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烟草 TPP基因家族鉴定及表达模式分析 
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摘  要：海藻糖-6-磷酸磷酸酶（TPP）是植物海藻糖代谢过程的关键酶，在植物的生长发育及非生物胁迫响应过程中发挥着
重要的作用。为挖掘参与烟草发育及抗逆胁迫的 TPP 基因家族成员，本研究通过生物信息学的方法，在普通烟草基因组中
共鉴定出了 15个 TPP基因，其中 7个 TPP基因定位在染色体上。系统进化分析发现，新鉴定的烟草 TPP成员可分为 3个
亚家族，分别为 CLASS I、CLASS II和 CLASS III。共线性分析表明，有 5个烟草 NtTPP基因分别与 7个拟南芥 AtTPP基
因形成同源基因对。启动子分析发现，NtTPP 成员的启动子上存在多种激素和非生物胁迫响应元件。表达模式分析发现，
NtTPP基因表达具有一定的组织特异性，大部分 NtTPP基因在根中的表达量最高，有 12个 NtTPP基因在干旱胁迫下表达量
上调，13个 NtTPP基因能够被盐胁迫显著诱导表达。这说明NtTPP基因家族成员在烟草非生物胁迫应答中发挥着重要作用。 
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Abstract: Trehalose-6-phosphate phosphatase (TPP) is a key enzyme in trehalose metabolism and plays an important role in plant 
growth and abiotic stress response. In order to excavate members of the TPP gene family involved in tobacco development and stress 
response, we identified 15 NtTPP genes in the common tobacco genome through bioinformatic methods, with 7 of the NtTPP genes 
located on chromosomes. Phylogenetic analysis revealed that the newly identified tobacco TPP family members could be divided into 
three subfamilies: CLASS I, CLASS II and CLASS III. Syntenic analysis revealed that there were eight homologous gene pairs 
between Arabidopsis and tobacco. Sequence analysis showed that the promoters of NtTPP genes contained various hormone- and 
stress-related elements. Furthermore, the expression of NtTPP genes was studied in different tissues and most of the NtTPP genes 
were expressed at the highest level in roots. The expression pattern analysis showed that 12 NtTPP genes were up-regulated under 
drought stress, and 13 NtTPP genes could be induced by salt treatments. This indicates that the NtTPP gene family members play an 
important role in drought and salt stress responses of tobacco. 
Keywords: tobacco; trehalose-6-phosphate phosphatase(TPP); drought stress; salt stress; expression pattern 

 
海藻糖是一种非还原性双糖，由两分子 α-葡萄
糖组成，广泛分布于植物、动物以及微生物中[1]。

研究发现海藻糖在植物应对各种生物以及非生物

胁迫中发挥重要作用[2]。在极温、高渗透压及干燥

失水等胁迫条件下，海藻糖能在细胞表面形成特殊

的保护膜，降低逆境对生物分子结构的损害，维持 
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生命体的生命过程和生物特征[3-4]。 
海藻糖在植物中的合成主要包括以下两个步

骤：第 1步，通过海藻糖-6-磷酸合成酶（TPS），尿
苷二磷酸-葡萄糖（UDPG）和葡萄糖-6-磷酸葡萄糖
（G6P）合成一种磷酸化中间体海藻糖 -6-磷酸
（T6P）；第 2步，海藻糖-6-磷酸（T6P）在海藻糖-6-
磷酸磷酸酶（TPP）催化下去磷酸化合成海藻糖[5-6]。

TPP是海藻糖合成途径的限制性酶，在高等植物中
广泛分布，随着植物全基因组测序的进行，TPP基
因家族已在多种物种中被鉴定[7-9]，主要特征是它们

都含有一个 Trehalose_PPase保守结构域。TPP基因
已被证实参与拟南芥[10-11]、水稻[12-14]、玉米[15-16]等

多种植物的非生物胁迫响应。在烟草中，外源施加

海藻糖不仅能够提高烟苗的抗旱能力，还能钝化烟

草花叶病毒进而减轻病毒对烟叶的伤害 [17-18]。

WANG 等[19]从普通烟草中克隆出了 NtTPPL 基因，
发现热胁迫可显著提高 NtTPPL 基因的转录水平，
同时NaCl、PEG和低温胁迫也可轻微诱导其表达。 
烟草是我国重要的经济作物，在烟草的生长发

育过程中，干旱、低温、机械损伤、病虫害等非生

物和生物胁迫，均会导致烟叶减产降质，造成经济

损失。而海藻糖在植物抗逆过程中发挥重要作用，

TPP作为合成海藻糖的关键酶，在烟草中的基因功
能鲜有研究。因此，本研究利用比较基因组学和生

物信息学手段，对烟草基因组中的 TPP基因家族进
行全面鉴定和分析，包括：系统进化分析，基因结

构及 TPP蛋白保守结构域分析，共线性分析，启动
子顺式作用元件分析，组织特异性和非生物胁迫表

达模式分析，为进一步明确 NtTPP基因功能和烟草
抗逆品种培育奠定基础。 

1  材料与方法 
1.1  试验材料、试剂、仪器 
材料：普通烟草品种 K326，保存于中国农业
科学院烟草研究所。将烟草种子先用 75%酒精和过
氧化氢消毒后，在超净工作台上播种到MS培养基
上，转至人工气候室培养，温度 23 ℃，每天光照
16 h，黑暗 8 h。待其长出 4片真叶后，移到MS液
体培养基上培养（对照），以 300 mmol/L 甘露醇
MS液体培养基模拟干旱处理，以 100 mmol/L NaCl 

MS 液体培养基作为盐胁迫处理，培养 0、1、3 和
6 h后分别取 8株。 
试剂：康为世纪 RNA 提取试剂盒（FFPE 

DNA/RNA Kit ）、 康 为 世 纪 反 转 录 试 剂 盒
（HiFi-MMLV cDNA Kit）。 
仪器：ABI公司 Veriti96 PCR仪和 7500型荧光
定量 PCR仪。 

1.2  试验方法 
1.2.1  烟草 TPP 家族鉴定及基本特征分析  从
TAIR（https://www.arabidopsis.org）数据库中下载
拟南芥 TPP 家族成员的蛋白序列作为种子序列在
烟 草 基 因 组 数 据 库 （ ftp://ftp.solgenomics.net/ 
genomes/Nicotiana_tabacum/）中进行同源比对搜索
（BLASTP，E 值<100）。获得的序列在 Pfam
（http://pfam.xfam.org/）数据库中对其保守结构域
分析[20]，因为 TPP家族成员都包含 Trehalose_PPase
结构域（PF02358），因此去除不含 Trehalose_PPase
结构域的序列。利用在线网站 Expasy（http://www. 
expasy.org/tools/protparam.html）中的 ProtParam 计
算蛋白长度、分子量和等电点[21]。 
1.2.2  系 统 进 化 分 析   在 NCBI 数 据 库
（https://www. ncbi. nlm.nih.gov/）中下载水稻和小
麦的 TPP基因家族蛋白质序列。使用MEGA X软
件对拟南芥、小麦、水稻和烟草的 TPP基因家族蛋
白质序列进行多序列比对（MUSCLE法）和构建系
统进化树（邻接法，bootstrap设置为 1000）[22]。 
1.2.3  烟草 TPP 家族基因结构及蛋白质保守结构
域分析  在茄科数据库（http://solgenomics.net/）中
下载普通烟草 K326的 CDS和 gDNA序列，从中提
取 TPP 基因家族的信息，通过在线网站 GSDS
（http://gsds.cbi.pku.edu.cn/）分析其基因结构[23]。

使用在线工具MEME（http://meme.sdsc.edu/meme）
分析 NtTPP基因家族成员的保守结构域[24]。 
1.2.4  启动子和共线性分析  在 NCBI中提取烟草
TPP基因家族上游 2000 bp的启动子序列，利用在
线 工 具 PlantCARE （ http://bioinformatics.psb. 
ugent.be/webtools/plantcare/html/）检测顺式作用元
件，筛选后用 TBtools 软件进行可视化。将拟南芥
和 K326全基因组进行比对，对其共线性进行分析，
建立同源基因对[25]。
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1.2.5  基因表达模式分析  从 NCBI 的 GEO 数据
库 （ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gds ） 中 下 载
EDWARDS等[26]2017年发布的普通烟草K326转录
组数据（GSE95717），提取不同组织和低温、干旱
胁迫下的转录组数据，进行分析。 
1.2.6  RNA 提取和 Real-time PCR 分析  取对照、
干旱和盐处理 0、1、3和 6 h共 4个时间段的烟草

幼苗各 8株，提取 RNA，再反转录获得 cDNA。根
据 NtTPP基因的 CDS序列，使用 qPrimerDB-qPCR 
Primer Database（https://biodb.swu.edu.cn/qprimerdb/）
在线数据库设计 qRT-PCR 引物（表 1）。将提取的
cDNA稀释 20倍作为 qRT-PCR的模板。以 NtActin
作为内参基因，每个样品 3次重复，最终试验结果
采用 2-ΔΔCt方法进行分析。

 
表 1  qRT-PCR引物信息 

Table 1  The information of qRT-PCR primers used in this study 
基因名称 

Gene name 
正向引物序列（5′-3′） 
Forward primer sequences 

反向引物序列（5′-3′） 
Reverse primer sequences 

NtTPP01 TGTTAAAACACTACCCACGTCT TCAAGTAAGAACTCGACAGCTT 
NtTPP02 AGATCTCTTGTTGAGCTCACAA TGACCAACTCTTCTCATCTACG 
NtTPP03 GTGTTGAAGAAAAGAGGTGGAC TCCTTGGGTTAATCGTAGCTTT 
NtTPP04 AGTCGTAAGGTCAGTGCTTAAA ATCTTCATCGGTTCGATCATCA 
NtTPP05 CGATTAAGCCAAGGGAGAAAAG GAGACAAGAATGCCAAAACCTT 
NtTPP06 CGGCGAAGAAATCATTCAAGAA TGAGGGATGATGAACAATCCAA 
NtTPP07 TGGATGATCAAGTATCCGTCAG TCTTCCACTTATGATGGCTGTT 
NtTPP08 CATTACCGGCATGTCTTACAAG TTTCAAGCAAGTAAACCAGAGC 
NtTPP09 TCCTTTCAGCAAATTGTTAGCC GATGATGGCTGTTGGGAAATAC 
NtTPP10 TTTGTCCAATTGTTGATGACCC CAACTGATAAACCTTGTCACGG 
NtTPP11 CTTGGATTATGATGGCACCTTG TGCAGTAGGAAAGTGATTAGCA 
NtTPP12 GGGTTGATTCAATGAGAGCTTC TCTTTCCTTTAGAAGCACCGAT 
NtTPP13 GTTTTTAGACTATGACGGCACC TAGCAAGTTTTCTCACTGTTGC 
NtTPP14 CCAGCCTGCTCGTAAATTTTTA CCTTTGCACCGTTAATGTCTTT 
NtTPP15 CTTTGTGCGGATGTCAAATACA CCTTTGCTGCACTTATCATCTC 
NtActin  ACCTCTATGGCAACATTGTGCTCAG CTGGGAGCCAAAGCGGTGATT 

 

2  结  果 
2.1  NtTPP基因家族鉴定和理化性质分析 
以拟南芥的 TPP 家族成员的蛋白质序列为种
子序列，在烟草基因组数据库中进行 BLASTP检索，
获得候选烟草 TPP基因家族成员。利用 Pfam数据
库对候选成员保守结构域分析后，筛选得到 15 个
烟草 TPP基因家族成员，其中有 7个基因定位在染
色体上。通过 Prot Param工具分析烟草 TPP基因家族

成员的理化性质，结果表明其蛋白质长度在 223~435
个氨基酸之间，分子量在 25 705.3~ 48 902.13 Da之间，
等电点在 6.31~9.68之间（表 2）。 

2.2  NtTPP基因家族系统进化分析 
为进一步了解烟草 TPP 家族成员的进化关系，
对单子叶植物（水稻、小麦）和双子叶植物（拟南

芥、烟草）的共 62条蛋白质序列进行比对，并构建
进化树（图 1）。按照之前的文献报道[7]，我们将系 

 
表 2  普通烟草 TPP基因家族鉴定及理化性质分析 

Table 2  The characteristics of the TPP members in tobacco 

基因名称 

Gene name 
基因 ID 
Gene ID 

蛋白长度 

Protein 
length/aa 

分子量 

Molecular  
mass/Da 

等电点 

Isoelectric point 
连锁群 

Location 
起始位置 

Start Position 
终止位置 

End Position 

NtTPP01 Nitab4.5_0001383g0040.1 384 42 926.97 8.15 Nt04 70 812 519 70 814 732 
NtTPP02 Nitab4.5_0001780g0140.1 435 48 902.13 8.61 Nt06 85 094 078 85 097 062 
NtTPP03 Nitab4.5_0001992g0100.1 346 38 795.35 9.1 Nt12 85 019 098 85 020 917 
NtTPP04 Nitab4.5_0000104g0240.1 418 46 634.78 9.37 Nt13 101 282 910 101 286 732 
NtTPP05 Nitab4.5_0000715g0110.1 378 42 675.23 9.33 Nt13 8 853 017 8 857 428 
NtTPP06 Nitab4.5_0000675g0030.1 282 31 608.43 9.56 Nt16 82 514 204 82 515 591 
NtTPP07 Nitab4.5_0000993g0080.1 384 43 425.68 8.74 Nt23 18 597 052 18 599 406 
NtTPP08 Nitab4.5_0002589g0130.1 404 45 399.3 9.28 Nitab4.5_0002589 369 236 375 265 
NtTPP09 Nitab4.5_0003531g0040.1 390 44 230.48 6.72 Nitab4.5_0003531 295 026 297 184 
NtTPP10 Nitab4.5_0003881g0060.1 325 37 051.37 7.05 Nitab4.5_0003881 92 699 94 642 
NtTPP11 Nitab4.5_0004470g0070.1 223 25 705.3 6.31 Nitab4.5_0004470 164 604 167 122 
NtTPP12 Nitab4.5_0004910g0020.1 306 34 985.55 9.68 Nitab4.5_0004910 189 692 193 481 
NtTPP13 Nitab4.5_0008008g0010.1 396 44 342.42 9.66 Nitab4.5_0008008 45 543 49 358 
NtTPP14 Nitab4.5_0009175g0020.1 384 43 552.8 8.54 Nitab4.5_0009175 69 359 71 599 
NtTPP15 Nitab4.5_0009281g0010.1 351 39 406.97 6.55 Nitab4.5_0009281 57 319 59 501 



4                                            中国烟草科学                                    2022年第 43卷 

统进化树分为 4个分支即 CLASS Ⅰ、CLASS Ⅱ、
CLASS Ⅲ和 CLASS Ⅳ。其中 CLASS Ⅱ只包含 3
个 NtTPP基因家族成员，表明这 3个基因与其他几

个物种的亲缘关系较远。NtTPP 在亚家族 CLASS 
Ⅰ和 CLASS Ⅲ的成员数目均为 6个，但在亚家族
CLASS Ⅳ中并没有 NtTPP家族成员。

 

 
图 1  普通烟草 TPP基因家族的系统进化分析 

Fig. 1  The phylogenetic analysis of TPP members in tobacco 
 

2.3  NtTPP基因结构和蛋白质保守基序分析 
对 NtTPP 基因家族成员的基因结构分析发现
（图 2），外显子数目最多的是 NtTPP02，包含 13
个外显子，最少的是 NtTPP06，仅有 6 个外显子。
CLASS Ⅰ亚家族的外显子数目为 6~10个，CLASS 
Ⅱ亚家族 8~10个，CLASS Ⅲ亚家族 10~13个。其
中 NtTPP07 和 NtTPP14 的外显子、内含子数目一
致，均为 11 个，并且其位置和长度非常相似，表
明这两个基因在进化关系上极其保守。 
用 MEME软件对 NtTPP基因家族成员的蛋白
质序列进行分析（图 2），共鉴定出 15个保守基序
（Motif 1~15）。CLASS Ⅰ和 CLASS Ⅲ亚家族的
保守基序均为 8~12 个，CLASS Ⅱ亚家族中
NtTPP11仅有 4个保守基序，其余两个均为 8个。
其中 Motif 1（TPP 结构域）在烟草 NtTPP 基因家
族中高度保守，该结构在海藻糖-6-磷酸磷酸酶（TPP）
去磷酸化过程中起着重要的作用。值得注意的是，

Motif 11仅存在于 CLASS Ⅲ亚家族，Motif 14仅存

在于 CLASS Ⅰ亚家族，暗示这两个亚家族功能可
能比较特异。 

2.4  NtTPP基因家族启动子分析 
分析上游调控序列有助于解释基因调控的机

制，进而预测其潜在功能 [27]。使用在线工具

PlantCARE，对 NtTPP基因家族成员的上游 2000 bp
序列进行顺式作用元件分析（图 3）。结果表明，在
12个 NtTPP基因（NtTPP01、NtTPP02、NtTPP03、
NtTPP04、NtTPP06、NtTPP07、NtTPP08、NtTPP10、
NtTPP12、NtTPP13、NtTPP14和 NtTPP15）的启动
子区域检测到与干旱响应相关的顺式作用元件

（MBS）；在13个NtTPP基因（NtTPP01、NtTPP02、
NtTPP03、NtTPP04、NtTPP05、NtTPP06、NtTPP07、
NtTPP10、NtTPP11、NtTPP12、NtTPP13、NtTPP14
和 NtTPP15）的启动子区域检测到与脱落酸响应相
关的顺式作用元件（ABRE）；在 9 个 NtTPP 基因
（NtTPP03、NtTPP05、NtTPP06、NtTPP07、NtTPP09、
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NtTPP10、NtTPP11、NtTPP13和 NtTPP14）的启动
子区域检测到与防御和逆境响应相关的顺式作用

元件（W-box、富含 TC重复序列）。除此之外，NtTPP
基因家族的启动子区域还包含茉莉酸甲酯响应元

件、赤霉素响应元件、生长素响应元件、乙烯响应

元件、机械伤害响应元件、厌氧响应元件和低温响

应元件。值得注意的是 NtTPP04含有 5个脱落酸响
应元件，NtTPP06含有高达 8个防御和逆境响应的
顺式作用元件。表明 NtTPP基因家族与烟草的抗逆
相关。 

 

 
图 2  普通烟草 TPP基因家族的基因结构及保守基序分析 

Fig. 2  Analysis of gene structure and conserved motifs of TPP members in tobacco 
 

 
图 3  普通烟草 TPP基因启动子区顺式作用元件分析 

Fig. 3  Statistics diagram of cis-elements in the promoter region of NtTPP genes 
 

2.5  NtTPP基因家族的共线性分析 
对烟草 NtTPP 基因的潜在生物学功能进行分
析，探索新基因与已经充分研究的基因的关系，通

过共线性分析建立拟南芥与烟草之间的同源基因

对（图 4）。分析结果表明，普通烟草 NtTPP01 与
拟南芥AtTPPA为同源基因对，NtTPP03与AtTPPD、

AtTPPB 和 AtTPPC 为同源基因对，NtTPP04 与
AtTPPI 和 AtTPPJ 为同源基因对，NtTPP05 与
AtTPPB为同源基因对，NtTPP07与 AtTPPG为同源
基因对。烟草中有 5个 NtTPP基因与拟南芥的 7个
AtTPP基因形成共线对。

 

 
图 4  普通烟草和拟南芥的共线性分析 

Fig. 4  Syntenic relationship analysis between TPP genes in tobacco and Arabidopsis 
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2.6  NtTPP基因家族表达模式 
利用普通烟草转录组数据对 NtTPP 基因在不
同组织的表达模式分析，结果表明（图 5），NtTPP
基因在不同组织中的表达量变化较大。大部分

NtTPP基因在根中的表达量最高，在茎尖的表达量
最低，包括 CLASSⅠ亚家族的 NtTPP03、NtTPP06
和 NtTPP04，CLASS Ⅱ亚家族的 NtTPP11、
NtTPP15和 NtTPP08，CLASS Ⅲ亚家族的 NtTPP09
和 NtTPP10。CLASS Ⅰ亚家族的 NtTPP05 和
NtTPP12在茎中表达量较高，但在茎尖中表达量非
常低。 
对烟草转录组数据库中的低温和干旱数据进

行分析发现，低温处理 1 d，CLASS Ⅲ亚家族的
NtTPP07、NtTPP14和 NtTPP09表达量明显上调，
但CLASS Ⅰ亚家族的NtTPP05和NtTPP12表达量
出现下调趋势。干旱处理 1 d 时，NtTPP11 和
NtTPP04表达量明显上调，NtTPP10表达量下调较
多。此外，NtTPP02、NtTPP13和 NtTPP15表达量
随着处理时间的增加逐渐上升，在干旱处理 8 d时
达到最高。 

2.7  胁迫处理下烟草 NtTPP基因家族表达模式 
为进一步探究 NtTPP基因的潜在功能，对 15 

个 NtTPP 基因在干旱和盐胁迫处理下的表达模式

进行分析表明（图 6、7），在干旱处理下，NtTPP01、

NtTPP02、NtTPP07、NtTPP08、NtTPP09、NtTPP11、

NtTPP12、NtTPP14和 NtTPP15的表达量逐渐升高，

并在 6 h 达到最高，其中，NtTPP07、NtTPP08 和

NtTPP15在 6 h时表达倍数分别达到 13、12和 14

倍，NtTPP04在 1 h时表达量最高，但 NtTPP03、

NtTPP05和 NtTPP10的表达量出现下降的趋势。除

此之外，NtTPP06表达量呈现先上升再下降的趋势。

干旱处理下有 12个 NtTPP基因表达量呈现不同程

度升高。 

在盐胁迫处理下，NtTPP01、NtTPP02、NtTPP05

和 NtTPP12 表达量均出现先升高再降低再升高的

趋势，NtTPP06和 NtTPP09表达量逐渐升高，并都

在 6 h时达到最高，表达倍数分别达到 23和 13倍，

但 NtTPP03 和 NtTPP10 的表达量却出现下降的趋

势。NtTPP04、NtTPP08、NtTPP11、NtTPP13、

NtTPP14和 NtTPP15在盐胁迫处理 1 h时表达量最

高，其中 NtTPP11在 1 h时表达倍数达到 12倍，随

后迅速下降。盐胁迫处理下有 13个 NtTPP基因表

达量呈现不同程度升高。 

 

 
注：红色和绿色分别表示基因表达的上调和下调。 
Note: Red and green indicate the up-regulation and down-regulation of gene expression respectively. 

图 5  普通烟草 TPP基因家族的组织表达模式及低温和干旱处理表达模式分析 
Fig. 5  Tissue expression patterns, low temperature and drought treatments analysis of NtTPP members in common tobacco
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图 6  普通烟草 TPP基因家族在干旱处理下的表达模式分析 

Fig. 6  qRT-PCR analysis of NtTPP members under drought treatments 
   

    

    

    

       
图 7  普通烟草 TPP基因家族在盐处理下表达模式分析 

Fig. 7  qRT-PCR analysis of NtTPP members under salt treatments 
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3  讨  论 
本研究在普通烟草基因组中鉴定得到 15 个

TPP基因，均含有 TPP保守结构域。系统进化分析
将其划分为 3个亚家族，分别是 CLASS Ⅰ、CLASS 
Ⅱ和CLASS Ⅲ，其中CLASS Ⅱ亚家族的NtTPP08、
NtTPP15和NtTPP11与其他物种的TPP基因亲缘关
系较远，说明它们在烟草中可能发挥特有的功能。

进化分析发现烟草中没有亚家族 CLASS Ⅳ成员，
这与 TPP基因在拟南芥、水稻以及小麦中的进化不
一致，表明 CLASS Ⅳ亚家族成员可能在烟草长期
的进化过程中丢失。对其基因结构和蛋白保守结构

域的分析发现，同一亚家族内基因结构非常相似，

Motif 1（TPP结构域）在所有的 NtTPP基因家族成
员中均有，Motif 11仅存在于 CLASS Ⅲ亚家族，
Motif 14仅存在于 CLASS Ⅰ亚家族。对其启动子
上的顺式作用元件分析表明，NtTPP基因家族成员
包含大量与植物激素响应以及抗逆响应相关的顺

式作用元件，进一步表明该基因家族在影响烟草生

长发育及抗逆胁迫中扮演着重要的角色。 
对烟草 NtTPP 基因家族转录组数据分析发现，

NtTPP基因家族的大多数成员在低温和干旱胁迫条
件下均有响应。前人研究发现过表达 AtTPPF、
OsTPP3 和 ZmTPP1 分别能提高拟南芥、水稻和玉
米的耐旱性[11,14-15]；过表达 AtTPPD 基因能提高拟
南芥高盐胁迫耐受性[10]。我们进一步利用 qRT-PCR
对 NtTPP 基因的表达模式进行验证，发现除
NtTPP03和 NtTPP10外，其他烟草 NtTPP家族成员
在干旱和盐胁迫诱导下表达量不同程度增加。其中

NtTPP07、NtTPP08和 NtTPP15在干旱胁迫下表达
量增加较大，NtTPP06、NtTPP09和 NtTPP11在盐
胁迫下表达量增加较大。另外 NtTPP04在干旱胁迫
条件下表达量显著上调，该基因是拟南芥 AtTPPI
在烟草中的同源基因，先前的研究表明，AtTPPI
可通过减少气孔开放和改善根系结构来提高拟南

芥的抗旱能力[28]，NtTPP04在干旱条件下表达量上
调暗示着该基因在烟草中也有相似功能。另外，

NtTPP04在盐胁迫条件下转录水平也显著升高，表
明该基因在烟草抵御逆境过程中有着重要作用。本

研究通过 NtTPP 基因家族成员在非生物胁迫下的
表达模式分析，初步鉴定一些抗逆基因 NtTPP04、
NtTPP06、NtTPP07、NtTPP08、NtTPP09、NtTPP11

和 NtTPP15，为研究其功能差异和提高栽培烟草的
耐受性奠定基础。 

4  结  论 
本研究从普通烟草基因组中鉴定到 15 个 TPP
基因，划分为 3 个亚家族，分别为 CLASS Ⅰ、
CLASS Ⅱ和 CLASS Ⅲ，均含有保守的 TPP 结构
域。启动子分析发现大量与逆境响应有关的顺式作

用元件存在于 NtTPP家族成员的启动子上，并且大
部分 NtTPP基因在根中的表达量较高，同时对干旱
和盐胁迫均有响应，说明 NtTPP基因可能主要利用
根部来提高烟草的抗逆能力，具体的作用机制还需

要进一步在烟草中对该基因进行敲除以及过表达

等方式来验证。 
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