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　 　 摘要：为了研究葡萄早期应答生长素基因 ＳＡＵＲ（Ｓｍａｌｌ ａｕｘｉｎ⁃ｕｐ ＲＮＡ）家族，本研究利用全基因组信息鉴定了葡萄 ６４ 个

ＳＡＵＲ 家族成员，并对 ＳＡＵＲ 家族成员的基因结构、氨基酸特性、染色体定位、基因进化、基因功能以及组织表达进行分析。 结

果表明，葡萄全基因组上 ６４ 个 ＳＡＵＲ 家族成员在 １９ 条染色体中的 ８ 条染色体上呈现簇状分布，主要分布在 ３、４ 号染色体上，
其中 ３ 号染色体上数量最多为 ３７ 个；葡萄 ＳＡＵＲ 家族基因长度较短，有 ５９ 个基因是无内含子基因；蛋白理化特征分析显示，
多数 ＳＡＵＲ 蛋白呈碱性，结构稳定性较差，蛋白脂溶指数高，呈亲水性；基因功能预测结果表明，葡萄 ＳＡＵＲ 基因主要担当生长

因子、结构蛋白、转录、转录调控以及响应胁迫应答和免疫应答 ６ 种功能，其中更多参与生长调节功能；根据系统进化分析将其

分为 １０ 个分支，另外不同组织表达谱的分析结果表明 ＳＡＵＲ 基因家族成员具有不同的组织表达模式，对于非生物胁迫具有一

定的调节作用。 这些信息为葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族功能分析奠定了一定的工作基础。
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植物生长素能促进植物生根，调节芽发育以及

细胞分化与分裂，并且在植物的顶端优势、向光性、
两重性、防止落花落果、果实的发育、胚的形成等方

面也是必需的［１］。 生长素与生长素早期应答基因

有着密切的关系，生长素早期应答基因可以分为

ＡＵＸ ／ ＩＡＡ、ＧＨ３、ＳＡＵＲ 三大基因家族［２］。 其中生长

素早期应答基因家族（ＳＡＵＲ）的基因是受生长素感

应最迅速和最强烈的一类基因，它们能在 ２ ～ ５ ｍｉｎ
内响应活跃生长素基因，并存在于许多植物中编码

较特异的小分子蛋白质［３⁃４］。 在植物体内，ＳＡＵＲ 起

着较为关键的作用［５］，如发现玉米中 ＳＡＵＲ２ 与生长

素介导的细胞伸长有关［６］；拟南芥中 ＳＡＵＲ６３ 促进

了 ４０ 个生长素相关基因来刺激器官伸长，ＳＡＵＲ４１
调节细胞中生长素的转运，ＳＡＵＲ７６ ～ ７８ 可能影响

乙烯受体信号并促进植物生长［７⁃８］；水稻中 ＳＡＵＲ３９
基因在生长素的合成和运输中起着负调节的作

用［９］。 目前关于 ＳＡＵＲ 基因家族的报道还尚少，第 １
个 ＳＡＵＲ 基因是在大豆中发现的，随后在拟南芥中

发现 ７２ 个 ＳＡＵＲ 基因，水稻中有 ５８ 个 ＳＡＵＲ 基因，
番茄和马铃薯中分别鉴定出了 ５５ 个和 １３４ 个 ＳＡＵＲ
基因［１０⁃１２］。 近年来，葡萄基因组测序的完成为葡萄

基因组学的研究提供了更加全面的思路和条

件［１３⁃１５］。 然而关于葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的研究却很

少见。 本文拟结合前人的研究，对葡萄 ＳＡＵＲ 基因

家族进行鉴定并对其结构特征、功能特性、染色体定

位、蛋白质特性以及在不同组织中的表达情况进行

研究，这些数据更加有助于我们理解葡萄 ＳＡＵＲ 基

因家族，为今后葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的功能研究奠

定基础。

１　 材料与方法

１ １　 材料

葡萄 （ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ． ） 和拟南芥 （ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ（Ｌ． ）Ｈｅｙｎｈ． ）全基因组数据下载于 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ
数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ． ｎｅｔ） ［１６］。 葡萄芯片

数据来源于 ＮＣＢＩ 的 ＧＥＯ 数据库，芯片编号为

ＧＳＥ３６１２８。 供试葡萄品种为 ２ 年生“魏可”盆栽苗。
反转录试剂盒购自 Ｃｌｏｎｔｅｃｈ 公司。 荧光定量染料

ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ 购自于东洋纺生物科技有限公司。 所用

引物由上海生工生物工程股份有限公司合成（表 １）。
１ ２　 方法

１ ２ １　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族数据集的建立和染色

体定位分析　 首先运用模式植物拟南芥的 ＳＡＵＲ 基

因家族成员为靶序列［１７］，对葡萄全基因组序列进行

ＢＬＡＳＴ 搜索，同时利用 Ｐｆａｍ 软件数据库工具建立

葡萄全基因组蛋白结构域模型，使用 ｈｍｍｅｒ 程序筛

选含有 ＳＡＵＲ 结构域（ＰＦ０２５１９）的蛋白序列。 使用

ＢｉｏＥｄｉｔ 软件对葡萄 ＳＡＵＲ 蛋白进行多序列比对，并
候选 Ｅ≤１０ － ５的序列作为候选蛋白序列，删除重复

序列，最终获得了 ６４ 个葡萄 ＳＡＵＲ 成员。

表 １　 荧光定量 ＰＣＲ 引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ

基因名称

Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ
正向引物序列

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
反向引物序列

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ＶｖＳＡＵＲ４ ＧＡＡＧＡＡＡＧＣＴＧＧＴＣＡＣＧＧＴＧ ＣＧＡＣＴＴＧＧＧＡＡＡＡＣＡＧＡＧＣＣ
ＶｖＳＡＵＲ９ ＴＣＣＡＴＣＴＧＣＡＧＡＧＴＣＣＡＣＡＡ ＧＴＣＡＡＡＣＣＣＧＡＡＣＴＣＴＴＣＣＧ
ＶｖＳＡＵＲ１７ ＣＧＣＴＴＧＣＣＴＧＧＧＡＴＴＧＴＴＡＡ ＣＣＣＧＡＡＣＴＣＴＴＣＴＴＣＡＧＣＣＴ
ＶｖＳＡＵＲ２５ ＧＧＴＴＴＴＣＧＴＴＴＧＣＣＴＧＧＧＡＴ ＣＣＴＧＡＣＴＣＡＡＣＡＡＣＴＧＣＴＧＧ
ＶｖＳＡＵＲ３５ ＡＧＧＡＧＧＡＣＴＴＴＧＡＡＣＴＧＣＣＴ ＡＴＧＧＧＡＡＧＡＧＧＡＣＡＧＴＧＡＧＣ
ＶｖＳＡＵＲ３９ ＣＡＴＣＡＧＴＧＧＣＡＧＡＴＡＡＧＧＧＣ ＴＧＡＴＧＧＧＧＣＣＴＴＣＡＣＴＴＴＧＴ
ＶｖＳＡＵＲ４７ ＧＣＣＣＴＣＡＡＴＴＣＴＴＣＡＴＧＣＣＡ ＧＧＡＡＣＣＡＣＡＡＡＣＣＧＣＴＴＣＴＴ
ＶｖＳＡＵＲ４９ ＣＡＧＡＡＧＴＧＣＣＡＡＡＡＧＧＣＣＡＣ ＣＡＴＴＧＣＡＧＧＧＧＡＴＴＧＴＧＡＣＡ
ＶｖＳＡＵＲ５０ ＴＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＡＧＣＡＧＡＧＧＴ ＴＴＧＣＡＴＧＧＧＡＴＴＧＴＧＡＣＡＣＣ
ＶｖＳＡＵＲ５１ ＣＣＴＣＡＡＡＣＴＧＣＡＧＴＣＴＧＴＣＣ ＡＡＡＣＴＣＴＴＣＣＴＣＴＧＣＣＴＧＣＴ
ＡＣＴＩＮ ＴＡＣＡＡＴＴＣＣＡＴＣＡＴＧＡＡＧＴＧＴＧＡＴＧ ＴＴＡＧＡＡＧＣＡＣＴＴＣＣＴＧＴＧＡＡＣＡＡＴＧ
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植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

选取 ＳＡＵＲ 基因的染色体位置信息，使用 Ｍａｐ⁃
Ｄｒａｗ［１８］绘制 ＳＡＵＲ 基因的染色体分布图。 ＳＡＵＲ 基

因家族成员包括如下信息：基因位点、染色体位置、
基因组匹配区段、基因链信息。 对获得的 ６４ 个葡萄

ＳＡＵＲ 成员根据其染色体定位进行命名，命名方式

参照拟南芥 ＳＡＵＲ 家族成员的方式，按照基因在染

色体上的位置进行［１７］。
１ ２ ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因结构特征分析 　 使用

Ｇｅｎｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｄｉｓｐｌａｙ Ｓｅｒｖｅｒ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｓｄｓ． ｃｂｉ． ｐｋｕ．
ｅｄｕ． ｃｎ ／ ｉｎｄｅｘ． ｐｈｐ）工具进行基因结构绘图。 使用

在线软件 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ Ｅｍ ｆｏｒ Ｍｏｔｉｆ Ｅｌｉｃｉｔａｔｉｏｎ（ＭＥＭＥ）
ｓｕｉｔｅ ４ １１ １ ［１９］ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｍｅ． ｎｂｃｒ． ｎｅｔ ／ ｍｅｍｅ ／ ）鉴

定葡萄 ＳＡＵＲ 蛋白中保守的基序（ｍｏｔｉｆ），并通过

ＳＭＡＲＴ 软件对预测的保守基序进行功能注释，最
后用 ＶＥＮＮＹ２ １ 在线软件（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｇｐ． ｃｎｂ．
ｃｓｉｃ． ｅｓ ／ ｔｏｏｌｓ ／ ｖｅｎｎｙ ／ ｉｎｄｅｘ． ｈｔｍｌ）绘制保守基序在不

同基因的分布的韦恩图。
利用在线软件 ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ［２０］ 分析 ＳＡＵＲ 基

因家族成员氨基酸基本的理化性质：氨基酸个数、理
论等电点、 总平均疏水性 （ ＧＲＡＶＹ）、 脂溶指数

（ＡＩ）、 蛋 白 不 稳 定 指 数 （ ＩＩ ）。 利 用 软 件 Ｐｒａｂｉ
（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｎｐｓａ⁃ｐｒａｂｉ． ｉｂｃｐ． ｆｒ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｎｐｓａ ＿ ａｕｔｏｍａｔ．
ｐｌ？ ｐａｇｅ ＝ ／ ＮＰＳＡ ／ ｎｐｓａ＿ｈｎｎ． ｈｔｍｌ）对 ＳＡＵＲ 基因家

族的蛋白二级结构进行分析。
１ ２ ３　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族进化以及功能分析　
使用 ＭＥＧＡ７ 软件对葡萄 ＳＡＵＲ 蛋白进行多序列联

配比对分析并构建系统发育树。 通过在线预测蛋白

质功能分类的工具 ＰｒｏｔＦｕｎ［２１⁃２２］ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｃｂｓ．
ｄｔｕ． ｄｋ ／ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ／ ＰｒｏｔＦｕｎ ／ ）进行葡萄 ＳＡＵＲ 基因的蛋

白质 ＧＯ（ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ）功能预测。 选出最大概率

值所指示的注释信息。
１ ２ ４　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的表达分析　 葡萄芯

片数据来源于 ＮＣＢＩ 的 ＧＥＯ 数据库芯片平台

ＧＰＬ１３９３６，芯片编号 ＧＳＥ３６１２８ 葡萄芯片数据包括

５４ 个葡萄样品，覆盖了不同阶段的大部分葡萄器

官［２３］。 葡萄在铜、水以及氧胁迫下基因的表达情况

由本实验室在上海汉宇生物技术公司测序完成。
将葡萄 ２ 年生盆栽苗分成 ４ 组，第 １ 组用于对

照，浇灌适量的水并用气泵进行正常通气；第 ２ 组用

于水胁迫，用气泵进行正常通气并浇灌大量的水；第
３ 组用于铜胁迫，在浇灌的适量的水中加入 １ ｍｍｏｌ ／ Ｌ
ＣｕＳＯ４并用气泵进行正常通气；第 ４ 组用于氧胁迫，
浇灌适量的水并在正常通气的气泵中通入纯净的

Ｎ２，在处理 １ｄ 后采样，均选择从茎基部起第 ５ ～ ７ 片

叶片。 每个处理有 ３ 个生物学重复，每个重复 １０ 棵

植株，所采取样品用液氮速冻处理，放 － ８０℃ 冰箱

备用。
１ ２ ５　 ＲＮＡ 的提取纯化与 ｃＤＮＡ 合成　 使用传统

ＣＴＡＢ 方法［２４］进行总 ＲＮＡ 提取，提取后参照 ＴａＫａ⁃
Ｒａ 产品 ＤＮａｓｅ Ｉ（ＲＮａｓｅ ｆｒｅｅ）使用说明书，进行微量

基因组 ＤＮＡ 的去除。 使用 Ｏｎｅ Ｄｒｏｐ ＯＤ －１０００ ＋超

微量分光光度计检测样品 ＲＮＡ 的纯度，然后取

３ μＬ 样品琼脂糖电泳检测 ＲＮＡ 的完整性。 以 ＲＮＡ
样品为模板，参考 ＴａＫａＲａ 产品 ＲＮＡ 反转录试剂盒

说明书，进行 ｃＤＮＡ 的合成，获得的 ｃＤＮＡ 产物直接

用于 ＰＣＲ 或 － ２０℃贮藏备用。
１ ２ ６　 ＰＣＲ 引物设计及其荧光定量 ＰＣＲ 方法步

骤　 以葡萄 ＡＣＴＩＮ 为内参基因，按照 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ
ＥｘＴａｑＴＭ试剂盒（购自宝生物工程有限公司）操作指

导，应用 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄｙ⁃ＩＱ２ 采用实时荧光定量 ＰＣＲ（ＲＴ⁃
ｑＰＣＲ，ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ）方法，检测基因的相

对表达量。 反应体系按 ＳＹＢＲ ＧｒｅｅｎⅠ（ＴＯＹＯＢＯ）说
明书进行。 扩增体系含 １ μＬ ｃＤＮＡ，上下游引物各

０ ８ μＬ（引物信息详见表 １），１０ μＬ 反应 ＭＩＸ，７ ４ μＬ
ｄｄＨ２Ｏ，总体系 ２０μＬ。 反应程序为 ９５℃变性 １ ｍｉｎ，
９５℃变性 １０ ｓ，Ｔｍ 退火 ２０ ｓ，７２℃延伸 ３０ ｓ，４０ 个循

环，退火温度为 ５８℃；反应结束后分析荧光值变化曲

线以及融解曲线。 试验设 ３ 次重复，试验数据用 Ｌｉｎ⁃
ＲｅｇＰＣＲ 和 Ｅｘｃｅｌ 软件分析，采用 ＣＫ 组的值为对照来

计算相对值，用 ２ －△△ＣＴ计算方法，相对表达量为处理

组和对照组的相对值。 以不加模板 ｃＤＮＡ 为阴性对

照，标准品 ｃＤＮＡ 和待测样品均设置 ３ 次重复。

２　 结果与分析

２ １　 葡萄 ＳＡＵＲ 家族的全基因组鉴定

利用 ＢｉｏＥｄｉｔ，ｈｍｍｅｒ 程序以及 Ｐｆａｍ 处理后获

得了 ６４ 个 ＳＡＵＲ 基因家族成员（表 ２）。 进一步分

析发现 ＳＡＵＲ 基因家族成员分布在 Ｃｈｒ １、２、３、４、６、
１７、１８、１９ 等 ８ 条染色体上（图 １）。 葡萄 ＳＡＵＲ 成员

除了 ＶｖＳＡＵＲ１、４、４２、５９、６０、６４ 等 ６ 个基因外，其他

基因在染色体上都呈现簇状分布。 如： Ｃｈｒ ３ 分布

的 ３７ 个 ＶｖＳＡＵＲ 基因均在染色体的上端；其次是

Ｃｈｒ ４ 上的 １３ 个 ＶｖＳＡＵＲ 基因中有 １２ 个都分布在染

色体的中下端；而 Ｃｈｒ ６ 上仅有的 ２ 个 ＶｖＳＡＵＲ 基因

分布在染色体下端， Ｃｈｒ１７ 染色体上仅有 ２ 个

ＶｖＳＡＵＲ 基因分布在染色体的上端。
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　 ２ 期 李　 傲等：葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族鉴定与生物信息学分析

表 ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｇｒａｐｅ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏ⁃
ｓｏｍｅ

基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
基因组匹配区段

Ｇｅｎｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ
基因链

Ｓｔｒａｎｄ

基因大小

（外显子 ＋
内含子）（ｂｐ）
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ
ｏｆ ｇｅｎｅｓ

（ｅｘｏｎ ＋ ｉｎｔｒｏｎ）

蛋白的理化性质

Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

不同类型二级结构占

总二级结构百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ
ｔｏ ｔｏｔａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ １ ２ ３ ４

功能

预测

Ｇｅｎｅ
ｏｎｔｏｌｏｇｙ
ｃａｔｅｇｏｒｙ

Ｃｈｒ１ ＶｖＳＡＵＲ１ ６２５４７５３． ． ６２５５０８８ １ ３３５（３３５ ＋０） １１１ ５ ７２ ０ １９５ ９９ ９１ ３１ ７１ ０ ４３２４ ０ ０ ４２３４ ０ １４４１ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ２ ２１９６６４２． ． ２１９６７５１４ －１ １０９０（１０９０ ＋０） １５３ ９ ３２ －０ ４７８ ７２ ０９ ４４ ８５ ０ ２４１８ ０ ０ ５８８２ ０ １６９９ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３ ２２０２２５９０． ． ２２０２３０９６ １ ５０６（５０６ ＋０） １５４ ９ ６２ －０ ５５３ ６８ ３１ ３２ ４２ ０ ２５３２ ０ ０ ５４５５ ０ ２０１３ ＴＲ

Ｃｈｒ２ ＶｖＳＡＵＲ４ ４８２２４３７． ． ４８２３２８３ －１ ８４６（８４６ ＋０） １６３ １０ ６２ －０ ５８５ ７１ ０４ ３８ ０８ ０ ３２５２ ０ ０ ４７２４ ０ ２０２５ ＳＰ

Ｃｈｒ３ ＶｖＳＡＵＲ５ ７３６４３５． ． ７３７３１９ １ ８８４（８８４ ＋０） １４１ ９ ７８ －０ ２８４ ８３ ６２ ６８ ９２ ０ ３６１７ ０ ０ ５２４８ ０ １１３５ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ６ ７３８１２７． ． ７３８８８７ １ ７６０（７６０ ＋０） １４７ ９ ４５ －０ １６２ ８８ ７８ ７１ ８３ ０ ４３５４ ０ ０ ４２８６ ０ １３６１ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ７ ７４９７１６． ． ７５０３９８ －１ ６８２（６８２ ＋０） １０４ ７ ７４ －０ ２７４ ８７ １２ ５２ １２ ０ ３６５４ ０ ０ ５ ０ １３４６ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ８ ８５８８８６． ． ８５９１７０ －１ ２８４（２８４ ＋０） ９４ ６ ５６ －０ １８ ８２ ８７ ４４ ５９ ０ ３１９１ ０ ０ ５２１３ ０ １５９６ ＳＲ

ＶｖＳＡＵＲ９ ８６２９９５． ． ８６３３９８ １ ４０３（４０３ ＋０） ９５ ８ ５６ －０ ０８ ９５ ４７ ４８ １９ ０ ３７８９ ０ ０ ４７３７ ０ １４７４ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ１０ ８６４６０８． ． ８６４８７６ １ ２６８（２６８ ＋０） ８８ ５ ７１ －０ １２６ ６７ ６１ ３９ ８１ ０ ２６１４ ０ ０ ５７９５ ０ １５９１ ＴＲ

ＶｖＳＡＵＲ１１ ８６６３５７． ． ８６６８９７ １ ５４０（５４０ ＋０） ９５ ８ ５５ －０ １２ ９４ ４２ ５８ ３６ ０ ３５７９ ０ ０ ５０５３ ０ １３６８ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ１２ ８６７５４４． ． ８６８３６６ １ ８２２（８２２ ＋０） ８８ ５ ７１ －０ １０１ ６８ ７５ ３７ ４５ ０ ２８４１ ０ ０ ５５６８ ０ １５９１ ＴＲ

ＶｖＳＡＵＲ１３ ８６９５８６． ． ８７２３８０ １ ２７９４（２７９４ ＋０） ９５ ７ ７６ －０ １４６ ９３ ３７ ６０ ３９ ０ ３５７９ ０ ０ ４９４７ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ１４ ８８０６５３． ． ８８１３１５ －１ ６６２（６６２ ＋０） ９５ ８ ９３ －０ ０６９ ９３ ３７ ６２ ８８ ０ ３２６３ ０ ０ ４９４７ ０ １７８９ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ１５ ８８３６８９． ． ８８３９７６ －１ ２８７（２８７ ＋０） ９５ ６ ８２ －０ ０５８ ８５ １６ ４９ ７５ ０ ３７８９ ０ ０ ４８４２ ０ １３６８ ＴＰ

ＶｖＳＡＵＲ１６ ８８５３９７． ． ８８５６８４ －１ ２８７（２８７ ＋０） ９５ ６ ９５ －０ １３８ ８９ ２６ ５５ ０７ ０ ３５７９ ０ ０ ４９４７ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ１７ ８８８６３５． ． ８８８９５５ １ ３２０（３２０ ＋０） ９５ ８ ４９ －０ １８２ ８１ ０５ ３５ ４７ ０ ３８９５ ０ ０ ４８４２ ０ １２６３ ＳＲ

ＶｖＳＡＵＲ１８ ８９２００９． ． ８９２３８２ １ ３７３（３７３ ＋０） ９５ ８ ６９ －０ １２９ ９７ ４７ ５１ １１ ０ ３６８４ ０ ０ ４８４２ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ１９ ８９４７８３． ． ８９５２１６ －１ ４３３（４３３ ＋０） ９５ ８ ９３ －０ １３１ ９３ ３７ ５６ ６７ ０ ３２６３ ０ ０ ５０５３ ０ １６８４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２０ ８９７８１３． ． ８９８１８０ １ ３６７（３６７ ＋０） ９５ ６ ５５ －０ ０８９ ８２ ３５ ２４ ０ ３２６３ ０ ０ ５３６８ ０ １３６８ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ２１ ９００８５４． ． ９０１６０５ １ ７５１（７５１ ＋０） ９５ ８ ５５ －０ ０８９ ９７ ４７ ５１ １１ ０ ３６８４ ０ ０ ４８４２ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２２ ９０３１０２． ． ９０３６０４ －１ ５０２（５０２ ＋０） ９５ ９ ０６ －０ １９２ ９３ ３７ ５４ ９５ ０ ３０５３ ０ ０ ４８４２ ０ ２１０５ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２３ ９０５８９２． ． ９０６１８１ １ ２８９（２８９ ＋０） ９５ ７ ７６ －０ ２０９ ７８ ９５ ４２ ７９ ０ ３４７４ ０ ０ ５０５３ ０ １４７４ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ２４ ９０８８１７． ． ９０９３９９ １ ５８２（５８２ ＋０） ９５ ８ ５５ －０ １４６ ９３ ３７ ５７ ５７ ０ ３５７９ ０ ０ ４９４７ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２５ ９１０８６７． ． ９１１１７５ －１ ３０８（３０８ ＋０） ８８ ５ ７２ －０ ０８７ ７８ ７５ ４６ ７４ ０ ３６３６ ０ ０ ４７７３ ０ １５９１ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２６ ９１３１７０． ． ９１３８７５ １ ７０５（７０５ ＋０） ９５ ８ ５５ －０ １４６ ９３ ３７ ５７ ５７ ０ ３５７９ ０ ０ ４９４７ ０ １４７４ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ２７ ９１５２３０． ． ９１５４９９ －１ ２６９（２６９ ＋０） ８９ ４ ９７ －０ １０４ ７７ ８７ ３８ ８４ ０ ２９２１ ０ ０ ５０５６ ０ ２０２２ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ２８ ９１７４２４． ． ９１７７４８ －１ ３２４（３２４ ＋０） ９５ ８ ８ －０ １９１ ８４ １１ ３９ ３４ ０ ２４２１ ０ ０ ５３６８ ０ ２２１１ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ２９ ９２１７３３． ． ９２７９６５ １ ６２３２（８２９ ＋５４０３） １４４ ９ ６９ －０ ２１６ ９４ ７９ ６５ １５ ０ ３１９４ ０ ０ ４５１４ ０ ２２９２ ＴＰ

ＶｖＳＡＵＲ３０ ２５１３５８４． ． ２５１４００３ １ ４１９（４１９ ＋０） １３９ ６ ７１ －０ ０４７ ９５ ４ ４９ ４６ ０ ３７４１ ０ ０ ４１７３ ０ ２０８６ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３１ ２５１５００９． ． ２５１７１６２ １ ２１５３（８３６ ＋１３１７） ２７６ ８ ５９ －０ ０１１ ９７ ５４ ５６ ８８ ０ ５３６２ ０ ０ ３４４２ ０ １１９６ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３２ ２５１８６１３． ． ２５２０７５１ １ ２１３８（５０９ ＋１６２９） １６７ ９ ３ －０ ０９３ ９４ ６７ ６１ ５５ ０ ４９７ ０ ０ ３５３３ ０ １４９７ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３３ ２５２４１８４． ． ２５２４５９７ １ ４１３（４３１ ＋０） １３７ ９ ５５ －０ １２９ ８９ ０５ ４８ ３６ ０ ４５９９ ０ ０ ３７２３ ０ １６７９ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３４ ２５２５４３１． ． ２５２５８８５ －１ ４５４（４５４ ＋０） １３９ ７ ７３ －０ １１ ８２ ０９ ３７ ０４ ０ ４１７３ ０ ０ ４１７３ ０ １６５５ ＧＦ

９２３
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表 ２（续）

染色体

Ｃｈｒｏｍｏ⁃
ｓｏｍｅ

基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
基因组匹配区段

Ｇｅｎｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ
基因链

Ｓｔｒａｎｄ

基因大小

（外显子 ＋
内含子）（ｂｐ）
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ
ｏｆ ｇｅｎｅｓ

（ｅｘｏｎ ＋ ｉｎｔｒｏｎ）

蛋白的理化性质

Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

不同类型二级结构占

总二级结构百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ
ｔｏ ｔｏｔａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ １ ２ ３ ４

功能

预测

Ｇｅｎｅ
ｏｎｔｏｌｏｇｙ
ｃａｔｅｇｏｒｙ

ＶｖＳＡＵＲ３５ ２５２８３６５． ． ２５３２３６１ １ ３９９６（８６６ ＋３１３０） ２７０ ８ ６９ －０ ０３７ ９２ １５ ５４ ４４ ０ ４２９６ ０ ０ ４３７ ０ １３３３ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３６ ２５３３２６６． ． ２５３３７２０ －１ ４５４（４５４ ＋０） １４８ ９ ０７ －０ １０７ ８７ ６４ ４６ ０ ４８６５ ０ ０ ３８５１ ０ １２８４ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３７ ２５３６２３３． ． ２５４１６８０ １ ５４４７（８９９ ＋４５４８） ２３６ ７ ０８ －０ ０５８ ８７ ５４ ５０ ５９ ０ ４９５８ ０ ０ ３５１７ ０ １５２５ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３８ ２７４６８２６． ． ２７４８７６３ －１ １９３７（１９３７ ＋０） １４８ ８ ７６ －０ ０９３ ８８ ９９ ５７ １８ ０ ５ ０ ０ ３７８４ ０ １２１６ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ３９ ２７４９５１２． ． ２７４９９８５ －１ ４７３（４７３ ＋０） １３９ ７ ６２ －０ ０２８ ８８ ４２ ５６ ３８ ０ ３９５７ ０ ０ ４１７３ ０ １８７１ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ４０ ２７５１６８３． ． ２７５２６４７ －１ ９６４（９６４ ＋０） １４８ ８ ８４ －０ ０６７ ９２ ９１ ５１ ６２ ０ ４７３ ０ ０ ３５１４ ０ １７５７ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ４１ ２７５５２３８． ． ２７５５９２３ －１ ６８５（６８５ ＋０） １４６ ９ ４４ －０ ２３ ８２ ８１ ６１ ３７ ０ ４１７８ ０ ０ ４０４１ ０ １７８１ ＧＦ

Ｃｈｒ４ ＶｖＳＡＵＲ４２ ２３２８０７５． ． ２３２９７４２ １ １６６７（１６６７ ＋０） １６２ ９ ２２ －０ ４５ ８４ ８１ ５４ ８９ ０ ３２７２ ０ ０ ５３７ ０ １３５８ ＴＰ

ＶｖＳＡＵＲ４３ １６７３３７４４． ． １６７３４２７８ －１ ５３４（５３４ ＋０） ９６ ７ ８２ －０ ２２８ ８１ ２５ ４７ ２ ０ ３７５ ０ ０ ４５８３ ０ １６６７ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ４４ １６７３５４９８． ． １６７３５７９４ －１ ２９６（２９６ ＋０） ８９ ８ ６４ －０ １８３ ９６ ４ ４０ ６ ０ ４１５７ ０ ０ ４１５７ ０ １６８５ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ４５ １６７４０３４８． ． １６７４０８９０ －１ ５４２（５４２ ＋０） ９６ ９ ２１ －０ １８４ ９３ ４４ ４７ ７１ ０ ３４３８ ０ ０ ４８９６ ０ １６６７ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ４６ １６７５５８６５． ． １６７５６１６７ －１ ３０２（３０２ ＋０） ９６ ７ ８４ －０ １０８ ９６ ４６ ５５ ２ ０ ３８５４ ０ ０ ４５８３ ０ １５６２ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ４７ １６７６５７２５． ． １６７６６０９４ －１ ３６９（３６９ ＋０） １０３ ９ ２５ －０ ０５７ ８５ １５ ５５ ５７ ０ ２５２４ ０ ０ ５１４６ ０ ２３３ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ４８ １６７６７６０１． ． １６７６７９１４ －１ ３１３（３１３ ＋０） ９８ ６ ９ －０ ２０５ ７７ ５５ ４８ ６４ ０ ２２４５ ０ ０ ５７１４ ０ ２０４１ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ４９ １６７６９７５５． ． １６７７０３２６ －１ ５７１（５７１ ＋０） １０３ ７ ９７ －０ ０５５ ９０ ８７ ４９ ２８ ０ ３７８６ ０ ０ ４２７２ ０ １９４２ ＳＰ

ＶｖＳＡＵＲ５０ １６７７５７４６． ． １６７７６４２６ －１ ６８０（６８０ ＋０） １０３ ９ ３ ０ ０３９ ９６ ６ ４２ ９４ ０ ３３０１ ０ ０ ４７５７ ０ １９４２ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ５１ １６７７９５９０． ． １６７８００８５ －１ ４９５（４９５ ＋０） ９７ ６ ９ －０ １１５ ９４ ４３ ６６ ６４ ０ ４２２７ ０ ０ ４２２７ ０ １５４６ ＴＰ

ＶｖＳＡＵＲ５２ １６７８２０６０． ． １６７８２３５４ －１ ２９４（２９４ ＋０） ９７ ６ １６ －０ １８６ ８８ ３５ ５１ ６１ ０ ３７１１ ０ ０ ４５３６ ０ １７５３ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ５３ １６７８５２４５． ． １６７８５７３５ －１ ４９０（４９０ ＋０） ９１ ６ ２６ －０ １６８ ９１ ９８ ４６ ８３ ０ ３７３６ ０ ０ ４６１５ ０ １６４８ ＴＰ

ＶｖＳＡＵＲ５４ １９７８５８９８． ． １９７８７５７７ －１ １６７９（１６７９ ＋０） １０４ ８ ６２ －０ ２６９ ８３． ． ４ ４５ １３ ０ ３６５４ ０ ０ ５０９６ ０ １２５ ＳＰ

Ｃｈｒ６ ＶｖＳＡＵＲ５５ １７８０９０９９． ． １７８０９５３５ １ ４３６（４３６ ＋０） １４３ ６ ４３ －０ ４１５ ８７ ９ ３８ ５５ ０ ３６３６ ０ ０ ５１０５ ０ １２５９ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ５６ １７８２８３３６． ． １７８２８７６７ １ ４３１（４３１ ＋０） １４３ ６ ８３ －０ ４２７ ８３ ７８ ３１ ５２ ０ ２８６７ ０ ０ ５８０４ ０ １３２９ ＧＦ

Ｃｈｒ１７ ＶｖＳＡＵＲ５７ ６７５１７５． ． ６７６１６３ １ ９８８（９８８ ＋０） １０２ ９ ９３ －０ ７４３ ５１ ５７ ３９ ７２ ０ ２９４１ ０ ０ ５４９ ０ １５６９ ＴＲ

ＶｖＳＡＵＲ５８ ６９１４３８． ． ６９１８９６ １ ４５８（４５８ ＋０） １５２ ９ ３８ －０ ３５２ ７０ ５３ ５６ ９８ ０ ２３６８ ０ ０ ５８５５ ０ １７７６ ＳＰ

Ｃｈｒ１８ ＶｖＳＡＵＲ５９ １２６２２８７． ． １２６２６８５ １ ３９８（３９８ ＋０） １３２ ９ ５１ ０ ０４４ ９３ １１ ６５ ３５ ０ ４６９７ ０ ０ ３９３９ ０ １３６４ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ６０ ４９６０７９４． ． ４９６１１２９ １ ３３５（３３５ ＋０） １１１ ５ ２ ０ ０６５ ９２ ９７ ３５ ８８ ０ ３６０４ ０ ０ ４６８５ ０ １７１２ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ６１ １１９５９６２３． ． １１９６０３４５ １ ７２２（７２２ ＋０） １５１ ９ １９ －０ ２７８ ７７ ４２ ６６ ８ ０ ４３７１ ０ ０ ４６３６ ０ ０９９３ ＩＲ

ＶｖＳＡＵＲ６２ １１９８７４７５． ． １１９８７９２２ －１ ４４７（４４７ ＋０） １０４ ６ ７２ －０ ２５７ ８７ １２ ５４ １８ ０ ３７５ ０ ０ ５ ０ １２５ ＧＦ

ＶｖＳＡＵＲ６３ １２００２９２７． ． １２００３３８９ １ ４６２（４６２ ＋０） ８８ ６ ７１ －０ １３１ ９０ ９１ ３６ ８９ ０ ４４３２ ０ ０ ３９７７ ０ １５９１ ＴＰ

Ｃｈｒ１９ ＶｖＳＡＵＲ６４ ２２２７９０７１． ． ２２２７９７７０ １ ６９９（６９９ ＋０） １３１ ８ ９３ －０ ３４１ ９３ ６６ ７５ ４３ ０ ３５１１ ０ ０ ４６５６ ０ １８３２ ＴＰ

１：正义链； － １：反义链；Ａ：氨基酸个数；Ｂ： 理论等电点；Ｃ： 总平均疏水性（ＧＲＡＶＹ）；Ｄ：脂溶指数（ＡＩ）；Ｅ：蛋白不稳定指数（ ＩＩ）；１：α⁃螺旋； ２：
β⁃转角； ３：无规则卷曲；４：扩展链结构；ＧＦ：生长因子；ＳＰ：结构蛋白；ＴＰ：转录；ＩＲ：免疫应答；ＴＲ：转录调控；ＳＲ：胁迫应笞

１： ｆｏｒｗａｒｄ ｃｈａｉｎｓ， － １： ｒｅｖｅｒｓｅ ｃｈａｉｎｓ，Ａ： Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ，Ｂ： Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｐＩ，Ｃ： Ｇｒａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｈｙｄｒｏｐａｔｈｉｃｉｔｙ，Ｄ： Ａｌｉｐｈａｔｉｃ ｉｎｄｅｘ，Ｅ： Ｉｎｓｔａｂｉｌ⁃
ｉｔｙ ｉｎｄｅｘ，１： Ａｌｐｈａ ｈｅｌｉｘ，２：Ｂｅｔａ ｂｒｉｇｅ，３：Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ，４：Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｓｔｒａｎｄ，ＧＦ： ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ，ＳＰ：ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ，ＴＰ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ＩＲ：ｉｍｍｕｎｅ ｒｅ⁃
ｓｐｏｎｓｅ，ＴＲ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ，ＳＲ：ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ
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　 ２ 期 李　 傲等：葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族鉴定与生物信息学分析

图 １　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在染色体上的位置

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

２ ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族结构特征分析

２ ２ １　 葡萄 ＳＡＵＲ基因家族结构　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因

家族均为无内含子基因或少内含子基因，其中 ５９ 个

为无内含子基因，仅有 ５ 个为少内含子基因，分别为

ＶｖＳＡＵＲ２９ 含有 ３ 个内含子，ＶｖＳＡＵＲ３５ 和 ＶｖＳＡＵＲ３７
含有 ２ 个内含子，ＶｖＳＡＵＲ３１ 和 ＶｖＳＡＵＲ３２ 含有 １ 个内

含子（图２）。 另外这也决定了 ＳＡＵＲ 家族的基因长度

明显小于葡萄基因组中其他有内含子基因。 除了 Ｖｖ⁃
ＳＡＵＲ１３、ＶｖＳＡＵＲ２９、ＶｖＳＡＵＲ３１、ＶｖＳＡＵＲ３２、 ＶｖＳＡＵＲ３５
以及 ＶｖＳＡＵＲ３７ 以外，其他基因长度均小于 ２０００ｂｐ，
且主要集中在 ０ ～１０００ｂｐ 之间（表 ２）。
２ ２ ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 家族蛋白二级结构以及蛋白质

特性分析　 对 ＳＡＵＲ 家族各基因的氨基酸序列所编

码蛋白的理化性质进行分析，结果显示（表 ２），葡萄

ＳＡＵＲ 家族的蛋白长度较短，大多数包含 ９０ ～ １５０ 个

氨 基 酸 残 基。 其 中 最 长 的 葡 萄 ＳＡＵＲ 蛋 白

（ＶｖＳＡＵＲ３１）包含 ２７６ 个氨基酸残基，最短的蛋白

（ＶｖＳＡＵＲ１０、ＶｖＳＡＵＲ１２ 和 ＶｖＳＡＵＲ６３）仅含有 ８８ 个

氨基酸残基。 ＳＡＵＲ 基因家族成员对应的等电点范

围从 ４ ９７（ＶｖＳＡＵＲ２７）到 １０ ６２（ＶｖＳＡＵＲ４），大多数

家族成员呈现碱性，其中有 ３６ 个 ＳＡＵＲ 蛋白等电点

大于 ８ ０，显碱性；仅有 ９ 个 ＳＡＵＲ 蛋白等电点小于

６ ５，显酸性。 通过分析不稳定指数发现，其中 １５ 个

ＳＡＵＲ 蛋白不稳定指数小于 ４０，为稳定蛋白；４９ 个

ＳＡＵＲ 蛋白不稳定指数大于 ４０，为不稳定蛋白。 ６０
个 ＳＡＵＲ 蛋白为亲水蛋白；４ 个 ＳＡＵＲ 蛋白为疏水蛋

白（ＶｖＳＡＵＲ１、ＶｖＳＡＵＲ５０、ＶｖＳＡＵＲ５９ 和 ＶｖＳＡＵＲ６０）。
分析发现，葡萄 ＳＡＵＲ 蛋白二级结构均由 α⁃螺

旋、无规则卷曲和扩展链结构等 ３ 种形式组成，均未

发现 β⁃转角结构存在。 且全部氨基酸序列的二级结

构都是扩展链结构所占比例最小。 ＶｖＳＡＵＲ３４、Ｖｖ⁃
ＳＡＵＲ４４ 和 ＶｖＳＡＵＲ５１ 中各组成的百分比从大到小的

顺序依次为无规则卷曲 ＝ α⁃螺旋 ＞ 扩展链结构；Ｖｖ⁃
ＳＡＵＲ１、６、３１、３２、３３、３６、３７、３８、４０、４１、５９ 和 ６２ 这 １２
个 ＳＡＵＲ 蛋白序列中各组成的百分比从大到小的顺

序依次为 α⁃螺旋 ＞ 无规则卷曲 ＞ 扩展链结构；其余

４９ 个 ＳＡＵＲ 蛋白序列中各组成的百分比从大到小的顺

序依次为无规则卷曲 ＞α⁃螺旋 ＞扩展链结构（表 ２）。
２ ２ ３　 葡萄 ＳＡＵＲ基因家族的保守基序分析　 采用

ＭＥＭＥ 在线软件分析 ６４ 个葡萄 ＳＡＵＲ 蛋白的序列特

征，共得到 ３ 个保守基序，分别是 ｍｏｔｉｆ１（ＫＲＦＶＶＰＩ⁃
ＳＹＬＫＨＰＳＦＱＮＬＬＳＱＡＥＥＥＦＧＦＤＨＰＭＧ ）、 ｍｏｔｉｆ２
（ＰＳＡＥＳＴＢＶＰＫＧＨＦＡＶＹＶＧＥＴＱ）与 ｍｏｔｉｆ３（ＬＴＩＰＣＲＥＥ⁃
ＡＩＤＬＴＳ），基序长度分别为 ３３、２１ 和 １５。 其中 ｍｏｔｉｆ２ 位

置分布靠前，ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ３ 位置分布靠后（图 ３Ａ）。 从

葡萄 ＳＡＵＲ ３ 个基序所在基因的韦恩图来看，３４ 个基因

同时含有 ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３。 １０ 个基因同时含有

ｍｏｔｉｆ２ 与ｍｏｔｉｆ３；４ 个同时含有 ｍｏｔｉｆ１ 与 ｍｏｔｉｆ２；３ 个仅含

有ｍｏｔｉｆ１ 与ｍｏｔｉｆ３，为 ＳＡＵＲ１、ＳＡＵＲ６ 和 ＳＡＵＲ５６；８ 个仅

含有 ｍｏｔｉｆ１，分别为 ＳＡＵＲ３０、ＳＡＵＲ３１、ＳＡＵＲ３２、ＳＡＵＲ３６、
ＳＡＵＲ３７、ＳＡＵＲ３８、ＳＡＵＲ３９ 与 ＳＡＵＲ４０；１ 个仅含有 ｍｏ⁃
ｔｉｆ２；２ 个仅含有 ｍｏｔｉｆ３，为 ＳＡＵＲ５ 与 ＳＡＵＲ６３（图 ３Ｂ）。
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图 ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族基因结构

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｇｒａｐｅ
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　 ２ 期 李　 傲等：葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族鉴定与生物信息学分析

Ａ：从上到下依次为 ＶｖＳＡＵＲ１ ～ ６４，其中红色方框：ＫＲＦＶＶＰＩＳＹＬＫＨＰＳＦＱＮＬＬＳＱＡＥＥＥＦＧＦＤＨＰＭＧ；
蓝色方框：ＰＳＡＥＳＴＢＶＰＫＧＨＦＡＶＹＶＧＥＴＱ；绿色方框：ＬＴＩＰＣＲＥＥＡＩＤＬＴＳ；

Ｂ：不同基序在基因中分布的韦恩图，括号内数据指含有相应 Ｍｏｔｉｆ 的无内含子基因的数量

Ａ： Ｆｒｏｍ ｔｏｐ ｔｏ ｂｏｔｔｏｍ ｏｎ ｂｅｈａｌｆ ｏｆ ＶｖＳＡＵＲ１⁃６４，Ｒｅｄ ｆｒａｍｅ： ＫＲＦＶＶＰＩＳＹＬＫＨＰＳＦＱＮＬＬＳＱＡＥＥＥＦＧＦＤＨＰＭＧ，
Ｂｌｕｅ ｆｒａｍｅ： ＰＳＡＥＳＴＢＶＰＫＧＨＦＡＶＹＶＧＥＴＱ， Ｇｒｅｅｎ ｆｒａｍｅ： ＬＴＩＰＣＲＥＥＡＩＤＬＴＳ，Ｂ： Ｔｈｅ Ｗａｙｎｅ Ｆｉｇｕｒｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅ，ｔｈｅ ｄａｔａ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｒｅｆｅｒｓ ｔｏ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｔｒｏｎｌｅｓｓ ｇｅｎｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ Ｍｏｔｉｆ

图 ３　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的保守基序分布

Ｆｉｇ ３　 Ｍｏｔｉｆｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｇｒａｐｅ

用 ＳＭＡＲＴ 软件对预测的保守基序进行分析，
结果显示 ｍｏｔｉｆ１ 属于 Ａｕｘｉｎ⁃ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ 结构域，葡萄

ＳＡＵＲ 基因家族中有 ４９ 个基因含有 ｍｏｔｉｆ１，为 ＳＡＵＲ
非常重要的保守基序。 由于葡萄 ＳＡＵＲ 基因大多具

有 Ａｕｘｉｎ⁃ｉｎｄｕｃｉｂｌｅ 结构域，所以这类基因为应答生

长素基因，参与植物体内生长素调节活动。 另外其

余 ｍｏｔｉｆ 功能尚未被确定。
２ ３　 葡萄 ＳＡＵＲ 家族功能分析

为了更进一步了解葡萄 ＳＡＵＲ 家族基因的功

能，我们利用 ＰｒｏｔＦｕｎ 分析软件预测了这些基因的

编码产物的 ＧＯ 功能分类。 结果显示在 １３ 个不同

的 ＧＯ 功能中，葡萄 ＳＡＵＲ 家族参与了其中 ６ 个功

能，分别为生长因子、免疫应答、胁迫应答、结构蛋

白、转录以及转录调控。 被归类为生长因子的蛋白

所占的比例最多为 ４０ ６２％ ，而被归类为胁迫应答

的蛋白比例最少为 ３ １３％ （图 ４）。
２ ４　 葡萄 ＳＡＵＲ 家族进化关系

我们利用 ６４ 个葡萄 ＳＡＵＲ 家族的全长蛋白序

列构建进化树，将 ６４ 个家族成员分成了 １０ 个分支，
分别用 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｊ 表示不同的分支。
其中 Ａ、Ｃ 和 Ｊ ３ 个分支中家族成员较多，分别含有

１３ 个、１３ 个和 １２ 个家族成员；Ｈ 和 Ｉ 两个分支中分

别含有 ８ 和 ９ 个家族成员；Ｄ 分支含有 ３ 个成员，为
ＶｖＳＡＵＲ７、ＶｖＳＡＵＲ５４ 和 ＶｖＳＡＵＲ６１；Ｂ 分支中有 ２ 个

ＧＦ：生长因子；ＩＲ：免疫应答；ＳＲ：胁迫应笞；
ＳＰ：结构蛋白；ＴＰ：转录；ＴＲ：转录调控

ＧＦ：ｇｒｏｗｔｈ ｆａｃｔｏｒ，ＩＲ：ｉｍｍｕｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ，ＳＲ：ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ，
ＳＰ：ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ，ＴＰ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ，ＴＲ：ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ

图 ４　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在 １３ 个不同的

ＧＯ 分类中的数量分布情况

Ｆｉｇ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ＳＡＵＲ
ｇｅｎｅｓ ａｍｏｎｇ １３ ＧＯ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ

成员，为 ＶｖＳＡＵＲ５５ 和 ＶｖＳＡＵＲ５６；Ｅ 分支中有 ２ 个成

员，为 ＶｖＳＡＵＲ５１ 和 ＶｖＳＡＵＲ５２；Ｆ、Ｇ 两个分支中都

仅含 有 １ 个 家 族 成 员， 分 别 为 ＶｖＳＡＵＲ２９ 和

ＶｖＳＡＵＲ６２（图 ５）。
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图 ５　 葡萄 ＳＡＵＲ 的系统发育关系

Ｆｉｇ ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｇｒａｐｅ

从基因结构来看，所有的含有内含子的基因都

分布在 Ａ 与 Ｆ 两个分支里面，其他分支的基因都属

于无内含子基因。 从功能来看，Ａ 与 Ｂ 分支内基因

均被归类于生长因子；Ｃ 分支内主要参与转录以及

转录调控；Ｊ 与 Ｈ 分支大多属于结构蛋白；Ｉ 分支内

基因主要参与免疫与胁迫应答（表 ２）。
２ ５　 葡萄 ＳＡＵＲ 家族的表达分析

２ ５ １　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在不同组织中的表达

情况　 通过葡萄基因芯片平台，将葡萄 ＳＡＵＲ 基因

家族基因表达的芯片数据进行表达分析，在聚类图

中用红色的深度表示基因表达的强度，绿色表示信

号强度较弱，染色越深代表信号越强。 结果显示

（图 ６），大量葡萄 ＳＡＵＲ 家族的基因表达强度较弱，
其中 ＶｖＳＡＵＲ１ ～ ７，ＶｖＳＡＵＲ３８、ＶｖＳＡＵＲ５３、ＶｖＳＡＵＲ５４、
ＶｖＳＡＵＲ５７ 及 ＶｖＳＡＵＲ５８ 在所有组织中表达量均较

高。 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在不同的组织中的表达量

差异不大，不过相对来说 ＳＡＵＲ 基因家族在花和卷

须中的表达量较高。
２ ５ ２　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在不同逆境处理下的

表达模式　 葡萄在栽培过程中会遇到涝害，土壤重

金属污染以及低氧这 ３ 种常见胁迫。 葡萄 ＳＡＵＲ 基

因家族在水、铜、氧 ３ 种胁迫条件下基因的表达情

况，在聚类图中用红色的深度表示基因表达的强度，
绿色表示信号强度较弱，染色越深代表信号越强。
结果显示（图 ７ １），葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族响应胁迫

较为强烈。 其中 ＶｖＳＡＵＲ５６ ～ ６４ 在 ３ 种胁迫下都表

现出明显的下降趋势。 在水胁迫条件下大多数

ＳＡＵＲ 基因表达下调；在铜和氧胁迫下大多数 ＳＡＵＲ
基因表达上调，且在氧胁迫下葡萄 ＳＡＵＲ 基因表达

高于铜胁迫。
葡萄 ６４ 个 ＳＡＵＲ 基因中挑选 １０ 个基因在水、

铜、氧 ３ 种胁迫条件下做定量分析，结果表明（图
７ ２），葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族响应胁迫较为强烈。 其

中氧与铜胁迫条件下基因表达量上调且氧胁迫条件

下上调幅度较大，在水胁迫条件下大部分 ＳＡＵＲ 基

因表达量下调。 这与图 ７ １ 结果相一致。

３　 讨论

生长素早期应答基因家族（ＳＡＵＲ）基因是受生长

素感应最迅速和最强烈的一类基因。 前人的报告已

经在许多模式植物中对 ＳＡＵＲ 基因进行了全基因组

分析，如拟南芥、水稻、高粱、茄科和玉米［１０⁃１２，２５］，其中

拟南芥含有 ７２ 个 ＳＡＵＲ 基因成员，水稻和番茄中分

别有５８ 个和５５ 个 ＳＡＵＲ 家族成员。 如今我们在葡萄
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Ｂｕｂ⁃Ｘ，Ｒｏｏｔ，Ｓｔｅｍ⁃Ｘ，Ｌｅａｆ⁃Ｘ，Ｔｅｎｄｒｉ⁃Ｘ，Ｃａｒｐｅｌ，Ｐｅｔａｌ，Ｐｏｌｌｅｎ，Ｒａｃｈｉｓ，Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ⁃Ｘ，Ｓｔａｍｎ，Ｆｌｏｗｅｒ⁃Ｘ，ＢｅｒｒｙＰｅｒｉｃａｒｐ⁃Ｘ，Ｂｅｒｒｙｆｌｅｓｈ⁃Ｘ，ＢｅｒｒｙＳｋｉｎ⁃Ｘ，
Ｓｅｅｄ⁃Ｘ，Ｓｅｅｄｉｎｇ 依次代表不同时期的芽，根，茎，叶，卷须，心皮，花瓣，花粉，花丝，花序，花药，花，葡萄果皮，葡萄果肉，葡萄表皮，种子，幼苗

Ｂｕｂ⁃Ｘ，Ｒｏｏｔ，Ｓｔｅｍ⁃Ｘ，Ｌｅａｆ⁃Ｘ，Ｔｅｎｄｒｉ⁃Ｘ，Ｃａｒｐｅｌ，Ｐｅｔａｌ，Ｐｏｌｌｅｎ，Ｒａｃｈｉｓ，Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ⁃Ｘ，Ｓｔａｍｎ，Ｆｌｏｗｅｒ⁃Ｘ，ＢｅｒｒｙＰｅｒｉｃａｒｐ⁃Ｘ，Ｂｅｒｒｙｆｌｅｓｈ⁃Ｘ，ＢｅｒｒｙＳｋｉｎ⁃Ｘ，
Ｓｅｅｄ⁃Ｘ，Ｓｅｅｄｉｎｇ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ Ｂｕｄ，Ｒｏｏｔ，Ｓｔｅｍ，Ｌｅａｆ，Ｔｅｎｄｒｉ，Ｃａｒｐｅｌ，Ｐｅｔａｌｓ，Ｐｏｌｌｅｎ，Ｒａｃｈｉｓ，Ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ，

Ｓｔａｍｎ，Ｆｌｏｗｅｒ，ＢｅｒｒｙＰｅｒｉｃａｒｐ，Ｂｅｒｒｙｆｌｅｓｈ，ＢｅｒｒｙＳｋｉｎ，Ｓｅｅｄ，Ｓｅｅｄｌｉｎｇ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ６　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因在不同组织中的表达模式

Ｆｉｇ ６　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

中鉴定出了 ６４ 个 ＳＡＵＲ 家族成员。 但是目前关于

葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的系统进化分析和其基因结构

特征分析未见报道，这与现在基因信息学的快速发

展不符。 因此在这项研究中我们对葡萄 ＳＡＵＲ 基因

家族进行了分析，这项工作为进一步打开利用基因

信息更加深入了解葡萄的新时代作出了很重要的

贡献。
本研究根据葡萄综合系统发育树确定了 ６４ 个

ＳＡＵＲ 基因，分为 １０ 组，并对 ＳＡＵＲ 家族成员进行基

因结构、氨基酸特性分析、染色体定位、基因进化、功
能分析以及组织表达分析。 结果表明，外显子 ／内含

子结构和基序具有较高的保守性，且 ６４ 个 ＳＡＵＲ 家

族中有 ５９ 个都属于无内含子基因，这一特征也表现

在其他物种的 ＳＡＵＲ 基因家族中。 例如，在拟南芥

的 ７２ 个 ＳＡＵＲ 基因中，除了 ＡｔＳＡＵＲ１１ 其他成员均

为无内含子基因；从大豆胚轴区分离获得的 ３ 种

ＳＡＵＲ 基因都为无内含子基因；水稻中的 ５８ 个 Ｏｓ⁃
ＳＡＵＲ 基 因 家 族 成 员 也 都 不 含 有 内 含 子 阵

列［１７，２６⁃２７］。 ＭＥＭＥ 软件分析结果表明，葡萄大量

ＳＡＵＲ 家族成员都具有 ｍｏｔｉｆ１、ｍｏｔｉｆ２、ｍｏｔｉｆ３，且排列

顺序按照 ２⁃１⁃３ 进行排列，这表明葡萄中ＳＡＵＲ 基因

家族的结构域具有较强的保守性，这与赵敬会等［２８］
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ＣＫ：对照； Ａ ：水胁迫；Ｂ ：铜胁迫；Ｃ：氧胁迫

１：基因电子表达；２：荧光定量表达

ＣＫ： ｃｏｎｔｒｏｌ，Ａ： ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ，Ｂ ： ｃｏｐｐｅｒ ｓｔｒｅｓｓ，Ｃ ： ｏｘｙｇｅｎ ｓｔｒｅｓｓ
１：Ｇｅｎｅ ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ，２：Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

图 ７　 葡萄 ＳＡＵＲ 基因在 ３ 种不同胁迫条件下的基因表达情况

Ｆｉｇ ７　 Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＳＡＵＲ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｕｎｄｅｒ ｔｈｒｅｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

人对白菜 ＳＡＵＲ 的研究一致。 通过葡萄中无内含子

基因 ＧＯ 分类进行比较，我们发现葡萄有一些部分

被分类到免疫应答，这与前人在玉米中的研究相一

致［２９］。 葡萄无内含子基因中参与免疫应答的蛋白

比例揭示了这些基因帮助葡萄增强它在生物胁迫和

非生物胁迫下的反应。 另外葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族在

不同组织中的表达量较低，但在 ３ 种胁迫条件下表

达量较为显著，这可能是由于在胁迫作用下快速应

答的基因更趋向于没有内含子的基因［３０］。
通过对葡萄 ＳＡＵＲ 家族成员进行染色体定位分

析，发现大量的 ＳＡＵＲ 基因呈现簇状分布，我们推断

这可能是由于家族的基因重复造成的。 基因重复是

基因家族数量增加的主要方式，在基因家族中通常

具有相似的基因，如不平等的交换、逆转录或全基因

重复，以产生与原始基因相似的基因或碱基序

列［３１］。 在白菜的 ＳＡＵＲ 基因家族中共发现了 ５１ 对

基因重复现象，说明了基因重复是白菜 ＳＡＵＲ 基因

扩张的主要动力［２８］。 基因重复在植物演化过程中

扮演着重要角色，在生物学中普遍存在［３２］。
研究葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族可以帮助了解相关基

因和基因组的进化模式。 通过基因组学和生物信息

学验证得出葡萄 ＳＡＵＲ 基因家族的基因结构、序列

特征及不同物种间的进化分析，为今后更加深入的

了解葡萄基因组打下坚实的基础。 从生物信息学角

度预测了其潜在的功能，预期本研究报道的结果对于

研究这些基因可能涉及的性状的植物生物学家以及

葡萄或葡萄科其他成员的植物将是特别有价值的。
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