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甘蓝型油菜 ADP-核糖基化因子基因全长 cDNA             

克隆及表达分析 

刘  薇，赵  云，安金玲，王茂林 

（四川大学生命科学学院，成都 610064） 

 

摘要：【目的】克隆甘蓝型油菜（Brassica napus L.）矮化突变体“NDF-1”和野生型近等基因系亲本“3529”

中 ADP-核糖基化因子（ADP-ribosylation factor，ARF）基因全长 cDNA，分析矮化突变体中该基因在不同组织中

的表达水平，探讨矮化突变体中该基因在甘蓝型油菜茎杆发育过程中的作用。【方法】采用 SSH（suppression 

subtractive hybridization）、RACE（rapid-amplification of cDNA ends）和 RT-PCR 技术，克隆甘蓝型油菜矮

化突变体“NDF-1”和野生型“3529”中的 ARF 基因的全长 cDNA 序列。分别采集甘蓝型油菜野生型和矮化突变型

苗期子叶、薹期根、茎尖和真叶，采用相对定量 PCR 方法检测矮化突变体中该基因的表达。【结果】获得了甘蓝

型油菜矮化突变体“NDF-1”和野生型“3529”的 ARF 基因的全长 cDNA，分别命名为 BnARF 和 BnARF-h。序列分析

表明：这两个基因长度分别为 837 和 802 bp，都含有 546 bp 的完整开放阅读框（ORF），编码 181 个氨基酸，与

其它植物、动物和酵母的 ARF 基因有很高的相似性。BnARF 基因在野生型和矮化突变体的根、子叶、茎尖和真叶

中均有表达，其中在子叶中表达量最高，真叶中次之，根和茎尖中的表达量最少。同时 BnARF 在矮化突变体的根、

子叶和茎尖中的表达量都显著低于野生型，但在真叶中表达量相近。【结论】克隆了甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”

和野生型“3529”中 ADP-核糖基化因子基因的全长 cDNA，这两个 ARF 基因的序列上有两处碱基存在差异，其中一

处是错义突变，推测这一突变可能与植株矮化有关。而 BnARF 基因在野生型和矮化突变体的根、子叶和茎尖的表

达存在显著性差异，可能参与了甘蓝型油菜的矮秆发育过程。 

关键词：甘蓝型油菜；ADP-核糖基化作用因子；相对定量 PCR；矮化突变 

 
Full-length cDNA Cloning and Expression Analysis of 

ADP-ribosylation Factor in Brassica napus L. 
LIU Wei, ZHAO Yun, AN Jin-ling, WANG Mao-lin 

(College of Life Sciences, Sichuan University, Chengdu 610064) 

 

Abstract: 【Objective】 This experiment was designated to clone the full-length cDNA of ADP-ribosylation factor (ARF) from 
the dwarf mutant NDF-1 and its wild type 3529 of Brassica napus L. and to analyze its expression in different organs, so as to study 
the relationship of ARF with the dwarfism in the dwarfing mutant. 【Method】  Suppression subtractive hybridization, 
rapid-amplification of cDNA ends strategy and RT-PCR were used to clone full-length cDNA of ARF from the dwarf mutant NDF-1 
and its wild type 3529. Semi-quantitative RT-PCR was conducted to investigate the expression levels of the ARF in root, cotyledon, 
stem and leaf samples from both wild and mutant types. 【Result】 A full-length cDNA of ARF in the dwarf mutant NDF-1and its 
wild type 3529 were cloned, and named as BnARF and BnARF-h, respectively. Sequencing and analysis revealed that those two 
genes are 837 bps and 802 bps in length, respectively, and both contain 546 bp open reading frame encoding 181 amino acid residues, 
and has significant homology to the ARF of plant, mammalian and yeast. Semi-quantitative RT-PCR indicated that BnARF gene 
expressed in all the analyzed tissues in both the dwarf mutant and its wild-type parent. The expression level was found higher in 
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cotyledon than in leaf, and rather higher than in root and stem. Moreover, significant difference in expression of this gene was 
detected in root, cotyledon and stem, but not in leaf between the dwarf mutant and the wild type. 【Conclusion】 BnARF and 
BnARF-h full cDNA sequence were successfully cloned. There was one nucleotide diverged between the dwarf mutant NDF-1 and 
its wild type 3529 ARF cDNAs, i.e, GAT/AAT. The amino acid replacement (Asp/Asn) caused by GAT/AAT may result in 
dwarfism in NDF-1. The dwarf mutant showed significantly lower expression of BnARF in root, cotyledon and stem than that in the 
tall wild type, suggesting that BnARF may play a role in the dwarfism development of the dwarf mutant in Brassica napus L..   

Key words: Brassica napus L.; ADP-ribosylation factor; Semi-quantitative RT-PCR; Dwarf mutant 

 

0  引言 

【研究意义】甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”
是用快中子轰击及化学诱变剂硫酸二乙酯（DES）联

合处理再自交纯合后获得的矮杆品系，是一个在油菜

育种中具有重要利用价值的矮秆基因资源。其遗传受

一对呈加性效应的基因（ndf1/ndf1）控制，显性效应

不显著。“NDF-1”具有优良的农艺性状如收获指数

高、早熟等[1]，但环境因素对株高表现有一定影响。

ADP-核糖基化因子（ADP-ribosylation factor，ARF）
是小 G 蛋白 Ras 超家族的 ARF 亚家庭中的一个成员，

可能在甘蓝型油菜的茎杆发育中具有重要作用。【前

人研究进展】ARF 是一种分子量约 21 kD 的 GTP 结

合蛋白。象 Ras 蛋白一样，ARF 与 GTP 结合的形式

是有活性的，而其活性持续时间由 GTP 酶活化蛋白

（GTPase- activating protein，GAP）控制[3]。ARF
初在研究霍乱毒素（cholera toxin）的作用机理时被发

现[4]，霍乱毒素通过它的 A1 亚基催化 NAD+的 ADP-
核糖单位结合到 G 蛋白的一个氨基酸残基上，使其只

能与 GTP 结合而不能催化 GTP 水解，从而使细胞质

中 cAMP 的含量增加，导致膜蛋白让大量水分进入肠

腔，造成严重腹泻。随后又发现多种细菌毒素的生理

作用均与核糖基化作用有关。ARF 在动物和酵母细胞

的高尔基体小囊泡形成以及细胞信号传导中起非常重

要的作 用[5-7]。在拟南芥细胞的研究表明：ARF1 基因

在内质网与高尔基体间的小泡运输、维持高尔基体和

内质网结构，以及在溶酶体/液泡运输途径中起着重要

作用[8-10]。另外，ARF 还在质膜和细胞质之间生长素

的极性运输中起重要作用[11-12]。【本研究切入点】尽

管目前已在哺乳动物、酵母、细菌、植物中克隆了多

种 ARF 基因，但在甘蓝型油菜中 ADP-核糖基化因子

的研究尚未见报道。ADP-核糖基化因子基因在甘蓝型

油菜不同组织中的表达特点及其与茎杆发育的相关性

尚不清楚。【拟解决的关键问题】本研究采用 SSH、

RACE 和 RT-PCR 技术克隆了甘蓝型油菜矮化突变体

“NDF-1”和野生型近等基因系亲本“3529”中的 ARF
基因的全长 cDNA 序列，同时检测了矮化突变体

“NDF-1”中该基因在野生型和矮化突变型不同组织

的表达，旨在阐明 BnARF 参与甘蓝型油菜茎杆发育的

可能机制，为进一步认识甘蓝型油菜矮化机理提供依

据。 

1  材料与方法 

1.1  材料及主要试剂 

1.1.1  植物材料  甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”
及其野生型亲本“3529”由四川大学生命科学学院油

菜课题组提供，种植于四川大学试验基地。 
野生型亲本“3529”是甘蓝型油菜高秆纯合自交

系，为本实验室自育材料，系由孤雌生殖产生的单倍

体经染色体加倍形成的 DH 系。 
矮化突变体“NDF-1”为“3529”经诱变获得的

矮秆突变株系，株高仅 70 cm 左右。 
1.1.2  主要试剂  大肠杆菌（Escherichia coli）菌株

JM 109，pMD18-T vector、T4 DNA 连接酶、各种限

制性内切酶、Taq DNA 聚合酶、dNTPs、X-gal，IPTG，

均购自 TaKaRa 宝生物工程有限公司（中国大连）公

司。DNA 分子量标准，TRIZOL 总 RNA 抽提试剂盒、

AMVDNA 回收试剂盒均购自北京天根生化科技有限

公司，其余试剂为国产分析纯。PCR 引物合成和 DNA
测序均由北京三博远志生物有限公司完成。 
1.2  方法 

1.2.1  甘蓝型油菜中腺苷酸核糖基化因子基因的克

隆、序列测定与分析  以甘蓝型油菜矮化突变体

“NDF-1”及野生型“3529”为材料构建差异表达抑

制消减 cDNA 文库（方法同周增光等[13]），从中筛选

到一个编码腺苷酸核糖基化因子基因的已测序片段 ，
通过 BLAST 比对，发现该片段位于全长 cDNA 的中

间，采用 5' RACE 和 3' RACE 技术进行腺苷酸核糖基

化因子全长 cDNA 克隆。利用引物设计软件 Primer 
Premier 5.0 设计 PCR 引物： 
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扩增 5′端的引物：M8-1：5′-TCCGAAACTTTCA  
CGCAGAGTTAAG-3′； 

M8L2：3′-CTTCACAGTCTGGGATGTCGG-5′； 
扩增 3′端的引物：M8R1：5′-GGATCCTCCAAAT 

GCCATGAAC-3′； 
M8R2：5′-CACCGATAAGCTTGGTCTCCACT -3′。 
以 M8-1 和 M8L2 为引物进行 PCR，扩增出基因

的 5′端；再分别以 M8R1 和 Nested primer2R
（5′-AGCGTGGTCGCGGCCGAGGT-3′），M8R2 和

Nested primer2R 为引物进行两轮 PCR，扩增出基因的

3'端。 
以甘蓝型油菜野生型亲本“3529”为材料，提取

苗期茎尖的 RNA（方法同张年辉等[14]），得到的 RNA
按照 cDNA 合成试剂盒的说明进行 cDNA 第一条链的

合成，并以此 cDNA 为模板，根据拟南芥 AtARF 基因

包括编码区在内的 cDNA 序列，设计了一对引物：

M8-1 和 M8-3：5′-GAAGTAGAGTAAATCTTCGAT 
TACA-3′进行 PCR 扩增。 

反应总体积 25 µl，包括 2.5 µl 10×PCR buffer，
1.5 µl Mg2+，1 µl（20 ng·µl-1）模板，1 µl dNTP Mix
（各 10 mmol·L-1），0.5 µl Taq 酶，10 mmol·L-1引物

各 1.0 µl，ddH2O 16.5 µl。反应条件为 94℃预变性 5 
min；94℃变性 45 s，60℃退火 45 s，72℃延伸 90 s，
35 个循环， 后 72℃延伸 10 min。1%的琼脂糖凝胶

电泳检测。PCR 反应在美国 MJ Research 公司的

PTC-100TM型 PCR 仪上进行。PCR 扩增产物凝胶电泳

后回收特异片段（Omega 公司出产的 E. Z. N. A Gel 
Extraction Kit）。回收片段克隆到 pMD18-T 载体，转

化大肠杆菌 JM109 感受态细胞，筛选重组子并测序。

测序得到的矮化突变体“NDF-1”的腺苷酸核糖基化

因子基因 5′端序列、3′端序列和已知中间序列拼接，

获得基因 cDNA 全序列。 
应用DNAMAN分析软件进行ARF基因的序列比

对分析。利用 PROSITE 软件分析蛋白功能结构域。  
1.2.2  RT-PCR 检测 BnARF 基因在甘蓝型油菜不同组

织、器官中的特异性表达  采用 Trizol 方法分别提取

甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”及野生型亲本“3529”
的薹期根、茎、真叶和幼期苗子叶总 RNA，反转录合

成 cDNA（TOYOBO First Strand First Strand cDNA 
Synthesis Kit）。 

以 β-Actin 基因为内参，采用相对定量 PCR 方法，

检测该基因在甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”及其

野生型亲本“3529”的根、子叶、茎尖和真叶组织中

的表达情况。引物 M1：5′-TCCGAAACTTTCACGCA 
GAGTTAAG-3′和 M2：5′-CGAAAGAAGTAGAGTAA 
ATCTTCGA-3′，用于扩增甘蓝型油菜 BnARF 基因，

片段大小为 809 bp；引物 A1：5′-GTGACAATGGAACT 
GGAATGG-3′和 A2：5′-AGACGGAGGATAGCGTGA 
GG-3′用于扩增-Actin 基因，片段大小为 498 bp。PCR
反应条件为：95℃预变性 5 min，95℃变性 45 s，55℃
复性 45 s，72℃延伸 90 s，共 30 个循环，72℃延伸 5 
min。内参 26 个循环的时候就取出。扩增产物用 1%
琼脂糖电泳后 EB 染色，凝胶成像系统拍照，分析结

果。试验重复 3 次，采用 TotalLab 2.0 电泳分析软件

对 PCR 条带进行密度扫描分析，目的片段和相应的

β-Actin 的比值做为试验数据。数据采用 SPSS 10.0 统

计软件包进行分析，各组数据用均数 ±标准差

（mean±SD）表示，组间比较采用 t 检验。P＜0.05 为

差异有显著性。 

2  结果与分析 

2.1  甘蓝型油菜腺苷酸核糖基化因子全长 cDNA 的克

隆 

以甘蓝型油菜矮化突变体“NDF-1”的 cDNA 为

模板，5′RACE 扩增得到 1 条 240 bp 左右的片段（图

1-A）。3′RACE 采用巢式扩增得到 1 条约为 436 bp
的片段（图 1-B）。5′RACE 和 3'RACE 扩增到的片段

与基因中间片段均有一段完全重叠的区域，说明克隆

到的是基因的 5′端和 3′端。 
对SSH文库中已得到的BnARF部分序列（288 bp）

和 RACE 产物进行测序和拼接，结果表明：该 cDNA
全长 837 bp，其中 5′端有 27 bp 的非编码区（UTR），

28～30 bp 为起始密码子，从 28 bp 到 573 bp 间的 546
个碱基构成一个完整开放阅读框（ORF），编码 181
个氨基酸，然后是 264 bp 的 3'端非编码区（UTR）。

与其它的 ARF 基因十分相似，拟将此基因命名为

BnARF（GenBank 登陆号为 EU593895）。经分析表

明，该 cDNA 在启始密码子 ATG 的-3 位为 A，符合

Kozak 规律，在 3'端有 polyA 尾，这些都符合有效翻

译的基因全长 cDNA 的特征。 
以甘蓝型油菜野生型亲本“3529”cDNA 为模板，

RT-PCR 扩增得到一条约为 802 bp 左右的片段（图

1-C），与预计的拟南芥 AtARF 基因包括编码区在内

的序列大小一致。测序结果显示，克隆的 cDNA 片段

长度为 802 bp，含有一个完整的开放阅读框，显示已

成功克隆到野生型亲本“3529”中腺苷酸核糖基化因 
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A：BnARF 基因的 5′RACE 产物；B：BnARF 基因的 3′RACE 产物；C：
BnARF-h 基因的 RT-PCR 产物；M：DNA 分子量标准 DL2000  
A: 5′RACE product of BnARF; B: 3′RACE product of BnARF; C: RT-PCR 
product of BnARF-h; M: Marker DL2000 

 
图 1  BnARF 基因的 5′与 3′端扩增结果以及 BnARF-h 基因

RT-PCR 扩增结果 
Fig. 1  Electrophoresis results of BnARF and BnARF-h  

子基因的全长 cDNA 序列，将此基因命名为 BnARF-h
（GenBank 登陆号为 EU595666）。 
2.2  甘蓝型油菜ADP-核糖基化因子基因的cDNA和氨

基酸序列分析 

应用 DNAMAN 序列分析软件对已成功克隆的甘

蓝型油菜野生型亲本“3529”和矮化突变体“NDF-1”
中 ADP-核糖基化因子基因全长 cDNA 序列进行比对

（图 2）。结果显示这两段 cDNA 结构非常相似，编

码的蛋白质均由 181 个氨基酸组成，含有 GTP 的结合

区。BnARF-h 和 BnARF 的 cDNA 序列之间有 2 处碱

基存在差别，分别为 231 位（GTT/GTC）和 421 位

（AAT/GAT），前者属同义突变，后者属错义突变，

421 位由天冬酰胺变成天冬氨酸。 
 

 
 

图 2  甘蓝型油菜 BnARF 和 BnARF-h 序列比对 

Fig. 2  Comparing sequences between BnARF and BnARF-h 
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与拟南芥 AtARF 编码的蛋白质序列相比，甘蓝型

油菜矮化突变体“NDF-1”有 2 个氨基酸存在差异，

同源性为 98.90%，野生型亲本“3529”只有 1 个氨基

酸存在差异，同源性为 99.45%，其中，“NDF-1”发

生变化的 2 个位点中的 1 个（即 231 位）氨基酸变化

后与拟南芥相同；另一个位点（即 421 位）氨基酸变

化后为天冬氨酸，而拟南芥与野生型亲本“3529”编

码的都是天冬酰胺。 
而应用 NCBI 的 Blastn 在 GenBank 中进行核苷酸

序列的相似性分析，结果表明，甘蓝型油菜的两个

ADP-核糖基化因子基因与其它植物、动物和酵母的

ARF 基因具有较高的相似性。其中与拟南芥的 ARF
基因的同源性为 91%（658/722），与玉米、胡萝卜、

风信子的同源性都为 84%。甘蓝型油菜 ARF 基因编码

的氨基酸序列与拟南芥、辣椒、大麦、胡萝卜的同源

性达到了 98%（179/181），与棉花、烟草和玉米的同

源性也达到了 97%（177/181），与人、牛的同源性均

为 85%，与酵母的同源性为 75%。由此可见，本试验

所克隆到的两个 ADP-核糖基化因子基因也属于 ARF
亚族。目前植物当中克隆的 ARF 基因大多数是第Ⅰ类

ARF，它们的氨基酸序列相当保守，可能在植物发育

中起重要作用。为了明确 BnARF 和 BnARF-h 基因编

码蛋白的功能结构域，选择 HARF1、BARF1、YARF1
以及其它植物来源的 ARF 蛋白序列，进行同源性比

对，得到如图 3 所示的结果。表明甘蓝型油菜在 ARF
基因编码的氨基酸序列中，同样有保守的 GTP 结合

区域，即 P（GLDAAGKT）区、G’（DVGGQ）区和

G（NKQDL）区。说明所克隆的 BnARF 基因的编码

 

 
下划线的区域为推测的 GTP 结合域  Putative domains (P, G’, G) involved in GTP-binding are underlined 

 

图 3  BnARF 和 BnARF-h 基因推测的氨基酸序列与人、牛、酵母、棉花和拟南芥 ARF 的同源性比较 

Fig. 3  Alignment of the deduced amino acid sequence of BnARF and BnARF-h with those from human, bovine, yeast, cotton and 

Arabidopsis 

 

产物可能具有与 GTP 结合的功能。 
蛋白质的二级结构预测分析表明，它含有大量的

α-螺旋、β-转角和无规则卷曲。 
2.3  BnARF 在不同组织当中的表达分析 

甘蓝型油菜野生型和矮化突变型两种材料薹期的 

根、茎尖、真叶和刚出苗时的子叶，进行相对定量

RT-PCR 检测 BnARF 在不同组织器官中的表达水平。

结果表明，该基因在这两种材料各个组织中均有表达，

但表达量有显著差异。其中在子叶中表达量 高，真

叶中次之，根和茎尖中的表达量 少，这说明此基因
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在子叶中有组织表达特异性。同时结果还表明了此基

因在不同材料的相同组织中表达量也存在差异：在根、

子叶和茎尖中差异显著，真叶中几乎没有差别（图 4）。
进一步应用 TotalLab 2.0电泳分析软件分析结果表明，

BnARF 在野生型和突变体中表达量存在差异，在矮化

突变体的根、子叶和茎尖中此基因的表达量都显著低

于野生型，但在真叶中的表达量相近（表）。 
 

 
 
H：高杆野生型油菜；D：矮杆突变体油菜；M：DNA 分子量标准 DL2000 
H: Wild type; D: Dwarf mutant; M: Marker DL2000 

 
图 4  甘蓝型油菜 BnARF 基因的半定量 RT-PCR 结果 

Fig. 4  Semi-quantitative RT-PCR of B. napus L BnARF gene 

 
表  BnARF 基因在突变型和野生型不同组织中的相对表达

量比较分析 

Table  Relative expression quantity of BnARF gene in wild 
type and dwarf mutant in different tissues 

BnARF/β-Actin (mean±SD, %) 组织部位  
Tissue  

野生型 Wild type 突变型 Mutant 

根 Root 0.44±0.05293 0.32±0.02646* 

子叶 Cotyledon 0.84±0.03 0.61±0.03464* 

茎尖 Meristem 0.43±0.05292 0.32±0.03603* 

真叶 Leaf 0.54±0.04583 0.54±0.03606 

*与野生型油菜相比，在 P＜0.05 水平上差异显著 

*Significant difference at P＜0.05 level with the wild-type  

 

3  讨论 

本研究通过 SSH、RACE 和 RT-PCR 技术从甘蓝

型油菜矮化突变体“NDF-1”和野生型亲本“3529”
中各克隆到一个 ADP-核糖基化因子基因，分别命名

为 BnARF 和 BnARF-h，其氨基酸序列与拟南芥 ARF
基因编码的氨基酸序列同源性极高，属于 ARF 亚族，

并具有保守的 GTP 结合区域。ADP-核糖基化因子家

族基因在其它多种动物和植物中都已有研究，但在甘

蓝型油菜中却未见报道。 
ARF 是一类在真核生物进化早期出现的高度保

守的 GTP-激酶，它对于分泌性囊泡的形成是必须的。

其在内吞途径、生物合成、类脂的代谢、胚胎发育及

物质运输中起重要的调控作用，主要在内质网和高尔

基体之间囊泡运输是必须的[15]。哺乳动物的 ARF 存在

于高尔基体复合物中，通过与 GTP 结合成活化态的方

式，改变膜脂成分，并影响膜表面蛋白，虽然其初始

状态并不清楚，但是可促使高尔基体小囊泡从细胞质

中的形成。因此，ARF 担负着高尔基体的形成、结构

变化及跨膜物质运输等重要功能。从已克隆的植物

ARF 基因来看，它与动物 ARF1 基因有很高的同源性，

而且在拟南芥、棉花、大麦、胡萝卜、玉米等植物中

氨基酸序列的相似性均大于 90%，说明该基因可能是

普遍存在于植物中的一个保守基因。Verwoert 等在分

离植物的丙二酸单酰辅酶 A 时，从玉米的 cDNA 文库

中克隆到 ARF 基因，但未对其功能做进一步的研   
究[16]。任茂智等从陆地棉中克隆了 ARF 基因，研究表

明该基因不仅在纤维中表达，而且在棉花的蕾、花和

铃壳中优势表达，可能参与了对整个生殖器官分化和

发育的调控[17]。侯磊等从陆地棉中克隆的 GhARF1 基

因在纤维、花冠和根中表达较高，而且在纤维中优势

表达，推测其参与了调控纤维、根等组织的极性生长，

并在棉花的整个生长发育过程中具有重要的调节作 
用[18]。小麦 ARF 基因的表达不受冷、热、干旱和盐等

逆境胁迫的诱导，但其表达具有组织特异性，在根中

的表达量要高于茎[19]。Xu等的研究证实，拟南芥ARF1
基因通过调控表皮细胞顶端-基部的极性运输，进而影

响根毛的发育[20]。Rujin 等的研究表明，拟南芥 ARF
基因还参与了植物激素的极性运输[21]。Leigh K 等的

研究表明，在拟南芥的 ARF 反义表达植株中，与野生

型植株相比，它们的生长严重受阻，表现出植株矮小，

叶柄短，角果间距不规则等表型特征，这可能是 ARF
参与多种激素信号传导途径作用的结果[22]。 

笔者首次在甘蓝型油菜中克隆了 ADP-核糖基化

因子基因，且发现矮化突变体及其野生型近等基因系

在该基因碱基序列上存在差异，导致 ADP-核糖基化

因子一个氨基酸的变化。由于氨基酸残基发生替换可

能导致蛋白质空间构象的变化，从而影响蛋白的性质

和功能。因此矮化突变体“NDF-1”中 ADP-核糖基化

因子基因氨基酸的变化可能影响其功能，但此氨基酸

的变化是否与植株的矮化相关还需要做进一步的研
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究。此外，半定量 RT-PCR 结果也表明该基因的表达

具有一定时空差异，矮化突变体及其野生型近等基因

系间也存在表达量上的不同，这表明了 BnARF 基因可

能在油菜的发育过程中发挥了一定的作用，但目前在

甘蓝型油菜中已克隆到的与矮杆相关的基因中均未发

现与 BnARF 基因有联系的。BnARF 基因在油菜矮化

性状形成过程和茎杆发育过程中的具体作用还有待进

一步研究。 

4  结论 

通过 SSH、RACE 和 RT-PCR 方法从甘蓝型油菜

矮化突变体“NDF-1”和野生型亲本“3529”中各克

隆了一个 ARF 基因的全长 cDNA，分别命名为 BnARF
和 BnARF-h。这两个基因具有完整的开放阅读框架，

编码 181 个氨基酸，在氨基酸序列中具有保守的 GTP
结合区域，即 P（GLDAAGKT）、G（NKQD）以及

G’（DVGGQ）。此外 BnARF 基因与 BnARF-h 基因

的氨基酸序列存在一个氨基酸的变化，这可能对该基

因的功能有一定的影响。而半定量 RT-PCR 分析表明

该基因在野生型和矮化突变体不同组织中均有表达，

但在矮化突变体的根、子叶和茎尖的表达量显著低于

高秆亲本，这表明 BnARF 基因可能在甘蓝型油菜的发

育过程中发挥了一定的作用。 
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