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　 　 摘要:　 糖的运输和分配在调节植物的生长发育和应对生物和非生物胁迫中起着关键作用ꎮ 在植物￣病原菌

相互作用过程中ꎬ存在着对糖的竞争ꎬ这种竞争由膜运输体控制且对植物和病原互作的结果具有决定性作用ꎮ
ＳＷＥＥＴ 糖转运蛋白是细胞外病原菌的靶向目标ꎬ病原菌通过修改其表达水平以获得生长所需的糖分营养ꎮ 本文

阐述了植物中 ＳＷＥＥＴ 家族的分布和结构ꎬ归纳总结了 ＳＷＥＥＴ 在细菌、真菌和卵菌入侵寄主植物过程中所扮演的

角色ꎬ最后展望了通过基因工程手段操纵 ＳＷＥＥＴ 基因的表达对于开发抗病栽培品种的前景ꎮ
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　 　 植物在整个生命周期中ꎬ会暴露在影响其发育

和功能的环境胁迫中ꎮ 它们还必须应对一系列的微

生物ꎬ这些微生物极有可能具有致病性ꎮ 全球每年

由于细菌、真菌、卵菌和病毒病原菌引起的作物病害

造成的损失高达数十亿美元[１]ꎮ 在与病原菌的相

互作用中ꎬ植物感知微生物信号或相关的分子(如

碳水化合物、脂类、肽、蛋白质)ꎬ并根据涉及的特定

模式识别受体制定应对策略[２]ꎮ 因此ꎬ植物在适应

极端环境过程中已经进化出复杂而协调的分子和代

谢网络ꎬ包括基因、代谢物和适应反应ꎬ它们调节生

长、光合作用、渗透压和碳水化合物的平衡ꎮ 在特定

的压力条件下ꎬ糖类在压力感知、信号传递中起着关

键作用ꎬ是压力介导的基因表达调节中心ꎬ确保渗透

调节的反应ꎬ清除活性氧(ＲＯＳ)ꎬ并通过碳分配维持

细胞的能量状态[３]ꎮ
ＳＷＥＥＴ(Ｓｕｇａｒ ｗｉｌｌ ｅｖｅｎｔｕａｌｌｙ ｂｅ ｅｘｐｏｒｔｅｄ ｔｒａｎｓ￣

ｐｏｒｔｅｒ)是一类新型的糖类转运蛋白ꎬ其功能为促进
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糖类沿浓度梯度跨细胞膜扩散ꎬ在古细菌、植物、
某些真菌和动物中存在同源转运蛋白[４] ꎮ ＳＷＥＥＴ
广泛存在于植物中ꎬ并在许多生理生化过程中发

挥核心作用ꎬ包括长距离运输糖的韧皮部装载、花
粉营养、花蜜分泌、种子填充、果实发育、植物与病

原菌的相互作用以及对非生物胁迫的反应[５] ꎮ 有

趣的是ꎬＳＷＥＥＴ 转运体是细胞外病原菌的目标ꎬ病
原菌改变其表达以获得生长所需的糖[６] ꎮ 内源性

糖在介导植物免疫应答和对抗病原菌攻击中的作

用越来越受到关注ꎬ因此出现了“甜味免疫”或“糖
增强防御”的概念[７￣８] ꎮ 针对这些层次的调控将对

作物改良有重要意义ꎮ

１　 植物中 ＳＷＥＥＴ 基因家族的分布和
结构特征

　 　 ＳＷＥＥＴ 基因家族在植物物种中分布广泛ꎬ从
２０１０ 年拟南芥第一个 ＳＷＥＥＴ 基因家族被鉴定出

来[６]ꎬ截至目前已经超过 ５０ 多种植物中 ＳＷＥＥＴ 基

因家族被鉴定出来ꎮ 比如ꎬ在拟南芥中有 １７ 个成

员ꎬ在水稻中有 ２１ 个成员ꎬ在葡萄中有 １７ 个成员ꎬ
在模式豆科植物蒺藜苜蓿中有 ２４ 个成员[６ꎬ９￣１１]ꎮ 事

实上ꎬ在大多数已测序的植物基因组中已经鉴定出

ＳＷＥＥＴ 基因ꎬ表 １ 为一些植物 ＳＷＥＥＴ 基因家族的

分布信息(表 １)ꎮ

表 １　 ＳＷＥＥＴ 基因家族在植物中的分布

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ
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基因数目
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分枝
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拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ) １７ ４ [６] 豌豆(Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ) ２２ ４ [３３]

水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ) ２１ ４ [９] 野草莓(Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ) ２０ ４ [３４]

葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ) １７ ４ [１０] 荔枝(Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ) １６ ４ [３５]

蒺藜苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ) ２５ ４ [１１] 花椰菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ) ３０ ４ [３６]

木薯(Ｍａｎｉｈｏｔ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ) ２８ ４ [１２] 枣(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ) １９ ４ [３７]

苹果(Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ) ３３ ４ [１３] 核桃(Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ) ２５ ４ [３８]

柑橘(Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) ２７ ４ [１４] 毛果杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ) ２７ ４ [３９]

无油樟(Ａｍｂｏｒｅｌｌａ ｔｒｉｃｈｏｐｏｄａ) ９ ４ [１５] 草地早熟(Ｐｏａ ｐｒａｔｅｎｓｉｓ) １３ ４ [４０]

大桉(Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ) ５２ ４ [１６] 油桐(Ｖｅｒｎｉｃｉａ ｆｏｒｄｉｉ) １８ ４ [４１]

番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ) ２９ ４ [１７] 蓖麻(Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ) １８ ４ [４１]

大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) ５２ ３ [１８] 麻风树(Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ) ２１ ４ [４１]

玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ) ２４ ４ [１９] 日本杏(Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ) １１ ４ [４２]

马铃薯(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) ３５ ４ [２０] 桃树(Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ) １７ ４ [４２]

高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ) ２３ ４ [２１] 银杏(Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ) １７ ４ [１５]

陆地棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ) ５５ ４ [２２] 石榴(Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ) ２０ ４ [４３]

黄瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ) １７ ４ [２３] 菜豆(Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ) ２４ ４ [４４]

白梨(Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ) １８ ４ [２４] 杨桃(Ａｖｅｒｒｈｏａ ｃａｒａｍｂｏｌａ) １０ ３ [４５]

香蕉(Ｍｕｓａ ａｃｕｍｉｎａｔａ) ２５ ４ [２５] 铁皮石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ) ２２ ３ [４６]

百脉根(Ｌｏｔｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ) １３ ３ [２６] 蝴蝶兰(Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ) １６ ３ [４６]

橡胶树(Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ) ３６ ４ [２７] 猪笼草(Ｎｅｐｅｎｔｈｅｓ ｓｐ. ) ２０ ４ [４７]

小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ) １０５ ５ [２８] 黄花菜(Ｈｅｍｅｒｏｃａｌｌｉｓ ｆｕｌｖａ) １９ ４ [４８]

菠萝(Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ) ３９ ５ [２９] 油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ) ６８ ４ [４９]

甜根子草(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ) ２２ ４ [３０] 南瓜(Ｃｕｃｕｒｂｉｔａ ｍｏｓｃｈａｔａ) ２１ ４ [５０]

白菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ) ３４ ４ [３１] 毛竹(Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ) ３０ ４ [５１]

茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ) ２８ ４ [３２] 西瓜(Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｌａｎａｔｕｓ) ２２ ４ [５２]
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　 　 通过对 ＳＷＥＥＴ 蛋白的跨膜结构进行分析发

现ꎬ真核生物 ＳＷＥＥＴ 具有多达 ７ 个跨膜螺旋(ＴＭ￣
Ｈｓ)结构域ꎬ这些结构域被组织为 ２ 个 ３￣ＴＭ 结构

域(包含 ２ 个保守的 ＭｔＮ３ / Ｓａｌｉｖａ 基序)的串联重

复ꎬ由单个 ＴＭ 分隔[４] ꎮ 而在原核生物中ꎬ该结构

域被称为 ＳｅｍｉＳＷＥＥＴꎬ且只有一个 ３￣ＴＭꎬ但仍然

能够运输糖[４] ꎮ 这一结构特征赋予其能够选择性

地转运不同种类的糖底物ꎬ包括蔗糖、果糖和葡萄

糖[９] ꎮ
对 ５ 种植物(拟南芥、水稻、玉米、葡萄、番茄)

中 ＳＷＥＥＴ 基因家族的系统发育分析结果表明ꎬ植
物 ＳＷＥＥＴ 可分为 ４ 个亚群(进化分枝Ⅰ￣Ⅳ) (图

１)ꎮ 进化分枝Ⅰ、Ⅱ和Ⅳ中的 ＳＷＥＥＴ 主要用作单

糖外排转运蛋白ꎬ转运葡萄糖、半乳糖或果糖ꎬ而
进化分枝Ⅲ成员优先转运二糖蔗糖[１６] ꎮ 此外ꎬ除
进化分枝Ⅳ成员外ꎬ所有 ＳＷＥＥＴ 都定位于质膜ꎮ
与其他进化分枝相比ꎬ进化分枝Ⅳ含有相对较少

数量的 ＳＷＥＥＴ 基因ꎬ且进化分枝Ⅳ中的 ＳＷＥＥＴ 定

位于液泡膜ꎬ并且已被证明主要由控制果糖通过

液泡膜的转运蛋白组成[４￣６] ꎮ
拟南芥 １７ 个 ＳＷＥＥＴ 家族成员的 ４ 个系统发育

进化分枝已经被广泛研究ꎬ其中 ＡｔＳＷＥＥＴ１~ Ａｔ￣
ＳＷＥＥＴ３ 在进化枝Ⅰ中ꎬＡｔＳＷＥＥＴ４~ ＡｔＳＷＥＥＴ８ 在

进化枝Ⅱ中ꎬＡｔＳＷＥＥＴ９~ ＡｔＳＷＥＥＴ１５ 在进化枝Ⅲ
中ꎬＡｔＳＷＥＥＴ１６~ＡｔＳＷＥＥＴ１７ 在进化枝Ⅳ中[１６]ꎮ 大

多数其他植物的 ＳＷＥＥＴ 都是按照拟南芥采用的命

名法命名[６]ꎮ ＳＷＥＥＴ 基因在植物中的功能广泛ꎮ
例如ꎬＡｔＳＷＥＥＴ１ 充当葡萄糖转运蛋白[３]ꎬ而 Ａｔ￣
ＳＷＥＥＴ９ 是蜜腺特异性糖转运蛋白ꎬ对花蜜生产至

关重要[５３]ꎮ ＡｔＳＷＥＥＴ１１ 和 ＡｔＳＷＥＥＴ１２ 催化蔗糖

从源叶中韧皮部薄壁细胞流出ꎬ并在韧皮部负载中

发挥关键作用[５４]ꎮ ＡｔＳＷＥＥＴ１６ 和 ＡｔＳＷＥＥＴ１７ 作

为液泡 ＳＷＥＥＴ 蛋白ꎬ起到果糖特异性输出蛋白的

作用ꎬ将液泡腔连接到胞质溶胶[５５]ꎮ 在水稻中ꎬ位
于质膜上并在叶片韧皮部表达的 ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 与韧

皮部负载有关ꎬ功能与其拟南芥同源物 ＡｔＳＷＥＥＴ１１
和 ＡｔＳＷＥＥＴ１２ 一样[５６]ꎮ ＯｓＳＷＥＥＴ１４ 敲除突变体

导致种子不饱满ꎬ生长迟缓ꎬ表明 ＯｓＳＷＥＥＴ１４ 在籽

粒灌 浆 中 起 作 用[５７]ꎮ 同 时ꎬ ＯｓＳＷＥＥＴ１ａ、 ＯｓＳ￣
ＷＥＥＴ２ａ、 ＯｓＳＷＥＥＴ３ａ、 ＯｓＳＷＥＥＴ４、 ＯｓＳＷＥＥＴ５ 和

ＯｓＳＷＥＥＴ１５ 在植株花和穗中均有高表达ꎬ表明这些

转运蛋白在水稻生殖发育中也发挥了一定的作

用[５８]ꎮ 此外ꎬＳＷＥＥＴｓ 还参与离子转运、叶片衰老、
植物￣病原菌互作和非生物胁迫等过程ꎬ比如细菌效

应子与 ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 和 ＯｓＳＷＥＥＴ１４ 的启动子直接

结合[５９]ꎮ

２　 ＳＷＥＥＴ 参与细菌的致病过程

病原菌主要通过感染植物细胞来获取营养物

质ꎬ特别是糖类ꎬ以促进自身的生长和繁殖ꎬ而这

往往要以牺牲植物正常生长为代价ꎮ 比如ꎬ引起

水稻细菌性白叶枯病的黄单胞菌属利用植物

ＳＷＥＥＴ 运输器获取寄主的糖分储备[６ꎬ６０] ꎮ 这些细

菌利用它们的Ⅲ型分泌系统分泌一系列效应蛋

白ꎬ包括转录激活样效应子( ＴＡＬＥｓ)进入寄主细

胞ꎬ直接针对特定 ＳＷＥＥＴ 基因的表达进行调控

(图 ２) [１０] ꎮ
　 　 目前ꎬ此类研究主要集中于水稻上ꎬ作为引起

细菌性叶枯病的一个关键侵染策略ꎬ黄单胞菌

(Ｘｏｏ)向植物细胞注入 ＴＡＬＥｓ 的 ＤＮＡ 结合蛋白ꎬ
这些蛋白质以序列特异性方式与效应物结合元件

(ＥＢＥｓ)结合ꎬ诱导寄主基因的表达(表 ２)ꎮ 比如ꎬ
来自第 ３ 进化分枝的 ５ 个 ＳＷＥＥＴ 基因是黄单胞菌

转录激活效应子的靶标[６１] ꎮ 在这 ５ 个基因中ꎬＯｓ￣
ＳＷＥＥＴ１１ 和 ＯｓＳＷＥＥＴ１３ 分 别 被 ＴＡＬ 效 应 子

ＰｔｈＸｏ１ 和 ＰｔｈＸｏ２ 诱 导ꎬ 而 ＯｓＳＷＥＥＴ１４ 基 因 被

ＡｖｒＸａ７、ＰｔｈＸｏ３、ＴａｌＣ 和 Ｔａｌ５ 当作侵染的关键目

标ꎬ在水稻￣Ｘｏｏ 相互作用过程中作为主要的易感

因子ꎬ这 ３ 个基因编码蔗糖从细胞膜到质外体空

间的 外 流[６２￣６３] ꎮ 利 用 设 计 的 异 位 诱 导 ＯｓＳ￣
ＷＥＥＴ１１ｂ 使 无 ＴＡＬ 的 Ｘｏｏ 致 病ꎬ 发 现 ＯｓＳ￣
ＷＥＥＴ１１ｂ 是潜在的易感基因ꎬ并证明诱导寄主蔗

糖活性是 Ｘｏｏ 致病的关键[６４] ꎮ 此外ꎬ这些细菌病

原菌还针对其他植物物种中的 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白ꎬ
比如在木薯中ꎬ易感基因 ＭｅＳＷＥＥＴ１０ａ 被来自细

菌性枯萎病菌的 ＴＡＬ 效应器(ＴＡＬ２０Ｘａｍ６６８)特异性

诱导[６０] ꎮ 在柑橘中ꎬ病原菌黄单胞菌导致柑橘细

菌性溃疡病ꎬ此病原菌也是以 ＴＡＬ 效应子依赖性

的方式诱导 ＣｓＳＷＥＥＴ１ 的表达[６５] ꎮ 在棉花中ꎬ
ＳＷＥＥＴ 同源的隐性基因 ｂ６ 参与了棉花品系 Ａｃａｌａ￣
４４ 对棉花角斑病菌的抗性反应[６６] ꎮ

被黄单胞菌劫持的 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白的活性

对病原菌的生长和增殖至关重要ꎬ携带截断版

ＴＡＬ 效应子的细菌突变株ꎬ甚至在 ＴＡＬ 效应子结
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合的启动子区域发生突变ꎬ均会导致细菌含量降

低ꎬ植物产生抗性[６ꎬ６７] ꎮ ＴＡＬ 效应子一般与效应子

ＴＡＴＡＡ 元件结合ꎬ因此可以利用基因组编辑对这

些区域进行修饰ꎬ改变植物￣病原菌互作反应ꎬ使寄

主植物产生从感病性到抗性的转变[６８] ꎮ 隐性抗性

基因 ｘａ１３ 和 ｘａ２５ 分别是 ＳＷＥＥＴ１１ 和 ＳＷＥＥＴ１４
的突变形式ꎬ在抵抗 Ｘｏｏ 侵染中发挥积极作用[６９] ꎮ
同一个 ＳＷＥＥＴ 成员可以被不同的病原菌菌株特

异性效应子作为目标ꎬ因为它们可以与同一个启

动子的不同区域结合ꎮ 因此ꎬＳＷＥＥＴ 基因启动子

区域的隐性突变可以增加植物的抗性而不失去糖

的运输功能使用[５７] ꎮ ＯＬＩＶＡ 等[７０] 、ＸＵ 等[７１] 使用

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 基因编辑手段对水稻品种 ＩＲ６４ 和

Ｃｉｈｅｒａｎｇ￣Ｓｕｂ１ 的 ＳＷＥＥＴ１１、ＳＷＥＥＴ１３ 和 ＳＷＥＥＴ１４
基因启动子的 ＥＢＥｓ 进行了多重编辑ꎮ 同样ꎬ利用

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 敲除水稻 ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 基因后ꎬ纯合

突变体对 Ｘｏｏ 的抗性显著增强[７２] ꎮ 对编辑过的品

系产量性状分析发现ꎬ启动子编辑过的植株与其

野生型亲本之间没有明显的差异ꎬ但 ＳＷＥＥＴ 编辑

过的水稻品系对 Ｘｏｏ 的抗性有所增强[７０￣７２] ꎮ

图 １　 ５ 个植物物种 ＳＷＥＥＴ 基因家族系统发育树分析

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｆｉｖｅ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
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图 ２　 植物 ＳＷＥＥＴ 糖转运蛋白在微生物营养中作用的简化模

型

Ｆｉｇ.２　 Ａ ｓｉｍｐｌｉｆｉｅｄ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＳＷＥＥＴ ｓｕｇａｒ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ

３　 ＳＷＥＥＴ 参与真菌和卵菌的致病过程

　 　 一些研究结果表明ꎬ在感染真菌和卵菌后ꎬ寄主

体内糖的运输和分配受到影响ꎬ寄主细胞成为满足

病原菌生长和感染营养需求的一个养料储存库(表
３)ꎮ 除 ＳＷＥＥＴ 进化分枝Ⅲ外ꎬ来自其他支系的 Ａｔ￣
ＳＷＥＥＴｓ 的表达可以被 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｙｒｉｎｇａｅ ｐｖ. ｔｏ￣
ｍａｔｏ ｓｔｒａｉｎ ＤＣ３０００、 Ｇｏｌｏｖｉｎｏｍｙｃｅｓ ｃｉｃｈｏｒａｃｅａｒｕｍ 或

Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ 诱导ꎮ 在植物与真菌的相互作用过

程中ꎬ寄主细胞的糖外流和转化酶活性的增强也会

导致蔗糖和己糖积聚到叶绿体中ꎬ被真菌的糖运输

器吸收ꎮ 立枯丝核菌感染显著增强了 ＯｓＳＷＥＥＴ１１
的表达ꎬ突变体对水稻纹枯病的敏感性降低ꎬ而过表

达 ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 对病菌的敏感性升高ꎬ表明可能通过

激活 ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 的表达从水稻叶片中获取糖

分[５９]ꎮ 成功的营养性病原菌可以将寄主的营养转

移到感染部位ꎬ比如ꎬ十字花科根肿病菌感染拟南芥

导致 糖 在 韧 皮 部 的 特 异 性 积 累ꎬ 糖 转 运 蛋 白

ＳＷＥＥＴ１１ 和 ＳＷＥＥＴ１２ 促使糖向病原菌感染的部位

分布[７３]ꎮ ＧｈＳＷＥＥＴ４２ 通过葡萄糖转运在大丽轮枝

菌感染中起着关键作用ꎬ通过操纵 ＧｈＳＷＥＥＴ４２ 的

表达以控制感染部位的葡萄糖含量是抑制大丽轮枝

菌感染的有效方法[７４]ꎮ

表 ２　 被细菌白叶枯病菌靶向的来自进化分枝Ⅲ的 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｄｅ Ⅲ ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｉｇｈｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ
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ＭｅＳＷＥＥＴ１０ 木薯(Ｍａｎｉｈｏｔ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ) 黄单胞菌(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ａｘｏｎｏｐｏｄｉｓ ｐｖ.
ｍａｎｉｈｏｔｉｓ)

细菌性枯萎病 受病菌诱导上调表达 [６０]

　 　 沉默 ＩｂＳＷＥＥＴ１０ 基因ꎬ导致甘薯对尖孢镰刀菌

的感病性增加ꎬ而过表达增强了抗性ꎬ这与水稻和棉

花中的发现相反ꎮ 进一步研究发现ꎬ甘薯中 Ｉｂ￣

ＳＷＥＥＴ１０ 的表达下调可能通过减少果胶和纤维素

的沉积而损害维管组织的细胞壁完整性ꎬ导致对尖

孢镰刀菌的抵抗力下降ꎬＲＮＡｉ 植株在感染后表现出
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被破坏的髓部结构[７８]ꎮ 在拟南芥的根部ꎬ尽管土传

卵菌腐霉病菌的感染导致 ＡｔＳＷＥＥＴ２ 基因表达量增

加了 １０ 倍以上ꎬ但功能缺失的 ＳＷＥＥＴ２ 突变体更容

易受到感染ꎬ当遭遇卵菌侵染时显示生长受损ꎬ这表

明 ＡｔＳＷＥＥＴ２ 转运体将糖从细胞膜转运到液泡ꎬ以

限制它们渗漏到细胞外空间ꎬ可能为病原菌提供食

物[７９]ꎮ 因此ꎬ可以认为在病原菌攻击时ꎬ各种糖信

号级联被破坏以减少植物的防御反应ꎬ从而为病原

菌的生长提供更有利的环境ꎮ

表 ３　 植物中被真菌 /病毒靶向的 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白

Ｔａｂｌｅ ３　 ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ / ｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ

ＳＷＥＥＴ 转运蛋白 物种　 　 病原菌 病害　 　 类型 作用机制　 　 参考
文献

ＡｔＳＷＥＥＴ１２ 拟南 芥 ( Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)

白粉 病 菌 ( Ｇｏｌｏｖｉｎｏｍｙｃｅｓ
ｃｉｃｈｏｒａｃｅａｒｕｍ)

白粉病 真菌 受病菌诱导上调表达 [６]

ＶｖＳＷＥＥＴ４ 葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆ￣
ｅｒａ Ｌ.)

灰葡萄孢菌(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅ￣
ｒｅａ)

葡萄灰霉病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬ突变后丢失感病性 [１０]

ＭａＳＷＥＥＴ４ｃ、 ＭａＳＷＥＥＴ４ｄ、
ＭａＳＷＥＥＴ１４ｈ

香蕉(Ｍｕｓａ ｎａｎａ
Ｌｏｕｒ.)

香蕉枯萎病菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｏｄｏｒａｔｉｓｓｉｍｕｍ)

枯萎病 真菌 受病菌诱导上调表达 [２５]

ＡｔＳＷＥＥＴ１１、ＡｔＳＷＥＥＴ１２ 拟南 芥 ( Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)

稻曲病菌 (Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ
ｖｉｒｅｎｓ)

稻曲病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８０]

ＡｔＳＷＥＥＴ１１、ＡｔＳＷＥＥＴ１２ 拟南 芥 ( Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)

十字花科根肿病菌(Ｐｌａｓ￣
ｍｏｄｉｏｐｈｏｒａ ｂｒａｓｓｉｃａｅ)

根肿病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬｓｗｅｅｔ１１/ ｓｗｅｅｔ１２ 双
突变体干扰了病原菌的糖运输ꎬ延缓病害
进程

[７３]

ＢｒＳＷＥＥＴ１ａ、 ＢｒＳＷＥＥＴ２ａ、
ＢｒＳＷＥＥＴ２ｂ、ＢｒＳＷＥＥＴ９、
ＢｒＳＷＥＥＴ１１ａ、ＢｒＳＷＥＥＴ１４ｃ、
ＢｒＳＷＥＥＴ１５ｂ、ＢｒＳＷＥＥＴ１５ｃ、
ＢｒＳＷＥＥＴ１６ａ、ＢｒＳＷＥＥＴ１７

芜 菁 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｒａｐａ)

十字花科根肿病菌(Ｐｌａｓ￣
ｍｏｄｉｏｐｈｏｒａ ｂｒａｓｓｉｃａｅ)

根肿病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８１]

ＣｓＳＷＥＥＴ３ 茶 树 ( Ｃａｍｅｌｌｉａ
ｓｉｎｅｎｓｉｓ)

茶树炭疽病菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉ￣
ｃｈｕｍ ｃａｍｅｌｌｉａｅ)

茶炭疽病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８２]

ＧｈＳＷＥＥＴ４２ 棉花 (Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ
ｓｐｐ.)

大丽轮枝菌 ( Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ
ｄａｈｌｉａｅ)

棉花黄萎病 真菌 过表达导致感病性增强ꎬ缺失导致抗性增
强

[７４]

ＩｂＳＷＥＥＴ１０ 甘 薯 ( Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ)

尖孢镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘ￣
ｙｓｐｏｒｕｍ Ｓｃｈｌｅｃｈｔ. ｆ. ｓｐ.
ｂａｔａｔａｓ)

甘薯蔓割病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬ过表达产生抗性ꎬ
ＲＮＡｉ 得到相反结果

[７８]

ＭａＳＷＥＥＴ４ｃ、 ＭａＳＷＥＥＴ４ｄ、
ＭａＳＷＥＥＴ１４ｈ

香蕉(Ｍｕｓａ ｎａｎａ
Ｌｏｕｒ.)

香蕉枯萎病菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｏｄｏｒａｔｉｓｓｉｍｕｍ)

枯萎病 真菌 受病菌诱导上调表达 [２５]

ＯｓＳＷＥＥＴ１１ 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉ￣
ｖａ)

立枯丝核菌 (Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ
ｓｏｌａｎｉ)

水稻纹枯病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬ过表达更感病ꎬ突
变产生抗性

[５９]

ＳｌＳＷＥＥＴ１５ 番 茄 ( Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)

灰葡萄孢菌(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅ￣
ｒｅａ)

灰霉病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８３]

ＴａＳＷＥＥＴ２ｂ、 ＴａＳＷＥＥＴ５ａ、
ＴａＳＷＥＥＴ１４ｇ、ＴａＳＷＥＥＴ１４ｉ

小 麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ａｅｓｔｉｖｕｍ)

禾柄锈菌(Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｇｒａｍｉ￣
ｎｉｓ)

秆锈病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８４]

ＶｖＳＷＥＥＴ７ 葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆ￣
ｅｒａ Ｌ.)

灰葡萄孢菌(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅ￣
ｒｅａ)

葡萄灰霉病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬ通过从质外体去除
病原菌合成的甘露醇而参与植物防御

[８５]

ＶｖＳＷＥＥＴ４ 葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆ￣
ｅｒａ Ｌ.)

灰葡萄孢菌(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅ￣
ｒｅａ)

葡萄灰霉病 真菌 受病菌诱导上调表达ꎬ突变后丢失感病性 [１０]

ＺｍＳＷＥＥＴ４ａ、ＺｍＳＷＥＥＴ４ｂ 玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ) 玉米黑粉菌(Ｕｓｔｉｌａｇｏ ｍａｙ￣
ｄｉｓ)

黑粉病 真菌 受病菌诱导上调表达 [８６]

ＡｔＳＷＥＥＴ２ 拟南 芥 ( Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)

腐霉病菌(Ｐｙｔｈｉｕｍ ｉｒｒｅｇｕ￣
ｌａｒｅ)

根腐病 卵菌 受病菌诱导上调表达ꎬ功能缺失导致感病
性增强

[７９]

ＶｖＳＷＥＥＴ４ 葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆ￣
ｅｒａ Ｌ.)

腐霉病菌(Ｐｙｔｈｉｕｍ ｉｒｒｅｇｕ￣
ｌａｒｅ)

根腐病 卵菌 受病菌诱导上调表达ꎬＶｖＳＷＥＥＴ４ 在葡萄
毛状根中的过表达提高了对假单胞菌的
抗性

[８７]

　 　 ＳＷＥＥＴ 是病原菌操纵的理想目标ꎬ它们的表达 在感染期间可能会被转录重编ꎮ 玉米黑粉菌对玉米
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的糖分生理和产量产生强烈的负面影响ꎬ将糖分从

发育中的果穗转移到与真菌有关的富含糖分的器

官ꎬ研究结果表明黑粉菌诱导了 ＳＷＥＥＴ 的局部上

调表达ꎬ然后 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白被招募ꎬ在生物营养

层面将糖分渗入细胞质[８５]ꎮ 来自葡萄的葡萄糖转

运体 ＶｖＳＷＥＥＴ４ 参与了与灰霉病菌的相互作用ꎬ其
在受到 ＲＯＳ 和大面积细胞死亡的刺激后会过度表

达ꎬ同源的 ＡｔＳＷＥＥＴ４ 突变体对灰霉病菌的敏感性

较低ꎬ表明其能够促进葡萄糖流出到细胞壁空间以

增强病菌生长[８７]ꎮ

４　 展 望

糖的运输和分布在调节植物生长和发育以及应

对生物和非生物胁迫方面起着重要作用[８８￣８９]ꎮ 因

此ꎬ研究糖类运输体在植物生长的各个阶段如何运

输和重新分配糖类是特别必要的ꎮ 在过去的 １０ 年

中ꎬＳＷＥＥＴ 蛋白的研究取得了许多重要进展ꎬ但仍

有许多问题没有得到解决ꎮ 比如大多数植物含有

ＳＷＥＥＴ 基因家族的多个成员ꎬ这些基因如何协同工

作ꎬ如何被调控ꎬ是否在转录或翻译水平上被调控ꎬ
以及如何实现功能的多样化ꎬ仍然不清楚[９０]ꎮ

病原菌对植物 ＳＷＥＥＴ 转运蛋白的诱导与病原

体获得寄主来源糖用于营养的能力增加有关ꎮ 虽然

人们普遍认为糖的代谢和调配是决定植物和病原菌

在感染过程中持续战斗的重要角色ꎬ但植物易感性

或抗性反应的代谢特征及其调控模式仍然知之甚

少[７１]ꎮ 随 着 基 因 工 程 技 术 的 发 展ꎬ ＴＡＬＥＮ 和

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术可以被广泛用于编辑植物的易感

基因来实现广谱抗性工程[９１]ꎮ 鉴于糖是植物生长、
发育和作物产量各个方面的核心营养ꎬ随着这一领

域研究的进展ꎬ可以预期会有更多令人兴奋的发现ꎮ
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ｄｒａｔｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ: ｒｏｌｅｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｓ ｆｏｌｉａｒ ｓｐｒａｙｓ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉꎬ ２０１４ꎬ ５: ５９２.

[９] 　 ＹＵＡＮ Ｍꎬ ＷＡＮＧ Ｓ. Ｒｉｃｅ ＭｔＮ３ / ｓａｌｉｖａ / ＳＷＥＥＴ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｈｏｍｏｌｏｇｓ ｉｎ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔꎬ ２０１３ꎬ ６(３):
６６５￣６７４.

[１０] ＣＨＯＮＧ Ｊꎬ ＰＩＲＯＮ Ｍ Ｃꎬ ＭＥＹＥＲ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ
ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ: ＶｖＳＷＥＥＴ４ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎ￣
ｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙꎬ
２０１４ꎬ ６５(２２): ６５８９￣６６０１.

[１１] ＨＵ Ｂꎬ ＷＵ Ｈꎬ ＨＵＡＮＧ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｍｅｄｉｃａ￣
ｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ: ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｂ￣
ｓｔｒａｔｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０１９ꎬ ８(９): ３３８.

[１２] ＣＡＯ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｗꎬ ＺＨＡＯ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ
Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ[Ｊ] . Ｉｎｔ Ｊ Ｂｉｏｌ Ｍａｃｒｏｍｏｌꎬ ２０１９ꎬ １３９: １￣１１.

[１３] ＷＥＩ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｆꎬ ＣＨＥＮ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓ￣
ｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ: ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｕｉｔ ｓｕｇａｒｓ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉꎬ ２０１４ꎬ ５: ５６９.

[１４] ＹＡＯ Ｔꎬ ＸＩＥ Ｒꎬ ＺＨＯＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣Ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｉｎ Ｖａｌｅｎｃｉａ
ｓｗｅｅｔ ｏｒａｎｇｅ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｅｒꎬ ２０２１ꎬ ３９
(３): ５４６￣５５６.

[１５] ＬＩ Ｘꎬ ＳＩ Ｗꎬ ＱＩＮ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ
ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｐｌａｎｔ ｌｉｎｅａｇｅｓ[ Ｊ] . Ｓｃｉ Ｒｅｐꎬ ２０１８ꎬ ８
(１): １３４４０.

[１６] ＹＩＮ Ｑꎬ ＺＨＵ Ｌꎬ ＤＵ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ
ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ (Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ)[Ｊ] . Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏ￣
ｇｙ ＆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｑｕｉｐｍｅｎｔꎬ ２０２０ꎬ ３４(１): ５９５￣６０４.

[１７] ＦＥＮＧ Ｃ Ｙꎬ ＨＡＮ Ｊ Ｘꎬ ＨＡＮ Ｘ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉ￣
ｌｙ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ[Ｊ] . Ｇｅｎｅꎬ ２０１５ꎬ ５７３: ２６１￣２７２.

[１８] ＰＡＴＩＬ Ｇꎬ ＶＡＬＬＩＹＯＤＡＮ Ｂꎬ ＤＥＳＨＭＵＫＨ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｙｂｅａｎ
(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ: ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ａｎｄ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅ￣ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１５ꎬ １６(１): ５２０.

[１９] ＳＯＳＳＯ Ｄꎬ ＬＵＯ Ｄꎬ ＬＩ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｅｅｄ ｆｉｌｌｉｎｇ ｉｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄ ｍａｉｚｅ
ａｎｄ ｒｉｃｅ ｄｅｐｅｎｄｓ ｏｎ ＳＷＥＥＴ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｈｅｘｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ [ Ｊ] . Ｎａｔ
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Ｇｅｎｅｔꎬ ２０１５ꎬ ４７: １４８９￣１４９３.
[２０] ＭＡＮＣＫ￣ＧＯＴＺＥＮＢＥＲＧＥＲ Ｊꎬ ＲＥＱＵＥＮＡ Ｎ. Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒ￣

ｒｈｉｚａ ｓｙｍｂｉｏｓｉｓ ｉｎｄｕｃｅｓ ａ ｍａｊｏｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｐｒｏｇｒａｍｍｉｎｇ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｏｔａｔｏ ＳＷＥＥＴ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｆａｍｉｌｙ[ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉꎬ
２０１６ꎬ ７: ４８７.

[２１ ] ＭＩＺＵＮＯ Ｈꎬ ＫＡＳＵＧＡ Ｓꎬ ＫＡＷＡＨＩＧＡＳＨＩ Ｈ. Ｔｈｅ ｓｏｒｇｈｕｍ
ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ: ｓｔｅｍ ｓｕｃｒｏｓｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ[Ｊ] . Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ Ｂｉｏｆｕｅｌｓꎬ ２０１６ꎬ ９:
１２７.

[２２] ＬＩ Ｗꎬ ＲＥＮ Ｚꎬ ＷＡＮＧ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ
Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅｓ[ Ｊ] . Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ ２０１８ꎬ １９
(３): ７６９.

[２３] ＨＵ ＬＰꎬ ＺＨＡＮＧ Ｆꎬ ＳＯＮＧ ＳＨꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎꎬ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｃｕｃｕｍｂｅｒ[Ｊ] . Ｊ Ｉｎｔｅｇｒ Ａｇｒｉｃꎬ ２０１７ꎬ １６: １４８６￣１５０１.

[２４] ＬＩ Ｊꎬ ＱＩＮ Ｍꎬ ＱＩＡＯ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｎｅｗ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｈｉｔｅ ｐｅａｒ
(Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ) [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２０１７ꎬ ５８: ８３９￣
８５０.

[２５] ＭＩＡＯ Ｈꎬ ＳＵＮ Ｐꎬ ＬＩＵ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ
ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｒｅｖｅａｌ ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｉｎ ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ａｂｉｏｔ￣
ｉｃ / ｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｉｎ ｂａｎａｎａ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１７ꎬ
７(１): １￣１５.

[２６] ＳＵＧＩＹＡＭＡ Ａꎬ ＳＡＩＤＡ Ｙꎬ ＹＯＳＨＩＭＩＺＵ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒ￣
ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＬｊＳＷＥＥＴ３ꎬ ａ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｉｎ ｎｏｄｕｌｅｓ ｏｆ Ｌｏｔｕｓ
ｊａｐｏｎｉｃｕｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２０１７ꎬ ５８: ２９８￣３０６.

[２７] ＳＵＩ Ｊ Ｌꎬ ＸＩＡＯ Ｘ Ｈꎬ ＱＩ Ｊ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ
Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ￣ｉｔｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｆｏｕｒ
ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ[ Ｊ] . ＦＥＢＳ Ｏｐｅｎ Ｂｉｏꎬ ２０１７ꎬ ７(１２): １９４３￣
１９５９.

[２８] ＱＩＮ Ｊ Ｘꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙ Ｊꎬ ＬＵ Ｙ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｒｅｖｅａｌ ｇｒｅａｔ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｗｉｄｅ￣ｓｐｒｅａｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ
(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.) [ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ
２０２０ꎬ １９(７): １７０４￣１７２０.

[２９] ＧＵＯ Ｃꎬ ＬＩ Ｈꎬ ＸＩＡ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒ￣
ｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ[ Ｊ] . Ｂｉｏ￣
ｃｈｅｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ Ｒｅｓ Ｃｏｍｍｕｎꎬ ２０１８ꎬ ４９６: ４０７￣４１４.

[３０] ＨＵ Ｗꎬ ＨＵＡ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｅｗ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ[ Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２０１８ꎬ １８:
２７０.

[３１] ＭＩＡＯ Ｌꎬ ＬＶ Ｙꎬ ＫＯＮＧ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＭｔＮ３ / ｓａｌｉｖａ /
ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｃＮＳ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
[Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍꎬ ２０１８ꎬ １９:１７４.

[３２] ＪＩＡＮＧ Ｌꎬ ＳＯＮＧ Ｃꎬ ＺＨＵ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. ＳＷＥＥＴ Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｅａ (Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)
[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ Ｇｅｎｅｔꎬ ２０２１ꎬ １２: ６５５８４３.

[３３] ＤＯＩＤＹ Ｊꎬ ＶＩＤＡＬ Ｕꎬ ＬＥＭＯＩＮＥ Ｒ. Ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ Ｆａｂａｃｅ￣

ａｅꎬ ｆｅａｔｕｒｉｎｇ ＳＵＴ ＭＳＴ ａｎｄ ＳＷＥＥＴ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｄｅｌ ｐｌａｎｔ
Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ ａｎｄ ｔｈｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｃｒｏｐ Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ[ Ｊ] .
ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ２０１９ꎬ １４: ｅ０２２３１７３.

[３４] ＬＩＵ Ｈ Ｔꎬ ＬＹＵ Ｗ Ｙꎬ ＴＩＡＮ Ｓ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ
ｉｎ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ: ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｄｕｒｉｎｇ ｆｒｕｉｔ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ[Ｊ] . Ｓｏｕｔｈ Ａｆｒ Ｊ Ｂｏｔꎬ ２０１９ꎬ １２５: １７６￣１８７.

[３５] ＸＩＥ Ｈꎬ ＷＡＮＧ Ｄꎬ ＱＩＮ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｒｅ￣
ｖｅａｌ ｔｈｅ ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ＬｃＳＷＥＥＴ２ａ / ３ｂ ｉｎ ｅａｒｌｙ ｓｅｅｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２０１９ꎬ １９: ４９９.

[３６] ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＹＵ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃａｂｂａｇｅ (Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌ￣
ｅｒａｃｅａ ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ Ｌ.) ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅｉｒ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｃｈｉｌｌｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｕｂ ｒｏｏｔ
ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍꎬ ２０１９ꎬ ２０:９３.

[３７] ＧＥＮＧ Ｙꎬ ＷＵ Ｍꎬ ＺＨＡＮＧ Ｃ. Ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ＺｊＳＷＥＥＴ２.２ ｍｅ￣
ｄｉａｔｅｓ ｓｕｇａｒ ｌｏａｄｉｎｇ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ ｍｉｌｌ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉꎬ ２０２０ꎬ １１: １０８１.

[３８] ＪＩＡＮＧ Ｓꎬ ＢＡＬＡＮ Ｂꎬ ＡＳＳＩＳ ＲＤＡꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ
ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｗａｌｎｕｔ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｌａｃｋ ｏｆ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｎｅｓｓ ｔｏ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ
ａｒｂｏｒｉｃｏｌａ ｐｖ. ｊｕｇｌａｎｄｉｓ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ ２０２０ꎬ ２１:
１２５１.

[３９] ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｌｏｃａｌｉｚａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ＳＷＥＥＴｓ ｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＳＷＥＥＴ７ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓ￣
ｓｉｏｎ ｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｇｒｏｗｔｈ[ Ｊ] . Ｔｒｅｅ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２０２１ꎬ ４１(５): ８８２￣
８９９.

[４０] ＺＨＡＮＧ Ｒꎬ ＮＩＵ Ｋꎬ ＭＡ Ｈ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｆｒｏｍ Ｐｏａ ｐｒａｔｅｎｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ
[Ｊ] . ＤＮＡ Ｃｅｌｌ Ｂｉｏｌꎬ ２０２０ꎬ ３９: １６０６￣１６２０.

[４１] ＣＡＯ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｗꎬ ＺＨＡＯ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ
Ｅｕｐｈｏｒｂｉａｃｅａｅ[Ｊ] . Ｉｎｔ Ｊ Ｂｉｏｌ Ｍａｃｒｏｍｏｌꎬ ２０１９ꎬ １３９: １￣１１.

[４２] ＬＩ Ｊꎬ ＱＩＮ Ｍꎬ ＱＩＡＯ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｎｅｗ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｈｉｔｅ ｐｅａｒ
(Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ) [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２０１７ꎬ ５８: ８３９￣
８５０.

[４３] ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＲＥＮ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ
ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｓｕｇａｒ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｉｎ ｐｏｍｅｇｒａｎａｔｅ ( Ｐｕｎｉｃａ ｇｒａｎａｔｕｍ) [ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０２２ꎬ ２３(５): ２４７１.

[４４] ＤＵ Ｙꎬ ＬＩ Ｗꎬ ＧＥＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ. ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓꎬ
２０２２ꎬ １７(１): ３９０￣４０３.

[４５] ＬＩＮ Ｑꎬ ＺＨＯＮＧ Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌ￣
ｙｓｉｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｖｅｒｒｈｏａ ｃａｒａｍｂｏｌａ Ｌ. ｆｒｕｉｔｓ ｄｕｒｉｎｇ
ｒｉｐｅｎｉｎｇ[Ｊ] . Ｐｅｅｒ Ｊꎬ ２０２１ꎬ ９: ｅ１１４０４.

[４６] ＷＡＮＧ Ｔꎬ ＳＯＮＧ Ｚꎬ ＭＥＮＧ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣
ｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ
ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ [ Ｊ ] . Ｂｉｏｌｏｇｉａ Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ
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２０１８ꎬ ６２(１): ２４￣３２.
[４７] ＦＩＬＹＵＳＨＩＮ Ｍ Ａꎬ ＫＯＣＨＩＥＶＡ Ｅ Ｚꎬ ＳＨＣＨＥＮＮＩＫＯＶＡ Ａ Ｖꎬ ｅｔ

ａｌ. ＳＷＥＥＴ ｕｎｉｐｏｒｔｅｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｔｃｈｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃａｒｎｉｖｏｒｏｕｓ ｐｌａｎｔ ｎｅｐｅｎｔｈｅｓ ｓｐ. [ Ｊ] . Ｒｕｓｓ Ｊ
Ｇｅｎｅｔꎬ ２０１９ꎬ ５５: ６９２￣７００.

[４８] ＨＵＡＮＧ Ｄ Ｍꎬ ＣＨＥＮ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｄａｙｌｉｌｙ
(Ｈｅｍｅｒｏｃａｌｌｉｓ ｆｕｌｖａ) ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＨｆＳＷＥＥＴ１７ ｉｎ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２０２２ꎬ ２２(１): ２１１.

[４９] ＪＩＡＮ Ｈꎬ ＬＵ Ｋꎬ ＹＡＮＧ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ＳＵＣ ａｎｄ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ (Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.) [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１６ꎬ ７: １４６４.

[５０] 申长卫ꎬ袁敬平. 南瓜 ＳＷＥＥＴ 蛋白家族的全基因组鉴定与进

化分析[Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２１ꎬ ４１(１): ４０￣５４.
[５１] 李新然ꎬ张智俊ꎬ喻珮瑶ꎬ等. 毛竹 ＳＷＥＥＴ 基因家族的全基因

组鉴定与分析[Ｊ] . 生物信息学ꎬ ２０２０ꎬ １８(４): ２３６￣２４６.
[５２] ＸＵＡＮ Ｃꎬ ＬＡＮ Ｇꎬ ＳＩ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｔｕｄｙ ａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＷＥＥＴ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ: Ｓｕｇａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｆａｍｉ￣
ｌｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｉｍｕｌｉ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ[Ｊ] . Ｉｎｔｅｒ￣
ｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０２１ꎬ ２２(１６): ８４０７.
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