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摘要: 茶树作为一种叶用植物, 具有重要的经济价值。非生物胁迫对茶树的生长发育过程和茶叶的生产影响很大。本研究

采用RT-PCR方法从茶树‘龙井43’ cDNA中克隆获得1个编码HD-Zip转录因子的基因CsHB1。序列分析显示, CsHB1基因

cDNA长为1 380 bp, 编码459个氨基酸, 含有典型的START结构域。进化分析显示, 茶树CsHB1属于HD-Zip家族转录因子的

IV亚族。多序列对比发现, CsHB1与其他物种的HD-Zip类蛋白的氨基酸序列具有78.05%的相似性, 如葡萄、烟草、芝麻

等。对CsHB1转录因子理化性质、亲/疏水性、无序化分析显示, CsHB1转录因子是疏水性蛋白且显偏碱性, 不存在无序化

区域。空间结构分析显示, CsHB1有3个α-螺旋, 多个β-折叠, 且有START结构域。利用荧光定量PCR方法分析了CsHB1在
高温(38°C)、低温(4°C)、PEG干旱(200 g·L-1)、NaCl (200 mmol·L-1)处理1、4、8、12 h的表达情况。结果表明, CsHB1基
因在不同非生物胁迫处理下均能诱导表达, 且表达差异性明显。
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高等植物中的转录因子能与一些受高低温、

干旱、盐胁迫等非生物逆境诱导基因上游的顺式

作用元件相结合, 从而调控植物对非生物胁迫的

响应。HD-Zip (homeodomain-leucine zipper)属于

homeobox蛋白家族, 是植物中一类重要的转录因

子, 由同源异型结构域(homeodomain)和附加的亮

氨酸拉链结构域(leucine zipper)组成(Ariel等
2007)。在HD-Zip中, 同源异型结构域由60个氨基

酸残基构成, 主要与目标DNA特异性结合, 且序列

高度保守; 35到42个氨基酸组成亮氨酸拉链结构

域部分, 主要介导蛋白二聚体构型的形成(Elhiti和
Stasolla 2009; Ariel等2007)。

转录因子在调控植物生长发育及逆境胁迫响

应中的研究越来越深入(陈晓丽等2016)。研究证

实, 植物中HD-Zip转录因子可分为HD-Zip I、HD-
Zip II、HD-Zip III和HD-Zip IV等4类(Elhiti和
Stasolla 2009)。HD-Zip I为保守的HD-Zip结构域, 
其决定了特异的DNA结合域, 主要响应外界信号, 
如极端温度、干旱和渗透压等非生物胁迫, 从而调

控植物生长以适应环境(Sessa等2005)。HD-Zip II为
保守的N末端和CPSCE (Cys-Pro-Ser-Cys-Glu)结构

域, 主要参与光应激反应和生长素信号转导(Ariel
等2007)。HD-Zip III有一个START (steroidogenic 
acute regulatory protein related lipid transfer)结构域

连着一个保守的SAD (START-adjacent domain)结
构域, 且具有MEKHLA (Met-Glu-Lys-His-Leu-Ala)
结构, 参与调控植物生长发育, 如分生组织形成、

侧生器官发生、生长素极性运输和维管系统发育

等(Prigge等2005)。HD-Zip IV相对HD-Zip III亚类

缺少了MEKHLA结构, 主要参与根发育、植物细

胞分化、毛状体形成和花青素积累(Elhiti和Stasolla 
2009; Ariel等2007)。目前, 编码HD-Zip蛋白的基

因已经在很多植物中克隆并获得较为深入的研究, 
包括拟南芥(Arabidopsis thaliana) (Sultan 2010)、
水稻(Oryza sative) (Nakashima等2009)、小麦(Trit-
iceae asetivum) (Lopato等2006)、苜蓿(Medicago 
truncatula) (Ariel等2010)、向日葵(Helianthus annuus) 
(Cabello等2007; Dezar等2005)、番茄(Lycopersicon 
esculentum) (Ariel等2007)等植物。目前, 茶树中HD-
Zip家族转录因子基因的克隆与功能研究较少。

茶树[Camellia sinensis (L.) O. Kuntze]属于山

茶科山茶属植物, 是一种喜温畏寒的多年生常绿

木本植物, 起源于我国西南地区, 在我国栽培历史

已有上千年, 作为一种叶用植物, 茶叶中富含茶多

酚、氨基酸、维生素、有机酸、矿物质等次生代

谢成分, 是一种集营养和保健为一体的天然饮料

(宛晓春2003)。高温、低温、干旱和高盐等非生

物胁迫是导致植物生理缺水的主要环境因素(杨献

光等2006)。在茶树生长过程中, 这些非生物胁迫严

重影响着茶叶的产量和质量。虽然茶树已经开展

了AP2/ERF (Wu等2015a)、WRKY (Wu等2015b)、
NAC (Wang等2016)等非生物胁迫相关转录因子的
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分析, 但HD-Zip转录因子基因及抗逆分子机理方

面仍然缺乏深刻的认识。

本研究从茶树‘龙井43’中克隆得到茶树中编

码HD-Zip转录因子的CsHB1基因 ,  对该茶树

CsHB1转录因子进行序列比对、理化性质、进化

树、无序化、二级结构预测和三级结构等生物信

息分析; 为验证CsHB1基因在茶树对非生物胁迫的

响应, 通过荧光定量PCR方法, 对茶树‘龙井43’中
CsHB1基因在高温(38°C)、低温(4°C)、干旱胁迫

(PEG)、盐胁迫(NaCl)下的诱导表达进行了分析, 
以期为进一步深入研究茶树HD-Zip转录因子在茶

树非生物胁迫调控中的作用提供借鉴。

材料与方法

1  试验材料与处理

供试材料为茶树‘龙井43’ [Camellia sinensis 
(L.) O. Kuntze cv. ‘Longjing43’]两年生扦插盆栽幼

苗, 种植在南京农业大学茶叶科学研究所试验大

棚中。取生长健康的幼嫩叶片进行RNA的提取及

cDNA的合成。并以幼嫩叶片的cDNA作为克隆基

因的模板。

选取长势良好的‘龙井43’两年生扦插幼苗, 选
取健康植株进行4°C低温、38°C高温、干旱(200 
g·L-1 PEG)、高盐(200 mmol·L-1 NaCl)胁迫处理, 处
理时间分别为1、4、8和12 h, 以未处理的茶树植

株为对照。分别在不同时间点采集不同处理的茶

树叶片, 提取RNA进行反转录成cDNA, 用于实时

定量的模板。

2  茶树CsHB1基因的克隆

根据Quick RNA Isolation Kit (北京华越洋生

物科技有限公司)试剂盒提取茶树‘龙井43’的总

RNA, 利用微量紫外检测仪NanoDrop测定RNA浓

度, 按照反转录试剂盒Prime Script RT Reagent Kit 
(大连TaKaRa公司)完成cDNA合成。基于本实验

室茶树的转录组数据(Wu等2014), 设计一对引物

(CsHB1-F: 5'-ATGCTCTCCTATCCTCATGGA-3'; 
CsHB1-R: 5'-CGCATTCACTCCGCCTACA-3')。
PCR扩增体系为20 μL: 7 μL ddH2O, 1 μL模板, 10 
μL Ex Taq Mix, 上下游引物各1 μL。反应条件为: 
95°C预变性5 min; 95°C变性30 s, 55°C退火30 s, 
72°C延伸1 min, 共30个循环; 72°C延伸10 min。

PCR产物用12 g·L-1琼脂糖凝胶电泳分离, 切取目

的胶块, 参照DNA回收试剂盒说明书将其回收纯

化, 连接至pMD19-T载体(大连TaKaRa公司), 转化

至大肠杆菌DH5α, 挑取阳性克隆菌液送至通用生

物系统(滁州)公司测序。

3  序列分析

利用NCBI网站(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
Blast.cgi.)对获得的核苷酸和蛋白序列进行BLAST
比较搜索和保守域预测; 使用DNAMAN 6.0软件

进行序列多重比对及亲水性和疏水性预测; 理化

性质由序列处理在线工具包(SMS) (http://www.
bio-soft.net/sms)和EXPASY (http://web.expasy.org/
protparam)等相关网站程序分析; 利用MEGA6 (Ta-
mura等2013)软件构建分子系统发育进化树及其报

告图形的生成; 蛋白质二级结构预测和无序化特

性分析分别在SOPMA网站(http://npsa-pbil.ibcp.fr/
cgi-bin/npsa)和FoldIndex (Prilusky等2005)网站中

完成; 利用Swiss-Model (http://www.Swissmodel.
expasy.org)构建蛋白质三级结构模型(Arnold等
2006)。荧光定量PCR的数据分析采用IBM SPSS 
Statistic20和Microsoft Excel 2010软件制作完成。

4  茶树CsHB1基因的表达分析

为了分析在高低温、高盐和干旱胁迫下‘龙
井43’中CsHB1基因的表达情况, 根据大连TaKaRa
公司的SYBR Premix Ex Taq Kit试剂盒说明书进行

荧光定量PCR操作。在Bio-CFX96 Real-time PCR 
System中完成荧光定量PCR。扩增程序为: 95°C预
变性30 s; 95°C变性5 s, 60°C退火30 s, 72°C延伸10 
min, 共40个循环。选择茶树GAPDH作为内参基因

(刘圆等2016), 与目标基因CsHB1一起扩增。表达

检测引物分别为CsGAPDH-JF: 5'-TTGGCATCGTT- 
GAGGGTCT-3'; CsGAPDH-JR: 5'-CAGTGGGAA-
CACGGAAAGC-3'和CsHB1-JF: 5'-AACAACAT-
ACCAGCAGGAG-3'; CsHB1-JR: 5'-GCAGCAC- 
TTAACACAATCC-3'。每个处理设置3个生物学重

复, 采用2–ΔΔCT方法进行结果分析(Pfaffl 2001)。

实验结果

1  茶树CsHB1基因的克隆

以茶树‘龙井43’叶片的cDNA为模板, CsHB1-F
和CsHB1-R为引物, 通过PCR扩增得到约1 500 bp
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的片段。序列测定与分析表明, 茶树CsHB1基因长

为1 380 bp, 编码459个氨基酸。本文从茶树‘龙井

43’中克隆得到的CsHB1基因序列已登录GenBank, 
登录号为MF033534。
2  茶树CsHB1转录因子的进化分析

茶树CsHB1转录因子的进化分析参考Ariel等
(2007)的HD-Zip家族分类方法。在Plant Transcription 
Factor Database (http://planttfdb.cbi.pku.edu.cn)网站

上下载拟南芥的HD-Zip成员, 然后与茶树CsHB1
转录因子进行同源进化比对, 构建同源进化树。

结果(图1)表明, CsHB1在进化关系上属于HD-Zip
家族转录因子中的HD-Zip IV亚族。

3  茶树CsHB1转录因子氨基酸序列比对及理化性

质分析

茶树CsHB1保守域预测结果(图2-A)所示 , 
CsHB1转录因子的结构域在1~215个氨基酸位点

之间, 含有1个START结构域。将茶树CsHB1转录

因子与雷蒙德氏棉(Gossypium raimondii)、川桑

(Morus notabilis)、可可(Theobroma cacao)、木豆

(Cajanus cajan)、苹果(Malus domestica)、葡萄(Vitis 
vinifera)、牵牛花(Ipomoea nil)、桃(Prunus persica)、
甜橙(Citrus sinensis)、甜椒(Capsicum annuum)、
土瓶草(Cephalotus follicularis)、野生烟草(Nicotiana 
attenuata)、野生大豆(Glycine soja)、芝麻(Sesamum 
indicum)多个物种的HD-Zip转录因子的氨基酸序列

进行多重比对(图2-B), 结果显示一致性为78.05%。

而且, 上述物种都含有1个START结构域。

根据茶树CsHB1氨基酸序列在BLAST同源检

索与比对, 获得不同植物中相似度较高的HD-Zip
氨基酸序列。利用ExPASy网站对CsHB1进行氨基

酸组成成分及理化性质分析(表1)。结果表明, 在
这些植物中蛋白残基数为459~769。相对分子质

图1  茶树CsHB1转录因子系统进化树

Fig.1  Phylogenetic tree of CsHB1 transcription factor in C. sinensis
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量为(5.0~8.4)×104; 等电点范围在5.4~6.1之间, 碱
性氨基酸比重略高于酸性氨基酸。脂肪族氨基酸

占比22%左右, 芳香族氨基酸占比6%。

4  茶树CsHB1转录因子亲/疏水性分析

利用DNAMAN 6.0软件对茶树CsHB1转录因

子进行疏水性/亲水性分析。结果表明, 茶树CsHB1
转录因子亲水性最强的的位点是第155位的半胱

氨酸(Cys) (图3-A); 疏水性最强的位点分别是第57
位的缬氨酸(Val) (图3-B), CsHB1转录因子属于疏

水性蛋白。

5  茶树CsHB1转录因子氨基酸序列的无序化分析

利用FoldIndex程序对茶树CsHB1氨基酸序

列进行了折叠的无序化分析, 结果显示(图4)茶树

CsHB1转录因子序列中不存在无序化区域。

6  茶树CsHB1转录因子的二级和三级结构预测与

分析

茶树CsHB1转录因子的二级结构分析结果表明

(图5), CsHB1由30.28%的α-螺旋(α-helix)、8.50%
的β-折叠(β-turn)、24.18%的延伸主链(extended 
strand)和37.04%的随机卷曲(random coil)组成。茶

树CsHB1转录因子主要组成部分为随机卷曲、α-
螺旋、延伸主链和β-折叠。

茶树CsHB1转录因子三级结构预测结果表明

(图6), 其三维结构中具有START结构域, 也含有多

图2  茶树CsHB1转录因子的保守域(A)与其他物种氨基酸序列的多重比对(B)
Fig.2  The conserved domains (A) of CsHB1 and alignment of relative amino acid sequences in C. sinensis and other plants (B)

划线部分为START结构域。
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表1  不同植物中HD-Zip转录因子氨基酸组成成分及理化性质分析

Table 1  Comparison of amino acid sequences, physical and chemical characterizations of HD-Zip transcription factors among 
different plants

                
 植物       GenBank登录号     

     氨基酸            相对分子     
 理论等电点(pI)

                      各氨基酸比例/%  

                                       数目/个            质量/Da                           酸性 碱性 芳香族 脂肪族

茶树(C. sinensis) MF033534 459 49 508.35 5.35 10 10 6 25
葡萄(V. vinifera)  XP_002266688.1 726 79 665.38 5.91 12 13 6 21
芝麻(S. indicum) XP_011086174.1 726 79 674.19 5.68 12 13 6 21
野生烟草(N. attenuata) OIT00329.1 730 80 134.63 5.65 12 12 6 21
木豆(C. cajan) KYP48247.1 700 76 621.64 5.67 12 12 6 21
桃(P. persica) XP_007214541.1 750 82 035.70 5.87 12 13 6 21
川桑(M. notabilis) EXC23121.1 769 83 617.61 5.84 12 12 6 20
土瓶草(C. follicularis) GAV85193.1  730 80 420.21 5.72 12 13 6 21
野生大豆(G. soja) KHN35197.1 686 75 294.26 6.07 11 12 6 22
可可(T. cacao) XP_007026002.1 720 78 919.57 5.80 12 13 6 21
木本棉(G. arboreum) KHG19735.1  725 79 660.57 5.67 12 13 6 22
牵牛花(I. nil) XP_019170324.1  729 80 054.77 5.69 12 12 6 21
甜橙(C. sinensis) XP_006468235.1  718 79 196.80 5.76 12 13 6 20
甜椒(C. annuum) XP_016570434.1 728 80 148.80 5.50 13 13 6 22

图3  茶树CsHB1转录因子氨基酸序列的亲水性(A)和疏水性(B)分析

Fig.3  Analysis on hydrophilicity (A) and hydrophobicity (B) of amino acid sequence of CsHB1 transcription factor in C. sinensis



植物生理学报1808

图4  茶树CsHB1折叠状态的分析

Fig.4  Analysis of the folding state of CsHB1 in C. sinensis

个α-螺旋和β-折叠, 建模的模板参考类固醇敏感脂

质调节蛋白START结构域。所以α-螺旋和β-折叠

等结构推测与二级结构是吻合的。

7  茶树CsHB1基因的表达分析

通过实时定量PCR检测CsHB1基因在茶树‘龙
井43’中经过高温(38°C)、低温(4°C)、干旱(200 
g·L-1 PEG)、高盐(200 mmol·L-1 NaCl)胁迫处理后

的表达情况。从图7中可以看出, 在上述 4 种非生物

胁迫条件下, CsHB1基因均被诱导表达, 其相对表

达量在不同胁迫处理和胁迫时间下存在差异。38°C 

达量最高, 为对照的1.52倍。干旱胁迫处理下, CsHB1
基因的相对表达量在1和4 h时与对照无显著差异, 
在8 h时则显著高于对照, 为对照的8.01倍, 在24 h
时则呈下调趋势。盐胁迫处理下, CsHB1基因的相

对表达量在1 h显著低于对照, 在4 h相对表达量显

著高于对照, 为对照的3.27倍。

讨　　论

茶树生存于自然界中的开放体系中, 在生长发

育的过程中受到众多环境因子的影响, 高低温、干

旱和盐胁迫等非生物胁迫是影响植物生长发育常

见的环境因子, 茶树通过复杂的调控机制来适应

各种环境胁迫(田丽丽等2017)。转录因子在植物响

应不同逆境中发挥着重要作用, 同时植物中的转录

因子通过表达调控进一步对植物的生长发育产生

重要的影响。因此, 研究并分析茶树中与逆境胁迫

相关的转录因子具有重要的意义。

图5  茶树CsHB1转录因子的二级结构预测

Fig.5  The secondary structure of CsHB1 transcription factor in C. sinensis
蓝色: α-螺旋; 红色: β-折叠; 绿色: β-转角; 粉色: 随机卷曲。

图6  茶树CsHB1的三维结构预测

Fig.6  The three-dimension structures of CsHB1 in C. sinensis 

处理下, CsHB1基因的相对表达量在胁迫1和8 h时
高于对照, 8 h的表达量是对照的1.18倍。4°C处理

下, CsHB1基因的相对表达量在1 h时最低, 8 h的表
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图7  不同胁迫处理下茶树基因CsHB1的相对表达量分析

Fig.7  Analysis on relative expression of CsHB1 gene in leaves of C. sinensis under different stress treatments
A: 高温(38°C); B: 低温(4°C); C: 干旱(200 g·L-1 PEG); D: 高盐(200 mmol·L-1 NaCl)。不同小写字母代表在0.05水平上的差异显著。

本文克隆得到的茶树CsHB1基因编码的转录

因子具有START结构域的典型特征, 这与Schrick
等(2004)的研究结果相吻合。对CsHB1转录因子

氨基酸组成成分、理化性质、亲水性/疏水性的分

析结果显示, CsHB1属于疏水性蛋白, 二级结构主

要表现为随意卷曲和α-螺旋结构。在三级结构中, 
CsHB1有START结构域, 典型的α-螺旋和β-折叠

(Iaea等2015)。系统进化树表明CsHB1转录因子属

于HD-Zip家族里的HD-Zip IV亚家族, 与拟南芥

HD-Zip IV亚家族HDG2和HDG3亲缘关系最近

(Nakamura等2006)。序列比对发现CsHB1与多种

亲缘关系相近的植物的HD-Zip类转录因子的相似

性很高。

植物中HD-Zip转录因子参与生物和非生物胁

迫响应、细胞分化、生长发育、形态建成等生物

过程(Ariel等2007)。已有的研究证明, HD-Zip I亚
家族和II亚家族成员参与植物高低温、干旱和高盐

等非生物胁迫的调控(Ariel等2007; 王宏等2013)。
本文通过荧光定量PCR分析发现, CsHB1基因响应

茶树非生物胁迫, 且对干旱和盐胁迫响应较大。

马铃薯在干旱、盐和ABA胁迫后, HD-Zip转录因

子ATHB12基因的表达量显著高于对照, 其中马铃

薯在干旱8 h后的表达量与本文CsHB1基因在干旱

8 h的表达量都达到最大, 在低温胁迫后, ATHB12
表达量低于对照, 低温胁迫后ATHB12和本文的

CsHB1基因都呈现先下调再上调的趋势(武亮亮等

2016)。拟南芥ATHB6、ATHB7和ATHB12转录因

子基因主要参与非生物胁迫反应和激素调控, 表
达受到干旱胁迫以及外源应用ABA的诱导。但是

也有一些发现证明属于HD-Zip IV亚家族的拟南芥

HDG11 (AtEDT1)功能增强突变体更好赋予耐旱

性, 具有多种改良耐旱性的特征, 这表明过度表达

的HDG11可能在改善植物耐旱性方面发挥关键作

用(Yu等2008)。同时, HDG11的异位表达赋予转基
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因水稻和甘薯耐旱性(Ruan等2012; Yu等2013), 另
外, HDG11也可以改善棉花、杨树和多年生草(高
羊茅)的耐盐性(Cao等2009; Yu等2015)。在本实验

中, CsHB1基因在干旱和盐胁迫下也明显差异表

达, 与上述研究一致。Chen等(2017)的研究发现在

拟南芥中异位表达GaHDG11能提高渗透胁迫能

力, 水分恢复能力显著提高, 水分损失率较低, 过
氧化氢酶、超氧化物歧化酶活性以及脯氨酸含量显

著提高, 丙二醛含量降低, 原根长度也明显增加。由

于GaHDG11是属于HD-ZIP IV家族, 而CsHB1基因

也属于HD-ZIP IV家族, 推测CsHB1基因很大可能

参与渗透耐受性并且CsHB1基因对于根的生长也

发挥着不少作用。

HD-Zip IV家族具有促进植物毛状体形成的

作用。在棉花中, HD-Zip IV基因GaHOX1在纤维

细胞中优势表达, 说明该基因可能参与调控棉纤

维发育(Guan等2008)。在拟南芥START保守域家

族成员中, GL2在表皮毛的发育过程起到重要作用

(Nakata等2012), 对非根毛细胞及表皮毛的特化和

分化是必需的。GaHOX1在GL2的启动子控制下

会使拟南芥gl2-2突变体恢复野生型的表型, 在35S
启动子的控制下抑制野生型拟南芥毛状体的发育, 
类似于GL2的异位表达, 表明GaHOX1和GL2在调

控植物毛状体发育过程中具有相同的功能(Guan等
2008)。此外, 表皮毛在植物防御中起着至关重要

的作用, 在一定程度上保护植物免受病原菌入侵和

非生物胁迫(Chew等2013)。GaHOX1是HD-ZIP IV
家族基因, 而CsHB1基因也属于HD-ZIP IV家族, 另
外, 荧光定量PCR也显示CsHB1基因明显响应非生

物胁迫, 推测CsHB1基因与植物的抗逆性有关。

近年来的研究已表明, HD-Zip转录因子家族

参与调控植物生长发育等多个过程。本文综合以

上结论得出, CsHB1转录因子在茶树响应非生物胁

迫的过程中发挥着重要作用。为了进一步认识

CsHB1转录因子对逆境的的调控机制, 还需要对其

调节途径和作用机理作进一步深入研究。本研究

同时表明, 利用非生物胁迫响应相关转录因子来

提高茶树对逆境的综合抗性, 是一种有潜力的分

子育种途径。
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Cloning and expression analysis of the gene encoding HD-Zip under abiotic 
stress in Camellia sinensis
TENG Rui-Min, LI Hui, WANG Wen-Li, SHEN Wei, WANG Ying, CUI Xin, ZHUANG Jing*

College of Horticulture, Tea Science Research Institute, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, China

Abstract: Tea tree [Camellia sinensis (L.) O. Kuntze] as a kind of leaf plants, has important economic value. 
However, abiotic stress has a great influence on the production of tea. In this study, a gene encoding HD-Zip 
transcription factor (CsHB1) was cloned from tea cultivar ‘Longjing 43’ cDNA by RT-PCR method. Sequence 
analysis showed that the conserved region of CsHB1 contained 1 380 bp encoding a total of 459 amino acids, 
containing a typical START domain. Evolutionary analysis showed that the tea plant CsHB1 belonged to the 
HD-Zip IV family. Multiple sequence comparison revealed that CsHB1 had 78.05% similarity to the amino acid 
sequence of the HD-Zip protein of other species, such as Vitis vinifera, Nicotiana attenuata, Sesamum indicum, 
and so on. The analysis of the physical and chemical properties of CsHB1 transcription factors, pro/hydropho-
bicity, and disorder showed that CsHB1 transcription factor was a hydrophobic protein and showed partial alka-
linity, and there was no disorder region. According to the analysis of spatial structure that CsHB1 has 3 al-
pha-helices, multiple beta-folds, and START domain. The expression of CsHB1 at high temperature (38°C), low 
temperature (4°C), PEG drought (200 g·L-1) and NaCl (200 mmol·L-1) was analyzed by fluorescence quantita-
tive PCR. The results showed that CsHB1 could induce the expression under stress, and the difference was ob-
vious.
Key words: Camellia sinensis; HD-Zip transcription factor; gene clone; abiotic stress; expression profiles
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