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　　摘要：以普通丝瓜［Ｌｕｆｆａｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ（Ｌ．）Ｒｏｅｍ．］为试验材料，基于其全基因组，对生长素酰胺合成酶基因
（ｇｒｅｔｃｈｅｎｈａｇｅｎ３，ＧＨ３）家族成员进行鉴定和生物信息学分析，并分析其在普通丝瓜长果品种、短果品种中的表达情
况。结果表明，普通丝瓜全基因组中共存在１４个ＧＨ３基因家族成员，暂命名为ＬｃＧＨ３．１～ＬｃＧＨ３．１４，蛋白序列长度为
５１５～８４３ａａ，相对分子量在５８．３６６～９６．４０６ｋｕ之间，ＬｃＧＨ３．８、ＬｃＧＨ３．１４为碱性蛋白，其他 ＬｃＧＨ３蛋白均为酸性蛋
白。ＬｃＧＨ３．１为稳定蛋白，其他ＬｃＧＨ３均为不稳定蛋白。１４个ＬｃＧＨ３蛋白均是亲水蛋白，其中ＬｃＧＨ３蛋白主要含有
１０个基序（Ｍｏｔｉｆ），１４个ＬｃＧＨ３蛋白均含有Ｍｏｔｉｆ１、Ｍｏｔｉｆ４、Ｍｏｔｉｆ５、Ｍｏｔｉｆ６、Ｍｏｔｉｆ７和 Ｍｏｔｉｆ９保守基序。系统进化树分
析结果表明，１４个ＬｃＧＨ３蛋白聚类在ＧｒｏｕｐⅡ、ＧｒｏｕｐⅢ ２类。在普通丝瓜长果品种、短果品种商品果中，共有６个
ＧＨ３基因家族成员存在差异表达，其中 ＬｃＧＨ３．１、ＬｃＧＨ３．２、ＬｃＧＨ３．５在短果品种中的相对表达量高于长果品种，
ＬｃＧＨ３．８、ＬｃＧＨ３．１２、ＬｃＧＨ３．１３在短果品种中的相对表达量低于长果品种。推测ＬｃＧＨ３基因家族与普通丝瓜果实发育
相关，且与果长密切相关。
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　　生长素是一种重要的植物激素，是最早被发现
的能促进植物生长的激素，其在植物生长过程的多

个重要环节中发挥着关键作用［１］。植物体内的生

长素在自由态和束缚态２种形式间的转化是体内生
长素水平的自我调节功能，对植物生长的调控具有

重要意义［２］。在植物生长素响应信号通路中，有３
类早期生长素响应基因家族［Ａｕｘ／ＩＡＡｓ（ａｕｘｉｎ／
ｉｎｄｏｌｅ－３－ａｃｅｔｉｃａｃｉｄｓ）、ＧＨ３ｓ（ｇｒｅｔｃｈｅｎｈａｇｅｎ３）、
ＳＡＵＲｓ（ｓｍａｌｌａｕｘｉｎｕｐＲＮＡｓ）］能快速特异地表达反
应［３－５］。其中，ＧＨ３基因家族能够催化游离态的吲
哚－３－乙酸（ＩＡＡ）与多种氨基酸结合，生成 ＩＡＡ－

氨基酸复合物，将游离ＩＡＡ转化为复合态的ＩＡＡ，可
以参与生长素的稳态调控，进而参与调控植物的多

个生理过程，其对整个ＧＨ３基因家族的研究具有重
要意义［６－８］。

普通丝瓜［Ｌｕｆｆａｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ（Ｌ．）Ｒｏｅｍ．］是我国
主要的瓜类蔬菜之一，其肉质清香软滑，既富含营

养，又具有清热化痰、凉血解毒等保健作用，倍受各

地区消费者喜爱。ＧＨ３基因对植物的生长发育具
有重要的调控作用，但在普通丝瓜中关于 ＧＨ３基因
家族的研究鲜有报道。因此，本研究以普通丝瓜为

试验材料，基于普通丝瓜全基因组对 ＧＨ３基因家族
成员进行鉴定、生物信息学分析，并分析其在普通丝

瓜长果品种、短果品种中的表达情况，对后续研究普

通丝瓜果实发育和果实果长等具有一定的意义。

１　材料与方法

１．１　数据来源
普通丝瓜的基因组数据从国家基因库生命大

数据平台（ｈｔｔｐｓ：／／ｄｂ．ｃｎｇｂ．ｏｒｇ／）上获取［９］。本研

究所用转录组数据为普通丝瓜长果品种（花后

１２ｄ）和短果品种（花后１２ｄ）的转录组数据，丝瓜
样品为２０２１年种植于福建省农业科学院试验基地
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的试验材料。普通丝瓜长果样品、短果样品分别混

合取样，试验设置３个生物学重复，丝瓜样品用液氮
速冻后于－８０℃保存，用于ＲＮＡ－ｓｅｑ分析。
１．２　普通丝瓜基因组中ＧＨ３基因家族成员的鉴定
及理化性质分析

通过 Ｐｆａｍ数据库（ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ／）获
得ＧＨ３保守结构域的 ＨＭＭ模型（ＰＦ０３３２１），并用
ＴＢｔｏｏｌｓ软件进行ｓｉｍｐｌｅＨＭＭｓｅａｒｃｈ，对普通丝瓜的
基因组蛋白序列进行搜索，获得初筛蛋白序

列［１０－１１］。再通过美国国家生物技术信息中心

（ＮＣＢＩ）网站进一步验证初筛获得的候选蛋白结构
域，获得确定的成员后，根据普通丝瓜的拉丁名

Ｌｕｆｆａｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ（Ｌ．）Ｒｏｅｍ，将普通丝瓜编码上述蛋
白的基因定为ＬｃＧＨ３基因。通过 ＰｒｏｔＰａｒａｍ在线分
析网站分析普通丝瓜ＬｃＧＨ３蛋白的理化性质［１２］。

１．３　普通丝瓜ＧＨ３基因家族成员蛋白保守结构域
的分析

利用ＮＣＢＩ保守结构域在线分析网站和 ＭＥＭＥ
在线分析网站进行普通丝瓜 ＧＨ３蛋白的保守结构
域与基序（Ｍｏｔｉｆ）分析，并用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制示
意图［１３－１４］。

１．４　普通丝瓜ＧＨ３基因家族成员蛋白系统进化树
的构建

为探究普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员蛋白的进
化关系，从 ＮＣＢＩ网站下载南瓜、黄瓜及拟南芥的
ＧＨ３蛋白序列与普通丝瓜ＧＨ３蛋白序列，进行合并
系统进化分析。利用 ＭＥＧＡ软件中的邻接法
（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ）对普通丝瓜、黄瓜、南瓜和拟南
芥ＧＨ３家族蛋白构建系统进化树［１５］。用在线工具

ｉＴＯＬ对已构建的普通丝瓜、黄瓜、南瓜和拟南芥的
ＧＨ３家族蛋白系统进化树进行美化处理［１６］。

１．５　普通丝瓜长果品种、短果品种 ＧＨ３基因家族
成员的差异表达模式分析

根据笔者所在课题组前期研究得出的普通丝

瓜长果品种、短果品种转录组数据中的基因表达值

（ＦＰＫＭ），分析普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员在普通
丝瓜长果品种、短果品种中的表达情况，采用

ＴＢｔｏｏｌｓ绘制表达量热图［１７］。

２　结果与分析

２．１　普通丝瓜ＧＨ３基因家族成员蛋白的鉴定及理
化性质分析

通过对普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员进行筛选

和鉴定，最终确定 １４个 ＧＨ３基因，暂将其命名为
ＬｃＧＨ３．１～ＬｃＧＨ３．１４。通过 ＰｒｏｔＰａｒａｍ在线分析软
件获得普通丝瓜 ＬｃＧＨ３蛋白氨基酸序列的蛋白序
列长度、分子量、蛋白酸碱性和稳定性等基本信息。

从表１可以看出，普通丝瓜 ＬｃＧＨ３蛋白的蛋白序列
长度为５１５～８４３ａａ，分子量为５８．３６６～９６．４０６ｋｕ；
从等电点可以看出，ＬｃＧＨ３．８、ＬｃＧＨ３．１４为碱性蛋
白，其他普通丝瓜的 ＬｃＧＨ３蛋白都为酸性蛋白；
ＬｃＧＨ３．１的不稳定系数小于 ４０，表明其是稳定蛋
白，其他普通丝瓜ＬｃＧＨ３蛋白的不稳定系数均大于
４０，为不稳定蛋白。在蛋白质亲水性方面，１４个普
通丝瓜ＬｃＧＨ３蛋白的平均亲水系数均为负数，表明
它们都是亲水蛋白。

表１　普通丝瓜ＧＨ３基因家族成员蛋白的理化性质

基因名称
蛋白质

长度（ａａ）
分子量

（ｋｕ） 等电点
不稳定

系数

脂肪

系数

平均亲水

系数

ＬｃＧＨ３．１ ５９３ ６６．８２３ ６．０２ ３８．６１ ８４．０１ －０．２４４

ＬｃＧＨ３．２ ６０１ ６７．７０８ ６．０２ ４３．６５ ８３．７１ －０．２６７

ＬｃＧＨ３．３ ５８５ ６５．９５４ ５．５７ ４０．３３ ８６．４８ －０．１３８

ＬｃＧＨ３．４ ５９６ ６７．０９９ ５．８８ ４４．６６ ８７．５５ －０．２１７

ＬｃＧＨ３．５ ５９７ ６７．３１４ ６．２９ ４４．２５ ８６．５２ －０．２０９

ＬｃＧＨ３．６ ６１５ ６９．９９０ ５．４７ ４１．７７ ８８．２３ －０．２３１

ＬｃＧＨ３．７ ６０８ ６８．１２７ ５．４５ ４４．０８ ８７．８６ －０．２３５

ＬｃＧＨ３．８ ８４３ ９６．４０６ ８．９９ ４８．３７ ８０．５３ －０．５８３

ＬｃＧＨ３．９ ５１５ ５８．３６６ ６．０５ ４２．８７ ９１．６３ －０．１３７

ＬｃＧＨ３．１０ ５５５ ６３．４３９ ６．６２ ４１．５２ ９４．００ －０．２５１

ＬｃＧＨ３．１１ ６０４ ６８．２９６ ６．２６ ４６．１２ ８７．１４ －０．２３７

ＬｃＧＨ３．１２ ６０８ ６８．７４６ ５．７４ ４２．６３ ８６．２２ －０．２６２

ＬｃＧＨ３．１３ ６７２ ７５．２５９ ６．０７ ４１．９０ ８７．２０ －０．１０５

ＬｃＧＨ３．１４ ６１０ ６８．９５２ ７．６７ ４１．９７ ９０．４９ －０．１８７

２．２　普通丝瓜ＧＨ３基因家族成员蛋白的保守结构
域分析

对普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员蛋白的保守结
构域进行分析，发现１４个ＧＨ３基因家族成员蛋白均
含有单一的ＧＨ３结构域，其中ＬｃＧＨ３．１、ＬｃＧＨ３．２和
ＬｃＧＨ３．４等１１个蛋白含有 ＧＨ３超家族结构域（图
１）。为了进一步研究普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员
蛋白的保守结构域，利用ＭＥＭＥ在线分析软件对普
通丝瓜ＧＨ３蛋白保守基序进行分析。从图２可以
看出，普通丝瓜 ＧＨ３蛋白的基序具有一定的保守
性。１４个普通丝瓜 ＧＨ３基因家族成员的蛋白质序
列中至少含有１０个保守基序，它们分别为Ｍｏｔｉｆ１～
Ｍｏｔｉｆ１０，并且这些保守基序的排列顺序相同。其
中，ＬｃＧＨ３．８蛋白缺少Ｍｏｔｉｆ１０、Ｍｏｔｉｆ２，ＬｃＧＨ３．９蛋
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白缺少 Ｍｏｔｉｆ３，ＬｃＧＨ３．１０蛋白缺少 Ｍｏｔｉｆ８，其他
ＧＨ３基因家族成员同时含有１０个保守基序。此外，

这１４个普通丝瓜ＧＨ３蛋白家族成员中均含有Ｍｏｔｉｆ
１、Ｍｏｔｉｆ４、Ｍｏｔｉｆ５、Ｍｏｔｉｆ６、Ｍｏｔｉｆ７和Ｍｏｔｉｆ９。
２．３　普通丝瓜ＧＨ３基因家族蛋白的系统进化树

用ＭＥＧＡ软件构建普通丝瓜 ＧＨ３家族蛋白
（１４个）、黄瓜ＧＨ３家族蛋白（１４个）、南瓜 ＧＨ３家
族蛋白（２９个）和拟南芥 ＧＨ３家族蛋白（３０个）的
系统进化树。根据系统进化树的进化关系，这８７个
ＧＨ３蛋白可分为３类，分别是 ＧｒｏｕｐⅠ、ＧｒｏｕｐⅡ和
ＧｒｏｕｐⅢ（图３）。其中，南瓜、丝瓜和黄瓜的ＧＨ３蛋
白属于 ＧｒｏｕｐⅡ 或 ＧｒｏｕｐⅢ；在普通丝瓜中，
ＬｃＧＨ３．３、ＬｃＧＨ３．７、ＬｃＧＨ３．１３属于 ＧｒｏｕｐⅡ，其他
１１个丝瓜 ＧＨ３蛋白属于 ＧｒｏｕｐⅢ；此外，在 Ｇｒｏｕｐ
Ⅱ、ＧｒｏｕｐⅢ中也有拟南芥的 ＧＨ３蛋白。值得注意
的是，ＧｒｏｕｐⅠ中都是拟南芥的ＧＨ３蛋白。
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２．４　普通丝瓜长果品种、短果品种 ＧＨ３基因家族
成员的差异表达模式分析

基于普通丝瓜长果品种、短果品种商品果的转

录组数据中１４个ＧＨ３基因家族成员的基因表达值
（ＦＰＫＭ），分析ＧＨ３基因家族成员的表达模式，发现
在普通丝瓜长果品种、短果品种商品果中共有６个
ＧＨ３基因家族成员（ＬｃＧＨ３．１、ＬｃＧＨ３．２、ＬｃＧＨ３．５、
ＬｃＧＨ３．８、ＬｃＧＨ３．１２和ＬｃＧＨ３．１３）存在差异表达，其
中ＬｃＧＨ３．１、ＬｃＧＨ３．２、ＬｃＧＨ３．５在短果品种中的相
对表达量高于长果品种，ＬｃＧＨ３．８、ＬｃＧＨ３．１２、
ＬｃＧＨ３．１３在短果品种中的相对表达量低于长果品
种（图４）。

３　讨论与结论

植物的ＧＨ３基因是一种典型的植物生长素原
初反应基因，广泛存在于植物中［１８］。ＧＨ３蛋白通过
调节植物激素和相关化合物（包括植物激素前体）

的活性或可利用性，在信号通路、器官发育、植物结

构、增强植物的抗逆性、优化植物的生长和代谢过

程中起着重要作用［１９－２１］。ＧＨ３基因最早在大豆中
被鉴定为早期的生长素响应基因［２２］。迄今，研究者

陆续在许多来自不同植物（如拟南芥［６］、水稻［２３］、
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葡萄［２４］、番茄［２５］、桃［２］、木瓜［２６］、猕猴桃［２７］、甘

蓝［２８］等）的ＧＨ３基因家族中发现该基因家族成员。
　　本研究结果表明，普通丝瓜中的１４个 ＬｃＧＨ３
蛋白主要含１０个Ｍｏｔｉｆ，且１４个ＬｃＧＨ３蛋白均含有
Ｍｏｔｉｆ１、Ｍｏｔｉｆ４、Ｍｏｔｉｆ５、Ｍｏｔｉｆ６、Ｍｏｔｉｆ７和Ｍｏｔｉｆ９保守
基序，推测这６个保守基序可能在普通丝瓜 ＧＨ３基
因中发挥主要功能。构建基因家族系统发育树来

分析同源基因间的进化关系，可为后续基于同源同

功假说的分析奠定基础［２９］。本研究通过构建普通

丝瓜、黄瓜、南瓜和拟南芥 ＧＨ３基因家族成员蛋白
的系统发育树，发现南瓜、丝瓜和黄瓜的 ＧＨ３蛋白
属于ＧｒｏｕｐⅡ或ＧｒｏｕｐⅢ，而在ＧｒｏｕｐⅠ中都是拟南
芥的ＧＨ３蛋白，后续关于丝瓜 ＧＨ３的功能研究可
以借鉴黄瓜、南瓜中已有的相关研究。本研究结果

表明，在普通丝瓜长果品种、短果品种商品果中共

有６个 ＧＨ３基因家族成员存在差异表达，推测
ＬｃＧＨ３基因家族与普通丝瓜果实发育相关，且与果
长关系密切。对桃［２］、番茄［３０］ＧＨ３蛋白的相关研
究也发现，ＧＨ３基因在果实不同发育时期的表达量
均存在差异。在研究中，ＬｃＧＨ３．１、ＬｃＧＨ３．２、ＬｃＧＨ３．５
在短果品种中表达量高于长果品种，ＬｃＧＨ３．８、
ＬｃＧＨ３．１２和ＬｃＧＨ３．１３在短果品种中的表达量低于
长果品种，将为后续研究丝瓜果长提供方向。

本研究基于普通丝瓜全基因组对 ＧＨ３基因家
族进行鉴定，鉴定获得１４个 ＬｃＧＨ３基因家族成员，
开展生物信息学分析并探析其在普通丝瓜长果品

种、短果品种中的表达情况，为后续继续深入研究

ＧＨ３基因在普通丝瓜果实发育及果长中的作用奠
定了基础，并可为培育满足市场多样化优良果长的

丝瓜品种提供支撑。
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江苏省粳稻淀粉合成相关基因等位变异检测

及其对稻米理化指标的影响
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　　摘要：大量研究表明，稻米食味品质除受主效基因 Ｗｘ控制外，还受其他稻米食味品质相关基因的影响。为了探
明江苏省粳稻不同淀粉合成相关基因的遗传变异组合对稻米理化指标的影响，本研究利用分子标记对２０３份江苏省

粳稻预试材料（２０１５年）的９个淀粉合成相关基因的基因型进行检测，发现９个基因位点中仅 ＷｘＣＴ、ＳＳＩＩＩａ这２个位
点广泛存在２种类型的等位基因变异，其他７个位点只有０～３份粳稻含有不同类型的等位基因，在此基础上分别研

究ＷｘＣＴ、ＳＳＩＩＩａ基因的遗传效应。研究发现来源于（ＣＴ）１８的等位基因可能有减少直链淀粉含量（ＡＣ）的效应，来源于

ＳＳＩＩＩａ１的等位基因可能有减少直链淀粉含量、增加胶稠度（ＧＣ）的效应。进一步研究发现 ＷｘＣＴ、ＳＳＩＩＩａ基因之间存在
互作效应，且基因间互作效应的方向随基因来源不同而异。

　　关键词：食味品质；直链淀粉含量；胶稠度；糊化温度；基因；碱消值

　　中图分类号：Ｓ５１１．２＋２０．３　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２２）１８－００８７－０５

收稿日期：２０２１－１１－１９

基金项目：镇江市重点研发计划———现代农业（编号：ＮＹ２０２００１２）。

作者简介：余　波（１９８１—），男，江苏仪征人，硕士，副研究员，主要

从事水稻新品种选育研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１５１６８５３６１＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：龚红兵，研究员，主要从事水稻新品种选育研究。

Ｅ－ｍａｉｌ：１１７９８０９２６５＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　随着人们生活水平的提高，人们对稻米食味品
质的要求也越来越高，已不仅仅是饱腹，更重要的

是营养健康，优质食味稻米的市场需求越来越大，

优质食味水稻新品种的选育已成为我国水稻育种

最重要的研究方向之一［１］。因此，从分子水平探究

稻米食味品质形成的遗传学基础，明确水稻食味品

质基因的遗传效应，对优质食味水稻品种的选育具

有重要的指导意义。

影响水稻蒸煮食味品质的３项重要指标分别是
直链淀粉含量（ＡＣ）、胶稠度（ＧＣ）和糊化温度
（ＧＴ）。一般认为具有低直链淀粉含量、高胶稠度、
低糊化温度的稻米具有较好的蒸煮食味品质［２－４］。

大量研究表明，稻米蒸煮食味品质除受主效基因Ｗｘ
控制外，还受其他稻米食味品质相关基因的影

响［５－６］。为了探明江苏省粳稻不同淀粉合成相关基

因的基因型以及不同基因型组合对稻米品质形成

的影响，本研究利用分子标记检测技术，在江苏省

粳稻（Ｗｘｂ）的遗传背景条件下，对２０３份江苏省粳
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