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　 　 摘要:　 蔗糖转化酶( ＩＮＶ)编码基因广泛参与植物的生长发育ꎬ在果实成熟期可影响果实品质ꎮ 本研究利用生

物信息学手段对中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族进行鉴定和分析ꎮ 结果表明ꎬ从中国南瓜中鉴定出 １８ 个 ＩＮＶ 基因家族成

员ꎬ其功能分为酸性转化酶和中性 /碱性转化酶两大类ꎮ 该家族成员在 １１ 条染色体上不均匀分布ꎬ且仅有 １ 对串

联重复基因ꎮ 表达模式分析结果显示ꎬＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０.１ 在根中的相对表达量高于其他 ＩＮＶ 基因家族成员ꎬＣｍｏ￣
Ｃｈ０１Ｇ０１０１６０.１ 和 ＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０.１ 在果实中的相对表达量较高ꎮ 葫芦科作物 ＩＮＶ 系统进化分析结果表明ꎬ中国

南瓜、印度南瓜和美洲南瓜的大多数 ＩＮＶ 基因均聚为一簇ꎬ具有较近的亲缘关系ꎮ 本研究结果为进一步分析中国

南瓜 ＩＮＶ 基因的生物学功能以及提高中国南瓜品质提供了一定的理论依据ꎮ
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　 　 蔗糖转化酶( ＩＮＶ) 是高等植物蔗糖代谢的关键

酶类ꎬ与葡萄糖和果糖的水解有重要关系ꎮ 按照

ＩＮＶ 亚细胞定位与最适 ｐＨ 的分类标准ꎬ可将其分为

２８７



细胞质转化酶(ＣＩＮ) 、液泡转化酶(ＶＩＮ) 和细胞壁

转化酶(ＣＷＩＮ) ３ 种类型ꎮ 液泡转化酶和细胞壁转

化酶属于酸性蔗糖转化酶ꎬ细胞质转化酶属于中性

或碱性蔗糖转化酶[１]ꎮ
大量研究结果表明ꎬ蔗糖转化酶在植物生长发

育、果实成熟、糖分平衡及非生物胁迫等方面具有重

要作用ꎮ 目前ꎬ已在水稻、番茄、辣椒等作物中克隆

得到蔗糖转化酶基因[２￣４]ꎮ 在甘薯中ꎬＣＩＮ 和 ＶＩＮ 是

调控块根中己糖含量的关键酶类[５]ꎮ 酸性转化酶

不仅在甜瓜果实的发育中起重要作用ꎬ还控制甜瓜

果实中蔗糖的含量[６]ꎮ 植物缺失蔗糖转化酶会造

成生长缺陷ꎬ且不能完全通过外源加入的己糖来弥

补[７]ꎮ Ｔａｎｇ 等[８] 通过沉默 ＧｍＣＩＦ１ 表达ꎬ使 ＣＷＩＮ
通过调控蔗糖代谢等途径来协调大豆种子的成熟ꎮ
Ｑｉａｎ 等[９]对茶树蔗糖转化酶基因进行分析发现ꎬ这
些基因均参与调节茶树生长和发育以及对各种非生

物胁迫的响应ꎮ
中国南瓜(Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ) 属葫芦科南瓜

属植物ꎬ其果实中富含淀粉等糖类物质ꎬ糖类物质

含量直接影响中国南瓜果实风味和口感ꎮ 本研究

以中国南瓜蔗糖转化酶为研究对象ꎬ通过生物信

息学方法ꎬ鉴定该基因家族的数目和理化性质ꎬ同
时分析 ＩＮＶ 蛋白质基序结构、系统进化和表达模

式ꎮ 本研究结果可为进一步分析中国南瓜 ＩＮＶ 基

因的生物学功能以及提高中国南瓜品质提供一定

的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的成员鉴定

以拟南芥蔗糖转化酶 ＩＮＶ 基因家族的氨基酸序

列为种子序列在中国南瓜基因组数据库(ｈｔｔｐ: / / ｃｕ￣
ｃｕｒｂｉｔｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｏｒｇ / ｏｒｇａｎｉｓｍ / ９) 中检索 ＩＮＶ 基因(Ｅ￣
ｖａｕｌｅ<１０－５) ꎮ 同时从 Ｐｆａｍ 网站(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.
ｏｒｇ / )下载 ＩＮＶ 基因的隐马尔可夫模型进行全基因

组检索ꎮ 利用 Ｐｆａｍ 网站验证以上 ２ 种方法获取的

候选基因是否含有该家族保守结构域[１０]ꎮ
１.２　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族序列特征分析

利用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ /
ｐｒｏｔｐａｒａｍ / ) 对中国南瓜 ＩＮＶ 基因序列的相对分子

质量、氨基酸数量、等电点、稳定性系数、亲疏水性

等进行分析[１１] ꎮ 对鉴定出的中国南瓜 ＩＮＶ 基因家

族成员利用 ＧＳＤＳ 软件分析其基因结构ꎮ 利用

ＭＥＭＥ ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ) 在线

软件分析 ＩＮＶ 蛋白的保守域和结构元件(最大元

件参数数量设置为 １０ 个ꎬ最佳宽度的元件数量设

置为６ ~ ５０ 个) ꎮ 使用 Ｗｅｂ ＣＤ￣Ｓｅａｒｃｈ Ｔｏｏｌ ( ｈｔ￣
ｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｂｗｒｐｓｂ /
ｂｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ) 进行保守结构域分析ꎮ 利用 ＴＢｔｏｏｌｓ
软件进行图形可视化ꎮ
１.３　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的表达模式分析

从 ＣｕＧｅｎＤＢ 数据库中下载中国南瓜不同组织

器官(包括根、茎、叶、果实)的转录组数据ꎮ 利用

ＴＢｔｏｏｌｓ 分析 ＩＮＶ 基因的表达情况ꎬ并绘制热图ꎮ
１.４　 葫芦科 ＩＮＶ 基因家族的系统进化分析

参照方法 １.１ꎬ从印度南瓜、美洲南瓜、西瓜、黄
瓜、冬瓜和葫芦等物种中鉴定出 ＩＮＶ 基因家族成员ꎬ
使用 ＭＥＧＡ ６.０ 的邻接法构建系统进化树ꎮ 相关参

数设置为: Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｍｅｔｈｏｄ １ ０００ꎬ Ｐｏｉｓｓｏｎ ｍｏｄｅｌꎬ
Ｐａｒｔｉａｌ ｄｅｌｅｔｉｏｎ ９５ꎬ其余参数为默认值ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的鉴定

根据检索结果和保守结构域验证结果ꎬ最终鉴定

到 １８ 个南瓜 ＩＮＶ 基因家族成员ꎬ其中ꎬ１１ 个为酸性蔗

糖转化酶成员ꎬ７ 个为中性或碱性蔗糖转化酶成员ꎮ 染

色体定位分析发现ꎬ仅 １ 对为串联重复基因ꎮ 其中ꎬ５
个 ＩＮＶ 基 因 家 族 成 员 ( ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５６０. １、 Ｃｍｏ￣
Ｃｈ１７Ｇ００４５７０.１、ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４６２０.１、ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９１０.１
和 ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９３０.１)分布在第 １７ 号染色体上ꎮ 此

外ꎬ除 １ 号、１４ 号、１５ 号染色体有 ２ 个成员外ꎬ其余染色

体上仅有 １ 个成员(图 １、表 １) ꎮ
２.２　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的序列特征分析

中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的 ＣＤＳ 序列长度为

１ ２９９~２ ８８９ ｂｐꎬ氨基酸长度为４３２~ ９６２ ａａꎮ 其中ꎬ
基因序列最长的为 ＣｍｏＣｈ１４Ｇ００３１９０. １ꎬ最短的为

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５７０.１ (表 １) ꎮ
通过绘制中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的内含子￣外

显子结构(图 ２)ꎬ发现该基因家族的基因结构差异

较大ꎮ ＣｍｏＣｈ１４Ｇ００３１９０.１ 基因的内含子和外显子

数均较高ꎬ分别为 １３ 和 １４ 个ꎮ ７ 个 ＩＮＶ 基因(Ｃｍｏ￣
Ｃｈ１７Ｇ００４６２０.１、ＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０. １、ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００￣
６９１０. １、 ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１７８１０. １、 ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１４９１０. １、
ＣｍｏＣｈ０４Ｇ０１４９８０.１、ＣｍｏＣｈ１４Ｇ０１６１００.１) 具有 ６ 个

内含子ꎬ而 ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１０１６０.１ 和ＣｍｏＣｈ０９Ｇ０１１１９０.
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１ 仅包含３~４ 个内含子ꎮ

ａ:ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１０１６０.１ꎻｂ:ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１７８１０.１ꎻｃ:ＣｍｏＣｈ０４Ｇ０１４９８０.１ꎻｄ:ＣｍｏＣｈ０５００１０００.１ꎻｅ:ＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０.１ꎻｆ:ＣｍｏＣｈ０９Ｇ０１１１９０. １ꎻｇ:
ＣｍｏＣｈ１１Ｇ０１７２３０.１ꎻｈ:ＣｍｏＣｈ１２Ｇ０１０２２０. １ꎻ ｉ:ＣｍｏＣｈ１４Ｇ００３１９０. １ꎻ ｊ:ＣｍｏＣｈ１４Ｇ０１６１００. １ꎻｋ:ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１２０７０. １ꎻ ｌ:ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１４９１０. １ꎻｍ:
ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５６０.１ꎻｎ:ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５７０.１ꎻｏ:ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４６２０.１ꎻｐ:ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９１０.１ꎻｑ:ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９３０.１ꎻｒ:ＣｍｏＣｈ１８Ｇ００９４２０.１ꎻｍ 与

ｎ 为串联重复基因ꎮ １、４、５、６、９、１１、１２、１４、１５、１７、１８ 为染色体编号ꎮ
图 １　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因染色体定位结果

Ｆｉｇ.１　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ＩＮＶ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ

２.３　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的理化性质分析

理化性质分析结果表明ꎬ中国南瓜 ＩＮＶ 基因家

族蛋白质相对分子质量为４８ ４６９~ １０７ ８３５ꎬ等电点

为５.１２~９􀆰 ２９ꎬ８ 个 ＩＮＶ 基因编码的蛋白质具有跨膜

结构域ꎬ亚细胞定位显示 ＩＮＶ 蛋白位于细胞壁、液
泡或叶绿体ꎬ平均亲水性为－０.４６１~ －０.０７１ꎬ均为亲

水性蛋白质(表 １) ꎮ

表 １　 中国南瓜蔗糖转化酶 ＩＮＶ 基因家族鉴定信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＩＮＶ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ

基因名称
ＤＮＡ 序列

长度
(ｂｐ)

编码序列
长度(ｂｐ)

氨基酸
序列长度

(ａａ)

相对分
子质量

蛋白质
类型

亚细胞
定位

亲水性
平均值 等电点

基因
功能

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５６０.１ ２ ０５８ １ ５３０ ５０９ ５７ ３９８ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.３０４ ６.４７ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４６２０.１ ４ ０５７ １ ５９６ ５３１ ５９ ８２２ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.２８１ ７.６６ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５７０.１ １ ９９７ １ ２９９ ４３２ ４８ ４６９ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.３０４ ５.８９ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１４Ｇ００３１９０.１ ８ ６０５ ２ ８８９ ９６２ １０７ ８３５ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.３０４ ７.２７ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０.１ ５ ２９３ １ ７４０ ５７９ ６５ ３７９ 膜蛋白质 细胞壁 －０.３２２ ９.２３ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９１０.１ ３ ０８４ １ ７１３ ５７０ ６４ ０５４ 膜蛋白质 细胞壁 －０.３５９ ９.２９ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００６９３０.１ ３ ０８２ １ ６８０ ５５９ ６２ ３０６ 膜蛋白质 细胞壁 －０.３２３ ９.２９ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１７８１０.１ ３ ６０５ １ ６９２ ５６３ ６３ ６２４ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.３７９ ６.６５ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ０５Ｇ００１０００.１ ２ ９２８ １ ５６９ ５２２ ５９ ４０２ 可溶性蛋白质 细胞壁 －０.４６１ ８.８１ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１２０７０.１ ３ ２５４ １ ９８６ ６６１ ７４ ０４２ 膜蛋白质 液泡 －０.１９０ ５.９９ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１４９１０.１ ４ ３０２ ２ ０５５ ６８４ ７５ ６２８ 膜蛋白质 液泡 －０.０７１ ５.１８ 酸性转化酶

ＣｍｏＣｈ０９Ｇ０１１１９０.１ ９ ０３０ １ ６６５ ５５４ ６３ ２１７ 可溶性蛋白质 叶绿体 －０.２３９ ６.２０ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ０１Ｇ０１０１６０.１ ２ ０２５ １ ７３７ ５７９ ６６ ０３５ 膜蛋白质 叶绿体 －０.１５４ ６.１６ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ１１Ｇ０１７２３０.１ ６ １２８ １ ８６３ ６２０ ７０ ７３８ 可溶性蛋白质 叶绿体 －０.２８２ ６.２１ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ１８Ｇ００９４２０.１ ３ ５６６ １ ６６２ ５５３ ６２ ４００ 可溶性蛋白质 叶绿体 －０.１８７ ５.１２ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ０４Ｇ０１４９８０.１ ３ １３４ ２ １６６ ７２１ ８０ ９０５ 可溶性蛋白质 叶绿体 －０.１３２ ６.１６ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ１２Ｇ０１０２２０.１ ３ ２７８ ２ ２２９ ７４２ ８４ ９１７ 膜蛋白质 叶绿体 －０.０８７ ７.５０ 中性或碱性蔗糖转化酶

ＣｍｏＣｈ１４Ｇ０１６１００.１ ３ ５７０ １ ７７３ ５９０ ６７ ２０３ 膜蛋白质 叶绿体 －０.２５９ ５.８０ 中性或碱性蔗糖转化酶
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Ａ:蛋白质基序(ｍｏｔｉｆ)分析ꎻＢ:保守结构域分析ꎻＣ:基因结构分析ꎮ ＵＴＲ:非编码区ꎻＣＤＳ:编码序列ꎮ
图 ２　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因序列特征

Ｆｉｇ.２　 ＩＮＶ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ
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２.４　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的表达模式分析

分析中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族成员在不同器官

中的表达情况ꎬ结果显示ꎬ１８ 个 ＩＮＶ 基因在中国南

瓜的根、茎尖、叶和果实中均表达(图 ３) ꎮ Ｃｍｏ￣
Ｃｈ０１Ｇ０１０１６０.１ 和 ＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０. １ 在果实中

的相对表达量较高ꎬＣｍｏＣｈ０６Ｇ００４８９０.１ 在根中的

表 达 量 均 高 于 其 他 基 因 家 族 成 员ꎬ Ｃｍｏ￣
Ｃｈ１７Ｇ００６９３０.１ 和 ＣｍｏＣｈ０４Ｇ０１４９８０. １ 在叶片中

的相对表达量相对较高ꎮ ５ 个 基 因 家 族 成 员

( ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４５６０. １、 ＣｍｏＣｈ１７Ｇ００４６２０. １、 Ｃｍｏ￣
Ｃｈ１７Ｇ００４５７０. １、 ＣｍｏＣｈ０５Ｇ００１０００. １、 Ｃｍｏ￣
Ｃｈ１５Ｇ０１２０７０.１)在不同器官中的相对表达量均较

低 (图 ３) ꎮ

图 ３　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族相对表达量热图

Ｆｉｇ.３　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ＩＮＶ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｃｕ￣
ｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ

２.５　 葫芦科 ＩＮＶ 基因家族的系统进化树分析

使用 ＭＥＧＡ 软件构建 １８ 个中国南瓜 ＩＮＶ 基

因成员的进化树(图 ４) ꎬ结果将 ＩＮＶ 基因家族按

编码物质分为中性 /碱性转化酶和酸性转化酶两

大类ꎮ ＩＮＶ Ⅰ大类编码酸性转化酶ꎬ分为 ２ 个分

支ꎬ其中 １ 个分支的成员(ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１２０７０.１ 和

ＣｍｏＣｈ１５Ｇ０１４９１０.１)编码液泡转化酶( ＶＩＮ) ꎬ另
一分 支 中 的 ９ 个 成 员 均 编 码 细 胞 壁 转 化 酶

(ＣＷＩＮ) ꎮ ＩＮＶ Ⅱ大类编码中性 /碱性转化酶ꎬ均
为细胞质转化酶(ＣＩＮ) ꎬ其中 ＣｍｏＣｈ１８Ｇ００９４２０.
１ 和 ＣｍｏＣｈ０４Ｇ０１４９８０.１、ＣｍｏＣｈ１４Ｇ０１６１００.１ 和

ＣｍｏＣｈ１２Ｇ０１０２２０.１ 分别位于 １ 个单独的分支ꎮ

图 ４　 中国南瓜 ＩＮＶ 基因系统进化树

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＩＮＶ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ

　 　 为明确葫芦科植物之间 ＩＮＶ 基因家族成员的亲

缘关系ꎬ将鉴定到的中国南瓜的 １８ 个、印度南瓜

(Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍａｘｉｍａ) 的 ２２ 个、美洲南瓜(Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ
ｐｅｐｏ)的 １９ 个、西瓜(Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｌａｎａｔｕｓ)的 １２ 个、甜瓜

(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｍｅｌｏ) 的 １２ 个、黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ) 的

１３ 个、冬瓜(Ｂｅｎｉｎｃａｓａ ｈｉｓｐｉｄａ) 的 １１ 个、葫芦(Ｌａｇｅ￣
ｎａｒｉａ ｓｉｃｅｒａｒｉａ) 的 １２ 个 ＩＮＶ 基因家族成员进行系统

进化树构建ꎬ结果(图 ５)表明ꎬ胡芦科 ＩＮＶ 基因家族

在进化树中分为 ２ 支ꎮ 分支Ⅰ编码酸性转化酶ꎬ分
支Ⅱ编码中性 /碱性转化酶ꎮ 中国南瓜、印度南瓜和

美洲南瓜的大多数 ＩＮＶ 基因均聚为一簇ꎬ黄瓜与甜

瓜的 ＩＮＶ 基因在进化树中也较常聚为一类ꎬ如

ＣｓａＶ３３Ｇ０１５３２０.１ 和 ＭＥＬＯ３Ｃ００６７２７Ｔ１ꎬ具有较近的

亲 缘 关 系ꎮ 西 瓜 与 葫 芦 的 部 分 基 因 如

Ｃｌａ９７Ｃ０５Ｇ０９９２２０.１ 和 Ｌｓｉ０４５０１４２１０.１ 等ꎬ都具有非

常高的同源性ꎮ 利用最大似然法构建系统进化树ꎬ
也表现出类似的结果ꎮ

３　 讨 论

ＩＮＶ 基因是参与植物体形态建成和生长发育的
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图 ５　 中国南瓜、印度南瓜、美洲南瓜、西瓜、甜瓜、黄瓜、冬瓜和葫芦 ＩＮＶ 基因系统进化树

Ｆｉｇ.５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＩＮＶ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａꎬ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍａｘｉｍａꎬ Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｐｅｐｏꎬ Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｌａｎａｔｕｓꎬ Ｃｕｃｕｍｉｓ ｍｅｌｏꎬ Ｃｕｃｕ￣
ｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓꎬ Ｂｅｎｉｎｃａｓａ ｈｉｓｐｉｄａ ａｎｄ Ｌａｇｅｎａｒｉａ ｓｉｃｅｒａｒｉａ

关键蔗糖代谢酶编码基因ꎬ是碳水化合物代谢的关

键构成部分ꎮ ＩＮＶ 基因家族在不同植物中拥有不同

的成员数量ꎬ目前在拟南芥、葡萄和水稻中均已鉴定

到 ８ 个ꎬ草莓中鉴定到 ９ 个ꎬ杨树中鉴定到 １６ 个ꎮ
本研究通过生物信息学方法共鉴定到 １８ 个南瓜

ＩＮＶ 基因ꎬ其中 ７ 个为蔗糖中性 /碱性转化酶成员ꎬ
１１ 个为酸性转化酶成员ꎮ

基因的理化性质研究对基因功能研究具有重要

作用ꎮ 苗小荣等[１２] 研究发现ꎬ铁皮石斛的中性 /碱
性转化酶(ＤｏＮＩ２) 的等电点为 ６􀆰 ３８ꎬ疏水性的平均

值为－０􀆰 ２３２ꎬ预测为亲水性蛋白质ꎬ预测亚细胞定

位在线粒体上ꎮ 阳江华等[１３] 在橡胶中进行 ＩＮＶ 亚

细胞定位预测ꎬ结果表明ꎬ碱性转化酶(ＨｂＮＩＮ８) 定

位在叶绿体上ꎮ 本研究结果与前人研究结果相似ꎬ
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鉴定到的 ７ 个南瓜中性 /碱性转化酶和 １１ 个酸性转

化酶的平均等电点分别为 ６􀆰 １６ 和 ７􀆰 ４３ꎬ平均疏水

性分别为－０􀆰 １９１ 和－０􀆰 ３１６ꎬ均为亲水性蛋白质ꎮ 亚

细胞定位预测结果显示ꎬ酸性转化酶定位于细胞壁

和液泡上ꎬ中性 /碱性转化酶定位于叶绿体上ꎬ但精

确定位还需要进一步验证ꎮ
前人在分析棉花 ＩＮＶ 成员的系统进化关系时将

棉花 ＩＮＶ 基因家族分为中性 /碱性转化酶和酸性转

化酶 ２ 个大亚族ꎬ其中第 １ 个大亚族又可分为 ２ 个

小亚族[１４]ꎮ 王海波等[１５] 将鉴定到的 １６ 个小桐子

ＩＮＶ 基因家族成员聚类为两大家族 ３ 个亚家族ꎮ 同

样ꎬ本研究通过进化树分析将中国南瓜 １８ 个 ＩＮＶ 基

因分为两大类ꎬ即中性 /碱性转化酶编码基因和酸性

转化酶编码基因ꎮ 进一步对葫芦科 ＩＮＶ 基因家族成

员的进化分析发现ꎬ美洲南瓜、印度南瓜和中国南瓜

的 ＩＮＶ 基因家族成员同源性最高ꎬ葫芦和西瓜的

ＩＮＶ 基因家族成员同源性较高ꎮ 此外ꎬ吴晓慧等[１６]

研究发现木薯转化酶相关基因家族的保守性较高ꎬ
帅良等[１７]研究发现龙眼中 ３ 个中性转化酶的氨基

酸序列高度保守ꎬ且都有 ２ 个催化残基ꎮ 本研究通

过对中国南瓜 ＩＮＶ 基因家族的序列和结构分析发

现ꎬ各 ＩＮＶ 基因成员的保守度高ꎬ这一点与前人的结

论基本符合ꎮ
蔗糖转化酶可通过不可逆降解葡萄糖和果糖而

影响果实糖分积累ꎬ进而影响果品质量[１８]ꎮ 同为葫

芦科植物的甜瓜嫁接后ꎬ发育阶段的功能性叶片中

酸性转化酶和中性 /碱性蔗糖转化酶的活性增加ꎬ后
期蔗糖磷酸合成酶和水苏糖合成酶活性提高ꎬ从而

显著促进叶片中糖类物质向果实的转移[１９]ꎮ 中性 /
碱性蔗糖转化酶活性在大多数蔗糖贮藏型植物的未

成熟果实中较高ꎬ随着果实成熟其活性逐渐降

低[２０]ꎮ 前人研究发现ꎬ甜橙和甜瓜在果实成熟过程

中酸性转化酶含量逐渐降低ꎬ蔗糖含量逐渐增

加[２１￣２２]ꎮ 郭利军等[２３]在研究中发现ꎬ在芒果不同发

育阶段ꎬ中性 /碱性转化酶的表达量差异较大ꎬ开花

后１０~ ４０ ｄꎬ果肉中表达量为０􀆰 ０２８ ９ꎮ 当果实完全

成熟时ꎬ果肉中中性 /碱性转化酶表达水平降低ꎬ只
有０􀆰 ０００ ７ꎮ 本研究发现多个 ＩＮＶ 基因在果实中的

表达量较低ꎬ推测这些基因在中国南瓜果实成熟过

程中具有重要的作用ꎮ
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