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香蕉几丁质酶基因家族的鉴定及 
在枯萎病侵染时的表达分析

林秋妹 1，2，王　霞 2，赵东方 2，贾彩红 2，王静毅 2，刘菊华 2，徐碧玉 2，张玄兵 1，王　卓 2

（1 海南大学园艺学院，海口 570228；2 中国热带农业科学院热带生物技术研究所 / 农业部热带生物技术重点开放实验室，海口 571101）

摘要：几丁质酶（ CHi，Chitinase）是一种能够催化真菌细胞壁中几丁质水解的病程相关蛋白，在植物与真菌互作中起

着重要的作用。本研究以拟南芥几丁质酶基因的蛋白序列为查询序列，在香蕉 A 基因组数据库中进行 BLASTp 比对，鉴定

出 23 个香蕉几丁质酶（MaCHi，Musa chitinase）基因家族成员。根据其染色体上的位置，分别命名为 MaCHi01~MaCHi23。
系统进化树分析表明 23 个 MaCHis 可分为糖苷水解酶 18（GH18，glycosyl hydrolase 18）和糖苷水解酶 19（GH19，glycosyl 
hydrolase 19）2 个亚家族。转录组数据分析表明接种尖孢镰刀菌古巴专化型热带 4 号生理小种（ Foc TR4，Fusarium 
oxysporum f. sp. cubense tropical race 4）后 MaCHi05、MaCHi06、MaCHi07、MaCHi11、MaCHi19 和 MaCHi20 基因在感病品种

巴西蕉中显著下调或不表达，在抗病品种 GCTCV-119 中显著上调。利用 RT-qPCR 技术对 MaCHi05、MaCHi06、MaCHi07、
MaCHi11 和 MaCHi19 在抗病和感病品种接种 Foc TR4 中进行表达分析，结果发现在抗病品种中这些基因的表达都被激活，

而在感病品种中没有激活，且在抗病品种中的相对表达量远大于感病品种，表明这些基因以正调控方式参与香蕉抗枯萎病过

程。本研究结果为进一步解析 MaCHi 基因家族成员在香蕉抗枯萎病过程中的功能提供理论参考。

关键词：香蕉；几丁质酶基因；表达分析；枯萎病

Identification of Banana Chitinase Gene Family and Analysis of  
Its Expression in Fusarium Wilt Infection

LIN Qiu-mei1，2，WANG Xia2，ZHAO Dong-fang2，JIA Cai-hong2，WANG Jing-yi2，LIU Ju-hua2， 
XU Bi-yu2，ZHANG Xuan-bing1，WANG Zhuo2

（1College of Horticulture，Hainan University，Haikou 570228；2Institute of Tropical Bioscience and Biotechnology， 

Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences/Key Laboratory of Tropical Crop Biotechnology of the 

 Ministry of Agriculture and Rural Affairs，Haikou 571101）

Abstract：Chitinase is a disease-related protein that can catalyze the hydrolysis of chitin in fungal cell walls 
and plays an important role in the interaction between plants and fungi. In this study，using the protein sequence 
of the Arabidopsis Heynh. chitinase gene as the query sequence，BLASTp alignment was performed in banana A 
genome，and 23 MaCHis gene family members were identified. According to their position on the chromosome，
they are named MaCHi01 up to MaCHi23，respectively. Phylogenetic tree analysis showed that the 23 MaCHis 
can be divided into two subfamilies，GH18 and GH19. Transcriptome data analysis showed that MaCHi05，
MaCHi06，MaCHi07，MaCHi11，MaCHi19 and MaCHi20 were significantly down-regulated or not expressed 
in the susceptible variety Baxijiao after inoculation with fusarium oxysporum f. sp. cubense tropical race 4，and 
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significantly up-regulated in the disease-resistant variety GCTCV-119. Using RT-qPCR technology to analyze the 
expression of MaCHi05，MaCHi06，MaCHi07，MaCHi11 and MaCHi19 in the resistant and susceptible varieties 
inoculated with Foc TR4，it was found that the expression of these genes was activated in the resistant variety，
but not in the susceptible variety，and the relative expression in the resistant variety was much greater than that in 
the susceptible variety，indicating that these genes participated in the process of banana fusarium wilt resistance in 
a positively regulated manner. The results of this study provides a theoretical reference for further analysis of the 
functions of the members of the MaCHi gene family in the process of banana fusarium wilt resistance.

Key words：banana；chitinase gene；expression analysis；fusarium wilt

香蕉（Musa spp.）隶属姜目，芭蕉科，芭蕉属，

是一种大型的多年生草本植物，广泛分布在热带和

亚热带地区，是最早被驯化的作物之一［1］。香蕉作

为一种重要的经济和粮食作物，在生长发育过程中，

易受干旱［2］、低温［3］、盐［4］等非生物和生物胁迫［5］的

影响。其中，香蕉枯萎病为害最严重，它是由尖孢镰

刀菌古巴专化型病原真菌引起的一种土传病害［6］。 
香蕉枯萎病菌有 4 个生理小种，分别是 Race 1、 
Race 2、Race 3 和 Race 4，其中 Race 4 又分为热带

型和亚热带型（STR4，subtropical race 4）［7］。在 4
个生理小种中，Foc TR4 破坏性最大，能够危害如

大蜜舍、野蕉、粉蕉和大蕉等［8］所有香蕉栽培品种。

迄今为止，香蕉枯萎病的爆发导致香蕉种植面积大

幅萎缩，严重影响香蕉产业的健康发展［9-10］，对其常

用防治方法有化学防治［11］和生物防治［12-13］等，但这

些防治手段不能从根本上抑制香蕉枯萎病。抗病品

种的选育是防治香蕉枯萎病的有效途径，通过挖掘

抗病关键基因及功能解析能促进抗病品种的培育。

几丁质酶（CHi，Chitinase）是一种能够催化几丁

质中 β-1，4- 糖苷键水解生成 N- 乙酰氨葡萄糖寡聚

体或 N- 乙酰 -β-D- 氨基葡萄糖单体的酶［14］。几丁

质酶包括糖苷水解酶 18（GH18）和糖苷水解酶 19
（GH19）2 个亚家族，GH18 家族广泛分布于细菌、

真菌、动物、病毒和高等植物等不同生物体中，GH19
家族主要存在于高等植物中［15-16］。基于结构和氨

基酸序列同一性，几丁质酶又可分为 5 大类（I~V）。

其中第 I、II 和 IV 类几丁质酶属于 GH19 家族，而

第 III 和 V 类几丁质酶属于 GH18 家族［17］。在结

构上，I 类几丁质酶含有 2 种结构域，分别是 Glyco_
hydro_19 催化结构域和在 N 末端富含半胱氨酸的

几丁质结合域（CBD，chitin-binding domain），这两

个结构域含脯氨酸和甘氨酸的衔接，它们的衔接体

长度是可发生变化的［18］。II 类几丁质酶仅由 1 个

与 I 类几丁质酶具有高度序列和结构相似性的催化

结构域组成，但缺乏几丁质结合域和衔接区域［19］。

IV 类与 II 类几丁质酶具有高度同源性，但由于

CBD 中的 1 个缺失和催化域中的 3 个缺失，其编码

的氨基酸长度小于 I 类几丁质酶［20］。III 类几丁质

酶含有溶菌酶活性，与 V 类几丁质酶一样，均具有

Glyco_hydro_18 催化结构域，但其与 I 类或 II 类几

丁质酶在序列比对上并无同源性［21］。

在正常情况下，几丁质酶常处于低水平表

达状态，但当植物细胞受到病原体攻击时，它们

的表达量显著增加，在抵抗真菌病原体方面发

挥重要作用［22］。过表达几丁质酶基因能增强植

物对真菌病原体的抗性，这在水稻（Oryza sativa  
L.）［23］、罗 望 子（Tamarindus indica L.）［24］、沙 棘

（Hippophae rhamnoides L.）［25］、葡萄（Vitis vinifera L.）［26］、 
大 麦（Hordeum vulgare L.）［27］ 和 小 麦（Triticum 
aestivum L.）［28］等植物中已有报道。目前，在拟南

芥（Arabidopsis thaliana （L.） Heynh.）［29］、水稻［30］、棉

花（Gossypium spp.）［31］、白菜（Brassica rapa var. glabra 
Regel.）［32］、番茄（Solanum lycopersicum L.）［33］和马铃

薯（Solanum tuberosum L.）［34］等植物中的几丁质酶基

因家族已获得全基因组鉴定。在香蕉中，基于香蕉

A 基因组 V1 版本，Backiyarani 等［35］鉴定出 14 个

香蕉几丁质酶（MaCHis，Musa chitinase），并发现在

香蕉接种叶斑病（Mycosphaerella eumusae）时有 1
个 MaCHi（GSMUA_Achr9G16770_001）呈 显 著 的

上调表达，而在香蕉接种线虫（Pratylenchus coffeae） 
时有 2 个 MaCHis（GSMUA_Achr9G25580_001 和 
GSMUA_Achr8G27880_001）表达量显著增加［35］。 
但关于 MaCHi 在香蕉与 Foc TR4 互作中的作用还

未见详细报道。2016 年，香蕉 A 基因组经过更新

组装和注释，进一步完善基因组数据［36］。本研究

基于香蕉 A 基因组 V2 版本对 MaCHi 基因家族成

员进行系统的鉴定，分析 23 个 MaCHis 的理化特

性、系统进化关系、保守结构域以及在枯萎菌侵染

时的表达特征，为今后香蕉抗枯萎病育种奠定理论 
基础。
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1　材料与方法

1.1　MaCHi 基因的鉴定及理化特性分析

在香蕉 A 基因组数据库（http：//banana-genome. 
cirad.fr/）中以 22 个拟南芥几丁质酶蛋白序列［29］ 

为查询序列进行 Blastp（https：banana-genome-hub.
southgreen.fr/home1）搜索比对，筛选条件为：E 值

≤ 1×105；覆盖度 >60%，获得与拟南芥同源性

较高的所有 MaCHi 家族成员的基因序列、CDS
序 列 以 及 蛋 白 序 列。 利 用 NCBI-CDD（https：// 
www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi）数据 
库分析所有非冗余序列的保守域。利用 SMART

（https：//smart.embl.de/smart/set_mode.cgi） 和 Pfam
（http：//pfam.xfam.org/）网站证实所鉴定的基因是

否存在 Glyco-hydro-18 或 Glyco-hydro-19 的保守结

构域，以此来确定其是否属于几丁质酶基因家族。

MaCHi 基因家族成员的基本理化性质通过

ExPASy（http：//www.expasy.org/）软件在线分析，并

使用 WoLF PSORT（https：//wolfpsort.hgc.jp/）网站

预测 MaCHi 基因家族成员的亚细胞定位情况。

1.2　MaCHi 家族系统进化关系及多序列比对

采用 MGEA 7.0 软件中邻接法（NJ，neighbor-
jointing）对 22 个拟南芥和 23 个香蕉 CHis 蛋白序

列构建系统进化树，抽样次数（Bootstrap）设置为

1000 次，其他参数默认。利用 DNAMAN 软件对

MaCHi 家族成员的蛋白序列进行多序列比对。

1.3　MaCHi 基因响应 Foc TR4 处理下表达模式分析

从本实验室前期对感病品种巴西蕉（Musa 
AAA group Baxijiao）和 抗 病 品 种 GCTCV-119

（Musa AAA group GCTCV-119）根系接种 Foc TR4 0 
d 和 2 d 后的转录组测序数据中提取出 MaCHi 基因

的表达数据，该数据已上传至国家基因库（https：// 
db.cngb.org/cnsa）的 CNGBdb 数 据 库（登 录 号：

CNP0000292）。上述表达数据用 RPKM（Reads per 
kilo bases per million reads）值表示，通过对 2 d 和 0 d 
的表达数据的比值取对数（log2），利用 MeVv 4.3 软

件 作 热 图。 取 RPKM>10 的 MaCHis（MaCHi05、 
MaCHi06、MaCHi07、MaCHi11 和 MaCHi19）在 
接 种 Foc TR4 后 进 行 荧 光 定 量 PCR（RT-qPCR，

reverse transcription quantitative PCR）验证。每个实

验组均做 3 次生物学重复，结果利用 Excel 2010 软

件进行显著性分析，并通过 KyPlot 软件进行绘图。

2　结果与分析

2.1　MaCHi 的鉴定和分类

在本研究中，通过序列比对筛选，获得 23 个

MaCHis 基因家族成员。根据这 23 个成员在染色

体上的顺序和位置将其命名为 MaCHi01~MaCHi23
（表 1）。23 个 MaCHis 基因分别分布在 Chr.1（1 个）、

Chr.3（6 个）、Chr.5（1 个）、Chr.6（4 个）、Chr.7（2
个）、Chr.8（5 个）和 Chr.9（4 个）。理化性质分析

结果表明，23 个 MaCHis 成员编码 262~454 个氨

基酸不等；等电点范围在 4.15~8.53 之间；分子量在

28.27~49.90 kDa 之间。亚细胞定位预测表明，23
个 MaCHis 基因分别定位于细胞外（9 个）、叶绿体

（7 个）、细胞质（2 个）、线粒体（1 个）、液泡（2 个）、

过氧化物酶体（1 个）和质膜（1 个） （表 1）。

表 1　香蕉几丁质酶家族成员的理化性质
Table 1　Physical and chemical properties of chitinase in banana
基因 ID
Gene ID

蛋白 ID
Protein ID

染色体

Chromosome
起始位置

Start site
终止位置

End
大小

Size
等电点

PI
分子量 （kDa）

Molecular weight
亚细胞定位

Subcellular localization
MaCHi01 Ma01_p02630.1 Chr.1 1760416 1761512 313 5.57 33.63 细胞外
MaCHi02 Ma03_p06280.1 Chr.3 4364871 4366088 326 6.05 35.61 叶绿体
MaCHi03 Ma03_p23790.1 Chr.3 28255165 28256064 299 6.98 32.25 细胞外
MaCHi04 Ma03_p26300.1 Chr.3 30071143 30076785 434 8.36 48.57 线粒体
MaCHi05 Ma03_p28020.1 Chr.3 31214677 31215782 315 6.77 33.59 细胞外
MaCHi06 Ma03_p28030.1 Chr.3 31219921 31221026 315 6.28 33.25 细胞外
MaCHi07 Ma03_p28040.1 Chr.3 31225281 31226227 262 8.53 28.27 细胞外
MaCHi08 Ma05_p21440.1 Chr.5 33103148 33104113 269 8.46 29.79 细胞质
MaCHi09 Ma06_p13470.1 Chr.6 9235978 9237407 446 5.06 49.85 液泡
MaCHi10 Ma06_p24760.1 Chr.6 23948299 23973131 303 6.16 33.70 细胞外
MaCHi11 Ma06_p31980.1 Chr.6 32954630 32956498 384 5.51 42.13 叶绿体
MaCHi12 Ma06_p38320.1 Chr.6 37115822 37118165 304 6.06 33.73 液泡
MaCHi13 Ma07_p16390.1 Chr.7 13277456 13278670 378 5.17 41.34 细胞外
MaCHi14 Ma07_p24810.1 Chr.7 32030472 32031553 300 5.14 33.41 过氧化物酶体
MaCHi15 Ma08_p18970.1 Chr.8 32726882 32728334 454 5.10 49.90 质膜
MaCHi16 Ma08_p24190.1 Chr.8 37468130 37469212 308 6.58 33.92 细胞外
MaCHi17 Ma08_p28490.1 Chr.8 40376475 40377371 298 4.15 31.17 叶绿体
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基因 ID
Gene ID

蛋白 ID
Protein ID

染色体

Chromosome
起始位置

Start site
终止位置

End
大小

Size
等电点

PI
分子量 （kDa）

Molecular weight
亚细胞定位

Subcellular localization
MaCHi18 Ma08_p28510.1 Chr.8 40392271 40393206 311 4.61 32.53 叶绿体
MaCHi19 Ma08_p28520.1 Chr.8 40400994 40401929 311 4.41 32.73 叶绿体
MaCHi20 Ma09_p02310.1 Chr.9 1648772 1649705 264 4.95 28.40 细胞质
MaCHi21 Ma09_p16070.1 Chr.9 11393369 11394372 285 8.31 31.30 叶绿体
MaCHi22 Ma09_p20710.1 Chr.9 29901969 29902896 270 4.70 28.56 细胞外
MaCHi23 Ma09_p26030.1 Chr.9 37383215 37384129 304 6.59 33.56 叶绿体

2.2　MaCHi 系统发育分析

以拟南芥几丁质酶的分类为参考，从系统进化结

果可以看出，45 个（拟南芥 22 个和香蕉 23 个）CHis
可分为 GH18 和 GH19 两个亚家族，这和下文内容蛋

白结构分类结果一致。根据保守域与序列同源性又

进一步将这 2 个亚家族细分为 5 种亚类（I~V）。其中

GH18 亚家族包含 III 和 V 类几丁质酶，GH19 亚家族

包含 I、II 和 IV 类几丁质酶。在香蕉中，第 I 类几丁质

酶包含 MaCHi01、MaCHi05、MaCHi06 和 MaCHi07 共

4 个成员，与拟南芥中唯一 1 个已知的 I 类几丁质酶

（At3g12500）聚集在一起；II 类几丁质酶含有 5 个成

员，分别是 MaCHi02、MaCHi10、MaCHi12、MaCHi16、
MaCHi21；III 类几丁质酶有 MaCHi03、MaCHi04、
MaCHi17、MaCHi18 和 MaCHi19 共 5 个 成 员；IV 类

几丁质酶成员数目最少，仅有 MaCHi20 和 MaCHi22；
V 类几丁质酶含有的成员数最多，共有 6 个成员， 
分别是 MaCHi09、MaCHi11、MaCHi13、MaCHi14、
MaCHi15、MaCHi23（图 1）。
2.3　MaCHi 保守结构域分析

多序列比对结果表明，12 个 MaCHis 成员 
（MaCHi01、MaCHi02、MaCHi05、MaCHi06、
MaCHi07、MaCHi08、MaCHi10、MaCHi12、 
MaCHi16、MaCHi20、MaCHi21、MaCHi22）在第 
47~300 位氨基酸残基间存在 Glyco_hydro_19 催化

结构域（登录号：PF00182），说明它们属于 GH19
家族的成员。以上成员的氨基酸序列中具有 N 端

和 C 端两个高度保守区，并且这两个保守区由一

段富含苯丙氨酸、丙氨酸、甘氨酸和谷氨酸的可变

交联区衔接。其中在氨基酸序列的 N 端上，5 个成

员（MaCHi01、MaCHi05、MaCHi06、MaCHi20 和

MaCHi22）还存在一个富含半胱氨酸且高度保守的

结合域 CBD（登录号：PS00026），该结合域含有一

段高度保守的基序 C-x（4）-C-C-S-x（2）-G-x-C-
G-x（2）-C，其作用主要是与几丁质结合；而氨基

酸序列的 C 端是高度保守的催化区，含 7 个活性位

点，分别为甘氨酸、苏氨酸、赖氨酸、谷氨酰胺、精氨
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图 1　MaCHis 的系统进化树
Fig.1　Phylogenetic tree of the MaCHis

表 1（续）

酸、丝氨酸和苯丙氨酸（图 2）。
香蕉 GH18 家族成员属于 III 和 V 类几丁质

酶，它们不含与几丁质结合 CBD 结构域，在氨基酸

残基第 34~378 位间只存在一个 Glyco_hydro_18
催化结构域（登录号：PF00704）。其中 MaCHi03、
MaCHi11、MaCHi13、MaCHi14、MaCHi17、MaCHi19
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和 MaCHi23 7 个成员均有一个谷氨酸活性中心位

点；MaCHi04 的活性中心位点为甘氨酸；MaCHi09、
MaCHi15 和 MaCHi18 的活性中心位点则是谷氨酰

胺（图 3）。

红色实线框表示富含半胱氨酸几丁质结合域 CBD（PS00026）；绿色下划线表示 Glyco_hydro_19 催化结构域； 
蓝色下划线表示可变交联区区域；黄色框表示活性位点位置

The red frame indicates cysteine-rich chitin binding domains （PS00026），the green underline indicates the catalytic domain of Glyco_hydro_19，the 
blue underline indicates variable crosslinking regions，the yellow frames indicates the position of the active site

图 2　GH19 基因家族成员保守结构域氨基酸序列比对
Fig.2　Alignment of conserved regions of GH19 amino acid sequences

蓝色下划线表示 Glyco_hydro_18 催化结构域；黄色实线框表示活性位点位置

The blue underline indicates the Glyco_hydro_18 catalytic domain（PF00704），the yellow frames indicates the position of the active site

图 3　GH18 基因家族成员保守结构域氨基酸序列比对
Fig.3　Alignment of conserved regions of GH18 amino acid sequences
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巴西蕉和 GCTCV-119 根系接种 Foc TR4 后 0 d 和 2 d 的表达数据，此

数据用 RPKM 值表示，将 2 d 与 0 d 的表达数据的比值取对数（log2）。

log2 ≤ -1 为表达量显著下调，log2 ≥ 1 为表达量显著上调，使用 * 表示

The expression data of Musa Baxijiao and GCTCV-119，0 d and 2 d 
after root inoculation with Foc TR4，indicated by RPKM，and the ratio 
of the expression data of 2 d to 0 d is taken as logarithm （log2）. Where 

log2 ≤ -1 means significantly down-regulated，and log2 ≥ 1 means 
significantly up-regulated，as shown by *

图 4　MaCHi 在巴西蕉和 GCTCV-119 
接种 Foc TR4 后的表达热图

Fig.4　Expression heat map of MaCHi in Baxijiao and 
GCTCV-119 after inoculation with Foc TR4

2.4　Foc TR4 处理后 MaCHi 的表达热图

转录组数据分析表明接种 Foc TR4 后 MaCHi05、
MaCHi06、MaCHi07、MaCHi11、MaCHi19 和

MaCHi20 在感病品种巴西蕉中呈下调表达或不

表达，在抗病品种 GCTCV-119 中均呈显著上调

表达，表明这些成员可能参与香蕉抗枯萎病过

程。MaCHi01、MaCHi12、MaCHi14 和 MaCHi16 在

GCTCV-119 中呈显著下调表达，在感病品种巴西蕉

中呈上调表达或不表达，说明这些成员可能以负调

控的方式参与香蕉抗枯萎病过程。MaCHi03 在巴

西蕉和 GCTCV-119 中均出现显著的下调表达，而其

余的基因处于表达量较低或不表达状态，表明上述

MaCHis 成员可能不参与香蕉抗枯萎病过程（图 4）。

2.5　荧光定量 PCR 验证 MaCHi 的表达

进一步选择 RPKM>10 的 MaCHis（MaCHi05、
MaCHi06、MaCHi07、MaCHi11 和 MaCHi19）进 行

荧光定量 PCR 验证。结果表明，在感病品种中上

述 5 个 MaCHis 的相对表达量在接种 Foc TR4 后

均呈下降趋势，其中 MaCHi05 和 MaCHi11 接种

Foc TR4 后所有时间点上相对表达量均达到极显著

差异水平；MaCHi06、MaCHi07、MaCHi19 分别在

接种 Foc TR4 后第 4 d、6 d 和 2 d 时相对表达量达

到极显著差异水平，所有成员均在接种后 2 d 时达

到最低，约为对照的 1/2；在抗病品种中 MaCHi05、
MaCHi06、MaCHi07、MaCHi11 和 MaCHi19 的 相

对表达量在接种 Foc TR4 后显著增加，在接种后

4 d 时达到最大，是对照的 7 倍以上（图 5）。因此

从相对表达量的变化上看，MaCHi05、MaCHi06、
MaCHi07、MaCHi11 和 MaCHi19 的表达在感病品

种中被抑制，而在抗病品种中显著被激活，表明这些

基因可能以正调控方式参与香蕉抗 Foc TR4 侵染的

过程。以上结果与转录组结果一致，证明转录组结

果准确，分析结果准确。

3　讨论

现如今由尖孢镰刀菌古巴专化型真菌引起的香

蕉枯萎病已严重影响了香蕉产业的发展。几丁质

酶是病程相关蛋白的一类，可以催化病原体细胞壁

中几丁质的水解从而抑制真菌的生长和繁殖，提高

植物对真菌的防御能力，利用转基因技术将几丁质

酶基因应用于抗病品种的培育已成为当前的研究 
热点。

本研究采用生物信息学的方法系统分析

MaCHi 基因家族，鉴定出 23 个 MaCHis 基因，它们

编码的蛋白质平均分子量为 35.26 kDa，等电点平均

为 6.06（表 1），这与之前的报道结果一致［37］，说明

这些基因是香蕉的几丁质酶基因。

典型的几丁质酶基因都具有 Glyco_hydro_18
和 Glyco_hydro_19 结构域［38］。在本研究中，蛋白质

序列同源比对发现有 12 个 MaCHis 成员含有完整

Glyco_hydro_19 催 化 结 构 域（图 2），11 个 MaCHis 
成员包含完整 Glyco_hydro_18 催化结构域（图 3）， 
这些典型的特征证明 23 个 MaCHis 基因均属于

几丁质酶基因家族。几丁质结合的保守结构域

CBD 是几丁质酶基因的又一典型特征，但只存在

于部分成员中［39］。在本研究中，5 个 MaCHis 成

员（MaCHi01、MaCHi05、MaCHi06、MaCHi20 和
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MaCHi22）含有与几丁质结合的保守结构域 CBD，

他们都属于 GH19 亚家族，这与其他作物报道的结果

一致［40］。聚类分析结果表明，23 个 MaCHis 基因家

族成员分为 GH18 和 GH19 两个亚家族，并根据其保

守域与序列同源性又进一步将其分为 5 类（I~V），这

与拟南芥及水稻的进化树分支状况一致［29-30］。

几丁质酶作为一种重要的防御基因，目前已从

梨（Pyrus spp.）［22］、川 西 云 杉（Picea likiangen- 
sis var. balfouriana（Rehd. & Wilson） Hillier）［41］、茶

树（Camellia sinensis（L.） Kuntze）［42］、兴安落叶

松（Larix gmelinii（Rupr.） Kuzen.）［43］、香蕉［44］、猕

猴桃（Actinidia chinensis var. chinensis）［45］、棉花［46］ 

和黄瓜（Cucumis sativus L.）［47］等多种植物中克隆

获得。将其作为外源基因转入植物中，能显著增强

其抗病性，如通过根癌农杆菌介导法将几丁质酶转

入可提高花生（Arachis hypogaea L.）对黑斑病［48］、

水稻对稻瘟病［49］、西瓜（Citrullus lanatus（Thunb.） 
Matsum. &Nakai）对枯萎病［50］、节瓜（Benincasa 
hispida var. chieh-qua F.C. How）对枯萎病［51］、香蕉

对叶斑病和线虫［35］的抗病能力。由此可见，几丁质

酶与植物抗病防御有着密切的联系。在本研究中，

我们鉴定出 5 个高表达（RPKM>10）的 MaCHis 参

与香蕉抗枯萎病过程，并推测这 5 个 MaCHis 在香蕉

与 Foc TR4 互作中发挥着重要作用。
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