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甘薯细胞壁蔗糖转化酶基因 IbCWIN 家族成员鉴定及表达分析 
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摘  要: 甘薯是重要的粮食、饲料、工业原料作物和新型的生物能源作物, 细胞壁蔗糖转化酶是植物源、库组织蔗

糖代谢的关键酶, 但关于甘薯细胞壁蔗糖转化酶基因 IbCWIN家族成员的研究尚未见报道。本研究测定供试品种不同

组织部位的蔗糖淀粉含量, 利用生物信息学方法对 IbCWIN基因家族的理化性质、保守结构域、系统进化关系、启动

子作用元件、组织特异性表达模式进行分析。结果表明, 甘薯茎中蔗糖含量最高, 须根和叶次之, 块根最低; 块根淀

粉含量最高, 极显著高于其他部位。甘薯中含有 10 个 IbCWIN 基因, 编码氨基酸 442~1115 个, 蛋白质分子量范围

49.56~124.44 kD, 等电点为 5.0~9.1。分布在 8 条染色体上, 都含有 Glyco_32 保守结构域及相同或相似的保守基序

motif, 属于糖基水解酶基因家族 GH32。IbCWIN与木薯 MeCWINV同源性高, IbCWIN基因家族启动子区域含有多种

类型的顺式作用元件。qRT-PCR 结果表明, IbCWIN 基因家族在甘薯不同组织中均有表达且有多种表达模式, 其中

IbCWIN2和 IbCWIN9在块根中表达量显著高于其他组织部位。本研究为下一步探索甘薯 IbCWIN基因家族的功能及

调控甘薯源、库关系机制提供理论指导。 

关键词: 甘薯; 细胞壁蔗糖转化酶; 基因家族; 基因表达 

Identification and expression analysis of cell wall invertase IbCWIN gene  
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University, Jingzhou 434025, Hubei, China 

Abstract: Sweet potato is an important food, feed, industrial raw material crop and a new type of bioenergy crop. Cell wall su-
crose invertase is a key enzyme for sucrose metabolism in plant sources and sink. However, the research of sweet potato cell wall 
sucrose gene invertase (IbCWIN) family members has not been reported. In this study, the content of sucrose starch in different 
tissues of the tested varieties was determined, and the physicochemical properties, conserved domains, phylogenetic relationships, 
promoter acting elements and tissue-specific expression patterns of IbCWIN gene family were analyzed by bioinformatics 
methods. The results showed that the sucrose content of sweet potato stems was the highest, followed by fibrous roots and leaves, 
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and the lowest in tuber root; the starch content of tubers was the highest, which was significantly higher than other parts. There 
were 10 IbCWIN genes in sweet potato, encoding 442–1115 amino acids, protein molecular weight range 49.56–124.44 kD with 
isoelectric point of 5.0–9.1. Distributed on 8 chromosomes, they all contained the Glyco_32 conserved domain and the same or 
similar conserved motif, belonging to the glycosyl hydrolase gene family GH32. IbCWIN has a high homology relationship with 
cassava MeCWINV. The promoter region of the IbCWIN gene family contained many types of cis-acting elements. The results of 
qRT-PCR showed that the IbCWIN gene family was expressed in different tissues of sweet potato and had multiple expression 
patterns. Among them, the expression levels of IbCWIN2 and IbCWIN9 in tubers were significantly higher than those in other 
tissues. This study provides a theoretical guidance for the next step in exploring the functions of the sweet potato IbCWIN gene 
family and regulating the relationship between the source and sink of sweet potato. 
Keywords: sweet potato; cell wall sucrose invertase; gene family; gene expression 

甘薯[Ipomoea batatas (L.) Lam.]具有极高的营

养保健价值, 是重要的粮食、饲料、工业原料作物

和新型的生物能源作物, 在世界粮食生产中总产排

列第 7位[1-3]。蔗糖转化酶是植物蔗糖代谢中的一个

关键酶, 不可逆的催化蔗糖裂解形成葡萄糖和果糖, 

在授粉、果实成熟和纤维素生物合成过程中, 所有

的蔗糖转化酶在植物生长中都起着关键的作用[4-6]。

蔗糖转化酶是 β 呋喃果糖苷酶, 根据其溶解性、亚

细胞定位以及最适 pH值, 可分为细胞质、液泡和细

胞壁转化酶(cell wall invertase, CWIN)。细胞质形式

(中性/碱性转化酶)在 pH 7.0~8.0范围内表现出最佳

的活性, 而液泡(可溶性酸性转化酶)和细胞壁相关

(胞外)在酸性 pH 值下表现出最佳活性。因此, 细胞

壁蔗糖转化酶是酸性转化酶, 而酸性蔗糖转化酶可

以催化水解含有 β-呋喃果糖结构的其他低聚糖, N

端存在糖基化, 属于糖基水解酶家族(glycoside hy-

drolase family 32, GH32)[7]。在功能上, 细胞壁转化

酶是植物源、库组织蔗糖代谢的关键酶, 包括蔗糖

在源、库组织之间的分配、细胞分化、植物发育和

对多种生物或非生物胁迫信号的响应[8-11]。 

前人研究发现, 在胡萝卜中表达细胞壁转化酶

反义 mRNA的植株叶片积累了较高含量的蔗糖和淀

粉 , 碳水化合物含量升高 , 而主根发育明显减少 , 

由此产生的较小器官含有较低水平的碳水化合物[12]。

提高番茄细胞壁蔗糖转化酶活性可以延缓叶片衰老, 

增加种子重量和果实己糖含量[13]; 通过 RNAi 抑制

番茄细胞壁蔗糖转化酶合成基因 LeLin5的表达可以

导致番茄幼果的败育[14]。在烟草中, 花药组织特异

性表达 CWIN 基因 NtNin88 表达受到抑制后, 花粉

早期发育受阻, 引发植株雄性不育[15]。在马铃薯中, 

细胞壁转化酶参与了抗寒马铃薯植株低温耐受性的

形成[16]。在烟草叶片过表达 SoCIN1, 能提高烟草的

CIN活性和可溶性糖含量, 促进植株生长[17]。 

在木薯[18]、水稻[19]、马铃薯[20]、杨树[21]、番木

瓜[22]等物种中已有关于细胞壁蔗糖转化酶基因家族

的研究。对甘薯而言, 吴立军等[23]在甘薯悬浮细胞

中进行了可溶性酸性转化酶的部分纯化与鉴定。

Wang 等[24]在甘薯中克隆了 2 个液泡转化酶基因并

对其理化性质及表达模式进行分析, 但目前在甘薯

上关于细胞壁转化酶的功能研究较少, 细胞壁转化

酶的调节作用机制尚不清楚。本研究以生物信息学

方法鉴定甘薯细胞壁蔗糖转化酶 IbCWIN 基因家族, 

对其理化性质、保守结构域、系统进化关系、启动

子作用元件、组织特异性表达模式进行分析, 并选

取食用型甘薯鄂薯 11 号和菜用型甘薯福菜薯 18 两

个品种为材料, 分析甘薯收获期的蔗糖、淀粉含量, 

旨在为进一步研究甘薯 IbCWIN 基因家族的功能及

调控甘薯源库关系机制提供理论指导。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料与处理 

选取食用型甘薯鄂薯 11以及菜用型甘薯福菜薯

18两个品种为试验材料。于 2019年 7月 22日采用

盆栽方式定植, 每盆 3株, 每个品种 4盆, 一般田间

水肥管理。在块根膨大后期(120 d)时分别取块根、

须根、茎、源叶(第 3~5片功能叶), 用于蔗糖、淀粉

含量测定及 qRT-PCR分析。 

1.2  甘薯 IbCWIN基因家族生物信息学分析 

根据已报道的文献在 NCBI (https://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/)上检索得到 6个木薯细胞壁蔗糖转

化酶基因(MeCWINV1~MeCWINV6)[18], 6个拟南芥细

胞壁蔗糖转化酶基因 (AtCWINV1~AtCWINV6)[25], 4

个 马 铃 薯 细 胞 壁 蔗 糖 转 化 酶 基 因 (StCWIN1~ 

StCWIN4)[26]。以 6 个木薯细胞壁蔗糖转化酶基因做

种 子 序 列 [18], 分 别 在 甘 薯 基 因 组 数 据 库

(https://ipomoea-genome.org/)进行 blast 序列比对 , 

共得到 10 条同源序列。通过 SMART (http://smart. 

embl.de/)、Pfam (http://pfam.xfam.org/)、NCBI-CDD 
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(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/bwrpsb/bwrpsb. 
cgi) 3个蛋白保守域数据库对 26个基因进行蛋白保

守结构域分析, 剔除不含有共同保守结构域的基因。 

利用 expasy (https://web.expasy.org/protparam)

网站分析蛋白质分子量和等点电; 利用 Cell-PLoc 

2.0 (http://www.csbio.sjtu.edu.cn/bioinf/plant-multi/)
进行亚细胞定位预测; 从甘薯基因组注释文件中提

取 IbCWIN 基因家族成员的染色体位置信息, 利用

MapChart 软件绘制基因的染色体定位图; 从甘薯基

因组网站获得 IbCWIN 基因家族成员启动子序列(转

录起始位点上游 1.5 kb), 并利用 Plantcare (http:// 

bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html) 
预测 IbCWIN 基因家族基因启动子顺式作用元件; 

利用MEGA7软件邻接法构建系统进化树, Bootstrap

值设定为 1000。利用 TBtools v0.66831软件绘图和

MCScanX (http://chibba.pgml.uga.edu/mcscan2/)软件

进行基因共线性分析。 

1.3  甘薯 IbCWIN基因家族组织特异性表达分析 

利用何照范[27]、汤章城[28]方法测定蔗糖和淀粉

含量。利用通用植物总 RNA 提取试剂盒(北京全式

金生物技术有限公司)提取鄂薯11和福18不同部位

的总 RNA, 置于80℃超低温冰箱保存备用, 使用

全式金公司的反转录试剂盒反转录成 cDNA, 20℃

保存备用。利用 NCBI primer blast网站和 Primer 5

软件设计 IbCWIN 基因家族的荧光定量特异性引物

(表1), 以甘薯肌动蛋白 β-Actin 基因为内参基因, 参

照 TransStart Tip Green qPCR SuperMix试剂盒说明

书 (北京全式金生物技术有限公司 ), 在荧光定量

PCR仪(Bio-Rad CFX96)上进行扩增, 每个反应3次重

复。荧光定量 PCR扩增条件为94℃预变性30 s; 94℃

变性5 s, 56℃退火30 s, 40个循环; 溶解曲线设置为

65℃到95℃, 增量为0.5℃持续5 s。检测 IbCWIN1~ 

IbCWIN10基因在不同品种、不同组织间的表达模式, 

利用2–ΔΔCt法计算出基因的相对表达量。 

 
表 1  试验所用引物 
Table 1  Primers used in this study 

基因名称 

Gene name 

正向引物序列 

Forward primer sequence (5'3') 

反向引物序列 

Reverse primer sequence (5'3') 

IbCWIN1 GGGTGTTGCATGCTGTTCC ACCCAACTGCACCGATTGTC 

IbCWIN2 ACTTGGATGGGTGTGG TTGATACCCGGCCCGTTTG 

IbCWIN3 GTATGTGGGAGTGCGTGGAT CGTCGTCGTAACTTCCCAGG 

IbCWIN4 ACCCTCATTTGCTGGATTTG TGCCTCTGTGCCATTGTTG 

IbCWIN5 GGTTAGTTACAATAGGGTCCAAGG TCCACGCATTCCCACATA 

IbCWIN6 GTTCTTGCATTCGGTTCCGC ATCGAGTCTCAACCCGTGTC 

IbCWIN7 TAGGGAGCAAAGTTGAGCGG AGAGGGTGTTCGGCTTTGAC 

IbCWIN8 GGATCACAACACTGGTCGGT ATTAAGTTCGTGCATGCGGC 

IbCWIN9 GACACCGAGGACTTCAAGCA GGTGGTCGAAACCGGGTAAA 

IbCWIN10 TGGGGAACGAGAGAAAGCAC AAAAGTCAGGGCACTCCCAC 

β-Actin AGCAGCATGAAGATTAAGGTTGTAGCAC TGGAAAATTAGAAGCACTTCCTGTGAAC 

 
1.4  数据处理 

利用 Microsoft Excel和 SAS 8.1软件分析数据, 

进行单因素方差分析 (ANOVA), 多重比较采用

Duncan法分析。 

2  结果与分析 

2.1  甘薯 IbCWIN基因家族成员鉴定及系统进化

分析 

利用木薯细胞壁蔗糖转化酶基因作为种子序列在

甘薯基因组数据库进行 Blast序列比对得到 10条同源

序列。通过 SMART、Pfam、NCBI-CDD 三个蛋白保

守域数据库对甘薯 (IbCWIN1~IbCWIN10)、拟南芥

(AtCWINV1~AtCWINV4)、马铃薯(StCWIN1~StCWIN4)、

木薯(MeCWINV1~MeCWINV6)细胞壁蔗糖转化酶基因

进行蛋白保守结构域分析发现, 它们都含有共同的

Glyco_32 保守结构域 , 属于糖基水解酶基因家族

GH32; 保守基序分析发现 , 它们含有高度相似的

motif, 这也进一步证明了我们得到的是甘薯 IbCWIN

基因家族(图 1)。根据它们在染色体上的位置分别命名

为 IbCWIN1~IbCWIN10 (图 2), IbCWIN基因家族编码

氨基酸 442~1115个, 分子量范围为 49.56~124.44 kD, 

等电点为 5.0~9.1。亚细胞定位预测显示, IbCWIN1、
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IbCWIN2、IbCWIN3、IbCWIN5位于液泡内, IbCWIN4、

IbCWIN6、IbCWIN7、IbCWIN8、IbCWIN9、IbCWIN10

位于细胞壁上(表 2)。将甘薯与拟南芥、马铃薯、木薯

细胞壁蔗糖转化酶基因家族蛋白质序列构建系统进化

树(图1)发现, IbCWIN1、IbCWIN2、IbCWIN3、IbCWIN5、 

IbCWIN6、 IbCWIN9 为单独的一类 , 但与木薯

MeCWINV1 和拟南芥 AtCWINV6 较近; IbCWIN7、

IbCWIN8、IbCWIN10与木薯 MeCWINV3、MeCWINV4

分为一类; IbCWIN4 单独为一类但与木薯 MeCWINV6

较为接近。进化树中, 聚类关系越近, 其功能类似的可

能性越大[29], 推测 IbCWIN 基因家族与这些基因可能

具有相似的功能。 

 

图 1  甘薯与其他物种 CWIN 基因家族比较 

Fig. 1  Comparison of CWIN gene family between sweet potato and other species 

MeCWINV1~MeCWINV6 GenBank登录号为 JQ339929、JX291160、JN801147、JQ792172、JX291159、JQ339930; AtCWINV1~AtCWINV6

登录号为 At3g13790、At3g52600、At1g55120、At2g36190、At3g13784、At5g11920; StCWIN1~StCWIN4登录号为 Z21486、Z22645、

AJ133765、AJ133765。 

Accession numbers of MeCWINV1–MeCWINV6 in GenBank are JQ339929, JX291160, JN801147, JQ792172, JX291159, JQ339930; Acces-

sion numbers of AtCWINV1–AtCWINV6 are At3g13790, At3g52600, At1g55120, At2g36190, At3g13784, At5g11920; and accession numbers 

of StCWIN1–StCWIN4 are Z21486, Z22645, AJ133765, and AJ133765, respectively. 
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图 2  甘薯 IbCWIN 基因家族在染色体上的分布 
Fig. 2  Distribution of IbCWIN gene family on chromosomes in sweet potato 

 
表 2  甘薯 IbCWIN 基因家族 
Table 2  IbCWIN gene family in sweet potato 

基因名称 

Gene name 

基因序列号 

Gene ID 

氨基酸 

Amino acid 

分子量 

Molecular weight (kD)

等电点 

Isoelectric point

预测亚细胞定位 

Predicting subcellular localization 

IbCWIN1 g1732 657 72.01 5.19 液泡 Vacuole 

IbCWIN2 g1764 680 74.64 5.00 液泡 Vacuole 

IbCWIN3 g15600 1115 124.44 5.96 液泡 Vacuole 

IbCWIN4 g25102 467 52.68 6.47 细胞壁 Cell wall 

IbCWIN5 g25369 792 86.78 5.58 液泡 Vacuole 

IbCWIN6 g49879 552 61.99 8.30 细胞壁 Cell wall 

IbCWIN7 g55209 442 49.56 9.01 细胞壁 Cell wall 

IbCWIN8 g55220 913 100.07 8.61 细胞壁 Cell wall 

IbCWIN9 g55625 591 66.10 5.53 细胞壁 Cell wall 

IbCWIN10 g60985 577 64.50 8.78 细胞壁 Cell wall 
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2.2  甘薯 IbCWIN家族结构和保守基序分析 

由图 3可知, IbCWIN基因家族包含 5~14个外显

子, 4~13个内含子。IbCWIN1与 IbCWIN2基因结构

与大小相似; IbCWIN3 与 IbCWIN9 基因结构相近, 

但长度差异较大; IbCWIN7与 IbCWIN8基因结构与大小

差异最大, 推测基因在进化过程中发生了较大的变异。

对 IbCWIN 基因家族保守基序进行分析发现 , Ib-

CWIN1~IbCWIN10 均含有 motif1、 motif2。其中

IbCWIN1、IbCWIN2、IbCWIN3、IbCWIN5、IbCWIN10

均含有 10个motif, IbCWIN4、IbCWIN7所含motif最少, 

只有 6 个。IbCWIN 基因家族除了共同含有 Glyco_32

蛋白保守结构域外, IbCWIN1、IbCWIN2、IbCWIN3、

IbCWIN5 含有一种保守结构域 Pfam:DUF3357, Ib-

CWIN3含有Pfam:zf-RVT结构域, 可能是逆转录酶的锌

结合区和存在于植物反转录转座子的一部分的

Pfam:RVT_3 结构域。IbCWIN6、IbCWIN8 含有 Low 

complexity普遍存在的区域, IbCWIN8、IbCWIN10含有

signal peptide信号肽结构域, IbCWIN8还含有RNA结合

蛋白 RRM 保守域。利用 MCScanX 软件分析发现, 

IbCWIN1与 IbCWIN2基因存在共线性关系(图 4)。 

2.3  甘薯 IbCWIN基因家族启动子顺式作用元件

分析 

利用 Plantcare 预测 IbCWIN 基因家族启动子上

游 1500 bp的顺式作用元件(图 5)发现, 甘薯 IbCWIN

基因家族主要含有基本顺式作用元件(TATA-box、

CAAT-box)、逆境响应元件(W-box、STRE)、光响应

元件(ACE、GT1-motif)、氧调节元件(ARE、GC-motif)、

激素调节元件(ERE、CGTCA-motif)、机械伤害防御

元件(WUN-motif、WRE3)、发育调节元件(CAT-box、

MSA-like)等 7大类型元件。其中 IbCWIN1~IbCWIN10

均含有干旱和 ABA 应答的顺式作用元件 MYC、基

本顺式作用元件 TATA-box和 CAAT-box元件、逆境

响应元件和光响应元件。除 IbCWIN1外均含有干旱、

盐、低温胁迫及外源 ABA诱导等多种逆境胁迫反应

调控元件 MYB; 除 IbCWIN9 外均含有激素与氧相

关的调节元件。伤害防御元件主要集中在

IbCWIN3~IbCWIN10 基因上, 发育调节元件主要集

中在 IbCWIN4~IbCWIN10 基因上。由此推测甘薯

IbCWIN基因家族可能参与多种逆境反应, 并以多种

方式调节甘薯生长发育。 

 

图 3  甘薯 IbCWIN 基因家族进化树与基因结构 
Fig. 3  Phylogenetic tree and gene structure of IbCWIN gene family in sweet potato 
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图 4  甘薯 IbCWIN 基因家族共线性分析 
Fig. 4  Collinearity analysis of IbCWIN gene family in sweet potato 

 

图 5  甘薯 IbCWIN 基因家族启动子预测 
Fig. 5  Promoter prediction of IbCWIN gene family in sweet potato 
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2.4  甘薯 IbCWIN基因家族表达特性分析 

在收获期测定甘薯不同部位蔗糖和淀粉含量。

由图 6可知, 在鄂 11中块根蔗糖含量极显著低于须

根、叶和茎, 其他部位之间不存在显著性差异。在

福 18中茎的蔗糖含量极显著高于叶、须根和块根。

鄂 11和福 18相比, 福 18茎和块根中的蔗糖极显著

高于鄂 11, 其余部位无显著差异。鄂 11块根淀粉含

量极显著高于须根、茎和叶, 茎中淀粉含量显著高

于叶; 福 18块根淀粉也极显著高于须根、茎、叶, 茎

叶间无显著差异。2 个品种间淀粉比较发现, 鄂 11

须根中淀粉含量显著高于福 18, 其余部位无显著差

异。2个品种不同组织中蔗糖含量从高到低均为茎、

叶、须根、块根, 淀粉含量则是块根、须根、茎、

叶。块根和须根蔗糖与淀粉含量呈现相反趋势, 茎

和叶无这种趋势。可能是因为根部作为库器官不断

地将运输来的蔗糖转化为淀粉贮藏起来, 而茎和叶

作为运输和光合产物合成的源器官, 与蔗糖转运、

分配、消耗速率有关。 

对甘薯不同组织中 IbCWIN 家族基因表达进行

荧光定量分析(图 7)发现, 在地下部位具有较高表达

的有 IbCWIN2、IbCWIN3、IbCWIN9, 与淀粉含量变

化趋势一致的是 IbCWIN2 和 IbCWIN9, 在块根中表

达量显著高于其他部位, 推测它们在甘薯块根蔗糖

水解与淀粉合成中起到主要作用。与 2 个品种不同

组织部位间蔗糖含量变化趋势一致的是 IbCWIN4, 

在茎中表达量极显著高于叶、须根和块根; 在地上

部位有较高表达的是 IbCWIN5、IbCWIN6, 推测它们

在甘薯源组织蔗糖合成和运输中起主要作用 ; Ib-

CWIN8 在不同组织部位间表达相对均衡, 推测其在

甘薯源、库组织间蔗糖淀粉转化合成的整个过程中

起作用 ; 在须根和茎或叶中同时高表达的有

IbCWIN1、IbCWIN3、IbCWIN7、IbCWIN10。进化

关系较近的 IbCWIN1 在鄂 11 叶和须根中极显著高

于福 18, 而 IbCWIN2 在福 18 块根、须根和叶中极

显著高于鄂 11; IbCWIN3在福 18须根中显著高于鄂

11, IbCWIN9在鄂 11块根中极显著高于福 18。可能

IbCWIN基因家族的表达与甘薯基因型有关。总体而

言, IbCWIN基因家族在甘薯不同组织中均有表达且

有多种表达模式, 推测不同组织中高表达基因在该

组织蔗糖淀粉的转化合成中发挥主要作用。 

 

图 6  鄂 11、福 18 蔗糖和淀粉含量 

Fig. 6  Contents of sucrose and starch in E11 and Fu18 

图中以不同字母表示数据间的显著性差异, 大写字母表示在 0.01水平差异显著, 小写字母表示在 0.05水平差异显著。 

Different letters in the figure indicate significant differences among the treatments. Uppercase letter indicates significant differences at the 

0.01 probability level, and lowercase letter indicates significant differences at the 0.05 probability level. 

 

(图 7) 
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图 7  IbCWIN 基因家族的组织特异性表达分析 
Fig. 7  Tissue specific expression analysis of IbCWIN gene family 
图中以不同字母表示数据间的显著性差异, 大写字母表示在 0.01水平差异显著, 小写字母表示在 0.05水平差异显著。 
Different letters in the figure indicate significant differences among the treatments. Uppercase letter indicates significant differences at the 
0.01 probability level, and lowercase letter indicates significant differences at the 0.05 probability level. 

 

3  讨论 

栽培种甘薯为六倍体 , 基因组复杂且庞大

(2n=6x=90), 具有自交不亲和性 , 导致甘薯的遗传

研究落后于其他农作物[30]。甘薯的 90 条染色体中, 

30条是来源于二倍体祖先种, 另外 60条来源于四倍 

体祖先种。在 50万年前, 二倍体祖先种和四倍体祖

先种之间发生了一次自然杂交后染色体加倍形成今

天的栽培种[31]。本研究利用生物信息学方法从甘薯

基因组数据库鉴定得到了 10 个 IbCWIN 基因, 比拟

南芥 6条、马铃薯 4条、木薯 6条 CWIN基因数目
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多, 产生了基因扩增现象, 这可能是由于甘薯在进

化过程中发生了全基因组复制和串联复制所导致的, 

以便增强适应环境的能力[32]。基因可以通过全基因

组复制、串连复制、片段复制和逆转座复制等多种

方式进行扩增, 也是基因组进化产生具有新功能的

基因和物种的主要分子机制之一[33]。甘薯 IbCWIN

基因家族编码氨基酸 442~1115 个, 分子量范围为

49.56~124.44 kD, 等电点为 5.0~9.1, 包含 6~14个外

显子, 5~13 个内含子。由于其内含子外显子的数目

和位置大小差别较大, 导致成员在基因结构以及编

码氨基酸数目上存在较大的差异[34]。7个外显子和 6

个内含子的基因结构为植物酸性转化酶基因的原始

结构[22], 本研究中只有 IbCWIN7 是 6 个外显子和 5

个内含子, 其余成员均未有丢失现象。 

植物转化酶基因和转化酶的表达活性水平似乎

受到植物组织中己糖库的调节, 受到反应产物葡萄

糖和果糖所抑制[35]。不同的 CWINV 可以根据组织

特异性和酶学特性实现可变的功能[18]。玉米 Incw2

基因为组织特异性基因, 灌浆期在玉米胚乳中特异

表达, 过表达 Incw2 调控蔗糖卸载, 促进籽粒灌浆, 

进而增加籽粒产量[36]。辣椒 CaCWIN03在花和果实

发育中高表达, CaCWIN01 在种子和叶片中较高表

达, 表明这 2 个基因在花发育和生殖过程中及在种

子和叶片发育中起重要作用[37]。木薯中细胞壁酸性

转化酶和蔗糖合酶 mRNA表达量分别在须根和块根

中的相对高表达, 初步证实了须根的质外体和块根

的共质体卸载途径的主体地位[38]。qRT-PCR 和蛋白

系统进化树表明, 甘薯 IbCWIN 基因家族在不同组

织部位间具有多种表达模式。IbCWIN1、IbCWIN2、

IbCWIN3、IbCWIN5、IbCWIN6、IbCWIN9可以分为

为单独的一类, 但它们与木薯 MeCWINV1 和拟南芥

AtCWINV6 关系较近 ; 在木薯叶片和块茎中

MeCWINV1 和 MeCWINV3 的表达量较高于其他

MeCWINV[39], IbCWIN1、IbCWIN3、IbCWIN6在叶片

和须根中表达量也较高。MeCWINV1 参与木薯高低

温、光照和激素处理中的响应表达, 局部活性提高

具有一定的普遍性[40]。IbCWIN2和 IbCWIN9在块根

中表达量显著高于其他部位, 而在库器官中提高细

胞壁酸性转化酶的活性有利于蔗糖在库器官中的积

累[8], 因此, 在下一步功能研究中可以重点关注这 2

个基因。 IbCWIN7、 IbCWIN8、 IbCWIN10 与木薯

MeCWINV3、MeCWINV4分为一类; 木薯MeCWINV3

在成熟叶片中高表达, 响应昼夜节律, 并通过调节

糖从源到库的分配来影响木薯产量[39]。IbCWIN7、

IbCWIN8, IbCWIN10在甘薯叶片部位表达量也较高, 

推测它们具有相似的功能。另一方面, 在木薯中过

表达 MeCWINV3 时, 蔗糖从叶到贮藏根的出口被大

大抑制, 叶中的蔗糖水解被加速, 促进了木薯叶片

衰老进程, 衰老相关基因表达增加。因叶片中的糖

分配急剧减少 , 贮藏根系的发育也被推迟 [41]。

IbCWIN4 与 MeCWINV6 进化关系较近, MeCWINV6 

基因表达受到外界环境的调节, 在正常生长条件下

表达量极低, 但是经低温胁迫、赤霉素胁迫、水杨

酸胁迫和脱落酸胁迫处理后它的表达量发生了显著

变化[42], 推测 IbCWIN4在甘薯中也可能具有相似的

功能。 

4  结论 

通过对甘薯 IbCWIN 基因家族进行鉴定, 共获

得 10 个基因 , 分布在 8 条染色体上 , 均含有

Glyco_32 蛋白保守结构域和多种类型顺式作用元件, 

基因表达具有多种表达模式, IbCWIN2 和 IbCWIN9

在块根中表达量显著高于其他组织部位, 其可能参

与块根中光合产物蔗糖的水解 , 进而促进淀粉合

成。对于 IbCWIN基因家族功能的研究, 还有待进一

步探索发现。 
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