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摘要　由葡萄座腔菌科Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ真菌引起的葡萄溃疡病（Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｄｉｅｂａｃｋ）是葡萄上的主要枝干病

害之一，严重影响葡萄产业的健康发展。其中，致病力最强的为可可毛色二孢犔犪狊犻狅犱犻狆犾狅犱犻犪狋犺犲狅犫狉狅犿犪犲。糖转运

蛋白在调节植物对病原菌的免疫过程中起着至关重要的作用，关于葡萄中糖转运蛋白参与植物免疫机制的研究尚

未见报道。本试验从‘无核白’葡萄叶片中克隆得到蔗糖转运蛋白犞狏犛犝犆２７基因，其开放阅读框全长１５１５ｂｐ，预

测蛋白质分子量为５４ｋＤ，理论等电点（ｐＩ）为９．５８。生物信息学预测该蛋白含有１２个跨膜结构。实时荧光定量

ＰＣＲ（ｑＲＴＰＣＲ）分析表明：氨基环丙烷羧酸和脱落酸处理后犞狏犛犝犆２７的表达水平持续上调；水杨酸和茉莉酸甲酯

处理后，犞狏犛犝犆２７的表达呈现上调表现但无规律的变化特征；激发子ｃｈｉｔｉｎ和ｆｌｇ２２处理后，犞狏犛犝犆２７基因信号响

应快速且明显；感病品种‘夏黑’接种可可毛色二孢后，犞狏犛犝犆２７被迅速诱导，３ｈ时表达量达到最高，而后逐渐减

弱。本研究将为今后阐明可可毛色二孢与葡萄互作的分子机制提供参考依据。

关键词　葡萄溃疡病；　可可毛色二孢；　蔗糖转运蛋白基因；　基因克隆；　表达分析
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　　葡萄犞犻狋犻狊狏犻狀犻犳犲狉犪集鲜食与加工于一身，是全

球广泛栽培的重要经济果树之一［１］。葡萄枝干病害

（ｇｒａｐｅｖｉｎｅｔｒｕｎｋｄｉｓｅａｓｅｓ，ＧＴＤｓ）是由多种病原真

菌引起的危害葡萄枝干的病害统称［２］。由葡萄座腔

菌科Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ真菌引起的葡萄溃疡病

（Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｄｉｅｂａｃｋ）是葡萄主产区最常见的枝

干病害之一，病原菌主要通过伤口或自然孔口侵入，

导致树干变色坏死、果实枯萎腐烂，严重的整株植株

枯死［３７］。近年来该病引起我国浙江、江苏、广西、湖

南、河北等地葡萄减产３０％～５０％。在我国葡萄产

区，本研究团队对引起葡萄溃疡病的真菌进行了形

态观察及分子鉴定，发现了包括葡萄座腔菌犅狅狋狉狔狅

狊狆犺犪犲狉犻犪犱狅狋犺犻犱犲犪
［８］、犇犻狆犾狅犱犻犪狊犲狉犻犪狋犪

［９］、可可毛色

二孢 犔犪狊犻狅犱犻狆犾狅犱犻犪狋犺犲狅犫狉狅犿犪犲
［１０］、小新壳梭孢

犖犲狅犳狌狊犻犮狅犮犮狌犿狆犪狉狏狌犿
［１１］、犔犪狊犻狅犱犻狆犾狅犱犻犪狆狊犲狌犱狅

狋犺犲狅犫狉狅犿犪犲
［１２］和 犖犲狅犳狌狊犻犮狅犮犮狌犿犿犪狀犵犻犳犲狉犪犲

［１３］在

内的６种葡萄座腔菌科真菌。其中，犔．狋犺犲狅犫狉狅犿犪犲

和犅．犱狅狋犺犻犱犲犪是主要优势种群，犔．狋犺犲狅犫狉狅犿犪犲是致病

力最强的一种［５，１１］。葡萄溃疡病已成为我国葡萄健

康发展的重大障碍，但目前对该病害的致病机理还不

明晰，生产上也还没有建立起对应的高效防控措施。

糖类不仅是植物生长发育的必要因素，也是病

原菌从宿主细胞吸收的主要碳源和能源物质［１４１５］。

糖转运蛋白不仅介导植物细胞内、细胞间糖的摄取

与释放，也介导植物 病原体中糖的分配［１６］，其在植

物质膜上的分配是植物生长发育和应对生物及非生

物胁迫时最重要的过程之一［１７１８］。植物中糖转运蛋

白主要分成单糖转运蛋白（ＭＳＴｓ）和蔗糖转运蛋白

（ｓｕｃｒｏｓｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ／ｓｕｃｒｏｓｅ ｃａｒｒｉｅｒｓ，ＳＵＴｓ／

ＳＵＣｓ）两类，这两类糖转运蛋白都属于ＭＦＳ蛋白超

家族（Ｍａｊｏｒｆａｃｉｌｉｔａｔｏｒｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ）。蔗糖转运蛋

白（ＳＵＴｓ／ＳＵＣｓ）包含ＳＵＴ１、ＳＵＴ２、ＳＵＴ３、ＳＵＴ４

和ＳＵＴ５５个亚族
［１６］。已知的ＳＵＴｓ其氨基酸序列

高度保守，为疏水性蛋白，包含由１２个α螺旋组成

的保守跨膜结构域，中间面向胞质的亲水胞质环将

蛋白分为两部分，每部分含６个跨膜结构域，伸展的

Ｎ端序列也定位于胞质。ＳＵＴｓ基因家族成员在植

物的不同生长阶段和不同部位表达，行使多种生物

学功能，参与多种信号转导途径［１９２０］。植物能够调节

糖转运蛋白，将糖从感染部位重新分配出去，改变病

原菌获得营养物质的途径，消除病原体的能量来源，

来限制它们的扩散［２１］。玉米黑粉菌蔗糖转运蛋白

（ＵｍＳＲＴ１）对蔗糖高度亲和，寄主植物的ＺｍＳＵＴ１与

其竞争蔗糖，病原菌通过直接吸收蔗糖来避免利用

葡萄糖，进而诱导防御机制。犝犿犛犚犜１的缺失或

ＺｍＳＵＴ１的上调表达都会造成病原菌毒力大大降

低［２２］。马铃薯中过表达蔗糖转运蛋白ＳｏＳＵＴ１导

致丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅ，ＡＭ）真菌的定

殖率增大［２３］。

迄今为止，预测葡萄基因组中有３个蔗糖转运蛋

白基因：犞狏犛犝犆１１，犞狏犛犝犆１２，犞狏犛犝犆２７，这３个基因

均可在果实中表达，并且具有转运蔗糖的功能［２４］。

但对于葡萄中蔗糖转运蛋白参与免疫机制的调控目

前还未见报道。前期的试验中以可可毛色二孢菌株

ＣＳＳ０１ｓ、高感葡萄‘夏黑’为研究对象，对可可毛色

二孢侵染的‘夏黑’葡萄进行转录组分析，随后通过差

异表达基因的比对注释，系统分析了侵染初期感病葡

萄对可可毛色二孢防御反应相关基因的表达，发现蔗

糖转运蛋白基因犞狏犛犝犆２７在感病样品中存在差异表

达［２５］。本研究从葡萄的ｃＤＮＡ中克隆获得葡萄蔗糖

转运蛋白犞狏犛犝犆２７基因，利用生物信息学和实时荧

光定量ＰＣＲ方法对其进行结构和表达分析，研究结

果为进一步阐明犞狏犛犝犆２７基因的生物功能奠定了基

础，同时也为解析其参与免疫反应的调控机制提供

参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料

试验于２０１９年９月在北京市农林科学院植物保

护环境保护研究所进行。葡萄‘夏黑’枝条由北京市

农林科学院林果所提供。葡萄品种‘无核白’组培苗由

中国农业科学院兴城果树研究所董雅凤研究员提供。

可可毛色二孢菌株ＣＳＳ０１ｓ由本实验室分离并

保存。ＬＡ 犜犪狇 ＤＮＡ 聚合酶、ｐＭＤ１８Ｔ 载体、

ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘ犜犪狇
ＴＭ购自宝生物工程有限公司。

反转录酶ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔⅢ购自Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司。犈．

犮狅犾犻Ｔｒａｎｓ５α感受态细胞购自北京全式金生物技术有

限公司。其他常规化学药品均为分析纯。农杆菌

ＥＨＡ１０５菌株和ＳｕｐｅｒＧＦＰ植物表达载体由本实验

室保存。ｆｌｇ２２（鞭毛蛋白Ｎ端含保守的２２个氨基酸

的多肽：ＱＲＬＳＴＧＳＲＩＮＳＡＫＤＤＡＡＧＬＱＩＡ，纯度＞

９５％）由艾博抗（上海）贸易有限公司合成。几丁质

ｃｈｉｔｉｎ（Ｃ９７５２）购自Ｓｉｇｍａ公司。植物激素，水杨酸

（ＳＡ）、脱落酸（ＡＢＡ）、茉莉酸甲酯（ＭｅＪＡ）、氨基环丙
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烷羧酸（ＡＣＣ）购自ＳｉｇｍａＡｌｄｒｉｃｈ公司。

１．２　试验方法

１．２．１　接种处理

葡萄‘夏黑’休眠枝条种植于北京市农林科学院

温室，将生根枝条以２０ｃｍ×２０ｃｍ的间距移栽至

２５ｃｍ×２５ｃｍ的花盆中培养３个月。接种按照

Ｙａｎ等方法
［８］稍作修改：将可可毛色二孢菌株ＣＳＳ

０１ｓ在ＰＤＡ培养基上于２８℃培养２ｄ；半木质化新

生嫩枝用７０％乙醇进行表面消毒后，在茎中间用打

孔器制造２ｍｍ深的伤口，取直径为４ｍｍ的菌饼

接种到伤口上并使用封口膜稍作固定，对照组接种

无菌ＰＤＡ培养基块；接种后的葡萄苗置于２６～

２８℃、光周期Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥１２ｈ、相对湿度为８５％

～９５％的植物接种室中；接种０、１、３、６、１２ｈ和２４ｈ

时以伤口为中心截取４ｃｍ范围内全部韧皮组织，采

集的样品在液氮中速冻，－８０℃冰箱保存备用。

１．２．２　激素及激发子处理

参照Ｊｉａｏ等的方法
［２６］，将生长情况一致的‘无核

白’组培苗移栽至２６～２８℃人工气候室，光周期Ｌ∥Ｄ

＝１６ｈ∥８ｈ下培养３个月后，对材料进行激素及激

发子处理：将１００μｍｏｌ／Ｌ水杨酸、１００μｍｏｌ／Ｌ脱落

酸、１００μｍｏｌ／Ｌ茉莉酸甲酯、１００μｍｏｌ／Ｌ氨基环丙烷

羧酸、１μｍｏｌ／Ｌｆｌｇ２２和１０μｇ／ｍＬ几丁质分别喷施

在葡萄叶片上，喷施量为（１．５±０．１）ｍＬ／株，同时以

等体积灭菌ｄｄＨ２Ｏ处理为对照；暗培养并分别在处

理０、１、３、６、１２ｈ和２４ｈ时采集叶片，每种处理设置

３组重复。采集的葡萄叶片用液氮速冻后，保存于

－８０℃冰箱备用。

１．２．３　ＲＮＡ提取及ｃＤＮＡ合成

取上述激素处理、激发子处理和接种处理后的

植物组织，采用多糖多酚／复杂植物ＲＮＡ快速提取

试剂盒（北京艾德莱生物科技有限公司）提取样品总

ＲＮＡ，琼脂糖凝胶电泳检测ＲＮＡ的质量及完整性。

ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００（Ｔｈｅｒｍｏ）对ＲＮＡ进行定量后，利

用ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔⅢ反转录试剂盒（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ）反转录

合成ｃＤＮＡ，－２０℃保存备用。

１．２．４　犞狏犛犝犆２７基因ＯＲＦ的克隆及生物信息学分析

根据 犞狏犛犝犆２７ 序 列 （ＧｅｎＢａｎｋ 登 录 号：

ＡＦ０２１８１０．２）设计特异性引物：上游引物ＳＵＣ２７Ｆ：

５′ＡＴＧＧＡＧＴＴＡＧＣＣＡＡＧＣＣＴＴＣＴＴＣＡＧ３′，下

游引 物 ＳＵＣ２７Ｒ：５′ＡＧＡＣＧＡＣＧＧＣＴＧＡＧＴＣ

ＣＴＣＴＣＡＴＣＣ３′。以葡萄‘无核白’ｃＤＮＡ为模板，

进行ＰＣＲ扩增，反应体系（５０μＬ）：１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ

５μＬ；２．５ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ２μＬ；１０μｍｏｌ／Ｌ上游和

下游引物各１μＬ；ＬＡ犜犪狇０．４μＬ；ｃＤＮＡ 模板

２μＬ；补水至５０μＬ。反应程序：９４℃预变性５ｍｉｎ；

９４℃变性３０ｓ，６０℃退火３０ｓ，７２℃延伸９０ｓ，３２个循

环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经１．５％琼脂糖凝胶

电泳检测后，用胶回收试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ）回收目的片

段，连接到ｐＭＤ１８Ｔ载体上，定名为ＳＵＣ２７Ｔ，转化

大肠杆菌Ｔｒａｎｓ５α感受态细胞，单克隆鉴定为阳性后

送北京擎科新业生物技术有限公司测序。采用

ＤＮＡＭＡＮ６．０、ＰｒｏｔＰａｒａｍ等软件对其蛋白序列进行

生物信息学分析；利用ＭＥＧＡ７构建系统进化树。

１．２．５　基因表达分析

根据犞狏犛犝犆２７基因序列设计实时荧光定量

ＰＣＲ特异引物，上游引物ｑＳ２７Ｆ：５′ＡＴＣＡＣＣＴＡ

ＣＡＧＣＡＴＴＣＣＡＴ３′，下游引物ｑＳ２７Ｒ：５′ＣＴＡＣ

ＣＧＡＣＡＣＣＡＴＣＡＴＣＴ３′。以１．２．３制备的ｃＤＮＡ

作为模板，每个样品设３次重复，用犞狏犈犉１γ

（ＡＦ１７６４９６）作为内参基因。参照ＴａＫａＲａ说明书，

采用ＳＹＢＲＧｒｅｅｎＩ染料法进行荧光定量ＰＣＲ，反

应在 ＡＢＩ７５００ＲｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ检测系统上进行。

ＰＣＲ反应体系：ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘ犜犪狇ＴＭ１０μＬ；

１０μｍｏｌ／Ｌ上游和下游引物各０．５μＬ；ＲＯＸＲｅｆｅｒ

ｅｎｃｅＤｙｅⅡ０．４μＬ；ｃＤＮＡ模板０．５μＬ；补ｄｄＨ２Ｏ

至２０μＬ。反应程序为：９５℃预变性３０ｓ；９５℃变性

５ｓ，６０℃退火３４ｓ，４０个循环；熔解曲线为９５℃

１５ｓ，６０℃６０ｓ，９５℃３０ｓ，６０℃１５ｓ。犞狏犛犝犆２７基

因的相对表达水平用２－△△犆狋法计算。

２　结果与分析

２．１　葡萄犞狏犛犝犆２７基因的克隆

以葡萄品种‘无核白’ｃＤＮＡ为模板，ＳＵＣ２７Ｆ／Ｒ

为引物扩增得到１条１５００ｂｐ左右的片段，测序并通过

ＤＮＡＭＡＮ软件将得到的序列与‘黑比诺’参考序列

（ＰＮ４００２４）进行比对发现，其开放阅读框（ＯＲＦ）序列长

度一致，为１５１５ｂｐ；第１６４位核苷酸与参考序列存在差

异，‘黑比诺’中该位置为Ｔ，对应氨基酸为亮氨酸（Ｌｅｕ）；

‘无核白’中为Ａ，对应氨基酸为组氨酸（Ｈｉｓ）（图１）。

２．２　犞狏犛犝犆２７蛋白的生物信息学分析

２．２．１　ＶｖＳＵＣ２７蛋白的理化性质分析

犞狏犛犝犆２７基因编码５０５个氨基酸，包含２２个

酸性氨基酸（Ａｓｐ＋Ｇｌｕ），３６个碱性氨基酸（Ａｒｇ＋

Ｌｙｓ），编码蛋白相对分子量为５４ｋＤ，理论等电点
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（ｐＩ）为９．５８。ＶｖＳＵＣ２７蛋白包含４４．３６％的α螺

旋（犪犾狆犺犪ｈｅｌｉｘ）、１４．６５％的延伸链区（ｅｘｔｅｎｄｅｄ

ｓｔｒａｎｄ）、４．１６％的β转角（犫犲狋犪ｔｕｒｎ）和３６．８３％的无

规则卷曲（ｒａｎｄｏｍｃｏｉｌ）。应用在线工具（ｈｔｔｐ：∥

ｗｌａｂ．ｅｔｈｚ．ｃｈ／ｐｒｏｔｔｅｒ／ｓｔａｒｔ／）预测ＶｖＳＵＣ２７蛋白

含有１２个跨膜区（图２）。

图１　犞狏犛犝犆２７基因犗犚犉及其推导的氨基酸序列

犉犻犵．１　犜犺犲狅狆犲狀狉犲犪犱犻狀犵犳狉犪犿犲狅犳犞狏犛犝犆２７犪狀犱狋犺犲狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犱犲犱狌犮犲犱犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊

　

图２　葡萄犞狏犛犝犆２７蛋白跨膜结构预测

犉犻犵．２　犜犺犲狆狉犲犱犻犮狋犻狅狀狅犳狋狉犪狀狊犿犲犿犫狉犪狀犲

狊狋狉狌犮狋狌狉犲狅犳犞狏犛犝犆２７犻狀犵狉犪狆犲狏犻狀犲

　２．２．２　ＶｖＳＵＣ２７蛋白三级结构预测

用ＳＷＩＳＳＭＯＤＥＬ对犞狏犛犝犆２７编码氨基酸的三

级结构进行预测，结果如图３所示。葡萄ＶｖＳＵＣ２７

蛋白的三级结构域呈现复杂弯曲的交叉螺旋状结

构，有１２个明显的α螺旋。

图３　葡萄犞狏犛犝犆２７蛋白的预测三维结构图

犉犻犵．３　犘狉犲犱犻犮狋犲犱狋犺狉犲犲犱犻犿犲狀狊犻狅狀犪犾狊狋狉狌犮狋狌狉犲

狅犳犞狏犛犝犆２７犻狀犵狉犪狆犲狏犻狀犲

　
２．２．３　ＶｖＳＵＣ２７蛋白的系统进化树

通过同源性比对分析表明，葡萄ＶｖＳＵＣ２７蛋

白与烟草ＮｔＳＵＣ１ａ（ＣＡＡ５７７２７）蛋白和拟南芥Ａｔ

ＳＵＣ５（ＡＥＥ３５２４８）同源性最高分别为６３．９２％和

６１．４３％，说明其亲缘关系最近（图４）。
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图４　葡萄犞狏犛犝犆２７蛋白与其他物种犛犝犜（犛犝犆）蛋白氨基酸序列的系统进化树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犞狏犛犝犆２７犻狀犵狉犪狆犲狏犻狀犲犪狀犱狋犺犲犛犝犜（犛犝犆）狆狉狅狋犲犻狀狊犻狀狅狋犺犲狉狊狆犲犮犻犲狊

　
２．３　犞狏犛犝犆２７基因的表达分析

激素处理后，犞狏犛犝犆２７基因表达量发生变化

（图５）：水杨酸（ＳＡ）处理后，犞狏犛犝犆２７基因表达量

呈先上升后下降的趋势，处理１２ｈ后表达量最高，

约为对照的２倍；茉莉酸甲酯（ＭｅＪＡ）处理后，

犞狏犛犝犆２７基因表达量呈先上升后下降的趋势，处理

６ｈ后表达量最高，约为对照的２倍；乙烯前体氨基

环丙烷羧酸（ＡＣＣ）处理后，犞狏犛犝犆２７基因在１ｈ时

表达量最低，低于对照的１／２；处理１２ｈ后基因表达

量上调。脱落酸（ＡＢＡ）处理后，犞狏犛犝犆２７基因表达

量有所下降，６ｈ后恢复为与对照相当水平，而后不

断上升，处理２４ｈ后达到峰值。

图５　不同激素处理后葡萄犞狏犛犝犆２７基因的表达分析

犉犻犵．５　犈狓狆狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犞狏犛犝犆２７犪犳狋犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋犺狅狉犿狅狀犪犾狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊
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　　如图６所示，在ｃｈｉｔｉｎ诱导下，犞狏犛犝犆２７基因

信号响应十分快速且明显，表达量在３ｈ时达到峰

值，约是对照的６倍，而后表达量逐渐降低；在ｆｌｇ２２

处理下，犞狏犛犝犆２７基因表达量升高，其中１２ｈ时表

达量最高，约为对照的４倍，处理２４ｈ后表达量则

基本恢复至与对照水平相当。

图６　不同激发子处理后葡萄犞狏犛犝犆２７基因的表达分析
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　　接种可可毛色二孢后，犞狏犛犝犆２７表达量先升高，

３ｈ时达到峰值，约为对照的２．５倍；随后表达量开始

下降，接种１２ｈ时最低，约为对照的２倍（图７）。

图７　接种可可毛色二孢犆犛犛０犾狊后葡萄犞狏犛犝犆２７基因的

表达分析
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３　讨论

蔗糖转运蛋白（ＳＵＴｓ／ＳＵＣｓ）是植物中特有的

一类跨膜蛋白，在植物中广泛存在，负责蔗糖经韧皮

部从源到库的运输以及库组织的蔗糖供给，还参与

蔗糖在库组织的贮存［２７２８］。蔗糖转运蛋白是一个十

分庞大的家族，他们的共同特点是具有１２个跨膜区

的蛋白质，在１２个跨膜区域中，氨基酸是极为保守

的，其中的疏水氨基酸几乎完全不变，而 Ｎ端与Ｃ

端为高变异区。最保守的跨膜区为第１、２和１１跨

膜区［２９］，但不同植物或相同植物的不同基因存在功

能上的差异。Ｄａｖｉｅｓ等
［２４］于１９９９年从葡萄果实中

克隆得到了３个推测可能是葡萄蔗糖转运蛋白的基

因。张雅丽等［３０］研究发现：犞狏犛犝犆２７在葡萄的根、

幼叶以及果实等库器官中大量表达，而在叶片中表

达量很少，与Ｄａｖｉｅｓ结果一致，初步认为该基因很

可能编码特异性存在于库组织中的蔗糖转运蛋白；

于菲等２０１１年对犞狏犛犝犆２７启动子进行了初步的功

能预测分析［３１］。本研究克隆了葡萄犞狏犛犝犆２７基

因，利用生物信息学方法对该蛋白的理化性质、三级

结构进行了预测分析。结果表明其ｃＤＮＡ全长为

１５１５ｂｐ，编码５０５个氨基酸，ＶｖＳＵＣ２７蛋白具有

１２个跨膜结构，与烟草蔗糖转运蛋白ＮｔＳＵＣ１ａ的

亲缘关系最近，为６３．９２％，犞狏犛犝犆２７基因与许多

已经验证功能的糖转运蛋白基因都有很高的同源

性，具有糖转运蛋白的活性。

目前糖转运蛋白在生理以及非生物胁迫方面的

作用已经有了较深入的研究。植物中经光合作用产

生的糖分需要其运输调控以保证自身各部分的营养

供应，非生物胁迫条件下糖转运蛋白也会参与以适

应逆境［３２３３］。在玉米［２２］、小麦［３４］、马铃薯［２３］等植物

中发现了参与植物与病原菌互作过程相关的糖转运

蛋白基因。本研究通过对葡萄受可可毛色二孢侵染

后不同时间犞狏犛犝犆２７基因表达量的检测，证实病

菌侵染诱导寄主植株犞狏犛犝犆２７基因的表达量增

加，推测犞狏犛犝犆２７基因参与了寄主对可可毛色二

孢的调控。水杨酸、脱落酸、茉莉酸以及乙烯是植物

免疫相关的激素，在不同病原菌侵染过程中，其在寄

主体内通过信号分子积累的改变来调节植物的免疫

反应［３５３６］。本研究结果表明，ＳＡ和 ＭｅＪＡ处理６ｈ

即可诱导犞狏犛犝犆２７上调表达；而ＡＢＡ和ＡＣＣ处

·５２·
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理２４ｈ后，犞狏犛犝犆２７基因才出现诱导表达。在病

原菌与寄主的互作过程中，寄主植物细胞表面的模

式受体（ｐａｔｔｅｒｎｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，ＰＲＲ）通过识

别病原菌保守的病原相关分子模式（ｐａｔｈｏｇｅｎａｓｓｏｃｉ

ａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，ＰＡＭＰｓ）激发ＰＡＭＰｓ诱导的

免疫（ＰＡＭＰｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，ＰＴＩ）
［３７］，其中细

菌的鞭毛蛋白（ｆｌａｇｅｌｌｉｎ）、真菌的几丁质（ｃｈｉｔｉｎ）、肽

聚糖（ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ，ＰＧＮ）等都是常见的病原菌保

守组分。犞狏犛犝犆２７受ｆｌｇ２２和ｃｈｉｔｉｎ的诱导表达，

推测其参与寄主植物的ＰＴＩ反应。

本文克隆了犞狏犛犝犆２７基因并分析了其在接种

可可毛色二孢后以及不同激素和激发子处理下的表

达情况。下一步将开展基因编辑、蛋白互作等工作，

对葡萄中蔗糖转运蛋白的功能及作用机理进行深入

研究。通过探索犞狏犛犝犆２７基因在可可毛色二孢与

葡萄互作中的作用机制，为葡萄中其他蔗糖转运蛋

白调控机制研究提供一个新的切入点，为葡萄的遗

传改良提供理论参考。
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