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人参生长素极性运输基因 PIN的表达谱研究 
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摘要: 生长素极性运输基因 PIN (PIN-FORMED) 决定了植物中生长素浓度梯度分布, 参与多种发育及次生
代谢过程。本研究采用转录组热图聚类方法分析了 4 年生吉林人参 14 个不同部位 PIN2、PIN3 及 PIN6 的表达
谱, 结果显示 PgPIN2与 PgPIN6主要在人参地下根与根茎中表达, PgPIN3在人参的叶子、果实及根中均有很高
的表达; 采用序列同源比对、RT-PCR扩增测序及生物信息学分析方法, 确认了人参 3个 PIN基因成员 PgPIN2、
PgPIN3与 PgPIN6; 采用实时荧光定量 PCR技术分析人参不定根、组培苗不同部位的表达模式, 发现 PgPIN3与
PgPIN6在人参不定根根尖表达高, PgPIN2在人参组培苗根部表达高, PgPIN3在人参组培苗的叶中表达高。人参
PIN基因的组织特异性表达表明 PgPIN2、PgPIN3与 PgPIN6对根的生长发育及向性生长很可能具有相应的功能, 
PIN3对人参植株地上部分的生长具有较重要的意义, 可为后期深入挖掘其对人参向性生长等功能奠定基础。 
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Abstract: Polar auxin transport gene PIN (PIN-FORMED) determines the concentration gradient of auxin 
and plays an important role in development and secondary metabolism of plants.  This study was designed         
to analyze the bioinformatics and expression of the PIN genes in Panax ginseng to explore a novel way of       
breeding ginseng varieties.  Heatmap and cluster analysis of  PIN2, PIN3, PIN6 was performed in four-year-old 
Jilin ginseng.  Sequence homology alignment, RT-PCR amplification, sequencing and bioinformatics analysis 
were used to identify three PIN family genes PgPIN2, PgPIN3 and PgPIN6 in P. ginseng.  PIN expression in 
ginseng adventitious root and culture seedling was analyzed with qRT-PCR technique.  Results suggested that       
in ginseng adventitious root tip, PgPIN3 and PgPIN6 exhibited a high level of expression; in ginseng culture 
seedling root, PgPIN2 showed a high level of expression; in four-year-old Jilin ginseng at the fruit ripening stage, 
PgPIN2 and PgPIN6 were highly expressed in root and rhizome, while PgPIN3 had a high level in ginseng leaf, 
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fruit and root.  Tissue specific expression profile showed that PgPIN2 and PgPIN6 probably were involved       
in the development and tropism growth in ginseng roots, while PIN3 might be in relation to the growth and      
development of the aerial part of plants. 

Key words: Panax ginseng; auxin; PIN; expression analysis 

                                                                                                          

人参 (Panax ginseng C. A. Mey) 为五加科多年生
宿根草本植物, 在我国已有 5 000 多年的用药历史[1], 
具有大补元气、复脉固脱、补脾益肺、生精养血、安

神益智的功效[2]。人参皂苷 (ginsenoside) 是人参的主
要活性成分[3], 广泛作用于心脑血管系统、中枢神经
系统、免疫系统等方面[4, 5], 是一类极具药用价值的
化学物质。大量研究表明, 植物激素可以调控人参皂
苷的合成[6, 7]、提高光合速率与抗氧化酶系统活性[8, 9]、

促进根的生长发育[10], 其种类与时空分布显著影响
人参的发育及次生代谢。生长素是第一个被发现的植

物激素, 在植物生长发育过程中如顶端优势、花序和
叶序发育、胚的发育、主根发育、侧根和不定根发生、

向性生长及维管组织的分化等扮演着重要角色[11]。已

有研究表明, 生长素可以促进人参皂苷合成, 对人参
根的生长也有重要调节作用[10, 12], 因此探索生长素对
人参生长发育的调控机制将有助于人参品种的改良。 

生长素对植物生长发育的调节主要依赖于极性

运输形成的生长素浓度梯度[11], PIN (pin-formed) 基
因是公认的生长素极性运输基因[13]。拟南芥 PIN 蛋
白家族有 PIN1～PIN8共 8个成员, 广泛作用于多个
生长发育阶段。其中, PIN2主要作用于植物根的向地
性[14], PIN3 主要作用于茎和根的向性生长[15], PIN6
主要作用于根与花的发育[16, 17]。本文首次研究了人参

生长素极性运输基因 PIN 在不同部位的表达情况, 
为进一步挖掘 PIN 基因的功能、解析生长素分布对
人参皂苷合成及人参生长发育的调控奠定理论基础。 
 

材料与方法 
材料  取人参种子, 用 70%  乙醇水溶液浸泡 3 

min, 然后用 1%  次氯酸钠浸泡 30 min, 灭菌去离子水
洗 3 遍, 将已成熟的胚状体从种子中转移出来, 并在
含有 1%  蔗糖的 1/2 MS固体培养基中 25 ± 2 ℃培养 3
周 (16 h光照/8 h黑暗), 萌发后的材料转移到分化培
养基 (MS + 3 mg·L−1 6-BA + 5 mg·L−1 NAA + 1 mg·L−1 
IAA) 中诱导成苗。组培苗的叶柄切成 1.0 cm长, 作
为诱导人参不定根的外植体。将外植体在 1/2 MS (含
3.0 mg·L−1 IBA) 固体培养基中 25 ± 2 ℃暗培养 4周, 
待外植体形成不定根后将其分离, 并继代到 1/2 MS
液体培养基 (含 3.0 mg·L−1 IBA) 中 25 ± 2 ℃暗培养。

3 周继代一次, 12 周后, 不定根生长稳定快速, 可作
为后续的实验材料使用。 

总 RNA提取与单链 cDNA合成  人参不定根分
为根尖 1 cm (A)、有分支部位 (B)、棕黄色老根 (C)     
3个部位 (图 1a), 人参组培苗分为根、叶及种子 3个
部位 (图 1b)。取人参组培苗及不定根不同部位的样
品用液氮研磨粉碎, 根据 TRIzol Plant RNA Kit (Life 
Technologies) 说明书提取总 RNA, 用 1%  琼脂糖凝胶

电泳 (Bio-Rad) 确定 RNA完整性, 核酸/蛋白定量仪 
(NanoDrop 2000, Thermo) 测定 RNA含量。cDNA合
成按 M-MLV RTase cDNA Synthesis Kit (大连宝生物
工程有限公司) 说明书进行并作为 PCR反应的模板。 
 

 
Figure 1  Three parts of adventitious roots (a) and three parts 
culture seedlings (b) of P. ginseng.  A: Root tips; B: Branching 
roots; C: Old roots 
 

引物的设计与合成  根据拟南芥 PIN 基因核酸
序列信息, 在人参基因组中进行同源序列比对分析, 
获得人参 PIN 基因序列, 运用 PCR 扩增并测序确认
了 3条人参 PIN基因, 根据这 3条序列信息设计并验
证了 3对荧光定量 PCR引物 PIN2-F/R、PIN3-F/R和
PIN6-F/R; 以人参 IF3G1基因为内参, 序列同文献[18]。

引物由上海生工生物工程技术服务有限公司合成 , 
见表 1。 

实时荧光定量 PCR  利用实时荧光定量 PCR仪 
(Applied Biosystems 7500) 检测上述基因在不定根不
同部位的表达模式。实时荧光定量 PCR 反应体系为
SYBR Premix Ex Taq酶 (大连宝生物工程有限公司) 
5 μL、上下游引物 (10 μmol·L−1) 各 0.5 μL、ROX       
0.25 μL、cDNA模板 (100 mg·L−1) 1 μL, 加水补足至
10 μL, 每个反应体系至少重复 3次。扩增程序如下: 
95 ℃预变性 3 min; 95  ℃变性 5 s, 60 ℃退火延伸 34 s  
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Table 1  Primers of real-time PCR  

Gene name Forward primer (5'→3') Reverse primer (5'→3') 

IF3G1 GCGAACTAGAATATTTTCATCTCCA AGAAGAGAAGGGATAACAATTCCAT 

PIN2  AGTGCGTCTCCTGCGTCTGA GGCGAACCATCCTCCATTTCAATC 

PIN3  TTCCGCTCTTGATTGCCATGTATG CCGATCTCCGCATCCGTCTCTA 

PIN6  CGCCGTCCGGTTTATCTTTCCAT GTTGCACCATAAGGCTCTGAGTGA 

 
(每次循环后采集荧光信号), 40 个循环; 95 ℃变性      
10 s, 65～95 ℃做熔解曲线分析, 每个温度以每步    
0.5 ℃上升, 停留 5 s, 获得每个基因的 Ct值进行相对
表达量分析。 

基因相对表达量的计算  人参不定根基因表达
的计算是以不定根 C部位作为基准参比部位, 计算 5
个基因在 A、B、C部位的相对表达量; 人参组培苗基
因表达的计算是以种子作为基准参比部位。利用美国

ABI公司 SDS V2.3软件对 PCR过程的数据进行收集
和分析, 然后计算样品基因相对表达量, 计算公式为: 
2−ΔΔCt

 = 2−[(Ct 目的基因−Ct 管家基因)待测组−(Ct 目的基因−Ct 管家基因)对照组]。 
人参转录组热图聚类分析  将 NCBI SRA (Se-

quence Read Archive) 库中 4年生果期吉林人参不同
组织部位转录组数据  (SRR2952867～SRR2952880) 
进行重头拼接, 构建完整的转录本库, 运用已获得的
3条人参 PIN基因序列进行比对, 筛选出 5条 PIN2、
4 条 PIN3 和 1 条 PIN6 同源基因。运用 Heml 软件 
(Heatmap Illustrator, version 1.0) 对基因表达进行聚
类分析, 分析这 10 个 PIN 家族基因在吉林人参不同
组织部位的表达模式。 

基因表达相关性分析  利用 SPSS 20.0软件对人
参不同组织部位的 5个基因表达进行 Pearson相关性
分析, |r| > 0.7说明两者呈现高度线性相关, 0.7≥ |r| ≥ 

0.5说明两者呈现中度线性相关, 0.5≥  |r| ≥0.3则两者
呈现低度相关, |r| < 0.3两者相关性极低, P≤0.05为显
著水平, P≤0.01为极显著水平[19]。 
 

结果与讨论 
1  人参 PIN基因的生物信息学分析 

根据拟南芥 PIN 家族基因的序列信息从人参基
因组搜寻人参同源的 PIN 基因序列, 经过 PCR 扩增
及测序, 筛选到 3 条 PIN 基因序列。通过 BLASTn
比对分析, 对这 3 条序列进行命名, 以核苷酸相似度
最高的序列为准 (Query cover、E-value、Identities
综合判断)。与 Daucus carota subsp. sativus的 PIN2 
(GenBank号为XM_017388497.1) 相似度最高的人参
PIN序列命名为 PgPIN2 (Query cover  = 92%, Identi-
ties = 82%, E-value  = 0.0), 与 Camellia sinensis的 PIN3 

(GenBank 号为 KP896474.1) 相似度最高的人参 PIN
序列分别命名为 PgPIN3 (Query cover  = 63%, Identi-
ties = 79%, E-value  = 0.0), 与 Vitis vinifera 的 PIN6 
(GenBank号为XM_010666578.2) 相似度最高的人参
PIN序列命名为 PgPIN6 (Query cover  = 91%, Identi-
ties = 77%, E-value  = 0.0)。 

运用 MEGA5.05 构建人参与拟南芥、葡萄 PIN
的系统发育树, 结果显示: PgPIN6 与拟南芥、葡萄
PIN6聚为一支, PgPIN2与拟南芥、葡萄 PIN2聚为一
支; PgPIN3与葡萄 VvPIN3、拟南芥 AtPIN3、AtPIN4、
AtPIN7聚为一支。研究表明, 拟南芥 AtPIN2主要与
根向地性生长有关[14], AtPIN3 主要在茎和根的向性
生长中起作用[15], 而 AtPIN6主要与植物蜜腺、雄蕊、
初生根与不定根的生长发育相关[16, 17], 系统发育树
分析表明, PgPIN2、PgPIN6与拟南芥 PIN相似度高, 
PgPIN3 与拟南芥的 PIN3 有一定差别 (图 2)。因此, 
有必要对人参 PIN 家族基因的表达进行测定, 为进
一步挖掘 PgPIN2、PgPIN3、PgPIN6 在人参中的功
能奠定基础。 
 

 
Figure 2  Phylogenetic analysis of protein  sequences of P. ginseng 
PgPINs, Arabidopsis thaliana AtPINs and Vitis vinifera VvPINs.  
GenBank Number of AtPINs: AtPIN1-NP_177500.1, AtPIN2-NP_     
568848.1, AtPIN3-NP_177250.1, AtPIN4-NP_565261.1, AtPIN5-     
NP_197157.4, AtPIN6-NP_177836.1, AtPIN7-NP_001077584.1, 
AtPIN8-NP_197014.1; GenBank Number of VvPINs: VvPIN2-XP_    
002266059.1, VvPIN3-XP_002284302.1, VvPIN5-XP_002279191.1, 
VvPIN6-XP_010664880.1, VvPIN8-XP_002282480.1  
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2  人参不同组织部位 PIN基因转录组的数据分析 
为了系统研究人参不同组织部位 PIN家族基因的

表达模式, 下载、拼装了 NCBI SRA (Sequence Read 
Archive) 数据库中 4 年生果期吉林人参不同组织部
位的转录组数据 (SRR2952867～SRR2952880)。通过
序列同源比对, 从中鉴定出 4条 PgPIN2的 unigene、
5条 PgPIN3的 unigene、1条 PgPIN6的 unigene。基
因表达热图聚类分析发现, 转录组中 5条 PgPIN3 基
因在叶 (叶片、总叶柄、小叶柄)、支根表达比较高, 其
中DN427_c0_g1与DN120678_c0_g1具有相似的表达
模式; PgPIN2基因表达模式类似, 均在艼、支根、须
根、芦头表达较高; PgPIN6主要在须根、支根、艼、芦
头中表达较高 (图 3)。从结果可以推测, PgPIN3对人
参植株地上部分的生长具有较重要的意义, PgPIN2
及PgPIN6对人参植株地下部分的生长具有重要意义。 
3  人参组培苗 PIN基因表达模式分析 

分析了 PgPIN 在人参组培苗中的叶、根及最初

诱导组培苗的种子这 3 个部位的表达模式 (图 4)。
PgPIN2在人参组培苗的根中表达最高, 说明 PgPIN2
很可能对人参根的生长具有重要作用; PgPIN3 在人
参组培苗叶、种子、根中的表达依次降低 , 表明
PgPIN3 可能对人参地上部分的极性生长具有调控作
用, 这与转录组数据分析相一致; PgPIN6 在人参组
培苗根和种子中表达高 , 而叶中表达很低 , 表明
PgPIN6 主要对人参的地下部位生长具有作用, 而对
地上部位的发育作用较小。 
4  人参不定根 PIN基因表达模式分析 

为了进一步了解 PgPIN2、PgPIN3和 PgPIN6的
功能, 利用实时荧光定量 PCR 分析了 PgPIN 在人参
不定根 3个部位表达情况 (图 5)。结果显示, PgPIN2
在人参不定根 B段 (不定根分支处) 表达较低, 而在
不定根 A段与 C段没有显著差异; PgPIN3与 PgPIN6
在人参不定根A段 (不定根根尖处) 显著高于B段和
C 段 (P < 0.01), 表现出显著的表达偏好性, 暗示这 

 

 
Figure 3  Heatmap and cluster analysis of  PgPINs in different organs of four-year-old Jilin ginseng at the fruit ripening stage 
 

 
Figure 4  Expression analysis of PgPINs in different parts of P. ginseng culture seedlings  (n≥3) 
 

 
Figure 5  Expression analysis of PgPINs in different parts of adventitious root of P. ginseng (n≥3).  A: Root tips; B: Branching roots; 
C: Old roots 
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两个基因可能在不定根的生长发育及向性生长具有

相应的功能。 
5  人参 PIN表达相关性分析 

有研究表明, PIN蛋白在细胞水平的生物学功能
相同, 即将生长素从胞内输出胞外或输入某种细胞
器内, 但 PIN 家族基因的表达既有组织和器官的特
异性又有重叠[13], 因此有必要对这几个基因表达的
相关性进行分析。通过 Pearson相关性分析可以发现, 
在人参不定根中, PgPIN3及 PgPIN6之间的表达呈显
著正相关 (r > 0.9, P < 0.01), 两者主要在人参不定根
的根尖中表达; 在人参组培苗中, 三者表达相关性并
不显著。从结果可以看出, 在人参组培苗的不同器官
中 PgPIN2、PgPIN3 与 PgPIN6 的表达相差较大, 在
人参不定根不同部位中 PgPIN3 与 PgPIN6 的表达具
有一定程度的重叠 (表 2)。 
 
Table 2  Pearson correlation analysis of PgPINs  

Adventitious root Culture seedling 
Gene 

PgPIN2 PgPIN3 PgPIN6 PgPIN2 PgPIN3 PgPIN6 

PgPIN2 1 0.556 0.333 1 −0.312 −0.057 

PgPIN3 0.556 1 0.904 −0.312 1 −0.471 

PgPIN6 0.333 0.904 1 −0.057 −0.471 1 

 

讨论 
生长素是植物体内唯一具有极性运输特点的激

素, 它参与植物的形态建成、向性反应、调控组织的
伸长生长及维管束分化、参与胚胎发育、光形态建成

等[13]。PIN 是一类编码生长素极性运输载体元件的    
基因家族, 参与植物器官的发生发育、根的向地性及
其他向性反应、根的伸长生长及早期的胚胎发育等过

程[13, 20]。本研究首次对人参的 PIN 基因进行生物信
息学预测分析及表达研究, 这也是人参属植物第一
次报道该基因。 

通过序列同源比对和 RT-PCR验证, 筛选出 3条
人参 PIN基因序列 PgPIN2、PgPIN3 及 PgPIN6。系
统发育分析显示人参的 PgPIN 与拟南芥及葡萄相应
的 PIN基因聚在一起, 表明人参 PgPIN具有较高的功
能保守性。检测了人参不同材料及组织部位 PIN 基
因的表达模式, 并结合拟南芥中 PIN 的同源基因分
析 PgPIN相应的功能。拟南芥 AtPIN2在根中特异表
达, 参与根的向地性反应并调节生长素在根部分生
组织中的不对称分布[14, 21], PgPIN2 主要在人参地下
非主根部位 (艼、支根、须根、芦头) 中表达, 这些
部位存在较多比例的原分生组织和初生分生组织 , 
表明 PgPIN2很可能与生长素在人参根部分生组织的

极性运输有关。拟南芥 AtPIN3 能够响应重力刺激,     
控制细胞中生长素的侧向分配, 调控植物的向性生
长[15], PgPIN3在人参不定根根尖、人参组培苗叶中表
达较高, 而 PgPIN3 在吉林人参中的叶子、果实及根
中都有表达, 说明 PIN3 对人参各器官的极性生长都
具有重要意义。AtPIN6能够调控拟南芥蜜腺、雄蕊、
初生根、侧根与不定根的生长发育[16, 17], PgPIN6在不
定根根尖及人参的地下部分表达明显, 说明人参的
PgPIN6可能主要用于调控根的生长发育。 

本研究的开展为发掘人参向性生长提供基础数

据, 为人参根的形态构建提供新思路, 为人参优良品
种的选育奠定基础。同时, 不同器官对人参 PIN基因
的表达模式有明显影响, 因此, PIN 基因也可以作为
潜在鉴定人参不同部位入药的标记基因。人参 PgPIN
基因如何调控人参不同器官的生长发育, 它们之间
存在怎样的关系均有待进一步研究。 
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