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牛大力淀粉酶基因家族的生物信息学分析
涂冬萍１ꎬ２ꎬ３ꎬ 王柳萍１ꎬ 赵立春１ꎬ２ꎬ 黄志其１ꎬ 翟勇进４ꎬ 白隆华４ꎬ 莫长明５∗
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摘　 要: 该文基于不膨大和膨大的牛大力根的转录组测序结果ꎬ采用生物信息学技术对筛选到的 ２８ 个牛

大力淀粉酶基因进行分析ꎮ 结果表明:２８ 个牛大力淀粉酶相关蛋白基因编码的氨基酸序列分子量为

２０.７８~ ３４９.３９ ＫＤａꎻ均为酸性蛋白部分ꎻ部分亚细胞定位在叶绿体ꎻ具有 ＰＬＮ０２７８４ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ、ＡｍｙＡｃ￣
ｆａｍｉｌｙ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ 结构域ꎻ二级结构中除 ＭｓＡｍ１、ＭｓＡｍ７、ＭｓＡｍ８、ＭｓＡｍ１５、ＭｓＡｍ１６、ＭｓＡｍ２２、ＭｓＡｍ２３、
ＭｓＡｍ２８ 中 α 螺旋占比最大外ꎬ无规则卷曲的比例最大ꎻ三级结构预测具有 α 淀粉酶结构、β 淀粉酶结构、
异淀粉酶结构等ꎻ淀粉酶基因家族共有 ８６ 个作用元件ꎬＭｓＡｍ９ 的作用元件最多(４２ 个)ꎻ系统发育树表明

ＭｓＡｍ１５、ＭｓＡｍ１６ 归于 １ 类ꎬ且均具有 ｍｏｔｉｆ ２、ｍｏｔｉｆ ３、ｍｏｔｉｆ ７ꎬＭｓＡｍ４、ＭｓＡｍ２４、ＭｓＡｍ２６ 归于 １ 类ꎬ与拟南

芥淀粉酶进行比对ꎬＡｔＢＭ４ 和 ＭｓＡｍ６ 归为一类ꎬＡｔＡＭ２ 和 ＭｓＡｍ２ 归为一类ꎬＡｔＢＭ８ 和 ＭｓＡｍ５ 归为一类ꎬ
ＡｔＢＭ４ 和 ＭｓＡｍ６ 归为一类ꎬＡｔＡＭ１０ 和 ＭｓＡｍ２２ 归为一类ꎬＡｔＩＭ３ 和 ＭｓＡｍ１７ 归为一类ꎮ 这些分析结果可为

今后深入研究 ２８ 个牛大力淀粉酶的生物学功能和调控机制提供一定的理论依据ꎬ为牛大力根部膨大的研

究及品种的改良提供参考ꎮ
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ｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｏｎ￣ｅｎｌａｒｇｅｄ ａｎｄ ｅｎｌａｒｇｅｄ ｒｏｏｔ ｏｆ Ｍ. ｓｐｅｃｉｏｓａꎬ ２８ ｄａｐｈｎｉａ ｍａｇｎａ ａｍｙｌａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ
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ｄｏｍａｉｎｓ. Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ ｅｘｃｌｕｄｅｄ ｆｒｏｍ ＭｓＡｍ１ꎬ ＭｓＡｍ７ꎬ
ＭｓＡｍ８ꎬ ＭｓＡｍ１５ꎬ ＭｓＡｍ１６ꎬ ＭｓＡｍ２２ꎬ ＭｓＡｍ２３ ａｎｄ ＭｓＡｍ２８. Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ
Ｍ. ｓｐｅｃｉｏｓａ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ α￣ａｍｙｌａｓｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ β￣ａｍｙｌａｓｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｎｄ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ａｍｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｈａｄ ８６
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎬ ａｎｄ ＭｓＡｍ９ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｌｅｍｅｎｔｓ (４２). Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＭｓＡｍ１５ꎬ
ＭｓＡｍ１６ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ ａｎｄ ｈａｄ ｍｏｔｉｆ ２ꎬ ｍｏｔｉｆ ３ꎬ ｍｏｔｉｆ ７ꎬ ａｎｄ ＭｓＡｍ４ꎬ ＭｓＡｍ２４ꎬ ＭｓＡｍ２６ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ
ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｓａｍｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ａｎｙｌａｓｅꎬ ＡｔＢＭ４ ａｎｄ ＭｓＡｍ６ꎬ ＡｔＡＭ２ ａｎｄ ＭｓＡｍ２ꎬ ＡｔＢＭ８
ａｎｄ ＭｓＡｍ５ꎬ ＡｔＢＭ４ ａｎｄ ＭｓＡｍ６ꎬ ＡｔＡＭ１０ ａｎｄ ＭｓＡｍ２２ꎬ ＡｔＩＭ３ ａｎｄ ＭｓＡｍ１７ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃａｔｅｇｏｒｙꎬ ｒｅｓｐｅｃ￣
ｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａ￣
ｎｉｓｍ ｏｆ ２８ Ｍ. ｓｐｅｃｉｏｓａ ａｍｙｌａｓｅꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｒｏｏｔ ｅｎｌａｒｇｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｍ. ｓｐｅｃｉｏｓａ
ａｍｙｌａｓｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａꎬ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐꎬ ａｍｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

　 　 牛大力为豆科蝶形花亚科崖豆藤属植物美丽

崖豆藤(Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ)的干燥根ꎮ 味甘性平ꎬ具
补虚润肺、强筋活络之效ꎬ临床上对腰肌劳损、风
湿性关节炎、肺结核、慢性支气管炎等慢性疾病有

一定疗效(全国中草药汇编编写组ꎬ１９８６)ꎮ 主要

分布于福建、湖南、广东、广西、海南、贵州等地ꎬ是
两广地区著名的补骨强筋中药ꎬ常用于制作药膳、
药酒等(广西壮族自治区卫生厅ꎬ１９９２ꎻ广东省食

品药品监督管理局ꎬ２００４ꎻ南京中医药大学ꎬ２００５ꎻ
刘丹 丹 等ꎬ ２００９ꎻ 韦 翠 萍 等ꎬ ２００９ꎻ 韦 玉 燕 等ꎬ
２０１０)ꎬ为岭南地区著名的药食两用植物ꎮ 现代实

验研究表明ꎬ牛大力具有提高免疫功能、保肝、祛
痰、镇咳、平喘、抗氧化、抗炎、抗肿瘤等作用(周添

农等ꎬ２００９ꎻ王呈文等ꎬ２０１３ꎻ罗轩等ꎬ２０１４ꎻ黄翔

等ꎬ２０１４ꎻ陈蓉蓉等ꎬ２０１４)ꎮ 随着牛大力的深入开

发利用ꎬ除了加工成中成药外ꎬ鲜品制作药膳的需

求迅速增长ꎬ以致价格不断攀升ꎮ １９９９ 年牛大力

干品在产地收购价为每 ｋｇ ５ ~ ６ 元ꎬ２００７ 年牛大力

鲜品产地收购价已升至 每 ｋｇ ２０ 元ꎬ到 ２０１２ 年品

质较好的上等鲜品收购价已暴涨至每 ｋｇ ８０ ~ １００
元ꎬ但目前市场无大宗货源(伍家豪ꎬ２０１４)ꎮ

近年来ꎬ随着野生资源的减少ꎬ牛大力种植产

业显示出了广阔的发展前景ꎮ 但目前牛大力栽培

中遇到了根不膨大ꎬ无法结薯的难题ꎬ影响了药材

的产量和质量ꎮ 经过调查发现ꎬ同一个植株的牛

大力不同的根性状差异显著ꎬ结薯能力不同ꎮ 目

前还未见牛大力根膨大的分子机理的确切研究和

报道ꎮ 现有研究发现基因的表达显著影响了植物

膨大根的膨大ꎬ其中与木质素和淀粉合成及代谢

相关的基因变化明显 ( Ｇｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻＷａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 据报道ꎬ在紫薯储藏根中ꎬ膨大的根

淀粉含量下降ꎬβ￣淀粉酶活明显提高ꎬ淀粉降解加

速ꎮ 研究表明ꎬ淀粉酶的活性与储藏根发育存在

一定的关系ꎮ 本研究基于牛大力根系转录组测序

数据ꎬ对筛选出的淀粉酶基因家族成员进行生物

信息学分析ꎬ为今后研究及阐释淀粉酶对牛大力
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根膨大及贮藏的分子机理提供参考ꎬ为牛大力膨

大根优良品种的选育及将来转基因培育牛大力等

后期基因工程研究提供理论依据和基因资源ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

牛大力植株采集于广西百色市那坡ꎬ经广西

药用植物园白隆华研究员鉴定为豆科美丽崖豆藤

(Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ)的干燥根ꎬ两年生ꎮ 取同一个植

株中膨大根(肉质明显ꎬ较软ꎬ易折断ꎬ较脆ꎬ直径

大于 ２.５ ｃｍ)和不膨大根(肉质不明显ꎬ纤维性大ꎬ
较硬ꎬ不易折断ꎬ直径小于 １ ｃｍ)ꎬ以该牛大力膨大

根和不膨大根植物材料进行转录组测序ꎮ
１.２ 方法

由武汉华大医学检验所有限公司在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ｈｉＳｑ２５００ 平台对牛大力膨大根和不膨大根进行转

录组测序并进行序列分析ꎮ
基于牛大力根的转录组测序数据及其注释结

果ꎬ将搜索到的注释为淀粉酶的 ｕｎｉｇｅｎｅ 通过开放

阅读框 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ 和预测保守域 ＣＤＳ Ｓｅａｒｃｈ 在线

软件检测确认(图 １)ꎮ 使用 ＥｘＰＡｓｙ 软件对牛大

力淀粉酶基因编码的氨基酸序列的理化特性进行

在线预测ꎬ并进行跨膜结构域预测( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｃｂｓ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ)ꎮ

使用 ＳｉｇｎａｌＰ￣５.０ 及 ＴａｒｇｅｔＰ １.１ Ｓｅｒｖｅｒ 分别对

２８ 条牛大力淀粉酶序列进行信号肽预测和亚细胞

定位ꎮ 使用 ＳＷＩＳＳ￣ＭＯＤＥＬ 在线工具分别对牛大

力淀粉酶进行二级结构预测及三级结构建模ꎮ 使

用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ (Ｌｅｓｃｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２)对基因的顺式

调控元件、增强子和抑制子等进行分析ꎮ 基于淀

粉酶的氨基酸序列ꎬ采用 ＭＥＧＡ７.０ 邻接法(Ｎｅｉｇｈ￣
ｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ)ꎬ构建牛大力淀粉酶系统进化树( ｂｏｏｔ￣
ｓｔｒａｐ ＝ １ ０００)ꎮ 利用 ＭＥＭＥ 在线工具对牛大力淀

粉酶基因编码的氨基酸序列 ｍｏｔｉｆ 进行分析ꎮ

２　 结果与分析

经转录组测序及分析ꎬ从转录组数据中筛选

出 ２８ 个淀粉酶ꎬ其碱基序列可扫描二维码(图 ２)ꎮ

图 １　 牛大力淀粉酶 ＯＲＦ
Ｆｉｇ. １　 ＯＲＦ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

图 ２　 牛大力淀粉酶碱基序列二维码
Ｆｉｇ. ２　 Ｂａｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

２.１ 牛大力淀粉酶基因家族成员的一级结构预测

２.１.１ 牛大力淀粉酶基因家族成员的鉴定与理化

性质分析 　 基于牛大力根系转录组测序结果ꎬ搜
索到注释为淀粉酶基因的 ｕｎｉｇｅｎｅ 共有 ２８ 条ꎬ然
后分别经 ＯＲＦ Ｆｉｎｄｅｒ 和 ＣＤＳ Ｓｅａｒｃｈ 确认具有完整

开放阅读框 ＯＲＦꎬ最后共鉴定到 ２８ 条牛大力淀粉

酶 ｕｎｉｇｅｎｅꎬ命名为 ＭｓＡｍ１ 到 ＭｓＡｍ２８(表 １)ꎬＯＲＦ
Ｆｉｎｄｅｒ 在线预测其编码的淀粉酶前体氨基酸数目

最少的为 ＭｓＡｍ２８ ( ２５６ 个)ꎬ最大的为 ＭｓＡｍ１２
(４ １４１个)ꎮ 利用 ＥｘＰＡｓｙ 在线软件对牛大力淀粉

酶基因编码的蛋白质进行理化性质预测结果见表

１ꎬ牛大力淀粉酶的分子量在 ２０.７８ ~ ３４９.３９ ｋＤａ 之

间ꎬ均为酸性蛋白质ꎬ带正电残基(Ａｒｇ＋Ｌｙｓ)和带

负电残基 ( Ａｓｐ ＋ Ｇｌｕ) 均为 ０ꎻ不稳定系数显示

ＭｓＡｍ１、 ＭｓＡｍ８、 ＭｓＡｍ１５、 ＭｓＡｍ１６、 ＭｓＡｍ１８、
ＭｓＡｍ２１、ＭｓＡｍ２５、ＭｓＡｍ２７、ＭｓＡｍ２８ 为稳定蛋白ꎬ

０９２１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



表 １　 牛大力淀粉酶理化特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

名称
Ｎａｍｅ

理化性质 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(ｋＤａ)

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

稳定系数
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ
ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

总平均亲水性
Ｔｏｔａｌ ａｖｅｒａｇｅ
ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ

脂肪系数
Ｆａｔ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ＭｓＡｍ１ ４５.８６ ５.０７ ３７.１３ ０.６７３ ２７.６０

ＭｓＡｍ２ ２５４.１２ ４.８０ ４６.２４ ０.８５２ ３０.６９

ＭｓＡｍ３ １３６.７４ ４.９９ ４４.１２ ０.７３１ ２９.０８

ＭｓＡｍ４ ２７１.４７ ４.８７ ４１.６０ ０.６４３ ２７.５６

ＭｓＡｍ５ １２３.３１ ５.０３ ４６.０２ ０.８２１ ３５.５１

ＭｓＡｍ６ ４６.６８ ５.２０ ４７.１０ ０.６６７ ２７.５４

ＭｓＡｍ７ ７８.８２ ５.１１ ４８.３４ ０.６８９ ２９.６０

ＭｓＡｍ８ １３０.２３ ５.０４ ３９.７４ ０.８４８ ３９.６２

ＭｓＡｍ９ ２２９.４７ ４.９０ ４３.８９ ０.６３２ ２６.４８

ＭｓＡｍ１０ ３１９.４５ ４.８３ ４５.５８ ０.７２２ ３０.７０

ＭｓＡｍ１１ ２６４.９７ ４.８６ ４０.０４ ０.８１７ ３３.０１

ＭｓＡｍ１２ ３４９.３９ ４.７７ ４６.７６ ０.８３５ ３３.７８

ＭｓＡｍ１３ ２７２.６１ ４.８０ ４１.８６ ０.７７７ ２８.４９

ＭｓＡｍ１４ １３３.４８ ４.９８ ４７.８３ ０.７９５ ２９.６９

ＭｓＡｍ１５ ３４３.９１ ５.３１ ２７.９４ ０.５４７ ２９.２５

ＭｓＡｍ１６ １５２.７３ ５.００ ３８.６３ ０.６３０ ２８.７４

ＭｓＡｍ１７ ３５５.３１ ４.７５ ４６.６６ ０.８２７ ３１.６５

ＭｓＡｍ１８ ２７０.３０ ４.８８ ３９.７１ ０.６５６ ２９.８４

ＭｓＡｍ１９ １４５.１３ ４.９７ ４６.４０ ０.７６６ ２８.９９

ＭｓＡｍ２０ ２５３.２９ ４.８３ ４３.９６ ０.８２２ ２８.１５

ＭｓＡｍ２１ １９６.５６ ４.９２ ３５.９８ ０.６６９ ２６.９０

ＭｓＡｍ２２ １２９.２８ ４.９５ ４１.７７ ０.７６５ ３３.２１

ＭｓＡｍ２３ ６１.９１ ５.０５ ４０.８６ ０.６７２ ３０.１６

ＭｓＡｍ２４ ２０１.０４ ４.９１ ４４.９３ ０.６８３ ２６.６７

ＭｓＡｍ２５ １５２.７５ ４.９５ ３６.５１ ０.５６２ ２８.８１

ＭｓＡｍ２６ １７２.７２ ４.９６ ４１.５７ ０.６５０ ２７.５９

ＭｓＡｍ２７ １６９.６７ ４.９３ ３９.４０ ０.８２４ ３０.２０

ＭｓＡｍ２８ ２０.７８ ５.３２ ３６.９４ ０.７８１ ３１.２５

其余为不稳定蛋白ꎻ总平均亲水性及脂肪指数显

示该家族蛋白均属于亲水性蛋白ꎮ
２. １. ２ 牛 大 力 淀 粉 酶 基 因 序 列 预 测 　 使 用

ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 对基因的顺式调控元件、增强子和抑制

子等进行分析发现ꎬ该淀粉酶基因家族共有 ８６ 个

作用元件 (图 ３)ꎬＭｓＡｍ９ 的作用元件最多 ( ４２
个)ꎬ其次是 ＭｓＡｍ１０(４１ 个)ꎬＭｓＡｍ２８ 的作用元

件最少(７ 个)ꎮ ２８ 个淀粉酶中 均含有 Ｕｎｎａｍｅｄ＿＿
４ 作用元件ꎬ其次除了 ＭｓＡｍ１１ 外ꎬ均含有 ＣＡＡＴ￣

ｂｏｘꎻ除了 ＭｓＡｍ１ 外ꎬ均含有 ＳＴＲＥ ꎮ 其次含量丰

富的是 ＭＹＢꎬ除 ＭｓＡｍ８ 和 ＭｓＡｍ２８ 均含有ꎬ接下

来依次为 ＭＹＣꎬ ＡＲＥꎬ ＭＢＳꎬ ａｓ￣１ꎬ ＭＹＢ￣ｌｉｋｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅꎬ Ｕｎｎａｍｅｄ＿＿１ꎬ ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ 等ꎮ
２.２ 牛大力淀粉酶基因家族成员的二级结构预测

２.２.１ 牛大力淀粉酶的结构域预测 　 结构域分析

发现ꎬ牛大力淀粉酶基因家族共有 １１ 个结构域ꎬ
如图 ４ 所示ꎬ包括 ＰＬＮ０２７８４ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ、ＡｍｙＡｃ￣
ｆａｍｉｌｙ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ、 Ｅ￣ｓｅｔ￣ＧＤＥ￣Ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ￣Ｎ、 ＰＵＡ
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表 ２　 牛大力淀粉酶三级结构建模特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ￣ｌｅｖｅｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

淀粉酶名称
Ａｍｙｌａｓｅ ｎａｍｅ

建模氨基酸数量及占比
Ｍｏｄｅｌｉｎｇ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

ａｎｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ
(％)

建模
Ｍｏｄｅｌｉｎｇ

序列同源性
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｈｏｍｏｌｏｇｙ
(％)

模型名称
Ｍｏｄｅｌ ｎａｍｅ

ＭｓＡｍ１ １４４(９０) ｄ１ｍ５３ａ２ １００ βꎬα 桶ꎬ淀粉酶催化域 βꎬα￣Ｂａｒｒｅｌꎬ ａｍｙｌａｓｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ

ＭｓＡｍ２ ６４５(７６) ｃ４ｊ７ｒＡ １００ 水解酶ꎬ异淀粉酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ

ＭｓＡｍ３ ３９９(８８) ｃ２ｑｐｕＢ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶同工酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬ α￣ａｍｙｌａｓｅ ｉｓｏｅｎｚｙｍｅ

ＭｓＡｍ４ １５２(７０) ｃ５ｗｗｒＡ １００ 转移酶ꎬ甲基转移酶 Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅꎬｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ＭｓＡｍ５ ３３(７３) ｃ ５ｇｋｅＢ ３５.７ 水解酶ꎬ内切酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬ ｅｎｄｏｎｕｃｌｅａｓｅ

ＭｓＡｍ６ １０(２０) ｃ４ｐｂｚＢ １９.９ 细胞周期ꎬ转移蛋白 Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅꎬ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＭｓＡｍ９ １８(１８) ｃ２ｉ３ｓＦ １６.７ 细胞周期ꎬ蛋白激酶 Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ

ＭｓＡｍ１０ ３６０(４０) ｃ２ｑｐｕＢ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶同工酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα￣ａｍｙｌａｓｅ ｉｓｏｅｎｚｙｍｅ

ＭｓＡｍ１１ ２７９(９９) ｃ２ｑｐｕＢ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶同工酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα￣ａｍｙｌａｓｅ ｉｓｏｅｎｚｙｍｅ

ＭｓＡｍ１２ ６８(６９) ｄ２ａｚｅａ１ ４４.１ Ｅ２Ｆ￣ＤＰ 异二聚化区 Ｅ２Ｆ￣ＤＰ ｈｅｔｅｒｏｄｉｍｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｚｏｎｅ

ＭｓＡｍ１３ ８１(１３) ｃ１ｇｃｙＡ ９９.５ 水解酶ꎬ葡聚糖麦芽四氢酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬ ｄｅｘｔｒａｎ ｍａｌｔｅｔｒａｈｙｄｒｏｌａｓｅ

ＭｓＡｍ１４ ６２(１２) ｃ２ｌａａＡ ９６.４ 水解酶ꎬα / β￣淀粉酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα / β￣ａｍｙｌａｓｅ

ＭｓＡｍ１５ ７(１６) ｃ５ａｊ３ｋ ４２.３ 核聚糖 Ｎｕｃｌｅｏ

ＭｓＡｍ１６ １２６(７８) ｃ３ｂｃ９Ａ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶催化域 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα￣ａｍｙｌａｓｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ

ＭｓＡｍ１７ ２７６(７５) ｃ３ａｍｌＡ １００ 转移酶 Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ＭｓＡｍ１８ １８２(９８) ｃ２ｑｐｕＢ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶同工酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα￣ａｍｙｌａｓｅ ｉｓｏｅｎｚｙｍｅ

ＭｓＡｍ１９ ６３(２３) ｃ２ｃ３ｗＢ ９６ α￣淀粉酶糖结合蛋白 α￣ａｍｙｌａｓｅ ｇｌｙｃｏｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＭｓＡｍ２３ ６(１５) ｃ２ｌ４ｇＡ ７.８ 病毒蛋白 Ｖｉｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＭｓＡｍ２４ １５２(７０) ｃ５ｗｗｒＡ １００ 转移酶ꎬ甲基转移酶 Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅꎬｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ＭｓＡｍ２５ ３８(４６) ｃ４ｔｚｏＣ １７.９ 肽结合蛋白 Ｐｅｐｔｉｄｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＭｓＡｍ２６ １５２(７０) ｃ５ｗｗｒＡ １００ 转移酶ꎬ甲基转移酶 Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅꎬｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ

ＭｓＡｍ２７ ２７０(９８) ｃ２ｑｐｕＢ １００ 水解酶ꎬα￣淀粉酶同工酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬα￣ａｍｙｌａｓｅ ｉｓｏｅｎｚｙｍｅ

ＭｓＡｍ７ １６(３２) ｃ６ｇｄｊＡ ３２ 结构蛋白 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＭｓＡｍ８ １４(３１) ｄ１ｍ１ｈａ１ ７.７ 插入域 Ｉｎｓｅｒｔ ｆｉｅｌｄ

ＭｓＡｍ２１ ４３４(６６) ｄ１ｆａ２ａ １００ꎬ βꎬα￣桶ꎬ淀粉酶催化域 βꎬα￣Ｂａｒｒｅｌꎬ ａｍｙｌａｓｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ

ＭｓＡｍ２２ ２５７(９７) ｃ２ｘｆｙＡ １００ 水解酶ꎬβ￣淀粉酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬβ￣ａｍｙｌａｓｅ

ＭｓＡｍ２８ ３０(９７) ｄ１ｗｄｐａ１ ９７.９ βꎬα￣桶ꎬ淀粉酶催化域 βꎬα￣Ｂａｒｒｅｌꎬ ａｍｙｌａｓｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｄｏｍａｉｎ

ＭｓＡｍ２０ ７２６(９０) ｃ４ｊ７ｒＡ １００ 水解酶ꎬ异淀粉酶 Ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬ ｉｓｏａｍｙｌａｓｅ

ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ、 ＡｍｙＡｃ￣ｐｌａｎｔ￣ｌｓｏＡ、 ＧＨ￣Ｄ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ
等ꎮ 不同类型的淀粉酶的结构域有差别ꎮ 如含有

ＰＬＮ０２７８４ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ 结构域的ꎬ预测显示为 α￣淀
粉 酶ꎬ 如 ＭｓＡｍ５、 ＭｓＡｍ６、 ＭｓＡｍ１０、 ＭｓＡｍ１１、
ＭｓＡｍ１２、 ＭｓＡｍ１３、 ＭｓＡｍ１４、 ＭｓＡｍ１５、 ＭｓＡｍ１６、
ＭｓＡｍ１７、ＭｓＡｍ１８、ＭｓＡｍ１９、ＭｓＡｍ２３、ＭｓＡｍ２７ꎮ
２.２. ２ 牛 大 力 淀 粉 酶 的 二 级 结 构 分 析 　 利 用

ＳＯＰＭＡ 对牛大力淀粉酶序列进行二级结构预测ꎬ

结果 发 现 ( 图 ５ )ꎬ 其 二 级 结 构 中 除 ＭｓＡｍ１、
ＭｓＡｍ７、 ＭｓＡｍ８、 ＭｓＡｍ１５、 ＭｓＡｍ１６、 ＭｓＡｍ２２、
ＭｓＡｍ２３、ＭｓＡｍ２８ α 螺旋占比最大(占 ３８. ４６％ ~
７５.８６％)外ꎬ其他淀粉酶中无规则卷曲的比例最

大ꎬ占 ３４.１５％ ~５５.５６％ꎬＭｓＡｍ２８ 中无规则卷曲的

比例最小(３.４５％)ꎬα 螺旋比例最高的是 ＭｓＡｍ２８
(７５. ８６％)ꎬ 其 次 为 ＭｓＡｍ７、 ＭｓＡｍ２２、 ＭｓＡｍ１５、
ＭｓＡｍ８、 ＭｓＡｍ２３、 ＭｓＡｍ１９、 ＭｓＡｍ１、 ＭｓＡｍ１７
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图 ３　 牛大力淀粉酶基因顺式调控元件、增强子和抑制子预测图
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｉｓ￣ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎬ ｅｎｈａｎｃｅｒｓ ａｎｄ ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｓ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

(３８.１５％ ~ ５８.００％)ꎬＭｓＡｍ５ 中无 α 螺旋ꎬ最小的

是 ＭｓＡｍ６(８.１６％)ꎻβ 折叠比例最高的是 ＭｓＡｍ２３
(１２.２５％)ꎬ最小的是 ＭｓＡｍ２(４.３４％)ꎻ延长链比

例最高的是 ＭｓＡｍ５ ( ４０. ００％)ꎬ其次是 ＭｓＡｍ８、
ＭｓＡｍ６、ＭｓＡｍ２３、ＭｓＡｍ２５(３４.１５％ ~ ３７.７８％)ꎬ最
小的是 ＭｓＡｍ２２(１３.５８％)ꎮ
２.３ 牛大力淀粉酶基因家族成员的三级结构预测

２.３.１ 信号肽预测及亚细胞定位　 跨膜预测发现该

基因家族均可跨膜于胞外ꎬ且信号肽预测结果显示

(图 ６)ꎬＭｓＡｍ５、ＭｓＡｍ８ 和 ＭｓＡｍ１４ 可能存在信号

肽段ꎬ其余均无信号肽ꎮ 亚细胞定位结果显示这些

淀 粉 酶 均 定 位 在 细 胞 壁 外ꎬ ＭｓＡｍ３、 ＭｓＡｍ９、
ＭｓＡｍ１１、 ＭｓＡｍ１２、 ＭｓＡｍ１３、 ＭｓＡｍ２１、 ＭｓＡｍ２２、
ＭｓＡｍ２３、ＭｓＡｍ２７ 均较大程度定位于叶绿体中ꎮ
２.３.２ 牛大力淀粉酶的三级结构分析 　 用 ＳＷＩＳＳ￣
ＭＯＤＥＬ 对牛大力淀粉酶家族进行了三级结构预

测和可视化分析ꎬ结果如表 ２ 所示ꎮ 三级结构预

测具 有 α￣淀 粉 酶 结 构 的 是 ＭｓＡｍ３、 ＭｓＡｍ１０、
ＭｓＡｍ１１、ＭｓＡｍ１６、ＭｓＡｍ１８、ＭｓＡｍ１９、ＭｓＡｍ２７ꎻ具
有 β 淀粉酶结构的是 ＭｓＡｍ２２ꎻ具有异淀粉酶结构
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图 ４　 牛大力淀粉酶结构域预测图
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｄｏｍａｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

的是 ＭｓＡｍ２、ＭｓＡｍ２０ꎻ具有 α、β 淀粉酶结构的是

ＭｓＡｍ１、ＭｓＡｍ１４、ＭｓＡｍ２１、ＭｓＡｍ２８ꎻ具有甲基转

移酶结构的是 ＭｓＡｍ４、ＭｓＡｍ２４、ＭｓＡｍ２６ꎮ 其中ꎬ
ＭｓＡｍ１、 ＭｓＡｍ２、 ＭｓＡｍ３、 ＭｓＡｍ４、 ＭｓＡｍ１０、
ＭｓＡｍ１１、 ＭｓＡｍ１６、 ＭｓＡｍ１７、 ＭｓＡｍ１８、 ＭｓＡｍ２０、
ＭｓＡｍ２１、ＭｓＡｍ２２、ＭｓＡｍ２４、ＭｓＡｍ２６、ＭｓＡｍ２７ 的

序列同源性为 １００％ꎬ三级结构图见图 ７ꎮ
２.４ 牛大力淀粉酶的系统发育分析及分类

基于淀粉酶氨基酸序列的 ＮＪ 系统发育树结

果如 图 ８ 所 示ꎬ ２８ 条 牛 大 力 淀 粉 酶 序 列 中:
ＭｓＡｍ１５、ＭｓＡｍ１６ 归于 １ 类ꎬ且均具有 ｍｏｔｉｆ ２、
ｍｏｔｉｆ ３、ｍｏｔｉｆ ７ꎻＭｓＡｍ４、ＭｓＡｍ２４、ＭｓＡｍ２６ 归于 １
类ꎬ且均具有 ｍｏｔｉｆ １、ｍｏｔｉｆ ２、ｍｏｔｉｆ ３、ｍｏｔｉｆ ４、ｍｏｔｉｆ

５、ｍｏｔｉｆ ７、ｍｏｔｉｆ ８ꎮ
选取拟南芥淀粉酶基因 １５ 个ꎬ与牛大力淀粉酶

构建 ＮＪ 系统发育树ꎬ结果见图 ９ꎮ 根据与拟南芥淀

粉酶的系统发育情况ꎬ可知 ＡｔＢＭ４ 和 ＭｓＡｍ６ 归为

一类ꎬＡｔＡＭ２ 和 ＭｓＡｍ２ 归为一类ꎬＡｔＢＭ８ 和 ＭｓＡｍ５
归为一类ꎬＡｔＢＭ４ 和 ＭｓＡｍ６ 归为一类ꎬＡｔＡＭ１０ 和

ＭｓＡｍ２２ 归为一类ꎬＡｔＩＭ３ 和 ＭｓＡｍ１７ 归为一类ꎮ

３　 讨论与结论

本文对 ２８ 个牛大力淀粉酶进行生物信息学分

析ꎬ发现相关蛋白基因编码的氨基酸序列分子量

为 ２０.７８ ~ ３４９.３９ ＫＤａꎬ并鉴定为酸性蛋白ꎬ部分亚
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图 ５　 牛大力淀粉酶二级结构占比图
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

图 ６　 牛大力淀粉酶亚细胞预测图
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

细胞定位在叶绿体ꎬ具有 ＰＬＮ０２７８４ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ、
ＡｍｙＡｃ￣ｆａｍｉｌｙ ｓｕｐｅｒ ｆａｍｉｌｙ 结构域ꎬ无规则卷曲的比

例最大ꎬ三级结构预测具有 α 淀粉酶结构、β 淀粉

酶结构、异淀粉酶结构等ꎬ该基因家族共有 ８６ 个

作用元件ꎬ系统发育树表明 ＭｓＡｍ１５、ＭｓＡｍ１６ 归

于 １ 类ꎬ且均具有 ｍｏｔｉｆ ２、ｍｏｔｉｆ ３、ｍｏｔｉｆ ７ꎬ拟南芥

ＡｔＢＭ４ 和 ＭｓＡｍ６ 归为一类等ꎮ 在膨大根的转录

组中ꎬ这些基因表达量均显著提高ꎬ说明淀粉酶可

能与根的膨大有一定的相关性ꎮ 牛大力淀粉酶的

生物信息学分析结果为研究牛大力根膨大的机理
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图 ７　 牛大力淀粉酶家族三级结构图
Ｆｉｇ. ７　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

奠定了基础ꎬ提出了研究的思路和方向ꎮ
据报道ꎬ淀粉率和 β－淀粉酶活性在膨大后期

和贮藏期的变化会影响甘薯的膨大及产量(谢逸

萍等ꎬ２００８ꎻ陶向等ꎬ２０１０)ꎮ 不同品种的甘薯膨大

与 β－淀粉酶活性和淀粉率差异明显ꎬ且与其膨大

有一定的相关性(陈显让等ꎬ２０１３ꎻ Ｄｚｉｅｄｚｏａｖｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻＳｕｎｄａｒｒａｍꎬ ２０１４)ꎬ此外ꎬ谭冬秀(２０１８)
对不同结薯能力的牛大力种苗进行转录组测序ꎬ
获得 ６４ ０３６ 条 ｕｎｉｇｅｎｅꎬ发现与植物根系生长相关

的基因 ２１３ 个ꎬ与淀粉代谢相关的基因 ３５８ 个ꎬ与
激素代谢相关的基因 ３８３ 个ꎬ其中有 ６１ 个基因表

达差异显著ꎬ包括扩张蛋白、纤维素合酶、淀粉合

成的关键酶、细胞分裂素、乙烯、生长素、独角金内

酯、油菜素内酯等的相关代谢基因ꎬ以上研究与本

研究有一定的一致性ꎬ但也未对这些基因进行深

入的研究和验证ꎬ因此ꎬ牛大力根膨大是否与这些

基因有关ꎬ是哪些基因调控了牛大力根的生长和

膨大等问题尚未解决ꎬ牛大力根膨大的分子机理

尚不明确ꎬ还需进一步的研究ꎮ
此外ꎬ淀粉酶的表达除了与根膨大有一定关

系外ꎬ还具有广泛的生物活性ꎮ α￣淀粉酶能切割

淀粉、糖原或多糖的内部 α￣１ꎬ４ 糖苷键ꎬ产生短链

糊精、寡糖、葡萄糖和麦芽糖等产物ꎬ该过程使淀

粉黏度迅速降低ꎮ α￣淀粉酶可以从植物、动物或

微生物中获得ꎬ不同来源的 α￣淀粉酶功能相似ꎬ但
在最适温度、ｐＨ 等应用条件上有差异(李文钊等ꎬ
２０１７)ꎮ 刘晓丹等(２０１７)发现淀粉酶能显着降低

小麦的糊化特性ꎬ从而降低了小麦的品质ꎮ 萝卜

因富含淀粉酶成为一种超低热量的蔬菜ꎬ且对胃

部粘膜的修复具有很好的促进作用ꎬ能够防止胃

酸过多、胃炎及胃溃疡ꎬ同时能够增强消化机能

(任喜波等ꎬ２０１２)ꎮ β￣淀粉酶可能通过促进叶片
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图 ８　 牛大力淀粉酶的系统发育树及蛋白基序
Ｆｉｇ. ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｔｉｆ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ

与角果皮淀粉分解而加强光合产物向籽粒的运输

强度ꎬ并参与油菜种子中淀粉的调控(靳舒荣等ꎬ
２０１９)ꎬ且 β￣淀粉酶影响着糙米的发芽(陶澍等ꎬ
２０１８)ꎮ 因此ꎬ研究植物中淀粉酶也将为植物的生

长发育及物质的转换等机理的阐释提供科学参

考ꎬ为将来基因工程育种提供科学依据ꎮ
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图 ９　 拟南芥淀粉酶与牛大力淀粉酶系统发育树
Ｆｉｇ. ９　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ
(Ｖｏｌｕｍｅ １) [ Ｍ]. Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ: Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｐｒｅｓｓ: ４０－４１. [广东省食品药品监督管理局ꎬ
２００４. 广东省中药材标准(第一册) [Ｍ]. 广州: 广东科学
技术出版社:４０－４１.]

ＧＵＩ Ｊꎬ ＳＨＥＮ Ｊꎬ ＬＩ Ｌꎬ ２０１１. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ４￣ｃｏｕｍａｒａｔｅ:ｃｏｅｎｚｙｍｅ ａ ｌｉｇａｓｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ １５７(２): ５７４－５８６.

ＨＵＡＮＧ Ｘꎬ ＷＡＮＧ ＸＰꎬ ＣＨＥＮ ＸＢꎬ ２０１４. Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｔｕｄｙ
ｏｎ ｔｈｅ ａｎｔｉ￣ｆａｔｉｇｕｅ ａｎｄ ａｎｔｉ￣ｓｔｒｅｓｓ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｈｅｒｂａｌ
ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. [Ｊ]. Ｊ Ｙｕｌｉｎ Ｎｏｒｍ Ｕｎｉｖꎬ
３５ (２): ５５－５８. [黄翔ꎬ 王晓平ꎬ 陈晓白ꎬ ２０１４. 中药牛大
力抗疲劳抗应激作用的实验研究 [Ｊ]. 玉林师范学院学
报ꎬ ３５(２): ５５－５８.]

ＪＩＮ ＳＲꎬ ＷＡＮＧ ＹＭꎬ ＣＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｂｅｔａ￣ａｍｙｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｄｉｃｅｓ [Ｊ]. Ｊ Ｃｒｏｐ Ｓｃｉꎬ ４５(８):
１２７９－１２８５. [靳舒荣ꎬ 王艳玫ꎬ 常悦ꎬ 等ꎬ ２０１９. 不同收获
指数甘蓝型油菜 β￣淀粉酶活性及其基因家族成员的表达

分析 [Ｊ]. 作物学报ꎬ ４５(８): １２７９－１２８５.]
ＫＥＬＬＹ ＬＡꎬ ＭＥＺＵＬＩＳ Ｓꎬ ＹＡＴＥＳ ＣＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｔｈｅ

Ｐｈｙｒｅ２ ｖｅｂ ｐｏｒｔａｌ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｄｅｌｉｎｇꎬ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌ￣
ｙｓｉｓ [Ｊ]. Ｎａｔ Ｐｒｏｔꎬ １０: ８４５－８５８.

ＬＥＳＣＯＴ Ｍꎬ ＤＥＨＡＩＳ Ｐꎬ ＭＯＲＥＮＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２. Ｄａｔａｂａｓｅ
ｉｓｓｕｅ [Ｊ]. Ｎｕｃｌ Ａｃｉｄ Ｒｅｓꎬ ３０(１): ３２５－３２７.

ＬＩ ＷＺꎬ ＺＡＮＧ ＣＧꎬ ＬＩ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｐｈａ￣ａｍｙｌａｓｅ [Ｊ]. Ｃｏｎｔｅｍｐ Ｃｈｅｍ Ｉｎｄꎬ (１１):
１２２－１２６. [李文钊ꎬ 臧传刚ꎬ 李义ꎬ 等ꎬ ２０１７. α￣淀粉酶的研
究与应用进展 [Ｊ]. 当代化工ꎬ (１１): １２２－１２６.]

ＬＩＵ ＤＤꎬ ＴＡＮＧ ＬＨꎬ ＷＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９. Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｅｘｐｅｃｔｏｒａｎｔꎬ ａｎｔｉｔｕｓｓｉｖｅ
ａｎｄ ａｎｔｉａｓｔｈｍａｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ [Ｊ]. Ｊ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｕｎｉｖ Ｔｒａｄ Ｃｈｉｎ
Ｍｅｄꎬ ２６ (３): ２６６－２６９. [刘丹丹ꎬ 唐立海ꎬ 王艳ꎬ 等ꎬ
２００９. 牛大力祛痰、镇咳和平喘作用的实验研究 [Ｊ]. 广
州中医药大学学报ꎬ ２６(３): ２６６－２６９.]

ＬＵＯ Ｘꎬ ＬＩＮ ＣＷꎬ ＣＨＥＮ ＪＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ａｎｔｉ￣ｆａｔｉｇｕｅ ｅｆｆｅｃｔｓ
ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ｏｎ ｍｉｃｅ [Ｊ]. Ｎａｔ
Ｐｒｏｄ Ｒｅｓ Ｄｅｖꎬ ２６ (３): ３２４－３２８. [罗轩ꎬ 林翠梧ꎬ 陈洁

８９２１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



晶ꎬ 等ꎬ ２０１４. 牛大力多糖对小鼠抗疲劳作用的研究
[Ｊ]. 天然产物研究与开发ꎬ ２６(３): ３２４－３２８.]

ＬＩＵ ＸＤꎬ ＰＡＮ ＺＦꎬ ＱＵ ＬＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｌｐｈａ￣ａｍｙｌ￣
ａｓｅ ｏｎ ｇｅｌａｔｉｎｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ [Ｊ]. Ｊ Ａｐｐｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ
Ｂｉｏｌꎬ ２３ (６): １０５２－１０５８. [刘晓丹ꎬ 潘志芬ꎬ 琚亮亮ꎬ
等ꎬ ２０１７. α￣淀粉酶对小麦糊化特性的影响 [Ｊ]. 应用与
环境生物学报ꎬ ２３(６):１０５２－１０５８.]

Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｍｐｉｌａｔｉｏｎ Ｇｒｏｕｐ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｈｅｒｂａｌ Ｍｅｄｉｃｉｎｅｓꎬ
１９８６. Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｍｐｉｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｈｅｒｂａｌ Ｍｅｄｉｃｉｎｅｓ
( Ｖｏｌｕｍｅ １ ) [ Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｐｅｏｐｌｅ ’ ｓ Ｈｅａｌｔｈ Ｐｒｅｓｓ:
２００. [全国中草药汇编编写组ꎬ １９８６. 全国中草药汇编:
(上册) [Ｍ]. 北京: 人民卫生出版社: ２００.]

Ｎａｎｊｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ ２００５. Ｄｉｃ￣
ｔｉｏｎａｒｙ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ: ( Ｖｏｌｕｍｅ １ )
[Ｍ]. Ｓｈａｎｇｈａｉ: Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｐｒｅｓｓ:
５７３. [南京中医药大学ꎬ ２００５. 中药大辞典 (上册)
[Ｍ]. 上海: 上海科学技术出版社: ５７３.]

ＲＥＮ ＸＢꎬ ＤＡＩ ＸＹꎬ ＺＨＡＮＧ ＪＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒａｄｉｓｈ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
[Ｊ]. Ｎ Ｈｏｒｔｉｃꎬ (２２): ２１－２３. [任喜波ꎬ 戴希尧ꎬ 张俊花ꎬ
等ꎬ ２０１２. 不同萝卜品种淀粉酶活性的差异研究 [Ｊ]. 北
方园艺ꎬ(２２):２１－２３.]

ＳＵＮＤＡＲＲＡＭ Ａꎬ ２０１４ . α￣Ａｍｙｌａｓｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ:
Ａ ｒｅｖｉｅｗ [Ｊ]. Ｊ Ａｐｐｌｅｎｖｉｒｏ Ｍｉｃꎬ ２(４):１６６－１７５.

ＴＡＮ ＤＸꎬ ２０１８. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｒｏｏｔ ｅｎ￣
ｌａｒｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ [ Ｄ ]. Ｎａｎｎｉｎｇ: Ｇｕａｎｇｘｉ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ: ２. [谭冬秀ꎬ ２０１８. 基于转录组测序的牛大力
根系膨大相关基因表达分析 [Ｄ]. 南宁: 广西大学: ２.]

ＴＡＯ Ｓꎬ ＳＯＮＧ Ｙꎬ ＣＡＯ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ａｃ￣
ｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｂｒｏｗｎ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
[Ｊ]. Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ４６ (６): １５１－１５３. [陶澍ꎬ 宋玉ꎬ 曹
磊ꎬ 等ꎬ ２０１８. 糙米发芽过程中淀粉酶活力及其相关代谢
产物变化研究 [Ｊ]. 安徽农业科学ꎬ ４６(６):１５１－１５３.]

ＴＡＯ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ ＹＷꎬ ＪＩＡＮＧ ＹＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ
ｓｔａｒｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｔｕｂｅｒ ｒｏｏｔｓ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｏｒａｇｅ
[Ｊ]. Ｊ Ａｐｐｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｂｉｏｌꎬ １６(５): ７４１－７４４. [陶向ꎬ 张勇
为ꎬ 姜玉松ꎬ 等ꎬ ２０１０. 甘薯块根储藏过程中的淀粉含量
变化 [Ｊ]. 应用与环境生物学报ꎬ １６(５) : ７４１－７４４.]

ＷＡＮＧ ＣＷꎬ ＪＩ ＭＨꎬ ＳＨＵ ＨＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３. Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｔｅｃｈ￣
ｎｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ｆｒｏｍ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ａｎｄ
ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｔｒａｃｔｓ [ Ｊ ]. Ｃｈｅｍ Ｒｅｓ
Ａｐｐｌꎬ ２５ (５): ７１３－７１７. [王呈文ꎬ 纪明慧ꎬ 舒火明ꎬ 等ꎬ
２０１３. 牛大力总黄酮提取工艺及不同萃取物的抗氧化活
性研究 [Ｊ]. 化学研究与应用ꎬ ２５(５): ７１３－７１７.]

ＷＡＮＧ Ｈꎬ ＹＡＮＧ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ａｌｔｅｒｅｄ ｐｈｅｎｙｌ￣
ｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｉｚｅ Ｌｃ￣ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
(Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ) ａｆｆｅｃｔｓ ｓｔｏｒａｇｅ ｒｏｏｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ [Ｊ]. Ｓｃｉ
Ｒｅｐꎬ ６: １８６４５.

ＷＥＩ ＣＰꎬ ＬＩＵ ＤＤꎬ ＴＡＮＧ ＬＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ
ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｏｎ ｉｍｍｕｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｍｉｃｅ [Ｊ]. Ｊ Ｇｕａｎｇ￣
ｚｈｏｕ Ｕｎｉｖ Ｔｒａｄ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄꎬ ２６ (６): ５３９－５４２. [韦翠萍ꎬ刘
丹丹ꎬ 唐立海ꎬ 等ꎬ ２００９. 牛大力对小鼠免疫功能的影响
[Ｊ]. 广州中医药大学学报ꎬ ２６(６): ５３９－５４２.]

ＷＥＩ ＹＹꎬ ＷＵ ＦＪꎬ ＺＥＮＧ ＨＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. [ Ｊ]. Ｊ Ｇｕａｎｇｘｉ Ａｃａｄ Ｓｃｉꎬ ２６
(３): ３８０－３８２. [韦玉燕ꎬ 巫繁菁ꎬ 曾海生ꎬ 等ꎬ ２０１０. 牛
大力研究概况 [Ｊ]. 广西科学院学报ꎬ ２６(３): ３８０－３８２.]

ＷＵ ＪＨꎬ ２０１４. Ｐｌａｎｔｉｎｇ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｉｓ ａ ｎｅｗ
ｂｒｉｇｈｔ ｓｐｏｔ ｏｆ ｆｕｔｕｒｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｃｏｍｅ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ
Ｇｕａｎｇｘｉ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｉｎｆｏｒｍꎬ (２３): １５４. [伍家豪ꎬ
２０１４. 种植牛大力是广西未来农业创收新亮点 [Ｊ]. 中国
农业信息ꎬ (２３): １５４.]

ＸＩＥ ＹＰꎬ ＬＩ ＨＭꎬ ＷＡＮＧ Ｘꎬ ２００８. Ｔｒｅｎｄ ｏｆ ａｍｙｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ
ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｔｕｂｅｒｓ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｏｒａｇｅ [Ｊ]. Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｇｒｉｃꎬ ２４
(４): ４０６－４０９. [谢逸萍ꎬ 李洪民ꎬ 王欣ꎬ ２００８. 贮藏期甘
薯块根淀粉酶活性变化趋势 [Ｊ]. 江苏农业学报ꎬ ２４(４):
４０６－４０９.]

ＺＨＯＵ ＴＲꎬ ＬＩＵ ＤＤꎬ ＴＡＮＧ ＬＨꎬ ｅｔ ａｌ. ２００９. Ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ
ｏｆ Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ ｓｐｅｃｉｏｓａ Ｃｈａｍｐ. ｏｎ ａｃｕｔｅ ｌｉｖｅｒ ｉｎｊｕｒｙ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ
ｃａｒｂｏｎ ｔｅｔｒａｃｈｌｏｒｉｄｅ ａｎｄ ａｌｃｏｈｏｌ ｉｎ ｍｉｃｅ [ Ｊ]. Ｓｈｉｚｈｅｎ Ｍｅｄ
Ｎａｔ Ｍｅｄ Ｒｅｓꎬ ２０ (１０): ２５８５－２５８７. [周添浓ꎬ 刘丹丹ꎬ 唐
立海ꎬ 等ꎬ ２００９. 牛大力对四氯化碳及酒精所致小鼠急性
肝损伤的保护作用 [ Ｊ]. 时珍国医国药ꎬ ２０ ( １０):
２５８５－２５８７.]

(责任编辑　 周翠鸣)

９９２１９ 期 涂冬萍等: 牛大力淀粉酶基因家族的生物信息学分析


