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３种蛋白含量大豆生育期内不同部位 ＧＳ基因
家族成员表达量差异及 ＧＳ活性分析
杨美英１，韩　红１，张婷婷１，王春红１，汲　添１，于　婷１，武志海２
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摘要：【目的】研究谷氨酰胺合成酶（ＧＳ）各基因家族成员在不同蛋白含量大豆生育期间的表达量，认识高蛋白大豆
籽粒蛋白质形成的特点．【方法】选择普通栽培大豆、高蛋白栽培大豆和高蛋白野生大豆为材料，研究了整个生育期
间ＧＳ基因家族各成员在根、茎、叶和根瘤的表达量差异以及不同类型大豆根、茎和叶谷氨酰胺合成酶活性（ＧＳＡ）
的变化．【结果和结论】结果表明：不同蛋白含量大豆各器官中 ＧＳ基因家族不同成员的表达量具有明显的差异．
ＧＳβ１在根、茎、叶和根瘤中都能高效表达；叶中ＧＳ２表达量显著升高，超过其他器官和根瘤．ＧＳγ１在根、茎、叶中表
达量极低，而根瘤ＧＳγ１的表达量明显增加．生育期内各器官 ＧＳβ１及 Ｖ３～Ｒ３期 ＧＳ总表达量、叶 ＧＳ２、根瘤 ＧＳγ１
都表现为高蛋白类型大豆高于普通栽培大豆，这与不同蛋白含量大豆 ＧＳＡ的变化规律基本一致．在生育期间高蛋
白类型大豆较普通栽培大豆能更有效地调控ＧＳ基因家族各成员的表达，获得ＧＳＡ是籽粒蛋白质含量较高的生理
特点之一．
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　　谷氨酰胺合成酶（ＧＳ，ＥＣ６３．１２）催化谷氨酸
（Ｇｌｕ）与ＮＨ３缩合形成谷氨酰胺（Ｇｌｎ），是植物氮代
谢的关键酶．ＧＳ与氨的亲和力很高，还可以使植株
避免氨积累所造成的毒害［１］．高等植物的种子、叶、
根和果实等器官中分布着多种 ＧＳ的同工酶，ＧＳ的
不同功能由不同的 ＧＳ同工酶承担［２］．Ｏｃｈｓ等［３］已

发现高等植物ＧＳ至少有２种形式，即细胞质 ＧＳ和
质体ＧＳ．质体ＧＳ主要存在于叶绿体基质中，为绿色
组织的主要形式，叶片中质体ＧＳ的功能是通过硝酸
还原和光呼吸过程来同化氨［４］．细胞质ＧＳ主要存在
于非光合组织内，为非光合组织的主要形式．细胞质
ＧＳ的主要功能是同化由其他代谢过程（包括根瘤共
生固氮）产生的氨［５６］．多数研究者认为细胞质ＧＳ是
由１个小的基因家族编码，根据３′非翻译区的序列
多样性，大豆细胞质ＧＳ基因可分为α、β和γ３个种
类，每个种类分别由２个成员组成，不同成员的表达
有组织和器官的特异性［７］．

目前关于栽培大豆谷氨酰胺合成酶活性（ＧＳＡ）
以及 ＧＳ基因表达量变化的研究已有很多报道［８９］，

ＧＳ在栽培大豆生育期间活性的变化对控制植物生

长和产量形成的重要性方面已形成共识［１０］．但关于
蛋白质含量不同大豆类型间ＧＳＡ及基因表达量差异
的研究报道尚不多见．我们在前期对高蛋白野生大
豆与普通栽培大豆的研究中发现，高蛋白野生大豆

初荚期开始各个时期的ＧＳＡ都明显高于其他类型大
豆［１１］．为明确 ＧＳ各基因家族成员在不同类型大豆
蛋白质形成过程中的表达量，进一步认识高蛋白类

型大豆籽粒高蛋白形成的生理规律．本文选择普通
栽培大豆、高蛋白栽培大豆和高蛋白野生大豆３个
不同蛋白含量大豆为材料，对整个生育期内ＧＳ基因
各成员的表达量以及根、茎、叶中ＧＳＡ的变化进行研
究，为提高普通栽培大豆籽粒蛋白质含量的选育工

作提供依据．

１　材料与方法

１．１　植物材料

本试验分别选用高蛋白野生大豆、高蛋白栽培大

豆、普通栽培大豆（不同蛋白质含量大豆的划分方法

参照文献［１１］）为研究材料，主要性状如表１所示．

表１　供试大豆的主要性状
Ｔａｂ．１　Ｍａｉｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｙｂｅａｎｖａｒｉｅｔｉｅｓｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ

　　分类 品种 原产地 生育期／ｄ ｗ（蛋白质）／
!

普通栽培大豆 吉林３８ 吉林省长春市 １３２ ４２．６１
高蛋白栽培大豆 通农１３ 吉林省通化市 １２６ ４５．４７
高蛋白野生大豆 ＺＹＤ０１２５１ 吉林省东辽县 １２５ ５３．００

１．２　试验方法
１．２．１　试验设计　试验于２０１３年３月—２０１４年１
月采用盆栽试验进行．将取自吉林农业大学试验田
的耕层土壤装入盆内，每份材料种９盆，栽培大豆每
盆播种３粒，野生大豆每盆播种６粒，整个生育期间
不施肥料，具体方法同参考文献［１１］．
１．２．２　植物叶、茎、根与根瘤样品的采集　分别于
幼苗期（Ｖ３）、分枝期（Ｖ６）、初荚期（Ｒ３）、鼓粒期

（Ｒ６）、成熟期（Ｒ８）选择长势均匀的３株大豆，于上
午进行叶片、根、茎和根瘤采集及指标测定；将采集

的部分叶片、茎、根与根瘤用蒸馏水冲洗干净，快速

用液氮处理后置于－８０℃冰箱保存备用．
１．２．３　引物设计　利用野生大豆ＧＳ基因表达序列
标签（ＥＳＴ）数据库，获取 ＧＳ基因家族成员序列信
息．根据 ＧＳ基因家族各成员的 ３′端非编码区（３′
ＵＴＲ）进行 ｑＰＣＲ引物设计，如果３′ＵＴＲ序列长度不

４８ 　　 华　南　农　业　大　学　学　报　　　 第３６卷　



够，则向 ３′端编码区延伸．使用的引物设计软件为
ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５０．ｑＰＣＲ引物由上海生工生物工程
技术服务有限公司合成，引物序列见表２．
１．２．４　叶片、茎、根和根瘤总 ＲＮＡ的提取、Ｄ

!

值测

定与ｃＤＮＡ的合成　采用 Ｔｒｉｚｏｌ法提取大豆叶片、
茎、根和根瘤总ＲＮＡ．采用７５２Ｎ紫外分光光度计测
定Ｄ２６０ｎｍ和 Ｄ２８０ｎｍ．选择 Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ介于１７～２０
的样品，采用ＥａｓｙＳｃｒｉｐｔＴＭＦｉｒｓｔｓｔｒａｎｄｃＤＮＡＳｙｎｔｈｅｓｉｓ
ＳｕｐｅｒＭｉｘ反转录试剂盒合成ｃＤＮＡ．
１．２．５　ＧＳ基因家族各组分的 ｑＰＣＲ测定　通过
ＡＢＩ公司的Ｓｔｅｐｏｎｅｐｌｕｓ实时定量 ＰＣＲ仪进行扩增

反应，反应体系设定２０μＬ：ＳＹＢＲＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭＩＩ
（２×）１０μＬ，上、下游引物各０８μＬ，ＲＯＸＲｅｆｅｒｅｎｃｅ
Ｄｙｅ（５０×）０４μＬ，ｃＤＮＡ模板 ２０μＬ，ｄＨ２Ｏ６０
μＬ．ＰＣＲ反应条件为：９５℃预变性３０ｓ；９５℃ ５ｓ，
６０℃ ３０ｓ，４０个循环；每个反应设置３次重复．通过
扩增曲线和熔解曲线，确定引物的特异性．ｑＰＣＲ检
测数据的处理参照文献［１３］，采用相对定量的２－ΔΔＣｔ

方法进行．以普通栽培大豆根的 ＧＳ２基因表达量为
对照，对ＧＳ各基因相对表达量作图．
１．２．６　生理指标的测定　ＧＳＡ测定采用文献［１１］的方
法进行；可溶性蛋白质含量采用考马斯亮蓝Ｇ２５０法．

表２　供试ＰＣＲ引物序列
Ｔａｂ．２　ＴｈｅＰＣＲｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ

基因 序列（５′→３′） 引物长度／ｂｐ ｔ／℃ 扩增片段长度／ｂｐ 登录号

ＧＳ２ Ｆ：ＴＴＧＴＴＴＧＧＡＣＴＡＡＡＧＡＧＧＴＴＧＣＣ ２３ ５９．０ １０１ ＮＭ＿００１２５０８５５

Ｒ：ＴＴＴＧＴＣＣＴＧＡＡＧＣＡＡＧＴＡＧＴＡＣＣＡ ２４ ５９．０

ＧＳα Ｆ：ＣＡＴＣＣＴＣＴＧＧＡＡＡＣＣＡＴＧＡＡＡＡＡＣ ２４ ５９．０ １５４ ＡＦ３６３０２０．１

Ｒ：ＡＴＧＧＣＡＣＡＴＧＧＡＧＧＣＴＣＡＡ １９ ５９．０

ＧＳβ１ Ｆ：ＴＴＴＴＣＴＴＡＧＴＡＧＧＡＴＴＴＧＧＴＣＴＣＴＣ ２５ ５９．０ １３６ ＡＦ３０１５９０．１

Ｒ：ＡＡＴＣＧＧＡＡＡＡＣＧＡＧＧＧＡＡＡＧＧ ２１ ５９．０

ＧＳβ２ Ｆ：ＡＧＧＧＴＴＧＴＴＣＡＴＴＧＴＴＴＴＣＴＡＴＴＣＣ ２５ ５８．０ １２２ ＡＦ３６３０２１．１

Ｒ：ＣＣＣＡＡＣＴＣＣＡＡＴＧＧＡＣＡＴＧＡＣ ２１ ６０．０

ＧＳγ１ Ｆ：ＧＣＣＴＣＡＡＡＡＡＴＡＡＴＣＡＣＡＣＡＴＧＣＣ ２４ ５９．０ １２１ Ｌ２０２４８．１

Ｒ：ＧＡＣＡＣＧＡＣＡＡＴＴＣＴＴＣＡＣＴＴＣＡＧＴＡ ２５ ５９．０

ＧＳγ２ Ｆ：ＣＴＡＣＣＴＣＧＣＣＴＧＴＴＧＴＴＡＧＧＡＴＡＴＴ ２５ ６０．０ １３６ ３６３０２２．１

Ｒ：ＧＣＡＡＡＴＡＡＣＡＡＴＡＣＴＴＧＡＧＧＧＣＣ ２３ ５９．０

Ｌｅｃｔｉｎ Ｆ：ＣＴＣＴＴＣＣＣＧＡＧＴＧＧＧＴＧＡＧＧＡ ２１ ５９．０ １１８ 见文献［１２］

Ｒ：ＣＧＡＴＴＣＣＣＣＡＧＧＴＡＴＧＴＣＧＡ ２０ ５９．８

２　结果与分析
２．１　不同类型大豆各生育期不同器官及根瘤ＧＳ基

因家族各成员表达量分析

２．１．１　不同蛋白含量大豆根中ＧＳ基因家族各成员
表达量分析　由图１可知，在整个生育期间，３种蛋
白含量不同大豆ＧＳ各基因家族各成员都有表达，但
ＧＳ２和ＧＳγ与其他基因相比较，表达量极低．Ｖ３期
ＧＳα与ＧＳβ的表达量相差不明显，但从 Ｖ６～Ｒ８期，
ＧＳβ１的表达量明显高于其他基因．

从根部ＧＳ基因家族所有成员总表达量分析，Ｒ３
期之前，高蛋白栽培大豆高于其他２个类型大豆，高
蛋白野生大豆在Ｒ３期达到最大，普通栽培大豆各基
因总表达量Ｒ６期最高，Ｒ３期略低于 Ｒ６期．从 ＧＳβ１
的表达量分析，高蛋白栽培大豆 Ｖ６期高达３０００，高
蛋白野生大豆在 Ｒ３期接近２５００，普通栽培大豆最

高值出现较晚，Ｒ６期的最高值也仅有１６００．３种大
豆ＧＳβ１的表达量达到最高值之后都开始下降，成熟
期时３种大豆 ＧＳβ１的表达量以及基因总表达量都
降至最低值，但表现为高蛋白野生大豆 ＞高蛋白栽
培大豆＞普通栽培大豆．
２．１．２　不同蛋白含量大豆茎中ＧＳ基因家族各成员
表达量分析　由图１和图２比较可知，整个生育时
期，大豆茎中 ＧＳ２的表达量明显高于同时期根中的
表达量，ＧＳ１基因家族的各成员均有表达，但仍以
ＧＳβ的表达量最高，ＧＳ２和 ＧＳα其次，ＧＳγ表达量持
续偏低．高蛋白栽培大豆和高蛋白野生大豆各基因
的总表达量以及 ＧＳ２、ＧＳβ和 ＧＳα的表达量均在 Ｖ６
期达到最高，随着生育进程推进表达量逐渐降低．普
通栽培大豆 ＧＳβ的表达量虽在 Ｒ６期达到最高，但
Ｖ６～Ｒ６期间，ＧＳβ表达量的值从５８７增加到６８６，与
其他２类大豆相比增加趋势不明显．
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图１　３种蛋白含量大豆各生育期根ＧＳ基因家族各成员相对表达量变化
Ｆｉｇ．１　ＧｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｏｆＧＳｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓｆｒｏｍｒｏｏｔｓｏｆ３ｔｙｐｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓ

图２　３种蛋白含量大豆在不同生育时期茎的ＧＳ２和ＧＳ１家族各成员相对表达量变化
Ｆｉｇ．２　ＧｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｏｆＧＳ２ａｎｄＧＳ１ｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓｆｒｏｍｓｔｅｍｓｏｆ３ｔｙｐｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓ
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２．１．３　不同类型大豆叶的ＧＳ基因家族各成员表达
量分析　由图３可见，整个生育时期，３种蛋白含量
不同大豆叶中 ＧＳα、ＧＳβ１和 ＧＳ２基因大量表达，ＧＳ２
变化尤为明显．叶中 ＧＳ２表达量高于其他任何器官
和根瘤．Ｒ３期之前ＧＳ２明显高于ＧＳβ１，Ｒ６期开始降

低．从图３Ｆ中明显看出，高蛋白野生大豆叶中 ＧＳ２
从Ｖ３～Ｒ３期一直增加，Ｒ３期达到最高值，然后急剧
下降．整个生育期间高蛋白野生大豆 ＧＳ２表达量都
明显高于高蛋白栽培大豆和普通栽培大豆．

图３　３种蛋白含量大豆在不同生育时期叶ＧＳ１基因家族各成员和ＧＳ２相对表达量变化
Ｆｉｇ．３　ＧｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｏｆＧＳ１ｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓａｎｄＧＳ２ｆｒｏｍｌｅａｖｅｓｏｆ３ｔｙｐｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓ

　　３种不同蛋白含量大豆叶片 ＧＳβ１和 ＧＳα基因
的表达量在整个生育期呈现“低－高－低”的变化规
律，Ｒ３期出现１个明显的峰值．ＧＳα基因表达量就类
型间比较，变化不明显．但 ＧＳβ１基因的表达量在３
种大豆间明显不同．高蛋白栽培大豆ＧＳβ１的表达量
从Ｖ６期开始一直高于普通栽培大豆．高蛋白野生大
豆ＧＳβ１的表达量除 Ｖ６期低于高蛋白栽培大豆外，
其他时期均高于其他２类型大豆．
２．１．４　不同类型大豆根瘤ＧＳ基因家族各成员表达
量分析　由图４可知，大豆根瘤中ＧＳγ２的表达量较
低，在图４中不能被显示出来，但其他基因都有不同
程度的表达．与其他器官各基因表达量的变化相比，
ＧＳγ１表达量的增加最为明显．３种大豆根瘤ＧＳγ１基

因表达量在 Ｒ３期均出现最大值，而且 Ｖ３～Ｒ３期
ＧＳγ１表达量表现为高蛋白野生大豆 ＞高蛋白栽培
大豆＞普通栽培大豆，Ｒ３期之后高蛋白栽培大豆
ＧＳγ１表达量略高于其他２类．
３种不同蛋白含量大豆根瘤 ＧＳβ的表达量在整

个生育时期都较高，Ｖ３～Ｖ６期普通栽培大豆ＧＳβ的
表达量略高于其他２个类型大豆．高蛋白野生大豆
和高蛋白栽培大豆ＧＳβ１的表达量在Ｒ３期达到最大
值，普通栽培大豆在 Ｒ６期达到最高．从 Ｒ３期开始，
ＧＳβ１的表达量都表现为高蛋白野生大豆 ＞高蛋白
栽培大豆＞普通栽培大豆．蛋白含量大豆根瘤中ＧＳ２
和ＧＳα也都有表达，但与 ＧＳγ１、ＧＳβ相比，表达量仍
较小，类型间相差不明显．
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图４　３种蛋白含量大豆在不同生育时期根瘤的ＧＳ２和ＧＳ１家族各成员相对表达量变化
Ｆｉｇ．４　ＧｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｏｆＧＳ２ａｎｄＧＳ１ｆａｍｉｌｙｍｅｍｂｅｒｓｆｒｏｍｎｏｄｕｌｅｓｏｆ３ｔｙｐｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓ

２．２　不同蛋白含量大豆不同生育期根、茎、叶 ＧＳＡ
的变化

　　从图５可知，普通栽培大豆、高蛋白野生大豆和
高蛋白栽培大豆在整个生育期内，根、茎和叶ＧＳＡ都
呈现单峰曲线的变化规律，Ｒ３期达到最高值．同一
类型大豆，各器官ＧＳＡ都表现为根＞茎＞叶．同一器

官不同类型大豆相比较，Ｒ３期之前高蛋白栽培大豆
ＧＳＡ较高，Ｒ３期之后高蛋白野生大豆根、茎、叶各器
官的ＧＳＡ都要高于其他２类型大豆，这与我们前期
的研究结果相一致［１１］．而且高蛋白野生大豆 Ｖ６～
Ｒ３期增长明显，Ｒ３期之后下降较缓慢．

图５　３种类型大豆各生育期根、茎、叶谷氨酰胺合成酶活性（ＧＳＡ）的变化
Ｆｉｇ．５　Ｇｌｕｔａｍｉｎｅｓｙｎｔｈｅｔａｓｅａｃｔｉｖａｔｙ（ＧＳＡ）ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｒｏｏｔ，ｓｔｅｍａｎｄｌｅａｆａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓｏｆ３ｔｙｐｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

３　讨论与结论

ＧＳ是高等植物氮素代谢的关键酶［１４］．根系从土
壤中吸收的ＮＯ３

－，通过茎、叶柄运往叶片，在硝酸还

原酶等的作用下转化为氨态氮，再经ＧＳ的作用转化
为谷氨酰胺，进入氮代谢．在 ＡＴＰ供能的情况下，它
催化ＮＨ４

＋同化成谷氨酰胺．后者又在谷氨酸合酶
（ＧＯＧＡＴ）的催化下，将其酰胺转移到 α－酮戊二酸
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上，从而生成２分子的谷氨酸．生物化学及遗传学研
究表明，ＧＳ和 ＧＯＧＡＴ构成的循环反应是正常条件
下高等植物氨同化的主要途径［１５］．大豆不同生育时
期以及不同器官的 ＧＳ基因家族各成员表现出特异
的表达模式和调控方式．Ｂｅｒｎａｒｄ等［１６］研究表明植物

ＧＳ基因的表达受外界环境的影响，是环境因子调节
植物氮素积累和利用的重要分子靶点．本试验利用
盆栽的方式对全生育期３种不同蛋白含量大豆根、
茎、叶和根瘤的 ＧＳ２和 ＧＳ１各基因家族成员表达量
进行研究，结果发现同一基因在不同的器官及根瘤

中表达量明显不同．ＧＳβ１和 ＧＳβ２在各时期的根、
茎、叶和根瘤中都有表达，但 ＧＳβ１的表达在各器官
及根瘤中都占有绝对优势，根瘤ＧＳβ２的表达略有增
加．这与Ｍｏｒｅｙ等［７］和王晓波等［１７］发现 ＧＳβ以根和
成熟根瘤表达为主的结论有一定差异．本研究中叶
ＧＳ２表达量超过其他任何基因的表达而达到最大．
其他任何时期各器官 ＧＳγ１表达量与其他基因相比
都极低，根瘤中ＧＳγ１大量表达，这与Ｓｗａｒｕｐ等［１８］和

Ｂｅｎｎｅｔｔ等［１９］发现 ＧＳγ１表现为根瘤特异表达，ＧＳγ
在植物的茎、叶柄和正在发芽种子的子叶中能低水

平表达的结果基本一致．许多研究表明，ＧＳα基因主
要在子叶、干种子胚轴、发芽２ｄ豆芽、维管组织幼根
表达，根瘤中也有少量表达［１８，２０］．本试验发现根、茎、
叶和根瘤中 ＧＳα从 Ｖ３～Ｒ８期都有表达，但与 ＧＳβ
相比较，表达量较低．

本试验发现不同类型大豆 ＧＳ基因家族各成员
的表达也存在明显差异．ＧＳβ１在各器官及根瘤都是
主要的ＧＳ表达者，在较多的生长时期都表现出高蛋
白大豆类型 ＞普通栽培大豆的特点．叶片中 ＧＳ２表
达量和根瘤中 ＧＳγ１表达量明显上升，而且在 Ｖ３～
Ｒ３期间也出现高蛋白野生大豆 ＞高蛋白栽培大豆
＞普通栽培大豆的规律．对不同类型大豆基因总表
达量的比较分析也得出同样的规律，高蛋白野生大

豆和高蛋白栽培大豆都要略高于普通栽培大豆，叶

和根瘤表现明显．说明在整个生育期间，高蛋白类型
大豆较普通栽培大豆能更有效地上调 ＧＳ基因家族
各成员的表达．

许多研究者认为ＧＳ１的调控主要发生在转录水
平［２１］．但酶活性受品种自身遗传特性及光照、氮素形
态、温度等环境因素的影响，栽培管理措施和生态环

境条件亦具有十分重要的作用［２２２４］．在特定环境条
件下，ＧＳ基因家族各成员转录活性与酶分子的组装
之间存在近乎完美的协调关系，酶分子的利用率才

是酶活性高低的先决条件［２５］．分析不同蛋白含量大
豆的ＧＳＡ发现，Ｒ３期之后，各类型大豆根、茎、叶的

ＧＳＡ都表现为高蛋白野生大豆＞高蛋白栽培大豆 ＞
普通栽培大豆的规律．这说明高蛋白类型大豆在 Ｒ３
期之后ＧＳＡ高，同化氨较多，促进了 ＧＳ基因家族各
成员的表达．同时，各基因的高表达又有利于形成更
多的酶分子，增加ＧＳＡ．因此，在整个生育期内，高蛋
白类型大豆较普通栽培大豆能有效地调控 ＧＳ基因
家族各成员的表达，获得高 ＧＳＡ是籽粒蛋白质含量
较高的生理特点之一．这一规律可能有助于增加体
内可供贮存与运输的有机氮总量，为高蛋白类型大

豆籽粒蛋白质的合成提供充足的原料．
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