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鹅掌楸 LcUGE 基因的克隆和组织表达分析 
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(南京林业大学南方现代林业协同创新中心, 南京 210037)   

 

摘要：为了解鹅掌楸(Liriodendron chinense)的 UGE 基因功能，采用 RACE 和 EPIC-PCR 技术克隆到 2 个 UGE 基因，命名为

LcUGE1和LcUGE2。结果表明，LcUGE1基因的 cDNA全长为 1 531 bp，包含 1 050 bp的开放阅读框，编码 349个氨基酸, gDNA

长度为 11 920 bp；LcUGE2 基因的 cDNA 长度为 1 378 bp，包含 1 056 bp 的开放阅读框，编码 351 个氨基酸，gDNA 长度为

6 544 bp。LcUGE1 和 LcUGE2 基因均含有 9 个外显子和 8 个内含子，且外显子长度和内含子剪切位点序列几乎一致，但内

含子片段长度存在显著差异。编码的 LcUGE1 和 LcUGE2 蛋白高度保守，保守性达到 82%。LcUGE1 基因在雄蕊中表达量

最高，而 LcUGE2 基因则在花萼中表达量最高。这表明 LcUGEs 基因可能参与鹅掌楸的生殖发育过程。 
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Cloning and Expression of LcUGE in Liriodendron chinense 
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Abstract: In order to understand the function of UGE in Liriodendron chinense, two genes, named LcUGE1 and 

LcUGE2, were obtained by RACE and EPIC-PCR. The result showed that the full-length cDNA of LcUGE1 and 

LcUGE2 were 1 531 and 1 378 bp with 1 050 and 1 056 bp open reading frame (ORF), and encoding 349 and 351 

amino acids, respectively. Their genome DNA length were 11 920 and 6 544 bp, respectively. Both of LcUGE1 

and LcUGE2 genes contained 9 exons and 8 introns. Though the exon length and intron splicing site sequence 

were almost similar, thier intron fragment length were different. The nucleic acid sequences of LcUGE1 and 

LcUGE2 were highly conserved up to 82% similarity. The expression of LcUGE1 and LcUGE2 were the highest 

in stamens and calyx, respectively. Therefore, the LcUGE genes could be involved in reproductive development of 

L. chinense. 

Key words: Liriodendron chinense; LcUGE; Gene clone; Gene expression 

 

UGE 基因为脱氢酶 /还原酶超基因家族成员

(SDRs)[1]，编码 UDP-半乳糖 /葡萄糖-4-差向异构酶, 

UGE 是半乳糖代谢途径中的一个关键酶，与半乳糖

激酶、1-磷酸半乳糖尿苷酰转移酶共同参与半乳糖

代谢活动[2–3]，催化 UDP-葡萄糖与 UDP-半乳糖间的

相互转化[1]。高等植物中多种复杂碳水化合物在糖

代谢中起着重要作用，一些糖类如蔗糖、果聚糖、

棉子糖等可以作为渗透调节物质保护细胞抵御外界

胁迫。UGE 可以使植株的棉子糖含量增加，而棉子

糖作为渗透保护物质，可以保护植物细胞免受非生

物胁迫引起的活性氧伤害[4]。UDP-半乳糖 /葡萄糖- 

4-差向异构酶在生物体中广泛存在，植物中 UDP-
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糖作为主要的代谢中间产物、存储物质和结构组分,

为糖蛋白和糖脂提供重要的前体物质，也是合成纤维

素、木葡聚糖等细胞壁多糖的重要底物[5–6]。除合成

代谢外，UGE 也参与到半乳糖的分解代谢中，缺少

UGE 会加剧植物和酵母中半乳糖的毒性作用[7]。这

表明 UGE 基因在植物生长发育过程中发挥重要的

作用。目前已从许多植物中克隆出多个 UGE 基因,

拟南芥(Arabidopsis thaliana)中已成功鉴定了 5 个

UGE 基因成员[7]；经数据库搜索和荧光定量 PCR

分析表明，大麦(Hordeum vulgare)中至少有 2 个

UGE 基因成员[8]；在水稻(Oryza sativa)中至少有 4

个 UGE 基因成员[9]；在毛竹(Phyllostachys edulis)

中克隆了 UGE 基因，转化拟南芥后，认为其可能与

次生根形成有关[10]。毛竹过表达 UGE 基因能提高

非生物胁迫的抗性，这表明在毛竹生长发育过程

中，PeUGE 可能是细胞壁多糖合成中的一个重要基

因。UGE 在半乳糖代谢和碳水化合物合成方面有重

要的作用，它能将过量的 UDP-半乳糖转化成 UDP-

葡萄糖, 拟南芥 UGE 基因编码的 5 个 UGE 都能够

提高半乳糖的耐受性 [7]，减少半乳糖对植株的毒

性作用。UGE 基因还可能会参与到胁迫应答过程

中[11]，转 OsUGE 植株在干旱、盐以及低温胁迫下

耐受性均得到提高，而植株表型不发生改变[4]。UGE

基因参与细胞壁多糖和重要糖类化合物的生物合

成[12–13]、抵御胁迫环境等诸多生理生化过程，在植

物的生长发育中起着至关重要的作用。 

鹅掌楸(Liriodendron chinense)主要分布在我国

中部及长江以南的山区，是我国重要的珍贵用材和

园林观赏树种，鹅掌楸种群规模小、生境濒危，现

已被我国列为濒危保护植物[14–15]，因此，研究鹅掌

楸的适应性对其推广栽培有重要的意义[16]。本研究

以鹅掌楸为研究材料，利用 RT-PCR 和 RACE 技术

克隆鹅掌楸 UGE 基因全长表达序列，并进行生物

信息学和组织表达特异性分析，为研究鹅掌楸适应

性和抗逆生理奠定基础。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

2016 年春季，在南京林业大学下蜀实习林场鹅

掌楸属种源试验林地采集材料，并迅速放入液氮中

冷冻，带回实验室置于-80℃超低温冰箱中保存备

用。基因克隆材料为 26 年生鹅掌楸(种源为松阳)

叶片和花瓣的混合样，qPCR 材料为叶片、花瓣、

雄蕊、雌蕊、花萼、花芽、叶芽和茎。 

 

1.2 基因克隆及 ORF 区验证 

用植物总RNA提取试剂盒(TIANGEN)提取鹅

掌楸总 RNA，用 Thermo NanoDrop 2000 紫外分光

光度计检测提取的 RNA 浓度和纯度，用 1%的琼脂

糖凝胶电泳检测 RNA 的完整性。以提取的总 RNA

为模板，按照 PrimeScriptTM RT Master Mix 反转录

试剂盒(TaKaRa)说明书合成 cDNA 第一链，用 3′-Full 

RACE Core Set with PrimeScriptTM RTase 反转录试

剂盒合成 cDNA的3′末端序列，用SMARTer® RACE 

5′ /3′ Kit (TaKaRa)反转录试剂盒合成 cDNA 的 5′末

端序列。 

在北美鹅掌楸转录组数据库(http://ancangio.uga. 

edu/content/liriodendron-tulipifera)中搜索 UGE 基因

的 EST 序列，用 Oligo 7 软件设计中间片段的引物

(表 1)，以 cDNA 第一链为模板扩增中间片段。根

据中间片段设计 3′ RACE引物，以反转录后 3′ RACE

的 cDNA 为模板进行巢式 PCR，克隆测序后将中间

片段和 3′ RACE 进行拼接。根据拼接结果设计 5′ 

RACE 引物，以反转录后 5′ RACE 的 cDNA 为模板进

行巢式 PCR，得到 5′端序列后拼接 cDNA 全长。 

用 ORF Finder 在线软件(https://www.ncbi.nlm. 

nih.gov/orffinder)预测 UGE 基因的开放阅读框，并

在 ORF 区的两端设计引物，反向引物不包括终止

密码子，进行 PCR 扩增，将 PCR 产物切胶回收, 连

接 pEASY®-Blunt 克隆载体后涂板测序，验证 UGE

基因的 ORF 区。 

 

1.3 生物信息学分析 

用在线软件 ExasyProtParam (http://web.expasy. 

org/protparam/)预测 LcUGE 蛋白质的理化性质，用

在线软件 TargetP 1.1 Server (http://www.cbs.dtu.dk/ 

services/TargetP/)预测 LcUGE 蛋白质的亚细胞位置。

利用在线软件 SOPMA (https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi- 

bin/npsa_automat.pl?page=npsa_sopma.html)对 LcUGE

蛋白质进行二级结构预测。用 InterProScan (http:// 

www.ebi.ac.uk/InterProScan/index.html)工具进行结构

域和功能位点的预测。在 NCBI 数据库的 BLASTP

中比对 LcUGE 蛋白质的同源序列，选取相似性较

高的蛋白序列，用 MEGA 6.0 软件构建系统进化树,

预测 LcUGE 与其他树种 UGE 的亲缘关系[17]。 
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表 1 基因克隆所用引物序列 

Table 1 Primer sequences for gene clone 

引物 Primer 序列 Sequence (5′~ 3′) 退火温度 Annealing temperature (℃) 

LcUGE1-F ATCAAAAGAGTCACCGAAC 53.6 

LcUGE1-R TGTACACTTCACAACCGAT 53.8 

LcUGE2-F GATCTCGGAACCTTAGCTT 54.7 

LcUGE2-R GGCAGTACAACCTATGTCA 54.4 

LcUGE1-gsp1 CTGACTGGAAGATCATACTGCT 59.1 

LcUGE1-gsp2 GCTCATCCCAGTGGCAATATTGGTGA 63.2 

LcUGE2-gsp1 GCACCTTGAATTTGATTGAGT 55.4 

LcUGE2-gsp2 GAGGACTTTGAATTAAAGGCAATGAACCC 61.9 

LcUGE1-gsp1 ATTTCCGCATCGCCAGGTTGTCTTGCAG 69.7 

LcUGE1-gsp2 TGTACACTTCACAACCGAT 53.8 

LcUGE2-gsp1 CCATTGGTCTCTGCACATCTCCTCTACGCCAT 69.7 

LcUGE2-gsp2 TAACATGGATGTAGTCTCGAATCGC 58.6 

LcUGE1-F ATGACGAAGAACATCTTAATCAC 53.4 

LcUGE1-R ATTGGCGGAGTCGGGTGAA 58.8 

LcUGE2-F ATGACGTCTGAGAAACAGCAAT 56.4 

LcUGE2-R AGGTCGGGACTGGTACCCC 58.1 

 

1.4 LcUGEs 基因的 gDNA 克隆和结构分析 

内含子是分析物种间种群结构和重建近缘物

种间关系较为适合的标记[18–19]。Lessa 开创了内含

子靶向 PCR[20]。非编码序列，尤其是内含子序列的

变异性是群体变异和分类的有价值标记，用其保守的

外显子引物通过 PCR 方法来扩增分析，被称为 EPIC- 

PCR 技术(exon-primed-intron-crossing-polymerase 

chain reaction)[21–22]，这种方法可以通过证明内含子

长度多态性来识别内含子序列显著的变异性[23]。 

用 DNA secure Plant Kit 新型植物基因组 DNA

提取试剂盒(TIANGEN DP320)从鹅掌楸的叶片中

提取基因组 DNA。将获得的 LcUGE 基因 cDNA 序

列与拟南芥、水稻等数据库基因组比对，推测

LcUGE 基因外显子与内含子的断裂位点，利用在外

显子区域设计引物(表 2)扩增内含子序列，逐段克隆

出LcUGE1和LcUGE2基因内含子，最终利用Seqman 

2 软件完成 gDNA 的拼接与验证。 

EPIC-PCR 反应体积 50 μL，包括 PrimeSTAR 

Max DNA Polymerase (TaKaRa) 25 μL，正反向引物

各 2 μL，灭菌水 20 μL；反应程序为：预变性 98℃ 

1 min; 变性 98℃ 10 s，退火 15 s，延伸 5 s，30~35

个循环。 

 

1.5 组织表达分析 

分别提取鹅掌楸的叶、茎、花瓣、花萼、雄蕊、

雌蕊、花芽、叶芽等组织的 RNA，用 PrimeScriptTM 

RT Master Mix (Perfect Real Time)反转录试剂盒

(TaKaRa)合成 cDNA 后稀释 10 倍，将 cDNA 模板

统一稀释到 1 000 ng μL–1，使用 SYBR® Premix Ex 

TaqTM (Tli RNaseH Plus)试剂盒进行实时定量 RT- 

PCR (qRT-PCR)，以 Actin 作为内参基因[24]，引物

Actin-F (5′-GATCTTGCTGGGCGTGACCTC-3′)和

Actin- R (5′-CCATCGGGCATCTCGTAGC-3′)，检测

LcUGE1 与 LcUGE2 在组织中的表达情况。 

实时定量反应体积为 20 μL，包括SYBR Premix 

Ex Taq (Tli RNaseH Plus)(2×) 10 μL，正反向引物(表

3)各 0.4 μL，ROX Reference Dye (50×) 0.4 μL，cDNA

模板 2 μL，灭菌水 6.8 μL；在 ABI StepOnePlus 实

时定量仪器上的反应程序为: 预变性 95℃ 30 s; 

95℃ 5 s，60℃ 30 s，40 个循环。 

 

2 结果和分析 

 

2.1 鹅掌楸总 RNA 提取结果 

提取鹅掌楸总 RNA 后，用 NanoDrop 2000 分

光光度计检测 RNA 的浓度和纯度，表明 OD260 /OD280

均为 1.8~2.2，OD260 /OD230 大于 2。用琼脂糖凝胶

电泳检测 RNA 的完整性，28S RNA 和 18S RNA 清

晰可见，且前者亮度约为后者的 2 倍(图 1)。 

 

2.2 LcUGEs 基因克隆和 ORF 区验证 

以 LcUGE1 基因 cDNA 第一链为模板扩增出长

度为 670 bp 的中间片段，然后分别以 3′ RACE 

cDNA 和 5′ RACE cDNA 为模板，结合特异性引物 
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表 2 LcUGE1 与 LcUGE2 基因组引物序列 

Table 2 Primer sequences for LcUGE1 and LcUGE2 genome 

引物  

Primer 

序列  

Sequence (5′~3′) 

退火温度 

Annealing temperature (℃) 

扩增范围  

Range 

LcUGE1-W1-F TAATCTCGACAACTCCTCCGAT 56.5 内含子 1  

Intron1 LcUGE1-W1-R CAAGGCTTCTTTGTCCCGAA 56.9 

LcUGE1-W2-F GTTGATCTTCGGGACAAA 50.7 内含子 2  

Intron2 LcUGE1-W2-R TATTATAGTAAAGCAGCGGTT 53.0 

LcUGE1-W3-F GCACAATAAATCTTTTGGAAGTCA 55.7 内含子 3  

Intron 3 LcUGE1-W3-R CCATACGGATTTGTTGCAC 54.4 

LcUGE1-W4-F CCACTATGTGCAACAAATCCG 59.0 内含子 4 ~6  

Intron 4-6 LcUGE1-W4-R GCCTCGATCAAATTCAAACCA 56.8 

LcUGE1-W5-F ATCGGTTGTGAAGTGTACA 54.4 内含子 7 ~8 

Intron 7-8 LcUGE1-W5-R AGATTGGGTGGTAAGAGGG 54.8 

LcUGE2-W1-F AGCAATCCATCCTCGTCACC 59.6 内含子 1  

Intron 1 LcUGE2-W1-R: ATTCTACACATGCGACACGTT 58.1 

LcUGE2-W2-F CCGGAATAAGGACGATT 45.3 内含子 2  

Intron 2 LcUGE2-W2-R AATCAAATTCAAGGTGCCAA 49.5 

LcUGE2-W3-F AGCCGTTACTTTACTACAAC 48.7 内含子 3  

Intron 3 LcUGE2-W3-R ATATGGGTTCATTGCCTT 45.8 

LcUGE2-W4-F: CATCTGCAACTGTTTATGGTCA 57.4 内含子 4 ~6  

Intron 4-6 LcUGE2-W4-R: ATGCAGCAACCATTTCGAAG 58.4 

LcUGE2-W5-F: CGGCACATCTGTCTTCG 55.6 内含子 7 ~8  

Intron 7-8 LcUGE2-W5-R: CACATCTCCTCTACGCCAT 56.1 

 

表 3 qPCR 引物 

Table 3 Primer sequences for qPCR 

引物  

Primer  

序列  

Sequence (5′~ 3′) 

引物  

Primer  

序列  

Sequence (5′~ 3′) 

LcUGE1-qF  CTATGGTTCACCCGACTCC LcUGE2-qF TAAATCCAACCCAGGTGCAT 

LcUGE1-qR TAAATCCAACCCAGGTGCAT LcUGE2-qR TAAATCCAACCCAGGTGCAT 

 

 

图 1 RNA 提取。M: DL2 000 DNA Marker; 1: 叶片; 2: 花瓣; 3: 茎; 4: 花萼; 5: 雄蕊; 6: 雌蕊; 7: 花芽; 8: 叶芽。  

Fig. 1 RNA extraction. M: DL2 000 DNA Marker ; 1: Leaf; 2: petal; 3: Stem; 4: Petal; 5: Steman; 6: Pistil; 7: Flower bud; 8: Leaf bud.  

 

进行巢式 PCR，最后将序列拼接得到 LcUGE1 基因

cDNA，长度为 1 531 bp。以 LcUGE2 基因的 cDNA

第一链为模板扩增出长度为 635 bp 的中间片段，用同

样的方法得到 LcUGE2 基因 cDNA，长度为 1 378 bp 

(图 2)。 

ORF Finder 预测 LcUGE1 开放阅读框(ORF)长

度为 1 050 bp，LcUGE2 基因的为 1 056 bp，通过设

计引物扩增 ORF 区，经测序得到的序列与预测的

序列比对一致。 

 

2.3 LcUGEs 基因 gDNA 序列克隆和结构分析 

采用 EPIC-PCR 技术扩增 LcUGEs 内含子, 用

Seqman 2 软件对序列重叠区域拼接，获得基因组序

列。结果表明，LcUGE1 和 LcUGE2 基因的 gDNA
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序列长度差异较大，LcUGE1 长度为 11 920 bp，而

LcUGE2 长度仅为 6 544 bp，LcUGE1 的 cDNA 和

gDNA 的G+C含量分别为 45.4%和 38.7%；LcUGE2

分别为 44.8%和 39.1%。采用 GeneStructure Display 

Server在线软件(http://gsds.cbi.pku.edu.cn/)分析Lc- 

UGE1 和 LcUGE2 基因的 gDNA 和 cDNA 序列(图

3)，可见两个基因均含有 9 个外显子和 8 个内含子，

且每个外显子长度几乎一致，说明两个 LcUGE 基

因的长度差异来自于内含子。 

采用 Splign 软件对 LcUGE1 和 LcUGE2 基因结

构进行分析(表 4)，可见内含子差异主要来源于内含

子 1、2、5、6，其中 LcUGE1 基因的内含子 1、2、

6 长度远大于 LcUGE2，仅第 5 个内含子长度比

LcUGE2 小。内含子剪切识别位点分析表明，除

LcUGE1 内含子 2 为 AG/TG 类型之外，其余剪切

识别位点均遵循 AG/GT 剪切原则，这与拟南芥、

水稻等 UGE 基因剪切识别位点一致，表明不同物

种间共用一套剪切体。 

 

   

图 2 LcUGE 基因的 PCR 扩增结果。A: UGE1; B: UGE2; 1: 中间片段; 2: 3′ RACE; 3: 5′ RACE; 4: ORF; M: 2 000 bp DNA Ladder Marker。 

Fig. 2 PCR of LcUGEs. A: UGE1; B: UGE2; 1: Fragment; 2: 3′ RACE; 3: 5′ RACE; 4: ORF; M: 2 000 bp DNA Ladder Marker.  

 

表 4 LcUGEs 基因结构 

Table 4 Structure of LcUGE genes  

序号 

No. 

LcUGE1  LcUGE2 

内含子长度  
Intron length 

(bp) 

外显子长度 
Exon length 

(bp) 

插入位置 
Insert position 

(bp) 

剪接位点 
Splicing site 

内含子长度  
Intron length 

(bp) 

外显子长度 
Exon length 

(bp) 

插入位置 
Insert position 

(bp) 

剪接位点 
Splicing site 

1 2 194 183 183 / GT  119 198 198 / GT 

2 3 760 50 234 AG / TG  1 454 50 249 AG /GT 

3 1 536 136 369 AG /GT  1 047 136 384 AG /GT 

4 92 102 471 AG /GT  172 102 486 AG /GT 

5 84 228 699 AG /GT  1 257 228 714 AG /GT 

6 1 289 82 780 AG /GT  100 82 795 AG /GT 

7 372 83 864 AG /GT  580 83 879 AG /GT 

8 1 039 92 957 AG /GT  429 92 972 AG /GT 

9 - 97 - AG /   - 85 - AG /  

 

 

图 3 鹅掌楸 LcUGE1 和 LcUGE2 基因结构 

Fig. 3 Structure of LcUGE1 and LcUGE2 in Liriodendron chinense 
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2.4 LcUGEs 的生物信息学分析 

理化性质    LcUGE1 基因编码 349 个氨基酸, 

LcUGE1分子式为C1714H2675N459O508S12，包含 5 368

个原子, 分子质量为 38.2 kD，带正电荷(Asp+Glu)

数目 41，带负电荷(Arg+Lys)数目 38，等电点为 6.19,

属于酸性蛋白。LcUGE1 所含的甘氨酸(Gly)最多, 

达 9.7%；其次是异亮氨酸(Leu, 8.3%)；色氨酸(Trp)

最少(1.4%)；无吡咯赖氨酸(Pyl)和硒半胱氨酸(Sec)。

不稳定系数是 27.80，为稳定蛋白。疏水性平均值

为-0.154，是亲水蛋白。LcUGE2 基因编码 351 个

氨基酸，LcUGE2 分子式是 C1735H2713N471O515S13, 包

含 5 447 个原子，分子质量为 38.8 kD，带正电荷

(Asp+Glu)数目 43，负电荷(Arg+Lys)数目 39，等电

点为 6.02，属于酸性蛋白。LcUGE2 的甘氨酸(Gly)

最多，占 9.1%，其次是异亮氨酸(Leu, 8.5%)，最少

是色氨酸(Trp, 1.4%)。无吡咯赖氨酸(Pyl)和硒半胱

氨酸(Sec)。不稳定系数是 27.81，为稳定蛋白。疏

水性平均值为-0.253，是亲水蛋白。 

亚细胞定位预测    用在线软件 TargetP 1.1 

Server (http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/)分析

蛋白质亚细胞定位，预测 LcUGE1 和 LcUGE2 的定

位为除线粒体和叶绿体之外的其他位置，预测的可

信度分别为 4 和 2，较为可信，初步认为其蛋白质

定位于除线粒体和叶绿体的其它位置。 

系统发育分析    将LcUGE1和LcUGE2与其

他物种进行 BLASTP 同源性比对，用 UPGMA 法构

建系统进化树。从图 4 可见，LcUGE1 与罂粟科

(Papaveraceae)博落回(Macleaya cordata)的 McUGE

亲缘关系较近，LcUGE2 与豆科(Leguminosae)豌豆

(Pisum sativum)的 PsUGE1 亲缘关系较近。 

 

 

图 4 LcUGE1 和 LcUGE2 与其他植物 UGE 的系统进化树 

Fig. 4 Phylogenetic tree of LcUGE1 and LcUGE2 with UGE in other plants  

 

蛋白质二级结构预测    采用在线 SOPMA 软

件预测，LcUGE1 的二级结构由 α螺旋(31.52%)、β

转角 (11.17%)、无规则卷曲 (36.96%)和延伸链

(20.34%)构成, α螺旋是该蛋白质二级结构的主要成

分。LcUGE2 的二级结构中 α螺旋占 40.46%，β转

角占 10.54%，无规则卷曲占 33.05%，延伸链占

15.95%。 

蛋白质同源性分析    通过 InterProScan 在线

工具预测蛋白质保守结构域，结果表明，在 LcUGE1

和 LcUGE2 的 N 端有 UGE 家族最典型的 NADPH

结合域(GXXGXXG)，还有 1 个三联体催化保守域

(YXXXK)，C 端结构不同。用 NCBI 搜索与 LcUGE1

和 LcUGE2 高度同源的蛋白质，并用 DNAMAN 软

件对氨基酸序列进行多重比对，结果表明，LcUGE1 
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图 5 LcUGE 的二级结构预测。A: LcUGE1; B: LcUGE2。 

Fig. 5 Secondary structure prediction of LcUGEs. A: LcUGE1; B: LcUGE2. 

 

 

图 6 UGE 的氨基酸序列比对。Lc: 鹅掌楸; Mc: 博落回; Tc: 可可树; Ps: 豌豆; Aa: Anthurium amnicola; Ct: 瓜儿豆。 

Fig. 6 Alignment of amino acid sequences of UGEs. Lc: Liriodendron chinense; Mc: Macleaya cordata; Tc: Theobroma cacao; Ps: Pisum sativum; Aa: 

Anthurium amnicola; Ct: Cyamopsis tetragonoloba. 

 

和 LcUGE2与博落回的McUGE、可可树(Theobroma 

cacao)的 TcUGE、豌豆的 PsUGE1、Anthurium 

amnicola 的 AaUGE1 和瓜儿豆(Cyamopsis tetrago- 

noloba)的 CtUGE 均含有同样的保守结构域，且相

似度为 82.05%。 

 

2.5 组织特异性表达分析 

分别提取鹅掌楸茎、叶、花瓣、花萼、雄蕊、

雌蕊、花芽和叶芽 8 个组织的 RNA，经反转录后用

qTR-PCR 方法分析 LcUGE 的组织表达模式。结果

表明，LcUGE1 与 LcUGE2 在 8 个组织中均有表达，

LcUGE1 的相对表达量以雄蕊 >花芽 >叶 >花萼 >

雌蕊 >花瓣 >茎 >叶芽，其中在雄蕊的相对表达量

显著高于其他组织；LcUGE2 的相对表达量以花

萼 >花芽 >雄蕊 >雌蕊 >花瓣 >叶芽 >茎 >叶片，其

中在花萼、雄蕊、花芽的相对表达量显著高于其

他组织。这表明 LcUGEs 基因在生殖器官中的表达

量显著高于营养器官，代谢旺盛器官高于代谢缓慢

的器官，说明 LcUGEs 基因很可能为生长发育相关

的组成型基因。 
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图 7 鹅掌楸 LcUGE1 与 LcUGE2 基因的组织表达 

Fig. 7 Expression of LcUGE1and LcUGE2 in tissues of Liriodendron chinense 

 

3 讨论 
 

本研究从鹅掌楸中克隆得到了 2 个 LcUGE 基

因，并对其编码的蛋白质进行了生物信息学分析, 

同源序列比对表明 LcUGEs 蛋白有 UGE 家族典型

的结构域。系统进化分析表明 LcUGE1 与博落回的

McUGE 亲缘关系最近，LcUGE2 与豌豆的 PsUGE1

亲缘关系最近；同时，LcUGE1 与拟南芥的 AtUGE5

聚为一类，LcUGE2 与拟南芥的 AtUGE3 聚为一类，

这可能与 UGE 在不同种间的进化差异有关。 

基因结构和内含子研究是进化生物学研究的

热点，本研究采用 EPIC-PCR 技术从鹅掌楸基因组

中扩增出 LcUGEs 的 gDNA，与拟南芥等物种的

UGE 基因结构相似，均含有 9 个外显子和 8 个内含

子。但 LcUGE1 基因内含子 1 与内含子 2 的长度显

著大于 LcUGE2 基因的，LcUGE1 的 gDNA 长度 

11.9 kb，约为 LcUGE2 的 gDNA 长度的 2 倍，而他

们的外显子长度相近，长度差异主要集中在第 1、2、

5 和 6 个内含子上，因此推测该家族基因在经历基

因家族扩张后，内含子区域出现过大片段插入 /缺

失，而外显子区域由于受到强烈的纯化选择作用, 

并在进化过程中固定下来，因此外显子序列长度和

编码蛋白保持相对稳定。 

本研究预测鹅掌楸 LcUGEs 蛋白定位于除线粒

体和叶绿体以外的其他位置。曾有研究通过核磁共

振观察到大多数细胞中的UDP-半乳糖和UDP-葡萄

糖都定位在细胞质中 [25]，有报道 UDP-半乳糖和

UDP-葡萄糖可用来合成高尔基体中非纤维素的多

糖和糖蛋白，并且由特定的转运蛋白将核糖从细胞

质转移到高尔基体腔囊泡中[26]。从拟南芥中已经克

隆了这种核糖转运基因，基因产物会将 UDP-半乳

糖和 UDP-葡萄糖转运到高尔基体中[27]。对于鹅掌

楸中是否也存在这种转运蛋白还不确定，LcUGE1

与 LcUGE2 的亚细胞定位还需要进一步研究。组织

特异性表达表明，LcUGE1 和 LcUGE2 在 8 个组织

中均有表达，LcUGE1 在雄蕊中相对表达量最丰富，

其次是花芽，在叶芽的表达量最少，而 LcUGE2 在

花萼、雄蕊和花瓣中相对表达量均显著高于其他组

织，这与拟南芥 AtUGE5 和芜菁(Brassica rapa) Br- 

UGE5 在花器官中的表达类似，可能与其在花器官

中的功能有关[28]。鹅掌楸 LcUGEs 在生殖器官中的

表达量最高，生殖器官是植物代谢最旺盛的器官之

一，推测 LcUGE1 基因为与代谢密切相关的组成型

基因，除参与细胞壁的合成过程外，可能还与生殖

器官发育有关。 

有研究表明，拟南芥的 5 个 UGE 都能够提高

半乳糖耐受性，AtUGE2 和 AtUGE4 基因会影响植

株的生长发育和细胞壁糖类物质的合成，AtUGE1
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和 AtUGE5 基因可能会参与胁迫应答机制中[11]。这

表明 UGE 基因不仅在半乳糖代谢和碳水化合物合

成方面有着重要的作用，还可能增加植株忍受非生

物胁迫的能力。本研究获得鹅掌楸 LcUGE1 和 Lc- 

UGE2 基因的全长序列，并对基因断裂结构进行了

初步分析，为后续 LcUGE 基因的调控表达元件和

功能研究提供参考。 
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