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摘要: 采用生物信息学方法ꎬ从鸡蛋果(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ)全基因组中鉴定 ＳＵＴ 基因家族成员ꎬ并对其编码蛋白

的理化性质、亚细胞定位、三级结构和系统发育以及基因结构、共线性和表达模式进行了分析ꎮ 结果显示:鸡蛋果

全基因组中鉴定出的 ５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因定位在 ４ 条染色体上ꎬ绝大多数 ＳＵＴ 基因家族成员含有 ８ 或 ９ 个外显子ꎬ其
编码蛋白的氨基酸残基数介于 ３２８~１ ０１４ 之间ꎬ均定位于质膜ꎮ 鸡蛋果 ５ 个 ＳＵＴ 家族成员分为 ３ 个亚族ꎮ 鸡蛋果

ＳＵＴ 基因家族中 ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因以及 ＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ３ 基因存在共线关系ꎮ 鸡蛋果 ３ 个 ＳＵＴ 基因与拟南

芥〔Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕４ 个 ＳＵＣ 基因间存在共线关系ꎮ 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族启动子中存在大量与

激素和逆境胁迫响应相关的顺式作用元件ꎮ 转录组数据分析结果表明:ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ２ 基因在鸡蛋果品种‘台
农 １ 号’(‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’)和‘黄金果’(‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’)叶片和果皮中表达量较低或不表达ꎻＰｅＳＵＴ３ 基因在‘台农

１ 号’叶片中的表达量低于‘黄金果’叶片ꎬ但在‘台农 １ 号’果皮中的表达量却高于‘黄金果’果皮ꎻＰｅＳＵＴ４ 基因在

‘台农 １ 号’叶片和果皮中的表达量分别高于‘黄金果’叶片和果皮ꎻＰｅＳＵＴ５ 基因在‘台农 １ 号’和‘黄金果’叶片中

的表达量基本相同ꎬ在‘台农 １ 号’果皮中的表达量低于‘黄金果’果皮ꎮ 实时荧光定量 ＰＣＲ 分析结果表明:ＰｅＳＵＴ３
基因在低温(４ ℃)胁迫处理下的相对表达量较正常温度(２５ ℃)处理极显著(Ｐ≤０.０１)上调ꎮ 综合分析结果表明:
ＰｅＳＵＴ３ 基因可能参与鸡蛋果叶片对低温胁迫的响应ꎮ
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Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ: ａ. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ｂ. Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ
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Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｆｕｚｈｏｕ ３５００１３ꎬ Ｃｈｉｎａ)ꎬ Ｊ. Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒ. ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎ.ꎬ ２０２３ꎬ ３２(３): ３３－４４

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｈｅ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ ｂｙ
ｕｓｉｎｇ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ
ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙꎬ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｗｅｒｅ
ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｆｉｖｅ ＰｅＳＵＴ ｇｅｎｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ ａｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ
ｆｏｕｒ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎬ ｍｏｓｔ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｃｏｎｔａｉｎ ｅｉｇｈｔ ｏｒ ｎｉｎｅ ｅｘｏｎｓꎬ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｒｅ ｗｉｔｈｉｎ ３２８－１ ０１４ꎬ ａｎｄ ｔｈｅｙ ａｒｅ ａｌｌ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ.
Ｆｉｖｅ ＳＵＴ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ ａｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｓｕｂ￣ｆａｍｉｌｉｅｓ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ＰｅＳＵＴ１ ａｎｄ ＰｅＳＵＴ５ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ＰｅＳＵＴ２ ａｎｄ ＰｅＳＵＴ３ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｐ.
ｅｄｕｌｉｓ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｒｅｅ ＳＵＴ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ ａｎｄ ｆｏｕｒ ＳＵＣ ｇｅｎｅｓ ｏｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ
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ｈｏｒｍｏｎｅ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ. Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ｄａｔａ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｅＳＵＴ１ ａｎｄ ＰｅＳＵＴ２ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒ
‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ ａｎｄ ‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ ｉｓ ｌｏｗ ｏｒ ｎｏｔ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄꎻ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｅＳＵＴ３ ｇｅｎｅ
ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’ꎬ ｂｕｔ ｉｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ
‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ ‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’ꎻ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｅＳＵＴ４ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ
ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ ‘ Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １ ’ ｉｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ ‘ Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ ’ꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｅＳＵＴ５ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ‘ Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ ａｎｄ ‘ Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’ ｉｓ
ｂａｓｉｃａｌｌｙ ｔｈｅ ｓａｍｅꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ ‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｐｅｒｉｃａｒｐｓ ｏｆ
‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’. Ｔｈｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰｅＳＵＴ３ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (４ ℃) ｓｔｒｅｓｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ (Ｐ≤
０.０１) ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｕｎｄｅｒ ｎｏｒｍａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (２５ ℃) ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ＰｅＳＵＴ３ ｇｅｎｅ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ Ｐ. ｅｄｕｌｉｓ ｌｅａｖｅｓ ｔｏ ｌｏｗ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓꎻ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ( ＳＵＴｓ )ꎻ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ ｌｏｗ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 鸡蛋果(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ)又称百香果、洋石

榴ꎬ是西番莲科( Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａｃｅａｅ)西番莲属(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ
Ｌｉｎｎ.)多年生草质藤本植物ꎬ原产于加勒比海的安的

列斯群岛ꎬ耐寒性较差ꎬ在热带和亚热带地区广泛种

植[１]ꎮ 中国台湾、广西、广东、福建和海南等地已有

很长的鸡蛋果种植历史ꎬ并形成了一定的规模[２]ꎮ
鸡蛋果果实多汁ꎬ具有诱人的风味和香气ꎬ可散发凤

梨〔Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.〕、草莓(Ｆｒａｇａｒｉａ ×
ａｎａｎａｓｓａ Ｄｕｃｈ.)、 柠 檬 〔 Ｃｉｔｒｕｓ × ｌｉｍｏｎ ( Ｌｉｎｎ.)
Ｏｓｂｅｃｋ〕和荔枝(Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.)等 １０ 余种水果

的香味ꎬ是一种广受欢迎的水果ꎬ有“果汁之王”的美

誉[３]ꎮ 除食用价值外ꎬ鸡蛋果还具有很高的营养价

值、药用价值和观赏价值[４－６]ꎮ 因此ꎬ鸡蛋果具有较

高的研究、开发和利用价值ꎮ 目前ꎬ全球西番莲属植

物超过 ５００ 种ꎬ其中可供食用的有 ６０ 种ꎬ而果皮为黄

色和紫色的鸡蛋果品种因其风味、果汁和营养价值受

到世界各地消费者的广泛认可ꎬ是市场上主要的栽培

和消费种类[６－７]ꎮ
果实中糖的积累不仅影响果实产量ꎬ也与果实品

质密切相关ꎬ果实中的糖还是影响果实风味形成的主

要物质[８－９]ꎮ 果实中积累的可溶性糖主要有蔗糖、葡
萄糖和果糖等ꎮ 蔗糖是植物叶肉细胞光合作用的主

要产物ꎬ也是最常见的糖类运输形式ꎬ可提供库器官

需要的能量和碳骨架[１０]ꎬ参与并影响植株正常的生

理代谢途径[１１]ꎮ 植物光合作用产生的蔗糖除维持光

合组织本身的代谢外ꎬ还通过韧皮部长距离运输到库

器官ꎬ如果实、种子、块茎和根[１２]ꎮ 蔗糖从源到库的

运输与分配的方式有共质体途径和质外体途径 ２ 种ꎬ

其中共质体途径利用胞间连丝ꎬ无需跨膜运输ꎬ而质

外体途径与胞间连丝无关ꎬ利用锚定蔗糖转运蛋白跨

膜运输[１３]ꎮ 大多数植物中起重要作用的是质外体途

径ꎬ此途径的蔗糖跨膜转运被一种特殊载体蛋白介

导ꎬ需要能量驱动此过程[１３]ꎮ
蔗糖转运蛋白(ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓꎬＳＵＴｓ)是蔗糖

有效运输的关键转运蛋白ꎬ也被称为蔗糖－Ｈ＋共转运

蛋白( ｓｕｃｒｏｓｅ￣Ｈ＋ ｃｏ￣ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓꎬＳＵＣｓ)ꎬ为主要协同

转运蛋白超家族(ｍａｊｏｒ ｆａｃｉｌｉｔａｔｏｒ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙꎬＭＦＳ)成
员[１４－１５]ꎮ 植物上第 １ 个 ＳＵＴ 基因于 １９９２ 年从菠菜

(Ｓｐｉｎａｃｉａ ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌｉｎｎ.)中发现[１６]ꎬ之后大量的 ＳＵＴ
基 因 在 拟 南 芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.)
Ｈｅｙｎｈ.〕 [１７－１９]和水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.) [２０]等模式植

物以及苹果 (Ｍａｌｕｓ × ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｂｏｒｋｈ.) [２１] 和白梨

(Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ Ｒｅｈｄ.) [２２]等木本植物中被报道ꎮ
除参与植物韧皮部装卸外ꎬ蔗糖转运蛋白还参与植物

的多个生长发育过程(如营养生长、花粉发育、开花、
果实和种子发育、花青素积累以及块茎生长)ꎬ并与

植物 的 抗 逆 性 ( 如 高 温、 低 温 和 盐 胁 迫 响 应 )
有关[２３－２４]ꎮ

鸡蛋果原产于热带地区ꎬ对温度敏感ꎬ低温会抑

制其植株生长及果实成熟ꎬ给生产带来不利影响ꎬ并
已成为限制鸡蛋果产业发展的主要因子ꎬ但目前有关

鸡蛋果抗寒性的研究较少ꎮ 近年来的研究结果表明:
ＳＵＴ 基因家族在低温胁迫响应中起重要作用ꎬ如枳的

〔Ｐｏｎｃｉｒｕｓ ｔｒｉｆｏｌｉａｔａ (Ｌｉｎｎ.) Ｒａｆ.〕ＰｔｒＳＵＴ４ 基因在低温

胁迫时表达量显著上升[２５]ꎬ辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ
Ｌｉｎｎ.)叶片中的 ＣａＳＵＴ２ 基因在低温胁迫时表达量也

４３
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显著上升[２６]ꎮ 近年来ꎬ随着高通量测序技术的发展ꎬ
越来越多的植物基因组完成了测序ꎬ从全基因组水平

进行基因家族鉴定已成为挖掘基因功能的一种重要

手段ꎮ 然而ꎬ鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员鉴定及抗寒

功能分析还未见报道ꎮ 本研究旨在筛选鸡蛋果全基

因组中 ＳＵＴ 基因家族成员ꎬ结合其在低温胁迫下的

表达模式ꎬ筛选可能参与鸡蛋果响应低温胁迫的 ＳＵＴ
基因ꎬ为鸡蛋果的抗寒分子育种提供基因资源与理论

依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

鸡蛋果的全基因组数据来自国家基因库生命大

数 据 平 台 ( Ｃｈｉｎａ Ｎａｔｉｏｎａｌ ＧｅｎｅＢａｎｋ ＤａｔａＢａｓｅꎬ
ＣＮＧＢｄｂ) [７]ꎻ拟南芥 ９ 个 ＳＵＣ 蛋白的氨基酸序列下

载自 ＴＡＩＲ 网站(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )ꎮ
供试材料为 ３ 个月苗龄的鸡蛋果品种 ‘台农

１ 号’(‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’)(紫果ꎬ耐寒)幼苗ꎬ选择长势

基本一致的 ６ 株幼苗ꎬ随机取其中 ３ 株幼苗在 ４ ℃
(低温)人工气候箱内培养ꎬ培养条件为光照强度

１００ μｍｏｌｍ－２ｓ－１、光照时间 １６ ｈｄ－１、空气相对

湿度 ７０％~８０％ꎬ剩余 ３ 株幼苗在 ２５ ℃ (正常温度)
植物培养室内培养ꎬ培养条件与人工气候箱相同ꎮ 培

养 ４ ｈ 后从各植株摘取从上往下第 ５ 枚叶片ꎬ所取叶

片经液氮速冻后保存于－８０ ℃冰箱ꎬ用于后续可溶性

糖含量测定及实时荧光定量 ＰＣＲ(ｑＲＴ－ＰＣＲ)实验ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的鉴定　 以拟南芥

９ 个 ＳＵＣ 蛋白的氨基酸序列为 Ｑｕｅｒｙ 序列ꎬ利用

ＴＢｔｏｏｌｓ 软件[２７] 对鸡蛋果全基因组进行 ｔＢＬＡＳＴｎ 分

析(Ｅ 值为 １×１０－５)ꎬ筛选鸡蛋果中的 ＳＵＴ 候选成员ꎬ
并利用 ＮＣＢＩ －ＣＤＤ( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ /
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ / ｗｒｐｓｂ. ｃｇｉ ) 与 Ｐｆａｍ 数据库 ( ｈｔｔｐ: ∥
ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ)检测所有候选成员的保守结构域ꎬ筛
选含有 ＧＰＨ＿ｓｕｃｒｏｓｅ(ＴＩ－ＧＲ０１３０１)结构域的成员ꎬ去
除不含上述结构域以及结构域不完整的成员ꎬ得到鸡

蛋果 ＳＵＴ 蛋白序列ꎬ并根据其对应基因在染色体上

的位置依次命名ꎮ
１.２.２　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白理化性质

分析 　 利用 ＥｘＰＡＳｙ 在线网站 ( ｈｔｔｐ∥ｗｗｗ. ｅｘｐａｓｙ.
ｏｒｇ / )分析鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的理论

相对分子质量(ＭＷ)和理论等电点(ｐＩ)等理化性质ꎻ
利用 ＳｉｇｎａｌＰ Ｓｅｒｖｅｒ 在 线 软 件 ( ｈｔｔｐｓ: ∥ ｓｅｒｖｉｃｅｓ.
ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅ.ｐｈｐ? ＳｉｇｎａｌＰ－５.０)预测其信

号肽ꎻ利用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 在线网站(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ.
ｈｇｃ.ｊｐ / )预测其亚细胞定位ꎮ
１.２.３　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的基因结构及其编

码蛋白的保守基序和三级结构分析　 利用 ＧＳＤＳ ２.０
在线工具( ｈｔｔｐｓ:∥ｇｓｄｓ. Ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ) [２９] 分析鸡

蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的外显子－内含子分布图ꎮ
利用 ＭＥＭＥ Ｓｕｉｔｅ 在线工具(ｈｔｔｐｓ:∥ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ /
ｍｅｍｅ / ) [３０]分析鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白

的保守基序(ｍｏｔｉｆ)ꎬ设置基序最大发现数目为 １０ꎬ基
序最长长度为 ６~５０ꎮ 上述分析中不同成员间的聚类

分析均采用邻接法ꎮ 利用 Ｐｈｙｒｅ２在线工具(ｈｔｔｐ:∥
ｗｗｗ. ｓｂｇ. ｂｉｏ. ｉｃ. ａｃ. ｕｋ / ｐｈｙｒｅ２ / ｈｔｍｌ / ｐａｇｅ. ｃｇｉ? ｉｄ ＝
ｉｎｄｅｘ)分析蛋白质三级结构ꎮ
１.２.４　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的系统发

育分析　 依据拟南芥[１７－１９]、水稻[２０]、玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ
Ｌｉｎｎ.) [２８]和鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的氨

基酸序列ꎬ通过 ＣｌｕｓｔａｌＷ 程序进行多重比对ꎬ利用

ＭＥＧＡ７.０ 软件通过邻接法(ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ)构建

物种内和物种间系统发育树ꎬ校验参数(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ)设
置为 １ ０００ꎮ
１.２.５　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的启动子序列分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件提取鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员起

始密码子 ＡＴＧ 上游 ２ ０００ ｂｐ 作为启动子序列ꎬ并利

用 Ｐｌａｎｔ ＣＡＲＥ 在线工具( ｈｔｔｐ:∥ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ.
ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / ) 进行启动子的顺

式作用元件预测ꎮ
１.２.６　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的染色体定位和共

线性分析　 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件从鸡蛋果全基因组文件

与基因注释文件中提取 ＳＵＴ 基因位置信息及鸡蛋果

全基因组内的共线基因对ꎬ然后用 Ａｄｖａｎｃｅｄ Ｃｉｒｃｏｓ
功能绘制鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的染色体定位及

共线关系图[３１]ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件中的 Ｓｉｍｐｌｅ ＫａＫｓ
Ｃａｌｃｕｌａｔｏｒ 功能计算鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族中共线基因

对的非同义替换率(Ｋａ)和同义替换率(Ｋｓ)ꎬ并据此

计算 Ｋａ / Ｋｓ 值ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件中的 Ｄｕａｌ Ｓｙｎｔｅｎｙ
Ｐｌｏｔｔｅｒ 功能绘制鸡蛋果 ＳＵＴ 基因与拟南芥 ＳＵＣ 基因

间的共线关系图ꎮ
１.２.７　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的基因表达模式分

析　 基于从 ＮＣＢＩ 获得的公共转录组数据及本课题

５３
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组保存的鸡蛋果转录组数据分析鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家

族成员在不同品种和部位中的表达模式ꎮ 其中ꎬ‘台
农 １ 号’和‘黄金果’ (‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’) (黄果ꎬ不耐

寒) 叶片数据 ( ＰＲＪＮＡ６３４２０６) 为公开数据ꎬ ‘台农

１ 号’和‘黄金果’果皮的数据为本课题组保存ꎮ 基于

ＦＰＫＭ(每千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ꎬ并利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件绘制

特异性表达热图ꎮ
１.２.８　 叶片可溶性糖含量测定及鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家

族的 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析 　 使用植物可溶性糖含量测试

盒(ＫＴ－２－Ｙ)(苏州科铭生物技术有限公司)测定叶

片可溶性糖含量ꎬ每个样本 ３ 次重复ꎮ 参照何锐杰

等[３２]的方法进行 ＲＮＡ 提取和 ｑＲＴ－ＰＣＲ 分析ꎬ所用

引物序列见表 １ꎬ内参基因为 Ｐｅ６０Ｓ 基因[３３]ꎬ采用

２－ΔΔＣＴ法[３４] 计算相对表达量ꎬ并利用 ＳＰＳＳ ２１.０ 软件

中的 Ｄｕｎｃａｎｓ 新复极差法对实验数据进行显著性分

析ꎮ 利用 Ｏｒｉｇｉｎ ９.１ 软件绘制柱形图ꎮ

表 １　 用于鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员实时荧光定量 ＰＣＲ 的引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ｏｆ
ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

基因
Ｇｅｎｅ

正向引物序列(５′→３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
(５′→３′)

反向引物序列(５′→３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
(５′→３′)

ＰｅＳＵＴ１ ＡＣＧＣＣＧＴＡＴＧＴＧＣＡＧＧＡＧ ＡＧＣＧＣＡＡＧＡＴＧＡＡＣＧＧＣＴ
ＰｅＳＵＴ２ ＴＧＧＧＧＡＧＧＧＡＧＧＴＧＴＡＣＧ ＡＴＣＡＡＣＣＣＣＡＧＴＧＣＡＣＣＧ
ＰｅＳＵＴ３ ＣＴＴＧＡＧＣＧＧＣＡＣＡＡＧＧＧＡ ＣＣＡＡＣＣＡＡＡＣＴＧＣＡＣＧＣＣ
ＰｅＳＵＴ４ ＣＴＣＡＧＧＣＧＧＴＧＧＴＣＡＡＧＧ ＡＴＧＧＡＣＣＣＧＣＡＣＣＡＡＴＧＧ
ＰｅＳＵＴ５ ＴＣＧＣＣＡＧＣＴＣＴＴＧＣＡＴＧＧ ＡＧＴＴＧＣＡＣＣＧＧＡＧＣＣＴＴＣ
Ｐｅ６０Ｓ ＡＧＧＴＧＧＧＴＡＡＣＡＧＧＡＴＴＡＴＣ ＴＧＧＣＴＧＴＣＴＴＴＴＧＧＴＧＣＴＧ

２　 结果和分析

２.１　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员鉴定

通过对鸡蛋果全基因组数据的筛选ꎬ最终鉴定到

５ 个 ＳＵＴ 基因(表 ２)ꎬ根据其在染色体上的位置ꎬ依
次命名为 ＰｅＳＵＴ１ 至 ＰｅＳＵＴ５ꎮ ５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因的长

度介于 ２ １１０~１０ １８４ ｂｐ 之间ꎬ平均值为 ６ ０２２ ｂｐꎻ编
码区 长 度 介 于 ９８７ ~ ３ ０４５ ｂｐ 之 间ꎬ 平 均 值 为

１ ５９１ ｂｐꎮ
　 　 对鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的基本理

化性质进行分析ꎬ结果(表 ３)表明:５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因

编码蛋白的氨基酸残基数介于 ３２８~１ ０１４ 之间ꎬ平均

值为 ５２９ꎻ理论相对分子质量介于 ３５ ９１０ ~ １０８ ７１０

　 　 　表 ２　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员基本特征
Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｂａｓｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ
Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

基因
Ｇｅｎｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

染色体位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ

ｌｏｃａｔｉｏｎ

基因
长度 / ｂｐ

Ｇｅｎｅ ｌｅｎｇｔｈ

编码区长度 / ｂｐ
Ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ

ｌｅｎｇｔｈ

ＰｅＳＵＴ１ ＺＸ.０１Ｇ００２８３００ Ｃｈｒ１ ６ ８３５ １ １８８
ＰｅＳＵＴ２ ＺＸ.０１Ｇ００５６０３０ Ｃｈｒ１ ３ ２８０ １ ５９９
ＰｅＳＵＴ３ ＺＸ.０４Ｇ００３２９８０ Ｃｈｒ４ ７ ７０１ ３ ０４５
ＰｅＳＵＴ４ ＺＸ.０７Ｇ００１４６００ Ｃｈｒ７ ２ １１０ １ １３７
ＰｅＳＵＴ５ ＺＸ.０８Ｇ０００４８６０ Ｃｈｒ８ １０ １８４ ９８７

平均值 Ｍｅａｎ ６ ０２２ １ ５９１

表 ３　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的基本理化性质１)

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ
ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ１)

基因 Ｇｅｎｅ ｎ ＭＷ ｐＩ

ＰｅＳＵＴ１ ３９５ ４２ ３９０ ４.８８
ＰｅＳＵＴ２ ５３２ ５６ ８２０ ９.３９
ＰｅＳＵＴ３ １ ０１４ １０８ ７１０ ９.０９
ＰｅＳＵＴ４ ３７８ ４１ ２９０ ６.９１
ＰｅＳＵＴ５ ３２８ ３５ ９１０ ５.９６

平均值 Ｍｅａｎ ５２９ ５７ ０２４

　 １) ｎ: 氨基酸残基数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓꎻ ＭＷ: 理论相对分
子质 量 Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｓｓꎻ ｐＩ: 理 论 等 电 点
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ.

之间ꎬ平均值为 ５７ ０２４ꎻ理论等电点介于 ｐＩ ４. ８８ ~
ｐＩ ９.３９之间ꎮ ５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因编码蛋白均无信号肽ꎬ
属于非分泌蛋白ꎮ 亚细胞定位显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因

编码蛋白均定位于质膜ꎬ说明鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族

成员在质膜中发挥调控作用ꎮ
２.２　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的基因结构及其编

码蛋白的保守基序、三级结构和系统发育分析

　 　 对鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的基因结构进行分

析ꎬ结果(图 １)显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因外显子数介于

５~９ 之间ꎬ其中ꎬＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因含有 ９ 个外

显子ꎬ ＰｅＳＵＴ３ 和 ＰｅＳＵＴ４ 基因含有 ８ 个外显子ꎬ
ＰｅＳＵＴ２ 基因含有 ５ 个外显子ꎬ表明鸡蛋果 ＳＵＴ 基因

家族成员在进化过程中发生了分化ꎬ出现了外显子增

加或者缺失现象ꎮ
为进一步了解鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋

白的保守性以及基序分布情况ꎬ利用 ＭＥＭＥ Ｓｕｉｔｅ 在

线工具ꎬ以 １０ 个保守基序为条件进行分析ꎮ 结果(图
２)显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 蛋白均含有 ｍｏｔｉｆ ４、ｍｏｔｉｆ ５、ｍｏｔｉｆ
６ 和 ｍｏｔｉｆ ８ 这 ４ 个基序ꎬ即这 ４ 个基序为 ５ 个 ＰｅＳＵＴ
蛋白较保守的基序ꎮ 从进化分析可见ꎬ同一分支的成
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员的保守基序类型及位置十分相似ꎬ例如 ｍｏｔｉｆ ３ 和

ｍｏｔｉｆ ９ 只存在于先聚在一起的 ＰｅＳＵＴ１、ＰｅＳＵＴ２ 和

ＰｅＳＵＴ３ 蛋白ꎮ
蛋白质三级结构(图 ３)显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 蛋白

中ꎬα 螺旋占比最高ꎬ介于 ６５％ ~ ７８％之间ꎮ 此外ꎬ
ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ３ 蛋白的三级结构相似ꎬ但与其他

３ 个ＰｅＳＵＴ 蛋白存在差异ꎬ说明鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族

编码蛋白间既存在保守性又存在差异性ꎮ

: 外显子 Ｅｘｏｎꎻ : 内含子 Ｉｎｔｒｏｎꎻ : 上游序列 / 下游序列 Ｕｐｓｔｒｅａｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ / ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｓｅｑｕｅｎｃｅ.

图 １　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的基因结构
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

: Ｍｏｔｉｆ １ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ２ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ３ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ４ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ５ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ６ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ７ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ８ꎻ : Ｍｏｔｉｆ ９ꎻ : Ｍｏｔｉｆ １０.

图 ２　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的保守基序分布
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

图 ３　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的三级结构
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

　 　 为进一步了解鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族的生物学功

能ꎬ利用 ＭＥＧＡ７.０ 软件对鸡蛋果、拟南芥、水稻和玉

米 ４ 种植物 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白进行系统发

育树构建ꎮ 结果(图 ４)表明:供试 ４ 种植物 ＳＵＴ 基因

家族成员编码蛋白首先划分为 ２ 支ꎬＰｅＳＵＴ４ 蛋白与

ＡｔＳＵＣ３、ＯｓＳＵＴ４、ＺｍＳＵＴ２ 蛋白聚为一支ꎬ为 ＳＵＴ２ 亚

族ꎻ其他 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白聚为另一支ꎮ
后者进一步划分为 ４ 个亚支ꎬＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ３ 蛋

白与 ７ 个拟南芥 ＳＵＣ 蛋白聚为一个亚支ꎬ为 ＳＵＴ１ 亚

族ꎻ ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 蛋 白 与 ＯｓＳＵＴ２、 ＺｍＳＵＴ４、

７３
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分支上的数据为自展支持率 Ｔｈｅ ｄａｔａ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ
ｖａｌｕｅｓ. Ｐｅ: 鸡 蛋 果 Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓꎻ Ａｔ: 拟 南 芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.ꎻ Ｏｓ: 水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌｉｎｎ.ꎻ Ｚｍ: 玉米 Ｚｅａ
ｍａｙｓ Ｌｉｎｎ.

图 ４　 ４ 种植物 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白的系统发育树
Ｆｉｇ. ４ 　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｎｃｏｄｅｄ ｂｙ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ
ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

ＡｔＳＵＣ４ 蛋白聚为一个亚支ꎬ为 ＳＵＴ４ 亚族ꎻ２ 个水稻

ＳＵＴ 蛋白和 ４ 个玉米 ＳＵＴ 蛋白聚为一个亚支ꎬ为
ＳＵＴ３ 亚族ꎻＺｍＳＵＴ５、ＺｍＳＵＴ６ 和 ＯｓＳＵＴ５ 蛋白聚为一

个亚支ꎬ为 ＳＵＴ５ 亚族ꎮ
２.３　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员启动子顺式作用元

件分析

　 　 利用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 对鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的

启动子进行顺式作用元件分析ꎮ 结果(表 ４ 和表 ５)
显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因的核心启动子均包含较多的

ＣＡＡＴ 框和 ＴＡＴＡ 框ꎬ表明鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员

均具有转录元件ꎮ ５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因启动子均具有光

响应元件、脱落酸响应元件、茉莉酸甲酯响应元件、厌
氧诱导响应元件和分生组织表达响应元件ꎻ 除

ＰｅＳＵＴ５ 基因外ꎬ其他 ４ 个 ＰｅＳＵＴ 基因启动子均具有

　 　 　
表 ４　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的核心启动子序列
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ
Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

基因
Ｇｅｎｅ

核心启动子序列数量　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｏｒｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＣＡＡＴ 框 ＣＡＡＴ ｂｏｘ ＴＡＴＡ 框 ＴＡＴＡ ｂｏｘ

ＰｅＳＵＴ１ ３０ ２０
ＰｅＳＵＴ２ ４０ ４０
ＰｅＳＵＴ３ ４０ ２６
ＰｅＳＵＴ４ ４０ ３５
ＰｅＳＵＴ５ ２７ ２７

表 ５　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员启动子的顺式作用元件
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

顺式作用元件
Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ

不同基因中的顺式作用元件数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ

ＰｅＳＵＴ１ ＰｅＳＵＴ２ ＰｅＳＵＴ３ ＰｅＳＵＴ４ ＰｅＳＵＴ５

光 Ｌｉｇｈｔ １１ １５ １３ １０ １３
低温 Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ １ １ １ ２ ０
脱落酸 Ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ １ ２ ３ ２ ４
赤霉素 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ０ ２ ０ ０ １
生长素 Ａｕｘｉｎ ０ ０ ０ ０ １
水杨酸 Ｓａｌｉｃｙｌｉｃ ａｃｉｄ ０ ０ ０ １ ０
茉莉酸甲酯 Ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ ２ ４ ２ ２ ６
厌氧诱导 Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ２ ５ ４ ５ １
缺氧特异性诱导 Ａｎｏｘｉｃ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ０ ０ ０ ０ １
分生组织表达 Ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ３ １ １ １ １
栅栏叶肉细胞分化 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｌｉｓａｄｅ ｍｅｓｏｐｈｙｌｌ ｃｅｌｌｓ ０ １ ０ ０ １
防御和应激 Ｄｅｆｅｎｓｅ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ０ １ １ １ ０
创伤 Ｗｏｕｎｄ ０ １ ０ ０ ０
参与干旱诱导 ＭＹＢ 结合位点 ＭＹＢ ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｄｒｏｕｇｈｔ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ０ ０ ０ １ ０
玉米蛋白代谢调控 Ｚｅｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ０ ０ ０ １ １

总计 Ｔｏｔａｌ ２０ ３３ ２５ ２６ ３０
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低温响应元件ꎻＰｅＳＵＴ２、ＰｅＳＵＴ３ 和 ＰｅＳＵＴ４ 基因启动

子均具有防御和应激响应元件ꎻＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基

因启动子均具有赤霉素响应元件和栅栏叶肉细胞分

化响应元件ꎻＰｅＳＵＴ４ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因启动子均具有玉

米蛋白代谢调控响应元件ꎻＰｅＳＵＴ２ 基因启动子具有

创伤响应元件ꎻＰｅＳＵＴ４ 基因启动子具有水杨酸响应

元件和参与干旱诱导的 ＭＹＢ 结合位点响应元件ꎻ
ＰｅＳＵＴ５ 基因启动子具有生长素响应元件和缺氧特异

性诱导响应元件ꎮ

２.４　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族的共线性分析

鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的染色体分布及共线

性分析结果见图 ５ꎮ 结果显示:５ 个 ＰｅＳＵＴ 基因不均

匀地分布在染色体上ꎬ其中 ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ２ ２ 个基

因分布在 １ 号染色体 ( Ｃｈｒ１)ꎬＰｅＳＵＴ３、 ＰｅＳＵＴ４ 和

ＰｅＳＵＴ５ 基因分别分布在 ４ 号染色体(Ｃｈｒ４)、７ 号染

色体(Ｃｈｒ７)和 ８ 号染色体(Ｃｈｒ８)ꎬ其中有 ２ 对基因

存在共线关系ꎬ分别为 ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因以及

ＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ３ 基因ꎮ

: 表示鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员间存在共线关系 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ
ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ.

图 ５　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的染色体分布及共线性分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

　 　 为了更好地理解鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族的进化历

史ꎬ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件计算 ２ 个共线基因对的 Ｋａ / Ｋｓ
值(表 ６)ꎮ 结果显示:２ 个共线基因对均属于片段复

制ꎬ二者的 Ｋａ / Ｋｓ 值均小于 １ꎮ
为进一步探讨鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的系统

发育关系ꎬ对鸡蛋果 ＳＵＴ 基因与拟南芥 ＳＵＣ 基因间

的共线性进行分析ꎮ 结果(图 ６)显示:３ 个 ＰｅＳＵＴ 基

　 　 　表 ６　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族共线基因对的 Ｋａ / Ｋｓ值
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｋａ / Ｋｓ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｇｅｎｅ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ
Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

基因对
Ｇｅｎｅ ｐａｉｒ

非同义替换率(Ｋａ)
Ｎｏｎ￣ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ

(Ｋａ)

同义替换率(Ｋｓ)
Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ
(Ｋｓ)

Ｋａ / Ｋｓ

ＰｅＳＵＴ２ / ＰｅＳＵＴ３ ０.１１１ ０.８７８ ０.１２６
ＰｅＳＵＴ１ / ＰｅＳＵＴ５ ０.３５７ ０.５８３ ０.６１２

９３
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因与 ４ 个 ＡｔＳＵＣ 基因间存在共线关系ꎬ 分别为

ＰｅＳＵＴ１ 和 ＡｔＳＵＣ４(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＴ１Ｇ０９９６０)基

因、ＰｅＳＵＴ２ 和 ＡｔＳＵＣ１(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＴ１Ｇ７１８８０)
　 　 　

基 因、 ＰｅＳＵＴ２ 和 ＡｔＳＵＣ２ ( ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号

ＡＴ１Ｇ２２７１０)基因以及 ＰｅＳＵＴ４ 和 ＡｔＳＵＣ３ (ＧｅｎＢａｎｋ
登录号 ＡＴ２Ｇ０２８６０)基因ꎮ

: 表示鸡蛋果 ＳＵＴ 基因与拟南芥 ＳＵＣ 基因间存在共线关系 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｃｏｌｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＵＴ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ
Ｓｉｍｓ ａｎｄ ＳＵＣ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.

图 ６　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因与拟南芥 ＳＵＣ 基因间的共线性分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＵＴ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ ａｎｄ ＳＵＣ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.

２.５　 鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的表达模式分析

利用 ＮＣＢＩ 的公共转录组数据及本课题组的转

录组数据分析不同鸡蛋果品种叶片和果皮中 ＳＵＴ 基

因家族成员的表达情况ꎬ 绘制特异性表达热图

　 　 　 　 　

ＴＮ: ‘台农 １ 号’‘Ｔａｉｎｏｎｇ Ｎｏ. １’ꎻ ＨＪ: ‘黄金果’‘Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｕｏ’ . Ｌ: 叶
片 Ｌｅａｆꎻ Ｐ: 果皮 Ｐｅｒｉｃａｒｐ. ＦＰＫＭ: 每千个碱基的转录每百万映射读取
的碎 片 Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｏｄｅｌ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｍａｐｐｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔｓ.

图 ７　 不同鸡蛋果品种和部位中 ＳＵＴ 基因家族成员的特异性表达
热图
Ｆｉｇ. ７　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｎｕｍｂｅｒｓ
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｎｄ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ

(图 ７)ꎮ 结果显示:ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ２ 基因在鸡蛋果

品种‘台农 １ 号’和‘黄金果’叶片和果皮中呈现较低

表达或不表达ꎮ ＰｅＳＵＴ３、ＰｅＳＵＴ４ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因在

‘台农 １ 号’和‘黄金果’叶片和果皮中均呈现较高表

达( ＦＰＫＭ 值大于 ５)ꎬ其中ꎬＰｅＳＵＴ３ 基因在 ‘台农

１ 号’叶片中的表达量低于‘黄金果’叶片ꎬ但在‘台
农 １ 号’ 果皮中的表达量却高于 ‘黄金果’ 果皮ꎻ
ＰｅＳＵＴ４ 基因在‘台农 １ 号’叶片和果皮中的表达量

分别高于‘黄金果’叶片和果皮ꎻＰｅＳＵＴ５ 基因在‘台
农 １ 号’和‘黄金果’叶片中的表达量基本相同ꎬ在
‘台农 １ 号’果皮中的表达量低于‘黄金果’果皮ꎮ
２.６　 低温胁迫下鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员的表达

分析

　 　 低温胁迫下鸡蛋果叶片中可溶性糖含量及 ＳＵＴ
基因家族成员的表达情况见图 ８ꎮ 结果显示:低温

(４ ℃)胁迫处理下鸡蛋果叶片中可溶性糖含量极显

著(Ｐ≤０.０１)高于正常温度(２５ ℃)处理ꎮ 低温胁迫

处理下ꎬＰｅＳＵＴ１、ＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ４ 基因的相对表达

量较正常温度处理略有上升ꎬ但差异均未达到显著水

平ꎻＰｅＳＵＴ３ 基因的相对表达量较正常温度处理极显

著上升ꎻＰｅＳＵＴ５ 基因的相对表达量较正常温度处理

极显著下降ꎮ

０４
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∗∗: Ｐ≤０.０１.

图 ８　 低温胁迫下鸡蛋果叶片中可溶性糖含量及 ＳＵＴ 基因家族成员的表达情况
Ｆｉｇ. ８　 Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ Ｓｉｍｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ

３　 讨论和结论

ＳＵＴ 基因家族已被证明在蔗糖的源细胞韧皮部

装载、长距离运输以及库细胞卸载中发挥重要作用ꎬ
其基因表达水平受生物与非生物胁迫、植物内源激素

等诸多因子调控[３５－３６]ꎮ 本研究采用生物信息学方法

在鸡蛋果全基因组范围内筛选并鉴定出 ５ 个 ＳＵＴ 基

因ꎬ为 １ 个较小的基因家族ꎬ类似结果在其他植物中

也有发现ꎬ例如:番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌｉｎｎ.)中
有 ３ 个 ＳＵＴ 基因[３７]ꎬ葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ.)中有

４ 个ＳＵＴ 基因[３８]ꎬ苹果[２１] 和龙眼(Ｄｉｍｏｃａｒｐｕｓ ｌｏｎｇａｎ
Ｌｏｕｒ.) [８]中均有 ６ 个 ＳＵＴ 基因ꎮ 系统发育分析结果

显示:４ 种植物 ＳＵＴ 基因家族成员编码蛋白分为 ５ 个

亚族ꎬ其中 ＳＵＴ１ 亚族为双子叶植物特有ꎬＳＵＴ３ 和

ＳＵＴ５ 亚族为单子叶植物特有ꎬＳＵＴ２ 和 ＳＵＴ４ 亚族为

单子叶植物和双子叶植物共有ꎬ与前人在单子叶植物

与双子叶植物 ＳＵＴ 蛋白系统发育分析方面的研究结

果一致[３５]ꎮ 鸡蛋果 ＳＵＴ 家族成员分布在 ＳＵＴ１、
ＳＵＴ２ 和 ＳＵＴ４ ３ 个亚族中ꎬ同属 ＳＵＴ１ 亚族的 ＰｅＳＵＴ２
和 ＰｅＳＵＴ３ 蛋白的序列同源性高ꎬ聚在一起ꎬ但是

ＳＵＴ４ 亚族中 ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 蛋白间的序列同源

性低于二者各自与 ＡｔＳＵＣ４ 蛋白的序列同源性ꎬ类似

结果在拟南芥和水稻等植物的 ＳＵＴ 家族分析中也有

发现[３９]ꎮ ＳＵＴ１ 亚族成员为高亲和－低转运能力的转

运蛋白[４０]ꎬ专一定位于质膜ꎬ并行使将蔗糖装入韧皮

部或在库组织的细胞中吸收蔗糖的功能ꎬ例如拟南芥

的 ＡｔＳＵＣ１ 蛋白在花粉萌发和糖诱导的花青素积累

中发挥重要作用[４１]ꎻ甜菜 ( Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌｉｎｎ.) 的

ＢｖＳＵＴ１ 蛋白负责将蔗糖装载到源叶片的韧皮部并运

送到其主根库的贮藏组织[４２]ꎮ ＳＵＴ２ 亚族成员为低

亲和－高转运能力的转运蛋白ꎬ其成员大多数定位于

质膜上ꎬ起着糖转运蛋白与糖传感器的作用[１８ꎬ４３]ꎬ例
如拟南芥的 ＡｔＳＵＴ２ 蛋白和番茄的 ＬｅＳＵＴ２ 蛋白定位

于韧皮部ꎬ催化蔗糖装载到筛管伴胞复合体[４３－４４]ꎻ而
苹果的 ＭｄＳＵＴ２. ２ 蛋白定位于液泡膜中ꎬ过表达

ＭｄＳＵＴ２.２ 基因使得液泡中的蔗糖积累增加[４５]ꎮ
ＳＵＴ４ 亚族也为低亲和－高转运能力的转运蛋白[４６]ꎬ
一部分成员定位于液泡膜ꎬ参与液泡中蔗糖外排至细

胞质的过程ꎬ例如苹果的 ＭｄＳＵＴ４. １ 蛋白[２１] 和枣

(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ Ｍｉｌｌ.)的 ＺｊＳＵＴ４ 蛋白[４７] 都与果实中

糖积累有关ꎮ 根据系统发育分析推测被聚为一类的

鸡蛋果 ＳＵＴ 蛋白可能具有相似功能ꎮ Ｋａ 和 Ｋｓ 值被

认为是研究蛋白质编码基因选择性压力或强度的重

要指标ꎮ 本研究中ꎬ ＰｅＳＵＴ２ 和 ＰｅＳＵＴ３ 基因以及

ＰｅＳＵＴ１ 和 ＰｅＳＵＴ５ 基因 ２ 个共线基因对的 Ｋａ / Ｋｓ 值

１４
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均小于 １ꎬ表明鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员在进化过程

中可能经历了严格的纯化选择作用[４８]ꎬ暗示了复制

基因的结构与功能较保守ꎬ推测这可能与人类长期对

其优质品种的驯化和培育有关ꎮ 此外ꎬ本研究中 ３ 个

ＰｅＳＵＴ 基因与 ４ 个 ＡｔＳＵＣ 基因之间存在共线关系ꎬ这
将有助于推测 ＰｅＳＵＴ 基因功能ꎬ但 ＰｅＳＵＴ 基因的具

体功能还有待进一步实验研究和验证ꎮ
当植物遭受逆境胁迫时ꎬ植物可以利用糖转运蛋

白从其他组织运输可溶性糖来维持细胞膨压ꎬ从而提

高其自身抗逆性ꎬ维持自身正常的生长ꎮ 近年来的研

究结果表明:ＳＵＴ 基因家族在低温、盐和干旱等非生

物胁迫响应中起重要作用[４９－５４]ꎮ 例如:水稻中的

ＯｓＳＵＴ１ 和 ＯｓＳＵＴ２ 基因在干旱和盐胁迫条件下表达

量显著提升[４９－５０]ꎬ芹菜(Ａｐｉｕｍ ｇｒａｖｅｏｌｅｎｓ Ｌｉｎｎ.)中的

ＡｇＳＵＴ１ 基因在盐胁迫条件下表达量下降[５５]ꎬ过表达

ＭｄＳＵＴ２.２ 和 ＴａＳＵＴ１Ａ 基因分别能够显著提高苹

果[５２]和小麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌｉｎｎ.) [５６] 的耐旱能

力ꎮ 对鸡蛋果 ＳＵＴ 基因家族成员启动子的顺式作用

元件进行分析ꎬ发现 ＰｅＳＵＴ 基因具有干旱、防御和应

激等非生物胁迫响应元件ꎬ推测 ＰｅＳＵＴ 基因可能参

与逆境胁迫相关的过程ꎮ 此外ꎬ低温(４ ℃)胁迫处理

下ꎬＰｅＳＵＴ３ 基因的相对表达量较正常温度(２５ ℃)处
理极显著上升ꎬ类似结果在拟南芥[３６]、水稻[５７] 和辣

椒[２６]中均有发现ꎮ ＰｅＳＵＴ３ 基因启动子顺式作用元

件包括 １ 个低温响应元件和 ３ 个脱落酸响应元件ꎬ因
此推测 ＰｅＳＵＴ３ 基因可通过脱落酸信号传导途径参

与鸡蛋果对低温胁迫的响应ꎮ
综上所述ꎬ本研究基于鉴定出鸡蛋果 ＳＵＴ 基因

家族成员ꎬ发现 ＰｅＳＵＴ３ 基因可能参与鸡蛋果对低温

胁迫的响应ꎬ这将为解析低温胁迫下鸡蛋果 ＳＵＴ 基

因的功能和作用机制提供研究基础ꎮ
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ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１６ꎬ １０５: １５０－１６１.

[２３] 　 ＳＵＮ Ｌ Ｘꎬ ＤＥＮＧ Ｒ Ｌꎬ ＬＩＵ Ｊ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ( ＳＵＴ) ｇｅｎｅｓ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ
Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２２ꎬ ４９(６): ５６８５－５６９５.

[２４] 　 ＷＡＮＧ Ｙ Ｚꎬ ＣＨＥＮ Ｙꎬ ＷＥＩ Ｑ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ
ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ( ＳＵＴｓ ) ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｒｅｖｅａｌ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｆｌｏｒａｌ
ｏｒｇａｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ[Ｊ] . ＰｅｅｒＪꎬ ２０２１ꎬ ９: ｅ１１９６１.

[２５] 　 游晓商ꎬ 李碧娴ꎬ 周高峰ꎬ 等. 枳 ＰｔｒＳＵＴ４ 的时空表达及低温

下其表达量与糖含量相关性分析[ Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０２２ꎬ
２０(５): １４８７－１４９５.

[２６] 　 ＣＨＥＮ Ｗ Ｑꎬ ＤＩＡＯ Ｗ Ｐꎬ ＬＩＵ Ｈ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＵＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ ｗｉｔｈ ｅｍｐｈａｓｉｓ ｏｎ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｇｅｎｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓｅｓ
[Ｊ] . Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄꎬ ２０２２ꎬ １３(６): １４７８０－１４７９８.

[２７] 　 ＣＨＥＮ Ｃ Ｊꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＢｔｏｏｌｓ: ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ
Ｔｏｏｌｋｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｏｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｂｉｇ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ[Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ ２０２０ꎬ １３(８): １１９４－１２０２.

[２８] 　 弓　 雪ꎬ 陈　 坤ꎬ 刘亚利ꎬ 等. 玉米 ＳＵＴ 基因家族生物信息学

分析[Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０２２ꎬ ２０(１１): ３４９９－３５０６.
[２９] 　 ＨＵ Ｂꎬ ＪＩＮ Ｊ Ｐꎬ ＧＵＯ Ａ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＧＳＤＳ ２.０: ａｎ ｕｐｇｒａｄｅｄ ｇｅｎｅ

ｆｅａｔｕｒｅ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｅｒｖｅｒ [ Ｊ] . Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１５ꎬ ３１ ( ８):
１２９６－１２９７.

[３０] 　 ＢＡＩＬＥＹ Ｔ Ｌꎬ ＢＯＤＥＮ Ｍꎬ ＢＵＳＫＥ Ｆ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. ＭＥＭＥ ＳＵＩＴＥ:
ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｍｏｔｉｆ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｓｅａｒｃｈｉｎｇ [ Ｊ ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２００９ꎬ ３７: Ｗ２０２－Ｗ２０８.

[３１] 　 ＣＨＥＮ Ｃ Ｊꎬ ＷＵ Ｙꎬ ＸＩＡ Ｒ. Ａ ｐａｉｎｌｅｓｓ ｗａｙ ｔｏ ｃｕｓｔｏｍｉｚｅ Ｃｉｒｃｏｓ
ｐｌｏｔ: ｆｒｏｍ ｄａｔａ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｔｏ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ＴＢｔｏｏｌｓ [ Ｊ ] .
ｉＭｅｔａꎬ ２０２２ꎬ １(３): ｅ３５.

[３２] 　 何锐杰ꎬ 方　 庭ꎬ 余伟军ꎬ 等. 西番莲查尔酮合成酶(ＣＨＳ)基
因家族全基因组鉴定及表达模式[ Ｊ] . 应用与环境生物学报ꎬ
２０２２ꎬ ２８(４): １０６６－１０７５.

[３３] 　 ＭＵＮＨＯＺ Ｃ Ｆꎬ ＳＡＮＴＯＳ Ａ Ａꎬ ＡＲＥＮＨＡＲＴ Ｒ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｐａｓｓｉｏｎ ｆｒｕｉｔ￣Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ
ａｘｏｎｏｐｏｄｉｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｉｍｐｌｉｃａｔｅｓ ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２ ｉｎ ｈｏｓｔ ｄｅｆｅｎｃｅ
[Ｊ] . Ａｎｎａｌｓ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ １６７(１): １３５－１５５.

[３４] 　 ＬＩＶＡＫ Ｋ Ｊ. ＳＣＨＭＩＴＴＧＥＮ Ｔ Ｄ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄａｔａ ｕｓｉｎｇ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ａｎｄ ｔｈｅ ２－ΔΔＣＴ

ｍｅｔｈｏｄ[Ｊ] . Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２００１ꎬ ２５: ４０２－４０８.
[３５] 　 ＫÜＨＮ Ｃꎬ ＧＲＯＦ Ｃ Ｐ. Ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｏｆ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] .

Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ １３(３): ２８８－２９８.
[３６] 　 ＧＯＮＧ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｍ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ＡｔＳＵＣ２ ａｎｄ

ＡｔＳＵＣ４ꎬ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓꎬ ａｒｅ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ ａｂｉｏｔｉｃ
ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ａｎ ＡＢＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｐａｔｈｗａｙ [ Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａ
Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ ２０１５ꎬ １５３(１): １１９－１３６.

[３７] 　 ＲＥＵＳＣＨＥＲ Ｓꎬ ＡＫＩＹＡＭＡ Ｍꎬ ＹＡＳＵＤＡ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｓｕｇａｒ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｉｎｖｅｎｔｏｒｙ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ: ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ５５(６):
１１２３－１１４１.

[３８] 　 ＡＦＯＵＦＡ￣ＢＡＳＴＩＥＮ Ｄꎬ ＭＥＤＩＣＩ Ａꎬ ＪＥＡＵＦＦＲＥ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ｖｉｔｉｓ
ｖｉｎｉｆｅｒａ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ: ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ａｎｄ
ｍａｃｒｏａｒｒａｙ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ [ Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ
１０: ２４５.

[３９] 　 张立军ꎬ 李晓宇ꎬ 阮燕晔. 双子叶与单子叶植物蔗糖转运蛋白

的研究进展[Ｊ] . 沈阳农业大学学报ꎬ ２００８ꎬ ３９(３): ２５９－２６４.
[４０] 　 ＳＣＯＦＩＥＬＤ Ｇ Ｎꎬ ＡＯＫＩ Ｎꎬ ＨＩＲＯＳＥ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｅ

ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒꎬ ＯｓＳＵＴ１ꎬ ｉｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅａｒｌｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
Ｂｏｔａｎｙꎬ ２００７ꎬ ５８(３): ４８３－４９５.

[４１] 　 ＳＩＶＩＴＺ Ａ Ｂꎬ ＲＥＩＮＤＥＲＳ Ａꎬ ＷＡＲＤ Ｊ Ｍ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＡｔＳＵＣ１ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｐｏｌｌｅｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ￣
ｉｎｄｕｃｅｄ ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００８ꎬ
１４７(１): ９２－１００.

[４２] 　 ＮＩＥＢＥＲＬ Ｐꎬ ＥＨＲＬ Ｃꎬ ＰＯＭＭＥＲＲＥＮＩＧ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｏｆ ＢｖＳＵＴ１ꎬ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｔｈａｔ
ｌｏａｄｓ ｓｕｃｒｏｓｅ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｐｈｌｏｅｍ ｏｆ ｓｕｇａｒ ｂｅｅｔ ( Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ.)
ｓｏｕｒｃｅ ｌｅａｖｅｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ １９(３): ３１５－３２６.

[４３] 　 ＢＡＲＫＥＲ Ｌꎬ ＫÜＨＮ Ｃꎬ ＷＥＩＳＥ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. ＳＵＴ２ꎬ ａ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｓｅｎｓｏｒ ｉｎ ｓｉｅｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ [ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０００ꎬ １２ ( ７):
１１５３－１１６４.

[４４] 　 ＨＡＣＫＥＬ Ａꎬ ＳＣＨＡＵＥＲ Ｎꎬ ＣＡＲＲＡＲＩ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｕｃｒｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＬｅＳＵＴ１ ａｎｄ ＬｅＳＵＴ２ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｏｍａｔｏ ｆｒｕｉｔ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｙｓ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２００６ꎬ ４５(２):
１８０－１９２.

[４５] 　 ＭＡ Ｑ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｍ Ｈꎬ ＬＵ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＡＲＥＢ２ ｉｓ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｂｙ ａｃｔｉｖａｔｉｎｇ ｓｕｇａｒ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｎｄ ａｍｙｌａｓｅ ｇｅｎｅｓ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ １７４
(４): ２３４８－２３６２.

[４６] 　 ＷＥＩＳＥ Ａꎬ ＢＡＲＫＥＲ Ｌꎬ ＫÜＨＮ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｎｅｗ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ｏｆ
ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓꎬ ＳＵＴ４ꎬ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ａｆfiｎｉｔｙ / ｈｉｇｈ ｃａｐａｃｉｔｙ
ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｉｎ ｅｎｕｃｌｅａｔｅ ｓｉｅｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ
２０００ꎬ １２(８): １３４５－１３５５.

[４７] 　 ＺＨＡＮＧ Ｃ Ｍꎬ ＢＩＡＮ Ｙꎬ ＨＯＵ Ｓ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｐｌａｙｅｄ ａ
ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｔｈａｎ ｓｕｇａｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｆｒｕｉｔ ｓｕｇａｒ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｊｕｊｕｂｅ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔａꎬ
２０１８ꎬ ２４８(５): １１８７－１１９９.

３４
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[４８]　 ＹＡＮＧ Ｚ Ｈꎬ ＮＩＥＬＳＥＮ Ｒ. Ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ａｎｄ
ｎｏｎｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｕｎｄｅｒ ｒｅａｌｉｓｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｍｏｄｅｌｓ[ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０００ꎬ １７ ( １ ):
３２－４３.

[４９] 　 ＳＩＡＨＰＯＯＳＨ Ｍ Ｒꎬ ＳＡＮＣＨＥＺ Ｄ Ｈꎬ ＳＣＨＬＥＲＥＴＨ Ａꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｍｏｄｉfiｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＯｓＳＵＴ１ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｄｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ ｓａｌｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
ｏｆ ｒｉｃｅ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ｃｖ. Ｔａｉｐｅｉ ３０９[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１２ꎬ １８２:
１０１－１１１.

[５０] 　 ＩＢＲＡＨＥＥＭ Ｏꎬ ＤＥＡＬＴＲＹ Ｇꎬ ＲＯＵＸ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｌ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ) ｃｕｌｔｉｖａｒ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｏｍｉｃｓ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１１ꎬ ４(２): ６８－７４.

[５１] 　 ＭＡ Ｑ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｍ Ｈꎬ ＫＡＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ＣＩＰＫ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ
ｔａｒｇｅｔｓ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＭｄＳＵＴ２.２ ａｔ Ｓｅｒ２５４ ｆｏｒ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ
ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔꎬ Ｃｅｌｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０１９ꎬ
４２(３): ９１８－９３０.

[５２] 　 ＭＡ Ｑ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｍ Ｈꎬ ＬＵ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎ ａｐｐｌｅ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ
ＭｄＳＵＴ２.２ ｉｓ ａ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｔａｒｇｅｔ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＭｄＣＩＰＫ２２
ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｄｒｏｕｇｈｔ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１９ꎬ １７
(３): ６２５－６３７.

[５３] 　 ＷＥＩ Ｈ Ｂꎬ ＢＡＵＳＥＷＥＩＮ Ａꎬ ＳＴＥＩＮＩＮＧＥＲ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｉｎｋｉｎｇ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｆｒｕｃｔａｎ ａｃｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅｓꎬ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｉｎｖｅｒｔａｓｅｓ ａｎｄ
ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｗｉｔｈ ｆｒｕｃｔａｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ ｇｒｏｗｉｎｇ ｔａｐｒｏｏｔ ｏｆ
ｃｈｉｃｏｒｙ ( Ｃｉｃｈｏｒｉｕｍ ｉｎｔｙｂｕｓ ): ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｈｏｒｍｏｎａｌ ａｎｄ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｕｅｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１６ꎬ ７:
１８０６.　

[５４] 　 ＦＲＯＳＴ Ｃ Ｊꎬ ＮＹＡＭＤＡＲＩ Ｂꎬ ＴＳＡＩ Ｃ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｔｏｎｏｐｌａｓｔ￣
ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓ ( ＰｔａＳＵＴ４ ) ｒｅｇｕｌａｔｅｓ
ｗｈｏｌｅ￣ｐｌａｎｔ ｗａｔｅｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓꎬ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓꎬ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ[Ｊ] . ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ ２０１２ꎬ ７: ｅ４４４６７.

[５５] 　 ＮＯＩＲＡＵＤ Ｎꎬ ＤＥＬＲＯＴ Ｓꎬ ＬＥＭＯＩＮＥ Ｒ. Ｔｈｅ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ
ｏｆ ｃｅｌｅｒｙ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０００ꎬ １２２(４): １４４７－１４５５.

[５６] 　 胡梦芸ꎬ 李　 辉ꎬ 庞建周ꎬ 等. 过量表达蔗糖转运蛋白基因增

强转基因小麦的耐旱性[ Ｊ] . 中国农业科学ꎬ ２０１５ꎬ ４８( ８):
１４７３－１４８３.

[５７] 　 ＴＡＫＡＨＡＳＨＩ Ｓꎬ ＭＥＧＵＲＯ￣ＭＡＯＫＡ Ａꎬ ＹＯＳＨＩＤＡ Ｍ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅｓ (ＯｓＳＵＴｓ)
ｉｎ ｒｉｃｅ ｔｉｓｓｕｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａ ｃｈｉｌｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ [ Ｊ] . Ｊａｐａｎ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｑｕａｒｔｅｒｌｙꎬ ２０１７ꎬ ５１(２): １３７－１４６.
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公益宣传: 世界环境日

世界环境日(Ｗｏｒｌｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｄａｙ)为每年的 ６ 月 ５ 日ꎬ反映了世界各国人民对环境问题的认识和态度ꎬ表达了人类对美好

环境的向往和追求ꎬ是联合国鼓励全世界对环境保护的认识和行动的主要工具ꎬ也是联合国促进全球环境意识、提高对环境问题

的关注并采取行动的主要媒介之一ꎮ 在过去 ５０ 年中ꎬ世界环境日已发展成全球重要的环保宣传平台之一ꎮ
塑料污染已成为 ２１ 世纪非常严峻的环境挑战之一ꎬ对环境系统和人类健康造成了广泛而严重的危害ꎮ 全球每年生产超过

４ 亿吨塑料ꎬ其中一半只能使用一次ꎬ且只有不到 １０％被回收ꎮ 据估计ꎬ每年有 １ ９００~ ２ ３００ 万吨塑料最终流入湖泊、河流和海

洋ꎮ 丢弃或焚烧的一次性塑料危害人类健康和生物多样性ꎬ污染从山顶到海底的每一个生态系统ꎮ
２０２３ 年世界环境日的主题是“Ｂｅａｔ Ｐｌａｓｔｉｃ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ”ꎬ旨在共同寻找解决方案ꎬ通过减塑捡塑呵护人类共同的家园ꎮ

４４


