈震

荡混匀，室温静置 3 min。4 ℃ 条件下 11 999 r·min−1

离心 15 min，收集上清液转移至新的 1.5 mL离心

管。加入等体积的异丙醇，震荡混匀后置于−20
℃ 反应 2 h。4 ℃ 11 999 r·min−1 离心 10 min，去除

上清液。加入 500 µL无水乙醇清洗沉淀，4 ℃
10 000 r·min−1 离心 5 min后去除上清液。最后加入

900 µL 体积分数为 75%的乙醇，4 ℃ 10 000 r·min−1

离心 5 min。弃上清，用枪头吸出残留液体，置于

超净工作台中使沉淀风干，加入 30 µL无 RNase
ddH2O溶解 RNA。

cDNA合成参考 HiScript III RT SuperMix for
qPCR（+gDNA wiper）试剂盒方法。在 PCR管中

加入 4 μL RNA、4 μL 4 × gDNA wiper Mix和 8 μL
RNase ddH2O，轻轻混匀，42 ℃ 反应 2 min，置于冰

上，加入 4 μL 5 × HiScript III qRT SuperMix，轻轻

混匀，37 ℃ 15 min，85 ℃ 5 s反应，获得 cDNA，并

置于−20 ℃ 保存备用。

 1.2.4　海雀稗 PvMYB1 基因克隆　根据本实验室

前期海雀稗全长转录组结果，筛选得到 PvMYB1
基因全长序列。PvMYB1 基因全长片段由生工生

物工程（上海）股份有限公司连接到 pUC-SP载体

后，对其进行测序分析，确认 PvMYB1 序列。

 1.2.5　生物信息学分析　利用 Expasy（https://
web.expasy.org/）对 PvMYB1进行蛋白理化性质分

析，在 NCBI（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd/）中
对蛋白保守结构域进行分析；借助 SignalP v5.0在

线分析平台（https://novopro.cn/tools/signalp），完成

PvMYB1蛋白信号肽预测 ，通过 WoLF  PSORT
（https://wolfpsort.hgc.jp/）预测亚细胞定位 ；采用

MEGA v11软件构建蛋白进化树。

 1.2.6　实时定量 PCR（RT-qPCR）分析　参考

刘莉婷等[22] 的方法，采用 QuantStudioTM Real-Time
PCR仪器（Thermo Fisher，美国）进行实时荧光定量

分析。20 μL 反应体系含：10 μL ChamQ Universal
SYBR  qPCR  Master  Mix（Vazyme， 中 国 ）、 6  μL
ddH2O、上下游引物各 1 μL及被 30倍稀释的 cDNA
模板。95 °C预变性 10 min；随后进行 40个循环

的扩增，每个循环包括 95 °C变性 15 s、58 °C退

火 30 s、72 °C延伸 30 s；循环结束后，于 95 °C 保
持 15 s 采集终末信号，随后进行熔解曲线分析。

基于 PvMYB1 基因表达量与看家基因 PvEF1α 表

达量的比值计算相对表达水平[23]。qPCR引物信
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息详见表 1。
  

表 1    PvMYB1 克隆 和 qPCR 引物分析

Tab. 1　Primers for PvMYB1 cloning and qPCR analysis

引物名称
Primer

引物序列（5′—3′）
Sequence

PvMYB1-ORF-F ATGGGGCGGATCCCGTGCTGC

PvMYB1-ORF-R TTACACCATGTGATTTGTCAGGTCA

PvMYB1-RT-F GGCGCCTCATCCCCAAGAAT

PvMYB1-RT-R GCCGCGATCACCGACCAC

PvMYB1a-RT-F CACTGTCGAGTGGGTTCGCTAC

PvMYB1a-RT-R GCCGATGAATTTTACTTGTTGC

 1.3　数据处理　通过 Microsoft  Excel  2013与

SPSS v20.0软件完成数据处理与统计分析工作。

 2　结果分析

 2.1　不同质量浓度 NaCl 处理对海雀稗根系生长

的影响　本研究分析了海雀稗根系受不同 NaCl
质量浓度胁迫的影响。从图 1-A可以看出，盐胁

迫抑制了海雀稗根系生长，NaCl处理浓度越高，根

系生长受抑制程度越大。相对对照（0 g·L−1）处理，

15、30 g·L−1 NaCl处理下海雀稗总根长被显著抑

制。（图 1-B—D）。
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图 1    不同盐处理对海雀稗根系生长的影响
Fig. 1    Effects of different NaCl treatments on root growth of Paspalum vaginatum

注：不同小写字母表示 P<0.05 的显著差异。下同。
Note: Different lowercase letters indicate significant differences at P<0.05. Same below.

 2.2　不同浓度盐处理对海雀稗干质量的影响　从

图 2-A，B可以看出，不同浓度 NaCl处理不仅造成

了地上部差异，同时也抑制了海雀稗根部干质

量。相对对照（0 g·L−1）处理，15、30 g·L−1NaCl处

理下海雀稗根部干质量被抑制了 5.0%、23.7%，海

雀稗地上部干质量被抑制了 23.1%、35.9%。结果

表明，随着 NaCl浓度的升高，海雀稗的生长被抑

制的程度有越来越严重的趋势。

 2.3　海雀稗 PvMYB1 基因的克隆　本研究通

过 PCR方法，利用 PvMYB1-pYES2质粒扩增出

PvMYB1 基因 （图 3）。经 PCR产物测序分析 ，
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图 2    不同盐处理对海雀稗干质量的影响
Fig. 2    Dry weight of Paspalum vaginatum under

different NaCl treatments
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图 3    PvMYB1 基因的克隆
Fig. 3    Cloning of PvMYB1 gene

注（Note）：M，DL 2000 DNA Marker
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PvMYB1 基因包含 1 098 bp核苷酸序列，编码 365
个氨基酸残基。该蛋白分子质量大小为 39.3 kDa，
理论等电点（pI）5.7，属于亲水性蛋白。

 2.4　PvMYB1 蛋白理化性质分析　通过 NCBI
Conserved  Domains数据库分析，蛋白质结构域

（图 4）预测显示 PvMYB1蛋白 N端具备两个保守

SANT结构域，属于 MYB转录因子 R2R3亚家族。

其中，第一个 SANT域（14～63位）含 50个氨基酸

残基，第二个 SANT域（17～61位）由 45个氨基酸

残基组成。经 WoLF PSORT预测，该蛋白定位于

细胞核。

 2.5　PvMYB1 同源蛋白进化树分析　为分析

PvMYB1蛋白与不同物种 MYB蛋白的关系，本研

究将 PvMYB1与水稻、玉米、大豆（Glycine max）、
小麦（Triticum aestivum）、拟南芥等 MYB蛋白构

建进化树。基于图 5系统发育分析，多种植物

MYB蛋白聚类为 5组。PvMYB1与水稻 OsMYB4
同源性较高，被分在第一组中。这表明 PvMYB1
可能具有与 OsMYB4相似的增加植物对干旱胁迫

的生理生化适应性的功能。

 2.6　PvMYB1 基因组织表达分析　 本研究通过

定量 PCR的方法分析了 PvMYB1 基因在海雀稗不

同组织中的表达情况。如图 6所示，PvMYB1 在海

雀稗根、茎和叶中均有所表达，且 PvMYB1 在叶和

茎中的表达量显著高于在根中的表达量。

 2.7　不同盐浓度处理对 PvMYB1 基因表达的影

响　图 7显示，PvMYB1 基因在 NaCl质量浓度升至

15 g·L−1 时，在根和叶中的表达量显著上调。然而，

随着 NaCl质量浓度进一步增至 30 g·L−1，表达量

又显著下降。15 g·L−1 盐处理条件下 PvMYB1 基

因在根和叶中的表达量与对照和 30 g·L−1 盐处理

组之间差异达显著水平。PvMYB1 对盐胁迫呈先

升后降的表达模式，其可能在 15 g·L−1 NaCl范围

内发挥早期应答作用。

 2.8　不同时间盐处理对 PvMYB1 基因表达的影

响　如图 8所示，与 0 d相比，NaCl处理 5 d和 10 d
的 PvMYB1 基因表达量在海雀稗的根和叶中都显

著上升。但是 NaCl处理 5 d的海雀稗的根和叶

中的 PvMYB1 基因表达量与 NaCl处理 10  d的

PvMYB1 基因表达量无显著差异。

 3　讨　论

自然环境恶化、不良的灌溉方式和气候变化

加剧了土壤盐碱化问题。高盐环境胁迫下，土壤

中过量可溶性盐分对多数植物是有不利影响的[24]。

种植耐盐植物可以提高盐碱地的利用率，但是由于

耐盐性差，包括紫花苜蓿（Medicago sativa）在内的

传统牧草植物的产量和质量受到盐胁迫的影响[25]。

海雀稗作为优良的草坪草、牧草和盐碱地改良草

种，在对海雀稗、杂交狗牙根（Cynodon dactylon ×
C. transvaalensis）、结缕草（Zoysia japonica）、假俭

草（Eremochloa ophiuroides）等草坪草的耐盐性分

析中发现，海雀稗在盐胁迫下表现出更好的生长性能，

表现为盐处理下生长被抑制的程度较小以及较高

的草坪质量[26]。同一草种中不同品种或品系的耐

盐性有明显差异，因此对海雀稗种质资源进行耐盐

性评价，从中筛选出了极端耐盐种‘USA17-18’[17]。
本研究中以‘USA17-18’海雀稗为实验材料，为了

更好地探究海雀稗耐盐机制，本研究克隆了海雀

稗 PvMYB1 基因，并对其进行生物信息学及基因
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图 4    PvMYB1 保守结构域分析
Fig. 4    Analysis of conserved domains of PvMYB1
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表达分析。

MYB转录因子广泛分布于植物体内，在调控

植物生长发育的各个阶段中发挥着作用[11]。MYB
蛋白可以通过它们在 N末端高度保守的 DNA 结
合结构域（DBD）来代表，该结构域也称为 MYB结

构域[27]。它在功能上与 DNA 结合和蛋白质-蛋白

质相互作用相关，由 1到 4个不完全重复序列（R）
组成。根据不完全重复的氨基酸序列（R）的数量，

MYB蛋 白 分 为 4R-MYB、 R1R2R3-MYB（3R）、
R2R3-MYB（2R）和 1R-MYB4类亚家族 [7]。其中，

R2R3-MYB属于在植物中普遍存在的转录因子类

型之一 [28]。多数研究表明，R2R3-MYB亚家族的

基因具有 MYB-DNA-binding和 2个 SANT结构

域[29]，通过在线工具对 PvMYB1蛋白保守结构域

进行分析 ，结果表明 ， PvMYB1蛋白具有 2个

SANT结 构 域 、 MYB-DNA结 合 域 和 稳 定 的

PLN03091结构域等，符合 MYB 基因家族保守结

构域特点，是典型的 R2R3型MYB转录因子。

系统进化分析显示，PvMYB1蛋白与水稻

OsMYB4、小麦 TaMYB33等已知参与非生物胁迫

响应的 MYB蛋白亲缘关系较近，同属一个进化

支，提示 PvMYB1可能具有类似的功能。在该组

中，定位于细胞核内的 TaMYB33促进了渗透压平

衡和活性氧清除的能力，从而增强了转基因拟南

芥的耐盐性和耐旱性 [30]。与之类似，TaMYB80
同样定位于细胞核上，在转基因拟南芥中过表达

TaMYB80 增加了植物对高温和干旱的耐受性[31]。

MYB转录因子对靶基因的转录调控通常发生在

细胞核内，定位于细胞核内的 ZmMYB39通过与

胁迫相关基因的表达的相互作用和促进其表达增

强了玉米的耐旱性 [32]。TaMYB30可以通过识别

相关顺式元件直接与小麦蜡的生物合成相关的基

因的启动子区域结合，并激活其表达，从而正向调

控小麦蜡的生物合成 [33]。与之类似，本研究中

PvMYB1定位于细胞核中，PvMYB1可能参与了

海雀稗响应非生物胁迫的不同生理过程。

基因表达分析表明，盐处理增强了 PvMYB1
基因在根和叶中在 30 g·L−1 盐处理 5 d、10 d以及

15 g·L−1 盐处理 14 d条件下的表达量。研究表明，

盐处理能增强拟南芥[34]，水稻[35]，小麦[30]，大豆[27]、
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苹果（Malus Domestica）[36] 等植物 MYB 基因的表

达。例如，过表达 OsMYB6 的植株表现出更高的

耐旱性和耐盐性，且 OsMYB6转基因植株中非生

物胁迫响应基因的表达量与对照相比显著增加[35]。

类似的，过表达 TaMYB32 的转基因拟南芥的耐盐

性得到提高[37]。AtMYB30激活 AtAOX1a表达以

保持细胞氧化还原稳态，从而赋予植物耐盐性[38]。

AtMYB49可以通过调节叶片角质层的形成和维

持叶片水分来提高植物的耐盐性,此外还可以增加

叶片中的钙离子水平，并在盐胁迫下维持生物膜

的稳定性[39]。MYB转录因子可以介导多种途径来

增强植物的耐盐性，因此推测 PvMYB1可能也通

过调控离子稳态、渗透平衡、氧化还原平衡参与海

雀稗响应盐胁迫的过程。

 4　结　论

本研究成功克隆了海雀稗 PvMYB1 基因，其

编码一个 R2R3-MYB型转录因子。表达分析表

明，PvMYB1 受盐胁迫显著诱导，尤其在中等盐质

量浓度（15 g·L−1）和胁迫早期表达上调，提示该基

因在海雀稗响应盐胁迫过程中可能发挥重要的早

期调控作用。
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Cloning and expression analysis of PvMYB1 in
Paspalum vaginatum

Gao Jiamiao1#,   Liu Liting1,   Zhou Hongming1,   Xing Yufen1,  
Chen Zhijian2,3,   Wang Zhiyong1*

（1. School of Tropical Agriculture and Forestry/Ministry of Education Key Laboratory of Genetics and Germplasm Innovation of
Tropical Special Forest Trees and Ornamental Plants, Hainan University, Danzhou, Hainan 571737, China; 2. Institute of Tropical

Crop Genetic Resources/Ministry of Agriculture and Rural Affair Key Laboratory of Crop Gene Resources and Germplasm
Enhancement in Southern China, Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences, Haikou, Hainan 571101, China;

3. State Key Laboratory for Tropical Crop Breeding, Sanya, Hainan 572024, China）

Abstract：Seashore paspalum (Paspalum vaginatum Sw.) were treated with different concentrations of salt to observe the effect of
salt  treatment  on  the  growth  of  seashore  paspalum,  and  the PvMYB1 gene  was  cloned  from seashore  paspalum under  different
treatments and analyzed by using bioinformatics and gene expression analysis methods in a view to investigating whether MYB
transcription factor genes are involved in the regulation of growth and development of seashore paspalum under salt stress. The
results showed that salt stress inhibited the growth of both shoots and roots in seashore paspalum, manifested by reduction in total
root length, root surface area, and root volume. The full length of the seashore paspalum PvMYB1 gene was 1 098 bp, encoding
365  amino  acid  residues,  with  a  protein  molecular  weight  of  39.26  kDa,  and.this  gene  belongs  to  the  R2R3-MYB  family.
Subcellular localization prediction indicated that the PvMYB1 protein was located in the nucleus. RT-qPCR analysis demonstrated
that the expression of PvMYB1 was higher in leaves than in roots. The results of salt treatment at different time periods showed
that  30  g·L-1  salt  treatment  significantly  increased  the  transcription  level  of  the PvMYB1  gene.  Moreover,  under  different  salt
concentration treatments, the expression levels of the PvMYB1 gene in the roots and leaves were significantly upregulated when
the salt concentration was 15 g·L-1. All these results revealed that PvMYB1 is implicated in the response of seashore paspalum to
salt stress.
Keywords：Paspalum vaginatum；salt stress；gene expression；MYB
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