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摘要: FERONIA (FER)类受体蛋白激酶是CrRLK1L (Catharanthus roseus RLK1-like)激酶亚家族成员, 在植物受

精、细胞伸长、顶端生长以及非生物胁迫响应等方面起重要作用。本研究克隆了两个花生(Arachis hypogaea) 
FER类受体蛋白激酶基因AhFER1和AhFER2, 它们的完整编码序列(CDS)和相应基因组DNA序列完全一致, 说
明AhFER1和AhFER2基因编码区均无内含子, 分别包括2 655和2 640 bp的完整开放阅读框, 编码的蛋白分别含

885和880个氨基酸, 分子量分别为99.58和98.96 kDa, 等电点分别为6.5和6.22。生物信息学分析发现, AhFER1
及AhFER2的氨基酸序列与其他植物FER蛋白均具有较高同源性, 都包含malectin-like和蛋白激酶催化域两个

保守结构域。AhFER1和AhFER2基因在花生幼苗的叶、茎和根中的表达水平有差异: AhFER1基因在叶中表达

量最高, 其次是根, 茎中表达量最低; 而AhFER2基因则在茎中表达量最高, 其次是叶, 表达量最低是根。干旱胁

迫对花生茎和根中AhFER1基因的表达以及花生叶、茎和根中AhFER2基因的表达均无影响, 但干旱胁迫显著

增强花生叶中AhFER1基因的表达, 说明AhFER1基因可能在花生叶响应干旱胁迫时起重要作用。
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类受体蛋白激酶(receptor-like protein kinase, 
RLK)属于丝氨酸/苏氨酸(Ser/Thr)蛋白激酶。尽管

大部分该类激酶特异结合的胞外信号分子或配体

尚未被鉴定或分离, 但其分子结构、功能与动物

受体(酪氨酸)蛋白激酶相似, 故称RLK (Lally等
2001)。同受体蛋白激酶类似, 植物RLK是信号传

递的重要载体, 可感受发育和外界环境胁迫的信

号, 并通过催化功能蛋白的磷酸化导致其构象发

生改变, 从而在植物生长发育、信号转导以及多

种逆境胁迫响应过程中发挥重要调控作用(林彦萍

等2015; 曹玉婷等2014; Lally等2001)。
RLK具有3个典型的结构域: 蛋白激酶催化域

(protein kinase catalytic domain, PKC)、跨膜结构

域(transmembrane domain, TM)和胞外配体结合域

(extracellular ligand-binding domain, ECD) (Wrzaczek
等2010)。蛋白激酶催化域具有高度保守性, 包含

一个由0~70个氨基酸组成的C末端丝氨酸/苏氨酸

活性区, 含有11个高度保守的氨基酸序列结构区

(Hong等1997), 并有磷酸化结合位点。蛋白激酶催

化域负责传递外界信号到下游, 通过磷酸化和去磷

酸化改变蛋白质电荷和蛋白质构象, 从而开启或关

闭下游基因的表达(石雅丽等2012)。跨膜结构域连

接着细胞膜内外2个结构域, 并将胞外信号传导到

胞内, 起到定位蛋白的作用。不同RLKs的ECD差

异较大, 但一般均包含一个N末端信号肽, 具有识

别并结合胞外信号分子的功能(Wrzaczek等2010)。

ECD可使植物对多种胞外信号做出响应, 如植物自

身信号: 小分子蛋白配体CLAVATA3 (与RLK结合)和
CLAVATA1 (限制分生组织的增生) (Müller等2008), 
来自外界的微生物鞭毛蛋白(Albert等2010)、几丁

质和肽聚糖(Miya等2007)以及干旱胁迫和重金属

等信号。不同的类受体蛋白激酶ECD差异较大, 
ECD的多样性使得RLK家族成为最具功能的植物

基因家族之一。编码RLK的基因是拟南芥(Arabi-
dopsis thaliana)和水稻(Oryza sativa)中最大的基因家

族, 分别至少有610和1 130个家族成员(Lehti-Shiu等
2009)。根据ECD的不同, RLK可分为15个亚家族, 
其中包括富含亮氨酸重复(leucine-rich repeat, LRR)
和Catharanthus roseus RLK1-like (CrRLK1L)亚家族

(Shiu和Bleecker 2003)。CrRLK1L亚家族RLK含有由

2个串联的malectin结构域组成的类malectin结构域

(malectin-like domain, MLD), MLD为植物和藻类所

特有(Galindo-Trigo等2016)。Malectin是动物细胞内

质网中调控N-糖基化的关键蛋白(Schallus等2008)。
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FERONIA (FER)和其他16个相似的含MLD的

类受体蛋白激酶均是CrRLK1L亚家族成员(Li等
2016)。遗传学上第一个鉴定的FER是拟南芥AtFER 
(At3g51550), AtFER调控育性(Rotman等2003; Escobar- 
Restrepo等2007; Cheung和Wu 2011), 此后引起了

研究人员对植物FER及其相似的RLK的高度关注

(Galindo-Trigo等2016)。已有研究表明, FER及其相

关RLK调节植物细胞伸长、细胞形状、极性生长以

及生物和非生物胁迫(Cheung和Wu 2011; Lindner等
2012; Nissen等2016)。

尽管目前已在多种高等植物中分离出一系列

RLKs, 并分析了它们的基因特征和表达特性, 但相

对于动物中受体蛋白激酶的研究来说, 植物RLK
的研究相对滞后。首先, 研究对象不广泛, 多集中

在拟南芥、水稻、烟草(Nicotiana tabacum)等模式

植物上, 大量其他农作物中RLK基因没有得到克

隆, RLK在不同植物中可能会表现出不同的功能, 
其表达模式也会有差异。其次, 大部分已克隆的

RLK基因没有得到全面的分析, 如水稻中的1 130个
RLK基因只有200多个基因的功能得以明确。干旱

胁迫是影响植物生长发育的主要逆境因子, 能诱

导许多参与逆境响应基因的表达, 干旱胁迫及其

信号转导机制虽然在模式植物拟南芥中已有广泛

研究(Shinozaki等2003; Shinozaki和Yamaguchi 
1997, 2000), 但农作物响应干旱信号时, 其中RLK
基因表达模式及RLK在干旱信号转导途径中的地

位和作用, 均有待研究与阐明。

本研究利用分子生物学手段, 根据RLK蛋白

激酶催化保守域的序列设计引物, 从经过干旱胁

迫处理的花生叶中, 克隆了两个花生RLK基因, 序
列分析显示这两个基因编码的RLK均为FER类受

体蛋白激酶。分析这两个FER类受体蛋白激酶基

因的结构及其在花生响应干旱胁迫时的表达模式, 
旨在为进一步利用基因工程改善花生抗旱性、进

行抗旱分子育种奠定基础。

1  材料与方法

1.1  植物材料

供试材料为花生品种‘仲恺花1号’ (Arachis hypo-
gaea L. ‘Zhongkai Hua No. 1’)。按Wan和Li (2006)
的方法对三叶期花生幼苗进行干旱胁迫处理0、

1、4、10、24 h, 取叶、根及茎, 用液氮速冻, 于
−80°C中冻存备用。每个处理重复3次。

1.2  花生类受体蛋白激酶基因克隆

干旱处理10 h的花生叶片总RNA提取和cDNA
合成按Wan和Li (2005)的方法进行。根据RLK蛋

白激酶催化域的保守序列设计一对简并引物(dege- 
nerate primer) DP-F (5′-ATHCAYMGIGAYGTIAAR-3′)
和DP-R (5′-CCRAANSWRTAIACRTC-3′)。以上述

cDNA为模板进行PCR扩增花生RLK基因片段, 将
PCR产物进行“TA”克隆至pMD 19-T载体(大连Ta-
KaRa公司), 阳性克隆送至生工生物工程(上海)股
份有限公司测序, 结果克隆到2个不同的花生RLK
基因片段。然后根据快速扩增cDNA末端方法(rapid 
amplification of cDNA ends, RACE)分别克隆这两

个花生RLK基因的全长cDNAs (表1)。采用Gene 
Runner (V3.05)软件预测基因开放阅读框(open read-
ing frame, ORF)以及蛋白质的分子量和等电点。

1.3  花生RLK基因组序列克隆

采用SDS法提取花生基因组DNA (Wan和Li 
2006)。根据克隆的花生RLK基因cDNA序列设计2
对特异性引物ORF-1F和ORF-1R及ORF-2F和ORF-2R 
(表1), 以基因组DNA为模板, 采用LA Taq DNA聚

合酶(大连TaKaRa公司)进行PCR扩增反应。切胶

回收纯化特异性PCR产物并测序, 比较cDNA和相

应基因组DNA序列的异同。

1.4  生物信息学分析

利用BioEdit 7.0软件进行RLK氨基酸序列的

多重序列比对(multiple sequence alignment); 通过

MEGA 4.0 (Tamura等2011)软件的邻近法(neighbor- 
joining method)构建RLK蛋白的系统发育树; 通过

在线工具iPSORT (http://ipsort.hgc.jp)进行蛋白亚

细胞定位分析。

1.5  实时荧光定量RT-PCR (qRT-PCR)
以经上述干旱胁迫处理0、1、4、10、24 h花

生叶、根及茎中提取的RNA反转录得到的cDNA
为模板。根据花生RLK基因序列设计特异性荧光

定量引物(表1), 以花生18S rRNA基因为内参基因

(Liu等2014)。按照SYBR Premix Ex Taq试剂盒(大
连TaKaRa公司)的操作说明进行qRT-PCR, MiniOp-
ticon™ Real-Time PCR System (Bio-Rad)作为荧光

定量PCR平台, 检测花生RLK基因的组织器官和响
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应干旱胁迫表达情况。采用2–ΔΔCT法计算基因相对

表达量(Muller等2002)。相对表达量结果为3次重

复的平均值±标准误(SE)。

2  实验结果

2.1  花生类受体蛋白激酶基因克隆

利用设计的一对简并引物DP-F和DP-R扩增

到约250 bp的PCR产物, 测序及序列分析结果表明

克隆到的为两个不同的花生RLK基因片段 ,  经
BLASTn及BLASTp分析表明其均编码FER类受体

蛋白激酶, 故分别将其命名为AhFER1和AhFER2。
根据AhFER1已知序列设计引物扩增AhFER1基因3′
端974 bp的序列和5′端2 534 bp的序列; 根据AhFER2
已知序列设计引物扩增AhFER2基因3′端的842 bp
序列和5′端的2 155 bp序列(图1)。拼接后获得Ah-
FER1和AhFER2基因的全长cDNA序列, 分别包含 
2 655和2 640 bp的完整ORF, 编码的蛋白分别含885
和880个氨基酸, 分子量分别为99.58和98.96 kDa, 
等电点分别为6.5和6.22。
2.2  AhFER1和AhFER2基因全长cDNA及相应基

因组序列克隆

用特异性引物ORF-1F和ORF-1R以及ORF-2F
和ORF-2R (表1), 以cDNA和基因组DNA为模板, 
采用LA Taq DNA聚合酶进行PCR扩增, 并测序

表1  本研究所用的引物

Table 1  Primers used in the present study

       名称                         序列(5′→3′)	                                                    用途

3GSP1-outer	 CCTGAGTACTACAAGCGTC	 AhFER1基因3' RACE
3GSP1-inner GACGTGTACTCTTTCGGTG 
5GSP1-outer	 GGTTTGGGAAGTTCCGGTG	 AhFER 1基因5' RACE
5GSP1-inner GAAGTTCCGGTGGGTCCTAC 
3GSP2-outer	 TTGTGAAGGGTAGCCTTGGG	 AhFER2基因3' RACE
3GSP2-inner TTGTGAAGGGTAGCCTTGGG 
5GSP2-outer	 TTGTGGACATACCCGTAGG	 AhFER2基因5' RACE
5GSP2-inner GTGGGTTGTGGACATACCCG 
ORF1-F	 ATGGGGTACCCAAGAAACATAGTAGTC	 扩增AhFER1 cDNA完整ORF及其相对应基因组区域DNA序列

ORF1-R	 CCTGCCTTTATTAACTAACTATACCGG	
ORF2-F	 CTCTTCGAGCATGTATGGTACGG	 扩增AhFER2 cDNA完整ORF及其相对应基因组区域DNA序列

ORF2-R	 GGTCATAACAGACACAACGTTTTACC	
18S-F	 ATTCCTAGTAAGCGCGAGTCATCAG	 qRT-PCR检测内参基因

18S-R CAATGATCCTTCCGCAGGTTCAC 
qFER1-F	 CACCGTCGTGTTTTCCCTGAC	 qRT-PCR检测AhFER1
qFER1-R GATGATGCACCCTGCGCAGGA 
qFER2-F	 AGCTGCGGCTACTCCGGT	 qRT-PCR检测AhFER2
qFER2-R GGTGTCTTCGCCGTCGCG 

PCR产物。结果显示, AhFER1及AhFER2基因的完

整编码序列(complete coding sequence, CDS)和相

应基因组DNA序列完全一致, PCR产物大小均分

别为2 800和2 740 bp (图2), 表明AhFER1和AhFER2
基因在其编码区均无内含子。

图1  花生中RLK基因的克隆

Fig.1  Molecular cloning of RLK genes from peanut
1: 简并引物DP-F及DP-R的RT-PCR扩增花生中RLK片段; 

2: AhFER1基因3′ RACE扩增; 3: AhFER1基因5′ RACE扩增; M: 
DL5000 DNA marker (TaKaRa); 4: AhFER2基因3′ RACE扩增; 5: 
AhFER2基因5′ RACE扩增。
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2.3  花生AhFER1和AhFER2生物信息学分析

我们利用BioEdit软件中的Clustal W程序对花

生AhFER1及AhFER2、拟南芥AtFER (At3g51550)、
大豆(Glycine max) GmFER (XM_003531820.3)、野

生大豆(G. soja) GsFER (KN667267)和苜蓿(Medicago 
truncatula) MtFER (XM_013592189)蛋白进行多重

序列比对分析。结果显示, AhFER1与AhFER2的
氨基酸序列一致性为71.9%; AhFER1蛋白与苜蓿

MtFER、大豆GmFER、野生大豆GsFER和拟南芥

AtFER的氨基酸序列一致性分别为57.7%、48.3%、

45.7%和40.7%; AhFER2与苜蓿MtFER、大豆Gm-
FER、野生大豆GsFER和拟南芥AtFER的氨基酸

序列一致性分别为58.5%、48.3%、45.9%和42.0% 
(图3)。说明花生FER蛋白与其他几种豆科植物(苜
蓿、大豆和野生大豆) FER蛋白同源性更高。从图

3可看出, 所有FER蛋白N端的同源性最低, 中间蛋

白激酶催化域同源性最高。iPSORT预测蛋白的亚

细胞定位表明AhFER1及AhFER2均在其N端有膜

定位信号肽。

图3  花生AhFER1及AhFER2与其他植物FER蛋白的多重序列比对

Fig.3  Multiple sequence alignment of peanut AhFER1 and AhFER2 with other plant FERs
GmFER: 大豆FER; GsFER: 野生大豆FER; MtFER: 苜蓿FER; AtFER: 拟南芥FER。下划线序列为预测的跨膜蛋白信号肽; 方框序列为

FER蛋白的MLD。

图2  AhFER1和AhFER2基因CDS及其相应基因组DNA扩增

Fig.2  PCR amplification of CDSs and corresponding genomic 
DNAs of AhFER1 and AhFER2

M: DL5000 DNA marker (TaKaRa); 1: AhFER1 CDS; 2: 与Ah-
FER1 CDS相应基因组DNA; 3: AhFER2 CDS; 4: 与AhFER2 CDS相
应基因组DNA。



张欣悦等: 花生响应干旱胁迫的FERONIA类受体蛋白激酶基因克隆与表达分析 301

利用MEGA 4.0对花生AhFER1及AhFER2与
GenBank数据库中的苜蓿、大豆、野生大豆、木

豆(Cajanus cajan)、可可(Theobroma cacao)、水

稻、玉米(Zea mays)和二穗短柄草(Brachypodium 
distachyum)的FER蛋白进行系统进化分析(phylo-
genetic analysis), 结果显示, 在双子叶植物中, 花生

和其他几种豆科植物的FER蛋白聚为一类, 可可

FER为单独一类; 3种单子叶植物FER蛋白聚为另

一大类(图4)。说明花生的FER蛋白与其他4种豆

科植物的FER蛋白进化亲缘关系较近, 与前面FER
蛋白氨基酸序列的多重比对结果一致(图3)。

图5  干旱胁迫对花生叶、茎和根中AhFER1 (A)及AhFER2 (B)基因表达的影响

Fig.5  Effects of drought stress on expressions of AhFER1 (A) and AhFER2 (B) genes in peanut leaves, stems and roots
基因相对表达量均为3次重复的平均值±标准误。采用单因素方差分析, 并进行LSD/SNK事后检验, 误差线上方的*和**分别表示处

理与对照差异显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)。

2.4  花生响应干旱胁迫时AhFER1和AhFER2基因

的表达

qRT-PCR检测花生幼苗响应干旱胁迫时Ah-
FER1和AhFER2基因表达的结果显示, AhFER1和
AhFER2基因在叶、茎和根中均有表达, 但表达水

平有差异。正常条件下, AhFER1基因在叶中表达

量最高, 是表达量最低的茎的5.39倍, 其次是根(图
5-A); 而AhFER2基因则在茎中表达量最高(是根的

4.78倍), 其次是叶, 根中表达量最低(图5-B)。干旱

胁迫显著增强花生叶中AhFER1基因的表达, 胁迫

处理1、4和10 h时AhFER1表达量分别是对照的

1.46、2.19和4.06倍, 但对茎和根中AhFER1的表达

无影响(图5-A); 而花生叶、茎和根中AhFER2的表

达均不受干旱胁迫的影响(图5-B)。和干旱处理10 
h相比, 处理24 h时花生叶、茎和根中AhFER1及
AhFER2的表达均明显下降, 可能与此时幼苗已明

显萎蔫接近死亡有关(图5)。

3  讨论

植物FER及其相关RLKs含有与双葡萄糖结合

蛋白malectin同源的胞外基序(motifs), 能与细胞壁

糖类相互作用及介导细胞壁相关活性, 对于正常

细胞壁的维持是必需的(Li等2016)。FER蛋白是

RALFs (rapid alkalinization factors, 是一类小分子

量肽调节因子)的受体, 两者结合后能使FER蛋白

和细胞重要生长调节因子H+-ATPase磷酸化, 调控

植物的生长和育性(Li等2016)。

图4  花生AhFER1及AhFER2与其他植物 
FER蛋白的系统进化分析

Fig.4  Phylogenetic analysis of peanut AhFER1 and AhFER2 
with other plant FERs

MtFER: 苜蓿FER; GsFER: 野生大豆FER; GmFER: 大豆FER; 
CcFER: 木豆FER; TcFER: 可可FER; OsFER: 水稻FER; ZmFER: 玉
米FER; BdFER: 二穗短柄草FER。标尺指遗传距离为10%的长度。 
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本研究克隆了花生中两个FER蛋白基因AhFER1
和AhFER2 (图1和2), 并分析了其序列生物信息

学、组织器官表达及干旱胁迫对这两个基因表达的

影响。生物信息学分析结果发现, 花生AhFER1及
AhFER2的氨基酸水平与其他植物的FER蛋白均具

有较高同源性, 都包含MLD和蛋白激酶催化域两个

保守功能结构域(图3)。说明AhFER1和AhFER2均
属于CrRLK1L亚家族成员的类受体蛋白激酶同源

基因。

已有的研究结果表明, 拟南芥FER类受体激

酶除了参与花粉管和助细胞的识别、调控花粉管

伸长外(Escobar-Restrepo等2007; Rotman等2003), 
还在促进营养组织细胞伸长(Guo等2009)、调节气

孔开度(Kessler等2010)等方面发挥作用。王凉洁

等(2014)的研究表明巴西橡胶树(Hevea brasiliensis) 
HbEFR基因在不同组织中的表达水平存在差异, 
叶和花中的表达丰度最高, 胶乳中的表达丰度最

低, 且水杨酸能诱导该基因在叶中的表达, 推测

HbEFR基因在调控花粉管伸长和气孔开度方面有

生物学功能。我们的实验结果显示, AhFER1和Ah-
FER2基因在花生幼苗的叶、茎和根中的表达水平

有差异。AhFER1基因在叶中表达量最高, 其次是

根, 茎中表达量最低; 而AhFER2基因则在茎中表

达量最高, 其次是叶, 表达量最低是根(图5)。
Lindner等(2012)研究发现, 非生物胁迫(特别

是热激和厌氧胁迫)一般都下调CrRLK1Ls基因的

表达。CrRLK1L亚家族蛋白能调节NADPH-氧化

酶-依赖型的活性氧(reactive oxygen species, ROS)
形成, 植物响应生物胁迫时CrRLK1Ls基因转录本

下调, 有利于减少ROS的形成。本研究发现, 干旱

胁迫对花生茎和根中AhFER1基因的表达以及花生

叶、茎和根中AhFER2基因的表达均无影响(图5); 
与Lindner等(2012)发现干旱胁迫下拟南芥At5g39030 
(一种CrRLK1L)基因的转录水平无明显变化的结

果相一致。有趣的是, 本研究中干旱胁迫显著增强

花生叶中AhFER1基因的表达, 与Lindner等(2012)研
究发现非生物胁迫(包括干旱)一般都下调CrRLK1Ls
基因的表达不一致, 说明AhFER1基因可能在花生

叶响应干旱胁迫信号时起重要作用。

现已鉴定的FER蛋白信号转导下游组分中包

括鸟嘌呤交换因子RAC/ROP (ROP GEFs), FER与其

结合能将GDP转换成GTP并激活RAC/ROPs (Carol
等2005)。拟南芥中FER (At5g39030)能与RAC/
ROP (ROP11; At5g62880)相互作用并将其激活, 激
活的ROP11可使脱落酸(abscisic acid, ABA)信号转导

中的负调控蛋白——蛋白磷酸酶2C (protein phos-
phatase 2C, PP2C)磷酸化, 并使其激活, 进而抑制

ABA信号转导(Chen等2016; Yu等2012)。逆境胁迫

下, ABA与其受体结合进而抑制PP2C活性, 激活

ABA响应。Chen等(2016)进一步发现, 拟南芥fer
功能丧失突变体(loss of function)对ABA和非生物

胁迫超敏(hypersensitivity), 说明FER对植株ABA和

逆境响应起关键作用。本研究中干旱胁迫显著增

强花生叶中AhFER1基因表达的结果(图5), 也说明

AhFER1可能在花生叶响应干旱信号时起作用。接

下来通过转基因实验(knock in and knock out)将有

助于了解花生FER基因的功能, 如分析其在花生响

应干旱时的可能作用。Chen等(2016)研究发现, 
PP2C能直接与FER相互作用并使其去磷酸化, 进
而抑制FER的活性, 从而反馈调控FER对PP2C蛋白

的激活。可见, 植物体中有维持FER和PP2P蛋白

活性动态平衡的机制, 进而维持ABA信号响应的

稳态(hemeostasis)。
RALF1能直接结合FER蛋白的胞外结构域(Li

等2016)。然而, RALF1具体在FER蛋白胞外结构

域什么位点结合, 它如何诱导FER蛋白磷酸化, 是
直接诱导其自我磷酸化, 还是通过另一激酶, 以及

FER蛋白磷酸化后的直接结果均有待阐明。
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Cloning and expression analysis of FERONIA receptor-like kinase 
genes in peanut in response to drought
ZHANG Xin-Yue#, LI Jia-Ting#, ZOU Ting, HUANG Wan-Ru, MO Ai-Qiong*, WAN Xiao-Rong*, 
ZHENG Yi-Xiong
College of Agriculture and Biology, Zhongkai University of Agriculture and Engineering, Guangzhou 510225, China

Abstract: FERONIA (FER) receptor-like kinase (RLK), one member of the Catharanthus roseus RLK1-like 
(CrRLK1L) protein kinase subfamily, plays a vital role in plant fertilization, cell elongation and tip growth, as 
well as in response to abiotic stresses. In the present study, two genes encoding FER receptor-like kinase were 
cloned from peanut (Arachis hypogaea), named as AhFER1 and AhFER2, respectively. The complete coding 
sequences of AhFER1 and AhFER2 were fully identical to their corresponding genomic DNA sequences, sug-
gesting no introns in the coding sequences of AhFER1 and AhFER2. The open read frames (ORF) of AhFER1 
and AhFER2 consist of 2 655 and 2 640 bp nucleotides, separately, encoding a polypeptide of 885 and 880 ami-
no acid residues with a calculated molecular weight of 99.58 and 98.96 kDa and an isoelectric point of 6.5 and 
6.22, respectively. Bioinformatics analysis showed that AhFER1 and AhFER2 proteins shared high sequence 
identity with the reported plant FER proteins, with two extracellular domains, annotated as malectin-like do-
main (MLD), and typical kinase catalytic domain. Expression analysis showed that AhFER1 and AhFER2 were 
expressed ubiquitously in leaf, stem and root of peanut seedling with different transcript levels. AhFER1 gene 
was predominantly expressed in leaf with lower and lowest mRNA levels in root and stem, respectively. How-
ever, the transcript level of AhFER2 gene was highest in stem, followed by leaf and root. The expressions of 
AhFER1 in stem and root, and AhFER2 in all detected organs were not affected by drought stress, whereas the 
expression of AhFER1 in leaf was significantly up-regulated by drought stress, suggesting that AhFER1 might 
play an important role in leaf of peanut in response to drought.
Key words: peanut; receptor-like kinase; FERONIA; gene cloning and expression analysis; drought stress
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