
植物学报 Chinese Bulletin of Botany  2026, 61 (1): 26–36, www.sciengine.com/CBB/home 

doi: 10.11983/CBB25008  cstr: 32102.14.CBB25008 

—————————————————— 
收稿日期: 2025-01-16; 接受日期: 2025-05-07 

基金项目: 国家自然科学基金(No.31900164)、西南交通大学基础培育计划医工结合专项(No.2682023ZTPY073)和西南交通大学大学生创

新训练计划(SRTP) (No.2024152, No.2024156) 

* 通讯作者。E-mail: zhuqkswjtu@yeah.net 

 

岩白菜TCP基因家族的表达模式及代谢关联分析 

陈靖彧1, 王文庆1, 罗诗语2, 杨路祥1, 汪慧骏1, 吴天宇1, 朱乾坤1* 
1
西南交通大学生命科学与工程学院, 成都 610031; 2四川省成都市石室中学, 成都 610041 

摘要  TCP蛋白家族是植物特有的一类转录因子家族, 在植物生长发育及胁迫响应过程中发挥重要作用。为阐明岩白菜

(Bergenia purpurascens) BpTCP基因家族的功能, 基于转录组测序数据, 利用生物信息学方法对岩白菜BpTCP基因家族

进行系统鉴定与分析。共鉴定出16个BpTCP基因, 可分为2大类, 所有BpTCP基因均含有保守的TCP结构域, 相同进化枝的

BpTCP蛋白所含基序类型相似。表达模式分析表明, 不同BpTCP基因在不同组织中的表达水平存在差异。低温胁迫条件下, 

BpTCP10、BpTCP1和BpTCP12的表达出现显著变化。BpTCP基因家族表达水平与次级代谢物含量的相关性分析显示, 部

分BpTCP基因的表达与黄酮类和酚类等多种代谢物含量间显著相关。研究结果为深入探究BpTCP基因在岩白菜生长发育、

低温胁迫响应及次生代谢合成途径中的生物学功能奠定了基础。 
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岩白菜(Bergenia purpurascens)隶属虎耳草科

(Saxifragaceae)岩白菜属(Bergenia), 是一种常绿多

年生草本植物, 主要分布于中亚和东亚, 偏好生长在

岩石缝隙或阴湿环境中, 具有很强的环境适应性(吕

秀立等, 2018)。岩白菜由于耐寒、耐阴且叶色变化丰

富, 被大量应用于园林绿化与景观设计, 尤其适合在

林下、花坛边缘和岩石园中作为地被植物栽种(Zhang 

et al., 2018)。此外, 岩白菜在传统中药中也有广泛应

用, 其根状茎和全草均可入药, 主要用于治疗呼吸和

泌尿系统相关疾病(李文春等, 2006)。研究发现, 岩白

菜富含多种生物活性成分, 如岩白菜素、槲皮素及儿

茶素, 这些化合物赋予岩白菜抗氧化、抗炎及抗菌等

多种功效(Zhang et al., 2011)。 

TCP蛋白家族是植物特有的一类转录因子家族, 

命名基于4个已被鉴定的蛋白质 : 来自玉米 (Zea 

mays)的TB1 (teosinte branched1)、来自金鱼草

(Antirrhinum majus)的CYC (cycloidea)以及来自水

稻 (Oryza sativa)的增殖细胞因子1和2 (PCF1和

PCF2) (Cubas et al., 1999; Martin-Trillo and Cubas, 

2010)。该家族成员包含由约59 aa组成的保守TCP结

构域 , 该区域含有螺旋 -环 -螺旋 (basic helix-loop- 

helix, bHLH)结构, 参与DNA结合和二聚化(Kosugi 

and Ohashi, 1997)。根据蛋白结构域序列特征和系统

发育关系, TCP基因家族成员可分为两大分支: Class 

I和Class II, Class I亦称PCF类或TCP-P类, Class II

又进一步分为CYC/TB1和CIN亚类, 两类蛋白之间最

显著的差异是I类蛋白质相对于II类蛋白质在TCP结

构域中缺失了4个氨基酸(Martin-Trillo and Cubas, 

2010)。 

近年研究表明, TCP基因家族在植物生长发育过

程中发挥重要作用。在拟南芥(Arabidopsis thaliana)

中 , AtTCP16参与花粉的早期发育(Takeda et al., 

2006); AtTCP14在种子萌发过程中调节胚胎的生长

潜力(Tatematsu et al., 2008); AtTCP20是参与细胞

分裂、伸长和分化的许多效应器的共同调节剂(Hervé 

et al., 2009); AtTCP20和AtTCP22作为早晨基因
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CCA1的激活剂, 对于调节拟南芥生物钟有积极作用

(Wu et al., 2016)。豌豆(Pisum sativum)中的PsBRC1

属于CYC/TB1类TCP成员, 其突变后豌豆侧枝的数

量增多(Braun et al., 2012)。此外, TCP基因还参与植

物激素信号转导以及多种生物和非生物胁迫的响应。

例如, 陆地棉(Gossypium hirsutum)的GhTCP14能

调控生长素响应和载体蛋白基因的表达(Wang et al., 

2013)。AtTCP3可以激活生长素信号阻遏基因IAA3/ 

SHY2的表达(Koyama et al., 2010)。在苹果(Malus 

domestica)中, 过表达MdTCP46可抑制MdABI5的转

录活性, 降低苹果对脱落酸的敏感性和对干旱胁迫的

抗性(Liu et al., 2022)。 

迄今, 对岩白菜的研究主要集中在其药理价值和

化学成分, 分子生物学和基因组学方面的报道较少, 

且关于岩白菜TCP基因家族的相关研究尚未见报道。

基于之前获得的岩白菜转录组数据(Zhang et al., 

2023), 本研究通过生物信息学方法对鉴定出的Bp-

TCP基因家族成员的蛋白理化性质、序列特征、进化

关系和表达模式等进行分析, 探究BpTCP基因家族

在岩白菜生长发育和低温胁迫响应中可能的生物学

功能, 并分析了BpTCP基因家族表达水平与次级代

谢物含量的相关性, 为进一步探讨BpTCP基因家族

在次生代谢调控中的作用奠定理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

本研究使用的植物样本采自四川省汶川县 , 通过

ITS2和psbA-trnH序列的形态学鉴定和DNA分子鉴

定 , 确认该样本为三年生岩白菜(Bergenia purpu-

rascens (Hook.f. et Thoms.) Engl.) (Zhang et al., 

2023)。将采集的岩白菜种植于泥炭土:蛭石=3:1 (v/v)

的混合土中, 在22°C长日照条件下(光周期16小时光

照/8小时黑暗, 光照强度70 µmol·m–2·s–1)培养。岩白

菜3种组织(根、茎、叶)及经低温处理的叶(处理温度: 

4°C, 处理时间: 6小时)的转录组数据由本课题组前

期测序获得(Zhang et al., 2023)。 

1.2  岩白菜TCP基因家族成员鉴定和理化性质分析 

从Pfam蛋白家族数据库(http://pfam.sanger.ac.uk/)

下载TCP结构域(PF03634)的隐马尔可夫模型(HMM)

文件, 利用软件HMMER 3.0从岩白菜转录组数据的

蛋白质序列中搜索潜在的TCP基因。随后利用在线工

具NCBI CDD (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd/)验

证BpTCP蛋白结构域的完整性。利用ExPASy网站

(https://www.ExPASy.org/)预测BpTCP蛋白的理化

性质, 包括分子量、等电点和亲水性, 参数设置为默

认值。使用Plant-mPLoc网站(http://www.csbio.sjtu. 

edu.cn/bioinf/plant-multi/)预测BpTCP蛋白的亚细胞

定位。 

1.3  岩白菜TCP基因的系统进化关系及保守基序

分析 

从TAIR网站(https://www.arabidopsis.org/)下载拟南

芥24个TCP基因及从水稻信息资源网站(https://rice. 

uga.edu/)下载水稻22个TCP基因作为参考 , 使用

DNAMAN 9.0软件对岩白菜、拟南芥和水稻的TCP基

因进行多序列比对, 并使用软件MEGA7.0采用邻接

法(neighbor-joining method, NJ)进行1 000个引导重

复来构建系统发育树。使用MEME在线工具(http:// 

alternate.meme-suite.org/tools/meme) 预测 BpTCP

蛋白的保守基序, 最大基序设置为10。利用在线网站

tvbot (https://www.chiplot.online/tvbot.html)对获得

的发育树进一步编辑和美化(Xie et al., 2023), 及对

蛋白保守基序结果进行可视化。 

1.4  岩白菜TCP基因家族蛋白互作网络预测 

使用STRING数据库(https://string-db.org/)对岩白菜

TCP基因家族成员的蛋白质序列进行互作蛋白预测, 

物种参数选择模式植物拟南芥, 阈值为0.4。 

1.5  岩白菜TCP基因家族在不同组织和低温胁迫

下的表达模式分析 

基于岩白菜转录组数据(Zhang et al., 2023), 使用

RSEM (http://deweylab.github.io/RSEM/)计算基因

表达水平, 并将单个基因的表达水平转换为TPM (转

录本/百万)值。使用TBtools (Chen et al., 2020)软件

绘制表达模式热图, 表达值TPM进行了log2处理。 

1.6  RNA提取和RT-qPCR验证 

摘取对照组和低温胁迫组(处理温度: 4°C, 处理时间: 

6小时)的岩白菜顶端第1枚完全展开的叶片, 转移至
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样品管中, 使用多糖多酚植物RNA提取试剂盒(擎科生

物, 中国)提取RNA, 随后使用反转录试剂盒(艾科瑞生

物, 中国)将RNA反转录为cDNA。随机选取6个BpTCP

基因进行qRT-PCR验证。以18S rRNA为内参基因, 

实验所用引物采用Primer Premier 5.0软件设计(引物

信息见附表1)。相对表达水平采用2–∆∆CT法(Livak and 

Schmittgen, 2001)计算。 

1.7  岩白菜TCP基因家族表达水平与次级代谢物

含量相关分析 

基于课题组前期工作中获得的代谢组学数据(Zhu et 

al., 2024), 鉴定出根、茎和叶中含量变化最大的20个

次级代谢物, 并使用R 4.0.2软件对BpTCP基因家族

表达量与代谢物含量进行pearson相关性分析, 利用

在线软件tvbot对结果可视化。 

2  结果与分析 

2.1  岩白菜TCP基因家族成员鉴定及理化性质 

基于岩白菜转录组测序数据, 将含有完整TCP结构域

的基因作为纳入BpTCP家族的基本标准, 共鉴定出

16个BpTCP基因, 分别命名为BpTCP1–BpTCP16。

对BpTCP蛋白的理化性质进行预测分析(表1), 结果

显示, BpTCP蛋白的肽长度介于177–553 aa之间, 

等电点(isoelectric point, PI)范围为5.45–9.71, 蛋白

质分子量范围为19247.83–58720.35 Da, 所有BpT- 

CP蛋白的亲水性平均值都是负值, 说明均为亲水性

蛋白。亚细胞定位预测表明, BpTCP蛋白均位于细胞

核, 这与TCP转录因子主要在细胞核中发挥作用一

致。 

2.2  岩白菜TCP基因家族的系统进化关系 

为了分析岩白菜TCP基因家族的进化关系 , 利用

DNAMAN 9.0软件对拟南芥24个AtTCP基因、水稻22

个OsTCP基因和本研究中鉴定到的岩白菜16个

BpTCP基因进行多序列比对, 并在MEGA7.0中通过

邻接法构建系统发育树(图1)。根据系统进化树的拓扑

结构 , 岩白菜TCP基因家族成员可以分为两大类 : 

Class I和Class II。Class I亦称PCF类, 包含12个

BpTCP成员。Class II包含4个BpTCP成员, 且这4个

成员均属于CIN亚类。这一分类结果为理解BpTCP基

因家族的进化关系和功能分化提供了重要线索。 

 
表1  岩白菜TCP基因家族的理化性质预测分析 

Table 1  Predicted analysis of the physicochemical properties of Bergenia purpurascens TCP gene family 

Gene ID Gene name 
Amino acids 
length (aa) 

Molecular 
weight (Da)

Isoelectric 
point 

Average  
hydrophilicity 

Subcellular 
localization 

TRINITY_DN14831_C0_G2 BpTCP1 463 50131.13 7.11 –0.635 Nucleus 

TRINITY_DN2391_C0_G1 BpTCP2 395 42190.80 8.39 –0.613 Nucleus 

TRINITY_DN2391_C0_G3 BpTCP3 392 42335.39 6.27 –0.718 Nucleus 

TRINITY_DN14831_C0_G1 BpTCP4 472 50863.39 6.75 –0.749 Nucleus 

TRINITY_DN2391_C0_G4 BpTCP5 417 44550.11 7.00 –0.632 Nucleus 

TRINITY_DN46292_C0_G1 BpTCP6 372 39650.79 6.98 –0.403 Nucleus 

TRINITY_DN4014_C0_G1 BpTCP7 401 42386.51 5.45 –0.459 Nucleus 

TRINITY_DN2391_C0_G2 BpTCP8 407 43504.95 6.59 –0.587 Nucleus 

TRINITY_DN12413_C0_G1 BpTCP9 359 40139.24 6.36 –0.822 Nucleus 

TRINITY_DN1411_C0_G2 BpTCP10 351 38394.76 6.02 –0.766 Nucleus 

TRINITY_DN16929_C0_G1 BpTCP11 177 19247.83 9.52 –0.555 Nucleus 

TRINITY_DN1769_C0_G1 BpTCP12 270 28218.73 9.71 –0.334 Nucleus 

TRINITY_DN5850_C0_G2 BpTCP13 553 58720.35 6.51 –0.729 Nucleus 

TRINITY_DN5850_C0_G1 BpTCP14 544 57482.26 6.61 –0.678 Nucleus 

TRINITY_DN84293_C0_G1 BpTCP15 205 21920.72 7.83 –0.460 Nucleus 

TRINITY_DN5961_C0_G1 BpTCP16 303 32595.86 5.57 –0.364 Nucleus 
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图1  拟南芥、水稻和岩白菜TCP基因家族的系统进化树 

进化树的分支颜色及填充底色表示不同的TCP亚家族。At: 拟南芥; Os: 水稻; Bp: 岩白菜 
 

Figure 1  The phylogenetic tree of Arabidopsis thaliana, Oryza sativa, and Bergenia purpurascens TCP gene family 

The branch colors and filled background colors of the phylogenetic tree represent different TCP subfamilies. At: Arabidopsis 

thaliana; Os: Oryza sativa; Bp: Bergenia purpurascens 
 

2.3  岩白菜TCP基因家族的蛋白保守基序 

基因结构的多样性促进了基因家族的进化。为深入探

讨TCP基因家族的进化过程, 我们结合系统进化树, 

利用MEME工具分析了BpTCP蛋白中存在的保守基

序, 共鉴定出10个不同的motif (图2A)。结果显示, 

Class I类的BpTCP蛋白成员普遍包含更多的保守基

序, 而Class II类BpTCP成员含有的保守基序相对较

少。同时, 同一组或亚组中的BpTCP含有相似的保守 

基序。例如, motif 3、motif 6、motif 7、motif 9和motif 

10只分布在PCF亚族成员中。说明这些保守基序可能

在基因进化和功能中发挥不同的作用。此外, 所有

BpTCP成员均含有保守的TCP结构域(motif 1), 负责

结合DNA。 

2.4  岩白菜TCP基因家族成员蛋白互作网络 

为探究岩白菜TCP基因家族成员之间的互作关系, 利 
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图2  岩白菜TCP基因家族的保守基序和蛋白互作网络分析 

(A) 岩白菜TCP基因家族的保守基序分析(左列: BpTCP基因家族成员; 中列: 保守基序(motif 1–10)在基因上的分布; 右列: motif 

1–10的序列信息); (B) 蛋白互作网络分析(每个节点表示1个蛋白, 2个蛋白之间连线越多表明相互作用越强) 

 
Figure 2  Analysis of conserved motifs and protein interaction network of Bergenia purpurascens TCP gene family 

(A) Analysis of conserved motifs (Left: BpTCP gene family member; Middle: Distribution of conserved motifs (motif 1–10) on 

genes; Right: Sequence information of motif 1–10); (B) Analysis of protein interaction network (each node represents a protein, 

and the more lines connecting two proteins, the stronger their interaction) 

 
用STRING在线软件构建了1个蛋白质互作网络(图

2B), 以模式植物拟南芥为参考物种。结果显示, 鉴定

的10个BpTCP蛋白之间存在28种相互作用 , 其中

BpTCP4 、 BpTCP9 、 BpTCP10 、 BpTCP14 以及

BpTCP16展示出较高的互作连接性, 形成一个关键

的调控中心, 可能在与BpTCPs相关的各种生物学过

程中发挥关键作用。 

2.5  岩白菜不同组织中TCP基因家族的表达模式 

为探究BpTCP基因在岩白菜不同组织中的表达模式, 

对岩白菜根、茎和叶的转录组数据进行分析, 并利用

TBtools软件制作表达热图(图3A)。结果表明, 一些基

因在3种组织中均保持高水平表达 , 如BpTCP7和

BpTCP12, 暗示它们可能在岩白菜生长发育中发挥

作用。而大部分BpTCP基因在不同组织中的表达水平

存在差异。例如, BpTCP1、BpTCP10和BpTCP4在叶

片中的表达水平高于根和茎; BpTCP3主要在根和茎中

表达; BpTCP5主要在叶和茎中表达。上述结果表明, 

BpTCP基因在岩白菜不同组织中行使不同功能。 

2.6  岩白菜TCP基因家族在低温胁迫下的表达模式 

为探讨BpTCP基因在低温胁迫响应中的作用, 基于

转录组数据对低温胁迫前后岩白菜叶片中BpTCP基

因的表达变化进行分析并绘制热图(图3B)。结果显示, 

大部分BpTCP基因在低温胁迫下的表达水平未发生

明显变化, 表明这些基因在低温胁迫响应中的作用可

能较小。而BpTCP10的表达水平在低温胁迫下明显

上调, BpTCP1和BpTCP12在低温胁迫下的表达显著

下调, 暗示它们可能在岩白菜的耐寒性中发挥重要作

用。为验证转录组数据的可靠性 , 我们挑选了6个

BpTCP基因进行qRT-PCR验证, 包括3个上调基因

(BpTCP6、BpTCP7和BpTCP10)以及3个下调基因

(BpTCP1、BpTCP12和BpTCP16)。结果显示, 这6

个BpTCP基因的表达趋势与转录组测序结果基本一

致(图4)。 

2.7  岩白菜不同组织中TCP基因家族表达水平与

次级代谢物含量的相关性 

为探讨BpTCP基因家族在岩白菜次级代谢物合成路

径中的调控作用, 本研究基于转录组数据和代谢组数

据进行了BpTCP基因表达与次级代谢产物的关联分

析, 筛选并挖掘出与岩白菜次级代谢产物合成显著相

关的BpTCP基因家族成员, 结果如图5所示。 

结果显示, BpTCP基因家族与许多代谢物表现出 
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图3  岩白菜TCP基因家族在不同组织和低温胁迫下的表达模式 

(A) 岩白菜TCP基因家族在根、茎和叶中的表达模式; (B) 岩白菜TCP基因家族在低温胁迫(4°C, 6小时)下的表达模式。CK: 对照 

 

Figure 3  Expression patterns of Bergenia purpurascens TCP gene family in different tissues and under cold stress 

(A) Expression patterns of B. purpurascens TCP gene family in the roots, stems, and leaves; (B) Expression patterns of B. 

purpurascens TCP gene family under cold stress (4°C, 6 h). CK: Control 

 

 

图4  6个BpTCP基因的qRT-PCR验证 

以正常条件为对照(CK), 低温胁迫处理为4°C下处理6小时。统计分析方法为ANOVA。*表示显著正相关(P<0.05), **表示非常显著

正相关(P<0.01), ***表示极显著正相关(P<0.001)。 

 

Figure 4  qRT-PCR validation of 6 BpTCP genes 

Using normal conditions as the control (CK), the cold stress treatment was performed at 4°C for six hours. Statistical analysis 

was conducted using ANOVA. * indicate significant positive correlation (P<0.05), ** indicate highly significant positive correla-

tion (P<0.01), and *** indicate extremely significant positive correlation (P<0.001). 
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图5  岩白菜TCP基因表达水平与次级代谢物含量的相关性热图 

采用Pearson相关性分析方法。*表示显著正相关(P<0.05), **表示非常显著正相关(P<0.01), ***表示极显著正相关(P<0.001)。 

 

Figure 5  Heat map of the correlation between Bergenia purpurascens TCP gene family expression level and secondary me-

tabolites content 

The Pearson correlation analysis method was used. * indicate significant positive correlation (P<0.05), ** indicate highly sig-

nificant positive correlation (P<0.01), and *** indicate extremely significant positive correlation (P<0.001). 
 

显著相关性。例如, 原儿茶醛(3,4-dihydroxybenzal- 

dehyde)是一种重要的酚类化合物, 已被证明具有抗

炎和抗氧化等多种药理作用(Zhang et al., 2021)。原

儿茶醛含量与BpTCP3和BpTCP11的表达量呈显著

正相关。一些黄酮类化合物, 如芦丁(rutin)、槲皮素- 

3-O-新橙皮苷(quercetin-3-O-neohesperidoside)和

忍冬苷(lonicerin)含量, 与BpTCP8、BpTCP10、

BpTCP1、BpTCP4、BpTCP9、BpTCP6和BpTCP2

的表达量呈极显著正相关。这些黄酮类化合物因具抗

炎、抗氧化和抗癌特性, 成为各种营养保健品、药品

和化妆品中不可或缺的组成部分(Panche et al., 

2016)。这一结果提示, 这些基因可能在黄酮类化合

物的代谢途径中发挥重要调控作用。此外, 我们还分

析了岩白菜素(bergenin)含量与BpTCP基因表达量的

相关性。岩白菜素是岩白菜的主要生物活性成分之一, 

因最早从岩白菜中提取而得名。岩白菜素属于异香豆

素类化合物, 具有提高免疫、抗氧化、抗炎和抗糖尿 

病等作用, 药用价值极高(Yan et al., 2024)。分析结

果显示, BpTCP3、BpTCP16和BpTCP11表达与岩白

菜素含量呈显著正相关, 表明在这些基因表达量较高

的组织中, 岩白菜素的含量也相对较高。这一正相关

性提示这些BpTCP基因可能在岩白菜素的合成或积

累过程中发挥促进作用。 

3  讨论  

TCP基因家族作为植物中重要的转录因子家族, 在植

物生长发育、应激反应和次生代谢等过程中发挥重要

作用(Manassero et al., 2013)。目前, TCP基因家族

已在多个物种中得到鉴定和研究, 但在岩白菜中尚未

见相关报道。本研究基于岩白菜转录组数据, 通过筛

选鉴定到16个BpTCP基因家族成员; 并对其基本理

化性质、亚细胞定位和系统进化关系等进行详细分

析。理化性质分析结果表明, 所有BpTCP蛋白均为亲

水性蛋白, 其中5个为碱性蛋白, 其余为酸性蛋白。亚

细胞定位预测结果表明, BpTCP蛋白均定位于细胞

核, 这与其它物种的TCP转录因子一致, 主要在细胞
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核中发挥作用(Perez et al., 2019)。 

系统进化分析结果显示, 16个BpTCP基因可分

为Class I和Class II两大分支。Class I包含12个

BpTCP成员; Class II包含4个BpTCP成员, 均属于

CIN亚类。此前的研究发现, Class I类TCP基因通常

参与调控细胞的增殖和生长, 而Class II类TCP基因

主要参与调控细胞分化和器官的形态建成(Viola and 

Gonzalez, 2023)。例如, AtTCP4作为miR319a的关键

靶点, 对于拟南芥花瓣的形成和发育至关重要(Nag et 

al., 2009)。岩白菜中与AtTCP4同属于Class II类的4

个BpTCP基因可能也具有类似的功能。蛋白保守基序

分析结果显示, Class I类BpTCP蛋白包含的保守基序

更多, 表明其在进化过程中受到较强的纯化选择; 而

Class II类BpTCP成员含有的保守基序相对较少, 可

能经历了功能分化以适应不同的发育和环境需求。 

通过对BpTCP基因家族的表达模式进行分析 , 

可更深入地探究这些基因的功能。研究表明, 拟南芥

的5个CIN亚类基因AtTCP2、AtTCP3、AtTCP4、

AtTCP5和AtTCP10在叶中高表达, 并参与调控叶片

发育(Palatnik et al., 2003; Ori et al., 2007)。本研究

中, CIN亚类基因BpTCP1和BpTCP10在岩白菜叶片

中高表达, 推测它们可能也具有调控叶片发育的作

用。此外, 还有研究表明TCP基因家族在低温胁迫响

应过程中发挥重要作用。例如, 过表达DgTCP1提高

了菊花对低温胁迫的耐受性(Li et al., 2022); Os-

TCP19负调节水稻耐寒性(Li et al., 2025)。本研究进

一步对BpTCP基因家族在低温胁迫下的表达模式进

行分析, 发现BpTCP10、BpTCP1和BpTCP12在低温

胁迫下表达变化显著, 表明这些基因可能在岩白菜的

低温胁迫响应中发挥作用, 是进一步探索岩白菜耐寒

机制的关键候选基因。 

在漫长的进化过程中, 植物与其生存环境不断互

作, 根据初级生长的需求产生了多种类型的次级代谢

物。在次生代谢方面, TCP基因家族同样发挥重要调

控作用。有研究表明, 黄花蒿(Artemisia annua)的

AaTCP14和AaTCP15基因参与调节青蒿素的生物合

成(Ma et al., 2021); 拟南芥的AtTCP3基因通过与

R2R3-MYB蛋白互作 , 增强类黄酮的生物合成 (Li 

and Zachgo, 2013)。岩白菜作为一种重要的药用植

物, 富含多种次级代谢物(如黄酮类和酚酸类化合物), 

这些成分赋予了岩白菜抗氧化和抗炎等多种药理活

性(Zhang et al., 2011)。本研究发现, BpTCP8、

BpTCP10和BpTCP1等基因的表达与槲皮素-3-O-新

橙皮苷以及芦丁等黄酮类物质的含量呈显著正相关; 

BpTCP3、BpTCP16和BpTCP11的表达与岩白菜素

的含量显著正相关。上述结果表明, BpTCP基因家族

可能参与调控岩白菜的次生代谢过程, 为进一步研究

BpTCP基因的功能提供了重要线索。 
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Expression Pattern and Metabolic Correlation Analysis of TCP 
Gene Family in Bergenia purpurascens 
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Tianyu Wu1, Qiankun Zhu1* 
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School of Sichuan Province, Chengdu 610041, China 

INTRODUCTION: The TCP protein family is a plant-specific group of transcription factors known to regulate key biological 

processes, including growth and development, as well as stress responses. Despite their critical roles, the TCP gene 

family in Bergenia purpurascens remains uncharacterized. This study aims to systematically identify and analyze the 

BpTCP gene family in B. purpurascens using transcriptome-based bioinformatics approaches, providing new insights into 

their potential functions in cold adaptation and secondary metabolism. 

RATIONALE: B. purpurascens exhibits remarkable resilience to abiotic stresses, particularly cold, and contains abundant 

secondary metabolites. Given the documented roles of TCP genes in stress responses and metabolic regulation in other 

plants, we hypothesized that BpTCP genes may contribute to these traits. A comprehensive analysis of this gene family 

could reveal novel mechanisms underlying stress adaptation and metabolite synthesis, supporting future genetic im-

provement and biotechnological applications. 

RESULTS: Through transcriptome-based bioinformatics analysis, we identified 16 BpTCP genes in B. purpurascens, 

which were phylogenetically classified into two major groups, with all members containing conserved TCP domains and 

closely related proteins sharing similar motif patterns. Tissue-specific expression profiling revealed distinct spatial ex-

pression patterns across different tissues, suggesting functional diversification among family members. Notably, partial 

genes, including BpTCP10, BpTCP1 and BpTCP12, exhibited significant expression changes under cold stress, implying 

their potential cold-responsive roles. Furthermore, expression levels of specific BpTCP genes correlated significantly with 

accumulation of various secondary metabolites, particularly flavonoids and phenolics, suggesting their regulatory in-

volvement in metabolic pathways. 

CONCLUSION: This study provides the first genome-wide characterization of the BpTCP gene family in B. purpurascens, 

demonstrating its potential roles in growth and development as well as cold stress response, and secondary metabolism. 

The differential expression of BpTCP genes under stress and their correlation with metabolite levels lay a foundation for 

future functional studies. 
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Expression pattern and metabolic correlation analysis of TCP gene family in Bergenia purpurascens. A total of 16 BpTCP 

genes were identified in B. purpurascens and classified into two major phylogenetic groups. All BpTCP genes contain conserved 

TCP domains, and proteins from the same evolutionary branch share similar motif compositions. Different BpTCP genes exhibit 

distinct tissue-specific expression patterns and display distinctive responses to cold stress. Furthermore, certain BpTCP genes 

demonstrate significant correlations with the accumulation of diverse metabolites. 

Key words  Bergenia purpurascens, TCP gene family, gene family identification, bioinformatics 

Chen JY, Wang WQ, Luo SY, Yang LX, Wang HJ, Wu TY, Zhu QK (2026). Expression pattern and metabolic correlation 

analysis of TCP gene family in Bergenia purpurascens. Chin Bull Bot 61, 26–36. 
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附表1  qRT-PCR所用引物 

Appendix table 1  Primers used for qRT-PCR 
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