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摘要:YTH结构域结合蛋白是特异性识别 N6-甲基腺苷(m6A)的RNA结合蛋白,
 

大多标注为进化保守的C端区

域蛋白,
 

参与转录后水平的基因表达调控。
 

从芒果“四季蜜”基因组中鉴定出12个 MiECT,
 

其编码蛋白基序排列具

有高度一致性,
 

可分为
 

YTHDF和YTHDC亚家族。
 

MiECT 多数成员外显子和内含子的大小及排列差异明显。
 

启

动子含有多种逆境响应和激素调控相关顺式作用元件。
 

表达分析表明:
 

MiECT 基因在不同胁迫条件下表达显著变

化:
 

8个成员在低温下显著上调,
 

6个成员受干旱诱导上调,
 

7个成员在炭疽病菌侵染后表达上升,
 

6个成员的表达

与溃败病发病程度正相关,
 

4个成员在水泡病发病后表达增强。
 

这些结果提示 MiECT 在芒果响应低温、
 

干旱及病

原侵染等胁迫过程中可能发挥关键作用。
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Abstract:
 

YTH
 

domain-containing
 

proteins,
 

which
 

specifically
 

recognize
 

N6-methyladenosine
 

(m6A),
 

are
 

RNA-binding
 

proteins
 

mostly
 

annotated
 

as
 

evolutionarily
 

conserved
 

C-terminal
 

region
 

(ECT)
 

proteins
 

and
 

are
 

involved
 

in
 

post-transcriptional
 

gene
 

expression
 

regulation.
 

In
 

this
 

study,
 

12
 

MiECT
 

genes
 

were
 

iden-
tified

 

from
 

the
 

genome
 

of
 

mango
 

‘Siji
 

Mi’,
 

with
 

highly
 

consistent
 

motif
 

arrangements
 

in
 

their
 

encoded
 

proteins,
 

which
 

could
 

be
 

classified
 

into
 

YTHDF
 

and
 

YTHDC
 

subfamilies.
 

Most
 

members
 

of
 

MiECT
 

  收稿日期:2025 10 21
基金项目:广西自然科学基金(青年科学基金)项目(2025GXNSFBA069379);

 

广西第二批青苗人才普惠性支持政策科研启动项目。
作者简介:郭甜丽,

 

博士,
 

讲师,
 

硕士研究生导师,
 

主要从事果树逆境生物学研究。



exhibit
 

pronounced
 

variations
 

in
 

exon/intron
 

size
 

and
 

arrangement.
 

The
 

promoters
 

contain
 

multiple
 

cis-regulatory
 

elements
 

associated
 

with
 

stress
 

response
 

and
 

hormone
 

regulation.
 

Expression
 

analysis
 

revealed
 

distinct
 

expression
 

patterns
 

under
 

different
 

stress
 

conditions:
 

8
 

members
 

were
 

significantly
 

upregulated
 

under
 

low
 

temperature;
 

6
 

members
 

were
 

upregulated
 

by
 

drought;
 

7
 

members
 

exhibited
 

increased
 

expression
 

after
 

anthracnose
 

infection;
 

6
 

members
 

displayed
 

a
 

positive
 

correlation
 

with
 

the
 

sever-
ity

 

of
 

internal
 

flesh
 

breakdown;
 

and
 

4
 

members
 

demonstrated
 

enhanced
 

expression
 

following
 

blister
 

disease
 

onset.
 

These
 

findings
 

suggest
 

that
 

MiECT
 

genes
 

may
 

play
 

critical
 

roles
 

in
 

stress
 

response
 

mecha-
nisms

 

in
 

mango,
 

including
 

low
 

temperature,
 

drought,
 

and
 

pathogen
 

infection.
Key

 

words:
 

mango;
 

YTH
 

domain;
 

MiECT
 

gene;
 

family
 

identification;
 

expression
 

analysis

RNA修饰是基因表达调控中的重要转录后调节方式,
 

其中 N6-甲基腺苷(m6A)是真核生物 mRNA
中最常见的化学修饰,

 

显著影响修饰转录本的稳定性和翻译效率[1]。
 

m6A修饰过程由3类蛋白协同调

控,
 

Writer甲基转移酶负责催化修饰添加,
 

Eraser去甲基酶负责去除修饰,
 

而阅读蛋白Reader识别并结

合 m6A位点,
 

进而调控 RNA代谢过程[2]。
 

这一动态可逆的修饰机制构成了一种关键的转录后调控

轴[3]。
 

在植物中,
 

m6A修饰被证实参与多个生物学过程,
 

包括胚胎发生[4]、
 

生长发育[5]、
 

形态建成[6]、
 

开花时间调控[5]、
 

胁迫响应[5]以及作物产量形成[7-8]。
 

YTH结构域结合蛋白(ECT/YTP)作为一类含有

YT521-B同源结构域的RNA结合蛋白,
 

在真核生物中被广泛认定为 m6A阅读蛋白[9],
 

能够识别 m6A
修饰并参与调控RNA的代谢及功能多样性[10]。

 

该蛋白家族广泛存在于真核生物中,
 

最早于小鼠中发

现,
 

随后在人类、
 

酵母等多种物种中被鉴定[11]。
 

哺乳动物中的YTP可分为3类:
 

YTHDF1-3(胞质 m6A
阅读蛋白)、

 

YTHDC1(核内蛋白,
 

参与剪接调控)和YTHDC2(具解旋酶活性)。
 

它们均具有一个高度保

守的YTH结构域,
 

该结构域由4~5个α螺旋与6个β链构成α/β折叠,
 

其中β链形成β桶状结构,
 

α螺

旋则起稳定疏水核心的作用[12-14]。
 

此外,
 

YTHDC2还包含解旋酶结构域、
 

ANK结构域和DUF1065结构

域[13]。
 

动物YTP被证明通过影响RNA剪接、
 

稳定性和免疫原性,
 

从而在免疫调节和抗肿瘤免疫中发挥

重要作用[15]。
与其他真核生物相比,

 

植物ECT 家族成员更为丰富。
 

拟南芥和水稻中分别鉴定出13和12个ECT 基

因,
 

标志着植物ECT 系统鉴定研究的开端[16]。
 

苹果 MhYTP 基因家族包含15个成员[17]。
 

MhYTP2被报

道通过调控靶标mRNA
 

m6A修饰水平、
 

稳定性和翻译效率影响苹果对低温[18]、
 

干旱[18]、
 

低氮[19]和病原菌

(白粉和炭疽)[20-21]的抗性。
 

小麦中鉴定出39个TaYTP 基因,
 

其表达与胁迫应答及发育进程密切相关[22]。
 

草莓[23]、
 

番茄[24]等作物研究也进一步证实YTP 在植株生长和果实发育中具有关键功能。
芒果(Mangifera

 

indica
 

L.)作为漆树科芒果属的常绿乔木,
 

是一种广泛栽培的热带果树[25],
 

其生长

过程中常面临低温[26]、
 

干旱[27]和病虫害[28]等多种胁迫,
 

这些因素严重影响芒果的产量与品质,
 

制约芒果

产业发展。
 

为应对胁迫,
 

植物通过调控基因表达以激活抗逆机制[29]。
 

因此,
 

解析植物逆境应答的分子网络

并挖掘关键基因,
 

已成为作物遗传改良的重要研究方向。
 

目前,
 

芒果ECT 基因家族尚未得到系统鉴定,
 

其

在生物与非生物胁迫中的功能亦有待深入探讨。
 

本研究旨在对芒果ECT 基因进行全基因组鉴定,
 

分析其

基因结构、
 

启动子顺式作用元件,
 

以及其编码蛋白的系统发育关系和保守结构域,
 

探究该家族基因在不同

胁迫条件下的表达模式,
 

以期为芒果抗逆分子育种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 芒果
 

ECT蛋白的筛选与特性研究

基于YTH保守结构域(Pfam
 

PF04146)的HMM模型,
 

利用TBtools软件搜索“四季蜜”芒果基因组数

据库(非公开数据),
 

获取含YTH结构域的CDS序列(去除内含子后),
 

翻译为蛋白序列。
 

通过CD-Search
验证YTH结构域的存在,

 

并用BioXM软件计算蛋白的等电点和分子量。
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1.2 系统进化分析

用 MEGA11计算最优进化模型,
 

采用最大似然法构建系统发育树,
 

并使用Evolview网站(https:
 

//

www.evolgenius.info/evolview/#/treeview)可视化系统发育树。

1.3 蛋白保守基序、
 

保守结构域和基因结构分析

将MiECT序列提交到MEME网站(http:
 

//meme-suite.org/tools/meme),
 

得到保守蛋白质基序。
 

利

用TBtools分析基因结构、
 

保守结构域和基序。

1.4 基因启动子区顺式作用元件分析

从“四季蜜”芒果基因库下载基因上游2
 

000
 

bp
 

DNA序列,
 

上传到Plantcare网站(http:
 

//bioinforma-
tics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/)进行 基 因 启 动 子 区 顺 式 作 用 元 件 预 测。

 

分 析 结 果 通 过

TBtools进行可视化分析。

1.5 MiECT 基因表达模式分析

试验材料为“四季蜜”芒果,
 

将芒果种子去掉种皮取出种胚,
 

用清水水培种胚,
 

每天更换清水。
 

2周后长

出幼苗并将其进行移栽,
 

基质与蛭石比例为9∶1。
 

培养2个月后选择长势均一的幼苗进行对应胁迫处理。
低温:

 

将2月苗龄幼苗放入4
 

℃培养箱中模拟低温胁迫,
 

分别于0、
 

6、
 

12和48
 

h采集成熟叶片,
 

立即

置于液氮中冷冻,
 

-80
 

℃保存。
干旱:

 

在充分灌溉后进行,
 

浇水后记为0,
 

分别于0、
 

6、
 

12和48
 

h采集成熟叶片,
 

立即置于液氮中

冷冻,
 

-80
 

℃保存。
炭疽:

 

在相对湿度为100%的条件下,
 

对花后100
 

d的果实分别接种胶孢炭疽菌(Colletotrichum
 

gloeosporioides)并进行黑暗处理,
 

分别于0、
 

6、
 

12、
 

48、
 

72和96
 

h采集果实组织,
 

立即置于液氮中冷

冻,
 

-80
 

℃保存。
水泡病(Blister)和溃败病(Internal

 

flesh
 

breakdown)是由于果实中矿质元素不平衡所引起的生理性病

害[30-31],
 

样品采自广西大学标本园,
 

液氮速冻,
 

保存于-80
 

℃冰箱。
采用FastPure

 

Universal
 

Plant
 

Total
 

RNA
 

Isolation
 

Kit试剂盒提取植物总 RNA(诺唯赞生物),
 

所

有耗材均使用DEPC酶处理并高温灭菌。
 

采用 Hiscript
 

Ⅳ
 

All-in-one
 

Ultra
 

RT
 

SuperMix
 

for
 

qPCR试剂

进行逆转录(诺唯赞生物)。
 

荧光实时定量PCR(RT-qPCR)染料为ChamQ
 

SYBR
 

qPCR
 

master
 

Mixture
(诺唯赞生物),

 

以芒果持家基因Actin 为内参基因,
 

用primer3
 

Plus网站设计荧光定量PCR引物,
 

引

物序列见表1,
 

试验重复3次。
表1 实时荧光定量的引物序列

引物名称 引物序列(5'-3')

q-MiActin1-F CCGAGACATGAAGGAGAAGC

q-MiActin1-R GTGGTCTCATGGATACCAGCA

q-MiECT1.1-F TGGGTTCAACCTCAGTGACG

q-MiECT1.1-R CCCAGCATTTGCAGCATGTT

q-MiECT1.2-F GGTCAAAGCCACTGAGACCA

q-MiECT1.2-R GTAAACCCAGCATTGGCAGC

q-MiCPSF30-F TACAAGCCGATTCCTCGCTC

q-MiCPSF30-R TCTTGTTCACGGCACTCTCC

q-MiECT4-F GCGGTCTTCTATCCCATGGG

q-MiECT4-R CATTGGTGCCAAAGCCCATC

q-MiECT5.1-F ATGAGAAGCGGCAGAAAGCT

q-MiECT5.1-R GCGGACAAAACAACCTTCCC
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 续表1

引物名称 引物序列(5'-3')

q-MiECT5.2-F AGCCGTGATACTCAGGAGGT

q-MiECT5.2-R CACGCGAACAACTTGAGCAA

q-MiECT6-F GCAGCCTCATCCTGTGTTCT

q-MiECT6-R GCTCTAGGGCCCCGATTTTT

q-MiECT8-F AAGCGGTCAGTTCTGTGGAG

q-MiECT8-R AACCTCCTGTGTGTCTCTGC

q-MiECT9-F GCCATGCAAGAAAGGAAGGC

q-MiECT9-R AACTTCCATGGGCCACAGAG

q-MiECT10-F ACTGGCAGCAAGATAGGTGG

q-MiECT10-R CATGTACGCGCATCATGCTC

q-MiECT11-F AATGGGAGGCTGTGGAATGG

q-MiECT11-R TTGGAGTGCTTGCCCATACA

q-MiECT12-F GGCCGGTTGGAAAAGTCAAC

q-MiECT12-R CTATCTCGCCTCCACCCAAC

1.6 数据统计与分析

采用Excel表格对数据进行初步汇总整理。
 

利用IBM
 

SPSS
 

Statistics
 

22.0软件对各指标数据进行单因

素方差分析,
 

因素不同水平间差异显著性采用Tukey􀆳s检验(设置0.05显著性水平),
 

用字母标记法进行显

著性标注。
 

利用Graphpad
 

Prism
 

9.5制图。

2 结果与分析

2.1 芒果MiECT 基因家族的成员鉴定及其编码蛋白的理化性质分析

在“四季蜜”芒果基因库中共鉴定到12个ECT 基因,
 

并预测其编码蛋白的理化性质,
 

如表2所示。
 

在

这些ECT蛋白中,
 

MiECT8的氨基酸序列最长,
 

为1
 

083个氨基酸,
 

分子量约为119.6
 

kDa;
 

而 MiECT12
最短,

 

仅含203个氨基酸,
 

分子量约为23.1
 

kDa。
 

这些蛋白的等电点分布范围为5.12(MiECT10)至

8.42(MiECT12)。
表2 芒果MiECT 编码蛋白的理化性质

基因名字 基因ID 蛋白分子量/KDa 蛋白等电点(pH) 蛋白长度/aa

MiECT1.1 MiSJ02g00927 65.9 7.26 604

MiECT1.2 MiSJ03g01179 69.1 6.99 626

MiCPSF30 MiSJ06g00376 76.2 6.65 698

MiECT4 MiSJ03g00566 76.4 7.10 695

MiECT5.1 MiSJ03g00768 72.1 5.18 656

MiECT5.2 MiSJ11g00913 71.2 5.38 650

MiECT6 MiSJ02g01824 77.0 5.55 702

MiECT8 MiSJ12g00676 119.6 6.70 1083

MiECT9 MiSJ08g01390 69.5 7.69 633

MiECT10 MiSJ15g00777 117.7 5.12 1041

MiECT11 MiSJ04g00952 60.6 6.52 545

MiECT12 MiSJ05g01426 23.1 8.42 203
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2.2 芒果 MiECT家族成员的系统进化分析

为探究ECT家族成员间的进化关系,
 

用芒果、
 

拟南芥、
 

苹果、
 

番茄、
 

人类和甜橙这6个物种共66条

ECT蛋白序列构建了系统发育树,
 

如图1所示。
 

进化分析表明,
 

芒果ECT蛋白可划分为 YTHDF和

YTHDC两个亚家族。
 

其中,
 

仅 MiECT12和 MiCPSF30归属于YTHDC1亚类,
 

这一分类特征与拟南芥中

11个ECT蛋白属于YTHDF亚家族、
 

2个属于YTHDC亚家族的情况类似。
 

所有分析的植物ECT蛋白中

均未发现与人类HsYTHDC2直系同源的蛋白。
 

进一步亲缘关系分析显示,
 

芒果ECT与其他物种存在若干

直系同源关系,
 

尤其与甜橙的ECT(YTH)基因亲缘较近,
 

如CsYTH4与 MiECT6、
 

CsYTH2与 MiECT8、
 

CsYTH7与 MiECT4等。
 

此外,
 

芒果也与拟南芥(如 AtECT5与 MiECT9)和苹果(如 MhYTP16与

MiECT10)等物种的ECT 基因表现出较近的进化关系。

At:
 

Arabidopsis
 

thaliana;
 

Cs:
 

Citrus
 

sinensis;
 

Hs:
 

Homo
 

sapiens;
 

Mh:
 

Malus
 

hupehensis;
 

Mi:
 

Mangifera
 

indica;
 

Sl:
 

Solanum
 

lycoper-

sicum。

图1 芒果与拟南芥、
 

苹果、
 

番茄、
 

人类、
 

甜橙的ETC家族系统进化关系

2.3 芒果MiECT 基因家族编码蛋白的保守基序、
 

保守结构域及其基因结构分析

基序分析结果如图2a所示,
 

在MiECT家族中,
 

除MiECT12和MiCPSF30,
 

所有成员均包含6个按相

同顺序排列的基序,
 

即 Motif5、
 

Motif15、
 

Motif2、
 

Motif4、
 

Motif1和 Motif3。

MiCPSF30所含基序数量最少,
 

仅包括 Motif19和 Motif17,
 

比 MiECT12少一个基序。
 

保守结构域分

析表明所有 MiECT蛋白均包含典型的YTH结构域,
 

但其在蛋白质中的位置存在亚家族特异性,
 

YTHDF

亚家族的YTH结构域更靠近C端,
 

而YTHDC1亚家族的MiECT12和MiCPSF30的YTH结构域则位于
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蛋白质中部。
 

除YTH结构域外,
 

未发现其他保守结构域(图2b)。
 

这些高度一致的基序排列和结构域分布

模式表明,
 

MiECT在进化上具有高度保守性。
 

通过对比 MiECT 基因的 mRNA序列与基因组序列,
 

并利

用TBtools软件绘制了12个 MiECT 基因的外显子 内含子分布图。
 

分析显示,
 

所有 MiECT 家族成员均

含有不少于5个内含子,
 

且大部分基因在外显子和内含子的大小及排列方式上存在显著差异,
 

表明这些基

因可能经历了独立的进化过程。
 

值得注意的是,
 

MiECT5.1 与MiECT5.2,
 

MiECT1.1 与MiECT1.2 表现

出高度相似的基因结构(图2c),
 

提示它们可能来源于串联重复事件。

图2 芒果MiECT 基因家族碥码蛋白的保守基序(a)、
 

保守结构域(b)及其基因结构(c)分析
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2.4 芒果MiECT 基因启动子区顺式作用元件分析

分析MiECT 基因启动子顺式作用元件,
 

结果如图3所示,
 

发现 MiECT 基因启动子区含有丰富的激

素响应、
 

胁迫响应及光响应等相关顺式作用元件,
 

包括茉莉酸甲酯(MeJA)响应、
 

脱落酸(ABA)响应、
 

厌氧

诱导响应、
 

赤霉素响应、
 

低温响应等元件。
 

其中,
 

参与厌氧诱导响应、
 

茉莉酸甲酯(MeJA)响应和脱落酸响

应的顺式作用元件几乎存在于所有MiECT 基因中。

图3 芒果MiECT 基因家族成员启动子上游2
 

000
 

bp顺式调控元件

2.5 芒果MiECT 基因在非生物胁迫处理下的表达模式分析

为探究MiECT 基因在非生物中可能的生理功能,
 

采用RT-qPCR技术首先分析了该家族基因在低温

胁迫下的表达模式。
 

从图4可以看出,
 

除MiCPSF30、
 

MiECT9 和MiECT10 外,
 

其他MiECT 基因均受低

温诱导显著表达。
 

MiECT4 和MiECT12 表现出极为强烈的应答:
 

MiECT4 在胁迫6
 

h后的表达量急剧增

至对照组的18倍;
 

而MiECT12 的反应稍晚,
 

在12
 

h后表达量升至对照组的24倍(图4a),
 

表明它们在低

温响应中可能扮演关键角色。

此外,
 

分析了 MiECT 家族基因对干旱胁迫的响应。
 

干旱处理显著抑制了 MiECT1.1、
 

MiECT1.2、
 

MiCPSF30、
 

MiECT8、
 

MiECT9 和 MiECT11 的 表 达;
 

相 反,
 

MiECT4、
 

MiECT5.1、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT10 和MiECT12 的表达则被显著诱导(图4b)。

2.6 芒果MiECT 基因在生物胁迫和生理性病害发生下的表达模式分析

在炭 疽 病 菌 胁 迫 下,
 

MiECT 基 因 家 族 呈 现 出 不 同 的 表 达 模 式:
 

MiECT1.1、
 

MiCPSF30、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT8、
 

MiECT9 和 MiECT11 的表达显著上调;
 

而 MiECT1.2、
 

MiECT4、
 

MiECT5.1、
 

MiECT10 和MiECT12 的表达则受到抑制(图5a)。
 

在溃败病发生后,
 

MiECT 基因的表达变

化与病害严重程度呈现显著关联。
 

其中,
 

MiECT1.1、
 

MiECT1.2、
 

MiCPSF30、
 

MiECT4、
 

MiECT10 和

MiECT11 的 表 达 水 平 与 病 情 严 重 程 度 呈 正 相 关;
 

与 之 相 反,
 

MiECT5.1、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT9 和MiECT12 的表达水平则与病情严重程度呈负相关。
 

此外,
 

MiECT8 的表达未发生显著变化,
 

表明其不响应此胁迫(图5b)。
 

在水泡病发生后,
 

MiECT 基因家族的表达出现分 化:
 

MiECT1.1、
 

MiCPSF30、
 

MiECT10 和 MiECT11 的 表 达 被 显 著 诱 导;
 

而 MiECT1.2、
 

MiECT4、
 

MiECT5.1、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT8、
 

MiECT9 和MiECT12 的表达则受到显著抑制(图5c)。
 

上述结果表明,
 

MiECT 基因家族成员在不同胁迫条件下具有特异性的表达调控模式,
 

可能广泛参与芒果对逆境胁迫的响

应过程,
 

并与植物的抗逆机制密切相关。
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LT即Low
 

Temperature,
 

表示低温胁迫。
 

D即Drought,
 

表示干旱胁迫。
 

试验重复3次,
 

数据以平均值±标准差(SD)表示。
 

不同字母表示

同一基因在处理下有显著差异,
 

数据运用单因素方差分析对每个变量进行Tukey􀆳s检验(p<0.05),
 

下同。

图4 芒果MiECT 基因在低温(a)和干旱(b)胁迫下的表达模式

3 讨论与结论

3.1 讨论

MiECT蛋白作为m6A的主要阅读蛋白,
 

在真核生物中具有高度保守性[32]。
 

植物ECT 家族成员数量

普遍多于动物,
 

例如拟南芥中有13个[33]、
 

水稻12个[16]、
 

苹果15个[18]、
 

番茄9个[34]、
 

甜橙10个[35],
 

而普

通小麦中更鉴定出39个ECT 基因[22],
 

均远多于人类的5个。
 

本研究在芒果中鉴定到12个MiECT,
 

其启

动子含有多种激素与逆境响应元件,
 

包括茉莉酸甲酯、
 

赤霉素和低温响应元件等,
 

表明该家族可能通过激
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Ac即Anthracnose,
 

表示炭疽胁迫,
 

IFB即Internal
 

Flesh
 

Breakdown,
 

表示溃败病胁迫,
 

B即Blister,
 

表示水泡病胁迫。
 

CK表示正常果、
 

无发病;
 

M即 Moderate,
 

表示中度发病;
 

H即 High,
 

表示重度发病。

图5 芒果MiECT 基因在炭疽(a)、
 

溃败(b)和水泡(c)病胁迫下的表达模式
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素信号通路参与芒果的逆境应答机制。
 

例如MiECT4 启动子区域未发现典型的低温响应元件,
 

但是存在脱

落酸响应元件,
 

其受低温处理诱导显著表达。
 

已有研究表明,
 

在水稻中,
 

低温胁迫可通过ABRE顺式作用

元件诱导ABA反应基因上调[36];
 

而ABA作为一种关键的胁迫激素,
 

在低温等渗透胁迫应答中起核心作

用[37]。
 

由此推测MiECT4 在低温下的诱导表达可能与ABA信号通路有关。

多项研究表明,
 

ECT 基因在不同物种中广泛参与非生物胁迫响应,
 

如低温、
 

高温、
 

干旱、
 

盐和低氧

等[38-39]。
 

例如,
 

AtECT12作为一个潜在m6A阅读蛋白,
 

在盐和干旱胁迫中通过调节特定m6A修饰转录本

的稳定性,
 

增强植株抗逆性[40]。
 

苹果MhYTP1和MhYTP2受ABA诱导,
 

通过结合靶标RNA调控水分运

输和气孔行为,
 

增强抗旱性[18];
 

MhYTP2还可通过结合并调控低温响应基因(MdRH20 和MdGRP2),
 

增

强植株耐寒性[41]。
 

番茄SlYTH8 过量表达导致对冷胁迫更敏感,
 

可能与表皮毛形态变化相关[42]。
 

甜橙

CsYTH2 和CsYTH4 受多种非生物胁迫及ABA诱导,
 

表明其通过ABA信号通路在多重胁迫应答中发挥

功能[35]。
 

这些结果共同说明ECT 基因在植物抗逆过程中具有重要作用。
 

本研究系统分析了芒果 MiECT
基因在多 种 胁 迫 条 件 下 的 表 达 模 式,

 

结 果 显 示 该 家 族 成 员 呈 现 多 样 化 的 表 达 响 应。
 

MiECT1.1、
 

MiECT1.2、
 

MiECT4、
 

MiECT5.1、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT8 和MiECT12 响应低温胁迫显著上

调表达;
 

MiECT4、
 

MiECT5.1、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT10 和MiECT12 受到干旱诱导显著上调表

达;
 

MiECT1.1、
 

MiCPSF30、
 

MiECT5.2、
 

MiECT6、
 

MiECT8、
 

MiECT9 和MiECT11 受到炭疽病菌侵

染显著上调表达;
 

MiECT1.1、
 

MiECT1.2、
 

MiCPSF30、
 

MiECT4、
 

MiECT10 和MiECT11 的表达水平与

溃败病发病程度呈正相关;
 

MiECT1.1、
 

MiCPSF30、
 

MiECT10 和MiECT11 的表达被水泡病胁迫诱导显

著上调表达。
 

表明芒果MiECT 家族可能通过类似的分子机制参与胁迫响应。

3.2 结论

芒果中共鉴定出12个ECT家族成员,
 

其中10个属于 YTHDF亚家族,
 

仅包含一个位于C末端的

YTH结构域,
 

未发现其他典型结构域;
 

其余两个成员 MiECT12和 MiCPSF30属于YTHDC亚家族。
 

Mi-

ECT家族在进化上具有高度保守性。
 

表达谱分析表明,
 

该家族成员广泛响应低温、
 

干旱等非生物胁迫以及

炭疽病、
 

水泡病和溃败病等生物胁迫,
 

但各成员在不同胁迫类型及处理时间点表现出高度差异化的表达模

式。
 

这些结果为进一步解析MiECT 基因的功能机制奠定了重要基础。
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