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成都生物所在苦荞淀粉合成的分子机制研究中获进展

  文章来源：成都生物研究所 发布时间：2014-03-07 【字号： 小  中  大 】 

  苦荞是中国特色的植物资源，中国西南地区是苦荞起源中心和主要遗传资源基因库，其中四川凉山彝族自治州

是目前世界上最大的苦荞栽培区域，占全球栽培面积的60%以上。苦荞集营养、医药、保健于一体，近年来苦荞及其

系列产品在国际、国内市场上供不应求, 特别是欧、美、日等发达地区和国家需求旺盛。苦荞籽粒中直链淀粉的含

量是决定其淀粉品质和食品特性的主要影响因素之一，籽粒胚乳中直链淀粉合成主要由Granule-bound starch 

synthase I (GBSSI)的编码基因控制，当GBSSI缺失或者功能丧失，将导致直链淀粉合成受阻，使籽粒表现糯性，此

基因也被称为糯性waxy基因。目前，与荞麦淀粉合成的分子机制相关的研究还鲜见报道。  

  中国科学院成都生物研究所研究员王涛课题组博士后王迅克隆并分析了苦荞GBSSI（命名为FtGBSSI）基因序

列，发现FtGBSSI基因含有3847个碱基，其中由14个外显子和13个内含子构成，其中第一个内含子位于5′端非翻译

区域，而FtGBSSI编码起始于第二个外显子的中间序列。FtGBSSI基因的cDNA序列与目前所报道的14个双子叶植物的

cDNA序列的相似度为63.3%–75.1%，而与4种单子叶禾本科作物（水稻、小麦、玉米、大麦）的cDNA序列的相似度为

56.6%–57.5%。从FtGBSSI的cDNA序列推导得到的氨基酸序列中，识别出8个保守区域，这8个保守区域普遍存在于植

物淀粉合成酶的氨基酸序列中。该研究有助于深入了解苦荞淀粉合成的分子机制，并为苦荞淀粉品质遗传改良研究

提供了重要理论基础。  

  相关研究结果发表在期刊Gene上（Gene, 2014, 534, 229-235）。  
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