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油茶 DELLA 基因的克隆和表达分析 
 

谌琦, 骆梦琳, 李佳玲, 周会汶, 张立莎, 刘亚男, 吴杨, 朱智国* 
(九江学院药学与生命科学学院, 江西油茶研究中心, 江西 九江 332000) 

 

摘要：为了解油茶(Camellia oleifera)中 DELLA 基因功能及其表达特性，采用 PCR 技术从‘长林 4 号’油茶中克隆了 5 个 DELLA

基因，命名为 CoDELLA1~CoDELLA5，对其编码的 5 个 CoDELLA 蛋白进行生物信息学分析，并对 5 个 DELLA 基因的表达

模式以及激素响应活性进行了分析。结果表明，5 个 CoDELLA 基因的编码区长度分别为 1 791、1 875、1 848、1 593 和 1 581 bp, 

分别编码 597、625、616、531 和 527 个氨基酸。5 个 CoDELLA 蛋白的氨基酸序列相似度较高，丝氨酸残基为主要的潜在

磷酸化位点，CoDELLA 蛋白 N 端均含有典型的 DELLA 结构域。不同物种中 DELLA 蛋白的系统发育存在差异，CoDELLA

与茶树的 CsDELLA 同源性最高。CoDELLA 基因在油茶不同组织中的表达也存在差异，且赤霉素和独脚金内酯等多种激素

和非生物胁迫对其表达具有调控作用。CoDELLA 基因可能在油茶的生长发育和非生物胁迫响应中发挥重要作用。 

关键词：油茶；DELLA；基因；生物信息学；基因表达 
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Cloning and Expression Analysis of DELLA Genes in Camellia oleifera 
 

CHEN Qi, LUO Menglin, LI Jialing, ZHOU Huiwen, ZHANG Lisha, LIU Yanan, WU Yang, 
ZHU Zhiguo* 
(College of Pharmacy and Life Sciences, Institute of Jiangxi Oil-tea Camellia, Jiujiang University, Jiujiang 332000, Jiangxi, China) 

 

Abstract: To reveal the function and expression pattern of DELLA genes in Camellia oleifera, five DELLA genes, 

named CoDELLA1, CoDELLA2, CoDELLA3, CoDELLA4 and CoDELLA5, were cloned from ‘Changlin 4’ by 

PCR technique. The bioimformation of 5 encoding CoDELLA were analyzed, as well as expression patterns of 5 

CoDELL and hormone response activities. The results showed that the CDS length of five CoDELLA genes were 

1 791, 1 875, 1 848, 1 593 and 1 581 bp, encoding 597, 625, 616, 531 and 527 amino acids, respectively. The 

amino acid sequences of the five CoDELLA proteins were highly similar, and serine residues were the main 

potential phosphorylation sites. The N-terminal of CoDELLA proteins all contained typical DELLA domains. 

There were differences in the phylogeny of DELLA proteins from different species, CoDELLA had the highest 

homology with CsDELLA in C. sinensis. The expression of CoDELLA gene in different tissues was also different, 

which was regulated by various hormones and abiotic stresses such as gibberellin and aurolactone. Therefore, it 

was suggested that CoDELLA genes might play important role in the growth of C. oleifera and response to abiotic 

stress. 

Key words: Camellia oleifera; DELLA; Gene; Bioinformatic; Gene expression 

 
油茶(Camellia oleifera)是重要的木本油料树

种，茶籽中提取的茶油被誉为“东方橄榄油”，不饱

和脂肪酸含量可高达 90%，且富含维生素 E，具有

极高的营养价值和经济价值[1]。油茶植株生长发育、
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果实发育和种子萌发等生长发育过程，受植物体内

的生长素、赤霉素、脱落酸、细胞分裂素等多种植

物激素的调控。近年来研究表明，作为一种重要植

物激素，赤霉素在油茶等植物的花芽分化、枝条生

长、种籽品质与萌发等多方面都具有影响[2–6]。 

赤霉素(gibberellic acid, GA)在种子萌发、花芽

分化、侧枝伸长和生长发育中具有重要作用，其信

号转导分子调控过程相对明确；DELLA 蛋白作为赤

霉素信号传导途径的负调控因子，对赤霉素信号转

导发挥抑制作用[7–9]。DELLA 蛋白不具有 DNA 结合

结构域，当没有活性 GA 刺激存在时，DELLA 蛋白

通过与转录因子结合，抑制或激活转录因子的 DNA

结合活性，从而抑制或激活靶基因表达，调控下游

GA 响应基因的表达，阻遏植物的生长发育；而 GA

可通过激活 GA 受体 GID1 与 DELLA 蛋白结合形成

GID1-GA-DELLA 复合体，诱导 DELLA 蛋白的泛素

化降解，从而达到去阻遏的效果[10]。DELLA 蛋白属

于 GRAS 家族，也是 GRAS 家族研究最广泛的亚群

部落之一[11]，已在拟南芥(Arabidopsis thaliana)[12]、茶

树(C. sinensis)[13]、番茄(Lycopersicon esculenttum)[14]、

水稻(Oryza sativa)[11]、大麦(Hordeum vulgare)[15]等许

多植物中鉴定到，但对油茶中 DELLA 基因家族的分

离鉴定和进化分析还未见报道。DELLA 蛋白不仅作

为 GA 信号转导途径中的关键调控因子，也是赤霉

素与生长素、脱落酸、独脚金内酯等多个信号通路

之间的相互作用节点[16]。 

本研究通过同源克隆分离鉴定了油茶的 5个

DELLA 基因，对其编码的蛋白进行理化性质、氨基

酸序列比对及系统进化等生物信息学分析，并对其

表达模式、对植物激素和非生物胁迫的响应活性进

行研究，为油茶 DELLA 蛋白的功能解析和 DELLA

介导的生长发育调控研究奠定基础。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 
本研究选取 2 a 生的‘长林 4 号’油茶(Camellia 

oleifera)为材料，采集幼嫩叶片、花、茎、果实和芽，

放于液氮中速冻，在-80 ℃冰箱保存，用于总 RNA

的提取。分别用 50 μmol/L 赤霉素(GA3)、独脚金内酯

(SL)、玉米素(KT)、脱落酸(ABA)、茉莉酸(JA)和

10 μmol/L 2,4-D 进行喷施，以 0.01%乙醇水溶液喷施

作为对照。非生物胁迫包括脱水干旱、300 mmol/L 

NaCl 和 4 ℃低温处理, 分别于处理 0、3、6、9、12、

24 h 后采集幼芽，置于液氮中速冻，在–80 ℃冰箱保

存，用于荧光定量 PCR 分析。每处理 3 个重复。 

1.2 总 RNA 提取与 cDNA 合成 
样品在研钵中液氮低温研磨，按照植物 RNA

快速提取试剂盒说明书(RNA Easy Fast Plant Tissue 

Kit, 天根)提取 RNA，然后用琼脂糖凝胶电泳检测，

RNA 提取质量符合标准后，使用 MLV 逆转录酶试

剂(Promega)逆转录合成 cDNA，5 倍稀释后储存于

–20 ℃冰箱备用。 

1.3 DELLA 基因克隆 
利用Phytozome网站(https://phytozome-next.jgi. 

doe.gov/)检索拟南芥、番茄、水稻、茶树中的 DELLA

基因数据，根据序列比对分析，选定基因克隆区域，

利用Primer Premier 5软件设计基因克隆引物(表1)。

以油茶 cDNA为模板，使用高保真DNA聚合酶(Prime 

STAR Max polymerase, TaKaRa)扩增目的基因。PCR

反应体系和程序按照 DNA 聚合酶操作说明实施。

PCR产物经琼脂糖凝胶电泳检测后，转移至pMD19-T

载体，将阳性 DH5α菌株送至测序公司进行 Sanger

测序。 

1.4 生物信息学分析 
利用在线软件 ProtParam (https://web.expasy.org/ 

protparam/)预测基因编码区长度、蛋白的氨基酸序

列长度、分子量、分子式、等电点、疏水指数和脂

溶系数等；利用在线软件 NetPhos 3.1 Server (https:// 

services.healthtech.dtu.dk/service.php?NetPhos-3.1) 对

DELLA 蛋白磷酸化位点进行预测；在植物基因组网

站 Phytozome 中获取拟南芥、番茄、水稻及茶树等

物种的 DELLA 同源基因数据，使用 DNAMAN 软件

对 DELLA 家族成员的氨基酸序列进行比对，利用

在线工具MEME (https://meme-suite.org/meme/tools/ 

meme)对DELLA的保守基序进行预测。利用MEGA 

7.0 软件对不同植物的 DELLA 构建系统进化树；使

用SWISS-MODEL在线软件(https://swissmodel.expasy. 

org/)，以 2ZSH.1.B 蛋白模型为模板，采用同源建

模方式进行蛋白三级结构预测分析。 

1.5 基因表达分析 

对克隆的油茶 DELLA 基因进行核苷酸序列分

析，利用 Primer Premier 5 软件设计荧光定量 PCR

引物(表 1)，引物参数为：PCR 产物长度 100~200 bp，

引物退火温度约为 60 ℃。以 CoCESA 和 CoTUBα3

为内参基因[17]，使用 SYBR Green I 嵌合荧光法(2× 
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表 1 所用引物 

Table 1 Primers in the test 

引物 Primer 序列 Sequence (5′~3′) 引物 Primer 序列 Sequence (5′~3′) 

CoDELLA1 F: TAGAGATATGAAGCGCGAGC qCoDELLA2 F: GGAGGCGAGTGGGAAAAGTA 

R: CTAGCTGAGTTTCCACGCCGAG  R: AGAGATCGGAAGGGTTGTAGTGA

CoDELLA2 F: GAGAGAGATGAAGCGCGACC qCoDELLA3 F: AAGCAGGGGCTATGAGGAA 

R: CTATCTCTCATAAGGCAGCCAGC  R: AAGTGTGCGAATTTGAGGTATG 

CoDELLA3 F: ATGAAGAGAAATCGAGATCGAGA qCoDELLA4 F: GCGTGGAAGAGAAAGAAGGGT 

R: TTAAGCCGAGTTCAATGTTGAG  R: GGTGGTGGGTTTGTCTGAGG 

CoDELLA4 F: ATGGGTCCCTACGATGCATC qCoDELLA5 F: AGCACCAAGAAATTCCCCA 

R: TTAAAAACCAAGTGGTGGTGGT  R: CATCTCATCAATCAACGACACG 

CoDELLA5 F: ATGGGTCCCTACGATTCTTC qCoTUBα3 F: TGGGGCCATTAATGTAGACG 

R: TTAAAGCACATTATTATGATGACT  R: CCATGCCTTGGATCACATTT 

qCoDELLA1 F:CACTAGGGATGTGGGCTGAG qCoCESA F: AAGGACCGCTGATACTCGAA 

R: GACGTTGTCTTGTTGGACGG  R: ACACCATGGCCTGGAAATAA 

 
RealStar Fast SYBR qPCR Mix, GenSTAR)进行荧光

定量 PCR 检测，分析 DELLA 基因在油茶不同组织

中的相对表达量。实验设置 3 个生物学重复和 3 个

技术重复，采用 2–△△CT计算相对表达量。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 DELLA 基因的克隆 
将提取的油茶总RNA 进行反转录成 cDNA, PCR

扩增产物经凝胶电泳检测，获得 5 个克隆片段，长度

均为 1 500~2 000 bp，与其他物种中已知 DELLA 基

因相似(图 1)。PCR 产物经纯化回收连接至克隆载

体中，转化 DH5α大肠杆菌感受态细胞，菌落 PCR

筛选获得阳性菌落，经测序获得油茶 DELLA 基因

序列。所克隆的 5 个油茶 DELLA 基因分别命名为

CoDELLA1、CoDELLA2、CoDELLA3、CoDELLA4

和 CoDELLA5，其编码区长度为 1 581~1 875 bp。 

 

 
图 1 油茶 DELLA 基因的 PCR 扩增。M: Marker; 1~5: 5 个 CoDELLA 基因。 

Fig. 1 PCR amplification of DELLA genes in Camellia oleifera. M: Marker; 

1-5: Five CoDELLAs. 

2.2 DELLA 蛋白的生物信息学分析 
利用在线软件 ProtParam 对油茶 CoDELLAs 基 

因编码的蛋白质进行理化性质预测，CoDELLAs 基

因分别编码527~625个氨基酸，蛋白质分子量为5.78~ 

6.90 kD，等电点为 5.24~5.52，脂溶系数为–0.314~ 

–0.091，疏水指数为 75.83~91.10，均为亲水性蛋白

(表 2)。 

经在线软件 NetPhos 3.1 Server 预测，油茶

CoDELLAs 蛋白的磷酸化位点中以丝氨酸残基最

多，其次为苏氨酸和酪氨酸残基(图 2)。同时，磷酸

化位点多分布于CoDELLAs蛋白的 N端DELLA结

构域，CoDELLA1 和 CoDELLA2 蛋白的磷酸化位

点最为典型，在 DELLA 结构域和 GRAS 结构域之

间(polyS/T/V)存在大量磷酸化位点(图 2)，表明

CoDELLAs 蛋白具有典型的 DELLA 蛋白磷酸化

位点。 

2.3 DELLA 氨基酸序列比对 
利用 DNAMAN 软件对油茶的 DELLAs、拟南

芥的 RGA、GAI、RGL1、RGL2 和 RGL3、番茄的

GAI 及水稻的 SLR1 进行氨基酸序列比对，结果表

明(图3)，这些物种的DELLA蛋白均有典型的DELLA

结构域(DELLA 基序、TVHYNP 结构域)、GRAS

结构域(VHVID 基序、RVER 基序、SAW 基序)和核

定位信号(NLS)。进一步利用 MEME 软件进行蛋

白质保守域分析，结果表明，这些物种 DELLA 氨

基酸序列的保守基序存在差异，但均含有高度保

守的特征性结构域，DELLA蛋白特有的结构域中, 

DELLA-LExLE 基序(基序 5)、TVHYNP 基序(基序

8)均存在(图 4: B~D)。此外，油茶 DELLA 蛋白的 N 
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表 2 油茶 5 个 DELLA 的基本信息 

Table 2 Basic informations of 5 DELLAs in Camellia oleifera  

蛋白 
Protein 

核苷酸长度 (bp) 
Nucleotide length  

氨基酸长度 (aa) 
Amino acid length 

等电点 
pI 

分子量 (kDa) 
Molecular weight 

疏水指数 
GRAVY 

脂溶系数 
Aliphatic index 

CoDELLA1 1 791 597 5.22 65 295.39 –0.314 75.83 

CoDELLA2 1 875 625 5.52 69 068.32 –0.303 82.74 

CoDELLA3 1 848 616 5.42 67 163.53 –0.284 81.74 

CoDELLA4 1 593 531 5.24 58 154.95 –0.120 90.04 

CoDELLA5 1 581 527 5.49 57 829.38 –0.091 91.10 

 

 
图 2 油茶 CoDELLA1~CoDELLA5 (A~E)的磷酸化位点预测 

Fig. 2 Prediction of phosphorylation sites in CoDELLA1-CoDELLA5 (A-E) of Camellia oleifera
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图 3 不同物种中 DELLA 的氨基酸序列比对。Co: 油茶; At: 拟南芥; Le: 番茄; Os: 水稻; *: DELLA-LExLE 和 TVHYNP 基序。 

Fig. 3 Alignment of amino acid sequences of DELLA among different species. Co: Camellia oleifera; At: Arabidopsis thaliana; Le: Lycopersicon esculentum; 

Os: Oryza sativa; *: DELLA-LExLE and TVHYNP motifs. 

 

端序列均具有典型 DELLA 结构域(图 4: E~I)。这说

明，油茶的 5个CoDELLA蛋白均具有保守的DELLA

结构域和 GRAS 结构域，都属于典型的 DELLA 蛋

白，这些蛋白可能在功能上也具有高度保守性。 

2.4 系统进化分析 
利用 MEGA 7.0 序列分析软件，对油茶和茶树

的DELLA家族、拟南芥的DELLA家族(GAI、RGA、

RGL1、RGL2 和 RGL3)、番茄的 PRO、水稻的 SLR1

以及杨树的 DELLA1、DELLA2 和 DELLA3 进行系

统发育树构建。从图 5 可见，相较于拟南芥和水稻等

物种，油茶的 5 个DELLA分别与茶树的CsDELLA1~ 

CsDELLA5 具有较高同源性，这与油茶和茶树同

属山茶科植物的分类是相符的，说明油茶的 5 个

DELLA 蛋白在进化方面是相对较为保守的。油茶

的 CoDELLA1、CoDELLA2 与拟南芥的 AtGAI、

AtRGA 同源性较高，而 CoDELLA3 与番茄 SlPRO

的同源性较高，表明他们在功能上可能具有一定的

相似性。 

2.5 表达模式与激素响应活性分析 
基因在植物不同组织中的表达特征与其功

能发挥的组织特异性紧密相关。采用实时荧光定

量 PCR 对 5 个 CoDELLAs 基因的表达模式进行分

析。结果表明，油茶 CoDELLAs 基因在不同组织

中均有表达，且均以花中的表达水平较高(图 6: A)。

CoDELLA1 和 CoDELLA5 的表达模式相似，均以花

中的表达较高。CoDELLA2 在茎和果实中的表达要

低于叶片和花。CoDELLA3 和 CoDELLA4 在果实中

的表达水平均高于叶、茎和花。这表明 CoDELLAs

可能在油茶不同组织对赤霉素信号转导途径发挥

调控作用。 

用 50 μmol/L 赤霉素(GA3)处理油茶植株，取

处理 3、6、9、12、24 h 后的幼芽进行荧光定量  
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图 4 油茶 DELLA 蛋白结构预测。A: 不同物种的 DELLA 蛋白保守基序; B: 保守基序的氨基酸序列; C: DELLA 基序的氨基酸分布特征; D: TVHYNP

基序氨基酸分布特征; E~I: CoDELLA1~CoDELLA5 蛋白三级结构预测。 

Fig. 4 Structure prediction of DELLA proteins in Camellia oleifera. A: Conserved motifs of DELLA in different species; B: Amino acid sequence of conserved 

mitifs; C: Amino acid distribution of DELLA motif; D: Amino acid distribution of TVHYNP motif; E-I: Predicted 3D structure of CoDELLA1-CoDELLA5, 

respectively. 

 

 
图 5 基于 DELLA 氨基酸序列的不同物种系统进化树。Co: 油茶; Cs: 茶树; At: 拟南芥; Le: 番茄; Os: 水稻; Pt: 杨树。 

Fig. 5 Phylogenetic tree of different species based on DELLA amino acid sequences. Co: Camellia oleifera; Cs: C. sinensis; At: Arabidopsis thaliana; 

Le: Lycopersicon esculentum; OS: Oryza sativa; Pt: Populus trichocarpa. 
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图 6 油茶 CoDELLAs 基因的表达模式。A: 组织表达模式; B: 赤霉素; C: 独脚金内酯; D: 激素和非生物胁迫; *: P<0.05 

Fig. 6 Expression patterns of CoDELLAs in Camellia oleifera. A: Tissue expression pattern; B: Gibberellin; C: Strigolactone; D: Phytohormones and abiotic 

stresses; *: P<0.05 

 

PCR 检测，结果表明，与对照相比，GA3处理 6 h 的

CoDELLA1 表达量提高；而 CoDELLA2 和 CoDELLA3

在 6~9 h 的表达量略微下降，但在处理 12 h 后表达

量提高；CoDELLA4 与 CoDELLA5 的表达量差异不

大(图 6: B)。这说明不同 CoDELLAs 对 GA3 的响应

时间存在差异。 

CoDELLA1 和 CoDELLA2 经 50 μmol/L 外源独

脚金内酯(SL)处理 3、12 和 24 h 后的表达量比对照

提高，而处理 6、9 h 的表达量略有下降(图 6: C), 而

CoDELLA3、CoDELLA4 和 CoDELLA5 的表达量变

化不大，推测独脚金内酯可能对赤霉素信号转导活

性有影响。 

此外，植物在激素与胁迫响应中存在大量信号

交联，为进一步了解 CoDELLA 基因的潜在功能, 分

别对激素和胁迫处理 6 h 的油茶幼芽中 CoDELLAs

的表达特性进行了分析。结果表明, 与对照相比, 激

素和胁迫处理对CoDELLA表达的影响不同(图6: D), 

CoDELLA1 和 CoDELLA3 的表达均受 ABA、JA 和

干旱胁迫的诱导，且 CoDELLA1 的表达受 2,4-D 的

诱导；CoDELLA2、CoDELLA4、CoDELLA5 的表达

则受 2,4-D、盐胁迫等的抑制。这说明，油茶中不同

CoDELLA 的表达受多种激素和胁迫的调控, CoDELLA

基因可能参与多种激素和胁迫调控的复杂生长发

育过程。 

3 结论和讨论 
 

在植物生长发育过程中，赤霉素通过抑制

DELLA 蛋白，激活大量下游响应基因的表达，从

而影响种子休眠与萌发、植株大小及胁迫响应等生

长发育过程[12,15,18–19]。赤霉素对油茶侧枝发育、种

子萌发、花芽分化及茶籽油脂代谢等方面都具有重

要调控作用，但其调控作用的分子机制尚需深入研

究 [5,20–22]。本研究根据油茶全基因组序列，通过

Primer Primer 5 设计基因引物，采用 PCR 技术成功

克隆了油茶的 5 个 DELLA 基因，通过对不同植物的

DELLA 氨基酸序列进行比对，结果表明 DELLA 蛋

白具有典型的 DELLA 结构域和 GRAS 结构域，且

保守基序的位置相近。DELLA 蛋白 N 端的 DELLA

结构域，是其与赤霉素受体 GID1 蛋白结合互作的

重要部位，具有调控细胞内赤霉素信号转导的作

用 [18,23]。将油茶、茶树、拟南芥、番茄和杨树的

DELLA 家族构建系统发育树，可见油茶CoDELLAs 与

茶树的CsDELLAs具有较高的同源性，且CoDELLA1、

CoDELLA2、CoDELLA3与拟南芥和番茄的DELLA

具有较高同源性，表明其在功能上可能也具有一定

相似性。磷酸化等多种翻译后修饰对蛋白稳定性具

有重要影响， DELLA 蛋白的丝氨酸、苏氨酸的磷

酸化参与 DELLA 蛋白稳定性调控，该磷酸化作用
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主要出现在 DELLA 蛋白的 DELLA/TVHYNP 基序,

以及位于 DELLA 结构域与 GRAS 结构域之间的富

含丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸(polyS/T/V)的调控位

点[11,24–25]。CoDELLA 的 N 端和 polyS/T/V 区域存

在大量潜在的磷酸化位点, 表明这些 CoDELLA 均

具有典型的蛋白稳定性调控机制。 

实时荧光定量PCR分析表明，CoDELLAs在花、

茎、叶、果实中均有表达。CoDELLA1、CoDELLA2

和 CoDELLA5 均在花中的表达量最高，CoDELLA3

和 CoDELLA4 在果中的表达均高于叶、茎和花。已

有研究表明，拟南芥的GAI在所有组织中均有表达，

RGL1 的表达主要集中在花器官，而 RGL1、RGL2 和

RGL3 仅在萌发种子、花和果中表达量较高[19,26]。同时, 

花生(Arachis hypogaea)的 AhDELLA3 和 AhDELLA4

基因在花、种子中的表达量高于其他组织，暗示其

在这些部位的功能特异性[27]，故推测 CoDELLAs 可

能在油茶赤霉素信号转导途径发挥调控作用。 

本研究表明，外源赤霉素处理油茶，CoDELLA1

的表达量在 6 h、CoDELLA2 和 CoDELLA3 在 12 h

提高，这与植物体内赤霉素的反馈调节相符。同样，

独脚金内酯处理油茶，CoDELLA1 和 CoDELLA2 在

3、12 和 24 h 的表达量提高, 而在 6、9 h 时略微下

降。已有研究表明，DELLA 蛋白介导的赤霉素信号

转导途径通常与生长素、细胞分裂素等植物激素信

号途径存在信号交联作用，其中独脚金内酯作为一

种新发现的植物激素，与赤霉素信号途径之间也存

在潜在相互作用[28]，且其分子机制也比较相似[29],

故推测独脚金内酯可能对赤霉素信号转导的活性

有一定影响。此外，油茶 CoDELLAs 的表达也受生

长素、细胞分裂素及盐胁迫等不同途径的调控，表

明其可能在植物赤霉素信号抑制作用和赤霉素信

号途径与多种不同途径之间的信号交联作用发挥

重要调控作用。 

综上，油茶中的 5 个 DELLA 蛋白均与茶树等

植物的 DELLA 同源性较高，且在花和果实中表达

较高，说明该类蛋白的结构保守性和在不同组织中

作用的差异性。GA3 和 SL 等激素及干旱等非生物

胁迫下 CoDELLAs 表达水平的差异说明 CoDELLAs

功能的多样性。 
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