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摘 要:为明确桃果实发育后期外源生长素对果实成熟的影响及更深入的认识生长素调控果实发育与成熟的机

制,本研究以桃品种‘小白凤’为试材,采用不同浓度的外源IAA(200,10,0.1
 

μmol/L)喷施第2次快速膨大期的桃

果实,在处理后10,20,30
 

d分别取样,分析桃果实的硬度,糖组分(蔗糖、葡萄糖、果糖、山梨醇),果胶,纤维素含量

以及乙烯释放量的变化,并对200
 

μmol/L
  

IAA处理后30
 

d及对照组的果实进行了转录组测序分析,深入认识生

长素调控桃果实成熟的作用和机理。结果表明,(1)IAA处理后30
 

d时,200
 

μmol/L
 

处理组桃果实果肉硬度与对

照组相比显著增加,成熟期平均延迟5
 

d,而10,0.1
 

μmol/L
  

IAA处理组与同期对照组间无显著差异。(2)果肉蔗

糖含量在0.1,200
 

μmol/L
  

IAA
 

处理后30
 

d显著低于同期对照组,在10
 

μmol/L
  

IAA
 

处理后30
 

d
 

时与对照组无显

著差异;葡萄糖、果糖和山梨醇含量在各浓度IAA处理后30
 

d
 

时多与对照组间无明显差异。(3)在处理30
 

d时,果
肉中可溶性果胶含量在0.1

 

μmol/L
 

IAA处理组与对照组无显著差异,在
 

10,200
 

μmol/L
  

IAA处理组均显著低于

对照组,此时不同浓度IAA处理桃果肉中不可溶果胶和纤维素含量均与对照组之间无显著差异。(4)在IAA处理

后10,20,30
 

d时,果实乙烯释放量均表现为0.1,10
 

μmol/L
  

处理与对照组无显著差异,200
 

μmol/L
 

处理组显著低

于对照组。(5)转录组数据显示,200
 

μmol/L
 

IAA处理与对照组中共存在86个差异表达基因,KEGG分析发现其

中有6个与果实发育成熟密切相关的代谢途径中多个基因的表达谱发生显著变化,且变化趋势与已测定的生理指

标数据吻合。综合分析表明200
 

μmol/L
 

的外源IAA处理第2次快速膨大期的桃果实能够延缓果实成熟的进程。
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Abstract:
 

In
 

order
 

to
 

clarify
 

the
 

effect
 

of
 

exogenous
 

auxin
 

on
 

fruit
 

ripening
 

in
 

late
 

stage
 

of
 

peach
 

fruit
 

de-
velopment

 

and
 

to
 

further
 

understand
 

the
 

mechanism
 

of
 

auxin
 

regulation
 

on
 

fruit
 

development
 

and
 

ripening.
 

In
 

this
 

study,
 

peach
 

‘Xiaobaifeng’
 

fruits
 

were
 

treated
 

with
 

different
 

concentrations
 

of
 

exogenous
 

IAA
 

(200,
 

10,
 

0.1
 

μmol/L)
 

at
 

the
 

second
 

rapid
 

expansion
 

stage.
 

Samples
 

were
 

collected
 

at
 

10,
 

20,
 

30
 

days
 

af-
ter

 

treatment.
 

The
 

changes
 

of
 

hardness,
 

sugar
 

components
 

(sucrose,
 

glucose,
 

fructose,
 

sorbitol),
 

pectin,
 

cellulose
 

contents
 

and
 

ethylene
 

release
 

of
 

peach
 

fruit
 

were
 

analyzed.
 

The
 

transcriptomic
 

sequencing
 

was
 



performed
 

on
 

fruits
 

treated
 

with
 

200
 

μmol/L
 

IAA
 

for
 

30
 

days
 

and
 

in
 

the
 

control
 

group.
 

The
 

results
 

showed
 

that,
 

(1)
 

at
 

30
 

days
 

after
 

IAA
 

treatment,
 

the
 

pulp
 

hardness
 

of
 

200
 

μmol/L
 

IAA
 

treatment
 

group
 

was
 

significantly
 

increased
 

compared
 

with
 

the
 

control
 

group,
 

and
 

the
 

average
 

maturity
 

was
 

delayed
 

by
 

5
 

days,
 

while
 

there
 

were
 

no
 

significant
 

difference
 

of
 

10
 

μmol/L
 

and
 

0.1
 

μmol/L
  

IAA
 

treatment
 

groups
 

with
 

the
 

control
 

group
 

at
 

the
 

same
 

time.
 

(2)
 

Sucrose
 

content
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

of
 

the
 

control
 

group
 

after
 

0.1
 

μmol/L
 

and
 

200
 

μmol/L
  

IAA
 

treatments
 

for
 

30
 

days,
 

but
 

had
 

no
 

significant
 

difference
 

with
 

that
 

of
 

the
 

control
 

group
 

after
 

10
 

μmol/L
  

IAA
 

treatment
 

for
 

30
 

days.
 

There
 

was
 

no
 

significant
 

differ-
ence

 

in
 

the
 

contents
 

of
 

glucose,
 

fructose
 

and
 

sorbitol
 

at
 

30
 

days
 

after
 

IAA
 

treatment.
 

(3)
 

The
 

content
 

of
 

soluble
 

pectin
 

after
 

0.1
 

μmol/L
  

IAA
 

treatment
 

was
 

not
 

significantly
 

different
 

from
 

that
 

of
 

the
 

control
 

group
 

at
 

30
 

days,
 

but
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

of
 

the
 

control
 

group
 

at
 

10
 

and
 

200
 

μmol/L
 

IAA
 

treatments
 

at
 

30
 

days.
 

At
 

30
 

days
 

after
 

IAA
 

treatment,
 

there
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

between
 

the
 

contents
 

of
 

insoluble
 

pectin
 

and
 

cellulose
 

in
 

peach
 

pulp
 

and
 

the
 

control
 

group.
 

(4)
 

At
 

10,
 

20,
 

30
 

days
 

after
 

IAA
 

treatment,
 

there
 

were
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

ethylene
 

release
 

of
 

0.1
 

and
 

10μmol/L
 

IAA
 

treat-
ments

 

with
 

the
 

control
 

group,
 

and
 

the
 

200
 

μmol/L
 

IAA
 

treatment
 

group
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

the
 

control
 

group.
 

(5)
 

Transcriptome
 

data
 

showed
 

that
 

there
 

were
 

a
 

total
 

of
 

86
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

between
 

the
 

200
 

μmol/L
  

IAA
 

treatment
 

and
 

the
 

control
 

group.
 

KEGG
 

analysis
 

found
 

that
 

the
 

expression
 

profiles
 

of
 

multiple
 

genes
 

in
 

6
 

metabolic
 

pathways
 

closely
 

related
 

to
 

fruit
 

development
 

and
 

maturation
 

had
 

significant
 

changes,
 

and
 

the
 

change
 

trend
 

was
 

consistent
 

with
 

the
 

measured
 

physiological
 

indicator
 

data.
 

Comprehensive
 

analysis
 

showed
 

that
 

200
 

μmol/L
  

exogenous
 

IAA
 

treatment
 

of
 

peach
 

fruit
 

at
 

the
 

second
 

rapid
 

expansion
 

stage
 

could
 

delay
 

the
 

fruit
 

ripening
 

process.
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  植物果实的发育成熟是一个复杂的过程,是由

众多生理生化反应引起的果实结构、质地和风味的

改变。其中果实成熟最显著的代谢变化是细胞壁结

构的改变,果实细胞壁物质主要由果胶、纤维素、半
纤维素等多糖类物质组成,这些物质的部分或完全

的溶解以及淀粉和其他多糖的裂解是引起果实质地

品质变化的主要原因[1]。此外,硬度、色泽、香味和

糖酸变化也是果实成熟的标志性事件及果实品质构

成的核心因素。其中糖是果实风味物质、色素、氨基

酸、维生素、芳香物质和其他的营养成分合成的原材

料,是判断果实品质的重要指标。此外,已有研究表

明,糖可以作为一个信号在调控果实成熟方面发挥

重要作用,如蔗糖可以调控草莓果实的发育成熟[2]。
生长素(auxin)是最早被发现的一类植物激素,

在果实发育过程中起着至关重要的作用。其水平的

动态时空变化可以精确、快速地触发基因重编码,从
而精细调控植物生长和发育过程中的多个方面[3-4]。
已有研究表明,外源生长素处理可以影响番茄、桃、
草莓等果实的硬度、成熟时间[2];生长素还可通过调

控乙烯信号途径参与果实成熟的启动及调控等[5-8]。

Tonutti等发现在桃果实发育成熟时期,乙烯释放

量与果肉IAA含量呈正相关[9]。此后有研究表明

人工合成的生长素处理可加速桃果实发育、成熟和

乙烯的产生[10]。Tatsuki等比较溶质型桃和硬质型

桃成熟软化的差异时发现二者之间不仅乙烯释放量

存在差异,吲哚乙酸(IAA)的含量也表现出很大的

不同[5]。中国市场中以鲜食桃为主,多为溶质型桃,
在果实成熟后软化速度较快,果实品质快速下降,不
耐贮藏和运输,成为限制桃产业发展的一大重要因

素。现有研究表明生长素在桃果实成熟及软化过程

中发挥着重要作用,但同一树种不同品种(基因型)
间的软化机理存在明显差异,为进一步明确生长素

对桃果实发育成熟的调控作用,本研究以水蜜桃品

种‘小白凤’为试验材料,通过设置不同浓度的外源

IAA处理,分析桃果实硬度、糖组分(蔗糖、葡萄糖、
果糖、山梨醇)、果胶、纤维素含量以及乙烯释放量的

变化,明确显著影响桃果实成熟的IAA处理浓度,
确定外源IAA处理在转录组水平的影响,以期为深

入认识生长素调控果实成熟的机理以及生长素在桃

果实成熟调控中的应用提供依据。

1 材料和方法

1.1 材料与处理

以苏州农业职业技术学院合作试验基地的‘小
白凤’水蜜桃成年树(8年生)上的果实作为试验材

料。试验前选取生长势一致的植株进行挂牌标记,
每处理设3个重复,每个重复3株桃树。在花后60

 

d(果实第2次快速膨大期)[11]参考Liu等方法分别
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用
 

200,10,0.1
 

μmol/L的外源
 

IAA(加1%
 

吐温80)
均匀喷洒整个果实表面[12],对照处理同步喷施蒸馏

水。处理后每隔10
 

d随机选取不同植株不同方向的

果实取样,共3次。所有样品取回后分离果皮和果

肉,于液氮中速冻并放置在-80
 

℃条件下保存。

1.2 测定指标及方法

1.2.1 果实硬度

果实硬度参考曾文芳等[8]方法采用水果硬度计

(GY-3)进行测定。

1.2.2 果实糖组分含量

糖组分含量采用高效液相色谱仪参考 Gomez
等的方法进行测定[12]。色谱条件为高效液相色谱

仪(Agilent
 

1260
 

infinity),Hi-Plex
 

Ca
 

(8
 

μm,300
 

mm×7.7
 

mm,
 

Agilent,
 

GB),柱温为80
 

℃,示差

检测器为Agilent
 

1260,温度40
 

℃,流动相为超纯

水,流速为0.6
 

mL/min。外标法定量。

1.2.3 果实果胶和纤维素含量

参考彭勇等的方法[13],果胶含量和纤维素含量

分别用咔唑比色法和蒽酮比色法进行测定。

1.2.4 果实乙烯释放量

参照曾文芳等的方法进行测定[8]。色谱条件为

岛津GC2010型气相色谱仪,高鸽手动微量进样器,

气相毛细管色谱柱:Rtx-5(30.0
 

m×0.25
 

mm×
0.25

 

μm,restek);进样口(SPL)100.0
 

℃,柱温60
 

℃;氢离子火焰检测器(FID)温度130
 

℃;载气 He,
流速

 

30
 

mL/min;燃气 H2,流速30
 

mL/min;空气

流速400
 

mL/min,分流比35;压力控制流量,压力

113.5
 

kPa,进样时间2.0
 

min。

1.2.5 果实转录组测序

依据前面取得的结果,选取200
 

μmol/L的外

源IAA
 

处理后30
 

d果实的果肉部分进行转录组测

序。总RNA
 

用 TRIzol试剂盒
 

(Invitrogen,
 

CA,
 

USA)提取,构建2个样品的文库,送北京诺禾致源

进行 单 末 端(50
 

bp)测 序,测 序 平 台 为Illumina
 

Hiseq
 

2500(Illumina
 

Inc.,
 

San
 

Diego,
 

CA,
 

USA)。
通过FDR(false

 

discovery
 

rate)设定阈值的方法来

筛选差异基因[14]。两组比对中,P<0.05
 

被认为是

差异表达。

1.2.6 实时荧光定量RT-PCR
以mRNA反转录合成的cDNA为模板,以桃

RPII基因为内参进行qRT-PCR扩增[15]。
  试验重复3次,采用2

-ΔΔCT 法计算基因相对表

达量。所用引物由生工生物工程(上海)股份有限公

司合成,其序列见表1。

表1 试验中所用引物序列

Table
 

1 Primer
 

sequences
 

used
 

in
 

the
 

experiment

基因ID
Gene

 

ID
上游引物

Forward
 

primer(5'→3')
下游引物

Reverse
 

primer(5'→3')

Prupe.5G011400 TGCGTTTAACCCTGCCCATG TTCCCTTCAAGGCATGATCC

Prupe.1G376400 TGTCAAAATGACTGGTTGGA TTGGACGACCTCTGCCTC

Prupe.7G192800 ATAGGGTTTCAGGACACGTT TAACAGGGACAGGTGACACA

Prupe.5G035400 AGCCGAGTTCCAGTAGCTT TGAGAGCAAGAGGAGCTCTT

Prupe.4G082000 TACAGAAAGCGGCAGCCAT TGTTCGACGGTGACGGCATGG

Prupe.4G051400 TCGTCCAGCCGTGAGCCG ACGTGCTCTACTTCGACTCGGT

RPII GCTCGCTGTTTTGCAGTTCTAC AACATAGGTGAGGCCGCACTT

1.3 数据处理

采用SPSS
 

22.0、Excel
 

2016进行数据处理,采
用单因素方差分析进行显著性检验(a=0.05)。

2 结果与分析

2.1 膨大期IAA处理对桃果实成熟及硬度的影响

图
 

1
 

显示,不同浓度IAA处理后至果实成熟

时,桃果实表型及硬度出现了不同程度的差异。在

处理后30
 

d时,桃果实在200
 

μmol/L
 

IAA处理组

比对照组平均延迟5
 

d成熟,而在10,0.1
 

μmol/L
 

IAA
 

处理组与对照组无显著差异(图
 

1,A)。同时,
桃果实的硬度在不同处理组中均随着果实成熟而逐

渐显著下降。其中,在IAA处理后10
 

d和20
 

d时,
桃果实硬度在同期各IAA处理组与对照组间均无

显著差异;至处理后30
 

d时,桃果实硬度在10,0.1
 

μmol/L
 

IAA处理组与同期对照组间仍无显著差

异,而在200
 

μmol/L
 

IAA处理组中显著高于同期

对照组(图
 

1,B)。
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不同小写字母表示处理间在0.05
 

水平显著差异(P
 

<
 

0.05)。下同。
图1 不同浓度外源IAA处理后桃果实表型及硬度的变化

Different
 

lowercases
 

means
 

significant
 

difference
 

among
 

treatments
 

at
 

0.05
 

level.
 

The
 

same
 

below.
Fig.1 The

 

peach
 

fruit
 

phenotype
 

and
 

hardness
 

with
 

different
 

concentrations
 

of
 

exogenous
 

IAA
 

treatment

2.2 膨大期IAA处理对桃果肉中糖组分含量的

影响

  果实糖含量的变化与果实的成熟密切相关,本
研究采用高效液相色谱法测定了桃果肉中蔗糖、葡
萄糖、果糖、山梨醇的含量。结果(图

 

2)表明,桃果

实中蔗糖含量在0.1
 

μmol/L
 

IAA
 

处理后10
 

d与

对照组无显著差异,在处理后20
 

d显著高于对照

组,在处理后30
 

d显著低于对照组;蔗糖含量在10
 

μmol/L
 

IAA
 

处理后10
 

d显著低于对照组,在处理后

20
 

d和30
 

d
 

时与对照组均无显著差异;蔗糖含量在

200
 

μmol/L
 

IAA处理后10
 

d、20
 

d
 

和30
 

d均显著低

于同期对照组。说明200
 

μmol/L
 

的外源IAA处理

可以显著降低桃果肉中蔗糖含量。同时,桃果实中

葡萄糖和果糖含量在对照组和IAA处理组中都呈

现一致的逐渐降低趋势,且在各浓度IAA处理后

10
 

d
 

和20
 

d
 

时均高于对照组,各浓度处理的果糖含

量及200
 

μmol/L
 

IAA处理葡萄糖含量增幅在20
 

d
时均达到显著水平,在各浓度IAA处理后30

 

d
 

时

多与对照组间无显著差异。另外,桃果实中山梨醇

含量在各浓度IAA处理后10
 

d
 

时均显著低于对照

组,处理后20
 

d和30
 

d时均与对照组无显著差异

(图
 

2)。可见,外源IAA处理对桃果肉中蔗糖含量

影响最为显著,其次是果糖和葡萄糖含量,各处理浓

度中又以
 

200
 

μmol/L
 

IAA
 

处理表现最为突出。

图2 不同浓度IAA处理后桃果肉中蔗糖、葡萄糖、果糖和山梨醇含量的变化

Fig.2 Changes
 

of
 

sucrose,
 

glucose,
 

fructose
 

and
 

sorbitol
 

contents
 

in
 

peach
 

pulp
 

after
 

treated
 

with
 

different
 

concentrations
 

of
 

IAA
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2.3 膨大期IAA处理对桃果实中果胶和纤维素含

量的影响

  植物细胞壁结构是决定果实硬度的关键因素,
细胞壁是由纤维素、果胶和蛋白质组成的复杂结构,
桃果肉中可溶性果胶、不可溶性果胶、总果胶和纤维

素含量的测定结果如图3所示。其中,桃果肉中可

溶性果胶含量在0.1
 

μmol/L
 

IAA处理后10
 

d和

30
 

d均与同期对照组无显著差异,处理后20
 

d显著

高于对照;在
 

10
 

μmol/L
 

IAA处理后10
 

d和20
 

d
与对照组均无显著差异,处理后30

 

d显著低于对照

组;在200
 

μmol/L
 

IAA处理10
 

d和30
 

d后均比对

照显著下降,处理后20
 

d与对照无显著差异(图3,

A)。即桃果肉中可溶果胶含量在200
 

μmol/L
 

IAA
处理后整体低于对照组,在0.1

 

μmol/L
 

IAA处理

后均不同程度高于对照组。
同时,桃果肉中不可溶果胶含量在各处理组中均

随果实发育成熟呈下降趋势,在处理后10
 

d表现为

200,10
 

μmol/L
  

IAA处理显著高于对照组和0.1
 

μmol/L
  

处理组,在处理后20
 

d和30
 

d时各IAA处

理组与对照组之间均无显著差异(图3,B)。桃果肉中

总果胶含量在处理后10
 

d时也表现为200,10
 

μmol/L
  

处理显著高于对照组和0.1
 

μmol/L
 

处理组,在处理后

20
 

d时各处理组及对照之间均无显著差异,在处理后

30
 

d时0.1
 

μmol/L
  

处理显著高于其他3组(图3,C)。
另外,随着桃果实发育成熟,各处理组桃果肉中

纤维素含量均显著下降,在不同处理时间之间存在

显著差异,说明纤维素含量与果实成熟软化负相关。
图3,D显示,在IAA处理后10

 

d和30
 

d时,桃果肉

中纤维素含量在各处理组及对照组之间均无显著差

异;在处理后20
 

d时,各处理组均显著高于对照组,
但处理组之间无显著差异。以上果胶和纤维素含量

的变化表明,外源IAA处理对桃果肉中可溶性果胶

含量的影响较大,而对不可溶果胶含量、纤维素含量

多无显著影响;可溶性果胶含量与果实的成熟软化

正相关,不可溶性果胶、总果胶和纤维素含量与果实

的成熟软化负相关。

图3 不同浓度IAA处理后桃果肉中可溶性果胶、不可溶果胶、总果胶及纤维素含量的变化

Fig.3 The
 

contents
 

of
 

soluble
 

pectin,
 

insoluble
 

pectin,
 

total
 

pectin
 

and
 

cellulose
 

in
 

peach
 

pulp
 

under
 

different
 

concentrations
 

of
 

IAA
 

treatment

2.4 膨大期IAA处理对桃果实中乙烯释放量的

影响

  乙烯与果实的成熟密切相关,有必要了解不同

浓度IAA处理对桃果实乙烯释放量的影响。图
 

4
显示,随着IAA处理时间的增加,各处理组和对照

组桃果实中乙烯释放量的变化趋势一致,在处理后

20
 

d时均升至最高,至处理后30
 

d果实成熟时又均

显著下降;在IAA处理后10
 

d、20
 

d和30
 

d时,桃
果实中乙烯释放量均表现为0.1,10

 

μmol/L
  

处理

与对照组无显著差异,而200
 

μmol/L
 

处理组显著

低于对照组。这进一步表明200
 

μmol/L的外源

IAA处理能够延缓桃果实的成熟。
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图4 不同浓度IAA处理后桃果实乙烯释放量的变化

Fig.4 The
 

ethylene
 

release
 

from
 

peach
 

fruits
 

under
 

different
 

IAA
 

concentration
 

treatments

2.5 膨大期IAA处理对桃果实成熟相关基因表达

的影响

  为探讨外源IAA在基因水平上对桃果实发育

成熟的影响,本研究对200
 

μmol/L
 

IAA处理后30
 

d的果实和对照组果实进行了转录组测序分析。结

果表明,IAA处理组和对照组中共存在86个差异

表达基因(DEG),其中60个基因表达量上调,26个

基因表达量下调(图
 

5)。

  将筛选出来的差异表达基因进行GO
 

分析发

现,所有差异表达基因均能够得到注释,图
 

6
 

展示

了富集最显著的30个GO
 

条目,其中生物学过程分

类中包含有植物激素响应条目。图
 

7
 

显示了86个

差异表达基因在
 

KEGG
 

分类中富集最显著的20条

代谢途径,其中包括植物激素信号转导途径。

FC.差异倍数。

图5 IAA处理组和对照组中差异表达基因火山图

FC.
 

Fold
 

change.

Fig.5 Volcano
 

plot
 

of
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

in
 

IAA
 

treatment
 

and
 

control
 

comparison
 

groups

图6 IAA处理组和对照组中差异表达基因在GO分类中富集程度高的30个条目

Fig.6 The
 

most
 

enriched
 

30
 

GO
 

term
 

of
 

DEGs
 

in
 

IAA
 

treatment
 

and
 

control
 

comparison
 

groups

  进一步对 KEGG代谢途径分析发现其中有6
个与果实发育成熟密切相关(图

 

8),包括色氨酸代

谢(Prupe.6G157500/YUCCA10、Prupe.5G011400/

CAT1)、类黄酮生物合成(Prupe.1G376400/DFR、

Prupe.I005800/PKS5)、戊 糖 和 葡 萄 糖 醛 酸 转 换

(Prupe.4G261900/Endo-PG、Prupe.4G262200/En-
do-PG、Prupe.7G192800/PME1)、植物激素信号转

导(Prupe.2G317100/SAUR32、Prupe.8G153800/

PR1、Prupe.6G332500/AHP1、Prupe.5G035400/

MYC2)、淀粉和蔗糖的代谢(Prupe.4G261900/Endo-
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PG、Prupe.4G262200/Endo-PG、Prupe.7G192800/

PME1、Prupe.1G099000/GAE1)、类胡萝卜素生物

合成(Prupe.4G082000/NCED5)。转录组数据显

示外源IAA处理后,催化吲哚丙酮酸生成生长素的

类黄素单加氧酶编码基因(YUCCA10)的表达量显

著下降;与果实成熟软化密切相关的多聚半乳糖醛

酸酶(PG)、果胶甲酯酶(PME1)基因的表达量均显

著下降。另外,与果实成熟密切相关的乙烯代谢途径

中4个 ERF家族基因(Prupe.4G051400/ERF80、

Prupe.4G176200/ERF78、Prupe.7G194400/ERF17、

Prupe.8G125100/ERF109)的表达量在IAA处理

后均显著上升。以上对照和处理组中与果实成熟相

关基因表达量的变化进一步表明一定浓度的外源

IAA处理能够影响桃果实发育成熟的过程。

图7 IAA处理组与对照组差异基因富集程度较高的20个代谢通路图

Fig.7 The
 

most
 

enriched
 

20
 

pathway
 

scatterplot
 

based
 

on
 

kyoto
 

encyclopedia
 

of
 

genes
 

and
 

genomes(KEGG)
 

in
 

IAA
 

treatment
 

and
 

control
 

comparison
 

groups

图8 响应IAA处理的桃果实成熟相关基因差异表达热图

Fig.8 Differential
 

expression
 

heat
 

map
 

of
 

peach
 

fruit
 

ripening
 

related
 

genes
 

in
 

response
 

to
 

IAA
 

treatment

  为验证转录组数据中基因表达谱的准确性和可

重复性,从上述与果实发育成熟密切相关的代谢途径

中随机选择6个差异表达基因进行qRT-PCR验证分

析,包括Prupe.5G011400/CAT1、Prupe.1G376400/

DFR、Prupe.7G192800/PME1、Prupe.5G035400/

MYC2、Prupe.4G082000/NCED5 和Prupe.4G051400/

ERF80,含上调和下调基因。结果
 

(图9)显示,对
于所检测的6个候选基因,qRT-PCR结果与RNA-
seq的转录丰度表达谱变化趋势一致,表明 RNA-
seq数据的准确性和可靠性。
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图9 qRT-PCR
 

验证6个差异表达基因的相对表达量

Fig.9 Validation
 

of
 

the
 

relative
 

expression
 

of
 

6
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

of
 

RNA-seq
 

by
 

qRT-PCR

3 讨 论

已知植物激素在果实的发育过程中发挥着重要

的作用,且越来越多的研究发现生长素在果实发育

中起着非常关键的作用,与果实坐果、生长密切相

关[16-17]。外源生长素处理未成熟的果实可以延缓

果实成熟,同时导致单性结实[3],也有研究发现生长

素在果实成熟启动时起重要作用[5],表明生长素在

不同树种以及同一树种不同品种(基因型)间的作用

机理存在差异,因此有必要开展进一步的研究。
果实的生长和成熟是复杂的发育过程,果实成

熟时的风味是鲜食桃重要的育种性状,其中糖是起

决定作用的因素之一[18],其种类、含量和比例是衡

量桃果实风味的重要指标[19-20]。桃果实的甜味主

要是由可溶性糖含量决定的,包括蔗糖、果糖、葡萄

糖和山梨醇[21],其中蔗糖占可溶性糖的73%[22]。
本研究发现

 

在200
 

μmol/L
 

生长素处理组中,桃果

肉中蔗糖含量在处理后10
 

d、20
 

d
 

和30
 

d均显著低

于对照组,而其葡萄糖和果糖含量变化不显著。已

有研究显示蔗糖含量与果实成熟度呈正相关[23-24],
因此200

 

μmol/L
 

的外源IAA处理可能通过降低蔗

糖含量延缓桃果实的成熟。桃果实中果胶-纤维素-
半纤维素(P-C-H)结构的破坏,细胞壁中果胶和纤

维素的部分或完全溶解以及淀粉和其他多糖的裂解

是果实软化的原因[1],本研究测定了IAA处理后桃

果肉中果胶和纤维素含量的变化,结果显示200
 

μmol/L
  

IAA处理后果肉中不可溶果胶含量整体低

于对照组,纤维素含量略高于对照组。已知可溶性

果胶含量与桃果实带皮硬度呈显著负相关,纤维素

含量与果实硬度呈正相关[25],因此,200
 

μmol/L
  

IAA处理延缓了桃果实的软化。
果实的成熟软化始于细胞壁结构的破坏[26],细

胞壁中果胶和纤维素的溶解以及多糖的裂解引起果

实质地的变化,而细胞壁多糖的解聚大多是通过细

胞壁修饰酶催化的,一般包括多聚半乳糖醛酸酶

(PG)、果胶甲基酯酶(PME)、果胶裂解酶(PL)、α-
阿拉伯呋喃糖苷酶、β-半乳糖苷酶和甘露糖酶。已

知PG是降解细胞壁中果胶的最主要酶[27],它的活

性与果实软化启动正相关,在果实成熟时其活性快

速增加,加速果胶降解,导致果实软化,其可分为外

切酶(Exo-PG)和内切酶(Endo-PG),已知桃果实的

溶质阶段伴随着Endo-PG 基因表达和酶活性的明

显增加[6,28]。本研究结果显示IAA处理组与对照

组的差异表达基因中存在多个与果实成熟密切相关

的基因,涉及多个代谢途径,其中参与戊糖、葡萄糖

醛酸 转 换 和 淀 粉、蔗 糖 的 代 谢 途 径 的 Prupe.
4G262200/Endo-PG的表达量在IAA处理组中显

著低于对照组,表明200
 

μmol/L
 

的IAA处理后,桃
果实中Endo-PG 表达量降低,细胞壁中果胶降解

变缓。此外同样参与2个代谢途径的PME能够使

多聚糖醛酸去酯化,参与细胞壁降解,其编码基因表

达水平在溶质型桃中明显高于硬质型桃[29]。本研

究中200
 

μmol/L
 

IAA处理后PME1表达量也显

著低于对照组,以上结果与测得的果胶数据结果相
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对应。可见,利用200
 

μmol/L
 

的IAA喷施处于第

2次快速膨大期的‘小白凤’桃果实能够延缓其发育

成熟进程。
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Introduction
 

of
 

the
 

Plant
 

Front
 

Cover:
 

Rheum
 

nobile

Rheum
 

nobile
 

J.
 

D.
 

Hooker
 

et
 

Thomson,
 

also
 

named
 

Gaoshan
 

Da
 

Huang,
 

belongs
 

to
 

a
 

member
 

of
 

the
 

genus
 

Rheum
 

from
 

the
 

family
 

Polygonaceae.
 

The
 

plants
 

are
 

perennial
 

herbs,
 

having
 

stout
 

roots
 

and
 

rhizomes
 

which
 

can
 

be
 

used
 

as
 

medicine.
 

The
 

stems
 

are
 

simple,
 

erect,
 

1-2
 

m
 

tall,
 

with
 

numerous
 

basal
 

leaves,
 

stem
 

leaves
 

and
 

leaf-like
 

bractes.
 

The
 

basal
 

leaves
 

are
 

rosulate,
 

orbicular,
 

ovate,
 

or
 

cordate-ovate,
 

20-30
 

cm
 

in
 

diam.
 

The
 

stem
 

leaves
 

and
 

leaf-
like

 

bracts
 

are
 

smaller
 

upward,
 

suborbicular,
 

5-13
 

cm
 

in
 

diam.
 

The
 

bracts
 

are
 

yellowish,
 

covered
 

with
 

each
 

other
 

to
 

form
 

an
 

airtight
 

and
 

translucent
 

tower
 

shaped
 

greenhouse
 

to
 

resist
 

high
 

altitude,
 

low
 

temper-
ature,

 

strong
 

wind
 

and
 

strong
 

ultraviolet
 

rays,
 

and
 

protect
 

the
 

axillary
 

inflorescences
 

inside
 

the
 

bracts.
 

Rheum
 

nobile
 

needs
 

as
 

much
 

as
 

15-45
 

years
 

of
 

vegetative
 

growth
 

to
 

accumulates
 

enough
 

nutrients
 

until
 

it
 

matures.
 

It
 

blossoms
 

once
 

a
 

lifetime,
 

then
 

the
 

plant
 

dies
 

as
 

the
 

fruit
 

matures
 

with
 

the
 

final
 

nutri-
ents

 

distributed
 

to
 

the
 

seeds.
 

Flowering
 

from
 

June
 

to
 

July;
 

fruiting
 

in
 

September.
 

Rheum
 

nobile
 

is
 

an
 

endemic
 

Himalayan
 

species,
 

growing
 

on
 

alpine
 

scree
 

slopes
 

and
 

meadows
 

at
 

eleva-
tions

 

of
 

4
 

000-4
 

800
 

m
 

above
 

sea
 

level.
 

It
 

belongs
 

to
 

a
 

group
 

that
 

has
 

evolved
 

and
 

specialized
 

with
 

the
 

rise
 

of
 

the
 

Qinghai-Tibet
 

Plateau
 

and
 

to
 

adapt
 

to
 

the
 

special
 

environment
 

of
 

high
 

mountains.
 

Because
 

of
 

its
 

ex-
tremely

 

harsh
 

growth
 

environment,
 

and
 

long
 

vegetative
 

growth
 

and
 

phenological
 

period,
 

R.
 

nobile
 

is
 

aw-
fully

 

rare.

(LUO
 

Jian)
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