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　　摘要：百香果（ＰａｓｓｉｆｌｏｒａｅｄｕｌｉｓＳｉｍｓ）虽原产热带地区，但高温也会影响其开花坐果，进而影响产量。果实糖含量
不仅影响果实风味品质，还可以作为渗透调节物质参与高温、干旱、盐害等逆境胁迫。蔗糖合成酶（ｓｕｃｒｏｓｅｓｙｎｔｈａｓｅ，
ＳＵＳ）是蔗糖代谢的关键酶之一，在植物糖积累及非生物胁迫响应中具有重要功能。对百香果ＳＵＳ基因家族成员进行
鉴定和生物信息学分析，并分析其在低温胁迫下的表达变化。运用生物信息学方法，对百香果蔗糖合成酶基因进行全

基因组鉴定与基因结构、系统发育关系、蛋白质保守功能域、染色体定位分析，利用转录组数据分析其表达模式，利用

ｑＲＴ－ＰＣＲ技术分析其在高温处理下的表达。结果显示，百香果中包含５个 ＳＵＳ基因，分布在４条染色体上，外显子
数量为１３～１５个。５个ＳＵＳ基因家族成员可分为三大类，即ＳＵＳⅠ、ＳＵＳⅡ、ＳＵＳⅢ，百香果ＳＵＳ基因家族成员启动子
中含有激素响应、逆境响应相关的顺式作用元件。表达模式分析表明，ＰｅＳＵＳ３基因在百香果叶片和果皮中的表达量
均较高。ｑＲＴ－ＰＣＲ分析表明，ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２基因在高温处理后表达量显著下降，ＰｅＳＵＳ５基因表达量显著性上升，
说明ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２、ＰｅＳＵＳ５基因可能在百香果高温胁迫中发挥重要的调控作用。
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　　百香果（ＰａｓｓｉｆｌｏｒａｅｄｕｌｉｓＳｉｍｓ）是西番莲科西番
莲属藤本植物，别名鸡蛋果、洋石榴等，原产于大、

小安的列斯群岛，目前广泛种植于我国广东、海南、

福建、云南、台湾等省份［１］。百香果具有很高的食

用、观赏和药用价值，近年来在我国热带和亚热带

地区得到广泛推广［２－３］。

可溶性糖含量是果实风味品质形成的主要因

素，果实中的可溶性糖主要包括蔗糖、葡萄糖、果糖

等［４－５］。高等植物在进行光合作用的过程中会产生

大量蔗糖，蔗糖合成酶（ｓｕｃｒｏｓｅＳｙｎｔｈａｓｅ，ＳＵＳ）则在
植物蔗糖代谢生理过程中发挥关键作用，对蔗糖的

转运和积累有着重要影响［６］。蔗糖合成酶最早是

在小麦胚芽中被发现的［７］，主要起分解蔗糖的作

用，参与植物生长发育的多个过程，如源、库组织之

间蔗糖的分配［８］、淀粉的生物合成［９］、植物纤维素

的合成［１０］、非生物胁迫响应［１１］等。

近年来，随着测序技术的飞速发展，许多植物

的基因组信息被破译，为 ＳＵＳ基因家族成员的鉴定
奠定了基础。陈成等从海沃德猕猴桃基因组中鉴

定出７个ＳＵＳ成员，发现ＡｄＳＵＳ２．２与果实中蔗糖、
果糖、葡萄糖含量的相关性最高，说明其是调控猕

猴桃果实蔗糖合成积累的重要基因［１２］。王亚娜等

鉴定了６个柠檬蔗糖代谢关键酶ＣｌＳＵＳ基因家族成
员，ｑＲＴ－ＰＣＲ分析表明，ＣｌＳＵＳ４基因对柠檬果实
可溶性糖积累可能具有重要作用［１３］。吕佳红等从

梨中鉴定出１７份ＳＵＳ基因家族成员，ｑＲＴ－ＰＣＲ分
析、调控网络分析表明，ＰｂｒＳＵＳ２、ＰｂｒＳＵＳ１５可能参
与调控梨果实的蔗糖合成与积累［１４］。

百香果基因组测序在２０２１年完成［１］，这表明

在全基因组水平上进行百香果相关基因家族分析

成为可能。何锐杰等从百香果基因组中鉴定出１１
个ＣＨＳ基因家族成员，发现ＰｅＣＨＳ基因在果皮颜色
的形成及逆境胁迫条件下发挥重要作用［１５］。Ｌｉａｎｇ
等研究鉴定了１３８个百香果 ｂＨＬＨ基因家族成员，
筛选出可能调控不同花器官和果实发育的 ＰｅｂＨＬＨｓ
基因，其中许多基因在不同胁迫处理下存在表达差

异［１６］。百香果ＳＵＳ基因家族成员的鉴定与分析迄
今未见报道。本研究基于基因组信息对百香果ＳＵＳ

—５４—江苏农业科学　２０２４年第５２卷第１１期



基因家族成员进行鉴定，分析其在高温胁迫下的表

达变化，以期为百香果 ＳＵＳ基因功能的进一步研究
提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验时间和地点
试验于２０２３年４—５月在福建农林大学园艺学

院园艺植物细胞与分子遗传学实验室完成。

１．２　百香果ＳＵＳ基因家族成员的鉴定
从拟南芥基因组数据库 ＴＡＩＲ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．

ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）获取拟南芥ＳＵＳ蛋白序列，从国家
基因库生命大数据平台（ＣｈｉｎａＮａｔｉｏｎａｌＧｅｎｅＢａｎｋ
ＤａｔａＢａｓｅ，ＣＮＧＢｄｂ）获取百香果基因组序列［１］。选

用模式植物拟南芥的 ＳＵＳ基因成员蛋白序列为
ｑｕｅｒｙ，在百香果的蛋白质数据库中进行同源对比，
条件设定为Ｅ值 ＜１×１０－５，筛选出百香果 ＳＵＳ基
因家族候选序列，进一步利用ＮＣＢＩ－ＣＣＤ（ｈｔｔｐｓ：／／
ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｃｄｄ）和 Ｐｆａｍ 数 据 库
（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｅｂｉ．ａｃ．ｕｋ／ｉｎｔｅｒｐｒｏ／ｅｎｔｒｙ／ｐｆａｍ／＃
ｔａｂｌｅ）对其结构域进行鉴定，将仅含有蔗糖合成酶
结构域（ｓｕｃｒｏｓｅ－ｓｙｎｔｈ，ＰＦ００８６２）和糖基转移酶结
构域（ｇｌｙｃｏｓ－ｔｒａｎｓｆ－１，ＰＦ００５３４）的蛋白序列作为
百香果ＳＵＳ基因家族候选序列［１７］。

１．３　百香果ＳＵＳ基因编码的蛋白质理化性质分析
运用 ＴＢｔｏｏｌｓ软件进行百香果蔗糖合成酶

（ＳＵＳ）蛋白理化性质分析。通过 ＤｅｅｐＴＭＨＭＭ
（ｈｔｔｐｓ：／／ｄｔｕ．ｂｉｏｌｉｂ．ｃｏｍ／ＤｅｅｐＴＭＨＭＭ）、ＳｉｇｎａｌＰ－
４．１（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｅｒｖｉｃｅｓ．ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ．ｄｔｕ．ｄｋ／ｓｅｒｖｉｃｅｓ／
ＳｉｇｎａｌＰ－４．１／）、ＷｏＬＦＰＳＯＲＴ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ．
ｈｇｃ．ｊｐ／）在线软件，分别预测蛋白跨膜结构、信号
肽、亚细胞定位情况。

１．４　百香果 ＳＵＳ基因的染色体定位、基因结构、系
统进化和保守ｍｏｔｉｆ分析

运用ＭＧ２Ｃ（ｈｔｔｐ：／／ｍｇ２ｃ．ｉａｓｋ．ｉｎ／ｍｇ２ｃ＿ｖ２．０／）
网站在线分析预测百香果 ＳＵＳ家族成员的染色体
定位；运用ＴＢｔｏｏｌｓ软件分析百香果ＳＵＳ家族成员的
基因结构；运用 ＭＥＭＥＳｕｉｔｅ在线软件（ｈｔｔｐｓ：／／
ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／ｍｅｍｅ／ｔｏｏｌｓ／ｍｅｍｅ）预测百香果
ＳＵＳ蛋白保守 Ｍｏｔｉｆ图，Ｍｏｔｉｆ数量设置为８，其余参
数默认不作设置。将拟南芥、水稻的 ＳＵＳ基因家族
成员与百香果的进行多序列比对后，利用 ＭＥＧＡ１１
软件构建进化树，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ重复１０００次，其余参数
默认不作设置。

１．５　百香果ＳＵＳ基因启动子的顺式作用元件分析
利用Ｔｂｔｏｏｌｓ提取基因成员转录起始位点上游

２０００ｂｐ 的 序 列，利 用 Ｐ１ａｎｔＣＡＲＥ（ｈｔｔｐ：／／
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｐｓｂ．ｕｇｅｎｔ．ｂｅ／ｗｅｂｔｏｏｌｓ／ｐｌａｎｔｃａｒｅ／
ｈｔｍｌ／）进行ＰｅＳＵＳ基因顺式作用元件预测，并进一
步利用Ｔｂｔｏｏｌｓ进行数据可视化处理。
１．６　百香果ＳＵＳ基因家族成员的表达模式分析

基于 从 ＮＣＢＩ获 得 的 公 共 转 录 组 数 据
（ＰＲＪＮＡ６３４２０６）和笔者所在课题组保存的百香果
转录组数据，分析百香果 ＳＵＳ基因家族成员在不同
品种果皮和叶片中的表达模式。基于 ＦＰＫＭ（每
１０００个碱基的转录每百万映射读取的碎片）定量
分析各基因表达水平，并利用ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制表达
热图。

１．７　百香果ＳＵＳ基因在高温处理下的表达分析
对苗龄为２个月的钦蜜９号百香果幼苗进行

４０℃高温胁迫处理６ｈ，以２８℃生长的植株为对
照，处理、对照各设３株。处理完成后，取相同部位
的百香果叶片样品并立即用液氮冷冻，在 －８０℃保
存备用。采用天根生化科技（北京）有限公司的

ＲＮＡｐｒｅｐＰｕｒｅ多糖多酚植物 ＲＮＡ提取试剂盒提取
ＲＮＡ；ｃＤＮＡ合成按照ＴｒａｎｓＧｅｎ的ＴｒａｎｓＳｃｒｉｐｔ Ｏｎｅ－
ＳｔｅｐｇＤＮＡＲｅｍｏｖａｌａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓＳｕｐｅｒＭｉｘ试
剂盒进行［１５］。选用 Ｐｅ６０Ｓ基因作为内参基因［１８］，

采用实时荧光定量 ＰＣＲ检测各基因的表达量水平，
所用引物序列见表１。所用试剂为 ＳＹＢＲＧｒｅｅｎⅠ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（ＴａＫａＲａ），所用仪器为 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ９６
Ｒｅａｌ－ＴｉｍｅＰＣＲＳｙｓｔｅｍｓ（Ｒｏｃｈｅ）。使用 ２－ΔΔＣＴ方
法［１９］计算相对表达量，并利用 ＳＰＳＳ软件中的
Ｄｕｎｃａｎｓ新复极差法对试验数据进行显著性分析。
利用Ｐｒｉｓｍ９软件绘制柱形图。

表１　用于百香果ＳＵＳ基因家族成员实时荧光定量ＰＣＲ的引物

基因 正向引物序列（５′→３′） 反向引物序列（５′→３′）

Ｐｅ６０Ｓ ＡＧＧＴＧＧＧＴＡＡＣＡＧＧＡＴＴＡＴＣ ＴＧＧＣＴＧＴＣＴＴＴＴＧＧＴＧＣＴＧ

ＰｅＳＵＳ１ ＣＧＡＧＡＡＧＧＧＧＴＧＧＧＧＡＧＡ ＧＧＡＴＣＣＧＧＴＧＣＴＴＧＧＡＧＧ

ＰｅＳＵＳ２ ＣＡＡＴＧＧＴＧＧＣＣＣＴＧＣＴＧＡ ＧＧＡＧＴＴＣＡＧＣＧＧＣＴＴＧＧＴ

ＰｅＳＵＳ３ ＧＡＡＧＣＣＣＣＣＡＧＧＡＧＡＧＧＡ ＣＴＧＣＴＴＣＴＣＴＧＣＧＧＣＣＴＴ

ＰｅＳＵＳ４ ＴＣＡＧＧＣＡＧＣＴＧＡＧＡＣＣＣＴ ＧＣＴＴＧＡＧＧＣＣＡＣＣＣＴＧＡＧ

ＰｅＳＵＳ５ ＴＴＧＡＧＧＣＣＡＴＧＡＣＣＴＧＣＧ ＴＴＧＡＧＧＣＣＡＴＧＡＣＣＴＧＣＧ

２　结果与分析

２．１　百香果ＳＵＳ基因家族成员的鉴定
由表２可知，从百香果基因组中鉴定出 ５个
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ＳＵＳ成员，命名为 ＰｅＳＵＳ１～ＰｅＳＵＳ５。其中 ＰｅＳＵＳｓ
基因长度为３９６８～６７６５ｂｐ；但其编码区长度变化

较小，为 ２３９１～２５２０ｂｐ。Ｇ＋Ｃ含量为 ０．４０～
０４２，Ａ＋Ｔ含量为０．５８～０．６０。

表２　百香果ＳＵＳ基因家族成员基本信息

基因名称 基因ＩＤ 基因全长

（ｂｐ）
编码区长

（ｂｐ） Ｇ＋Ｃ Ａ＋Ｔ

ＰｅＳＵＳ１ ＺＸ．０１Ｇ００４８９２０ ４９７７ ２４７２ ０．４１ ０．５９

ＰｅＳＵＳ２ ＺＸ．０４Ｇ０００２５９０ ５１２０ ２５２０ ０．４１ ０．５９

ＰｅＳＵＳ３ ＺＸ．０６Ｇ００２９５２０ ６７６５ ２４４２ ０．４０ ０．６０

ＰｅＳＵＳ４ ＺＸ．０９Ｇ００１２７６０ ４１１７ ２３９７ ０．４１ ０．５９

ＰｅＳＵＳ５ ＺＸ．０９Ｇ００１３１８０ ３９６８ ２３９１ ０．４２ ０．５８

２．２　百香果ＳＵＳ蛋白理化性质分析
由表 ３可知，ＰｅＳＵＳ５基因有最少的氨基酸数

（７９６个）、分子量（９１５２３．７３ｕ），ＰｅＳＵＳ２有最多的
氨基酸数（８３９个）、分子量（９６５２４．７９ｕ）；蛋白质
等电点在５．３７～６．８９之间，均＜７，说明均为酸性蛋
白；５个家族成员的不稳定系数均在４０以下，说明

这些蛋白质较稳定，其中 ＰｅＳＵＳ２基因具有最强的
稳定性；脂肪系数为８４．５０～９４．６４；平均亲水性系
数均为负值，说明百香果 ＳＵＳ基因家族蛋白均为亲
水性蛋白；由亚细胞定位分析可见，百香果 ＳＵＳ基
因表达产物大部分定位于细胞质中，因此可推测该

家族蛋白主要参与胞质基因组转录调控。

表３　百香果ＳＵＳ家族成员的蛋白质理化性质分析

基因名称
氨基酸数

（个）

分子量

（ｕ） 等电点
不稳定

系数

脂肪

系数

平均亲水

指数
亚细胞定位

ＰｅＳＵＳ１ ８２３ ９３６１０．１９ ６．８９ ３２．６６ ８４．５０ －０．３３８ 细胞质

ＰｅＳＵＳ２ ８３９ ９６５２４．７９ ６．００ ３１．７６ ９４．５５ －０．２５９ 细胞质

ＰｅＳＵＳ３ ８１３ ９３０２１．５６ ６．０４ ３９．０２ ９０．６５ －０．２７７ 细胞质

ＰｅＳＵＳ４ ７９８ ９０９７６．０３ ５．３７ ３４．６９ ９１．２４ －０．２０８ 细胞核、细胞质

ＰｅＳＵＳ５ ７９６ ９１５２３．７３ ５．９１ ３１．７７ ９４．６４ －０．２８９ 线粒体、叶绿体

２．３　百香果ＳＵＳ基因家族染色体定位分析
如图１所示，百香果５个ＳＵＳ基因分布在１、４、

６、９号染色体上，其中９号染色体上有２个成员，其
余３条染色体上各含有１个成员。

２．４　百香果ＳＵＳ基因家族成员的基因结构及编码
的蛋白质的保守基序分析

如图２所示，百香果 ＳＵＳ基因家族成员含有内

含子数量较多，介于１２～１４个之间；其中ＰｅＳＵＳ３基
因最多，含有１４个，ＰｅＳＵＳ２基因最少，含有１２个。

　　由图３可知，百香果 ＳＵＳ基因家族成员之间所
包含的保守基序的种类、数量、位置均存在不同程

度的差异，大致可分为 ３类，成员 ＰｅＳＵＳ１包含
Ｍｏｔｉｆ１～Ｍｏｔｉｆ１１、Ｍｏｔｉｆ１３～Ｍｏｔｉｆ１７、Ｍｏｔｉｆ１９；成员
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ＰｅＳＵＳ３、ＰｅＳＵＳ４相较于成员 ＰｅＳＵＳ１多了 Ｍｏｔｉｆ１８；
成员 ＰｅＳＵＳ２、ＰｅＳＵＳ５相较于成员 ＰｅＳＵＳ３、ＰｅＳＵＳ４
多了Ｍｏｔｉｆ２０。其中 Ｍｏｔｉｆ１～Ｍｏｔｉｆ１１、Ｍｏｔｉｆ１３～

Ｍｏｔｉｆ１７、Ｍｏｔｉｆ１９的保守性最高，因此Ｍｏｔｉｆ１～Ｍｏｔｉｆ
１１、Ｍｏｔｉｆ１３～Ｍｏｔｉｆ１７、Ｍｏｔｉｆ１９是百香果蔗糖合酶
基因编码蛋白的重要组件。

２．５　百香果ＳＵＳ基因家族的进化分析
将拟南芥 ＳＵＳ基因家族、水稻 ＳＵＳ基因家族、

百香果ＳＵＳ基因家族成员进行多序列比对，其进化
树如图４所示。结果显示，ＳＵＳ基因家族共分为３
个亚家族，其中 ＰｅＳＵＳ２、ＰｅＳＵＳ４、ＰｅＳＵＳ５属于 ＳＵＳ
Ⅰ亚家族，ＰｅＳＵＳ１属于 ＳＵＳⅢ亚家族，ＰｅＳＵＳ３属于
ＳＵＳⅡ亚家族。
２．６　百香果ＳＵＳ基因家族成员启动子的顺式作用
元件分析

如图５所示，ＰｅＳＵＳ基因家族共鉴定出１６种不
同顺式作用元件，包括参与干旱诱导 ＭＹＢ结合位
点、低温、分生组织表达、光、茉莉酸甲酯、胚乳表

达、赤霉素、创伤、缺氧特异性诱导增强子、防御和

胁迫、生长素、水杨酸、脱落酸、厌氧诱导、蛋白质结

合位点和玉米代谢顺式作用元件，大致可分为３类，
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即生长发育相关、激素相关、逆境相关，表明 ＰｅＳＵＳ
家族在百香果的不同生长阶段以及应对不同的环

境条件都具有重要的作用。其中，生长发育相关的

顺式作用元件占比最多，尤其是光顺式作用元件，说

明ＰｅＳＵＳ家族对百香果生长发育调控具有重要作用。
２．７　百香果 ＳＵＳ基因家族成员的组织表达模式
分析

如图６所示，百香果 ＳＵＳ各基因在叶片中的表
达量有差别，其中 ＰｅＳＵＳ３基因的表达量最高，
ＰｅＳＵＳ５基因的表达量位于其次，ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２基
因的表达量较低，ＰｅＳＵＳ４基因在叶片中几乎不表

达；推测ＰｅＳＵＳ３对百香果叶片生长具有一定作用。
５个成员在不同发育时期果实果皮中的表达趋势与
叶片中基本一致。

２．８　百香果ＳＵＳ基因在高温处理下的表达分析
如图７所示，对钦蜜９号百香果进行６ｈ的高

温胁迫处理后，对其 ＰｅＳＵＳ基因进行表达分析。其
中，ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２基因的表达量均显著下调（Ｐ＜
０．０５），ＰｅＳＵＳ５基因的表达量极显著上调（Ｐ＜
００１）；而ＰｅＳＵＳ３基因的表达量有所下降，ＰｅＳＵＳ４
基因的表达量有所上升，但两者表达量变化均无显

著性差异。

３　讨论

本研究发现，百香果 ＳＵＳ基因家族中含有５个
成员，其数量与目前已发现的一些物种相似，即拟

南芥有６个［１７］、水稻有７个［２０］、柠檬有６个［１３］、辣

椒有５个［２１］等。５个家族成员基因结构相似，进化
分析结果显示，百香果中的 ＳＵＳ成员分为３个亚家
族，类似的结果在拟南芥［１７］、豌豆［９］、无籽蜜柚［２２］

中都有发现。基因的组织表达模式与其功能特征

密切相关，利用转录组数据开展的基因表达模式

分析表明，ＰｅＳＵＳ３基因在百香果２个品种的叶片、
果皮中表达量均最高，推测此基因在百香果生长

发育过程中可能担任较为重要的角色，但未来还

需进一步探究该基因的具体生理作用和调控机

制等。

前人的相关研究已经表明，ＳＵＳ家族成员在植
物逆境胁迫中发挥重要作用，例如 ＢｏＳＵＳ１ａ、
ＢｏＳＵＳ１ｂ基因表达水平在低温处理后的耐冷甘蓝
ＣＴ－９２３叶片中急剧升高［２３］，干旱胁迫下发菜 Ｓｕｓ２
在转录水平的表达量逐渐增加［２４］。部分研究的启

动子顺式作用元件分析发现，百香果ＳＵＳ基因家族成
员启动子存在大量的逆境响应元件，暗示该家族基因

可能也会参与百香果的逆境胁迫响应。高温处理后

ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２基因的表达量显著下降，ＰｅＳＵＳ５基
因的表达量极显著上升，说明 ＰｅＳＵＳ１、ＰｅＳＵＳ２、
ＰｅＳＵＳ５基因在高温胁迫中发挥重要调控作用。

本研究从百香果基因组中鉴定出 ５个 ＰｅＳＵＳ
基因家族成员，其编码的氨基酸具有不同的理化性
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质。系统进化树显示５个ＰｅＳＵＳ蛋白被分为３个亚
家族，且亚家族Ⅰ中包含３个成员。ＰｅＳＵＳ３基因在
２个品种叶片和果皮中的表达量最高，很可能在百
香果叶片蔗糖合成和运输中发挥作用。ＰｅＳＵＳ３基
因的生物学功能还需进一步研究验证，期待本研究

结果可为 ＰｅＳＵＳ候选基因功能的深入研究提供理
论基础，为百香果的分子育种提供一定的理论依据

和基因资源。
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櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
　　２０２２，２８（４）：１０６６－１０７５．

［１６］ＬｉａｎｇＪＸ，ＦａｎｇＹＹ，ＡｎＣ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｂＨＬＨ ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｐａｓｓｉｏｎｆｒｕｉｔ

（Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａｅｄｕｌｉｓ） ａｎｄｉｔｓｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＭａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，２０２３，２２５：３８９－

４０３．　

［１７］ＢａｕｄＳ，ＶａｕｌｔｉｅｒＭ，ＲｏｃｈａｔＣ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｏｆｔｈｅ

ｓｕｃｒｏｓｅｓｙｎｔｈａｓｅｍｕｌｔｉｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００４，５５（３９６）：３９７－４０９．

［１８］ＭｕｎｈｏｚＣＦ，ＳａｎｔｏｓＡＡ，ＡｒｅｎｈａｒｔＲＡ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｌａｎｔ

ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄｕｒｉｎｇｐａｓｓｉｏｎｆｒｕｉｔ－Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓａｘｏｎｏｐｏｄｉｓ

ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｉｍｐｌｉｃａｔｅｓｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ２ｉｎｈｏｓｔｄｅｆｅｎｃｅ［Ｊ］．Ａｎｎａｌｓｏｆ

ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｌｏｇｙ，２０１５，１６７（１）：１３５－１５５．

［１９］ＬｉｖａｋＫＪ，ＳｃｈｍｉｔｔｇｅｎＴＤ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒｅｌａｔｉｖｅｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄａｔａ

ｕｓｉｎｇｒｅａｌ－ｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＰＣＲａｎｄｔｈｅ２ΔΔＣＴ ｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．

Ｍｅｔｈｏｄｓ，２００１，２５（４）：４０２－４０８．

［２０］ＨｉｒｏｓｅＴ，ＳｃｏｆｉｅｌｄＧＮ，ＴｅｒａｏＴ．Ａｎｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏｆｉｌｅｆｏｒ

ｔｈｅｅｎｔｉｒｅｓｕｃｒｏｓｅｓｙｎｔｈａｓｅｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，

２００８，１７４（５）：５３４－５４３．

［２１］魏华伟，柴松琳，胡克玲，等．辣椒属蔗糖合酶基因家族的鉴定

及表达［Ｊ］．分子植物育种，２０１９，１７（１４）：４５３７－４５４４．

［２２］邓舒雅，麦贻婷，陈惠萍，等．无籽蜜柚蔗糖合成酶（ＳＵＳ）和蔗

糖转化酶（ＩＮＶ）基因家族生物信息学及表达分析［Ｊ］．植物生

理学报，２０１８，５４（１０）：１５７６－１５８６．

［２３］张　伟，余方伟，李建斌，等．甘蓝蔗糖合成酶基因家族鉴定及

响应低温胁迫表达模式分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（２）：

２４－３２．

［２４］李晓旭，丁苗苗，刘　阳，等．干旱胁迫下发菜蔗糖合成酶基因

Ｓｕｓ２克隆与差异表达［Ｊ］．分子植物育种，２０１８，１６（２０）：６６６２－

６６６９．　

纪艺红，索梅芹，邵子莹，等．马铃薯ＳｔＮＡＣ６基因克隆及干旱胁迫表达分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（１１）：５１－６０．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．１１．００７

马铃薯 ＳｔＮＡＣ６基因克隆及干旱胁迫表达分析
纪艺红，索梅芹，邵子莹，张　宁，王　磊

（河北北方学院，河北张家口０７５０００）

　　摘要：ＮＡＣ对植物种子发育、细胞分裂分化、侧根形成等都有直接影响，它与 ＤＮＡ元件相结合发挥作用，能够有
效提高植物的抗逆性。通过ＰＣＲ方法从马铃薯冀张薯８号中克隆获得了１个ＳｔＮＡＣ６基因，并对ＳｔＮＡＣ６基因进行生
物信息学分析，包含序列比对、理化性质预测、进化分析等。使用冀张薯８号组培苗作为试验材料，用浓度为１０％、
１５％和２０％的聚乙二醇６０００（ＰＥＧ－６０００）处理０、６、１２、２４ｈ后，分析干旱胁迫下的表达模式，并在马铃薯开花期，采
取不同的组织（花、根、茎、叶、块茎、葡匐茎）进行组织表达分析。结果表明，马铃薯 ＮＡＣ６基因全长为８７６ｂｐ，共编码
２９１个氨基酸，包含１个ＮＡＭ结构域；等电点为７．０４，相对分子量为３３．６１９１５ｋｕ；ＳｔＮＡＣ６蛋白均含有丝氨酸、苏氨酸
和酪氨酸３种氨基酸磷酸化位点，属于不稳定亲水性蛋白；ＳｔＮＡＣ６第７４、２６２位氨基酸存在 Ｎ－糖基化位点；预测
ＳｔＮＡＣ６定位于细胞核。荧光定性ＰＣＲ结果显示，在不同含量ＰＥＧ胁迫处理下，马铃薯 ＳｔＮＡＣ６基因的相对表达量不
相同，存在明显差异，说明该基因参与干旱应答响应；ＳｔＮＡＣ６基因在马铃薯茎、花中的相对表达量最高，说明其可能参
与马铃薯生长调控。研究结果可为今后深入探究马铃薯ＮＡＣ６转录因子的功能和调控机制奠定基础。
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　　马铃薯是茄科茄属草本植物，在国内外广泛种
植，目前己成为世界上仅次于玉米、水稻和小麦的

第四大粮食作物。目前，由于马铃薯在农业生产发

展中具有重要地位，我国正在大力推进马铃薯主食

化［１］。但马铃薯在种植和生产过程中经常遭受干

旱等逆境胁迫，造成大面积减产，带来严重的经济

损失。因此，培育抗逆马铃薯新品种成为农业生产

和农业研究的重要方向［２－４］。ＮＡＣ转录因子是植
物中独特的调节蛋白，ＮＡＣ来源于矮牵牛的 ＮＡＭ
基因、拟南芥中克隆出来的 ＡＴＡＦ１／ＡＴＡＦ２、ＣＵＣ１／
ＣＵＣ２基因，名称来自三者的首字母［５－６］。
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