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巨桉扩展蛋白 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因的克

隆和表达特性分析 
 

罗萍 1, 王晓萍 1, 张昊楠 1,2, 范春节 1, 王玉娇 1, 徐建民 1* 
(1. 中国林业科学研究院热带林业研究所，国家林业和草原局热带林木培育重点实验室，广州 510520；2. 东北林业大学生命科学学院，哈尔滨 150040) 

 

摘要：为探讨扩展蛋白在桉树生长发育中的作用，以在桉树初生生长到次生生长转换转录组测序中筛选出的差异表达基因

EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 为基础，从巨桉(Eucalyptus grandis)中克隆了 2 个扩展蛋白基因 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10，分别编

码 249 和 244 个氨基酸，属于亲水蛋白，但 EgrEXPA8 稳定性高于 EgrEXPA10。qRT-PCR 分析表明，EgrEXPA8 和 EgrEXPA10

基因均在幼叶和茎尖组织中表达量较高，在木质部和韧皮部表达量较低；且在茎顶端初生生长阶段表达量较高，而在下部次

生生长节间表达量较低，可能其主要参与巨桉的初生生长或者负调控次生生长；另外在盐胁迫、茉莉酸甲酯处理下其均被抑

制表达；而在水杨酸、缺硼、缺磷处理下均上调表达。这说明 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 在巨桉响应逆境胁迫时起到重要作

用，且呈现出相似的调控方式。 

关键词：巨桉；扩展蛋白；基因克隆；基因表达；非生物胁迫 

doi: 10.11926/jtsb.4672 

 

Cloning and Expression Analysis of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 Genes in 
Eucalyptus grandis 
 

LUO Ping1, WANG Xiaoping1, ZHANG Haonan1, 2, FAN Chunjie1, WANG Yujiao1, XU Jianmin1* 
(1. Key Laboratory of State Forestry and Grassland Administration on Tropical Forestry, Research Institute of Tropical Forestry, Chinese Academy of 

Forestry, Guangzhou 510520, China; 2. College of Life Science, Northeast Forestry University, Harbin 150040, China) 

 

Abstract: To elucidate the function in growth and development of expansins in Eucalyptus, two expansin genes 

EgrEXPA8 and EgrEXPA10 were cloned based on differential expression genes in the transcriptome of transition 

from primary growth to secondary growth of E. grandis. EgrEXPA8 and EgrEXPA10 encoded 249 and 244 amino 

acids, respectively. EgrEXPA8 and EgrEXPA10 were hydrophilic proteins. However, the stability of EgrEXPA8 

was higher than that of EgrEXPA10. qRT-PCR analysis showed that the expression of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 

were high in young leaves and stem apex, and low in xylem and phloem. The expression of them was high in stem 

apex at primary growth stage, and low in internode at secondary growth stage, indicating that the two genes might 

be mainly involved in primary growth or negative regulation of secondary growth in E. grandis. The expressions 

of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 were inhibited under salt stress and methyl jasmonate treatment, but significantly 

up-regulated treated with salicylic acid, under boron and phosphorus deficiency. Therefore, it was suggested that 

EgrEXPA8 and EgrEXPA10 genes in E. grandis would play an important role in response to stress. 

Key words: Eucalyptus grandis; Expansin; Gene clone; Gene expression; Abiotic stress 
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扩展蛋白(expansin, EXP)是植物中重要的蛋白

之一，最早在黄瓜(Cucumis sativus)的根尖细胞壁中

被发现[1]，是一类能够使植物细胞壁松弛的活性蛋

白，在植物生长发育和逆境抗性过程中发挥着重要

的作用[2]。在拟南芥(Arabidopsis thaliana)和毛果杨

(Populus trichocarpa)中各有 36 个 EXP 成员[3–4]，葡

萄(Vitis vinifera)中有 29 个[5]，水稻(Oryza sativa)中

有 58 个[3]。根据结构的差异，扩展蛋白可分为 4 个

亚家族，分别为扩展蛋白A、B亚家族(EXPA、EXPB)

和类扩展蛋白 A、B 亚家族(EXLA、EXLB)[6]。其

中 EXPA 主要参与植物的根毛发生与伸长[7]、种子

萌发[8–9]、果实软化[10–11]、木质部的形成[12]、纤维

发育[13]、茎和节间的伸长[14]、叶片发育[15]等重要发

育过程，同时也参与响应植物非生物胁迫的过程, 

如耐盐性[16]、抗旱性[17]、抗重金属[18]等；EXPB 则

主要参与花粉管伸长[19–22]等。 

桉树(Eucalyptus)是世界三大速生树种之一，具

有生长速度快、轮伐周期短、适应性强以及木材质

量较好等优点，广泛应用于制浆造纸、木材加工、

医疗和香料等产业，因此具有十分重要的经济价值

以及生态价值[23]。其大量优良基因的功能尚待挖掘，

巨桉(E. grandis)基因组测序的完成为开展相关研究

提供了基础[24]，目前在巨桉中共发现 35 个 EXP 家族

成员[25]，其中 EXPA 亚家族成员 24 个，但其在桉树

生长发育或者响应胁迫中的具体功能尚未见报道。 

前期对桉树不同节间进行转录组测序，在初生生

长到次生生长的转换过程中EgrEXPA8 和EgrEXPA10

存在差异表达，尤其是在次生生长阶段表达量显著

下降，说明其可能参与到桉树的次生生长或者木质

部发育的负调控。本研究以巨桉无性系GL1为材料,

克隆了 2个扩展蛋白基因EgrEXPA8和EgrEXPA10，

对其基因结构及编码的蛋白结构和理化性质等进

行了分析，采用 qRT-PCR 技术分析它们的组织表达

模式及对不同胁迫的响应，并初步对 EgrEXPA8 和

EgrEXPA10 基因功能进行分析，为其功能挖掘和分

子调控机制研究提供参考依据。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

使用巨桉(Eucalyptus grandis)无性系 GL1 组培

苗为材料，选取生长健壮的生根苗移植到中国林业

科学研究院热带林业研究所温室培养，6 个月后苗木

生长至约 1.5 m，分别取根、茎尖、木质部、韧皮部、

幼叶、成熟叶，同时选取从顶端起第 1、3、5、7、9、

11 节间作为初生生长到次生生长转换的材料。 

生根的组培苗移植至温室后，经改良霍格兰营养

液水培生长至约 20 cm 高，选取生长健壮、根系良好

的水培苗，分别用 0.1 mmol/L 茉莉酸甲酯(MeJA)、

0.1 mmol/L 水杨酸(SA)进行喷施、200 mmol/L NaCl

溶液灌根，并在处理后 0、1、6、24 和 168 h 收集

叶片。将水培苗转移至去除磷(磷酸二氢钾)或硼元

素(硼酸)的改良霍格兰营养液中培养，分别在 6、24、

48、96 和 21 d 后收集叶片。每处理 5 株苗，每处

理 3 个重复，取样统一采集顶端向下第 4~6 片叶片。

所有样品采集后迅速置于液氮中速冻，随后立即转

入超低温冰箱-80 ℃保存，用于 RNA 提取。 

1.2 菌株与质粒 

克隆载体 pEASY-T1 Simple Cloning Vector 购

于全式金生物技术(北京)有限公司，DH5α大肠杆菌

感受态细胞购自擎科生物科技(北京)有限公司，植

物 RNA 提取试剂盒购于艾德莱生物科技(北京)有

限公司，DNA 回收试剂盒购于天根生化科技(北京)

有限公司，反转录试剂购于美国英杰生命技术有限

公司(Invitrogen)，荧光定量 PCR 试剂 TB Green® 

Premix Ex TaqTM 购于大连宝日医生物技术有限公

司(TaKaRa)。 

1.3 RNA 的提取与 cDNA 的合成 

按照Aidlab EASYspin植物RNA快速提取试剂

盒的说明书进行 RNA 提取，然后经过 DNase I 消化

基因组 DNA，得到纯化的总 RNA。采用琼脂糖凝

胶电泳以及 NanoDrop one (购于美国赛默飞世尔科

技公司)检测 RNA 质量和浓度，分别取 1 μg 检测合 

格的总 RNA，采用 SuperscriptIII 反转录试剂盒进行

cDNA 合成。 

1.4 基因克隆与测序 

从 Phytozome 13 (https://phytozome-next.jgi.doe. 

gov/)数据库中分别下载EgrEXPA8和EgrEXPA10基

因序列。利用 Primer 5.0 软件设计巨桉 EgrEXPA8

和 EgrEXPA10 基因的特异性克隆引物(表 1)，由擎

科生物科技(北京)有限公司合成。以稀释 10 倍的

cDNA为模板，采用Q5 High-Fidelity PCR Kit (NEB)

进行 PCR 反应，采用 20 μL 反应体系，反应程序为：

98 ℃预变性 30 s；98 ℃变性 10 s，68 ℃/70 ℃ 

(EgrEXPA8/EgrEXPA10)退火 20 s，72 ℃延伸 45 s，

35 个循环；72 ℃延伸 2 min。利用 1.5%的琼脂糖
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凝胶电泳检测 PCR 产物，并使用天根(北京)胶回收

试剂盒回收位置正确且条带明亮的产物，随后连接

到 pEASY®-T1CloningKit 载体上并转入 DH5α感受

态细胞，在抗性平板上挑取平滑的菌落摇菌进行菌

液 PCR 验证，选取正确的样本菌液送睿博兴科生物

技术(北京)有限公司进行测序。 

 

表 1 引物序列 

Table 1 Primer sequence 

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

EgrEXPA8-F CAAAGCCAAGCCACATCAGA EgrEF2-R TGATGAGCCTCTCTGGTTTGACCT 

EgrEXPA8-R AAGTCACACCTCGAAGACCTC qEgrEXPA8-F ATCTGGCACAATGGGAGGTG 

EgrEXPA10-F AGCGTTCGGACAGCCACCA qEgrEXPA8-R GTTGCACCGCATCTCGTAAC 

EgrEXPA10-R GGCGTGGAAATGAATCGAAGAC qEgrEXPA10-F CCCTCCTCAACTCCATTTCG 

EgrEF2-F TCCAATCCGAGTCGCTGTCATTGT qEgrEXPA10-R CGAAATGGAGTTGAGGAGGG 

 

1.5 生物信息学分析 

利用ProtParam (https://web.expasy.org/protparam/)

在线分析氨基酸序列的理化性质，包括理论等电

点、氨基酸长度以及蛋白分子量等；利用 ProtScale 

(https://web.expasy.org/protscale/)在线工具分析蛋白

质的疏水性和亲水性；利用 SOPMA (https://npsapra 

bi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=/NPSA/npsa_

sopma.html)和 SWISS-MODEL (https://swissmodel.exp 

asy.org/interactive)在线工具进行蛋白质二级结构和

三级结构分析；利用NCBI 的Conserved domains data- 

base (CDD)数据库(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Stru 

cture/cdd/wrpsb.cgi)对蛋白进行结构域预测；在拟南

芥信息数据库(https://www.Arabidopsis.org/index.jsp)

中检索并下载了所有 EXPA 蛋白的氨基酸序列，利用

Clustal 程序对桉树扩展蛋白 EgrEXPA8、EgrEXPA10

与拟南芥扩展蛋白 EXPA 亚家族所有成员进行多

序列比对分析，使用 MEGA 6.0 软件，采用邻接法

(neighbor-joining method, NJ)构建系统进化树；同时

利用 NCBI BlASTP (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast. 

cgi)在线查找在拟南芥、杨树、水稻、葡萄、大豆

(Glycine max)和黄瓜中的同源序列，并通过 PFAM

和 SMART 对不同植物的同源序列进行验证，下载

各成员的蛋白序列，并利用 DNAMAN 软件进行蛋

白质同源序列分析，利用 MEGA 6.0 内置的 Clustal 

W 程序进行多重序列比对，并采用邻接法构建系统

进化树。 

1.6 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的差异表达分析 

将巨桉 RNA 样品进行反转录，以稀释 10 倍的

cDNA 样品为模板，根据克隆的 EgrEXPA8 和 Egr- 

EXPA10 测序结果，利用 Primer Premier 5.0 软件分

别设计特异性定量引物，由北京擎科生物科技有限

公司合成(表 1)，以 EgrEF2 为内参基因。使用 Roche

公司的 Light Cycler 96 荧光定量分析仪以及大连宝

日医生物技术有限公司(TaKaRa)的 SYBR Premix Ex 

Taq II 试剂盒。实时定量 PCR 的反应体系为 20 μL，

包括 1 μL cDNA、10 μL SYBR Green Ⅰ Master、10 

μmol/L 的正反向引物各 0.8 和 7.4 μL，用 ddH2O 补

足。反应程序为 95 ℃ 30 s，95 ℃ 5 s，60 ℃ 34 s, 

共 40 个循环。溶解曲线分析程序采用 95 ℃ 15 s，

60 ℃ 1 min，95 ℃ 15 s。每个样品 3 次生物学重

复以及 3 次技术重复，根据 2–ΔΔCT法[26]计算目的基

因的相对表达量。 

1.7 数据统计分析 

采用 SPSS22 分析软件对数据进行单因素方差

分析(One-Way ANOVA)和Duncan多重比较(P=0.05), 

然后利用 GraphPad Prism 8 进行制图。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因克隆 

提取巨桉叶片的 RNA，反转录为 cDNA，以此

为模板，根据扩展蛋白基因 Eucgr.J00120.1 和 Eucgr. 

I01954.1 序列设计引物(表 1)，进行 PCR 扩增，克

隆目的基因。扩增产物经电泳检测，2 个扩展蛋白

片段长度均约为 750 bp (图 1)。回收目的片段，连

接到 T 载体上并进行测序，其长度分别为 750 和

735 bp，编码 249和 244个氨基酸，命名为EgrEXPA8 

(Eucgr.J00120.1)和 EgrEXPA10 (Eucgr.I01954.1)。 

2.2 EgrEXPA8和EgrEXPA10蛋白的理化性质分析 

采用 ProtParam 对 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 蛋

白理化性质进行分析。EgrEXPA8 蛋白的理论分子量

为 26.52 kD，等电点(pI)为 7.53，脂溶性指数为 61.20。 
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图 1 巨桉 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因的 PCR 扩增电泳图。M: DL 2000 

DNA Marker; 1: EgrEXPA10; 2: EgrEXPA8。 

Fig. 1 PCR amplification of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 gene in Eucalyptus 

grandis. M: DL 2000 DNA Marker; 1: EgrEXPA10; 2: EgrEXPA8. 

 

EgrEXPA10 蛋白的理论分子量与 EgrEXPA8 近似，为

26.29 kD，等电点为 9.1，脂溶性指数为 69.10。此外，

EgrEXPA8蛋白不稳定性指数为 31.20，而EgrEXPA10

达 40.32，表明其稳定性低于 EgrEXPA8。这也表明这

2 个蛋白可能具有不同的功能。 

ProtScale 预测巨桉 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 蛋

白为亲水性蛋白。SOPMA 和 SWISS-MODEL 工具同

源建模法预测表明，EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 蛋白的

二级和三级结构主要以延伸链和无规卷曲为主(图2)。

结构域预测表明 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 蛋白均含

有 2 个保守结构域 DPBB_1 和 Pollen_allerg_1。 

2.3 同源分析和系统进化分析 

根据 Sampedro 等[27]的分类方法，27 个 EXPA

蛋白可分为 10 个类群，EgrEXPA10 属于第 I 类群，

与拟南芥的 AtEXPA5 亲缘关系最近，EgrEXPA8 属

于第 III 类群，与拟南芥的 AtEXPA8 亲缘关系最近

(图 3: A)。同源序列分析表明，EgrEXPA8 与其他植

物扩展蛋白的同源性为 73.83%~82.81%，其中与葡

萄 VvEXPA8 的同源性最高。从构建的进化树可见，

巨桉 EgrEXPA8 与葡萄、大豆、杨树、拟南芥聚在

同一支上(图 3: B)，亲缘关系较近。EgrEXPA10 与

其他植物扩展蛋白的同源性为 67.43%~82.38%，与

葡萄 VvEXPA10 的同源性最高，巨桉 EgrEXPA10

与黄瓜 CsEXPA5 的亲缘关系最近，且与葡萄、大

豆、杨树、拟南芥聚在同一支上(图 3: C)。 

2.4 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的表达模式 

利用实时荧光定量 PCR技术检测EgrEXPA8和

EgrEXPA10 在不同组织和不同节间的表达模式。结

果表明，EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 在根、茎尖、木

质部、韧皮部、幼叶、成熟叶中呈现相似的表达特

征，均在幼叶和茎尖表达量最高，而在木质部和韧

皮部中相对较低(图 4: A)。EgrEXPA8 和 EgrEXPA10

均在茎的 9 和 11 节间的表达量显著降低，说明 Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 可能参与桉树初生生长阶段细

胞壁的维持，也可能参与桉树负调控次生生长。同时，

EgrEXPA8和EgrEXPA10在茎节间的表达略微不同, 

随着节间的次生发育越来越成熟, EgrEXPA8 均被抑

制表达，EgrEXPA10 在中间节间上调表达，而在未木

质化或者木质化程度较高的两端节间被抑制表达，其

中在茎的节间 7 表达量最高(图 4: B)。 

 

 
图 2 巨桉 EgrEXPA8 (A, C)和 EgrEXPA10 (B, D)的二级(A, B)和三级(C, D)结构模型 

Fig. 2 Secondary (A, B) and tertiary (C, D) structures model of EgrEXPA8 (A, C) and EgrEXPA10 (B, D) of Eucalyptus grandis 
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图 3 系统进化树。A: EgrEXPA8、EgrEXPA10 和拟南芥 α-expansins; B: EgrEXPA8 与其他植物 α-expansins; C: EgrEXPA10 与其他植物 α-expansins; Egr: 

巨桉; Pt: 毛果杨; Gm: 大豆; Vv: 葡萄; At: 拟南芥; Os: 水稻; Cs: 黄瓜。 

Fig. 3 Phylogenetic tree. A: EgrEXPA8 and EgrEXPA10 with α-expansins in Arabidopsis thaliana; B: EgrEXPA8 and α-expansins in other plants; C: 

EgrEXPA10 and α-expansins in other plants. Egr: Eucalyptus grandis; Pt: Populus trichocarpa; Vv: Vitis vinifera; At: Arabidopsis thaliana; Os: Oryza sativa; 

Cs: Cucumis sativus.  

 

 
图 4 巨桉 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的表达模式。R: 根; A: 茎尖; XY: 木质部; P: 韧皮部; YL: 幼叶; ML: 成熟叶。 

Fig. 4 Expression patterns of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 in Eucalyptus grandis. R: Root; A: Apical; XY: Xylem; P: Phloem; YL: Young leaf; ML: Mature leaf. 

 

EgrEXPA8 能快速响应盐胁迫，盐处理 1 h 的表

达量急剧下降，随处理时间的延长，表达量继续下

降。EgrEXPA10 的表达量在盐处理后也呈下降的趋

势，与 EgrEXPA8 不同的是，其在处理 6 h 才出现

显著降低，处理 168 h 的表达量呈上升趋势(图 5: A)。

EgrEXP8 和 EgrEXPA10 的表达对茉莉酸甲酯表现出

相似的响应方式，均被抑制表达(图 5: B)。在水杨酸

处理下，EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的表达呈现出不同

的趋势，EgrEXPA8 的表达量迅速显著提高, 且长期喷

施处理仍保持着较高水平, EgrEXPA10只在处理168 h

时比对照显著提高(图 5: C)。长期缺硼条件下, Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 的表达量均显著提高，均在处
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理 504 h 后达最高，EgrEXPA8 在处理 48 h 内均被

抑制表达，而 EgrEXPA10 在处理 24 h 后逐渐上调

表达(图 6: A)。缺磷条件下，EgrEXPA8 的表达量呈

下降-升高-下降的趋势，在处理48 h后达到峰值, 约

为对照的 1.6 倍；EgrEXPA10 的表达量在处理 24 h

后显著提高，且在处理 48 h 后达到峰值，约为对照

的 8~9 倍，随后其表达量有所下调，但仍比对照提

高(图 6: B)。 

这表明巨桉在不同的胁迫和激素处理下，Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 的调控途径及调控机制存在差

异性，同时也说明 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 在巨桉

响应逆境胁迫中具有重要的调控作用。 

 

 
图 5 不同胁迫下巨桉 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的表达模式  

Fig. 5 Expression patterns of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 in Eucalyptus grandis under different stresses 

 

 
图 6 缺硼和缺磷下巨桉 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 的表达模式 

Fig. 6 Expression patterns of EgrEXPA8 and EgrEXPA10 in Eucalyptus grandis under boron and phosphorus deficiency 

 

3 结论和讨论 
 
扩展蛋白是植物细胞壁的重要组成部分，主要

参与细胞扩张以及一系列发生细胞壁修饰的发育

过程以及植物抗病的重要生理过程[28]。本研究通过

转录组数据筛选得到 2 个在茎不同节间差异表达的

基因，并克隆得到 cDNA 序列，利用生物信息学分

析发现这 2个基因均含有DPBB_1结构域和Pollen_ 

allerg_1 结构域，均为扩展蛋白基因且属于 EXPA 亚

家族成员。采用qRT-PCR技术分析EgrEXPA8和Egr- 

EXPA10 基因在不同组织部位、不同节间以及不同胁

迫条件下的表达模式，以期初步探索它们在桉树生

长调控、逆境胁迫过程中的作用。 

由于植物扩展蛋白以酶的催化方式使细胞壁

组分松弛、细胞伸展，因此不同的扩展蛋白基因在

植物体内的发育阶段具有不同的表达模式，且与细

胞生长和组织分化一致[29]。qRT-PCR 结果表明, Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 基因均在分生组织或者细胞分

裂旺盛的部位如嫩叶和茎尖中表达量较高，推测其主

要在细胞分裂中起重要作用。另外, EgrEXPA8 和 Egr- 

EXPA10 在茎尖和初生生长占主要作用的上部节间表

达量较高，而在次生生长占主导的下部节间表达量急

剧降低，推断其可能主要调控初生生长或者负调控次

生生长，这与前期转录组的表达趋势一致。已有研究

表明外源喷施油菜素内酯(brassinosteroid, BR)可以

提高拟南芥AtEXPA5的表达，且在det2-1和bri1-301

突变体中 AtEXPA5 的表达量减少, 而在 bzr1-1D 功能

获得型突变体中表达量增强[30]。近期研究表明 BR 在
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木本植物次生生长过程中主要通过促进纤维细胞

的增加和减少木质素，同时促进木质部细胞的膨大

起作用[31–33]。这表明 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 可能

参与了 BR 调控次生木质部发育过程。通过构建 Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 表达载体，以探索其在桉树生

长调控中的作用尤其是木材形成中的作用。 

植物生长调节剂(如水杨酸等)是生物胁迫及非

生物胁迫反应的重要信号分子，能诱导植物产生持

续抗性，从而减缓植物对多种逆境胁迫的伤害。本

研究结果表明，EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因对盐

胁迫、水杨酸与茉莉酸甲酯、缺磷、缺硼等逆境的

响应方式类似，推测同一亚家族的扩展蛋白对相同

胁迫或植物激素可能有相似的响应模式。在盐处理

下，巨桉叶片内 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因的表

达量均显著降低，这与地黄(Rehmannia glutinosa)

扩展蛋白基因 RgEXPA10 的表达趋势一致[34]。小麦

(Triticum aestivum)扩展蛋白 TaEXPB23 在茉莉酸甲

酯处理后的 mRNA 水平提高[35]，而本研究中 Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10 基因表达在茉莉酸甲酯处理下

均被抑制，可能是由于 EgrEXPA8 和 EgrEXPA10 基因

与 TaEXPB23 为不同的亚家族，其响应方式不同, 也

可能是由于物种不同的原因。硼高效品种甘蓝型油菜

(Brassica napus)在缺硼胁迫下根系中的 BnaEXPA6、

幼叶中的 BnaEXPA5 及老叶中的 BnaEXPA3、Bna- 

EXPA5、BnaEXPA8 和 BnaEXPA16 基因的表达水

平均显著高于硼低效品种[36]。巨桉 EgrEXPA8 和

EgrEXPA10 基因在长期缺硼胁迫下均显著上调，且

EgrEXPA10 较 EgrEXPA8 响应更迅速，说明这 2 个

扩展蛋白可能在桉树缺硼胁迫中发挥着重要作用,

为将来研究桉树中硼响应的机制研究奠定基础。 

本研究从巨桉中克隆了 2 个扩展蛋白基因 Egr- 

EXPA8 和 EgrEXPA10，可能参与桉树初生细胞壁

的维持及次生生长，在盐胁迫、茉莉酸甲酯处理

下均被抑制表达，在水杨酸处理、缺硼、缺磷处

理下均被上调表达，在非生物胁迫响应中起调控

作用。 
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