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荔枝果实酸性转化酶 ＬｃＳＡＩ 生物信息学和表达分析
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( 中国热带农业科学院南亚热带作物研究所 / 农村农业部热带果树生物学重点实验室ꎬ 广东 湛江 ５２４０９１ )

摘　 要: 酸性转化酶作为蔗糖代谢中的关键酶ꎬ在还原糖积累型荔枝中表达及酶活性显著高于蔗糖积累型

荔枝ꎮ 为了全面了解酸性转化酶的生物学特征ꎬ该文通过运用生物信息学方法对荔枝果实酸性转化酶

ＬｃＳＡＩ 基因的基本理化性质、蛋白二级结构、亲水性 /疏水性、跨膜结构域、信号肽、磷酸化位点、保守结构域、
系统进化进行系统的分析ꎻ利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对 ＬｃＳＡＩ 在‘妃子笑’不同组织和果实不同发育阶段进行表达

分析ꎮ 结果表明:(１)荔枝果实酸性转化酶为定位于液泡的亲水性不稳定蛋白ꎬ无信号肽ꎬ其蛋白的二级结

构主要有无规则卷曲和延伸链构件ꎬ并散布于整个蛋白ꎻ(２)在 Ｎ￣端含有一个跨膜区ꎬ包含两个保守结构

域ꎬ位于 Ｎ￣端的 Ｐｆａｍ ＤＵＦ３３５７ 结构域和 Ｇｌｙｃｏ＿３２ 结构域ꎬ属于糖基水解酶基因家族 ３２ 超家族ꎻ(３)系统进

化分析结果显示 ＬｃＳＡＩ 与龙眼酸性转化酶基因同源ꎬ不同组织间 ＬｃＳＡＩ 表达水平为雄花>根>嫩茎>种子>嫩
叶>雌花>果皮>老叶ꎬ果实不同发育阶段 ＬｃＳＡＩ 表达具有特异性ꎮ 该研究为深入研究 ＬｃＳＡＩ 果实酸性转化酶

基因调控蔗糖代谢途径机理提供数据依据ꎮ
关键词: 荔枝ꎬ 酸性转化酶ꎬ 生物信息学ꎬ 表达分析
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　 　 荔枝(Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)是岭南名贵水果ꎬ有“岭
南果王”之美誉ꎮ 糖与果实产量和质量密切相关ꎬ
在果实生成发育成熟过程中起关键作用ꎮ 荔枝为

糖直接积累型果实ꎬ果实中主要糖组分有蔗糖、葡
萄糖和果糖ꎬ这三种糖中果糖甜度最高ꎬ其甜度约

是葡萄糖的 ３ 倍ꎬ蔗糖的 １.８ 倍ꎬ因此它们的含量

及比例与果实的甜度和风味密切相关ꎬ因此ꎬ研究

果实糖组分形成特点有助于提高果实内在品质ꎮ
荔枝果肉含糖量高ꎬ而且品种间存在一定差异ꎬ
‘糯米糍’果肉含糖量占鲜重的 １５. ３％或干重的

９１. ３％ꎬ ‘妃子笑’ 则占鲜重的 １４. ６％ 或干重的

７８.７％(陈杰忠ꎬ２０１１)ꎮ
荔枝不同品种的糖分构成不同ꎬ实质是不同

酶系统调控的结果ꎬ而酶系统及其活性与基因表

达相关ꎮ 不同荔枝品种积累的主要糖分不同ꎬ如
‘妃子笑’和‘黑叶’以积累还原糖为主ꎬ‘无核荔’
和‘糯米糍’以积累蔗糖为主ꎬ这些糖组分受蔗糖

代谢相关酶活性的调控(王惠聪等ꎬ ２００３ꎻ 杨转英

等ꎬ ２０１２)ꎮ 研究结果表明ꎬ转化酶是分解蔗糖成

为还原糖和果糖的关键酶之一ꎬ以积累蔗糖为主

的‘糯米糍’在果实成熟过程中几乎检测不到酸性

转化酶活性ꎬ而以积累还原糖为主的‘妃子笑’则

保持了高的酸性转化酶活性ꎬ说明酸性转化酶活

性可能与荔枝糖的积累类型密切相关 ( Ｙａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ因此研究酸性转化酶在调控荔枝果实

糖积累中的作用机制具有重要的意义ꎮ
Ｓｔｕｒｍ ＆ Ｃｈｒｉｓｐｅｅｌｓ (１９９０)首次从胡萝卜中克

隆到酸性转化酶基因ꎬ随着高通量测序技术及生

物信息学的飞速发展ꎬ目前已从番茄 (孙威等ꎬ
２００９)、甘蔗 (牛俊奇等ꎬ２０１３)、番木瓜 (严丹凤

等ꎬ２０１４)、柑橘(安新民等ꎬ２００１)、苹果(安新民

等ꎬ２００３)、枸杞(王丽娟等ꎬ２０１４)、石斛(孟衡玲

等ꎬ２０１７)等植物中分离出酸性转化酶基因ꎮ 然而

目前关于荔枝酸性转化酶系统分析尚未见报道ꎬ
基于课题组‘妃子笑’果实不同发育阶段果肉转录

组数据库 (未发表)ꎬ检 索 到 酸 性 转 化 酶 基 因

(Ｕｎｉｇｅｎｅ０００７２４６)ꎬ该基因含有完整的 ＯＲＦꎬＮＣＢＩ
Ｂｌａｓｔ 比对结果表明该基因与 Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０１３)从

‘糯米糍’假种皮中克隆的荔枝酸性转化酶基因

ＡＦＰ２３３５７.１ 同源性为 ９７.９８％ꎬ存在 １３ 个单核苷

酸差异ꎬ命名为 ＬｃＳＡＩꎮ 为了全面了解酸性转化酶

的生物学特征ꎬ本研究利用生物信息学及 ｑＲＴ￣
ＰＣＲ 技术探究荔枝果实酸性转化酶 ＬｃＳＡＩ 基因的

基本理化性质、亚细胞定、蛋白二级结构、亲疏水

性、信号肽、跨膜结构、系统进化及在不同组织及

果实不同发育阶段表达情况进行系统的分析ꎬ旨
在为下一步对 ＬｃＳＡＩ 功能研究及其应用提供数据

支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

供试材料为‘妃子笑’荔枝ꎬ采自中国热带农业

科学院南亚热带作物研究所荔枝种植园ꎮ ‘妃子

笑’果实酸性转化酶基因 ＬｃＳＡＩ(Ｕｎｉｇｅｎｅ０００７２４６)
通过课题组‘妃子笑’果实不同发育阶段果肉转录

组数据库搜索查询 Ｕｎｉｇｅｎｅ０００７２４６ 全长为 ２ ２２６
ｂｐꎬＣＤＳ 全长为１ ９２９ ｂｐꎬ编码 ６４３ ａａꎮ
１.２ 荔枝酸性转化酶 ＬｃＳＡＩ 生物信息学分析

ＬｃＳＡＩ 的基本理化性质通过在线软件 ＥｘＰＡＳＹ
ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )
预测分析ꎻＬｃＳＡＩ 的亚细胞定位通过在线工具 Ｐｌａｎｔ￣
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ｍＰＬｏｃ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｓｂｉｏ. ｓｊｔｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｂｉｏｉｎｆ / Ｐｌａｎｔ￣
ｍｕｌｔｉ / )分析ꎻＬｃＳＡＩ 蛋白的二级结构预测通过在线工

具 ＳＯＰＭＡ ＳＥＣＯＮＤＡＲＹ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ＰＲＥＤＩＣＴＩＯＮ
ＭＥＴＨＯＤ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａ ｇｅ ＝ ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)进行ꎻＬｃＳＡＩ 蛋

白的亲疏水性通过在线软件 ＥｘＰＡＳＹ ＰｒｏｔＳｃａｌｅ
(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / )分析ꎻＬｃＳＡＩ 蛋白

信号肽预测通过在线工具 ＳｉｇｎａＩＰ ４.１ Ｓｅｒｖｅｒ (ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ / )分析ꎻＬｃＳＡＩ 蛋白

的跨膜结构通过在线软件 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ. ２. ０
( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ/ ) 分 析ꎻ
ＬｃＳＡＩ 蛋白的磷酸化位点采用在线软件 ＮｅｔＰｈｏｓ
( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＮｅｔＰｈｏｓ / ) 分 析ꎻ
ＬｃＳＡＩ 蛋白的保守结构域利用在线工具 ＮＣＢＩ
ＣＯＮＳＥＲＶＥＤ Ｄｏｍａｉｎ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ Ｒｅｔｒｉｅｖａｌ Ｔｏｏｌ
( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｌｅｘｉｎｇｔｏｎ /
ｌｅｘｉｎｇｔｏｎ.ｃｇｉ? ｃｍｄ ＝ ｒｐｓ)分析ꎬ通过 ＮＣＢＩ ｂｌａｓｔ 比较

荔枝酸性转化酶 ＬｃＳＡＩ 序列的同源性ꎬ进一步利用

Ｃｌｕｓｔａｌｘ １.８３ 软件对候选序列进行多重序列比对后采

用 ＭＥＧＡ６.０ 软件 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ 法构建系统进化

树ꎬ分析与其他物种的亲缘关系ꎮ
１.３ 荔枝酸性转化酶 ＬｃＳＡＩ 不同组织和果实发育

阶段表达分析

采集‘妃子笑’不同组织样品ꎬ采集新抽梢的

幼叶、老熟梢的成熟老叶、花期雄蕊、雌蕊、幼根、
成熟果的果皮、果肉和种子ꎻ果实不同发育阶段表

达分析采集果肉开始时间为 ２０１９ 年 ４ 月 １１ 日(１
周)ꎬ每周取样ꎬ直到果实成熟 ２０１９ 年 ５ 月 ３０ 日

(８ 周)ꎬ共 ８ 周ꎻ经液氮速冻后置－８０ ℃冰箱保存

备用ꎮ 不同组织 ＲＮＡ 提取使用华越洋植物 ＲＮＡ
提取试剂盒ꎬ利用 Ｍ￣ＭＬＶ 逆转录酶 ( ＴａＫａＲａ 公

司)合成 ｃＤＮＡ 第一链ꎮ ＬｃＳＡＩ 荧光定量引物序列

为 ＬｃＳＡＩ ｑＦＷ ５′￣ＴＣＡＧＣＡＧＧＴＧＡＧＧＡＡＧＡＡＧＧ￣
３′ꎬ ＬｃＳＡＩ ｑＲＥ ５′￣ＴＣＡＧＧＡＧＣＣＡＡＴＧＴＴＧＡＣＣＴ￣３′ꎻ
ＬｃＡｃｔｉｎＦＷ ５′￣ＧＴＧＧＴＴＣＴＡＣＴＡＴＧＴＴＣＣＣＴＧꎬＬｃＡｃｔｉｎ￣
ＲＥ ５′￣ＣＴＣＧＴＣＧＴＡＣＴＣＡＴＣＣＴＴＴＧꎬ引物序列委托

广州艾基生物技术有限公司合成ꎮ 使用仪器 Ｒｏｃｈｅ
４８０ ⅡꎬＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭ ( ＴａＫａＲａ) 试剂盒ꎬ
采用 ９６ 孔板ꎬｑＲＴ￣ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬꎬＰＣＲ 产

物的长度为 ２００ ｂｐꎮ 荧光定量 ＰＣＲ 的反应程序如

下:９４ ℃ 预变性 ２ ｍｉｎꎻ ９４ ℃ １５ ｓꎬ ５８ ℃ ３０ ｓꎬ７２
℃ ３０ ｓꎬ 共 ４０ 个循环ꎮ 每个样品进行 ３ 次重复ꎮ 采

用 ２－ΔΔＣＴ法计算目标基因相对表达量ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ＬｃＳＡＩ 蛋白基本理化性质和二级结构分析

通过 ＥｘＰＡＳＹ 预测 ＬｃＳＡＩ 的基本理化性质ꎬ
ＬｃＳＡＩ 编 码 ６４３ 个 氨 基 酸ꎬ 蛋 白 的 分 子 量 为

７２ ００５.１８ꎬ分子方程式为 Ｃ３２７０Ｈ４９４４Ｎ８５０Ｏ９６２Ｓ１４ꎬ理论

等电点为 ５.１８ꎬ半衰期为 ３０ ｈꎬ不稳定指数为 ３９.３０ꎬ
为稳定蛋白ꎬ脂肪指数为 ８３.６９ꎬ亲水性的平均值为

－０.２６２ꎬ为亲水蛋白ꎮ ＬｃＳＡＩ 蛋白的氨基酸组成中

亮氨酸(Ｌｅｕ)含量最高ꎬ为 ９.２％ꎻ而半胱氨酸(Ｃｙｓ)
含量最低ꎬ为 ０.５％ꎮ 从整个氨基酸带电荷情况来

看ꎬ带负电荷氨基酸残基(Ａｓｐ＋Ｇｌｕ)总数为 ７１ 个ꎬ
带正电荷氨基酸残基(Ａｒｇ＋Ｌｙｓ)总数为 ４７ 个(图
１)ꎮ Ｐｌａｎｔ￣ｍＰＬｏｃ 预测亚细胞定位 ＬｃＳＡＩ 定位于液

泡ꎮ ＬｃＳＡＩ 蛋白质二级结构由 α￣螺旋、β￣折叠、无规

则卷曲和延伸链组成(图 ２)ꎬ其中ꎬ无规则卷曲比例

最高 ( ３５９ ａａꎬ ５５.８３％)ꎬ其次为延伸链 ( １５２ ａａꎬ
２３.６４％)、α￣螺旋(９４ ａａꎬ １４.６２％)ꎬβ￣折叠比例最低

(３８ ａａꎬ５.９１％)ꎮ

图 １　 ＬｃＳＡＩ 氨基酸组成
Ｆｉｇ. １　 ＬｃＳＡＩ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

通过在线软件 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 对 ＬｃＳＡＩ 进行亲水 /疏
水性分析(算法: Ｋｙｔｅ ＆ Ｄｏｏｌｉｔｔｌｅꎬ 其中ꎬ>０ 表示疏

水性ꎬ 数值越大蛋白疏水性越强ꎻ <０ 表示亲水性ꎬ
数值越大蛋白亲水性越强)ꎮ 整体分析结果表明ꎬ
ＬｃＳＡＩ 蛋白存在明显的疏水区和亲水区ꎬ虽然蛋白

多肽链的第 ４３ 位、第 ４４ 位氨基酸得分(３.１５６)比第

３９５ 位的最低值(－２.６８９)要高ꎬ但是ꎬ亲水性氨基酸

数目(３９２ 个)比疏水性氨基酸要多(２４３ 个)ꎬ结果

与一级结构预测一致ꎬ为亲水性蛋白ꎮ
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图 ２　 ＬｃＳＡＩ 蛋白二级结构预测分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＬｃＳＡＩ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

２.２ ＬｃＳＡＩ 蛋白信号肽预测和跨膜结构分析

信号肽大多位于氨基酸序列的 Ｎ 端的短肽

链ꎬ一般长度为 ５ ~ ３０ 个氨基酸ꎮ 利用在线分析工

具 ＳｉｇｎａＩＰ ４.１ Ｓｅｒｖｅｒ 的 ｅｕｋ ｎｅｔｗｏｒｋ 算法对 ＬｃＳＡＩ
蛋白是否含有信号肽进行预测(图 ３)ꎬ显示 ＬｃＳＡＩ
蛋白没有信号肽ꎬ属于非分泌蛋白ꎬ由此推测

ＬｃＳＡＩ 蛋白在细胞质中合成ꎬ没有蛋白转运功能ꎮ
跨膜区即蛋白质序列中跨越细胞膜的区域ꎬ

通常为 α￣螺旋结构ꎬ约 ２０ ~ ２５ 个氨基酸残基ꎬ构
成跨膜区蛋白的氨基酸大部分是疏水性氨基酸ꎮ
利用 ＴＭＨＭＭ 在线软件对 ＬｃＳＡＩ 蛋白进行跨膜结

构分析ꎬ结果表明ꎬＬｃＳＡＩ 在 ４３ ~ ６３ 氨基酸范围产

生 １ 个跨膜区(图 ４)ꎮ
２.３ ＬｃＳＡＩ 蛋白磷酸化位点和保守结构域分析

利用 ＮｅｔＰｈｏｓ ３.１ Ｓｅｒｖｅｒ 在线软件分析 ＬｃＳＡＩ
磷酸化位点ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 可能的蛋白激酶

磷酸化位点中有 ３０ 个丝氨酸( Ｓｅｒ)、２６ 个苏氨酸

(Ｔｈｒ)、１０ 个酪氨酸(Ｔｙｒ)ꎮ
利用 ＮＣＢＩ ＣＯＮＳＥＲＶＥＤ Ｄｏｍａｉｎ Ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ

Ｒｅｔｒｉｅｖａｌ Ｔｏｏｌ 工具对 ＬｃＳＡＩ 的保守结构域进行分

析(图 ６)ꎬ结果表明该蛋白包含两个保守结构域ꎬ
位于 Ｎ￣端的 Ｐｆａｍ ＤＵＦ３３５７ 结构域(１３ ~ １１７)和

Ｇｌｙｃｏ＿３２ 结构域(１２５ ~ ５９３)ꎬ属于糖基水解酶基

因家族 ３２ 超家族ꎮ
２.４ ＬｃＳＡＩ 系统进化关系分析

通过 ＮＣＢＩ ｂｌａｓｔ 比对分析发现ꎬ‘妃子笑’ＬｃＳＡＩ
与龙眼(ＡＫＪ７０９７８)、漆树(ＡＨＢ３３９２１)、柑橘(ＸＰ＿
０２４０４６７６３)、巴西橡胶树 ( ＸＰ ＿ ０２１６８７０９４)、木薯

(ＡＦＨ７７９５６ )、 桃 ( ＸＰ ＿ ００７２１８８５４ )、 可 可 ( ＸＰ ＿
０１７９７２９１９)、苹果(ＡＦＵ５６８８２)、沙梨(ＢＡＧ３０９１９)、
葡萄(ＸＰ＿００２２６５５３４) ＳＡＩ 氨基酸序列的同源性分

别为 ９５. １８％、 ７９. ５３％、 ７７. ８１％、 ７７. ８％、 ７７. ４８％、
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Ｓ 值. 信号肽的分值ꎻ Ｃ 值. 原始剪切位点的分值ꎻ Ｙ 值. 综
合剪切位点的分值ꎮ
Ｓ￣ｓｃｏｒｅ. Ｓｃｏｒｅ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅꎻ Ｃ￣ｓｃｏｒｅ. Ｓｃｏｒｅ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｓｈｅａｒ
ｓｉｔｅꎻ Ｙ￣ｓｃｏｒｅ. Ｓｃｏｒｅ ｏｆ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｈｅａｒ ｓｉｔｅ.

图 ３　 ＬｃＳＡＩ 蛋白信号肽预测
Ｆｉｇ. ３　 ＬｃＳＡＩ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

图 ４　 ＬｃＳＡＩ 蛋白跨膜结构预测
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＬｃＳＡＩ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

７０.８５％、７５.４３％、６９.９４％、７０.３５％、６５.２％ꎮ 将‘妃子

笑’与以上 １０ 个物种进行氨基酸序列多重比对ꎬ结
果表明‘妃子笑’ＬｃＳＡＩ 与其它物种 ＳＡＩ 蛋白有高度

的保守性ꎬ其中ꎬ５′Ｎ 端 Ｐｆａｍ ＤＵＦ３３５７ 结构域(１３~
１１７)保守性较低ꎬ不同物种间保守的 Ｇｌｙｃｏ＿３２ 结构

域(１２５~５９３)也存在一定的差异ꎮ 将以上不同物种

的 ＳＡＩ 蛋白利用 ＭＥＧＡ ６.０ 软件构建系统进化树分

析ꎬＬｃＳＡＩ 与同为无患子科的龙眼 ＳＡＩ 亲缘关系最

近ꎬ为直系同源基因(图 ７)ꎮ 苹果、梨、桃同为蔷薇

科的 ＳＡＩ 进化聚类在一起ꎬ亲缘关系较近ꎻ同为大戟

科的木薯和巴西橡胶树 ＳＡＩ 亲缘关系较近ꎮ
２.５ ＬｃＳＡＩ 在不同组织部位及果实不同发育阶段

表达分析

利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对 ＬｃＳＡＩ 在‘妃子笑’不同

组织部位及果实不同发育阶段进行相对表达分

析ꎮ 结果表明:‘妃子笑’中雄花中的表达量最高ꎬ
其次是根、嫩茎、嫩叶、种子ꎬ雌花、果皮、老叶中表

达量相对较低(图 ８)ꎻ果实不同发育阶段果肉中

ＬｃＳＡＩ 的表达量在第 ２ 周达到峰值ꎬ随后 ＬｃＳＡＩ 的

表达量在第 ３ 周急剧下降ꎬ在第 ４、５、６ 周表达量

逐渐升高ꎬ在果实发育的第 ８ 周 ＬｃＳＡＩ 的表达量降

至最低(图 ９)ꎮ

３　 讨论与结论

酸性转化酶为多基因编码蛋白ꎬ在调控液泡

的库活力、渗透压、糖信号、蔗糖积累、蔗糖浓度、
对外界胁迫、激素和细胞伸长等发挥作用( Ｌｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｃｈｉｋｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ
Ｋｕｌｓｈｒｅｓｔｈａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 前人借助生物信息学手

段对枸杞(雷建武等ꎬ ２０１４ꎻ王丽娟等ꎬ２０１４)、番
木瓜(严丹凤等ꎬ ２０１４)、甘蔗(牛俊奇等ꎬ２０１３)石
斛(孟衡玲等ꎬ２０１７)的酸性性转化酶基因进行了

系统的生物信息学和表达分析ꎮ 本研究利用生物

信息学手段对已克隆荔枝果实酸性转化酶的基本

理化性质、亚细胞定位、跨膜结构、信号肽、磷酸化

位点、系统进化等进行预测分析ꎬ该基因为亲水性

蛋白、包含一个跨膜结构、不含信号肽ꎬ结果与对

甘蔗(牛俊奇等ꎬ ２０１４)、枸杞(雷建武等ꎬ ２０１４)、
番木瓜(严丹凤等ꎬ ２０１４)的研究一致ꎮ ＬｃＳＡＩ 蛋

白包 含 两 个 保 守 结 构 域ꎬ 位 于 Ｎ￣端 的 Ｐｆａｍ
ＤＵＦ３３５７ 结构域 ( １３ ~ １１７) 和 Ｇｌｙｃｏ ＿３２ 结构域

(１２５ ~ ５９３)ꎬ属于糖基水解酶基因家族 ３２ 超家

族ꎬＬｃＳＡＩ 编码氨基酸与龙眼、柑橘等序列相似性

很高ꎬ相似性范围在 ８５％ ~ ９５％ꎬＮＪ 法聚类结果显

示ꎬ荔枝 ＳＡＩ 与龙眼酸性转化酶为直系同源基因ꎬ
而与其他植物苹果、梨、桃、葡萄亲缘关系较远ꎮ

虽然酸性转化酶基因在植物不同发育阶段以

及不同组织中呈组成型表达ꎬ但其不同组织间存

在表达量的差异ꎬ例如枸杞 ＬｂＳＡＩ 在各组织中表达

量水平为花>果柄>果实>茎>叶>根(王丽娟等ꎬ
２０１４)ꎻ铁皮石斛中不同发育阶段不同组织的 ＳＡＩ
表达量差异较大ꎬ叶片中 ＳＡＩ 表达量逐年下降ꎬ而
根中 ＳＡＩ 表达量则逐年上升ꎬ茎中 ＳＡＩ 的表达量在

第二年达到峰值(孟衡玲等ꎬ２０１７)ꎻ甘蔗 ＳｏＳＡＩ１
在伸长期至生理成熟前期ꎬ未成熟的幼叶和成熟

叶的表达量高于老叶ꎬ而茎在 ４ 个发育时期总体

上表现为幼茎>成熟茎>老茎 (牛俊奇等ꎬ ２０１４)ꎮ 本
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图 ５　 ＬｃＳＡＩ 磷酸化位点分析
Ｆｉｇ. ５　 ＬｃＳＡＩ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

图 ６　 ＬｃＳＡＩ 保守结构域分析
Ｆｉｇ. ６　 ＬｃＳＡＩ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

研究表明 ＬｃＳＡＩ 在不同组织中均有表达ꎬ而表达量

存在差异ꎬ具有组织特异性ꎬ其中ꎬ在雄花、根、种
子、嫩茎、嫩叶中表达量较高ꎬ在雌花、老叶、果皮

中表达量最低ꎻＬｃＳＡＩ 的表达在果实不同发育阶段

具有特异性ꎮ 该结果与甘蔗中研究结果相似ꎬ幼
嫩的组织 ＬｃＳＡＩ 表达量较高ꎬ酸性转化酶主要在快

速生长的幼嫩组织和器官中酶活性高呈正相关相

一致(牛俊奇等ꎬ ２０１４)ꎮ 本研究基于转录组数据

对‘妃子笑’ ＬｃＳＡＩ 进行了系统的生物信息学和表

达分析ꎬ为今后深入研究荔枝 ＳＡＩ 基因功能及糖积

累机制奠定基础ꎮ
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