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烟草 Hsp70基因家族的鉴定及 NtHsp70Chl基因的表达分析 
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摘  要：为探明烟草热激蛋白 70（Hsp70）基因家族的特征及烟叶主脉中 NtHsp70Chl基因在烘烤条件下的表达模式，对 Hsp70

基因家族进行了亚细胞定位、系统进化、基因结构、染色体定位，并对 NtHsp70Chl基因进行了烘烤条件下实时荧光定量表

达 PCR分析。结果表明，烟草基因组中 Hsp70基因家族共有 61个成员，蛋白序列长度不等，等电点在 4.52~9.75范围内，

各成员蛋白分别定位于细胞质、内质网、细胞外基质、叶绿体和线粒体中；烟草 Hsp70 基因家族分为 6 组，定位于叶绿体

的成员均存在Ⅵ-a亚组；61个 NtHsp70基因分布于 18条染色体上，经亚细胞定位于叶绿体的基因分别位于 6、17和 19号

染色体上；烟草 Hsp70 家族中具有 10 个基因重复和 5 个旁系同源基因；经 RT-qPCR 检测分析，定位于烟草叶绿体中的

NtHsp70Chl基因对高温诱导的敏感性较弱。本研究为深入研究烟草 Hsp70的功能奠定了基础。 
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Abstract: In order to study the relevant biological information of the tobacco heat shock protein 70 (Hsp70) gene family and the 
specific expression of the chloroplast-localized members NtHsp70Chl in tobacco midrib, subcellular location, system evolution, 
Gene structure, chromosome location, and real-time fluorescence quantitative expression PCR analysis were carried out. The results 
showed that 61 members of the tobacco Hsp70 gene family were identified. The numbers of amino acid contained in the protein 
sequence were different, and the isoelectric point was in the range of 4.52~9.75. And the protein members were predicted to be 
localized in the cytoplasm, endoplasmic Reticulum, extracellular matrix, chloroplast (4 members) and mitochondria respectively. The 
tobacco Hsp70 gene family was divided into 6 groups, and the NtHsp70Chl genes were all in the VI-a subgroup. 61 NtHsp70 genes 
are located on 18 chromosomes, and NtHsp70Chl genes were located on chromosomes 6, 17, and 19, respectively. In tobacco Hsp70 
family, there are 10 duplications and 5 paralogous genes. According to RT-qPCR analysis, the NtHsp70Chl genes in tobacco midrib 
were weakly sensitive to high-temperature stress. This study laid the foundation for further exploration and application of tobacco 
Hsp70 functions. 
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烟叶在烘烤过程中处于高温和水分胁迫的环

境[1]。Hsp70 基因在高温或干旱诱导的条件下表达

量上调，Hsp70 蛋白参与蛋白质的正确折叠，调节

蛋白在细胞内积累，增加组织的耐热性[2-4]。叶绿体

内 Hsp70 蛋白可协助基质中蛋白转运，是必要的

ATP酶，与类囊体膜的形成和病原微生物入侵的嗜 
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好有一定关系[5-8]。 

烟叶在烘烤过程中（逆境条件）进行代谢活动， 

且在一定程度上促进病原微生物的入侵或扩散，此

时，细胞内一些抗性基因表达或上调，如 TLHS1、

LFD、NPK1和 Hsp70等[9-12]。Hsp70蛋白作为分子

伴侣，其 N端核酸结合域（NBD）与 ATP/ADP相

互作用，控制 C端底物结构域（SBD）以催化剂的

形式调节蛋白质的折叠和积累[13-14]。Hsp70 基因家

族成员的功能具有多样性，如拟南芥中的

AtHsp70-15 在其植株的耐热性方面发挥重要的作

用[15]，哈茨木霉菌的 Hsp70基因通过转基因表达使

拟南芥对高温以及非生物胁迫的抗性增加[16]，斑茅

在干旱胁迫的条件下，Hsp70 基因表达量上调，对

调节细胞膜热稳定性和水分相对含量具有积极作

用[17]，部分植物体中 Hsp70参与病原微生物的蛋白

质折叠等[18]。Hsp70的亚细胞位置可分为 4类：内

质网、细胞质、线粒体及叶绿体[19]。目前，对植物

Hsp70 基因家族数据研究对象主要包括拟南芥[20]、

胡杨[21]、水稻[22]、大豆[23]等，关于烟草 Hsp70 基

因家族成员的研究较少。 

研究烟草 Hsp70基因家族成员的特征、进化和

表达模式，对于进一步探讨烟草中 Hsp70基因家族

的功能及指导烟叶的烘烤具有重要的作用。本研究

在烟草全基因组的背景下，运用生物信息学的方法

挖掘烟草 Hsp70基因家族的潜在信息，并以烟叶主

脉组织内 NtHsp70Chl 基因成员为研究对象，采用

实时荧光定量表达探索其在热激条件下的反应。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

试验于 2016 年在云南省弥渡县红花大金元基

地调制实验室进行。 

烟草（Nicotiana tabacum L）Hsp70基因家族的

相关序列，下载于 NCBI（ https://www.ncbi. 

nlm.nih.gov/）和 Sol Genomics Network（https:// 

solgenomics.net/）数据库[24-25]。拟南芥的 Hsp70蛋

白序列来源于 TAIR（http://www.arabidopsis.org/）

和 NCBI数据库[26-27]。 

烟草品种为红花大金元，取样地理位置为凤仪

镇。取样：（1）在常规烘烤（变黄前期干球/湿球温

度为 35 ℃/35 ℃，烘烤时长 8 h，烟叶状态为叶尖

变软；变黄中期 38 ℃/37 ℃，32 h，叶片达到 8黄；

变黄后期 42 ℃/36 ℃，16 h叶片 9成黄）过程中,

于烘烤 0、12、24、36、48、60 h随机取顶层烟叶

3片，从主脉端口向下除去 1 cm，以新端口为参照，

向下取 2 cm，去除两侧叶耳，将 3条主脉混合包裹

于锡箔纸中，放于液氮中并进行标记；（2）将适熟

烟叶随机装于 3 组 ZLKX-Ⅱ型烟叶烘烤箱（±

0.5 ℃，郑州智联自动化设备有限公司），第 1组烘

烤箱的温湿度设定为 35 ℃/35 ℃, 第 2 组设定为

38 ℃/38 ℃, 第 3 组为 42 ℃/42 ℃，期间的 3 组

烘烤箱温湿度设定均保持不变，在 0、12和 24 h进

行取样，步骤同上。 

1.2  烟草 Hsp70基因家族的鉴定 

利用已获得拟南芥Hsp70基因家族的蛋白序列

为比对文件 [20]，从上述数据库中进行 BLAST

（1e-10），将重复序列去除，并构建本地数据库；

从 Pfam（http://pfam.xfam.org/）数据库获得具有

Hsp70 结构域的种子文件（PF00012） [28]，通过

HMMER3.0软件搜索本地数据库，确认获取的蛋白

序列具有典型 Hsp70 结构域。采用 Protparam

（http://us.expasy.org/tools/protparam.html）在线工

具，预测烟草 Hsp70的等电点、序列长度及分子质

量 [29]。烟草 Hsp70 的亚细胞定位的预测运用

ProtComp(http://linux1.softberry.com/berry.phtml? 
topic=protcomppl&group=programs&subgroup=prolo

c)工具进行分析[30]。 

1.3  烟草 Hsp70基因的系统进化分析 

运用 ClustalW2软件对烟草中 61个 Hsp70及拟

南芥中已被确认功能的 Hsp70蛋白序列进行比对[31]；

MEGA6 软件将比对结果进一步分析转化，生成进

化树，其构建方式使用邻接法（NJ）[32]。 

1.4  烟草 Hsp70基因的染色体定位和结构分析 

依据烟草 Hsp70 基因定位于染色体中的信息，

采用 Mapinspector 软件呈现基因位于染色体中轮
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廓图[33]；依据两个基因的匹配长度以及相似性是否

大于 80%判定基因复制，而基因是否处于同一染色 

体中判定串联复制或片段复制[34]。根据烟草 Hsp70

基因 DNA 和 CDS 序列的数据，采用 GSDS2

（http://gsds.cbi.pku.edu.cn/）在线工具绘制基因结

构图[35]。 

1.5  烟草 Hsp70基因的荧光定量表达分析 

在亚细胞定位的结果中选择定位于叶绿体的 4

个烟草 Hsp70（NtHsp70Chl）基因，由于其相似性

程度较高，特设计共用引物。将提取的 RNA 采用

NanoDrop 2000分光光度计（Thermo Scientific，USA）

（OD260/OD280）测定浓度，琼脂糖凝胶电泳检测

RNA 完整性，RNA 逆转录试剂 HiScript II Q RT 

SuperMix for qPCR 由 Vazyme 公司生产（货号：

R223-01）。依据基因序列信息，通过 Roche LCPDS2

软件设计特异性引物，并由上海捷瑞生物工程有限

公司合成，采用烟草 L25作为内参基因，荧光定量

PCR引物和扩增产物如表 1。PCR使用的试剂盒为

QuantiFast® SYBR® Green PCR Kit (Qiagen，

Germany)，并在荧光定量 LightCycler® 480 Ⅱ型

PCR仪（Roche，Swiss）上进行反应。PCR反应程

序：95 ℃ 5 min；95 ℃ 10 s，60 ℃ 30 s，40个

循环。根据熔解曲线检测扩增产物特异性：从 60 ℃

缓慢升温至 97 ℃，每 1 ℃采集 5次荧光信号。依

据 2–ΔΔCT对数据进行换算[36]。 

2  结  果 

2.1  烟草 Hsp70家族成员信息 

在烟草全基因组数据中检索，分析获得 61 个

烟草 Hsp70家族成员，依据各成员在染色体中的定

位结果，依次对其进行命名为 NtHsp70-(1-61)。通

过分析 NtHsp70家族成员理化特性，等电点的范围

为 4.52（NtHsp70-37）至 9.75（NtHsp70-18）；Hsp70

蛋白序列最长的为 NtHsp70-60，由 904个氨基酸组

成，最短的序列为 NtHsp70-32，由 118个氨基酸组

成。亚细胞定位结果表明，NtHsp70 蛋白多定位于

细胞质及内质网中，其家族成员数量分别为 25 和

23 个；6 个家族成员定位于线粒体；4 个家族成员

（ NtHsp70-19 、 NtHsp70-38 、 NtHsp70-41 和

NtHsp70-43）定位于叶绿体；仅 3个家族成员定位

于胞外基质。NtHsp70家族成员的详情信息见表 2。 

2.2  烟草 Hsp70家族成员进化与基因结构分析 

以烟草 Hsp70 基因家族的蛋白序列与拟南芥

AtHsp70-1（CAB85987）、AtHsp70-2（CAB85986）、

AtHsp70-3（AAF14038）、AtHsp70-4（BAB02269）、

AtHsp70-5（AAF18501）、AtHsp70-6（CAB45063）、

AtHsp70-7（BAA97012）、AtHsp70-8（AAD15393）、

AtHsp70-9（CAB37531）、AtHsp70-10（CAB89371）、

AtHsp70-11（AAF88019）、AtHsp70-12（BAB08435）、

AtHsp70-13（AAB70400）、AtHsp70-14（AAG52240）、

AtHsp70-15（AAG52244）、AtHsp70-16（AAD30257）、

AtHsp70-17（CAB46039）和 AtHsp70-18（AAG51503）

的蛋白序列共同组建系统进化树（图 1）。筛选进化

树获得最终聚类结果，依据拓扑结构及拟南芥家族

组别划分将其分为Ⅰ~Ⅵ组，其成员数分别为 9、21、

2、12、9、8 个。Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ组内的蛋白质主要定

位于细胞质（Ⅰ组 NtHsp70-17 和 NtHsp70-22、Ⅱ

组 NtHsp70-18 、 NtHsp70-29 、 NtHsp70-39 、

NtHsp70-60和 NtHsp70-61除外），Ⅳ和Ⅴ组成员主

要位于内质网（Ⅴ组 NtHsp70-8、NtHsp70-27、

NtHsp70-30和 NtHsp70-32除外），Ⅵ组中的蛋白定

位于能量供应细胞器中，其中Ⅵ-a亚组的 NtHsp70

成员定位于叶绿体，Ⅵ-b亚组成员位于线粒体；Ⅰ 

 

表 1  荧光定量 PCR引物序列 

Table 1  Sequence of fluorescent quantitative PCR primers 
引物名称 

Name of primers 

序列（5-3） 

Sequence of primers (5 to 3) 

扩增产物大小 

Amplification product size /bp 

NtHsp70Chl-F GACAAACAAGCTCTTCAACG 125 
NtHsp70Chl-R ATATGTTTAGGACCATCCGCA 125 

NtL25-F CCCCTCACCACAGAGTCTGC 51 
NtL25-R AAGGGTGTTGTTGTCCTCAATCTT 51 
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表 2  烟草 Hsp70基因家族信息 
Table 2  Information of tobacco the Hsp70 gene family 

基因名称 
Gene name 

基因登录号 
Gene ID 

等电点 
Isoelectric point 

氨基酸 
Amino acid/aa

分子质量 
Molecular weight/D

亚细胞定位 
Subcellular localization 

染色体位置 
Chromosome location 

NtHsp70-1 LOC104248209 5.11 666 73 442.23 内质网 1:761437..765998

NtHsp70-2 LOC107805460 4.56 290 32 031.64 内质网 1:761430..766016

NtHsp70-3 LOC107805427 5.06 668 73 670.44 内质网 1:761323..766026

NtHsp70-4 LOC107777893 5.64 753 84  109.24 细胞质 1:103035522..103050532

NtHsp70-5 LOC107795135 5.13 649 71 104.61 细胞质 2:12281505..12284911

NtHsp70-6 AY372070 5.07 653 71  287.16 细胞质 2:12282373..12285690

NtHsp70-7 AY372069 5.02 653 71011.03 细胞质 2:12282983..12286030

NtHsp70-8 LOC107790051 9.04 396 42 883.90 线粒体 2:19998288..20000811

NtHsp70-9 LOC107811763 5.64 895 99 430.88 内质网 2:102965209..102974730

NtHsp70-10 LOC107781175 5.01 691 77 195.97 内质网 2:102968776..102969523

NtHsp70-11 LOC107822929 7.77 330 36 325.76 内质网 2:102973117..102974938

NtHsp70-12 LOC107804151 5.23 659 72 409.00 细胞质 4:16574685..16576926

NtHsp70-13 LOC104108382 5.28 654 71 884.38 细胞质 4:16574572..16576954

NtHsp70-14 LOC107796657 5.20 573 63 010.43 细胞质 4:16574576..16576979

NtHsp70-15 LOC107825874 5.22 656 72 064.62 细胞质 4:16575087..16577307

NtHsp70-16 LOC104234260 5.08 648 70 968.42 细胞质 5:10283928..10287476

NtHsp70-17 LOC104237237 4.97 254 28 311.61 胞外基质 5:31203464..31207928

NtHsp70-18 LOC107802379 9.75 582 67 017.47 胞外基质 6:102532669..102536286

NtHsp70-19 LOC107803795 5.22 692 74 445.28 叶绿体 6:2022838..2028587

NtHsp70-20 LOC104218227 5.14 667 74 497.58 内质网 7:14352043..14355543

NtHsp70-21 LOC107829892 5.13 649 72 604.53 内质网 7:14352732..14356284

NtHsp70-22 LOC107814250 5.67 573 62 604.14 内质网 7:63709136..63712205

NtHsp70-23 LOC104247155 5.30 846 93 776.56 细胞质 8:1858770..1864630

NtHsp70-24 LOC107774811 5.87 681 72 988.90 线粒体 9:95675412..95679906

NtHsp70-25 LOC104099040 5.13 651 71 109.59 细胞质 9:96220948..96224435

NtHsp70-26 LOC107823108 5.17 651 71 108.61 细胞质 9:96221165..96224478

NtHsp70-27 LOC104232484 4.55 150 16 430.35 细胞质 9:96223826..96224278

NtHsp70-28 LOC104227119 5.13 648 70 966.44 细胞质 9:96334773..96337874

NtHsp70-29 LOC107766295 5.17 648 70 876.29 内质网 9:96335681..96338847

NtHsp70-30 LOC107813949 8.76 271 29 557.26 胞外基质 11:38343217..38345442

NtHsp70-31 LOC107769992 5.64 573 62 535.95 内质网 14:64376792..64379861

NtHsp70-32 LOC107774810 4.88 118 12 577.88 线粒体 14:102300371..102301059

NtHsp70-33 LOC107800496 5.18 856 94 504.51 细胞质 15:11151589..11157894

NtHsp70-34 LOC107784103 5.32 854 94 242.13 细胞质 15:11180281..11186087

NtHsp70-35 LOC107776733 5.08 666 73 411.22 内质网 15:113938560..113942799

NtHsp70-36 LOC104221177 5.17 666 73 413.20 内质网 15:113938237..113942792

NtHsp70-37 LOC107799921 4.52 168 18 838.61 内质网 15:113938230..113942799

NtHsp70-38 LOC107779834 5.10 689 73 925.75 叶绿体 17:6201965..6208159

NtHsp70-39 LOC104095897 5.40 639 70 828.59 内质网 17:35644444..35647715

NtHsp70-40 LOC107785197 8.59 187 20 967.79 细胞质 18:68908802..68916410

NtHsp70-41 LOC104103207 5.23 707 75 174.75 叶绿体 19:111097589..111101970

NtHsp70-42 LOC104113775 5.18 668 74 477.59 内质网 19:120034761..120038175

NtHsp70-43 LOC104094426 5.24 707 75 307.85 叶绿体 19:132517255..132521922

NtHsp70-44 LOC107818867 5.07 667 73 522.32 内质网 21:41190693..41193006

NtHsp70-45 LOC104236508 5.07 667 73 536.35 内质网 21:41190749..41194753

NtHsp70-46 LOC107778329 5.04 667 73 481.28 内质网 21:41190758..41194787

NtHsp70-47 LOC107771425 5.08 668 73 744.45 内质网 21:41190954..41194731

NtHsp70-48 LOC107771128 5.21 667 73 976.05 内质网 21:41190862..41194624

NtHsp70-49 LOC107775921 5.75 681 73 131.94 线粒体 22:19998284..20002242

NtHsp70-50 LOC107779402 8.76 385 41 588.32 线粒体 22:19998246..20001406

NtHsp70-51 LOC107766483 5.27 844 93 262.93 细胞质 22:20880101..20885900

NtHsp70-52 LOC107803414 5.18 585 64 352.11 细胞质 22:48208194..48211012

NtHsp70-53 LOC104100529 5.10 648 71 087.57 细胞质 23:120809444..120812680

NtHsp70-54 LOC104228095 5.10 650 71 275.71 细胞质 23:120809341..120812607

NtHsp70-55 LOC107765377 5.52 611 68 426.43 细胞质 23:123915822..123929548

NtHsp70-56 LOC107764274 4.96 286 30 558.57 线粒体 23:126543515..126545184

NtHsp70-57 LOC104093630 5.08 648 70 968.42 细胞质 24:31202436..31205677

NtHsp70-58 LOC107812563 8.73 143 15 993.30 细胞质 24:32237285..32237715

NtHsp70-59 LOC107781367 5.99 145 16 619.87 细胞质 24:32237282..32237782

NtHsp70-60 LOC107784150 7.53 904 99 828.75 内质网 24:110654366..110658185

NtHsp70-61 LOC107774302 6.36 896 98 876.73 内质网 24:110654473..110658298
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和Ⅴ组属于 Hsp110/SSE 亚家族，Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅵ

组属于 Dnak 亚家族。NtHsp70 具有 5 对旁系同源

基因（NtHsp70-4/55、NtHsp70-19/38、NtHsp70-23/51、

NtHsp70-33/34、NtHsp70-41/43）。Ⅰ组外显子主要

集中在 5＇端，Ⅱ组外显子主要集中在 3＇端，Ⅲ

组外显子无内含子或内含子序列较短，Ⅳ组外显子

分散存在于 3＇端，Ⅴ和Ⅵ组的外显子分布无明显

规律。 

 

 

图 1  烟草 Hsp70家族成员进化与基因结构 

Fig. 1  Evolution and genetic structure of tobacco Hsp70 family members 
 

2.3  烟草 Hsp70基因的染色体定位 

为明确烟草Hsp70基因家族的组成与分布形式，

依据其定位信息，制作染色体分布的信息图（图 2）。

烟草的 24条染色体内分布 61个 NtHsp70基因，其

在染色体中的分布位置有所不同，多数分布于染色

体的端部；每条染色体中的 NtHsp70基因个数具有

差异，2 号染色体含有 7 个基因家族成员，其成员

数目最多，9 号染色体含有 6 个家族成员，15、21

和 24号染色体均包含 5个家族成员，1、4、22和

23号染色体均具有 4个家族成员，7和 19号染色 
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注：黑色实线标记串联重复基因对或基因簇，黑色虚线标记片段重复基因对；带★为片段重复基因；带▲为在叶绿体中表达的基因。 

Note: Black lines mark tandem repeat genes or gene cluster, the black dashed lines mark fragment repeat genes; pentagonal stars indicate fragment repeat genes; 

triangles indicate genes that are localized in the chloroplast. 

图 2  烟草 Hsp70基因的染色体定位 

Fig. 2  Chromosomal localization of tobacco Hsp70 genes 

 

体均有 3个家族成员，5、6、14和 17号染色体中

有 2个家族成员，8、11和 18号染色体成员数最少，

均为 1个基因家族成员，于叶绿体中表达的基因分

别位于 6、17和 19号染色体，目前 3、10、12、13、

16和 20号染色体无任何 NtHsp70基因家族成员信

息。通过分析基因之间的关系，发现 NtHsp70基因

家族中共存在 10 个基因复制，分别为 1 组

（NtHsp70-44至 NtHsp70-48）基因簇、5对串联重

复（NtHsp70-10/11、NtHsp70-13/14、NtHsp70-36/37、

NtHsp70-49/50、NtHsp70-58/59）和 4 对片段重复

（NtHsp70-16/57、NtHsp70-20/42、NtHsp70-22/31、

NtHsp70-28/52）。基因重复促进烟草 Hsp70 家族成

员扩增。 

2.4  NtHsp70Chl在烟草叶片主脉组织中的表达 

由于叶绿体中 NtHsp70Chl 基因的表达特性与

环境条件相关，所以，本研究对烟叶主脉的

NtHsp70Chl基因进行荧光定量PCR表达分析（图3）。 

 

   
注：A为常规烘烤过程中 NtHsp70Chl基因的相对表达量；B为不同温度烘烤过程中 NtHsp70Chl基因的相对表达量。 

Note: A is the relative expression of NtHsp70Chl genes in the conventional baking process; B is the relative expression of NtHsp70Chl genes during the 
process of baking at different temperatures. 

 

图 3  烟草叶片主脉组织中 NtHsp70Chl的表达 

Fig. 3  Expression of NtHsp70Chl in the midrib tissue of tobacco leaves 
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在常规烘烤 12、24、36 h（干湿球 38 ℃/37 ℃）

和 48 h（干湿球 42 ℃/36 ℃）时，NtHsp70Chl基

因的表达量处于平稳状态，60 h（干湿球 42 ℃

/36 ℃）时，基因表达量明显上调。在 35 ℃条件

下烘烤，NtHsp70Chl基因的表达量随时间无明显变

化，甚至有下调趋势；38 ℃条件下烘烤，叶绿体

NtHsp70Chl基因在 24 h表达量上调；42 ℃条件下

烘烤，12 h时 NtHsp70Chl表达量明显上调，至 24 h

时，表达量明显下调。可见，烘烤温度越高，基因

的表达上调的时间越短，且基因表达量逐渐增加，

在 42 ℃的条件下，NtHsp70Chl基因优先被诱导表

达，表达量明显上调。 

3  讨  论 

对烟草 Hsp70基因进行了家族鉴定分析，结果

表明，其基因数具有 61 个，数目大于拟南芥（18

个），产生该结果的原因可能有两种，一种是由于

四倍体的栽培烟草汇集祖先绒毛烟草和林烟草的

基因（该烟草具有 24条染色体，除 3、10、12、13、

16和 20号染色体外，均含有 Hsp70基因），另一种

是由于基因复制致使基因家族成员扩增（NtHsp70

基因家族中共存在 10个基因复制）。通过亚细胞定

位分析，存在于细胞质和内质网的 NtHsp70家族成

员所占比例较大，其原因为该成员承担 NtHsp70的

主要功能，即细胞质中 NtHsp70成员具有协同参与

信息传递于细胞核中的作用，进而调控细胞核内基

因表达[37]，位于内质网上的成员协助蛋白质的正确

折叠，纠正或降解蛋白质[38-39]。 

由于系统进化树的聚类，依据蛋白序列的结构

和功能的相似性，因此可根据已知蛋白特性推测同

一类未知蛋白特性。通过烟草 Hsp70蛋白序列与拟

南芥的聚类结果，推测烟草中细胞质和线粒体中发

挥作用的 Hsp70易被高温诱导，而内质网和叶绿体

中发挥作用的 Hsp70受高温影响较小[40]，Ⅰ和Ⅴ组

Hsp70 影响烟草生长和烟叶形态，与细胞质蛋白正

确折叠相关[15]，Ⅱ和Ⅲ组参与多样化发育过程及信

号通路[41]，Ⅵ-a亚组蛋白参与蛋白转运至基质和保

护光系统Ⅱ，具有 ATP酶活性，是叶绿体的重要组

成部分[5,7,42]。 

对烟草 Hsp70基因家族进行染色体定位分析， 

61 个成员不均匀地分布于 24 条染色体上，含有 1

组基因簇、5 对串联重复和 4 对片段重复，主要原

因为基因复制。基因复制扩增家族成员，此外，基

因复制后，内含子数目发生变化，即基因结构改变，

使基因功能特性增加，因此推测基因复制在

NtHsp70蛋白多样性中发挥重要作用[43]。 

对常规烘烤中和不同温湿度烘烤过程的样品

的荧光定量表达分析结果表明，42 ℃烘烤 12 h左

右基因表达量明显上调，即 NtHsp70Chl 在相对较

高的温度条件下表达，且诱导时间相对较长[44]，说

明 NtHsp70Chl 对温度敏感性差，不易被诱导[40]。

此外，研究在烘烤过程中表达的 NtHsp70基因，以

及该基因瞬时表达的最适时间，尚需进一步完善。 

4  结  论 

烟草 Hsp70 基因家族鉴定获得 61 个成员，其

中定位于叶绿体的 4个；在系统进化树中分为 6个

组，2 个亚组，而于叶绿体定位的基因属于Ⅵ-a 亚

组，具有 8 个外显子；61 个基因不均匀地分布于

24 条染色体上，叶绿体定位的基因位于 6、17 和

19 号染色体。NtHsp70Chl 基因的荧光定量表达显

示其对高温诱导的敏感性不强。 
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