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基于三代转录组测序的湖北黄精 SUVH 基因家族鉴定与分析

丁 露 1†，董伊洛 1†，Victor Manuel Martinez Espinosa1，田科伟 1，2 *，张德春 1 *

（1.  三峡大学  生物技术研究中心，湖北  宜昌  443002；
2.  三峡大学  水利工程博士后科研流动站，湖北  宜昌  443002）

摘要： 组蛋白甲基化作为表观遗传调控的主要机制之一，在植物生长发育及环境响应过程中起关键作用。基于三代测序

技术组装的黄精全长转录组数据，对湖北黄精组蛋白甲基化转移酶中的 SUVH 基因家族进行鉴定与分析，包括 SUVH 家族基

因的序列特性、蛋白结构以及表达模式等进行了分析总结，并构建了蛋白进化树。结果表明，研究鉴定出 39 个 SUVH 基因，其

氨基酸残基数量为 161 aa~1 268 aa，等电点在 4. 77 PI~9. 10 PI，分子量大小为 18 kDa ~142 kDa；其中，编码酸性蛋白质的基

因有 20 个，编码碱性蛋白质的基因有 19 个。该基因家族中只有 transcript/6593. p1 编码的蛋白具有一个跨膜域，该基因共编码

837 位氨基酸，第 813 至 835 位氨基酸形成跨膜螺旋。湖北黄精 SUVH 基因家族与拟南芥同源基因存在显著进化保守性，但其

基因数目显著多于拟南芥。这些结果暗示湖北黄精可能通过基因家族扩张，从而适应复杂次生代谢调控需求。亚细胞定位结

果表明，76. 47% 的蛋白家族成员定位于细胞核；模体（motif）分析结果显示，3'端保守的终止元件可能参与底物识别特异性调

控。此研究为阐明其表观遗传调控网络及药用次生代谢合成机制提供了关键基因资源，同时建立了药用植物功能基因组学研

究的系统方法。
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Abstract： Histone methylation， as one of the main mechanisms of epigenetic regulation， plays a key role in plant 
growth， development and environmental response.  Based on the full-length transcriptome data of Hubei Huangjing （Po⁃

lygonatum zanlanscianense） assembled by third-generation sequencing technology， the SUVH gene family in histone 
methyltransferase of Polygonatum zanlanscianense were identified and analyzed， including the sequence characteristics， 
protein structure， and expression pattern of SUVH family genes， and a protein evolution tree was constructed.  The re⁃
sults showed that a total of 39 SUVH genes were identified， with the number of amino acid residues ranging from 161 aa 
to 1 268 aa， the isoelectric point ranging from 4. 77 PI to 9. 10 PI， and the molecular weight ranging from 18 kDa to 142 
kDa； among them， there were 20 genes encoding acidic proteins and 19 genes encoding basic proteins.  Only the protein 
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encoded by transcript/6593. p1 had a transmembrane domain in this gene family.  This gene encoded a total of 837 amino 
acids， and amino acids from 813 to 835 formed a transmembrane helix.  The SUVH gene family of Polygonatum zanlan⁃

scianense had significant evolutionary conservation with Arabidopsis homologous genes， but the number of its genes was 
significantly greater than that of Arabidopsis.  These results suggested that Polygonatum zanlanscianense may adapt to 
the complex secondary metabolism regulation needs through gene family expansion.  Subcellular localization results 
showed that 76. 47% of the protein family members were localized in the nucleus.  The results of motif analysis showed 
that the conserved termination element at the 3' end may be involved in the regulation of substrate recognition specificity.  
This study analyzes the evolution and functional characteristics of the SUVH gene family in Polygonatum zanlanscianens， 
provides key gene resources for clarifying its epigenetic regulatory network and the synthesis mechanism of medicinal sec⁃
ondary metabolism， and establishes a systematic method for the functional genomics research of medicinal plants.

Key words： Polygonatum zanlanscianense Pamp. ； histone methylation； gene family analysis； bioinformatics； epi⁃
genetics

0 引  言

黄 精 ，百 合 科（Liliaceae）黄 精 属（Polygona⁃
tum），作为中国传统药食同源珍稀植物资源，其药理

价值与开发利用日益受到学界关注［1］。传统中医药

学理论认为该属植物具有补气养阴、健脾润肺、益肾

填精之功效；而现代药理学研究进一步揭示了其具

有多靶点生物活性。以多花黄精（P.  cyrtonema）为

例，其具有显著降血糖、免疫调节、抗疲劳、抗肿瘤及

广谱抗菌抗病毒等功效［2］。近年来，随着公众健康

意识的显著增强及大健康产业快速发展，黄精市场

需求呈现指数级增长。然而，野生资源因过度采挖

已濒临枯竭，人工栽培已逐步成为市场供给主体（栽

培区域已覆盖中国 21 个省份，种植面积较十年前增

长 380%），但其规范化生产体系仍存在关键科学问

题亟待解决：①药用活性成分（如多糖、皂苷、黄酮等

次生代谢产物）的时空积累规律尚未明确；②最佳药

用采收期缺乏客观量化标准；③食用安全性与加工

适性评价体系尚未建立。上述问题严重制约了黄精

产业的可持续发展，亟待从次生代谢产物积累规律、

采收期科学判定及多组学调控机制等方面开展系统

研究［3］。

表观遗传学作为重要的基因表达调控机制，通

过非 DNA 序列改变介导可遗传的表型变化。其核

心在于动态甲基化等化学修饰介导的基因表达模式

跨代遗传性改变，这一调控机制能在维持基因组稳

定性的前提下实现生物性状的适应性调整［4］。组蛋

白共价修饰是染色质结构调控层面的关键调控方

式，通过甲基化/去甲基化平衡、乙酰化及磷酸化等

修饰方式动态调控染色质结构，进而精确调控基因

转录活性。真核生物中已鉴定的组蛋白修饰类型超

过 20 种，除甲基化与乙酰化等经典修饰外，还包括

泛素化修饰及近年发现的 ADP-核糖基化等新型修

饰，这些修饰通过协同作用形成动态调控网络［5］。

组蛋白修饰方式多样化在多细胞真核生物基因表达

的表观遗传调控中起着重要作用［6］。组蛋白甲基化

受组蛋白甲基转移酶和去甲基化酶的动态调控，其

修饰位点主要集中于组蛋白的精氨酸（R）和赖氨酸

（K）残基［7］。近年来对组蛋白修饰的研究已逐渐成

为表观遗传学关注的重点。组蛋白甲基化修饰通过

动态调控核小体间相互作用介导染色质结构重塑，

该修饰通过改变核小体三维拓扑结构，精确协调

DNA 复制、修复及转录激活等分子事件［8⁃10］。组蛋

白甲基化修饰分子效应延伸至表观遗传调控网络，

通 过 定 向 修 饰 特 定 组 蛋 白 残 基（如 H3K4me3/
H3K27me3）建立基因表达模式，从而调控细胞增殖

分化进程并整合胞内信号转导网络［11］。在植物表观

遗传调控中，组蛋白 H3 和 H4 的赖氨酸（K）及精氨

酸（R）残基的甲基化修饰呈现高度特异性和多样

性。 H3 亚基的 K4、K9、K27、K36、K79 位点以及

H4K20 位 点 构 成 赖 氨 酸 甲 基 化 的 主 要 靶 标 ，而

H3R2、R8、R17、R26 和 H4R3 则是精氨酸甲基化的

主要作用位点［12］。甲基化程度呈现显著差异：赖氨

酸残基可实现单甲基化（me1）、双甲基化（me2）和三

甲基化（me3），而精氨酸残基仅能形成单甲基化或

双甲基化修饰。值得注意的是，精氨酸甲基化表现

为动态可逆的修饰过程，其甲基转移酶（PRMTs）与

去甲基化酶（如 JMJD6）共同维持修饰平衡；相比之

下，赖氨酸去甲基化酶（如 JmjC 家族）效率低，且部

分高阶修饰（如 H3K4me3）需依赖组蛋白替换而非

直接去甲基化，导致修饰更持久［13］。组蛋白甲基化

转移酶属于具有特定结构域的蛋白家族，具有多种

不同的识别位点［14］。例如，动物和植物中的组蛋白

赖氨酸甲基化转移酶通常都含有 SET 结构域（Su
（var）3-9，E（z），Trithorax），但动物中还会含有 Dot1
结构域，组蛋白赖氨酸甲基化转移酶能够催化赖氨
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酸 H3 和 H4 甲基化为单甲基化、二甲基化和三甲

基化［15］。

在 组 蛋 白 甲 基 转 移 酶（HMTs）的 功 能 研 究

中，Su（var）3–9 homologs（SUVH）家族作为含有

SET 结构域蛋白的重要分支，现有研究已逐步揭

示其在表观遗传调控中的关键作用。SUVH 家族

广泛存在于真核生物中，植物特有的 SUVH 亚家

族通过其 SRA（SET and RING-associated）结构域

识别甲基化修饰的 DNA 实现 SUVH 亚家族蛋白

的招募，被招募的 SUVH 蛋白利用其 SET 结构域

催化组蛋白 H3K9 位点的甲基化，形成 H3K9me2
修 饰 ，从 而 介 导 基 因 沉 默 和 异 染 色 质 稳 定 性 维

持［16⁃17］。研究人员发现，拟南芥 SUVH 家族成员

（如 SUVH4/5/6）在 DNA 甲基化与组蛋白修饰的

互 作 中 发 挥 桥 梁 作 用 ：SUVH4 偏 好 结 合 CAG/
CTG 甲基化位点，而 SUVH5 倾向 CCG 甲基化，

这种序列特异性介导的组蛋白修饰可能通过调控

靶基因所在区域的染色质影响靶基因的表达从而

影响次生代谢通路。此外，SUVH6 还具有自抑制

调控机制，在 SUVH6 的结构生物学研究中发现，

其肽底物结合通道受到自身的自抑制调控，为理

解 HMTs 的精细调控提供了结构生物学证据［18］。

另有研究表明，组蛋白甲基化也能够通过调控基

因表达水平调节器官的发育、种子的萌发以及植

物对逆境的耐受性等多个生物学过程［19］。作为

表观遗传调控的重要表征，组蛋白修饰对功能的

影 响 呈 现 明 显 的 位 点 特 异 性 ：H3K9 乙 酰 化 与

H3K4 甲 基 化（H3K4me）作 为 转 录 激 活 标 记 ，而

H3K9/H3K27 位点的多甲基化修饰则与基因沉默

相关。其中 H3K9me3 通过稳定异染色质结构抑

制转录，H3K9me2 则介导常染色质区的可逆性沉

默［20］。在作物抗逆机制研究中，通过基因组学筛

选 鉴 定 到 TaHMT21、TaHMT24 和 TaHMT42 等

甲基转移酶基因的表达在干旱胁迫下被显著诱

导 ，揭 示 了 其 在 杂 交 小 麦 抗 旱 分 子 育 种 中 的 价

值［21］。此外，H3K27me3 在植物发育时序调控中

发挥关键作用，特别是通过光周期、春化等途径调

控 FLC 的表达，进而影响 FLY 和 AP1 等成花基

因的转录［22］。 SDG26 是拟南芥中的组蛋白甲基

转 移 酶 ，SDG26 功 能 缺 失 可 提 升 拟 南 芥 抗 旱

性［23］，而茶树中过表达 CsSDG36/43 通过激活氮

吸收相关 NRT2 家族基因，从而间接提升低氮胁

迫下的氮同化效率［24］。

截至目前，对黄精的研究还不够深入，对于黄精

组蛋白甲基化相关基因家族鲜有研究报道。尽管目

前黄精属植物中 SUVH 家族的直接研究尚未见报

道，但基于模式植物的功能推测，SUVH 可能参与黄

精次生代谢产物合成的调控。例如，在药用植物中，

H3K9me2 修饰常与次生代谢基因簇的沉默相关，而

SUVH 介导的甲基化可能通过抑制转座子活性以维

持基因组的稳定性［25］。本研究利用生物信息学方法

以湖北黄精（Polygonatum zanlanscianense Pamp.）二

代转录组和全长三代转录组为数据支撑，对湖北黄

精组蛋白甲基化酶基因家族进行鉴定和分析。期望

通过对湖北黄精组蛋白甲基化酶的深入挖掘进一步

加深对黄精耐逆性形成及具有药用价值次生代谢产

物合成机制的理解，对品种选育和抗逆性形成的机

理研究都具有重要意义，也期望能够借此研究为其

他中草药的研究积累经验和方法。

1 材料与方法

1. 1 数据来源及软件工具

本课题以湖北黄精二代转录组和全长三代转录

组数据（实验室未发表数据）为支撑；拟南芥基因组

数据下载自植物基因组数据库 Phytozome V13. 0
（https：//phytozome-next. jgj. doe. gov）、在线 motif
鉴 定 工 具 （https：//meme-suite. org/meme/） ，

MEGA（v7. 0. 26）［26］用于绘制基因进化树，TBtools
（v1. 098685）［27］ 用 于 数 据 提 取 及 格 式 转 换 ，

TMHMM 软件用于蛋白质跨膜结构的分析预测

（https：//services. healthtech. dtu. dk/services/
TMHMM-2. 0/），在线工具 PSORT 用于亚细胞定

位分析（http：//psort1. hgc. jp/form. html）。

1. 2 实验方法

1. 2. 1 湖北黄精组蛋白甲基化转移酶基因家族

鉴定

本研究以湖北黄精三代全长转录组数据为基

础，从 Pfam 库中下载序号为 PF00856 组蛋白甲基化

酶的隐马尔科夫模型，然后再从 Phytozome V13. 0
库中下载拟南芥组蛋白甲基化转移酶基因家族的蛋

白序列文件。使用组蛋白甲基化酶的隐马尔可夫模

型 PF00856 为模板构建库，利用 HMMER（v3. 3. 1）
程序将湖北黄精蛋白质序列信息与 Pfam 模板进行

对比，筛选出湖北黄精转录组中含有组蛋白甲基化

转移酶结构的候选组蛋白甲基化转移酶基因家族成

员基因 ID 及序列。

将 HMMER 生成的基于隐马尔科夫模型鉴定

结果与 BLAST 比对结果进行交叉验证，确保组蛋

白甲基化转移酶基因识别的准确性。首先，使用

HMMER 软件中的 hmmsearch 工具以 PF00856 为模
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板对三代转录组注释的蛋白序列进行鉴定得到基于

隐马尔科夫模型的候选基因；使用 BLAST 工具以

拟南芥组蛋白甲基化转移酶基因家族蛋白序列为目

标对湖北黄精的三代转录组注释蛋白序列文件进行

搜 索 得 到 基 于 BLAST 的 候 选 基 因 。 随 后 ，将

BLAST 结果与 hmmsearch 的结果进行交叉验证，取

两种工具共同鉴定到的蛋白序列作为最终确定湖北

黄精的组蛋白甲基化转移酶基因家族蛋白。这种方

法有效结合了两种不同的鉴定工具，能够提高基因

家族鉴定的准确性和全面性，确保所识别的基因 ID
更具代表性。

1. 2. 2 湖北黄精组蛋白甲基化基因家族蛋白序列

提取

使用 TBtools 的 Fasta Extract 功能，从湖北黄精

的转录组序列中提取到组蛋白甲基化转移酶基因家

族的蛋白序列。具体步骤如下：将湖北黄精的蛋白

质文件导入比对文件中，并以湖北黄精组蛋白甲基

转 移 酶 的 基 因 ID 作 为 比 对 目 标 。 利 用 Fasta 
Header Pattern Match 功能进行搜索，提取出湖北黄

精组蛋白甲基化转移酶家族的蛋白序列。以相同的

方法，从拟南芥的蛋白质序列文件中提取出对应的

蛋白序列。

1. 2. 3 组蛋白甲基化基因家族成员进化分析

将提取出来的湖北黄精组蛋白甲基化蛋白文件

与拟南芥组蛋白甲基化转移酶蛋白文件进行合并，

使用 MEGA （v7. 0. 26）软件中的 Clustal W 对蛋白

文件中的序列进行多序列比对，根据多序列比对结

果，使用 Trimal 对结果进行剪枝去除保守性极低的

比对序列，将比对的结果使用 MEGA 进行进化分析

并生成进化树，调整参数，利用枚举法进行检测，节

点鲁棒性设置为 1 000 个重复，将遗传距离选择为

poisson correction。
1. 2. 4 湖北黄精 SUVH 家族蛋白跨膜结构及亚细

胞定位分析

使用 TMHMM 在线工具对湖北黄精 SUVH 基

因家族的氨基序列进行分析，找到含有跨膜结构的

基因 ID 并进行分析。使用 PSORT prediction 在线

工具对湖北黄精 SUVH 基因家族蛋白进行亚细胞

定位预测。

1. 2. 5 湖北黄精 SUVH 基因家族蛋白 motif分析

使用 TBtools 提取湖北黄精 SUVH 基因家族蛋

白序列，使用 MEME 在线工具对 SUVH 基因家族

蛋白序列进行 motif鉴定，设置 motif值为 40，得到湖

北黄精 SUVH 基因家族蛋白 motif分布模式。

2 结果与分析

2. 1 家族成员鉴定

本研究通过 HMMER 和 BLAST 两种工具同时

对湖北黄精组蛋白甲基化酶进行鉴定，并对 HM ⁃
MER 生成的基于隐马尔科夫模型 PF00856 鉴定结

果与 BLAST 比对结果进行交叉验证，在 Pfam 库中

进行验证后得到湖北黄精的组蛋白甲基化转移酶家

族基因。根据文献已报道的 47 个拟南芥组蛋白甲

基化转移酶，本研究中共鉴定出 95 个湖北黄精组蛋

白甲基化转移酶蛋白，综合催化结构域的系统发育

分析、功能结构域的特征、底物特异性及进化保守性

等多维度原则，95 个湖北黄精组蛋白甲基化基因被

分为 5 大类，包括 I（SUVH 家族）、Ⅱ（Trx 家族）、Ⅲ
（SMYD 家族）、Ⅳ（Ez）以及 V（SETD 家族）。本研

究对湖北黄精组蛋白甲基化基因家族的 SUVH 亚

家族成员进行进一步的生物信息学分析，其基因信

息见表 1。其蛋白序列长度多样性丰富，最长的

transcript/857. p1 转录本能够编码 1 268 个氨基酸，

最短的 transcript/35100. p1 转录本只能编码 161 个

氨基酸。分子量最大的有 142. 958 kDa，分子量最小

的 只 有 18 kDa，等 电 点 最 高 的 为 9. 10，最 低 的

为 4. 77。
2. 2 基因进化分析

本研究对湖北黄精和拟南芥两种植物的组蛋白

甲基化基因家族的蛋白进行进化分析，并构建完整

的进化树（图 1）。该环形进化树清晰呈现了湖北黄

精（transcript 前缀序列，如 transcript/626. p1、tran⁃
script7071. p1 等）与 拟 南 芥（AT 前 缀 序 列 ，如

AT3G04380. 1、AT5G43990. 2 等）组蛋白甲基化基

因家族的蛋白进化关系，在拓扑结构与节点支持率

方面，进化树以中心放射状向外延伸，分支连接点标

注的 100/97/90 等数值代表基于 1000 次重复枚举法

检测的节点支持率（即 Bootstrap 值）。高支持率分

支（如 100、97）集中于主干区域，反映核心进化路径

具有高度可靠性；部分次级分支支持率较低（如

90），表明其拓扑结构可能存在一定变异。在基因序

列分布与亲缘关系方面，湖北黄精序列（如 tran⁃
script/13382. p1、transcript/12601. p1）多分布于独立

分支，与拟南芥序列（如 AT2G24740. 1、AT1G1777
0. 1）形成显著分化，表明两者在进化历程中经历了

显著的功能或结构歧化。部分拟南芥序列聚集成簇

（如 AT3G04380. 1 与 AT5G43990. 2 位 于 相 邻 分

支），提示其蛋白功能保守性较高；而湖北黄精序列

分散性较强，可能反映物种特异性。

根据湖北黄精与拟南芥 SUV 类蛋白的进化关
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系，参考已有研究［28］将蛋白划分为 5 个组别，Grou⁃
pI 包 含 ：AT1G73100. 1（AtSUVH3）、AT5G0494
0. 1（AtSUVH1）、AT1G17770. 1（AtSUVH7）等 5
个拟南芥 SUVH 蛋白，以及 transcript/591. p1、tran⁃
script/3782. p1、transcript/14413. p1 等 14 个湖北黄

精 SUVH 转录本；GroupⅡ包含 2 个拟南芥 SUVH
蛋 白 ：AT2G33290. 1（AtSUVH2）、AT4G13460. 1
（AtSUVH9）以 及 transcript/15741. p1、transcript/
15844. p1、transcript/19303. p1 等 8 个 湖 北 黄 精

SUVH 转录本。两组蛋白均参与异染色质沉默，其

表 1 湖北黄精 SUVH 家族基因信息表

Table 1 Gene information table of the Polygonatum zanlanscianense SUVH family

序列 ID
transcript/2238.p1
transcript/1950.p1
transcript/2854.p1
transcript/6639.p1
transcript/7098.p1

transcript/35100.p1
transcript/14888.p1

transcript/2706.p1
transcript/15741.p1
transcript/14956.p1
transcript/15424.p1
transcript/15844.p1
transcript/18245.p3
transcript/21193.p1
transcript/18304.p1
transcript/19439.p1
transcript/19303.p1
transcript/15638.p1
transcript/13782.p1
transcript/14413.p1
transcript/14777.p1
transcript/15267.p1
transcript/13012.p1
transcript/12601.p1

transcript/7060.p1
transcript/591.p1
transcript/857.p1
transcript/626.p1

transcript/13382.p1
transcript/8845.p1

transcript/13506.p1
transcript/8969.p1
transcript/6097.p1
transcript/9643.p1
transcript/8862.p1
transcript/6593.p1
transcript/7071.p1
transcript/7522.p1
transcript/7157.p1

编码氨基酸数目（aa）
1 198
1 198
1 109

919
927
161
455
927
656
656
651
454
213
571
608
568
604
684
670
684
684
679
662
662
662
366

1 268
1 267

663
670
668
574
672
823
823
837
836
837
837

分子量（Da）
130 770.00
130 803.09
122 207.13
103 205.71
104 205.96

18 000.46
50 673.65

104 290.27
72 644.88
72 644.88
72 337.39
50 585.35
23 968.46
63 453.27
67 411.77
63 037.74
66 868.34
75 439.18
74 053.62
75 356.11
75 425.15
74 765.54
73 153.99
73 095.96
73 125.94
41 168.91

142 958.64
142 868.19

73 255.10
74 097.63
73 912.44
63 859.21
74 493.22
91 470.79
91 498.85
93 515.15
93 278.48
93 349.56
93 334.55

等电点（PI）
8.54
8.54
6.38
9.04
9.07
4.77
6.33
9.1

5.81
5.81
5.37
5.33
6.81
8.83
8.83
8.71
8.54
8.55
6.71
8.47
8.55
8.65
8.14
8.27
8.14
5.12
8.04
7.83
8.14
6.56
6.56
6.79
5.67
5.67
5.67
5.55
5.74
5.74
5.67
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中 GroupI 占据主导作用，GroupⅡ行使次要功能。

Group Ⅲ由拟南芥 SUVH 蛋白 AT5G13960. 1（At⁃
SUVH4）与 湖 北 黄 精 SUVH 转 录 本 transcript/
14888. p1 组成；Group Ⅳ包含 2 个拟南芥 SUVH 蛋

白 ：AT2G22740. 2（AtSUVH6）、AT2G35160. 1
（AtSUVH5）以 及 transcript/2854. p1、transcript/
6639. p1、transcript/2706. p1 等 6 个湖北黄精 SUVH
转录本。GroupⅢ和 Group Ⅳ两组蛋白主要行使二

甲基转移酶功能。GroupV 包含 3 个拟南芥 SUVH
蛋 白 ：AT3G04380. 1（AtSUVH4）、AT5G43990. 2
（AtSUVH2）、AT1G04050. 1（AtSUVH1）以及 tran⁃
script/2854. p1、transcript/6639. p1、transcript/2706.
p1 等 6 个湖北黄精 SUVH 转录本，但这组蛋白功能

暂不明确。

2. 3 跨膜结构分析

TMHMM 在线工具对湖北黄精 39 个 SUVH 基

因家族蛋白序列的分析结果显示，仅有一个转录本

（transcript/6593. p1）所编码的蛋白包含跨膜结构

域。该转录本共编码了 837 个氨基酸，其中第 1 至

812 位氨基酸位于膜外，第 813 至 835 位的肽段形成

跨膜螺旋，而第 836 至 837 位氨基酸则位于膜内，

见图 2。

2. 4 亚细胞定位分析

通过 PSORT prediction 在线工具对湖北黄精

SUVH 基因家族蛋白进行亚细胞定位预测，该家

族蛋白主要分布于细胞核、细胞质和线粒体 3 类

细胞器中，其中细胞核定位优势显著（表 2）。在

34 个蛋白中，26 个蛋白（占比 76. 47%）在细胞核

的预测分值超过 0. 50，表明其具有明确的核定位

倾向。 transcript/857. pl 和 transcript/626. pl 表现出

完全的核定位特征（分值均为 1. 00），表明这些基

因 可 能 参 与 核 内 特 异 性 调 控 过 程 。 另 有 tran⁃
script/15844. pl 等基因呈现多细胞器泛定位特征，

图 1　湖北黄精和拟南芥 SUVH 蛋白进化树

Figure 1　Protein evolutionary analysis of the SUVH family of Polygonatum zanlanscianense Pamp.  and Arabidopsis

图  2　湖北黄精 SUVH 基因家族蛋白跨膜结构

Figure 2　Transmembrane proteins structure of Polygo⁃
natum zanlanscianense Pamp.  SUVH gene family

·· 499



丁露  等：基于三代转录组测序的湖北黄精 SUVH 基因家族鉴定与分析

其核定位分值为 0. 26、细胞质 0. 44、线粒体 0. 30，
显示出潜在的功能多样性。细胞质定位的典型代

表为 transcript/15741. pl（0. 74）和 transcript/14956.
pl（0. 74），而 具 有 显 著 的 线 粒 体 定 位 特 征 的 是

transcript/21193. pl（0. 52）和 transcript/1834. pl
（0. 57）。部分基因在不同细胞器间的分值分布呈

现平衡特征，如 transcript/18245. p3 在细胞核、细

胞质、线粒体的分值分别为 0. 35、0. 35、0. 26，未显

示出明显的细胞器定位趋势。该分析为确定湖北

黄精 SUVH 基因家族存在的亚细胞位置提供了

参考依据。

2. 5 motif 鉴定与分析

本研究通过 MEME 在线工具对湖北黄精 SU ⁃
VH 基因家族进行 motif 鉴定，得到 SUVH 基因家族

编码氨基酸序列所具有的 motif。结果显示，该基因

家族编码的氨基酸序列中，保守结构域的空间分布

与其系统发育关系存在显著相关性。亲缘关系邻近

的转录本（如 transcript2238. p1 与 transcript1950. p1）
显示出高度一致的保守结构域组成（通过相同颜色

标记的 Motif 分布模式体现），其 motif 类型、数量及

相对排列顺序均保持稳定（横轴位置 0~1 400 范围

内的彩色矩形块连续分布）。具有相同保守结构域

组合的转录本可能编码同一蛋白质亚基，这种现象

反映在纵轴相邻转录本间 motif 图谱的重复性（如

Motif 32 和 Motif 35 的多转录本重复出现模式）。多

数 转 录 本（如 transcript2238. p1、transcript1950. p1
等）在 3'端（横轴右侧约 1 200~1 400）均以 Motif 1
和 Motif 18 作为保守终止元件，形成特征性双 motif
结尾结构，见图 3。

综上所述，亲缘关系越近的基因其序列越保守，

所含有的结构域几乎没有差异，他们可能编码同一

个蛋白质亚基，也暗示了其功能可能存在冗余。另

外不同蛋白中的 motif的顺序不完全一致，但大多数

以 motif 1 和 motif 18 作为 3'端的结尾。

图  3　湖北黄精 SUVH 基因家族 motif 分析

Figure 3　Motif analysis of the Polygonatum zanlanscianense Pamp.  SUVH gene family
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3 讨  论

3. 1 SUVH 家 族 的 功 能 进 化 与 表 观 遗 传 调 控

作用

SUVH 家族作为组蛋白甲基转移酶的重要分

支，其成员通过 SET 结构域催化组蛋白 H3K9 位点

的甲基化（H3K9me2），进而介导基因沉默和染色

质稳定性的维持［25］。本研究中系统发育分析显示，

湖北黄精 SUVH 基因与拟南芥同源基因分化显著

（图 1），提示其在进化中可能经历了功能特异性适

应。例如，湖北黄精 transcript/13382. p1 等基因分

布于独立进化分支，可能与次生代谢产物调控相

关，而拟南芥 SUVH4/5/6 则偏好结合特定甲基化

位点以维持基因组稳定性［29］。值得注意的是，湖北

黄精 SUVH 基因的分散性进化模式可能反映了物

种对复杂生境的适应性策略，这一现象与 ASH1L
等大分子量甲基转移酶在哺乳动物中的功能歧化

相似［30］。

3. 2 SUVH 家族在植物逆境响应中的潜在作用

跨 膜 结 构 分 析 显 示 ，仅 transcript/6593. p1 具

有跨膜螺旋（图 2），提示其可能参与膜结合信号

转导。这与拟南芥 SUVH6 的自抑制调控机制形

成 对 比 ，后 者 通 过 构 象 变 化 调 节 酶 活 性［31］。 此

外，亚细胞定位预测表明 76. 47% 的 SUVH 基因

定位于细胞核（表 2），与组蛋白修饰的核心功能

一致。其中，transcript/857. p1 和 626. p1 的完全核

定位特征（分值 1. 00）暗示其在染色质重塑中的

关键作用，类似于拟南芥 SDG26 通过 H3K27me3
调控发育时序的机制［32］。在逆境响应方面，本研

究 检 测 到 transcript/21193. p1（线 粒 体 定 位）和

transcript/18245. p3（多细胞器动态分布）可能参与

能量代谢与胁迫信号整合，这一发现与茶树 CsS⁃
DG36/43 通过氮同化增强抗逆性的机制存在功能

相似性［33］。

3. 3 次生代谢调控与药用价值关联

Motif 分析揭示了 SUVH 基因的保守结构域

组 合 特 征（图 3），尤 其 是 3' 端 Motif1 和 Motif18
的终止元件模式，可能与底物识别特异性相关。

例 如 ，transcript/2238. p1 与 1950. p1 具 有 相 同 的

motif 分布模式 ，表明二者可能参与协同调控特

定 次 生 代 谢 基 因 簇 。 已 有 研 究 表 明 ，H3K9me2
修饰常与药用植物（如多花黄精）次生代谢基因

沉 默 相 关［34］，而 SUVH 介 导 的 甲 基 化 可 能 通 过

抑 制 转 座 子 活 性 维 持 基 因 组 稳 定 性［35］。 本 研

究中鉴定到多个具有细胞质定位的 SUVH 基因

（如 transcript/15741. p1），其 功 能 可 能 涉 及 非 组

蛋白底物的甲基化修饰，这一现象在 ASH1L 的

C 端结构域功能研究中也有类似报道［30］。

表 2 湖北黄精 SUVH 基因家族亚细胞定位

Table 2 Polygonatum zanlanscianense Pamp.  SUVH gene 
family subcellular localization

基因序号

transcript/2238.p1
transcript/195.p1

transcript/2854.p1
transcript/6639.p1
transcript/798.p1
transcript/351.p1

transcript/14888.p1
transcript/276.p1

transcript/15741.p1
transcript/14956.p1
transcript/15424.p1
transcript/15844.p1
transcript/18245.p3
transcript/21193.p1
transcript/1834.p1

transcript/19439.p1
transcript/1933.p1

transcript/15638.p1
transcript/13782.p1
transcript/14413.p1
transcript/14777.p1
transcript/15267.p1
transcript/1312.p1
transcript/1261.p1

transcript/76.p1
transcript/591.p1
transcript/857.p1
transcript/626.p1

transcript/13382.p1
transcript/8845.p1
transcript/1356.p1
transcript/8969.p1
transcript/697.p1

transcript/9643.p1
transcript/8862.p1
transcript/6593.p1
transcript/771.p1

transcript/7522.p1
transcript/7157.p1

可能存在的细胞器

细胞核

0.87
0.87
0.61
0.83
0.91
0.26
0.35
0.91
0.09
0.09
0.13
0.26
0.35
0.39
0.35
0.52
0.30
0.57
0.74
0.57
0.57
0.78
0.57
0.57
0.57
0.22
1.00
1.00
0.57
0.74
0.78
0.74
0.70
0.65
0.65
0.30
0.83
0.83
0.83

细胞质

0.04
0.04
0.57
0.57
0.04
0.74
0.74
0.70
0.44
0.35
0.09
0.09
0.04
0.48
0.13
0.22
0.13
0.13
0.09
0.22
0.22
0.22
0.70

0.22
0.22
0.22
0.26
0.09
0.22
0.22
0.22
0.09
0.09
0.09

线粒体

0.13
0.13
0.39
0.13
0.04

0.04

0.30
0.26
0.52
0.57
0.35
0.13
0.22
0.04
0.22
0.22
0.09
0.13
0.13
0.13
0.04

0.13

0.09
0.04
0.04
0.13
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4 结  论

本研究共鉴定到 95 个湖北黄精组蛋白甲基化

转移酶 SET 结构域基因，进化分析显示其可分为

SUVH、Trx、SMYD、Ez 和 SETD 5 个大类。湖北

黄精 SUVH 基因亚家族中共鉴定出 39 个基因，这些

基因编码的氨基酸残基的数量在 161 aa~1 268 aa，
等电点在 4. 77 PI~9. 10 PI，分子量大小在 18 kDa~
142 kDa，其中编码酸性蛋白质的基因有 20 个，编码

碱性蛋白质的基因有 19 个。在跨膜蛋白预测的结

果中，该基因家族中只有 transcript/6593. p1 所编码

的蛋白具有一个跨膜结构域，该基因共编码 837 位

氨基酸，其中第 1 至 812 位氨基酸位于膜外，第 813
至 835 位氨基酸位于跨膜螺旋。

基因进化树的结果显示，湖北黄精 SUVH 基因

家族与拟南芥 SUVH 基因家族具有较高的同源性，

两者皆为双子叶植物，在进化上亲缘关系较近，但在

湖北黄精的 SUVH 家族中的基因数目比拟南芥多，

这可能与湖北黄精生长的过程中，除了合成自身需

要的物质之外，还需要合成一些特有的次生代谢产

物，因此组蛋白甲基化调控的过程可能较拟南芥更

为复杂。
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