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摘　 要: 以苦荞(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ (Ｌ.) Ｇａｅｒｔｎ)全基因组数据为平台ꎬ 采用生物信息学方法ꎬ 挖掘出 ９ 个

１１Ｓ 种子储藏蛋白基因ꎬ 并对其定位、 蛋白结构、 系统发育及表达模式进行了分析ꎮ 结果表明ꎬ 苦荞 ９ 个

１１Ｓ 种子储藏蛋白基因编码的蛋白长度为 １８９ ~ ９１４ ａａꎬ 等电点位于 ５􀆰１８ ~ ９􀆰８２ 之间ꎬ 分子量为 ２１􀆰２７ ~
１０３􀆰３３ ｋＤꎻ 定位分析结果显示ꎬ 这些成员位于苦荞基因组的 ６ 条连锁群上(Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ２ / ５ 以及 ｓｃａｆｆｏｌｄ７７ /
３４４ / ３９５ / ８６１)ꎻ 序列比对分析发现ꎬ 除了 １ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ 具有 １ 个 ｃｕｐｉｎ 保守

结构域外ꎬ 其余 ８ 个都含有 ２ 个 ｃｕｐｉｎ 结构域ꎬ 并且在 ｃｕｐｉｎ 保守结构域中ꎬ 苦荞和拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉ￣

ａｎａ (Ｌ.) Ｈｅｙｎｈ)共有 １４ 个保守的氨基酸残基ꎻ 蛋白结构预测表明ꎬ 苦荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白的结构具有 ２ 种类

型ꎻ 苦荞与其它 ６ 个物种[拟南芥、 花生(Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.)、 大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.)、 杏仁

(Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ.)、 胡桃(Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌ.)和芝麻(Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌｉｎｎ.)]１１Ｓ 种子储藏蛋白以及

苦荞过敏蛋白(ＴＢｂ 和 ＴＢｔ)系统发育分析结果表明ꎬ 这些蛋白可以分为 ３ 类ꎬ 共具有 ４ 对旁系同源蛋白和 ３ 对

直系同源蛋白ꎻ 与已报道的苦荞过敏性储藏蛋白以及其它 ５ 个物种(花生、 大豆、 杏仁、 胡桃和芝麻)的 １１Ｓ 过

敏蛋白比较发现ꎬ ５ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白 ( ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００１３１３０￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿
０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣ＲＡ)与苦荞 ２ 个过敏蛋白的同源性较高ꎬ 同时它

们与胡桃 １１Ｓ 过敏蛋白的同源性最高ꎬ 但尚需进一步实验来确定这 ５ 个成员是否为食物过敏原ꎻ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 转录
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０００２２７１８￣ＲＡ)在 ２ 种荞麦属植物的灌浆期种子中表达水平较高ꎬ 且在‘大苦 １ 号’中的表达水平要高于‘大
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ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｈｉｇｈ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙꎬ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｆｏｕｎｄ ｗｉｔｈ ｗａｌｎｕｔꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｆｕｒｔｈｅｒ
ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ａｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｗｈｅｔｈｅｒ ｔｈｅｓｅ ｆｉｖｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ａｒｅ ｆｏｏｄ ａｌｌｅｒｇｅｎｓ ｏｒ ｎｏｔ. ＲＮＡ￣
Ｓｅｑ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｏｎｌｙ ｆｏｕｒ ｍｅｍｂｅｒｓ (ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣
ＲＡꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣Ｒꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿０００２２７１８￣ＲＡ) ｈａｄ ｈｉｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｍｉｌｋ ｓｔａｇｅ
ｓｅｅｄｓ ｏｆ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔꎬ ａｎｄ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ‘Ｄａｋｕ １’ ｔｈａｎ ｉｎ
‘Ｄａｔｉａｎ １’ .
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍꎻ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎꎻ Ｃｕｐｉｎ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｄｏｍａｉｎꎻ
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐꎻ Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 荞麦属于蓼科荞麦属(Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ)ꎬ 是一种

双子叶的小宗杂粮作物ꎬ 常见的栽培种有甜荞

(Ｆ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｍ Ｍｏｅｎｃｈ ) 和 苦 荞 ( Ｆ. ｔａｔａｒｉｕｍ
(Ｌｉｎｎａｅｕｓ) Ｇａｅｒｔｎｅｒ)ꎮ 我国荞麦主要种植于甘

肃、 宁夏、 西藏和西南地区[１]ꎮ 苦荞又叫鞑靼荞

麦(Ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ)ꎬ 因其种子具有苦味而得

名[２]ꎮ 研究发现ꎬ 苦荞种子富含黄酮类化合物ꎬ
具有降血脂、 降血糖、 抗氧化、 抗炎、 镇痛等多种

功效[３－６]ꎮ 荞麦种子中的蛋白质含量较高ꎬ 平均约

为 １０％ꎮ 根据溶解性不同ꎬ 荞麦种子蛋白可分为

溶于水的清蛋白、 溶于盐的球蛋白、 溶于醇的醇溶

蛋白和溶于稀酸或稀碱的谷蛋白[２]ꎮ 荞麦具有高

含量的清蛋白和球蛋白以及低含量的醇溶蛋白和谷

蛋白ꎬ 其蛋白质组分更接近豆类植物的蛋白质组

分[７]ꎮ 此外ꎬ 荞麦种子中主要储存蛋白质的氨基

酸组分均衡ꎬ 含有 ８ 种人体必须的氨基酸ꎬ 且配比

合适[８]ꎮ 研究表明ꎬ 荞麦蛋白具有降低胆固醇、
抑制胆结石、 抗癌、 抗白血病和抗癌等功效[２]ꎮ

因此ꎬ 苦荞是一种集食用、 药用和保健为一体的作

物ꎬ 值得广泛开发利用ꎮ
１１Ｓ 球蛋白和 ７Ｓ 球蛋白同属于 ｃｕｐｉｎ 超家

族ꎬ 是种子中 ２ 种主要的储藏球蛋白ꎬ 也是人们

饮食的主要蛋白成分ꎮ 它们都具有一个由 ２ 个

ｊｅｌｌｙ￣ｒｏｌｌ β￣ｂａｒｒｅｌｓ组成的高度保守域和 ２ 个延伸

螺旋的核心结构域ꎬ 被称为 ｃｕｐｉｎꎮ 有的蛋白含

有 １ 个这样的结构域ꎬ 有的含有 ２ 个[９－１１] ꎮ 这 ２
种球蛋白随种子的发育而合成直至种子成熟ꎬ 最

终贮藏在蛋白储藏液泡中供种子萌发使用[１０] ꎮ 双

子叶植物的球蛋白都由 ６ 个亚基构成ꎬ 其中每一

个亚基又由 ２ 条多肽组成ꎬ 一条为酸性多肽ꎬ 另

一条为碱性多肽ꎬ ２ 条多肽由二硫键连接 起

来[１２] ꎮ １１Ｓ 球 蛋 白 是 由 ６ 个 分 子 量 为 ５０ ~
６０ ｋＤ 的蛋白亚基组成的 ３００ ~ ４００ ｋＤ 的六聚

异源寡聚蛋白ꎬ 其中酸性多肽链和碱性多肽链分

别约为 ４０ ｋＤ 和 ２０ ｋＤ[９ꎬ １０] ꎮ 据报道ꎬ 大多数

ｃｕｐｉｎｓ 为食物过敏原ꎬ 其中 １１Ｓ 球蛋白在花生
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( Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ )、 大 豆 (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ
(Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.)、 杏仁(Ａｒｍｅｎｉａｃａ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌａｍ.)、
胡桃(Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌ.)和芝麻(Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ
Ｌｉｎｎ.)等物种中被鉴定为食物过敏原 [９ꎬ１３－１７] ꎮ 目

前ꎬ 在荞麦中也鉴定到过敏性储藏球蛋白 ＴＢｂ
和 ＴＢｔ[１８－２０] ꎮ

随着测序技术的快速发展ꎬ 苦荞品种( ‘晋

荞麦 ２ 号’ )基因组已经完成测序ꎬ 这为在全基

因组水平上分析 １１Ｓ 种子储藏蛋白提供了条件ꎮ
本研究基于苦荞全基因组数据对 １１Ｓ 编码基因

进行鉴定及表达分析ꎬ 以期为 １１Ｓ 种子储藏蛋

白的结构和功能研究奠定基础ꎬ 并为荞麦种子

营养学和过敏性研究提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验材料

荞麦 ２ 个栽培品种: 甜荞( ‘大甜 １ 号’ )和

苦荞( ‘大苦 １ 号’ ) ꎬ 来源于贵州师范大学荞麦

产业技术研究中心ꎮ ２０１３ 年 ８ 月种植于贵州师

范大学百宜基地ꎬ 采用常规大田管理ꎮ 于同年

１０ 月分别收集两者的灌浆期种子ꎬ 用液氮迅速

冷冻ꎬ 保存于－８０℃超低温冰箱ꎮ
１􀆰 ２　 苦荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白基因的鉴定

从 拟 南 芥 ( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌ.)
Ｈｅｙｎｈ.)数据库网站 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.
ｏｒｇ / )中找到拟南芥 １１Ｓ 种子储藏蛋白相关基因

的序列信息ꎬ 然后利用‘晋苦荞 ２ 号’全基因组数

据(登录号: ＳＲＲ５８６１７２５)进行 Ｂｌａｓｔ 比对ꎬ 筛

选出候选基因ꎬ 并确定它们所在的连锁群ꎮ 利用

ＰＲＩＮＴＳ 在线工具(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｂｉｏｉｎｆ.ｍａｎｃｈｅｓｔｅｒ.
ａｃ.ｕｋ / ｄｂｂｒｏｗｓｅｒ / ＰＲＩＮＴＳ / ｉｎｄｅｘ. ｐｈｐ) 鉴定候选

基因ꎮ 通过 ＤＮＡＭＡＮ 软件分析苦荞 １１Ｓ 种子储藏

蛋白的等电点 ( Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔꎬ ｐＩ) 和分子量

(Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔꎬ ＭＷ)ꎮ
１􀆰 ３　 苦荞 １１Ｓ种子储藏蛋白的结构预测、 结构域

和系统发育分析

根据 候 选 基 因 编 码 的 氨 基 酸 序 列ꎬ 利 用

ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 在线软件( ｈｔｔｐ: / / ｓｗｉｓｓｍｏｄｅｌ. ｅｘ￣
ｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ)对苦荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白进

行结构预测ꎮ 利用 ＣｌｕｓｔａｌＸ 软件对苦荞和拟南芥

１１Ｓ 种子储藏蛋白进行多重序列比对分析[２１]ꎬ 并

找出 ｃｕｐｉｎ 结构域ꎮ 利用 ＭＥＧＡ ５􀆰０ 软件ꎬ 采用邻

接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＪ)构建苦荞和其它物种

(花生、 大豆、 杏仁、 胡桃和芝麻)的 １１Ｓ 种子储藏

蛋白系统发育树[２２]ꎬ Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 值设定为 １０００ꎮ
１􀆰 ４　 ＲＮＡ提取、 ｃＤＮＡ文库构建及转录组测序分析

采用 ＲＮＡ 提取试剂盒提取‘大甜 １ 号’和‘大
苦 １ 号’灌浆期种子的总 ＲＮＡꎮ 检测合格后进行

测序分析ꎮ ｃＤＮＡ 文库采用 ｃＤＮＡ 合成试剂盒

(Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ 美国) 构建ꎬ 检测合格的文库利用

ＨｉＳｅｑＴＭ ２０００ ( Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ 美国)进行测序ꎬ ＲＰＫＭ
值(每百万 ｒｅａｄｓ 中来自某一基因每千碱基长度的

ｒｅａｄｓ 数目)> １ꎬ 且 Ｐ￣ｖａｌｕｅ < ０􀆰０５ 的基因被认为

是可表达的基因ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 苦荞 １１Ｓ种子储藏蛋白的鉴定

目前ꎬ 苦荞品种‘晋荞麦 ２ 号’基因组测序已

完成ꎬ 基因组大小约为 ４５０ Ｍꎬ 拼接得到 １３ 条大

的连 锁 群 (Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ) 和 一 些 小 的 连 锁 群

(Ｓｃａｆｆｏｌｄ)ꎬ 推测能编码蛋白的基因共 ２８ ２１５
个ꎮ 基于此数据库为平台ꎬ 以拟南芥 ３ 个 １１Ｓ 种

子储藏蛋白基因(ＡＴ１Ｇ０７７５０􀆰１ꎬ ＡＴ１Ｇ０３８９０􀆰１
和 ＡＴ２Ｇ２８６８０􀆰１)为参照ꎬ 共筛选出 ９ 个 １１Ｓ 种

子储藏蛋白基因(表 １)ꎮ 通过 ＰＲＩＮＳ 数据库鉴

定ꎬ 这 ９ 个苦荞基因和 ３ 个拟南芥基因都属于

ＰＲ００４３９ 家族ꎬ 即 １１Ｓ 种子储藏蛋白家族ꎮ 这 ９
个基因编码蛋白的氨基酸数目为 １８９ ~ ９１４ ａａꎬ
其中序列最长的为 ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡꎬ 最短

的为 ｓａｍｐｌｅ１＿０００９５１３￣ＲＡꎻ 蛋白的分子量范围为

２１􀆰２７ ~ １０３􀆰３３ ｋＤꎬ 大多数在 ５１ ~ ５８ ｋＤꎻ 除

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１８４１１￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００９５１３￣ＲＡ
分别含有 ８ 个和 ２ 个外显子外ꎬ 其余的基因均含有

４ 个外显子ꎻ 蛋白等电点的变化范围为 ５􀆰１８ ~
９􀆰８２ꎬ 最高的是 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００９５１３￣ＲＡꎬ 呈碱性ꎬ
其余的都呈酸性ꎮ

上述 ９ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白基因定位于 ６
条连 锁 群 上 (Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２ / ５ 以 及 ｓｃａｆｆｏｌｄ
７７ / ３４４ / ３９５ / ８６１) (表 １) ꎬ 且分布不均匀ꎮ 其

中大连锁群 Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２ 上含有 ３ 个基因

( ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６６８￣
ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７４￣ＲＡ)ꎻ 小连锁群 ｓｃａｆ￣
ｆｏｌｄ ３４４ 上含有 ２ 个基因(ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡ
和 ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ)ꎻ 其余 ４ 条小的连锁群
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上分别分布 １ 个基因ꎮ ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７７￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６６８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７４￣
ＲＡ 相似性很高ꎬ 其中 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６６８￣ＲＡ 和

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７４￣ＲＡ 具有 １００％的相似性ꎬ 这

两者和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７７￣ＲＡ 的相似度都高达

９９􀆰６１％ꎬ 且 ３ 个基因都在 Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２ 上ꎬ
均编码 ５１４ 个氨基酸ꎬ 因此推测它们可能是串

联重复基因ꎮ 另外ꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１２８￣ＲＡ 和

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１３０￣ＲＡ 同时位于 ｓｃａｆｆｏｌｄ ３４４ꎬ
相似度也高达 ９６􀆰２％ꎬ 因此也可能是串联重复基因ꎮ
２􀆰 ２　 苦荞和拟南芥 １１Ｓ种子储藏蛋白的结构预测

及 ｃｕｐｉｎ结构域分析

利用 ＳＷＩＳＳ ＭＯＤＥＬ 软件对 ９ 个苦荞 １１Ｓ 种

子储藏蛋白的结构进行预测ꎬ 发现它们共有 ２ 种类

型的结构(图 １)ꎬ 具有第一种类型蛋白结构的包括

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１８４１１￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００１３１２８￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１３０￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２６７８６￣ＲＡ
和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２２７１８￣ＲＡ(图 １: Ａ)ꎻ 具有第二

种类型蛋白结构的有 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ００００９５１３￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ 、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ
和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７４￣ＲＡ(图 １: Ｂ)ꎮ 从图中预

测的蛋白结构可以看出ꎬ 苦荞 １１Ｓ 球蛋白含有 ６
个亚基ꎬ 每个亚基由多个 β￣链(β￣ｓｔｒａｎｄｓ)构成ꎬ
每 ２ 个亚基之间由 α￣螺旋(α￣ｈｅｌｉｃｅｓ)连接ꎮ

对苦荞和拟南芥 １１Ｓ 种子储藏蛋白的氨基酸

序列进行多重序列比对分析发现ꎬ ９ 个苦荞 １１Ｓ 球

蛋白之间的相似度范围为 １８％ ~ １００％ꎬ 其中

ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００１８４１１￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２６７８６￣
ＲＡ 与其他成员的相似度最低ꎮ Ｃｕｐｉｎ 保守结构域

由 ７０ ~ ２００ 个氨基酸残基构成ꎬ 在 ９ 个蛋白中ꎬ
除 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ 只有 １ 个 ｃｕｐｉｎ 保守结

构域ꎬ 其他 ８ 个成员和拟南芥的 ３ 个 １１Ｓ 种子储

藏蛋白都有 ２ 个 ｃｕｐｉｎ 保守结构域(图 ２)ꎮ 其中

在 第 一 个 ｃｕｐｉｎ 结 构 域 中ꎬ 除 了 ｓａｍｐｌｅ１＿
００００９５１３￣ＲＡ(只有第二个 ｃｕｐｉｎ 结构域)ꎬ 其它

８ 个与拟南芥中的 ３ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白的氨基酸

表 １　 苦荞 １１Ｓ种子储藏蛋白基因信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅｅｄ １１Ｓ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ

基因
Ｇｅｎｅｓ

蛋白长度 (ａａ)
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

外显子数
Ｅｘｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

等电点
ｐＩ

分子量 (ｋＤ)
ＭＷ

位置　
Ｓｉｔｅ　

ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡ ９１４ ８ ６.０３ １０３.３３ Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ５
ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ １８９ ２ ９.８２ ２１.２７ Ｓｃａｆｆｏｌｄ ７７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡ ５１５ ４ ５.８３ ５８.３２ Ｓｃａｆｆｏｌｄ ３４４
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ ５０１ ４ ５.９８ ５６.８４ Ｓｃａｆｆｏｌｄ ３４４
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣ＲＡ ３５５ ４ ６.９２ ３７.８８ Ｓｃａｆｆｏｌｄ ３９５
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ ５１４ ４ ５.７０ ５８.２３ Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ ５１４ ４ ５.７３ ５８.２６ Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣ＲＡ ５１４ ４ ５.７３ ５８.２６ Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２２７１８￣ＲＡ ４６２ ４ ５.１８ ５１.５０ Ｓｃａｆｆｏｌｄ ８６１

A B

图 １　 苦荞 １１Ｓ种子储藏蛋白的 ２ 种结构类型
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｔｗｏ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ
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红框表示这些蛋白该位点氨基酸残基一致ꎮ
Ｒｅｄ ｂｏｘｅｓ ｍｅａｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ｉｎ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｒｅ ｉｄｅｎｔｉｃａｌ.

图 ２　 苦荞和拟南芥的 １１Ｓ 种子储藏蛋白序列比较及 ｃｕｐｉｎ结构域分析
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ａｎｄ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｐｉｎ ｄｏｍａｉｎ

序列共有 ９ 个完全保守的位点(红框标记)ꎬ 分别

为: 脯氨酸 ( Ｐｒｏｌｉｎｅꎬ Ｐ )、 天冬氨酸 ( Ａｓｐａｒｔｉｃ
ａｃｉｄꎬ Ｄ)、 色氨酸(Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎꎬ Ｗ)和天冬酰胺

(Ａｓｐａｒａｇｉｎｅꎬ Ｎ)各 １ 个ꎻ 甘氨酸(Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ Ｇ)５
个(图 ２: Ａ)ꎻ 而在第二个 ｃｕｐｉｎ 结构域中ꎬ 苦荞

和拟南芥的氨基酸序列共有 ５ 个完全保守的位点

(红框标记)ꎬ 其中包括 ２ 个缬氨酸(Ｖａｌｉｎｅꎬ Ｖ)ꎬ ２
个甘氨酸(Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ Ｇ)和 １ 个脯氨酸(Ｐｒｏｌｉｎｅꎬ Ｐ)
(图 ２: Ｂ)ꎮ 研究表明ꎬ 甘氨酸涉及到球蛋白的正

确折叠[１０]ꎬ 这可能是苦荞与拟南芥的 １１Ｓ 球蛋白

序列中甘氨酸保守位点较多的原因ꎮ

２􀆰 ３　 苦荞和其它物种 １１Ｓ种子储藏蛋白系统发育

分析

本研究构建的苦荞和其它物种 １１Ｓ 种子储

藏蛋白的系统发育树结果表明 ( 图 ３) ꎬ 这些

１１Ｓ 种子储藏蛋白可以分为 ３ 个进化枝 (Ｃ１、
Ｃ２ 和 Ｃ３)ꎮ 其中ꎬ 第一个进化枝 Ｃ１ 包括 １０ 个

苦荞种子蛋白(即 ８ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白、 ２ 个

苦荞过敏蛋白 ＴＢｂ 和 ＴＢｔ)和 １ 个芝麻的 １１Ｓ 过

敏蛋白ꎮ Ｃ１ 包含了 ３ 对旁系同源基因ꎬ 第一对

包括 ３ 个蛋白: ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ、 ＴＢｂ 和

ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡꎻ 第二对也包括 ３ 个蛋白:
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sample1 00013130-RA

TBb

sample1 00013128-RA
TBt

sample1 00021677-RA
sample1 00021668-RA

sample1 00021674-RA

sample1 0018411-RA

sample1 00022718-RA

AT1G03890.1

AT1G07750.1

Gu059261

ABW86379.1

AAM46958
NP 001236840

sample1 00026786-RA

AT1G03880.1

sample1 00009513-RA

Ae24004

C1

C2

C3

0.1
Ｓａｍｐｌｅ １￣０００１３１３０ / ０００１３１２８ / ０００２１６７７ / ０００２１６６８ / ０００２１６７４ / ００００９５１３ / ０００１８４１１ / ０００２２７１８ / ０００２６７８６￣ＲＡ 为苦荞 １１Ｓ 种子
储藏蛋白ꎻ ＴＢｂ 和 ＴＢｔ 为苦荞 ２ 个过敏蛋白ꎻ ＡＡＭ４６９５８􀆰１、 ＮＰ￣００１２３６８４０、 ＧＵ０５９２６１、 ＡＢＷ８６９７９􀆰１ 和 ＡＦ２４０００４ 分别为花
生、 大豆、 杏仁、 胡桃和芝麻的 １１Ｓ 过敏蛋白ꎮ
Ｓａｍｐｌｅ １￣０００１３１３０ / ０００１３１２８ / ０００２１６７７ / ０００２１６６８ / ０００２１６７４ / ００００９５１３ / ０００１８４１１ / ０００２２７１８ / ０００２６７８６￣ＲＡ ａｒｅ １１Ｓ ｓｅｅｄ
ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔꎻ ＴＢｂ ａｎｄ ＴＢｔ ａｒｅ ｔｗｏ ａｌｌｅｒｇｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔꎻ ＡＡＭ４６９５８􀆰１ꎬ
ＮＰ￣００１２３６８４０ꎬ ＧＵ０５９２６１ꎬ ＡＢＷ８６９７９􀆰１ꎬ ａｎｄ ＡＦ２４０００４ ａｒｅ １１Ｓ ａｌｌｅｒｇｅｎｓ ｆｒｏｍ ｐｅａｎｕｔꎬ ｓｏｙｂｅａｎꎬ ａｌｍｏｎｄꎬ ｗａｌｎｕｔꎬ ａｎｄ
ｓｅｓａｍｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ３　 苦荞和其它物种的 １１Ｓ种子储藏蛋白以及 ＴＢｂ和 ＴＢｔ的系统发育关系
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ａｎｄ

ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ＴＢｂ ａｎｄ ＴＢｔ

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６６８￣ＲＡ
和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７４￣ＲＡꎻ 第 三 对 为 ｓａｍｐｌｅ
１００１８４１１￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２２７１８￣ＲＡꎮ 而 Ｃ２
进化枝包含 ４ 个蛋白ꎬ 包括一对来自拟南芥的旁系

同源蛋白(ＡＴ１Ｇ０３８９０􀆰１ 和 ＡＴ１Ｇ０７７５０􀆰１)和一对

直系同源蛋白ꎬ 分别来自杏仁(ＧＵ０５９２６１)和胡桃

(ＡＢＷ８６３７９􀆰１)的 １１Ｓ 过敏球蛋白ꎮ 进化枝 Ｃ３ 也

包含 ４ 个蛋白ꎬ 分为 ２ 对直系同源蛋白ꎬ 第一对

来自 苦 荞 ( ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣ＲＡ ) 和 拟 南 芥

(ＡＴ１Ｇ０３８８０􀆰１)的 １１Ｓ 种子储藏蛋白ꎻ 另一对来

自花生(ＡＡＭ４６９５８􀆰１)和大豆(ＮＰ＿００１２３６８４０)的
１１Ｓ 过敏蛋白ꎮ
２􀆰 ４　 苦荞 １１Ｓ种子储藏蛋白与苦荞过敏性储藏球

蛋白同源性分析

目前ꎬ 已报道的苦荞过敏球蛋白有 ２ 个ꎬ 一个

为 ＴＢｂꎬ 由 ３２０ 个氨基酸组成[１８]ꎻ 另一个为 ＴＢｔꎬ
由 ５１５ 个氨基酸组成[１９ꎬ２０]ꎮ 将苦荞的 ９ 个 １１Ｓ 种

子储藏蛋白与这 ２ 个已知的过敏性储藏球蛋白及其

它 ５ 个物种(花生、 大豆、 杏仁、 胡桃和芝麻)的

１１Ｓ 过敏蛋白进行同源性分析(表 ２)ꎬ 结果发现ꎬ
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡ 、 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２６７８６￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２２７１８￣
ＲＡ 这 ４ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白与 ２ 个过敏性储藏

球蛋白的同源性较低ꎬ 最低的一对为 ｓａｍｐｌｅ１＿
００００９５１３￣ＲＡ 和 ＴＢｔ(１２％)ꎮ 而 ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣
ＲＡ 与 ＴＢｂ 和 ＴＢｔ 的同源性最高ꎬ 均达到了 ９８％ꎻ
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ 与 ＴＢｂ 和 ＴＢｔ 的同源性也

分别 为 ９５％ 和 ９１％ꎻ ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７７￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６６８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７４￣
ＲＡ 这 ３ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白与 ＴＢｂ 的同源性都为

８６％ꎬ 与 ＴＢｔ 的同源性都为 ８３％ꎮ 与其它 ５ 个物

种的 １１Ｓ 过敏蛋白的同源性分析显示ꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿
０００１８４１１￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿
０００１３１２８￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿
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表 ２　 苦荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白、 ２个苦荞过敏性储藏球蛋白及其它 ５个物种 １１Ｓ种子储藏蛋白的同源性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｋｎｏｗｎ ａｌｌｅｒｇｉｃ

ｓｔｏｒａｇｅ ｇｌｏｂｕｌｉｎｓ ｏｆ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

１１Ｓ 种子储藏蛋白
１１ Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

ＴＢｂ
(％)

ＴＢｔ
(％)

花生(％)
Ｐｅａｎｕｔ

大豆(％)
Ｓｏｙｂｅａｎ

杏仁(％)
Ａｌｍｏｎｄ

胡桃(％)
Ｗａｌｎｕｔ

芝麻(％)
Ｓｅｓａｍｅ

ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡ ３１ ３４ ２７ ２７ ３０ ３３ ３５
ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ ４４ １２ ２３ ２１ ２２ ２８ ２５
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡ ９７ ９８ ３０ ３３ ３７ ４０ ３７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ ９５ ９１ ３１ ３３ ３７ ４０ ３７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣ＲＡ ２１ １５ １７ ２０ ２４ ２１ ２１
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ ８６ ８３ ３１ ３２ ３６ ３９ ３７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ ８６ ８３ ３１ ３２ ３６ ３９ ３７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣ＲＡ ８６ ８３ ３１ ３２ ３６ ３９ ３７
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２２７１８￣ＲＡ ３４ ２６ ２７ ２９ ３２ ３１ ３２

０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿
０００２１６７４￣ＲＡ 都与胡桃的 １１Ｓ 过敏蛋白的同源性

最高ꎻ 除了 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡꎬ 其它 ８ 个苦

荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白与花生的 １１Ｓ 过敏蛋白的同

源性最低ꎮ
此外ꎬ 经过序列比对分析发现ꎬ ｓａｍｐｌｅ１ ＿

０００１３１２８￣ＲＡ 与 ＴＢｂ 和 ＴＢｔ 的前 ２２ 个氨基酸序列

(ＭＳＴＫＬＩＬＳＦＳＬＣＬＭＶＬＳＣＳＡＱＡ)一致ꎬ 被称为信

号肽序列ꎬ 在蛋白成熟之前被切除[１９]ꎮ 而与 ＴＢｂ
和 ＴＢｔ 相似度较高的 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００１３１３０￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ
和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７４￣ＲＡ 的前 ２１ 个氨基酸序列

与信号肽序列一致ꎬ 第 ２２ 个为亮氨酸(Ｌ)ꎮ 以上 ５
个与 ＴＢｂ 和 ＴＢｔ 相似度较高的 １１Ｓ 种子储藏蛋白

是否为过敏蛋白ꎬ 还有待进一步验证ꎮ
２􀆰 ５　 １１Ｓ种子储藏蛋白基因在甜荞和苦荞种子中

的表达分析

甜荞和苦荞是荞麦的 ２ 种常见的栽培种ꎬ 本研

究以甜荞品种‘大甜 １ 号’和苦荞品种‘大苦 １ 号’
的灌浆期种子为实验材料进行转录组测序ꎬ 基于

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据ꎬ 分析 ９ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白基因

在两者中的表达情况(表 ３)ꎮ 结果显示ꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿
００００９５１３￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿
０００１３１３０￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６７７￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿
０００２１６６８￣ＲＡ 在‘大甜 １ 号’和‘大苦 １ 号’的灌浆

期种子中未表达ꎻ 其余 ４ 个基因在两者中都有较高

的表达水平(ＲＰＫＭ 为 ２１􀆰９６ ~ ２８ ４８１􀆰５)ꎬ 其中

只有 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣ＲＡ 在‘大甜 １ 号’中的表

达量高于 ‘大苦 １ 号’ꎬ 约为 ４ 倍ꎻ ｓａｍｐｌｅ１ ＿
０００２２７１８￣ＲＡ 在两者中的表达量都很高ꎬ 且在‘大

苦 １ 号’中表达水平稍高于‘大甜 １ 号’ꎻ ｓａｍｐｌｅ１＿
０００１８４１１￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣ＲＡ 在‘大苦

１ 号’中的表达量远高于‘大甜 １ 号’ꎬ 分别达到 ６
倍和 ５ 倍(表 ３)ꎬ 这些结果表明 １１Ｓ 种子储藏蛋

白基因在不同的荞麦属植物中具有差异表达的

特点ꎮ

表 ３　 １１Ｓ种子储藏蛋白基因在‘大甜 １ 号’(Ａ)和
‘大苦 １ 号’(Ｂ)种子中的表达分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １１Ｓ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ ‘Ｄａｔｉａｎ １’ (Ａ) ａｎｄ ‘Ｄａｋｕ １’ (Ｂ)

基因
Ｇｅｎｅ

表达量(Ａ)
ＲＰＫＭ (Ａ)

表达量(Ｂ)
ＲＰＫＭ (Ｂ)

ｓａｍｐｌｅ１＿０００１８４１１￣ＲＡ ４２９.１０ ２６８３.０８
ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ ０ ０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１２８￣ＲＡ ０ ０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２６７８６￣ＲＡ ８７.２８ ２１.９６
ｓａｍｐｌｅ１＿０００１３１３０￣ＲＡ ０ ０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ ０ ０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６６８￣ＲＡ ０ ０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７４￣ＲＡ ６０５２.９２ ２８４８１.５０
ｓａｍｐｌｅ１＿０００２２７１８￣ＲＡ ３４５６.６０ ３７２０.８０

　 　 注: ＲＰＫＭ 为每百万 ｒｅａｄｓ 中来自某一基因每千碱基长度的
ｒｅａｄｓ 数目ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＲＰＫＭ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｒｅａｄｓ ｐｅｒ ｋｉｌｏ ｂａｓｅｓ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｒｅａｄｓ.

３　 讨论

１１Ｓ 种子储藏蛋白属于 ｃｕｐｉｎ 家族ꎬ 是日常食

用蛋白的主要成分之一ꎮ 而有些食物(如花生、 大

豆、 杏仁和芝麻等)中的 １１Ｓ 种子储藏蛋白被鉴定

为能引起过敏反应的过敏原[９]ꎮ
本研究在苦荞全基因组数据库中共鉴定了 ９ 个

１１Ｓ 种子储藏蛋白基因ꎬ 它们编码蛋白的氨基酸数

目在 １８９ ~ ９１４ ａａ 间ꎬ 等电点(ｐＩ)位于 ５􀆰１８ ~
９􀆰８２ꎬ 分子量范围为 ２１􀆰２７ ~ １０３􀆰３３ ｋＤꎮ 这 ９ 个
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基因大多数含有 ４ 个外显子ꎬ 且不均匀地分布于苦

荞基因组的 Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２ / ５ 以及 ｓｃａｆｆｏｌｄ ７７ /
３４４ / ３９５ / ８６１ 上ꎮ 而同时分布于 ｓｃａｆｆｏｌｄ ３４４ 上的

ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１２８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１３０￣ＲＡ
的相似度高达 ９６􀆰２％ꎬ 可能是基因的串联重复ꎻ
同样位于 Ｍｅｇａｓｃａｆｆｏｌｄ ２ 的 ３ 个基因( ｓａｍｐｌｅ１＿
０００２１６７７￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６６８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿
０００２１６７４￣ＲＡ)的同源性也很高ꎬ 也可能是基因的

串联重复ꎮ
本研究通过对苦荞 １１Ｓ 种子储藏蛋白的结构

进行预测ꎬ 发现苦荞的 １１Ｓ 球蛋白与其他植物球

蛋白一样ꎬ 都由 ６ 个亚基组成ꎮ 通过苦荞和拟南芥

的多重序列比对发现ꎬ 除 ｓａｍｐｌｅ１＿００００９５１３￣ＲＡ
外ꎬ 都具有 ２ 个 ｃｕｐｉｎ 结构域ꎬ 在 ２ 个结构域中ꎬ
苦荞和拟南芥共有 １４ 个极度保守的氨基酸残基ꎬ
其中甘氨酸(Ｇ)最多ꎬ 有 ７ 个ꎮ 研究表明甘氨酸对

球蛋白的正确折叠起关键作用[１０]ꎬ 这可能是甘氨

酸在物种间的保守性高的原因ꎮ
通过系统发育分析可以看出ꎬ 苦荞和拟南芥

具有 １ 对直系同源基因和 ３ 对旁系同源基因ꎬ 而

苦荞中 １１Ｓ 种子储藏蛋白基因比拟南芥的多 ６
个ꎬ 这说明两者的 １１Ｓ 种子储藏蛋白基因在进化

中采用了不同的方式扩增ꎮ 通过与已报道的苦荞 ２
个过敏球蛋白比对发现ꎬ ｓａｍｐｌｅ１＿０００２１６７７￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００２１６６８￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７４￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１２８￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１３０￣ＲＡ
这 ５ 个 １１Ｓ 种子储藏蛋白与苦荞的过敏蛋白的相

似性很高ꎬ 范围为 ８３％ ~ ９８％ꎬ 但需要进一步验

证它们是否为过敏原ꎮ 基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据分析发

现ꎬ 有 ４ 个基因在‘大甜 １ 号’和‘大苦 １ 号’灌浆

期种子中的表达水平较高ꎬ 且 ３ 个在‘大苦 １ 号’
中的表达水平要高于‘大甜 １ 号’ꎬ 表明 １１Ｓ 种子

储藏蛋白在不同的荞麦属植物中表达水平存在差

异ꎮ 而其他 ５ 个成员 ( ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ００００９５１３￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１＿ ０００１３１２８￣ＲＡ、 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００１３１３０￣ＲＡ、
ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６７７￣ＲＡ 和 ｓａｍｐｌｅ１ ＿ ０００２１６６８￣
ＲＡ)在‘大甜 １ 号’和‘大苦 １ 号’的灌浆期种子中

均未表达ꎬ 推测可能为假基因ꎮ
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