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萝卜全基因组ＳＵＳ基因家族成员的鉴定与分析
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摘　要：利用生物信息学方法，对萝卜全基因组ＳＵＳ基因家族成员进行鉴定与表达分析，结果表明：１）从萝卜基

因组中鉴定出７个ＳＵＳ基因家族成员，且每个家 族 成 员 均 包 含３个 保 守 基 序，外 显 子 数 量 为１１～１４个。２）根

据进化树聚类结果，７个ＳＵＳ基因家族成员可分为３大类，即ＳＵＳⅠ 、ＳＵＳⅡ 和ＳＵＳⅢ ，它们分别包含２个、２
个和３个ＳＵＳ基因家族成员。３）这７个ＳＵＳ基 因 家 族 成 员 分 布 在４条 染 色 体 上，７号 染 色 体 上 分 布 有３个

ＳＵＳ基因家族成员，９号染色体上分布有２个ＳＵＳ基因家族成员，３号和４号染色体分别有１个ＳＵＳ基因家族

成员。４）萝卜ＳＵＳ基因家族成员启动子包括参与激素响应、参与环境响应和抗性、参与厌氧诱导及分生组织表

达的顺式作用元件。５）ＲｓＳＵＳ１基因的２个拷贝（即Ｒｓａ１００３５８１６和Ｒｓａ１００２１０７１）在萝卜不同组织和不同发育

时期的表达量均较高。以上研究为萝卜ＳＵＳ基因家族成员的生物学功能分析提供了基础。
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蔗糖在植物生长发育过程中起着重要作用。一方面，植物光合作用的产物主要以蔗糖的形式在植物

体内进行运输；另一方面，蔗糖不仅是营养物质，也作为重要的信号分子参与调控植物的多个代谢过程。
此外，在非生物胁迫条件下蔗糖也能保 护 细 胞 膜 和 蛋 白 的 稳 定 性［１　３］。蔗 糖 需 要 在 蔗 糖 合 成 酶（ｓｕｃｒｏｓｅ
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ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ，ＳＵＳ）的调控下合成淀粉或分解成单糖［４］。蔗糖合成酶是植物组织中参与蔗糖代谢的一种关键

酶，由Ｃａｒｄｉｎｉ等首次在小麦胚芽中发现［５］，一般认为ＳＵＳ酶主要起分解蔗糖的作用，参与植物的多个重

要代谢过程，包括调控蔗糖在源和库组织之间的分配［６］、淀粉的生物合成［７］、植物纤维素的合成［８］及各种

非生物胁迫［９］。
随着测序技术的发展和测序价格的降低，越来越多的物种已完成了全基因组测序，为ＳＵＳ基因家族

全基因组水平的鉴定和功能的研究奠定了基础。前人研究表明，植物ＳＵＳ基因家族成员数目较少，如豌

豆［７］和玉米［１０］基因组中各有３个ＳＵＳ基因家族成员，辣椒基因组中有５个ＳＵＳ基因家族成员［１１］，模式

植物拟南芥［１２］、无籽蜜柚［１３］和百脉根（Ｌｏｔｕｓ　ｊａｐｏｎｉｃａｓ）［１４］基因组中各有６个ＳＵＳ基因家族成员，水稻基

因组中有７个ＳＵＳ基因家族成员［１５］，四倍体棉花（Ｇ．Ｈｉｒｓｕｔｕｍ）［１６］和杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓ　ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）［１７］基因

组中分别有１５个ＳＵＳ基因家族成员，梨基因组中有１７个ＳＵＳ基因家族成员［１８］。但萝卜ＳＵＳ基因家族

的全基因组鉴定尚未见报道。萝卜（Ｒａｐｈａｎｕｓ　ｓａｔｉｖｕｓ　Ｌ．）是我国重要的蔬菜作物，其基因组水平ＳＵＳ基

因家族的结构、鉴定与表达分析，是进一步研究该家族成员生物学功能的基础。

１　材料与方法

１．１　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的鉴定与蛋白理化性质

在ＴＡＩＲ（ｈｔｔｐ：／／ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）网站下载拟南芥ＳＵＳ蛋白序列，在‘ＸＹＢ３６－２’萝卜基因组［１９］中

执行本地ＢＬＡＳＴ搜索（Ｅ－ｖａｌｕｅ＝１ｅ－１０），获得候选萝卜ＳＵＳ基因家族序列，在ＴＡＩＲ数据库中对萝卜

ＳＵＳ候选基因进行比对，检查获取同源性最高的拟南芥序列是否为ＳＵＳ基因家族序列，若不是，则认为

该拟南芥序列不是萝卜ＳＵＳ候选基因。利用ＥｘＰＡＳｙ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／）在线软件对

萝卜ＳＵＳ蛋白的分子量及等电点等理化性质进行预测和分析。

１．２　系统发育树的构建及保守结构域分析

拟南芥ＳＵＳ蛋白序列下载自ＴＡＩＲ（ｈｔｔｐ：／／ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）网站；水稻ＳＵＳ蛋白序列下载自ＮＣ－
ＢＩ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）网站。利用Ｍｅｇａ　６．０软件的邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建系

统发育树，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ设置为１　０００次。

１．３　基因结构、Ｍｏｔｉｆ序列及染色体定位分析

根据萝卜基因组信息文件（ａｓｓｅｍｂｌｙ　ｇｆｆ３ｆｉｌｅ）确定ＳＵＳ基因的染色体位置和结构信息。使用 Ｍａｐ－
Ｉｎｓｐｅｃｔ软件进行染色体 定 位 作 图；利 用 ＭＥＭＥ软 件（ｈｔｔｐ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）对 萝 卜ＳＵＳ
蛋白质序列（即 Ｍｏｔｉｆ序列）进行分析；采用ＧＳＤＳ２．０（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｇａｏ－ｌａｂ．ｏｒｇ／ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ）在线工具进

行基因外显子 内含子作图［２０］。

１．４　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的组织表达模式分析

根据前人发表的白皮白肉萝卜‘ＸＹＢ３６－２’和 绿 皮 红 肉 萝 卜‘心 里 美’５个 不 同 发 育 时 期（芽 期、破 肚

期、肉质根膨大前期、膨大盛期和成熟期）的肉质根以及‘ＸＹＢ３６－２’５个不同组织（薹、愈伤组织、花、叶和

角果）的转录组数据［２１　２２］，进行萝卜ＳＵＳ基因家族成员组织表达模式分析。ＳＵＳ基因家族成员表达量经

ｌｏｇ２ 均一化处理后，利用ＴＢｔｏｏｌｓ软件绘制转录组数据的表达热图［２３］。

１．５　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的启动子顺式作用元件分析

选取萝卜ＳＵＳ基因家族成员起始密码子上游的１　５００ｂｐ序列作为启动子区域，利用Ｐｌａｎｔ　Ｃａｒｅ网站

（ｈｔｔｐ：／／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｐｓｂ．ｕｇｅｎｔ．ｂｅ／ｗｅｂｔｏｏｌｓ／ｐｌａｎｔｃａｒｅ／ｈｔｍｌ／）的Ｓｅａｒｃｈ　ｆｏｒ　Ｃａｒｅ工具预测ＲｓＳＵＳ基

因启动子区域的顺式作用元件。

２　结果与分析

２．１　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的鉴定

利用拟南芥ＳＵＳ基因家族的氨基酸序列从‘ＸＹＢ３６－２’萝卜基因组中共鉴定出７个ＳＵＳ基因家族成

员，根据与拟南芥ＳＵＳ基因的同源性进行命名（表１）。其中，ＡｔＳＵＳ４基因在萝卜中未鉴定到其同源基

１８
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因，ＡｔＳＵＳ２、ＡｔＳＵＳ３和ＡｔＳＵＳ５基因在萝卜中均有１个同源基因，ＡｔＳＵＳ１和ＡｔＳＵＳ６在萝卜中各有２
个同源基因，说明萝 卜ＳＵＳ基 因 家 族 在 基 因 组 中 未 发 生 明 显 的 基 因 扩 张。最 长（Ｒｓａ１００２３４５２）和 最 短

（Ｒｓａ１００２４８７０）的萝卜ＳＵＳ蛋白分别包含９３５和７９９个氨基酸残基；萝卜ＳＵＳ蛋白分子量为９１　０７７．０３～
１０６　１６２．９４Ｄａ；预测的等电点为５．６３～７．４９；不稳定指数为３４．５９～４４．３２，除Ｒｓａ１０００７０２３为不稳定蛋白外，
其余６个成员均为稳定蛋白；亲水指数为－０．３６０～－０．２６０；脂肪指数为８３．６６～９４．２２。

表１　ＳＵＳ基因家族成员的基本信息和编码蛋白的理化性质

拟南芥基因

基因名称 登录号

萝卜基因

基因名称 登录号

蛋白

长度／ａａ
分子

量／Ｄａ
等电点

不稳定

指数

亲水

指数

脂肪

指数

ＡｔＳＵＳ１　 Ａｔ５ｇ２０８３０．３　 ＲｓＳＵＳ１－１　Ｒｓａ１００３５８１６　 ８０６　 ９２　５７４．１２　 ５．６３　 ３５．５９ －０．３２７　 ９３．１１
ＲｓＳＵＳ１－２　Ｒｓａ１００２１０７１　 ８０５　 ９２　０８７．７２　 ５．７９　 ３４．５９ －０．２９１　 ９４．２２

ＡｔＳＵＳ２　 Ａｔ５ｇ４９１９０．１　 ＲｓＳＵＳ２　 Ｒｓａ１００２４８７０　 ７９９　 ９１　０７７．０３　 ６．０４　 ３８．１５ －０．２６０　 ８９．９２
ＡｔＳＵＳ３　 Ａｔ４ｇ０２２８０．１　 ＲｓＳＵＳ３　 Ｒｓａ１０００７０２３　 ８５９　 ９８　１１９．４０　 ６．１２　 ４４．３２ －０．２６８　 ９０．１０
ＡｔＳＵＳ４　 Ａｔ３ｇ４３１９０．１ — — — — — — — —

ＡｔＳＵＳ５　 Ａｔ５ｇ３７１８０．１　 ＲｓＳＵＳ５　 Ｒｓａ１００１６８５６　 ８３７　 ９５　３１０．９９　 ６．２７　 ３５．８５ －０．３１５　 ８８．３０
ＡｔＳＵＳ６　 Ａｔ１ｇ７３３７０．３　 ＲｓＳＵＳ６－１　 Ｒｓａ１００２３４５２　 ９３５　 １０６　１６２．９４　 ７．４９　 ３４．９５ －０．３６０　 ８４．７８

ＲｓＳＵＳ６－２　 Ｒｓａ１００２２７８４　 ８３８　 ９４　９３１．１２　 ６．９４　 ３６．２５ －０．３２１　 ８３．６６

２．２　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的结构及系统进化分析

为了解萝卜ＳＵＳ基因的系统进化关系，利用其蛋白全长构建系统进化树（图１）。结果显示，７个萝卜

的ＳＵＳ基因家族可分成两大类，它们分别包含４个和３个基因，其中同一基因的不同拷贝聚集在一起。
对家族成员的基因结构分析显示，外显子数量为１１～１４个（图１）。为进一步分析萝卜ＳＵＳ基因家族成

员与双子叶植物拟南芥和单子叶植物水稻同源基因的进化关系，构建了萝卜、拟南芥和水稻ＳＵＳ基因家

族的系统进化树（图２）。根据进化树聚类结果，可将萝卜ＳＵＳ基因家族分为３类：即ＳＵＳⅠ 、ＳＵＳⅡ 和

ＳＵＳⅢ ，它们分别包含２个、２个和３个ＳＵＳ基因家族成员。

图１　萝卜ＳＵＳ基因家族进化树及基因结构

２．３　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的 Ｍｏｔｉｆ序列分析

利用ＭＥＭＥ软件对萝卜ＳＵＳ基因家族成员进行Ｍｏｔｉｆ序列分析，发现所有成员均包含３个Ｍｏｔｉｆ序列，

它们分别为：Ｍｏｔｉｆ　１（ＹＨＦＳＣＱＦＴＡＤＬＩＡＭＮＨＴＤＦＩＩＴＳＴＹＱＥＩＡＧＳＫＥＲＶＧＱＹＥＳＨＴＡＦＴＬＰＧＬＹ）、Ｍｏｔｉｆ　２
（ＲＮＧＥＬＹＲＹＩＡＤＴＫＧＡＦＶＱＰＡＬＹＥＡＦＧＬＴＶＶＥＡＭＴＣＧＬＰＴＦＡＴＮＱＧＧＰＡＥＩ）和 Ｍｏｔｉｆ　３（ＲＩＰＭＶＦＮＶ－
ＶＩＬＳＰＨＧＹＦＧＱＤＢＶＬＧＬＰＤＴＧＧＱＶＶＹＩＬＤＱＶＲＡＬＥＴＥＭＬＬＲＩ）（图３）。

２．４　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的染色体定位分析

根据基因位置信息将鉴定出的７个ＳＵＳ基因家族成员定位在萝卜的４条染色体上（图４）。它们在染

色体上的分布很不均匀，其中１、２、５和８号染色体上没有ＳＵＳ基因家族成员分布；７号染色体上的基因

数目最多，含有３个ＳＵＳ基因家族成员，其次是９号染色体分布有２个ＳＵＳ基因家族成员，３号和４号染

色体上分别有１个ＳＵＳ基因家族成员。

２．５　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的启动子顺式作用元件分析

对萝卜ＳＵＳ基因家族成员的启动子序列进行顺式作用元件预测，共发现１９类顺式作用元件（表２），

包括多种参与激素响应的顺式作用元件（如参与脱落酸响应的ＡＢＲＥ，参与生长素响应的ＡｕｘＲＲ－ｃｏｒｅ和
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图２　萝卜（Ｒｓ）、拟南芥（Ａｔ）和水稻（Ｏｓ）ＳＵＳ基因家族成员的系统进化树

图３　萝卜ＳＵＳ基因家族成员 Ｍｏｔｉｆ序列分析

ＴＧＡ－ｅｌｅｍｅｎｔ，参与茉莉酸甲酯响应的ＣＧＴＣＡ－ｍｏｔｉｆ和ＴＧＡＣＧ－ｍｏｔｉｆ，参与赤霉素响应的ＧＡＲＥ－ｍｏｔｉｆ、

Ｐ－ｂｏｘ和ＴＡＴＣ－ｂｏｘ，参与水杨酸响应的ＴＣＡ－ｅｌｅｍｅｎｔ），参与环境响应和抗性相关的顺式作用元件（如参与

光照响应的ＡＣＥ、Ｇ－ｂｏｘ和ＧＴ１－ｍｏｔｉｆ，参与光照诱导的 ＭＹＢ结合位点 ＭＲＥ，参与昼夜节律调控的Ｃｉｒｃａｄｉ－
ａｎ，参与低温响应的ＬＴＲ，参与干旱诱导的 ＭＹＢ结合位点 ＭＢＳ，参与抗性和胁迫响应的ＴＣ－ｒｉｃｈ　ｒｅｐｅａｔｓ），参
与厌氧诱导所必需的顺式作用元件ＡＲＥ，参与分生组织表达的顺式作用元件ＣＡＴ－ｂｏｘ（表２）。
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注：染色体的左侧为ＳＵＳ基因登录号，右侧为ＳＵＳ基因在染色体上的位置

图４　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的染色体定位分析

表２　萝卜ＳＵＳ基因家族成员启动子顺式作用元件序列及其功能预测

顺式作用元件 序列 元件所在萝卜基因名称 预测的功能

ＡＢＲＥ　 ＡＣＧＴＧ、ＴＡＣＧＧＴＣ、
ＧＡＣＡＣＧＴＧＧＣ

ＳＵＳ１－１／２、ＳＵＳ２、ＳＵＳ３、ＳＵＳ５、
ＳＵＳ６－２

参与脱落酸响应的顺式作用元件

ＡＣＥ　 ＣＴＡＡＣＧＴＡＴＴ　 ＳＵＳ３ 参与光照响应的顺式作用元件

ＡＲＥ　 ＡＡＡＣＣＡ 全部成员 参与厌氧诱导所必需的顺式作用

元件

ＡｕｘＲＲ－ｃｏｒｅ　 ＧＧＴＣＣＡＴ　 ＳＵＳ２、ＳＵＳ５ 参与生长素响应的顺式作用元件

ＣＡＴ－ｂｏｘ　 ＧＣＣＡＣＴ　 ＳＵＳ２、ＳＵＳ６－２
参与 分 生 组 织 表 达 的 顺 式 作 用

元件

ＣＧＴＣＡ－ｍｏｔｉｆ　ＣＧＴＣＡ　 ＳＵＳ１－１、ＳＵＳ３、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－２ 参与茉莉酸甲酯响应的顺式作用

元件

Ｃｉｒｃａｄｉａｎ　 ＣＡＡＡＧＡＴＡＴＣ　 ＳＵＳ１－１／２ 参与 昼 夜 节 律 调 控 的 顺 式 作 用

元件

ＧＡＲＥ－ｍｏｔｉｆ　 ＴＣＴＧＴＴＧ　 ＳＵＳ１－１ 参与赤霉素响应的顺式作用元件

Ｇ－ｂｏｘ　 ＴＡＣＧＴＧ、ＴＡＡＣＡＣＧＴＡＧ、
ＣＡＣＧＴＣ、ＴＣＣＡＣＡＴＧＧＣＡ

ＳＵＳ１－１／２、ＳＵＳ３、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－２ 参与光照响应的顺式作用元件

ＧＴ１－ｍｏｔｉｆ　 ＧＧＴＴＡＡＴ　 ＳＵＳ２、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－１ 参与光响应的顺式作用元件

ＬＴＲ　 ＣＣＧＡＡＡ　 ＳＵＳ１－１／２、ＳＵＳ２、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－１／２ 参与低温响应的顺式作用元件

ＭＢＳ　 ＣＡＡＣＴＧ　 ＳＵＳ１－２、ＳＵＳ３ 参与干旱诱导的 ＭＹＢ结合位点

ＭＲＥ　 ＡＡＣＣＴＡＡ　 ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－１ 参与光响应的 ＭＹＢ结合位点

Ｐ－ｂｏｘ　 ＣＣＴＴＴＴＧ　 ＳＵＳ１１、ＳＵＳ２、ＳＵＳ３ 参与赤霉素响应的顺式作用元件

ＴＡＴＣ－ｂｏｘ　 ＴＡＴＣＣＣＡ　 ＳＵＳ６－２ 参与赤霉素响应的顺式作用元件

ＴＣＡ－ｅｌｅｍｅｎｔ　 ＴＣＡＧＡＡＧＡＧＧ、ＣＣＡＴＣＴＴＴＴＴ　ＳＵＳ３、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－２ 参与水杨酸响应的顺式作用元件

ＴＣ－ｒｉｃｈ　ｒｅｐｅａｔｓ　ＡＴＴＣＴＣＴＡＡＣ　 ＳＵＳ１－２、ＳＵＳ３、ＳＵＳ６－２ 参与抗性和胁迫响应的顺式作用

元件

ＴＧＡＣＧ－ｍｏｔｉｆ　ＴＧＡＣＧ　 ＳＵＳ１－１、ＳＵＳ３、ＳＵＳ５、ＳＵＳ６－２ 参与茉莉酸甲酯响应的顺式作用

元件

ＴＧＡ－ｅｌｅｍｅｎｔ　 ＡＡＣＧＡＣ　 ＳＵＳ２、ＳＵＳ３ 参与生长素响应的顺式作用元件

２．６　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的组织表达分析

为了明确ＳＵＳ基因家族成员在萝卜（包括红肉萝卜‘心里美’和白肉萝卜‘ＸＹＢ３６－２’）不同组织中和

不同生育时期的表达情况，利用前人发表的转录组数据［２１　２２］，绘制了萝卜ＳＵＳ基因家族成员的表达热图

（图５）。结果显示，ＳＵＳ基因家族成员ＲｓＳＵＳ１的２个拷贝Ｒｓａ１００３５８１６和Ｒｓａ１００２１０７１在萝卜的不同
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组织（愈伤、肉质根、叶片、薹、花和角果）和不同发育时期的表达量均较高，而该基因家族的其他５个成员

在不同组织和不同发育时期的表达量均较低，表明ＲｓＳＵＳ１基因在萝卜生长发育过程中起着重要作用。
此外，ＳＵＳ基因家族成员的组织表达结果还表明，本研究鉴定出的成员是表达基因，而不是假基因。

注：ＥＳＳ、ＳＳ、ＥＥＳ、ＲＥＳ和 ＭＳ分别代表芽期、破肚期、膨大前期、膨大盛期和成熟期的肉质根；

Ｃａｌｌｕｓ代表愈伤组织；Ｂｏｌｔｉｎｇ代表薹；Ｌｅａｆ代表叶；Ｓｅｅｄｐｏｄ代表角果；Ｆｌｏｗｅｒ代表花

图５　萝卜ＳＵＳ基因家族成员的表达模式

３　结论与讨论

ＳＵＳ基因家族是参与高等植物蔗糖代谢过程的重要基因家族，在植物生长发育过程中起重要作用，
不仅影响植物产量和品质，还参与植物非生物胁迫过程［２４］。在马铃薯中过表达ＳｕＳｙ基因显著提高了其

块茎干重、淀粉含量和总产量［２５］；在玉米中过表达马铃薯ＳｔＳＵＳ４基因能显著增加转基因玉米种子的淀

粉含量［２６］；在杨树中过表达ＳｕＳｙ基因能增加转基因植株的木材密度［２７］；黄瓜ＣｓＳＵＳ３基因参与了对低

氧胁迫抵抗［２８］。萝卜是我国重要的蔬菜作物，但是目前尚未有对萝卜ＳＵＳ基因家族进行鉴定与分析的

相关报道。
随着植物全基因组测序的发展，研究者们对不同物种的ＳＵＳ基因家族进行了鉴定与分析。本研究从

萝卜全基因组中共鉴定得到７个ＲｓＳＵＳ基因，其家族成员数量比豌豆（３个）［７］、玉 米（３个）［１０］、辣 椒（５
个）［１１］、甘蔗（５个）［２９］、葡萄（５个）［３０］、无籽蜜柚（６个）［１３］、拟南芥（６个）［１２］和百脉根（６个）［１４］多；与水稻

（７个）［１５］和烟草（７个）［３１］相同；少于梨（１７个）［１８］、四倍体棉花（Ｇ．Ｈｉｒｓｕｔｕｍ）（１５个）［１６］和杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）（１５个）［１７］。可见，ＳＵＳ基因家族是一个较小的家族，在植物基因组多倍化过程中并没有出

现明显的扩张。拟南芥ＡｔＳＵＳ４基因在萝卜基因组中没有鉴定到同源基因，推测此基因可能与其他成员

存在功能冗余，从而在进化过程中丢失；２个ＡｔＳＵＳ基因在萝卜中被鉴定到具有２个同源基因，这２个基

因在进化过程中可能是由基因复制而产生的。
萝卜ＳＵＳ基因家族可分为３类：即ＳＵＳⅠ 、ＳＵＳⅡ 和ＳＵＳⅢ ，它们分别包含２个、２个和３个ＳＵＳ

基因家族成员（图２），ＳＵＳ基因家族成员在染色体上分布不均匀。所有成员均包含３个 Ｍｏｔｉｆ序 列（图

３），其外显子数量为１１～１４个（图１），与木薯（外显子数量为１３～１５个）［３２］、葡萄（外显子数量为１３～１６
个）［３０］和毛果杨（外 显 子 数 量 为１２～１５个）［３３］的 数 量 差 异 不 大。分 析 启 动 子 顺 式 作 用 元 件 发 现，萝 卜

ＳＵＳ基因家族成员启动子主要包括参与激素响应、参与环境和抗性响应、参与厌氧诱导及分生组织表达

的顺式作用元件，表明萝卜ＳＵＳ基因家族成员的表达可能受多种条件的调控。
基因的组织表达模式与其功能特征密切相关。本研究利用已经发表的萝卜转录组数据分析了ＳＵＳ

基因家族成员在红肉萝卜‘心里美’和白肉萝卜‘ＸＹＢ３６－２’肉质根的５个不同发育时期及不同组织中的表

达情况（图５）。发现萝卜ＳＵＳ基因家族成员ＲｓＳＵＳ１－１和ＲｓＳＵＳ１－２在萝卜肉质根的不同组织和不同发

育时期具有较高的表达量，而其他５个成员表达量很低，说明这２个基因在萝卜生长发育过程中起着重要

作用。ＲｓＳＵＳ１－１和ＲｓＳＵＳ１－２是拟南芥ＡｔＳＵＳ１的同源基因，推测这２个基因可能参与了萝卜不同器官
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的蔗糖合成和分解代谢。
本研究通过对萝卜ＳＵＳ基因家族成员进行了全基因组鉴定及表达分析，预测ＲｓＳＵＳ１－１和ＲｓＳＵＳ１－

２基因可能参与了萝卜不同器官的蔗糖合成和分解代谢，为萝 卜ＳＵＳ基 因 家 族 成 员 的 功 能 研 究 提 供 了

基础。
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