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摘要  MADS-box基因家族参与调控开花时间、花器官分化、根系生长、分生组织分化、子房和配子发育、果实膨大及衰

老等植物生长发育的重要过程。基于甘蓝型油菜(Brassica napus)基因组测序数据, 利用生物信息学方法对甘蓝型油菜

MADS-box基因家族进行鉴定和注释及基因结构与系统进化分析。结果显示, 在甘蓝型油菜中鉴定出307个MADS-box基因

家族成员, 根据进化关系可将其分为两大类型, I型(M-type)包含α、β、γ三个亚家族, II型(MIKC-type)包括MIKCC和MIKC*

两个亚家族, MIKCC可进一步分为13个小类; 甘蓝型油菜A基因组染色体上分布的MADS-box基因多于C基因组。在基因结

构上, MIKC-type亚家族基因序列普遍比M-type长且含有较多的外显子; M-type亚家族蛋白序列中的motif数量为2–5个, 

MIKC-type亚家族蛋白序列中平均含有7个motif。拟南芥(Arabidopsis thaliana)与甘蓝型油菜MADS-box基因共线性分析结

果显示, 全基因组复制事件对MADS-box基因家族尤其是MIKC亚家族的扩张起重要作用; MIKC亚家族基因在进化过程中

受到的选择压力约为M-type的2倍, 这表明MIKC-type亚家族在进化过程中被选择性保留。 
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MADS-box转录因子广泛存在于酵母、植物、昆

虫、线虫、低等脊椎动物和哺乳动物等真核生物体内, 

其命名来自酵母(Saccharomyces cerevisiae) MCMI

基因、拟南芥(Arabidopsis thaliana) AGAMOUS基

因、金鱼草(Antirrhinum majus) DEFTCI基因及人类

(Homo sapiens) SRF基因的首字母缩写(Purugganan 

et al., 1995; Shore and Sharrocks, 1995)。MADS- 

box家族基因的典型特征是N端具有60个氨基酸的

MADS-box结构域, 这一结构域是参与转录激活的重

要组件。依据基因所含有结构域的类型可以将

MADS-box家族基因分为两类, I型(M-type)包含α、β

和γ三个亚家族, II型(MIKC-type)包含MICKC和MIKC*

亚家族。MIKCC亚家族除了具有典型MADS结构域外, 

还有K (Keratin-like)、I (Intervening)及C-terminal结构

域(Gramzow et al., 2010)。这2个亚家族在基因结构上

也有区别, M-type基因序列较短, 含有较少的外显子; 

MIKC-type 基因一般有 5–8 个外显子 , 序列较长

(Alvarez-Buylla et al., 2000b)。 

在植物中, MADS-box是一个庞大的转录调控因

子家族, 参与许多生长发育的重要过程。例如, 花的

形成、开花、果实膨大及衰老等(Alvarez-Buylla et al., 

2000a; Theissen et al., 2000; Fang and Fernandez, 

2002)。植物MADS-box转录因子的发现源于对拟南

芥花器官分化的研究(Yanofsky et al., 1990)。拟南芥

花器官分化ABC模型中的大部分基因都属于MADS- 

box家族的MIKC-type亚家族(Immink et al., 2010)。

MIKC-type亚家族基因还参与许多生物和非生物胁迫

的响应(Gan et al., 2005; Shao et al., 2010; Hem-  

ming and Trevaskis, 2011; Yao et al., 2015)。在拟

南芥中, MIKC-type亚家族基因AGL21调控侧根的生

长, 响应环境压力并受到多种植物激素的调控(Yu et 

al., 2014)。水稻(Oryza sativa) MIKC-type亚家族的

OsMADS25和OsMADS27参与渗透胁迫响应 , Os-

MADS25、OsMADS27和OsMADS57受硝酸盐诱导

表达(Arora et al., 2007)。此外, 研究表明MIKC-type

亚家族的MIKC*类基因在水稻等单子叶植物花粉发
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育的晚期起重要作用(Liu et al., 2013)。相比于MIKC- 

type亚家族, 对于M-type基因的研究相对较少。与动

物中相比, 植物中M-type基因的产生和丢失远多于

动物, 因此早期的研究认为在植物中M-type基因的

功能可能没有MIKC-type重要(De Bodt et al., 2003)。

通过对拟南芥61个M-type基因的组织表达模式进行

研究, 发现只有5个基因表达(Kofuji et al., 2003)。但

近年相继发现M-type基因与植物配子分化、胚和胚乳

的发育相关(Day et al., 2008; Tiwari et al., 2010; 

Wuest et al., 2010; Masiero et al., 2011)。 

随着二代测序技术的成熟, 已完成测序的物种越

来越多。国内外学者已经对拟南芥(Parenicová et al.,  

2003)、水稻(Arora et al., 2007)、大豆(Glycine max) 

(Shu et al., 2013)、芝麻(Sesamum indicum) (Wei et 

al., 2015)、二穗短柄草(Brachypodium distachyum) 

(Wei et al., 2014)、葡萄(Vitis vinifera) (Díaz- Riquelme 

et al., 2009)和梅(Armeniaca mume) (Xu et al., 2014)

等物种中的MADS-box基因家族进行了探究。利用生物

信息学方法 , 在模式植物拟南芥中鉴定了107个

MADS-box家族成员并将其分为5个亚家族: Mα (25 

proteins)、Mβ (20 proteins)、Mγ (16 proteins)、Mδ (7 

proteins)和MIKC (39 proteins)。目前已在水稻中鉴定

了72个MADS-box基因, 分为Mα (13 proteins)、Mβ 

(10 proteins)、Mγ (9 proteins)、MIKCC (38 proteins)

和MIKC* (5 proteins)五个亚家族(Parenicová et al., 

2003; Arora et al., 2007)。在基因组水平上用生物信息

学手段鉴定MADS-box基因家族 , 可为深入研究

MADS-box基因的生物学功能提供重要基础。 

十字花科模式植物拟南芥和白菜(Brassica rapa)

的MADS-box基因已被鉴定(Parenicová et al., 2003; 

Duan et al., 2015; Saha et al., 2015)。现有的研究表

明, 十字花科尤其是芸薹属植物的MADS-box基因与

花器官分化(Fang and Fernandez, 2002)、开花时间

(Chang et al., 2009; Greenup et al., 2009)及根尖分

生组织分化(Tapia-López et al., 2008)有关。此外, 在

低温和高温胁迫及赤霉素(GA)与水杨酸(SA)处理下, 

这些基因的表达量也发生显著变化 (Duan et al., 

2015; Saha et al., 2015)。甘蓝型油菜 (Brassica 

napus)同属十字花科, 其基因组测序结果已于2014

年公布(Chalhoub et al., 2014)。本研究基于基因组测

序结果, 对甘蓝型油菜MADS-box基因家族进行鉴

定, 并利用一系列生物信息学软件对其进行注释和基

本功能预测分析, 初步探究其进化关系。研究结果将

为深入揭示MADS-box基因家族的生物学功能奠定

重要基础。 

1  材料与方法 

1.1  甘蓝型油菜MADS-box基因家族的鉴定和注释 

甘蓝型油菜(Brassica napus L.)基因组序列、CDS序

列、蛋白质序列及其注释信息均下载自BRAD (Cheng 

et al., 2011)数据库(http://brassicadb.org)。在Pfam 

(Finn et al., 2014)数据库(http://pfam.xfam.org/)中下

载编号为PF00319的结构域数据。 

以Pfam下载的结构域数据为种子、甘蓝型油菜的

蛋白组数据为库, 进行本地BlastP检索, e值设为1e- 

3。在Excel 2013软件中对Blast结果进行初步整理, 去

除重复, 获得候选基因。利用在线软件InterProScan 

(Mitchell et al., 2015) (http://www.ebi.ac.uk/interpro/)

和Smart (Letunic et al., 2015) (http://smart.embl- 

heidelberg.de/)对候选基因的蛋白序列进行预测分

析, 确定其是否含有MADS-box结构域。通过在线工

具Expasy对含有MADS-box结构域的基因进行蛋白

质理化性质预测。 

1.2  MADS-box基因家族的分类与进化树构建 

从植物转录因子网站PlantTFDB (Jin et al., 2014) 

(http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn/)下载拟南芥全部

MADS-box家族成员蛋白序列。通过水稻基因组注释

网站(http://rice.plantbiology.msu.edu/)下载得到水 

_______________________________________________________________________________________________ 
→ 

图1  甘蓝型油菜、拟南芥和水稻的MADS-box基因系统发育分析 

(A) M-type; (B) MIKC-type 
 
Figure 1  Phylogenetic analysis of rapeseed, Arabidopsis and rice MADS-box genes 

(A) M-type; (B) MIKC-type 
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稻MADS-box蛋白序列(Kawahara et al., 2013)。 

用Perl脚本从BRAD网站下载的蛋白数据中提取

鉴定属于MADS-box基因家族所有成员的蛋白序列。

采用Clustal X1.8软件对蛋白序列进行多重序列比对, 

比对结果用MEGA6 (Tamura et al., 2013)进行系统进

化分析。用邻接法(neighbor joining, NJ)构建系统进化

树; 遗传距离为泊松距离(poisson correction); 抽样

次数为1 000 (bootstrap: 1 000 replications)。 

1.3  MADS-box基因家族的染色体定位与基因结

构分析 

采用InterProScan软件鉴定具有典型MADS-box结构

域的基因, 以基因编号在BRAD中检索其在染色体上

的位置, 统计位置信息。在此基础上, 利用Mapchart

软件绘制基因在染色体上的分布图。同时利用在线软

件MEME对甘蓝型油菜MADS-box序列的蛋白保守

基序(motif)进行预测和分析。MEME参数设置: motif

数量为10, motif长度为6–60。 

1.4  甘蓝型油菜与拟南芥共线性基因与选择压力

分析 

通过BRAD在线检索获取拟南芥MADS-box基因在甘

蓝型油菜中的共线性基因及其在染色体上的位置。用

Circos (Krzywinski et al., 2009)软件将这些共线性基

因的关系进行展示。用Excel 2013软件对共线性基因

在染色体上的分布进行统计并作图。 

从BRAD网站上下载共线性基因的CDS序列。用

MEGA6 (Tamura et al., 2013)内置的Muscle对两物

种之间的共线性基因对做codon比对, 然后用KaKs_ 

Calculator2.0 (Zhang et al., 2006)软件计算共线性基

因之间的选择压力。 

2  结果与讨论 

2.1  甘蓝型油菜MADS-box基因家族的鉴定与注释 

为鉴定甘蓝型油菜中的MADS-box基因, 用BlastP程

序(E-value<10–3)在其蛋白数据中进行检索与识别, 

共获得313个候选基因。将候选基因的蛋白序列提交

至Interpro和Smart分别进行注释, 取二者注释结果

的交集, 结果显示, 有307个基因具有MADS-box结

构域。因此, 我们在甘蓝型油菜中鉴定出307个MADS- 

box家族基因。根据这些基因在染色体上的位置和家

族分类, 将其命名为BnaMADS1–BnaMADS307(附

录1)。将这些基因的蛋白序列提交至在线软件Exp- 

asy, 计算蛋白质等电点, 显示所有MADS-box蛋白等

电点位于4–11之间, 平均值为7, MIKC-type基因的等

电点略大于M-type。M-type氨基酸序列长度普遍小于

MIKC-type, 但MIKC-type基因外显子个数多于M- 

type。MIKC-type亚家族基因数目约为M-type的1.5倍。 

2.2  MADS-box基因家族的分类与系统发育 

我们在PlantTFDB网站上对307个MADS-box基因进

行初步预测后, 将其分为MIKC-type和M-type两个类

型。参考水稻和其它物种MADS-box基因家族的分类

结果 (Arora et al., 2007), 我们将AGL33-like归为

MIKC*。通过对分类结果进行整理 , 终将307个

MADS-box基因分为两大类 , 即包含125个MADS- 

box基因的M-type和包含182个基因的MIKC-type。 

为探究甘蓝型油菜MADS-box基因与其它模式

物种的进化关系, 我们分析了拟南芥M-type (59个)、

水稻M-type (24个)和甘蓝型油菜M-type (125个)蛋白

序列, 并构建系统进化树(图1A); 同时还建立拟南芥

MIKC-type (42个)、水稻MIKC-type (38个)、甘蓝型

油菜MIKC-type (182个)基因进化树(图1B)。依据3个

物种基因进化树 , 我们将甘蓝型油菜M-type分为α 

(57)、β (34)和γ (34)三类 ; MIKC-type分为MIKCC 

(157)和MIKC* (25)两类。MIKCC可进一步分为13个

小类: GGM13-like (8)、TM3-like (15)、AGL71-like 

(16)、AGL15-like (13)、FLC-like (16)、AGL17-like 

(11)、STMADS11-like (7)、AGAMOUS-like (15)、

AGL12-like (5)、DEF-like (4)、GLO-like (5)、SQUA- 

like (17)和AGL6-like (25)。 

2.3  MADS-box基因家族的染色体位置与基因结构 

我们进一步依据从BRAD获取的染色体位置信息, 利

用Mapchart软件绘制了241个MADS-box基因在甘蓝

型油菜19条染色体上的位置示意图(图2), 并对其在染

色体上的分布信息进行了统计(图3; 表1)。结果显示, 

MADS-box家族基因在19条染色体上都有分布, 且数量

不一。甘蓝型油菜A组染色体上分布的MADS-box基因

数目不论是总数还是2个小类下的数目都略多于C组。

就单条染色体而言, A9染色体上分布22个MADS-box  
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图2  甘蓝型油菜MADS-box基因在染色体上的分布 

 
Figure 2  Chromosomal location of MADS-box genes in Brassica napus 
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图3  甘蓝型油菜MADS-box基因在染色体上分布的统计 

 
Figure 3  Statistics of MADS-box genes in chromosome of Brassica napus 
 
 

表1  甘蓝型油菜MADS-box基因在亚基因组上的分布 

Table 1  Distribution of MADS-box genes in subgenome of 
Brassica napus 

Subgenome M-type MIKC-type Total 

A 55 85 140 

C 52 77 129 

 

基因, 是所有染色体中 多的。此外, 在A3、A7、C2、

C4、C6、C7、C8和C9八条染色体上分布的MADS-box

基因数都大于15。 

为明确MADS-box基因编码蛋白的保守结构, 我

们将307个MADS-box基因分为3个类型: MIKCC、

MIKC*和M-type, 并预测了保守基序(motif)结构(图

4)。总体来说, 同一亚家族所含有的motif数量和类型

都极为相似。M-type型MADS-box基因具有2–5个保

守motif, 其中α和β亚家族具有3–5个motif, γ亚家族

多数具有2–3个motif。在预测到的10个motif中, 以

Smart软件进行注释发现motif 1和motif 3是MADS- 

box结构域, 在所有的MADS-box蛋白中都出现, motif 

10是C末端的卷曲结构, motif 2、4、5、6、7、8和9

是一些非保守结构, 只在部分MADS-box蛋白中出现。 

MIKC类蛋白序列的MEME预测结果显示, MIKC- 

type亚家族明显含有较多的motif, 其中MIKC*多于

MIKCC。在MIKCC预测到的10个motif中, motif 1、3

和5是MADS-box结构域, motif 2和4是K-box, motif 6

为卷曲结构, motif 7、8、9和10尚属未知。MIKC*的

蛋白序列中明显含有更多的motif, 平均为7个。利用

Smart软件对10个motif进行预测, motif 1和4为MADS

结构域, motif 2和5是卷曲结构。而Motif 3、6、7、8、

9和10功能未知。 

2.4  甘蓝型油菜与拟南芥MADS-box基因的共线

性分析 

我们利用BRAD网站Sytenic工具获取了拟南芥所有

MADS-box基因在甘蓝型油菜中的共线性基因, 并对

这些共线性关系进行了统计和绘图(图5, 图6)。结果

显示, 拟南芥与甘蓝型油菜的共线性基因对在各条染

色体间数量不一, 其中拟南芥1号染色体与甘蓝型油

菜C5和A7两条染色体间的共线性基因较多; 拟南芥

5号染色体与甘蓝型油菜多条染色体间共线基因较

多, 主要有C2、C9和A3。对单条染色体上共线性基

因分布而言, 拟南芥1、3和5这3条染色体的共线性基

因数量大约是其它2条的2倍, 甘蓝型油菜中A3、A9、

C2和C9上共线性基因的数量多于其它染色体。 

此外, 我们还统计了拟南芥MADS-box基因在甘

蓝型油菜中的拷贝数(图7), 发现80%的拟南芥MADS- 

box基因在甘蓝型油菜中有2个以上拷贝。1个MADS- 

box基因在甘蓝型油菜中 多有6个拷贝。因此我们 

认为MADS-box基因在芸薹属的多倍化事件中得 

© 植物学报 Chinese Bulletin of Botany



高虎虎等: 甘蓝型油菜MADS-box基因家族的鉴定与系统进化分析  705 

 

 
 

图4  甘蓝型油菜MADS-box基因家族的motif结构 

(A) MIKCC亚家族; (B) MIKC*亚家族;(C) M-type亚家族 

 
Figure 4  Motif patterns of different MADS-box gene families in Brassica napus 

(A) MIKCC subfamily; (B) MIKC* subfamily; (C) M-type subfamily 
 

到了扩张。 

2.5  甘蓝型油菜MADS-box基因进化的选择压力

与功能分化 

在遗传学中, Ka/Ks或dN/dS表示异义替换(Ka)和同

义替换(Ks)之间的比例。根据Ka/Ks比值可判断是否

有选择压力作用于编码这个蛋白质的基因。同义突变

不受自然选择作用, 而非同义突变则受到自然选择的

作用。在进化分析中, 了解同义突变和非同义突变发

生的速率具有重要意义。如果Ka/Ks>1, 认为有正  

选择效应; 如果Ka/Ks=1, 认为存在中性选择; 如果

Ka/Ks<1, 则认为有纯化选择作用。我们以拟南芥 
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图5  与拟南芥共线性的MADS-box基因在甘蓝型油菜染色体上的分布 

 
Figure 5  Distribution of MADS-box genes synteny with Arabidopsis thaliana in Brassica napus 
 

MADS-box基因为参照估算了在进化过程中甘蓝型

油菜MADS-box基因家族的选择压力(附录2, 表2)。

结果显示, MADS-box基因在进化过程中的选择压力

均小于1, 即受到纯化选择。有意思的是, 我们发现拟

南芥MADS-box基因在油菜中的共线性基因并不注

释为MADS-box。我们查阅其Interpro注释, 初步可分

为2类: 丢失MADS-box结构域的(只具有K-box结构

域)蛋白和Interpro没有注释、功能未知的蛋白。此外, 

我们对甘蓝型油菜MADS-box基因家族内M-type和

MIKC-type两个类型的拷贝数及选择压力分别进行统

计, 结果显示, 2个类型MADS-box基因受到的平均选

择压力都小于1, 但MIKC-type受到的选择压力约为

M-type的2倍。同时MIKC-type的拷贝数明显多于

M-type, 这表明MIKC-type在进化中更为保守。 

2.6  讨论 

甘蓝型油菜是由白菜和甘蓝(B. oleracea)天然杂交而

来(Nagaharu, 1935), 是十字花科重要的油料作物。

MADS-box家族基因是花期和花器官分化的主要调

控因子(Fang and Fernandez, 2002; Chang et al., 

2009; Greenup et al., 2009), 开花时间与花的分化

是甘蓝型油菜育种和生产中重要的农艺性状, 直接决

定其产量。因此, 深入研究MADS-box家族基因对于

甘蓝型油菜遗传改良具有重要意义。前人利用生物信

息学方法已在十字花科拟南芥中鉴定出107个MADS- 

box家族基因(Parenicová et al., 2003), 在白菜中鉴

定出167个MADS-box家族基因(Saha et al., 2015)。

采用生物信息学方法, 本研究在甘蓝型油菜中鉴定出

307个MADS-box基因, 是目前已报道物种中数目

多的。我们参考其它模式物种中的分类, 根据系统发

育关系将这307个基因分为2类 : M-type和MIKC- 

type。依据系统发育树(图1), M-type共包括125个基

因, 可进一步分为α、β、γ三个类型; MIKC-type包含

182个基因, 可分为MIKC*和MIKCC两类, MIKCC可进

一步分为13个小类。白菜中AGL71-like类归于TM3- 

like, 我们发现甘蓝型油菜MIKC-type基因的进化树

中AGL71-like并不能与TM-like归为一类。此外, 甘蓝

型油菜M-type和MIKC-type MADS-box基因数目都

是目前已报道物种中 多的, 且每一个小分类的基因

数目也与拟南芥和水稻中的数目不同。这表明重复基

因在不同物种进化过程中的保留情况不同, 因此这些

不同物种中同一分类的MADS-box基因在进化过程

中受到的约束不同(Nam et al., 2003; Airoldi and 

Davies, 2012)。 

通常来说, 起源于同一拷贝的转录因子拥有类似

的基因结构(Doebley and Lukens, 1998)。本研究表

明, 甘蓝型油菜M-type基因通常具有较少的外显子, 

序列长度也相对较短; MIKC-type基因序列普遍较长

且含有较多的外显子。此外, 将307个MADS-box分为

M、MIKC*和MIKCC进行保守序列预测, 结果显示, 在

进化树上位于同一个小类的MADS-box蛋白所含有

的motif类型几乎完全一致。以上表明这些基因在甘蓝

型油菜中很可能行使类似的功能。MIKC*与MIKCC基

因结构相似, 含有较多的motif和内含子, 但是缺少 
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图6  甘蓝型油菜与拟南芥MADS-box基因的共线性关系 

 
Figure 6  Syntenic relationship of MADS-box genes between Arabidopsis thaliana and Brassica napus 

 

 
 

______________________________________________________ 
 

← 

 

图7  拟南芥MADS-box基因在甘蓝型油菜中的拷贝数 

 
Figure 7  Copy number of Arabidopsis thaliana MADS-box 
genes in Brassica napus 
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表2  甘蓝型油菜MADS-box基因亚家族的选择压力 

Table 2  Select pressure of MADS-box gene subfamily in 
Brassica napus 

 

 

K-box结构域。MIKC*同时具有M-type和MIKCC的特

性, 因此在早期的研究中将其归于Mδ, 后来在其它

物种的MADS-box基因家族分类中将其归于MIKC- 

type (Parenicová et al., 2003; Arora et al., 2007; 

Díaz-Riquelme et al., 2009; Fan et al., 2013; Shu et 

al., 2013; Wei et al., 2014; Duan et al., 2015; 

Grimplet et al., 2016)。因此, 有学者认为MIKC*是从

MIKCC进化到M-type的中间形态(Xu et al., 2014), 

即MIKCC在长期进化选择过程中K-box结构域突变, 

但保留了较多内含子, 形成了MIKC*, MIKC*在进一

步的进化中丢失了内含子, 形成短序列、少内含子的

M-type。 

多倍化是物种进化的重要动力, 多数高等植物在

进化过程中都经历了不同水平的多倍化(Tang et al., 

2008)。十字花科物种都曾经历三倍化(Bowers et al., 

2003)。比较基因组学研究显示, 拟南芥与白菜分化

自同一祖先物种。大约20–40 M, 拟南芥和白菜的共

同祖先发生了1次基因组水平的复制事件, 称为α事

件(Woodhouse et al., 2014)。芸薹属物种在此之后又

经历了1次三倍化(Chalhoub et al., 2014; Liu et al., 

2014; Yang et al., 2016)。在5–9 M, 甘蓝和白菜的共

同祖先又经历了1次基因组水平三倍化(The Bras- 

sica rapa Genome Sequencing Project Consortium 

et al., 2011)。基因组测序结果显示, 白菜与甘蓝的分

化约发生在4 M (Liu et al., 2014)。相对于拟南芥, 甘蓝

和白菜各发生了1次基因组复制。甘蓝型油菜大约在   

7 500–12 500年前由白菜和甘蓝天然杂交形成

(Chalhoub et al., 2014)。物种进化的实质是基因的进

化, 多倍化事件是基因家族扩张的主要动力, 在多倍

化之后, 基因数目呈倍数增长。依据甘蓝型油菜进化

史可推断, 甘蓝型油菜MADS-box家族基因数目应多

于307个。在基因组复制事件发生后, 植物为了代谢

的平衡, 往往会出现大面积的基因丢失和染色体重

排, 基因功能有3种分化方向: 保持原有功能、丢失原

有功能及产生新功能(Nakano et al., 2006)。本研究显

示 , 部分MADS-box基因在进化过程中丧失MADS- 

box结构域, 只剩下K-box结构域。还有一部分序列, 

在Interpro中未注释, 也没有匹配的domain, 初步推

测为假基因。因此这可能是在经历2次基因组水平的

三倍化之后甘蓝型油菜中MADS-box基因家族数仅

为307的原因。此外, M-type和MIKC-type在进化扩张

上存在区别, MIKC-type主要来源于基因组水平的复

制事件, M-type基因扩张主要来自基因组内小范围的

复制事件(Edger and Pires, 2009)。我们对拟南芥和

甘蓝型油菜MADS-box基因进行共线性统计, 发现多

数MADS-box基因在甘蓝型油菜中拥有多个拷贝, 其

中MIKC-type基因的平均拷贝数约为M-type的2倍。

MIKC-type和M-type选择压力的平均值也显示, MIKC- 

type受到的选择压力更大。这表明基因组复制事件对

MIKC-type的扩张起重要作用 , 在进化的过程中

MIKC-type 基因被有选择地保留 (Maere et al., 

2005)。 

综上, 本研究在甘蓝型油菜中鉴定出307个MADS- 

box基因, 并利用生物信息学手段对这些基因的基本

信息进行注释, 探究其系统发育关系。染色体定位结

果显示, MADS-box基因在染色体上都有分布, 但数

量不一。对307个MADS-box进行基因结构和保守序

列预测表明, 同一亚家族的基因结构极为相似。此外, 

我们对甘蓝型油菜和拟南芥MADS-box基因共线性

及进化过程中的选择压力进行了探索, 发现多倍化事

件对MIKC-type扩张起重要作用。这些结论将为深入

研究甘蓝型油菜MADS-box基因功能奠定基础, 并为

探索其进化过程提供借鉴。 
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Genome-wide Survey and Phylogenetic Analysis of MADS-box 
Gene Family in Brassica napus 

Huhu Gao†, Yunxiao Zhang†, Shengwu Hu, Yuan Guo* 

State Key Laboratory of Crop Stress Biology for Arid Areas, College of Agronomy, Northwest A&F University,            

Yangling 712100, China 

Abstract  The MADS-box gene family is involved in many processes during plant growth and development, such as 

flowering time, floral organ differentiation, root growth, meristem differentiation, ovary and gamete development, fruit 

enlargement and senescence. In this study, we used rape (Brassica napus) genome sequencing data with bioinformatics 

methods to identify and annotate the MADS-box genes. Rape contains 307 members of MADS-box gene family. Ac-

cording to the evolutionary relationships, these genes can be divided into two subfamilies: I-type, also known as M-type, 

containing three subclades, α, β, and γ; II type, also known as MIKC-type containing two subclades, MIKCC and MIKC*. 

MIKCC can be further divided into 13 groups. The number of MADS-box genes is greater in the A than C subgenome 

chromosome of B. napus. For the gene structure, the sequence is longer for MIKC-type than M-type genes and contains 

more exons. The number of motifs in M-type genes is about 2–5, and MIKC-type genes contain an average of 7 motifs. 

Synteny analysis revealed that whole-genome duplication played a major role in the expansion of the BnaMADS gene 

family, especially the MIKC-type subfamily. The selection pressure of the MIKC-type subfamily was about 2 times that for 

the M-type, which resulted in the selective preservation of MIKC-type subfamily genes during evolution.  
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附录1  甘蓝型油菜MADS-box基因家族成员 

Appendix 1  The members of MADS-box gene family identified in Brassica napus 
http://www.chinbullbotany.com/fileup/PDF/t16244-1.pdf 

 

附录2  甘蓝型油菜与拟南芥共线性基因的选择压力 

Appendix 2  Selection pressure of syntenic MADS-box genes between Arabidopsis thaliana and Brassica napus 
http://www.chinbullbotany.com/fileup/PDF/t16244-2.pdf 
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