
麦类作物学报 2026,46(2):164-173
JournalofTriticeaeCrops doi:10.7606/j.issn.1009-1041.2026.02.03

网络出版时间:2025-12-12
网络出版地址:https://link.cnki.net/urlid/61.1359.S.20251210.1748.002

小麦TaNF-YB基因家族的鉴定及TaNF-YB-2基因的表达

收稿日期:2025-03-27   修回日期:2025-12-01
基金项目:联合科研基金一般项目(24JRRA840);甘肃省科技计划项目(24CXNA038);国家现代农业产业技术体系项目(CARS-05-

04B-2);甘肃省教育厅产业支撑计划项目(2021CYZC-12);甘肃省科技计划项目(24CXNA028);甘肃省自然科学基金
(21JR7RA801;20JR10RA507);国家自然科学基金项目(31860377);甘肃农业大学伏羲青年英才计划(Ganfx-03Y06GAUfx-
04Y011);甘肃省科技支撑计划项目(1604NKCA052-2);2023年甘肃省级重点人才项目;甘肃省农业科技支撑项目(KJZC-
2023-2);甘肃省优秀研究生“创新之星”项目(2022CXZXB-028);甘肃省科技重大专项(17ZD2NA016)

第一作者E-mail:1685272603@qq.com(雷蕊伶)
通讯作者E-mail:libc@gsau.edu.cn(李葆春)

雷蕊伶1,2,姚立蓉1,3,汪军成1,3,司二静1,3,马小乐1,3,孟亚雄1,3,
王化俊1,3,杨 轲1,3,张 宏1,3,李葆春1,2

(1.干旱生境作物学国家重点实验室/甘肃省作物遗传改良与种质创新重点实验室,甘肃兰州730070;

2.甘肃农业大学生命科学技术学院,甘肃兰州730070;3.甘肃农业大学农学院,甘肃兰州730070)

摘 要:NF-YB作为一类关键的转录因子,在植物正常生长发育和逆境胁迫应答中发挥调控作用。本研

究利用 Hmmer和Blast鉴定小麦NF-YB家族成员,并对其蛋白理化性质、系统进化及基因结构等进行生物

信息分析,以兰天134、陇紫麦1号和长6878等小麦为材料,分析了苗期TaNF-YB-2基因在干旱胁迫和盐胁

迫下的表达模式。结果 表 明,小 麦 全 基 因 组 中 共 鉴 定 出10个 TaNF-YB家族成员,依次命名为TaNF-YB-1~
TaNF-YB-10,编码蛋白均为不稳定的酸性蛋白。普通小麦中的TaNF-YB家族成员与斯卑尔脱小麦中的NF-

YB家族成员具有较高的相似性,属于进化保守型。TaNF-YBs基因主要位于第一和第四同源群,且存在5组

基因呈现共线性特征。顺式作用元件分析显示TaNF-YB基因家族与胁迫响应有关。干旱和盐胁迫处理后,

TaNF-YB-2基因在小麦根系和叶片中表达量均呈上升趋势;干旱处理下,3份抗旱小麦材料(兰天134、陇紫

麦1号和长6878)中TaNF-YB-2基因的相对表达量始终显著高于2份干旱敏感型材料(西科麦518和兰航

选121);盐胁迫下处理4h后的叶片和处理6h后的根系中,3份耐盐小麦材料(兰天134、陇紫麦1号和长

6878)中TaNF-YB-2基因的相对表达量均持续显著高于2份盐敏感型材料(西科麦518和兰航选121)。
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Abstract:NF-YBtranscriptionfactorsplaykeyregulatoryrolesinplantgrowth,development,and
stressresponses.Inthisstudy,HMMERandBLASTwereusedtoidentifymembersofthewheat
NF-YBgenefamily,andtheirphysicochemicalproperties,phylogeneticrelationships,andgenestruc-
tureswereanalyzed.UsingwheatvarietiesincludingLantian134,Longzimai1,andChang6878,the
expressionpatternofTaNF-YB-2attheseedlingstageunderdroughtandsaltstresswasexamined.A
totalof10TaNF-YBfamilymemberswereidentifiedinthewheatgenomeandsequentiallynamed



TaNF-YB-1toTaNF-YB-10.Theseproteinswereunstableandacidic.TheTaNF-YBmembersin
commonwheatshowedhighsimilaritytotheirhomologsinspeltwheat,indicatingevolutionarycon-
servation.TaNF-YBsgenesweremainlylocatedonhomologousgroups1and4,withfive-genepairs
showingcollinearity.Cis-elementanalysissuggestedthatTaNF-YBgenefamilyareinvolvedinstress
responses.Underdroughtandsaltstress,theexpressionofTaNF-YB-2increasedinbothrootsand
leaves.Underdroughtstress,therelativeexpressionlevelsofTaNF-YB-2inthreedrought-resistant
varieties(Lantian134,Longzimai1,andChang6878)wereconsistentlysignificantlyhigherthanin
twodrought-sensitivevarieties(Xikemai518andLanhangxuan121).Undersaltstress,therelative
expressionlevelsofTaNF-YB-2inthethreesalt-tolerantvarietiesweresignificantlyhigherthanthose
inthesalt-sensitivematerials—inleavesafter4handinrootsafter6hoftreatment.
Keywords:Triticumaestivum;NF-YBgenefamily;Stresstreatment;Expressionanalysis

  干旱与盐碱是全球范围内普遍存在的农业生

产制约因素,严重制约着作物的正常生长与地理

分布[1],并对作物的产量与品质造成显著影响[2]。
在中国,有23个省、市、自治区农业生产受到这两

种因素制约,进而影响经济、社会与生态可持续发

展[3]。在土地与水资源开发利用过程中,尤其在

干旱与半干旱地区,干旱及土壤盐碱化已成为关注

的焦点[4]。研究表明,干旱条件下小麦产量可降低

57%;盐碱条件下,小麦产量损失超过60%[5]。因

此,深入研究作物的抗旱和耐盐机理,对合理开发

利用中国边际性土地及盐碱地资源具有重要现实

意义[6]。
核因子Y(NF-Y)转录因子在生物体内以异

源三聚体的组合形式存在,由NF-YA、NF-YB和

NF-YC三个亚基共同构成完整转录复合体。该

复合体能够特异性识别并结合真核生物基因启动

子的CCAAT框,从而精确调控下游基因的转录

过程。NF-YB基因家族在多种植物生长发育和

胁迫应答中发挥作用[7]。苗雅慧等[8]研究发现,
与野生型相比,过表达PwNF-YB8的拟南芥幼苗

根系伸长生长在干旱及盐胁迫下更具优势,该基

因可与PwHAP5互作,参与花粉萌发和花粉管发

育,并在响应干旱和盐胁迫中发挥作用。在玉米、
拟南芥等植物中的研究进一步证实NF-YB具有

抗逆功能[9]。翟莹等[10]研究表明,大豆GmNF-
YB24基因通过异源过表达可显著增强转基因烟

草的抗旱性。安雯等[11]发现盐胁迫下过表达

MsNF-YB8的拟南芥植株脯氨酸(Pro)积累显著

增加,推测该基因通过增强渗透调节能力维持细

胞稳态,进而提高转基因植株耐盐性。另有研究

指出,小麦TaNF-YB3;1可增强植株耐旱和耐盐

能力,在干旱和盐胁迫处理下,根系中的TaNF-

YB3;1基因表达水平显著上升[12]。
目前,已在苜蓿、谷子、玉米、水稻、马铃薯、陆

地棉和油桐等植物完成了 NF-YB基因家族鉴

定[13-19],揭示了该家族在植物生长发育和逆境胁

迫中的广泛作用。与上述作物相比,小麦NF-YB
基因家族尚未在全基因组层面获得系统鉴定。本

研究对小麦NF-YB家族基因进行全基因组鉴定

及生物信息学分析,并结合模拟干旱和盐胁迫处

理,对5份小麦材料中TaNF-YB-2基因表达模式

进行解析,以深入探究TaNF-YB基因家族在小

麦中的生物学功能,为小麦抗旱耐盐育种提供理

论依据。

1 材料与方法

1.1 TaNF-YBs全基因组鉴定

本研究基于系统发育,对六倍体普通小麦

(Triticumaestivum L.,AABBDD)及其二倍体

祖先物种A基因组供体乌拉尔图小麦(Triticum
urartu,AA)、B基因组斯卑尔脱小麦(Triticum
spelta,BB)和D基因组节节麦(Aegilopstaus-
chii,DD),以及四倍体祖先物种圆锥小麦(Triti-
cumturgidum,AABB)与野生二粒小麦(Tritic-
umdicoccoides,AABB)进行了NF-YB基因家族

成员鉴定。从EnsemblPlants数据库获取乌拉

尔图小麦、斯卑尔脱小麦、节节麦、圆锥小麦和野

生二粒小麦的全基因组序列及基因组注释文件,
利用hmmbuild构建隐马尔可夫模型,并基于该

模型,采用hmmsearch程序对小麦及其祖先物种

的蛋白质数据库进行同源序列比对,设置显著性

阈值为E<1×10-5 进行初级筛选,为确认所筛

选基因包含完整保守结构域,进一步通过 NCBI
CDD和SMART对初步筛选获得的NF-YB家族
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成员进行 Myb-relatedproteinP结构域检验。使

用默认参数CD-Hit值0.01去除冗余序列。
依据基因在染色体上的位置分布及其同源

性,对 TaNF-YB家族成员进行命名。利用Ex-
PaSy在线平台对该家族成员的理化性质进行生

物信息学分析。

1.2 系统进化分析

下载小麦、大麦、水稻和拟南芥NF-YBs基因

家族成员的氨基酸序列,采用 MEGA7软件进行多

序列比对,并构建 NJ系统发育树(bootstrap=
1000),利用在线工具Itol对系统进化树进行美化。

1.3 基因结构、保守基序和顺式作用元件分析

采用 MEME程序对 TaNF-YB蛋白序列进

行保守基序分析,参数设置基序最大数目为10,
长度范围5~60个氨基酸残基。基于小麦GFF3
中获取TaNF-YB基因家族的编码区、上游调控

区及基因下游位置信息。利用TBtools软件批量

提取转录起始位点上游TaYF-YB基因家族的启

动区域,提交至PlantCARE数据库进行顺式作用

元件分析,并通过TBtools实现基因结构、保守基

序、顺式作用元件的可视化呈现。

1.4 染色体位置可视化和共线性分析

基于小麦GFF3基因组注释文件,获取TaNF-
YB基因家族成员在染色体上的定位区间信息,并
通过TBtools的GeneLocationVisualize模块对

其进行可视化展示。采用 TBtools中的Protein
PairwiseSimilarity工具进行蛋白相似度分析;利
用其 MSCanX工具进行共线性分析。

1.5 RNA-seq数据处理及组织表达谱绘制

从小麦多组学网站获取小麦NF-YBs基因家

族的转 录 组 测 序 数 据,基 于 根 系 和 叶 组 织 的

RNA-seq数据,对表达量进行log2(TPM+1)转
化及标准化处理,利用TBtools软件绘制该基因

家族在不同非生物胁迫处理下的表达谱。

1.6 实验材料及处理

实验材料为前期筛选出的耐盐抗旱小麦品种

兰天134、陇紫麦1号和长6878,以及盐、干旱敏

感材料西科麦518和兰航选121,均由干旱生境

作物学国家重点实验室麦类遗传育种课题组提

供。选取籽粒饱满、大小均匀的供试小麦种子各

30粒,依次进行75%乙醇浸泡10min、无水乙醇

浸泡1min、5%NaClO浸泡1min消毒处理,最
后用灭菌水冲洗5次以彻底清除残留试剂。将处

理后的种子腹沟朝下均匀摆放于发芽盒中,7d

后选取生长一致的幼苗移栽至水培箱,每箱加入

9LHoagland营养液,每3d更换1次,光周期为

12h光照/12h黑暗,光照强度1000Lx,湿度

40%~50%。待幼苗长生长至三叶一心期,分别

进行干旱与盐胁迫处理,无任何处理为对照组,每
处理组设10株幼苗。采用20% PEG-6000溶液

模拟干旱胁迫,200mmol·L-1NaCl溶液模拟盐

胁迫,分别于处理0、4、6、12和24h时采集各处

理小麦的叶片和根系样品,液氮速冻后于-80℃
的冰箱保存。

1.7 TaNF-YB-2基因表达分析

使用RNAsimpleTotalRNAKit(天根)提
取小麦叶片和根系的总RNA。通过浓度测定和

凝胶电泳检测RNA的完整性和降解情况。质量

符合的样本用于后续反转录实验。实时定量PCR
使用SuperRealPreMixPlus(SYBRGreen)系统,
以Actin 作为内参基因(引物序列见表1),扩增

体系共20μL,包含cDNA1μL、正/反向引物各

0.6μL、2×SuperRealPreMixPlus10μL、50×
Rox0.4μL、ddH2O7.4μL。PCR程序:95°C
预变性15min;95°C变性10s;60°C退火/延伸

32s,共40个循环。采用2-ΔΔCt 法计算基因表

达量。

表1 实时荧光定量PCR引物

Table1 PrimerforqRT-PCR

基因
Gene

引物序列Primersequence(5'-3')

F R

TaNF-
YB-2

GGGCTTCGAGGAGT-
ACATCG

GCTCCTCCATGAGG-
ACCAAG

Actin ACCGTGGTGATGTT-
GTGC

TGGTGGCTGGTAGT-
TGATA

1.8 数据统计与分析

利用 MEGA7与 DNAMAN分析并构建系

统进化树,采用Excel2019和SPSS进行数据分

析,应用Origin软件完成图表绘制。

2 结果与分析

2.1 TaNF-YB全基因组鉴定及其理化性质

本研究在小麦全基因组范围共鉴定到10个

TaNF-YB成 员,根 据 染 色 体 位 置 依 次 命 名 为

TaNF-YB-1~TaNF-YB-10(表2)。理化性质分

析表明,TaNF-YB蛋白的氨基酸长度在314~
346aa之间;所有成员不稳定系数均大于40,属
于不稳定蛋白;平均亲水系数介于-0.706~-0.493
之间,表现为亲水性;理论等电点范围为4.79~
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6.52,均呈酸性;分子质量分布于34791.89~
37988.52Da之间。

2.2 系统进化分析

为研究TaNF-YB蛋白及其祖先物种NF-YB
蛋白与其他物种的系统进化关系,构建了包含小

麦4个祖先物种以及拟南芥、水稻、大麦 NF-YB
蛋白和10个TaNF-YB成员的系统发育树。结

果(图1)显 示,所 有 成 员 可 划 分 为4个 亚 组

(Group1~Group4)。亚组1包含21个NF-YB
成员,分别为5个TaNF-YB、10个斯卑尔脱小麦

表2 TaNF-YBs基因编码蛋白的理化特性

Table2 PhysicalandchemicalpropertiesofproteinsencodedbyTaNF-YBsgenes

基因ID
GeneID

基因
Gene

氨基酸数量
Numberof

aminoacids/aa

不稳定系数
Instability
index

总平均亲水性
GRAVY

理论等电点
TheoreticalpI

分子质量
Molecular
weight/Da

TraesCS1A02G021500.1 TaNF-YB-1 337 50.59 -0.660 6.31 37460.92

TraesCS1B02G005200.1 TaNF-YB-2 332 54.69 -0.615 6.52 36719.28
TraesCS1B02G023400.1 TaNF-YB-3 321 53.71 -0.560 4.79 35485.56
TraesCS1B02G023500.1 TaNF-YB-4 321 54.02 -0.493 5.11 35608.97

TraesCS1B02G049700.1 TaNF-YB-5 321 51.80 -0.581 4.93 35646.85
TraesCS1D02G020900.1 TaNF-YB-6 339 57.53 -0.669 6.23 37988.52

TraesCS1D02G021700.1 TaNF-YB-7 314 63.21 -0.706 6.31 34791.89
TraesCS4A02G118400.1 TaNF-YB-8 346 52.97 -0.598 5.19 37722.93

TraesCS4B02G186000.1 TaNF-YB-9 346 54.80 -0.595 5.19 37752.95
TraesCS4D02G187100.1 TaNF-YB-10 346 53.24 -0.579 5.05 37610.80

  Ta和TaTSP:普通小麦;Os:水稻;AT:拟南芥;Hv:大麦;AET:节节麦;TuG:乌拉尔图小麦;TRITD:硬粒小麦。
TaandTaTSP:Commonwheat;Os:Rice;AT:Arabidopsisthaliana;Hv:Barley;AET:Aegilopstauschii;TuG:Triticumurartu;

TRITD:Durumwheat.
图1 NF-YB蛋白的系统进化树

Fig.1 PhylogenetictreeofNF-YBproteins
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TsNF-YB、5个野生二粒小麦TdNF-YB和1个

节节麦AeNF-YB,其成员数量明显多于其他3个

亚组;亚组2包含14个NF-YB成员;亚组3包含

5个NF-YB成员;亚组4包含2个NF-YB成员。
亚组1、亚组2和亚组3中小麦NF-YB家族成员

与斯卑尔脱相应成员显示出较高的序列相似性。

2.3 基因结构和保守基序分析

使用 MEME软件对小麦 NF-YB蛋白进行

保守基序分析,结果显示TaNF-YBs蛋白中共存

在10个保守基序(Motif)(图2)。结合系统进化

关系,进一步将TaNF-YBs基因分为3个亚组(图

2)。其中,Motif1~Motif9在所有TaNF-YBs蛋

白中均存在,表明这些基序构成了该家族的核心

结构特征。Motif10为亚组1所特有,但并非该

亚组所有成员均具备。对TaNF-YBs基因结构进

一步分析表明,同一亚组成员在基序排列上较为

相似(图2),所有成员均由3段CDS构成。这种

基因结构特征与保守基序组成的高度一致性,共
同印证了 TaNF-YBs家族在进化过程中形成的

结构保守特征。
通过对 TaNF-YB家族成员基因结构的分

析,发现所有TaNF-YB基因结构相似,都含有3
个外显子和2个 内 含 子。TaNF-YB-1、TaNF-
YB-2和TaNF-YB-73个基因均未检测到 UTR
区,提示其转录调控可能依赖于核心启动子元件

或表观遗传修饰机制(如DNA甲基化)。

2.4 TaNF-YB基因家族成员顺式作用元件分析

基因启动子区域内存在的调控序列对基因

的表达具有重要影响。分析结果表明,在TaNF-
YB基因启动子区域内识别出55种特异性调控

元件。按其功能响应方式可分为三类:激素响

应元件、植物发育相关元件以及非生物胁迫响

应元件(图3)。进一步分析显示,所有TaNF-YB
基因均包含三类核心调控元件:(1)激素响应元

件,包 括 ABRE、CGTCA-motif、TGACG-motif;
(2)发育相关元件as-1;(3)胁迫响应元件,包括

CAAT-box、G-box、MYB、MYC、STRE 和 TA-
TA-box。

图2 TaNF-YB基因家族的保守蛋白基序及基因结构

Fig.2 MotifandgenesstructuralanalysisofTaNF-YBfamily

图3 TaNF-YB基因顺式作用元件分析

Fig.3 Identificationofcis-elementsofTaNF-YBgenes
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2.5 TaNF-YB基因家族成员的染色体定位及编

码蛋白分析

小麦TaNF-YB基因家族的染色体定位结

果如图4所示。10个TaNF-YB基因被定位在

1A、1B、1D、4A、4B和4D染色体上,其分布呈现

明显偏好性,1B染色体上的TaNF-YB基因数量

最多,为4个;1D染色体上有2个;其余染色体

上各有1个。蛋白相似性分析显示(图5),10
个TaNF-YB家族成员的蛋白序列相似性介于

69.38%~100%之间,其中 TaNF-YB-3与 TaNF-
YB-4、TaNF-YB-5蛋白序列相似度整体较高,推

测这3个编码基因之间存在重复扩张事件。

2.6 TaNF-YB基因家族成员共线性分析

共线性分析结果显示,存在5对具有共线性特

征的 基 因,其 中 包 括TaNF-YB-8 和TaNF-YB-9、
TaNF-YB-9和TaNF-YB-10、TaNF-YB-8和TaNF-
YB-10等3对(图6)。结合氨基酸序列比对、染色

体分布及基因结构特征,推测这些基因对为亚基

因组同源基因。此外,TaNF-YB-2、TaNF-YB-3、
TaNF-YB-4 和TaNF-YB-5 以 及TaNF-YB-6 和

TaNF-YB-7等6个基因可能存在基因重复扩张

事件。

图4 TaNF-YB基因家族成员的染色体分布

Fig.4 ChromosomaldistributionofmembersoftheTaNF-YBgenefamily

图5 TaNF-YB蛋白序列相似度

Fig.5 ProteinsequencesimilarityofTaNF-YB
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2.7 TaNF-YB基因家族表达模式分析

为验证 TaNF-YB基因家族的生物学功能,
基于小麦多组学网站数据分析了盐胁迫和干旱胁

迫处理下TaNF-YB基因家族的表达模式(图7)。
结果 显 示,在 PEG 模 拟 的 干 旱 胁 迫 下,小 麦

TaNF-YB-2、TaNF-YB-9和TaNF-YB-10基因表达

量呈显著上升,其中,TaNF-YB-2基因的表达随处理

时间持续上升,而TaNF-YB-9和TaNF-YB-10基因的

表达则呈先升后降趋势。在NaCl处理下,TaNF-
YB-1、TaNF-YB-4、TaNF-YB-6 和TaNF-YB-7 基

因的表达整体上升;TaNF-YB-2 和TaNF-YB-5
基因的表达呈先下降后上升;TaNF-YB-3基因的

图6 TaNF-YB基因家族共线性分析

Fig.6 CorrelationanalysisofTaNF-YBgenefamily

图7不同逆境胁迫下TaNF-YB基因家族成员的表达谱

Fig.7 ExpressionprofilesofmembersoftheTaNF-YBgenefamilyunderdifferentstresses
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表达总体下降;TaNF-YB-8基因的表达先上升后

下降再上升;TaNF-YB-9和TaNF-YB-10基因的

表达则为先上升后下降。
为进一步探究TaNF-YB-2基因在抗旱耐盐

材料(兰天134、陇紫麦1号和长6878)和干旱

(盐)敏感材料(西科麦518和兰航选121)中的表

达特征,采用qRT-PCR技术检测该基因在干旱

(盐)胁迫下小麦叶片和根系中的表达水平。结果

显示,干旱胁迫下该基因在5份小麦材料的根系

和叶片中均上调表达。在叶片中,干旱(盐)处理

4h后,3份抗旱耐盐小麦材料中TaNF-YB-2基

因的相对表达量始终显著高于2份干旱(盐)敏感

材料(图8A和图9A)。在根系中,干旱处理0h
时,3 份 抗 旱 耐 盐 小 麦 材 料 与 西 科 麦 518 的

TaNF-YB-2基因相对表达量显著高 于 兰 航 选

121;干旱处理4h后,3份抗旱耐盐小麦材料仍

显著高于2份干旱(盐)敏感型材料(图8B)。在

盐胁迫处理6h后3份抗旱耐盐小麦材料的叶片

(图9A)和根系(图9B)中TaNF-YB-2基因的表

达量始终显著高于2份干旱(盐)敏感型材料。

  A:叶;B:根。柱体上不同字母表示同一处理时间下不同小麦材料差异显著(P<0.05)。图9同。

A:Leaf;B:Root.Differentlettersabovetheerrorbarsindicatesignificantdifferences(P<0.05)amongdifferentwheatmaterials
underthesametimepoint.Thesameinfigure9.

图8 干旱胁迫下TaNF-YB-2基因的表达

Fig.8 ExpressionofTaNF-YB-2geneunderdroughtstress

图9 盐胁迫下TaNF-YB-2基因的表达

Fig.9 ExpressionofTaNF-YB-2geneundersaltstress

3 讨论

随着基因工程的不断进步,小麦中已有多个

基因家族得到研究,如 TaSPL[20],TaBAHD[21],

TaNRT1[22]和 TaPHY[23]等。本研究共鉴定出

10个小麦NF-YB家族基因,其所编码的蛋白为

富含酸性氨基酸的亲水性蛋白,与大豆、水稻、棉
花中的研究一致[18,24]。系统进化树分析表明,

TaNF-YB基因家族成员与斯卑尔脱同源基因具

有较高相似性。基因结构与保守基序进一步分析

·171·第2期 雷蕊伶等:小麦TaNF-YB基因家族的鉴定及TaNF-YB-2基因的表达



揭示该家族在结构组成上高度保守,且与胁迫响

应密切相关。染色体定位与共线性分析结果显

示,TaNF-YBs基因主要位于第一和第四同源群,
并 存 在 5 组 共 线 性 关 系。启 动 子 分 析 发 现

TaNF-YB基因家族含有大量胁迫响应相关元件。
徐志军等[15]在玉米NF-YB基因家族启动子区域

也报道了类似的大量逆境响应元件,说明这类元

件广泛参与植物逆境胁迫应答。小麦NF-YB基

因家族在基因结构上基本一致,说明该家族在小

麦中具有较高的保守性。本研究中TaNF-YB-8/
9/10被识别为亚基因组同源基因,其启动子顺式

作用元件存在差异,提示亚基因组同源基因的功

能可能出现分化。与TaNF-YB-8 相比,TaNF-
YB-9和TaNF-YB-10在激素信号传导途径中响

应更为显著,对激素调控网络具有更关键的作用。

NF-YB在植物逆境胁迫响应中的重要作用

已在多个物种中得到验证。严东辉[25]通过转录

组分析发现,胡杨在干旱响应中 NF-YB基因家

族成员表达量显著上升,证实该家族在干旱响应

和耐旱调节中发挥作用。坚伟宁等[26]研究表明,

MsNF-YB3基因的表达可提升转基因植物的耐

盐性、耐碱性、抗旱性和抗氧化性;MsNF-YB4则

能增强其抗旱与耐盐能力。李辉[27]从菊芋中分

离获得5条NF-YB候选基因,均可能参与盐胁迫

应答,其中HtNF-YB2、HtNF-YB10、HtNF-YB11
和HtNF-YB13等4个基因的表达同时受干旱胁

迫显著诱导。另有多个研究指出NF-YB与体细

胞胚发生有关,推测体细胞胚胎发生可能是植物

在离体培养条件下的一种“逆境响应”过程,NF-
YB作为转录因子可能在此过程中激活了与抗逆

相同的下游通路。
前期研究显示,NF-YB3在小麦和大蒜的各

个组织中均表达,其中在叶片的表达量最高[28]。
余鑫莲等[29]研究显示,青稞茎、芒和颖壳组织中

Hv2H.NF-YB3 和Hv2H.nf-yb3 均能表 达,但

Hv2H.nf-yb3在各组织中的表达水平显著低于

Hv2H.NF-YB3,且两者表达量随生育进程推进

而持续下降,推测Hv2H.NF-YB3属于发育调控

型基因。本研究明确了TaNF-YB-2的表达特征,
胁迫处理后TaNF-YB-2在叶和根系中均呈上升

趋势,表明该基因在叶和根系中均启动响应机制

以抵抗逆境,属于胁迫响应型基因。后续需重点

解析TaNF-YB-2在胁迫响应中的具体调控通路、
下游靶基因及其在根系与叶中协调响应机制,

TaNF-YB-2的高表达特性可与TaNF-YB4的抗

旱功能模块整合,通过多基因叠加策略为培育广

谱抗逆小麦品种提供理论依据。
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