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摘 要:该研究对2个不同抗逆性的菠萝品种PZ2(抗逆性较差)和PZ3(抗逆性强)进行转录组和代谢组比较分析,

以探索品种间抗逆性差异的分子生理机制,为菠萝抗性育种提供理论依据。(1)转录组结果显示,以PZ2为对照,

在2个品种间共筛选到1
 

667个差异表达基因,上调和下调的差异表达基因分别为770个和897个;其中筛选到20
个与抗逆性相 关 的 差 异 表 达 基 因,包 括 WRKY 和 MYB 转 录 因 子 基 因 以 及ASR3、SOD1、POD48、HSP20、

GSTF1、GSTU17等基因。(2)代谢组分析表明,以PZ2为对照,在2个品种间共筛选到208个差异代谢物,含量上

调和下调的差异代谢物分别为98个和110个,其中22种差异代谢物与抗逆性相关,包括氨基酸及其衍生物、脂类、

黄酮类、糖类和糖苷等。(3)qRT-PCR分析验证表明,所选的8个差异表达基因在菠萝品种PZ2与PZ3中的差异

表达趋势与转录组测序中差异基因表达水平变化趋势基本一致。(4)关联分析表明,差异表达基因和差异代谢物

共同富集的通路有类黄酮生物合成,苯丙素生物合成,莨宕烷、哌啶和吡啶丙酸盐生物合成,半胱氨酸与蛋氨酸代

谢等4条。研究发现,抗逆性强的菠萝品种的非生物逆境反应相关基因、抗氧化酶基因、逆境响应结构基因和调控

基因的表达水平高于抗逆性较差的品种,且黄酮类、氨基酸衍生物类及木脂素、脂质等代谢物的含量也高于抗逆性较

差的品种。

关键词:菠萝;不同品种;差异表达基因;差异代谢物

中图分类号:Q789;
 

S668.3 文献标志码:A

Diversity
 

Analysis
 

of
 

Differential
 

Expressed
 

Genes
 

and
 

Differential
 

Metabolites
 

between
 

Two
 

Pineapple
 

Cultivars
 

with
 

Different
 

Stress
 

Resistance

LIU
 

Chuanhe,
 

HE
 

Han,
 

SHAO
 

Xuehua,
 

LAI
 

Duo,
 

KUANG
 

Shizi,
 

XIAO
 

Weiqiang
(Institute

 

of
 

Fruit
 

Tree
 

Research,
 

Guangdong
 

Academy
 

of
 

Agricultural
 

Sciences,
 

Key
 

Laboratory
 

of
 

South
 

Subtropical
 

Fruit
 

Biology
 

and
 

Genetic
 

Resource
 

Utilization
 

Ministry
 

of
 

Agriculture
 

and
 

Rural
 

Affairs,
 

Guangdong
 

Provincial
 

Key
 

Laboratory
 

of
 

Tropical
 

and
 

Subtropical
 

Fruit
 

Tree
 

Research,
 

Guangzhou
 

510640,
 

China)

Abstract:
 

To
 

investigate
 

the
 

molecular
 

and
 

physiological
 

mechanisms
 

associated
 

with
 

resistance
 

diversity
 

of
 

different
 

pineapple
 

varieties,
 

we
 

utilized
 

the
 

two
 

cultivars,
 

PZ2
 

and
 

PZ3
 

with
 

differential
 

stress-resistance
 

in
 

this
 

work
 

to
 

comparatively
 

analyze
 

the
 

transcriptome
 

and
 

metabolome.
 

(1)
 

The
 

transcriptome
 

sequen-
cing

 

results
 

showed
 

that
 

a
 

total
 

of
 

1
 

667
 

differential
 

expressed
 

genes
 

were
 

detected
 

in
 

PZ2
 

and
 

PZ3
 

compar-



ison
 

group.
 

In
 

PZ3,
 

770
 

and
 

897
 

differential
 

expressed
 

genes
 

were
 

found
 

to
 

be
 

up-
 

and
 

down-regulated
 

when
 

compared
 

with
 

PZ2,
 

respectively,
 

and
 

20
 

differential
 

expressed
 

genes
 

were
 

involved
 

in
 

adversity
 

re-
sistance,

 

including
 

ASR3,
 

SOD1,
 

POD48,
 

HSP20,
 

GSTF1,
 

GSTU17,
 

as
 

well
 

as
 

WRKY
 

and
 

MYB
 

transcription
 

factor
 

genes.
 

(2)
 

Metabolomics
 

analysis
 

indicated
 

that
 

a
 

total
 

of
 

208
 

differential
 

metabolites
 

were
 

identified
 

in
 

PZ2
 

and
 

PZ3
 

comparison
 

group,
 

98
 

and
 

110
 

of
 

those
 

were
 

up-and
 

down-regulated
 

in
 

con-
tents

 

in
 

PZ3
 

when
 

compared
 

with
 

PZ2,
 

respectively.
 

Totally,
 

22
 

differential
 

metabolites
 

were
 

found
 

to
 

be
 

associated
 

with
 

adversity
 

resistance,
 

including
 

amino
 

acids
 

and
 

derivatives,
 

lipids,
 

flavanols,
 

carbohy-
drates

 

and
 

glycosides.
 

(3)
 

It
 

showed
 

that
 

the
 

expression
 

profiles
 

of
 

the
 

eight
 

genes
 

revealed
 

by
 

qPCR
 

were
 

consistent
 

with
 

the
 

corresponding
 

RPKM
 

values
 

derived
 

from
 

RNA-seq.
 

(4)
 

The
 

correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

pathways
 

for
 

co-enrichment
 

of
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

and
 

differential
 

metabolites
 

included
 

flavonoid
 

biosynthesis,
 

phenylpropanoid
 

biosynthesis,
 

tropane,
 

piperidine
 

and
 

pyridine
 

alkaloid
 

biosynthesis,
 

and
 

cysteine
 

and
 

methionine
 

metabolism.
 

It
 

was
 

found
 

that
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

abiotic
 

stress
 

responsive
 

genes,
 

antioxidant
 

enzyme
 

genes,
 

as
 

well
 

as
 

structure
 

and
 

regulatory
 

genes
 

response
 

to
 

stress,
 

were
 

higher
 

in
 

the
 

pineapple
 

cultivar
 

with
 

strong
 

stress
 

resistance
 

than
 

those
 

of
 

the
 

cultivar
 

with
 

stress-poor
 

resistance.
 

Also,
 

the
 

contents
 

of
 

flavonoids,
 

amino
 

acids
 

and
 

derivatives,
 

as
 

well
 

as
 

lignans
 

and
 

lipids
 

metabolites
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

of
 

cultivar
 

with
 

stress-poor
 

resistance.
 

The
 

data
 

of
 

this
 

work
 

would
 

contribute
 

to
 

provide
 

references
 

for
 

the
 

comparative
 

analysis
 

of
 

mechanism
 

of
 

pineapple
 

varieties
 

re-
lated

 

to
 

different
 

resistance
 

and
 

to
 

provide
 

a
 

theoretical
 

basis
 

for
 

pineapple
 

resistance
 

breeding.
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words:
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  菠萝[Ananas
 

comosus
 

(L.)
 

Merr.]又称凤梨,
属凤梨科(Bromeliaceae)凤梨属(Ananas)多年生草

本作物,是著名的热带水果,在中国广东、广西和海

南等地有较大面积种植。菠萝果实中含有丰富的维

生素、碳水化合物和有机酸,叶片具有抗肿瘤、降血

糖、调血脂等功效;菠萝果实既可以鲜食又可加工成

饮品、果酱和水果罐头,深受消费者喜爱[1-2]。
中国菠萝品种结构极为单一。20世纪50年代

至今,中国菠萝主栽品种仍是‘巴厘’和‘无刺卡因’,
其中‘巴厘’品种的种植面积占了中国种植面积的

80%。通过杂交和芽变选种选育出具有良好鲜食特

性和较好抗逆性的新品种是菠萝的主要育种目标之

一[3-4]。‘粤甜’是由‘无刺卡因’与‘神湾’为亲本通

过杂交选育的菠萝新品种。‘粤甜’在植株外观形态

方面与‘神湾’较为接近,但‘粤甜’菠萝果实比‘神
湾’稍大。经过多年生产种植表明,‘粤甜’菠萝的品

质与抗逆性均明显优于‘神湾’。
有关菠萝抗逆性,多从表型进行研究。马帅鹏

等[5]根据寒害等级对4个菠萝品种‘金菠萝’(MD-
2)、‘黄金菠萝’、‘巴厘’、‘无刺卡因’进行了寒害调

查,比较了不同菠萝品种的抗寒性差异。Shu等[6]以

耐冷品种MD-2和冷敏感品种‘台农17’为材料,寻找

和筛选了耐冷基因同源序列附近的SSR位点,对所

收集的种质进行耐冷性鉴定分类。近年来随着转录

组、代谢组等测序技术的使用,为农作物育种与深入

研究新品种(系)优异性状形成的机理提供了方便。

转录组与代谢组联合分析已广泛应用于水稻[7]、玉
米[8]、辣椒[9]、火龙果[10]等作物不同生长发育时期和

逆境胁迫下差异表达基因、差异代谢物的筛选与鉴定

等相关研究,也逐渐成为果树遗传育种中相关分子机

理和代谢途径研究的重要手段[11]。本研究基于转录

组和代谢组结果对‘神湾’和‘粤甜’两个具有抗逆性

差异的菠萝品种间差异表达基因和差异代谢物进行

了分析,旨在探明‘粤甜’菠萝抗逆性形成的分子生

理基础,为菠萝抗逆性相关分子机理和抗性育种提

供参考,也有利于加快菠萝抗性育种进程。

1 材料和方法

1.1 试验材料

本试验在广东省农业科学院果树研究所菠萝试

验示范基地进行。供试品种‘神湾’(PZ2)和‘粤甜’
(PZ3),PZ2为对照。每个品种种植3个小区,随机

排列。每个小区长6
 

m,宽1
 

m,株、行距为30
 

cm×
40

 

cm。2020年4月,在每个小区中选择长势一致

的菠萝植株3棵,每棵选取3片中部叶片,摘取叶片

中间部位5
 

cm长作为取样部位。每个小区植株上

取的叶片混合为1个样品,3个小区即为3次重复。
取样后立即置于液氮中速冻,2

 

h后在-70
 

℃超低

温冰箱中暂存,用于转录组和代谢组分析。

1.2 转录组分析

1.2.1 总RNA提取与转录组测序 总RNA提取

及转录组测序委托百迈客生物科技有限公司完成,3
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次生物学重复。采用天根 DP441(RNAprep
 

Pure
 

Plant
 

Kit,Polysaccharides
 

&
 

Polyphenolics-rich)试
剂盒进行总RNA提取,检测合格后,用带有 Oligo
(dT)的磁珠富集真核生物 mRNA,加入裂解缓冲

液(Fragmentation
 

Buffer)将 mRNA随机打断,以

mRNA为模板,用6碱基随机引物(random
 

hexam-
ers)合成第一条cDNA链,然后加入缓冲液、dNTPs、

RNase
 

H和DNA
 

聚合酶Ⅰ合成第二条cDNA链,
并利用 AMPure

 

XP
 

beads纯化cDNA。将纯化的

双链cDNA进行末端修复、加 A尾并连接测序接

头,用AMPure
 

XP
 

beads进行片段大小选择,通过

PCR富集得到cDNA文库。文库构建完成后,通过

qRT-PCR方法对文库有效浓度(文库有效浓度>2
 

nmol/L)进行准确定量,以保证文库质量。库检合

格后,不同文库按照目标下机数据量进行混池,并使

用Illumina平台进行测序。

1.2.2 差异表达基因筛选与分析 采用DESeq2[12]

进行基因差异表达分析。将差异显著性P值校正

后得到的错误发现率(false
 

discovery
 

rate,FDR)与
差异倍数(fold

 

change,FC)相结合的方法进行差异

表达基因筛选,筛选标准为FC≥2且FDR<0.01。

1.2.3 部分差异表达基因qRT-PCR验证 选择8个

差异表达基因和内参基因Actin 进行qRT-PCR表达

分析,用Primer
 

Premier
 

5.0软件设计引物(表1),用

2-ΔΔCt方法计算基因表达水平。用Excel
 

2007将qRT-
PCR结果与RNA-seq测定的FPKM[13]比较作图。

1.3 代谢物提取与分析

1.3.1 代谢物提取 利 用 研 磨 仪(MM
 

400,

Retsch)将真空冷冻干燥的样品研磨(30
 

Hz,1.5
 

min)至粉末状,称取100
 

mg粉末,溶解于0.6
 

mL
提取液中,4

 

℃冰箱过夜,期间涡旋6次以提高提取

率。离心(转速10
 

000
 

g,10
 

min)后,吸取上清,用
微孔滤膜(0.22

 

μm)过滤,并保存于进样瓶,用于

UPLC-MS/MS分析。

1.3.2 色谱条件 色谱柱为 Agilent
 

SB-C18
 

1.8
 

μm,2.1
 

mm×100
 

mm;流动相 A为超纯水(加入

0.1%的甲酸),B为乙腈。洗脱梯度为B相比例为

5%,9
 

min内B相比例线性增加到95%,并维持在

95%
 

1
 

min,10~11.1
 

min
 

B相比例降为5%,并以

5%平衡至14
 

min,流速0.35
 

mL/min,柱温40
 

℃,
进样量4

 

μL。

1.3.3 质谱条件 电喷雾离子源(electrospray
 

ionization,ESI)温度550
 

℃,质谱电压5
 

500
 

V,帘
气(curtain

 

gas,CUR)30
 

psi,碰撞诱导电离(colli-
sion-activated

 

dissociation,CAD)参数设置为高。

1.3.4 差异代谢物筛选与分析 基于UPLC-MS/

MS检测平台、百迈客公司自建数据库以及多元统

计分析相结合对代谢组进行分析。通过主成分分析

(principal
 

component
 

analysis,PCA)样品总体代谢

差异和组内变异程度。采用R(3.3.2)包ropls对代

谢物进行正交偏最小二乘模型识别分析(orthogo-
nal

 

projections
 

to
 

latent
 

structures-discriminant
 

a-
nalysis,OPLS-DA)。将差异倍数、t检验的P值和

OPLS-DA模型的变量投影重要度(variable
 

impor-
tance

 

in
 

the
 

projection,VIP)值相结合筛选差异代

谢物;筛选标准为FC>1.50、P<0.05和VIP>1。
将筛选得到的差异代谢物与差异表达基因进行关联

分析。

表1 qRT-PCR分析基因及引物

Table1 The
 

qRT-PCR
 

primer
 

sequences
 

for
 

the
 

genes

基因ID
 

Genes
 

ID 正向引物Forward
 

primer 反向引物Reverse
 

primer 退火温度Tm/℃

Actin CTGGCCTACGTGGCACTTGACTT CACTTCTGGGCAGCGGAACCTTT 60

LOC109705329 GCTCACATTGTCTCGCTCAAACTTG TCTCACATTGGCAAGCATCGTCTC 60

LOC109704375 CACCGCAAGATCCTTCTCCAACAG CCACCAGAGCAAGAGGCAAACC 60

LOC109721892 CGGAATCGTGACTAAGGACCTGAAC CCGAAGCCGCTCATCTTGTATCC 60

LOC109720819 TCCCTAAACTCGGTGCTCCTCTG GCTCCATCATCGCCACCATGTC 60

LOC109726005 CCCTCTCCCTCTCCCTCTCCTC AGCTTCACCCTCACCTTCATCCTC 60

LOC109705050 GCTCCTCCTCAAATCCAATCCAGTG CAGTTCCGGCCCAAACTTCGTC 60

LOC109703989 ATCCGAATTGAACGACGAAGAAG GGAGGAGCAGAGGAAGCAGAGG 60

LOC109720393 CATTAGCCACGATTCCAGGTGTCAG TTGTGATGGTGGAGGCACTTGAAC 60
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2 结果与分析

2.1 差异表达基因分析

2.1.1 差异表达基因数据统计 对PZ2和PZ3间

差异表达基因分析,将FC≥2且FDR<0.01作为

筛选标准,共筛选得到差异表达基因1
 

667个,其中

上调的为770个,下调的为897个,其差异表达见

图1。

2.1.2 差异表达基因筛选 在PZ2与PZ3比较

中,筛选出20个与抗逆性相关差异表达基因(表

2),包括超氧化物歧化酶SOD1、过氧化物酶POD48
等酶基因,抗病蛋白RPP13、抗病蛋白RPP8和脱落

酸胁迫诱导成熟蛋白ASR3等抗性相关蛋白基因,
以及MYB、WRKY等转录因子基因。PZ3中SOD1、

POD48、POD31、ALDH2、TR、GSTU17等9个酶基因

的表达是PZ2的1.09~3.10倍。抗病蛋白RPP13-
like、硝酸盐转运蛋白 NRT1/PTR

 

FAMILY
 

5.10-
like、核糖体蛋白L38-like等蛋白基因在PZ3中的

表达是PZ2的1.08~6.97倍。MYB、WRKY等转

录因子 基 因 在 PZ3中 的 表 达 是 PZ2的1.20~
1.84倍。

2.1.3 部分差异表达基因qRT-PCR验证 图2所

示为部分差异表达基因的qRT-PCR验证。结果表

Up.
 

上调基因;Down.
 

下调基因;Normal.
 

无差异基因

图1 差异表达基因火山图

Up.
 

Up
 

expressed
 

gene;Down.
 

Down
 

expressed
 

gene;

Normal.
 

Unchanged
 

expression
 

gene

Fig.1 Volcano
 

plot
 

of
 

differential
 

expressed
 

genes

表2 关键差异表达基因的筛选

Table
 

2 The
 

key
 

differential
 

expressed
 

genes
 

screened

基因ID
Gene

 

ID
基因注释

Gene
 

annotation
差异倍数
log2FC

LOC109724405 超氧化物歧化酶(SOD1)
 

Superoxide
 

dismutase 1.41

LOC109717384 过氧化物酶(POD48)
 

Peroxidase
 

48 3.10

LOC109726005 过氧化物酶(POD31)
 

Peroxidase
 

31-like 1.10

LOC109721892 乙醛脱氢酶(ALDH2)
 

Aldehyde
 

dehydrogenase
 

family
 

2
 

member
 

C4-like 1.05

LOC109705857 托品酮还原酶(TR)
 

Tropinone
 

reductase 1.09

LOC109720819 4-香豆酸-辅酶A连接酶3(4CL3)
 

4-coumarate-CoA
 

ligase
 

3 1.28

LOC109706842 1-氨基环丙烷-1-羧酸氧化酶(ACO)
 

1-aminocyclopropane-1-carboxylate
 

oxidase
 

2-like 1.09

LOC109727752 谷胱甘肽S-转移酶(GSTF1)
  

Glutathione
 

S-transferase 1.81

LOC109705050 谷胱甘肽S-转移酶(GSTU17)
 

Glutathione
 

S-transferase
 

U17-like 1.11

LOC109704375 抗病蛋白
 

Disease
 

resistance
 

protein
 

RPP13-like 4.47

LOC109705329 抗病蛋白
 

Disease
 

resistance
 

RPP8-like
 

protein
 

2 6.97

LOC109705911 硝酸盐转运蛋白
 

Protein
 

NRT1/
 

PTR
 

FAMILY
 

5.10-like 3.69

LOC109705505 核糖体蛋白
 

Ribosomal
 

protein
 

L38-like 5.66

LOC109705957 脱落酸胁迫诱导成熟蛋白(ASR3)
 

Abscisic
 

stress-ripening
 

protein 1.02

LOC109715638 热激蛋白(HSP20)
 

Heat
 

shock
 

protein 4.19

LOC109704830 热激转录因子(HSFB2B)
 

Heat
 

shock
 

transcription
 

factor 1.08

LOC109703989 WRKY转录因子(WRKY26) 1.20

LOC109720393 含有结构域蛋白的 MYB转录因子
 

L10-interacting
 

MYB
 

domain-containing
 

protein-like
 

(LIMYB) 1.55

LOC109727968 MYB转录因子 MYB 1.73

LOC109722005 MYB转录因子 MYB-like 1.84
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图2 差异表达基因qRT-PCR验证

Fig.2 Validation
 

of
 

differential
 

expressed
 

genes
 

by
 

qRT-PCR

明,8个差异表达基因(LOC109726005、LOC109705050、

LOC109703989、LOC109720393、LOC109704375、

LOC109720819、LOC109721892、LOC109705329)
在PZ2与PZ3中的差异表达趋势与转录组测序中

差异基因表达水平变化趋势基本一致。

2.2 差异代谢物分析

2.2.1 差异代谢物火山图分析 以FC>1.50、P
<0.05和VIP>1为筛选标准,在PZ2和PZ3样本

间共筛选到208个差异代谢物,其中,与PZ2相比,

PZ3中有98个上调,110个下调(图3)。

2.2.2 差异代谢物的筛选 在PZ2和PZ3比较组

间共筛选到22种与抗逆性显著相关的差异代谢物,
包括16种黄酮类物质,3种氨基酸及其衍生物,2种

脂类和1种木脂素(表3)。
与PZ2相比,16种黄酮类代谢物在PZ3中的

含量上调了6.22~18.43倍。3种氨基酸及其衍生

物L-脯氨酸、顺式-4-羟基-D-脯氨酸、甲基槲皮素谷

氨酸在PZ3中的含量分别较PZ2提高了1.30倍、1.10

Up.
 

上调代谢物;Down.下调代谢物;Unchanged.
 

无变化代谢物

图3 差异代谢物火山图

Up.
 

Metabolite
 

content
 

was
 

up-regulated;

Down.
 

Metabolite
 

content
 

was
 

down-regulated;

Unchanged.
 

Metabolite
 

content
 

was
 

unchanged

Fig.3 Volcano
 

plot
 

of
 

differential
 

metabolites

倍和16.54倍。木质素代谢物松脂醇-乙酰葡萄糖

在PZ3中的含量较PZ2上调了10.52倍,脂质类代

谢物4-氧代-9Z,11Z,13E,15E-十八碳四烯酸、溶血

磷脂酰胆碱分别较PZ2上调了1.40倍和1.57倍。

2.3 差异表达基因和差异代谢物关联分析

通过对PZ2和PZ3差异表达基因和差异代谢

物进行关联分析发现,共有4条共同富集的通路(表

4),分别为类黄酮生物合成,苯丙素生物合成,莨宕

烷、哌啶和吡啶丙酸盐生物合成,半胱氨酸与蛋氨酸

代谢。代谢组与转录组联合分析表明,类黄酮生物

合成途径中的差异表达基因与差异代谢产物圣草

酚、表没食子儿茶素的合成密切相关。苯丙素生物

合成途径中过氧化物酶基因、乙醛脱氢酶基因、莽草

酸-O-邻羟基肉桂酰转移酶基因、4-香豆酸-辅酶 A
连接酶基因与与差异代谢产物亚精胺和苯丙氨酸的

合成密切相关。关联结果表明,过氧化物酶基因上

调,亚精胺含量升高,呈正相关;半胱氨酸与蛋氨酸

代谢途径中的差异表达基因1-氨基环丙烷-1-羧酸

氧化酶与差异代谢产物L-蛋氨酸、L-类胱氨酸和

5'-脱氧-5'-(甲硫基)腺苷的合成密切相关,基因上

调,差异代谢产物含量升高,呈正相关。

3 讨 论

转录组分析表明,与PZ2相比较,在抗逆性较

强品种PZ3中筛选到1
 

667个差异表达基因,其中
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表3 关键差异代谢物的筛选

Table
 

3 The
 

key
 

differential
 

metabolites
 

screened

分类
Classification

代谢物序号
Metabolite

 

ID
化合物名称

Name
 

of
 

compound
差异倍数
log2FC VIP

黄酮
Flavonoids

mws0036 橙皮甙 Hesperidin 6.22 1.2470

mws1066 芸香柚皮苷Naringenin-7-O-Rutinoside(Narirutin) 14.51 1.2763

mws1661 香叶木素Diosmin 15.86 1.2777

pmb3041 麦黄酮-O-蔗糖酸Tricin
 

O-saccharic
 

acid 12.51 1.2169

pmp001080 新地奥明(香叶木素-7-新橙皮糖甙)
 

Neodiosmin
 

(Diosmetin-7-O-Neohesperidoside) 14.85 1.2815

pmb0624 6-C-己基木犀草素邻己糖苷6-C-Hexosyl-luteolin
 

O-hexoside 14.26 1.2282

pmp001314 6-羟基山奈酚-3-O-芦丁-6-O-葡萄糖苷
 

6-Hydroxykaempferol-3-O-rutin-6-O-glucoside 13.56 1.2711

pmn001583 槲皮素-3-O-洋槐糖苷Quercetin-3-O-robinobioside 18.43 1.2759

pmb3002 金圣草黄素-7-O-芸香糖苷Chrysoeriol-7-O-rutinoside 16.21 1.2832

Hmgp003086 麦黄酮-O-芸香糖苷Tricin-O-rutinoside 12.64 1.2445

pme0368 芹菜素7-芸香糖苷(异野漆树苷)
 

Apigenin
 

7-rutinoside(Isorhoifolin) 10.78 1.2518

pme1605 山奈酚-3-O-洋槐糖苷Kaempferol-3-O-robinobioside 16.79 1.2815

pmp000594 香叶木素-7-O-芸香糖苷Diosmetin-7-O-rutinoside 14.88 1.2786

Hmpp003242 异鼠李素-3-O-葡萄糖苷Isorhamnetin-3-O-glucoside 14.93 1.2118

mws0042 表没食子儿茶素Epigallocatechin 11.49 1.2741

pmb2586 没食子儿茶素Gallocatechin-catechin 10.12 1.2486

氨基酸及其
衍生物

Amino
 

acids
 

and
 

derivatives

pme0006 L-脯氨酸L-proline 1.30 1.2566

mws1570 顺式-4-羟基-D-脯氨酸Cis-4-Hydroxy-D-proline 1.10 1.1929

Lmmp002963 甲基槲皮素谷氨酸 Methylquercetin
 

glu-rha 16.54 1.2760

木脂素Lignans Rfmb25702 松脂醇-乙酰葡萄糖Pinoresinol-acetylglucose 10.52 1.2043

脂质Lipids
pmb0885 4-氧代-9Z,11Z,13E,15E-十八碳四烯酸

 

4-oxo-9Z,11Z,13E,15E-octadecatetraenoic
 

acid 1.40 1.2394

pmp001281 溶血磷脂酰胆碱LysoPC
 

18:1 1.57 1.2540

表4 差异表达基因和差异代谢物关联分析

Table
 

4 The
 

correlation
 

analysis
 

of
 

differential
 

expressed
 

genes
 

and
 

differential
 

metabolites

通路
Pathway

差异表达基因
 

Differential
 

expressed
 

gene 差异代谢物
 

Differential
 

metabolite

名称
Name

差异倍数
Gene_log2FC

名称
Name

差异倍数
Metabolite_log2FC

类黄酮生物合成
Flavonoid

 

Biosynthesis

莽草酸-O-邻羟基肉桂酰转移酶
Shikimate-O-hydroxycinnamoyltransferase 1.17 圣草酚

 

Eriodictyol 1.59

1-氨基环丙烷-1-羧酸氧化酶
1-aminocyclopropane-1-carboxylate

 

oxidase
 

2-like 1.17 表没食子儿茶素
 

Epigallocatechin 11.49

苯丙素生物合成
Phenylpropanoid

 

Biosynthesis

过氧化物酶
 

Peroxidase 1.10 亚精胺
 

Spermidine 1.03

乙醛脱氢酶
 

Aldehyde
 

dehydrogenase 1.58 L-苯丙氨酸
 

L-Phenylalanine 0.87

莽草酸-O-邻羟基肉桂酰转移酶
Shikimate

 

O-hydroxycinnamoyltransferase 1.17 L-苯丙氨酸
 

L-Phenylalanine 0.87

4-香豆酸-辅酶A连接酶3
 

4-coumarate-CoA
 

ligase
 

3 1.28 L-苯丙氨酸
 

L-Phenylalanine 0.87

莨宕烷,哌啶和吡啶
生物碱生物合成
Tropane,

 

piperidine
 

and
 

pyridine
 

alkaloid
 

biosynthesis

托品酮还原酶Tropinone
 

reductase 1.09 哌啶Piperidine 1.11

托品酮还原酶Tropinone
 

reductase 1.09 L-异亮氨酸
 

L-Isoleucine 1.12

托品酮还原酶Tropinone
 

reductase 1.09 L-苯丙氨酸
 

L-Phenylalanine 0.87

半胱氨酸与
蛋氨酸代谢
Cysteine

 

and
 

methionine
 

metabolism

1-氨基环丙烷-1-羧酸氧化酶
1-aminocyclopropane-1-carboxylate

 

oxidase
 

2-like 1.09 L-蛋氨酸
 

L-Methionine 1.24

1-氨基环丙烷-1-羧酸氧化酶
1-aminocyclopropane-1-carboxylate

 

oxidase
 

2-like 1.09 5'-脱氧-5'-(甲硫基)腺苷
5'-Deoxy-5'-(methylthio)adenosine 0.59

1-氨基环丙烷-1-羧酸氧化酶
1-aminocyclopropane-1-carboxylate

 

oxidase
 

2-like 1.09 L-类胱氨酸
 

L-Homocystine 1.71
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770个表达上调,897个表达下调,表明抗逆性不同

的菠萝品种在转录水平存在明显差异。
超氧化物歧化酶(SOD)和过氧化物酶(POD)

是细胞膜系统损伤修复过程中的关键酶,在提高植

株对逆境的适应性中发挥着积极作用,具有抗氧化

活性,延缓衰老[14]。本研究中,与PZ2相比较,PZ3
中SOD1和POD48等基因的表达量明显上调,抗
逆性强品种通过产生活性氧消除相关酶与还原物质

来消除非生物逆境胁迫,以减轻外界胁迫对植株的

损伤。类似地,乙醛脱氢酶、托品酮还原酶、4-香豆

酸-辅酶A连接酶、ACO、GSTF1、GSTU17等酶基

因在PZ3中的表达也明显高于PZ2,有利于增强

PZ3对逆境胁迫的抗性[15-19]。而一些蛋白基因如抗

病蛋白RPP13-like、硝酸盐转运蛋白、核糖体蛋白、
脱落酸胁迫诱导成熟蛋白、热激蛋白以及热激转录

因子等基因也在PZ3中的表达高于PZ2,能提高

PZ3对逆境 的 适 应 性 与 抵 抗 力[20-24]。WRKY 和

MYB 转录因子基因在调控植物生长发育及响应低

温、干 旱 等 逆 境 胁 迫 过 程 中 发 挥 着 重 要 的 作

用[25-29],是响应非生物胁迫过程中的关键调控基

因[26-28]。本研究中抗逆性较强的品种中 WRKY26
和MYB 的表达量高于抗逆性差的品种。

代谢组分析表明,在PZ2和PZ3比较组中筛选

到208个差异代谢物,
 

PZ2和PZ3差异代谢物在氨

基酸类和黄酮类代谢过程中较为活跃。转录组与代

谢组联合分析也表明类黄酮生物合成、苯丙素生物

合成、莨宕烷、哌啶和吡啶丙酸盐生物合成、半胱氨

酸与蛋氨酸代谢4条通路中的差异表达基因与差异

代谢物呈明显正相关,说明PZ2和PZ3两个不同品

种菠萝抗逆性的差异与氨基酸类、黄酮类物质的合

成以及代谢有关[29]。
黄酮类、氨基酸衍生物类以及木脂素类代谢物

是植物抗逆性的重要影响物质[30-31]。本研究中,抗
逆性较强的菠萝品种中黄酮类、氨基酸衍生物类及

木脂素、脂质等代谢物的含量高于抗逆性较差的品

种,菠萝的抗逆性与以上代谢物质的积累有关。4-
氧代-9Z,11Z,13E,15E-十八碳四烯酸和溶血磷脂

酰胆碱分别属于脂肪酰基类和甘油磷脂类物质,是
细胞膜的重要组成成分,在抵御植物低温胁迫过程

中发挥着重要作用[32],这两种代谢物在PZ3中含量

高于PZ2,能提高PZ3的抗逆性。黄酮类物质作为

一类抗氧化剂,在植物应对低温等逆境时能有效清

除细胞中的活性氧,提高植株免疫力[29,33]。本研究

中,筛选到的16种黄酮类差异代谢物在抗逆性较强

的品种中的含量均显著高于抗逆性较差品种,说明

抗氧化相关化合物的积累有利于提高菠萝的抗逆

性[34]。可溶性糖和脯氨酸等是常见的渗透保护物

质,其含量的积累有助于维持低温、盐和干旱等逆境

胁迫下细胞膜的流动性和稳定性,降低渗透压力的

损害[35-36]。本研究中,松脂醇-乙酰葡萄糖及脯氨酸

类代谢物在PZ3中的含量高于PZ2,均有利于提高

PZ3对逆境的适应性与抗逆性。
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