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苦荞CCT 基因家族生物信息学及表达分析*

石桃雄,赵佳利,田 桃,陈庆富,邓 娇**

(贵州师范大学荞麦产业技术研究中心,贵州贵阳 550001)

摘要:CCT转录因子在调控植物花期、生长发育及抗非生物胁迫等方面发挥着重要的功能。本研究以拟南芥

AtCCT 基因家族为参考序列,利用本地BLAST并结合保守结构域等生物信息学工具,筛选出苦荞FtCCT 基

因家族成员,并对其理化性质、染色体分布、基因结构、系统进化及表达水平进行分析。结果显示:从苦荞中共

鉴定出35个FtCCT 基因,含1-8个内含子;编码蛋白有117-753个氨基酸残基,等电点为4.96-9.51,均
为亲水性蛋白。染色体定位分析表明,这些基因在8条染色体上均有分布。苦荞FtCCT 基因家族含有10个

保守基序和5个保守结构域,且都含有CCT保守结构域。系统进化分析表明,苦荞的FtCCT 基因家族与拟南

芥一样可分为3个亚家族,其中CMF亚家族的成员最多。35个FtCCT 基因在苦荞根、茎、叶和花中的表达水

平具有差异性,在叶和花中具有高表达量的成员较多,只有少数的成员在根和茎中高表达。本研究为进一步解

析CCT 基因调控苦荞花期及生长发育奠定基础。
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0 引言

  荞麦是一种廖科(Polygonaceae)荞麦属(Fago-
pyrum

 

Mill.)的双子叶小杂粮作物,甜荞(Fagopy-
rum

 

esculentum
 

Moench)和苦荞(Fagopyrum
 

ta-
taricum

 

Gaertn.)是其常见的两个栽培种[1]。苦荞

含有丰富的多酚化合物、类黄酮和不饱和脂肪酸等生

物活性物质,能够降低胆固醇、抑制肿瘤、调节高血

压、抗炎和治疗糖尿病等[2,3]。此外,苦荞还含有丰

富的蛋白质、氨基酸、多种维生素和纤维素等成分,是
谷类作物中唯一具有七类营养物质的作物[4]。因此,
苦荞是一种很好的药食两用作物,具有非常高的药用

价值和营养价值,且具有广泛的环境适应能力,能带

来良好的经济效应[3,5,6]。
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  花期是植物生命周期中一个十分重要的发育阶

段,对经济作物的生态适应性、产量和品质等有着非

常重要的影响。苦荞花期的早晚与产量呈极显著负

相关关系[7],因此研究荞麦开花的调控机理对提高苦

荞产量至关重要。据报道,植物CCT(即CO、COL
和TOC1)转录因子家族具有调控花期、生物钟和响

应光周期等功能[8,9]。此外,CTT 基因还通过激素信

号转导途径参与抵抗干旱、盐、高温、低温等非生物性

胁迫,减 少 这 些 非 生 物 性 胁 迫 对 植 物 造 成 的 危

害[10,11]。因此CCT 基因在植物的生长发育及抗逆

境胁迫方面发挥着重要的作用。

  CCT 基因编码的蛋白都含有CCT结构域,是由

COLIKE蛋白、CONSTANS
 

(CO)蛋白和TIMING
 

OF
 

CABl
 

(TOCl)蛋白的C末端的43个保守的氨基

酸残基组成[12]。根据保守结构域的不同,CCT 基因

家族 分 为 3 个 亚 家 族,分 别 为 CONSTANSlike
(COL)亚家族、CCT

 

motif
 

(CMF)亚家族和PRR亚

家族。COL亚家族所编码蛋白均包含1-2个Bbox
结构域和1个CCT结构域,CMF亚家族所编码蛋白

仅含有1个CCT结构域,而PRR亚家族所编码蛋白

均含有1个CCT结构域和1个Receiverlike
 

(REC)
结构域[13]。目前,CCT 基因家族已在拟南芥[14]、水
稻[8]、小麦[11]、玉米[15]和毛竹[16]等多个物种中被报

道。拟南芥的CCT 基因家族有40个成员,其中CO
基因是最先被发现的,它在长日照条件下能促进开

花,突变后拟南芥表现出晚花性状[17];TOC1 基因通

过昼夜节律调控开花光周期[18];COL1 基因在抵抗

盐、干旱和温度等非生物胁迫中起到重要作用[14]。
水稻中有41个CCT 基因,最新研究发现至少有18
个成员参与了水稻的开花过程,其中有4个新发现的

成员参与抽穗期的调控;3个基因OsCCT22、OsC-
CT38 和OsCCT41 表现出在长日照条件下抑制开

花,在短日照条件下促进开花的作用,而OsCCT03
在长、短日照条件下均能促进水稻开花[8]。玉米中的

CCT 基因家族成员比其他物种稍多,共有57个,其
中有15个成员与花期显著相关[15],而且ZmCOL3
基因对开花、茎节数、总叶片株高和穗位高均有影响,
呈现出多功能的特点[19]。

  在模式植物和大宗作物中CCT 基因家族调控

花期的研究报道已有不少,但在荞麦中还未见报道。
本研究利用生物信息学工具对苦荞CCT 基因家族

进行全基因组范围的鉴定,并对其理化特性、染色体

定位、基因结构、保守基序、保守结构域、系统进化和

表达模式等进行分析,拟为进一步探究苦荞CCT 基

因家族功能,并利用该基因家族改良荞麦品种奠定基

础和提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 苦荞基因组中CCT 基因的筛选及理化性质

分析

  苦荞品种‘cv.Pinku1’
 

的基因组测序数据及其

注释信息均从 NCBI基因组数据库下载(http://

www.mbkbase.org/Pinku1/)。从拟南芥信息资源

数据库 TAIR
 

(https://www.arabidopsis.org/)下
载CCT 基因家族序列作为本地BLAST的参考序列

(query序 列)。运 用 TBtools(v1.082)软 件 进 行

BLAST比对,得到苦荞CCT 基因家族候选序列。
再运用

 

Conserved
 

Domain
 

Database
 

(CDD)数据库

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structu
 

re/

bwrpsb.cgi)对这些CCT 基因的结构域进行分析,从
候选序列中筛选出含有CCT结构域的序列,确认为

苦荞的CCT 基因家族成员。

  运用ExPaSy提供的在线Protparam 软件(ht-
tps://web.expasy.org/protparam/),分 析 苦 荞

CCT 基因编码的蛋白质的理化性质,包括氨基酸残

基的个数、相对分子量、等电点和亲水性等。

1.2 CCT 基因染色体分布

  运用TBtools
 

(v1.082)软件绘制苦荞CCT 基因

在染色体上的分布图并对其进行共线性分析。

1.3 CCT 基因结构、保守基序及结构域分析

  首 先 运 用 MEME 在 线 工 具(http://meme
suite.org/)分析苦荞CCT蛋白的氨基酸序列的保守

基序,基序个数设置为10个;然后用 TBtools(v1.
082)软件将预测结果xml文件进行可视化;最后利

用TBtools(v1.082)软件分析苦荞CCT 基因结构,
并利用CDD数据库分析CCT 基因保守结构域。

1.4 CCT 基因家族系统进化树构建

  利用 MEGA
 

7.0软件的Cluster
 

W 程序对苦荞

和拟南芥的CCT 基因家族进行多序列比对,采用

Neighbor
 

Joining
 

(NJ)法构建系统进化树。

1.5 苦荞CCT 基因的表达分析

  采用Zhang等[20]发表的苦荞‘cv.Pinku1’的转

录组数据,根据4种组织(根、茎、叶和花)中的FP-
KM值,利用TBtools(v1.082)软件绘制CCT 基因

表达水平的热图。
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2 结果与分析

2.1 苦荞CCT 基因家族成员的鉴定及在染色体的

定位

  以拟南芥40个CCT 基因家族成员为参考序列,
并结合CCT 基因家族特有的CCT结构域,在苦荞

基因组数据库中共鉴定出35个CCT 基因家族成员。
染色体定位分析表明,苦荞35个CCT 基因在8条染

色体上均有分布,其中7号染色体上分布的CCT 基

因数目最多,有9个;其次是8号染色体上,分布了8
个成员(图1)。分别有5个、4个和3个CCT 基因定

位在2号、1号和5号染色体上。3号、4号和6号染

色体上各分布了2个CCT 基因。共有8对CCT 基

因 发 生 片 段 复 制 现 象 (图 1),分 别 为 Ft-
PinG0006138300.01.T01 和 FtPinG0004072200.
01.T01、FtPinG0004072200.01.T01 和 Ft-
PinG0009564600.01.T01、FtPinG0009564600.01.
T01 和 FtPinG0003531700. 01. T01、 Ft-
PinG0001582600.01.T01 和 FtPinG0004578000.
01.T01、FtPinG0008789300.01.T01 和 Ft-
PinG006802300.01.T01、FtPinG0008422500.01.
T01 和 FtPinG0007624400. 01. T01、

 

Ft-
PinG0007624400.01.T01 和 FtPinG0004084100.
01.T01 以 及FtPinG0004084100.01.T01 和Ft-
PinG0008422500.01.T01。

图1 苦荞FtCCT 基因在染色体上的分布及片段复制

  Fig.1 Distribution
 

and
 

fragment
 

duplication
 

of
  

FtCCT
 

genes
 

of
 

F.tataricum
 

on
 

chromosome

2.2 苦荞FtCCT 系统发育、基因结构、保守基序及

结构域

  系统发育分析可将苦荞35个CCT 基因分成三

大类(图2a),共含有10个保守基序(图2b)。第Ⅰ类

包含了大部分成员,共26个,又可细分为4小组:第

1小组有10个CCT 基因,除 FtPinG0004084100.
01.T01 和FtPinG0007042800.01.T01 只含有Mo-
tif

 

1,其他都含有 Motif
 

1和 Motif
 

8;第2小组含4
个成员,除FtPinG0005510100.01.T01 缺少 Motif

 

10,其他3个都具有4个 Motif
 

(Motif
 

1、Motif
 

5、

Motif
 

6、Motif
 

10);第3小组由4个CCT 基因组成,
其中FtPinG0005690000.01.T01 只含有 Motif

 

1,
其他3个含有Motif

 

1
 

和Motif
 

2;第4小组由8个成

员组成,其中 FtPinG0006138300.01.T01 仅含有

Motif
 

1,FtPinG0006374000.01.T01 含有 Motif
 

1、

Motif
 

2,其他6个CCT 基因由Motif
 

1、Motif
 

2、Mo-
tif

 

4和 Motif
 

9
 

组成。第Ⅱ类由6个CCT 基因组

成,其中2个CCT 基因仅含有 Motif
 

7,2个含有

Motif
 

1和Motif
 

7,还有2个含有Motif
 

1、Motif
 

2和

Motif
 

7。第Ⅲ类只有3个CCT 基因成员,都含有

Motif
 

1、Motif
 

5和 Motif
 

10
 

(图2a,b)。

  35个苦荞 CCT 基因中,6个 CCT 基因(Ft-
PinG0004084100.01.T01、FtPinG0007042800.01.
T01、 FtPinG0005690000. 01. T01、 Ft-
PinG0006138300.01.T01、

 

FtPinG0009634400.
01.T01 和FtPinG0004756400.01.T01)只含有1
个基序,其他29个CCT 基因含有2-4个基序(图

2a,b)。除了两个成员(FtPinG0009634400.01.T01
和FtPinG0004756400.01.T01)不具有 Motif

 

1,其
他33个CCT

 

基因成员都具有 Motif
 

1,占比达到

94%;12个CCT 基因成员具有Motif
 

2的基因,比例

为34%。这说明 Motif
 

1 和 Motif
 

2 可能为苦荞

CCT 基因家族最保守的基序(图2b)。在Pfam数据

库中(http://pfam.xfam.org/),Motif
 

1被注释为

CCT结构域,Motif
 

2和 Motif
 

4被注释为Bbox结

构域,Motif
 

3和 Motif
 

6被注释为和调节信号响应

相关的结构域,Motif
 

5被注释为GATA
 

zinc
 

finger,

Motif
 

10被注释为tify结构域,Motif
 

7、Motif
 

8和

Motif
 

9的注释未知。
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图2 苦荞FtCCT 基因家族的系统发育树(a)、保守基序(b)及基因结构(c)

Fig.2 Phylogenetic
 

tree
 

(a),conserved
 

motif
 

(b)
 

and
 

gene
 

structure
 

(c)
 

of
 

FtCCT
 

gene
 

family
 

in
 

F.tataricum

  苦荞的35个CCT 基因内含子数目为1-8,其
中FtPinG0005619800.01.T01 含有的内含子数目

最多,有8个;其次是FtPinG0005184600.01.T01、

FtPinG0007821700. 01. T01 和 Ft-
PinG0002597300.01.T01(均位于第Ⅰ类第2小组

中),均含有7个内含子(图2c),9个CCT 基因成员

只有1个内含子。

  苦荞CCT 基因家族所编码蛋白中含有5种主要

的保守结构域,分别是CCT、Bbox、ZnfGATA、tify
和REC

 

(图3),其中CTT结构域在所有苦荞CCT
基因编码蛋白中都有出现,说明该结构域在植物进化

过程中高度保守。苦荞CCT 基因家族中的CMF亚

家族的成员最多(18个),此亚族所编码的蛋白都含

有1个CCT结构域,其中还有3个含有tify结构和

ZnfGATA 结构域,并且这3个蛋白的大小相似;

COL亚家族由13个CCT 基因组成,所编码蛋白中

除了4个成员只含有1个Bbox和1个CCT结构域

外,其他成员都含有2个Bbox和1个CCT结构域;

PRR亚家族中的CCT
 

基因数目最少,只有4个,所
编码蛋白由1个CCT和1个REC结构域组成。

2.3 苦荞FtCCT 基因家族的理化性质

  对35个FtCCT 基因编码的蛋白质的理化性质

分析表明,CCT 基因家族编码的蛋白质含有117-
753个 氨 基 酸 残 基,相 对 分 子 质 量 为 4

 

082.90-
82

 

741.52
 

Da,预测的理论等电点为4.96-9.51,且
以偏酸性和中性居多。预测的苦荞CCT 基因家族

蛋白质的亲水指数均为负值,表明蛋白质均属于亲水

性蛋白,其中以FtPinG0007624400.01.T01 的亲水

性最强,平均亲水指数为-9.180
 

(表1)。
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图3 苦荞FtCCT 基因家族保守结构域

Fig.3 Conserved
 

domain
 

of
 

FtCCT
 

gene
 

family
 

in
 

F.tataricum
表1 苦荞FtCCT 基因家族的理化性质

Table
 

1 Physicochemical
 

properties
 

of
 

FtCCT
 

gene
 

family
 

in
 

F.tataricum

基因ID
Gene

 

ID

氨基酸个数
Number

 

of
 

amino
 

acids
 

(aa)

分子量
Molecular

 

weight
 

(Da)
理论等电点
Theoretical

 

pI

平均亲水指数
Grand

 

average
 

of
 

hydropathicity

FtPinG0006802300.01.T01 254 28
 

506.62 5.40 -0.070

FtPinG0008789300.01.T01 251 24
 

460.34 5.86 -0.675

FtPinG0007624400.01.T01 280 23
 

431.93 7.56 -9.180

FtPinG0008422500.01.T01 346 39
 

349.17 5.28 -0.776

FtPinG0004084100.01.T01 117 13
 

882.15 5.81 -1.475

FtPinG0007042800.01.T01 217 24
 

969.69 7.17 -0.925

FtPinG0009271200.01.T01 245 28
 

135.74 6.17 -1.049

FtPinG0004578000.01.T01 275 30
 

855.76 5.31 -0.468

FtPinG0004615800.01.T01 280 31
 

326.54 5.53 -0.380

FtPinG0001582600.01.T01 227 26
 

143.52 5.44 -0.530

FtPinG0009564600.01.T01 378 41
 

234.24 5.66 -0.334

FtPinG0004072200.01.T01 281 31
 

151.97 7.36 -0.371

FtPinG0003402900.01.T01 376 4
 

082.90 5.52 -0.432

FtPinG0003531700.01.T01 394 38
 

323.00 6.01 -0.255

FtPinG0006138300.01.T01 254 27
 

914.32 5.51 -0.345

FtPinG0009408600.01.T01 327 36
 

302.66 6.31 -0.522

FtPinG0008999600.01.T01 371 41
 

072.56 5.91 -0.631

FtPinG0003122700.01.T01 376 42
 

553.85 6.05 -0.668
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续表1
Continued

 

table
 

1

基因ID
Gene

 

ID

氨基酸个数
Number

 

of
 

amino
 

acids
 

(aa)

分子量
Molecular

 

weight
 

(Da)
理论等电点
Theoretical

 

pI

平均亲水指数
Grand

 

average
 

of
 

hydropathicity

FtPinG0000881000.01.T01 265 29
 

461.10 6.26 -0.752

FtPinG0008738000.01.T01 356 40
 

364.42 7.71 -0.790

FtPinG0007821700.01.T01 606 68
 

023.00 6.04 -0.691

FtPinG0006374000.01.T01 391 43
 

083.77 4.96 -0.556

FtPinG0005510100.01.T01 537 60
 

598.89 6.00 -0.745

FtPinG0004756400.01.T01 160 18
 

352.63 7.74 -0.827

FtPinG0003375700.01.T01 185 21
 

025.74 9.51 -0.908

FtPinG0005620000.01.T01 302 32
 

932.18 6.11 -0.768

FtPinG0002597300.01.T01 635 70
 

527.61 5.87 -0.783

FtPinG0003751600.01.T01 419 45
 

833.02 4.96 -0.455

FtPinG0005184600.01.T01 753 82
 

741.52 6.01 -0.821

FtPinG0005690000.01.T01 310 35
 

031.36 5.92 -1.083

FtPinG0000614000.01.T01 397 43
 

516.39 5.42 -0.620

FtPinG0006024400.01.T01 414 45
 

045.81 4.98 -0.519

FtPinG0009634400.01.T01 269 20
 

528.68 7.66 -0.710

FtPinG0005619800.01.T01 293 32
 

063.96 6.05 -0.545

FtPinG0002885200.01.T01 295 32
 

443.75 5.87 -0.889

2.4 苦荞FtCCT 基因家族进化分析结果

  系统进化分析发现苦荞和拟南芥CCT 基因家

族成员可分为三大类:Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ(图4)。其中,Ⅰ类

中的基因数目最丰富,由29个拟南芥CCT 基因和

22个苦荞CCT 基因组成,可以进一步分为
 

ⅠA 和
 

ⅠB 两个亚类;Ⅱ类包含8个拟南芥和10个苦荞的

CCT 基因成员;Ⅲ类中拟南芥和苦荞各3个CCT 基

因成员。

  根据姚新转等[21]对拟南芥CCT 基因家族的分

类方法,可以将苦荞的 35 个 CCT 基因家族分为

COL、CMF和PRR
 

3个亚家族(图4),与图3的结果

基本一致。其中CMF亚家族包含了分布在进化树

上的Ⅱ类和Ⅲ类中的全部CCT 成员,以及IA 和IB
两个亚类中的小分支;COL亚家族主要分布在进化

树中的IA 亚类以及IB 亚类中的一个分支上;PRR亚

家族由IB 的一个分支组成。 图4 苦荞和拟南芥CCT 基因家族系统进化

  Fig.4 Phylogenetic
 

tree
 

of
 

CCT
 

gene
 

family
 

from
 

F.
tataricum

 

and
 

Arabidopsis

603



石桃雄,赵佳利,田桃,陈庆富,邓娇.苦荞CCT基因家族生物信息学及表达分析

2.5 苦荞CCT 基因家族在组织中的表达模式

  苦荞35个CCT 基因在根、茎、叶和花4个组织

中的表达模式如图5所示,有5个CCT 基因在根中

表达水平高,推测可能与根的生长发育调控有关;只
有1个CCT 基因在茎中显著高表达,推测其可能参

与茎的生长发育过程。在叶中表达水平较高的CCT
基因的数目较多,而且大多数是CMF亚家族成员,
他们可能参与叶的生长发育与光形态建成。在花中

表达水平较高的CCT 基因的数目也较多,主要是

COL和CMF亚家族成员,这些基因可能参与调控开

花过程,比如开花时间、花期长短等。

图5 苦荞CCT 基因家族在不同组织中的表达模式

  Fig.5 Expression
 

pattern
 

of
 

CCT
 

genes
 

in
 

different
 

tis-

sues
 

of
 

F.tataricum

3 讨论

  植物CCT 基因家族在调节植物的生长发育和

抗逆境胁迫中起着至关重要的作用,并且大多数成员

参与开花调控,与作物的产量也息息相关[8,16,22,23]。
本研究在全基因组水平上共鉴定到35个苦荞FtC-
CT 基因,数目与其他物种相差不大,含有1-8个内

含子(图2)。这些苦荞CCT蛋白等电点为4.96-
9.51,绝大多数以酸性为主,均为亲水性蛋白(表1)。

35个苦荞FtCCT 基因在8条染色体上均有分布,且

8对FtCCT 基因发生了片段复制事件(图1)。片段

重复在CCT 基因家族成员的扩增中可能起着重要

的作用,推测这些同源性较高的复制基因具有相似的

生物学功能。苦荞 CCT 蛋白与其他物种一样含

CCT、Bbox、ZnfGATA、tify和REC等5种主要的

保守结构域(图3)。所有的苦荞CCT蛋白都含有

CCT结构域,说明该结构域在植物进化过程中高度

保守。

  为更好地了解苦荞FtCCT 基因家族成员的分

类和可能具有的功能,本研究将40个拟南芥AtCCT
家族成员与35个苦荞FtCCT 家族成员进行蛋白序

列比对并构建系统进化树(图4)。结果表明,两者的

CCT 基因具有较高的同源性,说明CCT 基因在物种

间比较保守,可能具有相似的功能。根据姚新转

等[21]对拟南芥AtCCT 基因家族的分类方法,苦荞的

35个FtCCT 基因家族也可以分为 COL、CMF和

PRR
 

3个亚家族,且CCT 基因家族的功能可能与

Motif以及结构域相关。Putterill等[17]研究表明,拟
南芥的AtCO 基因(At15840.1)属于COL亚家族,
具有促进开花的功能,苦荞中两个AtCO 同源基因

FtPinG0008999600.01.T01 和FtPinG0009408600.
01.T01 在花组织中具有较高的表达水平(图5),因
此 推 测 FtPinG0008999600.01.T01 和 Ft-
PinG0009408600.01.T01 可能具有相似的功能,并
且苦荞的COL亚家族的12个成员中有7个在花组

织中高表达(图5),这与拟南芥的COL亚家族中的

大部分成员参与拟南芥开花时间的调控一样[18]。属

于拟南芥PRR亚家族的TOC1 被报道影响昼夜节

律[24],苦荞中的同源基因 FtPinG0005510100.01.
T01 可能也参与生物钟的调控。PRR亚家族的4个

成员中有2个在花中高表达,在根和叶中各有1个表

达水平较高(图5),因此,不同的成员可能对不同组

织的生长发育起着调控作用。CMF亚家族对谷类作

物的驯化和适应起着重要作用,且对开花起着抑制作

用[25,26],而苦荞中的CMF亚家族的成员最丰富,其
中有8个成员在叶中高表达,有6个在花中高表达,
还有少数成员在根和茎中具有较高的表达水平,这些

基因可能调控不同组织的生长发育。因此,苦荞

CCT 基因家族中的有些成员可能与拟南芥的同源基

因具有相似的功能,而特异的 Motif和结构域可能是

不同亚家族成员之间功能差异的主要原因。

4 结论

  植物CCT 基因家族在调节植物的生长发育、花
期和抗逆境胁迫中起着至关重要的作用。本研究在

全基因组水平上共鉴定出35个苦荞CCT 基因,在8
条染色体上均有分布。苦荞CCT 基因编码的蛋白

的等电点为4.96-9.51,绝大多数以酸性为主,均为

703



广西科学,2021年,28卷,第3期
 

Guangxi
  

Sciences,2021,Vol.28
 

No.3

亲水性蛋白。基于CCT、Bbox、ZnfGATA、tify和

REC等5种主要的保守结构域,将苦荞的CCT 基因

家族划分为CMF、COL和PRR
 

3个亚家族。苦荞和

拟南芥CCT 基因具有较高的同源性。在叶和花中

高表达的CCT 基因数目较多,推测这些基因可能参

与了生长发育、光形态建成或开花调控过程。以上研

究结果为进一步探究苦荞CCT 基因家族功能,以及

利用该基因家族改良荞麦花期奠定了基础。
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Bioinformatics
 

and
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Analysis
 

of
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Gene
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in
 

Fagopyrum
 

tataricum
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Abstract:CCT
 

transcription
 

factor
 

plays
 

an
 

important
 

role
 

in
 

the
 

regulation
 

of
 

plant
 

flowering,growth
 

and
 

development,as
 

well
 

as
 

resistance
 

to
 

abiotic
 

stress.The
 

CCT
 

gene
 

family
 

of
 

Arabidopsis
 

thaliana
 

was
 

used
 

as
 

the
 

reference
 

sequence
 

in
 

this
 

study.The
 

FtCCT
 

gene
 

family
 

members
 

of
 

Fagopyrum
 

tataricum
 

were
 

screened
 

out
 

by
 

bioinformatics
 

tools,including
 

local
 

BLAST
 

and
 

conserved
 

domains.The
 

physicochemical
 

properties,chromosome
 

distribution,gene
 

structure,phylogenetic
 

evolution
 

and
 

expression
 

level
 

were
 

ana-
lyzed.The

 

results
 

showed
 

that
 

a
 

total
 

of
 

35
 

FtCCT
 

genes
 

were
 

identified
 

in
 

F.tataricum
 

where
 

the
 

introns
 

ranged
 

from
 

1
 

to
 

8.The
 

encoded
 

protein
 

had
 

117-753
 

amino
 

acid
 

residues
 

with
 

isoelectric
 

points
 

of
 

4.96-
9.51,all

 

of
 

which
 

were
 

hydrophilic
 

proteins.Chromosomal
 

mapping
 

analysis
 

showed
 

that
 

these
 

genes
 

were
 

distributed
 

on
 

all
 

8
 

chromosomes.The
 

FtCCT
 

gene
 

family
 

contains
 

10
 

conserved
 

motifs
 

and
 

5
 

conserved
 

do-
mains,and

 

all
 

of
 

them
 

contained
 

CCT
 

conserved
 

domains.Phylogenetic
 

analysis
 

showed
 

that
 

CCT
 

gene
 

fami-
ly

 

of
 

F.tataricum
 

could
 

be
 

divided
 

into
 

three
 

subfamilies
 

like
 

A.thaliana,among
 

which
 

the
 

CMF
 

subfamily
 

had
 

the
 

most
 

members.The
 

expression
 

levels
 

of
 

35
 

FtCCT
 

genes
 

in
 

roots,stems,leaves
 

and
 

flowers
 

of
 

F.ta-
taricum

 

were
 

different.There
 

were
 

more
 

members
 

with
 

high
 

expression
 

levels
 

in
 

leaves
 

and
 

flowers,and
 

only
 

a
 

few
 

members
 

were
 

highly
 

expressed
 

in
 

roots
 

and
 

stems.This
 

study
 

lays
 

a
 

foundation
 

for
 

further
 

analysis
 

of
 

CCT
 

gene
 

regulation
 

in
 

flowering
 

period
 

and
 

growth
 

of
 

F.tataricum.
Key

 

words:Fagopyrum
 

tataricum,flowering,
 

FtCCT,phylogenetics,expression
 

analysis
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