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摘  要：植物膜联蛋白（ANX）是一种保守的钙离子依赖性磷脂结合蛋白，参与植物生长、发育和抗逆性的调控。油

茶中 ANX 基因家族的序列特征与表达模式尚不清楚，为此，本研究旨在探究该基因家族在油茶抗逆反应中的表达调控

机制。从油茶全基因组筛选出 3 个 ANX 基因，并对其进行理化特征、进化关系、基因结构、保守序列、染色体定位、

不同组织部位的表达水平以及外界胁迫下膜联蛋白的含量变化分析。进化关系分析显示，15 个不同科的 ANX 聚为 5

组，其中来自山茶科的茶树 CsANX 与油茶 CoANX1/2 聚为一大支，具有相似的基序模式。在 CoANX 基因的启动子区

域中鉴定出许多参与光响应和植物激素响应的顺式元件。染色体定位显示，这 3 个 CoANX 基因分布在油茶的 3 条染色

体（A_chr 09/13/14）上。表达模式分析表明，CoANX 基因在不同的生长阶段和组织中表现出组织特异性模式。此外，

胁迫分析显示，在干旱条件下油茶 CoANX3 表现出高表达趋势，喷施了油菜素内酯的 CoANX3 表达量降低；在磷铝胁

迫下，油茶 CoANX 的表达量显著提高，表明 CoANX 可能在油茶的抗逆反应中发挥关键作用。本研究为阐明 ANXs 在

调控植物生长发育过程中的分子机制奠定研究基础。 
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Abstract: Plant annexin is a conserved calcium-dependent phospholipid binding protein involved in plant growth, develop-
ment and stress resistance. The sequence characteristics and expression patterns of the ANX gene family in C. oleifera remain 
unclear. For this reason, the present study aims to investigate the expression regulatory mechanisms of this gene family in the 
stress resistance responses of C. oleifera. Three ANX genes were identified from the whole genome of C. oleifera, and the 
physical and chemical characteristics, evolutionary relationship, gene structure, conserved sequence, chromosome location, 
expression level in different tissues and the content of annexin under drought stress were analyzed in the study. Phylogenetic 
analysis showed that 15 different families were clustered into 5 groups, among which CsANX and CoANX1/2 from Camellia 
were clustered into a large branch with similar motif patterns. Many cis-elements involved in light response and plant hormone 
response were identified in the promoter region of CoANX. Chromosome localization showed that the three CoANX genes were 
distributed on three chromosomes (A_chr 09/13/14) of C. oleifera. The expression pattern analysis showed that CoANX 
showed tissue-specific patterns in different growth stages and tissues. In addition, stress analysis showed that CoANX3 showed 
a high expression trend under drought conditions, while the expression of CoANX3 in the treatment group sprayed with 
brassinolide decreased. Under phosphorus and aluminum stress, the expression of ANX in C. oleifera increased significantly. 
The above results indicate that CoANX may play a key role in the stress resistance of C. oleifera. This study would lay a 
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foundation for elucidating the molecular mechanism of ANXs in regulating the biological processes of plant growth and de-
velopment. 

Keywords: Camellia oleifera; ANX gene; annexin; abiotic stress 
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油茶（ Camellia oleifera Abel）是山茶科

（Theaceae）山茶属（Camellia）的常绿小乔木，

为我国特有的木本油料树种，与大豆[Glycine max 

(L.) Merr.]、油菜（Brassica rapa var. oleifera DC.）、

花生（Arachis hypogaea L.）并列为我国四大大宗

油料作物[1]。从油茶籽提取出的茶油，被称为“东

方橄榄油”，在食用、药用、保健等方面具有重

要功效[2]。膜联蛋白（annexin，ANX）是一类多

功能钙依赖性磷脂结合蛋白家族，具有高度保守

的进化特征[3]。目前，关于膜联蛋白的研究大多

聚焦于动物领域，而针对植物的研究相对薄弱[4]。

1978 年，首个动物 ANX 基因在肾上腺髓质嗜铬细

胞中被鉴定；1989 年，第一个植物 ANX 基因在番

茄（Solanum lycopersicum L.）中被鉴定[5-6]。植物

ANX 具有保守的 C 端和可变的 N 端：前者包含

膜联蛋白的核心结构（即 4 个同源结构域），每

个结构域由 5 个 α 螺旋组成弯曲的紧密圆盘结构

（凸面靠近质膜，凹面朝向细胞质基质），但通

常仅第 1 和第 4 个结构域的凸面上具有 Ca²⁺结合

位点并介导膜结合特性[3, 7-11]；后者较短，能够调

节膜联蛋白活性，影响其性质与功能[12]。植物界

不同物种的膜联蛋白家族正被迅速鉴定，它们在

植物生长发育、胁迫响应及防御机制中发挥重要作

用，但其在不同细胞中的生物学功能及调控机制仍

有待完善[13]。 

植物膜联蛋白具有 Ca²⁺通道调节活性、过氧

化物酶活性、ATP 酶活性及 GTP 酶活性，广泛参

与植物生长发育调控及非生物环境胁迫响应等过

程[14-16]。例如，在拟南芥[Arabidopsis thaliana (L.) 

Heynh.]中，AtAnn1 与 AtAnn4 相互作用，并以光

依赖性方式调节植株对盐胁迫和干旱诱导胁迫的

耐受性[17]；在干旱胁迫下，OsANN1 过表达的水

稻（Oryza sativa L.）植株在幼苗期表现出更强的

热胁迫耐受性，且 OsANN3 的相对表达量显著提

高[18-19]；耐寒型小麦（Triticum aestivum L.）经低

温处理 24 h 后，Annexin P39 和 P22.5 的表达水平

迅速升高并达到峰值，表明其可能参与低温信号

转导途径[20]；在转基因番茄中，过表达的 AnnSp2

通过合成脱落酸和清除活性氧，增强植株的耐盐

性和耐旱性[21]；玉米（Zea mays L.）膜联蛋白基

因的启动子包含不同的逆境响应顺式元件，表明

这些基因在玉米适应各类环境胁迫中发挥重要作

用[22]。在干旱条件下，异位表达 STANN1 的转基

因马铃薯（Solanum tuberosum L.）植株根系耐旱

性更强，能在绿色组织中保留更多水分，并维持

叶绿体功能[23]。大量研究表明，膜联蛋白基因的

表达对植物胁迫耐受性具有积极影响，但驱动该

过程的分子机制尚不完整，亟待系统研究[24]。 

油茶是世界四大木本油料树种之一，但受季

节性干旱、自交不亲和特性及严重病虫害等因素

影响，油茶产量低于其他大宗油料作物。膜联蛋

白是一类广泛存在于真核生物中的钙离子依赖性

磷脂结合蛋白，在植物发育、胁迫响应及防御机

制中发挥重要作用。因此，本研究基于油茶全基

因组筛选并鉴定油茶 ANX 基因家族，结合转录

组数据库开展油茶 ANX 基因表达特征研究，旨在

为后续深入解析油茶 ANX 蛋白家族成员的功能

及其应用提供理论基础。 

1  材料与方法  
1.1  材料  

油茶（Camellia oleifera）基因组数据来源于

中南林业科技大学经济林重点实验室油茶课题

组；其他植物基因组数据均下载自美国国家生物

技术信息中心（NCBI）数据库（https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/）。 

1.2  方法 
1.2.1  CoANX 基因的筛选与蛋白理化性质分析  

基于油茶基因组数据，筛选油茶 ANX（Annexin）

家族成员。利用 ExPASy（https://web.expasy.org/ 

protparam）在线工具预测 CoANX 蛋白的理化性

质；利用 TMHMM Server v 2.0（http://www.cbs.dtu. 

dk/services/TMHMM）在线工具预测其跨膜结构；

利用 SignalP 6.0（https://services.healthtech.dtu. 

dk/services/SignalP-6.0）在线工具预测信号肽；利

用 SOPMA （ https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/ 

npsa_automat.pl?page=npsa_sopma.html）在线工具

分析其二级结构；利用 PHYRE2（https://www.sbg. 

bio.ic.ac.uk/phyre2/html/page.cgi?id=index）在线工

具预测其三级结构。 
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1.2.2  CoANX 蛋白的系统进化分析  将筛选获

得的 3 条油茶 ANX 蛋白序列提交至 NCBI 网站进

行 Blastp 比对，筛选出序列相似度较高的同源蛋

白，最终选取来自 15 个不同科属的 34 条 ANX

蛋白序列。采用 MEGA 11 软件的 ClustalW 程序

对这 37 条蛋白序列进行多序列比对，并采用邻接

法（neighbor-joining, NJ）构建系统进化树，设置

Bootstrap 重复次数为 1000 次，其余参数保持默

认，分析这 37 条 ANX 蛋白间的进化关系。 

1.2.3  CoANX 蛋白保守结构域与 Motif 分析  利

用 MEME（https://meme-suite.org/meme/tools/meme）

在线工具的 Motif Discovery 功能，对 37 条 ANX

蛋白序列进行 Motif 预测，设定 Motif 查找数目为

7 个，其余参数保持默认。同时，利用 NCBI CDD

（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrps

b.cgi）数据库预测各序列的保守结构域。利用

TBtools 软件将 Motif 预测结果与保守结构域信息

进行可视化整合。 

1.2.4  CoANX 基因结构、顺式作用元件分析  基于

上述系统进化树分析结果，油茶与茶树（Camellia 

sinensis）亲缘关系最近，因此从 NCBI 数据库中

获取茶树的基因结构注释文件，采用 TBtools 软

件的 GeneStructureView 功能对油茶与茶树的

ANX 基因结构进行可视化分析。进一步提取目标

基因上游 2000 bp 的启动子序列，利用 PlantCARE

（ https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plan

tcare/html）在线工具预测其顺式作用元件。采用

通过 TBtools 软件对预测结果进行可视化处理，

并将数据导入 Excel 进行筛选与分类，最终利用

TBtools 绘制可视化图表。 

1.2.5  CoANX 基因的染色体定位分析  基于基

因结构注释文件及基因 ID 信息，查找分析油茶和

茶树的相关定位信息，利用 TBtools 软件的 Gene 

location visualize from GTF/GFF 功能预测 4 条基

因在染色体上的分布位置，并绘制染色体定位图。 

1.2.6  CoANX 基因在不同组织部位的表达分析 

基于课题组前期研究数据，分析油茶不同组织部 

位[包括花粉（HF）、花瓣（HB）、花丝（HS）、

花药（HY）、花柱（HZ）、子房（ZF）、嫩茎

（NJ）、嫩叶（NY）和根（G）]中 CoANX 基因

的表达情况，并利用 TBtools 软件的 Heatmap 功

能对结果进行可视化分析。 

1.2.7  CoANX 基因在干旱胁迫下的表达分析  基

于油茶 CoANX 基因的转录组数据，分析盆栽油茶

老叶在不同处理条件下的表达量变化[25]。设置 3

个处理组：对照组（正常浇水）、干旱组（干旱

胁迫）、实验组[干旱胁迫+喷施 1.0 mg/L 油菜素

内酯（brassinosteroids，BRs）]，每个处理 3 次重

复，分别检测处理后第 1、3、5 天各组老叶中

CoANX 基因的表达量。 

1.2.8  CoANX 基因在磷铝胁迫下的表达分析  基

于油茶转录组数据，分析不同磷铝梯度处理下油

茶根系 CoANX 基因的表达量变化[26]。设置 4 个

处理组：高磷低铝（+P–Al）、低磷低铝（–P–Al）、

高磷高铝（+P+Al）、低磷高铝（–P+Al），每组

5 株苗，处理 30 d 后采集根系样品，检测 CoANX

基因的表达量。 

2  结果与分析 
2.1  CoANX 基因的理化性质分析 

通过油茶基因组数据库中筛选鉴定得到的 3

条油茶 ANX 基因（B_chr13_02728、A_chr14_ 

01011、C_chr09_00119），将其分别命名为 CoANX1、
CoANX2、CoANX3。 

ProtParam 网站预测结果（表 1）显示，3 条

基因的分子式分别为 C4281H6588N1152O1317S30、

C4295H6641N1143O1327S30、C4249H6586N1138O1286S27；

总原子数分别为 13 368、13 436、13 286；正电

荷残基数分别为 82、82、73，负电荷残基数分别

为 94、98、82；分子质量介于 95.05~96.48 kDa

之间；理论等电点均小于 7，说明油茶 ANX 蛋白

为酸性；不稳定系数均小于 40，表明该蛋白均为

稳定蛋白；总平均亲水性均小于 0，说明它们均

为亲水蛋白。 

 
表 1  油茶 CoANX 的理化性质 

Tab. 1  Physicochemical properties of CoANX in C. oleifera 

基因名称 
Gene name 

基因长度 
Gene length/bp 

氨基酸数 
Number of 

amino acids/aa 

理论等电点
Isoelectric 

point 

分子质量 
Molecular 

weight/kDa 

不稳定系数
Instability 

index 

脂肪系数 
Aliphatic index 

总平均亲水性
Hydropathy 

index 

CoANX1 2607 868 5.99 96.22 38.49 75.84 –0.344 

CoANX2 2610 869 5.62 96.48 33.90 79.56 –0.309 

CoANX3 2592 863 6.18 95.05 38.11 85.16 –0.137 
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利用 TMHMM Server v 2.0 和 SignalP 6.0 软

件对 CoANX 蛋白跨膜结构和信号肽进行预测，

结果（表 2 和图 1）显示，3 条蛋白均有跨膜结构

和信号肽，且均只有 1 个跨膜区；跨膜区中氨基

酸的数量介于 25~32 之间，其中 CoANX1 和

CoANX2 的数量相同；CoANX1、CoANX2、

CoANX3 前 60 个氨基酸在跨膜区中的数量分别

为 1、2、3；N 端在细胞质一侧的概率分别为

0.23%、0.55%、0.16%。 

CoANX 蛋白的二级结构预测结果（图 2）显

示，其二级结构中无规则卷曲占比最多，其次为

α-螺旋，无 β-转角。CoANX1 蛋白的无规则卷曲

占比为 57.60%，α-螺旋占比为 24.31%，延伸链占

比为 18.09%；CoANX2 蛋白的无规则卷曲占比为

57.88%，α-螺旋占比为 24.48%，延伸链占比为

18.64%；CoANX3 蛋白的无规则卷曲占比为

57.01%，α-螺旋占比为 22.94%，延伸链占比为

2 0 . 0 5 %。同时，利用 P H YR E 2 网站对油茶 
 

表 2  CoANX 蛋白的跨膜结构预测 
Tab. 2  Prediction of CoANX protein transmembrane structure 

蛋白名称 
Protein name 

跨膜结构域数量 
Number of predicted TMHs 

跨膜区中氨基酸数量 
Exp number of AAs in TMHs

前 60个氨基酸在跨膜区的数量 
Exp number, first 60 AAs 

N 端在细胞质一侧的概率
Total prob of N-in/% 

CoANX1 1 25 1 0.23 

CoANX2 1 25 2 0.55 

CoANX3 1 32 3 0.16 

 

 
 

图 1  CoANX 蛋白的跨膜结构（左）和信号肽预测（右） 
Fig. 1  Prediction of transmembrane structure (left) and signal peptide (right) of CoANX proteins 
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图 2  CoANX 蛋白的二级结构（左）和三级结构（右） 
Fig. 2  Prediction of secondary structure (left) and tertiary structure (right) of CoANX proteins 

 

CoANX1/2/3 蛋白的三级结构进行预测，发现 3

条蛋白的主要结构为无规则卷曲和 α 螺旋，与上

述二级结构预测结果相符，且 3 条蛋白的三级结

构都比较相似，可能存在功能重复。 

2.2  CoANX 蛋白系统进化树的构建 

在 NCBI 网站中筛选得到 34 条不同科属的蛋

白序列，包括冬青科、杜鹃花科、壳斗科、猕猴

桃科、木犀科、泡桐科、葡萄科、茜草科、蔷薇

科、茄科、伞形科、山茶科、鼠刺科、杨梅科、

皂皮树科共 15 科，将 3 条 CoANX 蛋白和这 34

条亲缘关系相近的蛋白构建系统进化树（图 3）。

结果显示，进化树分为五大支，其中 CoANX3 与

木犀科、泡桐科、茜草科和茄科的 ANX 蛋白聚

为一支，CoANX1、CoANX2 与茶树、猕猴桃科、

杜鹃花科的 ANX 蛋白聚为一支，与油茶 ANX 蛋

白亲缘关系最近的是同为山茶科的茶树。 

2.3  CoANX 的保守结构域和 Motif 分析 

对 37条 ANX蛋白序列进行保守基序分析（图

4）发现，不同科属的 ANX 蛋白均包含 Motif 1~7，

且除葡萄科的葡萄和圆叶葡萄外，其他 14 个科物

种的 Motif 均具有相似的数量和排列。而葡萄科

的 ANX 蛋白在 Motif 5 和 Motif 7 的中间位置多

出一个 Motif 1。由此说明，亲缘关系相近的基因

具有相同的基序结构，较为保守。所有蛋白序列

均具有 STKc_IRAK 和 Malectin_like superfamily

两个结构域（图 4）。比较保守基序和结构域图可

知，STKc_IRAK 结构域主要由 Motif 5 和 Motif 7

组成，属于 IRAK 亚家族；而 Malectin_like su-

perfamily 结构域主要由 Motif 3、Motif 1、Motif 2、

Motif 4 构成，属于凝聚素超家族。 
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图 3  不同科属植物 ANX 蛋白的系统进化树 
Fig. 3  Phylogenetic tree of ANX proteins in plants of different families 

 

 
 

图 4  不同科植物 ANX 蛋白保守结构域（右）和 Motif（左） 
Fig. 4  Conserved domains (right) and motifs (left) of ANX proteins in plants of different families 
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2.4  CoANX 的基因结构及其顺势作用元件分析 

为了解 CoANX 基因结构变化和功能作用，将

油茶及其亲缘关系最近的茶树基因结构注释文件

放入 TBtools 中绘制基因结构图，其中 CoANX1/2/3

输入的是 CDS 序列。如图 5 所示，CoANX1/2/3

和 CsANX 的 CDS 区域所占位置长度相似，其中

CoANX3 基因的 CDS 区域所占位置最短。 

对油茶和茶树的 ANX 基因的顺势作用元件分 

析结果（图 6）显示，发现 4 条基因均具有光响

应、植物激素响应、抗逆响应、厌氧诱导响应相关

元件，其中 CoANX3 上的顺势作用元件数量最多，

且 CoANX2/3 上还具有植物生长发育相关元件，说

明 CoANX2/3 可能参与到油茶生长发育的调控。光

响应相关元件的数量和种类最多，其次是植物激素

相关的元件，由此推测，油茶 ANX 基因可能参与光

合作用、抗逆反应、调节植物激素和生长发育。 

 

 
 

图 5  油茶和茶树 ANX 基因的结构 
Fig. 5  Gene structure of ANX genes in C. oleifera and C. sinensis var. sinensis 

 

 
 

图 6  油茶和茶树 ANX 基因的顺势作用元件 
Fig. 6  Homeopathic elements of ANX genes in C. oleifera and C. sinensis var. sinensis 

 
 

2.5  CoANX 基因的染色体定位分析 

为进一步探究油茶 CoANX 基因在染色体上

的分布，本研究利用油茶和茶树的基因结构注释

文件在 TBtools 软件中绘制油茶 CoANX1/2/3 和茶

树 CsANX 基因的染色体定位图并进行可视化分

析。由图 7 可知，每个基因均匀分布在不同染色

体上，CsANX、CoANX2 和 CoANX3 分别定位在

染色体 BTIW01000011.1、A_chr14 和 C_chr09 的

上端位置，而 CoANX1 定位在染色体 B_chr13 的

下端位置，其中 CsANX 和 CoANX3 在染色体上的

位置最为接近。 

2.6  CoANX 基因在油茶不同组织部位的表达

分析 

利用油茶基因组数据，对 CoANX1/2/3 基因在

不同组织部位的表达水平进行可视化作图并结合

数据分析。由图 8 可知，CoANX1 在花丝、花药

和根中表达量最多，而在花粉和花柱中却鲜少表

达；CoANX2 只在花瓣和花药中表达，其他部位

几乎不表达；CoANX3 在花瓣、花丝、花柱、子

房、嫩茎、嫩叶中的表达水平较高，在其余 3 处

组织中的表达量极低。这说明 ANX 基因的表达具

有组织特异性，表达量越高，对该组织生长发育 
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图 7  油茶和茶树 ANX 基因的染色体定位 
Fig. 7  Chromosome location of ANX genes in C. oleifera 

and C. sinensis var. sinensis 
 

 
 

图 8  CoANX 基因在不同组织部位的表达量 
Fig. 8  Expression analysis of CoANX genes in  

different tissue parts 
 

发挥的调控作用可能越重要。例如，CoANX1 和

CoANX2 可能参与花药的生理生化活动，而

CoANX3 对花瓣、花柱、子房、嫩茎、嫩叶的生

长可能具有重要影响。 

2.7  CoANX 基因在干旱胁迫和磷铝胁迫下的

表达分析 

分析油茶基因的转录组数据，发现 CoANX3

基因的表达最为明显（图 9A）。比较油茶对照组

和干旱组 CoANX3 基因的表达量，发现对照组的

表达量呈下降趋势，而干旱组的表达量总体呈上

升趋势，说明干旱胁迫对油茶中 CoANX3 的表达

有一定影响。与其他两组相比，实验组先下降后

上升，整体表现为上升态势，但上升速率远低于

干旱组。而有研究发现油菜素内酯对于缓解植物

干旱胁迫起到重要作用[27]，说明 CoANX3 可能参

与了油茶对不良环境的抗逆反应。 

根据油茶在磷铝胁迫下的转录组数据，分析

CoANX 基因的差异表达情况。结果（图 9B）表

明，低磷高铝组均比低磷低铝组的 CoANX 基因表

达量高，其中 CoANX2 在铝毒害下的表达量提升

了 1.4 倍；与高磷低铝组相比，CoANX 基因在低 

 
 

不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。 
Different lowercase letters indicate significant difference  

among treatments (P<0.05). 

图 9  CoANX3 基因在不同处理组的表达量（A）和

CoANX 基因在不同磷铝梯度下的表达量（B）分析 
Fig. 9  Expression analysis of CoANX3 genes in different 

treatment groups (A) and expression of CoANX3 in different 
phosphorus-aluminum gradients (B) 

 
磷低铝组的表达水平有所上升，其中 CoANX3 在

低磷胁迫时的表达量上升了近 2 倍，但 CoANX2

在低磷胁迫时被抑制。综上说明，磷铝胁迫会上

调油茶根系中 CoANX 基因的表达量。 

3  讨论 

油茶 CoANX 蛋白的系统进化树分析表明，

其 基 因 结 构 与 功 能 在 山 茶 科 内 高 度 保 守 。

CoANX1/2 与茶树 CsANX、猕猴桃科、杜鹃花科

ANX 基因聚为一支，说明其 ANX 基因可能存在功

能冗余；而 CoANX3 与 CoANX1/2 不在同一支上，

说明基因序列存在较大差异，可能参与调控多个

生命活动。此外，所有 CoANX 蛋白均含有保守

的 STKc_IRAK（IRAK 亚家族）和 Malectin_like

（凝集素超家族）结构域。植物信号传导研究[28]

表明，一大类受体样激酶可以用作壁传感器，部

分原因是它们的细胞外结构域（Malectin_like）与

马凝集素（一种来自动物细胞内质网的二葡萄糖

结合蛋白）具有同源性，所以对植物细胞间信号

传导和胁迫响应具有重要作用。 
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油茶 CoANX 基因的基因结构呈现显著的组

织特异性表达特征。顺式作用元件分析显示，光

响应元件在 CoANX 基因启动子中显著富集，与

CoANX3 在嫩茎、嫩叶等营养器官中的高表达一

致，这表明 ANX 基因可能通过光信号调控参与油

茶叶片发育或光合作用。 

干旱胁迫下，CoANX3 的表达量显著上调，

与拟南芥 AtAnn1/4[17]、水稻 OsANN1[18]等的抗旱

功能高度吻合。实验组表达模式呈先降后升的趋

势，可能与胁迫初期细胞膜受损引发的适应性修

复有关。在低磷和高铝胁迫下，油茶 CoANX 基因

的表达水平均有不同程度的上升。结合 CoANX

的三级结构预测，其无规则卷曲为主的构象可能

赋予蛋白较强的构象可塑性，使其在膜动态重组

或信号复合体组装中发挥关键作用。 

分析油茶不同组织部位 CoANX 基因的表达，

发现花粉和花药中 CoANX 的表达量较高，而在叶

片和根系等营养器官中的表达水平相对较低，推

测其可能在花器官中发挥重要作用，参与授粉受

精等关键生殖发育过程。研究[29-30]表明，ANX 蛋

白参与维持花粉膜的完整性和通透性，影响花粉

管的萌发，对花粉和胚胎的形成至关重要。然而，

受限于实验周期，本研究尚未系统解析 CoANX 基

因在花发育各阶段的动态表达模式，后续研究需

重点关注生殖器官中该基因的表达谱。 

4  结论 

本研究通过全基因组筛选鉴定出油茶 ANX

基因家族的 3 个成员 CoANX1、CoANX2、CoANX3，

系统解析了其序列特征、进化关系及表达模式。

CoANX1/2/3 与其他物种中相似度较高的 24 条蛋

白序列一起构建系统发育树，发现 27 条蛋白被分

为 5 个不同的组，组内具有相似的基序模式，表

明科内基因功能保守，而 CoANX1/2 与山茶科茶

树 CsANX 亲缘关系最近，具有高度同源性。本研

究在启动子区检测到许多参与光反应、抗逆反应

的顺式元件，这表明油茶 CoANX 基因参与植物光

合作用和胁迫反应。此外，CoANX 基因表现出组

织特异性表达模式，如 CoANX2 只在花期官中表

达，在营养器官中几乎不表达，而 CoANX1/3 既

在花期官中表达也在营养器官中大量出现。

CoANX 还受到非生物胁迫的差异调节，干旱处理

下，油茶 CoANX3 基因的过表达表明其可能在油

茶的热应激响应中起到关键作用；与低磷低铝相

比，低磷高铝胁迫下油茶 ANX 基因蛋表达显著提

高，说明 ANX 可能参与油茶抗逆反应。 

本研究系统解析了油茶 ANX 基因的进化特征

与表达模式，揭示了 ANX 作为潜在抗逆调控基因

的可能性。未来可通过基因编辑技术验证其功能，

并结合代谢组学分析其在胁迫响应中的分子机

制，为油茶抗逆分子育种提供理论依据。 
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