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高粱淀粉合成酶新基因 ＳＳＶ 的鉴定与特征分析
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摘　 要:淀粉合成酶(ＳＳ)是植物淀粉生物合成过程中的关键酶之一ꎬ目前已鉴定并揭示功能的淀粉合成

酶有 ５ 个亚型ꎮ 为利用丰富的基因组数据鉴定高粱基因组里的淀粉合成酶新亚型基因ꎬ本文利用生物

信息学和分子生物学方法ꎬ首次鉴定并分离了编码高粱淀粉合成酶的新亚型基因 ＳｂＳＳＶꎬ并对此基因的

内含子 － 外显子结构、表达特性等进行了分析ꎮ 结果显示ꎬ该基因的全长 ＯＲＦ 为 ２ ０９７ ｂｐꎬ其外显子数

量、长度及内含子的位置分布等与玉米和水稻的直系同源基因基本一致ꎬ推导的蛋白具有细菌糖原合成

酶和植物淀粉合成酶特有的糖基催化和糖基转移保守结构域ꎮ 系统进化分析表明ꎬＳｂＳＳＶ 与已知的

ＳＳＩＶ 亚型亲缘关系最近ꎬ推测本研究鉴定的 ＳｂＳＳＶ 基因编码高粱淀粉合成酶新亚型ꎮ 定量 ＰＣＲ 分析表

达特性结果显示 ＳｂＳＳＶ 主要在高粱叶片中表达ꎬ其表达受光诱导ꎬ具有昼夜节律特性ꎮ 研究结果可为深

入揭示和完善植物淀粉合成代谢机制ꎬ以及改良植物产量和品质提供理论基础ꎮ
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　 　 植物淀粉是自然界重要的贮藏多糖ꎬ是人类食物

和动物饲料中最主要的能量物质ꎮ 植物贮藏淀粉主要

在胚乳细胞的造粉体里合成ꎬ占成熟籽粒重量的 ７０％
以上[１]ꎮ 根据结构的差异ꎬ可将淀粉分为直链淀粉和

支链淀粉ꎮ 直链淀粉主要是以 α － １ꎬ４ － 糖苷键连接

的多糖链ꎬ其分子基本呈线形ꎮ 支链淀粉是以 α － １ꎬ６
－糖苷键和 α －１ꎬ４ － 糖苷键共同形成长度不一的分

支ꎬ并以一定的次序相结合的簇状结构ꎬ其分子量远大

于直链淀粉[２]ꎮ
植物体内的淀粉合成是一系列复杂的生化反应过

程ꎬ涉及多个酶的协调作用ꎮ 催化酶类主要包括 ＡＤＰＧ
焦磷酸化酶 (ＡＤＰ￣Ｇｌｃ ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅꎬ ＡＧＰａｓｅ)、淀
粉合成酶 (ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＳＳ)、淀粉分支酶 ( ｓｔａｒｃｈ
ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅꎬ ＳＢＥ )、 去 分 支 酶 ( ｄｅ￣ｂｒａｎｃｈｉｎｇ
ｅｎｚｙｍｅꎬ ＤＢＥ) 和淀粉磷酸化酶(ｓｔａｒｃｈ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅꎬ
ＳＰ) [３]等ꎮ ＡＧＰａｓｅ 催化淀粉合成所需的前体底物 ＡＤＰＧ
焦磷酸葡萄糖的形成ꎻＳＳ 催化 α －１ꎬ４ －糖苷键的形成ꎬ
延长淀粉链ꎻＳＢＥ 催化形成支链淀粉分支处的 α － １ꎬ６

－糖苷键ꎬ产生分支ꎻＤＢＥ 的作用是水解 α －１ꎬ６ －糖苷

键ꎬ去除支链淀粉中过多的分支[２ꎬ ４]ꎮ
目前ꎬ已鉴定并揭示功能的淀粉合成酶有 ５ 个亚

型ꎬ即负责直链淀粉和超长支链淀粉合成的颗粒结合

型淀粉合成酶 (ｇｒａｎｕｌｅ￣ｂｏｕｎｄ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＧＢＳＳ)、
可溶性淀粉合成酶 (ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅｓꎬ ＳＳＩ￣ＩＩＩ)ꎬ
及负 责 淀 粉 颗 粒 起 始 形 成 的 淀 粉 合 成 酶 ＩＶ
(ＳＳＩＶ) [５]ꎮ 其中 ＳＳＩ￣ＩＩＩ 分别负责短链 (聚合度ꎬ
ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｃｈａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ＤＰ ｏｆ ８ ~ １２)、
中等长度支链 (ＤＰ ｏｆ １３ ~ ２５) 和长链 (ＤＰ ｏｆ > ３０)
的合成[２]ꎮ 编码不同淀粉合成酶亚型的基因都来源

于绿色植物分化早期发生的基因复制ꎬ复制基因随后

经功能分化ꎬ形成具有不同底物特异性的亚型[３]ꎮ 近

年来ꎬ对一些淀粉合成酶基因突变体的研究发现ꎬ有的

亚型间存在功能冗余ꎬ如 ＳＳＩＩＩ 能形成淀粉起始颗粒ꎬ
ＳＳＩＶ 能合成短的淀粉链[５]ꎮ

目前尽管分离了参与植物淀粉合成的主要酶类ꎬ
但淀粉生物合成的复杂机制还未能透彻解析ꎬ如合成
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过程是否存在其他酶类的参与ꎻ哪些分子参与合成代

谢调控ꎬ使多种酶协同有序地行使功能等ꎮ 随着测序

技术的发展ꎬ许多生物的基因组序列被测定ꎬ为分离鉴

定新基因开辟了新途径ꎮ 本研究利用生物信息学方

法ꎬ获得完整的 ＳｂＳＳＶ 基因序列ꎬ同时采用 ＲＴ￣ＰＣＲ 方

法ꎬ从高粱叶片中成功分离该基因的全长 ＣＤＳ 序列ꎮ
本文首次对 ＳｂＳＳＶ 的鉴定、特征分析及与其他淀粉合

成酶的系统发生关系进行报道ꎬ以期为揭示和完善植

物淀粉合成代谢机制奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料与试剂

试验材料:四川高粱农家种宜宾矮花陀ꎮ 将高粱

播种于含有蛭石的营养土中ꎬ在光照培养箱内培养

(１６ ｈ 光照ꎬ２５ ℃ꎻ８ ｈ 黑暗ꎬ２２ ℃)ꎮ 待幼苗长至五叶

一心ꎬ取光照 ８ ｈ 的根、茎、叶 ３ 部分组织ꎬ检测基因的

组织表达特异性ꎮ 同时取正常光照培养条件下ꎬ光照

０、４、８、１６ ｈ 和黑暗 ２、４、８ ｈ 的叶片ꎬ检测基因表达的

昼夜节律特性ꎮ 为进一步验证基因表达是否受光诱

导ꎬ将材料进行更长时间的光照和黑暗处理ꎬ一部分材

料从光照 １６ ｈ 后再持续光照 ２４ ｈꎬ每隔 ８ ｈ 取样ꎻ另一

部分材料黑暗 ８ ｈ 后再持续黑暗 ２４ ｈꎬ每隔 ８ ｈ 取样ꎮ
将所有材料在液氮中速冻后于 － ８０ ℃保存备用ꎮ

主要试剂:ＲＮＡ 提取试剂盒ꎬ购自北京 Ｔｉａｎｄｚ 公

司ꎻ琼脂糖凝胶电泳 ＤＮＡ 回收试剂盒ꎬ购自广州

Ｏｍｅｇａ 公司ꎻＴｒｉｚｏｌ、氯仿、异丙醇均购自上海 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ
公司ꎻ反转录试剂盒(ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ)、ＤＬ
ｍａｒｋｅｒ ５０００、ＤＮＡ 聚合酶、 ｐＭＤ１９ － Ｔ Ｖｅｃｔｏｒꎬ ＳＹＢＲ
ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ￣ＰＣＲ Ｋｉｔ Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ 试剂盒、高保

真酶 ＫＯＤ 试剂盒均购自大连 Ｔａｋａｒａ 公司ꎮ
１ ２　 试验方法

１ ２ １　 总 ＲＮＡ 的提取和 ｃＤＮＡ 第 １ 链的合成　 使用

Ｔｒｉｚｏｌ 试剂提取高粱五叶期叶片的总 ＲＮＡꎬ经 ＤＮａｓｅＩ
处理后抽提纯化ꎬ方法参照 ＲＮＡ 提取试剂盒的操作说

明ꎮ ＲＮＡ 经 １ ０ ％ 琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ并用核酸

蛋白仪(ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤＹ２０００ꎬ 上海创萌生物公司)测

定 ＯＤ２６０ / ＯＤ２８０ 值ꎬ判断 ＲＮＡ 的纯度和完整性ꎮ 检测

合格的 ＲＮＡ 样本ꎬ用反转录试剂盒 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ
ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔꎬ参照说明书的方法进行反转录ꎮ 获得的

ｃＤＮＡ 产物存放于 － ２０ ℃保存备用ꎮ
１ ２ ２　 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增高粱 ＳＳＶ 基因 　 用玉米 ＳＳＶ 的

ＣＤＳ 序列作为查询序列ꎬ搜索高粱基因组获得同源区

段ꎮ 根据同源区段的序列信息设计引物ꎬ上游引物 Ｆ

为 ＴＡＧＣＡＧＧＣＡＧＣＣＡＴＧＧＡＧＡＣꎬ 下 游 引 物 Ｒ 为

ＣＴＡＧＣＡＴＧＣＣＣＡＧＴＴＣＡＣＡＧＣꎮ 以 反 转 录 获 得 的

ｃＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ反应体系为稀释 １０ 倍的

ｃＤＮＡ １ ｕＬꎬ上下游引物各 ０ ５ ｕＬꎬＫＯＤ Ｂｕｆｆｅｒ １２ ５
ｕＬꎬｄＮＴＰ ５ ｕＬꎬＫＯＤ 聚合酶 ０ ５ ｕＬꎬｄｄＨ２Ｏ ５ ｕＬꎬ共 ２５
ｕＬ 反应体系ꎮ ＰＣＲ 反应程序为:９４ ℃预变性 ４ ｍｉｎꎬ
９８ ℃变性 １０ ｓꎬ ６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ６８ ℃延伸 ２ ｍｉｎ ３０ ｓꎬ
共 ３４ 个循环ꎻ６８ ℃ 延伸 ７ ｍｉｎꎬ４ ℃ 保存ꎮ 取 ５ ｕＬ
ＰＣＲ 产物于 １％ 琼脂糖凝胶进行电泳ꎮ ＰＣＲ 产物回

收参照广州飞扬生物公司回收试剂盒说明书进行ꎮ
１ ２ ３　 ｐＭＤ１９ － Ｔ 载体连接和重组质粒的鉴定与筛

选　 将纯化后的 ＰＣＲ 产物与 ＰＭＤ１９ － Ｔ 载体连接ꎬ并
将产物转化入大肠杆菌感受态细胞ꎮ 将转化细胞涂布

在含 ２５ μｇｍＬ － １ ＩＰＴＧꎬ １５ μｇｍＬ － １ Ｘ￣ｇａｌꎬ １００
μｇｍＬ － １Ａｍｐｒ的 ＬＢ 平板上进行蓝白斑筛选ꎬ挑选白

色菌斑ꎬ将检测正确的阳性克隆送公司测序ꎮ
１ ２ ４　 实时荧光定量 ＰＣＲ ( ｑＲＴ￣ＰＣＲ) 　 根据 ＲＴ￣
ＰＣＲ 获得的 ＳＳＶ 基因全长序列ꎬ应用 Ｐｒｉｍｅｒ ｐｒｅｍｉｅｒ
５ ０ 软件跨内含子设计定量引物(Ｆ: ＴＴＣＡＣＣＧＣＣＣＴＧ
ＡＴＣＧＴＣＴＧꎬ Ｒ: ＡＴＴＧＣＡＧＣＣＣＡＴＧＴＣＴＴＧＡＡＣＣ)ꎬ扩
增长度为 １５０ ｂｐꎮ 选择高粱组成型表达基因 β － ａｃｔｉｎ
(Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ: ＧＵ１３８７５７ １) 作为内参基因 (Ｆ:
ＴＧＧＣＡＴＣＴＣＴＣＡＧＣＡＣＡＴＴＣＣꎬ Ｒ: ＡＡＴＧＧＣＴＣＴＣＴＣＧ
ＧＣＴＴＧＣ)ꎬ扩增片段长度为 １３０ ｂｐꎮ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 采用

ＳＹＢＲ ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ ＲＴ￣ＰＣＲ Ｋｉｔ (Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ)试剂

盒ꎬ反应体系为 １０ μＬꎬ包括 ５ μＬ ＳＹＢＲ ＧｒｅｅｎＩＩꎬ０ ３
μＬ 上下游引物 (１０ μｍｏｌＬ － １)ꎬ３ ４ μＬ ｄｄＨ２Ｏ 和 １
μＬ ｃＤＮＡꎮ 实时荧光定量使用 ＢＩＯ￣ＲＡＤ 定量分析仪

(Ｃｏｎｎｅｃｔ Ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍꎬ成都百乐科

技有限公司)ꎮ 反应程序为:９５ ℃ 预变性 ３０ ｓꎬ９５ ℃
变性 ５ ｓꎬ５９ ℃延伸 ３０ ｓꎬ共 ４０ 个循环ꎻ最后添加溶解

曲线ꎮ 本试验使用参照基因的 ΔΔＣｔ 法ꎬ表达差异等

于 ２ － ΔΔＣｔꎬΔＣｔ ＝ Ｃｔ目标基因 － Ｃｔａｃｔｉｎꎮ 相对定量是基于目

标基因相对内参基因表达量的比较[６]ꎮ
１ ２ ５　 生物信息学分析 　 根据 ＮＣＢＩ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ) 公布的玉米 ＳＳＶ (ＺｍＳＳＶ)的 ＣＤＳ
序列 ( ＮＭ ＿ ００１１３０１３１ ) 为 查 询 序 列ꎬ 在 Ｇｒａｍｅｎｅ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｒａｍｅｎｅ. ｏｒｇ / ) 数据库中用 ＢＬＡＳＴｎ 程

序搜索高粱基因组序列ꎬ参数设置如下:显示的最大结

果数ꎬ１００ꎻ期望值( ｅｘｐｅｃｔ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ)ꎬ１０ꎻ其余参数默

认ꎮ 下载搜索到的同源区段序列ꎬ与 ＺｍＳＳＶ 的 ＣＤＳ
进行精细比对ꎬ并结合内含子的剪切规则识别基因的

外显子和内含子ꎬ拼接 ＳｂＳＳＶ 外显子序列ꎬ获得其全长

ＣＤＳꎮ 使用 ＤＮＡＭＡＮ 软件对 ＲＴ￣ＰＣＲ 克隆并测序获得

２



　 １ 期 高粱淀粉合成酶新基因 ＳＳＶ 的鉴定与特征分析

的 ＳｂＳＳＶ 序列与基因组同源序列搜索鉴定的 ＳｂＳＳＶ 进

行比对ꎬ验证 ＳｂＳＳＶ 序列拼接的正确性ꎮ
通过 Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｄｉｓｐｌａｙ Ｓｅｒｖｅｒ ( ｈｔｔｐ: / / ｇｓｄｓ.

ｃｂｉ. ｐｋｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ) [７]在线分析工具对鉴定出的 ＳｂＳＳＶ
进行基因结构分析ꎻ利用 ＴａｒｇｅｔＰ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ.
ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴａｒｇｅｔＰ / ) 进行信号肽预测ꎻ ＳＭＡＲＴ
( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / ) [８] 和 ＣＤ￣ｓｅａｒｃｈ
ｓｅｒｖｉｃｅ (ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ /
ｗｒｐｓｂ. ｃｇｉ) [９]用于分析蛋白序列的保守结构域ꎮ 收集

单子叶植物高粱、玉米和水稻ꎬ双子叶植物拟南芥的所

有 淀 粉 合 成 酶 的 基 因 和 蛋 白 序 列ꎬ 并 利 用

ＭＥＧＡ５ ０[１０] 构建系统发育树ꎬ分别采用 ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇ (ＮＪ) 法和似然法建树ꎮ 参数设置如下:距离模

型ꎬｐ￣ｄｉｓｔａｎｃｅꎻ ｂｏｏｔｓｔｒａｐｓꎬ重复 １ ０００ 次ꎻ替代模型ꎬ
Ｊｏｎｅｓ￣Ｔａｙｌｏｒ￣Ｔｈｏｒｎｔｏｎ (ＪＴＴ) ｍｏｄｅｌꎻ空位缺失数据的处

理ꎬ两两间删除 (ｐａｉｒｗｉｓｅ ｄｅｌｅｔｉｏｎ) [１１]ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳｂＳＳＶ 的鉴定

注:绿框表示外显子ꎬ黑色线条表示内含子ꎬ蓝色表示 ５′ － ＵＴＲ 和 ３′ － ＵＴＲꎮ 数字(０ꎬ１ꎬ２)表示内含子相位ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｇｒｅｅｎ ｂｏｘｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｅｘｏｎｓꎬ ｂｌａｃｋ ｌｉｎｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｉｎｔｒｏｎｓꎬ ｂｌｕｅ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ５′ － ＵＴＲ ａｎｄ ３′ － ＵＴＲ.

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ０ꎬ１ ａｎｄ ２ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｉｎｔｒｏｎｓ ｐｈａｓｅ.

图 １　 ＳｂＳＳＶ 基因结构

Ｆｉｇ. １　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＳｂＳＳＶ ｇｅｎｅ

以 ＺｍＳＳＶ 的 ＣＤＳ 序列为查询序列ꎬ应用 ＢＬＡＳＴｎ
程序搜索高粱基因组序列ꎬ发现在 ４ 号染色体的

６６ ３７６ １２６ － ６６ ３８９ ６２１ 区域内存在多个高度相似的

同源片段ꎮ 因此下载该区段的基因组序列ꎬ约 １３ ５
ｋｂꎬ并与 ＺｍＳＳＶ 的 ＣＤＳ 进行精细比对ꎬ结合内含子的

ＧＴ (Ｃ) － ＡＧ 剪切规则ꎬ识别基因外显子和内含子ꎬ拼
接所有外显子序列ꎬ获得 ＳｂＳＳＶ 的全长 ＣＤＳꎮ 分析结

果表明ꎬＳｂＳＳＶ 包含 ２０ 个外显子和 １９ 个内含子ꎬ全长

ＣＤＳ 为 ２ ０９７ ｂｐꎬ基因结构如图 １ 所示ꎬ各外显子和内

含子的长度见表 １ꎮ 将新注释的 ＳｂＳＳＶ 基因结构与高

粱基因组在该区段注释的 ２ 个基因 (Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 和

Ｓｂ０４ｇ０３６５９０) 结构比较(表 ２)ꎬ发现基因组注释的

Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 的外显子 １、３ 和 ４ 分别对应 ＳｂＳＳＶ 的外

显子 １、５ 和 ６ꎬＳｂ０４ｇ０３６５９０ 的外显子 ２ ~ ４ꎬ５ ~ ８ 分别

对应 ＳｂＳＳＶ 的外显子 １３ ~ １５ 和 １７ ~ ２０ꎮ ＳｂＳＳＶ 的外

显子 ２ ~ ４ 长度较短ꎬ且内含子 ３ 的剪切碱基为 ＧＣ￣
ＡＧꎬ因此在基因组注释的 Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 基因中未能正

确识别ꎮ 同样ꎬＳｂＳＳＶ 的外显子 １６ꎬ及两侧的内含子

１５ 和 １６ 均较短ꎬ在 Ｓｂ０４ｇ０３６５９０ 中也未能正确识别ꎮ
根据高粱参考基因组序列获得的 ＳｂＳＳＶ 结构显示ꎬ其
内含子 ６ 长度为 ６ ７９０ ｂｐꎬ为长内含子ꎬ远大于高粱基

因内含子的平均长度ꎮ 该内含子包含了注释基因

Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 的长外显子 ５ (２ ７１９ ｂｐ) 和 ２ 个注释基

因的部分间隔区域ꎮ 高粱 ＳｂＳＳＶ 的外显子 ７ ~ １１ 位于

２ 个注释基因的间隔区ꎬ外显子 １２ 的部分区域与

Ｓｂ０４ｇ０３６５９０ 的外显子 １ 一致ꎮ
为揭示 ＳＳＶ 基因的结构特征ꎬ比较了高粱、玉米

(Ｇｒｍｚｍ２ｇ１３００４３ ) 和 水 稻 ( 水 稻 基 因 组 注 释 的

Ｏｓ０２ｇ０８０７１００ 基因结构不完整ꎬ因此利用数据库中的

全长 ＣＤＳ 序列 ＥＵ６２１８３７ꎬ比对 ＯＳ０２Ｇ０８０７１００ 区段的

基因组序列ꎬ获得 ＳＳＶ 完整基因结构的外显子长度)
ＳＳＶ 的外显子、内含子数量和长度ꎮ 由表 １ 可知ꎬ３ 种

植物都含有 ２０ 个外显子ꎬ除外显子 １ 和 ４ 外ꎬ其他外

显子的长度完全一致ꎮ 从这 ３ 个基因的内含子长度可

知ꎬ部分内含子长度相近ꎬ如 ｉｎｔｒｏｎ１、３、５、８ ~ １１、１３ ~
１６ 等ꎬ部分内含子长度差异较大ꎮ 高粱 ｉｎｔｒｏｎ ６ 和玉

米 ｉｎｔｒｏｎ４、１７ 均为巨大内含子ꎮ 这些内含子的序列和

长度差异都是在 ＳＳＶ 基因随各物种分化后ꎬ在各物种

内部积累突变形成的ꎮ 由此可知ꎬ玉米、高粱和水稻 ３
种作物的直系同源基因 ＳＳＶ 来源于同一祖先基因ꎬ且
在进化中基因结构保守ꎮ
２ ２　 ＲＴ￣ＰＣＲ 克隆 ＳｂＳＳＶ 全长 ＣＤＳ

为验证通过基因组同源序列搜索鉴定的高粱

ＳｂＳＳＶ 的正确性ꎬ同时检测该基因是否能转录ꎬ根据高

粱参考基因组序列ꎬ在该基因起始和终止密码子附近

区域设计引物ꎬ以四川高粱农家种宜宾矮花陀为材料ꎬ
提取幼苗叶片 ＲＮＡꎬ扩增获得 ＳｂＳＳＶ 的全长 ＣＤＳ (图
２)ꎬ大小约 ２ １ ｋｂꎮ 测序结果 ( ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ:
ＫＰ１９２９２６)显示ꎬ来源于宜宾矮花陀的 ＳＳＶ 与根据基

因组序列鉴定推导的编码区序列长度一致ꎬ仅有 ６ 个

３
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　 　 　 　 表 １　 ＳＳＶ 基因外显子和内含子的长度

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｅｎｇｔｈｓ ｏｆ ｅｘｏｎｓ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ＳＳＶ ｇｅｎｅｓ

外显子
Ｅｘｏｎ

外显子长度
Ｅｘｏｎ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

高粱
Ｓｏｒｇｈｕｍ

玉米
Ｍａｉｚｅ

水稻
Ｒｉｃｅ

内含子
Ｉｎｔｒｏｎ

内含子长度
Ｉｎｔｒｏｎ ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

高粱
Ｓｏｒｇｈｕｍ

玉米
Ｍａｉｚｅ

水稻
Ｒｉｃｅ

１ １７０ １７０ １６４ １ １１８ １４１ １３８

２ ５７ ５７ ５７ ２ ７９ ９５ ９９

３ ２８ ２８ ２８ ３ ９９ １０１ １１０

４ ５８ ６７ ７０ ４ １７２ ７３４９ １８１

５ １１４ １１４ １１４ ５ ２２０ ２２０ ２０４

６ ２２３ ２２３ ２２３ ６ ６ ７９０ ８７４ ３０１

７ １３５ １３５ １３５ ７ ６２８ ６０８ ３２８

８ １０５ １０５ １０５ ８ １３２ １３０ ２２６

９ ９６ ９６ ９６ ９ ２０２ ２００ ３８５

１０ １３０ １３０ １３０ １０ ９９３ １２５３ ４１６

１１ ５１ ５１ ５１ １１ ２４８ ２５４ ５５４

１２ １１１ １１１ １１１ １２ ４０３ １ ８８２ ６１８

１３ １１０ １１０ １１０ １３ １２３ １２１ １１３

１４ １６６ １６６ １６６ １４ ８７ ８７ ８４

１５ ８１ ８１ ８１ １５ ９２ ９２ ８６

１６ ６９ ６９ ６９ １６ １０５ １０６ １２３

１７ １１４ １１４ １１４ １７ ４９５ ５４ ３３６ ４８６

１８ ６２ ６２ ６２ １８ １９９ ２１０ １３３

１９ ９７ ９７ ９７ １９ ２１４ ２１３ １６１

２０ １２０ １２０ １２０

　 　 注:第 １ 个外显子和最后 １ 个外显子长度仅表示了编码区部分ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｌａｓｔ ｅｘｏｎｓ ａｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅ.

表 ２　 新鉴定 ＳｂＳＳＶ 与基因组注释的 Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 和 Ｓｂ０４ｇ０３６５９０ 在染色体上的对应位置

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＳｂＳＳＶꎬ Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ ａｎｄ Ｓｂ０４ｇ０３６５９０

高粱淀粉合成酶 Ｖ
ＳｂＳＳＶ

位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

基因组注释基因
Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ

位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

ｅｘｏｎ１ ６６ ３７６ １２６ － ６６ ３７６ ２９５ １７０ Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ ｅｘｏｎ１ ６６ ３７６ １２６ － ６６ ３７６ ２９５ １７０

ｉｎｔｒｏｎ１ ６６ ３７６ ２９６ － ６６ ３７６ ４１３ １１８ ｉｎｔｒｏｎ１ ６６ ３７６ ２９６ － ６６ ３７６ ４１３ １１８

ｅｘｏｎ２ ６６ ３７６ ４１４ － ６６ ３７６ ４７０ ５７ ｅｘｏｎ２ ６６ ３７６ ４１４ － ６６ ３７６ ４３６ ２３

ｉｎｔｒｏｎ２ ６６ ３７６ ４７１ － ６６ ３７６ ５４９ ７９ ｉｎｔｒｏｎ２ ６６ ３７６ ４３７ － ６６ ３７６ ９０６ ４７０

ｅｘｏｎ３ ６６ ３７６ ５５０ － ６６ ３７６ ５７７ ２８

ｉｎｔｒｏｎ３ ６６ ３７６ ５７８ － ６６ ３７６ ６７６ ９９

ｅｘｏｎ４ ６６ ３７６ ６７７ － ６６ ３７６ ７３４ ５８

ｉｎｔｒｏｎ４ ６６ ３７６ ７３５ － ６６ ３７６ ９０６ １７２

ｅｘｏｎ５ ６６ ３７６ ９０７ － ６６ ３７７ ０２０ １１４ ｅｘｏｎ３ ６６ ３７６ ９０７ － ６６ ３７７ ０２０ １１４

ｉｎｔｒｏｎ５ ６６ ３７７ ０２１ － ６６ ３７７ ２４０ ２２０ ｉｎｔｒｏｎ３ ６６ ３７７ ０２１ － ６６ ３７７ ２４０ ２２０

４
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表 ２(续)

高粱淀粉合成酶 Ｖ
ＳｂＳＳＶ

位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

基因组注释基因
Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ

位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ

ｅｘｏｎ６ ６６ ３７７ ２４１ － ６６ ３７７ ４６３ ２２３ ｅｘｏｎ４ ６６ ３７７ ２４１ － ６６ ３７７ ４６３ ２２３

ｉｎｔｒｏｎ６ ６６ ３７７ ４６４ － ６６ ３８４ ２５３ ６７９０ ｉｎｔｒｏｎ４ ６６ ３７７ ４６４ － ６６ ３７７ ６３４ １７１

ｅｘｏｎ５ ６６ ３７７ ６３５ － ６６ ３８０ ３５３ ２ ７１９

ｅｘｏｎ７ ６６ ３８４ ２５４ － ６６ ３８４ ３８８ １３５ 基因间隔区 ６６ ３８０ ３５４ － ６６ ３８７ ０００ ６ ６４５

ｉｎｔｒｏｎ７ ６６ ３８４ ３８９ － ６６ ３８５ ０１６ ６２８

ｅｘｏｎ８ ６６ ３８５ ０１７ － ６６ ３８５ １２１ １０５

ｉｎｔｒｏｎ８ ６６ ３８５ １２２ － ６６ ３８５ ２５３ １３２

ｅｘｏｎ９ ６６ ３８５ ２５４ － ６６ ３８５ ３４９ ９６

ｉｎｔｒｏｎ９ ６６ ３８５ ３５０ － ６６ ３８５ ５５１ ２０２

ｅｘｏｎ１０ ６６ ３８５ ５５２ － ６６ ３８５ ６８１ １３０

ｉｎｔｒｏｎ１０ ６６ ３８５ ６８２ － ６６ ３８６ ６７４ ９９３

ｅｘｏｎ１１ ６６ ３８６ ６７５ － ６６ ３８６ ７２５ ５１

ｉｎｔｒｏｎ１１ ６６ ３８６ ７２６ － ６６ ３８６ ９６３ ２４８

ｅｘｏｎ１２ ６６ ３８６ ９７４ － ６６ ３８７ ０８４ １１１ Ｓｂ０４ｇ０３６５９０ ｅｘｏｎ１ ６６ ３８７ ００１ － ６６ ３８７ ０８４ ８４

ｉｎｔｒｏｎ１２ ６６ ３８７ ０８５ － ６６ ３８７ ４８７ ４０３ ｉｎｔｒｏｎ１ ６６ ３８７ ０８５ － ６６ ３８７ ４８７ ４３０

ｅｘｏｎ１３ ６６ ３８７ ４８８ － ６６ ３８７ ５９７ １１０ ｅｘｏｎ２ ６６ ３８７ ４８８ － ６６ ３８７ ５９７ １１０

ｉｎｔｒｏｎ１３ ６６ ３８７ ５９８ － ６６ ３８７ ７２０ １２３ ｉｎｔｒｏｎ ２ ６６ ３８７ ５９８ － ６６ ３８７ ７２０ １２３

ｅｘｏｎ１４ ６６ ３８７ ７２１ － ６６ ３８７ ８８６ １６６ ｅｘｏｎ ３ ６６ ３８７ ７２１ － ６６ ３８７ ８８６ １６６

ｉｎｔｒｏｎ１４ ６６ ３８７ ８８７ － ６６ ３８７ ９７３ ８７ ｉｎｔｒｏｎ ３ ６６ ３８７ ８８７ － ６６ ３８７ ９７３ ８７

ｅｘｏｎ１５ ６６ ３８７ ９７４ － ６６ ３８８ ０５４ ８１ ｅｘｏｎ ４ ６６ ３８７ ９７４ － ６６ ３８８ ０５４ ８１

ｉｎｔｒｏｎ１５ ６６ ３８８ ０５５ － ６６ ３８８ １４６ ９２ ｉｎｔｒｏｎ ４ ６６ ３８８ ０５５ － ６６ ３８８ ３２０ ２６６

ｅｘｏｎ１６ ６６ ３８８ １４７ － ６６ ３８８ ２１５ ６９

ｉｎｔｒｏｎ１６ ６６ ３８８ ２１６ － ６６ ３８８ ３２０ １０５

ｅｘｏｎ１７ ６６ ３８８ ３２１ － ６６ ３８８ ４３４ １１４ ｅｘｏｎ ５ ６６ ３８８ ３２１ － ６６ ３８８ ４３４ １１４

ｉｎｔｒｏｎ１７ ６６ ３８８ ４３５ － ６６ ３８８ ９２９ ４９５ ｉｎｔｒｏｎ ５ ６６ ３８８ ４３５ － ６６ ３８８ ９２９ ４９５

ｅｘｏｎ１８ ６６ ３８８ ９３０ － ６６ ３８８ ９９１ ６２ ｅｘｏｎ ６ ６６ ３８８ ９３０ － ６６ ３８８ ９９１ ６２

ｉｎｔｒｏｎ１８ ６６ ３８８ ９９２ － ６６ ３８９ １９０ １９９ ｉｎｔｒｏｎ ６ ６６ ３８８ ９９２ － ６６ ３８９ １９０ １９９

ｅｘｏｎ１９ ６６ ３８９ １９１ － ６６ ３８９ ２８７ ９７ ｅｘｏｎ ７ ６６ ３８９ １９１ － ６６ ３８９ ２８７ ９７

ｉｎｔｒｏｎ１９ ６６ ３８９ ２８８ － ６６ ３８９ ５０１ ２１４ ｉｎｔｒｏｎ ７ ６６ ３８９ ２８８ － ６６ ３８９ ５０１ ２１４

ｅｘｏｎ２０ ６６ ３８９ ５０２ － ６６ ３８９ ６２１ １２０ ｅｘｏｎ ８ ６６ ３８９ ５０２ － ６６ ３８９ ６２１ １２０

碱基差异ꎬ其中 ２ 个为同义突变ꎬ４ 个为非同义突变ꎮ
结果表明ꎬ该基因编码区序列在不同材料中也相对保

守ꎬ同时也表明ꎬ通过基因组序列搜索进行同源新基因

鉴定的方法是准确可靠的ꎮ
２ ３　 ＳｂＳＳＶ 的序列特征分析

ＳｂＳＳＶ 编码的蛋白质长度为 ６９８ 个氨基酸ꎬ理论

分子量为 ７８ ４２ ｋＤꎬ等电点为 ６ ２８ꎮ ＴａｒｇｅｔＰ 预测显

示ꎬ该蛋白定位于叶绿体ꎬ叶绿体信号肽的剪切位点位

于 ４９ 位和 ５０ 位氨基酸之间ꎮ 用 ＳＭＡＲＴ 和 ＣＤ￣ｓｅａｒｃｈ
ｓｅｒｖｉｃｅ 分析蛋白质的保守结构域ꎬ在 Ｎ 端发现 １ 个

ｃｏｉｌｅｄ ｃｏｉｌ 结构域ꎬ位于 １０９ ~ １４４ 位氨基酸ꎬＣ 端发现

１ 个 ＧＴ１ ＿ Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ＿ ｓｙｎｔｈａｓｅ ＿ ＤＵＬＬ１ ＿ ｌｉｋｅ 和 ｇｌｇＡ
(ｇｌｙｃｏｇｅｎ / ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＡＤＰ￣ｇｌｕｃｏｓｅ ｔｙｐｅ)结构域ꎬ
位于 ２２１ ~ ６８１ 位氨基酸(图 ３)ꎮ 目前已知的淀粉合

成酶亚型 ＳＳＩＶ 的 Ｎ 端也存在 ｃｏｉｌｅｄ ｃｏｉｌ 结构域ꎮ Ｃ 端

的 ２ 个结构域是细菌糖原合成酶和植物淀粉合成酶ꎬ
两类均以 ＡＤＰ 葡萄糖为底物的催化酶所共有的保守

区域ꎮ 从这两类酶形成的空间结构可知ꎬ该区域又可

分为糖基催化(ｓｔａｒｃｈ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎꎬ ＧＴ － ５)和糖基

转移(ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ １ ｄｏｍａｉｎꎬ ＧＴ － １) ２ 个相对独

５



核　 农　 学　 报 ３０ 卷

注:Ｍ 为 ＤＮＡ 分子量标准(ＤＬ ５ ０００)ꎬ箭头标注的是目的片段ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｍ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈｅ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ ｏｆ ＤＬ ５ ０００. Ａｒｒｏｗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ

ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ.

图 ２　 ＳｂＳＳＶ 全长 ＣＤＳ 的 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增

Ｆｉｇ. ２　 ＲＴ￣ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ ＳｂＳＳＶ

立的单元 (或亚结构域)ꎬ每个单元由不同数量的

α － β － α 二级结构原件折叠形成[１２]ꎮ ＡＤＰ 葡萄糖和

多糖底物结合于 ＧＴ － ５ 和 ＧＴ － １ 形成的夹缝内ꎮ 因

此ꎬ根据蛋白保守结构域的分析结果也可推测ꎬ新鉴定

的 ＳｂＳＳＶ 为植物淀粉合成酶家族成员ꎮ

注:卷曲螺旋结构域(Ｃｏｉｌｅｄ ｃｏｉｌꎬ ＣＣ)ꎬ淀粉糖基催化结构域 (ＧＴ － ５) 和糖基转移结构域 (ＧＴ － １) 分别以绿色ꎬ
橘色和黄色表示ꎬｇｌｇＡ 结构域包含了 ＧＴ － ５ 和 ＧＴ － １ 结构域ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｇｒｅｅｎꎬ ｏｒａｎｇｅ ａｎｄ ｙｅｌｌｏｗ ｒｅｃｔａｎｇｌｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅ ｔｈｅ ｃｏｉｌｅｄ ｃｏｉｌ (ＣＣ) ｄｏｍａｉｎꎬ ｓｔａｒｃｈ ｃａｔａｌｙｔｉｃ
ｄｏｍａｉｎ (ＧＴ － ５) ａｎｄ ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｆｅｒａｓｅ １ ｄｏｍａｉｎ (ＧＴ － １)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ３　 ＳｂＳＳＶ 蛋白的保守结构域

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ＳｂＳＳＶ

２ ４　 ＳｂＳＳＶ 与其他淀粉合成酶的系统发生关系分析

为揭示高粱淀粉合成酶 Ｖ 与高粱及其他植物的

不同淀粉合成酶亚型的系统发生关系ꎬ本研究收集了

单子叶植物高粱、玉米和水稻ꎬ及双子叶植物拟南芥的

所有淀粉合成酶的基因和蛋白序列ꎬ并采用 ＮＪ 法和似

然法构建系统发育树ꎬ２ 种方法构建的系统树拓扑结

构一致(图 ４)ꎮ 由编码这些酶基因的进化起源可知ꎬ
淀粉合成酶可分为 ２ 个大类群ꎬ分别命名为 Ａ 和 Ｂꎮ
Ａ 类群包含 ＧＢＳＳ、ＳＳＩ 和 ＳＳＩＩꎬＢ 类群包含 ＳＳＩＩＩ、ＳＳＩＶ
和 ＳＳＶꎮ 从系统发育树的分支关系可知ꎬＡ 类群里ꎬ２
次基因复制产生了 ＧＢＳＳ、ＳＳＩ 和 ＳＳＩＩ ３ 个分支ꎬ第 １ 次

复制产生了 ＧＢＳＳ 和 ＳＳＩ / ＳＳＩＩ 的共同祖先ꎬ第 ２ 次复

制产生了 ＳＳＩ 和 ＳＳＩＩ ２ 个分支ꎮ 类似的ꎬＢ 类群的 ３

个分支也来源于 ２ 次基因复制ꎬ第 １ 次复制产生了

ＳＳＩＩＩ 和 ＳＳＩＶ / ＳＳＶ 的共同祖先ꎬ第 ２ 次复制产生了

ＳＳＩＶ 和 ＳＳＶ ２ 个分支ꎮ 由此可知ꎬ新鉴定的 ＳＳＶ 亚型

与已知的 ＳＳＩＶ 亚型亲缘关系最近ꎮ 经多序列比对发

现高粱、玉米和水稻 ３ 种作物 ＳＳＩＶ、ＳＳＶ 的蛋白序列

在 Ｎ 端的 ｃｏｉｌｅｄ ｃｏｉｌ 结构域和 Ｃ 端的 ｇｌｇＡ 结构域内ꎬ
氨基酸序列一致性高于其它区域ꎮ
２ ５　 ＳｂＳＳＶ 的表达特性分析

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检测 ＳｂＳＳＶ 在不同组织中的表达 (图 ５
－ Ａ)ꎬ结果显示 ＳＳＶ 在根、茎、叶 ３ 种组织中均有表

达ꎬ叶片中的表达量最高ꎬ根中最低ꎮ 在正常光照条件

下 (１６ ｈ 光照ꎬ８ ｈ 黑暗)ꎬ该基因在叶片中的表达具

有昼夜节律特性 (图 ５ － Ｂ)ꎬ随着光照时间延长ꎬ表达

量增高ꎻ光照结束后表达量迅速降低ꎮ 为进一步验证

ＳｂＳＳＶ 的表达受光诱导ꎬ对材料分别进行延长光照时

间和黑暗时间的处理 (图 ５ － Ｃ)ꎬ结果显示ꎬ随着光照

时间的进一步增长ꎬ基因表达量缓慢增加ꎬ延长光照时

间至 ２４ ｈ (累积光照 ４０ ｈ) 时表达量达到最高ꎬ以后

几乎保持恒定ꎮ 黑暗处理 ８ ｈ 后ꎬ尽管表达量较低ꎬ但
仍呈现缓慢降低的趋势ꎮ 综上ꎬＳｂＳＳＶ 受光诱导表达ꎬ
在正常光照培养下ꎬ其表达具有昼夜节律特性ꎮ

为进一步揭示高粱 ＳｂＳＳＶ 受光诱导表达的分子

机制ꎬ根据高粱参考基因组提供的序列信息ꎬ取基因转

录起始上游的 １ ５００ ｂｐ 作为启动子区域ꎬ 应用

ＰｌａｎｔＣＡＲＥ ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )在线分析工具预测其启动子

中可能存在的顺式作用元件ꎮ 结果发现ꎬＳｂＳＳＶ 启动

子区不仅含有真核生物启动子结构普遍具有的保守序

列 ＴＡＴＡ￣ｂｏｘ、 ＣＡＡＴ￣ｂｏｘꎬ 还具有脱落酸响应元件

(ＡＢＲＥ)ꎬ 光响应元件 ( Ｇ￣ｂｏｘ、 ＴＣＣＣ￣ｍｏｔｉｆ、 ＧＡＴＡ￣
ｍｏｔｉｆ)ꎬ发育相关元件 (ＣＣＧＴＣＣ￣ｂｏｘ)ꎬ真菌诱导响应

元件 ( Ｂｏｘ￣Ｗ１) 和其他功能调控元件ꎮ 由此推断

ＳｂＳＳＶ 基因可能参与叶片淀粉合成ꎬ其转录与其他淀

６



　 １ 期 高粱淀粉合成酶新基因 ＳＳＶ 的鉴定与特征分析

注:各个物种名称用属名和种名的第 １ 个字母表示ꎮ Ｚｍ:玉米ꎻ Ｓｂ:高粱ꎻ Ｏｓ:水稻ꎻ Ａｔ:拟南芥ꎮ 各节点处数值表示

ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值(重复 １ ０００ 次)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｅａｃｈ ｎｏｄｅ ｗａｓ ｌａｂｅｌｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｅｆｉｘ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｚｍ: Ｚｅａ ｍａｙｓꎬ Ｓｂ: Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ Ｏｓ: Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａꎬ

Ａｔ: Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅａｃｈ ｎｏｄｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ １ ０００ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ.

图 ４　 高粱、玉米、水稻和拟南芥中的淀粉合成酶家族的系统进化关系

Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ＳＳｓ ｉｎ Ｚｅａ ｍａｙｓꎬ Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

粉合成酶一样ꎬ受光、激素等多种信号调控ꎮ

３　 讨论

淀粉是植物光合作用的最终产物ꎬ主要贮藏在禾

本科作物的种子里ꎬ是人类食品能量的主要来源ꎮ 近

年来的大量研究已明确了水稻、玉米、拟南芥等模式植

物淀粉合成代谢的基本过程ꎬ分离了参与淀粉合成代

谢的酶ꎬ 也揭示了其编码基因的表达特征及功

能[１２ － １５]ꎮ 为进一步阐明和完善植物淀粉合成代谢的

分子机制ꎬ本研究利用玉米同源基因搜索比对高粱基

因组序列ꎬ首次鉴定并克隆分离了编码高粱淀粉合成

酶的新亚型基因 ＳｂＳＳＶꎬ该基因结构保守ꎬ与玉米和水

稻的直系同源基因具有相同的外显子和内含子数量ꎬ

７
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图 ５　 ＳｂＳＳＶ 的表达特性分析

Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＳｂＳＳＶ

且在 ２０ 个外显子中ꎬ与 ＺｍＳＳＶ 有 １９ 个外显子长度一

致ꎬ与 ＯｓＳＳＶ 有 １８ 个外显子长度一致ꎮ ＲＴ￣ＰＣＲ 克隆

测序结果与通过基因组鉴定的 ＳｂＳＳＶ 基因的 ＣＤＳ 序

列基本一致ꎬ表明同源序列搜索基因组鉴定的新基因

是准确的ꎮ
根据该基因编码区序列推导的蛋白质序列具有细

菌糖原合成酶和植物淀粉合成酶共有的 ｇｌｇＡ 结构域ꎬ
该区域包含糖基催化 (ＧＴ － ５) 和糖基转移 (ＧＴ － １)
２ 个亚结构域ꎮ ＧＴ － ５ 仅以 ＡＤＰ￣ｇｌｕｃｏｓｅ 为底物ꎬ将其

葡萄糖基转移到淀粉链或糖原链上ꎬ此结构域存在于

细菌的糖原合成酶和植物的淀粉合成酶中ꎮ ＧＴ －１ 结

构域能够转移 ＵＤＰ、ＡＤＰ、ＧＤＰ 或者 ＣＭＰ￣ｇｌｕｃｏｓｅ 中的

糖基到不同的底物上ꎬ这些底物包括糖原、果糖六磷酸

等ꎬ因此 ＧＴ －１ 结构域作用的单糖底物类型较多ꎬ它
不是细菌糖原合成酶和植物淀粉合成酶独有的结构

域[１６]ꎮ 系统发育分析显示ꎬＳＳ 包含 ２ 类不同进化起

源的基因ꎬ分为 ６ 个亚家族ꎮ 除 ＳＳＶ 外ꎬ图 ４ 中其他

淀粉合成酶亚型的系统发生关系与以前的报道一

致[１３]ꎮ 新鉴定的高粱及其他几种植物的 ＳＳＶ 与已知

的 ＳＳＩＶ 亲缘关系最近ꎬ来源于祖先基因的复制ꎮ 因

此ꎬ综合蛋白结构域和进化分析结果ꎬ推测本研究新鉴

定的 ＳｂＳＳＶ 为植物淀粉合成酶家族的新亚型ꎮ
定量分析表明ꎬＳｂＳＳＶ 具有组织表达特异性ꎬ主要

在叶片中表达ꎬ且其表达受光诱导ꎬ具有昼夜节律特

性ꎮ 这些 表 达 特 性 与 其 他 淀 粉 合 成 酶 基 因 如

ＧＢＳＳＩＩ[２６]、ＳＳＩ[１ꎬ１７]、ＳＳＩＩｂ[２７]、ＳＳＩＶ [５]相似ꎮ 叶片是合

成淀粉的重要组织ꎬ在光照条件下ꎬ光合途径中基因表

达ꎬ产生多种蛋白酶ꎬ经过复杂的代谢形成蔗糖ꎬ随后ꎬ
在淀粉合成代谢途径中多种酶的催化下ꎬ将蔗糖转化

为由众多葡萄糖残基构成的淀粉来储备能量和 Ｃ 源ꎬ
供给植物体在夜间的生长发育代谢[１９ － ２１]ꎮ 因此许多

淀粉合成代谢途径中的基因ꎬ其表达都具有光诱导的

昼夜节律特性ꎮ 进一步分析 ＳｂＳＳＶ 的启动子ꎬ发现该

基因启动子内也具有与光诱导相关的保守基序ꎮ 高等

植物基因受光诱导表达的机制可能是利用光敏色素等

受体ꎬ对生长环境中光强、光周期等条件的感应来调节

８



　 １ 期 高粱淀粉合成酶新基因 ＳＳＶ 的鉴定与特征分析

自身生长发育[２２]ꎮ 与光敏色素作用的转录因子能够

与受光调控基因的启动子区的特定基序结合[２３ － ２４]ꎬ从
而实现光照调控基因的表达ꎮ 因此推测 ＳｂＳＳＶ 与其

他淀粉合成酶一样也参与了淀粉合成ꎬ且可能在叶片

淀粉合成中扮演重要角色ꎮ 已报道的植物淀粉合成酶

有 ５ 种亚型ꎬ其在淀粉合成中的功能也基本明确[２８]ꎮ
本研究新鉴定的淀粉合成酶新亚型 ＳＳＶ 具有保守的

基因结构、核酸、蛋白序列及蛋白结构域等ꎬ且在高粱、
玉米和水稻 ３ 种作物中均能正确转录ꎬ据此推测ꎬ高等

植物中的淀粉合成酶亚型至少有 ６ 种ꎬ而非以往报道

的 ５ 种ꎬ且 ＳＳＶ 亚型在淀粉合成代谢中可能行使着重

要功能ꎬ如负责延伸特定类型的糖链ꎬ具有底物特异

性ꎬ或者与其他淀粉合成酶形成复合体ꎬ对淀粉合成起

调节作用等ꎬ但其确切功能目前尚未知ꎬ还需要进一步

研究探讨ꎮ
目前ꎬ从低等的微生物到人类已有数百种生物的

全基因组测序工作已完成ꎬ 基因组注释 ( ｇｅｎｏｍｅ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ) 已 成 为 后 基 因 组 时 代 的 主 要 研 究 内

容[１８ꎬ ２５]ꎮ 但由于基因预测算法本身不够完善ꎬ可利用

的参考基因或蛋白序列有限ꎬ以及生物转录、翻译等的

复杂性等因素ꎬ导致目前基因组内部分基因未能注释ꎬ
或 出 现 错 误 注 释ꎬ 如 本 研 究 中 发 现 的 高 粱

Ｓｂ０４ｇ０３６５８０ 和 Ｓｂ０４ｇ０３６５９０ꎬ其外显子、内含子识别

不准确ꎬ尤其是对于一些长度较短或较长的外显子和

内含子ꎬ其预测准确性更低ꎮ 因此基因组注释仅依靠

现有的算法和软件验证难以实现准确全面的阅读框鉴

定ꎬ应与常规的分子生物学、生物化学等实验方法相结

合ꎬ进行准确高效的基因鉴定ꎬ完善基因组注释信息ꎮ

４　 结论

本研究首次鉴定并分离了编码高粱淀粉合成酶的

新亚型基因 ＳｂＳＳＶꎬ并对其序列特征和组织表达特性

进行了分析ꎮ 结果显示该基因外显子 －内含子结构保

守ꎬ且推导的蛋白序列也很保守ꎬ具有细菌糖原合成酶

和植物淀粉合成酶特有的糖基催化和糖基转移结构

域ꎮ 系统发育分析表明ꎬ高等植物的 ＳＳＶ 形成独立分

支ꎬ与已知的 ＳＳＩＶ 亲缘关系最近ꎮ ＳｂＳＳＶ 的组织表达

特性与其他淀粉合成酶类似ꎬ主要在高粱叶片中表达ꎬ
其表达受光诱导ꎬ具有昼夜节律特性ꎬ但确切功能还有

待深入研究ꎮ
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[１７]　 Ｊａｍｅｓ Ｍ Ｇꎬ Ｄｅｎｙｅｒ Ｋꎬ Ｍｙｅｒｓ Ａ Ｍ. Ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｒｅａｌ
ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ[ Ｊ] . Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｏｐｉｎｉｏｎ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００３ꎬ ６ (３):
２１５ － ２２２

[１８]　 Ｂａｉｌｅｙ Ｌꎬ Ｓｅａｒｌｓ Ｄꎬ Ｏｖｅｒｔｏｎ Ｇ Ｃ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ｄｒｉｖｅｎ ｇｅｎｅ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ [ Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
１９９８ꎬ ８(４): ３６２ － ３７６

[１９]　 Ｓｔｒｅｂ Ｓꎬ Ｚｅｅｍａｎ Ｓ Ｃ. Ｓｔａｒｃｈ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ [ Ｊ ] .
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ Ｂｏｏｋꎬ ２０１２ꎬ １０: ｅ０１６０

[２０]　 Ｈｉｒｏｓｅ Ｔꎬ Ｔｅｒａｏ Ｔ. Ａ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ) [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔａꎬ
２００４ꎬ ２２０(１): ９ － １６

[２１]　 孟祥春ꎬ 彭建宗ꎬ 王小菁. 光和糖对非洲菊花色素苷积累及

ＣＨＳꎬ ＤＦＲ 基因表达的影响 [ Ｊ] . 园艺学报ꎬ ２００７ꎬ ３４ (１ ):
２２７ － ２３０

[２２]　 Ｒａｌ Ｊꎬ Ｃｏｌｌｅｏｎｉ Ｃꎬ Ｗａｔｔｅｂｌｅｄ Ｆꎬ Ｄａｕｖｉｌｌéｅ Ｄꎬ Ｎｅｍｐｏｎｔ Ｃꎬ
Ｄｅｓｃｈａｍｐｓ Ｐꎬ Ｌｉ Ｚꎬ Ｍｏｒｅｌｌ Ｍꎬ Ｃｈｉｂｂａｒ Ｒꎬ Ｐｕｒｔｏｎ Ｓ. Ｃｉｒｃａｄｉａｎ
ｃｌｏｃｋ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｓ ＧＢＳＳＩ ａｓ ａ ｍａｊｏｒ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｏｒ ｔｏ ａｍｙｌｏｐｅｃｔｉｎ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｒｅｉｎｈａｒｄｔｉｉ
[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ １４２(１): ３０５ － ３１７

[２３]　 Ｋａｉｓｅｒ Ｔꎬ Ｅｍｍｌｅｒ Ｋꎬ Ｋｒｅｔｓｃｈ Ｔꎬ Ｗｅｉｓｓｈａａｒ Ｂꎬ Ｓｃｈａｆｅｒ Ｅꎬ
Ｂａｔｃｈａｕｅｒ Ａ. Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｕｓｔａｒｄ ＣＨＳ１ ｇｅｎｅ ａｒｅ
ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔ ｆｏｒ ｌｉｇｈｔ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １９９５ꎬ ２８(２): ２１９ － ２２９

[２４]　 黄海群ꎬ 林拥军. 水稻 ｒｂｃＳ 基因启动子的克隆及结构功能分析

[Ｊ] . 农业生物技术学报ꎬ ２００７ꎬ １５(３): ４５１ － ４５８
[２５]　 吴飞珍ꎬ 马文丽ꎬ 王旺迪ꎬ 陈启龙ꎬ 郑文岭. 一种新的基因注释

语义相似度计算方法[Ｊ] . 生物信息学ꎬ ２０１０ꎬ ８(１): ２３ － ２９
[２６]　 Ｍｏｍｍａ Ｍꎬ Ｆｕｊｉｍｏｔｏ Ｚ. Ｉｎｔｅｒｄｏｍａｉｎ ｄｉｓｕｌｆｉｄｅ ｂｒｉｄｇｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｃｅ

ｇｒａｎｕｌｅ ｂｏｕｎｄ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅ Ｉ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ ａｓ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ ｂｙ Ｘ￣
ｒａｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ [ Ｊ ] . Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ａｎｄ
Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１２ꎬ ７６(８): １５９１ － １５９５

[２７] 　 Ｂａｌｌ Ｓ Ｇꎬ Ｍｏｒｅｌｌ Ｍ Ｋ. Ｆｒｏｍ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｔｏ ｓｔａｒｃｈ:
ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｓｔａｒｃｈ ｇｒａｎｕｌｅ[Ｊ] . Ａｎｎｕａｌ
Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００３ꎬ ５４(１): ２０７ － ２３３

[２８]　 Ｅｄｗａｒｄｓ Ａꎬ Ｆｕｌｔｏｎ Ｄ Ｃꎬ Ｈｙｌｔｏｎ Ｃ Ｍꎬ Ｊｏｂｌｉｎｇ Ｓ Ａꎬ Ｇｉｄｌｅｙ Ｍꎬ
Ｒｏｓｓｎｅｒ Ｕꎬ Ｍａｒｔｉｎ Ｃꎬ Ｓｍｉｔｈ Ａ Ｍ. Ａ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ
ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ ＩＩ ａｎｄ ＩＩＩ ｏｆ ｐｏｔａｔｏ ｈａｓ ｎｏｖｅｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｒｃｈ
ｏｆ ｔｕｂｅｒｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ １９９９ꎬ １７(３): ２５１ － ２６１

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ Ｎｏｖｅｌ Ｇｅｎｅ Ｅｎｃｏｄｉｎｇ
Ｓｔａｒｃｈ Ｓｙｎｔｈａｓｅ Ｖ ｉｎ Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ

ＹＵ Ｇｕｉｌｉｎｇ１ 　 ＸＩＡＯ Ｑｉａｎｌｉｎ２ 　 ＷＥＩ Ｂｉｎ２ 　 ＹＡＮＧ Ｊｉｎ１ 　 ＷＡＮＧ Ｄａｎ３ 　 ＬＩＵ Ｈａｎｍｅｉ１

( １Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｙａ′ａｎꎬＳｉｃｈｕａｎ　 ６２５０１４ꎻ
２Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｏｎｏｍｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ＣｈｅｎｇｄｕꎬＳｉｃｈｕａｎ　 ６１１１３０ꎻ

３ Ｐｕｙａｎｇ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｐｕｙａｎｇꎬ Ｈｅｎａｎ　 ４５７０００)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ ( ＳＳ) ａｒｅ ｋｅｙ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｔａｒｃｈ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｐａｔｈｗａｙｓ. Ｆｉｖｅ ｉｓｏｆｏｒｍｓ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ
ｓｙｎｔｈａｓｅ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｌｙ. Ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｎｅｗ ＳＳ ｉｓｏｆｏｒｍｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒｉｃｈ
ｓｏｒｇｈｕｍ ｇｅｎｏｍｅ ｄａｔａꎬ ＳｂＳＳＶꎬ ａ ｎｅｗ ｉｓｏｆｏｒｍ ｏｆ ｓｏｒｇｈｕｍ ＳＳｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｂｙ ｅｍｐｌｏｙｉｎｇ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｉｏｌｏｇｙ ｍｅｔｈｏｄｓ. Ｔｈｅ ｅｘｏｎ￣ｉｎｔｒｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＳｂＳＳＶ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ
ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＯＲＦ ｏｆ ＳｂＳＳＶ ｉｓ ２ ０９７ ｂｐꎬ ｗｉｔｈ ｉｔｓ ｅｘｏｎ ｎｕｍｂｅｒｓꎬ ｌｅｎｇｔｈｓ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ
ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｉｔｓ ｈｏｍｏｌｏｇｕｅｓ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｒｉｃｅ. Ｔｈｅ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｈａｓ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｓｔａｒｃｈ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ
ａｎｄ ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｆｅｒａｓｅ ｄｏｍａｉｎꎬ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ ｕｎｉｑｕｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ ｉｎ
ｐｌａｎｔｓ. Ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＳｓ ｉｎ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ＳＳＶ ｉｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｋｎｏｗｎ ＳＳＩＶ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ
ｗｅ ｉｎｆｅｒ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＳｂＳＳＶ ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ｎｅｗ ｉｓｏｆｏｒｍ ｏｆ ＳＳｓ ｉｎ ｓｏｒｇｈｕｍ. ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ＳｂＳＳＶ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｌｅａｆ ｗｉｔｈ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｆｏｌｌｏｗｓ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ
ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｓｔａｒｃｈ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｃｒｏｐｓ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ ｓｔａｒｃｈꎬ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈａｓｅ Ｖꎬ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｇｅｎｅ

０１


