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摘  要：木薯是世界三大薯类作物之一，同时也是热带、亚热带地区的重要粮食作物。木薯在生长发育过程中易遭受

病虫害影响，其中细菌性枯萎病（cassava bacterial blight, CBB）是为害木薯的重要病害。CCCH（C3H）型锌指蛋白广

泛存在于各种生物体内，不仅参与植物生长发育、激素调控，同时也响应生物及非生物胁迫。在拟南芥、水稻、大豆、

小麦、矮牵牛、棉花等植物中，部分 C3H 基因的功能已有报道，但木薯 C3H 基因功能还鲜有研究。本研究利用生物信

息学工具分析木薯 MeC3H 基因家族成员的系统进化特征、染色体位置、基因结构、启动子顺式作用元件和共线性等，

并利用转录组和实时荧光定量 PCR（qPCR）技术研究木薯受病原菌（Xanthomonas phaseoli pv. manihotis, Xpm）侵染后，

MeC3H 基因的表达模式。结果表明：木薯共有 89 个 MeC3H 基因，命名为 MeC3H01~MeC3H89，分布在 18 条不同的

染色体上；系统进化树显示，这 89 个 MeC3H 蛋白分为 4 个亚家族；MeC3H 基因启动子含有逆境、植物激素以及植物

生长发育响应元件；共线性分析发现，有 39 对木薯 C3H 基因具有同源关系，表明在进化过程中可能通过复制扩增基

因家族成员；通过转录组和实时荧光定量 PCR 分析发现，在 Xpm 处理后，部分 C3H 基因表达发生显著变化，其中

MeC3H49、MeC3H42、MeC3H68 的表达量显著上调，MeC3H35、MeC3H77、MeC3H36、MeC3H31、MeC3H86 的表达

量显著下调。本研究结果为进一步分析 MeC3H 基因的功能提供参考。 

关键词：木薯；C3H 基因家族：基因表达：抗病响应：细菌性枯萎病 
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Identification of Cassava C3H Genes and Analysis of the Expression 
Pattern in Response to Xanthomonas phaseoli pv. manihotis 
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Abstract: Cassava is one of the three major tuber crops in the world, and is also an important food crop in tropical and 
subtropical regions. Bacterial blight (CBB) is an important disease for cassava. CCCH (C3H)-type zinc finger proteins 

are widely present in most of organisms, not only involved in plant growth and development, hormone regulation, but 
also in response to biotic and abiotic stresses. Although the function of some C3H genes in other plants has been re-

ported, but that in cassava has not been reported. In this study, we analyzed the phylogenetic characteristics, chromo-
some location, gene structure, promoter cis-acting elements and collinearity of cassava C3H genes. A total of 89 C3H 

genes (MeC3H01‒MeC3H89) were identified in cassava, which were distributed on 18 chromosomes. The phylogenetic 
tree showed that 89 MeC3H proteins were classified into 4 subfamilies. The C3H gene promoters contains multiple 

stress, hormones, plant growth and development response elements. 39 pairs of cassava C3H genes had homologous 
relationships, indicating that these genes may be amplified by replication during evolution. We also analyzed the re-

sponse expression pattern of C3H genes after cassava was infected by Xanthomonas phaseoli pv. manihotis (Xpm) by 
transcriptome and real-time quantitative PCR (qPCR) experiments. The expression levels of MeC3H49, MeC3H42 and 

MeC3H68 were significantly up-regulated, and those of MeC3H35, MeC3H77, MeC3H36, MeC3H31 and MeC3H86 
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were significantly down-regulated. In summary, we identified the cassava C3H gene family members and their expres-

sion patterns in response to Xpm infection, which lays a foundation for further analysis of the function of MeC3Hs. 

Keywords: cassava; C3H gene family; gene expression; disease resistance response; bacterial blight 
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锌指蛋白家族是真核生物中最大的转录因子

家族之一，其中 CCCH（C3H）型锌指蛋白是一

类在生物体中广泛存在的超家族蛋白，通过与

DNA、RNA 或蛋白质相互作用，调控植物的生长

发育、激素响应及生物胁迫[1]。C3H 锌指转录因

子（zinc finger, Znf）由 1~6 个 CCCH 类型的锌指

基序组成，该基序由 3 个半胱氨酸和 1 个组氨酸

组成[1]。拟南芥（Arabidopsis thaliana）中有 68

个 C3H 家族成员，主要参与植物对盐、干旱等胁

迫以及激素、光的响应，同时也调控花的发育[2]。

例如，拟南芥 HUA1 是一种与花发育相关的 RNA

结合蛋白[3]，而 AtTZF1 可以在细胞核和细胞质间

穿梭，与 DNA、RNA 均有结合活性，参与盐、

激素等响应 [4]。谷子（Setaria italica）SiC3H49

是与干旱有关的锌指蛋白，可能通过调控气孔开

放，在耐旱性中发挥关键作用[5]；棉花（Gossypium 

hirsutum）GhZFP1 与 GZIRD21A、GZIPR5 蛋白

相互作用介导植物的抗逆性[6]。在烟草（Nicotiana 

tabacum）中过表达 GhZFP1 可显著增加其耐盐性

和抗病性 [6]。水稻（Oryza sativa）  C3H 蛋白

OsDOS 可调控茉莉酸信号转导，过表达可延缓叶

片衰老[7]；OsLOL2 通过调节赤霉素（gibberellins, 

GAs）生物合成、调控水稻生长 [8]。此外，C3H

还参与植物的抗病响应。例如，水稻 C3H 基因

OsBIRF 转入烟草后可增强烟草对花叶病毒、野火

病毒和烟粉虱的抗性[9]；拟南芥 AtC3H18 正调控

水杨酸（salicylic acid, SA）和茉莉酸（jasmonic acid, 

JA）信号通路，从而增强对丁香假单胞菌（Pseudo-

monas syringae）的抗性 [10]；甘蔗（Saccharum 

officinarum）C3H 基因 Sc-zf 受黑穗病菌诱导表达，

可能调控植物黑穗病抗性[11]。目前已在拟南芥、大

豆（Glycine max）、水稻、小麦（Triticum aestivum）、

棉花等植物中分析和鉴定出 C3H 基因家族成员[6]，

但在木薯中还未有详细报道。 

木薯（Manihot esculenta）是世界三大薯类作

物之一，也是热带、亚热带地区重要的粮食和经

济作物，有“地下粮仓”的誉称[12]。木薯起源于

热带美洲，迄今已有 4000 多年的栽培历史，具有

耐干旱、耐贫瘠、生长快、产量高、用途广等特

点[12]。木薯的块根是其主要的营养器官，块根中

富含大量的淀粉，是理想的工业原料，常用于生

物燃料、造纸以及纺织业等。自 19 世纪 20 年代

引种以来，木薯已成为我国第六大热带作物[13]。

华南地区木薯已经有 200 多年的栽培历史，随着

我国经济发展以及对生物能源、粮食生产等方面的

需求，木薯已成为我国华南地区一种重要的旱地经

济作物[12]，同时我国是世界上最大的木薯进口国。 

近年来，病害一直是制约木薯产量的重要因

素。由菜豆黄单胞菌木薯萎蔫致病变种（Xanthom-

onas phaseoli pv. manihotis，Xpm）引起的细菌性

枯萎病（cassava bacterial blight, CBB）是木薯的

重要病害，病原菌侵染后通过堵塞维管束、诱发

叶片坏死和系统性萎蔫[14]，会造成叶片光合效率

降低 50%以上，严重时可使木薯减产 20%~ 

70%[15]。当前抗 CBB 木薯品种极度匮乏，抗病种

质资源也很少，传统育种已很难满足产业需求，

急需获得新的抗病种质或通过现代遗传技术创制

抗病种质。了解木薯响应病原菌的防御机制，对

抗病品种培育有重要作用。本研究首先运用生物

信息学方法分析鉴定木薯 MeC3H 基因家族，从

系统进化、染色体分布、Motif 分析、启动子顺式

作用元件、蛋白质理化性质等方面分析木薯

MeC3H 蛋白家族成员的特性，利用转录组和实时

荧光定量 PCR 等技术分析 C3H 基因响应病原菌

侵染下的表达模式，为木薯 C3H 基因的功能解析

及木薯抗病育种提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料   

供试材料为华南 8 号（South China 8，SC8）

木薯，菜豆黄单胞菌木薯萎蔫致病变种（Xanthom-

onas phaseoli pv. manihotis，Xpm）CHN11 由本实

验室分离和保存。 

1.2  方法 

1.2.1  MeC3H 家族成员筛选与鉴定  从 Phyto-

zome（https://phytozome.jgi. doe.gov/）数据库获

取木薯 SC8 参考基因组以及拟南芥 TAIR10 基因

组数据；从 Pfam（http://pfam.xfam.org/）数据库
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下载 C3H 蛋白的结构域模型 PF00642，使用

HMMER 软件从木薯数据库中搜索 C3H 蛋白

（E-value<10‒5），初步筛选出木薯 MeC3H 家族

成员，再通过 NCBI-CDD（https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/cdd/）、SMART（https:smart.embl.de/）

等数据库验证候选蛋白。 

1.2.2  MeC3H 蛋白亚细胞定位预测  通过 Wolf 

Post Ⅱ（https://www.genscript.com）在线软件预

测木薯 C3H 蛋白的亚细胞定位[2]。 

1.2.3  MeC3H 家族系统进化分析  通过 MEGA 

11.0 软件[16]（Pennsylvania State University, 美国）

中的 Muscle 功能对木薯和拟南芥 C3H 蛋白进行

序列比对分析，并且采用临近-连接法（Neighbor- 

Joining algorithm，NJ）构建系统进化树，Bootstrap

重复值为 1000，用 p-distance 方法进行计算。对

MeC3H 家族成员进行亚家族分类，使用 Evolview

（https://www.evolgenius.info//evolview-v2）在线

网站美化。 

1.2.4  MeC3H 基因结构及蛋白保守基序分析  

根据木薯基因组注释文件中 MeC3H 家族成员结

构信息，使用 TB tools v2.152[17]软件进行结构可

视化分析。通过 MEME 软件预测 C3H 蛋白的保

守基序（motif 数为 15，其他参数使用默认值），

使用 TB tools v2.152[17]软件可视化 motif 结果。 

1.2.5  MeC3H 基因启动子顺式作用元件预测  

通过 TB tools 从木薯基因组序列中提取 MeC3H

家族成员转录起始位点上游 2000 bp 的序列，利

用 PlantCARE（http://bioinfor matics.psb.ugent.be/ 

webtools/plantcare/html/）在线软件预测启动子区

域的顺式作用元件[18]。 

1.2.6  MeC3H 基因的染色体定位及共线性分析  

从木薯基因组注释文件中获取 MeC3H 基因家族

成员信息，使用 TB tools v 2.152[17]软件将木薯

C3H 基因定位在染色体上。采用 TB tools 软件的

MCScanX 工具分析木薯与拟南芥、木薯与烟草

C3H 基因的共线性。 

1.2.7  MeC3H 基因的表达模式分析   为了解

MeC3H 家族基因受 Xpm 侵染的诱导表达模式，

利用课题组前期获得的 RNA-seq 数据，获得病原

菌侵染不同时间点 MeC3H 家族成员的转录本

FPKM（fragments per kilobase of exon per million 

reads mapped）值，并利用 TBtools v2.152 软件对

MeC3H 基因表达水平进行聚类分析以及热图绘

制，挑选 16 个表达趋势显著的 MeC3H 基因进行

qPCR 验证。将生长 30 d 左右的 SC8 木薯叶片接

种 Xpm CHN11 菌株[19]，对照组（CK）用灭菌

ddH2O 替代病原菌悬浮液，其他步骤与试验组相

同，在不同时间点（8、24、50 h）取样，使用

SteadyPure 植物 RNA 快速提取试剂盒（艾科瑞，

AG21040）提取总 RNA。使用 NanoDrop 2000 分

光光度计以及琼脂糖凝胶电泳检测 RNA 样品的

完整性、浓度。利用 EvoM-MLV 反转录试剂盒（艾

科瑞，AG11728）合成 cDNA。在 qTower3 实时

荧光定量 PCR 仪（耶拿，美国）上进行 PCR。所

用引物序列见表 1，反应程序为预变性（95 ℃，

30 s）；变性（95 ℃，10 s）、退火延伸（60 ℃，30 s），

40个循环。采用 2‒ΔΔCt法计算基因相对表达水平[8]。

利用 GraphPad Prism 9 软件（GraphPad Software，

美国）绘图，并使用 t 检验比较数据间的差异。本

试验包含 3 个生物学重复和 3 个技术重复。 

2  结果与分析 

2.1  MeC3H 蛋白亚细胞定位预测 

通过全基因组分析发现，在木薯中共有 89 个

MeC3H 家族成员，根据其在染色体上的位置将其

命名为 MeC3H01~MeC3H89。据预测，MeC3H30、

MeC3H43、MeC3H60、MeC3H72 等 4 个蛋白定

位于细胞质；MeC3H01、MeC3H08、MeC3H18、

MeC3H20、MeC3H31、MeC3H39、MeC3H44、

MeC3H50、MeC3H58 等 9 个蛋白定位于叶绿体；

其余 76 个蛋白定位于细胞核。亚细胞定位预测结

果表明，大部分 MeC3H 家族成员可能在细胞核

中发挥作用。 

2.2  MeC3H 基因的染色体定位分析 

89 个 MeC3H 基因分布在 18 条染色体和 1 条

Scaffold 上，主要分布于 Chr2（8 个）、Chr1（7

个）、Chr6（7 个）、Chr8（7 个）、Chr14（7 个）、

Chr3（6 个）、Chr10（6 个）、Chr11（6 个）、Chr12

（5 个）、Chr9（4 个）、Chr15（4 个）、Chr16（4

个），其余 6 条染色体上 C3H 基因数量为 2~3 个

（图 1）。除 Chr1、Chr2、Chr6、Chr8、Chr14 染

色体上的 C3H 基因分布比较集中外，其余染色体

上 C3H 基因分布比较分散。 

2.3  MeC3H 家族基因系统进化分析 

根据拟南芥（AtC3Hs, 68 个）和木薯（MeC3Hs, 

89 个）C3H 蛋白序列构建系统进化树（图 2）。2

个物种 C3H 蛋白可归为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、  4Ⅳ 个组。

Ⅰ组包含 34 个 MeC3H，28 个 AtC3H；Ⅱ组包含 
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表 1  qRT-PCR 所用引物序列 
Tab. 1  Primer sequences for qRT-PCR 

引物名称 Primer name 正向引物（5'‒3'）Forward primer (5'‒3')  反向引物（5'‒3'）Reverse primer (5'‒3') 

MeTubulin ATGCGGTTCTTGATGTTGTTC TCGGTGAAGGGAATACAGAGA 

MeC3H01 CCAAATCTTTTTGAACCGGCCA CAGCAACAACACCCCTAATCG 

MeC3H03 TGGCAGTCTTGTGCTTTGTG GCTACATATGTGCCATCCGCA 

MeC3H06 CTCAGGAGCTACAGCCAGAATA AACCTTCTTGGAAGCCAGCA 

MeC3H07 GAGTCCTTACTCGGCACCTG TGAGAGGCCAGCAACAGAAG 

MeC3H31 TGCCAGTCTGGTCAGTGTTC TGCCTTAACAACATTCGGCAC 

MeC3H36 ACCTTCAGCTCACACCTTCAT ACCACTGCACATACCCTAATTCTAT 

MeC3H39 TTGTTACGGTTTCGCGCTTC GTTGATAAGGAGTCCATTTCTTGCT 

MeC3H42 TGGTAGTCTTTCTCAAGGCGAT CAGACCTAACCCCAATCCACA 

MeC3H46 ATCAGCGTGCCAAAGTAGCA TAGCTCACGGCCACTCATTC 

MeC3H49 CAGCAGCAAGACAAAACGACA CGATACTCACATTCACTTCCCTTTT 

MeC3H58 GGAGTTCTAGGTCTCTGGCG TTTTCCATGCGCAAACTGGC 

MeC3H68 FGCAAATCGTCTTCTCTGATTTGTGT CTGCCTCAACTGTACCATTTGTAT 

MeC3H71 GCAAGTTCAATCACCCTGCTAC ACCGGAGTTTTGGCTCTTGA 

MeC3H77 CGAGGCTGCTCTGAATGGAA AGGGCACCCAGAAGTACTGA 

MeC3H86 CTTTGTCAGGTAAGGCTGTTCC TGGTTGGCAGAAAGACCTTCA 

 

 
 

图 1  木薯 MeC3H 基因的染色体定位 
Fig. 1  Chromosomal localization of MeC3H genes 
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图 2  C3H 蛋白的系统进化关系 
Fig. 2  Phylogenetic relationships of C3H proteins 

 
12 个 MeC3H，12 个 AtC3H；Ⅲ组包含 17 个

MeC3H，12 个 AtC3H；Ⅳ组包含 26 个 MeC3H，

16 个 AtC3H；其中Ⅰ组还可划分为Ⅰa、Ⅰb、Ⅰ

c 3 个亚类，分别包含 16、16、2 个 MeC3H 家族

成员。大多数 MeC3H 分布在Ⅰ组和Ⅳ组。 

2.4  MeC3H 基因结构及蛋白保守基序分析 

为进一步预测 MeC3H 蛋白的功能，运用

MEME 软件进行保守基序预测。结果显示，15 个

保守基序的长度范围为 15（第 9 个基序）~50 个

（第 1、4、7、8、13、15 个基序）氨基酸（图 3）。

木薯 MeC3H 基因的内含子数为 0~27，其中有 12

个 基 因 （ MeC3H35 、 MeC3H52 、 MeC3H40 、

MeC3H44、MeC3H68、MeC3H04、MeC3H13、

MeC3H36、MeC3H48、MeC3H28、MeC3H02、

MeC3H09）含有 1 个内含子，7 个基因不含内含

子（MeC3H63、MeC3H30、MeC3H17、MeC3H81、

MeC3H19、MeC3H80、MeC3H43）。 

2.5  MeC3H 基因共线性分析 

39 对 MeC3H 基因具有共线性关系，如 MeC-

3H02 与 MeC3H09、MeC3H03 与 MeC3H10、Me-

C3H04 与 MeC3H13、MeC3H05 与 MeC3H15、MeC-

3H07 与 MeC3H22，其余成员间不存在共线性关系

（图 4）。因此，MeC3H 基因家族存在基因复制的

现象，在进化过程中可能复制扩增 C3H 家族成员。 

为进一步探索 MeC3H 基因家族成员之间的

进化关系，研究木薯与拟南芥、水稻的 C3H 家族

之间的共线性，构建了两两物种之间的关系图（图

5）。木薯与拟南芥、水稻中存在同源基因对，其

中木薯与拟南芥之间的同源基因对数量远多于木

薯与水稻之间的同源基因对。因此，相较于木薯

与水稻，木薯与拟南芥的 C3H 基因家族具有更相

近的同源进化关系。 

2.6  MeC3H 基因启动子顺式作用元件预测 

通过对木薯 C3H 家族成员转录起始位点上游 
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A：MeC3H 基因家族进化树；B：MeC3H 的 15 个保守基序分布，不同颜色代表不同的基序；C：木薯 C3H 基因结构。 
A: Phylogenetic tree of cassava MeC3H family; B: The distribution of 15 conserved motifs in MeC3H proteins,  

different colors represent different motifs; C: MeC3H genes structure. 

图 3  MeC3H 蛋白序列的结构特征 
Fig. 3  The structural characteristics of MeC3H proteins sequence 

 
对 2000 bp 左右启动子区域的分析发现，其启动

子区域包含多种类型的顺式作用元件，除常见的

TATA-box、CAAT 等主要的顺式作用元件外，还

包含了具有响应功能的顺式作用元件。按照功能

分为光响应元件（G-Box、Box 4、GT1-motif、

TCT-motif、GATA-motif）、逆境响应元件（ABRE、

ARE、MBS、LTR、CGTCA-motif、TCA-element、

TGACG-motif）和生长发育元件（ CAT-box、

TGA-element）（图 6）。绝大多数 MeC3H 基因的

启动子含有与光响应相关的顺式作用元件，光响

应元件在全部 89 个 MeC3H 基因中存在数量最

多，有 1052 个；其次是非生物胁迫响应元件有

784 个，其中脱落酸响应元件 269 个，占非生物

胁迫响应元件的 34%，抗氧化反应元件有 259 个，

占非生物胁迫响应元件的 33%；数量最少的顺式

作用元件是植物生长发育响应元件（157 个）。这

表明 MeC3H 可能与光响应有关，同时在植物生

长发育、生物胁迫以及非生物胁迫中也发挥重要

作用。 

2.7  MeC3H 基因响应 Xpm 的表达模式分析 

为了解 MeC3H 基因受 Xpm 侵染后的表达模

式，将生长 30 d 左右的 SC8 木薯苗接种 Xpm 

CHN11 菌株。本研究根据本实验室转录组数据分

析结果（图 7），挑选 16 个表达趋势显著的基因

（MeC3H01、MeC3H03、MeC3H06、MeC3H07、

MeC3H31、MeC3H36、MeC3H39、MeC3H42、

MeC3H46、MeC3H49、MeC3H58、MeC3H68、

MeC3H71、MeC3H77、MeC3H86）作为检测对象，

进一步利用 qPCR 技术分析 MeC3Hs 基因的表达

模式。结果表明，MeC3H49、MeC3H03、MeC3H42、

MeC3H68、MeC3H01、MeC3H35、MeC3H36、

MeC3H71、MeC3H31、MeC3H86 基因的表达量

均与 RNA-seq 结果一致，MeC3H58、MeC3H39、

MeC3H77、MeC3H07、MeC3H06、MeC3H46 这 6  
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图 4  MeC3H 家族基因的物种内共线性分析 
Fig. 4  Intra-species collinearity analysis of the MeC3H family genes in cassava 

 

 
 

图 5  木薯和拟南芥、水稻间的 C3H 基因共线性分析 
Fig. 5  Syntenic relationship of C3H genes in Arabidopsis thaliana, Oryza sativa and Manihot esculenta 

 

 
 

图 6  MeC3Hs 基因启动子的顺式作用元件 
Fig. 6  The homeopathic elements in the promoters of MeC3H genes 
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图 7  MeC3H 基因在 Xpm 感染后的表达模式 
Fig. 7  Expression levels of MeC3H genes upon Xpm infection 

 
个基因的 qPCR 与 RNA-seq 表达模式不一致。可

能是 2 种技术检测范围和灵敏度不一致造成的。

MeC3H49、MeC3H42、MeC3H68 的表达量显著

上调，MeC3H35、MeC3H77、MeC3H36、MeC3H31、

MeC3H86 的表达量显著下调（图 8）。以上结果

表明部分 MeC3H 基因可能在木薯抗病响应中有

比较重要的作用。 

3  讨论 

C3H 基因广泛存在于多种真核生物中，如酵

母、植物和哺乳动物等[20]，在植物的生长发育、

生物胁迫以及非生物胁迫等方面具有重要的调控

作用。尽管 C3H 基因家族在拟南芥、水稻、杨树、

番茄等植物中已有较深入的研究，但关于木薯

C3H 基因家族的研究还鲜有报道。 

本研究从木薯基因组中成功鉴定到 89 个

MeC3H 基因家族成员，它们定位在 18 条染色体上

和 1 条 Scaffold 上。除 Chr1、Chr2、Chr6、Chr8、

Chr14 染色体上的 C3H 基因分布比较集中外，其

余染色体上 C3H 基因分布比较分散。基于 89 个木

薯 C3H 蛋白和 68 个拟南芥 C3H 蛋白的系统发育

进化树结果，可将 C3H 蛋白划分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、

 4Ⅳ 个亚族，同一个亚族内 MeC3H 基因家族成员

关系较近，有较高的同源性，同源基因发生复制时 
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*表示差异显著（P<0.05）；**表示差异极显著（P<0.01）。 
* indicates significant difference (P<0.05), ** indicates extremely significant difference (P<0.01). 

图 8  MeC3H 基因在 Xpm 侵染后的表达模式 
Fig. 8  The expression patterns of cassava C3H genes upon Xpm infection 

 
可能来自同一个祖先，推测其具有相似的功能。 

基因启动子区域的顺式作用元件可以为后续

该基因功能研究提供重要的方向指引。本研究鉴

定到 MeC3H 基因启动子区域有大量光响应元件、

逆境响应元件、激素响应元件，推测其成员广泛

参与木薯抗逆和生长发育等重要途径[21]。内含子

是高等生物基因组成的重要特征，在调控基因转

录、表达和可变剪接等方面有重要作用。如在拟

南芥部分 SAPs 基因中内含子缺失可增强转录效

率[22]。基因在进化过程中会出现内含子增加或缺

失的现象[23]。在 MeC3H 基因家族有 7 个成员不

含内含子，可能与更快合成应激相关蛋白，调控

应激响应有关。通过对 MeC3H 家族成员的基因

结构进行分析发现，同一亚家族成员的外显子-

内含子数量、保守基序特征相似，可能与同一亚

族成员的生物学功能相似有关。木薯共有 39 对

MeC3H 同源基因之间存在共线性关系，表明在

进化过程中基因可能通过复制方式扩增 C3H 家

族成员。 

通过 SC8 木薯在病原菌 Xpm 侵染下转录组数
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据以及实时荧光定量 qPCR 分析表明，部分

MeC3H 基因如 MeC3H07、MeC3H68、MeC3H77

等在 Xpm 侵染后快速表达，而 MeC3H06、

MeC3H31、MeC3H36、MeC3H71、MeC3H86 等

的表达则被 Xpm 抑制。说明这些转录调节因子可

能在木薯抵御细菌性枯萎病菌侵染中发挥重要的

作用。已有研究发现 C3H 基因参与调控植物的抗

病响应，如 OsBIRF、OsLOL2、OsDOS 等调控水

稻的抗病力，AtC3H18 调控拟南芥抗细菌病害的

能力以及 Sc-zf 调控甘蔗抗病力等[8-11]。综上推测，

C3H 基因可能参广泛参与木薯的抗病响应，调控

木薯与病原菌的互作。 

本研究通过对 MeC3H 基因家族进行生物信

息学分析和对部分 MeC3H 基因在病原菌侵染下

的调控机制分析，为进一步研究 C3H 基因在木薯

抗细菌性枯萎病方面的功能奠定基础。  
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