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封面说明:木芙蓉(Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ Ｌ.)ꎬ锦葵科木槿属的落叶灌木或小乔木ꎬ又名拒霜花、木莲、地芙蓉、华木ꎬ花大色艳ꎬ清姿雅
质ꎬ是中国传统的观赏花卉ꎬ有着悠久的栽培历史ꎮ 原产于中国ꎬ主要分布于我国亚热带和热带ꎬ在我国的四川和湖南广为栽培ꎮ
自 １９８３ 年被确定为成都市市花以来ꎬ成都市植物园自主培育的木芙蓉新优品种有 ３０ 余个ꎬ其花期由原来的 ９—１０ 月延长到了 ６—
１１ 月ꎮ 目前ꎬ成都市植物园已有 ７ 个木芙蓉新品种获得国家林业和草原局授予的植物新品种权ꎬ它们分别是‘锦绣紫’ ‘百日华
彩’‘金秋红’‘金秋颂’‘彩霞’‘锦蕊’‘锦碧玉’ꎮ
照片示: 几个木芙蓉品种ꎮ １.‘牡丹粉’ꎻ ２.‘锦蕊’ꎻ ３. ‘单瓣白’ꎻ ４.‘单瓣红’ꎮ 封面照片由李镇兵、周颂东提供ꎮ 相关内容详见
本期正文 ２００７~２０２０ 页李镇兵等的文章ꎮ
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霍冬敖ꎬ 田瑞丰ꎬ 任永权ꎬ 等. 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究 [ Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ
４２(１２): １９９５－２００６.
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Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ [Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１２): １９９５－２００６.

基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及
栽培韭菜籽的代谢组学研究

霍冬敖１ꎬ 田瑞丰２ꎬ 任永权３ꎬ 段星宇２ꎬ 洪登峰２ꎬ 汪　 波２∗

( １. 贵州师范大学 求是学院ꎬ 贵阳 ５５００００ꎻ ２. 华中农业大学 植物科学技术学院ꎬ
武汉 ４３００７０ꎻ ３. 贵州民族大学 生态环境工程学院ꎬ 贵阳 ５５００００ )

摘　 要: 多星韭为贵州省赫章县喀斯特地貌区重要的野生植物资源之一ꎬ具有较高的开发利用价值ꎮ 为分

析野生多星韭(Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ )籽与栽培韭菜(Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ)籽代谢产物差异及其通路ꎬ该研究利用 ＵＰＬＣ￣
ＭＳ / ＭＳ 物质分离鉴定技术ꎬ对 ２ 种韭籽化学成分进行广泛靶向代谢组学分析ꎮ 结果表明:(１)共检测到 ７８２
种代谢产物ꎮ (２)主成分分析(ＰＣＡ)显示样本间存在差异ꎬ正交偏最小二乘判别分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)共筛选出

１２ 类显著变化(Ｐ<０.０５ꎬＶＩＰ≥１)的差异代谢物ꎬ涉及 ４９２ 种ꎬ其中上调和下调幅度在前 ２０ 的代谢物包括黄

酮、甾体皂苷、黄酮醇、酚酸类、异黄酮、游离脂肪酸、三萜皂苷、生物碱、吲哚类生物碱、氨基酸及其衍生物

等ꎮ (３)ＫＥＧＧ 注释到 ８４ 条差异代谢通路ꎬ其中差异代谢物显著富集(Ｐ<０.０１)通路 ４ 条ꎬ此外还构建了未

注释到的显著差异代谢物甾体皂苷的生物合成通路ꎮ 该研究结果为韭籽有效成分代谢途径解析及药理活

性物质研究提供了参考ꎬ也为赫章县野生多星韭的开发保护与多元化利用提供了新思路ꎮ
关键词: 多星韭ꎬ 代谢组ꎬ ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳꎬ 代谢通路ꎬ 甾体皂苷
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ｉｎｄｏｌｅ ａｌｋａｌｏｉｄｓꎬ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ ａｎｄ ｓｏｏｎ. (３) ＫＥＧＧ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ８４ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｏｆ
ｗｈｉｃｈ ｆｏｕｒ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ (Ｐ<０.０１). Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎬ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ. Ｔｈｉｓ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｓｕｌｔ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ
ｐｈａｒｍａｃｏｌｏｇｉｃａｌｌｙ ａｃｔｉｖｅ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓꎬ ａｎｄ ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ ｉｄｅａｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｅｄ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ Ａ. ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｉｎ Ｈｅｚｈａｎｇ Ｃｏｕｎｔｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉꎬ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅꎬ ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳꎬ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙꎬ ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ

　 　 多星韭(Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ )是一种多年生草本

植物ꎬ属百合科(Ｌｉｌｉａｃｅａｅ)葱属(Ａｌｌｉｕｍ Ｌ.)粗根组

(Ｓｅｃｔ. Ｂｒｏｍａｔｏｒｒｈｉｚａ)ꎬ主要分布于我国云南、贵

州、四川西南部、西藏东南部、广西北部和湖南南

部等西南地区(中国科学院中国植物志委员会ꎬ
１９８０)ꎮ “贵州屋脊”毕节市赫章县韭菜坪是世界

最大面积的天然野韭菜花带ꎬ多星韭为该植物保

护区的绝对优势物种(丁卫红等ꎬ２００７ꎻ唐汉青等ꎬ
２０２０)ꎮ 葱属植物含有丰富的营养物质和多种生

物活性成分ꎬ具有广泛的生理和药理功能(刘建涛

等ꎬ２００７ꎻ司民真等ꎬ２０１４)ꎮ 韭菜是我国重要的葱

属蔬菜ꎬ在人们日常膳食中起重要作用(郭凤领

等ꎬ２０１３)ꎮ 韭菜叶和薹中含有碳水化合物、蛋白

质、脂肪、纤维素、维生素 Ｃ 和多种微量元素ꎬ用途

广泛ꎬ具有保健和食疗的功效 (蹇黎和朱利泉ꎬ
２００９)ꎮ 韭菜籽中含有生物碱、核苷、甾体皂苷、黄
酮、挥发油、不饱和脂肪酸等活性成分ꎬ具有抗血

小板聚集、抗肿瘤和抗真菌的功能 (邹忠梅等ꎬ
１９９９ꎻ张新茹等ꎬ２００９ꎻ李欢等ꎬ２０１７)ꎮ 多星韭叶

和薹中氨基酸、微量元素、维生素 Ｃ 等营养物质的

含量均高于普通韭菜(王海平等ꎬ２０１７)ꎮ 野韭菜

是韭菜品质遗传改良的宝贵资源ꎬ赫章县多星韭

种质资源丰富ꎬ多星韭籽产量高ꎬ但由于自然发芽

率低等因素ꎬ因此野生种质未得到很好的利用(朱
宽香等ꎬ２０１７)ꎮ 近年来ꎬ对多星韭的研究大多在

染色体核型鉴定、营养成分分析和生物活性物质

提取与应用等方面ꎮ 然而ꎬ基于代谢组学对韭菜

籽代谢物和代谢物途径研究还鲜有报道(邹晓菊ꎬ
２０１３ꎻ孙婕等ꎬ２０１４ꎻ刘盼盼等ꎬ２０１５)ꎮ

代谢组学分析是一种基于高通量化学检测整

个生物体内小分子代谢物数据的研究方法ꎬ从生

物体中检测和筛选差异显著的代谢物ꎬ并在此基

础上研究相应的代谢过程和变化机制(Ｎｉｃｈｏｌｓｏｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９)ꎮ 目前ꎬ已广泛应用于生物学、医学、
药学、 农 学、 食 品 等 科 学 领 域 ( Ｓｕｍｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 常被用于植物应激反应机制研究、疾病诊

断和药物鉴定、植物不同部位代谢差异、食物营养

成分和品质鉴定等(Ｆａｔｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｂｒｅｎｎａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｒａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｃａｓａｓ￣ＦＥＲＲＥＩＲＡ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 李乐乐(２０２０)利用 ＨＩＬＩＣ￣ＬＣ￣ＭＳ 技

术对人参和西洋参化学成分进行鉴定ꎬ在人参皂

苷、寡糖和氨基酸三种成分中找到了区分人参和

西洋参的标志物ꎮ 黄晓荣( ２０１７)采用 ＬＣ￣ＭＳ 技

术对黑花生和栽培花生种子进行代谢组学研究ꎬ
发现黑花生与其栽培品种的营养成分存在差异ꎬ
并找到黑花生的优势营养成分ꎮ 姚诗琪等(２０２０)
通过 ＧＣ￣ＭＳ 的代谢组学方法发现掌叶草中的三萜

皂苷能有效抑制肝癌肿瘤生长ꎮ 代谢组学为分析

不同植物品种间代谢产物的差异ꎬ特别是为药用

植物的有效成分及代谢通路研究提供了方法ꎮ
本研究基于超高效液相色谱和串联质谱

(ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ)的代谢组学方法ꎬ检测多星韭籽

６９９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



和韭菜籽 ２ 种材料的代谢组分ꎬ筛选其中差异显

著的生物活性物质并分析相关的代谢途径ꎬ以期

为韭菜的遗传改良提供指导ꎬ为多星韭籽食用、药
用等功能产品的开发提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本研究材料为 ２０２０ 年 ９ 月在全国唯一的野生

韭菜花保护区ꎬ即在贵州省毕节市赫章县韭菜坪

(１０３°３６′—１０４°４５′ Ｅ、２６°１９′—２７°２７.２８′ Ｎ)采集

的多星韭籽ꎮ 该地区处于我国西南喀斯特连片分

布区ꎬ海拔约 ２ ７００ ｍꎬ气候温暖ꎬ太阳辐射量高ꎬ
气温日差较大、年差较小ꎮ 多星韭籽为秋季果实

成熟后采收果序晒干搓出种子除去杂质得到ꎬ形
状近似三角盾形ꎬ种皮坚硬且腹背有细细的皱纹ꎬ
千粒重为 ３.７５４ ｇ(图 １:Ａ)ꎮ 韭菜籽为平顶山农科

院选育的‘平韭 ６ 号’ꎬ形状呈扁卵形或半卵形ꎬ表
面粗糙且有细密网状皱纹ꎬ千粒重为 ４. ７７６ ｇ
(图 １:Ｂ)ꎮ

图 １　 多星韭籽 (Ａ) 与韭菜籽 (Ｂ) 形态
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ (Ａ) ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ (Ｂ)

１.２ 方法

１.２.１ 试验方法　 多星韭籽与韭菜籽 ２ 种样品各设

３ 个生物学重复ꎬ将 ６ 个样品放置于冻干机中ꎬ在
真空条件下冷冻干燥后使用研磨仪使其成粉末

状ꎮ 称取 １００ ｍｇ 韭籽粉末溶于甲醇提取液中ꎬ在
涡旋锅中涡旋 ６ 次后置于 ４ ℃冰箱过夜ꎮ 次日经

离心后吸取上清液ꎬ用 ０.２２ μｍ 微孔滤膜过滤后

保存滤液于进样瓶中ꎬ用于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 分析ꎮ
用超高效液相色谱和串联质谱数据采集系统进行

代谢物分离鉴定ꎮ
１.２.２ 色谱条件 　 色谱柱选择 Ａｇｉｌｅｎｔ ＳＢ￣Ｃ１８(１０
ｃｍ × ２.１ ｍｍ)ꎻ流动相 Ａ 相为加入 ０.１％甲酸的超

纯水ꎬＢ 相为加入 ０.１％甲酸的乙腈ꎻ洗脱梯度 ０.００
ｍｉｎ 时 Ｂ 相比例设为 ５％ꎬ９.００ ｍｉｎ 内上升至 ９５％ꎬ
并在 ９５％保持 １ ｍｉｎꎬ１０.００ ~ １１.１０ ｍｉｎ 时 Ｂ 相减

少至 ５％ꎬ并保持 ５％平衡至 １４ ｍｉｎꎻ柱温为 ４０ ℃ꎻ

进样量为 ４ μＬꎻ流速为 ０.３５ ｍＬｍｉｎ￣１ꎮ
１.２.３ 质谱条件 　 ＬＩＴ 和三重四极杆(ＱＱＱ)扫描是

在三重四极杆线性离子阱质谱仪(ＱＴＲＡＰ)ꎬＵＰＬＣ￣
ＭＳ / ＭＳ 系统上获得的ꎬ该系统配备了 ＥＳＩ Ｔｕｒｂｏ 离

子喷雾接口ꎬ可由 Ａｎａｌｙｓｔ １.６.３ 软件控制正负 ２ 种

离子模式运行ꎮ ＥＳＩ 源操作参数如下:离子源ꎬ涡轮

喷雾ꎻ源温度 ５５０ ℃ꎻ离子喷雾电压(ＩＳ)５ ５００ Ｖ(正
离子模式) / －４ ５００ Ｖ(负离子模式)ꎻ离子源气体 Ｉ
(ＧＳ Ｉ)ꎬ气体Ⅱ(ＧＳ Ⅱ)和帘气(ＣＵＲ)分别为 ５０、
６０、２５.０ ｐｓｉꎬ碰撞诱导电离参数为高ꎮ 在 ＱＱＱ 和

ＬＩＴ 模式下ꎬ分别用 １０、１００ μｍｏｌＬ￣１聚丙二醇溶液

进行仪器调谐与质量校准ꎮ ＱＱＱ 扫描使用 ＭＲＭ 模

式ꎬ并将碰撞气体(氮气)设置为中等ꎮ 通过进一步

的 ＤＰ 和 ＣＥ 优化ꎬ完成各个 ＭＲＭ 离子对的 ＤＰ 和

ＣＥꎮ 根据每个时期内洗脱的代谢物ꎬ在每个时期监

测 １ 组特定的 ＭＲＭ 离子对ꎮ

７９９１１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



１.２.４ 质控样本 　 质控( ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌꎬＱＣ)样本通

过等量混合多星韭籽和韭菜籽制备而成质控样本

(ｍｉｘ)ꎬ与分析样本采用相同的色谱和质谱检测分

析方法ꎬ共设置 ３ 个生物学重复ꎮ 同时ꎬ为监测分

析过程中的样本重复性ꎬ在每 １０ 个分析样本中随

机插入 １ 个质控样本ꎬ共插入 ３ 个ꎬ共计 ９ 个样本ꎮ
１.３ 数据处理

利用软件 Ａｎａｌｙｓｔ １.６.３ 处理质谱数据ꎬ基于武

汉迈特维尔生物科技公司自建数据库 ＭＶＤＢ 及代

谢信息公共数据库ꎬ根据二级谱信息进行代谢物

定性ꎬ以 ＭｕｌｔｉａＱｕａｎｔ 软件进行质谱峰的积分校正ꎮ
利用 Ｒ 语言中的内置统计 ｐｒｃｏｍｐ 函数对数据进

行归一化( ｕｎｉｔ ｖａｒｉａｎｃｅ ｓｃａｌｉｎｇꎬＵＶ) 处理ꎬ并对 ２
组样品进行主成分(ＰＣＡ)分析ꎬＰＣＡ 用 Ｒ 语言软

件(ｂａｓｅ ｐａｃｋａｇｅ)(版本 ３.５.０) (ｗｗｗ.ｒ￣ｐｒｏｊｅｃｔ.ｏｒｇ)
的内置统计 ｐｒｃｏｍｐ 函数ꎬ设置 ｐｒｃｏｍｐ 函数参数

ｓｃａｌｅ ＝ Ｔｒｕｅꎬ表示对数据进行 ＵＶ 归一化ꎮ 利用 Ｒ
语言中的内置 ｃｏｒ 函数计算皮尔逊相关系数 ｒ 来
检测重复样品相关性ꎮ 利用正交偏最小二乘判别

分析(ＯＰＬＳ￣ＤＡ)将原始数据进行 ｌｏｇ２ 转换后进行

中心化处理ꎬ公式为 ｘ∗ ＝ ｘ－ ｘꎻ使用 Ｒ 语言中的

Ｍｅｔａｂｏ ＡｎａｌｙｓｔＲ 包(版本 １.０.１) ＯＰＬＳＲ.Ａｎａｌ 函数

进行数据分析得到变量重要性投影值(ＶＩＰ)ꎬ为避

免过拟合ꎬ对其进行 ２００ 次排列测试以验证模型

准确性ꎮ 用 ＵＶ 将差异代谢物含量数据归一化处

理后通过 Ｒ 语言中的 ｐｈｅａｔｍａｐ 包(版本１.０.１２)绘
制热图ꎬ用聚类分析(ＨＣＡ)分析不同样品间代谢

物积累规律ꎮ 将得到的差异代谢物映射到 ＫＥＧＧ
ＰＡＴＨＷＡＹ 数 据 库 中 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ /
ｋｅｇｇ / ｐａｔｈｗａｙ.ｈｔｍｌ)ꎬ进行相关通路分析ꎬ并通过超

几何检验的 Ｐ 值确定其显著性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 样本质控分析

ＰＣＡ 是一种能在最大限度保存原始数据信息

的前提下ꎬ通过建立数学模型把高维复杂数据进

行简化降维来总结样本代谢谱特征的统计方法ꎮ
由图 ２:Ａ 可知ꎬ各组间存在明显的分离趋势ꎬ说明

每个样本的数据处理结果是可信的ꎬ每个样本之

间存在明显差异ꎮ 由图 ２:Ｂ 可知ꎬ通过样本间的

皮尔逊相关系数 ｒ 观察到多星韭籽(Ｋｕｎｔｈ)、韭菜

籽(Ｒｏｔｔｌ)和质控样本(ｍｉｘ)组内的 ｒ 均大于 ０.９ꎬ

说明组内的重复样本相关性极强、重复性好ꎬ可以

用于后续差异代谢物分析ꎮ
ＯＰＬＳ￣ＤＡ 可以去除主成分分析中无关的差异

信息ꎬ从而筛选出差异代谢物ꎮ 由图 ３:Ａ 可知ꎬ多
星韭籽和韭菜籽在 ＰＣ１ 主成分上有明显的分离ꎬ
所建的 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型对 Ｘ 和 Ｙ 矩阵的解释率分

别为 Ｒ２Ｘ ＝ ０.９０７、Ｒ２Ｙ ＝ １ꎬ对模型预测的 Ｑ２值是

０.９９９ꎬ这 ３ 个指标的值都接近 １ꎬ表示模型稳定可

靠有效ꎬ能较好地预测结果ꎮ 为了避免过拟合ꎬ我
们使用 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型进行 ２００ 次随机排列组合实

验进行验证ꎬ当 Ｑ２的 Ｐ ＝ ０.０２ 时ꎬ说明 ４ 种随机

分组模型的预测能力都优于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型ꎬ当
Ｒ２Ｙ的 Ｐ ＝ ０. ５４５ 时ꎬ说明对 Ｙ 矩阵的解释率有

１０９ 个随机分组模型优于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 模型ꎮ 一般情

况下ꎬＰ < ０.０５ 时模型最佳ꎮ 由图 ３:Ｂ 可知ꎬＱ２和

Ｒ２Ｙ的 Ｐ 值均小于 ０.００５ꎬ表明模型可用且可根据

ＶＩＰ 对差异代谢物进行筛选ꎮ
２.２ 代谢物分析

根据 ＭＲＭ 代谢物检测多峰图ꎬ分别从多星韭

籽和韭菜籽中检测到 ７３３ 个和 ６３４ 个代谢物ꎬ结
果见图 ４ꎮ 利用 ＭｕｌｔｉａＱｕａｎｔ 软件进行色谱峰积分

和校正ꎬ确保定性、定量分析的准确性ꎮ 以 ＫＥＧＧ
ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋｅｇｇ /
ｐａｔｈｗａｙ.ｈｔｍｌ)为背景ꎬ检测到的 ７８２ 个代谢物中有

４５７ 个通过 ＭＢ Ｒｏｌｅ 网站的 ＩＤ 转换功能获得了

ＫＥＧＧ 输出 ＩＤꎮ
代谢物的聚类分析可用于简单直观地观察代

谢物组成ꎮ 从图 ５ 可以看出ꎬ２ 种韭籽代谢产物的

相对含量存在明显差异ꎮ 在检测到的 ７８２ 种代谢

产物中ꎬ有黄酮、脂类、酚酸、氨基酸及其衍生物、
有机酸、核苷酸及其衍生物、生物碱、甾体、萜类、
木脂素类和香豆素类、鞣质等ꎮ
２.３ 差异代谢物筛选

基于 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 结果ꎬ多变量分析模型的 ＶＩＰ
可以筛选出多星韭籽与韭菜籽之间差异的代谢

物ꎮ 由图 ６:Ａ 可知ꎬ靠近右上角和左下角的代谢

物有显著差异ꎬ红色表示 ＶＩＰ≥１ 的代谢物质ꎮ 利

用差异倍数值( ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅꎬＦＣ)可结合单变量统计

分析来进一步筛选差异代谢物ꎬ以 ２ 组样品中差

异为 ２ 倍以上或 ０.５ 以下认为是差异显著ꎬ即ＦＣ≥２
或 ＦＣ≤０.５ꎮ ２ 组差异代谢物的数量和变化可以

从图 ６:Ｂ 的火山图中清楚看到ꎬ从多星韭籽和韭

菜籽中检测到的 ７８２ 种代谢物中筛选出 １２ 类 ４９２

８９９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｋｕｎｔｈ. 多星韭籽ꎻ Ｒｏｔｔｌ. 韭菜籽ꎻ ｍｉｘ. 质控样本ꎻ 每组样品 ３ 个生物学重复ꎮ 下同ꎮ
Ｋｕｎｔｈ. Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓꎻ Ｒｏｔｔｌ. Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓꎻ ｍｉｘ. Ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓａｍｐｌｅꎻ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｈａｓ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 多星韭籽与韭菜籽的 ＰＣＡ 得分 (Ａ) 和相关性 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ２　 ＰＣＡ ｓｃｏｒｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ (Ｂ) ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

图 ３　 多星韭籽与韭菜籽的 ＯＰＬＳ￣ＤＡ 得分图 (Ａ) 和验证图 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ３　 ＯＰＬＳ￣ＤＡ ｓｃｏｒｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ (Ｂ) ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

种差异代谢物ꎬ其中多星韭籽中 １１４ 种代谢物与

韭菜籽相比上调ꎬ３７８ 种下调ꎮ 为了便于观察代谢

物变化规律ꎬ对差异代谢物归一化处理并绘制热

图ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 差异代谢物种类由多到少

分别是 １０７ 种黄酮、７１ 种脂类、５７ 种酚酸、５２ 种氨

基酸及其衍生物、４１ 种有机酸、３０ 种核苷酸及其

衍生物、３１ 种生物碱、３９ 种其他类、３４ 种甾体、１６
种萜类、 １１ 种木脂素和香豆素类、３ 种鞣质ꎮ 对差

９９９１１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



每个不同颜色的质谱峰代表一种检测到的代谢物ꎮ
Ｅａｃｈ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｕｍ ｐｅａｋ ｗｉｔｈ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ.

图 ４　 ＭＲＭ 代谢物检测多峰图
Ｆｉｇ. ４　 Ｍｕｌｔｉｍｏｄａｌ ｇｒａｐｈ ｏｆ ＭＲＭ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

图 ５　 样本全部代谢物质分类聚类热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ａｌｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ

０００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ６　 多星韭籽与韭菜籽的正交偏最小二乘法的 Ｓ￣Ｐｌｏｔ 图 (Ａ) 和差异代谢物火山图 (Ｂ)
Ｆｉｇ. ６　 Ｓ￣Ｐｌｏｔ (Ａ) ｏｆ ＯＰＬＳ￣ＤＡ ａｎｄ ｖｏｌｃａｎｏ ｐｌｏｔ (Ｂ) ｏｆ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ

ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

图 ７　 多星韭籽与韭菜籽的差异代谢物 ＫＥＧＧ 富集图
Ｆｉｇ. ７　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

异代谢物的 ｌｏｇ２( ＦＣ)值进行排序ꎬ列出差异倍数

最高(上调和下调)的代谢物ꎬ结果如表 １ 所示ꎮ
多星韭籽与韭菜籽相比上调幅度前 ２０ 的差异代

谢物有 ６ 种黄酮、５ 种甾体皂苷、３ 种黄酮醇、２ 种

酚酸类、２ 种异黄酮、１ 种游离脂肪酸、１ 种三萜皂

苷ꎬ其中上调差异倍数最大的代谢物是三萜皂苷

类 的 延 龄 草 苷￣６￣Ｏ￣槐 三 糖 苷 ( ｔｒｉｌｌｉｕｍ￣６￣Ｏ￣
ｓｏｐｈｏｒｏｔｒｉｏｓｉｄｅ)在多星韭籽中约为韭菜籽中的１.０×
１０６倍ꎮ 下调幅度前 ２０ 的差异代谢物中有 １２ 种甾

体皂苷、４ 种黄酮醇、１ 种黄酮、１ 种生物碱、１ 种吲

哚类生物碱、１ 种氨基酸及其衍生物ꎬ其中下调差

异倍数最大的代谢物是甾体皂苷中的 ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｒꎬ

１００２１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



表 １　 多星韭籽与韭菜籽差异倍数前 ２０ 的代谢物质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｐ ２０ ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

序号
Ｎｏ.

化合物
Ｃｏｍｐｏｕｎｄ

物质一级分类
Ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｐｒｉｍａｒｙ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

物质二级分类
Ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

差异倍数
Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ ｌｏｇ２ (ＦＣ)

变化类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ
ｃｈａｎｇｅ

１ 延龄草苷￣６￣Ｏ￣槐三糖苷 Ｔｒｉｌｌｉｕｍ￣６￣Ｏ￣ｓｏｐｈｏｒｏｔｒｉｏｓｉｄｅ 萜类 Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ 三萜皂苷 Ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｅ ｓａｐｏｎｉｎｓ １ ００９ ０７４.０７ １９.９４ 上调 Ｕｐ

２ 鲁斯可皂苷元￣１￣Ｏ￣鼠李糖基(１ꎬ２)葡萄糖基(１ꎬ２)葡萄糖苷
Ｒｕｓｃｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣１￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｙｌ(１ꎬ２) ｇｌｕｃｏｓｙｌ (１ꎬ２) ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ３６５ ６９２.５９ １８.４８ 上调 Ｕｐ

３ ２４￣羟基偏诺皂苷元 ２４￣Ｈｙｄｒｏｘｙｍｅｔａｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ２１８ ７１１.１１ １７.７４ 上调 Ｕｐ

４ 偏诺皂苷元￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷 Ｐｒｏｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １７４ ８７０.３７ １７.４２ 上调 Ｕｐ

５ 薯蓣皂苷元 Ｄｉｏｓｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １４８ ３６２.９６ １７.１８ 上调 Ｕｐ

６ 花生酸(Ｃ２０:０)Ａｒａｃｈｉｄｉｃ ａｃｉｄ (Ｃ２０:０) 脂质 Ｌｉｐｉｄｓ 游离脂肪酸 Ｆｒｅｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １１２ ３１４.０７ １６.７８ 上调 Ｕｐ

７ ６￣Ｃ￣甲基槲皮素￣３￣Ｏ￣芸香糖苷
６￣Ｃ￣ｍｅｔｈｙｌｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣ｒｕｔｉｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９７ ８７０.００ １６.５８ 上调 Ｕｐ

８ ３ꎬ５ꎬ７ꎬ４￣四羟基￣８￣甲氧基黄酮￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷￣７￣Ｏ￣鼠李糖苷
３ꎬ５ꎬ７ꎬ４￣Ｔｅｔｒａｈｙｄｒｏｘｙ￣８￣ｍｅｔｈｏｘｙｆｌａｖｏｎｏｉｄ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ￣
７￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９４ ４２０.７４ １６.５３ 上调 Ｕｐ

９ 柽柳黄素￣３￣Ｏ￣葡萄糖苷￣７￣Ｏ￣鼠李糖苷
Ｔａｍａｒｉｘａｎｔｈｉｎ￣３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ￣７￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｉｄｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ９４ ２６５.９３ １６.５２ 上调 Ｕｐ

１０ ２￣羟基￣５￣甲氧基染料木素￣Ｏ￣鼠李糖￣葡萄糖
２￣Ｈｙｄｒｏｘｙ￣５￣ｍｅｔｈｏｘｙｇｅｎｉｓｔｅｉｎ￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｅ￣ｇｌｕｃｏｓｅ

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 异黄酮 Ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅｓ ９３ ６２２.９６ １６.５１ 上调 Ｕｐ

１１ 异鼠李素￣３￣Ｏ￣新橙皮糖苷
Ｉｓｏｒｈａｍｎｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣ｎｅｏｈｅｓｐｅｒｉｄｏｓｉｄｅ

萜类 Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ９１ ００８.５２ １６.４７ 上调 Ｕｐ

１２ 偏诺皂苷元￣３￣Ｏ￣鼠李糖基(１→４)鼠李糖基(１→２)葡萄糖苷
Ｐｙｎｏｓａｐｏｇｅｎｉｎ￣３￣Ｏ￣ｒｈａｍｎｏｓｙｌ(１→４) ｒｈａｍｎｏｓｙｌ (１→２) ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ

甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５３ １５８.８９ １５.７０ 上调 Ｕｐ

１３ ２￣乙酰毛蕊花糖苷 ２￣Ａｃｅｔｙｌ ｖｅｒｂａｓｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ５３ ０９２.２２ １５.７０ 上调 Ｕｐ

１４ ３￣Ｏ￣甲基五羟黄酮￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 ３￣Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３９ ７８４.０７ １５.２８ 上调 Ｕｐ

１５ １￣Ｏ￣芥子酰￣Ｄ￣葡萄糖 １￣Ｏ￣ｓｉｎｏｙｌ￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｓｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ３７ ６２０.３７ １５.２０ 上调 Ｕｐ

１６ 木犀草素￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 (木犀草苷)
Ｌｕｔｅｏｌｉｎ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ (Ｌｕｔｅｏｌｉｎ)

脂质 Ｌｉｐｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３７ １４３.３３ １５.１８ 上调 Ｕｐ

１７ 红车轴草素 Ｒｅｄ ｔｒｉｆｏｌｉｕｍ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 异黄酮 Ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅｓ ３６ ６１４.０７ １５.１６ 上调 Ｕｐ

１８ 鼠李柠檬素 Ｒｈａｍｎ Ｌｉｍｏｎ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３６ ６０１.１１ １５.１６ 上调 Ｕｐ

１９ ５ꎬ４￣二羟基￣７￣甲氧基黄酮 (樱花素)
５ꎬ４￣Ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣７￣ｍｅｔｈｏｘｙ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ (Ｓａｋｕｒａｉｎ)

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３０ ５７１.１１ １４.９０ 上调 Ｕｐ

２０ ７￣甲基柚皮素 ７￣Ｍｅｔｈｙｌｎａｒｉｎｇｅｎｉｎ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ２９ ３６７.４１ １４.８４ 上调 Ｕｐ
１ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｒ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ７８１ ３７４.０７ －１９.５８ 下调 Ｄｏｗｎ

２ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｏ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ７４７ １２２.２２ －１９.５１ 下调 Ｄｏｗｎ

３ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ａ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ６４６ ４９６.３０ －１９.３０ 下调 Ｄｏｗｎ

４ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｋ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５８５ ２７７.７８ －１９.１６ 下调 Ｄｏｗｎ

５ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｅ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５６２ ６７０.３７ －１９.１０ 下调 Ｄｏｗｎ

６ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｐ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５３０ ５８１.４８ －１９.０２ 下调 Ｄｏｗｎ

７ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｊ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５２１ ０２２.２２ －１８.９９ 下调 Ｄｏｗｎ

８ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｂ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １４５ ６９２.５９ －１７.１５ 下调 Ｄｏｗｎ

９ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｉ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １３６ ７８５.１９ －１７.０６ 下调 Ｄｏｗｎ

１０ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｑ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ １２３ ２０７.４１ －１６.９１ 下调 Ｄｏｗｎ

１１ 异金丝桃苷 Ｉｓｏｈｙｐｅｒｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ １０３ ２７０.３７ －１６.６６ 下调 Ｄｏｗｎ

１２ Ｔｕｂｅｒｏｓｉｄｅ Ｄ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ８６ ４９０.００ －１６.４０ 下调 Ｄｏｗｎ

１３ ６￣羟基山奈酚￣７￣Ｏ￣葡萄糖苷 ６￣Ｈｙｄｒｏｘｙｋａｅｍｐｆｅｒｏｌ￣７￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ７０ ３００.３７ －１６.１０ 下调 Ｄｏｗｎ

１４ ５￣羟基吲哚￣３￣乙醇 ５￣Ｈｙｄｒｏｘｙｉｎｄｏｌｅ￣３￣ｅｔｈａｎｏｌ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ 吲哚类生物碱 Ｉｎｄｏｌｅ ａｌｋａｌｏｉｄｓ ６５ ９４０.３７ －１６.０１ 下调 Ｄｏｗｎ

１５ 万寿菊素￣３￣Ｏ￣芸香糖苷 Ｍａｒｉｇｏｌｄ￣３￣Ｏ￣ｒｕｔｉｎｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ５８ ８６２.９６ －１５.８５ 下调 Ｄｏｗｎ

１６ 马儿可皂苷元 Ｈｏｒｓｅｓａｐｏｇｅｎｉｎ 甾体 Ｓｔｅｒｏｉｄｓ 甾体皂苷 Ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓ ５０ ６７６.３０ －１５.６３ 下调 Ｄｏｗｎ

１７ ６￣羟基木犀草素￣５￣葡萄糖苷 ６￣Ｈｙｄｒｏｘｙｌｕｔｅｏｌｉｎ￣５￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ３９ ４１２.５９ －１５.２７ 下调 Ｄｏｗｎ

１８ 烟酸甲酯 Ｍｅｔｈｙｌ ｎｉｃｏｔｉｎａｔｅ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ 生物碱 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ ３９ ３８０.７４ －１５.２７ 下调 Ｄｏｗｎ

１９ 槲皮素￣４￣Ｏ￣葡萄糖苷 (绣线菊苷)
Ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣４￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ (Ｓｐｉｒａｅａ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ)

黄酮 Ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ 黄酮醇 Ｆｌａｖｏｎｏｌｓ ３０ ８７４.０７ －１４.９１ 下调 Ｄｏｗｎ

２０ γ￣Ｌ￣谷氨酸￣Ｌ￣半胱氨酸 γ￣Ｌ￣ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ￣Ｌ￣ｃｙｓｔｅｉｎｅ 氨基酸及其衍生物
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ

氨基酸及其衍生物
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ
ｔｈｅｉｒ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ

２５ ２５０.７４ －１４.６２ 下调 Ｄｏｗｎ

２００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



属于新呋甾烷型皂苷ꎬ在韭菜籽中约为多星韭籽

中的 ７.８×１０５倍ꎮ 从表 １ 可以看出ꎬ在多星韭籽中

上调幅度大的差异代谢物种类较多ꎬ主要是黄酮

和甾体皂苷ꎬ而下调幅度大的差异代谢物主要是

甾体皂苷ꎮ
２.４ 代谢通路

差异代谢物的通路富集分析有助于了解代谢

途径的变化机制ꎬ使用 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库

注释检测到的差异代谢物并进行通路富集分析ꎮ
在多星韭籽与韭菜籽 ４９２ 种差异代谢物中ꎬ共注

释到 ８４ 条代谢通路ꎬ其中差异代谢物富集较多且

显著的通路有 ２￣氧代羧酸代谢、苯丙烷生物合成、
黄酮和黄酮醇的生物合成、类黄酮生物合成、托烷

和哌啶及吡啶生物碱的生物合成、赖氨酸代谢等

(图 ７)ꎮ 图 ７ 结果表明ꎬ每种代谢途径有多种代谢

物参与ꎬ部分代谢物也可参与多个代谢途径ꎮ 以 Ｐ
≤０.０１ 为阈值ꎬ共筛选到 ４ 条富集极显著的通路

(表 ２)ꎮ 因此ꎬ通过查阅相关文献ꎬ本研究构建了

甾体皂苷的生物合成途径ꎮ 甾体皂苷是由甾体皂

苷元和糖基缩合而成的糖基皂苷ꎮ 甾体皂苷有许

多糖基ꎬ包括阿拉伯糖、鼠李糖、半乳糖、葡萄糖、
木糖、呋喃糖等ꎬ在 ２ 组差异代谢物中ꎬ检测到多

星韭籽中丙酮酸、薯蓣皂苷元、偏诺皂苷元、阿拉

伯糖苷等显著上调表达ꎬ其 ｌｏｇ２( ＦＣ)值分别是韭

菜籽的 ４.５８、１７.１８、１７.２４、１１.９３ 倍ꎮ 同时发现ꎬ２
组样品间多种葡萄糖苷、鼠李糖苷、半乳糖苷以及

木糖含量存在差异ꎬ推测其可能为形成甾体皂苷

的底物或中间物质ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 多星韭籽与韭菜籽差异代谢物

代谢产物是生物表型的基础ꎬ可以直观有效

地理解生物学过程及其机制(熊欢欢等ꎬ２０１９)ꎮ
本研究采用 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 的广泛靶向代谢组学技

术分析 Ｋｕｎｔｈ 和 Ｒｏｔｔｌ 的代谢组分ꎬ结果表明 Ｋｕｎｔｈ
和 Ｒｏｔｔｌ 组内重复样本的相关系数均在０.９０ ~ ０.９９ꎬ
表明重复性极好ꎬＰＣＡ 结果表明代谢物具有明显

差异ꎮ ２ 种韭籽中共检测到 ７８２ 种代谢物ꎬ其中差

异代谢物检测出 ４９２ 种ꎬ多星韭籽中包括 １１４ 种

上调代谢物和 ３７８ 种下调代谢物ꎮ 上调代谢物中

有 ３４ 种黄酮、２２ 种甾体、１２ 种核苷酸及其衍生

物、１１ 种酚酸、９ 种有机酸、９ 种其他类、６ 种氨基

酸及其衍生物、６ 种生物碱、４ 种糖及醇类、４ 种维

生素、２ 种萜类、２ 种脂质、１ 种木脂素和香豆素类

以及与 １ 种新木质素ꎻ下调代谢物中有 ７３ 种黄

酮、６９ 种脂质、４６ 种氨基酸及其衍生物、４６ 种酚

酸、３２ 种有机酸、２５ 种生物碱、２０ 种糖及醇类物

质、１８ 种核苷酸及其衍生物、１４ 种萜类、１２ 种甾

体、１０ 种木脂素和香豆素类、８ 种维生素、３ 种鞣质

以及苯乙烯、对羟基桂皮酸酰对羟基苯乙胺等ꎮ
从本研究看出ꎬ不是所有的差异代谢物质在多星

韭籽中都比韭菜籽高ꎬ不应过分青睐野生植物品

种ꎬ而应根据研究目的与不同需求选择性加以

利用ꎮ
３.２ 多星韭籽与韭菜籽差异代谢通路

本研究基于 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库对差异

代谢物进行注释ꎬ共获得了 ８４ 条代谢通路ꎬ其中ꎬ
４ 条通路的差异代谢物多且较为显著ꎬ分别是黄酮

和黄酮醇的生物合成、托烷、哌啶和吡啶生物碱的

生物合成、类黄酮生物合成、苯丙烷生物合成ꎮ 其

中ꎬ苯丙烷代谢途径是植物次生代谢产物合成的

主要途径之一ꎬ可为下游次生代谢产物的合成提

供原料ꎮ 植物的许多次生代谢产物ꎬ如色素、酚
酸、黄酮、类黄酮、木质素等都是由这一代谢途径

及其分支途径产生(欧阳光察和薛应龙ꎬ１９８８ꎻ文
欢等ꎬ２０１７)ꎮ 苯丙氨酸被苯丙氨酸脱氨酶(ＰＡＬ)
催化产生肉桂酸ꎬ由肉桂酸羟化酶( Ｃ４Ｈ)产生对

羟基香豆酸ꎬ经 ４￣香豆酰￣ＣｏＡ 连接酶(４ＣＬ)催化

生成 ４￣香豆酸 ＣｏＡꎮ 进入下游特异性合成途径ꎬ
转化为不同的苯丙素类代谢产物ꎬ包括香豆素、黄
酮类、萜类、木质素、花青素等(王玉等ꎬ２０１９)ꎮ 因

此ꎬ苯丙烷类代谢通路与多星韭籽和韭菜籽中黄

酮、类黄酮、萜类和酚酸类物质的差异密切相关ꎮ
葱属是百合科植物中最为重要的家族之一ꎬ

而甾体皂苷是葱属植物中最重要的化学成分之

一ꎬ韭菜籽中含有药用功效的甾体皂苷(张新茹

等ꎬ２００９ꎻ曹秀敏等ꎬ２０１５)ꎮ 甾体皂苷具有镇静、
催眠、降血糖和抗肿瘤、抗真菌、抗病毒、抗氧化、
抗抑郁等重要药理活性作用(张雪等ꎬ２０２０)ꎮ 本

研究鉴定的甾体皂苷是多星韭籽中下调幅度较大

的差异代谢物ꎬ但 ＫＥＧＧ ＰＡＴＨＷＡＹ 数据库缺少

修饰甾体皂苷的信息ꎬ本研究无法对其上下游代

谢途径进行注释ꎬ通过查阅相关文献ꎬ构建了甾体

皂苷的生物合成途径(张雪等ꎬ２０２０ꎻ廖荣俊等ꎬ
２０２０ꎻ单春苗等ꎬ２０２０ꎻ高琳ꎬ２０２０)ꎮ

３００２１２ 期 霍冬敖等: 基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究



表 ２　 多星韭籽与韭菜籽差异代谢物显著富集通路
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

序号
Ｎｏ.

ＫＥＧＧ 通路名称
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｎａｍｅ Ｋｏ￣ＩＤ Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
百分率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％)
　 　 　 　 　 化合物编号
　 　 　 　 　 Ｃｏｍｐｏｕｎｄ ＩＤ

１ 黄酮和黄酮醇的生物合成
Ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４４ ０.００２ ７.３７ Ｃ０３９５１ꎬＣ１２６３０ꎬＣ１２６２６ꎬＣ１２６６７ꎬＣ１２２４９ꎬ
Ｃ０５９０３ꎬＣ２１８３３ꎬＣ１２６２８ꎬＣ０１４７０ꎬＣ１２６３５ꎬ
Ｃ１２６２７ꎬＣ０５６２３ꎬＣ０３５１５ꎬＣ０５６２５

２ 托烷ꎬ哌啶和吡啶生物碱的生物合成
Ｔｒｏｐａｎｅꎬ ｐｉｐｅｒｉｄｉｎｅ ａｎｄ ｐｙｒｉｄｉｎｅ
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Ｃ０００７９ꎬＣ０００４７ꎬＣ００４０８ꎬＣ０１７４６

３ 类黄酮生物合成
Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４１ ０.０２２ ６.３２ Ｃ０６５６１ꎬＣ１２２０８ꎬＣ０５６３１ꎬＣ０５９０３ꎬＣ０９７５６ꎬ
Ｃ００５０９ꎬＣ０９８３３ꎬＣ００８５２ꎬＣ０９８２６ꎬＣ０９６１４ꎬ
Ｃ００９７４ꎬＣ１００４４

４ 苯丙烷类生物合成
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｋｏ００９４０ ０.０３７ ６.８４ Ｃ００３１５ꎬＣ０５６１０ꎬＣ０００８２ꎬＣ０１７７２ꎬＣ００８５２ꎬ
Ｃ０１４９４ꎬＣ０００７９ꎬＣ０１１７５ꎬＣ００７６１ꎬＣ１２２０８ꎬ
Ｃ００４２３ꎬＣ００４８２ꎬＣ１０９４５

图 ８　 多星韭籽与韭菜籽中甾体皂苷生物合成途径
Ｆｉｇ. ８　 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｓｔｅｒｏｉｄａｌ ｓａｐｏｎｉｎｓｉｎｓ ｏｆ Ａｌｌｉｕｍ ｗａｌｌｉｃｈｉｉ ｓｅｅｄｓ ａｎｄ Ａ. ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｓｅｅｄｓ

　 　 在本研究中ꎬ甾体皂苷的合成途径包括 ４ 个

阶段ꎮ 首先ꎬ经甲瓦龙酸途径(ＭＶＡ)和甲基赤藓

糖磷酸途径(ＭＥＰ) (图 ８)通过焦磷酸化、脱羧化

和脱水等过程生成中间原料异戊烯焦磷酸( ＩＰＰ)ꎻ
其次ꎬＩＰＰ 通过法尼基焦磷酸合酶( ＦＰＳ)、鲨烯合

酶(ＳＳ 或 ＳＱＳ)和鲨烯环氧酶( ＳＥ 或 ＳＱＥ)的催化

形成氧化角鲨烯(ＯＳ)ꎬ在环阿屯醇合酶(ＣＡＳ)的

催化作用下ꎬ生成甾体化合物的前体环阿屯醇ꎻ然
后ꎬ环阿屯醇经过一系列氧化还原修饰胆甾醇ꎬ胆
甾醇环化为半缩酮ꎬ半缩酮 Ｃ￣２６ 位的羟基在葡萄

糖基转移酶催化下形成糖苷键ꎬ从而形成呋甾烷

型甾体皂苷ꎻ最后ꎬ呋甾烷型甾体皂苷经糖苷酶

(Ｆ２６Ｇ)催化水解 Ｃ￣２６ 糖苷键生成螺甾烷型甾体

皂苷ꎮ 本研究检测到多星韭籽中丙酮酸、薯蓣皂

４００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



苷元、偏诺皂苷元、阿拉伯糖苷等显著上调表达ꎬ
同时发现ꎬ２ 组样品间多种葡萄糖苷、多种鼠李糖

苷、多种半乳糖苷以及木糖存在差异ꎬ推测其可能

为形成甾体皂苷的底物或中间物质ꎮ
甾体化合物是具有环戊烷多氢菲基本碳架的

天然活性物质统称ꎮ 皂苷是苷元为三萜类化合物

或螺甾烷类化合物的一种糖苷ꎬ甾体皂苷主要有螺

甾烷醇和呋甾烷醇ꎬ还有少量胆甾烷醇与孕甾烷型

皂苷(于晶等ꎬ２０２０)ꎮ 甾体皂苷作为植物中的一种

重要次生代谢产物ꎬ具有巨大的开发前景和应用潜

力ꎬ但由于产生甾体皂苷的植物多为多年生植物ꎬ
生命周期长ꎬ甾体皂苷含量低ꎬ不能满足商业需求ꎮ
本研究在多星韭籽与韭菜籽中共检测出 ３６ 种甾体

皂苷ꎬ可以作为甾体皂苷提取的新植物来源ꎬ通过

进一步深入提取分离药理活性较高的甾体皂苷类

化学成分ꎬ可实现生理活性物质的大量生产ꎬ有助

于解决甾体皂苷植物资源短缺的问题ꎬ构建的韭籽

甾体皂苷生物合成途径有助于了解不同种类药用

植物中甾体皂苷代谢途径差异ꎮ
本研究通过广泛靶向代谢组学技术对野生型

多星韭籽与栽培型平韭 ６ 号韭菜籽成分进行广靶

无偏分析ꎬ基于 ＫＥＧＧ 数据库对差异代谢物进行

注释并获得了相应通路ꎬ构建了韭籽中生物活性

物质甾体皂苷的生物合成途径ꎬ为韭籽有效成分

及药理机理深入研究提供了一定的基础ꎬ为韭籽

有效成分的代谢途径解析提供参考ꎮ 本研究结果

表明多星韭籽代谢物组成丰富ꎬ多种成分具有药

理性作用ꎬ是很好的野生药用植物资源ꎬ可推动其

自然野生资源的开发利用与保护ꎬ为进一步开发

及利用多星韭植物资源提供理论依据ꎮ
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木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析

李镇兵１ꎬ 任　 婷１ꎬ 邓姣姣１ꎬ 陈俊佩１ꎬ 周颂东１∗ꎬ 曾心美２ꎬ 马　 娇２ꎬ 李方文２

( １. 四川大学 生命科学学院 生物资源与生态环境教育部重点实验室ꎬ 成都 ６１００６５ꎻ ２. 成都市植物园ꎬ 成都 ６１００８３ )

摘　 要: 木芙蓉 (Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ) 栽培历史悠久ꎬ是原产中国的古老园林树种和药用植物ꎮ 为了探讨木

芙蓉品种及近缘种的进化特征ꎬ厘清木芙蓉品种间及其与近缘种间的亲缘关系ꎬ以及探究木芙蓉叶绿体基

因组 (ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡꎬ ｃｐＤＮＡ) 的遗传方式ꎬ该文选择了一个杂交组合中的 ３ 个木芙蓉栽培品种 (‘单瓣

白’‘金秋颂’‘牡丹粉’)ꎬ用高通量测序平台 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 对其 ｃｐＤＮＡ 进行首次测序ꎮ 经组装注释后得

到 ３ 条完整的 ｃｐＤＮＡ 序列ꎬ结合该团队已经完成的近缘种台湾芙蓉(Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ)和来自基因库的木槿、
朱槿的 ｃｐＤＮＡꎬ对木槿属 ４ 种及木芙蓉种下的 ３ 个品种进行了 ｃｐＤＮＡ 组成和结构特征的比较分析ꎬ并完成

了其系统发育树重建ꎮ 结果表明:(１) ‘单瓣白’ ‘金秋颂’ ‘牡丹粉’的 ｃｐＤＮＡ 序列长度分别为 １６０ ８８０、
１６０ ８７９、１６０ ９２０ ｂｐꎬ基因数目均为 １３０ 个ꎬ其中蛋白编码基因 ８５ 个、核糖体 ＲＮＡ ８ 个和转运 ＲＮＡ ３７ 个ꎮ
(２)比较分析结果显示ꎬ木芙蓉的种下 ３ 个品种及其近缘种台湾芙蓉在 ｃｐＤＮＡ 上高度保守ꎬ反向重复区

(ＩＲ)均为 ２６ ３００ ｂｐꎻ木槿和朱槿在 ＩＲ 区发生了收缩ꎬ分别为 ２５ ７４５、２５ ５９８ ｂｐꎮ (３)系统发育分析结果显

示ꎬ种下 ３ 个品种先聚成一个单系支ꎬ再与台湾芙蓉聚成一个高支持率分支ꎬ表明木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘

关系最近ꎻ相较于木槿和朱槿ꎬ木芙蓉、台湾芙蓉 ２ 种与海滨木槿、黄槿、大麻槿在亲缘关系上更近ꎮ (４)木
芙蓉 ３ 个品种之间能通过 ｃｐＤＮＡ 序列区分开ꎬ在大 /小单拷贝区(ＬＳＣ / ＳＳＣ)长度上ꎬ‘单瓣白’‘金秋颂’‘牡
丹粉’分别为 ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐ、８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６ ｂｐ、８９ ４００ ｂｐ / １８ ９２０ ｂｐꎬ并且从重复序列和核苷酸多

样性分析中开发出了候选分子标记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ可以作为品种鉴定的分子条码ꎮ (５)木芙蓉品种‘单瓣

白’与‘金秋颂’ｃｐＤＮＡ 差异最小ꎬ亲缘关系最近ꎬ根据两者母本与子代的关系ꎬ证明了木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的母

系遗传特征ꎮ 该研究结果有助于更好地了解 ３ 个木芙蓉品种及台湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的进化特征和物种间的系

统发育关系ꎬ为木芙蓉品种的准确鉴定和优良品种选育提供了 ｃｐＤＮＡ 方面的基础资料ꎮ
关键词: 木芙蓉ꎬ 台湾芙蓉ꎬ 叶绿体基因组ꎬ 分子标记ꎬ 系统发育树
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ａｎｄ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ ｓｈｒａｎｋ ｔｏ ａｔ ２５ ７４５ ａｎｄ ２５ ５９８ ｂｐꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (３) Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｗｅｒｅ ｐｌａｎｔｅｄ ｉｎｔｏ ａ ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ ｂｒａｎｃｈꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｉｎｔｏ ａ ｈｉｇｈ ｓｕｐｐｏｒｔ ｂｒａｎｃｈꎬ
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐꎻ Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ ａｎｄ Ｈ. ｒｏｓａ￣
ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｈ. ｈａｍａｂｏꎬ Ｈ. ｔｉｌｉａｃｅｕｍ ａｎｄ Ｈ. ｃａｎａｂｉｎｕｓ. (４)
Ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｂｙ ｃｐＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ＬＳＣ / ＳＳＣ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ
ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ ｗｅｒｅ ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐꎬ ８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６
ｂｐꎬ ８９ ４００ ｂｐ / １８ ９２０ ｂｐꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｎｄ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ
ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ. (５) Ｔｈｅ
ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ ａｎｄ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｍｉｎｉｍｕｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎｄ ｈａｄ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅｉｒ ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｎａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｗｅｒｅ ｐｒｏｖｅｄ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｕｓ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ
ｂａｓｉｃ ｄａｔａ ｏｎ ｃｐＤＮＡ ｆｏｒ ａｃｃｕｒａｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓꎬ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ( ｃｐＤＮＡ )ꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒꎬ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ

　 　 木芙蓉 (Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ) 别名拒霜花ꎬ属锦

葵科木槿属ꎬ原产于中国ꎬ在东亚及东南亚地区均

有分布ꎮ 其花大色艳且花期较长 (杨苑钊等ꎬ
２０１９)ꎮ 木芙蓉具有较强的固碳、释氧、降温的能

力ꎬ在城市园林中具有重要的应用价值 (郑鹏等ꎬ
２０１２)ꎮ 成都市植物园长期以来致力于市花木芙

蓉的研究及应用ꎬ并培育了许多抗病抗虫品种和

不同花期的品种 (王莹ꎬ２０１７)ꎮ 但是ꎬ长期以来

的人工选育和自然杂交导致木芙蓉品种间遗传关

系错综复杂、亲缘关系不明、分类和进化关系模

糊ꎮ 对木芙蓉进行品种分类以及探讨其亲缘关

系ꎬ对于木芙蓉品种间杂交以及新品种的选育具

有重 要 意 义 ( 张 璐 等ꎬ ２０２１ )ꎮ 台 湾 芙 蓉 ( Ｈ.
ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ)别名狗头芙蓉或山芙蓉ꎬ亦属于木槿

属ꎬ原产于台湾阿里山ꎬ是当地特有的原生种

(Ｌｉｍꎬ ２０１４)ꎮ 据中国植物志记载ꎬ台湾芙蓉非常

８００２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



像木芙蓉ꎬ区别仅为前者全株具糙硬毛和粗糙的

毛被ꎬ而后者全株为星状绒毛ꎬ因此ꎬ有学者提出

两者可能不是明确的 ２ 个种 (冯国楣ꎬ１９８４)ꎮ 此

外ꎬ木芙蓉与台湾芙蓉很容易杂交ꎬ坐果率为

５７.８９％ꎬ这 与 木 芙 蓉 品 种 之 间 杂 交 的 坐 果 率

６２.５０％相差无几ꎬ而木芙蓉与朱槿杂交坐果率为

８.３３％ꎬ与木槿杂交成功率更低ꎬ这在某种程度上

反映了亲缘关系的远近ꎮ 遗传信息不足通常使我

们无法充分了解栽培植物和近缘种ꎬ明确栽培种

和野生近缘种之间的遗传变异对将近缘种的有利

性状引入栽培品种至关重要(Ａｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
因此ꎬ我们需要开发更多的遗传信息ꎬ以便能够比

较栽培种的遗传差异ꎬ并快速和准确地鉴定它们ꎬ
从而更有效地利用这些物种(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ

叶绿体基因组(ｃｐＤＮＡ)大小为 ７５ ~ ２５０ ｋｂꎬ大
多数植物的 ｃｐＤＮＡ 由大约 １２０ 个基因组成ꎬ包括

转运 ＲＮＡ ( ｔＲＮＡ)、核糖体 ＲＮＡ ( ｒＲＮＡ) 和蛋白

质编码基因( ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅꎬ ＰＣＧｓ)ꎮ ｃｐＤＮＡ
因结构简单、高度保守、拷贝数多而分子量少的特

点ꎬ已被应用于分子标记开发和系统发育等研究

中(杨俏俏等ꎬ２０１９)ꎮ 越来越多的研究表明ꎬ叶绿

体基因工程在植物遗传改良方面具有很大优势ꎬ
叶绿体已经成为植物遗传转化的新工具(母连胜

等ꎬ２０１７)ꎮ 前人关于木芙蓉的研究大多集中在木

芙蓉栽培育种(王莹ꎬ２０１７ꎻ石小庆等ꎬ２０２１)和化

学成分上(蔡露等ꎬ２０２１ꎻ 王艺等ꎬ２０２１)ꎬ鲜有关

于木芙蓉品种间以及与其近缘种间亲缘关系的研

究ꎮ 近 年 来ꎬ 有 学 者 在 木 芙 蓉 和 台 湾 芙 蓉 的

ｃｐＤＮＡ 分析和亲缘关系研究上取得了一定的进

展ꎬＡｂｄｕｌｌａｈ 等(２０２１)第一次对包括木芙蓉在内

的 ３ 个物种的 ｃｐＤＮＡ 进行了测序和比较分析ꎬ但
其研究对象为整个锦葵科的 ３ 个不同属植物ꎬ范
围偏大ꎮ 本团队的 Ｘｕ 等 ( ２０１９) 对台湾芙蓉的

ｃｐＤＮＡ 进行了报道ꎻ张璐等(２０２１)采用扫描电镜

观察了一些木芙蓉品种的花粉显微结构ꎬ并探讨

了其分类学意义ꎮ 花粉稳定性极强ꎬ在一定程度

上能反映植物演化和亲缘关系ꎬ并对物种鉴定有

一定的分类价值(彭焕文等ꎬ２０１８)ꎬ但基因组层面

的分子数据具有海量的遗传信息ꎬ通常认为与基

因组层面的研究相结合有助于更精确和深入地进

行亲缘关系和物种鉴定的研究ꎮ 而迄今为止公布

的木芙蓉品种的遗传信息很少且未有对木芙蓉品

种间及其与近缘种台湾芙蓉间的 ｃｐＤＮＡ 相关研

究ꎬ极大地阻碍了木芙蓉品种的系统发育和优良

性状改良研究ꎮ 由于 ｃｐＤＮＡ 并非都是母系遗传ꎬ
只是在大多数被子植物中为母系遗传ꎬ因此在裸

子植物中主要为父系遗传ꎮ 此外ꎬ少部分被子植

物的 ｃｐＤＮＡ 存在父系遗传和双亲遗传的现象

(Ｎｅａｌｅ ＆ Ｓｅｄｅｒｏｆｆꎬ １９８９)ꎬ 为 了 探 索 木 芙 蓉 的

ｃｐＤＮＡ 遗传方式ꎬ我们选取一个杂交组合中的 ３
个木芙蓉品种ꎬ首次对木芙蓉品种及其近缘种台

湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ 进行比较分析和系统发育分析ꎮ
本研究拟探讨以下科学问题:(１)木芙蓉 ３ 个

品种及其近缘种台湾芙蓉的 ｃｐＤＮＡ 有什么进化特

征ꎻ(２)木芙蓉与其近缘种台湾芙蓉间有怎样的亲

缘关系ꎻ(３)在 ｃｐＤＮＡ 的组成和结构方面ꎬ能否开

发出品种鉴定的分子标记或 ＤＮＡ 条形码ꎻ(４) 探

究木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的遗传方式ꎮ 本研究结果将为木

芙蓉的品种鉴定、进化研究和植物遗传改良、优良

品种选育提供重要的第一手遗传资料ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 木芙蓉品种材料来源

３ 个 木 芙 蓉 品 种 采 自 成 都 市 植 物 园

(１０４°８′１１″ Ｅ、３０° ４５′ ５２″ Ｎ)ꎬ分别为 ‘单瓣白’
(Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ )、 ‘ 金 秋 颂 ’ ( Ｈ.
ｍｕｔａｉｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ)、 ‘牡丹粉’ (Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ
ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ)ꎮ 这 ３ 个品种为杂交组合ꎬ其中‘单
瓣白’是母本ꎬ‘牡丹粉’是父本ꎬ‘金秋颂’为子一

代ꎬ这样有利于对木芙蓉叶绿体的遗传方式进行

探讨ꎮ 从生态特性来看ꎬ‘单瓣白’和‘牡丹粉’为

早花品种ꎬ花期为 ６—９ 月ꎬ‘金秋颂’为中花品种ꎬ
花期为 ９—１０ 月ꎮ 从形态上来看ꎬ‘金秋颂’为重

瓣花ꎬ雄蕊退化ꎬ有子房但不结实ꎬ另外 ２ 种结实ꎮ
‘单瓣白’为单瓣花ꎬ花白色ꎬ‘牡丹粉’ 和‘金秋

颂’分别为粉色和红色ꎮ ‘牡丹粉’的花形似牡丹

且平均花径比前两者大ꎮ 近缘种台湾芙蓉的花期

始于 １０ 月下旬ꎬ结实ꎬ花为单瓣ꎬ白中带粉ꎮ 花的

形态如图版Ⅰ所示ꎮ
１.２ 基因组 ＤＮＡ 的提取和测序

采集 ３ 个木芙蓉品种新鲜健康的叶片ꎬ用改良

ＣＴＡＢ 法从叶片组织中提取总基因组 ＤＮＡꎮ 使用

１％ 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 和 荧 光 染 料 ( Ｑｕａｎｔ￣ｉＴ
ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ)评估 ＤＮＡ 产物的质量

和浓度ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ ＬＴ 文库

９００２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



制备实验流程构建插入片段大小( ｉｎｓｅｒｔ ｓｉｚｅ) 为

４００ ｂｐ 的 ＤＮＡ 文库ꎮ 应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台

对 ＤＮＡ 文库进行二代测序 ( ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄꎬ ２ × １５０
ｂｐ)ꎮ ＤＮＡ 提取及测序均在南京派森诺基因科技

有限公司完成ꎮ
１.３ ｃｐＤＮＡ 的组装和注释

每个物种得到了至少 ５Ｇ 的原始数据 ( ｒａｗ
ｄａｔａ)ꎬ 经 过 数 据 过 滤 后ꎬ 使 用 ＮＯＶＯＰｌａｓｔｙ
(Ｄｉｅｒｃｋｘｓｅｎｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)软件 ( ｋ￣ｍｅｒ ＝ ３９) 进

行组装拼接ꎬ选择台湾芙蓉的 ｒｂｃＬ 基因作为种子

序列 ( ｓｅｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ )ꎮ 利 用 在 线 程 序 ＧｅＳｅｑ
( Ｔｉｌｌｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ ) 注 释 ｃｐＤＮＡ 序 列ꎬ 并 用

Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｖ９.０.２( Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)进行手动校

正ꎮ 将带有注释信息的 ３ 条序列上传至 ＮＣＢＩ 数

据库ꎬ‘单瓣白’‘金秋颂’ ‘牡丹粉’的序列号分别

为 ＭＺ８４６１９１、ＭＺ８４６１９２、ＭＺ８５５５０２ꎮ 借助在线程

序 Ｏｒａｎｅｌｌａｒ Ｇｅｎｏｍｅ ＤＲＡＷ(Ｇｒｅｉｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)
绘制 ｃｐＤＮＡ 的物理图谱ꎮ 台湾芙蓉的序列号为

ＭＫ９３７８０７ꎬ亦为本项目的研究成果 ( Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 本文中用到的其他 ｃｐＤＮＡ 序列均下载于

ＮＣＢＩꎬ其详细信息见表 １ꎮ

表 １　 所选用的物种名称和 ＧｅｎＢａｎｋ 序列编号
Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅｓ ａｎｄ ＧｅｎＢａｎｋ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｄｅｓ

ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

序列编号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｃｏｄｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

序列编号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｃｏｄｅ

木槿
Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｓｙｒｉａｃｕｓ ＫＲ２５９９８９ 桐棉

Ｔｈｅｓｐｅｓｉａ ｐｏｐｕｌｎｅａ ＮＣ０４８５１８

朱槿
Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＮＣ０４２２３９ 苘麻

Ａｂｕｔｉｌｏｎ ｔｈｅｏｐｈｒａｓｔｉ ＮＣ０５３７０２

大麻槿
Ｈ. ｃａｎａｂｉｎｕｓ ＮＣ０４５８７３ 蜀葵

Ａｌｃｅａ ｒｏｓｅａ ＮＣ０５３８３９

黄槿
Ｈ. ｔｉｌｉａｃｅｕｍ ＭＴ６４４１６０ 野葵

Ｍａｌｖａ ｖｅｒｔｉｃｉｌｌａｔａ ＭＴ１０６７７５

海滨木槿
Ｈ. ｈａｍａｂｏ ＮＣ０３０１９５ 拔毒散

Ｓｉｄａ ｓｚｅｃｈｕｅｎｓｉｓ ＮＣ０５１８７７

海岛棉
Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ ＮＣ００８６４１ 美丽异木棉

Ｃｅｉｂａ ｓｐｅｃｉｏｓａ ＭＫ８２０６７４

Ｇ. ｔｈｕｒｂｅｒｉ ＧＵ９０７１００

１.４ ｃｐＤＮＡ 比较分析

使 用 ＭＩＳＡ ( ＭｉｃｒｏＳａｔｅｌｌｉｔｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ )
(Ｂｅｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ识别木芙蓉 ３ 个品种即台湾

芙蓉、木槿和朱槿基因组中的微卫星序列 ( ＳＳＲ)ꎮ

参数设置:单核苷酸(ｍｏｎｏ￣)、双核苷酸 ( ｄｉ￣)、三
核苷 酸 ( ｔｒｉ￣)、 四 核 苷 酸 ( ｔｅｔｒａ￣)、 五 核 苷 酸

(ｐｅｎｔａ￣)、六核苷酸 ( ｈｅｘａ￣) ＳＳＲ 的最小重复次数

分别为 １０、５、４、３、３、３ꎮ 利用 ＲＥＰｕｔｅｒ(Ｋｕｒｔｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１)来分析木芙蓉 ３ 个品种和台湾芙蓉 ｃｐＤＮＡ
中的重复类型(Ｈａｍｍｉｎｇ 距离设置为 ３ꎬ重复序列

的 最 小 长 度 限 制 为 ３０ )ꎮ 借 助 ＩＲｓｃｏｐｅ
(Ａｍｉｒｙｏｕｓｅｆｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)绘制木芙蓉 ３ 个品种即

台湾芙蓉、木槿和朱槿 ｃｐＤＮＡＩＲ 边界的扩张和收

缩ꎮ 使 用 ｍＶＩＳＴＡ ( Ｍａｙｏｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ ) 中 的

Ｓｈｕｆｆｌｅ￣ＬＡＮＧＡＮ 模式对木芙蓉 ３ 个品种即台湾芙

蓉、木槿和朱槿的 ｃｐＤＮＡ 序列进行全局比对ꎬ以评

估序列之间的相似性ꎮ 使用 ＤＮＡｓｐ ６( Ｌｉｂｒａｄｏ ＆
Ｒｏｚａｓꎬ ２００９)软件计算序列之间的核苷酸多态性ꎮ
使用 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ｖ９.０２(Ｋｅａｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)分别提取

每个物种的蛋白编码区域(ＣＤＳ)ꎬ存在多拷贝的

基因仅保留 １ 条ꎮ 使用 Ｃｏｄｏｎ Ｗ ( Ｓｈａｒｐ ＆ Ｌｉꎬ
１９８７)计算这些 ＣＤＳ 的同义密码子的相对使用度

( ｒｅｌａｔｅｄ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅꎬ ＲＳＣＵ)ꎮ
１.５ 系统发育分析

使用 ｐｈｙｌｏｓｕｉｔｅ(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)提取 １７ 个

物种 ｃｐＤＮＡ 的 ＣＤＳꎬ删去重复基因和非共有的基

因后ꎬ使用 ＭＡＦＦＴ 对序列进行比对ꎬ之后使用

ＭＡＣＳＥ 优化序列ꎬ用 Ｇｂｌｏｃｋ 修剪比对好的序列ꎬ
最终 使 用 ｃｏｎｃａｔｅｎａｔｅ 功 能 将 序 列 串 联ꎮ 使 用

Ｍｏｄｅｌｔｅｓｔ 检测最佳核苷酸替代模型为 ＪＣ＋Ｉ＋Ｇꎮ 使

用 ＭｒＢａｙｅｓ 进行贝叶斯(Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅꎬ ＢＩ)分
析ꎮ 基于 Ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ (ＭＣＭＣ)算法ꎬ
运行 １×１０７ 代ꎬ每 １ ０００ 代取 １ 棵树ꎬ前 ２０％的树

当作老化样本丢弃ꎬ剩余的树用于构建一致树ꎮ
使用 ＩＱｔｒｅｅ 进行最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ
ＭＬ)分析ꎬ重复次数为１ ０００ꎮ 将建树结果使用在

线程序 ｉＴＯＬ( Ｉｖｉｃａ ＆ Ｐｅｅｒꎬ ２０２１)进行美化ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ｃｐＤＮＡ 基本特征

如图 １ 所示ꎬ‘单瓣白’和‘金秋颂’的长度差

异较小ꎬ分别为 １６０ ８８０、１６０ ８７９ ｂｐꎬ仅相差 １ 个

碱基ꎬ而‘牡丹粉’的长度与前 ２ 种则有稍大的差

异ꎬ为 １６０ ９２０ ｂｐꎮ 三者的 ｃｐＤＮＡ 呈现出典型的

四分体环状结构ꎬ均由 １ 对反向重复区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ
ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＲ) ( ＩＲａ 和 ＩＲｂꎬ长度均为 ２６ ３００ ｂｐ) 以

０１０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 木槿属 ４ 个种(包含木芙蓉 ３ 个品种) ｃｐＤＮＡ 基本特征比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ( ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ)

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

长度 / ＧＣ 含量
Ｓｉｚｅ (ｂｐ) / ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

全基因组
Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ

小单拷贝区
ＳＳＣ

大单拷贝区
ＬＳＣ

反向重复区
ＩＲ

基因数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

总和
Ｔｏｔａｌ

蛋白编码
基因
ＰＣＧｓ

核糖体
ＲＮＡ /
ｒＲＮＡ

转运
ＲＮＡ /
ｔＲＮＡ

‘单瓣白’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ

１６０ ８８０ / ３６.９ １８ ９２５ / ３１.５ ８９ ３５５ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

‘金秋颂’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ

１６０ ８７９ / ３６.９ １８ ９２６ / ３１.５ ８９ ３５３ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

‘牡丹粉’
Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎ

１６０ ９２０ / ３６.９ １８ ９２０ / ３１.５ ８９ ４００ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

台湾芙蓉
Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ

１６１ ０５６ / ３６.９ １８ ９１８ / ３１.５ ８９ ５３８ / ３４.７ ２６ ３００ / ４２.６ １３０ ８５ ８ ３７

朱槿
Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ

１６０ ９５１ / ３７.０ ２０ ２４６ / ３１.３ ８９ ５０９ / ３４.９ ２５ ５９８ / ４２.９ １３０ ８５ ８ ３７

木槿
Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ

１６１ ０２２ / ３６.８ １９ ８３１ / ３１.１ ８９ ７０１ / ３４.７ ２５ ７４５ / ４２.８ １３０ ８５ ８ ３７

及 １ 个大单拷贝区 ( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＬＳＣꎬ长度分

别为 ８９ ３５５、８９ ３５３、８９ ４００ ｂｐ) 和 １ 个小单拷贝

区 ( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＳＳＣꎬ长度分别为 １８ ９２５、
１８ ９２６、１８ ９２０ ｂｐ) 组成ꎮ 从表 ２ 可以看出ꎬ台湾

芙蓉的 ＬＳＣ 区长度明显长于 ３ 个木芙蓉品种ꎬ而
在品种内部ꎬ‘单瓣白’ 与‘金秋颂’ 的 ＬＳＣ 区与

ＳＳＣ 区长度相差 １ ~ ２ ｂｐꎬ但与‘牡丹粉’相差较大ꎮ
木芙蓉的 ｃｐＤＮＡ 共有 １３０ 个基因ꎬ包含 ８５ 个

蛋白编码基因 (ＰＣＧｓ)、３７ 个 ｔＲＮＡ 和 ８ 个 ｒＲＮＡꎮ
大多数基因以单拷贝形式出现于 ＬＳＣ 区或 ＳＳＣ 区

中ꎬ其中 ＳＳＣ 区中有 １３ 个基因ꎬ包括 １２ 个 ＰＣＧｓ
( ｎｄｈＦ、 ｒｐｌ３２、 ｃｃｓＡ、 ｎｄｈＤ、 ｐｓａＣ、 ｎｄｈＥ、 ｎｄｈＧ、 ｎｄｈＩ、
ｎｄｈＡ、ｎｄｈＨ、ｒｐｓ１５、ｙｃｆ１) 和 １ 个 ｔＲＮＡ ( ｔｒｎＬ￣ＵＡＧ)ꎻ
ＬＳＣ 区中有 ８５ 个基因ꎬ包括 ６３ 个 ＰＣＧｓ 和 ２２ 个

ｔＲＮＡꎮ 仅有 １７ 个基因在 ＩＲ 区重复ꎬ包括 ６ 个

ＰＣＧｓ ( ｒｐｌ２、ｒｐｌ２３、ｙｃｆ２、ｎｄｈＢ、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１２)、７ 个 ｔＲＮＡ
( ｔｒｎＩ￣ＣＡＵ、 ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、 ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、 ｔｒｎＩ￣ＧＡＵ、 ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、
ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、 ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ) 和 ４ 个 ｒＲＮＡ ( ｒｒｎ１６、 ｒｒｎ２３、
ｒｒｎ４.５、ｒｒｎ５)ꎮ ｙｃｆ１ 基因跨越 ＳＳＣ 区和 ＩＲ 区ꎬｒｐｓ１２
基因第一个外显子位于 ＬＳＣ 区ꎬ其他 ２ 个外显子位

于 ＩＲｓ 区ꎮ １７ 个基因有 １ 个内含子ꎬｙｃｆ３ 和 ｃｌｐＰ 基

因有 ２ 个内含子ꎮ 所有基因按照基本功能划分为表

达相关基因、光合作用相关基因和其他基因三类ꎬ
每类基因的名称和数量展示在表 ３ 中ꎮ
２.２ ＩＲ 边界分析

通过比较木芙蓉 ３ 个品种即台湾芙蓉、朱槿和

木槿 ｃｐＤＮＡ 的 ＩＲ / ＬＳＣ 和 ＩＲ / ＳＳＣ 边界区域的基

因分布状况ꎬ识别 ＩＲ 的扩张或收缩ꎮ 如图 ２ 所示ꎬ
ＩＲ / ＬＳＣ 和 ＩＲ / ＳＳＣ 边 界 附 近 分 布 的 基 因 包 括

ｒｐｓ１９、ｒｐｌ２、ｙｃｆ１、ｎｄｈＦ、 ｔｒｎＨꎬ木芙蓉 ３ 个品种与台

湾芙蓉之间 ＩＲ 边界一致ꎮ ６ 条序列的 ＳＳＣ / ＩＲａ 边

界均为 ｙｃｆ１ 基因ꎬ在木芙蓉和台湾芙蓉 ＳＳＣ 区长

度均为 ４ ０２６ ｂｐꎬ而在朱槿和木槿的 ＳＳＣ 区长度分

别为 ５ ５９９、５ ０８３ ｂｐꎮ ｎｄｈＦ 基因在 ６ 条序列中均

位于 ＳＳＣ 区内ꎬ其中木芙蓉和台湾芙蓉的 ｎｄｈＦ 基

因距 ＳＳＣ / ＩＲｂ 边界均为 ３２ ｂｐꎬ其余 ２ 种距边界

１５０ ｂｐꎮ 同样ꎬｒｐｌ２ 基因在 ６ 条序列中均位于 ＩＲｂ
区内ꎬ其中木芙蓉和台湾芙蓉的 ｒｐｌ２ 基因距 ＬＳＣ /
ＩＲｂ 边界均为 １０３ ｂｐꎬ朱槿距边界 ６７ ｂｐꎬ木槿距边

界 １１３ ｂｐꎮ
２.３ 叶绿体微卫星分析和重复序列分析

微卫星序列 (ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ＤＮＡ)ꎬ也叫简单序

列重复 (ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬＳＳＲ)ꎬ是 １ ~ ６ ｂｐ
的重复序列ꎬ广泛分布于 ｃｐＤＮＡꎮ ＳＳＲ 具有高度

多态性和特异性ꎬ是研究基因流、种群遗传学和基

因作图的有价值标记 (Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 在本

研究中ꎬ我们分析了 ６ 种 ＳＳＲ (单、二、三、四、五、
六核苷酸 ＳＳＲ) 在 ６ 条 ｃｐＤＮＡ 中的分布ꎮ 如图 ３
所示ꎬ数量最多的均为单核苷酸重复ꎬ占比从

６６.６７％到 ７４.５５％不等ꎬ均比其他所有重复类型加

起来还多ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种的 ＳＳＲ 总数为 ９５ꎬ台
湾芙蓉与其非常近似ꎬ为 ９６ꎮ 作为对照ꎬ朱槿和木

１１０２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



表 ３　 木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 的基因信息

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡｓ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

基因类型
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因分组
Ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｇｅｎｅ

基因名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｇｅｎｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

表达相关基因
Ｓｅｌｆ￣ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅ

核糖体大亚基基因
Ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
ｇｅｎｅ

ｒｐｌ２ａ�ꎬ２３ａꎬ３２ꎬ２２ꎬ１６�ꎬ
１４ꎬ３６ꎬ２０ꎬ３３

１１

核糖体小亚基基因
Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅ
ｇｅｎｅ

ｒｐｓ７ａꎬ １５ꎬ １９ꎬ ３ꎬ ８ꎬ １１ꎬ
１２ａ�ꎬ１８ꎬ４ꎬ１４ꎬ２ꎬ１６�

１４

ＲＮＡ 聚合酶亚基基因
ＤＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｒｐｏＡꎬｒｐｏＢꎬｒｐｏＣ１�ꎬｒｐｏＣ２ ４

核糖体 ＲＮＡ 基因
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅ

ｒｒｎ１６ａꎬｒｒｎ２３ａꎬｒｒｎ４.５ａꎬ
ｒｒｎ５ａ

８

转运 ＲＮＡ 基因
Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡ ｇｅｎｅ

ｔｒｎＩ￣ＣＡＵａꎬｔｒｎＬ￣ＣＡＡａꎬ
ｔｒｎＶ￣ＧＡＣａꎬｔｒｎＡ￣ＵＧＣａ�ꎬ
ｔｒｎＲ￣ＡＣＧａꎬｔｒｎＩ￣ＧＡＵａ�ꎬ
ｔｒｎＮ￣ＧＵＵａꎬｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ
ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＶ￣ＵＡＣ�ꎬ
ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬｔｒｎＬ￣ＵＡＡ�ꎬ
ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ
ｔｒｎｆＭ￣ＣＡＵꎬｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ
ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ
ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ
ｔｒｎＤ￣ＧＵＣꎬｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ
ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬｔｒｎＧ￣ＵＣＣ�ꎬ
ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬ
ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ�ꎬｔｒｎＨ￣ＧＵＧ

３７

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光合系统Ⅰ基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉ ｇｅｎｅ

ｐｓａＣꎬＪꎬＩꎬＡꎬＢ ５

光合系统Ⅱ基因
Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ ｇｅｎｅ

ｐｓｂＨꎬＮꎬＴꎬＢꎬＥꎬＦꎬＬꎬＪꎬ
ＺꎬＣꎬＤꎬＭꎬＩꎬＫꎬＡ

１５

ＮＡＤＨ 氧化还原酶亚基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ＮＡＤＨ￣
ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ

ｎｄｈＢａ�ꎬＨꎬＡ�ꎬ ＩꎬＧꎬＥꎬ
ＤꎬＦꎬＣꎬＫꎬＪ

１２

细胞 色 素 复 合 物 亚 基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ /
ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｇｅｎｅ

ｐｅｔＤ�ꎬＢ�ꎬＧꎬＬꎬＡꎬＮ ６

ＡＴＰ 合酶亚基基因
Ｓｕｂｕｎｉｔｓ ｏｆ ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｔｐＢꎬＥꎬＩꎬＨꎬＦ�ꎬＡ ６

核酮糖二磷酸羧化酶大
亚基基因
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｇｅｎｅ

ｒｂｃＬ １

翻译起始因子
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ １

其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅ

ＡＴＰ 依赖性蛋白酶亚基
ｐ 基因
ＡＴＰ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｐｒｏｔｅａｓｅ
ｓｕｂｕｎｉｔ ｐ ｇｅｎｅ

ｃｌｐＰ�� １

成熟酶基因
Ｍａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅ

ｍａｔＫ １

包裹酶蛋白基因
Ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｇｅｎｅ

ｃｅｍＡ １

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶亚基
基因
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣
ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ ｇｅｎｅ

ａｃｃＤ １

Ｃ 型细胞色素合成基因
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｇｅｎｅ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ １

假设的叶绿体阅读框
Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ(ｙｃｆ)

ｙｃｆ２ａꎬｙｃｆ１ꎬｙｃｆ４ꎬｙｃｆ３�� ５

总和 Ｔｏｔａｌ １３０

　 注: � １ 个内含子ꎻ �� ２ 个内含子ꎻ ａ. 重复基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � Ｏｎｅ ｉｎｔｒｏｎꎻ �� Ｔｗｏ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ ａ. Ｄｕｐｌｉｃａｔｅｄ ｇｅｎｅ.

槿分别为 ６３ 和 １１０ꎬ差异较大ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种

和台湾芙蓉的基因组中存在 ６ 种完全微卫星序

列ꎬ而朱槿和木槿中不存在六核苷酸重复ꎮ 木芙

蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的共同区别仅仅在于前者

均只有 １ 个五核苷酸重复ꎬ而后者存在 ２ 个五核苷

酸重复ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种中ꎬ‘牡丹粉’明显区别

于另外 ２ 种ꎬ‘牡丹粉’的单核苷酸重复比另外 ２
种多 １ 个ꎬ而六核苷酸重复比另外 ２ 种少 １ 个ꎮ

重复序列有 ４ 种类型ꎬ即正向( ｆｏｒｗａｒｄ)、反向

(ｒｅｖｅｒｓｅ)、互补( ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ)、回文( ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ)ꎮ
如图 ４ 所示ꎬ木芙蓉 ３ 个品种中均检测到 ４ 种类

型的重复ꎬ而台湾芙蓉无互补重复ꎻ木芙蓉 ３ 个品

种均为 ２２ 个正向重复和 ３ 个反向重复ꎬ而台湾芙

蓉的正向重复和反向重复分别为 ２６ 和 １ꎮ 木芙蓉

３ 个品种间的 ４ 种重复的比例十分类似ꎬ但同时互

相之间则存在着差异ꎮ 虽然三者的正向重复均为

２２ 个ꎬ但其构成略有差别ꎬ‘牡丹粉’重复单元长

度为 ３０ ~ ３９ 和 ４０ ~ ４９ 的正向重复数量分别为 １６
和 ６ꎬ而其他 ２ 种都分别是 １７ 和 ５ꎻ‘单瓣白’和

‘金秋颂’的回文重复均为 １２ 个ꎬ而‘牡丹粉’为

１１ 个ꎻ‘单瓣白’ 和‘牡丹粉’ 的互补重复均为 ２
个ꎬ而‘金秋颂’为 １ 个ꎮ
２.４ 核苷酸多态性分析

利用 ｍＶＩＳＴＡ 在线程序ꎬ比对了木芙蓉 ３ 个品

种即台湾芙蓉、朱槿、木槿的 ｃｐＤＮＡꎮ 其中ꎬ‘单瓣

白’作为参考序列ꎬ朱槿和木槿则作为对照ꎮ 从图

５ 可以明显观察到朱槿、木槿均与参考序列差异较

大ꎬ而‘牡丹粉’‘金秋颂’台湾芙蓉则与参考序列差

异较小ꎮ ５ 个 ｃｐＤＮＡ 中高度分化的区域主要位于

基因间隔区ꎬ但一些蛋白编码区如 ｙｃｆ１ 基因变异度

较大ꎬ而最保守的 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎬ在木芙蓉 ３ 个品

种和台湾芙蓉中完全一致ꎮ
为了更加精确地反映木芙蓉 ３ 个品种之间以

及与台湾芙蓉间的核苷酸多态性ꎬ我们分别计算

了‘金秋颂’ ‘牡丹粉’台湾芙蓉的 ＣＤＳ 和基因间

隔区相对于参考序列单瓣白的核苷酸多样性值

( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｖａｌｕｅｓꎬ Ｐ ｉ)ꎮ 如图 ６ 所示ꎬＣＤＳ
序列较为保守ꎬ其 Ｐ ｉ 普遍较小ꎮ 就 ＣＤＳ 序列来

看ꎬ‘金秋颂’仅在 ｙｃｆ１ 基因处出现多态性ꎬ‘牡丹

粉’ 仅在 ｎｄｈＢ 基因处出现ꎬ台湾芙蓉在 ａｃｃＤ、
ａｔｐＡ、ｃｌｐＰ、ｎｄｈＢ、ｎｄｈＤ、ｍａｔＫ、ｙｃｆ１ 均出现ꎬ但 Ｐ ｉ 最

大不超过 ０.００１ ７ꎮ 而在基因间隔区中ꎬ台湾芙蓉

有 １４ 个基因间隔区有差异ꎬ其中 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ~ ａｔｐＡ、

２１０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ‘单瓣白’ꎻ Ｂ. ‘牡丹粉’ꎻ Ｃ. ‘金秋颂’ꎻ Ｄ. 台湾芙蓉ꎮ
Ａ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉꎻ Ｂ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎꎻ Ｃ. Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇꎻ Ｄ. Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ.

图版 Ⅰ　 ３ 个木芙蓉品种和台湾芙蓉花的形态特征
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈｉｂｉｓｕｃｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ａｎｄ Ｈ. ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ

１. 光合系统 Ｉꎻ ２. 光合系统Ⅱꎻ ３. 胞色素复合物ꎻ ４. ＡＴＰ 合成酶ꎻ ５. ＮＡＤＨ 脱氢酶ꎻ ６. 核酮糖二磷酸羧化酶大亚基ꎻ ７. ＲＮＡ 聚

合酶ꎻ ８. 核糖体蛋白小亚基 (ＳＳＵ)ꎻ ９. 核糖体蛋白大亚基 (ＬＳＵ)ꎻ １０. 转运 ＲＮＡꎻ １１. 核糖体 ＲＮＡꎻ １２. ｃｌｐＰ、ｍａｔＫ 基因ꎻ １３. 其
他基因ꎻ １４. 假设的叶绿体阅读框 (ｙｃｆ)ꎮ
１. Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ｉꎻ ２. ＰｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍⅡꎻ ３. Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ４. ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅꎻ ５. ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎻ ６. ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔꎻ
７. ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎻ ８. Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ( ＳＳＵ)ꎻ ９. Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ( ＬＳＵ)ꎻ １０. Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓꎻ １１.
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓꎻ １２. ｃｌｐＰꎬ ｍａｔＫ ｇｅｎｅｓꎻ １３. Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓꎻ １４. Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｌａｍｅｓ (ｙｃｆ).

图 １　 木芙蓉 ｃｐＤＮＡ 物理图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐ ｏｆ ｃｐＤＮＡ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

ｐｓｂＺ~ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、 ｉｎｆＡ ~ ｒｐｓ８、ｎｄｈＥ ~ ｎｄｈＧ 这 ４ 个基

因间隔区为台湾芙蓉的变异热点区域ꎬ其 Ｐ ｉ 均不

低于 ０.００４ １８ꎮ 这 ４ 个高度可变的区域有 ３ 个在

ＬＳＣ 区ꎬ有 １ 个在 ＳＳＣ 区ꎬＩＲ 区中 Ｐ ｉ 较小ꎬ均小于

０.０２０ ９ꎮ ‘牡丹粉’有 ３ 个基因间隔区有多态性ꎬ
其中 ｐｓｂＺ~ ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、ｙｃｆ４ ~ ｃｅｍＡ 为牡丹粉的热点

３１０２１２ 期 李镇兵等: 木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析



图 ２　 台湾芙蓉、木槿、朱槿与木芙蓉 ３ 个品种 ｃｐＤＮＡ 的反向重复区 ( ＩＲ)、
大单拷贝区 (ＬＳＣ)、小单拷贝区 (ＳＳＣ) 边界对比

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｊｕｎｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＬＳＣꎬ ＳＳＣ ａｎｄ ＩＲ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ａｍｏｎｇ
Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓꎬ Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

图 ３　 台湾芙蓉、朱槿、木槿与木芙蓉 ３ 个品种
ｃｐＤＮＡ 的微卫星分析(ＳＳＲ)

Ｆｉｇ. ３　 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ
ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｒｏｓａ￣ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｓｙｒｉａｃｕｓ

ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

变异区域且这 ２ 个热点都在 ＬＳＣ 区ꎮ 显然ꎬＩＲ 区

的变异低于 ＬＳＣ 区和 ＳＳＣ 区ꎮ ‘金秋颂’无基因间

隔区差异ꎮ 这些变异度较高的区域ꎬ可用于设计

特定的 ＤＮＡ 条形码ꎮ
２.５ 选择压力分析和密码子偏好性分析

相对同义密码子使用度 (ＲＳＣＵ) 用于评估编

码序列中同义密码子的使用情况ꎬ其中 ＲＳＣＵ 越大

表示偏好性越强ꎮ 我们选取了木芙蓉 ３ 个品种、

台湾芙蓉以及其他 １３ 个相关物种ꎬ测定了每个物

种 ｃｐＤＮＡ 的密码子的数量以及 ＲＳＣＵꎮ 计算结果

表明ꎬ基因组中亮氨酸含量最高ꎬ异亮氨酸和甘氨

酸其次ꎬ编码半胱氨酸的密码子数量最少ꎬ次少为

色氨酸和丝氨酸ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ除色氨酸和甲硫

氨酸外ꎬ所有氨基酸都使用 ２ 个或多个同义密码

子ꎬ精氨酸和亮氨酸均由 ６ 个同义密码子表达ꎮ
ＲＳＣＵ 值较大的密码子大部分为 Ａ 或 Ｕ 结尾ꎬ即基

因上的碱基 Ａ / Ｔꎬ这与前人的研究结论一致ꎬ即植

物中 Ａ / Ｔ 结尾的密码子使用偏好 ( Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 如图 ７ 所示ꎬ锦葵科植物的密码子偏好表

现出较高的保守性ꎬ但不同属之间存在着一定的

差异ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种和台湾芙蓉紧紧地聚在一

起ꎬ其余物种大致是按照属和族进行聚类ꎮ
２.６ 系统发育关系

我们选取 １６ 个锦葵科植物的 ｃｐＤＮＡ 来探讨

木芙蓉与其近缘种间的亲缘关系ꎬ并以木棉科植

物美丽异木棉 (Ｃｅｉｂａ ｓｐｅｃｉｏｓａ) 作为外类群ꎮ 使用

１７ 个 ｃｐＤＮＡ 中共有的 ７６ 个 ＣＤＳｓ 进行最大似然

分析 (ＭＬ) 和贝叶斯分析 ( ＢＩ)ꎮ 结果显示ꎬＭＬ
和 ＢＩ 分析的拓扑结构完全相同ꎬ并且绝大部分的进

化支都具有很高的后验概率 (ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｉｅｓ)
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Ａ. ４ 种重复序列类型的数量ꎻ Ｂ. 不同长度的重复序列数量ꎮ
Ａ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｂｙ ｌｅｎｇｔｈ.

图 ４　 台湾芙蓉和木芙蓉 ３ 个品种 ｃｐＤＮＡ 的重复序列分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡｓ ｉｎ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

Ｙ 轴表示介于 ５０％ ~１００％之间平均的相似性百分比ꎮ
Ｙ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｒａｎｇｉｎｇ ｆｒｏｍ ５０％ ｔｏ １００％.

图 ５　 ６ 个 ｃｐＤＮＡｓ 的序列相似度图(以单瓣白为参考)
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｉｘ ｃｐＤＮＡｓ

(ｕｓｉｎｇ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ ａｓ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ)

和自展值 (Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｖａｌｕｅｓ)ꎮ 如图 ８ 所示ꎬ木芙蓉

３ 个品种和台湾芙蓉同属于木槿属ꎬ并聚在同一枝

亲缘关系最近ꎬ自展值和后验概率均为最大值ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ 比较

ｃｐＤＮＡ 比较分析表明ꎬ木芙蓉的种下 ３ 品种

及其近缘种台湾芙蓉在 ｃｐＤＮＡ 上高度保守ꎬ反向

重复区 ( ＩＲ) 均为 ２６ ３００ ｂｐꎬ木芙蓉与该属的木

槿和朱槿比较ꎬ后两者在 ＩＲ 区发生了收缩分别为

２５ ７４５、２５ ５９８ ｂｐꎮ ３ 个木芙蓉品种 ｃｐＤＮＡ 上的

大 /小单拷贝区在长度上存在差异且‘单瓣白’和

‘金秋颂’ 差异更小ꎬ在大 /小单拷贝区 ( ＬＳＣ /
ＳＳＣ) 长度上ꎬ‘单瓣白’ ‘金秋颂’ ‘牡丹粉’分别

为 ８９ ３５５ ｂｐ / １８ ９２５ ｂｐ、 ８９ ３５３ ｂｐ / １８ ９２６ ｂｐ、
８９ ４００ / １８ ９２０ ｂｐꎮ ＧＣ 含量是判断物种间亲缘关

系的重要指标 (Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ木芙蓉 ３ 个品种

与台湾芙蓉的总 ＧＣ 含量、ＩＲ 区和 ＳＣ 区的 ＧＣ 含

量均完全一致ꎬ木槿和朱槿的 ＧＣ 含量则有明显差

异ꎮ 此外ꎬ木芙蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的 ＩＲ 区边

界分布的 ｙｃｆ１、 ｔｒｎＨ、ｎｄｈＦ、 ｒｐｌ２、 ｒｐｓ１９ 基因均未发

生扩张或收缩ꎬ而同属的木槿和朱槿相对木芙蓉

和台湾芙蓉发生了明显的波动ꎮ 不同物种之间的

ＩＲ 边界是不同的ꎬ其中 ＩＲ 边界的波动是造成这种

差异的主要原因 (Ｒａｖｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８) ꎮ 因此ꎬ ＧＣ
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Ｘ 轴表示蛋白编码基因和基因间隔区的名字ꎻ Ｙ 轴表示核苷酸多样性值ꎮ
Ｘ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｎａｍｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓꎻ Ｙ ａｘｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｗｉｎｄｏｗ.

图 ６　 台湾芙蓉、‘牡丹粉’‘金秋颂’与‘单瓣白’之间的核苷酸多态性比较分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ａｍｏｎｇ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ

ｃｖ. Ｍｕｄａｎｆｅｎꎬ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｊｉｎｑｉｕｓｏｎｇ ａｎｄ Ｈ. ｍｕｔａｂｉｌｉｓ ｃｖ. Ｄａｎｂａｎｂａｉ

红色和白色分别表示较高和较低的 ＲＳＣＵ 值ꎮ 图的右边是物种间的系统发育关系ꎮ
Ｒｅｄ ａｎｄ ｗｈｉｔｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｈｉｇｈｅｒ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｒｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ.

图 ７　 １５ 个物种 (含 ３ 个品种) 所有 ｃｐＤＮＡ 蛋白编码区 (ＣＤＳ) 同义密码子的相对使用度 (ＲＳＣＵ)
Ｆｉｇ. ７　 ＲＳＣＵ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｌｌ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ (ＣＤＳ) ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｃｐＤＮＡ ｆｒｏｍ １５ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ)

含量和 ＩＲ 区边界的情况在较大程度上说明了木

芙蓉与台湾芙蓉的亲缘关系非常之近ꎬ而木槿和

朱槿的亲缘关系则相对较远ꎮ
同义密码子是由突变产生的ꎬ进化压力导致

这些同义密码子的使用频率发生变化(Ｈａｎｓｏｎ ＆
Ｃｏｌｌｅｒꎬ ２０１７)ꎮ 密码子偏好性是物种对其碱基组

成、ｔＲＮＡ 丰度和环境选择压力长期适应的结果

(Ｎｏｖｏａ ＆ ｄｅ Ｐｏｕｐｌａｎａꎬ ２０１２ꎻ Ｂｅｈｕｒａ ＆ Ｓｅｖｅｒｓｏｎꎬ
２０１２)ꎮ 此外ꎬ密码子偏好性会影响翻译的起始、

延伸和准确性、ｍＲＮＡ 的剪切和蛋白质的折叠(任
桂萍等ꎬ２０１９)ꎮ 因此ꎬ密码子偏好性在一定程度

上也能反映出亲缘关系ꎮ 文中密码子偏好性聚类

结果将台湾芙蓉与木芙蓉 ３ 个品种聚在一起ꎬ‘金
秋颂’与‘单瓣白’的密码子偏好性无差异ꎬ‘牡丹

粉’和台湾芙蓉相比前者编码亮氨酸密码子 ＵＵＡ
的偏好性略高ꎬ其中台湾芙蓉还在缬氨酸和丝氨

酸的密码子偏好上表现出差异ꎬ从密码子偏好性

上我们能判断出木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘关系很
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分支上的数字分别代表自展值和后验概率ꎮ ∗ 代表 ２ 种分析为最大支持度ꎮ
Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈ ａｒｅ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｐｏｓｔｅｒｉｏｒ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ. ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｍａｘｉｍｕｍ ｓｕｐｐｏｒｔ ｉｎ ａｌｌ ｔｗｏ ａｎａｌｙｓｅｓ.

图 ８　 基于 ＭＬ 和 ＢＩ 分析构建的 １５ 个物种(含 ３ 个品种)共有的 ７６ 个蛋白编码序列系统发育树
Ｆｉｇ. ８　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ １５ ｓｐｅｃｉｅｓ (ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ) ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ

ＭＬ ａｎｄ ＢＩ ａｎａｌｙｓｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ７６ ｓｈａｒｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

近ꎬ且‘单瓣白’与‘金秋颂’最为近似ꎮ 一些陆生

植物ꎬ如花生、樱桃和萝卜等ꎬｃｐＤＮＡ 的大小和结

构ꎬ以及基因的含量和顺序ꎬ在栽培种和野生近缘

物种中高度保守 (Ｃｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 木芙蓉 ３ 个品种与其近缘种台湾芙蓉进

化特征高度保守ꎬ再次证实了这一结论ꎮ 木芙蓉

与台湾芙蓉形态上的差异非常小ꎬ区别仅为植株

的毛被类型ꎬ而木芙蓉与木槿和朱槿在形态上则

有较大的区别ꎮ 木芙蓉与台湾芙蓉杂交坐果率较

高ꎬ而与朱槿和木槿杂交坐果率很低甚至无法杂

交成功ꎮ 张璐等 (２０２１) 在木芙蓉品种花粉的研

究中根据形态将‘单瓣白’和‘金秋颂’聚在一起ꎬ
而‘牡丹粉’聚在另一枝ꎮ 因此ꎬ本研究结果验证

了形态和育种上的事实ꎬ能够较好地研究进化特

征和判断亲缘关系的远近ꎮ 此外ꎮ 木芙蓉 ３ 个品

种是一个杂交组合ꎬ其中‘单瓣白’是‘金秋颂’的

母本ꎬ两者最为近似ꎬ因此可以判断出木芙蓉的

ｃｐＤＮＡ 为母系遗传ꎬ这为木芙蓉育种和遗传的研

究打下了一定的理论基础ꎮ
３.２ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ系统发育关系

从系统发育树看ꎬ木槿属聚成了一个支持率

非常高的单系类群ꎬ表明木槿属为一较为自然的

分类群ꎬ系统发育树支持该属的建立ꎮ 木芙蓉种

下 ３ 个品种聚成一个支持率 ９９％的单系支ꎬ然后

再与台湾芙蓉聚成一个高支持率(１００％)分支ꎬ表
明木芙蓉和台湾芙蓉的亲缘关系最近ꎻ从系统树

看ꎬ海滨木槿、黄槿、大麻槿构成单系分支后ꎬ再与

木芙蓉、台湾芙蓉构成的分支相聚ꎻ相较于木槿和

朱槿ꎬ木芙蓉、台湾芙蓉与海滨木槿、黄槿、大麻槿

在亲缘关系上更近ꎮ 除了 ｃｐＤＮＡ 的结构特征可以

反映出木芙蓉 ３ 个品种与台湾芙蓉的亲缘关系

外ꎬ系统发育分析能更直观地反映出这一关系ꎮ
在系统发育树中ꎬ木芙蓉 ３ 个品种聚在一起ꎬ与其

亲缘关系最近的为台湾芙蓉ꎬ与木槿和朱槿的亲

缘关系则相对较远ꎮ 此外ꎬ建树结果显示木槿属

形成了一个单系ꎮ 在冯国楣 (１９８４) 的分类处理

中ꎬ他按照宏观形态将棉属和桐棉属归入木槿族ꎮ
但彭焕文等 (２０１８) 在孢粉学研究表明ꎬ棉属、桐
棉属与木槿属的花粉有较大差异ꎬ与锦葵族的一

些物种花粉差异很小ꎮ 本研究中ꎬ棉属、桐棉属与

锦葵族聚在一起ꎬ而与木槿属分开ꎬ支持之前孢粉

学的研究结果ꎮ 系统发育分析结果表明 ｃｐＤＮＡ 数

据对于研究系统发育问题是非常有效的ꎮ
３.３ 木芙蓉及近缘种的 ｃｐＤＮＡ 分子条形码

从重复序列和核苷酸多样性分析中可以开发

出候选分子标记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ可以作为品种鉴
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定的分子条码ꎮ 我们筛选出了木槿属下种级、木
芙蓉种下 ３ 个品种级 ｃｐＤＮＡ 的候选特异性分子标

记和 ＤＮＡ 条形码ꎬ利用所筛选的这些特异性的标

记ꎬ可将种级水平物种区分开ꎻ再将其用于观赏花

卉价值极高的木芙蓉种下品种间ꎬ亦可将‘单瓣

白’‘金秋颂’‘牡丹粉’这 ３ 个区分开ꎮ
微卫星和重复序列广泛存在于 ｃｐＤＮＡ 中ꎬ可

用于种群遗传学研究和分子标记的开发 ( Ｂｕｌｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 木芙蓉的微卫星结

构与木槿和朱槿有明显的区别ꎬ但与台湾芙蓉区

别不太明显ꎬ且在木芙蓉品种内部ꎬ通过微卫星结

构无法区分‘单瓣白’和‘金秋颂’ꎮ 相比较而言ꎬ
重复序列结构分析则能明显地区别台湾芙蓉和

‘木芙蓉’ꎬ并能对木芙蓉 ３ 个品种进行明显区分ꎮ
所以ꎬ重复序列分析能够更加有效地鉴定木芙蓉

品种ꎮ 叶绿体 ＤＮＡ 条形码是指具有足够变异的

短 ＤＮＡ 序列ꎬ通常被认为有助于快速、准确地鉴

定物种 (程芳婷等ꎬ２０１５)ꎮ 通过核苷酸多态性分

析我们筛选出了台湾芙蓉与木芙蓉之间的叶绿体

ＤＮＡ 条形 码ꎬ包 括 ｔｒｎＲ￣ＵＣＵ ~ ａｔｐＡ、 ｐｓｂＺ ~ ｔｒｎＧ￣
ＧＣＣ、ｉｎｆＡ~ ｒｐｓ８ 和 ｎｄｈＥ ~ ｎｄｈＧꎮ 也筛选出了木芙

蓉 ３ 个品种之间的 ＤＮＡ 条形码ꎬ分别为 ｐｓｂＺ ~
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ、ｙｃｆ４ ~ ｃｅｍＡ、ｎｄｈＢ 和 ｙｃｆ１ꎮ 可以看出大

部分热点区域为基因间隔区ꎬ这是因为基因间隔

区处于较弱的选择压力下ꎬ并且具有比基因更高

的进化速度ꎬ它们更适合于低分类阶元的系统发

育和进化研究(陈士林等ꎬ２００９)ꎮ 台湾芙蓉与‘单
瓣白’差异最大ꎬ有 ７ 个基因和 １４ 个基因间隔区

出现不同程度的差异ꎮ ‘牡丹粉’与‘单瓣白’之

间的差异仅有 １ 个 ｎｄｈＢ 基因和 ３ 个基因间隔区ꎮ
ｎｄｈＢ 基因属于 ＮＡＤＨ 脱氢酶基因ꎬ其缺失突变会

导致光合作用中碳同化能力严重下降ꎬ植物可以

通过对该类基因进行 ＲＮＡ 编辑来保证光调节作

用 (刘佳等ꎬ２０１９)ꎮ 有研究证明ꎬ大豆的 ｎｄｈＢ 基

因在水稻中超表达ꎬ提高了水稻的光合效率ꎬ进而

影响了水稻的农艺性状 (王晓曼ꎬ２０１６)ꎮ 因此ꎬ
我们推断‘牡丹粉’花径很大ꎬ花量更多ꎬ植株也更

高大ꎬ或许与 ｎｄｈＢ 基因的改变有关ꎮ ‘金秋颂’与
‘单瓣白’差异最小ꎬ仅有 １ 个蛋白编码基因 ｙｃｆ１
基因发生替换ꎮ ｙｃｆ１ 基因是具有未知功能的开放

阅读框ꎬ但是烟草基因敲除实验证明 ｙｃｆ１ 基因编

码对细胞存活至关重要的产物 ( Ｄｒｅｓｃｈｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)ꎮ 与其他叶绿体基因相比ꎬｙｃｆ１ 基因进化速

度快ꎬ是植物中非常有用的分子标记ꎬ能够揭示低

分类水平上的系统发育关系 ( Ａｍａｒꎬ ２０２０)ꎮ 因

此ꎬ木芙蓉品种之间以及与近缘种之间可以通过

一些基因间隔区和个别特殊基因 (如 ｙｃｆ１、ｎｄｈＢ)
进行快速且准确地鉴定ꎮ
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摘　 要: 为探究 ＣｅｓＡ 基因家族在白菜生长发育及纤维素合成过程中的作用机制ꎬ该文通过生物信息学的方

法ꎬ以白菜的全基因组序列为研究区域ꎬ进行理化特征、基因结构、进化特征、保守基序及结构域、顺式作用元

件和组织表达等鉴定分析ꎮ 结果表明:(１)共鉴定出 １６ 个编码纤维素合成酶亚基的 ＣｅｓＡ 基因ꎬ该家族成员所

编码蛋白的理论等电点为 ４.７６~９.１２ꎬ相对分子量为 １７.７６~１２２.６７ ｋＤꎬ长度为 １５３~１ ０８９ ａａꎮ (２)１５ 个基因不
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级结构以无规则卷曲与 α－螺旋为主ꎬ多数成员都含有 ＣｅｓＡ 蛋白典型的 Ｎ 端、Ｃ 端和跨膜区ꎮ (６)ＣｅｓＡ 基因在

茎中表达量相对较高ꎬ其中 Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在茎、叶、花中显著表达ꎮ 该研究结果为后续

深入研究 ＣｅｓＡ 基因功能以及白菜生长发育研究奠定了基础ꎮ
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ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａꎬ ＣｅｓＡꎬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 植物纤维素合酶是由 ３６ 个单体组成的玫瑰

状复合体ꎬ其单体主要由纤维素合成酶基因家族

成员编码ꎬ纤维素( ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ)是植物细胞壁的主要

成分(姚敦义和王静之ꎬ１９８８)ꎬ在细胞生长、分化、
信号 转 导 等 过 程 中 起 到 重 要 作 用 ( 解 盛 等ꎬ
２０２１)ꎮ 纤维素合酶( ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ Ａꎬ ＣｅｓＡ)
是合成纤维素的酶(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ本质上

属于糖基转移酶ꎬ最初在革兰氏阴性细菌醋杆菌

中被鉴定(Ｗｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎮ 高等植物纤维素

合成酶复合体中ꎬ有不少于 ３ 种 ＣｅｓＡ 亚型参与

(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬＣｅｓＡ 亚基彼此相互作用形

成高级复合物ꎮ 迄今为止ꎬＣｅｓＡ 基因家族已在模

式植物拟南芥( Ｐｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)、水稻(Ｈｕａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５)、烟草(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)中鉴定

出来ꎬ其中拟南芥 ＣｅｓＡ 基 因 的 研 究 最 为 深 入

(Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ ２０００)ꎮ 拟 南 芥 基 因 组 拥 有 １０ 个

ＣｅｓＡ 基因(ＣｅｓＡ１￣１０)ꎬ它们编码与细菌纤维素合

成酶同源的蛋白( Ｐｅａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)ꎻ生细胞壁的

形成需要 ３ 种类型的 ＣｅｓＡ 亚基( ＣｅｓＡ４ /不规则

ＸＹＬＥＭ５ [ ＩＲＸ５]ꎬ ＣｅｓＡ７ / ＩＲＸ３ 和 ＣｅｓＡ８ / ＩＲＸ１)
(Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ￣Ｂｌａｎｃｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬＣｅｓＡ３ 基因突变

使纤维素合成水平降低ꎬ通过茉莉酸和乙烯等信

号通路激活木质素合成和防御反应(Ｃａñｏ￣Ｄｅｌｇａｄｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎻ在水稻基因组中共鉴定到 １１ 个

ＯｓＣｅｓＡ 基因ꎬ水稻中的赤霉素信号转导可以通过

促进纤维素的合成ꎬ进而影响水稻植株节间的发

育(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎻ此外ꎬ烟草基因组中鉴定

出 ２１ 个 ＮｔＣｅｓＡ 基因ꎬＮｔＣｅｓＡ７、ＮｔＣｅｓＡ９、ＮｔＣｅｓＡ１１、
ＮｔＣｅｓＡ１６、ＮｔＣｅｓＡ１８ 等基因主要参与烟草次生细胞

壁纤维素的合成(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎮ 除模式

植物外ꎬ玉米(Ａｐｐｅｎｚｅｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、棉花(孟成

生等ꎬ ２０１２)、巨龙竹(王文治等ꎬ ２０２１)、紫花苜蓿

(刘希强等ꎬ ２０１８)、罗布麻(解盛等ꎬ ２０２１)等多种

非模式植物中也鉴定出 ＣｅｓＡ 基因ꎮ 从玉米中鉴定

出 １２ 个不同的 ＺｍＣｅｓＡ 基因ꎬ在初级或次级细胞壁

合成的独特细胞类型中表达(Ｄｏｂｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ
棉花中鉴定出 １８ 个 ＣｅｓＡ 基因(孟成生等ꎬ ２０１２)ꎻ
巨龙竹中鉴定出 ４５ 个 ＣｅｓＡ 基因 ( 王文治等ꎬ
２０２１)ꎮ 紫花苜蓿盛花期 ＣｅｓＡ 基因表达水平显著提

高ꎬ纤维素含量大幅增加(刘希强等ꎬ ２０１８)ꎮ 罗布

麻 ＣｅｓＡ 基因家族包含的大量光响应、胁迫响应、激
素响应等元件ꎬ在植株生长发育与抗逆防御方面发

挥着作用(解盛等ꎬ ２０２１)ꎮ
白菜 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ) 属十字花科

(Ｃｒｕｃｉｆｅｒａｅ)芸薹属(Ｂｒａｓｓｉｃａ)２ 年生草本植物ꎬ原
产于我国ꎬ栽培历史悠久ꎬ年种植面积 １８０ 万 ｈｍ２

左右(张凤兰等ꎬ２０２１)ꎬ是人们日常餐桌上必不可

少的蔬菜ꎮ ２０１１ 年ꎬ白菜全基因组测序工作完成

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ２０１７ 年获得了升级的 ｖ２. ５
版本(Ｃａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ２０１８ 年获得了白菜参考

基因组 ｖ３.０ 新版本( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ为后续

开展白菜基因研究奠定了坚实的基础 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 目前ꎬＣｅｓＡ 基因家族在白菜中还未进

行深入鉴定与分析ꎮ 本研究以白菜的全基因组序

列为研究区域ꎬ依托在线软件与 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析ꎬ采
用生物信息学方法ꎬ通过对 ＣｅｓＡ 基因家族的结构、
进化特征、组织表达等进行系统鉴定ꎬ拟探讨以下

问题:(１)白菜 ＣｅｓＡ 基因家族的遗传进化规律ꎻ

２２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



(２)该家族成员的理化性质ꎻ(３)该家族成员的基

因结构、蛋白质二级结构及保守结构域ꎻ(４)该家

族成员在各组织中的表达模式以及在盐胁迫下的

表达模式ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 基因家族成员鉴定及理化性质分析

根据拟南芥已经鉴定的 １０ 个 ＣｅｓＡ 基因序列ꎬ
通过 ＢＬＡＳＴ 在白菜基因组 ( Ｂ. ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ
ｇｅｎｏｍｅ ｖ１.５)中搜索候选的白菜 ＣｅｓＡ 家族成员ꎬ
并通过综合分析确定候选基因ꎮ 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ ) 结 合 Ｅｘｐａｓｙ ( Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / )分析白菜 ＣｅｓＡ 基

因家族的蛋白质分子量(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔꎬＭＷ)、
等电点(ｐＩ)等理化性质ꎮ
１.２ 基因结构及保守结构域分析

利用 ＴＢＴｏｏｌｓ 软件绘制白菜 ＣｅｓＡ 基因结构图ꎻ
利用 ＭＥＭＥ ( Ｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９４) ( ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅ￣
ｓｕｉｔ.ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)在线预测 ＣｅｓＡ 蛋白质基序ꎮ
ＴＢｔｏｏｌｓ 软件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ) 绘 制 可 视 化

ＭＥＭＥ 结构ꎬ并进行基因结构分析ꎮ
１.３ 基因在染色体上的分布及共线性关系分析

通过白菜基因组数据库对鉴定获得的 ＣｅｓＡ 基

因家族成员进行染色体分析ꎬ利用 ＴＢＴｏｏｌｓ 软件作

图进行分析ꎮ 使用 ＢＬＡＳＴ 比对ꎬ合并、建库、蛋白

对比ꎻ运行 ＭＣＳｃａｎＸ(Ｂｏｌｓｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ进行下

游分析及可视化作图ꎬ从而进行共线性分析ꎬ得到

共线性图ꎮ
１.４ 亚细胞定位预测和蛋白质二级与三级结构

分析

使用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ. ｃｏｍ /
ｗｏｌｆ￣ｐｓｏｒｔ.ｈｔｍｌ)进行亚细胞 定位 ＰＲＡＢＩ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿ ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝
ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ) 进行蛋白二级结构分析ꎮ 利用

Ｐｈｙｒｅ２ ( Ｋｅｌｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ ) ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｓｂｇ.
ｂｉｏ.ｉｃ.ａｃ.ｕｋ / ｐｈｙｒｅ２ / ｈｔｍｌ / ｐａｇｅ.ｃｇｉ? ｉｄ ＝ ｉｎｄｅｘ)对白

菜 ＣｅｓＡ 蛋白进行三级结构预测ꎮ
１.５ 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员蛋白跨膜螺旋与三级

结构预测

利用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ ｖ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ.
ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ / )对白菜 ＣｅｓＡ 蛋白跨膜

螺旋进行预测ꎮ

１.６ Ｃ 白菜 ＣｅｓＡ 基因表达分析

以“蛋黄白”白菜品种为实验材料ꎮ 提取 ３０ ｄ
苗龄的根、茎、叶和 ８０ ｄ 苗龄的花和果荚的 ＲＮＡꎬ
进行组织特异性表达分析ꎮ 挑选生长状况相近的

白菜幼苗浸泡于用 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液配制的 １５０
ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ 溶液中ꎬ１２ ｈ 后进行材料的 ＲＮＡ
提取ꎬ并以正常水培幼苗为对照ꎬ进行盐胁迫下基

因表达分析ꎮ
使用 ｑＰｒｉｍｅｒＤＢ￣ｑＰＣＲ Ｐｒｉｍｅｒ Ｄａｔａｂａｓｅ(ｈｔｔｐｓ:/ /

ｂｉｏｄｂ.ｓｗｕ. ｅｄｕ. ｃｎ / ｑｐｒｉｍｅｒｄｂ / ) (Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)设计

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物ꎬ以 ＢｒａＡｃｔｉｎ ２ 为内参基因(表 １)ꎮ
使用 ＲＮＡ 提取试剂盒提取样品总 ＲＮＡꎬ使用

ＨｉＳｃｒｉｐｔ Ⅱ ＱＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ 试剂盒反转录

得到 ｃＤＮＡꎮ 使用 ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 试剂盒进行定量实验ꎮ 反应体系 ２０
μＬ:２ μＬ ｃＤＮＡꎬ上、下游引物各 ０.４ μＬꎬ ＳＹＢＲ １０
μＬꎬ用灭菌 ｄｄ Ｈ２Ｏ 补至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:
９５ ℃预变性 ３０ ｓꎬ９５℃变性 １０ ｓꎬ６０ ℃退火 ２２ ｓꎬ
进行 ４０ 个循环ꎮ 基因的相对表达量以 ２－ΔΔＣｔ法计

算ꎮ 所得数据通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 进行可视化分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 白菜 ＣｅｓＡ基因家族成员的鉴定与理化性质分析

经筛选鉴定ꎬ得到 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成

员(表 ２)ꎬ分析结果表明白菜 ＣｅｓＡ 家族蛋白等电

点介于 ４.７６ ~ ９.１２ 之间ꎬ酸性蛋白与碱性蛋白的

数量相近ꎬ分别为 ７ 个和 ９ 个ꎮ 分子量介于 １７.７６
ｋＤ~１２２.６７ ｋＤ 之间ꎮ Ｂｒａ０１１８６５ 的氨基酸数目最

多ꎬＢｒａ００４８１４、Ｂｒａ０１０６９１ 蛋白的氨基酸数目显著

少于其他成员ꎮ
２.２ 白菜 ＣｅｓＡ 家族基因系统进化分析

许多物种中都有 ＣｅｓＡ 家族同源基因的进化与

表达(表 ３)ꎮ 为了解白菜 ＣｅｓＡ 基因家族与拟南芥

ＣｅｓＡ 基因家族之间的进化关系ꎬ利用 ＭＥＧＡ￣Ｘ 软

件ꎬ对两者的 ＣｅｓＡ 基因家族成员进行的系统进化

分析(图 １)结果表明ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族与拟南芥

ＣｅｓＡ 基因家族有相近的进化关系ꎮ ＣｅｓＡ 基因可以

分为 ４ 个亚族ꎬ共发现有 ５ 个白菜 ＣｅｓＡ(Ｂｒａ００６４０７、
Ｂｒａ０１２５７８、Ｂｒａ０３３７１４、Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ００６０３６)与拟南

芥 ＣｅｓＡ 具有高度同源性ꎬ表明这 ５ 对基因具有高

度的亲缘关系ꎮ 通过对基因分化时间预测ꎬ在基

因进化的角度推测以 ＣｅｓＡ１ 出现时间最早ꎮ

３２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



表 １　 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析的 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

引物序列 (５′－３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′￣３′)

Ｂｒａ０２３９５２ Ｆ : ＡＡＡＧＧＴＧＧＡＧＡＡＡＴＴＧＡＡＧＧＧＡ Ｒ : ＡＡＴＡＡＴＣＡＣＡＡＣＣＣＧＧＴＡＡＧＧＴ

Ｂｒａ０１１３４５ Ｆ : ＧＡＣＡＴＧＡＴＴＣＴＣＡＧＣＣＡＡＴＴＣＣ Ｒ : ＣＴＧＡＴＧＴＡＧＴＴＣＧＣＡＣＡＧＡＴＴＧ

Ｂｒａ０１１８６５ Ｆ : ＡＴＣＧＡＴＡＣＴＣＴＡＡＴＣＧＣＡＡＣＧＴ Ｒ : ＡＣＡＡＣＣＴＧＴＣＣＣＧＡＣＡＴＡＴＡＴＣ

Ｂｒａ０１０６９１ Ｆ : ＣＧＣＣＴＣＧＴＣＴＡＧＴＡＴＴＡＡＣＴＧＴ Ｒ : ＣＣＡＡＣＧＴＡＴＡＴＣＧＧＴＣＣＴＴＧＴＡ

Ｂｒａ０２９８７４ Ｆ : ＴＴＡＧＣＴＧＴＧＧＡＴＡＴＧＡＧＧＡＣＡＣ Ｒ : ＣＡＧＴＣＴＣＣＣＴＣＣＡＴＡＡＣＣＡＴＡＣ

Ｂｒａ００５８４５ Ｆ : ＣＧＧＡＧＣＴＣＴＡＣＴＴＧＴＴＣＡＡＡＴＧ Ｒ : ＧＧＴＡＴＣＣＡＣＴＧＴＴＧＡＴＡＧＣＧＴＡ

Ｂｒａ０２８７６８ Ｆ : ＣＡＴＧＴＣＡＴＴＡＧＣＴＧＴＧＧＴＴＡＣＧ Ｒ : ＧＣＡＴＴＴＴＧＡＡＣＣＣＡＧＴＣＡＧＡＡＴ

Ｂｒａ０３３７１４ Ｆ : ＧＣＡＡＧＣＴＣＡＡＧＡＴＴＣＴＡＧＡＡＣＧ Ｒ : ＡＡＣＣＧＣＴＧＧＧＡＴＡＧＴＡＣＡＡＴＡＧ

Ｂｒａ０３６００８ Ｆ : ＣＧＡＣＡＡＣＧＧＡＡＧＣＡＡＴＴＴＴＣＴＡ Ｒ : ＧＡＣＡＴＣＣＣＡＡＡＴＣＴＣＴＴＣＴＣＧＡ

Ｂｒａ００６０３６ Ｆ : ＣＴＴＧＧＣＣＴＧＧＴＡＡＴＡＡＴＧＴＴＣＧ Ｒ : ＴＴＴＧＣＴＧＴＴＧＴＴＧＡＴＧＴＡＧＴＧＧ

Ｂｒａ０３７７９３ Ｆ : ＴＡＡＴＡＧＣＡＣＡＡＧＡＧＡＴＣＡＣＣＣＣ Ｒ : ＧＡＡＣＣＣＣＴＧＡＧＡＣＴＣＧＴＡＴＡＡＧ

Ｂｒａ０２４３２４ Ｆ : ＴＴＴＧＴＴＣＴＧＡＴＴＡＡＴＧＣＣＧＡＣＧ Ｒ : ＴＣＴＣＴＧＣＡＧＡＴＴＴＴＡＣＡＣＧＴＣＴ

Ｂｒａ０３１９０４ Ｆ : ＡＴＡＴＧＡＡＧＧＧＴＴＴＧＧＡＴＧＧＧＴＴ Ｒ : ＡＴＡＧＧＡＡＡＣＡＣＣＡＴＴＴＡＧＧＣＣＡ

Ｂｒａ００４８１４ Ｆ : ＧＡＧＧＡＣＧＡＧＧＡＴＧＡＴＡＡＴＧＡＧＧ Ｒ : ＡＴＡＣＡＣＴＡＡＣＣＣＡＡＣＡＴＣＣＣＡＧ

Ｂｒａ００６４０７ Ｆ : ＣＡＡＧＣＡＡＧＡＴＣＡＡＴＣＣＡＴＡＣＣＧ Ｒ : ＡＧＡＧＡＣＧＧＴＣＴＡＧＡＴＡＧＧＴＣＴＣ

Ｂｒａ０１２５７８ Ｆ : ＡＣＡＧＴＣＴＣＣＡＣＡＡＴＡＧＡＣＡＧＴＧ Ｒ : ＧＧＡＴＡＧＧＴＡＴＣＡＣＡＡＣＣＧＡＧＡＧ

ＢｒａＡｃｔｉｎ ２ Ｆ : ＣＧＧＴＧＴＣＡＴＧＧＴＴＧＧＧＡＧＡ Ｒ : ＣＧＴＧＣＴＣＧＡＴＧＧＧＧＴＡＣＴＴＣ

表 ２　 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

基因编号
Ｇｅｎｅ ＩＤ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(ｋＤ)

起始位置
Ｓｔａｒｔ ｌｏｃａｔｉｏｎ

(ｂｐ)

终止位置
Ｅｎｄ ｌｏｃａｔｉｏｎ

(ｂｐ)

蛋白长度
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

( ａａ)

Ｂｒａ０２３９５２ Ａ０３ ６.３４ １２２.１７ ２８ ６２１ ４５９ ２８ ６２６ ０５９ １ ０８３
Ｂｒａ０１１３４５ Ａ０１ ６.５１ １２１.８５ ２ ６４０ ６３０ ２ ６４５ ５０８ １ ０８０
Ｂｒａ０１１８６５ Ａ０１ ７.０４ １２１.０３ １５０ １６９ １５４ ８０８ １ ０７４
Ｂｒａ０１０６９１ Ａ０８ ６.９８ ３１.６１ １６ ０１０ ３００ １６ ０１６ １１４ ２８７
Ｂｒａ０２９８７４ Ａ０５ ８.３９ １１８.０３ ２１ ９０７ ３３６ ２１ ９１２ １３２ １ ０４６
Ｂｒａ００５８４５ Ａ０３ ７.６７ １１８.６２ ８９９ ４０８ ９０３ ７４１ １ ０５５
Ｂｒａ０２８７６８ Ａ０２ ７.４３ １１９.７９ ２ １３６ ５１８ ２ １４１ ０３９ １ ０６６
Ｂｒａ０３３７１４ Ａ０６ ８.４３ １１９.８１ ２５ ４６６ １２３ ２５ ４７０ ３０３ １ ０５２
Ｂｒａ０３６００８ ｓｃａｆｆｏｌｄ ９.１２ ２０.９２ ４９２ ９０３ ４９３ ８８９ １ ０８９
Ｂｒａ００６０３６ Ａ０３ ６.６５ １２１.４０ １ ７０３ １１９ １ ７０８ ２８９ １ ０７６
Ｂｒａ０３７７９３ Ａ０９ ７.６５ １２２.１８ ３ ６０５ ７０９ ３ ６１０ ８６７ １ ０８３
Ｂｒａ０２４３２４ Ａ０６ ７.２４ １２２.６７ １４ ９７０ ３６０ １４ ９７５ ２８３ １ ０８２
Ｂｒａ０３１９０４ Ａ０２ ７.８１ １２１.４９ ２７ １８７ ４３３ ２７ １９２ ９２６ １ ０７９
Ｂｒａ００４８１４ Ａ０５ ４.７６ １７.７６ １ ９２６ ０４０ １ ９２７ ９６２ １５３
Ｂｒａ００６４０７ Ａ０３ ６.１８ １１６.４３ ３ ３８２ １９０ ３ ３８６ ７９８ １ ０３４
Ｂｒａ０１２５７８ Ａ０３ ６.６９ １１１.４０ ２３ ４３９ １０１ ２３ ４４２ ９９４ ９８５

２.３ 白菜 ＣｅｓＡ 家族基因的结构和保守结构域分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

进行基因结构分析(图 ２)ꎮ 该家族成员大都包含

４~１４ 个内显子ꎮ 其中 ５ 个基因含有 １４ 个 ＣＤＳ 序

列ꎬ３ 个基因含有 １３ 个 ＣＤＳ 序列ꎬ４ 个基因含有 １２

个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ０３３７１４ 含 １１ 个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ０１０６９１
含 ６ 个 ＣＤＳ 序列ꎬＢｒａ００４８１４ 含有 ５ 个 ＣＤＳ 序列ꎬ
Ｂｒａ０３６００８ 含有 ４ 个 ＣＤＳ 序列ꎮ 表明部分家族基因

结构间存在较大差异ꎬ具有丰富的多样性ꎮ
利用 ＭＥＭＥ / ＭＡＳＴ 程序进行蛋白保守结构域

４２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ３　 ＣｅｓＡ 家族同源基因在不同物种中的功能研究
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＣｅｓＡ ｆａｍｉｌｙ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

拟南芥基因 ＩＤ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ
ｇｅｎｅ ＩＤ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｍａｒｙ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

代亚兰等ꎬ
２０２１

ＡＴＣＥＳＡ７、ＡＴＣＥＳＡ８ ＣｒＣＥＳＡ４、ＣｒＣＥＳＡ７￣１、
ＣｒＣＥＳＡ８

琯溪蜜柚
Ｇｕａｎｘｉ ｐｏｍｅｌｏ

汁胞粒化过程次生壁纤维素的积累
Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ
ｄｕｒｉｎｇ ｇｒａｎｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｊｕｉｃｅ ｃｅｌｌｓ

代亚兰等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ１、ＡＴＣｅｓＡ３ ＡｖＣｅｓＡ２、ＡｖＣｅｓＡ３ 罗布麻
Ａｐｏｃｙｎｕｍ ｖｅｎｅｔｕｍ

初生细胞壁纤维素合成基因
Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ

解盛等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ７、ＡＴＣｅｓＡ４、
ＡＴＣｅｓＡ８

ＡｖＣｅｓＡ５、ＡｖＣｅｓＡ８、ＡｖＣｅｓＡ１０ 罗布麻
Ａ. ｖｅｎｅｔｕｍ

次生细胞壁纤维素的合成
Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

解盛等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ６、ＡＴＣｅｓＡ１ Ｄｅ１００４０５８７、Ｄｅ１００４４９７２、
Ｄｅ１００８３９８５、Ｄｅ１００４０２３９

细茎石斛
Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｃａｎｄｉｄｕｍ

初生细胞壁的纤维素合成
Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

兰晓天等ꎬ
２０１９

ＡＴＣｅｓＡ４、ＡＴＣｅｓＡ７、
ＡＴＣｅｓＡ８

Ｄｅ１１００４４６２３、Ｄｅ１００６９０４１ 细茎石斛
Ｄ. ｃａｎｄｉｄｕｍ

次生细胞壁合成
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ

兰晓天等ꎬ
２０１９

ＡＴＣｅｓＡ１、ＡＴＣｅｓＡ３、
ＡＴＣｅｓＡ６

ＭｌＣｅｓＡ７ 南荻
Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ
ｌｕｔａｒｉｏｒｉｐａｒｉｕｓ

初级细胞壁的形成
Ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｉｍａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ

李遥等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ４、ＡＴＣｅｓＡ７、
ＡＴＣｅｓＡ８

ＭｌＣｅｓＡ４、ＭｌＣｅｓＡ９ 南荻
Ｍ. ｌｕｔａｒｉｏｒｉｐａｒｉｕｓ

次级细胞壁的形成
Ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ

李遥等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ８ ＣｌＣｅｓＡ１ 杉松
Ａｂｉｅｓ ｈｏｌｏｐｈｙｌｌａ

木材次生壁形成
Ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｏｏｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｗａｌｌｓ

庞景等ꎬ
２０１５

ＡＴＣｅｓＡ１ ＣｌＣｅｓＡ２ 杉松
Ａ. ｈｏｌｏｐｈｙｌｌａ

细胞初生壁的形成
Ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ ｗａｌｌ ｏｆ ａ ｃｅｌｌ

庞景等ꎬ
２０１５

ＡＴＣｅｓＡ１、ＡＴＣｅｓＡ２、
ＡＴＣｅｓＡ３、ＡＴＣｅｓＡ５、
ＡＴＣｅｓＡ６

ＬｇＣｅｓＡ１、 ＬｇＣｅｓＡ３、 ＬｇＣｅｓＡ５ 和
ＬｇＣｅｓＡ６

落叶松
Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

细胞初生壁的生长
Ｇｒｏｗｔｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ ｗａｌｌ
ｏｆ ｃｅｌｌｓ

特日格勒等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ４、ＡＴＣｅｓＡ７、
ＡＴＣｅｓＡ８

ＬｇＣｅｓＡ４、ＬｇＣｅｓＡ８ 落叶松
Ｌ. ｇｍｅｌｉｎｉｉ

细胞次生壁的生长
Ｇｒｏｗｔｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｃｅｌｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｗａｌｌｓ

特日格勒等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ３、ＡＴＣｅｓＡ９ Ｆ０１ ＿ ｃｂ９９１４ ＿ ｃ１０３０３１ / ｆ５ｐ６ /
３９０７、 Ｆ０１ ＿ ｃｂ９９１４ ＿ ｃ４３５７ /
ｆ４ｐ０ / ４２００

巨龙竹
Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ

初生壁纤维素生物合成
Ｐｒｉｍａｒｙ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

王文治等ꎬ
２０２１

ＡＴＣｅｓＡ４、ＡＴＣｅｓＡ７、
ＡＴＣｅｓＡ８

ＮｔＣｅｓＡ７、ＮｔＣｅｓＡ９、ＮｔＣｅｓＡ１１、
ＮｔＣｅｓＡ１６、ＮｔＣｅｓＡ１８

烟草
Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ

烟草次生细胞壁纤维素的合成
Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｆｒｏｍ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｃｅｌｌ ｗａｌｌ

徐宗昌和
孔英珍ꎬ
２０１７

ＡＴＣｅｓＡ１、ＡＴＣｅｓＡ３、
ＡＴＣｅｓＡ６

ＮｔＣｅｓＡ１９ 烟草
Ｎ. ｔａｂａｃｕｍ
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Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
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Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ

初生细胞壁纤维素合成
Ｐｒｉｍａｒｙ ｗａｌｌ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

张凯权等ꎬ
２０１７

— ＤｌＣｅｓＡ３￣２、ＤｌＣｅｓＡ６、ＤｌＣｅｓＡ７￣１ 龙眼
Ｅｕｐｈｏｒｉａ ｌｏｎｇａｎ

可能影响植物胚乳发育
Ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｒｏｂａｂｌｙ

朱永静等ꎬ
２０２０

— ＤｌＣｅｓＡ７ 龙眼
Ｅ. ｌｏｎｇａｎ

可能参与龙眼体胚发育调控
Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｒｏｂａｂｌｙ

朱永静等ꎬ
２０２０

　 注: 拟南芥 ＩＤ 栏为物种基因家族对应同源基因ꎻ — 表示无对应基因ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＩＤ ｃｏｌｕｍｎ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｉｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎻ — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ
ｇｅｎｅｓ.

５２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



Ｂｒａ. 白菜ꎻ ＡＴ. 拟南芥ꎮ 下同ꎮ
Ｂｒａ. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａꎻ ＡＴ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 白菜与拟南芥 ＣｅｓＡ 基因家族系统进化树
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

分析(图 ３)ꎬ共鉴定到 １０ 种 ｍｏｔｉｆꎬ大部分成员含

有相同的 ｍｏｔｉｆ 组成ꎮ 均含有一个保守的 ｍｏｔｉｆ １ꎻ
Ｂｒａ０１１３４５ 基因中含有 ｍｏｔｉｆ １ ~ １０ 及一个重复的

ｍｏｔｉｆ ６ꎻＢｒａ０１１８６５ 基因中含有 ｍｏｔｉｆ １ ~ １０ 及一个

重复的 ｍｏｔｉｆ ８ꎬ推测具有差异的基因在白菜生长

周期中发挥不同于其他的作用ꎮ 利用 ＤＮＡＭＡＮ
对白菜 ＣｅｓＡ 进行氨基酸序列进比对(图 ４)显示ꎬ
除了 Ｂｒａ０１０６９１、Ｂｒａ０３６００８ 和 Ｂｒａ００４８１４ꎬ其余家

族基因都含有 ＣｅｓＡ 蛋白典型 ＤＤＤ￣ＱＸＸＲＷ 保守

功能域ꎬ与拟南芥 ＣｅｓＡ 蛋白具有相同的保守功能

域(Ｄｅｌｍｅｒꎬ１９９９)ꎮ
２.４ 白菜 ＣｅｓＡ 家族染色体定位与共线性分析

利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 绘制出白菜 ＣｅｓＡ 家族基因的染

色体分布图(图 ５)ꎮ ＣｅｓＡ 基因不均匀地分布于

Ａ０１、Ａ０２、Ａ０３、Ａ０５、Ａ０６、Ａ０８、Ａ０９ 七条染色体

上ꎬＢｒａ０３６００８ 定位于 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上ꎮ
利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 １６ 个白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

与拟南芥进行分析ꎬ共鉴定到 ７ 对共线性基因对

(图 ６)ꎮ 大多数白菜 ＣｅｓＡ 家族成员都可找到在拟

南 芥 中 的 直 系 同 源 基 因ꎬ 仅 Ｂｒａ０１０６９１ 和

Ｂｒａ００４８１４ 无与之对应的共线性的基因ꎮ

图 ２　 白菜 ＣｅｓＡ 基因的结构
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

２.５ 亚细胞定位预测和蛋白质二级结构分析

基因的亚细胞定位有助于我们进一步了解其

功能ꎮ 利用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 在线网站进行亚细胞定

位分析ꎬ发现绝大多数白菜 ＣｅｓＡ 定位在质膜上ꎬ与
纤维素合酶的作用机制相符ꎮ 蛋白质二级结构是

多肽链在空间的三维排列中的一个高级组织层

次ꎬ了解 ＣｅｓＡ 蛋白的结构有助于预测其分子功

能ꎮ 利用 ＰＲＡＢＩ 在线网站对白菜 ＣｅｓＡ 蛋白进行

分析ꎬ发现 ＣｅｓＡ 基因家族成员的蛋白质二级结构

含有大量无规则卷曲、α－螺旋和延伸链结构及少

量的 β－转角(表 ４)ꎮ
２.６ 白菜 ＣｅｓＡ 家族成员蛋白跨膜结构域预测

利用 ＴＭＨＭＭ 对白菜 ＣｅｓＡ 家族成员蛋白的跨

膜结构进行预测结果(图 ７)显示:除 Ｂｒａ０１０６９１、
Ｂｒａ０３６００８、Ｂｒａ００４８１４ 蛋白外ꎬ其余家族成员蛋白

在 Ｃ 端均含有 ６ 个完整的跨膜结构域ꎬ且每个组

成跨膜结构域的氨基酸数量与位置均相似ꎬ据此

推测其可能有相同的结构和功能ꎬ而 Ｂｒａ０１０６９１、
Ｂｒａ０３６００８、Ｂｒａ００４８１４ 可能因为发生突变ꎬ相应功

能发 生 变 化ꎬ 而 导 致 跨 膜 结 构 缺 失ꎮ 仅 有

Ｂｒａ００５８４５、 Ｂｒａ００６０３６、 Ｂｒａ０２４３２４、 Ｂｒａ０２８７６８、
Ｂｒａ０３１９０４、Ｂｒａ０３３７１４、Ｂｒａ０３７７９３ 蛋白在近 Ｎ 端

均含有 ２ 个完整的跨膜结构域ꎮ
２.７ 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析

通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析 ＣｅｓＡ 在根、茎、叶、花、果
荚中表达水平ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 将这些基因进行可视

化分析(图 ８)ꎮ 结果表明 ＣｅｓＡ 基因在根、茎、叶、
花、果荚中均有不同程度的表达ꎬ且在茎部表达量

较高ꎮ Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在茎、

６２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ３　 白菜 ＣｅｓＡ 蛋白家族保守结构域结构域分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｏｍａｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

框选内容为白菜 ＣｅｓＡ 蛋白 Ｄ、ＤＤ 保守功能域与 ＱＸＸＲＷ 保守功能域ꎮ
Ｂｏｘｅｓ ａｒｅ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ＤꎬＤＤ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ＱＸＸＲＷ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ.

图 ４　 白菜 ＣｅｓＡ 家族氨基酸序列比对
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏａｃｉｄ ｏｆ ＣｅｓＡ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

叶、花和果荚中表达量均显著高于在根中的表达

水平ꎬ其中ꎬＢｒａ０２９８７４ 的表达量最为显著ꎬ在茎、
叶、花中表达量为在根中表达量的 ６ ~ ７ 倍ꎮ

通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析 ＣｅｓＡ 在正常与 １５０ ｍＭ
Ｌ￣１ＮａＣｌ 胁迫状态下的表达水平ꎬ结果表明大部分

ＣｅｓＡ 基 因 对 盐 处 理 有 一 定 程 度 的 响 应ꎬ 其 中

Ｂｒａ０１１８６５ 的 ２ ｈ 和 ６ ｈ 处理组ꎬ与 Ｂｒａ０１０６９１ 的 ６
ｈ 处理组响应最为显著ꎬＢｒａ０２４３２４、Ｂｒａ０２８７６８ 及

Ｂｒａ０２３９５２ 也有比较明显的响应(图 ９)ꎮ

３　 讨论与结论

纤维素是植物细胞壁形成的主要成分ꎬ通过

参与细胞形态建成ꎬ调控细胞发育ꎬ参与多种胞内

信号转导途径ꎬ从而影响植物体的生长发育ꎮ 植

物纤维素合酶是由 ３６ 个单体组成的ꎬ本质为糖基

转移酶的玫瑰状复合体ꎮ Ｄｏｂｌｉｎ 等(２００２)研究显

示ꎬ纤维素合酶的主要功能是负责在质膜上催化

７２０２１２ 期 马宇辰等: 白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析



Ａ０１－Ａ１０. 白菜染色体ꎮ
Ａ０１－Ａ１０. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ.

图 ５　 白菜 ＣｅｓＡ 基因在染色体上的位置分布
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｏｆ

ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

１－５. 拟南芥染色体ꎻ Ａ０１－Ａ１０. 白菜染色体ꎮ
１－５. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎻ Ａ０１－Ａ１０. Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ.

图 ６　 白菜与拟南芥间 ＣｅｓＡ 基因家族共线性分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｙｎｔｅｎｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

纤维素的生物合成ꎬ高等植物纤维素合成酶复合

体中ꎬ存在 ３ 种以上 ＣｅｓＡ 亚型参与ꎬ其亚基之间

相互作用形成高级复合物ꎮ 本研究鉴定到 １６ 个

白菜 ＣｅｓＡ 基因ꎬ对白菜和拟南芥 ＣｅｓＡ 基因家族共

线性分析显示ꎬ两者的进化关系较近ꎬ而聚类在同

一分 支 上 的 基 因ꎬ 如 Ｂｒａ０２３９５２、 Ｂｒａ０１１３４５ 与

ＡＴＣｅｓＡ１(ＡＴ４Ｇ３２４１０)聚类在同一分支上ꎬ可能具

有相似的生物学功能ꎮ 对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族成员

进行的理化性质分析表明ꎬ蛋白等电点介于 ４.７６ ~
９.１２ 之间ꎬ对酸性及碱性环境适应性均较好ꎮ １６
个家族成员定位在 ７ 条染色体上ꎬ其中 ＣｈｒＡ０３ 上

最多ꎬ且 Ｂｒａ０３６００８ 定位在 ｓｃａｆｆｏｌｄ 上ꎮ Ｎａｗａｚ 等

(２０１９) 的研究表明ꎬ家族成员蛋白有 ８ 个完整的

跨膜结构域ꎬ各种植物来源的 ＣｅｓＡ 基因在序列水

平上有些差异ꎮ 本研究中ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 家族成员多

数有 ８ 个完整的跨膜结构域ꎬ其中 Ｃ 端有 ６ 个ꎬ近
Ｎ 端有 ２ 个ꎬ多数成员具有类似的保守结构域组

成ꎬ表明其功能存在相似性ꎮ ＣｅｓＡ 蛋白跨膜区在

膜上形成一个通道用于分泌葡萄糖链ꎬ在分泌通

道的活性区域的附近ꎬＤＤＤ 残基与 ＱＸＸＲＷ 保守

结构域行使催化糖链合成的功能 ( Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ
２０００)ꎬ 本研究显示ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族大部分成

员均含有 ＤＤＤ￣ＱＸＸＲＷ 结构域ꎬ与现有报道的拟

南芥与烟草等具有相同的结构域ꎬ存在进化上的

保守性ꎮ
ＣｅｓＡ 在转录水平调控纤维素合成ꎬ编码序列

中内含子的有无及其在序列中的位置造成了 ＣｅｓＡ
基因间的差异 ( Ｒｉｃｈｍｏｎｄꎬ ２０００)ꎮ 已有研究显

示ꎬ烟草中鉴定出 ２１ 个 ＣｅｓＡ 基因家族成员中有

１２ ~ １６ 个内含子(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎬ水稻

中鉴定出 １１ 个家族成员中有 １ ~ １３ 个内含子(王
振怡等ꎬ ２０１５)ꎬ铁皮石斛(兰晓天等ꎬ ２０１９)和巨

龙竹(王文治等ꎬ ２０２１)中均含有较多内含子ꎮ 本

研究对基因结构的分析显示ꎬ白菜 ＣｅｓＡ 基因家族

成员都有 ３ ~ １３ 个内含子ꎬ因其内含子较多ꎬ基因

进化保守性降低ꎬ转录时出现可剪接突变的概率

较高ꎬ因此 ＣｅｓＡ 基因家族之间在结构上存在差异ꎬ
具有丰富的多样性ꎮ 植物中存在多种纤维素合成

酶基因ꎬ不同基因作用在不同部位ꎬ表达的功能有

差异ꎮ 南荻的 ＭｌＣｅｓＡ７ 参与初级细胞壁的形成ꎬ
ＭｌＣｅｓＡ４、ＭｌＣｅｓＡ９ 则参与次级细胞壁的形成(李遥

等ꎬ ２０２１)ꎻ杉木的 Ｃｌ ＣｅｓＡ１ 参与木材次生壁形成ꎬ
ＣｌＣｅｓＡ２ 参与细胞初生壁的形成(庞景等ꎬ ２０１５)ꎻ
琯溪蜜柚中ꎬＣｒＣｅｓＡ２￣２ 基因参与初生壁纤维素合

成调控ꎬ ＣｒＣｅｓＡ４、ＣｒＣｅｓＡ７￣１、ＣｒＣｅｓＡ８ 参与了次生

８２０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ４　 白菜 ＣｅｓＡ 亚细胞定位预测与二级结构分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

蛋白质 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

亚细胞结构定位预测
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

质膜
Ｐｌａｓｍａ

ｍｅｍｂｒａｎｅ
叶绿体

Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

胞浆
Ｅｎｄｏｃｈｙ￣

ｌｅｍａ

线粒体
Ｍｉｔｏｃｈｏｎ￣

ｄｒｉｏｎ
液泡

Ｖａｃｕｏｌｅ
细胞核
Ｎｕｃｌｅｕｓ

内质网
Ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ
ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

蛋白质二级结构分析
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

α－螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎｄｅｄ

ｓｔｒａｎｄ (％)

β－转角
β￣ｔｕｒｎ
(％)

不规则卷曲
Ｒａｎｄｏｍ

ｃｏｉｌ
(％)

Ｂｒａ０２３９５２ １１ — — — — — ２ ３１.８６ １５.５１ ４.８９ ４７.７４
Ｂｒａ０１１３４５ １２ — — — — １ — ３２.１３ １６.６７ ４.６３ ４６.５７
Ｂｒａ０１１８６５ １２ — — — — １ — ３３.７１ １５.７４ ５.５９ ４４.９７
Ｂｒａ０１０６９１ ７ — １ １ ２ １ １ ３５.５４ ２４.０４ ９.０６ ３１.３６
Ｂｒａ０２９８７４ ９ — — — — ２ ２ ３２.７０ １４.６３ ４.４９ ４８.１８
Ｂｒａ００５８４５ １０ — — １ — ２ — ３３.２７ １４.６０ ４.３６ ４７.７７
Ｂｒａ０２８７６８ １１ — — — — ２ — ３３.４９ １４.４５ ４.６９ ４７.３７
Ｂｒａ０３３７１４ １１ — — — — ２ — ３５.０８ １４.５４ ５.２３ ４５.１５
Ｂｒａ０３６００８ — １ — ４ — ８ — ２８.０４ １７.４６ ８.４７ ４６.０３
Ｂｒａ００６０３６ １３ — — — — — — ３１.７８ １５.２４ ４.２８ ４８.７０
Ｂｒａ０３７７９３ １３ — — — — — — ３１.９５ １５.１４ ４.８９ ４８.０１
Ｂｒａ０２４３２４ １３ — — — — — — ３２.７５ １４.３７ ４.２０ ４８.６８
Ｂｒａ０３１９０４ １３ — — — — — — ３２.２５ １４.０２ ３.７３ ５０.００
Ｂｒａ００４８１４ — ８ ４ — — １ — １６.９９ ２６.１４ １０.４６ ４６.４１
Ｂｒａ００６４０７ １１ １ — — — １ — ３４.５３ １４.８１ ３.５９ ４７.０６
Ｂｒａ０１２５７８ １２ — — — — ２ — ３２.７９ １４.４２ ４.７７ ４８.０２

　 注: 关于亚细胞定位数值根据分选信号、氨基酸组成和功能域数ꎬ经 ＫＮＮ 算法而得到ꎻ数值表示所占比例ꎻ“—”表示无数值ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｓｏｒｔｉｎｇ ｓｉｇｎａｌｓꎬ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｏｔｉｆｓ ｆｒｏｍ
ＫＮＮ. Ｔｈｅ ｎｕｍｅｒｉｃａｌ ｖａｌｕｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｃｏｌｕｍｎꎻ — ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｖａｌｕｅ.

横坐标为蛋白序列长度(氨基酸数量)ꎻ 纵坐标为概率ꎮ
Ｘ￣ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ)ꎻ Ｙ￣ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ.

图 ７　 白菜 ＣｅｓＡ 蛋白跨膜螺旋预测
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＣｅｓＡ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｈｅｌｉｘ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ
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图 ８　 白菜不同组织中 ＣｅｓＡ 基因的表达模式
Ｆｉｇ. ８　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

图 ９　 在盐胁迫下白菜 ＣｅｓＡ 基因家族表达分析
Ｆｉｇ. ９　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｕｎｄｅｒ

ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｖａｒ. ｇｌａｂｒａ

壁纤维素的积累 (代亚兰等ꎬ ２０２１)ꎻ罗布麻的

ＡｖＣｅｓＡ２、ＡｖＣｅｓＡ３ 参与初生细胞壁纤维素合成ꎬ
ＡｖＣｅｓＡ５、ＡｖＣｅｓＡ８、ＡｖＣｅｓＡ１０ 参与次生细胞壁纤维

素合成(解盛等ꎬ ２０２１)ꎮ 本研究对二级结构的分

析显示ꎬ除 Ｂｒａ０３６００８ 和 Ｂｒａ００４８１４ 外ꎬ白菜 ＣｅｓＡ
基因家族成员均定位在质膜上ꎬ表明该基因家族

与细胞壁纤维素合成相关ꎮ ＣｅｓＡ 基因具有组织表

达的特异性ꎬ兰晓天等(２０１９)对铁皮石斛 ＣｅｓＡ 基

因 进 行 分 析 得 出ꎬ Ｄｅ１００１５２６１、 Ｄｅ１００４４５１９、
Ｄｅ１０１２６２３７ 基 因 只 在 铁 皮 石 斛 的 根 中 表 达ꎬ
Ｄｅ１００１５６３３、 Ｄｅ１００１８５９６ 只 在 茎 中 表 达ꎬ
Ｄｅ１０００２９６６ 在根、叶、花中均有表达ꎮ 本研究中ꎬ
１６ 个白菜 ＣｅｓＡ 家族基因在根茎叶花果荚中表达

的个数和表达量均不相同ꎬ其中茎中表达量相对

较高ꎬ尤其 Ｂｒａ０１１８６５、Ｂｒａ０２３９５２ 和 Ｂｒａ０２９８７４ 在

茎、叶、花中显著表达ꎮ Ｚｈａｎｇ 等(２０１６) 的研究表

明ꎬＡｔＣｅｓＡ６ 在拟南芥盐胁迫耐受性中发挥重要作

用ꎮ 在本研究中ꎬ大部分 ＣｅｓＡ 基因对盐胁迫存在

一定程度的响应ꎬ其中 Ｂｒａ０１０６９１ 的 ６ ｈ 处理组响

应最为显著ꎬ表明该家族成员参与非生物胁迫的

信号应答(徐宗昌和孔英珍ꎬ ２０１７)ꎮ
目前ꎬ对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族还没有进行系统

的功能鉴定ꎬ许多基因的功能尚未发掘ꎮ 本研究

利用生物信息学方法对白菜 ＣｅｓＡ 基因家族进行了

全基因组鉴定ꎬ并对其进化关系、基因结构、顺式

作用元件等进行分析ꎬ为进一步探究白菜生长发

育机制奠定了基础ꎮ
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天ꎬ 胡淞ꎬ 冯磊ꎬ 等ꎬ ２０１９. 铁皮石斛纤维素合成酶超级
基因家族生物信息学分析 [Ｊ]. 河南农业科学ꎬ ４８(８):
４９－５５.]

ＬＩ Ｙꎬ ＨＥ ＹＣꎬ ＬＩＮ ＹＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｌｕｔａｒｉｏｒｉｐａｒｉｕｓ
[Ｊ]. Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄꎬ １９(１３): ４３７８－４３８５. [李遥ꎬ 何彦
岑ꎬ 林宇环ꎬ 等ꎬ ２０２１. 南荻纤维素合成酶 ＣｅｓＡ 基因的生
物信息学分析 [Ｊ]. 分子植物育种ꎬ １９(１３): ４３７８－４３８５.]

ＭＥＮＧ ＣＳꎬ ＷＡＮＧ ＺＷꎬ ＺＨＡＮＧ ＪＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２.
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ [Ｊ]. Ｇｕｉｚｈｏｕ Ａｇｒｉｃ
Ｓｃｉꎬ ４０(７): ３９－ ４１. [孟成生ꎬ 王志伟ꎬ 张俊红ꎬ 等ꎬ
２０１２. 棉花与拟南芥纤维素合成酶基因家族的生物信息
学比较 [Ｊ]. 贵州农业科学ꎬ ４０(７): ３９－４１.]

ＮＡＷＡＺ ＭＡꎬ ＬＩＮ Ｘꎬ ＣＨＡＮ ＴＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ Ａ ( ＣＥＳＡ) ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｅｕｄｉｃｏｔｓ
[Ｊ]. Ｂｉｏｃｈｅｍ Ｇｅｎｅｔꎬ ５７(２): ２４８－２７２.

ＰＥＡＲ ＪＲꎬ ＫＡＷａＡＧＯＥ Ｙꎬ ＳＣＨＲＥＣＫＥＮＧＯＳＴ ＷＥꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９６. Ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｃｏｎｔａｉｎ ｈｏｍｏｌｏｇｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｅｌＡ
ｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｔｈｅ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ
[Ｊ]. Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ ９３(２２): １２６３７－１２６４２.

ＰＡＮＧ Ｊꎬ ＴＯＮＧ ＺＫꎬ ＨＵＡＮＧ ＨＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ
(Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ) [Ｊ]. Ｊ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ａ ＆ Ｆ Ｕｎｉｖꎬ ３２
(１): ４０－４６. [庞景ꎬ 童再康ꎬ 黄华宏ꎬ 等ꎬ ２０１５. 杉木纤
维素合成酶基因 ＣｅｓＡ 的克隆及表达分析 [Ｊ]. 浙江农林
大学学报ꎬ ３２(１): ４０－４６.]

ＲＩＣＨＭＯＮＤ Ｔꎬ ２０００. Ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅｓ [ Ｊ].
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌꎬ １(４): ３００１－３００６.

ＴＥ ＲＧＬꎬ ＸＵ Ｋꎬ ＬＩＮ ＸＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ａｎｄ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ (ＣｅｓＡ) ｇｅｎｅｓ
ｆｒｏｍ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ [ Ｊ / ＯＬ]. Ｍｏｌ Ｂｒｅｅｄ: １ － １８. ｈｔｔｐｓ: / /
ｋｎｓ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４６. １０６８. ｓ. ２０２１０３３０. １６０６. ００６.
ｈｔｍｌ.[特日格勒ꎬ 徐坤ꎬ 林晓飞ꎬ 白玉娥ꎬ ２０２１. 兴安落叶
松纤维素合酶基因的克隆及生物信息学分析 [Ｊ / ＯＬ]. 分
子植 物 育 种: １ － １８. ｈｔｔｐｓ: / / ｋｎｓ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ /
４６.１０６８.ｓ.２０２１０３３０.１６０６.００６.ｈｔｍｌ.]

ＷＯＮＧ ＨＣꎬ ＦＥＡＲ ＡＬꎬ ＣＡＬＨＯＯＮ ＲＤꎬ １９９０. Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｏｐｅｒｏｎ ｉｎ Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒ
ｘｙｌｉｎｕｍ [ Ｊ ]. Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ ８７ ( ２０ ):
８１３０－８１３４.

ＷＡＮＧ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｈꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１.Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｐｒｏｊｅｃｔ ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ. Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ

ｍｅｓｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｃｒｏｐ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ [ Ｊ]. Ｎａｔ Ｇｅｎｅｔꎬ
４３(１０): １０３５－１０３９.

ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＴＡＮＧ Ｈꎬ ＤＥＢＡＲＲＹ ＪＤꎬ ２０１２. ＭＣＳｃａｎＸ: Ａ
ｔｏｏｌｋｉｔ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｓｙｎｔｅｎｙ
ａｎｄ ｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ [Ｊ]. Ｎｕｃｌ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓꎬ ４０(７): ｅ４９.

ＷＡＮＧ ＺＹꎬ ＷＡＮＧ ＪＰꎬ ＰＡＮ ＹＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｎｄ ｒｉｃｅ [Ｊ]. Ｊ
Ｈｅｎａｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ４４(６): １３－１７. [王振怡ꎬ 王金朋ꎬ 潘玉
欣ꎬ 等ꎬ ２０１５. 拟南芥和水稻 ＣｅｓＡ 基因家族的生物信息
学分析 [Ｊ]. 河南农业科学ꎬ ４４(６): １３－１７.]

ＷＡＮＧ ＷＺꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＷＡＮＧ ＣＭꎬ ｅｔ ａｌꎬ ２０２１. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａ (ＣｅｓＡ) ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｄｅｎｄｒｏｃａｌａｍｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ [Ｊ]. Ｍｏｌ Ｂｒｅｅｄꎬ
１９( ９): ２９１２ － ２９２１. [王 文 治ꎬ 王 娟ꎬ 王 昌 命ꎬ 等ꎬ
２０２１. 基于转录组的巨龙竹 ＣｅｓＡ 基因家族的生物信息学
分析 [Ｊ]. 分子植物育种ꎬ １９(９): ２９１２－２９２１. ]

ＸＵ ＺＣꎬ ＫＯＮＧ ＹＺꎬ ２０１７. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ
ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ＣＥＳＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｃｏｍｍｏｎ ｔｏｂａｃｃｏ (Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍ Ｌ.) [Ｊ]. Ｈｅｒｅｄｉｔａｓꎬ ３９(６): ５１２－５２４. [徐宗昌ꎬ
孔英珍ꎬ ２０１７. 普通烟草 ＣＥＳＡ 基因家族成员的鉴定、亚
细胞定位及表达分析 [Ｊ]. 遗传ꎬ ３９(６): ５１２－５２４. ]

ＸＩＥ Ｓꎬ ＬＩ ＧＱꎬ ＳＯＮＧ ＬＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ Ａｐｏｃｙｎｕｍ ｖｅｎｅｔｕｍ ＣｅｓＡ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ [ Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４１
(４): ５２２－５３４. [解盛ꎬ 李国旗ꎬ 宋立肖ꎬ 等ꎬ ２０２１. 罗布
麻 ＣｅｓＡ 基因家族的生物信息学分析 [ Ｊ]. 广西植物ꎬ
４１(４): ５２２－５３４.]

ＹＡＯ ＤＹꎬ ＷＡＮＧ ＪＺꎬ １９８８. Ｃｙｔｏｄｅｒｍ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｂｕｌｌ Ｂｏｔꎬ
(１): １８－２１. [姚敦义ꎬ 王静之ꎬ １９８８. 细胞壁 [Ｊ]. 植物
学通报ꎬ (１): １８－２１. ]

ＺＨＡＮＧ ＳＳꎬ ＳＵＮ Ｌꎬ ＤＯＮＧ ＸＲꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ
ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅｓ ＣＥＳＡ６ ａｎｄ ＣＳＩ１ ａｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ [ Ｊ]. Ｊ Ｉｎｔｅｇｒ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ５８(７):
６２３－６２６.

ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ＣＡＩ Ｘꎬ ＷＵ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｉｍｐｒｏｖｅｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｂｙ ｓｉｎｇｌｅ￣ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃａｐｔｕｒｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ [ Ｊ]. Ｈｏｒｔｉｃ
Ｒｅｓꎬ ５: ５０－６０.

ＺＨＡＮＧ ＦＬꎬ ＹＵ ＳＣꎬ ＹＵ ＹＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ
ｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｄｕｒｉｎｇ ‘Ｔｈｅ Ｔｈｉｒｔｅｅｎｔｈ
Ｆｉｖｅ￣ｙｅａｒ Ｐｌａｎ’ ｉｎ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｖｅｇｅｔꎬ ３８３(１): ２２－
３２. [张凤兰ꎬ 于拴仓ꎬ 余阳俊ꎬ 等ꎬ ２０２１. “十三五”我国
大白菜遗传育种研究进展 [ Ｊ]. 中国蔬菜ꎬ ３８３(１):
２２－３２.]

ＺＨＡＮＧ ＫＱꎬ ＭＡ ＬＹꎬ ＤＵＡＮ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｃｌｏｎｉｎｇꎬ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ＳＮＰ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ
(ＲｐＣｅｓＡ２) ｆｒｏｍＲｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ [ Ｊ]. Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ
Ｂｒｅｅｄꎬ １５(２): ４７４－４８２. [张凯权ꎬ 马履一ꎬ 段劼ꎬ 等ꎬ
２０１７. 刺槐纤维素合酶基因(ＲｐＣｅｓＡ２)克隆、表达及 ＳＮＰ
分析 [Ｊ]. 分子植物育种ꎬ １５(２):４７４－４８２.]

ＺＨＵ ＹＪꎬ ＬＵ ＢＳꎬ ＺＨＡＮＧ ＳＴꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆＥｕｐｈｏｒｉａ ｌｏｎｇａｎ ( Ｌｏｕｒ.) Ｓｔｅｕｄ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ａｐｐｌ
Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｂｉｏｌꎬ ２６(５): １２３５－１２４３. [朱永静ꎬ 路保顺ꎬ 张舒
婷ꎬ 等ꎬ ２０２０. 龙眼纤维素合成酶基因家族成员鉴定及表
达模式 [Ｊ]. 应用与环境生物学报ꎬ ２６(５):１２３５－１２４３.]

(责任编辑　 李　 莉)
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摘　 要: 为探究油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族对水胁迫的响应机制ꎬ该研究对受干旱及水淹胁迫的‘佛奥’和

‘ＴＹＺ￣１ 号’２ 个品种的根和叶进行转录组测序ꎬ并对油橄榄中 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子的蛋白理化性质、基因结构

及系统进化进行分析ꎬ同时分析与水胁迫相关的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子在 ２ 个油橄榄品种中的基因表达差异且

进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 验证ꎮ 结果表明:(１)在油橄榄中鉴定得到 １１０ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族成员ꎬ该 １１０ 个蛋白质所

含氨基酸大小为 １７３~７１７ ｂｐꎬ均不存在信号肽ꎬ为非分泌蛋白ꎮ 将油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 与模式植物拟南芥 ＡＰ２ /
ＥＲＦ 蛋白构建进化树发现ꎬ油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白分为 ＡＰ２、ＲＡＶ、ＥＲＦ 和 Ｓｏｌｏｓｉｓｔ ４ 大类ꎬ其中 ＥＲＦ 分为 ＥＲＦ
和 ＤＲＥＢ 两个亚类ꎬＥＲＦ 包含 ＥＲＦ Ｂ１~ＥＲＦ Ｂ６ ６ 个子亚类ꎬＤＲＥＢ 包含 ＤＲＥＢ Ａ１~ＤＲＥＢ Ａ６ ６ 个子亚类ꎬ这与

模式植物拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 的分类一致ꎬ每个亚家族同时包含了油橄榄和拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白ꎬ说明拟南芥

和油橄榄的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族在进化水平上有一定的相似性ꎮ (２)油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 同一亚家族蛋白具有相同的

基因结构及保守元件ꎬ结合基因表达和进化树中已知水分调控功能的基因初步推测 ＯｅＡＰ２￣７５、ＯｅＡＰ２￣９７、
ＯｅＡＰ２￣１０１、ＯｅＡＰ２￣２３、 ＯｅＡＰ２￣１３ 与油橄榄水分调节密切相关ꎬＯｅＡＰ２￣１３、ＯｅＡＰ２￣２８、ＯｅＡＰ２￣１０４、 ＯｅＡＰ２￣７５、
ＯｅＡＰ２￣８０、ＯｅＡＰ２￣５０ 在 ２ 个品种中都有不同的表达量ꎬ推测可能是‘佛奥’和‘ＴＹＺ￣１ 号’抗性不同的原因ꎮ
(３)利用 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 技术检测油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在不同胁迫下的表达变化ꎬＯｅＡＰ２￣１０１、ＯｅＡＰ２￣２８、ＯｅＡＰ２￣４２
受水胁迫诱导显著上调ꎬ这与转录组分析结果一致ꎮ 该研究结果为油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基因的抗逆性表达

及基因功能研究奠定了基础ꎬ为油橄榄选育抗旱和耐涝砧木品种提供了方法和理论依据ꎮ
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Ｏ. ｅｕｒｏｐａｅａꎬ ＯｅＡＰ２￣１３ꎬ ＯｅＡＰ２￣２８ꎬ ＯｅＡＰ２￣１０４ꎬ ＯｅＡＰ２￣７５ꎬ ＯｅＡＰ２￣８０ ａｎｄ ＯｅＡＰ２￣５０ ｈａｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｔｗｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ. Ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｉｓ ｍａｙ ｂｅ ｔｈｅ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ‘ Ｆｒａｎｔｏｉｏ ’ ａｎｄ
‘ＴＹＺ￣１’. (３) Ｔｈｅ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｏ. ｅｕｒｏｐａｅａ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＯｅＡＰ２￣１０１ꎬ ＯｅＡＰ２￣２８ ａｎｄ ＯｅＡＰ２￣４２ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｗａｔｅｒ
ｓｔｒｅｓｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｌａｙ ａ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｏ. ｅｕｒｏｐａｅａꎬ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｓ
ｔｈｅ ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｆｌｏｏｄ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｒｏｏｔｓｔｏｃｋ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
ｏｆ Ｏ. ｅｕｒｏｐａｅａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａꎬ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅꎬ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 植物在自然界生长发育和进化的过程中ꎬ通
常面临着诸如干旱、水淹、极端高低温、高盐等非

生物胁迫ꎬ这对植物的生长、发育产生了负面影

响ꎮ 目前ꎬ研究发现在非生物胁迫中起重要作用

的转录因子包括 ＡＰ２ / ＥＲＦ、ＷＲＫＹ、ＮＡＣ、ＭＹＢ、
ＺＦＰ、ｂＨＬＨ 等家族( Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ ＡＰ２ / ＥＲＦ
是植物中最大的转录因子家族之一ꎬ涉及植物的

生长发育及各个生理过程ꎬ参与植物非生物胁迫

调控机制ꎬＡＰ２ / ＥＲＦ 家族蛋白的主要特征是含有

１ 个或 ２ 个 ＡＰ２ 结合域ꎬ每个 ＡＰ２ 结合域含 ５８ ~
７０ 个氨基酸残基(Ｃａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 根据 ＡＰ２ 家

族蛋白结构域中特征元件的种类和数量不同可将

其分为 ＡＰ２、ＥＲＦ、ＲＡＶ、Ｓｏｌｏｉｓｔ ４ 个亚家族(Ｗｕ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ各个亚家族在植物体内有不同的功

能ꎬＡＰ２ 亚家族包含 ２ 个 ＡＰ２ 保守结构域ꎬ主要与

植物生长发育及细胞生长分化有关 (纪晴等ꎬ
２０１８)ꎬＲＡＶ 含有 １ 个 ＡＰ２ 结构域和 １ 个 Ｂ３ ＤＮＡ
结合域ꎬ通常在乙烯、芸苔素内酯及一些生物和非

生物胁迫中起作用 (柯希望等ꎬ ２０２０)ꎻ ＥＲＦ 和

Ｓｏｌｏｉｓｔ 只包含 １ 个 ＡＰ２ 结构域ꎬ其中 ＥＲＦ 又分为

ＤＲＥＢ 和 ＥＲＦ ２ 个亚类ꎬ通常与植物的生物胁迫、
干旱、高盐、低温、热胁迫、多重胁迫相关(刘志薇

等ꎬ２０１４ꎻ苟艳丽等ꎬ２０２０)ꎮ ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子

在植物生长发育及非生物胁迫中起关键的调控作

用ꎬ如沙柳( Ｓａｌｉｘ ｃｈｅｉｌｏｐｈｉｌａ) ＳｐｓＤＲＥＢ８ 基因在干

旱胁 迫 下 表 达 下 调 ( 王 雷 等ꎬ ２０２１ )ꎬ 拟 南 芥

３３０２１２ 期 王丽娟等: 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子鉴定及水胁迫表达分析



( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ) 中 转 入 甘 薯 ( Ｉｐｏｍｏｅａ
ｂａｔａｔａｓ)的 ＩｂＲＡＰ２￣１２ 基因提高其植株的耐盐性和

抗旱性(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ过表达 ＯｓＥＲＦ７１ 提高水

稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)的耐旱性(Ａｈｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 近

年随着植物基因组数据相继公布发现ꎬ不同植物

中 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子的数量不同ꎬ如中国樱花

(Ｃｅｒａｓｕｓ ｓｅｒｒｕｌａｔａ)中鉴定出了 ６８ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转

录因子家族成员(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ鸭茅(Ｄａｃｔｙｌｉｓ
ｇｌｏｍｅｒａｔａ)和白桦(Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ)中分别有 １９３
个和 ４５ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族成员 ( Ｘｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ 张文慧等ꎬ２０２０)ꎮ 然而ꎬ目前对油橄榄

(Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ)基因组中的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子的

研究未见报道ꎮ
油橄榄为木犀科(Ｅｕｒｏｐａｅａ)木犀榄属(Ｏｌｅａ)

油料作物ꎬ原产于地中海沿岸ꎬ适应夏季长、热、干
燥ꎬ冬季温和多雨的半干旱气候 ( Ａｍｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎬ是世界著名的亚热带果树和重要经济林木

(牛二利等ꎬ２０２１)ꎮ 它全身是宝ꎬ橄榄叶和橄榄油

中富含多种有益活性物质ꎬ易于人体吸收(程子彰

等ꎬ２０１４)ꎬ橄榄油在西方被誉为“液体黄金”ꎬ是世

界上唯一直接采用鲜果冷榨工艺 以自然形态榨取

的木本植物油(邓从静等ꎬ２０１１)ꎮ 随着社会经济

发展ꎬ橄榄油消费需求急剧增长ꎬ橄榄油市场长期

供不应求、价格居高不下(赵梦炯等ꎬ２０２１)ꎮ 云南

油橄榄栽培由于引种地和原产地生态条件差异还

面临很多问题ꎬ夏季湿润多雨ꎬ冬季干旱的气候与

原产地气候正好相反ꎬ因此选育夏季耐涝、冬季抗

旱的油橄榄砧木品种是解决云南油橄榄栽培问题

的关键ꎮ 本研究基于课题组前期田间试验结果

‘田园 １ 号’ ( ＴＹＺ￣１ 号)在水胁迫下抗逆性强于

‘佛奥’ꎬ为探究 ２ 个品种抗逆性差异的原因ꎬ本文

对油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因进行挖掘鉴定ꎬ并分析其

蛋白理化性质、系统发育及水胁迫下的基因表达

模式ꎬ以期为进一步研究油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族基

因的抗逆性表达及功能基因的挖掘奠定基础ꎬ也
为油橄榄选育抗旱、耐涝砧木品种提供了方法和

理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料获取及转录组测序

材料为油橄榄‘ＴＹＺ￣１ 号’和‘佛奥’一年生扦

插苗ꎬ由云南省林业和草原科学院树木园提供

(‘ＴＹＺ￣１ 号’是绿化用的油橄榄种子通过杂合培

育出的实生苗中选育的优良无性系ꎬ其耐瘠薄、抗
旱耐涝性强ꎮ ‘佛奥’是我国通过国家审定的油橄

榄良种ꎬ中国油橄榄适生区大都有种植ꎬ但抗逆性

不强)ꎮ 试验前期选取 ２ 个品种油橄榄各 ３０ 株幼

苗分干旱、水淹及对照组ꎮ ２０１９ 年 ９ 月 ３ 日开始

对 ２ 个品种扦插苗进行干旱、水淹及正常培养处

理ꎬ２０１９ 年 ９ 月 ８ 日采集不同处理(干旱、水淹、对
照)下油橄榄(‘ＴＹＺ￣１ 号’ ‘佛奥’)扦插苗的叶片

和根各 ３ 个混合样ꎮ 所采集的样品当即处理后用

液氮 速 冻ꎬ － ８０℃ 下 保 存ꎬ 按 照 ＲＮＡ 试 剂 盒

(Ｑｉａｇｅｎ) 说 明 提 取 ＲＮＡꎬ 以 ＲＮＡ 为 模 板 合 成

ｃＤＮＡ 且构建文库ꎮ 委托上海派森诺生物科技有

限公 司 利 用 二 代 测 序 技 术 ( Ｎｅｘｔ￣Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬＮＧＳ)基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台对样品文

库进行双末端(Ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄꎬ２∗１５０ ｂｐꎬＰＥ)测序ꎮ
１.２ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白序列的获取

油橄榄的全基因组数据从 ＮＣＢＩ 上下载ꎬ搜索

获得油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子的 ｃＤＮＡ 序列及蛋

白序列ꎬ利用 ＮＣＢＩ 进行 ＢＬＡＳＴ 同源序列比对及

蛋白结构域分析ꎬ除去无 ＡＰ２ / ＥＲＦ 结构域的蛋白

序列ꎮ
１.３ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白理化性质分析

利用 ＥｘＰＡＳｙ ＰｒｏｔＰａｒａｍ ｔｏｏｌ 在线软件分析

ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白理化性质ꎬ通过 ｓｉｇｎａｌＰ￣５.０ 和 Ｅｕｋ￣
ｍＰＬｏｃ ２.０ ｓｅｒｖｅｒ 预测蛋白的信号肽和亚细胞定位ꎬ
利用 Ｐｒａｂｉ 在线软件 ( ＮＰＳ ＠ : ＳＯＰＭＡ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ)预测蛋白的二级结构ꎮ
１.４ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白进化树构建及保守元件和基

因结构分析

利用 ＭＥＧＡ Ｘ 和 Ｆｉｇｔｒｅｅ 将来自油橄榄和拟南

芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白序列构建进化树及修饰ꎬ执行参

数为 Ｎｏｎｅꎮ 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族蛋白分类参考

拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族蛋白的分类方法ꎬ拟南芥蛋

白序列从拟南芥基因数据库下载 (ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｗｗ.
ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ. ｏｒｇ / ｄｏｗｎｌｏａｄ / ｉｎｄｅｘ￣ａｕｔｏ. ｊｓｐ? ｄｉｒ ＝％
２Ｆｄｏｗｎｌｏａｄ＿ ｆｉｌｅｓ％ ２ＦＰｒｏｔｅｉｎｓ)ꎬ利用 ＭＥＭＥ (ｈｔｔｐ:/ /
ｍｅｍｅ.ｎｂｃｒ. ｎｅｔ / ｍｅｍｅ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)对 １１０ 个 ＯｅＡＰ２/
ＥＲＦ 蛋白保守结构域进行预测ꎮ 具体参数设置:
基序位点分布情况ꎬ选择重复次数不限制ꎻ保守性

基序的数目限制选择 ６ꎬ其他参数均采用默认值ꎮ
１.５ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 水分胁迫基因表达谱分析

通过有参转录组测序获得油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ

４３０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



转录因子基因表达谱ꎬ利用派森诺基因云在线软

件作基因表达交互热图ꎮ 水分胁迫基因表达谱数

据的处理及筛选采用 ＦＰＫＭ 对表达量进行标准

化ꎬ保留所有 ＦＰＫＭ 值数据ꎬ对其进行排序ꎬ删除

ＦＰＫＭ 无变化或者变化范围不超过 ５ 倍的数据ꎬ筛
选出基因表达量变化最大的 １５ 个基因ꎮ
１.６ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析

为了验证转录组测序的结果及目标基因的表

达模式ꎬ设计特异引物(表 １)ꎬｔｕｂｕｌｉｎ 作为内参基

因ꎬ经 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 检测油橄榄 ＯｅＡＰ２ 基因在‘ＴＹＺ￣１
号’和‘佛奥’不同处理下的表达情况ꎮ 用 ＳＹＢＲ
Ｇｒｅｅｎ ( ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ)检测特异引物的 ＰＣＲ 产物ꎮ ２５
μＬ 反应体系的可选参数如下:２× ＳＹＢＲ 绿色主混

合物 １２.５ μＬꎬ上下游引物(１０ μｍ / Ｌ)０.５ μＬꎬ模板

(ｃＤＮＡ)１ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ １０.５ μＬꎮ 使用 ＰＣＲ 热循环

仪(ＡＢＩ ７３００ꎻ 应用生物系统ꎬ Ｆｏｓｔｅｒ Ｃｉｔｙꎬ ＣＡꎬ
ＵＳＡ)ꎮ ＰＣＲ 反 应 程 序: 变 性 程 序 ( ９５ ℃ꎬ １０
ｍｉｎ)ꎬ放大定量程序重复 ４５ 次(９５ ℃ꎬ １５ ｓꎻ ５７
℃ꎬ １０ ｓꎻ ７２ ℃ꎬ １５ ｓꎻ 单次荧光测量)ꎬ熔化曲线

程序(６０ ℃至 ９５ ℃ꎬ 加热速度 ０.１ ℃ｍｉｎ￣１ꎬ 连

续荧光测量)ꎬ冷却至 ４０ ℃ꎮ 以 ｔｕｂｕｌｉｎ 基因作为

基因正常表达的内部调控因子ꎬ通过 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分

析每个样品 ３ 个独立的生物学重复和每个生物学

重复的 ３ 个技术重复ꎮ

表 １　 油橄榄 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 检测引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

序列 ５′￣３′
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ５′￣３′

ＯｅＡＰ２￣１０１Ｆ ＣＡＡＣＡＡＴＴＣＣＡＧＣＴＣＣＴＣＣＡ

ＯｅＡＰ２￣１０１Ｒ ＣＴＧＣＴＴＣＴＴＣＡＧＣＴＧＴＧＴＴ

ＯｅＡＰ２￣５５Ｆ ＴＡＣＡＧＡＧＧＡＡＴＣＣＧＣＡＴＧＡＧ

ＯｅＡＰ２￣５５Ｒ ＣＧＡＣＡＡＴＴＣＡＴＧＡＣＡＴＡＣＴＴ

ＯｅＡＰ２￣４２Ｆ ＴＣＡＡＧＧＴＧＧＡＴＣＴＧＴＧＡＧＧＡ

ＯｅＡＰ２￣４２Ｒ ＡＴＣＡＣＴＧＣＴＴＡＴＡＴＡＴＣＧＣＡ

ＯｅＡＰ２￣２８Ｆ ＴＣＡＧＡＴＡＴＡＴＧＣＣＡＡＣＣＡＴＣ

ＯｅＡＰ２￣２８Ｒ ＴＧＡＣＣＴＡＣＴＴＧＧＧＣＴＣＧＴＧＣ

ＯｅＡＰ２￣２３Ｆ ＧＡＧＧＡＡＴＡＴＧＴＡＣＡＧＡＧＧＣＡ

ＯｅＡＰ２￣２３Ｒ ＡＧＴＣＧＡＡＧＧＴＧＧＣＧＧＡＴＴＧＴ

ｔｕｂｕｌｉｎＦ ＡＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＣＧＡＧＴＡＴＧ

ｔｕｂｕｌｉｎＲ ＧＡＣＧＡＴＧＴＡＴＣＣＧＴＣＴＡＴＣＡ

２　 结果与分析

２.１ 有参转录组测序数据整理

油橄榄‘ＴＹＺ￣１ 号’及‘佛奥’在干旱、水淹、正
常浇水下的根与叶共 １２ 组文库经上机测序ꎬ得到

图像文件ꎬ由 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台自带软件进行转

化ꎬ生成 ＦＡＳＴＱ 的原始数据(Ｒａｗ Ｄａｔａ)ꎬ对每个

样品的下机原始数据(Ｒａｗ Ｄａｔａ)分别进行统计ꎬ
包括样品名、Ｑ３０、模糊碱基所占百分比、Ｑ２０(％)
和 Ｑ３０(％)ꎬ统计结果见表 １ꎮ 测序数据结果(表
２) 显示ꎬ所有样品 Ｒｅａｄｓ 总数在 ３８ １９１ ０５４ ~
４６ ９３９ ２７８之间ꎬ碱基总数在 ５ ７２８ ６５８ １００ ｂｐ 以

上ꎬＱ２０ 碱基百分比均大于 ９６.９１％ꎬＱ３０ 碱基百分

比 均 在 ９２. ２％ 以 上ꎬ 模 糊 碱 基 所 占 比 例 在

０.０００ ７６９％以下ꎬ后经数据过滤去除这些带接头、
低质量的 Ｒｅａｄｓꎮ
２.２ 样品基因差异表达分析

采用 ＤＥＳｅｑ 对基因表达进行差异分析ꎬ表达

差异倍数 ｜ ｌｏｇ ２ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ ｜ > １ꎬ显著性 Ｐ< ０.０５ꎮ
不同条件下的样品进行两两比较ꎬ图 １ 为干旱胁迫

下油橄榄 ２ 个品种基因表达差异分析结果簇状柱形

图ꎬ图 ２ 为水淹胁迫下油橄榄 ２ 个品种基因表达差

异分析结果簇状柱形图ꎬ图 １ 中 ＦＤＲ 与 ＦＤＬ 之间差

异基因数量最少ꎬ差异基因总数为 ９２ 个ꎬ上调差异

基因数为 ４５ 个ꎬ下调差异基因数为 ４７ 个ꎻＦＲ 与 ＯＬ
之间差异基因数最大ꎬ这是两个品种在正常浇水下

的根与叶之间的基因表达差异分析ꎬ差异基因总数

为 ２ ８０３ 个ꎬ上调差异基因数有 １ ０７６ 个ꎬ下调差异

基因数有 １ ７２７ 个ꎮ 图 ２ 中 ＯＳＲ 与 ＯＲ 之间差异基

因数最少为 １ ５５０ 个ꎬ上调差异基因数有 ６９３ 个ꎬ下
调差异基因数有 ８５７ 个ꎻ除 ＦＲ 与 ＯＬ 外ꎬＦＲ 与 ＦＬ
之间差异基因数最大为 ２ ７９１ 个ꎬ上调差异基因数

为 ９７６ 个ꎬ下调差异基因数为 １ ８１５ 个ꎮ 可见ꎬ在干

旱和水淹胁迫下油橄榄不同品种中根与叶之间的

差异基因数量较明显ꎮ
２.３ 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族成员鉴定及理

化性质分析

从油橄榄全基因组中搜索 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因ꎬ共
鉴定出 １１０ 个成员ꎬ该 １１０ 个蛋白质所含氨基酸

大小为 １７３ ~ ７１７ ｂｐꎬ平均氨基酸个数为 ３４４ 个ꎮ
通过 ＥｘＰＡＳｙ ｐｒｏｔｐａｒａｍ ｔｏｏｌ 分析 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白

理化性质ꎬ１１０ 个 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白中 ３７ 个蛋白的

５３０２１２ 期 王丽娟等: 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子鉴定及水胁迫表达分析



表 ２　 测序数据统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ｒｅａｄｓ 总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ Ｒｅａｄｓ

碱基总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｂａｓｅｓ
(ｂｐ)

碱基准确率 ９９％
以上碱基总数

Ｑ３０
(ｂｐ)

模糊碱基百分比
Ｎ

(％)

碱基准确率
９９％以上的
碱基所占
百分比

Ｑ２０ (％)

碱基准确率
９９.９％以上的

碱基所占
百分比

Ｑ３０ (％)

ＦＤＬ ４５ ０４８ ６６２ ６ ７９１ ０８４ ０４２ ６ ３０４ ５５９ ４７５ ０.０００ ２６８ ９７.３６ ９２.８３

ＦＤＲ ４６ ９３９ ２７８ ７ ０７４ ５３１ ４９６ ６ ５２２ ９０３ ９０１ ０.０００ ２９１ ９６.９１ ９２.２０

ＯＤＬ ４４ ５３８ ２６２ ６ ７２５ ２７７ ５６２ ６ ２４０ ２７６ ２９８ ０.０００ ２５０ ９７.２９ ９２.７８

ＯＤＲ ４５ ５５９ ９８８ ６ ８６６ ２６３ ８１２ ６ ３３７ ３６１ ０５７ ０.０００ ２８３ ９６.９４ ９２.２９

ＦＳＲ ３８ ７１６ ６５２ ５ ８０７ ４９７ ８００ ５ ４８１ ２２６ ２８８ ０.０００ ５５６ ９７.９７ ９４.３８

ＦＳＬ ４２ ４３４ ９１４ ６ ３６５ ２３７ １００ ６ ０１４ ４６６ ４９５ ０.０００ ７５０ ９８.０２ ９４.４８

ＯＳＲ ４３ ９８６ ８３４ ６ ５９８ ０２５ １００ ６ ２４７ ０４７ １２９ ０.０００ ７６８ ９８.０８ ９４.６８

ＯＳＬ ４１ １６８ ２０６ ６ １７５ ２３０ ９００ ５ ８３４ ０００ ９４５ ０.０００ ７４９ ９８.０３ ９４.４７

ＦＲ ４１ ８１４ ７１２ ６ ２７２ ２０６ ８００ ５ ９０１ ０５９ ４８９ ０.０００ ７５８ ９７.８３ ９４.０８

ＦＬ ４２ ０４１ ２６２ ６ ３０６ １８９ ３００ ５ ９８２ ８９９ ９４２ ０.０００ ７６４ ９８.２１ ９４.８７

ＯＲ ３８ １９１ ０５４ ５ ７２８ ６５８ １００ ５ ４２９ １５５ ６７５ ０.０００ ７６０ ９８.１１ ９４.７７

ＯＬ ４１ ４９５ ２３２ ６ ２２４ ２８４ ８００ ５ ９１２ ６３６ １７０ ０.０００ ７６９ ９８.２４ ９４.９９

　 Ｆ. ‘佛奥’ꎻ Ｏ. ‘ＴＹＺ￣１ 号’ꎻ Ｄ. 干旱ꎻ Ｓ. 水淹ꎻ Ｒ. 根ꎻ Ｌ. 叶片ꎮ
　 Ｆ. ‘Ｆｒａｎｔｏｉｏ’ꎻ Ｏ. ‘ＴＹＺ￣１’ꎻ Ｄ. Ｄｒｏｕｇｈｔꎻ Ｓ. Ｆｌｏｏｄｉｎｇꎻ Ｒ . Ｒｏｏｔꎻ Ｌ. Ｌｅａｆ.

ＰＩ 大于 ７ꎬ平均 ＰＩ 为 ６.６３ꎻ有 ４ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录

因 子 ( ＯｅＡＰ２￣９７、 ＯｅＡＰ２￣６、 ＯｅＡＰ２￣２８、 ＯｅＡＰ２￣
１０９)不稳定系数小于 ４０ꎬ为稳定蛋白ꎬ其余 １０６ 个

为不稳定蛋白 (不稳定系 > ４０)ꎻ１１０ 个 ＯｅＡＰ２ /
ＥＲＦ 蛋白的脂肪族系数均小于 １００ꎻ预测蛋白信号

肽发现ꎬ１１０ 个 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白都不存在信号肽ꎬ
为非分泌蛋白ꎻ亚细胞定位中有 ５６ 个 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ
蛋白定位于细胞核中ꎬ２８ 个定位于细胞质中ꎬ２５
个同时定位于细胞质和细胞核中ꎬＯｅＡＰ２￣８５ 定位

于细胞质和线粒体中ꎻ预测二级结构发现ꎬＯｅＡＰ２ /
ＥＲＦ 蛋白无规则卷曲为主要结构ꎬα￣螺旋为次要

结构ꎮ
２.４ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白进化分析与分类

利用 ＭＥＧＡ Ｘ 对油橄榄 １１０ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转

录因子蛋白及拟南芥 ３２ 个 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白进行系

统进化树构建及分析ꎬ结果如图 ３ 所示ꎬＡＰ２ / ＥＲＦ
蛋白总体分为 ４ 类ꎬ其中与拟南芥 ＡＰ２ 类聚在一

起包含 ２ 个 ＡＰ２ 保守结构域的成员共有 ２１ 个ꎬ被
分为 ＡＰ２ 类ꎻ另外 ２ 个成员 ( ＯｅＡＰ２￣２８、ＯｅＡＰ２￣
８７)包含 １ 个 ＡＰ２ 结构域和 １ 个 Ｂ３ 结合域ꎬ与拟

南芥 ＲＡＶ 聚在一个分支上ꎬ属于 ＲＡＶ 类ꎻ拟南芥

中 Ｓｏｌｏｓｉｓｔ 类蛋白与 ＲＡＶ 类聚在一起ꎬ在 ＲＡＶ 类

和 Ｓｏｌｏｓｉｓｔ 类旁有一个单独的分支 ＯｅＡＰ２￣６０ꎬ推测

其属于油橄榄中 Ｓｏｌｏｓｉｓｔ 类成员ꎬ单独分支可能是

Ｓｏｌｏｓｉｓｔ 与 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子家族其他成员差距

较大ꎻ其余 ８６ 个成员都包含 １ 个 ＡＰ２ 保守结构

域ꎬ同属于 ＥＲＦ 类ꎬＥＲＦ 类中又包含 ＥＲＦ 和 ＤＲＥＢ
２ 个亚类ꎬ分别与拟南芥 ＥＲＦ 和 ＤＲＥＢ 聚在一起ꎬ
总共分为 １２ 个亚组ꎬＥＲＦ 分为 ＥＲＦ Ｂ１ ~ ＥＲＦ Ｂ６ꎬ
ＤＲＥＢ 分为 ＤＲＥＢ Ａ１~ ＤＲＥＢ Ａ６ꎬ除 Ｓｏｌｏｓｉｓｔ 外ꎬ其
余每个亚组中都同时包含 ＡｔＡＰ２ / ＥＲＦ 和 ＯｅＡＰ２ /
ＥＲＦ 蛋白ꎬ说明拟南芥和油橄榄的 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族

在进化水平上有一定相似性ꎮ
２.５ 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 保守元件及基因结构分析

利用 ＭＥＭＥ 对 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 进行保守元件分

析ꎬ得到相关性最高的 ６ 个保守元件如图 ４ 所示ꎬ
所有的 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 都包含 ｍｏｔｉｆ １ꎬ说明 ｍｏｔｉｆ １ 是

油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 的保守结构域ꎬ油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ
转录因子的保守元件及基因结构还与其分类相

关ꎬ在油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 分类中的 ＡＰ２ 类转录因子

１００％包含 ｍｏｔｉｆ １ꎬ９６.４％包含 ｍｏｔｉｆ ２ꎬ８９.７％包含

ｍｏｔｉｆ ３ꎬ５５. ２％ 包含 ｍｏｔｉｆ ４ꎬ ３７. ９％ 包含 ｍｏｔｉｆ ５ꎻ
ＲＡＶ 类只包含 ｍｏｔｉｆ １ꎬ可能是由于在进化过程中

发生了变异ꎬ导致该类转录因子与其他成员之间

没有共同的保守基序ꎻＥＲＦ 类均包含 ｍｏｔｉｆ １ꎬｍｏｔｉｆ
２ 和 ｍｏｔｉｆ ３ꎻ ＤＲＥＢ 类均包含 ｍｏｔｉｆ １ꎬ ｍｏｔｉｆ ２ 和

６３０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｆ. ‘佛奥’ꎻ Ｏ. ‘ ＴＹＺ￣１ 号’ꎻ Ｄ. 干旱ꎻ Ｒ. 根ꎻ Ｌ. 叶片ꎮ
下同ꎮ
Ｆ. ‘Ｆｒａｎｔｏｉｏ’ꎻ Ｏ. ‘ＴＹＺ￣１’ꎻ Ｄ. Ｄｒｏｕｇｈｔꎻ Ｒ. Ｒｏｏｔꎻ Ｌ. Ｌｅａｆ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. １. ＯＤＬ ｖｓ. ＦＲꎻ ２. ＦＤＬ ｖｓ. ＯＤＲꎻ ３. ＯＬ ｖｓ. ＦＤＬꎻ
４. ＦＤＬ ｖｓ. ＯＲꎻ ５. ＦＤＬ ｖｓ. ＯＤＬꎻ ６. ＦＤＲ ｖｓ. ＦＲꎻ ７. ＯＲ ｖｓ. ＯＬꎻ
８. ＯＤＲ ｖｓ. ＦＬꎻ ９. ＦＤＲ ｖｓ. ＯＤＲꎻ １０. ＯＬ ｖｓ. ＯＤＬꎻ １１. ＦＲ
ｖｓ. ＦＬꎻ １２. ＦＤＲ ｖｓ. ＦＬꎻ １３. ＯＤＲ ｖｓ. ＦＲꎻ １４. ＯＤＲ ｖｓ. ＯＤＬꎻ
１５. ＦＬ ｖｓ. ＯＲꎻ １６. ＦＬ ｖｓ. ＯＬꎻ １７. ＦＲ ｖｓ. ＯＲꎻ １８. ＦＤＲ ｖｓ.
ＯＤＬꎻ １９. ＦＤＬ ｖｓ. ＯＬꎻ ２０. ＯＤＲ ｖｓ. ＯＬꎻ ２１. ＦＤＬ ｖｓ. ＦＲꎻ
２２. ＯＲ ｖｓ. ＦＤＲꎻ ２３. ＯＤＬ ｖｓ. ＯＲꎻ ２４. ＯＤＬ ｖｓ. ＦＬꎻ ２５. ＦＤＲ
ｖｓ. ＯＬꎻ ２６. ＦＤＬ ｖｓ. ＦＬꎻ ２７. ＯＤＲ ｖｓ. ＯＲꎻ ２８. ＯＲ ｖｓ. ＯＤＲꎻ
２９. ＦＲ ｖｓ. ＯＬꎻ ３０. ＦＤＲ ｖｓ. ＯＲꎻ ３１. ＯＤＬ ｖｓ. ＯＬꎻ ３２. ＦＤＲ
ｖｓ. ＦＤＬ.

图 １　 干旱胁迫下基因表达差异分析结果统计图
Ｆｉｇ. １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｕｎｄｅｒ ｇｅｎｅ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ

ｍｏｔｉｆ ６ꎬ每一亚类中的保守基序位置大致相同ꎬ基
因结构也一致ꎬ说明油橄榄 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 在进化过

程中的高度保守性ꎮ
２.６ 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 水分胁迫基因表达谱分析

通过基因表达谱作出水胁迫基因表达交互热

图(图 ５)ꎬ油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族成员中共检测到

１００ 个基因表达ꎬ未检测到 ＯｅＡＰ２￣２９、ＯｅＡＰ２￣３０、
ＯｅＡＰ２￣４０、ＯｅＡＰ２￣５６、ＯｅＡＰ２￣５９、ＯｅＡＰ２￣７２、ＯｅＡＰ２￣
８１、ＯｅＡＰ２￣８７、ＯｅＡＰ２￣８８、ＯｅＡＰ２￣１０５ 基因的表达ꎬ
推测这 １０ 个基因未参与水胁迫响应ꎮ 干旱胁迫

下ꎬ与正常浇水相比ꎬ‘佛奥’叶片中 ４０％基因表达

上调ꎬ２７％的基因无表达ꎬ３３％的基因表达下调ꎬ根
部 ３３％基因表达上调ꎬ９％基因表达量无变化ꎬ５８％
基因表达下调ꎻ而‘ＴＹＺ￣１ 号’与正常浇水相比ꎬ叶
片中有 ３２％基因表达上调ꎬ３９％基因表达量无变

化ꎬ２９％基因表达下调ꎬ根部中 ３６％基因表达上

调ꎬ１５％基因表达量无差异ꎬ４９％基因表达下调ꎻ在
水淹胁迫下ꎬ‘佛奥’根部基因表达量与正常浇水

相比ꎬ４２％基因表达上调ꎬ９％基因表达量无变化ꎬ
４９％基因表达下调ꎬ叶片中 ３０％的基因表达上调ꎬ
４０％的基因表达量不变ꎬ３０％的基因表达下调ꎻ
‘ＴＹＺ￣１ 号’在水淹胁迫下与正常浇水相比ꎬ５５％
的基因在根部中表达上调ꎬ１１％的基因在根部表

达无变化ꎬ４４％的基因在根部中表达下调ꎬ叶片中

２９％的基因表达上调ꎬ３９％的基因表达无变化ꎬ
３２％的基因表达下调ꎮ 未受胁迫时ꎬ‘ ＴＹＺ￣１ 号’
基因本底表达普遍高于‘佛奥’ (绿色块多于‘佛

奥’)ꎬ胁迫后‘ＴＹＺ￣１ 号’基因表达量变化不显著ꎬ
色块普遍较浅ꎬ而‘佛奥’胁迫后深色块多于‘ＴＹＺ￣
１ 号’ꎬ表明‘佛奥’基因上调或下调表达量变化较

显著ꎮ 根据基因表达谱ꎬ我们从中筛选出 １５ 个在

干旱胁迫下表达量变化较大的干旱胁迫相关基因

( ＯｅＡＰ２￣１３、 ＯｅＡＰ２￣３３、 ＯｅＡＰ２￣２８、 ＯｅＡＰ２￣１０４、
ＯｅＡＰ２￣８２、ＯｅＡＰ２￣８６、ＯｅＡＰ２￣４２、ＯｅＡＰ２￣２３、ＯｅＡＰ２￣
７５、 ＯｅＡＰ２￣１０、 ＯｅＡＰ２￣８０、 ＯｅＡＰ２￣１０１、 ＯｅＡＰ２￣７９、
ＯｅＡＰ２￣５０、ＯｅＡＰ２￣９７)与 １５ 个水淹胁迫下表达量

变化 较 大 的 基 因 ( ＯｅＡＰ２￣２３、 ＯｅＡＰ２￣１３、 ＯｅＡＰ２￣
１０１、 ＯｅＡＰ２￣７５、 ＯｅＡＰ２￣８０、 ＯｅＡＰ２￣１２、 ＯｅＡＰ２￣２８、
ＯｅＡＰ２￣１７、 ＯｅＡＰ２￣５０、 ＯｅＡＰ２￣５５、 ＯｅＡＰ２￣１０４、
ＯｅＡＰ２￣１４、ＯｅＡＰ２￣９７、ＯｅＡＰ２￣２、ＯｅＡＰ２￣９１)ꎬ发现有

９ 个 相 同 的 基 因 ( ＯｅＡＰ２￣１３、 ＯｅＡＰ２￣２８、 ＯｅＡＰ２￣
１０４、ＯｅＡＰ２￣２３、 ＯｅＡＰ２￣７５、 ＯｅＡＰ２￣８０、 ＯｅＡＰ２￣１０１、
ＯｅＡＰ２￣５０、ＯｅＡＰ２￣９７)共同调控干旱与水淹胁迫ꎬ
这 ９ 个基因可能与水分胁迫调控相关ꎮ
２.７ 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析

经特异引物 ｔｕｂｕｌｉｎＦ 和 ｔｕｂｕｌｉｎＲ 检测反转录

得到油橄榄 ｃＤＮＡꎬ采用 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析油橄榄

ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在 ＦＤＬ、ＦＤＲ、ＯＤＬ、ＯＤＲ、ＦＳＲ、ＦＳＬ、
ＯＳＲ、ＯＳＬ、ＦＬ、ＦＲ、ＯＬ、ＯＲ 中的具体表达情况ꎬ结
果 (图 ６) 显示ꎬ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在 ＦＤＬ、 ＦＤＲ、
ＯＤＬ、ＯＤＲ、ＦＳＲ、ＦＳＬ、ＯＳＲ、ＯＳＬ、ＦＬ、ＦＲ、ＯＬ、ＯＲ 中

表达量差异显著ꎬ与正常浇水处理相比ꎬＯｅＡＰ２￣２８
在 ＯＤＲ 中表达量差异显著ꎬＯｅＡＰ２￣４２ 在 ＦＤＬ 中表

达量差异显著ꎬＯｅＡＰ２￣１０１、ＯｅＡＰ２￣５５、ＯｅＡＰ２￣４２、
ＯｅＡＰ２￣２８ 在 ＦＳＲ 中均呈高水平表达ꎮ

３　 讨论

用已知功能蛋白作用机制预测未知功能蛋白

作用机制是研究物种未知功能蛋白作用机制的一

种方法ꎮ 本研究将油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 在水胁迫下
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Ｓ. 水淹ꎮ
Ｓ. Ｆｌｏｏｄｉｎｇ. １. ＯＳＲ ｖｓ. ＯＳＬꎻ ２. ＦＳＲ ｖｓ. ＯＳＬꎻ ３. ＦＳＬ ｖｓ. ＯＳＬꎻ ４. ＦＳＬ ｖｓ. ＯＳＲꎻ ５. ＦＳＬ ｖｓ. ＦＲꎻ ６. ＦＳＲ ｖｓ. ＯＳＲꎻ ７. ＯＲ ｖｓ. ＯＬꎻ ８. ＯＳＬ
ｖｓ. ＯＲꎻ ９. ＦＳＬ ｖｓ. ＯＬꎻ １０. ＦＳＲ ｖｓ. ＯＲꎻ １１. ＦＲ ｖｓ. ＦＬꎻ １２. ＯＳＬ ｖｓ. ＯＬꎻ １３. ＦＳＲ ｖｓ. ＦＳＬꎻ １４. ＯＳＲ ｖｓ. ＦＬꎻ １５. ＦＲ ｖｓ. ＯＬꎻ １６. ＦＳＲ ｖｓ. ＦＬꎻ
１７. ＦＳＲ ｖｓ. ＯＬꎻ １８. ＯＳＲ ｖｓ. ＯＬꎻ １９. ＦＳＲ ｖｓ. ＦＲꎻ ２０. ＦＬ ｖｓ. ＯＲꎻ ２１. ＦＳＬ ｖｓ. ＦＬꎻ ２２. ＦＳＬ ｖｓ. ＯＲꎻ ２３. ＯＳＲ ｖｓ. ＦＲꎻ ２４. ＯＳＬ ｖｓ. ＦＬꎻ
２５. ＯＳＲ ｖｓ. ＯＲꎻ ２６. ＦＬ ｖｓ. ＯＬꎻ ２７. ＦＲ ｖｓ. ＯＲꎻ ２８. ＯＳＬ ｖｓ. ＦＲ.

图 ２　 水淹胁迫下基因表达差异分析结果统计图
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｕｎｄｅｒ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｓｔｒｅｓｓ

图 ３　 油橄榄与拟南芥 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族系统进化树
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ

Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ

具有表达量的 ＥＲＦ 亚类蛋白与番茄 ( Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ) ＳｌＥＲＦ５(Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ转基因大

豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) ＧｍＤＲＥＢ２Ａꎬ水稻 ＯｓＡＰ３７、ＨＲＥ１、
ＨＲＥ２、 ＪＥＲＦ１ 和 ＯｓＥＲＦ１０９ ( Ｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ
Ｆｒａｎｃｅｓｃｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｙｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ拟南芥 ＤＲＥＢ２Ａ(Ｙｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎬ沙
柳 ＳｐｓＤＲＥＢ８(王雷等ꎬ２０２１)等此类水分调节功能

基因共同构建蛋白系统进化树(图 ７)ꎬ发现水胁

迫基因表达谱中基因表达量变化较大的 ５ 个基因

( ＯｅＡＰ２￣７５、 ＯｅＡＰ２￣９７、 ＯｅＡＰ２￣１０１、 ＯｅＡＰ２￣２３、
ＯｅＡＰ２￣１３)聚在同一分支上ꎬ且该分支中包含 ３ 个

已知具有水分调节功能的基因 (ＨＲＥ１ꎬ ＪＥＲＦ１ꎬ
ＨＲＥ２)ꎬ由此可推测 ＯｅＡＰ２￣７５、ＯｅＡＰ２￣９７、ＯｅＡＰ２￣
１０１、ＯｅＡＰ２￣２３、ＯｅＡＰ２￣１３ 与 ＨＲＥ１ꎬ ＪＥＲＦ１ꎬＨＲＥ２
具有相似调节功能ꎬ可能与油橄榄水分调节密切

相关ꎮ 通过 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 检测ꎬ结果表明 ＯｅＡＰ２￣１０１
基因在 ＦＳＲ 及 ＯＳＲ 中表达量差异显著ꎬＯｅＡＰ２￣２３
在 ＯＳＲ 中表达量差异显著ꎬＯｅＡＰ２￣４２ 在 ＦＤＬ 中表

达量差异显著ꎬ水胁迫下 ＯｅＡＰ２￣２８ 在 ２ 个品种的

叶片和根部表达量均有显著性差异ꎬＯｅＡＰ２￣１０１、
ＯｅＡＰ２￣５５、ＯｅＡＰ２￣４２、ＯｅＡＰ２￣２８ 在 ＦＳＲ 中均呈高

水平表达ꎬ这进一步说明 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 参与油橄榄

水胁迫响应ꎮ

８３０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 保守元件ꎻ Ｂ. 基因结构ꎮ
Ａ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ.

图 ４　 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族保守元件和基因结构分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ

　 　 本研究中基因表达谱分析发现ꎬ９ 个共同参与

干旱与水淹调节的基因 ( ＯｅＡＰ２￣１３、ＯｅＡＰ２￣２８、
ＯｅＡＰ２￣１０４、 ＯｅＡＰ２￣２３、 ＯｅＡＰ２￣７５、 ＯｅＡＰ２￣８０、
ＯｅＡＰ２￣１０１、ＯｅＡＰ２￣５０、ＯｅＡＰ２￣９７)ꎬ这 ９ 个基因在

油橄榄水胁迫(干旱、水淹)下根与叶的表达量与

非胁迫下根与叶的表达量有较大的差异ꎮ 与非胁

迫条件下的基因表达量相比ꎬ水淹胁迫下 ＯｅＡＰ２￣
１３ 在‘佛奥’中表达下调ꎬ在‘ ＴＹＺ￣１ 号’中表达上

调ꎻ水胁迫下的 ＯｅＡＰ２￣２８ 在‘佛奥’和‘ＴＹＺ￣１ 号’
的根与叶中均表达上调ꎻＯｅＡＰ２￣７５ 在干旱胁迫下

２ 个品种的不同组织中均下调表达ꎻＯｅＡＰ２￣１０１ 在

干旱胁迫下‘ ＴＹＺ￣１ 号’中明显下调表达ꎬ在水淹
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Ｄ. 干旱ꎻ Ｎ. 正常浇水ꎻ Ｓ. 水淹ꎮ
Ｄ. Ｄｒｏｕｇｈｔꎻ Ｎ. Ｎｏｒｍａｌ ｗａｔｅｒｉｎｇꎻ Ｓ. Ｆｌｏｏｄｉｎｇ.

图 ５　 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 水分胁迫基因表达交互热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ Ｏｌｅａ ｅｕｒｏｐａｅａ ＡＰ２ / ＥＲＦ

ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ

胁迫下‘佛奥’根部明显上调表达ꎻＯｅＡＰ２￣１０４ 在

干旱胁迫下 ２ 个品种不同组织中均上调ꎻＯｅＡＰ２￣
２３ꎬ ＯｅＡＰ２￣８０ꎬＯｅＡＰ２￣５０ꎬＯｅＡＰ２￣９７ 在水胁迫(干

旱、水淹)下不同组织中表达量都有显著差异ꎬ这

些基因在不同组织中表达量的不同可能就是‘佛

奥’和‘ＴＹＺ￣１ 号’抗逆性差异的原因ꎮ 转录组数

据中 ＮＲ 基因功能注释表明这 ９ 个基因均为乙烯

响应因子ꎬ通过调控乙烯合成关键基因的表达ꎬ从
而调节乙烯的生物合成和信号传导ꎮ ＯｅＡＰ２￣１３ꎬ
ＯｅＡＰ２￣７５ꎬＯｅＡＰ２￣２３ꎬＯｅＡＰ２￣１０１ꎬＯｅＡＰ２￣９７ 在油橄

榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白系统进化树中属于 ＥＲＦ Ｂ２ 亚族

成员ꎬＭａｒｅｎ 和 Ｓｅｒｇｉ(２０１５)研究报道乙烯响应因

子是激素和胁迫信号的一个重要调节中心ꎬＥＲＦ
Ｂ２ 亚族成员在低氧和淹水反应中发挥重要作用

(Ｂｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬＸｕ 等(２００６)研究发现 Ｓｕｂ１Ａ￣１
(ＥＲＦ 亚族 Ｂ２ 亚组成员之一)超表达的同时促进

乙醇脱氢酶基因上调表达ꎬ 抑制 Ｓｕｂ１Ｃ(水淹不耐

受基因)的转录水平ꎬ 表明 Ｓｕｂ１Ａ￣１ 在淹水胁迫应

答调控中起关键作用(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ ＯｅＡＰ２￣
１３ 在油橄榄中的表达模式与 Ｓｕｂ１Ａ￣１ 相似ꎬ在耐

涝品种‘ ＴＹＺ￣１ 号’ 中表达上调ꎬ不耐涝品种‘佛

奥’中表达下调ꎬ推测 ＯｅＡＰ２￣１３ 在‘ ＴＹＺ￣１ 号’中

也通过促进乙醇脱氢酶基因上调表达ꎬ从而增强

‘ＴＹＺ￣１ 号’ 耐 涝 性ꎮ 洪 林 等 ( ２０２０ ) 研 究 发 现

ＲＡＶｓ 和 ＡＰ２ｓ 调控植物的非生物胁迫响应ꎬ拟南

芥 ＲＡＶ１ꎬＲＡＶ１Ｌ 和 ＲＡＶ２ 在干旱胁迫下表达水平

下降( Ｆｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬＳａｉｔｏ ( ２００４) 发现过表达

ＲＡＶ１ 抑 制 ＡＢＡ 降 解 基 因 ( ＣＹＰ７０７Ａ１ 和

ＣＹＰ７０７Ａ２)的活性ꎬ从而实现不依赖 ＡＢＡ 的途径

调控植物的非生物胁迫响应ꎬ本研究中 ＯｅＡＰ２￣２８ꎬ
ＯｅＡＰ２￣１０４、ＯｅＡＰ２￣８０ 在 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白系统进

化树中属于 ＲＡＶꎬ为 ＡＰ２ 亚族成员ꎬ在干旱胁迫下

同样表达下调ꎬ推测其通过促进或抑制干旱胁迫

相关酶的表达从而调控油橄榄干旱调控ꎮ
ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子在植物胁迫中调控机制较

复杂ꎬ其启动子包含 ＡＢＲＥ( ＡＢＡ 反应元件结合蛋

白)、ＤＲＥＢ(干旱应答元件结合蛋白)、乙烯等顺式

作用元件 ( Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ 韩妙华等ꎬ２０２０)ꎬ
Ｓａｎｊａｎａ 等(２０１６)研究显示在植物胁迫中ꎬＤＲＥＢｓ
和 ＡＢＲＥｓ 等与胁迫相关的顺式作用元件可以和

ＮＡＣ 转录因子结合从而应对植物胁迫ꎬ Ｃａｏ 等

(２０２０)研究发现 ＤＲＥＢ 结合 ＷＲＫＹ 转录因子共

同调节小沙冬青(Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｎａｎｕｓ)低温和干

旱胁迫ꎬ这一研究表明 ＤＲＥＢ、ＡＢＲＥ 作为顺式作

用元件ꎬ可同时调节 ＡＰ２ / ＥＲＦ、ＮＡＣ 和 ＷＲＫＹ 转

录因子从而应对植物非生物胁迫( Ｔａｋａｓａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻ 巩檑等ꎬ２０１３)ꎮ ＡＰ２ / ＥＲＦ、ＷＲＫＹ、 ＮＡＣ 转

０４０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



不同小写字母表示在 ０.０５ 水平上差异显著ꎻ 相同小写字母表示在 ０.０５ 水平上差异不显著ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ ０.０５ ｌｅｖｅｌꎻ Ｓａｍｅ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

图 ６　 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 基因在水胁迫下的表达情况
Ｆｉｇ. ６　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ

图 ７　 水分胁迫中具有表达量的 ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ 蛋白与
其他植物 ＡＰ２ / ＥＲＦ 水分调控因子进化关系

Ｆｉｇ. ７　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ＯｅＡＰ２ / ＥＲＦ
ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ＡＰ２ / ＥＲＦ ｗａｔｅｒ

ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

录因子在植物水分调控中扮演十分重要的角色ꎬ
过表达 ＴａＷＲＫＹ１０、ＶａＷＲＫＹ１４ 提高拟南芥及转基

因烟草耐旱性 (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎻ ＧｍＤＲＥＢ２Ａ 参 与 大 豆 水 分 亏 缺 调 节

(Ｍａｒｉｎｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬＯｓＡＰ３７、ＪＥＲＦ１、ＯｓＥＲＦ１０９
的过表达提高水稻抗旱性(Ｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｚｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎻＡＮＡＣ０１９、ＡＮＡＣ０５５
和 ＡＮＡＣ０７２ 能使转基因植株抗旱性增强( Ｔｒａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４ )ꎬ 过 表 达 ＳＮＡＣ１ 增 强 转 基 因 棉 花

(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ)的耐旱性(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎻ
这充分说明了 ＡＰ２ / ＥＲＦ、ＷＲＫＹ、ＮＡＣ 转录因子与

植物的水胁迫相关ꎬ并且在水胁迫中发挥重要作

用ꎬ由此可推测植物体内 ＷＲＫＹ、ＮＡＣ 转录因子通

过与 ＡＰ２ / ＥＲＦ 中水相关顺式作用元件结合从而

共同调节水胁迫ꎮ 课题组前期研究发现ꎬＷＲＫＹ
和 ＮＡＣ 转录因子参与油橄榄水胁迫调控ꎬ可能与

内源激素 ＡＢＡ 表达水平相关ꎬ推测在油橄榄水胁

迫响应机制中ꎬＤＲＥＢｓ、ＡＢＲＥｓ 作为顺式作用元

件ꎬ同时调节 ＡＰ２ / ＥＲＦ、ＷＲＫＹ 和 ＮＡＣ 转录因子

从而共同调控油橄榄水胁迫ꎮ
本研究发现ꎬ油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族包含

１１０ 个成员ꎬ分类与模式植物拟南芥一致ꎬ其在进

化水平上有一定的相似性ꎮ ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族中转录

因子的数量不仅与物种的基因组有关ꎬ而且与植

物长期进化过程中外界环境的影响有关ꎬ与枣

１４０２１２ 期 王丽娟等: 油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子鉴定及水胁迫表达分析



(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ )基因家族中 １４５ 个(李继东等ꎬ
２０２０)ꎬ银杏 ( Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ) 中 ６１ 个 (袁红慧等ꎬ
２０２２)ꎬ杨柳 ( Ｓａｌｉｘ ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ) 中 １７３ 个 ( Ｒａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５) ＡＰ２ / ＥＲＦ 家 族 成 员 相 比ꎬ 油 橄 榄 中

ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子的数量属于中等类型ꎬ由此推

测油橄榄在自然进化过程中ꎬＡＰ２ / ＥＲＦ 基因家族

受到一定的外部环境压力ꎮ
目前ꎬ对油橄榄水胁迫响应机制及胁迫相关

基因的综合研究还较少ꎬ我们对‘ＴＹＺ￣１ 号’和‘佛
奥’２ 个品种的油橄榄进行了转录组测序ꎬ后续将

结合全基因组重测序以揭示油橄榄水胁迫关键基

因及潜在遗传和相关突变ꎬ为油橄榄分子辅助育

种提供理论依据ꎮ
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茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析

姚新转１ꎬ 张宝会２ꎬ 陈湖芳２ꎬ 吕立堂１ꎬ２∗

( １. 贵州大学 茶学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ２. 贵州大学 生命科学学院 / 农业生物工程研究院 /
山地植物资源保护与种质创新省部共建教育部重点实验室ꎬ 贵阳 ５５００２５ )

摘　 要: ＴＩＦＹ 基因家族在茶树激素信号转导及其逆境胁迫具有十分重要的作用ꎮ 该文利用生物信息学方法

对茶树基因组中的 ＴＩＦＹ 家族进行了鉴定ꎬ分析其理化性质、系统进化、基因结构、染色体定位、启动子区顺式

作用元件、组织表达模式ꎬ并通过 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 对部分 ＴＩＦＹ 家族成员进行了非生物胁迫ꎮ 结果表明:(１)茶树

ＴＩＦＹ 基因家族成员 １９ 个(ＣｓＴＩＦＹ１~ＣｓＴＩＦＹ１９)ꎬ分属于 ４ 个蛋白亚家族 ＴＩＦＹ、ＪＡＺ、ＺＭＬ 和 ＰＰＤꎬ且不均匀地

分布在 ８ 条染色体上ꎬ按照进化关系及结构特点可分为 ７ 组ꎬ每组内具有相似的基因结构与保守基序组成ꎮ
(２)ＣｓＴＩＦＹｓ 基因的启动子区具有多种包含激素和非生物胁迫响应的顺式作用元件ꎬ通过实时荧光定量(ＲＴ￣
ｑＰＣＲ)分析其家族成员对在茉莉酸甲酯、盐(２０％氯化钠)、冷(４ ℃)以及干旱(２０％ ＰＥＧ￣６０００)处理下反应强

烈ꎬ部分基因在根与顶芽中有较高的表达量ꎮ 由此推测ꎬＴＩＦＹ 基因家族可能在茶树激素信号调控、胁迫响应、
生长和发育等多方面发挥功能作用ꎮ
关键词: 茶树ꎬ ＴＩＦＹ 基因家族ꎬ 成员鉴定ꎬ 功能分析ꎬ 基因表达

中图分类号: Ｑ９４３　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１２￣２０４４￣１２

Ｇｅｎｏｍｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ
ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

ＹＡＯ Ｘｉｎｚｈｕａｎ１ꎬ ＺＨＡＮＧ Ｂａｏｈｕｉ２ꎬ ＣＨＥＮ Ｈｕｆａｎｇ２ꎬ ＬÜ Ｌｉｔａｎｇ１ꎬ２∗

( １. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｔｅａ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ ５５００２５ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ / Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ
Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ ｉｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎｓ (Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ)ꎬ

Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｏ￣Ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｇｕｉｙａｎｇ ５５００２５ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｌａｙｓ ａ ｖｅｒｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｖｅｒｓｉｔｙ
ｓｔｒｅｓｓ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｗｅｒｅ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ＴＩＦＹ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｇｅｎｏｍｅ ｉｎ ｔｈｉｓ
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ｓｔｕｄｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｓｙｓｔｅｍ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ
ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ａｎａｌｙｚｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ
ｖｅｒｉｆｉｅｄ ｔｈｅ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ａｎｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ＴＩＦＹ ｆａｍｉｌｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ
ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１)Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ １９ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ (ＣＳＴＩＦＹ１￣ＣＳＴＩＦＹ１９) ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ｆｏｕｒ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｕｂｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ＴＩＦＹꎬ ＪＡＺꎬ ＺＭＬ ａｎｄ ＰＰＤꎬ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｕｎｅｖｅｎｌｙ ｏｎ ｅｉｇｈｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｓｅｖｅｎ ｇｒｏｕｐｓꎬ ａｎｄ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ
ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｈａｄ ｓｉｍｉｌａｒ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ. (２)Ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＣｓＴＩＦＹｓ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｈｏｒｍｏｎｅｓꎬ ｔｈｅ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｐｒｏｖｅｄ ｔｈａｔ ｉｔｓ
ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｔｏ ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅꎬ ｓａｌｔ (２０％ ＮａＣｌ)ꎬ ｃｏｌｄ (４ ℃) ａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ( ２０％
ｐｏｌｙｅｔｈｙｌｅｎｅ ｇｌｙｃｏｌ ６０００) ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ａｎｄ ｓｏｍｅ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ａｐｉｃａｌ
ｂｕｄｓ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓꎬ ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍａｙ ｐｌａｙ ｒｏｌｅｓ ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎬ ｓｔｒｅｓｓ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 ＴＩＦＹ 家族是一类包含 ＴＩＦＹ 结构域的植物特

有转录因子(张沪等ꎬ２０２０)ꎬ在应激反应中起重要

作用(胡利宗等ꎬ２０２０ꎻＨｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ根据保守

结构域的不同ꎬ ＴＩＦＹ 基因家族分为 ＴＩＦＹ、 ＪＡＺ、
ＺＭＬ 和 ＰＰＤ 共 ４ 个亚蛋白家族(Ｖａｎｈｏｌｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｂａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ ＴＩＦＹ 亚家族仅含有 ＴＩＦＹ
结构域( Ｓｔａｓｗｉｃｋꎬ ２００８)ꎬ其他 ３ 类亚家族还包含

其他结构域ꎬ如:ＺＭ 亚蛋白家族ꎬ包括 ＺＩＭ(在花

序中表达的锌指 Ｍｅｒｉｓｔｅｍ)和 ＺＭＬ 蛋白ꎬ也都包含

Ｃ２Ｃ２￣ＧＡＴＡ 锌 指 ＤＮＡ 结 合 域 和 ＣＣＴ 域

(ＣＯＮＳＴＡＮＳꎬ类似 ＣＯ 的 ＴＯＣ１)ꎻＪＡＺ 亚蛋白家族

包含一个保守序列ꎬ它们的 Ｃ 端附近大约有 ２７ 个

氨基酸ꎬ称为作为 Ｊａｓ 基序ꎬ其顺序与 Ｎ 端相似

ＣＣＴ 域的一部分(Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)并带有特征基

序 ＳＬＸ２ ＦＸ２ ＫＲＸ２ ＲＸ５ ＰＹ(Ｈａｋａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎻ
ＰＰＤ 亚蛋白家族具有独特的 Ｎ 末端 ＰＰＤ 结构域

(Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
ＴＩＦＹ 家族成员与植物的正常生长以及胁迫响

应起着重要作用 (赵晓晓等ꎬ２０２０)ꎮ 在拟南芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)中发现ꎬＡｔＴＩＦＹ１( ＺＩＭ)在促

进叶柄和下胚轴伸长中起重要作用(罗冬兰等ꎬ
２０１７)ꎬ而 ＡｔＴＩＦＹ４ａ(ＰＰＤ１)和 ＡｔＴＩＦＹ４ｂ(ＰＰＤ２)参
与了叶片生长( Ａｌｅｘａｎｄｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 拟南芥

ＴＯＣ１ 和 ＣＯ 蛋白属于 ＺＭＬ 类群ꎬ主要参与光周期

信号转导或者介导 蛋 白 相 互 作 用 ( Ｂａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 其他植物如柑橘(Ｃｉｔｒｕｓ ｒｅｔｉｃｕｌａｔａ)低温胁

迫(张沪等ꎬ２０２０)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)盐胁迫(Ｙｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)和小麦( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ)干旱胁迫

(Ｅｂｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)等 ＴＩＦＹ 基因已有详细研究ꎬ表

明 ＴＩＦＹ 基因都积极参与植物的生长发育以及非

生物胁迫ꎮ
茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)是很重要的经济作物ꎬ

对我国的农业和国民经济发展具有重要作用(芦

梅ꎬ２０１６)ꎮ 近年来ꎬ茶树栽培面积的扩大ꎬ如贵州

省茶树种植面积达 ５０ 万 ｈｍ２ꎬ由于生物和非生物

胁迫引起的茶树灾害十分严重ꎬ如:茶芽萌发慢、
长势劣、营养积累困难、病虫害多等问题ꎬ导致茶

叶减产和茶叶品质下降 ( Ｃｈｅｒｕｉｙｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ
Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 目前ꎬ在茶树中有关 ＴＩＦＹ 家族

相关报道极少ꎬ而茶树基因组测序数据的发布有

利于从全基因组水平对茶树 ＴＩＦＹ 家族成员进行

鉴 定 与 分 析 ( Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 本研究利用茶树基因组数据ꎬ鉴定了 ２ 个

ＴＩＦＹ、７ 个 ＺＭＬ、２ 个 ＰＰＤ 和 ８ 个 ＪＡＺ 基因ꎬ明确在

茶树中的结构特点与进化特征ꎬ通过实时荧光定

量(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析其在茉莉酸甲酯、干旱、冷和盐

处理下的表达模式ꎬ以期探究该基因家族成员在

茶树中的作用机制ꎬ为进一步研究 ＴＩＦＹ 基因家族

在茶树胁迫防御机制研究奠定基础ꎬ为未来改善

植物抗逆性提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料处理

实验 材 料 来 自 贵 州 大 学 教 学 实 践 茶 园

(１０６°３９′１８″ Ｅ、２６°２７′１３″ Ｎ、海拔 １ １３０ ｍ)ꎬ选取

生长状态良好、长势基本一致的两年生福鼎大白

茶树移栽花盆中(丹麦泥炭土)ꎬ人工气候室条件

５４０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



设置为温度(２２±２)℃ꎬ湿度 ６５％的环境下进行干

旱(２０％ ＰＥＧ￣６０００ 溶液)、盐(２０％ 氯化钠溶液)
和茉莉酸甲酯(１ ｍｍｏｌＬ￣１)胁迫ꎮ 将新鲜制备的

１ ｍｍｏｌＬ￣１茉莉酸甲溶液喷洒在不同处理植株的

叶片(１ 芽 ３ 叶)上进行激素处理ꎬ收集处理( ０、
１２、２４、 ４８ ｈ) 后的 １ 芽 ３ 叶ꎻ２０％氯化钠溶液和

２０％ ＰＥＧ￣６０００ 溶液分别浇灌植物 ( ５００ ｍＬ 溶

液)ꎬ收集两种处理(０、２４、４８、７２ ｈ) 后的 １ 芽 ３
叶ꎻ用光照培养箱进行 ４ ℃ 处理(０、１２、２４、４８ ｈ)
的 １ 芽 ３ 叶ꎮ 每个处理 ３ 个株系ꎬ锡箔纸包裹标

记ꎬ液氮速冻后保存于－８０ ℃保存备用ꎮ
１.２ 茶树 ＴＩＦＹ 基因的鉴定与注释

从 ＴＰＩＡ 数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｔｐｉａ. ｔｅａｐｌａｎｔ. ｏｒｇ / ) 下

载茶树基因组以及蛋白组数据ꎮ 同时ꎬ根据已经

鉴定的拟南芥 ＴＩＦＹ 序 列 提 交 给 Ｐｆａｍ 数 据 库

(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｓａｎｇｅｒ. ａｃ. ｕｋ)获取基因家族的基本

结构ꎬ发现 ＴＩＦＹ 结构域由 Ｐｆａｍ 登录号 ＰＦ０６２００
表示ꎮ 使用 ＨＭＭＥＲ 以 Ｅ 值 １×ｅ￣６搜索茶树基因组

数据库 ( ｈｔｔｐ: / / ｔｐｉａ. ｔｅａｐｌａｎｔ. ｏｒｇ / ) 中的含有 ＴＩＦＹ
结构域的蛋白作为 ＴＩＦＹ 家族的候选蛋白ꎬ使用

ＨＭＭＥＲ 算法再次确认候选结构域是否完整ꎬ将
ＴＩＦＹ 基因家族候选蛋白提交至 Ｐｆａｍ 数据库查询

具体保守结构域ꎬ删除不包含 ＴＩＦＹ 结构域的蛋白

(蓝雨纯等ꎬ２０２０)ꎮ
１.３ 序列比对和系统发育分析

ＴＩＦＹ 家 族 系 统 进 化 分 析: 将 拟 南 芥

( Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ) ＴＩＦＹ ( Ｖａｎｈｏｌｍｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)、毛果杨(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ) (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)、葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ) ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)及

筛选到的茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提交到 Ｍｕｓｃｌｅ 软件ꎬ
通过序列多重比对ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ 软件计算氨基酸替

换 模 型ꎬ 使 用 ＩＱｔｒｅｅ 软 件 通 过 ＭＬ ( ｍａｘｉｍｕｍ
ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)法生成进化树ꎬ设定自举值为 １ ０００ꎻ茶
树 ＴＩＦＹ 种内进化分析:将茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提

交到 Ｍｕｓｃｌｅ 软件ꎬ通过序列多重比对ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ
软件计算氨基酸替换模型ꎬ使用 ＩＱｔｒｅｅ 软件采用

ＭＬ 法构建种内进化树ꎬ设定自举值 １ ０００ꎮ
１.４ 茶树 ＴＩＦＹ 染色体定位和基因结构分析

根据 １.２ 的数据获取方法提取基因组注释数

据中的 ＴＩＦＹ 基因在茶树染色体上的位置信息提

交至 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件ꎬ得到染色体定位图ꎮ 茶树 ＴＩＦＹ
基因结构分析:将茶树 ＴＩＦＹ 家族成员内含子位

置、数目信息和基因位置等信息提交至 ＴＢｔｏｏｌｓ 软

件ꎬ获得基因结构图ꎮ 茶树 ＴＩＦＹ 保守基序分析:
将茶树 ＴＩＦＹ 蛋白序列提交至 ＭＥＭＥ ５.２( ｈｔｔｐ: / /
ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ . ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)ꎬ基序的数目设置为

１０ꎬｍｏｔｉｆ 长度设置为 ６ ~ ５０ ａａꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化

相关数据ꎮ 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化 ＴＩＦＹ 基因家族保

守结构域信息ꎮ
１.５ 茶树 ＴＩＦＹ 启动子区顺式作用元件分析

根据 １.２ 茶树基因组数据提取 ＴＩＦＹ 基因上游

２ ０００ ｂｐ 片段作为 ＴＩＦＹ 基因的启动子序列ꎬ提交

至 Ｐｌａｎｔ Ｃｉｓ￣Ａｃｔｉｎｇ Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ Ｅｌｅｍｅｎｔｓ ( ｈｔｔｐ: / /
ｂｉｏｉｎｆｏｒ￣ｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｃａｒｅ /
ｈｔｍｌ / )分 析 启 动 序 列 的 顺 式 作 用 元 件ꎬ 使 用

ＴＢｔｏｏｌｓ 可视化相关数据ꎮ
１.６ 茶树 ＴＩＦＹ 基因组织表达模式分析

根据 １.２ 的数据获取方法获得茶树不同组织

ＴＩＦＹ 基因的表达量 ( ＴＰＭ) 以及非生物胁迫下

ＴＩＦＹ 基因在茶树中的表达量( ＴＰＭ)ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ
软件制作基因表达图谱ꎮ
１.７ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析

下载茶树 ＴＩＦＹ 基因家族序列ꎬ并使用 ＩＤＴ
( Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ＤＮＡ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ) 网 站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｇ.
ｉｄｔｄｎａ. ｃｏｍ / Ｓｃｉｔｏｏｌｓ / Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ / ＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲ / )在

线设计引物ꎬ选用 ＣｓＧＡＰＤＨ 作为内参基因 (表

１)ꎮ 按 照 试 剂 盒 说 明 书 提 取 茶 树 叶 片

ＲｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄ(ＲＮＡ)(北京华越洋生物科技有限

公司)ꎬ然后按照试剂盒说明书(北京君诺德生物

技术有限公司) 逆转录成 ｃＤＮＡꎬ用于实时定量

ＲＴ￣ｑＰＣＲꎮ 利 用 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 仪 ( Ｔ１００ Ｔｈｅｒｍａｌ
ＣｙｃｌｅｒꎬＢｉｏ￣Ｒａｄ 公司)进行 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 反应ꎬ反应程

序参考(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 每个样品均设置 ３ 次

技术重复ꎮ 用 ２－ΔΔＣＴ算法计算基因相对表达水平ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因的全基因组鉴定

共鉴定到 １９ 个 ＴＩＦＹ 序列ꎬ命名为 ＣｓＴＩＦＹ１￣
ＣｓＴＩＦＹ１９ꎬ命名顺序参照 Ｖｖ￣ＴＩＦＹ ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎬ分属 ４ 个亚家族ꎬ如表 ２ 所示ꎮ
２.２ ４ 种植物 ＴＩＦＹ 基因的系统发育分析

８１ 个蛋白序列进行多重比对ꎬ利用 ＩＱ￣ＴＲＥＥ
构建进化树ꎬ ＴＩＦＹ 基因家族的 ４ 个亚家族成员构

成及分布如图 １ 所示ꎬ ＰＰＤ 亚蛋白家族包含茶树

ＣｓＴＩＦＹ４ 与拟南芥 ＡｔＴＩＦＹ４ａ、ＡｔＴＩＦＹ４ｂꎬ但 ＣｓＴＩＦＹ４

６４０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 ＴＩＦＹ 基因 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

上游引物 (５′￣３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣３′)

下游引物 (５′￣３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣３′)

ＣｓＴＩＦＹ１ ＣＡＡＣＣＣＡＴＴＧＣＴＡＣＣＧＡＴＣＴＡＣ ＧＡＧＧＡＧＡＡＧＴＴＧＡＧＣＴＧＣＴＴＡＴＴ

ＣｓＴＩＦＹ２ ＧＴＣＴＧＡＴＣＣＣＴＴＴＧＣＴＴＣＴＴＣＴ ＧＡＧＴＧＣＣＡＣＣＴＴＧＴＣＣＡＴＴＡＴ

ＣｓＴＩＦＹ１８ ＣＣＡＧＡＴＣＧＡＡＧＡＣＧＡＡＧＡＡＧＡＣ ＣＡＡＡＧＣＡＴＧＣＧＧＡＴＧＡＡＣＡＣ

ＣｓＴＩＦＹ６ ＧＡＧＡＣＣＣＧＡＡＡＣＣＡＣＡＡＧＡＡ ＴＧＣＴＧＡＧＧＡＡＡＧＡＧＡＴＣＣＡＴＡＡＧ

ＣｓＴＩＦＹ１１ ＴＧＣＡＣＴＣＴＣＴＴＣＡＡＣＣＧＡＴＡＡＧ ＴＣＣＡＴＡＡＧＧＣＧＡＣＡＣＧＡＡＡＧ

ＣｓＴＩＦＹ１５ ＣＴＴＧＧＧＡＧＧＧＣＧＡＧＡＡＡＴＡＣ ＡＣＴＴＧＡＧＧＣＡＣＣＡＣＣＴＡＡＡＣ

ＣｓＴＩＦＹ８ ＣＧＡＡＣＡＡＧＧＣＡＧＡＴＧＴＧＡＴＡＡＴＧ ＣＴＣＣＡＣＴＣＧＧＴＡＴＧＴＡＧＣＴＴＴＣ

ＧＡＰＤＨ ＴＴＧＧＣＡＴＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＣＴ ＣＡＧＴＧＧＧＡＡＣＡＣＧＧＡＡＡＧＣ

表 ２　 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族基本信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因编号
Ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

外显子数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｅｘｏｎｓ

蛋白长度
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

( ａａ)

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ

(Ｄａ)

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ ｐｏｉｎｔ

ＣｓＴＩＦＹ１ ＣＳＳ００３１９０５.１ Ｃｈｒ２ ５ ２９５ ３１ ５３１.１ １０.０８
ＣｓＴＩＦＹ２ ＣＳＳ００２２０５３.１ Ｃｈｒ１２ ７ ３９９ ４１ ５０１.３ ８.２５
ＣｓＴＩＦＹ３ ＣＳＳ００１２５１４.３ Ｃｈｒ１２ ７ ３９９ ４１ ５００.３ ８.４９
ＣｓＴＩＦＹ４ ＣＳＳ００３１６２０.２ Ｃｈｒ１３ ９ ３３６ ３７ ３３４.７ ８.８４
ＣｓＴＩＦＹ５ ＣＳＳ００１１０１９.１ Ｃｈｒ３ ５ ２６２ ２９ ２６６.８ ９.１１
ＣｓＴＩＦＹ６ ＣＳＳ００１０５１０.１ Ｃｈｒ１５ ５ ２３４ ２５ ５０６.６ １０.２３
ＣｓＴＩＦＹ７ ＣＳＳ００２８１８８.１ Ｃｈｒ８ ３ １３７ １５ ６０４.９ １０.４５
ＣｓＴＩＦＹ８ ＣＳＳ００００５６８.１ Ｃｏｎｔｉｇ６０５ ３ １３０ １３ ９１４.２ ４.４５
ＣｓＴＩＦＹ９ ＣＳＳ００５０４４９.１ Ｃｈｒ１５ ７ ３０４ ３３ ４９６.６ ６.６７
ＣｓＴＩＦＹ１０ ＣＳＳ００３７１００.１ Ｃｈｒ１５ ７ ３０４ ３３ ４８３.６ ６.６７
ＣｓＴＩＦＹ１１ ＣＳＳ００３４４３０.１ Ｃｈｒ６ ６ ２１８ ２４ ０３９.８ ９.６２
ＣｓＴＩＦＹ１２ ＣＳＳ００１７５０５.２ Ｃｈｒ３ ７ ３２４ ３４ ４６９ ４.９８
ＣｓＴＩＦＹ１３ ＣＳＳ０００３０４７.１ Ｃｈｒ９ ７ ２８２ ３０ ９６４.１ ６.０４
ＣｓＴＩＦＹ１４ ＣＳＳ０００４２６１.１ Ｃｏｎｔｉｇ５０９ ７ ３２６ ３４ ６５７.２ ４.９８
ＣｓＴＩＦＹ１５ ＣＳＳ００４５０６１.１ Ｃｏｎｔｉｇ５０９ １１ ３６３ ３９ ３２５.５ ４.６７
ＣｓＴＩＦＹ１６ ＣＳＳ００５０４２７.１ Ｃｏｎｔｉｇ９６９ １０ ３６４ ３９ ４６６.１ ４.４８
ＣｓＴＩＦＹ１７ ＣＳＳ００１６８０２.１ Ｃｈｒ９ １１ ３７７ ４１ ２２３.３ ４.５６
ＣｓＴＩＦＹ１８ ＣＳＳ００１７１８４.１ Ｃｈｒ１３ ２ １１６ １２ ２６１.３ ３.７５
ＣｓＴＩＦＹ１９ ＣＳＳ００３６２４５.１ Ｃｈｒ３ ２ １１５ １２ ０９５.４ ３.７９

与拟南芥 ＡｔＴＩＦＹ４ａ 亲缘关系较远ꎻＴＩＦＹ 亚蛋白家

族包含 ＣｓＴＩＦＹ１５ 和 ＣｓＴＩＦＹ１９ꎻＺＭＬ 亚家族由 ４ 个

物种构成ꎬ共计 ２０ 个成员ꎻ剩余其他蛋白序列分

属 ＪＡＺ 亚蛋白家族ꎬ可分为以下 ５ 个类群( ＪＡＺⅠ、
ＪＡＺⅡ、ＪＡＺⅢ、ＪＡＺ ＩＶ、ＪＡＺ Ｖ)ꎬ其中 ＪＡＺⅠ 含有最

多的 ＴＩＦＹ 序列ꎬ占比为 １６ / ３７ꎬ ＪＡＺ ＩＶ 仅包含

ＡｔＴＩＦＹ 与 ＣｓＴＩＦＹ 序列ꎬ共计 ３ 个ꎻＪＡＺ Ｖ 不包含

ＣｓＴＩＦＹ(图 １)ꎮ

２.３ 茶树 ＴＩＦＹ 基因的功能结构域及结构序列分析

使用氨基酸进行了系统发育分析这里鉴定出

１９ 个茶树 ＴＩＦＹ 基因序列(图 ２)ꎮ 使用来自 ４ 种

植物的 ＴＩＦＹ 序列构建系统发育树(图 １)ꎬ同一个

家族的 ＴＩＦＹ 蛋白倾向于聚类ꎬ２ 个例外是蛋白

ＣｓＴＩＦＹ４ 和 ＣｓＴＩＦＹ８ 单独聚为一枝(图 ２:Ａ)ꎮ 利

用 ＭＥＭＥ 软件对茶树 ＴＩＦＹ 保守基序组成和保守

基序数目进行分析ꎬ共鉴别到 １０ 个保守基序ꎬ依

７４０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



图 １　 茶树、葡萄、毛果杨和拟南芥的 ＴＩＦＹ 基因家族系统发育树及其分类(Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 重复数为 １ ０００ 次)
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｆｒｏｍ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎬ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａꎬ

Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａꎬ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ (Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｒｅｐｅａｔｓ １ ０００ ｔｉｍｅｓ)

次命名为 ｍｏｔｉｆ １ ~ ｍｏｔｉｆ １０ꎬ只有 ＣｓＴＩＦＹ８ 包含

ｍｏｔｉｆ ２(图 ２:Ｂ)ꎬ说明 ＴＩＦＹ 基因家族在进化过程

中基序比较保守ꎮ 相反是外显子 /内含子结构也

可用于提供其他证据来支持系统发育分组(Ｓｈｉｕ ＆
Ｂｌｅｅｃｋｅｒꎬ ２００３)ꎬ因为这种类型的差异通常在基因

家族的进化中起关键作用ꎮ 因此ꎬ了解茶树 ＴＩＦＹ
基因的外显子 /内含子结构(图 ２:Ｃ)ꎬ以进一步了

解它们可能的基因结构进化ꎮ 我们的结果表明它

们的系统发育与外显子 /内含子之间有很强的相

关性结构ꎬ并且聚在一起的基因通常拥有一个类

似的基因结构ꎮ 实际上ꎬ３ 组基因(ＴＩＦＹ２ / ＴＩＦＹ３、
ＴＩＦＹ１２ 和 ＴＩＦＹ１４)包含完全相同数量的外显子ꎬ
几乎完全相同的外显子长度(图 ２:Ｃ)ꎬ表明这些

ＴＩＦＹ 基因可能是重复事件的产物ꎮ 为进一步证实

茶树 ＴＩＦＹ 基因之间的进化关系ꎬ可视化了其保守

域的分布(图 ２:Ｄ)ꎮ 尽管茶树 ＴＩＦＹ 蛋白质序列

的氨基酸数量从 １１５ 到 ３９９ 不等(表 １)ꎬ但聚集在

一起的蛋白质往往包含相同数量的氨基酸ꎮ 氨基

酸和保守结构域的类似分布ꎬ这与外显子 /内含子

结构分析一致ꎮ
２.４ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因染色体定位

１９ 个茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因分别分布在茶树的 ８ 条

染色体上ꎬ分别是染色体 ２、３、６、８、９、１２、１３ 和 １５ꎮ
分析出 ＣｓＴＩＦＹ 基因同源基因簇 ４ 组ꎬ分别为位于 ３
号染色体上的 ＣｓＴＩＦＹ１２ 和 ＣｓＴＩＦＹ１９ꎬ位于 ９ 号染

色体上的 ＣｓＴＩＦＹ１３ 和 ＣｓＴＩＦＹ１７ꎬ位于 １２ 号染色体

上的 ＣｓＴＩＦＹ２ 和 ＣｓＴＩＦＹ３ꎬ位于 １５ 号染色体上的

ＣｓＴＩＦＹ９ 和 ＣｓＴＩＦＹ１０ꎬ 其 中 还 有 一 对 同 源 基 因

ＣｓＴＩＦＹ１４ 和 ＣｓＴＩＦＹ１５ 未定位到染色体上(图 ３)ꎮ
２.５ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因启动子顺式作用元件

从图 ４ 可以看出 ＭＹＢ 响应元件分布在每个

ＴＩＦＹ 基因中ꎬ ｃｉｒｃａｄｉａｎ 为光周期响应元件在 ＴＩＦＹ
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Ａ. 茶树 ＴＩＦＹ 基因的系统进化ꎻ Ｂ. ＭＥＭＥ 预测茶树中 ＴＩＦＹ 保守蛋白基序的示意ꎻ Ｃ. 保守功能结构域ꎻ Ｄ. 茶树 ＴＩＦＹ 基因基本

基因结构ꎮ
Ａ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓꎻ Ｂ. Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ＴＩＦＹ ｐｒｏｔｅｉｎ ｍｏｔｉｆ ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｔｒｅｅ
ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＭＥＭＥꎻ Ｃ. Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎꎻ Ｄ. Ｂａｓｉｃ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｉｓ.

图 ２　 茶树 ＴＩＦＹ 基因的功能结构域及结构序列
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

图 ３　 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因染色体定位
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＣｓＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ
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ＭＹＢ、Ｇ￣Ｂｏｘ、ＭＹＣ、ＳＴＲＥ. 逆境响应元件ꎻ ＣＡＴ￣ｂｏｘ. 分生组织表达相关的顺式作用调节元件ꎻ Ｂｏｘ ４. 激素、干旱和低温响应ꎻ
ＥＲＥ、ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆ、ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ. 光合激素响应元件ꎻ ＡＲＥ. 乙烯响应元件ꎻ ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、Ｗ ｂｏｘ、ＡＴ￣ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ. 干旱、盐和光

敏色素响应因子ꎻ ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ. 激素响应元件ꎻ ＷＵＮ￣ｍｏｔｉｆ. 机械伤害反应元件ꎻ ＬＴＲ. 低温响应元件ꎻ ＷＲＥ３. 损伤和防御响应

元件ꎻ ＧＡ￣ｍｏｔｉｆ. 光响应元件ꎻ ａｓ￣１. 抗病响应元件ꎻ ｃｉｒｃａｄｉａｎ. 昼夜节律控制的顺式作用调控元件ꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ. 温度响应因

子ꎻ ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆ、ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ. 茉莉酸甲酯响应元件ꎻ ＡＢＲＥ、ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ. 脱落酸响应元件ꎮ
ＭＹＢꎬ Ｇ￣Ｂｏｘꎬ ＭＹＣꎬ ＳＴＲＥ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＣＡＴ￣ｂｏｘ. Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ Ｂｏｘ
４. Ｈｏｒｍｏｎｅｓꎬ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅꎻ ＥＲＥꎬ ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆꎬ ＧＡＲＥ￣ｍｏｔｉｆ. Ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎻ ＡＲＥ.
Ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆꎬ Ｗ ｂｏｘꎬ ＡＴ￣ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ. Ｄｒｏｕｇｈｔꎬ ＮａＣｌ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒꎻ ＴＣＴ￣ｍｏｔｉｆ.
Ｈｏｒｍｏｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＷＵＮ￣ｍｏｔｉｆ. Ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ ｄａｍａｇｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＬＴＲ. Ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＷＲＥ３.
Ｄａｍａｇｅ ａｎｄ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ＧＡ￣ｍｏｔｉｆ. Ｌｉｇｈｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ａｓ￣１. Ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎻ ｃｉｒｃａｄｉａｎ. Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍꎻ ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ. Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｆａｃｔｏｒꎻ ＣＧＴＣＡ￣ｍｏｔｉｆꎬ ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ. ＭｅＪＡ
(ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ) ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎻ ＡＢＲＥꎬ ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ. ＡＢＡ (ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ) ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ.

图 ４　 茶树 １９ 个 ＴＩＦＹ 基因的启动子逆境相关顺式作用元件
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ １９ ＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

基因中分布最少的ꎬＴＩＦＹ１ 和 ＴＩＦＹ７ 包含的作用元

件最多ꎮ
２.６ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因胁迫下的表达分析

干旱、冷和盐等非生物胁迫对植物生长和生

产力造成不利影响ꎬ ＭｅＪＡ 处理后的表达数据

(Ｄｏｎｏｆｒｉｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｈｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)说明其对于植物的生物逆境响应至关

重要(Ｂａｒｉ ＆ Ｊｏｎｅｓꎬ ２００９)ꎬ在本研究中ꎬ我们通过

挖掘可公开获得的茶树微阵列数据集ꎬ研究了茶

树 ＴＩＦＹ 基因家族对不同非生物胁迫条件以及激

素处理的响应ꎮ 我们确定了对应于 １９ 个茶树

ＴＩＦＹ 转录本ꎬ这些基因表达图谱如图 ５ 所示ꎬ茶树

ＴＩＦＹ１ 基因对非生物胁迫和激素处理不同时间段

表达量都很高ꎬ只有干旱胁迫和盐胁迫下 ＴＩＦＹ１
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Ａ. 茉莉酸甲酯处理ꎻ Ｂ. 冷处理ꎻ Ｃ. 干旱处理(ＰＥＧ￣６０００)ꎻ Ｄ. 盐处理(ＮａＣｌ)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ (ＭｅＪＡ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｃｏｌｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｃ. Ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ＰＥＧ￣６０００)ꎻ Ｄ. Ｓａｌｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ＮａＣｌ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 不同胁迫下茶树 ＴＩＦＹ 基因的表达
Ｆｉｇ. ５　 ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒｅｓｓｅｓ

随时间的增减表达量降低ꎬ而激素处理后 ＴＩＦＹ１、
ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ３、 ＴＩＦＹ６、 ＴＩＦＹ１１、 ＴＩＦＹ１２、 ＴＩＦＹ１４
和 ＴＩＦＹ１６ 的表达高ꎬ而 ＴＩＦＹ５ 和 ＴＩＦＹ７ 对非生物

胁迫和激素处理在不同的时间段有负调控作用或

不表达ꎻＴＩＦＹ６ 在激素、盐和干旱胁迫下表达量最

高ꎬ而在冷胁迫下表达微弱ꎮ 结果表明ꎬ不同的

ＴＩＦＹ 基因在非生物胁迫和激素处理下不同时间段

表达量不同ꎮ

２.７ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因在不同胁迫和外源茉莉酸甲

酯处理下的表达分析

我们根据转录组数据分析了不同胁迫下的基

因表达情况(图 ５)ꎬ为了确信转录组结果ꎬ选择了

干旱 ( ２０％ ＰＥＧ￣６０００)、冷胁迫 ( ４ ℃)、盐胁迫

(２０％ ＮａＣｌ) 和茉莉酸甲酯 ( ＭｅＪＡ) ( １ ｍｍｏｌ
Ｌ￣１)ꎬ不处理为对照ꎬ并根据茶树基因组数据不同

胁迫基因的表达量选择了 ７ 个 ＴＩＦＹ 基因ꎬ进行了

１５０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



图 ６　 不同处理茶树的 ＴＩＦＹ 基因表达
Ｆｉｇ. ６　 ＴＩＦＹ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ

颜色刻度表示 ｌｏｇ２ 转换后的值ꎮ 红色代表基因高表达ꎻ绿色代表基因低表达ꎮ
Ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｓｃａｌｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｌｏｇ２ ｃｏｎｖｅｒｔｅｄ ｖａｌｕｅ. Ｒｅｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ ｇｒｅｅｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｌｏｗ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ.

图 ７　 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因在茶树不同组织中的表达
Ｆｉｇ. ７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＣｓＴＩＦＹ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ
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实时荧光定量(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析ꎮ ＭｅＪＡ 处理下ꎬ大
多数 ＴＩＦＹ 有明显的响应ꎬ但不尽相同ꎬ如 ＭｅＪＡ 显

著诱导了 ＴＩＦＹ１、ＴＩＦＹ６ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表达ꎬ表达量

随时间的增加而增加ꎬ在 １２ ｈ 时表达量最高ꎬ随后

降低ꎬ而 ＴＩＦＹ１５ 在不同时间段表达变化不大ꎻ冷
胁迫下ꎬ ＴＩＦＹ 都存在响应ꎬ但不尽相同ꎬ如冷胁迫

显著诱导了 ＴＩＦＹ８ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表达ꎬ表达量随时

间的增加而增加ꎬ而 ＴＩＦＹ２ 在不同时间段表达变

化不大ꎬＴＩＦＹ６ 随时间的增加而增加ꎬ随后降低ꎻ干
旱处理下ꎬ ＴＩＦＹ 基因均表达ꎬ但表达水平有一定

差异ꎬ干旱胁迫显著诱导了 ＴＩＦＹ６ 和 ＴＩＦＹ１１ 的表

达ꎬ表达量随时间的增加而增加且在 １２ ｈ 时表达

量最高ꎬ随后降低ꎬ而 ＴＩＦＹ８ 表达基本没有影响ꎻ
盐 胁 迫 下ꎬ ＴＩＦＹ１、 ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ１１、 ＴＩＦＹ１５ 和

ＴＩＦＹ１８ 随胁迫时间增加ꎬ随后降低ꎬ而 ＴＩＦＹ６ 不随

时间的变化而变化ꎬ可知转录组数的基因表达量

和 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 基因表达量趋势基本一致(图 ６)ꎮ
２.８ 茶树 ＣｓＴＩＦＹ 基因表达模式分析

将不 同 基 因 表 达 量 数 据 进 行 热 图 分 析ꎬ
ＣｓＴＩＦＹ１、ＣｓＴＩＦＹ２、 ＣｓＴＩＦＹ３ 在各个组织表达量都

较高ꎬ而 ＣｓＴＩＦＹ５ 和 ＣｓＴＩＦＹ７ 在各个组织几乎不表

达且 ＣｓＴＩＦＹ１１ 在根、顶芽、嫩叶和花表达较高基

本一致ꎬ其中 ＣｓＴＩＦＹ６ 在顶芽表达量最高ꎬ表明茶

树 ＣｓＴＩＦＹ 基因家族成员在不同组织器官表达均

存在差异性ꎬ暗示其可能基因功能存在分化(图

７)ꎮ

３　 讨论与结论

ＴＩＦＹ 基因是植物特有的转录因子ꎬ有可以调

控植物分生组织分裂等重要作用ꎬ并显著影响植

物的生长发育(赵晓晓等ꎬ２０１９ꎻ温东等ꎬ２０２０ꎻＬｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ沙伟等ꎬ２０２１)ꎮ 尤其是 ＪＡＺ 蛋白ꎬ不
仅是茉莉酸( ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ＪＡ)信号通路的重要负

调控转录因子ꎬ还是激素网络的调控枢纽ꎬ通过诱

导茉莉酸刺激来启动茉莉酸应答基因的转录(吴

莹等ꎬ ２００８)ꎮ 水稻 ＯｓＪＡＺ９ 与 ＯｓＳＬＲ 的互作介导

了茉莉酸与赤霉素( ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬ ＧＡ)的拮抗作用

来协调植株应急响应 ( Ｕｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻ ＪＡＺ１ /
ＪＡＺ４ 与 ＣＢＦ 诱导因子相互作用抑制转录 ＩＣＥ１ 的

功能ꎬ从而减弱了 ＣＲＥＰＥＡＴ ＢＩＮＤＩＮＧ ＦＡＣＴＯＲＳ
(ＣＢＦｓ)的表达ꎻＪＡＺ１ 或 ＪＡＺ４ 的过表达抑制拟南

芥对冻胁迫的响应(Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎻ在甘蓝型油

菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ) ＢｎａＪＡＺ７￣Ａ３ / ＢｎａＪＡＺ７￣Ｃ３ 的过

表达提高冷害胁迫(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)等中被研究ꎬ
然而茶树 ＴＩＦＹ 基因特性和系统进化等却未见

报道ꎮ
茶树中 １９ 个 ＴＩＦＹ 基因被鉴定ꎬ结果表明

ＴＩＦＹ 基因家族包含 ４ 个亚蛋白家族且各家族成员

中 ＴＩＦＹ￣ｍｏｔｉｆ 的氨基酸序列包含多种类型ꎬＴＩＦＹ
蛋白在拟南芥、水稻、毛果杨和茶树 ４ 个物种间分

为 ７ 个类群ꎮ 除 ＣｓＴＩＦＹ８、ＣｓＴＩＦＹ１４、 ＣｓＴＩＦＹ１５ 和

ＣｓＴＩＦＹ１６ 外ꎬ其他 １５ 个 ＣｓＴＩＦＹ 都分别分布在 ２、
３、６、８、９、１２、１３ 和 １５ 染色体上ꎬ其中 ＣｓＴＩＦＹ 各成

员在染色体形成了 ４ 对同源基因簇ꎬ说明该成员

间存在一定的进化关系ꎮ
茶树 ＴＩＦＹ 基因家族进化关系较近的成员间具

有基本相同的内含子 /外显子组成ꎬ同水稻(Ｙｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００９ ) 和 二 穗 短 柄 草 ( Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ
ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ)(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)研究的 ＴＩＦＹ 基因

家族规律基本一致ꎬ不同分组的成员间的组成存

在差异(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻＨａｋａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 对

于 ＴＩＦＹ 的保守基序ꎬＴＩＦＹ８ 仅含有 ＴＩＦＹꎬ此外ꎬ其
成 员 ＴＩＦＹ８、 ＴＩＦＹ９、 ＴＩＦＹ１０、 ＴＩＦＹ１２、 ＴＩＦＹ１３、
ＴＩＦＹ１４、 ＴＩＦＹ１５、 ＴＩＦＹ１８ 和 ＴＩＦＹ１９ 缺少了 ＪＡＳ￣
ｄｏｍｉｎꎬ这些具有特殊结构的成员可能在茶树的进

化中具有独特性(赵晓晓等ꎬ２０１９)ꎮ
茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 启动子与激素、胁迫相关的作用

元件占主导地位ꎬ但不同基因作用元件的种类和

个数均不同(Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２１９)ꎬ随着激素种类和程

度的改变ꎬ茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因响应发生改变ꎬ进而

导致其功能差异性ꎮ 此外ꎬ部分基因含有不同的

胁迫响应元件[低温响应元件(Ｂｏｘ ４、ＬＴＲ)、干旱

响应元件 ( Ｂｏｘ ４、ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、 Ｗ ｂｏｘ 和 ＡＴ￣ｒｉｃｈ
ｅｌｅｍｅｎｔ)、盐响应元件( ＧＡＴＡ￣ｍｏｔｉｆ、Ｗ ｂｏｘ 和 ＡＴ￣
ｒｉｃｈ ｅｌｅｍｅｎｔ)、激素响应元件(ＡＲＥ、Ｂｏｘ ４、ＣＧＴＣＡ￣
ｍｏｔｉｆ、ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ、 ＡＢＲＥ、ＡＡＧＡＡ￣ｍｏｔｉｆ) 及逆境

响应元件(ＭＹＢ、Ｇ￣Ｂｏｘ、ＭＹＣ 和 ＳＴＲＥ)等]ꎬ推测

ＣｓＴＩＦＹ 可能参与不同激素信号转导调节ꎬ从而对

环境 胁 迫 作 出 应 答ꎮ 为 了 更 好 地 了 解 茶 树

ＣｓＴＩＦＹｓ 基因的表达差异ꎬ本研究对 ＣｓＴＩＦＹｓ 在不

同组织的基因表达进行分析ꎬ结果发现茶树 ＴＩＦＹ１
基因对不同胁迫不同时间段表达量都很高ꎬ只有

在 ＰＥＧ￣６０００ 和盐胁迫下ꎬＴＩＦＹ１ 随时间的增减表

达量降低ꎬ ＴＩＦＹ１、 ＴＩＦＹ２、 ＴＩＦＹ３、 ＴＩＦＹ６、 ＴＩＦＹ１１、
ＴＩＦＹ１２、ＴＩＦＹ１４ 和 ＴＩＦＹ１６ 激素处理高表达ꎬ而

３５０２１２ 期 姚新转等: 茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析



ＴＩＦＹ５ 和 ＴＩＦＹ７ 对胁迫在不同的时间段有负调控

或不调控ꎻＴＩＦＹ６ 在激素、盐和干旱胁迫下表达量

最高ꎬ而在冷胁迫下表达微弱ꎮ 茶树 ＣｓＴＩＦＹｓ 基因

在不同组织均存在表达差异性ꎬ推测 ＣｓＴＩＦＹｓ 在基

因调控上也存在一定的差异ꎮ 同时ꎬ本研究筛选

了在不处理下表达量高的 ＴＩＦＹ 家族成员进行 ＲＴ￣
ｑＰＣＲ 验证胁迫处理下 ＴＩＦＹ 基因的表达情况ꎬ结
果表明ꎬ７ 个 ＴＩＦＹ 家族成员对激素以及非胁迫有

较强的反应ꎮ 在激素处理 １２ ｈ 时ꎬＴＩＦＹ６ 基因的

表达是 ＴＩＦＹ１５ 的 ８.５ 倍ꎬ是 ＴＩＦＹ８ 的 ８.７ 倍ꎻ在冷

处理 ４８ ｈꎬＴＩＦＹ６ 表达量达到最高ꎬ是 ＴＩＦＹ１ 的 ３.２
倍ꎻ干旱处理 ４８ ｈꎬＴＩＦＹ６ 的表达量最高ꎬ为 ７.４２ꎬ
是 ＴＩＦＹ８ 的 １１ 倍ꎻ盐处理 ４８ ｈ 时基因表达量最

高ꎬＴＩＦＹ６ 为 １１.４ꎬＴＩＦＹ１ 为 ８.６４ꎬ可知 ＴＩＦＹ６ 基因

在不同处理的不同时间段基因的表达差异性显

著ꎮ 因此ꎬＴＩＦＹ６ 基因可作为茶树在受到外界胁迫

时的候选基因ꎮ
总之ꎬ茶树 ＴＩＦＹ 家族成员ꎬ通过生物信息学分

析ꎬ进一步确定了茶树 ＴＩＦＹ 基因家族的分类和进化

关系ꎮ 同时ꎬ分析 ＴＩＦＹ 基因家族的启动子顺式作

用元件、表达模式以及外源激素处理和非生物胁迫

处理下的表达特性ꎬ初步探究了 ＴＩＦＹ 基因家族参与

胁迫应答和激素调控等茶树的生长发育ꎬ同时ꎬ本
研究把 ＴＩＦＹ６ 基因列为调控不同环境条件下逆境变

化的候选基因ꎬ为进一步研究茶树 ＴＩＦＹ 基因家族生

物的功能提供了一定的研究方向和基础ꎮ
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养分增加提高大狼耙草入侵种群的生长和竞争能力

韦春强ꎬ 唐赛春∗ꎬ 李象钦ꎬ 潘玉梅

( 广西喀斯特植物保育与恢复生态学重点实验室ꎬ 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ )

摘　 要: 为了探讨大狼耙草的入侵风险ꎬ该文通过同质种植园实验ꎬ研究了不同养分水平下大狼耙草河北、江
苏、江西和广西 ４ 个入侵种群在单种和各种群与近缘本地植物金盏银盘混种时的生长和竞争响应ꎮ 结果表

明:(１) 单种时 ４ 个种群的株高、分枝数和总生物量在高养分下显著高于低养分下ꎬ繁殖比在低养分下显著高

于高养分下(江苏种群除外)ꎻ混种时 ４ 个种群各生长参数的竞争响应在高养分下小于低养分下的ꎮ (２) 各养

分下ꎬ广西和江西种群的株高和总生物量显著高于河北种群ꎬ广西种群的分枝数最多[低、中和高养分下分别

为(１２±０.８６)、(１６.８３± ０.９５)和(２１.８３± １.１４)]ꎻ河北种群的繁殖比在低养分 [(４７.３３± ３.２９)％]和高养分

[(２５.７４±２.８２)％]下最高ꎬ且显著高于同养分下的广西种群 [低养分为 (３０.９２±１.７８)％和高养分为 (１９.７７±
１.２２)％]ꎮ 中养分下ꎬ河北种群总生物量的竞争响应(－０.５１±０.０４)显著大于广西种群(－０.３５±０.０６)ꎬ繁殖生

物量的竞争响应(－０.４６±０.０３)也显著大于广西种群(－０.２８±０.０７)ꎮ 综上表明ꎬ高养分提高大狼耙草的生长和

竞争能力ꎬ生长和竞争能力在种群间有差异ꎬ养分增加和入侵种群间基因流可能会潜在地提高大狼耙草的入

侵风险ꎬ该研究结果有助于预测入侵植物的入侵风险ꎮ
关键词: 大狼耙草ꎬ 入侵种群ꎬ 生长ꎬ 竞争响应ꎬ 养分
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　 　 由于人类活动ꎬ许多外来植物被引入到新的分

布区ꎬ其中有些种类已成为入侵植物ꎬ与本地植物

竞争ꎬ降低了本地植物多样性(Ｐｏｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
Ｐｏｗｅｒ ＆ Ｖｉｌａｓꎬ ２０２０)ꎮ 了解外来植物的入侵性及

其影响因素对于预测外来植物的入侵风险和管理

外来入侵植物具有重要作用ꎮ 人类活动如施肥、排
污等使生境中的养分增加ꎬ影响入侵植物和本地植

物的生长、繁殖和竞争(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｗａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ 王亚等ꎬ ２０２１)ꎬ最终影响入侵植物是否

成功入侵(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 例如ꎬ土壤氮养分

增加提高斑点矢车菊(Ｃｅｎｔａｕｓｅａ ｓｔｏｅｂｅ)、粗毛牛膝

菊 ( Ｇａｌｉｎｓｏｇａ ｑｕａｄｒｉｒａｄｉａｔａ) 和加拿大一枝黄花

(Ｓｏｌｉｄａｇｏ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ)等对本地植物的竞争能力(Ｈｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ促
进其成功入侵ꎮ 但是ꎬ也有研究发现土壤养分增加

降低入侵植物香菇草(Ｈｙｄｒｏｃｏｔｙｌｅ ｖｕｌｇａｒｉｓ)的竞争

和提高本地群落的抗入侵性(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 因

此ꎬ了解养分增加对不同入侵植物生长和竞争的影

响有助于预测入侵植物的入侵风险ꎮ
目前ꎬ土壤养分增加对入侵植物的影响ꎬ大多

集中于对入侵植物与本地植物之间生长和竞争的

比较或入侵种群与原产地种群间的比较(Ｈｅ ｅｔ ａｌꎬ
２０１２ꎻ Ｌｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｗａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１９)ꎬ较少关

注不同入侵种群间是否有差异ꎮ 不同入侵种群对

环境的可塑性响应可能存在差异ꎬ一旦不同种群

间发生基因流ꎬ会增加遗传多样性ꎬ使入侵植物进

化出更高的可塑性ꎬ入侵更多样化的生境和群落

( Ｒｉｃｈａｒｄｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｌａｖｅｒｇｎｅ ＆ Ｍｏｌｏｆｓｋｕꎬ
２００７)ꎬ提高入侵风险ꎮ 入侵植物对本地植物的竞

争能力在不同种群间也会不同(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ
了解不同种群间对环境变化的响应是否有差异ꎬ
可为采取措施阻止入侵植物进化出更高的入侵性

提供依据(Ｄｒｏｓｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
大 狼 耙 草 ( Ｂｉｄｅｎｓ ｆｒｏｎｄｏｓａ ) 隶 属 菊 科

(Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ)ꎬ原产北美ꎬ近 １０ 多年在我国分布范

围不断扩大ꎬ在河北、河南、安徽、北京、广东、广西

等 ２１ 个省区有分布(马金双ꎬ ２０１３)ꎮ 该入侵植

物具有花序生物量分配较高(周兵等ꎬ ２０１２)、化
感作用强(闫小红等ꎬ ２０１２)、适宜温度下异型瘦

果萌发率高(周超群等ꎬ ２０１５)、繁殖能力强(Ｙａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)、竞争能力强(Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)和表

型可塑性较高(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等入侵性相关特

征ꎮ 金盏银盘(Ｂ. ｂｉｔｅｒｎａｔａ)为本地杂草ꎬ与大狼耙

草同属ꎬ有时和大狼耙草伴生ꎬ二者常分布于耕

地、弃耕地、路边和稻田边等人为干扰的具有不同

养分的生境中(Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 近缘植物对资

源的需求相似ꎬ它们之间往往竞争较大(Ｂａｌｅｓｔｒｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 目前ꎬ养分增加对大狼耙草入侵种群
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生长和竞争的影响以及入侵种群间对养分的响应

是否有差异尚不清楚ꎮ
本研究选择大狼耙草在我国比较典型的 ４ 个

入侵种群即河北、江苏、江西和广西种群ꎬ设置各

入侵种群单种和各入侵种群分别与同属本地植物

金盏银盘混种ꎬ比较不同养分水平下各入侵种群

的生长和竞争响应ꎮ 拟探讨:(１) 养分增加是否

提高大狼耙草入侵种群的生长和竞争能力ꎻ( ２)
大狼耙草生长和竞争能力对养分的可塑性响应在

入侵种群间是否有差异ꎮ 本研究旨在为预测大狼

耙草的入侵风险和管理提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究地点与植物材料

本实验于 ２０１３ 年ꎬ在广西壮族自治区中国科

学院广西植物研究所实验场地进行(位于桂林市

雁山区雁山镇ꎬ１１０° １８′０１. ８″ Ｅꎬ２５° ０４′４９. ６″ Ｎꎬ
１７０ ｍ ａ.ｓ. ｌ.)ꎮ 该地属中亚热带季风气候ꎬ 年平均

气温 １７.８ ℃ ꎬ 最冷月 １ 月平均温度 ５.８ ℃ ꎬ 最热

月 ７ 月 平 均 温 度 ２８ ℃ꎻ 年 平 均 降 水 量

１ ９４９.５ ｍｍꎮ
大狼耙草种子于 ２０１２ 年 １０ 月采自广西壮族

自治区桂林市(１１０°２８′５３″ Ｅꎬ２５°５１′３４″ Ｎꎬ３９０ ｍ
ａ.ｓ. ｌ.)、江西省吉安市( １１５° １′４″ Ｅꎬ２７° ５′３３″ Ｎꎬ
１５０ ｍ ａ. ｓ. ｌ.)、 江 苏 省 吴 江 区 ( １２０° ２３′ ４０″ Ｅꎬ
３０°５６′３４″ Ｎꎬ２ ｍ ａ.ｓ. ｌ.)和河北省保定市(１１５°５７′
４５″ Ｅꎬ３８°５６′２８″ Ｎꎬ１２ ｍ ａ. ｓ. ｌ.)ꎬ分别称作广西种

群、江西种群、江苏种群和河北种群ꎮ 这 ４ 个采集

地沿纬度梯度ꎬ基本代表大狼耙草在我国从北到

南的分布ꎬ用于竞争的近缘本地种金盏银盘的种

子采自广西桂林市ꎮ
１.２ 方法

２０１３ 年 ５ 月 ３ 日ꎬ将大狼耙草各个种群的种

子以及本地种金盏银盘的种子分别播种于 １０ 个

花盆(内径 ２３ ｃｍ、深 １８ ｃｍ)内ꎬ一个半月后ꎬ株高

约 １５ ｃｍ 时ꎬ选择各种植物大小较一致的幼苗移栽

到塑料花盆中ꎮ 设置大狼耙草各种群单种和各种

群分别与本地种金盏银盘混种 ２ 种种植方式ꎮ 单

种为每盆一株植物ꎬ混种为每盆两株植物(一株大

狼耙草和一株金盏银盘)ꎮ 生长 １８ ｄ 后ꎬ各植株均

已长出新根ꎬ开始进行试验处理ꎮ
所用养分为复合肥 “施丰源” (硫酸钾型)

(Ｎ ∶ Ｐ ∶ Ｋ ＝ １５ ∶ １５ ∶ １５)ꎬ从市场上购买ꎮ 本文

设置高养分、中养分与低养分 ３ 个养分水平处理ꎮ
参考 Ｌｉａｏ 等(２０１３)ꎬ高养分为每盆施加 ４ ｇ 复合

肥ꎻ中养分为每盆施加 ２ ｇ 复合肥ꎬ分两次施肥ꎬ间
隔时间为 １０ ｄꎻ不施肥为低养分处理ꎮ 试验处理

过程中ꎬ每天浇足水ꎬ保证水分充足ꎬ促进其生长ꎮ
每个种群每处理 ６ 个重复ꎬ共计:４ 个种群×２ 种种

植方式×３ 个养分处理×６ 个重复 ＝ １４４ 盆ꎮ
９ 月 ２０ 日ꎬ在大狼耙草盛花期ꎬ测定各植物的

株高和分枝数ꎮ 植株分根、茎、叶和头状花序收

获ꎬ分装标记后置于 ８０ ℃ 下烘干至恒重ꎬ分别测

其干重( ｇ)ꎮ 计算植株总生物量 ＝ 根干重＋茎干

重＋叶干重＋花序干重、繁殖比 ＝花序干重 /总生物

量ꎮ 混种中大狼耙草的竞争能力用株高、分枝数、
总生物量和繁殖生物量等参数对竞争的响应表

示ꎮ 各参数的竞争响应参照 Ａｒｍａｓ 等 ( ２００４)的

计算方法ꎬ总生物量的竞争响应 ＝ (混种时的生物

量－单种时的生物量) / (混种时的生物量＋单种时

的生物量)ꎬ值介于－１ 和 １ 之间ꎬ值越小ꎬ竞争响

应越大ꎬ表示受到的抑制越大ꎻ值越大ꎬ竞争响应

越小ꎬ表示受到的抑制越小ꎮ
１.３ 数据统计分析方法

所有统计和方差分析采用 ＳＰＳＳ １８.０ 统计分

析软件进行ꎮ 同一种群不同养分间的生长和竞争

响应差异以及相同养分水平下不同种群间生长和

竞争响应的差异用 Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分析ꎬ种群和

养分及其交互作用对各生长和竞争响应参数的影

响用 Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分析ꎬ处理间的差异显著水

平为 ０.０５ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 大狼耙草不同入侵种群生长对养分的响应

单种时ꎬＴｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分析表明ꎬ种群和养

分均对各生长参数(株高、分枝数、总生物量和繁

殖比)有显著的影响ꎻ并且种群和养分交互对总生

物量和繁殖比也有显著影响(表 １)ꎮ
各种群的株高、分枝和总生物量在高养分下

显著高于低养分下(Ｐ<０.０５) (图 １: ａ－ｃ)ꎮ 在各

养分条件下ꎬ广西和江西种群株高最高ꎬ江苏种群

其次ꎬ河北种群最低(图 １: ａ)ꎻ广西种群的分枝数

最多 [ 低、 中 和 高 养 分 下 分 别 为 ( １２ ± ０. ８６ )、
(１６.８３±０.９５)和(２１.８３±１.１４)]ꎬ且显著多于其余

８５０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 种群、养分及其交互作用对大狼耙草

生长和竞争响应的影响 (Ｆ－值)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ

ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ Ｂｉｄｅｎｓ ｆｒｏｎｄｏｓａ (Ｆ￣ｖａｌｕｅ)

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｄｆ＝ ３

养分
Ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｄｆ＝ ２

种群×
养分

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ×
Ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｄｆ＝ ６

株高
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

６６.４６��� ２１４.８５��� ０.３６４

分枝数
Ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ

３３.２５��� ４２.９３��� １.９６５�

总生物量
Ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

１５.８８��� ２３４.６９��� ２.３２�

繁殖比
Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｒａｔｉｏ

５.７８�� ２７.３０��� ２.８９�

株高的竞争响应
Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｐａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

０.７ ５.７８�� １.１０４

分枝数的竞争响应
Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ

１.３７ １２.９７��� ０.９６２

总生物量的竞争响应
Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

２.９６� ３４.５５��� ０.４３４

繁殖生物量的竞争响应
Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ

２.８１� ２４.６６��� ０.４５７

　 注: �表示差异显著(� ０.０１<Ｐ<０.０５ꎬ�� ０.００１<Ｐ<０.０１ꎬ��� Ｐ<
０.００１)
　 Ｎｏｔｅ: � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (� ０.０１<Ｐ<０.０５ꎬ�� ０.００１<
Ｐ<０.０１ꎬ ��� Ｐ<０.００１)

３ 个种群在相同养分下的分枝数(Ｐ<０.０５) (图 １:
ｂ)ꎻ广西和江西种群的生物量显著高于河北种群ꎬ
且在高养分下还显著高于江苏种群(Ｐ<０.０５) (图
１: ｃ)ꎮ ４ 个种群的繁殖比在各养分下均较高(低、
中和高养分下分别为 ２９.６２％ ~ ４７.３３％、２２.６７％ ~
２５.７１％和 １９.７７％ ~ ２５.７４％)ꎮ 除江苏种群外ꎬ广
西、江西和河北种群的繁殖比在低养分下显著高

于中养分和高养分下(Ｐ<０.０５) (图 １: ｄ)ꎮ 低养

分下ꎬ河北种群的繁殖比 [( ４７. ３３ ± ３. ２９)％] 最

高ꎬ且显著高于其余 ３ 个种群(Ｐ< ０. ０５)ꎻ中养分

下ꎬ４ 个种群的繁殖比无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎻ高养

分下ꎬ河北种群的繁殖比 [( ２５. ７４ ± ２. ８２)％] 最

高ꎬ显著高于广西种群 [( １９. ７７ ± １. ２２)％] ( Ｐ <
０.０５)(图 １: ｄ)ꎮ
２.２ 大狼耙草不同入侵种群竞争对养分的响应

Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 分析表明ꎬ当与近缘本地种

混种时ꎬ种群对株高和分枝数的竞争响应虽无显

著影响ꎬ但对总生物量和繁殖生物量的竞争响应

有显著影响ꎻ而养分对所有参数的竞争响应均有

显著影响(表 １)ꎮ
各种群间株高的竞争响应和分枝数的竞争响

应无显著差异(Ｐ>０.０５) (图 ２: ａ－ｂ)ꎮ 除了中养

分下河北种群总生物量的竞争响应( －０.５１±０.０４)
显著大于广西种群( －０.３５±０.０６) (Ｐ<０.０５)ꎬ以及

繁殖生物量的竞争响应( －０.４６±０.０３)显著高于广

西种群( －０.２８±０.０７)外(Ｐ<０.０５)ꎬ其余养分下各

种群间总生物量和繁殖生物量的竞争响应无显著

差异(Ｐ>０.０５) (图 ２: ｃ－ｄ)ꎮ 广西和江苏种群株

高的竞争响应在高养分下显著小于低养分下(Ｐ<
０.０５)ꎬ江西和河北种群株高的竞争响应在各养分

条件下无显著差异(Ｐ>０.０５) (图 ２: ａ)ꎮ 广西种

群分枝数的竞争响应在各养分条件下无显著差异

(Ｐ>０.０５)ꎬ其余 ３ 个种群分枝数的竞争响应在高

养分下显著小于低养分下(Ｐ<０.０５) (图 ２: ｂ)ꎮ ４
个种群总生物量和繁殖生物量的竞争响应在高养

分下显著小于低养分下(Ｐ< ０. ０５) (图 ２: ｃ－ｄ)ꎮ
这说明高养分下大狼耙草 ４ 个种群受到的竞争抑

制降低ꎬ高养分有利于大狼耙草的竞争ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 大狼耙草入侵种群生长和竞争对养分的响应

养分的增加利于外来植物入侵(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６ꎻ Ｎａｃｋｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 本研究发现ꎬ养分的

增加提高了大狼耙草 ４ 个入侵种群的株高、分枝

数和总生物量ꎮ 这可能与大狼耙草具有较大的表

型可塑性(Ｗｅｉ ｅｔ ａ.ꎬ ２０１７)ꎬ能够在资源丰富的生

境中最大化地提高适合度有关 ( Ｄａｗｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 并且ꎬ大狼耙草还具有较高的比叶面积、
较大的净光合速率和相对生长速率等与资源捕获

能力和利用效率相关的性状(Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ可
使其在优越的生境中快速生长ꎬ增加生物量积累ꎬ
提高竞争能力ꎮ 本研究结果与刘明超等(２０１２)对
同属入侵植物三叶鬼针草(Ｂ. ｐｉｌｏｓａ)和白花鬼针

草(Ｂ. ａｌｂａ)的研究结果相似ꎮ
株高、分枝数和总生物量代表植物的生长状

况和竞争能力ꎮ 入侵植物较大的株高和较多的分

枝数可使其不但避免被遮阴ꎬ获得更多的光照ꎬ还
可遮阴相邻植物ꎬ抑制相邻植物的生长(王满莲和

冯玉龙ꎬ ２００５ꎻ Ｇｕｐｔａ ＆ Ｎａｒａｙａｎꎬ ２０１２)ꎮ 并且ꎬ较
高的植株具有繁殖优势ꎬ它们通常能够产生更多

的种子(Ａｎｎａｐｕｎｒａ ＆ Ｓｉｎｇｈꎬ ２００３)ꎮ
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图中数据为平均值±标准误ꎻ不同大写字母表示同一种群在不同养分间差异显著ꎬ不同小写字母表示同一养分下种群间差异显

著ꎬＰ<０.０５ꎮ 下同ꎮ
Ｄａｔａ ａｒｅ ｘ±ｓｘ . Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒ￣ｃａｓｅ
ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌꎬ Ｐ<０.０５. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 养分对大狼耙草不同入侵种群生长的影响
Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｉｄｅｎｓ ｆｒｏｎｄｏｓａ

　 　 生物量是表征植物入侵性的重要参数之一

(Ｈｗａｎｇ ＆ Ｌａｕｅｎｒｏｔｈ ２００８)ꎬ具有较高生物量的植

物常具有较强的繁殖能力以及较高的适合度

(Ｄｒｏｓｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 外来植物如果能在某一类

型的生境中产生较高的生物量ꎬ说明其在此生境

中的入侵性较高(王坤等ꎬ ２０１０)ꎮ 在本研究中ꎬ
大狼耙草 ４ 个入侵种群总生物量均表现为高养分

下显著高于低养分下ꎮ 这与刘明超等(２０１２)研究

中三叶鬼针草和白花鬼针草的表现相同ꎮ 说明高

养分十分有利于包括大狼耙草在内的鬼针草属入

侵植物的生物量积累ꎮ
大狼耙草入侵种群在各养分下繁殖比均较高

(１９.７７％ ~４７.３３％)ꎬ与周兵等(２０１２)野外研究的

结果相似ꎬ高于同科入侵植物银胶菊(Ｐａｒｔｈｅｎｉｕｍ
ｈｙｓｔｅｒｏｐｈｏｒｕｓ)的繁殖比(１０.６％ ~ ２１.６％) (唐赛春

等ꎬ ２０１０)ꎮ 并且ꎬ大狼耙草的繁殖比在低养分下

显著高于高养分下ꎮ 说明大狼耙草不但对繁殖器

官的投资大ꎬ还能在不利生境中增加繁殖比ꎬ确保

产生足够多的瘦果ꎮ 周超群等(２０１５)研究表明ꎬ
大狼耙草的瘦果萌发率高ꎬ可达 ９０％以上ꎬ导致该

植物产生的幼苗数量多ꎬ植株密度大ꎮ 较高的植

株密度能够提高入侵植物在新的区域定居、扩散

和入侵的可能性(Ｇｕｐｔａ ＆ Ｎａｒａｙａｎꎬ ２０１２)ꎮ
在与近缘本地植物金盏银盘混种中ꎬ本研究

发现ꎬ大狼耙草株高、分枝数、生物量和繁殖生物

量的竞争响应均表现为高养分下小于低养分下ꎬ
可见其在高养分下受到的竞争抑制降低ꎬ表明高

养分有利于大狼耙草的竞争ꎮ 这与大狼耙草具有

较大的资源捕获能力和利用效率ꎬ以及在高养分

下株高、分枝数和生物量等生长参数显著提高ꎬ从

０６０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ２　 养分对大狼耙草不同入侵种群竞争响应的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｉｄｅｎｓ ｆｒｏｎｄｏｓａ

而在很大程度上提高其竞争能力有关ꎮ 韦春强等

(２０１６)发现ꎬ增加养分可提高大狼耙草对近缘本

地植物狼耙草(Ｂ. ｔｒｉｐａｒｔｉｔａ)的竞争能力ꎮ 这可能

与大狼耙草具有较大的表型可塑性相关ꎬ使其能

够在养分丰富的生境中提高生长ꎬ增强竞争ꎮ 高

养分也可提高入侵植物斑点矢车菊、粗毛牛膝菊

和加拿大一枝黄花等的竞争能力(Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
３.２ 大狼耙草入侵种群间生长和竞争的差异

在本研究中ꎬ各养分下ꎬ大狼耙草广西和江西

种群株高和生物量最高ꎬ河北种群最低ꎬ广西种群

的分枝数显著多于其余 ３ 个种群ꎻ低养分下ꎬ河北

种群的繁殖比显著高于其余 ３ 个种群ꎻ高养分下ꎬ
河北种群的繁殖比显著高于广西种群ꎮ 此外ꎬ中
养分下ꎬ河北种群总生物量的竞争响应和繁殖生

物量的竞争响应显著大于广西种群ꎮ 这些结果表

明ꎬ大狼耙草生长和竞争对养分的可塑性响应在 ４
个种群间有差异ꎮ 这可能与各种群对入侵地产生

了不同的快速适应性有关ꎬ也可能是各入侵种群

间发生了遗传分化ꎮ 入侵植物不同种群间对环境

条件的可塑性响应有差异ꎬ可使入侵植物进化出

更大 的 可 塑 性ꎬ 入 侵 更 多 样 化 的 生 境 和 群 落

( Ｒｉｃｈａｒｄｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｌａｖｅｒｇｎｅ ＆ Ｍｏｌｏｆｓｋｕꎬ
２００７)ꎮ 柔枝莠竹(Ｍｉｃｒｏｓｔｅｇｉｕｍ ｖｉｍｉｎｅｕｍ)在美国

印第安纳州南部的入侵种群间对光照和水分的可

塑性响应有差异ꎬ具有进化出更大入侵性的潜力

(Ｄｒｏｓｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ Ｌｕｏ 等(２０１９)发现ꎬ北美车

前(Ｐｌａｎｔａｇｏ ｖｉｒｇｉｎｉｃａ)不同入侵种群间对氮养分的

可塑性响应不同ꎮ 大狼耙草生长和竞争对养分的

可塑性响应在入侵种群间有差异ꎬ如果入侵种群

间发生基因流ꎬ会增加其遗传多样性ꎬ进而增强入

侵种群的进化潜力ꎬ进化出更高的入侵性ꎮ
综上所述ꎬ增加养分提高大狼耙草入侵种群

的生长和竞争能力ꎬ高养分更利于大狼耙草的入

侵ꎮ 大狼耙草具有杂草类植物( ｒｕｄｅｒａｌ)的特性ꎬ
即表现为:常出现在养分丰饶的扰动生境ꎬ且具有
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较高的繁殖能力和生长率ꎬ在低养分生境中增加

繁殖比ꎬ保障更多种子的产生(Ｇｒｉｍｅꎬ １９７９)ꎮ 并

且ꎬ种群间生长和竞争对养分的响应有差异ꎬ如果

发生杂交ꎬ可能会进化出更高的入侵性ꎮ 对大狼

耙草的管理不但要密切关注干扰较大的养分较高

的生境ꎬ还需要控制不同地区间的种群相互传播ꎬ
以免发生基因流ꎬ进化出更高的入侵性ꎮ 本文研

究结果为预测大狼耙草的入侵风险和管理提供了

重要依据ꎮ
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不同入侵程度紫茎泽兰碳氮磷生态化学计量特征研究

马　 筱１ꎬ 王桔红２ꎬ 罗娅婷１ꎬ 崔现亮１∗ꎬ 段富院１

( １. 云南省高校亚热带药用食用生物资源开发与利用重点实验室ꎬ 普洱学院 生物与化学学院ꎬ
云南 普洱 ６６５０００ꎻ ２. 韩山师范学院 生命科学与食品工程学院ꎬ 广东 潮州 ５２１０４１ )

摘　 要: 紫茎泽兰(Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ)是一种生态危害性较大的入侵植物ꎮ 为探讨不同入侵程度下紫茎泽

兰的化学计量特征ꎬ进一步揭示其营养策略与入侵机制ꎬ该研究以紫茎泽兰及其本土伴生种条叶猪屎豆

(Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ ｌｉｎｉｆｏｌｉａ)为对象ꎬ测定研究了轻度入侵、中度入侵和重度入侵下紫茎泽兰根、茎、叶中碳(Ｃ)、氮
(Ｎ)、磷(Ｐ)化学计量特征与其入侵地土壤养分状况ꎬ并进一步比较了紫茎泽兰和条叶猪屎豆的 Ｃ、Ｎ、Ｐ 化学

计量特征ꎮ 结果表明:(１)３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰叶 Ｎ、Ｐ 含量均显著大于根和茎 Ｎ、Ｐ 含量ꎬ将更多的 Ｎ 和

Ｐ 分配至叶ꎬ增加资源获取ꎬ以利快速生长ꎮ (２)３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰茎 Ｎ ∶ Ｐ<根 Ｎ ∶ Ｐ<叶 Ｎ ∶ Ｐꎬ且茎

Ｎ ∶ Ｐ 在中度入侵下显著大于轻度入侵ꎬ在入侵过程中其茎呈现出较高的生长速率ꎬ可促进其获取更多环境资

源ꎬ增强生长竞争优势ꎮ (３)与本土种条叶猪屎豆相比ꎬ紫茎泽兰具有更高的根 Ｐ、茎 Ｐ 含量ꎬ根和茎 Ｃ ∶ Ｐ、
Ｎ ∶ Ｐ均显著小于条叶猪屎豆ꎬ各器官 Ｃ ∶ Ｎ 均显著大于条叶猪屎豆ꎬ显示出较高的养分利用效率及较低的资

源需求量ꎮ (４)紫茎泽兰茎 Ｃ 和叶 Ｃ、茎 Ｎ 和叶 Ｎ 均呈显著正相关ꎬ茎 Ｃ ∶ Ｐ 与根 Ｃ ∶ Ｐ 存在极显著负相关ꎬ说
明对能量和资源的分配在生长和贮存之间存在权衡ꎮ 研究认为ꎬ紫茎泽兰在入侵过程中采取增加地上部分的

资源分配与利用以利于快速生长ꎬ同时具有较高的资源获取能力及较低的资源需求量ꎬ进而提高竞争能力ꎬ成
为一种重要的入侵策略ꎬ促进其成功入侵ꎮ
关键词: 紫茎泽兰ꎬ 生态化学计量特征ꎬ 入侵程度ꎬ 营养利用策略ꎬ 弃耕地
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Ｎ ∶ Ｐ ｏｆ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｄｅｇｒｅｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔｅｍ Ｎ ∶ Ｐ ｏｆ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ
ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｍｉｌｄ ｉｎｖａｓｉｏｎꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ ｃｏｕｌｄ ｏｃｃｕｒ ｉｎ ｓｔｅｍ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｔｏ ａｂｓｏｒｂ ｍｏｒｅ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅｎｅｓｓ. (３) Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓꎬ Ｃ ∶ Ｎ ｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｖｅ ｏｒｇａｎｓ ｏｆ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ
ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｃ. ｌｉｎｉｆｏｌｉａ. Ｃ ∶ Ｐꎬ Ｎ ∶ Ｐ ｉｎ ｂｏｔｈ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｗｅｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｃ. ｌｉｎｉｆｏｌｉａꎬ ｉｍｐｌｙｉｎｇ ｔｈａｔ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｈａｄ ｓｔｒｏｎｇ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｕｔ ｌｏｗ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔｓ ｏｆ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ. (４) Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｔｅｍ Ｃ ａｎｄ ｌｅａｆ Ｃꎬ ａｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｔｅｍ Ｎ ａｎｄ ｌｅａｆ Ｎ ｏｆ
Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｔｅｍ Ｃ ∶ Ｐ ａｎｄ ｒｏｏｔ Ｃ ∶ Ｐꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ａ ｔｒａｄｅ￣
ｏｆｆ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｏｆ ｅｎｅｒｇｙ ａｎｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｍａｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ
ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｖａｓｉｏｎꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｒａｐｉｄ ｇｒｏｗｔｈꎬ ａｎｄ ａｔ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｔｉｍｅꎬ ｉｔ ｈａｓ ｈｉｇｔｅｒ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｕｔ ｌｏｗｅｒ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｄｅｍａｎｄꎬ ｗｈｉｃｈ ａｌｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ
ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅｎｅｓｓ ａｎｄ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｏｆ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａꎬ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅꎬ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｓｔｒａｔｅｇｙꎬ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ

　 　 紫 茎 泽 兰 ( Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ) 为 菊 科

(Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ)多年生草本ꎬ原产于美洲 (中国植物

志ꎬ １９８５)ꎮ 紫茎泽兰作为一种在热带、亚热带地区

均有分布的入侵植物ꎬ在 ３０ 多个国家和地区造成不

良后果(强胜ꎬ １９９８ꎻ 李霞霞等ꎬ ２０１７)ꎮ 在我国ꎬ因
紫茎泽兰的入侵而造成的林业、农业、畜牧业等产

业损失巨大ꎬ成为侵染性最强的外来植物(Ｗａｎｇ ＆
Ｗａｎｇꎬ ２００６ꎻ 陈军等ꎬ ２０１０)ꎮ 紫茎泽兰在中国最

早报道于 ２０ 世纪 ４０ 年代ꎬ来源于云南省中缅边境

地区(强胜ꎬ １９９８)ꎬ我国原环保总局在 ２００３ 年将其

列入最重要的 １６ 种外来入侵生物名单(肖正清等ꎬ
２００９)ꎮ 目前ꎬ国内外针对紫茎泽兰开展的研究主

要集中在生物生态学特征(Ｓａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ 张红香与周道玮ꎬ ２０１６)、基因与遗传

(周凌娟ꎬ ２００６ꎻ 宫伟娜ꎬ ２００９ꎻ 杨林秀等ꎬ ２０１７)、
化感作用(成思轩等ꎬ ２０２０ꎻ 刘朦等ꎬ ２０２０)、入侵的

生态效应(Ｘｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ 江聪等ꎬ ２０１９ꎻ 柳旭等ꎬ
２０１９)、防治与利用(朱文达等ꎬ ２０１３ꎻ 李余钊等ꎬ
２０２０)等方面ꎮ

生态化学计量学的研究在于阐释生物化学元

素组成及其生长繁殖之间的关系ꎬ通过分析生态

相互作用过程能量和元素的平衡来实现(Ｇｏｎｚáｌｅｚ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 植物的生长与生理代谢活动离不

开蛋白质、核酸、磷脂、三磷酸腺苷( ｔｒｉｐｈｏｓａｄｅｎｉｎｅꎬ
ＡＴＰ)等物质ꎬ而碳( ｃａｒｂｏｎꎬＣ)、氮( ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬＮ)、
磷(ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬＰ)作为这些重要物质的主要元素ꎬ
与植 物 的 生 存 息 息 相 关 ( 贺 金 生 与 韩 兴 国ꎬ
２０１０)ꎮ 植物在生境中的养分吸收和利用情况可

以由生态化学计量特征反映出来( Ｅｌｓｅｒꎬ ２００６)ꎮ
对入侵植物而言ꎬＣ、Ｎ、Ｐ 化学计量特征可以表征

其生 长 速 率 和 入 侵 扩 张 能 力 ( Ｅｌｓｅｒꎬ ２００６ꎻ
Ｄｅｍａｒｓ ＆ Ｅｄｗａｒｄｓꎬ ２００７ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
在叶片 Ｎ、Ｐ 含量及其化学计量特征方面开展研

究ꎬ对明确生态系统中入侵植物及本土植物的养

分分配机制(王满莲和冯玉龙ꎬ ２００５)ꎬ探究入侵

物种与生境中土壤 Ｎ、Ｐ 有效性关系等方面具有重

要价值(陆建忠等ꎬ ２００５ꎻ 于兴军等ꎬ ２００５)ꎮ 入

侵物种的成功入侵与其较快的生长速率和较强的
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资源竞争优势密不可分( Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
入侵物种在入侵过程中可能采取的策略ꎬ包括利

用充足养分实现快速生长和大量繁殖的“竞争优

势策略”ꎬ以及养分贫乏时的“耐受策略”或“资源

保护策略”ꎬ均可促进其竞争能力的提高ꎬ最终排

除本地物种( Ｆｕｎｋ ＆ Ｖｉｔｏｕｓｅｋꎬ ２００７)ꎮ 国内外学

者对 入 侵 植 物 的 化 学 计 量 学 虽 有 较 多 研 究

(Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｋｕｒｏｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ 林

威鹏等ꎬ ２０１４)ꎬ但对于紫茎泽兰的生态化学计量

学研究罕见报道ꎮ 前人的研究表明ꎬ紫茎泽兰吸

收和利用资源的能力较强ꎬ同时对土壤养分还具

有活化作用(Ｎｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ 蒋智林等ꎬ ２００８)ꎮ
由于紫茎泽兰对生境中 Ｃ、Ｎ、Ｐ 的利用和分配状况

以及采取的营养策略或许与其入侵性相关ꎬ因此

值得进行深入研究ꎮ
本研究测定了 ３ 种入侵程度下紫茎泽兰各器

官 Ｃ、Ｎ、Ｐ 化学计量ꎬ分析其入侵过程中的资源利

用状况以及资源分配特征ꎬ并对中度入侵紫茎泽

兰和本土伴生种条叶猪屎豆(Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ ｌｉｎｉｆｏｌｉａ)
化学计量特征进行比较ꎬ进一步分析其养分利用

策略ꎬ探讨其生态化学计量与入侵性之间的关系ꎬ
为紫茎泽兰的相关防控工作提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区概况

研究区位于云南省普洱市思茅区市郊废弃耕

地(１０１°０′２０.７３″ Ｅ、２２°４５′９.９７″ Ｎ)ꎬ海拔 １ ２５０ ~
１ ２９９ ｍꎮ 该地域受亚热带季风气候影响ꎬ夏无酷

暑ꎬ冬无严寒ꎬ干湿季分明ꎬ年均气温为 １５ ~ ２０.３
℃ ꎬ年均降雨量为 １ １００ ~ ２ ７８０ ｍｍꎮ 境内群山起

伏ꎬ山地面积占 ９８.３％(马品等ꎬ ２０２０)ꎮ
１.２ 样品采集和处理

１.２.１ 样品采集 　 ２０２０ 年 ６ 月在研究区内选取紫

茎泽兰单种盖度在 ７０％以上、３０％ ~ ７０％、３０％以

下ꎬ生境条件较为一致的入侵区域分别作为该入

侵植物的重度(Ｈ)、中度(Ｍ)和轻度( Ｌ)入侵地ꎮ
每种入侵程度区域内设置 ５ 个 ５ ｍ × ５ ｍ 样方ꎬ每
个样方采集 １０ ~ １５ 株生长良好的紫茎泽兰完整植

株ꎮ 在中度入侵样方中采集伴生种条叶猪屎豆

１０ ~ １５ 株ꎮ 在每一样方中取 ５ ~ ７ 株目标植物根系

抖落的土ꎬ按四分法取 ２００ ~ ３００ ｇ 的土样ꎬ并做

标记ꎮ

在实际采样中ꎬ采集的紫茎泽兰单种盖度在

轻度入侵为 １０％ ~ ２５％、中度入侵为 ４２％ ~ ６０％、
重度入侵为 ８０％ ~ ９２％ꎮ 主要的伴生植物多以入

侵植物为主:轻度入侵区域有藿香蓟 ( Ａｇｅｒａｔｕｍ
ｃｏｎｙｚｏｉｄｅｓ)、鬼针草(Ｂｉｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ)、白茅( Ｉｍｐｅｒａｔａ
ｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ)、飞机草(Ｃｈｒｏｍｏｌａｅｎａ ｏｄｏｒａｔｕｍ)、野茼

蒿(Ｃｒａｓｓｏｃｅｐｈａｌｕｍ ｃｒｅｐｉｄｉｏｉｄｅｓ)、牛膝菊(Ｇａｌｉｎｓｏｇａ
ｐａｒｖｉｆｌｏｒａ)、条叶猪屎豆ꎻ中度入侵区域主要有条叶

猪屎豆、棒头草 ( Ｐｏｌｙｐｏｇｏｎ ｆｕｇａｘ)、蓝花野茼蒿

(Ｃｒａｓｓｏｃｅｐｈａｌｕｍ ｒｕｂｅｎｓ)、野茼蒿、藿香蓟、白背枫

(Ｂｕｄｄｌｅｊａ ａｓｉａｔｉｃａ)ꎻ重度入侵区域主要有黄花棯

( Ｓｉｄａ ａｃｕｔａ )、 云 南 地 桃 花 ( Ｕｒｅｎａ ｌｏｂａｔａ ｖａｒ.
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ)、艾(Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ)等ꎮ
１.２.２ 样品处理　 将采集的植物带回实验室ꎬ用清

水冲洗表面泥土ꎬ随后用吸水纸擦干水分ꎬ将植物

根、茎、叶各部位分开ꎬ在 １０５ ℃ 烘箱中杀青处理

３０ ｍｉｎꎬ８０ ℃烘干至恒重ꎬ将得到的植物样品粉碎

过 １００ 目筛ꎬ贴好标签保存ꎬ以备分析用ꎮ 对野外

采回的土壤样品先进行自然干燥并研磨处理ꎬ再
过 １００ 目筛ꎬ用铝盒干燥保存待用ꎮ
１.３ Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量的测定

植物和土壤有机碳的测定均采用中华人民共

和国国家环境保护标准 ( ＨＪ ６９５—２０１４) 燃烧氧

化－非分散红外法ꎻ土壤全氮测定采用中华人民共

和国农业行业标准(ＮＹ / Ｔ １１２１.２４—２０１２)自动定

氮仪法ꎻ植株全氮测定采用中华人民共和国农业

行业标准(ＮＹ / Ｔ ２０１７—２０１１)硫酸－过氧化氢消

煮自动定氮仪法ꎻ土壤全磷测定采用中华人民共

和国农业行业标准(ＮＹ / Ｔ ８８—１９８８)氢氧化钠熔

融－钼锑抗比色法ꎻ植株全磷测定采用中华人民共

和国农业行业标准(ＮＹ / Ｔ ２０１７—２０１１)钼锑抗吸

光光度法ꎮ
１.４ 数据处理与分析

使用 ＳＰＳＳ ２５.０ 软件对数据进行处理ꎬ以单因

素(ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)对紫茎泽兰各器官(根、茎、
叶)之间、不同入侵程度之间 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量以及元

素比(Ｃ ∶ Ｎ、Ｃ ∶ Ｐ、Ｎ ∶ Ｐ)进行方差分析ꎻ用 ＬＳＤ
法进行多重比较ꎻ采取 Ｐｅａｒｓｏｎ 双尾检验对紫茎泽

兰各器官 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量和元素比与土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ 之

间进行相关性分析ꎻ以单因素( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)
分析紫茎泽兰和条叶猪屎豆在中度入侵下 Ｃ、Ｎ、Ｐ
含量以及元素比的差异ꎮ 全部数据利用 Ｅｘｃｅｌ 软
件整理和作图ꎮ

６６０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 ３ 种入侵程度紫茎泽兰土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量特征
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ

ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅｓ ｆｏｒ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

入侵程度
Ｉｎｖａｓｉｏｎ
ｄｅｇｒｅｅ

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ
(ｇｋｇ ￣１)

全氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ

(ｇｋｇ ￣１)

全磷
Ｔｏｔａｌ Ｐ

(ｇｋｇ ￣１)

Ｌ ４.８６５±０.４７８ａ ０.５１２±０.０２３ａ ０.３０６±０.０３３ａ

Ｍ ６.５９８±０.９２７ａｂ ０.６４３±０.０７３ａ ０.２９２±０.０４０ａ

Ｈ ６.９２９±０.５６７ｂ ０.６３９±０.０４６ａ ０.２４５±０.００２ａ

　 注: 不同小写字母表示不同入侵程度之间土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量
差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ 表中数据为平均值±标准误差ꎻ Ｌ、Ｍ、Ｈ
分别表示 ３ 种入侵程度(轻度、中度、重度)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｓｏｉｌ ＣꎬＮꎬＰ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｒｅｅ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅｓ ( Ｐ< ０.０５)ꎻ
ｄａｔａ ｉｓ ｘ ± ｓｘꎻ Ｌꎬ Ｍꎬ Ｈ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｍｉｌｄꎬ ｍｏｄｅｒａｔｅꎬ
ｓｅｖｅｒｅ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｄｅｇｒｅｅｓ.

２　 结果与分析

２.１ ３ 种入侵程度土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量特征

由表 １ 可知ꎬ土壤有机碳随着入侵程度的加深

而逐渐升高ꎬ且紫茎泽兰重度入侵地土壤有机碳含

量(６.９２９ ｇｋｇ￣１)显著高于轻度入侵地(４.８６５ ｇ
ｋｇ￣１)(Ｐ<０.０５)ꎻ而土壤全氮含量与全磷含量在 ３ 种

入侵程度下均未表现出显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ
２.２ ３种入侵程度的紫茎泽兰各器官 Ｃ、Ｎ、Ｐ含量特征

由表 ２ 可知ꎬ不同入侵程度下ꎬＮ 含量在根、茎
中均未表现出显著性差异(Ｐ>０.０５)ꎻ叶中 Ｎ 含量

表现出中度入侵>重度入侵>轻度入侵(Ｐ<０.０５)ꎮ
根中 Ｐ 含量表现出重度入侵显著小于轻度和中度

入侵(Ｐ<０.０５)ꎻ茎、叶中 Ｐ 含量差异均不显著(Ｐ>
０.０５)ꎮ 不同入侵程度下根中有机 Ｃ 含量差异不

显著(Ｐ>０.０５)ꎬ茎、叶中有机 Ｃ 在重度入侵下显

著下降(Ｐ<０.０５)ꎮ
３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰叶 Ｎ>根 Ｎ>茎 Ｎ(Ｐ<

０.０５)ꎻ轻度入侵和中度入侵下ꎬ叶 Ｐ>根 Ｐ>茎 Ｐ(Ｐ<
０.０５)ꎬ茎有机 Ｃ>叶有机 Ｃ>根有机 Ｃ(Ｐ<０.０５)ꎻ重
度入侵下ꎬ叶 Ｐ 显著大于茎 Ｐ 和根 Ｐ(Ｐ<０.０５)ꎬ叶
有机 Ｃ 和茎有机 Ｃ 显著大于根有机 Ｃ(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.３ ３ 种入侵程度的紫茎泽兰各器官碳、氮、磷元

素比

由图 １:Ａ 可知ꎬ不同入侵程度下的紫茎泽兰

Ｃ ∶ Ｎ 值在根中均无明显差别(Ｐ>０.０５)ꎬ在茎、叶
中均表现为轻度入侵显著大于中度和重度入侵

(Ｐ<０.０５) ꎮ 由图 １: Ｂ 可知ꎬＣ ∶ Ｐ 在根中表现为

表 ２　 不同入侵程度紫茎泽兰各器官 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量特征
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｎｕｔｒｉｔｉｖｅ ｏｒｇａｎｓ

ｆｏｒ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅｓ

器官
Ｏｒｇａｎ

入侵程度
Ｉｎｖａｓｉｏｎ
ｄｅｇｒｅｅ

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ

Ｃ
(ｇｋｇ￣ １)

氮
Ｎ

(ｇｋｇ￣１)

磷
Ｐ

(ｇｋｇ￣１)

根 Ｌ ３８５.０１７±
５.７１７Ｃａ

５.５０２±
０.４０６Ｂａ

１.９８１±
０.１００Ｂａ

Ｒｏｏｔ Ｍ ３９６.３９８±
３.６６７Ｃａ

５.２７８±
０.４９８Ｂａ

１.９０３±
０.０９７Ｂａ

Ｈ ３９３.８７７±
３.１３４Ｂａ

５.２７４±
０.３２５Ｂａ

１.６２９±
０.０４２Ｂｂ

茎 Ｌ ４７５.１４３±
２.８５１Ａａ

２.８３４±
０.１５６Ｃａ

１.５４５±
０.０２５Ｃａ

Ｓｔｅｍ Ｍ ４７７.７６６±
１.７９５Ａａ

４.０６０±
０.２７１Ｂａ

１.７５０±
０.０５０Ｂａ

Ｈ ４３６.０６７±
２.７４４Ａｂ

３.５０１±
０.１８４Ｃａ

１.７０９±
０.０４１Ｂａ

叶 Ｌ ４４３.１５９±
４.３３２Ｂａ

２１.９５８±
０.５３４Ａｃ

２.６４０±
０.０８５Ａａ

Ｌｅａｆ Ｍ ４３７.２５０±
２.７６０Ｂａｂ

２７.５４３±
１.３７５Ａａ

３.０６１±
０.０２８Ａａ

Ｈ ４２８.０９７±
２.５７４Ａｂ

２４.６４６±
０.２５９Ａｂ

２.６０１±
０.０２７Ａａ

　 注: 不同小写字母表示不同入侵程度之间根(或茎或叶)有机
Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 不同大写字母表示同一入侵
程度根、茎、叶之间有机 Ｃ、Ｎ、Ｐ 含量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｒｏｏｔ ( ｏｒ ｓｔｅｍ ｏｒ ｌｅａｆ ) ｏｒｇａｎｉｃ Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｒｅｅ
ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅｓ ( Ｐ < ０. ０５ )ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｓ
(ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ) (Ｐ<０.０５) .

重度入侵显著大于轻度和中度入侵(Ｐ<０.０５)ꎬ茎
Ｃ ∶ Ｐ 在轻度入侵下最大且显著大于中度和重度

入侵(Ｐ<０.０５)ꎬ叶 Ｃ ∶ Ｐ 在中度入侵下显著小于

轻度入侵和重度入侵(Ｐ<０.０５)ꎮ 根 Ｎ ∶ Ｐ 在不同

入侵程度间差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ茎 Ｎ ∶ Ｐ 为中

度入侵显著大于轻度入侵(Ｐ<０.０５)ꎬ叶 Ｎ ∶ Ｐ 在

重度入侵下最大且显著大于轻度入侵(Ｐ<０.０５)
(图 １:Ｃ)ꎮ ３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰 Ｃ ∶ Ｎ 及

Ｃ ∶ Ｐ 均为茎>根>叶(Ｐ<０.０５)ꎬＮ ∶ Ｐ 均为叶>根>
茎(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.４ 紫茎泽兰与条叶猪屎豆根、茎、叶化学计量特

征比较

由表 ３ 可知ꎬ在中度入侵生境下ꎬ入侵种紫茎

泽兰与伴生种条叶猪屎豆相比较ꎬ紫茎泽兰各器

官中 Ｎ 含量均显著较小(Ｐ<０.０５)ꎬＰ 含量在各器

官中均表现为紫茎泽兰大于条叶猪屎豆ꎬ且在根、
茎中差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ紫茎泽兰叶有机 Ｃ 含量
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不同小写字母表示不同入侵程度之间根(或茎或叶)Ｃ ∶ Ｎ、
Ｃ ∶ Ｐ、Ｎ ∶ Ｐ 差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 不同大写字母表示同一

入侵程度根、茎、叶之间 Ｃ ∶ Ｎ、Ｃ ∶ Ｐ、Ｎ ∶ Ｐ 差异显著 (Ｐ<
０.０５)ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｒｏｏｔ
(ｏｒ ｓｔｅｍ ｏｒ ｌｅａｆ) Ｃ ∶ Ｎꎬ Ｃ ∶ Ｐꎬ Ｎ ∶ Ｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｖａｓｉｏｎ
ｄｅｇｒｅｅｓ (Ｐ < ０. ０５)ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｅｘｔｒｅｍｌｙ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｃ ∶ Ｎꎬ Ｃ ∶ Ｐꎬ Ｎ ∶ Ｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｓ
(ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ)(Ｐ<０.０５).

图 １　 不同入侵程度紫茎泽兰根茎叶
Ｃ ∶ Ｎ(Ａ)、Ｃ ∶ Ｐ(Ｂ)和 Ｎ ∶ Ｐ(Ｃ)

Ｆｉｇ. １　 Ｃ ∶ Ｎ (Ａ)ꎬ Ｃ ∶ Ｐ (Ｂ) ａｎｄ Ｎ ∶ Ｐ (Ｃ) ｏｆ ｏｒｇａｎｓ
ｆｏｒ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅｓ

显著小于条叶猪屎豆(Ｐ<０.０５)ꎬ其余器官中两者

差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 由图 ２:Ａ 可知ꎬ紫茎泽兰

各器官中 Ｃ ∶ Ｎ 均显著大于条叶猪屎豆 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ各器官 Ｎ ∶ Ｐ (图 ２: Ｃ) 及根与茎 Ｃ ∶ Ｐ
(图 ２:Ｂ)均显著小于条叶猪屎豆(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 ３　 紫茎泽兰与条叶猪屎豆各器官

有机碳、氮、磷含量比较

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ Ｃꎬ Ｎ ａｎｄ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔｓ
ｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｖｅ ｏｒｇａｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

ａｎｄ Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ ｌｉｎｉｆｏｌｉａ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

器官
Ｏｒｇａｎ

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ

Ｃ
(ｇｋｇ ￣１)

氮
Ｎ

(ｇｋｇ ￣１)

磷
Ｐ

(ｇｋｇ ￣１)

紫茎泽兰
Ａｇｅｒａｔｉｎａ
ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

根 Ｒｏｏｔ ３９６.３９８±
３.６６７Ｃａ

５.２７８±
０.４９８Ｂｂ

１.９０３±
０.０９７Ｂａ

茎 Ｓｔｅｍ ４７７.７６６±
１.７９５Ａａ

４.０６０±
０.２７１Ｃｂ

１.７５０±
０.０５０Ｃａ

叶 Ｌｅａｆ ４３７.２５０±
２.７６０Ｂｂ

２７.５４３±
１.３７５Ａｂ

３.０６１±
０.０２８Ａａ

条叶猪屎豆
Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ
ｌｉｎｉｆｏｌｉａ

根 Ｒｏｏｔ ４０３.７３２±
２.９７９Ｂａ

１６.７９８±
０.４０１Ｂａ

１.２９７±
０.０４２Ｂｂ

茎 Ｓｔｅｍ ４７９.９０６±
１６.２５３Ａａ

１４.１０２±
０.７８８Ｃａ

１.２０８±
０.１２１Ｂｂ

叶 Ｌｅａｆ ４５５.３６８±
４.７６７Ａａ

５２.４０８±
０.５５８Ａａ

２.９７１±
０.４８３Ａａ

　 注: 不同小写字母表示紫茎泽兰和条叶猪屎豆之间各器官
化学计量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 不同大写字母表示同一植物不
同器官 (根、茎、叶) 之间化学计量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ａｎｄ Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ
ｌｉｎｉｆｏｌｉａ ( Ｐ < ０. ０５ )ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｓ ( ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ)
(Ｐ<０.０５) .

２.５ 紫茎泽兰不同器官 Ｃ、Ｎ、Ｐ 及其计量比相关性

由表 ４ 可知ꎬ紫茎泽兰化学计量与土壤元素之

间的相关性分析显示ꎬ紫茎泽兰叶 Ｃ 含量以及叶

Ｃ ∶ Ｎ 与土壤有机 Ｃ 含量之间显著负相关 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ其余各器官的 Ｃ、Ｎ、Ｐ 与土壤有机 Ｃ、全 Ｎ、
全 Ｐ 均无显著相关关系(Ｐ>０.０５)ꎮ

由表 ５ 可知ꎬ紫茎泽兰 Ｃ、Ｎ 在茎、叶中呈显著

或极显著正相关ꎮ 根 Ｐ 与根 Ｎ、叶 Ｃ、茎 Ｃ 之间显

著或极显著正相关ꎮ 叶 Ｐ 和茎 Ｃ、叶 Ｎ 之间显著

正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ茎 Ｐ 和茎 Ｎ、叶 Ｎ 之间极显著正

相关(Ｐ<０.０１)ꎮ 由表 ６ 可知ꎬ同一计量比ꎬ根Ｃ ∶
Ｐ 与茎 Ｃ ∶ Ｐ 极显著负相关(Ｐ<０.０１)ꎬ茎 Ｃ ∶ Ｎ 与

叶 Ｃ ∶ Ｎ 极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎮ 不同计量比ꎬ
根 Ｃ ∶ Ｐ 与根 Ｃ ∶ Ｎ、叶 Ｎ ∶ Ｐ 显著正相关 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ叶 Ｃ ∶ Ｎ 与叶 Ｃ ∶ Ｐ、茎 Ｃ ∶ Ｐꎬ茎 Ｃ ∶ Ｎ 与茎

Ｃ ∶ Ｐ 之间极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎮ 根 Ｃ ∶ Ｎ 与

根 Ｎ ∶ Ｐꎬ叶 Ｃ ∶ Ｎ 与茎和叶 Ｎ ∶ Ｐꎬ茎 Ｃ ∶ Ｎ 与茎

Ｎ ∶ Ｐ、叶 Ｎ ∶ Ｐꎬ叶 Ｎ ∶ Ｐ 与茎 Ｃ ∶ Ｐ 之间显著或极

显著负相关ꎮ
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不同小写字母表示紫茎泽兰和条叶猪屎豆之间各器官化学

计量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 不同大写字母表示同一植物不

同器官 (根、茎、叶) 之间化学计量差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ａｎｄ
Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ ｌｉｎｉｆｏｌｉａ (Ｐ< ０. ０５)ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｓ ( ｒｏｏｔꎬ
ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ) (Ｐ<０.０５ ) .

图 ２　 紫茎泽兰和条叶猪屎豆根、茎、叶化学计量特征
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ
ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ａｎｄ Ｃｒｏｔａｌａｒｉａ ｌｉｎｉｆｏｌｉａ

３　 讨论与结论

土壤 Ｃ、Ｎ、 Ｐ 含量代表着生境的营养水平

(Ｓｉｔｔｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 研究外来植物对入侵地土

壤养分循环的改变有助于指导对于入侵植物引起

的自然生态影响的全面评估(Ｗｉｎｄｈａｍꎬ ２００１)ꎮ
相关研究表明ꎬ紫茎泽兰入侵后ꎬ土壤养分含量会

发生明显变化ꎬ入侵地的有机碳、硝态氮、铵态氮、
有效磷和速效钾含量均显著上升ꎬ而总氮、总磷水

平未发生明显改变(牛红榜等ꎬ ２００７)ꎮ 本研究结

果基本与其相符ꎬ即不同入侵程度的紫茎泽兰对

土壤全氮、全磷的影响均不显著ꎬ重度入侵情况下

有机碳含量发生显著增加ꎬ相关性分析也显示其

叶 Ｃ 及叶 Ｃ ∶ Ｎ 与土壤 Ｃ 有显著负相关ꎮ 这说明

紫茎泽兰入侵后可能造成土壤养分发生变化ꎬ使
土壤中可直接吸收利用的资源增加ꎬ进而有利于

在入侵地中的生长与竞争ꎮ
Ｎ、Ｐ 作为重要的养分因子ꎬ对大多数生态系

统中的植物生长都具有限制作用 ( Ｖｉｔｏｕｓｅｋ ＆
Ｈｏｗａｒｔｈꎬ １９９１)ꎮ 植物叶 Ｎ ∶ Ｐ 值对探讨生态系

统的限制性元素具有指向性作用(Ｍａｋｉｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ )ꎮ Ｋｏｅｒｓｅｌｍａｎ 和

Ａｒｔｈｕｒ(１９９６)研究表明ꎬ当植物 Ｎ ∶ Ｐ<１４ 时ꎬ植物

生长的限制性元素为 Ｎꎻ当植物 Ｎ ∶ Ｐ>１６ 时ꎬ植物

生长的限制性元素为 Ｐꎻ当 Ｎ ∶ Ｐ 介于两者之间

时ꎬ为两者共同限制或两者都不限制ꎮ 由该理论

可知ꎬ本 研 究 中 紫 茎 泽 兰 各 入 侵 程 度 下 的 叶

Ｎ ∶ Ｐ<１４ꎬ表明 Ｎ 对该生境中紫茎泽兰的生存具

有限制作用ꎮ 生态系统中 Ｎ 资源的增加对外来物

种的入侵是有利的(Ｍａｒｏｎ ＆ Ｃｏｎｎｏｒｓꎬ １９９６)ꎬ王
满莲和冯玉龙(２００５)对紫茎泽兰的研究发现ꎬ氮
元素增加对其生长具有很大促进效应ꎬ在氮资源

较少的环境下ꎬ紫茎泽兰生长较慢ꎬ竞争能力较

弱ꎬ而当环境中氮资源较充足的情况下ꎬ紫茎泽兰

生长变快ꎬ株高与分枝数增加ꎬ叶面积指数上升ꎬ
竞争能力明显得到加强ꎬ可促进其在与本地物种

的竞争过程中占领生境ꎻ本研究结果也表明 Ｎ 在

紫茎泽兰入侵扩张中具有决定性作用ꎮ
入侵植物在对资源的利用方面具有较大优

势ꎬ其获取与积累 Ｎ、Ｐ 元素较多ꎬ是其具有的一种

入侵策略ꎬ帮助其顺利入侵(王维奇等ꎬ ２０１１ꎻ 马

明睿等ꎬ ２０１４ꎻ 张梅等ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究中ꎬ随着

入侵程度的加深ꎬ紫茎泽兰根、茎中的 Ｎ 含量无显

著变化ꎬ叶 Ｎ 含量在中度和重度入侵下显著升高ꎮ
紫茎泽兰的重要入侵策略之一是 Ｎ 在光合机构和

防御系统间的权衡分配ꎬ入侵过程中会将更多的 Ｎ
分配到叶(Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｌｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ 本
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表 ４　 紫茎泽兰根、茎、叶和生境土壤 Ｃ、Ｎ、Ｐ 及其化学计量的相关性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｍｏｎｇ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓꎬ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

测量指标
Ｉｎｄｅｘ

相关性
指数

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｉｎｄｅｘ

根 Ｒｏｏｔ

Ｃ Ｎ Ｐ Ｃ ∶ Ｎ Ｃ ∶ Ｐ Ｎ ∶ Ｐ

茎 Ｌｅａｆ

Ｃ Ｎ Ｐ Ｃ ∶ Ｎ Ｃ ∶ Ｐ Ｎ ∶ Ｐ

叶 Ｌｅａｆ

Ｃ Ｎ Ｐ Ｃ ∶ Ｎ Ｃ ∶ Ｐ Ｎ ∶ Ｐ

土壤有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ

Ｐｅａｒｓｏｎ
相关系数
Ｐｅａｒｓｏｎ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

０.３７９ ０.０９４ －０.２４３ －０.０７８ ０.３１７ ０.３５１ －０.２３７ ０.３５５ ０.４７２ －０.４８７ －０.４９５ ０.２９ －０.５３９� ０.４３１ ０.０８ －０.５２１� －０.２ ０.４８１

土壤全氮
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

Ｐｅａｒｓｏｎ
相关系数
Ｐｅａｒｓｏｎ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

０.３４２ －０.０６２ －０.３１７ ０.０７７ ０.３５６ ０.２２２ －０.１３８ ０.２４５ ０.４１８ －０.３６４ －０.４１ ０.１６３ －０.４８４ ０.３９４ ０.１５１ －０.４７２ －０.２５２ ０.３７１

土壤全磷
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

Ｐｅａｒｓｏｎ
相关系数
Ｐｅａｒｓｏｎ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

－０.１６４ －０.２０７ －０.０３４ ０.１２３ －０.０２８ －０.２１３ ０.４４６ －０.２６５ －０.０３７ ０.３８ ０.２４１ －０.３６７ ０.０５９ ０.２１５ ０.１５６ －０.１４８ －０.１３８ ０.０９７

　 注: �表示 ０.０５ 水平上差异显著ꎻ ��表示 ０.０１ 水平上差异显著ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌꎻ �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ５　 紫茎泽兰根、茎、叶化学元素含量相关性
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

指标
Ｉｎｄｅｘ

根 Ｃ
Ｒｏｏｔ Ｃ

根 Ｎ
Ｒｏｏｔ Ｎ

根 Ｐ
Ｒｏｏｔ Ｐ

茎 Ｃ
Ｓｔｅｍ Ｃ

茎 Ｎ
Ｓｔｅｍ Ｎ

茎 Ｐ
Ｓｔｅｍ Ｐ

叶 Ｃ
Ｌｅａｆ Ｃ

叶 Ｎ
Ｌｅａｆ Ｎ

叶 Ｐ
Ｌｅａｆ Ｐ

根 Ｃ
Ｒｏｏｔ Ｃ

１

根 Ｎ
Ｒｏｏｔ Ｎ

０.１１４ １

根 Ｐ
Ｒｏｏｔ Ｐ

－０.２５３ ０.６０２ � １

茎 Ｃ
Ｓｔｅｍ Ｃ

－０.２０８ －０.０１５ ０.６５９�� １

茎 Ｎ
Ｓｔｅｍ Ｎ

０.１９０ ０.０１７ ０.００４ ０.０４０ １

茎 Ｐ
Ｓｔｅｍ Ｐ

０.２６５ －０.２１８ －０.３９０ －０.１５２ ０.８８０�� １

叶 Ｃ
Ｌｅａｆ Ｃ

－０.４６９ ０.２８１ ０.５４２� ０.５２４� －０.１００ －０.３３８ １

叶 Ｎ
Ｌｅａｆ Ｎ

０.３８５ －０.２０７ －０.２２８ ０.０７８ ０.７２０�� ０.７６８�� －０.３０４ １

叶 Ｐ
Ｌｅａｆ Ｐ

０.２８４ －０.１５６ ０.２７３ ０.５５５� ０.３９８ ０.２３１ －０.１０２ ０.５８５� １

研究得到的结果与其一致ꎻ较高的叶片氮含量代

表了植物具有较高的资源捕获能力 ( Ｊｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎬ说明紫茎泽兰以此增加竞争优势ꎮ Ｐ 含量

在紫茎泽兰各器官中的分配表现出中度入侵下ꎬ
茎 Ｐ、叶 Ｐ 含量未发生显著变化ꎬ重度入侵时根 Ｐ
含量显著下降ꎬ说明伴随着紫茎泽兰的入侵ꎬＰ 对

地下部分的分配发生减少ꎬ表明不同入侵程度下

紫茎泽兰的资源分配策略有所不同ꎮ 植物生长过

程中ꎬ面对有限资源ꎬ在生长与防御之间存在权衡

分配的机制ꎬＣ、Ｎ、Ｐ 在体内的组成及分配具有相

关 性 ( Ｄａｎｉｅｌ ＆ Ｗｉｌｌｉａｍꎬ １９９２ꎻ Ｍｏｌｅꎬ １９９４ꎻ
Ｙｏｓｈｉｄａꎬ ２００６)ꎮ 本研究中ꎬ紫茎泽兰不同器官 Ｃ、
Ｎ、Ｐ 含量及其计量比存在显著耦合关系ꎮ 其中ꎬ
茎和叶中的 Ｃ、Ｎ 均达到显著正相关ꎬ表明紫茎泽

兰地上器官对 Ｃ、Ｎ 元素是均衡分配的ꎻ而根 Ｃ ∶ Ｐ
与茎 Ｃ ∶ Ｐ 存在极显著负相关ꎬ说明紫茎泽兰在入

侵过程中ꎬ出现了地上部分和地下部分资源分配

的调整ꎬ 对于能量和资源的分配在生长和贮存之
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表 ６　 紫茎泽兰根、茎、叶化学元素计量比的相关性
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ

指标
Ｉｎｄｅｘ

根 Ｒｏｏｔ
Ｃ ∶ Ｎ

根 Ｒｏｏｔ
Ｃ ∶ Ｐ

根 Ｒｏｏｔ
Ｎ ∶ Ｐ

茎 Ｓｔｅｍ
Ｃ ∶ Ｎ

茎 Ｓｔｅｍ
Ｃ ∶ Ｐ

茎 Ｓｔｅｍ
Ｎ ∶ Ｐ

叶 Ｌｅａｆ
Ｃ ∶ Ｎ

叶 Ｌｅａｆ
Ｃ ∶ Ｐ

叶 Ｌｅａｆ
Ｎ ∶ Ｐ

根 Ｃ ∶ Ｎ
Ｒｏｏｔ Ｃ ∶ Ｎ

１

根 Ｃ ∶ Ｐ
Ｒｏｏｔ Ｃ ∶ Ｐ

０.５７２� １

根 Ｎ ∶ Ｐ
Ｒｏｏｔ Ｎ ∶ Ｐ

－０.６１８� ０.２８１ １

茎 Ｃ ∶ Ｎ
Ｓｔｅｍ Ｃ ∶ Ｎ

－０.０１８ －０.２６４ －０.２３９ １

茎 Ｃ ∶ Ｐ
Ｓｔｅｍ Ｃ ∶ Ｐ

－０.１８７ －０.６７２�� －０.４１０ ０.８３６�� １

茎 Ｎ ∶ Ｐ
Ｓｔｅｍ Ｎ ∶ Ｐ

－０.０８８ －０.１５２ －０.０２７ －０.８９２�� －０.５２１� １

叶 Ｃ ∶ Ｎ
Ｌｅａｆ Ｃ ∶ Ｎ

－０.３１１ －０.３９６ －０.０１４ ０.６７４�� ０.６５０�� －０.５６９� １

叶 Ｃ ∶ Ｐ
Ｌｅａｆ Ｃ ∶ Ｐ

－０.２９５ ０.０４０ －０.３５４ ０.２５３ ０.０６０ －０.３８９ ０.６６３�� １
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间存在权衡ꎬ可能是其入侵过程中的一种内在机

制ꎮ ３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰均表现出叶 Ｎ、Ｐ
含量显著大于根和茎 Ｎ、Ｐ 含量ꎬ这与在入侵植物

红毛草(陈文等ꎬ ２０２０)上的研究结果相似ꎬ进一

步反映出紫茎泽兰在入侵地ꎬ将更多的 Ｎ 和 Ｐ 分

配至叶ꎬ增加资源获取ꎬ快速生长ꎮ 本研究中ꎬ紫
茎泽兰叶 Ｎ 含量(２１.９６ ~ ２７.５４ ｇｋｇ￣１)和叶 Ｐ 含

量(２.６０ ~ ３.０６ ｇｋｇ￣１)与胡超臣等(２０１６)研究中

紫茎泽兰的叶片 Ｎ、Ｐ 的含量结果相近ꎬ与前人研

究中的其他入侵植物相比ꎬ叶 Ｎ 含量和叶 Ｐ 含量

高于黄顶菊(Ｎ 含量为 １６.４６ ~ ２１.２０ ｇｋｇ￣１ꎬＰ 含

量为 ０.７３ ~ １.８５ ｇｋｇ￣１) (屠臣阳等ꎬ２０１３)ꎻ而叶

Ｐ 含量低于加拿大一枝黄花(３.３１ ｇｋｇ￣１) (马明

睿等ꎬ２０１４)ꎬ但总体相差不大ꎬ说明入侵植物在养

分吸收利用方面具有的共同特征ꎮ 另外ꎬ与已有

研究中关于中国东部 ６５４ 种陆地植物(任书杰等ꎬ
２００７)ꎬ以及中国 ７５３ 种植物(Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)的
化学计量特征进行比较ꎬ也发现紫茎泽兰叶 Ｎ 含

量、叶 Ｐ 含量均更高ꎬ不难看出紫茎泽兰对于 Ｎ、Ｐ
元素的较高吸收利用能力ꎬ对其入侵成功至关

重要ꎮ
通过对植物的化学计量元素比进行测定可推

知其采取的营养对策与其生长过程的速度( Ｅｌｓｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｐｅｎｕｅｌａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｓａｒｄａｎｓ ＆
Ｐｅｎｕｅｌａｓꎬ ２０１２)ꎮ Ｅｌｓｅｒ 等(２００３)研究表明ꎬ生长

速率的改变可通过 Ｃ、Ｎ、Ｐ 的比值反映出来ꎬ特别

是低 Ｎ ∶ Ｐ 及低 Ｃ ∶ Ｐꎬ指示高生长速率ꎮ 本研究

中ꎬ３ 种入侵程度下ꎬ紫茎泽兰的茎 Ｎ ∶ Ｐ<根Ｎ ∶ Ｐ<
叶 Ｎ ∶ Ｐꎬ且中度入侵下的茎 Ｎ ∶ Ｐ 显著高于轻度

入侵ꎬ说明随着紫茎泽兰的入侵ꎬ其茎呈现出较高

的生长速率ꎬ这可能还与其茎上的须状气生根具

有萌发根芽的特性有关ꎬ使其能够进行无性繁殖

(向业勋ꎬ１９９１)ꎬ可促进其获取更多环境资源ꎬ增
强生长竞争优势ꎮ

外来种具有比本土种更高的环境资源吸收和

利用 率ꎬ且 较 少 的 资 源 需 求 量 以 战 胜 本 土 种

(Ｊａｍｅｓ ＆ Ｄｒｅｎｏｖｓｋｙꎬ ２００７ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
袁伟影等ꎬ ２０１７)ꎮ 胡超臣等(２０１６)对西双版纳

外来入侵植物飞机草和紫茎泽兰及其共存种叶片

氮、磷化学计量特征研究发现ꎬ紫茎泽兰和飞机草

Ｎ、Ｐ 的含量与本地种相比显著更高ꎬ入侵植物对

Ｎ、Ｐ 较强的获取与富集能力ꎬ对其在生境中的竞

争有利ꎬ使其最终能成功定殖ꎬ扩大种群ꎬ排除本

地物种ꎻ而本研究中也发现了类似的现象ꎬ与本土

伴生种条叶猪屎豆相比ꎬ入侵种紫茎泽兰具有更

高根 Ｐ、茎 Ｐ 的含量ꎮ 植物组织低 Ｎ ∶ Ｐ、Ｃ ∶ Ｐ 可

表征其快速生长(Ｍａｋｉｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ植物 Ｃ ∶ Ｎ 高表明其碳同化效率较大ꎬ
而生长速度较慢ꎬ所需要的养分较少( Ｒａｈｍａｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 紫茎泽兰根和茎的 Ｃ ∶ Ｐ、Ｎ ∶ Ｐ 均显
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著小于条叶猪屎豆ꎬ各器官 Ｃ ∶ Ｎ 均显著大于条叶

猪屎豆ꎬ反映出紫茎泽兰具有较高的生长速率ꎬ较
少的资源需求量ꎬ采取了生长竞争策略ꎬ帮助其在

入侵过程中迅速占据优势ꎮ
综上所述ꎬ通过对轻度、中度、重度入侵程度

下紫茎泽兰根、茎、叶生态化学计量特征进行探究

发现ꎬ紫茎泽兰在入侵过程中采取增加地上部分

的资源分配与利用以利于快速生长ꎬ从而提高竞

争能力ꎬ与本土伴生种条叶猪屎豆相比ꎬ紫茎泽兰

吸收和利用养分的效率较高ꎬ且具有较低的资源

需求量ꎬ均有助于其获取更多环境资源ꎬ以生长竞

争策略促进其成功入侵ꎮ 本研究结果从化学计量

学角度反映了紫茎泽兰的入侵机制ꎬ可以为紫茎

泽兰入侵的预测和防控提供思路ꎮ
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干热河谷次生稀树灌木林物种组成变化及群落结构动态

龙　 成１∗ꎬ 余志祥２ꎬ 杨永琼２ꎬ 税梅梅３

( １. 攀枝花学院 生物与化学工程学院 / 干热河谷特色生物资源开发四川省高校重点实验室ꎬ 攀枝花 ６１７０００ꎻ
２. 四川攀枝花苏铁国家自然保护区ꎬ 四川 攀枝花 ６１７０００ꎻ ３. 攀枝花市建筑工程学校ꎬ 四川 攀枝花 ６１７０００ )

摘　 要: 为揭示四川攀枝花苏铁国家级自然保护区干热河谷次生稀树灌木林群落演替动态规律ꎬ该研究以

２０１５ 年群落内建立的 １ ｈｍ２永久固定样地为研究对象ꎬ经 ２０２０ 年首轮复查ꎬ对物种组成、群落多样性、重要值、
死亡率、补员率以及胸径(ＤＢＨ)进行调查研究ꎬ以分析 ５ 年间群落物种组成及结构动态ꎮ 结果表明:(１) ２０２０
年ꎬ群落木本植物共 １８ 种ꎬ隶属 １５ 科 １８ 属ꎬ较 ２０１５ 年新增 １ 属 １ 种ꎬ优势物种组成并无变化ꎬ但优势度变化

显著ꎮ 与 ２０１５ 年相比ꎬ在重要值(ＩＶ) > １ 的 ６ 个种群中ꎬ５ 个树种 ＩＶ 增高ꎬ仅攀枝花苏铁种群 ＩＶ 降低ꎬ但其

仍为群落优势建群种ꎬ铁橡栎和滇榄仁等乔木种群优势度显著增加ꎮ (２) ２０２０ 年ꎬ群落中 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的木本

植物个体数增至 １ ７１０ 株ꎬ平均胸径由 １１.１０ ｃｍ 增至 １１.１７ ｃｍꎮ 群落年死亡率 ０.２９％ꎬ死亡个体平均胸径

１１.８４ ｃｍꎬ年补员率 ２.７５％ꎬ补员个体平均胸径 ４.９６ ｃｍꎮ 与 ２０１５ 年相比ꎬ群落中 ７ 个种群出现个体死亡ꎬ９ 个

种群出现补员个体ꎮ (３) 虽然沙针种群规模缩小ꎬ但仍有 ９ 个种群规模扩大ꎬ４ 个种群规模保持稳定ꎮ 只有攀

枝花苏铁和沙针种群平均胸径减小ꎬ其余种群平均胸径均有不同程度的增大ꎮ 随着森林演替的进行ꎬ群落内

种间竞争的重要性将逐渐增大ꎬ铁橡栎和滇榄仁等乔木树种将在未来演替进程中占据优势地位ꎬ但短期内并

不会威胁攀枝花苏铁种群优势地位ꎬ大径级植株个体的死亡是其优势度显著降低的主要原因ꎮ 在未来群落演

替进程中ꎬ攀枝花苏铁将与铁橡栎、滇榄仁等乔木树种组成以乔木树种逐渐占据优势的干热河谷次生稀树灌

木林向气候顶极群落演替的过渡型次生林群落ꎮ
关键词: 物种组成ꎬ 群落多样性ꎬ 群落演替ꎬ 干热河谷次生稀树灌木林ꎬ 四川攀枝花苏铁国家级自然保护区
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ｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ｉｎ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ (２０２０) ｒｅｅｘａｍｉｎｅｄ ｄａｔａ ｏｆ １ ｈｍ２

ｐｅｒｍａｎｅｎｔ ｆｉｘｅｄ ｐｌｏｔ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ｉｎ ２０１５ꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｖｅｒ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅꎬ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｒａｔｅꎬ ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ ｒａｔｅ ａｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ
ｈｅｉｇｈｔ (ＤＢＨ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ １７ ｇｅｎｅｒａꎬ ａｎｄ
１７ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ２０１５ ｔｏ １５ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ １８ ｇｅｎｅｒａꎬ ａｎｄ １８ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ２０２０. Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅ ｆｏｒ ｄｏｍｉｎａｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｕｔ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅ ｆｏｒ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓ. Ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｉｘ ｃｏｍｍｏｎ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈｅｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ (>１) ｉｎ ２０２０ꎬ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｏｎｌｙꎬ ｗｈｅｎ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ２０１５. Ｃ. ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ
ｗａｓ ｓｔｉｌｌ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌｏｔꎬ ｂｕｔ ｉｔｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅ ｄｅｃｌｉｎｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｃｃｕｒｒｅｄ ｆｏｒ ｓｏｍｅ ａｒｂｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｑｕｅｒｃｕｓ
ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ ａｎｄ Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ. (２) Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ＤＢＨ≥１ ｈａｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｏ １ ７１０ ｕｎｔｉｌ
２０２０ꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ ｏｆ ａｌｌ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ １１.１０ ｃｍ ｔｏ １１.１７ ｃｍ. Ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｍｏｒｔａｌｉｔｙ ｗａｓ ０.２９％ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ ｒａｔｅ ｗａｓ ２.７５％ꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ ｏｆ ｄｅａｄ ａｎｄ
ｒｅｃｒｕｉｔｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｅｒｅ １１.８４ ｃｍ ａｎｄ ４.９６ ｃｍ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔｓ ｌｉｖｉｎｇ ｉｎ ２０１５ꎬ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ｔｒｅｅｓ ｆｒｏｍ ｓｅｖｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈａｄ ｄｉｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｆｒｏｍ ｎｉｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃｒｕｉｔｅｄ ｏｖｅｒ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓ. (３) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ａｌｓｏ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ａｌｔｈｏｕｇｈ Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ ｄｅｃｌｉｎｅｄꎬ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｗｅｒｅ ｓｔａｂｌｅ
ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ａｎｄ Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｏｎｌｙꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ
ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｔｅｎｔｓ. Ｗｉｔｈ ｆｏｒｅｓｔ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｉｌｌ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｇｒａｄｕａｌｌｙ. Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｉｌｌ ｂｅ ｏｃｃｕｐｉｅｄ ｂｙ ａｒｂｏｒ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｕｃｈ ａｓ Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ
ａｎｄ Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅꎬ ｂｕｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ｉｓ ｎｏｔ
ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ ｉｎ ａ ｓｈｏｒｔ ｔｅｒｍ. Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒｅａｓｏｎ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ｉｓ ｐｌａｎｔ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｄｅａｔｈ ｏｆ ｌａｒｇｅｒ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｃｌａｓｓ. Ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅꎬ ａ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｌ￣ｔｙｐｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓａｖａｎｎａ
ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ ｔｏ ｃｌｉｍａｘ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｏｃｃｕｐｉｅｄ ｂｙ ａｒｂｏｒ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｗｉｌｌ ｂｅｅｎ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓꎬ
Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓꎬ Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ａｒｂｏｒ ｔｒｅｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎꎬ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓａｖａｎｎａ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ
ａｒｉｄ￣ｈｏｔ ｖａｌｌｅｙꎬ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ

　 　 森林生物多样性的形成与维持机制可以从不

同尺度进行研究ꎮ 在群落尺度上ꎬ物种多样性形

成和维持机制与森林群落的结构特征密不可分

(臧润国等ꎬ２００１)ꎮ 森林群落结构和物种组成动

态不仅是生态系统过程和功能的基础ꎬ也是生物

与环境长期相互作用的结果ꎬ其能够影响森林生

态系统固碳、物质周转率(Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ反映

群落生产力大小( Ｚｈａｎｇ ＆ Ｃｈｅｎꎬ ２０１５)和群落抵

抗干扰的恢复能力( Ｊａｙａｋａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ还可

进一步为研究森林群落的演替规律(Ｔｉｌｍａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６)ꎬ揭示物种共存、生物多样性维持机制提供

重要信息(Ｌｏｒｅａｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ 关于森林群落结

构和特征的研究ꎬ国外学者已在喜马拉雅山区

(Ｓｈａｈｅｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ )、 巴 拿 马 森 林 皆 伐 迹 地

(Ｈｏｏｐｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、马来西亚热带森林(Ｋｈａｉｒｉｌ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４) 以及热带山地云雾林 ( Ｓｈｉ ＆ Ｚｈｕꎬ
２００９)等不同类型的森林群落开展了相关研究ꎬ并
发现森林群落结构与海拔、坡度、人为活动和林火

干扰以及土壤特性等因素密切相关ꎮ 更有学者比

较研究放牧与非放牧条件下ꎬ水分梯度对群落植

物物种丰富度( ｒｉｃｈｎｅｓｓ)、多样性( ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)以及

群落物种组成的影响规律(Ｍｅｙｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ
发现人为干扰和水分梯度影响与植物群落结构和

物种多样性相背离的空间自相关现象ꎬ也阐明了

６７０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



不同群落管理措施和入侵物种传播对群落变化起

到推动作用ꎮ 相应地ꎬ国内相关研究也较多(方精

云等ꎬ２００４ꎻ龙文兴等ꎬ２０１１ꎻ盛大勇等ꎬ２０１２ꎻ许涵

等ꎬ２０１３)ꎬ且多基于森林固定大样地开展(叶万辉

等ꎬ２００８ꎻ祝燕等ꎬ２００８ꎻ胡跃华等ꎬ２０１０ꎻ刘海丰

等ꎬ２０１１ꎻ徐丽娜和金光泽ꎬ２０１２ꎻ匡旭等ꎬ２０１４)ꎮ
这说明建立固定大样地进行森林群落研究普遍被

广泛认可ꎬ并已成为森林生物多样性领域研究的

重点方向之一(贺金生等ꎬ１９９８)ꎮ 近年来ꎬ也出现

了对森林群落演替基于永久样地不同角度的研

究ꎬ涉及物种组成(陈新鹏ꎬ２００９)、种群数量(冀艳

利ꎬ２０１６)、群落结构(游诗雪等ꎬ２０１６)、幼苗更新

(刘何铭等ꎬ２０１７)、生长型(汪殷华等ꎬ２０１１)以及

群落多样性(倪端强ꎬ２０１４)等诸多方面ꎮ 更有学

者尝试从森林群落动态变化角度探究群落演替机

制(Ｐｉｃｋｅｔｔ ＆ ＭｃＤｏｎｎｅｌｌꎬ １９８９)ꎬ涉及不同区域及

类型的森林群落(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ不仅阐明了森

林群落种群动态更新的生境波动制约效应与密度

制约机制(汪殷华等ꎬ２０１１)ꎬ还总结出近似于自然

林更新的人工造林模式(陈晓霞等ꎬ２０２１)ꎬ并且提

出了森林群落演替和构建机制的整合研究理念

(Ｃｈａｎｇ ＆ ＨｉｌｌｅＲｉｓＬａｍｂｅｒｓꎬ ２０１６)ꎮ
干热河谷属生态脆弱区ꎬ土壤侵蚀严重(杨万

勤等ꎬ２００２ꎻ明庆忠和史正涛ꎬ ２００７ꎻ Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎬ以“南亚热带为基带的立体气候”高温、干
旱、蒸发量大ꎬ这里植物物种较为稀少ꎬ但中国特

有物种和濒危物种在此均有分布(杨永等ꎬ２０１５)ꎬ
发育着以草地和多汁、带刺灌木为主的河谷特殊

类型半稀树草原、稀树草原植物群落(金振洲和欧

晓 昆ꎬ ２０００ꎻ 金 振 洲ꎬ ２００２ꎻ Ｍａ ＆ ＭｃＣｏｎｃｈｉｅꎬ
２００１)ꎮ 国内干热河谷森林群落主要分布在云南

和四川两省(Ｍａ ＆ ＭｃＣｏｎｃｈｉｅꎬ ２００１)ꎬ目前对干热

河谷森林群落的研究主要集中于云南省干热河谷

群落结构(何周窈等ꎬ２０２０)、植物生物量(Ｙｕａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)、生物多样性(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)、植物对土壤养分和水分的利用( Ｌｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)等方面ꎮ 位于四川攀枝花苏铁国家级

自然保护区内的干热河谷次生稀树灌木林位于保

护区试验区１ ５００ ｍ 至２ ３００ ｍ 海拔区间ꎬ是干热

河谷特殊类型稀树、半稀树草原植物群落———干

热河谷稀树灌木林经人为干扰(放牧)退化后ꎬ常
年受季节性焚风效应影响ꎬ在山体背风坡形成以

低矮灌木和草本植物为建群种的次生稀树灌木林

群落ꎬ并处于向气候顶极[干热河谷常绿针阔叶混

交林(Ｍａ ＆ ＭｃＣｏｎｃｈｉｅꎬ ２００１)]演替的次生演替

初级阶段ꎮ 目前ꎬ基于永久固定样地的干热河谷

植物群落动态及演替的研究还较为少见ꎬ并且对

四川攀枝花苏铁国家级自然保护区内干热河谷次

生稀树灌木林的研究更是尚未起步ꎮ 本研究基于

四川攀枝花苏铁国家级自然保护区干热河谷次生

稀树灌木林内 １ ｈｍ２永久固定样地ꎬ通过对比分析

２０１５ 年和 ２０２０ 年两次样地内每木调查数据ꎬ期望

回答以下科学问题:(１) 群落 ５ 年次生演替对群

落物种组成、多样性及优势度有何影响? (２) 群

落各种群动态特征是否依森林演替规律变化?
(３) 群落次生演替能否对优势物种更迭起到推动

作用ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区概况

研究地位于川、滇两省交界横断山脉东南前缘

向云贵高原过渡地带的四川攀枝花苏铁国家级自

然保护区(１０１°３２′１５″—１０１°３５′４６″ Ｅ、 ２６°３６′３１″—
２６°３８′２４″ Ｎ )ꎬ是金沙江河谷较为典型的地段ꎬ地势

陡峭ꎬ河谷深切ꎬ山体相对高度大ꎬ地形封闭ꎮ 区内

保护对象为干热河谷常绿针阔叶混交林生态系统

及其内部的野生动植物、地貌景观(河谷景观)等ꎮ
保护区总面积 １３.５８ ｋｍ２ꎬ受干热河谷气候效应影

响ꎬ研究区属于南亚热带半干旱河谷气候类型ꎬ冬
季气候温和ꎬ日照充足ꎬ热量丰富ꎬ年均气温 １９.７ ~
２０.５ ℃ꎬ是四川省年均气温最高的地区ꎮ ５ 月最热ꎬ
１２ 月或 １ 月最冷ꎮ ６ 月上旬至 １０ 月为雨季ꎬ１１ 月

至翌年 ５ 月为旱季ꎬ年无霜期超过 ３００ ｄꎮ 保护区地

势由西北向东南倾斜ꎬ北面丰家梁子横亘、纵列“鸡
爪梁子”众多ꎬ最高海拔２ ２５９.６ ｍ(团山包)ꎬ最低海

拔 １ １２０ ｍ(猴子沟与保护区边界交点)ꎬ相对高差

１ １３９.６ ｍꎮ区内大部分岩石主要为震旦系灯影组石

灰岩和奥陶系白云质石灰岩ꎬ土壤发育具有较为明

显的垂直分布特征ꎬ１ ５００ ｍ 以下海拔高度分布红

色石灰土ꎬ１ ５００ ｍ 以上为棕黄色石灰土ꎮ 保护区

内地带性顶极植被为干热河谷常绿针阔叶混交林ꎬ
研究样地主要优势物种为攀枝花苏铁 ( Ｃｙｃａｓ
ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ)、铁橡栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ)、滇榄

仁(Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ)和蒙桑(Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ)
等(杨永等ꎬ２０１５)ꎮ
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１.２ 样地概况及调查方法

２０１５ 年 ７—１０ 月ꎬ参照美国史密森热带森林科

学研究中心(ＣＴＦＳ)监测样地的建设方法ꎬ用全站型

电 子 速 测 仪 ( ＧＴＳ－１０２Ｎꎬ Ｔｏｐｃｏｎ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎꎬ
Ｔｏｋｙｏꎬ Ｊａｐａｎ)ꎬ在四川攀枝花苏铁国家级自然保护

区干热河谷次生稀树灌木林内建立了面积 １ ｈｍ２

(１００ ｍ × １００ ｍ)的固定样地ꎬ并将样地划分为 ４００
个 ５ ｍ × ５ ｍ 的小样方ꎬ标定并调查样方内所有胸

径(ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ＤＢＨ)≥１ ｃｍ 的木本植

物ꎬ调查内容包括:记录每株植物的学名、胸径大

小、树高以及坐标等ꎬ不能现场鉴定的植物种ꎬ制成

标本内业鉴定ꎮ ２０２０ 年 １０ 月进行复查ꎬ对于新出

现的 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的木本植物个体(即补员个体)ꎬ
调查方法同 ２０１５ 年ꎻ对已有 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的乔木个

体ꎬ只调查其胸径、树高和生长状态ꎮ
第一次调查表明ꎬ样地内 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的木本

植物个体(包括分枝和萌条) １ ５１２株ꎬ隶属 １５ 科

１７ 属 １７ 种ꎮ 主要为苏铁科(Ｃｙｃａｄａｃｅａｅ)、壳斗科

(Ｆａｇａｃｅａｅ)、使君子科( Ｃｏｍｂｒｅｔａｃｅａｅ) 植物ꎬ建群

种为攀枝花苏铁ꎬ其他优势种群还包括铁橡栎、滇
榄 仁、 蒙 桑、 岩 柿 ( Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ )、 山 槐

(Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ)等ꎮ
１.３ 数据分析方法

检 索 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ( ＦＯＣ ) ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｉｐｌａｎｔ.ｃｎ / ｆｏｃ / )和«中国植物志» ( ＦＲＰＳ) ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｉｐｌａｎｔ.ｃｎ / ｆｒｐｓ)在线数据库ꎬ核对样地出现的

木本植物物种学名及其生长型ꎮ 采用重要值表征

物种在群落中的优势程度(叶万辉等ꎬ２００８)ꎬ并参

考«植物群落学» (王伯荪ꎬ１９８７)和«植物群落学

实验手册»(王伯荪等ꎬ１９９６)上的方法计算木本植

物各物 种 的 重 要 值ꎮ 其 中ꎬ重 要 值 ( ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ
ｖａｌｕｅꎬ ＩＶ)＝ [相对密度( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｄｅｎｓｉｔｙꎬ ＲＤ) ＋相
对频 度 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬ ＲＦ) ＋ 相 对 显 著 度

( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｍｉｎｅｎｃｅꎬ ＲＰ)] / ３ꎮ ＲＤ ＝ 单个种群密

度(ｄｅｎｓｉｔｙꎬ Ｄ) /所有种群密度之和×１００ꎬＤ ＝种群

个体数目 /取样面积ꎻＲＦ ＝ 种群频度 ( ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬ
Ｆ) /所有种群频度之和×１００ꎬＦ ＝种群个体出现样

方数 /总样方数ꎻ ＲＰ ＝ 种群显著度 ( ｐｒｏｍｉｎｅｎｃｅꎬ
Ｐ) /所有种群显著度之和×１００ꎬＰ ＝种群所有个体

胸径高断面积之和ꎮ
选取目前应用较为广泛的 ３ 个多样性指数来

度量群落物种多样性(张金屯ꎬ２０１１)ꎮ 按如下公

式计算ꎮ

Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数(Ｈ):

Ｈ＝ －
ｓ

ｉ＝ １
(Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ) (１)

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数(Ｅ):

Ｅ ＝ Ｈ
ｌｎＳ

(２)

Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数(ＲＭ):
ＲＭ ＝ (Ｓ－１) / ｌｎＮＮ (３)
公式(１)(２) (３)中:Ｓ 为样地中物种总数ꎻＮＮ

为样地中所有物种的个体数之和ꎻＰ ｉ为种 ｉ 的个体

在全部个体中的比例ꎬＰ ｉ ＝ ｎ ｉ / ＮＮꎻ ｎ ｉ 为种 ｉ 的个

体数ꎮ
以死亡率(ｍ)、补员率( ｒ)和种群大小变化率

(λ)分析种群和群落变化( Ｃｏｎｄｉｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎮ
计算公式如下:

ｍ ＝
ｌｎｎ０－ｌｉｎＳ ｔ

ｔ
(４)

ｒ＝
ｌｎｎ ｔ－ｌｎＳ ｔ

ｔ
(５)

λ ＝
ｌｎｎ ｔ－ｌｎｎ０

ｔ
(６)

在公式(４) (５) (６)中: ｔ 为调查间隔时间ꎻｎ０

和 ｎ ｔ分别为第一次调查和经过 ｔ 时间后再调查的

种群大小ꎻＳ ｔ为经历 ｔ 时间后幸存个体的数量ꎮ
本研究采用 Ｅｘｃｅｌ 数据统计分析ꎬ ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ

８.０ 作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 物种组成和群落多样性

２０２０ 年样地木本植物个体总数为１ ７１０株ꎬ隶
属 １５ 科 １８ 属 １８ 种ꎬ较 ２０１５ 年增加 １ 属 １ 种ꎮ 其

中ꎬ３ 个在 ２０１５ 年记录到的物种 ２０２０ 年调查中死

亡消失ꎬ而在 ２０２０ 年又记录到 ４ 个新物种ꎬ死亡

消失和新纪录树种的死亡个体数和补员个体数相

等(表 １)ꎮ 群落 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数变化

最大ꎬ增幅 １６. １１％ꎬＭａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数次之ꎬ
Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数增幅最小(表 ２)ꎮ
２.２ 主要种群优势度变化

在重要值大于 １ 的常见种群中ꎬ仅有 １ 个种群

重要值降低ꎬ其余 ５ 个种群重要值均有不同程度

增高ꎮ 攀枝花苏铁仍为群落建群种ꎬ但重要值由

６９.７０(２０１５)显著降至 ４２.３５(２０２０)ꎮ 重要值增幅

８７０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 ２０１５—２０２０ 年群落死亡和新记录物种
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅａｔｈ ａｎｄ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

个体数
Ｎｏ. ｏｆ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

生长型
Ｇｒｏｗｔｈ
ｆｏｒｍ

备注
Ｒｅｍａｒｋ

银合欢
Ｌｅｕｃａｅｎａ

ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ

１ 灌木
Ｓｈｒｕｂ

２０２０ 年调查时因死亡
而消失的物种
Ｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
ｄｕｅ ｔｏ ｄｅａｔｈ ｉｎ ２０２０羽脉山黄麻

Ｔｒｅｍａ ｌｅｖｉｇａｔａ
１ 乔木

Ａｒｂｏｒ
野漆

Ｔｏｘｉｃｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｓｕｃｃｅｄａｎｅｕｍ

２ 乔木
Ａｒｂｏｒ

钝叶黄檀
Ｄａｌｂｅｒｇｉａ
ｏｂｔｕｓｉｆｏｌｉａ

１ 乔木
Ａｒｂｏｒ

２０２０ 年调查时新出现
的物种
Ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｎ ２０２０假烟叶树

Ｓｏｌａｎｕｍ
ｅｒｉａｎｔｈｕｍ

１ 乔木
Ａｒｂｏｒ

三叶梣
Ｆｒａｘｉｎｕｓ
ｔｒｉｆｏｌｉｏｌａｔａ

１ 灌木
Ｓｈｒｕｂ

云南白杨
Ｐｏｐｕｌｕｓ

ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

１ 乔木
Ａｒｂｏｒ

表 ２　 ２０１５—２０２０ 年群落物种多样性的变化
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

年份
Ｙｅａｒ

个体数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ￣
Ｗｉｅｎｅｒ

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ￣
Ｗｉｅｎｅｒ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

Ｍａｒｇａｌｅｆ
丰富度
指数

Ｍａｒｇａｌｅｆ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ
ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数

Ｐｉｅｌｏｕ
ｅｖｅｎｎｅｓｓ
ｉｎｄｅｘ

２０１５ １ ５１２ １.０２ ０.３６ ２.１９

２０２０ １ ７１０ １.１８ ０.４１ ２.２８

较大的种群为铁橡栎种群和滇榄仁种群ꎬ分别由

１３.０４(２０１５－铁橡栎)和 ６.２３(２０１５－滇榄仁)增至

２５.４６(２０２０－铁橡栎)和 １５.３６(２０２０－滇榄仁)ꎮ 此

外ꎬ蒙桑(３.０４~５.６５)、岩柿(２.４２~３.７４)、山槐(１.５８~
３.４１)种群的重要值也均有不同程度增高(图 １)ꎮ
２.３ 群落更新

２０１５—２０２０ 年ꎬ群落 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的木本植物

个体数由１ ５１２株增至１ ７１０株ꎬ增幅 １３.１％ꎮ 死亡

个体 ２２ 株ꎬ补员个体 ２２６ 株(不计新出现个体)ꎮ
群落年死亡率 ０.２９％ꎬ年补员率 ２.７５％ꎬ种群大小

变化率 ２.４６％ꎮ
７ 个种群出现死亡个体ꎬ占 ２０１５ 年种群总数

ＰＺＨＳＴ. 攀 枝 花 苏 铁ꎻ ＴＸＬ. 铁 橡 栎ꎻ ＤＬＲ. 滇 榄 仁ꎻ
ＭＳ. 蒙 桑ꎻ ＹＳ. 岩 柿ꎻ ＳＨ. 山 槐ꎮ ＰＺＨＳＴ. Ｃｙｃａｓ
ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓꎻ ＴＸＬ. Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓꎻ ＤＬＲ. Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ
ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉꎻ ＭＳ. Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａꎻ ＹＳ. Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍꎻ
ＳＨ. Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ.

图 １　 ２０１５—２０２０ 年群落常见种群重要值的变化
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｔｒｅｅ

ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

的 ４１.２％ꎮ 其中ꎬ攀枝花苏铁 ８ 株、铁橡栎 ８ 株、蒙
桑 ２ 株、滇榄仁 １ 株、栎叶枇杷 １ 株、野漆 １ 株和云

南山蚂蟥(Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ) １ 株ꎮ ９ 个种群

出现不同程度的补员ꎬ占总树种数的 ５３.０％ꎬ其中

攀枝花苏铁 １０ 株、铁橡栎 ８５ 株、滇榄仁 ９３ 株、蒙
桑 １４ 株、 岩 柿 ６ 株、 山 槐 １１ 株、 栎 叶 枇 杷

(Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ)３ 株、绿黄葛树(Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ)１
株、云南梧桐(Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ)２ 株和云南山蚂蟥 １
株ꎮ ５ 个种群同时出现死亡和补员现象ꎬ占总树种

数的 ２９.４％ꎮ
群落各种群年死亡率 ０ ~ １３. ８６％ꎬ年补员率

０.１８％ ~２１.９７％ꎮ ９ 个种群植株个体数量增加ꎬ种
群大小变化率 ０.０４％ ~ ２１.９７％ꎬ增幅最大的种群

为云南梧桐ꎬ攀枝花苏铁种群增幅较小ꎮ ４ 个种群

植株个体数保持稳定ꎬ仅有 １ 个种群(沙针)个体

数量降低(表 ３)ꎮ
２.４ 胸径变化

２０１５—２０２０ 年ꎬ群落平均胸径由 １１.１０ ｃｍ 增

至 １１.１７ ｃｍꎬ增幅 ０.６３％ꎮ 其中ꎬ攀枝花苏铁和沙

针种群平均胸径降低ꎬ分别由 １２.５９ ｃｍ 和 ６.８２ ｃｍ
降至 １１. ３５ ｃｍ 和 ３. ６５ ｃｍꎬ降幅分别为 ９. ８１％和

４６.５７％ꎮ 其他种群平均胸径均存在不同程度升

高ꎬ胸径增长率介于 １.４０％ ~６.２３％(表 ４)ꎮ

９７０２１２ 期 龙成等: 干热河谷次生稀树灌木林物种组成变化及群落结构动态



表 ３　 ２０１５—２０２０ 年群落各种群的变化
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

年死亡
率

Ａｎｎｕａｌ
ｍｏｒｔａｌｉｔｙ

ｒａｔｅ
(％)

年补
员率
Ａｎｎｕａｌ
ｒｅｃｒｕｉｔ￣
ｍｅｎｔ
ｒａｔｅ
(％)

种群大小
变化率
Ｒａｔｅ ｏｆ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｉｚｅ ｃｈａｎｇｅ

(％)

攀枝花苏铁 Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ０.１５ ０.１８ ０.０４
铁橡栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ ０.７０ ６.４６ ５.７５
滇榄仁 Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ ０.２４ １５.０３ １４.７９
蒙桑 Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ １.０８ ６.５７ ５.４９
岩柿 Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ ０ ４.０１ ４.０１
山槐 Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ ０ １１.６０ １１.６０
沙针 Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ ０ －３０.０８ －３０.０８
黄荆 Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ ０ ０ ０
栎叶枇杷 Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ ８.１１ １８.３３ １０.２２
红椿 Ｔｏｏｎａ ｃｉｌｉａｔａ ０ ０ ０
绿黄葛树 Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ ０ ５.７５ ５.７５
无患子 Ｓａｐｉｎｄｕｓ ｓａｐｏｎａｒｉａ ０ ０ ０
云南梧桐 Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ ０ ２１.９７ ２１.９７
云南山蚂蝗 Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ ＮＡ ＮＡ ０

　 注: ２０２０ 年因死亡消失种群以及新增物种未在本表中列出ꎮ
　 Ｎｏｔｅｓ: Ｄｉｓａｐｐｅａｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｄｕｅ ｔｏ ｄｅａｔｈ ａｎｄ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ２０２０ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｌｉｓｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｔａｂｌｅ.

　 　 ２２ 株死亡个体平均胸径为 １１.８４ ｃｍꎮ 平均胸

径大于 １０ ｃｍ 的死亡个体(９ 株)中仅有 １ 株为蒙

桑ꎬ其余皆为攀枝花苏铁ꎬ平均胸径 ５ ~ １０ ｃｍ 的死

亡个体数占比较高(１３ 株ꎬ 占 ５９.１０％)ꎬ平均胸径

小于 ５ ｃｍ 的死亡个体数为 ０ꎮ ２２６ 株补员个体平

均胸径 ４.９６ ｃｍꎬ其中 １２８ 株(５７％)补员个体胸径

介于 ５ ~ １０ ｃｍꎬ９６ 株补员个体胸径小于 ５ ｃｍꎬ仅有

２ 株补员个体胸径大于 １０ ｃｍꎬ分别为栎叶枇杷和

云南梧桐(表 ５)ꎮ
群落各种群中ꎬ仅蒙桑和攀枝花苏铁种群死

亡个体平均胸径大于 １０ ｃｍꎬ其中 ５ 个种群平均胸

径介于 ５ ~ １０ ｃｍꎮ 存在补员个体的种群平均胸径

多数介于 ５ ~ １０ ｃｍꎬ仅 ２ 个补员种群平均胸径小于

５ ｃｍꎬ分别为攀枝花苏铁( ０ ｃｍ)和铁橡栎( ２. ５５
ｃｍ)(表 ６)ꎮ

３　 讨论

３.１ 群落多样性的变化

干热河谷次生稀树灌木林植株总个体数增至

表 ４　 ２０１５—２０２０ 年群落常见种群胸径变化
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ＤＢＨ ｏｆ ｅａｃｈ ｃｏｍｍｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ
(ｃｍ)

２０１５ ２０２０

平均
胸径

增长率
Ｉｎｃｒｅａｓｅ
ｒａｔｅ ｏｆ
ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ
(％)

　 　 生长型
　 　 Ｇｒｏｗｔｈ ｆｏｒｍ

攀枝花苏铁
Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ

１２.５９ １１.３５ －９.８１ 灌木或小乔木
Ｓｈｒｕｂ ｏｒ ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ

铁橡栎
Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ

７.０８ ７.３４ ３.６３ 乔木
Ａｒｂｏｒ

滇榄仁
Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ

７.６４ ７.７５ １.４０ 乔木
Ａｒｂｏｒ

蒙桑
Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ

８.３１ ８.８３ ６.２３ 小乔木或灌木
Ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ ｏｒ ｓｈｒｕｂ

岩柿
Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ

６.７７ ７.１１ ４.９０ 小乔木或乔木
Ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ ｏｒ ａｒｂｏｒ

山槐
Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ

６.８３ ７.１５ ４.７４ 小乔木或灌木
Ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ ｏｒ ｓｈｒｕｂ

沙针
Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ

６.８２ ３.６５ －４６.５７ 灌木或小乔木
Ｓｈｒｕｂ ｏｒ ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ

黄荆
Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ

５.４７ ５.６２ ２.７９ 灌木或小乔木
Ｓｈｒｕｂ ｏｒ ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ

栎叶枇杷
Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ

６.７０ ７.０２ ４.７８ 小乔木
Ｓｍａｌｌ ａｒｂｏｒ

红椿
Ｔｏｏｎａ ｃｉｌｉａｔａ

１０.２０ １０.４５ ２.４５ 大乔木
Ｌａｒｇｅ ａｒｂｏｒ

绿黄葛树
Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ

１０.２３ １０.５５ ３.０９ 大乔木
Ｌａｒｇｅ ａｒｂｏｒ

无患子
Ｓａｐｉｎｄｕｓ ｓａｐｏｎａｒｉａ

９.３５ ９.６５ ３.２１ 大乔木
Ｌａｒｇｅ ａｒｂｏｒ

云南梧桐
Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ

１０.１０ １０.２７ １.６５ 乔木
Ａｒｂｏｒ

云南山蚂蝗
Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ

５.８０ ５.９４ ２.４１ 灌木
Ｓｈｒｕｂ

１ ７１０株(２０２０ 年)ꎬ增幅 ０.１３％ꎮ 其中ꎬ除攀枝花

苏铁外ꎬ乔木树种补员个体数较多ꎮ 说明随着森

林演替的进行ꎬ群落结构特征趋于复杂化ꎬ可能因

胸径增长(表 ４)以及冠幅增加而较 ２０１５ 年的林下

环境 更 加 复 杂ꎬ 异 质 性 更 强 (表 ４ ) ( Ｃｈａｚｄｏｎꎬ
２００８)ꎬ这有利于更多类型植物(如阳生植物)的幼

苗和幼树存活 ( Ｂａｒｔｅｌｓ ＆ Ｃｈｅｎꎬ ２０１０)ꎮ 正因如

此ꎬ群落内环境(如光照条件)可能逐渐适于高大

乔木树种的生长ꎬ喜阳型灌木树种(攀枝花苏铁)
优势度逐渐降低(图 １) (Ｍｏｎｓｉ ＆ Ｓａｅｋｉꎬ ２００５)ꎮ
随着群落演替的进行ꎬ群落物种多样性及均匀度

的非显著增加趋势符合物种丰富度随森林

０８０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ５　 ２０１５—２０２０ 年群落死亡个体和补员个体的胸径

Ｔａｂｌｅ ５　 ＤＢＨ ｏｆ ｄｅａｄ ａｎｄ ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

胸径径级
ＤＢＨ Ｓｉｚｅ￣

ｃｌａｓｓ
( ｃｍ)

死亡个体
Ｄｅａｄ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

个体数
Ｎｏ. ｏｆ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ
(ｃｍ)

补员个体
Ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

个体数
Ｎｏ. ｏｆ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ
(ｃｍ)

１≤ＤＢＨ<５ ０ ０ ９６ ２.３１

５≤ＤＢＨ<１０ １３ ６.７１ １２８ ６.８７

１０≤ＤＢＨ<１５ ２ １３.２５ ２ １０.２５

１５≤ＤＢＨ<２０ ３ １７.５７ ０ ＮＡ

２０≤ＤＢＨ<２５ ３ ２２.７７ ０ ＮＡ

２５≤ＤＢＨ<３０ １ ２５.７０ ０ ＮＡ

ＤＢＨ≥３０ ０ ＮＡ ０ ＮＡ

表 ６　 ２０１５—２０２０ 年群落常见种群

死亡个体和补员个体的胸径

Ｔａｂｌｅ ６　 ＤＢＨ ｏｆ ｄｅａｄ ａｎｄ ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｍｍｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｆｒｏｍ ２０１５ ｔｏ ２０２０

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ (ｃｍ)

死亡个体
Ｄｅａｄ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ

补员个体
Ｒｅｃｒｕｉｔｍｅｎｔ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ

攀枝花苏铁 Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ ２０.０９ ０

铁橡栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ ６.５１ ２.５５

滇榄仁 Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ ９.４０ ６.８１

蒙桑 Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ １０.４０ ７.５１

岩柿 Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ ＮＡ ６.２７

山槐 Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ ＮＡ ６.４０

沙针 Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ ＮＡ ＮＡ

黄荆 Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ ＮＡ ＮＡ

栎叶枇杷 Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ ６.１０ ７.３３

红椿 Ｔｏｏｎａ ｃｉｌｉａｔａ ＮＡ ＮＡ

绿黄葛树 Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ ＮＡ ９.７０

无患子 Ｓａｐｉｎｄｕｓ ｓａｐｏｎａｒｉａ ＮＡ ＮＡ

云南梧桐 Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ ＮＡ ９.７５

云南山蚂蝗 Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ ５.８０ ５.９４

演替变化的经验性研究结论(Ｏｄｕｍꎬ １９６９ꎻ Ｚｈａｎｇ ＆
Ｗｕꎬ ２０１４)ꎮ 而本研究也说明渐进性物种多样性

的升高不仅能发生在原生演替过程中(Ｗｈｉｔｔａｋｅｒ ＆

Ｒｉｃｈａｒｄｓꎬ １９８９)ꎬ同样也会出现在干热河谷气候条

件孕育出的干热河谷次生稀树灌木林次生演替阶

段的森林群落ꎮ 这种随演替进程逐渐增大的物种

多样性格局可能与生态位分化假说相关联( Ｌｏｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 通常情况下ꎬ当群落接近演替顶极

时ꎬ由于群落内环境较演替初期的改变ꎬ会创造出

更多的生态位空间ꎬ植物物种可能更有效地利用

该阶段衍生出的资源(异质性光、水、土壤等环境

条件)ꎻ占据已分化出的生态位ꎬ例如ꎬ根据物种自

身生物学特性以及与其他物种间的竞争动态调节

萌发时间ꎬ规避季节性的不良环境影响而产生的

时间生态位(Ｄｙｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｇｅｂｅｒ ＆ Ｇｒｉｆｆｅｎꎬ
２００３)ꎬ亦或再度细化原有生态位空间ꎬ以减少物

种 间 竞 争ꎬ 从 而 促 进 群 落 更 多 物 种 共 存

(Ｗｈｉｔｔａｋｅｒꎬ １９６５ꎻ ｄｅ Ｌｕｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｄｏｎｏｈｕｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｒｏｓｃｈｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｃｏｒｎｅｌｌꎬ ２０１３)ꎬ
这一研究结果也表明当前干热河谷次生稀树灌木

林为进展演替ꎮ 此外ꎬ群落物种均匀度的增加表

明群落生物竞争的重要性将随森林群落次生演替

的进行有所增加(Ｈｏｌｄａｗａｙ ＆ Ｓｐａｒｒｏｗꎬ ２００６)ꎬ这
可能与次生演替初期群落相对丰富的资源和较小

的群落及种群密度使群落尚未触及最大环境承载

力相关(Ｓａｒｄａｎｓ ＆ Ｐｅñｕｅｌａｓꎬ ２０１５)ꎮ
３.２ 优势树种生态特性的变化

一般地ꎬ森林群落次生演替初期的植被源于

经干扰后的原生植物群落ꎬ且多处于灌、草阶段

(李俊清和牛树奎ꎬ２００６)ꎮ 次生演替初期的干热

河谷次生稀树灌木林内土壤含水量低、空气干燥

等(杨万勤等ꎬ２００２ꎻ明庆忠和史正涛ꎬ ２００７ꎻ Ｐｅｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)环境也适宜阳生灌木、草本植物的生

长发育ꎮ 因此ꎬ２０１５ 年攀枝花苏铁的优势度较高

( ＩＶ ＝ ６９.７０)ꎮ 此时ꎬ群落内林冠郁闭程度和生

境异质程度均较高阶演替阶段的群落低(Ｃｏｒｎｅｌｌꎬ
２０１３)ꎬ补充生态位尚未形成或生态位尚未细化

(Ｄｙｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｇｅｂｅｒ ＆ Ｇｒｉｆｆｅｎꎬ ２００３)ꎬ而经

历 ５ 年次生演替ꎬ群落内环境异质性和林分郁闭

度均逐渐增加ꎬ致使攀枝花苏铁种群个体死亡ꎮ
此外ꎬ其他常见树种胸径增长带来的竞争压力也

是该种群优势度逐渐降低的原因之一 (表 ４)
(Ｇｅｔｚｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 由表 ６ 可知ꎬ攀枝花苏铁种

群补员个体均为 ＤＢＨ ＝ ０ ｃｍ 的幼苗ꎬ具有一定耐

荫蔽能力ꎬ其所需空间及资源相对较少ꎬ并且以母

株为中心的聚集也能够更好地缓解群落高温、干
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旱等不良环境的干扰(杨万勤等ꎬ２００２ꎻ明庆忠和

史正涛ꎬ ２００７ꎻ Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ还能有效发挥

群体效应抵御其他种群可能存在种群间的竞争压

力ꎬ故种群保持更新良好(苏爱玲等ꎬ２０１０)ꎮ 然

而ꎬ该种群较大径级个体对资源(尤其光照)需求

较大ꎬ虽然干热河谷光照充足ꎬ但随着乔木树种胸

径的增大、冠幅扩展以及郁闭度的增加ꎬ林下光照

强度逐渐降低ꎬ从而影响该种群较大径级个体的

生长ꎬ致使种群优势度降低ꎬ这与光的耐受性是衡

量植物更新需求和生态位分化的重要指标的研究

结论相似(Ｋｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ
３.３ 群落更新和演替规律

森林群落中反映更新动态的直接指标为群落

的死亡率和补员率(丁晖等ꎬ２０１８)ꎮ 就年死亡率

(０. ２９％) 而 言ꎬ 较 巴 拿 马 ＢＣＩ 样 地 ( ２. ６４％)
(Ｃｏｎｄｉｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ )、 马 来 西 亚 Ｐａｓｏｈ 样 地

(１.４６％)(Ｋｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)、鼎湖山 ２０ ｈｍ２亚热

带常绿阔叶林样地(１.９７％)(周小勇等ꎬ２００５)、古
田山 ５ ｈｍ２样地(２.０２％) (汪殷华等ꎬ２０１１)、百山

祖 ５ ｈｍ２样地(１.４５％) (陈小荣等ꎬ２０１３)、天目山

１ ｈｍ２常绿落叶阔叶混交林样地(１.５１％) (游诗雪

等ꎬ２０１６)以及武夷山 ０.４８ ｈｍ２样地(１.３１％) (丁

晖等ꎬ２０１８)低ꎮ 群落年补员率(２. ７５％)则居中ꎬ
低于古田山 ( ５. ０９％)、鼎湖山 ( ３. １７％)、武夷山

(２.９８％)、巴拿马 ( ２. ８７％) 等样地ꎬ但较天目山

(１.８６％)、马来西亚(１.６５％)、百山祖(０.６２％)等

样地高ꎮ 干热河谷次生稀树灌木林较低的年死亡

率可能源于其尚处于森林次生演替初级阶段ꎬ该
阶段群落内植物个体胸径较小(表 ４)ꎬ群落密度

较低ꎬ且优势种多为阳生的灌木(或小乔木)、草本

物种(李俊清和牛树奎ꎬ２００６)ꎬ对群落环境需求相

对较低ꎬ物种间的竞争关系或因植株个体胸径较

小、群落密度较低而尚未出现或强度较低ꎬ故群落

死亡率较低ꎮ 此时ꎬ群落密度亦尚未达到环境最

大承载力ꎬ且群落内空间、资源相对均一丰富

(Ｓａｒｄａｎｓ ＆ Ｐｅñｕｅｌａｓꎬ ２０１５)ꎬ致使各种群补员更新

个体的生存概率大幅提高ꎮ 但该阶段群落内较低

的环境异质性使更多的更新生态位尚未形成或生

态位未被细化(Ｃｏｒｎｅｌｌꎬ ２０１３)ꎬ这不利于耐阴或阴

生植物幼苗的更新ꎬ因而群落补员率相较上述各

类型群落处于居中位置ꎮ
Ｃｏｎｄｉｔ 等(１９９９)认为种群变化率大于 ５％的

种群为快速变动种群ꎮ 从群落层面来看ꎬ２０１５—

２０２０ 年ꎬ干热河谷次生稀树灌木林种群变化速率

较为缓慢(２.４６％)ꎮ 但仍有 ７ 个树种种群大小变

化率高于 ５％ꎬ占 ２０１５ 年树种总数的 ４１.１８％ꎬ表
明多数种群数量呈增长趋势ꎮ 群落种群大小变化

率大于 ５％的种群占比较古田山样地( ２３. ２６％)
(汪殷华等ꎬ２０１１)、武夷山样地(１９. ７５％) (丁晖

等ꎬ２０１６)、ＢＣＩ 样地(１０％) (Ｃｏｎｄｉｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)、
Ｐａｓｏｈ 样地(２％)(Ｋｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)以及百山祖样

地(０)(陈小荣等ꎬ２０１３)等高(４１.１８％)ꎬ这可能与

演替初期的群落内环境异质性较低ꎬ资源相对丰

富密不可分ꎬ符合物种周转率随林分年龄及演替

阶段逐渐减缓的趋势( Ｓｈｕｇａｒｔ ＆ Ｈｅｔｔꎬ １９７３)ꎮ 然

而ꎬ在规模增大的种群中ꎬ攀枝花苏铁种群变化率

最低(０.０４％)ꎬ说明建群种攀枝花苏铁种群规模

虽也在扩大ꎬ但均以小径级个体为主(表 ６)且因

群落次生演替而导致的群落内环境(如林冠下光

照)的变化致使其优势度逐渐下降(Ｗｈｉｔｆｅｌｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎬ种群逐渐势微ꎬ易危形势依旧不容忽视ꎬ在
无人为干扰情况下ꎬ森林群落未来演替路径可能

与攀枝花苏铁种群就地保护产生矛盾ꎬ应在日后

种群科学管理中加以关注ꎬ尽量在不影响群落次

生演替进程的情况下对攀枝花苏铁种群进行有效

就地保护ꎮ 即便如此ꎬ在今后若干年内ꎬ干热河谷

次生稀树灌木林建群种仍为攀枝花苏铁种群ꎬ随
着次生演替的进行ꎬ建群种攀枝花苏铁种群优势

度将逐渐降低ꎬ群落将逐渐演替形成以阳生乔木

(铁橡栎等)与耐阴乔木(滇榄仁等)为建群种ꎬ灌
木型种群 (如攀枝花苏铁) 为伴生种的次生林

群落ꎮ
在森林群落演替进程中ꎬ虽不能排除更多物

种进入该群落或 ２０２０ 年出现新物种更新良好ꎬ从
而影响群落物种组成的情况ꎬ但短期内对群落现

有优势种的优势程度影响较小ꎮ 此外ꎬ群落垂直

结构、生物量、种群空间格局及种间关联等方面的

动态变化是否对群落演替动态产生影响? 该群落

是否能演替形成区域气候顶极群落? 亦或由常年

焚风效应的影响而发生偏途演替? 对于这些问题

的解答ꎬ尚需日后深入研究ꎮ

４　 结论

通过对四川攀枝花苏铁国家级自然保护区干

热河谷次生稀树灌木林 １ ｈｍ２固定样地动态监测

２８０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



(２０１５—２０２０ 年)研究发现:(１) ２０２０ 年群落木本

植物共计 １５ 科 １８ 属 １８ 种ꎬ较 ２０１５ 年增加了 １ 属

１ 种ꎻ(２) 群落优势种组成并无变化ꎬ但优势度变

化明显ꎬ在重要值大于 １ 的 ６ 个种群中ꎬ５ 个树种

重要值增高ꎬ仅 １ 个降低ꎮ 攀枝花苏铁种群仍为

群落建群种ꎬ但优势度显著下降ꎬ而铁橡栎和滇榄

仁种群优势度则显著增加ꎬ说明乔木树种未来将

在群落中占据优势地位ꎬ攀枝花苏铁种群易危形

势仍不可忽视ꎮ (３) ２０２０ 年ꎬ群落 ＤＢＨ≥１ ｃｍ 的

木本植物个体数增至 １７１０ 株ꎬ年死亡率 ０.２９％ꎬ年
补员率 ２.７５％ꎬ７ 个种群出现个体死亡ꎬ９ 个出现

补员个体ꎮ １ 个种群数量降低ꎬ９ 个上升ꎬ４ 个种群

数量稳定ꎮ (４) 群落平均胸径由 １１. １０ ｃｍ 增至

１１.１７ ｃｍꎬ死亡个体平均胸径为 １１.８４ ｃｍꎬ补员个

体平均胸径为 ４.９６ ｃｍꎮ 攀枝花苏铁种群和沙针

种群平均胸径降低ꎬ其余种群平均胸径均有不同

程度的增大ꎮ 这说明虽然攀枝花苏铁种群数量有

所增加ꎬ但种群内大径级植株个体的死亡是该种

群优势度显著降低的主要原因ꎬ短期并不会失去

优势地位ꎮ ２０１５—２０２０ 年干热河谷次生稀树灌木

林演替渐趋复杂ꎬ物种更新也较为迅速ꎬ随着森林

演替的进行ꎬ种间竞争重要性将逐渐增大ꎬ乔木树

种优势度、更新率的增大预示着群落将进入次生

演替的新阶段ꎬ乔木树种将逐渐占据优势ꎮ 攀枝

花苏铁将与铁橡栎、滇榄仁等乔木树种组成向气

候顶极群落演替的过度型次生林群落ꎮ 应采取相

应措施减少人为干扰ꎬ以便研究干热河谷次生稀

树灌木林次生演替进程ꎬ并加强保护力度防止植

被再次退化ꎮ
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附表　 四川攀枝花苏铁国家级自然保护区干热河谷次生稀树灌木林 １ ｈｍ２固定样地木本植物名录(２０２０年)
Ａｔｔａｃｈｅｄｌｉｓｔ　 １ ｈｍ２ ｆｉｘｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔ ｌｉｓｔ ｆｏｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓａｖａｎｎａ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ ａｒｉｄ￣ｈｏｔ ｖａｌｌｅｙ

ｉｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｏｆ Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ (ｉｎ ２０２０)
物种名

Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ
拉丁名
Ｌａｔｉｎ

攀枝花苏铁 Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ

铁橡栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｃｏｃｃｉｆｅｒｏｉｄｅｓ
滇榄仁 Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ
蒙桑 Ｍｏｒｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ
岩柿 Ｄｉｏｓｐｙｒｏｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ
山槐 Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ
黄荆 Ｖｉｔｅｘ ｎｅｇｕｎｄｏ
红椿 Ｔｏｏｎａ ｃｉｌｉａｔａ

云南梧桐 Ｆｉｒｍｉａｎａ ｍａｊｏｒ
栎叶枇杷 Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｐｒｉｎｏｉｄｅｓ
绿黄葛树 Ｆｉｃｕｓ ｖｉｒｅｎｓ

沙针 Ｏｓｙｒｉｓ ｑｕａｄｒｉｐａｒｔｉｔａ
无患子 Ｓａｐｉｎｄｕｓ ｓａｐｏｎａｒｉａ

钝叶黄檀 Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｏｂｔｕｓｉｆｏｌｉａ
假烟叶树 Ｓｏｌａｎｕｍ ｅｒｉａｎｔｈｕｍ

云南山蚂蝗 Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｅ
云南白杨 Ｐｏｐｕｌｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ
三叶梣 Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｔｒｉｆｏｌｉｏｌａｔａ

６８０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷
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冼康华ꎬ 苏江ꎬ 付传明ꎬ 等. 不同生长年限华重楼根际土壤微生物多样性研究 [ Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２ ( １２):
２０８７－２０９８.
ＸＩＡＮ ＫＨꎬ ＳＵ Ｊꎬ ＦＵ ＣＭꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ
[Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１２): ２０８７－２０９８.

不同生长年限华重楼根际土壤微生物多样性研究

冼康华１ꎬ 苏　 江１ꎬ 付传明１ꎬ 何　 文１ꎬ 刘宝骏１ꎬ 谢东斌２ꎬ 黄宁珍１ꎬ 何金祥１∗

( １. 广西喀斯特植物保育与恢复生态学重点实验室ꎬ 广西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所ꎬ 广西 桂林 ５４１００６ꎻ

２. 百色学院 农业与食品工程学院ꎬ 广西 百色 ５３３０００)

摘　 要: 为探究华重楼生长发育与土壤微生物群落结构变化的关系ꎬ该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术

对 ３ 年生、５ 年生、７ 年生、９ 年生等 ４ 个不同生长年限的华重楼根际土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ 序列进

行测序分析ꎮ 结果表明:(１)不同生长年限根际土壤中主要优势细菌均为变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和

绿弯菌门ꎻ优势真菌为子囊菌门、担子菌门与毛霉门ꎮ (２)不同生长年限华重楼根际土壤中细菌物种较真菌

物种更丰富ꎬ多样化程度更高ꎮ 细菌多样性随着华重楼生长年限的增加呈降低、升高、再降低的“И”型规

律ꎬ最低点在第 ５ 年ꎬ最高点在第 ７ 年ꎻ真菌多样性则随着生长年限的增加呈先升高后下降的“Λ”型规律ꎬ
最高点在第 ７ 年ꎮ 细菌群落丰富度随着生长年限的增加呈先升高后下降的“Λ”型规律ꎬ第 ７ 年时丰富度最

高ꎻ而真菌丰富度随着生长年限增长变化不大ꎮ (３)ＵＰＧＭＡ 聚类分析显示ꎬ随着生长年限的推进根际土壤

微生物群落结构演变明显ꎬ细菌群落演变比较剧烈的时期是在定植后第 ７ 年ꎬ而真菌群落则在定植后第 ５
年ꎮ (４)Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析发现ꎬ速效钾和全氮是影响华重楼根际土壤细菌组成的主要因子ꎬ全钾是影

响真菌组成的主要因子ꎮ 综上认为ꎬ不同生长发育时期的华重楼根际土壤微生物群落组成和结构不同ꎬ而
第 ５ 至第 ７ 年是根际土壤微生物群落多样性发生重大变化的关键时期ꎮ
关键词: 华重楼ꎬ 根际ꎬ 土壤ꎬ 微生物群落ꎬ 多样性ꎬ 高通量测序
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Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌａｓ ｗｅｒｅ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ. (２) Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔｈａｎ ｆｕｎｇｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ. Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ａｇａｉｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ “И”ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ５ｔｈ ｙｅａｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ
ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ “Λ” ｔｈａｔ ｆｉｒｓｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ
ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ
“Λ” ｔｈａｔ ｆｉｒｓｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ａｌｓｏ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ
ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｍｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｙｅａｒ ｇｒｏｗｉｎｇ. (３) Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｅｖｏｌｖｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｔｈｅ ｐｅｒｉｏｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｅｖｏｌｖｅｄ ｍｏｒｅ ｄｒａｓｔｉｃａｌｌｙ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ５ｔｈ ｙｅａｒ. (４) Ｓｐｅａｒｍａｎ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ. Ａｌｌ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ５ｔｈ ｔｏ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ ｉｓ ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｐｅｒｉｏｄ ｆｏｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｓｏｉｌꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 华重楼(Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)为百合
科重楼属多年生草本植物ꎬ是我国传统名贵中药ꎬ
具有清热解毒、消肿止痛、凉肝定惊等功效ꎬ是我
国云南白药、宫血宁、百宝丹、热毒清、季德盛蛇
药、抗病毒颗粒、总皂苷片等许多著名中成药的主
要原料(袁理春等ꎬ２００４ꎻ汤海峰等ꎬ１９９８)ꎬ具有重
要的开发应用价值ꎮ 根际是土壤—根系—微生物
三者紧密结合、相互影响的场所 ( Ｂｕｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３)ꎮ 根际微生物的适当生长可刺激植物根系
的生长ꎬ增加根系的吸收面积ꎬ促进植物对各种元
素的吸收ꎬ同时根际土壤微生物也是衡量土壤肥
力和养分的重要指标 (王静等ꎬ ２０１５ꎻ李航等ꎬ
２０１６ꎻ全鑫等ꎬ２０１６)ꎮ 药用植物产生的黄酮、生物
碱、萜类等次级代谢产物丰富ꎬ在生长过程中很容
易释放到土壤中ꎬ从而引起植物根际土壤理化性
质 的 改 变ꎬ 最 终 导 致 根 际 微 生 物 的 变 化
(Ｎｉｈｏｒｉｍｂｅｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 不同植物以及同一植
物不同的生长发育时期ꎬ或者同一植物的不同基
因型之间ꎬ对营养元素的偏好和吸收程度不同ꎬ其
根系分泌物组成、分泌量和累积程度也存在着较
大的差异ꎬ从而使根际土壤微生物结构发生改变
(Ｇａｒｂｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻ韩玉竹等ꎬ２０１０)ꎮ 魏志华等
(２０１０)对 ２ 年生和 １０ 年生连翘根际微生物和土
壤酶活性进行的研究结果表明ꎬ随着连翘生长年
限的延长ꎬ根际微生物总量呈上升趋势ꎬ其中细菌
和真菌数量增加ꎬ放线菌数量减少ꎮ 大多药用植

物连作障碍研究均表明ꎬ连作会使药用植物根际
微生物从高肥力的“细菌型土壤”向低肥力的“真
菌型土壤”转变或者破坏了根际微生物种群的平
衡(李 琼 芳ꎬ ２００６ꎻ何 江 华 等ꎬ ２００８ꎻ 乔 卿 梅 等ꎬ
２００９)ꎮ 根际微生物群落结构失调及病原菌数量
增加是造成药用植物连作障碍的主要原因(李勇
等ꎬ２０１０)ꎮ 因此ꎬ研究不同生长年限药用植物生
长发育对根际土壤微生物群落多样性的影响ꎬ对
了解药用植物根际土壤状态、促进植株生长、防治
地下病虫害及提高药材品质等有十分重要的
意义ꎮ

华重楼生长周期长ꎬ通常从种子到药材需要
８ ~ １０ ａ 时间ꎬ长时间的单一化种植极易引发连作
障碍ꎬ导致华重楼的品质和产量难以得到保障ꎮ
近年来ꎬ华重楼根际微生物的研究主要是关于不
同栽培环境和不同品种等方面(周浓等ꎬ２０１５ꎻ张
静等ꎬ２０１６ꎻ郑梅霞等ꎬ２０２０)ꎬ而对不同生长发育

期华重楼与根际微生物多样性变化的研究较少ꎬ
土壤微生物群落组成结构变化与华重楼生长年限

的关系仍不清楚ꎮ 鉴于此ꎬ本研究采集不同生长

年限野生华重楼的根际土壤ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量

测序技术对土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ 序列

进行测序ꎬ对不同生长年限野生华重楼根际微生

物群落组成结构及多样性进行研究ꎬ探讨华重楼

生长发育对其定植地微生物群落组成和多样性的

８８０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



影响规律ꎬ为人工栽培华重楼及探寻其根茎病害

发生的生理生态机制及相应的生物防治方法提供

科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 土壤样品采集和处理

华重楼每年冬季地上部茎秆倒伏ꎬ根茎上会
留下刻痕ꎬ常规可以按根茎上刻痕的数量来判断
不同生长年限(苏海兰等ꎬ２０２０)ꎮ 土样采集按照
鲍士旦的方法(鲍士旦ꎬ２０００)ꎬ２０１８ 年 ９ 月在广
西金秀县华重楼野外自然分布区采用随机多点混
合的原则ꎬ每个采样点选取生长健康、长势一致、
刻痕数相同(１ 个刻痕代表生长 １ ａ)的华重楼 １０
株ꎬ收集根系及附着其上 ０ ~ ０.５ ｃｍ 的土壤作为根
际土ꎬ将混匀的根际土壤放入无菌塑料袋中ꎬ用标
签记录采样的信息ꎬ放入户外保鲜箱后立即带回
实验室ꎬ每个采样点 ３ 次重复ꎮ 每个土壤样品采
集后分成 ２ 份:一份置于－８０ ℃下保存ꎬ用于土壤
ＤＮＡ 提取及后续的细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ
ｒＲＮＡ 测序ꎻ另一份室内自然风干ꎬ研磨ꎬ过 ２ ｍｍ
筛ꎬ用于土壤理化性质测定ꎮ 由于野生华重楼生长
年份的不可控性ꎬ根据本次采样的实际情况结合重
楼主要药用成分重楼皂苷的积累规律 (张烨等ꎬ
２０１１ꎻ王琳娜等ꎬ２０１８)ꎬ因此选择 ３ 年生、５ 年生、７
年生和 ９ 年生 ４ 个不同生长年限华重楼的根际土样
开展土壤微生物多样性研究ꎬ土壤信息如表 １ 所示ꎮ
１.２ 根际土壤微生物群落组成及多样性分析

１.２. １ 土壤微生 物 ＤＮＡ 的 提 取、 ＰＣＲ 扩 增 和 测

序　 土壤微生物总 ＤＮＡ 使用上海生工生物工程股
份有限公司的土壤基因组 ＤＮＡ 快速抽提试剂盒提
取ꎻ提取后 ＤＮＡ 样品用干冰寄送到上海美吉生物医
药科技有限公司进行测序ꎮ 整个上机流程ꎬ包括
ＰＣＲ 的扩增、 ＰＣＲ 产物的混样和纯化及文库的构
建ꎮ 对细菌 Ｖ３ ~ Ｖ４ 区进行扩增的引物采用 ３３８Ｆ
(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎮ 扩 增 程 序: ９５
℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎻ５３ ℃退火 ３０ ｓꎻ７２
℃延伸 ４５ ｓꎻ持续 ２８ 个循环周期ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ
对真菌 Ｖ５ ~ Ｖ７ 区进行扩增的引物采用 ＳＳＵ０８１７Ｆ
(５′￣ＴＴＡＧＣＡＴＧＧＡＡＴＡＡＴＲＲＡＡＴＡＧＧＡ￣３′)和 １１９６Ｒ
(５′￣ＴＣＴＧＧＡＣＣＴＧＧＴＧＡＧＴＴＴＣＣ￣３′)ꎮ 扩增程序:
９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃ 变性 ３０ ｓꎻ５３ ℃ 退火 ３０
ｓꎻ７２ ℃延伸 ４５ ｓꎻ持续 ３７ 个循环周期ꎻ７２ ℃延伸
１０ ｍｉｎꎮ 扩增产物利用美吉生物 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进
行测序ꎮ

表 １　 不同生长年限华重楼根际土壤信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｐａｒｉｓ
ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ
ｃｏｄｅ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

采集地点
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

ＪＹ１ ３ 年
３ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′２３″ Ｅ
２４°８′５４″ Ｎ

１ ３００

ＪＹ２ ５ 年
５ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１０″ Ｅ
２４°８′５５″ Ｎ

１ ２５０

ＪＹ３ ７ 年
７ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１０″ Ｅ
２４°８′５７″ Ｎ

１ ２００

ＪＹ４ ９ 年
９ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１２″ Ｅ
２３°５４′６０″ Ｎ

１ ２１０

１.２.２ 微生物组测序数据质控与分析　 对测序得到
的原始数据进行拼接质控ꎬ得到有效数据ꎮ 采用
Ｕｐａｒｓｅ 软件平台进行 ＯＴＵ ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓ)聚类和物种信息分析ꎮ ＯＴＵ 聚类步骤:(１)对
优化序列提取非重复序列ꎬ便于降低分析中间过程
冗余计算量ꎻ(２)去除没有重复的单序列ꎻ(３)按照
９７％相似性对非重复序列(不含单序列)进行 ＯＴＵ
聚类ꎬ在聚类过程中去除嵌合体ꎬ得到 ＯＴＵ 的代表
序列ꎻ(４)将所有优化序列 ｍａｐ 至 ＯＴＵ 代表序列ꎬ
选出与代表序列相似性在 ９７％以上的序列ꎬ生成
ＯＴＵ 表格ꎮ 采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％
相似水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析ꎮ
１.２.３ 根际土壤微生物组成分析 　 基于测序的数
据ꎬ利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件分析不同随机抽样下的 Ａｌｐｈａ
多样性反映微生物群落的丰富度和多样性ꎬ包括
Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 等指数ꎮ 其中ꎬＡｃｅ
和 Ｃｈａｏ 指数反映样本中群落的丰富度ꎬＳｉｍｐｓｏｎ
和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数反映群落的多样性ꎬＡｃｅ、Ｃｈａｏ 和
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数越小ꎬ说明样品的
物种多样性越高ꎻ利用 Ｒ 语言工具生成土壤微生
物群落柱形图ꎻＶｅｎｎ 图可用于统计多组或多个样
本中所共有和独有的 ＯＴＵ 数目ꎬ采用 Ｒ 语言工具
和作图生成ꎮ
１.２.４ 根际土壤微生物群落结构差异性分析 　 通
过对不同样品微生物群落间进行 Ｂｅｔａ 多样性分
析ꎬ探索不同样品间群落组成的相似性或差异性ꎻ
用 Ｑｉｉｍｅ 数据分析流程计算 Ｂｅｔａ 多样性距离矩
阵ꎬ用 Ｒ 语言进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析并作树状图ꎮ
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１.３ 根际土壤理化性质测定
土壤理化性质测定参照«土壤农化分析» (鲍

士旦ꎬ２０００)ꎮ 全氮(凯氏定氮法)、全磷(钼锑显
色法)、全钾(火焰光度法)、土壤有机碳(重铬酸
钾水合加热法)、铵态氮和硝态氮(定氮仪法)、速
效磷(盐酸－氟化铵法)、速效钾(浸提＋原子吸收
法)和 ｐＨ 值ꎮ
１.４ 不同微生物物种与土壤理化因子相关性分析

基于土壤 ＤＮＡ 测序及土壤理化分析的数据ꎬ
利用 Ｒ 语言工具计算所选微生物物种与环境因子
之间的相关性系数 ( Ｓｐｅａｒｍａｎ 等 级 相 关 系 数、
Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数等)ꎬ将获得的数值矩阵通过热
图直观展示ꎮ 通过颜色变化反映二维矩阵或表格
中的数据信息ꎬ颜色深浅表示数值的大小ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落的
多样性分析
２.１.１ 细菌群落的多样性分析 　 供试土壤样品的
细菌和真菌群落丰度指数(Ａｃｅ、Ｃｈａｏ)和多样性指
数(Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ)如表显示(表 ２)ꎮ 其中ꎬ细
菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 指数均随着生长年限的增加呈先升
高后下降的趋势且各年份间差异显著ꎬ峰值均出
现在第 ７ 年ꎬ表明华重楼根际土壤中细菌丰富度
随着株龄的增加呈先升高后下降的趋势ꎬ在第 ７
年时华重楼根际土壤中细菌丰富度最高ꎬ在第 ３
年时细菌丰富度最低ꎮ

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数各年份间差异显著ꎬ
随着生长年限发生明显的起伏波动ꎮ 在华重楼生
长至第 ５ 年时ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数降至最低ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数升至最高ꎬ说明此时的土壤环境利于某些特
定种类(或类群)细菌的生长和繁殖ꎮ 因此ꎬ细菌
丰富度并未出现较大改变ꎬ由于竞争关系致使土
壤中其余细菌种类(或类群)的生长和繁殖受到抑
制ꎬ因此细菌多样性出现一个异常大的下降幅度ꎮ
到第 ７ 年时ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数升至最高ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指
数降至最低ꎬ表明此年份的华重楼根际土壤中细
菌多样性最高ꎮ 由此可知ꎬ华重楼的生长对根际
土壤中细菌数量和种类的影响均达到显著水平ꎮ
２.１.２ 真菌群落的多样性分析 　 由表 ２ 可知ꎬ所有
年份土壤样品中真菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 指数差异不显
著ꎬ表明所选年份的华重楼对根际土壤真菌丰富
度的影响不大ꎮ 然而ꎬ真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指
数分析显示ꎬ华重楼根际土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数随
着生长年限的增加先升后降ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数则先降
后升ꎬ峰值和最低值均在第 ７ 年时出现ꎬ结合显著

性分析发现ꎬ华重楼的生长对根际土壤中真菌多
样性的影响显著ꎬ真菌种类随着生长年限的增加
呈先增加后下降的趋势ꎬ华重楼在生长至第 ７ 年
时的根际土壤中真菌类群数量最多ꎬ物种丰富ꎮ
２.２ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落组
成分析
２.２.１ 细菌群落组成分析　 ４ 个不同生长年份的华
重楼根际土壤样品中共检测到细菌 ２５ 门、５６ 纲、
１３４ 目、１９５ 科、２８０ 属、４８４ 种ꎮ 从门水平上看(图
１:Ａ)ꎬ随着华重楼的生长ꎬ土壤中不同细菌门类的
相对丰度发生了明显变化ꎮ 各生长年限华重楼根
际 土 壤 主 要 优 势 菌 门 均 为 变 形 菌 门
(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌
门( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) 和绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)ꎮ 其
中ꎬ以变形菌门和酸杆菌门二者所占比例最高ꎬ占
细菌总丰度在 ６０％以上ꎮ 变形菌门丰度随着生长
年限的增加呈先升高后降低的趋势ꎬ在第 ３ 年至
第 ７ 年间丰度增幅不大ꎬ而从第 ７ 年长至第 ９ 年时
丰度出现了较大的下降ꎬ降幅为 ２２.３６％ꎮ 酸杆菌
门细菌丰度变化正好相反ꎬ随着华重楼生长年限
的增加呈先降低后升高的趋势ꎬ第 ３ 年至第 ５ 年、
第 ３ 年至第 ７ 年时丰度显著下降ꎬ降幅分别为
４１.３５％ ~４３.６４％ꎬ之后在长至第 ９ 年时快速回升
了５１.８８％ꎬ表明华重楼对酸杆菌门的影响大于变
形菌门ꎮ 绿弯菌门和拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)丰度
均随着华重楼生长年限的增加呈先升高后降低的
趋势ꎬ从第 ３ 年长至第 ５ 年时两个菌门丰度均未发
生大幅上升趋势ꎬ而从第 ５ 年长至第 ７ 年时丰度均
显著上升ꎬ增幅分别为 １６４.９０％和 ４５６.２１％ꎻ之后ꎬ
两者丰度回落ꎬ不同的是绿弯菌门下降幅度小ꎬ而
拟杆菌门丰度下降幅度大ꎬ达 ７２.２７％ꎮ 放线菌门
在第 ７ 年时丰度最低ꎬ其余生长年限中丰度差异
不显著ꎮ 另外ꎬ厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)在第 ５ 年时
丰度达到 １８. １６％ꎬ而在其余年份中丰度均低于
５％ꎻ硝化螺旋菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)在 ７ 年生的根际土
壤中丰度比其他生长年限出现了显著增加ꎮ

在科水平(图 １:Ｂ)上ꎬ主要由 Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ￣
ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣３、 ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣２、 黄 色 杆 菌 科
(Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣６ 等
菌科组成ꎮ 其中ꎬＳｏｌｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ￣ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣３ 在生长
５ 年的土壤中丰度最高ꎬ为 １２.９％ꎻ生长 ７ 年的土壤
中 丰 度 最 低ꎬ 仅 为 １. ２％ꎮ ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣６ 则相反ꎬ在生长 ５ 年的土壤中丰度最低ꎬ
为 １. １％ꎻ生长 ７ 年时丰度升至最高ꎬ为 １０. ９％ꎮ
ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣２、Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ａｃｉ￣
ｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ 及 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｏ￣Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏ￣ｂａｃｔｅｒｉａ￣
Ｉｎｃｅｒｔａｅ￣ｓｅｄｉｅｓ 等丰度随着生长年限的增加呈先下
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表 ２　 根际土壤微生物群落的丰富度和多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

真菌 Ｆｕｎｇｉ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

３ 年
３ ｙｅａｒｓ

(１ ０６２.６９±
３２.５３)ｄ

(１ ０８８.８６±
３７.６７)ｄ

(５.７３±
０.１０)ｃ

(０.００６ １±
０.０００ １)ｂ

(１６０.６２±
１１.５５)ａ

(１５９.１０±
８.４３)ａ

(１.８９±
０.０６)ｄ

(０.４２７ １±
０.００５ ９)ａ

５ 年
５ ｙｅａｒｓ

(１ ３０３.７７±
４５.６２)ｃ

(１ ３５３.５３±
４３.２２)ｃ

(５.３４±
０.１３)ｄ

(０.０２４ ２±
０.０００ ３)ａ

(１６９.０１±
１１.２１)ａ

(１６６.５８±
６.３７)ａ

(２.５１±
０.０３)ｂ

(０.３１０ ２±
０.０００ ９)ｃ

７ 年
７ ｙｅａｒｓ

(１ ８５３.３０±
５０.３８)ａ

(１ ９１５.１６±
４８.２５)ａ

(６.４９±
０.１２)ａ

(０.００３ ０±
０.０００ ２)ｃ

(１５６.８５±
１２.１５)ａ

(１５５.３５±
８.２７)ａ

(３.２８±
０.０６)ａ

(０.０７１ １±
０.００１ ６)ｄ

９ 年
９ ｙｅａｒｓ

(１ ６０３.５２±
２９.６６)ｂ

(１ ６０７.０８±
３３.５６)ｂ

(５.９３±
０.０９)ｂｃ

(０.００６ ４±
０.０００ １)ｂ

(１５５.４０±
７.３０)ａ

(１５４.７５±
４.７０)ａ

(２.１２±
０.１０)ｃ

(０.３９６ ３±
０.００２ １)ｂ

　 注: 同列中数值后面的不同小写字母表示差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ３　 不同生长年限华重楼根际土壤的理化性质
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

全氮
ＴＮ

(ｇｋｇ￣１)

全磷
ＴＰ

(ｇｋｇ￣１)

全钾
ＴＫ

(ｇｋｇ￣１)

总有机碳
ＴＯＣ

(ｇｋｇ￣１)

铵态氮
ＡＮ

(ｍｇｋｇ￣１)

硝态氮
ＮＮ

(ｍｇｋｇ￣１)

速效磷
ＡＰ

(ｍｇｋｇ￣１)

速效钾
ＡＫ

(ｍｇｋｇ￣１)

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

３ 年
３ ｙｅａｒｓ

(２.６９±
０.１０Ａ)ｂｃ

(０.７８±
０.０６Ｃ)ｃ

(３.１８±
０.０８Ｆ)ｄ

(７７.５７±
４.９０Ａ)ａ

(３２.７３±
１.９０)ａ

(１５２.７７±
１１.０１)ｂ

(５０.３９±
２.６０Ａ)ｃ

(９９.９８±
７.３４Ｄ)ｂ

(４.１０±
０.０３)ｄ

５ 年
５ ｙｅａｒｓ

(６.３０±
０.１３Ａ)ａ

(１.６２±
０.０７Ａ)ａ

(７.７５±
０.１３Ｅ)ｂ

(７１.５９±
５.５３Ａ)ａ

(２４.７１±
１.２４)ｂ

(１８０.６７±
８.５９)ａ

(４５.６６±
３.６０Ａ)ｃ

(１２９.９５±
６.８４Ｃ)ｂ

(４.５２±
０.０２)ｃ

７ 年
７ ｙｅａｒｓ

(２.８４±
０.０７Ａ)ｂ

(１.１６±
０.０９Ａ)ｂ

(５.１８±
０.１２Ｅ)ｃ

(５９.７５±
３.５８Ａ)ｂ

(２３.５４±
１.３８)ｂ

(１４４.２７±
１１.５７)ｂ

(１００.５３±
５.８９Ａ)ｂ

(４０７.９２±
２２.６２Ａ)ａ

(６.０２±
０.０４)ｂ

９ 年
９ ｙｅａｒｓ

(２.６０±
０.０７Ａ)ｃ

(１.５７±
０.０９Ａ)ａ

(１３.１６±
０.１７Ｃ)ａ

(２５.６３±
２.７５Ｃ)ｃ

(２２.００±
１.２０)ｂ

(６３.１９±
４.１１)ｃ

(１５８.９５±
１１.６１Ａ)ａ

(１２５.９７±
８.１７Ｃ)ｂ

(６.９６±
０.０７)ａ

　 注: 同列中数值后面的不同字母 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ 分别表示土壤养分评价水平丰富、较丰、中等、较缺、缺乏和极缺ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｌｅｔｔｅｒｓ Ａꎬ Ｂꎬ Ｃꎬ Ｄꎬ Ｅ ａｎｄ Ｆ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｒｅ ｒｉｃｈꎬ
ａｂｏｖｅ ａｖｅｒａｇｅꎬ ｍｅｄｉｕｍꎬ ｓｃａｒｃｅꎬ ｓｃａｒｃｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｃａｒｃｅｓｔ.

降后上升的趋势ꎬ第 ７ 年时丰度均为最低水平ꎮ
此外ꎬ３ 年、５ 年和 ９ 年生的土壤中均可检测出
ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣ＷＰＳ￣２、 酸 热 菌 科
(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍａｃｅａｅ)、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣ＡＤ３、柄杆菌科
(Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、科里氏菌科(Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)等
科的细菌ꎬ但上述科水平的细菌几乎不存在于 ７
年生的土壤中ꎮ 产碱杆菌科( Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)
仅存在于 ７ 年生的土壤中ꎬ丰度为 ６.７％ꎮ 另外ꎬ
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ￣１ 只存在生长 ５ 年的华重楼根际土
壤中ꎬ丰度为 １７.２％ꎮ
２.２.２ 真菌群落组成分析　 ４ 个不同生长年份的华
重楼根际土壤样品中共检测真菌 ８ 门、２６ 纲、５６
目、７６ 科、７８ 属、９６ 种ꎮ 从门水平上(图 ２:Ａ)看ꎬ
土壤中的真菌主要由子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子
菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) 与毛霉门 (Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ) 组

成ꎮ 其中ꎬ子囊菌门和担子菌门二者所占比例达
８０％以上ꎬ且各生长年限间丰度变化最大ꎮ 子囊
菌门丰度在土壤中大体呈逐年上升的趋势ꎬ生长 ３
年的土壤中丰度比例最低ꎬ随后丰度快速上升ꎬ生
长至第 ９ 年时丰度达到 ８８.１１％ꎮ 担子菌门丰度变
化与子囊菌门相反ꎬ当子囊菌门丰度上升时ꎬ担子
菌门丰度下降ꎬ担子菌门在生长 ３ 年的土壤中丰
度最高ꎮ 毛霉门真菌随着生长年份的增加呈先升
高后降低的趋势ꎬ在华重楼生长 ７ 年的土壤中丰
度最高ꎮ 壶菌门丰度则随华重楼生长年限的增加
呈逐年降低的趋势ꎮ 在科水平上(图 ２:Ｂ)ꎬ以古
生 菌 科 ( Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ )、 红 菇 科
(Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ)、 ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 和 ｕｎｃｌａｓｓｉ￣
ｆｉｅｄ￣ｃ￣Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 为优势菌科ꎬ各科在不同生长
年限中丰度不同ꎮ 古生菌科除了在 ７ 年生的华重
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楼根际土壤中检测不到外ꎬ在其余年份中丰度随
着生长年限的增加呈逐年上升的趋势ꎬ生长至第 ９
年时丰度最高ꎬ为 ６６.５％ꎮ 红菇科仅存在于 ３ 年生
的根际土壤中ꎬ丰度为 ６４. ８％ꎮ ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣Ｍｕｃｏｒｏ￣
ｍｙｃｏｔａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｃ￣Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｃ￣
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｐ￣Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 曲 霉 科
(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｃｅａｅ)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｏ￣Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ、 线虫草
科 ( Ｏｐｈｉｏｃｏｒｄｙｃｉｐｉｔａｃｅａｅ ) 及 蔓 毛 壳 科 ( Ｈｅｒｐｏ￣
ｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅ)等的丰度均随着生长年限的增加呈
先升高后降低的趋势ꎬ丰度最高均出现在华重楼
生长 ７ 年的土壤中ꎮ 另外ꎬ从图 ２:Ｂ 中可以看出ꎬ
７ 年生华重楼的根际土壤中真菌种类更丰富ꎮ
２.３ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落的
相关性分析

绘制 ＯＴＵｓ 韦恩图(图 ３)ꎬ从图 ３:Ａ 可以看
出ꎬ华重楼不同生长年限根际土壤共有的细菌
ＯＴＵ 为 ３２２ 个ꎬ分别占各生长年限细菌 ＯＴＵ 总数
的３３.６８％、２８.５９％、１９.６０％和 ２２.９０％ꎮ 各生长年
限植株根际土壤独有的细菌 ＯＴＵ 数量随着生长年
份的增加呈先升高后降低的趋势ꎻ在生长 ７ 年的
根际土壤中独有的细菌 ＯＴＵ 类型最多ꎬ为 ８６９ 个ꎬ
为其他年份的 ５.９ ~ ３７.８ 倍ꎮ 从图 ３:Ｂ 可以看出ꎬ
根际土壤共有的真菌 ＯＴＵ 数为 ５０ 个ꎬ分别占各生
长年份真菌 ＯＴＵ 总数的 ３５.２１％、３０.８６％、４８.５４％
和３３.１１％ꎻ同样在生长 ７ 年的根际土壤中ꎬ独有的
真菌 ＯＴＵ 类型最多ꎬ为 ２６ 个ꎮ 由此可知ꎬ随着华
重楼生长年限的增加ꎬ土壤细菌和真菌 ＯＴＵ 类型
均不同程度地发生变化ꎬ但细菌的变化幅度比真
菌大ꎬ表明华重楼的生长对土壤细菌群落的影响
大于真菌群落ꎮ
２.４ 不同生长年限华重楼根际微生物群落结构差
异性分析

对华重楼各生长年份的根际土壤样品的细菌
和真菌群落组成的相似度进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ
结果如图 ４ 所示ꎮ 从细菌群落组成聚类结果图 ４:
Ａ 可以看出ꎬ４ 份不同生长年限土壤大致分成三
类ꎬ即 ３ 年生和 ５ 年生归为一类ꎬ７ 年生和 ９ 年生
的各为一类ꎮ 这表明 ３ 年生和 ５ 年生根际土壤中
细菌群落组成相似度最高ꎬ７ 年生的和其他年份的
细菌群落组成相似度最低ꎬ９ 年生的介于前两类之
间ꎮ 从真菌群落组成聚类结果图 ４:Ｂ 可以看出ꎬ
真菌群落也划分为 ３ 个大类ꎬ即 ５ 年生和 ９ 年生的
归为一类ꎬ７ 年生和 ３ 年生的各为一类ꎮ 这表明 ５
年生和 ９ 年生中真菌群落组成相似度最高ꎬ３ 年生
的和其他年份的真菌群落组成相似度最低ꎬ７ 年生
的介于前两类之间ꎮ 可见ꎬ随着华重楼生长年份
的变化ꎬ其根际土壤细菌和真菌群落均发生了演

变ꎬ但演变发生的时间和方式不同ꎬ即细菌群落演
变比较剧烈的时期是在定植后第 ７ 年ꎬ到第 ９ 年又
和第 ３、第 ５ 年趋于相同ꎻ而真菌群落变化比较剧
烈的时期则在定植后第 ５ 年ꎬ第 ７ 年时出现一些变
化ꎬ第 ９ 年时与第 ５ 年趋于相同ꎮ
２.５ 不同微生物物种与土壤理化因子的相关性
分析
２.５.１ 华重楼根际土壤理化性质分析 　 检测 ３ 年
生、５ 年生、７ 年生和 ９ 年生 ４ 个不同生长年份的华
重楼根系土壤中的全氮( ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ)、全磷
(ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＴＰ)、全钾( ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＴＫ)、
有机碳( ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＴＯＣ)、铵态氮(ａｍｍｏ￣
ｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＡＮ)、硝态氮(ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＮＮ)、速
效磷( ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＡＰ)、速效钾 ( ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＡＫ)和 ｐＨ 值(表 ３)ꎬ并根据 １９８０ 年全
国第 ２ 次土壤普查养分分级标准进行评价ꎮ 表 ３
结果表明ꎬ４ 个不同生长年限华重楼的根系土壤理
化性质存在差异ꎮ 其中ꎬＴＮ 均为丰富以上水平ꎬ
第 ５ 年时出现峰值ꎬ为其他年份的 ２. ２ ~ ２. ４ 倍ꎮ
ＴＰ 为接近较丰富或丰富以上水平ꎬ第 ３ 年偏低
(０.７８ ｇｋｇ￣１)ꎬ第 ５ 年时上升至峰值( １. ６２ ｇ
ｋｇ￣１)ꎬ第 ７ 年再下降(１.１６ ｇｋｇ￣１)ꎬ第 ９ 年又回升
至接近峰值(１.５７ ｇｋｇ￣ １)ꎮ ＴＫ 随生长年份的增
长而增高ꎬ而其含量则为较缺以下水平ꎮ 速效 Ｎ
(包含铵态 Ｎ 和硝态 Ｎ)第 ３、第 ５、第 ７ 年均大于
１５０ ｍｇｋｇ￣１ꎬ处于丰富水平ꎬ其峰值出现于第 ５
年ꎻ第 ９ 年下降幅度较大ꎬ处于较缺水平 ( < ９０
ｍｇｋｇ￣１)ꎮ 速效 Ｐ 不同年份的根际土壤间差别较
大ꎬ其含量随着生长年份的延长而增加ꎬ均为丰富
以上水平ꎮ 速效 Ｋ 含量随着生长年份的增长先升
后降ꎬ其峰值(４０７.９２ ｍｇｋｇ￣１)在第 ７ 年出现ꎬ为
丰富水平ꎻ第 ３ 年表现为较缺ꎬ第 ５ 和第 ９ 年表现
为中等含量水平ꎮ 土壤有机质(有机碳)随着生长
年份的增长而下降ꎬ除了第 ９ 年表现为中等外、其
他年份均为丰富以上水平ꎮ 土壤 ｐＨ 值随着生长
年限的增加逐渐增加ꎬ从 ４.１０ 升高到 ６.９６ꎬ土壤逐
渐碱化ꎬ但仍在适宜华重楼生长的范围值内ꎮ 土
壤营养元素和 ｐＨ 值随着华重楼生长年限发生的
上述变化ꎬ可能与华重楼本身生长发育对土壤营
养元素的消耗、其根系分泌活动对营养元素形态
的改变、土壤中微生物活动以及其种群结构和组
成发生变化等因素有关ꎮ
２.５.２ 不同微生物物种与土壤理化因子的相关性分

析　 土壤理化性质既是影响华重楼产量和品质的
重要因素之一ꎬ也是影响土壤微生物群落组成和数
量的重要因子ꎮ 将华重楼根际土壤中的细菌、真菌
类群与土壤理化因子进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ从

２９０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｙ１、ＪＹ２、ＪＹ３ 和 ＪＹ４ 分别对应 ３ 年生、５ 年生、７ 年生和 ９ 年生的土壤样品ꎮ 下同ꎮ
ＪＹ１ꎬ ＪＹ２ꎬ ＪＹ３ ａｎｄ ＪＹ４ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ３ꎬ ５ꎬ ７ ａｎｄ ９ ｙｅａｒｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 在门(Ａ)和科(Ｂ)水平上根际土壤细菌的相对丰度
Ｆｉｇ. １　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｆａｍｉｌｙ (Ｂ) ｌｅｖｅｌ

图 ５ 和图 ６ 可以看出ꎬ土壤理化因子与根际土壤不
同微生物具有不同程度的相关性ꎮ

从图 ５ 可以看出ꎬ华重楼根际土壤中丰度排名

前 １５ 的细菌门类与各土壤理化因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ
相关 性ꎮ 变 形 菌 门、 厚 壁 菌 门 和 芽 单 胞 菌 门
(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)的丰度分别与 ＴＮ、ＴＰ 和 ＡＫ
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图 ２　 在门(Ａ)和科(Ｂ)水平上根际土壤真菌的相对丰度
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｆａｍｉｌｙ (Ｂ) ｌｅｖｅｌ

呈显著正相关ꎻ而酸杆菌门、ＷＰＳ￣２ 菌门和疣微菌
门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)分别与 ＡＫ、ＡＫ 和 ＴＮ 呈显著
负相关ꎻ浮霉菌门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)与 ＮＮ 呈显著
负相关、同时与 ＡＰ 呈显著正相关ꎮ 其余 ８ 个门类
丰度受土壤理化因子影响不显著ꎮ 综上可知ꎬ在

１５ 类细菌中ꎬＡＫ 对其中 ３ 类ꎬＴＮ 对其中 ２ 类ꎬＴＰ、
ＡＰ 和 ＮＮ 各对其中 １ 类产生了显著的正面或负面
影响ꎮ 此外ꎬＴＯＣ 和 ＡＮ 虽与 １５ 类细菌相关性未
达显著水平ꎬ但两者与细菌相关性几乎相同ꎬ均对
绿弯 菌 门、 拟 杆 菌 门、 浮 霉 菌 门、 己 科 河 菌 门
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Ａ. 细菌ꎻ Ｂ. 真菌ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇｉ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 不同生长年限华重楼根际土壤细菌和真菌韦恩图
Ｆｉｇ. ３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

图 ４　 根际土壤微生物 ＵＰＧＭＡ 聚类分析
Ｆｉｇ. ４　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ)、硝化螺旋菌门和 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 有
较强的负相关性ꎮ 结合细菌组成分析中各门类占
细菌丰度的比例ꎬ发现对华重楼根际土壤细菌群
落组成起主要作用的理化因子为 ＡＫ 和 ＴＮꎮ

从图 ６ 可以看出ꎬ华重楼根际土壤中丰度排名
前 ８ 的真菌门类与各土壤理化因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相
关性ꎮ 子 囊 菌 门、 一 些 未 分 类 的 真 菌 门 类
(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｆｕｎｇｉ)和捕虫霉门(Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ)
的丰度分别与 ＴＫ、ＴＮ 和 ＡＫ 呈显著正相关ꎻ而担
子 菌 门 与 ＴＫ 呈 显 著 负 相 关ꎻ 壶 菌 门
(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) 则与 ｐＨ 值呈显著负相关ꎬ与
ＴＯＣ 和 ＡＮ 呈显著正相关ꎮ 其余 ３ 个门类丰度受
土壤理化因子影响不显著ꎮ 综上可知ꎬ在 ８ 类真
菌中ꎬＴＫ 对其中 ２ 类ꎬｐＨ 值、ＴＯＣ、ＡＮ、ＴＮ 和 ＡＫ
各对其中一类产生了显著的正面或负面影响ꎮ 此
外ꎬＴＯＣ 及 ＡＮ 与 ８ 类真菌的相关性几乎一致ꎬ且
与子囊菌门、担子菌门有较强的相关性ꎮ ＴＰ 与 ８

相关系数 Ｒ 取值范围在－１ 和 １ 之间ꎬＲ 值在右边示例图中

以不同颜色展示ꎬＲ> ０ 表示正相关ꎬＲ< ０ 表示负相关ꎻ图
中���表示 Ｐ≤０.０５ꎮ 下同ꎮ
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ Ｒ ｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ －１ ａｎｄ １. Ｒ ｖａｌｕｅ ｉｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘａｍｐｌｅ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ. Ｒ>０ ｉｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
Ｒ<０ ｉｓ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎻ � � � ｍｅａｎｓ Ｐ≤０. ０５. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 门水平下土壤细菌不同物种和环境
因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图

Ｆｉｇ. ５　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

类真菌的相关性虽未达显著水平ꎬ但与子囊菌门、
担子菌门却有较强的相关性ꎮ 结合真菌组成分析
各门类占真菌丰度的比例发现ꎬ对华重楼根际土
壤真菌群落组成起主要作用的土壤理化因子为
ＴＫꎬ其次是 ｐＨ 值、ＴＯＣ、ＡＮ、ＴＰ、ＴＮ 和 ＡＫꎮ
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图 ６　 门水平下土壤真菌不同物种和环境因子
的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图

Ｆｉｇ. ６　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论与结论

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部

分ꎬ土壤微生物群落多样性可以敏感反映出植物
的生长、繁殖以及代谢活动的变化ꎻ同时ꎬ土壤生
物之间存在相互制约、彼此依赖的关系ꎬ与周围的
环境 因 子 相 互 作 用、 往 复 调 控 ( Ｈｉｒｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ 因此ꎬ研究植物根际土壤微生物多样性的
变化有利于揭示植物的生长发育规律ꎬ对植物尤
其是药用植物的栽培生产十分有意义ꎮ 本文研究
了不同生长年限野生华重楼根际土壤微生物多样
性的变化规律发现ꎬ不同生长年限华重楼根际土
壤中细菌及真菌群落的组成与结构存在差异ꎬ第 ５
至第 ７ 年是土壤微生物群落多样性和组成产生重
大变化的关键时期ꎮ 华重楼根际土壤中细菌丰度
比例最大的两个门始终是变形菌门与酸杆菌门ꎬ
两者丰度比例随着华重楼的生长发育发生较大变
化且趋势相反ꎬ在杉木人工林不同发育阶段土壤
细菌类群特征的研究中也发现了相似的规律(魏
志超等ꎬ２０１７)ꎮ 郑梅霞等(２０２０)研究表明ꎬ华重
楼根际土壤中含量最为丰富的是变形菌门ꎬ其次
是酸杆菌门和放线菌门ꎮ 康林玉等(２０１８)在研究
辣椒种植对根际土壤微生物多样性影响时发现ꎬ
辣椒种植前后土壤均以变形菌门和酸杆菌门为优
势细菌ꎬ以子囊菌门、担子菌门和接合菌门为优势
真菌ꎮ 黄珍等(２０１０)在海南香蕉园土壤样本中发
现ꎬ变形菌门、厚壁菌门和酸杆菌门是主要的细菌
类群ꎮ 综上表明ꎬ不同植物根际环境的微生物优

势菌群存在差异ꎬ华重楼根际土壤具有一般土壤
微生物群落组成的共性ꎮ

不同生长年限华重楼根际土壤中细菌 Ａｃｅ、
Ｃｈａｏ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显著高于真菌ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数则显著低于真菌ꎬ表明所选生长年限的华重
楼根际土壤中细菌物种较真菌更加丰富ꎬ多样化
程度更高ꎬ属于健康的“细菌型”土壤(康林玉等ꎬ
２０１８)ꎮ 华重楼生长到第 ７ 年时ꎬ根际土壤中的微
生物丰富度及多样化程度均达到最高ꎬ超过 ７ 年
后土壤中的微生物数量及多样性均出现了显著的
下降ꎬ根际土壤有从“细菌型”向“真菌型”转变的
趋势ꎮ 周浓等(２０１５)研究发现ꎬ滇重楼根际土壤
中细菌数量多于真菌数量且随着生长年限的增
加ꎬ真菌与解钾细菌数量呈逐年增加ꎬ而细菌、放
线菌等数量呈逐年减小的变化趋势ꎬ说明华重楼
与滇重楼根际微生物变化规律相似ꎬ这可能是由
于两个不同变种七叶一枝花根系分泌物成分相似
所致ꎮ 根系分泌物的种类和数量直接影响着根际
微生物的代谢和生长发育ꎬ进而对根际微生物的
种类、数量和分布产生影响 ( Ｎｉｈｏｒｉｍｂｅｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 在麦冬、西洋参、浙贝母等作物上的研究
发现ꎬ当根际土壤从高肥力的“细菌型”向低肥力
的“真菌性”转变时ꎬ病虫害增加ꎬ导致作物产量及
质量下降等负面影响 (李琼芳ꎬ ２００６ꎻ李勇等ꎬ
２０１０ꎻ孙世中等ꎬ２０１１ꎻ廖海兵等ꎬ２０１１)ꎮ 因此ꎬ在
华重楼人工栽培过程中ꎬ应当适时采收ꎮ 此外ꎬ还
可以根据土壤微生物的状态ꎬ有针对性地利用微
生物菌剂等措施调控土壤微生物环境ꎬ达到防治
病虫害、增产提质等效果ꎮ

土壤微生物类群特征受气候、土壤性质等多
方面的影响(赵维娜等ꎬ２０１６)ꎮ Ｌｉｕ 等( ２０１５)研
究表明ꎬ变形菌门喜欢在养分含量高的土壤环境
中生存且与土壤有机质和全氮含量显著相关ꎬ变
形菌门在华重楼根际土壤中的丰度变化与变形菌
门生长习性相对应ꎬＳｐｅａｒｍａｎ 相关性分析也表明ꎬ
变形菌门与全氮含量极显著正相关ꎮ ＡＫ 与酸杆
菌门极显著负相关ꎬ而王印等(２０１２)研究表明ꎬ重
楼根茎总皂苷含量与根际土壤全 Ｋ、速效 Ｋ 含量
均达到显著正相关ꎬ说明酸杆菌门可能不利于重
楼总皂苷的积累ꎻ土壤 ｐＨ 是影响土壤中酸杆菌丰
度和多样性的重要因子ꎬ通常情况下土壤 ｐＨ 值与
土壤中酸杆菌的相对丰度呈显著负相关(Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 但是ꎬ本研究中ꎬ根际土壤中酸杆菌
门的丰度并不是与 ｐＨ 呈显著负相关ꎬ而是与速效
钾显著负相关ꎬ并随着华重楼生长年限的增加呈
先降低后升高的趋势ꎬ表明在华重楼根际土壤中ꎬ
速效钾与华重楼的生长对酸杆菌门丰度和多样性
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的影响强于 ｐＨꎮ 全磷与速效磷分别与厚壁菌门、
浮霉菌门呈极显著正相关ꎬ但与优势菌门相关性
不显著ꎬ厚壁菌门与浮霉菌门在华重楼根际细菌
中所占丰度比例较小ꎬ而变形菌门与酸杆菌门是
华重楼根际土壤中丰度比例最大的细菌门类ꎬ这
两个菌门的变化会引起整个根际微生物组成结构
的较大改变ꎮ 因此ꎬ对华重楼根际土壤细菌群落
组成起主要作用的理化因子是速效钾和全氮ꎬ磷
的影响不及速效钾和全氮ꎮ 巨天珍等(２００８)对天
水小陇山红豆杉林土壤真菌研究认为ꎬ影响土壤
真菌数量和多样性的最主要因素是土壤 ｐＨꎬ其次
是土壤中的有机质和水分含量ꎻＰａｕｌ 等(２０１２)研
究结果表明对土壤真菌群落变化有关的是总 Ｃ / Ｎ
的值ꎬ次要的因素是土壤 ｐＨꎮ 本研究中 ＴＫ 是影
响华重楼根际土壤中真菌组成的主要因子ꎬ其次
是 ｐＨ 值、ＴＯＣ、ＴＰ、ＴＮ 等ꎬ这与前人研究结果有差
异但也有相同之处ꎬ表明不同植物土壤真菌因生
境、植物种类等不同ꎬ主要的影响因子也存在差
异ꎮ ＴＯＣ 及 ＡＮ 与华重楼根际土壤细菌和真菌主
要门类的相关性表现几乎一致ꎬ表明两者对华重
楼根际微生物群落组成的作用相似ꎻ此外ꎬＴＯＣ、
ＡＮ 及 ＴＰ 与真菌优势菌门的相关性比细菌强ꎬ表
明三者对华重楼根际土壤真菌群落组成的影响比
细菌大ꎮ 华重楼根际土壤微生物独特的组成结构
可能与其根际分泌物有关ꎬ从而影响了土壤中微
生物的分布(刘慧娟等ꎬ２０１９)ꎬ根系分泌物质的种
类及其与土壤、微生物互作的方式与机制尚不清
楚ꎬ仍有待进一步研究ꎮ

本研究初步揭示了不同生长年限野生华重楼
根际土壤微生物多样性的变化规律ꎬ发现第 ５ 至
第 ７ 年是土壤微生物群落多样性和组成产生重大
变化的关键时期ꎮ 本研究结果为进一步探索华重
楼生长发育与微生物的关系奠定了基础ꎬ也为今
后进一步研究华重楼有效成分积累与根际微生物
环境的关系及其病虫害的发生机制及防治措施提
供了科学依据ꎬ有助于促进华重楼的可持续利用
及产业的发展ꎮ
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青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较

肖　 健ꎬ 黄小丹ꎬ 杨尚东ꎬ 屈达才∗

( 广西大学 农学院ꎬ 植物科学国家级实验教学示范中心ꎬ 南宁 ５３０００４ )

摘　 要: 为研究青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤真菌群落组成ꎬ该研究以 ＩＴＳ１Ｆ 和 ＩＴＳ２Ｒ 为引物ꎬ基
于高通量测序技术对桑树青枯病易感品种(台湾长果桑ꎬＳＭ)和桑树青枯病钝感品种(桂桑 １２ 号ꎬＩＭ)植株根

际土壤真菌群落结构进行分析ꎮ 结果表明:(１)两个品种间指示真菌丰富度的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１ 指数及表征多样性

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数无显著差异ꎬ门分类水平ꎬ被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)和球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)是青枯病

钝感桑树品种植株根际土壤中特有的优势真菌门ꎻ而属分类水平ꎬＡｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、地丝菌属(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ)、足放线

病菌属(Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)和腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)等是青枯病易感桑树品种植株根际土壤中富集的特有优势真菌

属ꎮ (２)青枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ缺失了被孢霉门、球囊菌门真菌ꎬ以及被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、
镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、曲霉菌属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)和毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)等具有生防功能的优势真菌门属ꎬ可能

是其易感青枯病的重要原因ꎮ (３)根据真菌群落对同类环境资源的利用途径进行功能预测发现ꎬ青枯病易感

桑树品种根际土壤中ꎬ富集了相对较多的病理营养型和腐生营养型真菌ꎻ而青枯病钝感桑树品种根际土壤中ꎬ
富集了相对丰富的共生营养型真菌ꎮ (４)特有真菌数量更为丰富的土壤真菌 ＯＴＵ 分类水平ꎬ可能是青枯病钝

感桑树品种田间表现出更强抗性的重要原因ꎮ 可见ꎬ在青枯病钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ富集的被孢霉

属、镰刀菌属、曲霉菌属和毛壳菌属等优势特异真菌属ꎬ具有作为拮抗桑树青枯病备选菌属的潜力ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ１Ｆ ａｎｄ ＩＴＳ２Ｒ ａｓ
ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ( Ｔａｉｗａｎ Ｍｏｒｕｓ ｍａｃｒｏｕｒａ) ａｎｄ
ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ (Ｇｕｉｓａｎｇ １２) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ : (１) Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ
ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ＡＣＥꎬ Ｃｈａｏ１ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ｂｕｔ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎬ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｕｎｉｑｕｅ
ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ. Ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ ｉｎ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｔｏ ｔｈｅ
ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔꎬ Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍꎬ Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍꎬ Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ａｎｄ Ｈｕｍｉｃｏｌａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉａｌ ｓｏｉｌ
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ. (２) Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙꎬ ｓｏｍｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｇｅｎｅｒａꎬ ｓｕｃｈ ａｓ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ
Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｌｏｓｔ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ. Ｉｔ
ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ
ｖａｒｉｅｔｙ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅａｓｏｎｓ ｆｏｒ ｉｔｓ ｈｉｇｈｅｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ. (３) Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｓｉｍｉｌａｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓꎬ ｈｉｇｈｅｒ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ａｎｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎻ Ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｒｙꎬ ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. (４) Ｈｉｇｈｅｒ ａｂｕｎｄａｎｔ ｓｏｉｌ ｕｎｉｑｕｅ ｆｕｎｇｉ ａｔ ＯＴＵ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｙ ｍａｙｂｅ ｃａｎ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅａｓｏｎ ｆｏｒ ｉｔｓ ｈｉｇｈｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｂｉｌｉｔｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ｃａｎ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｆｏｒ
ｂｉｏ￣ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｉｎｓｅｎｓｉｔｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (Ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ)ꎬ ｍｕｌｂｅｒｒｙ (Ｍｏｒｕｓ ａｌｂａ)ꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ
ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 桑青枯病(Ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ)是由青枯劳尔氏

菌(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ)引起的一种毁灭性土传

病害ꎬ会对桑蚕生产产生毁灭性危害(白利叶等ꎬ
２０１６)ꎮ 广西壮族自治区是我国重点蚕区ꎬ桑园面

积占全国桑园总面积 ３０％以上ꎮ 近年来ꎬ桑青枯

病在广西全区范围内蔓延较快ꎬ局部桑园发病严

重ꎬ并出现桑园缺株和面积骤减等现象ꎬ已经严重

制约广西桑蚕产业发展(肖健等ꎬ２０２１)ꎮ
在农业生产中ꎬ为了减少各种病害带来的重

大损失ꎬ目前常用的经济且环保的方法是选育作

物抗病品种或利用抗病基因增加作物抗病性ꎮ 但

是ꎬ植物防御病害能力与其正常生长发育是一对

矛盾体ꎬ为了提高其抗病害能力ꎬ植物通常会以牺

牲自己部分生长发育为代价ꎬ将更多的能量转移

到防御机制上(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 因此ꎬ平衡植物

生长和防御之间的矛盾是实现作物抗病增产的关

键ꎬ探究其调控机制亦成为当前研究的热点和难

点ꎮ Ｙｏｎｅｙａｍａ (２０１９)研究发现ꎬ植物可以通过与

微生物建立共生关系来获取营养ꎬ以克服营养限

制的困难ꎮ 植物从微生物中获取营养ꎬ反过来又

向微生物提供碳水化合物ꎮ 同时ꎬ为了调节共生

关系ꎬ植物会产生和释放化学信号ꎮ Ｃｏｍｐａｎｔ 等
(２０１９)研究也表明ꎬ植物会通过招募有益的微生

物来改善植物的生长、健康和抗压能力ꎮ
根际－土壤之间的相互反馈作用被认为是植

物群落动态与营养循环的主要驱动力(Ｋｕｌｍａｔｉｓｋｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ 根际土壤微生物既可通过养分竞

争、拮抗作用和诱导系统抗性等机制抑制土壤中

病原菌防止病害的发生ꎬ促进植物的生长发育

(Ｂｏｎｉｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻＢａｋｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ也可通

过积 累 大 量 的 病 原 菌 导 致 植 株 的 感 染 死 亡

(Ｓａｎｔｈａｎａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 研究表明ꎬ众多土传病

害的发生与微生物有非常密切的关系ꎮ 王茹华等

(２００７)研究发现ꎬ植物对土传病害表现出的抗性

与根际真菌有密切关系ꎻ刘先良(２０１４)和董朝霞

等(２０１９)研究发现ꎬ接种丛枝菌根真菌能提高植

００１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



株对青枯病的抗性并能促进植株生长ꎻ龚云丽等

(２０２０)研究发现ꎬ丛植菌根真菌会抑制青枯雷尔

氏菌引起的姜瘟病ꎻ张深(２００７)通过平板拮抗实

验从烟草中筛选出 １５ 个对青枯病有抑制作用的

菌株ꎬ其中分泌抗菌活性物质最强的 ２ 株均为真

菌菌株ꎻ董夏伟(２０１１)从 ５９ 株真菌中分离出的烟

曲霉 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｕｍｉｇａｔｕｓ ) 和 浅 黄 新 萨 托 菌

(Ｎｅｏｓａｒｔｏｒｙａ ａｕｒｅｏｌａ)对烟草青枯病菌有较好抑制

作用ꎻ黎起秦等(１９９９)筛选到 ５ 株经鉴定属于康

氏木霉菌的真菌ꎬ它们对西瓜枯萎病、番茄青枯病

有抑制活性ꎬ并且在人工接种条件下仍有防效ꎮ
本课题组基于长期的田间调查发现ꎬ在本校

桑园教学基地中ꎬ台湾长果桑品种极易受青枯病

危害且普遍存在ꎻ同一块桑园ꎬ与青枯病易感桑树

品种相邻的桂桑 １２ 号未曾发现过青枯病易感症

状ꎮ 青枯病钝感品种是否通过招募有益的微生物

来提高抗性和强化根际微环境生防能力ꎬ其不易

感染青枯病的原因是否与其根际特有微生物的富

集有关等问题均有待研究ꎮ 因此ꎬ本研究以青枯

病易感桑树品种(台湾长果桑)和钝感桑树品种

(桂桑 １２ 号)为对象ꎬ基于高通量测序技术ꎬ比较 ２
个桑树青枯病抗性不同品种植株根际土壤真菌群

落结构特征ꎬ旨在探究青枯病易感桑树品种易感

青枯病的生态机制ꎬ为筛选青枯病的拮抗微生物

以及构建生态防控桑树青枯病技术体系提供理论

依据和技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验地概况

广西壮族自治区南宁市广西大学农学院教学

实习基地(１０８°１７′１４″ Ｅ、２２°５１′１７″ Ｎ)ꎬ土壤类型

为赤红壤ꎬ土壤 ｐＨ ５.７９ꎬ含有机质 ６.７５ ｇｋｇ￣１ꎬ全
氮 ０.８４ ｇｋｇ￣１ꎬ全磷 ０.５３ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾 １４.５４ ｇ
ｋｇ￣１ꎬ碱解氮 ５７. ４５ ｍｇｋｇ￣１ꎬ速效磷 ３. ３９ ｍｇ
ｋｇ￣１ꎬ速效钾 ８１. ７７ ｍｇｋｇ￣１ꎮ 当地年平均气温

２１.７ ℃ ꎬ属亚热带季风气候ꎬ阳光充足ꎬ雨量充沛ꎬ
年均降雨量达 １ ６００ ｍｍꎮ
１.２ 样品采集

２０２０ 年 ６ 月ꎬ于广西大学农学院教学实验桑

园随机采集青枯病易感(台湾长果桑ꎬ６ ａꎬＳＭ)和

钝感(桂桑 １２ 号ꎬ６ ａꎬＩＭ)品种植株根际土壤样

品ꎮ 采用五点取样法ꎬ随机选取青枯病易感桑树

品种和钝感桑树品种各 ３ 株ꎬ以每株桑树为中心ꎬ
直径 ６０ ｃｍ 左右ꎬ挖取植株地下 １０ ~ ６０ ｃｍ 根系ꎬ
抖落根系上的大块土壤后ꎬ收集附着在根系表面

的土壤于样品袋中ꎬ共 ６ 个土样ꎬ放入冰盒带回实

验室ꎬ放入－８０ ℃ 冰箱中保存ꎮ 干冰保存送至测

序公司提取 ＤＮＡꎬ进行高通量测序ꎮ
１.３ 土壤真菌多样性分析

土壤总 ＤＮＡ 抽提根据 Ｆａｓｔ ＤＮＡ® ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ
Ｓｏｉｌ 试剂盒(ＭＰ ＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬＵ.Ｓ.)操作说明进行ꎬ
ＤＮＡ 浓度和纯度使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 分光光度计

(Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ Ｕ. Ｓ.) 进行检测ꎮ 利用

１％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量ꎬ并以提取

的土 壤 微 生 物 ＤＮＡ 为 模 板ꎬ 选 用 ＩＴＳ１Ｆ ( ５′￣
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′) 和 ＩＴＳ２Ｒ ( ５′￣
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)为引物对真菌 ＩＴＳ
区进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 常规方法回收 ＰＣＲ 产物ꎬ并进

行纯化、检测定量ꎮ
将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后使用 ２％琼脂糖

凝 胶 回 收 ＰＣＲ 产 物ꎬ 利 用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ
Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙꎬ ＣＡꎬ
ＵＳＡ)进行回收产物纯化ꎬ２％琼脂糖凝胶电泳检

测ꎬ并用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ ( ＰｒｏｍｅｇａꎬＵＳＡ)对

回收产物进行检测定量ꎮ 基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台

( ＩｌｌｕｍｉｎａꎬＳａｎＤｉｅｇｏꎬＵＳＡ)标准操作规程ꎬ将纯化

后的扩增片段构建文库ꎮ 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的

Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序(上海美吉生物医药科

技有限公司)ꎮ
原始测序序列使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件进行质

控ꎬ使用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接ꎬ设置 ５０ ｂｐ 的窗

口ꎬ去除质控后长度低于 ５０ ｂｐ 的序列ꎬ根据重叠

碱基 ｏｖｅｒｌａｐ 将两端序列进行拼接ꎬ根据序列首尾

两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物将序列拆分至每个样本ꎬ使
用 ＵＰＡＲＳＥ ( ｖｅｒｓｉｏｎ ７. １ ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ /
ｕｐａｒｓｅ / )软件根据 ９７％的相似度对序列进行 ＯＴＵ
聚类并剔除嵌合体ꎬ生成 ＯＴＵ 表格ꎬ利用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ(ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ.ｃｍｅ.ｍｓｕ. ｅｄｕ / )对每条序列进

行物种分类注释ꎬ比对 Ｓｉｌｖａ 数据库ꎬ设置比对阈值

为 ７０％ꎮ 获得分类学信息和各个样本在各分类水

平上的群落组成ꎬ用图形进行可视化表示ꎬ使用

Ｕｓｅａｒｃｈ 和 Ｍｏｔｈｕｒ 软 件 分 别 进 行 ＯＴＵ 丰 度 和

Ａｌｐｈａ 多样性计算ꎬ得到样品物种信息ꎮ
１.４ 数据统计分析

利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 软件进行数据计算ꎬ
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用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２１ 软件进行方差分析ꎬ使用

独立样本 ｔ 检验进行显著性检验(Ｐ<０.０５)ꎬ并利

用上海美吉生物医药科技有限公司的 Ｉ￣ｓａｎｇｅｒ 云

数据分析平台进行在线数据分析ꎮ 平均数据以

“平均数±标准差”表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 青枯病不同抗性桑树品种植株根际土壤真菌

Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 １ 可知ꎬ青枯病易感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ指示真菌丰富度的 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数

与钝感桑树品种植株根际土壤之间并不存在显著

差异ꎻ指示真菌多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在青枯病不

同抗性桑树品种之间亦无显著差异ꎮ 这表明相同

非胁迫条件下ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种植株

根际土壤的真菌多样性与丰富度并不存在显著

差异ꎮ

表 １　 青枯病易感和钝感桑树品种植株

根际土壤真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

易感品种
ＳＭ

２.４７±
１.８２ａ

４６５.０１±
１４２.２２ａ

４７１.９５±
１４１.１３ａ ０.９９８ ６

钝感品种
ＩＭ

３.６８±
０.４７ａ

５９８.５４±
１４.３７ａ

６０４.５８±
５.７６ａ ０.９９８ ５

　 注: 表中数据为平均值±标准差ꎻ 数据后不同小写字母表示
青枯病易感和钝感桑树品种之间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ａｒｅ ｘ ± ｓꎻ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (Ｐ<０.０５) .

２.２ 真菌门分类水平组成

门分类水平ꎬ青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比大于 １％的优势

真菌门分类数量及丰度占比如图 １ 所示ꎮ 青枯病

易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比

大于 １％的优势真菌门分类数量分别为 ３ 个和 ５
个ꎮ 其中ꎬ青枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ
优势真菌门分类水平丰度占比大小顺序分别为子

囊 菌 门 ( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ ８９.４５％ )、 担 子 菌 门

( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ ６.４２％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ Ｆｕｎｇｉ
(２.６１％)和其他(ｏｔｈｅｒｓꎬ０.６４％)门类ꎻ钝感桑树品

种植株根际土壤中ꎬ优势真菌门分类组成丰度占

比及大小排序均发生变化ꎬ丰度占比大小分别为

子 囊 菌 门 ( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ ７２. ８９％)、 担 子 菌 门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ １４. ６１％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ Ｆｕｎｇｉ
(６.６６％)、被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎬ２.７５％)、球
囊菌门 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａꎬ １. ２０％) 和 其 他 ( ｏｔｈｅｒｓꎬ
１.８９％)门类ꎮ 被孢霉门和球囊菌门是青枯病钝感

桑树品种植株根际土壤中特有的优势真菌门类ꎮ
２.３ 真菌属分类水平组成

属分类水平ꎬ青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比大于 １％的优势

真菌属分类数量及丰度占比如图 ２ 所示ꎮ 其中ꎬ
青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ丰
度占比大于 １％的优势真菌属分类数量分别为 １０
个和 ２４ 个ꎮ 青枯病易感桑树品种优势真菌属丰

度 占 比 分 别 为 杯 盘 菌 属 ( Ｃｉｂｏｒｉａꎬ ４７. １８％)、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ ｆ Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ ( １１. ９５％)、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ
(５.４５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ(４.３７％)、
新赤 壳 属 ( Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａꎬ ３. ４４％)、 地 丝 菌 属

(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍꎬ４.１３％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ
(３.０９％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ Ｆｕｎｇｉ(２.６１％)、足放线病

菌属 ( Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍꎬ１. ２８％)、腐质霉属 (Ｈｕｍｉｃｏｌａꎬ
１.０４％)及其他( ｏｔｈｅｒｓꎬ９.９５％)ꎻ青枯病钝感桑树品

种植株根际土壤中ꎬ优势真菌属丰度占比大小顺序

分别为杯盘菌属(Ｃｉｂｏｒｉａꎬ１４.１５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ ( １１. ５７％)、 油瓶霉属 ( Ｌｅｃｙｔｈｏｐｈｏｒａꎬ
８.１８％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ Ｆｕｎｇｉ(６.６６％)、新赤壳属

( Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａꎬ ５.４８％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｃ
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ (５.１８％)、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ ( ３.２７％ )、
Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ ( ２.８９％ )、 被 孢 霉 属 ( Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ
２.７５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ (２. ００％)、
Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ ( １.８７％ )、 毛 壳 菌 属 ( Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍꎬ
１.７４％)、 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ( １. ６２％)、 曲霉属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ
１.５３％ )、 毛 孢 子 菌 属 ( Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎꎬ １.４８％ )、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ ( １.４２％ )、 锐 孔 菌 属

(Ｏｘｙｐｏｒｕｓꎬ１. ３４％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｌｅｓ
(１.３３％)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ１.２７％)、假埃希氏菌

属 ( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａꎬ １.２３％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿
Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ (１.１４％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ
( １.０６％ )、 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ( １.０５％ )、 翅 孢 壳 属

(Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓꎬ１.０３％)及其他(ｏｔｈｅｒｓꎬ１５.９６％)ꎮ
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图 １　 青枯病易感(ＳＭ)和钝感桑树品种 ( ＩＭ)植株根际土壤优势真菌门分类水平
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ

ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

图 ２　 桑树青枯病易感(ＳＭ)和钝感品种( ＩＭ)植株根际土壤真菌属分类水平
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ)

ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ
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　 　 与青枯病钝感桑树品种相比ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｃ
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、地丝菌属(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ)、足放线病

菌属(Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)和腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)等在青

枯病易感桑树品种植株根际土壤中虽是富集的特

有 优 势 真 菌 属ꎬ 但 缺 失 了 诸 如 油 瓶 霉 属

( Ｌｅｃｙｔｈｏｐｈｏｒａ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、
Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、被 孢 霉 属、 Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿
ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ、 毛 壳 菌 属、
Ｓａｉｔｏｚｙｍａ、曲霉属、毛孢子菌属、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ、 锐 孔 菌 属、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｌｅｓ、 镰 刀 菌 属、 假 埃 希 氏 菌 属

( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 和翅孢

壳属等优势真菌属(图 ２)ꎮ
２.４ 青枯病不同抗性桑树品种根际土壤真菌群落

结构间的差异

物种进化分支图(图 ３:Ａ)从内圈到外圈依次

展示了样本群落中从门到属的所有等级关系以及

各分类单元在不同模式间的差异情况ꎮ 通过 ＬＤＡ
值分布柱状图(筛选标准为 Ｐ< ０. ０５ꎬＬＤＡ ｓｃｏｒｅ >
３.０)ꎬ可以找出对青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种产生显著影响的真菌物种类群(图 ３:Ｂ)ꎮ
门分类水平上ꎬ被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)和球

囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)在钝感( ＩＭ)桑树品种植

株根际土壤中具有显著优势ꎮ 属分类水平上ꎬ
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、瓶霉属(Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ)、
枝顶孢霉属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)、Ｐｌｅｉｏｃａｒｐｏｎ 和 Ｓａｖｏｒｙｅｌｌａ
在青枯病易感桑树品种( ＳＭ)植株根际土壤中具

有显著优势ꎮ Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、
毛壳菌属 ( Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)、 Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿
ｏ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ、 Ｓａｇｅｎｏｍｅｌｌａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、 Ｆｕｓｉｃｏｌｌａ、 Ｃｈｏｒｄｏｍｙｃｅｓ、 柱 霉 属

(Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ)、漆斑菌属(Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ)、笋顶孢属

(Ａｃｒｏｓｔａｌａｇｍｕｓ)、 根 内 球 囊 霉 属 ( Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ)、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｄｉｄｙｍｅｌｌａｃｅａｅ 在钝感( ＩＭ)桑树品种植株根际土壤

中具有显著优势ꎮ
２.５ 真菌 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测

利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件ꎬ根据真菌群落对同类环境

资源的利用途径进行功能预测发现ꎬ本研究检测出

的土壤根际真菌根据对环境资源吸收利用方式ꎬ主
要可划分为共生营养型、病理营养型和腐生营养型

３ 种类型和 １４ 个 Ｇｕｉｌｄｓ(图 ４)ꎮ 主要包括植物病原

菌 ( ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ )、 未 定 义 腐 生 菌 ( ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、不明真菌 ( ｕｎｋｎｏｗｎ)、土壤腐生真菌

( ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ )、 凋 落 物 腐 生 真 菌 ( ｌｉｔｔｅｒ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、粪腐真菌(ｄｕｎｇ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、体表寄生

菌(ｅｐｉｐｈｙｔｅ)、植物腐生真菌( ｐｌａｎｔ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、地
衣寄生真菌( ｌｉｃｈｅｎ ｐａｒａｓｉｔｅ)、木质腐生真菌(ｗｏｏｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、寄生真菌( ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ)、动物病原菌

( ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ )、 丛 枝 菌 根 真 菌 ( ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ)和内生真菌(ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ)ꎮ 其中ꎬ青枯病

易感桑树品种根际土壤中ꎬ富集了相对较多的病理

营养型和腐生营养型真菌ꎻ而青枯病钝感桑树品种

根际土壤中ꎬ富集了相对丰富的共生营养型真菌ꎮ
２.６ 物种 Ｖｅｎｎ 分析

９７％的相似度水平上ꎬ针对青枯病不同抗性桑

树品种植株根际土壤真菌不同分类水平进行聚类

分析ꎬ获得 １２ 个门、３４ 个纲、８４ 个目、１７７ 个科、３２２
个 属、 ４９１ 个 种 及 １ ２８１ 个 ＯＴＵ ( Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ) 分类水平 (图 ４)ꎮ 由 Ｖｅｎｎ 图可

知ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ
分别检测到 ７８１ 个和 ９７３ 个 ＯＴＵꎮ 其中ꎬ共有 ＯＴＵ
为 ４７３ 个ꎬ易感桑树品种特有的 ＯＴＵ 为 ７６ 个ꎬ钝感

桑树品种特有的 ＯＴＵ 为 ９１ 个ꎮ 特有真菌数量更为

丰富的土壤真菌 ＯＴＵ 分类水平ꎬ可能是青枯病钝感

桑树品种田间表现出更强抗性的重要原因ꎮ

３　 讨论与结论

微生物是生态系统中功能活跃、开发潜力最

大、最宝贵的生物资源库(肖健等ꎬ２０２１)ꎮ 土壤中

丰富的微生物多样性在陆地生态系统中具有非常

重要的功能ꎬ微生物群落结构越丰富、物种越均匀

及多样性越丰富时ꎬ植物对抗病原菌的综合能力

就越强(肖健等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究发现ꎬ非胁迫条件

(均无发病症状)下ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ指示真菌丰富度的 ＡＣＥ 指数和

Ｃｈａｏ１ 指数以及指示真菌多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

在两者间均无显著差异ꎮ 这一现象不仅可能与相

近植被、气候和土壤条件下ꎬ真菌群落组成具有较

高的相似性有关(付亚娟等ꎬ２０１９)ꎬ而且可能与样

品采集时ꎬ两个抗性不同桑树品种均未出现发病

症状ꎬ处于非胁迫条件有关ꎮ 另外ꎬ青枯病钝感桑

树品种植株根际土壤中ꎬ 拥有更为多样的不同分
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图 ３　 青枯病不同抗性桑树品种根际土壤真菌的 ＬＥｆＳｅ 分析 (ＬＡＤ 阈值 ３.０)
Ｆｉｇ. ３　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (ＬＡＤ ｓｃｏｒｅ ＝ ３.０)

类水平的特有优势真菌ꎮ 由此推测ꎬ桑树植株根

际土壤微环境中ꎬ更为丰富多样的不同分类水平

特有优势真菌数量ꎬ可能是青枯病钝感桑树品种

田间表现出抗性更强的重要原因ꎮ
门分类水平ꎬ与青枯病钝感桑树品种相比ꎬ青

枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ) 真 菌 丰 度 占 比 从 ８９. ４５％ 下 降 至

７２.８９％ꎻ担子菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)真菌丰度占比

从 ６.４２％上升至 １４.６１％ꎮ 子囊菌门和担子菌门真

菌丰度占比的变化趋势与涂娜娜等(２０２１)的研究

结果相似ꎮ 林春英等(２０２１)研究证实ꎬ青枯病钝

感桑树品种植株根际土壤中富集的被孢霉门
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图 ４　 青枯病易感(ＳＭ)和钝感桑树品种( ＩＭ)
植株根际土壤真菌群落功能预测

Ｆｉｇ. ４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

图 ５　 青枯病易感和钝感桑树品种植株根际
土壤中真菌 ＯＴＵ 分类水平 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ. ５　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)真菌是一类好氧真菌ꎬ喜欢透

气性较好的土壤环境ꎬ具有分解木质素、纤维素和

半纤维素等难分解物质的能力ꎬ能够利用土壤中

的糖类物质进行生长代谢ꎬ增加土壤有机质和养

分含量ꎮ 另外ꎬ青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ富集的球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)真菌被认

为具有帮助植物吸收氮、磷等元素、提高植物对土

传病害和干旱等生物及非生物胁迫的耐受性等功

能(马少兰等ꎬ２０１９)ꎮ

属分类水平ꎬ被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、曲霉菌属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ) 和毛壳菌属

(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)是青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中富集的特有优势真菌属ꎮ 宁琪等(２０２２)研究

已证实ꎬ被孢霉属真菌具有促进土壤中氮、磷和钾

等养分元素有效化的能力ꎻ被孢霉真菌分泌的不

饱和脂肪酸(如花生四烯酸和二十碳五烯酸等)ꎬ
是土壤微生物吸收利用的重要碳源ꎬ可使土壤微

生物生境发生改变ꎬ从而影响土壤微生物群落组

成(徐惠昌等ꎬ２０２１)ꎮ 毛壳菌属真菌因产生丰富

的降解纤维素的酶和产生具有生理活性的次生代

谢产物(如球毛壳素、毛壳素等)而著称ꎬ能对多种

植物的多种病害的病原菌产生抑制作用(徐全智

等ꎬ２０１７ꎻ蒙盼盼等ꎬ２０２１)ꎮ 镰刀菌属真菌可产生

纤维素酶对碳的分解起作用ꎬ并与曲霉菌属真菌

一起参与土壤难溶性磷的溶解ꎬ可有效提高植物

对磷的获取ꎬ是溶磷微生物的重要类群(杨顺等ꎬ
２０１８)ꎮ

通过 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测发现ꎬ青枯病易感桑

树品种根际土壤中ꎬ主要富集了病理营养型和腐

生营养型真菌ꎬ与之相比ꎬ青枯病钝感桑树品种根

际土壤中ꎬ富集了丰度更高的共生营养型真菌ꎮ
孙倩等(２０１９)研究证实ꎬ腐生营养型真菌是土壤

中重要的分解者ꎬ可以分解难降解的有机质ꎬ在养

分循环方面起着重要作用ꎻ病理营养型真菌主要

从宿主获取营养来源ꎬ容易导致植物宿主发生病

害(Ａｎｔｈｏｎｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎻ而共生营养型真菌则对

植物宿主生长和品质等产生有益作用( Ｉｇｉｅｈｏｎ ＆
Ｂａｂａｏｌａꎬ２０１７)ꎮ

综上所述ꎬ青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ富集的被孢霉门、球囊菌门、被孢霉属、镰刀

菌属和曲霉菌属等特异优势真菌门属ꎬ具有促进

桑树吸收养分ꎬ保障植株根际土壤养分均衡供应

微环境的作用ꎻ毛壳菌属等优势真菌属ꎬ具有分泌

抑菌代谢产物、提高植株抗性和强化宿主植株根

际微环境生防能力的作用ꎮ 青枯病钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ富集了更为丰富及多样的优势

真菌门属ꎬ可能是其田间表现上呈现出抗性更强

的重要原因ꎮ 由此可见ꎬ在青枯病钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ富集的被孢霉属、镰刀菌属、曲
霉菌属和毛壳菌属等优势特异真菌属ꎬ具有作为

拮抗桑树青枯病备选菌属的潜力ꎮ

６０１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷
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碳氮源对花榈木胚性愈伤组织诱导、
发育及有机物积累的影响

吴高殷１ꎬ２ꎬ 韦小丽１ꎬ３∗ꎬ 王　 晓１ꎬ３ꎬ 韦　 忆１ꎬ３

( １. 贵州大学 林学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ２. 贵州师范大学 生命科学学院ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ３. 贵州省森林资源与环境研究中心ꎬ 贵阳 ５５００２５ )

摘　 要: 为探讨花榈木体胚发生过程中不同碳氮源处理对胚性愈伤组织诱导、发育和有机物积累的影响ꎬ
并筛选出有利于花榈木体胚发生的碳氮源ꎬ优化体胚发生体系ꎬ该研究以成熟胚为外植体ꎬ通过单因素试验

分析 ３ 种碳源、４ 种蔗糖浓度和 ６ 种氮源处理下胚性愈伤组织诱导、发育和有机物积累的差异ꎮ 结果表明:
(１)蔗糖中胚性愈伤组织诱导率显著高于葡萄糖和麦芽糖ꎬ但其体胚诱导率、体胚分化率、胚性愈伤组织可

溶性糖、淀粉和可溶性蛋白含量差异不显著ꎮ (２)随着蔗糖浓度的升高ꎬ胚性愈伤组织、体细胞胚(体胚)诱
导率、体胚分化率、胚性愈伤组织重量和可溶性蛋白含量呈先升高后降低的趋势ꎬ均以添加 ３０ ｇＬ￣１蔗糖最

高ꎬ而胚性愈伤组织可溶性糖和淀粉含量呈增加的趋势ꎮ (３)在 ６ 种氮源处理中ꎬ胚性愈伤组织诱导率以添

加 ５００ ｍｇＬ￣１谷氨酰胺的处理最高ꎬ体胚诱导率则以添加谷氨酰胺和水解酪蛋白的处理较高ꎬ但不同氮源

处理间体胚分化率无差异ꎻ添加有机氮源的处理其胚性愈伤组织可溶性蛋白含量显著高于无氮源处理ꎮ 总

之ꎬ不同的碳氮源通过影响花榈木胚性愈伤组织的诱导、发育和有机物的积累ꎬ从而影响其体胚诱导率ꎬ但
对体胚分化率影响不显著ꎮ 初步认为 ３０ ｇＬ￣１蔗糖和 ５００ ｍｇＬ￣１谷氨酰胺作为碳氮源可促进花榈木体胚

发生诱导ꎮ
关键词: 花榈木ꎬ 体胚发生ꎬ 胚性愈伤组织ꎬ 碳氮源ꎬ 有机物
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ｃａｎ ｐｒｏｍｏｔｅ ＳＥ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｏ. ｈｅｎｒｙｉ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｏｒｍｏｓｉａ ｈｅｎｒｙｉꎬ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓꎬ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｉｃ ｃａｌｌｕｓꎬ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓꎬ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

　 　 花榈木(Ｏｒｍｏｓｉａ ｈｅｎｒｙｉ)属豆科(Ｆａｂａｃｅａｅ)红

豆属(Ｏｒｍｏｓｉａ)常绿乔木ꎬ材质致密、坚硬、纹理美

丽ꎬ为我国珍贵用材树种ꎬ是制作高档家具和工艺

品的重要原材料ꎬ其根、枝、叶均可入药ꎬ具有较高

的经济、药用和生态价值ꎮ 由于花榈木种皮坚硬ꎬ
透水性差ꎬ野生自然资源稀少ꎬ大小年现象严重ꎬ自
然更新困难ꎬ生长缓慢ꎬ且成年树木易遭砍伐和破

坏ꎬ造成现有野生自然资源濒临灭绝状态ꎮ 为保护

其现有自然资源多样性和解决种质资源不足问题ꎬ
当下迫切需要进行保护和繁殖ꎬ无性繁殖可以解决

生产实践中资源匮乏问题和缓解供需矛盾ꎮ 其中ꎬ
组织培养技术具有繁殖速度快、产量高、利于种质

资源保存和遗传转化(Ｋｅｓｈｖａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)等优

点ꎬ在林木的扩繁研究和运用中具有重要作用ꎮ 前

人对同为豆科植物的红豆树(Ｏｒｍｏｓｉａ ｈｏｓｉｅｉ)、香合

欢(Ａｌｂｉｚｉａ ｏｄｏｒａｔｉｓｓｉｍａ)等的组织培养技术进行了研

究ꎬ但仍存在愈伤组织分化率、不定芽增殖率、生根

率低等问题(桂平ꎬ２０１８ꎻ许倩ꎬ２０２０)ꎮ
花榈木无性繁殖中ꎬ赵正霞(２００７)和文虹等

(２０２０)分别对花榈木埋根和嫁接技术进行了研

究ꎬ高丽等(２００９)和乔栋(２０１６)初步建立了组织

培养再生体系ꎬ但再生植株的数量有限ꎬ其技术尚

不成熟ꎬ且生产成本高ꎬ难以实现产业化ꎮ 体细胞

胚胎发生作为一种高效的体外再生方法ꎬ是体细

胞在体外培养形成胚性愈伤组织ꎬ经胚胎发生和

胚胎发育形成大量胚状体的过程ꎬ对产业化生产、
胚胎发育和细胞全能性研究具有重要意义ꎮ 先前

的研究建立了花榈木体胚发生再生体系(Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ较深入探讨了花榈木体胚发生的生理

机理ꎬ揭示了可溶性糖、淀粉和可溶性蛋白是花榈

木体胚发生的物质基础(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 前人

在三叶无患子(Ｓａｐｉｎｄｕｓ ｔｒｉｆｏｌｉａｔｕｓ) (Ａｓｔｈａｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)、北美鹅掌楸(Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ) (Ｋｉｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１) 和斐济果(Ｆｅｉｊｏａ ｓｅｌｌｏｗｉａｎａ) ( Ｖｅｓｃｏ ＆
Ｇｕｅｒｒａꎬ ２００１)等物种体细胞胚培养研究中发现ꎬ
可溶性糖、淀粉和可溶性蛋白这些有机物含量受

碳氮源及浓度的影响( Ｉｒａｑｉ ＆ Ｔｒｅｍｂｌａｙꎬ ２００１)ꎬ从
而影响体胚诱导率ꎮ 由此推测ꎬ碳氮源及浓度与

体胚诱导率及其生理变化有关ꎬ但它们如何调控

花榈木体胚诱导及其有机物积累的机理尚未可

知ꎮ 因此ꎬ本研究以花榈木成熟胚作为外植体ꎬ采
用单因素试验ꎬ分别以 ３ 种碳源、４ 种蔗糖浓度和

０１１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



６ 组氮源添加至胚性愈伤组织、体细胞胚和体细胞

胚分化诱导培养基中ꎬ通过分析不同碳氮源处理

下胚性愈伤组织诱导率、体胚诱导率及有机物积

累的差异ꎬ拟探讨以下问题:(１)碳氮源对花榈木

体胚诱导率是否具显著影响ꎻ(２)碳氮源是否影响

花榈木胚性愈伤组织有机物积累ꎬ从而对体胚诱

导起作用ꎮ 旨在筛选花榈木体胚发生诱导适宜的

碳氮源ꎬ进而为优化花榈木体胚再生体系提供参

考依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

于 ２０１７ 年 １１ 月采摘贵州省孟关(２６°１４′２３"
Ｅꎬ１０６°２５′１２" Ｎꎬ海拔 １ １１２ ｍ)同一株花榈木种子ꎮ
浓硫酸浸泡种子 １ ｈꎬ回收浓硫酸ꎬ自来水洗净种子ꎬ
７５％乙醇处理 １ ｍｉｎꎬ２％ ＮａＣｌＯ 处理 ８ ｍｉｎꎬ无菌水

清洗 ５ 次ꎬ无菌水浸泡种子 ２４ ｈꎬ使其吸胀ꎬ在超净

工作台上使用接种工具剥取成熟胚ꎬ备用ꎮ
１.２ 研究方法

１.２.１ 花榈木体胚发生诱导过程　 (１)胚性愈伤组

织诱导:以成熟胚为外植体ꎬ接种至胚性愈伤组织

诱导培养基中ꎮ 胚性愈伤诱导培养基参考 Ｗｕ 等

(２０２０)的配方:Ｂ５培养基、０.２ ｍｇ Ｌ￣１ ６￣ＢＡ、２.０
ｍｇＬ￣１ ２ꎬ４￣Ｄ 和 ２.５ ｇＬ￣１结冷胶ꎬ暗培养ꎬ(２５±
２) ℃ꎮ 第 ２５ 天统计胚性愈伤组织诱导率ꎮ (２)
体细胞胚诱导:将(１)中胚性愈伤组织转接至体细

胞胚诱导培养基ꎬ体细胞胚诱导培养基参考 Ｗｕ 等

(２０２０)的配方:Ｂ５ 培养基、０. ５ ｍｇＬ￣１ ＫＴ、１. ０
ｍｇＬ￣１ ２ꎬ４￣Ｄ 和 ２.５ ｇＬ￣１结冷胶ꎬ暗培养ꎬ(２５±
２) ℃ꎮ 培养 ４ 周后统计体细胞胚诱导率ꎮ (３)体
细胞胚分化诱导:将(２)中体细胞胚转接至体细胞

胚分化诱导培养基ꎬ体细胞胚分化诱导培养基参

考 Ｗｕ 等(２０２０)的配方:Ｂ５ 培养基ꎬ０. ５ ｍｇＬ￣１

ＴＤＺꎬ０.２ ｍｇＬ￣１ ＮＡＡꎬ光照强度 ２０ μｍｍ ￣２ ｓ￣１ꎬ１６
ｈｄ￣１ꎻ６０ ｄ 后统计体细胞胚分化率ꎮ
１.２.２ 不同碳氮源添加的试验设计 　 在上述培养

的(１)(２)(３)阶段均添加不同碳源、不同浓度蔗

糖和有机氮源ꎬ具体设计为:
(１)碳源:分别添加 ３０ ｇＬ￣１ 蔗糖( Ｔ１)、３０

ｇＬ￣１葡萄糖 (Ｔ２)和 ３０ ｇＬ￣１麦芽糖(Ｔ３)ꎻ
(２)蔗糖浓度:分别添加 ２０ ｇＬ￣１蔗糖(Ｃ１)、

３０ ｇＬ￣１蔗糖(Ｃ２)、４０ ｇＬ￣１蔗糖(Ｃ３)和 ５０ ｇ

Ｌ￣１蔗糖(Ｃ４)ꎻ
(３)有机氮源:分别添加 ０.５ ｇＬ￣１谷氨酰胺

Ｇｌｎ(Ｎ１)、０.５ ｇＬ￣１水解酪蛋白 ＣＨ(Ｎ２)、０.５ ｇ
Ｌ￣１水解乳蛋白 ＬＨ(Ｎ３)、０.２５ ｇＬ￣１Ｇｌｎ ＋ ０.２５ ｇ
Ｌ￣１ＣＨ ( Ｎ４)、 ０. ２５ ｇ Ｌ￣１ Ｇｌｎ ＋ ０. ２５ ｇ Ｌ￣１ ＬＨ
(Ｎ５)、０.２５ ｇＬ￣１ＣＨ ＋０.２５ ｇＬ￣１ＬＨ(Ｎ６)和以不

添加有机氮为对照(Ｎ０)ꎮ
上述各阶段每个处理重复 ３ 次ꎬ每个重复接种

２０ 个外植体ꎮ 所有培养基在灭菌前( １２１ ℃ꎬ２０
ｍｉｎ)ｐＨ 值均调节至 ５. ９０ ± ０. ２ꎬ培养条件为暗培

养ꎬ(２５±２) ℃ꎮ
１.２.３ 胚性愈伤组织的生长和有机物测定 　 接种

后第 ２５ 天ꎬ分别测定不同处理培养基的 ｐＨ 值(雷
磁 ＰＨＳ￣３Ｃ 型 ｐＨ 计ꎬ上海)ꎻ并收集胚性愈伤组

织ꎬ使用万分之一天平 (赛多利斯 Ｐｒａｃｔｕｍ２２４￣
１ＣＮꎬ德国)测量单个成熟胚诱导获得的胚性愈伤

组织重量ꎬ装入 ５ ｍＬ 离心管ꎬ贮藏于－８０ ℃ 超低

温冰箱ꎻ待样品收集完毕ꎬ对生理指标进行统一测

定ꎮ 可溶性糖和淀粉含量的测定采用硫酸－蒽酮

法ꎬ可溶性蛋白含量的测定采用考马斯亮蓝法(刘
萍等ꎬ２０１６)ꎬ每个处理重复测定 ３ 次ꎮ
１.３ 体胚诱导相关指标计算

胚性愈伤组织诱导率、体细胞胚诱导率和体

细胞胚分化率的计算公式如下:
胚性愈伤组织诱导率(％) ＝ (胚性愈伤组织

的数量 /接种成熟胚数量) ×１００ꎻ
体细胞胚诱导率(％)＝ (体细胞胚的数量 /接

种胚性愈伤组织数量) ×１００ꎻ
体细胞胚分化率(％) ＝ (体细胞胚的萌发数

量 /接种体细胞胚数量) ×１００ꎮ
１.４ 数据处理

试验数据用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 进行统

计处理ꎬ使用 ＳＰＳＳ １８.０ 软件

对数据进行单因素方差分析ꎬ通过 Ｔｕｒｋｅｙ 检

验进行差异显著分析(Ｐ<０.０５)ꎬ最后使用 Ｏｒｉｇｉｎ
２０１９ 作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 花榈木体胚发生的诱导

成熟胚在胚性愈伤组织诱导培养基中培养

７ ~ １０ ｄꎬ愈伤组织从成熟胚四周长出ꎮ 培养 ２５ ｄ
后ꎬ胚性愈伤组织为乳白色、黄白色或黄色ꎬ并在
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愈伤组织表面有结节状的小突起(图 １:ａ)ꎬ它们在

不同碳源、蔗糖浓度和有机氮源上的外观形态无

差异ꎮ 胚性愈伤组织在体胚诱导培养基中培养 ４
周后相继发育形成表面光滑、白色、透明状和类似

球形胚的体细胞胚(图 １:ｂ)ꎬ体细胞胚在体胚分

化培养基中进一步分化形成幼芽(图 １:ｃ)ꎮ
２.１.１ 碳源对胚性愈伤组织诱导及发育的影响 　
添加 ３ 种碳源的花榈木成熟胚愈伤组织诱导率均

为 １００％(图 ２)ꎬ但胚性愈伤组织诱导率差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎮ 其中ꎬＴ１ 处理的胚性愈伤组织诱导率

最高ꎬ比 Ｔ２ 和 Ｔ３ 分别高 ９.３％和 ９.７％ꎮ 不同碳源

体细胞胚诱导率和分化率的差异不显著 ( Ｐ >
０.０５)ꎬ但均以 Ｔ１ 最高ꎮ
２.１.２ 蔗糖浓度对胚性愈伤组织诱导及发育的影

响　 花榈木成熟胚愈伤组织诱导率随蔗糖浓度的

增加呈降低趋势(图 ３)ꎬ但差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎻ
而胚性愈伤组织、体细胞胚诱导率和体细胞胚分

化率随蔗糖浓度的增加呈先升高后降低趋势ꎬ其
诱导率均以 Ｃ２ 最高ꎬ但体细胞胚分化率差异不显

著(Ｐ>０.０５)ꎮ 值得注意的是ꎬＣ４ 的体胚诱导率急

剧下降ꎬ这说明高浓度蔗糖不利于体胚诱导ꎮ
２.１.３ 有机氮源对胚性愈伤组织诱导及发育的影

响　 与对照 Ｎ０ 相比ꎬ添加不同有机氮源对愈伤组

织诱导率和体胚分化率差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎻ但
对胚性愈伤组织和体胚诱导率影响显著(Ｐ<０.０５ꎬ
图 ４)ꎬ其中ꎬＮ１ 胚性愈伤诱导率显著高于 Ｎ０ꎬ增
加了 １８％ꎻＮ１、Ｎ２ 和 Ｎ４ 体胚诱导率显著高于 Ｎ０ꎬ
分别比 Ｎ０ 高 １８.５％、２０.５％和 １９.２％ꎮ
２.２ 碳氮源对胚性愈伤组织的生长及有机物积累

的影响

２.２.１ 碳源对胚性愈伤组织生长及有机物积累的

影响　 不同碳源处理的胚性愈伤组织重量差异显

著(Ｐ<０.０５)ꎬ以 Ｔ１ 最高ꎬ分别比 Ｔ２、Ｔ３ 高 ２１％、
７.８％ꎬ而对培养基 ｐＨ 值、胚性愈伤组织的可溶性

糖、淀粉和可溶性蛋白含量的影响不显著 ( Ｐ >
０.０５ꎬ表 １)ꎮ 这表明不同碳源对胚性愈伤组织的

生长影响较大ꎬ对培养基 ｐＨ 值、胚性愈伤组织碳

氮积累的影响较小ꎮ
２.２.２ 蔗糖浓度对愈伤组织生长及有机物积累的影

响　 不同蔗糖浓度处理对培养基 ｐＨ 值和胚性愈伤

组织淀粉含量的影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ但对胚性愈

伤组织的重量、可溶性糖和可溶性蛋白含量的影响

显著(Ｐ<０.０５ꎬ表 ２)ꎮ 随蔗糖浓度升高ꎬ胚性愈伤组

织的重量和可溶性蛋白含量呈先升高后降低的趋

势ꎬ以 Ｃ２ 最高ꎻ胚性愈伤组织可溶性糖含量则随蔗

糖浓度增加呈逐渐增加趋势ꎬ在 Ｃ４ 处理中最高ꎬ分
别是 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３ 处理的 ２.８５、１.９０、１.３０ 倍ꎮ 结果表

明蔗糖浓度对培养基的 ｐＨ 值影响较小ꎬ对胚性愈

伤组织的生长及其有机物积累影响较大ꎮ
２.２.３ 有机氮源对愈伤组织生长及有机物积累的

影响　 有机氮源对培养基 ｐＨ 值和胚性愈伤组织

淀粉含量的影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ但对胚性愈伤

组织重量、可溶性糖含量和可溶性蛋白含量的影

响显著 ( Ｐ < ０. ０５ꎬ表 ３)ꎮ 胚性愈伤组织重量在

Ｎ５、Ｎ１ 和 Ｎ０ 处理中较高ꎻＮ０ 胚性愈伤组织可溶

性糖 含 量 分 别 比 Ｎ１ － Ｎ６ 高 ２２％、 １７％、 ３４％、
９.８％、１６％和 ２.４％ꎻ相反ꎬＮ１－Ｎ６ 胚性愈伤组织可

溶性蛋白含量显著高于 Ｎ０ꎮ 可见ꎬ有机氮源的添

加有助于胚性愈伤组织的生长和可溶性蛋白的积

累ꎬ却不利于胚性愈伤组织可溶性糖的积累ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 碳源对花榈木体胚发生诱导的影响

碳源参与碳代谢途径ꎬ为植物生命活动提供

能量和碳骨架ꎬ对植物生长发育是不可或缺的ꎬ影
响植物体胚诱导率的高低( Ｂａｒｔｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
本研究中ꎬ蔗糖胚性愈伤组织、体胚及体胚分化诱

导率均高于葡萄糖和麦芽糖ꎬ与龙眼(Ｄｉｍｏｃａｒｐｕｓ
ｌｏｎｇａｎａ)(赖钟雄ꎬ１９９７)和胡桃楸(赵舒野ꎬ２０１３)
体胚诱导的结果一致ꎮ 胚性愈伤组织的重量以添

加蔗糖处理最高ꎬ可能与相同碳源浓度下蔗糖较

葡萄糖和麦芽糖能够更好地调节培养基中的低渗

环境ꎬ且蔗糖作为双糖经水解后形成同等量的葡

萄糖和果糖ꎬ有 助 于 提 高 蔗 糖 合 成 酶 ( ｓｕｃｒｏｓｅ
ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅꎬＳＳ)、蔗糖磷酸合成酶( ｓｕｃｒｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅꎬＳＰＳ)和转化酶( ｉｎｖｅｒｔａｓｅꎬＩＮＶ)的活性ꎬ
促进碳水化合物之间的相互转化和转运能力ꎬ从
而增加碳水化合物含量ꎬ提供外植体更多的能量

有关( Ｉｒａｑｉ ＆ Ｔｒｅｍｂｌａｙꎬ ２００１ꎻ罗凯等ꎬ２０２１)ꎮ 这

些可能是蔗糖被作为大部分植物细胞培养碳源的

主要原因ꎮ 此外ꎬ不同碳源处理下培养基 ｐＨ 值差

异不显著ꎬ与它们是非电解质有关ꎮ
３.２ 蔗糖浓度对花榈木体胚发生诱导的影响

蔗糖浓度影响培养基渗透压ꎬ适当的蔗糖浓

度为细胞膨大提供渗透推动力ꎬ 有助于提高蔗糖
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ａ. 胚性愈伤组织(ＥＣ)ꎻ ｂ. 体细胞胚(ＳＥ)ꎻ ｃ. 体细胞胚的分化ꎮ
ａ. Ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｉｃ ｃａｌｌｕｓ (ＥＣ)ꎻ ｂ. Ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏ (ＳＥ)ꎻ ｃ. Ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ.

图 １　 花榈木在培养基中添加谷氨酰胺的体胚发生
Ｆｉｇ. １　 Ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ Ｏｒｍｏｓｉａ ｈｅｎｒｙｉ ｉｎ ｍｅｄｉｕｍ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｌｕｔａｍｉｎｅ

Ｔ１－Ｔ３ 分别表示 ３０ ｇＬ￣１蔗糖、３０ ｇＬ￣１葡萄糖和 ３０ ｇＬ￣１麦芽糖ꎮ 不同大小写字母表示显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｔ１－Ｔ３ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ３０ ｇＬ￣１ｓｕｃｒｏｓｅꎬ ３０ ｇＬ￣１ｇｌｕｃｏｓｅ ａｎｄ ３０ ｇＬ￣１ｍａｌｔｏｓｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｐｐｅｒｃａｓｅ ａｎｄ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ < ０.０５)ꎮ Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 不同碳源对愈伤组织、体胚和体胚分化诱导的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ｃａｌｌｕｓꎬＳＥ ａｎｄ ＳＥ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ

代谢相关酶的活性ꎬ对体胚诱导具有重要作用

(Ｈａｚｕｂｓｋａ￣Ｐｒｚｙｂｙł ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在本研究中ꎬ花
榈木的胚性愈伤组织、体胚和体胚分化诱导率均

以添加 ３０ ｇＬ￣１蔗糖最高ꎬ与前人对龙眼(赖钟

雄ꎬ１９９７)和云杉( Ｈａｚｕｂｓｋａ￣Ｐｒｚｙｂｙł ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)
的研究结果类似ꎮ 花榈木胚性愈伤组织可溶性糖

和淀粉含量随蔗糖浓度升高整体呈逐渐升高的趋

势ꎬ前人在红花玉兰(Ｍａｇｎｏｌｉａ ｗｕｆｅｎｇｅｎｓｉｓ) (宁娜

娜等ꎬ２０１８)、栓皮栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ) (辛福梅ꎬ

２００７)和云杉(Ｈａｚｕｂｓｋａ￣Ｐｒｚｙｂｙł ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)体胚

诱导中也得出了类似的结果ꎮ 究其原因可能是适

当的蔗糖浓度不仅促进组织的生长ꎬ调控着细胞

内外糖代谢的信号分子应答ꎬ诱导了 ＡＢＡ 水平上

升ꎬ提高了糖代谢过程中 ＳＳ 和 ＳＰＳ 酶活性ꎬ促进

了糖 分 的 积 累 ( 陈 俊 伟 等ꎬ ２００４ )ꎻ 凌 亚 杰 等

(２０１８)报道随外源糖浓度升高ꎬＳＳ 和 ＳＰＳ 酶活性

相应增强ꎬ糖分含量增加ꎬ从而影响到细胞组织的

形态建成(Ｃａｎｇａｈｕａｌａ￣Ｉｎｏｃｅｎｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ使得
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Ｃ１－Ｃ４ 分别表示 ２０ ｇＬ￣１ꎬ３０ ｇＬ￣１ꎬ４０ ｇＬ￣１和 ５０ ｇＬ￣１蔗糖ꎮ
Ｃ１－Ｃ４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ２０ ｇＬ￣１ꎬ ３０ ｇＬ￣１ꎬ４０ ｇＬ￣１ａｎｄ ５０ ｇＬ￣１ｓｕｃｒｏｓｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ３　 不同蔗糖浓度对愈伤组织、体胚和体胚分化诱导的影响
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ｃａｌｌｕｓꎬＳＥꎬＳＥ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ

Ｎ０. 对照ꎻ Ｎ１. ０.５ ｇＬ￣１谷氨酰胺 Ｇｌｕꎻ Ｎ２. ０.５ ｇＬ￣１水解酪蛋白 ＣＨꎻ Ｎ３. ０.５ ｇＬ￣１水解乳蛋 ＬＨꎻ Ｎ４. ０.２５ ｇＬ￣１Ｇｌｕ ＋ ０.２５
ｇＬ￣１ＣＨꎻ Ｎ５. ０.２５ ｇＬ￣１Ｇｌｕ＋０.２５ ｇＬ￣１ＬＨꎻ Ｎ６. ０.２５ ｇＬ￣１ＣＨ＋０.２５ ｇＬ￣１ＬＨꎮ
Ｎ０－Ｎ６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｏｎｔｒｏｌ (ＣＫ)ꎬ ０.５ ｇＬ￣１ｇｌｕｔａｍｉｎｅ (Ｇｌｕ)ꎬ ０.５ ｇＬ￣１ｃａｓｅｉｎ ｈｙｄｒｏｌｙｓａｔｅ (ＣＨ)ꎬ ０.５ ｇＬ￣１ Ｌａｃｔａｌｂｕｍｉｎ ｈｙｄｒｏｌｙｓａｔｅ (ＬＨ) ꎬ
０.２５ ｇＬ￣１Ｇｌｕ ＋ ０.２５ ｇＬ￣１ＣＨꎬ ０.２５ ｇＬ￣１Ｇｌｕ＋０.２５ ｇＬ￣１ＬＨꎬ ０.２５ ｇＬ￣１ＣＨ＋０.２５ ｇＬ￣１ＬＨ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ４　 不同有机氮源对愈伤组织、体胚和体胚分化诱导的影响
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ｃａｌｌｕｓꎬＳＥ ａｎｄ ＳＥ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ

胚性愈伤组织糖含量较高ꎬ却抑制了体胚发育进

程ꎮ 这些研究结果证明高浓度的蔗糖虽然促进了

花榈木胚性愈伤组织糖分的积累ꎬ但是抑制了体

胚诱导ꎮ
３.３ 氮源对花榈木体胚发生诱导的影响

有机氮源(谷氨酰胺、水解酪蛋白和水解乳蛋

白)可提高培养基 ＮＨ４
＋与 Ｎ０３

－比例ꎬ改变 Ｃ / Ｎ 的

比值ꎬ促进龙舌兰(Ｒｅｙｅｓ￣Ｄíａｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)和落叶

松(齐力旺ꎬ２０００)胚胎的生长发育ꎮ 本研究中ꎬ添
加有机氮源的处理花榈木胚性愈伤组织和体胚诱

导率均高于对照(Ｎ０)ꎬ其中ꎬ胚性愈伤组织诱导

率以添加谷氨酰胺(Ｎ１)最高ꎬ类似的结果在三叶

无患子胚性愈伤组织诱导中被报道 ( Ａｓｔｈａｎａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７) ꎮ 这可能与花榈木对氮元素 (ＮＨ４

＋与

４１１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 不同碳源对胚性愈伤组织生长及生理特性的影响
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｎ ＥＣ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ

碳源
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

胚性愈伤重量
ＥＣ ｗｅｉｇｈｔ

( ｇ)

可溶性糖含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

淀粉含量
Ｓｔａｒｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ
(ｍｇｇ ￣１)

可溶性蛋白含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

Ｔ１ ４.７４±０.０７ａ ０.２６９±０.００７ａ ２２.２２±１.１４ａｂ １８.３８±１.４７ａ １１.８６±０.３ａ
Ｔ２ ４.６５±０.０６ａ ０.２１２±０.０１２ｂ ２４.８０±０.３３ａ １６.０４±１.６７ａ １０.８９±０.５８ａ
Ｔ３ ４.７３±０.０８ａ ０.２４８±０.０１５ａ ２４.４５±０.１０ａ １６.６６±１.７１ａ １０.９８±０.４６ａ

　 同一列不同小写字母代表在 Ｐ<０.０５ 水平下的显著性差异ꎮ 下同ꎮ
　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ< ０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 不同蔗糖浓度对胚性愈伤组织生长及生理特性的影响
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｃｒｏｓｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｎ ＥＣ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ

蔗糖浓度
Ｓｕｃｒｏｓｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

胚性愈伤重量
ＥＣ ｗｅｉｇｈｔ

( ｇ)

可溶性糖含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

淀粉含量
Ｓｔａｒｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ
(ｍｇｇ ￣１)

可溶性蛋白含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

Ｃ１ ４.５８±０.０３ａ ０.１８±０.０２４ａｂ １２.８４±０.８９ｃ １５.４８±０.６４ａ １０.２１±０.６３ｂｃ
Ｃ２ ４.６±０.０３ａ ０.２±０.０１６ａ １９.２７±１.０８ｃ １４.９３±１.８６ａ １１.８５±０.０６ａ
Ｃ３ ４.４±０.０６ａ ０.１７±０.０１４ｂ ２８.２４±５.３１ｂ １６.５８±２.８４ａ ９.０５±０.９３ｃ
Ｃ４ ４.５４±０.１４ａ ０.１７±０.０２２ａｂ ３６.６５±２.８２ａ １８.７４±１.１８ａ １０.６±０.３ｂ

表 ３　 不同有机氮源对胚性愈伤组织生长及生理特性的影响
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｒｇａｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅ ｏｎ ＥＣ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ

有机氮源
Ｏｒｇａｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

胚性愈伤重量
ＥＣ ｗｅｉｇｈｔ

( ｇ)

可溶性糖含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

淀粉含量
Ｓｔａｒｃｈ ｃｏｎｔｅｎｔ
(ｍｇｇ ￣１)

可溶性蛋白含量
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

(ｍｇｇ ￣１)

Ｎ０(ＣＫ) ４.４９±０.０６ａ ０.２１±０.０１２ａｂ ２０.１６±２.２８ａ ９.９±５.２７ａ ８.３１±０.３３ｄ
Ｎ１ ４.５４±０.０４ａ ０.２１±０.０１ａｂ １５.８３±１ｂｃ １５.４１±１.５７ａ １１.７９±０.２ａ
Ｎ２ ４.４７±０.０８ａ ０.１６±０.００７ｃｄ １６.７６±２.１９ａｂｃ １１.２６±２.３５ａ １１.７９±０.３６ａ
Ｎ３ ４.５２±０.１２ａ ０.１９±０.０１１ｂｃ １３.２５±０.８１ｃ １４.７１±１.８９ａ ９.８４±０.２４ｂｃ
Ｎ４ ４.５７±０.１１ａ ０.１３±０.００８ｅ １８.１９±０.８１ａｂ １４.８５±１.３１ａ １１.５２±０.２６ａ
Ｎ５ ４.５５±０.０９ａ ０.２２±０.０１１ａ １６.８９±１.６５ａｂｃ １６.１７±０.２７ａ １１.４９±０.１７ａ
Ｎ６ ４.５２±０.０８ａ ０.１６±０.００３ｄ １９.６７±１.３１ａｂ １１.３３±０.７４ａ １０.４９±０.１４ｂ

Ｎ０３
－)的吸收和利用效率有关ꎮ 因为谷氨酰胺合

成酶 ( ｇｌｕｔａｍｉｎｅ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅꎬ ＧＳ) 和 硝 酸 还 原 酶

(ｎｉｔｒａｔｅ ｒｅｄｕｃｔａｓｅꎬＮＲ)是植物体内氮代谢同化作

用的关键酶ꎬ其中ꎬＧＳ 通过氮素同化作用ꎬ利用

ＡＴＰ 分解释放的能量ꎬ将无机氮催化为谷氨酰胺

和谷氨酸供植物利用(刘云菲等ꎬ２０２１)ꎻ若 ＧＳ 活

性低ꎬ植物体内合成的蛋白质不足或低于植物生

长所需阈值ꎬ植物生理代谢和生长发育将受影响ꎬ
而外源谷氨酰胺的添加利于植物对其的吸收和利

用ꎬ提高了 ＧＳ 和 ＮＲ 的活性ꎬ促进蛋白质的形成

(罗慧和李伏生ꎬ２０２０)ꎬ为花榈木胚性愈伤组织的

正常发育提供氮源保障ꎮ 与对照(Ｎ０)相比ꎬ有机

氮源(Ｎ１－Ｎ６)处理促进花榈木胚性愈伤组织中可

溶性蛋白含量的积累ꎬ相反ꎬＮ１－Ｎ６ 处理花榈木胚

性愈伤组织可溶性糖含量却较低ꎬ辛福梅(２００７)

在栓皮栎中也发现类似的结果ꎮ 这可能与 Ｎ０ 处

理中培养基 Ｃ / Ｎ 比相对较高ꎬ利于可溶性糖的合

成ꎬ而添加有机氮源(Ｎ１－Ｎ６)ꎬ培养基 Ｃ / Ｎ 比值

降低ꎬ促进可溶性蛋白的积累有关ꎮ
综上分析得出结论:碳氮源影响花榈木胚性愈

伤组织的诱导、发育和有机物的积累ꎬ从而影响其

体胚诱导率ꎬ但对体细胞胚分化的影响不显著ꎮ 培

养基中添加 ３０ ｇＬ￣１蔗糖和 ５００ ｍｇＬ￣１谷氨酰胺

可以促进花榈木胚性愈伤组织和体细胞胚的诱导ꎮ
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ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１２): ２１１７－２１２７.

遮光处理对观赏栀子氮、磷、钾分配与生长的影响
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( １. 湖南农业大学 园艺学院ꎬ 长沙 ４１０１２８ꎻ ２. 湖南省中亚热带优质花木繁育与利用工程技术中心ꎬ 园艺作物

种质创新与新品种选育工程研究中心ꎬ 长沙 ４１０１２８ꎻ ３. 中国科学院亚热带农业生态研究所ꎬ
农业生态过程重点实验室ꎬ 洞庭湖湿地生态系统观测研究站ꎬ 长沙 ４１０１２５ )

摘　 要: 为探究观赏栀子在不同遮光条件下生长和光合及氮、磷、钾(Ｎ、Ｐ、Ｋ)分配的规律ꎬ该研究对 ３ 种观

赏栀子设置 ５ 种不同的遮光处理(０％、６０％、７０％、８０％、９０％)ꎬ通过对观赏栀子的生长和光合及各器官 Ｎ、
Ｐ、Ｋ 含量进行统计与分析ꎬ探究了不同遮光处理对观赏栀子栽植效果的影响ꎮ 结果表明:(１)６０％和 ０％遮

光率的大花栀子、８０％和 ７０％遮光率的雀舌栀子、０％遮光率的花叶栀子均长势较好ꎮ (２)随着遮光率的增

加ꎬ雀舌栀子和花叶栀子的净光合速率、胞间 ＣＯ２浓度、蒸腾速率逐渐降低ꎬ气孔导度、水分瞬时利用率在遮

光率 ６０％下达到最大值ꎮ (３)大花栀子总 Ｎ 量最高ꎬ器官含 Ｎ 量高低排序为叶、根、茎ꎻ雀舌栀子总 Ｐ 量最

高ꎬ器官含 Ｐ 量排序为根、茎、叶ꎻ大花栀子在 ９０％遮光率下含 Ｋ 量最高ꎮ 综合考虑认为ꎬ雀舌栀子更耐荫

蔽ꎬ适合在 ８０％和 ７０％的遮光条件下生长ꎻ大花栀子次之ꎬ适合在 ６０％和 ０％遮光条件下生长ꎻ花叶栀子最

不耐荫ꎬ适合在 ０％遮光条件下生长ꎮ
关键词: 观赏栀子ꎬ 遮光ꎬ 氮、 磷、 钾ꎬ 养分分配ꎬ 处理方法
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　 　 栀子(Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ)ꎬ 原产于我国中部ꎬ
为茜草科栀子属的常绿灌木ꎬ花洁白而芳香ꎬ是我

国著名的八大香花植物之一( Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ卢
路路等ꎬ２０２１)ꎮ 其种类品种丰富ꎬ其中观赏用栀子

主要应用于园林造景ꎬ盆栽观赏(陈雅林ꎬ２０１８ꎻ邓
绍勇等ꎬ２０１８ꎻ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ)ꎮ 正确的配植方

式与合理的养护措施对观赏栀子在园林应用中景

观效果有十分重要的意义(杨吉龙等ꎬ２０２０)ꎮ 由于

配置方式不合理或养护不科学容易出现生长发育

不良、花香不浓等现象ꎬ因此观赏栀子在园林绿化

应用中配置不合理等问题亟待解决ꎮ
配置方式影响周边环境的光强ꎬ光照环境是

影响植物光能利用效率和生产力的重要因子ꎬ光
对植物生长发育尤为重要ꎬ通过调整光反应中心

和捕光天线色素蛋白复合体的比例以及 ２ 个光系

统的比值ꎬ植物可以调整色素含量和构成ꎬ进而适

应不同的光照条件(韩金龙等ꎬ２０１８)ꎮ 在遮荫条

件下ꎬ耐荫植物可以保持较高的光能利用效率和

光合效率ꎬ这对植物生长及相关生理与形态过程

意义重大(张哲等ꎬ２０１３)ꎮ 不同的光照强度、光质

和光照时间等会影响植物的光合能力及固碳相关

酶、固氮相关酶(如硝酸还原酶)的活性ꎬ从而进一

步影响植物氮(Ｎ)、磷( Ｐ)的含量(王振南和杨惠

敏ꎬ２０１３)ꎮ Ｎ、Ｐ、钾(Ｋ)元素参与了体内各类化合

物的组成ꎬ通常以硝酸盐和铵盐的形式为植物所

利用ꎬ从而影响植物生理活动(李玉霖等ꎬ２０１０ꎻ燕

亚飞等ꎬ２０１４)ꎮ 光强不仅影响植物正常生长ꎬ而
且影响植物体对有限的矿质元素的分配ꎬ从而影

响各器官均衡发展ꎮ 有研究表明ꎬ随着光强的减

弱ꎬ光合速率会降低ꎬ植物的 Ｎ、Ｐ 积累会下降ꎬ而
器官内 Ｎ、Ｐ 含量有所增加(颉洪涛等ꎬ２０１７)ꎮ 目

前ꎬ观赏栀子研究主要为其花香成分、精油提取物

以及栀子功能成分的提取等方面ꎮ 但是ꎬ关于观

赏栀子在不同光照条件下ꎬ观赏栀子对矿质元素

的吸收与利用是否存在与其他植物一样的规律性

变化及种类品种间的基因型差异ꎬ目前相关报道

较少ꎮ 针对观赏栀子对不同光照条件的生长是否

有差异ꎬ如何适应其生长环境ꎬ是否与其光合特性

及栀子内的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 总含量及各器官的分配有关ꎬ
以及如何影响观赏植物的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 分配ꎬ对栀子生

长状况有什么差异性变化等问题ꎬ本研究以常见

的 ３ 个观赏栀子品种为材料ꎬ采用不同遮光处理ꎬ
通过其在不同遮光率下的生物量和 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量

及其分配的差异ꎬ探讨栀子的营养元素在不同遮

光处理下的分配机制ꎬ以期为不同观赏栀子种类

品种的合理利用及配套的高效优质栽培提供

参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验场地

材料种植于湖南农业大学观赏园艺研究所

８１１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



(１１３°０４′３５.９０″ Ｅ、２８°１０′４６.９９″ Ｎ)ꎬ海拔 ３４ ｍꎬ属于

亚热带季风性湿润气候ꎬ四季分明ꎬ降水充沛ꎬ雨热

同期ꎮ 夏季平均气温为 ３８ ℃ꎬ年平均气温为 １７.２
℃ꎬ年积温为 ５ ４５７ ℃ꎬ试验时期日积温>１０ ℃ꎬ年
平均降水量为 １ ３６１.６ ｍｍꎮ
１.２ 试验材料

选 择 大 花 栀 子 ( Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ’)、雀舌栀子(Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ‘Ｒａｄｉｃａｎｓ’)
和花叶栀子(Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ‘Ｖａｒｉｅｇａｔａ’)的 ３ 年生扦

插苗为植物材料ꎮ 选择直径 ２０ ｃｍ、高 ２３ ｃｍ 规格

的花盆作为种植器皿ꎮ 栽培基质按珍珠岩 ∶ 蛭

石 ∶ 有机土 ∶ 堆积土 ＝ １ ∶ １ ∶ １ ∶ ２ 的比例混合ꎮ
１.３ 试验设计

采取生产应用中常用的黑色遮荫网和疏林遮

荫遮光方式ꎬ于 ２０１９ 年 ３ 月至 ２０２０ 年 １０ 月进行

遮光处理ꎮ 按照遮荫网的针数和覆盖层数设置 ５
个不同的遮光处理 ( ０％、８０％、６０％、７０％、９０％)
(采用台湾泰仕 ＴＥＳ－１３３２Ａ 照度计连续 ５ ｄ 晴天

８:００—１７:００ 点测定各处理的平均光照强度ꎬ各处

理的遮光率 ＝ (１－各处理平均光照强度 /全光照对

照下光照强度) ×１００％ꎮ 将黑色遮荫网搭在高 ２.５
ｍ 的钢架上ꎬ各处理命名为 ＣＫ１、ＣＫ２、Ｔ１、Ｔ２ 和

Ｔ３ꎬ具体情况见表 １ꎮ ３ 个品种每个处理 ４０ 盆ꎬ共
６００ 盆ꎬ盆距 ３０ ｃｍꎬ确保互不遮光条件下置于 ５ 个

遮光处理中ꎮ 其他肥、水养护等因素确保一致ꎬ避
免试验误差ꎮ
１.４ 试验测定的项目和方法

观赏栀子植株的株高、冠幅、茎直径、花朵数

和根长在 ２０２０ 年 ６ 月利用卷尺和游标卡尺测量ꎬ
在 ２０２０ 年 １０ 月对各处理栀子随机选取 ３ 株采样ꎬ
将表面土壤和杂质去除ꎬ分离其各器官ꎬ洗净后称

取鲜重ꎬ７０ ℃烘干至恒重后称取各部分重量ꎬ得到

生物量ꎮ 光合生理指标采用 ＬＩ － ６４００ 光合仪测

定ꎻ选择晴朗无云天气的上午 ９:００—１１:００ꎬ选取

从上往下数第 ３ 片叶片测定ꎬ气体流速设定为 ５００
ｍｍｏｌｓ￣１ꎬ控制湿度ꎬ温度与 ＣＯ２浓度与外界环境

一致ꎮ 各处理各品种 ３ 个重复ꎬ计算净光合速率

(Ｐｎ)、蒸腾速率(Ｔｒ)、胞间 ＣＯ２浓度(Ｃ ｉ)、气孔导

度 (Ｇ ｓ)和水分利用瞬时效率(ＷＵＥ) ＝ Ｐｎ / Ｔｒ( Ｆａｒ
＆ Ｓｈａｒｋｅｙꎬ １９８２)ꎮ 将 ３ 种栀子各部分磨碎过 ６０
目的筛来测定养分含量ꎬ根、茎与叶中全 Ｎ、全 Ｐ
和全 Ｋ 的含量均采用 ＮＹ / Ｔ ２０１７—２０１１ 植物中

Ｎ、Ｐ、Ｋ 的测定方法ꎮ

１.５ 数据处理

试验数据整理工具为 ＷＰＳ Ｅｘｃｅｌ 软件ꎬ作图工

具 为 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 软 件ꎬ 方 差 分 析 采 用 ＳＰＳＳ
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １７.０ 软件ꎬＰ<０.０５ 表示差异显著ꎮ

表 １　 试验设计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｄｅｓｉｇｎ

品种名
Ｖａｒｉｅｔｙ
ｎａｍｅ

处理编号
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｎｕｍｂｅｒ

　 　 　 处理方法
　 　 　 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄ

大花栀子
Ｇａｒｄｅｎｉａ
ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ’

ＤＣＫ１ 自然光照对照ꎬ无遮光ꎬ遮光率为 ０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｌｉｇｈｔ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ ｓｈａｄｉｎｇꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ０％

ＤＣＫ２ 自然遮光ꎬ杜仲树下ꎬ遮光率为 ８０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｈａｄｉｎｇꎬ ｕｎｄｅｒ Ｅｕｃｏｍｍｉａ
ｕｌｍｏｉｄｅｓꎬ ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ８０％

ＤＴ１ 一层 １ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ６０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ １￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ６０％

ＤＴ２ 一层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ７０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ ｓｈａｄｉｎｇ
ｒａｔｅ ｉｓ ７０％

ＤＴ３ 两层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ９０％
Ｔｗｏ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ９０％

雀舌栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｒａｄｉｃａｎｓ’

ＱＣＫ１ 自然光照对照ꎬ无遮光ꎬ遮光率为 ０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｌｉｇｈｔ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ ｓｈａｄｉｎｇꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ０％

ＱＣＫ２ 自然遮光ꎬ杜仲树下ꎬ遮光率为 ８０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｈａｄｉｎｇꎬ ｕｎｄｅｒ Ｅｕｃｏｍｍｉａ
ｕｌｍｏｉｄｅｓꎬ ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ８０％

ＱＴ１ 一层 １ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ６０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ １￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ６０％

ＱＴ２ 一层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ７０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ ｓｈａｄｉｎｇ
ｒａｔｅ ｉｓ ７０％

ＱＴ３ 两层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ９０％
Ｔｗｏ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ９０％

花叶栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｖａｒｉｅｇａｔａ’

ＨＣＫ１ 自然光照对照ꎬ无遮光ꎬ遮光率为 ０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｌｉｇｈｔ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｎｏ ｓｈａｄｉｎｇꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ０％

ＨＣＫ２ 自然遮光ꎬ杜仲树下ꎬ遮光率为 ８０％
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｈａｄｉｎｇꎬ ｕｎｄｅｒ Ｅｕｃｏｍｍｉａ
ｕｌｍｏｉｄｅｓꎬ ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ８０％

ＨＴ１ 一层 １ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ６０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ １￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ ｓｈａｄｉｎｇ
ｒａｔｅ ｉｓ ６０％

ＨＴ２ 一层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ７０％
Ａ ｌａｙｅｒ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ ｓｈａｄｉｎｇ
ｒａｔｅ ｉｓ ７０％

ＨＴ３ 两层 ２ 针遮荫网ꎬ遮光率为 ９０％
Ｔｗｏ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ２￣ｎｅｅｄｌｅ ｓｈａｄｉｎｇ ｎｅｔꎬ
ｓｈａｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｉｓ ９０％

９１１２１２ 期 刘向东等: 遮光处理对观赏栀子氮、磷、钾分配与生长的影响



表 ２　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子形态指标的观测结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ

ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

品种名
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理编号
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｎｕｍｂｅｒ

株高
Ｈｅｉｇｈｔ
( ｃｍ)

冠幅
Ｃｒｏｗｎ ｂｒｅａｄｔｈ

( ｃｍ)

茎直径
Ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ

(ｍｍ)

花朵数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｆｌｏｗｅｒｓ

根长
Ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ

( ｃｍ)

大花栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ’

ＤＣＫ１ ５４.６３±２.６２Ａａｂ ５１.２３±２.８６Ａｃ １１.２２±０.５３Ａａｂ ６.３３±１.５３ａ ２４.９３±０.３２Ｂａ

ＤＣＫ２ ５４.５７±０.７４Ａａｂ ６６.６０±０.２０Ａａ ９.５７±０.５３Ｂｂｃ ４.３３±０.５８ａｂ １７.６０±０.７０Ｂｂ

ＤＴ１ ５８.９３±３.６２Ａａ ５６.５０±２.８４Ａｂ １３.７６±２.５０Ａａ ４.３３±０.５８ａｂ １４.８０±１.２２Ｂｃ

ＤＴ２ ４９.９０±０.５０Ａｂｃ ６４.７７±１.５２Ａａ １０.６３±１.２０Ａｂｃ ３.３３±０.５８ｂ １４.９３±０.２５Ｂｃ

ＤＴ３ ４５.４０±３.８０Ａｃ ６７.０７±１.９１Ａａ ８.２０±１.５５Ａｃ ３.３３±１.５３ｂ ２６.６７±２.３８Ａａ

雀舌栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｒａｄｉｃａｎｓ’

ＱＣＫ１ ４３.２０±７.１４Ｂａｂ ４５.２０±３.６５Ｂｂ １３.２１±４.１３Ａａ ２１.３３±５.５１ａｂ ２３.２３±０.５１Ｂａ

ＱＣＫ２ ４６.５７±１.０７Ｂａ ５９.９７±２.０６Ｂａ １１.１０±１.２７ＡＢａ ２３.００±２.００ａ １８.２３±２.６３Ｂｂｃ

ＱＴ１ ３６.９７±２.７１Ｃｂ ４９.５０±０.７５Ｂｂ １２.８５±０.９８Ａａ １５.６７±５.１３ｂｃ １５.５０±１.３０Ｂｃ

ＱＴ２ ４５.４０±３.１６Ａａ ５８.４３±５.５６Ａａ １０.３１±１.７５Ａａ １６.３３±２.０８ａｂ ２１.２７±２.２１Ａａｂ

ＱＴ３ ４３.３３±３.６０Ａａｂ ５９.３３±０.９０Ｂａ １１.８１±２.６７Ａａ １１.３３±１.５３ｃ １７.５７±０.８５Ｂｃ

花叶栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｖａｒｉｅｇａｔａ’

ＨＣＫ１ ４５.８３±３.３０ＡＢａ ４４.４７±１.７０Ｂａ １３.４４±２.７２Ａａ — ３２.６３±１.８４Ａａ

ＨＣＫ２ ４４.４３±２.６９Ｂａ ３９.４３±２.５８Ｃａｂ １２.３３±０.３８Ａａｂ — ３１.８３±０.６７Ａａ

ＨＴ１ ４７.８３±１.２７Ｂａ ４４.７７±１.３６Ｃａ １２.０５±１.１７Ａａｂ — ２８ꎬ８７±１.５５Ａｂ

ＨＴ２ ３６.８７±４.６３Ｂｂ ３４.９７±４.７２Ｂｂ １１.５８±０.８４Ａａｂ — ２３.０３±０.６０Ａｃ

ＨＴ３ ２９.１７±１.４５Ｂｃ ２８.９０±３.１３Ｃｃ １０.３５±０.７１Ａｂ — １５.５０±０.７５Ｂｄ

　 注: 同列不同小写字母表示处理间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 同列不同大写字母表示品种间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

不同小写字母表示处理间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎻ 不同大写字母表示品种间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子总生物量
Ｆｉｇ. １　 Ｂｉｏｍａｓｓｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２　 结果与分析

２.１ 不同遮光处理下 ３种观赏栀子的形态指标变化

由表 ２ 可知ꎬ大花栀子的株高、冠幅在 ３ 种栀

子中占优势ꎬ雀舌栀子开花数较多ꎬ花叶栀子的根

较前两者长ꎮ 大花栀子中ꎬ６０％遮光率的株高与

茎直径较其他处理大ꎬ为 ５８. ９３ ｃｍ、１３. ７６ ｍｍꎻ
７０％、９０％、８０％遮光率的大花栀子冠幅较大ꎬ０％
遮光率的花朵数为 ６ 朵ꎬ根长为 ２４.９３ ｃｍꎬ占绝对

优势ꎬ并且随着遮光率越大ꎬ花朵数越少ꎬ９０％遮

光率的根长最长ꎬ为 ２６.６７ ｃｍꎮ 雀舌栀子中ꎬ８０％

０２１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



和 ７０％遮光处理在株高、冠幅上优于其他处理ꎬ
８０％遮光率的株高为 ４６.５７ ｃｍꎬ冠幅为 ５９.９７ ｃｍꎬ
其次为 ９０％、０％和 ６０％遮光率ꎬ茎直径各处理差

异不显著ꎬ０％遮光率最大ꎬ为 １３.２１ ｍｍꎻ８０％遮光

率的雀舌栀子有最多的花朵数ꎬ为 ２３ 朵ꎮ 其次为

０％遮光率ꎬ有 ２１ 朵ꎻ各遮光下雀舌栀子根长有显

著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ０％遮光率的根最长ꎬ为 ２３. ２３
ｃｍꎬ６０％遮光率的根最短ꎬ仅 １５.５０ ｃｍꎮ 在花叶栀

子的遮光处理与对照处理中ꎬ均为遮光率越小ꎬ花
叶栀子长势越好ꎻ０％遮光率株高 ４５.８３ ｃｍ、冠幅

４４.４７ ｃｍ、茎直径 １３.４４ ｍｍ、根长 ３２.６３ ｃｍꎬ在各

个处理中表现最为突出ꎻ在试验期内ꎬ所有花叶栀

子均未开花ꎬ具体原因有待进一步探讨ꎮ
２.２ 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子的总生物量

从图 １ 可以看出ꎬ遮光均会对 ３ 种栀子生物量

产生影响ꎬ并且大花栀子生物量远高于其他两种

栀子ꎬ与之差异明显ꎮ 随着遮光率的增加ꎬ３ 种栀

子的生物量逐渐减小ꎬ但花叶栀子在 ８０％遮光环

境下有最大生物量ꎬ并且 ８０％和 ６０％遮光率的花

叶栀子生物量高于 ０％遮光率ꎬ各处理间差异明

显ꎮ 大花栀子各处理间的生物量无显著差异ꎬ
９０％遮光率环境下的雀舌栀子总生物量低ꎮ
２.３ 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子的光合作用

３ 种栀子在不同遮光处理下光合生理指标有

不同的改变ꎮ ６０％、７０％遮光率的大花栀子净光合

速率(Ｐｎ)有较大值ꎬ分别为 １１.９７、１０.２２ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１ꎬ大于两个对照组ꎮ 无遮光下雀舌栀子的

Ｐｎ值最大ꎬ为 １３.４２ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎻ其次是 ６０％遮

光率ꎬ为 １２.６５ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ 无遮光下花叶栀

子的 Ｐｎ 值为 １０. ３２ μｍｏｌｍ ￣２ ｓ￣１ꎬ ６０％、７０％、
８０％、９０％遮光率依次递减(表 ３)ꎮ

６０％遮光率的大花栀子气孔导度(Ｇ ｓ)有较大

值ꎬ为 ０.５５ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ 无遮光下大花栀子 Ｇ ｓ

为 ０.３８ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ７０％、８０％、９０％逐渐递减ꎮ
无遮光下雀舌栀子的 Ｇ ｓ值最大ꎬ为 ０. ４４ ｍｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１ꎬ９０％遮光下最小ꎬ为 ０.１３ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ
无遮光下花叶栀子 Ｇ ｓ值为 ０.２３ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ与
其他处理有显著差异(表 ３)ꎮ

随着遮光强度的增大ꎬ３ 种栀子的胞间 ＣＯ２浓

度(Ｃ ｉ)也逐渐增大ꎬ９０％遮光率下的大花栀子、雀
舌栀子、花叶栀子 Ｃ ｉ分别为 ３６７.８７、３４５.２２、３１５.３９
μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ说明在弱光的环境中ꎬ栀子的光合

作用受到限制ꎬ叶片中会积累较多的 ＣＯ２(表 ３)ꎮ
６０％、７０％遮光下大花栀子蒸腾速率(Ｔｒ)分别

为 ６.１６、６.０３ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ 两个对照组的 Ｔｒ值

在 ５ ~ ６ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１之间ꎬ９０％遮光率下的大花

栀子 Ｔｒ为 ４.４３ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ 雀舌栀子略有不

同ꎬ最大 Ｔｒ值为 ＱＣＫ１ꎬ６.６２ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎻ其次

为 ＱＴ１ꎬ５.４９ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ并随着遮光强度的

增大逐渐降低ꎮ 花叶栀子 Ｔｒ值规律与雀舌栀子一

致ꎬ最大为 ＨＣＫ１(５.４８ ｍｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１) (表 ３)ꎮ
大花栀子水分瞬时利用率(ＷＵＥ)各处理间差

异显著ꎬ６０％、７０％遮光率下的大花栀子 ＷＵＥ 值分

别为 １.９４、１.６９ ｍｍｏｌｍｏｌ￣１ꎬ大于对照组ꎮ ６０％遮

光下雀舌栀子的 ＷＵＥ 值为 ２.３１ ｍｍｏｌｍｏｌ￣１ꎬ高于

无遮光下的雀舌栀子ꎻ其他各处理在 １. ５０ ~ １. ７０
ｍｍｏｌｍｏｌ￣１之间ꎮ 这说明适度遮光情况下会更有

利于雀舌栀子光合作用的水分利用ꎮ ７０％遮光率

下的花叶栀子有最大 ＷＵＥ 值ꎬ为 ２. ６１ ｍｍｏｌ
ｍｏｌ￣１ꎻ其次为 ６０％ 遮光率 ( ２. ４４ ｍｍｏｌｍｏｌ￣１ )ꎻ
８０％遮光率下的 ＷＵＥ 值为 ２.００ ｍｍｏｌｍｏｌ￣１ꎻ其余

２ 个处理在 ２.００ ｍｍｏｌｍｏｌ￣１以下(表 ３)ꎮ
２.４ 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子的总 Ｎ 与各器

官 Ｎ 含量

从图 ２ 可以看出ꎬ不同品种处理间和相同品种

处理间 Ｎ 含量在不同遮光环境下均有显著差异

(Ｐ<０.０５)ꎮ 大花栀子的总 Ｎ 量高于雀舌栀子和

花叶栀子ꎬ随着遮光率的增加ꎬ大花栀子和花叶栀

子总 Ｎ 量逐渐增加ꎬ雀舌栀子总 Ｎ 量先减少再增

加ꎮ ８０％的遮光条件下 ３ 个品种栀子的总 Ｎ 含量

显著高于其他遮光处理ꎻ其次在 ９０％遮光下ꎬ３ 种

栀子总 Ｎ 量也较高ꎬ说明在荫蔽环境下更有利于

Ｎ 的吸收ꎮ
根、茎、叶的 Ｎ 含量随着遮光率不同而改变ꎬ

总体上ꎬ３ 种栀子叶总 Ｎ 量最高ꎬ其次为根ꎬ再次为

茎ꎮ 大花栀子中ꎬ根总 Ｎ 量和叶总 Ｎ 量随着遮光

率的增加而增加ꎬ在茎中先减少再增加ꎮ 雀舌栀

子根、茎总 Ｎ 量随着遮光率的增加先减少再增加ꎬ
叶总 Ｎ 量逐渐增加ꎬ而 ＱＴ２ 含 Ｎ 量较少ꎮ 花叶栀

子中ꎬ根总 Ｎ 量随着遮光率的增加先减少再增加ꎬ
茎、叶总 Ｎ 量随着遮光率的增加而增加ꎬ说明在低

强度光照下ꎬ３ 种栀子各器官 Ｎ 含量同步增加ꎮ 在

８０％遮光条件下茎含 Ｎ 量要高于其他处理ꎻ０％遮

光处理的栀子叶片和茎的 Ｎ 含量低ꎮ

１２１２１２ 期 刘向东等: 遮光处理对观赏栀子氮、磷、钾分配与生长的影响



表 ３　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子光合生理指标
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ

Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

品种名
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理编号
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｎｕｍｂｅｒ

净光合速率
Ｐｎ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

气孔导度
Ｇ ｓ

(ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

胞间 ＣＯ２浓度
Ｃ ｉ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

蒸腾速率
Ｔ ｒ

(ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

水分瞬时利用率
ＷＵＥ

(ｍｍｏｌｍｏｌ￣１)

大花栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ’

ＤＣＫ１ ８.１４±０.２８ｃ ０.３８±０.０１ｂ ２６３.３２±６.０８ｅ ５.３８±０.２５ｂ １.５２±０.０７ｃ

ＤＣＫ２ ６.３９±０.３６ｄ ０.２８±０.０１ｃ ３３９.４３±９.４２ｂ ５.２０±０.０６ｂ １.２３±０.０７ｄ

ＤＴ１ １１.９７±０.２２ａ ０.５５±０.０２ａ ２８５.８７±４.１７ｄ ６.１６±０.０１ａ １.９４±０.０３ａ

ＤＴ２ １０.２２±０.２４ｂ ０.３５±０.０２ｂ ３１４.８４±３.５１ｃ ６.０３±０.０５ａ １.６９±０.０５ｂ

ＤＴ３ ３.９７±０.１５ｅ ０.１６±０.０１ｄ ３６７.８７±２.８７ａ ４.４３±０.０５ｃ ０.９０±０.０２ｅ

雀舌栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｒａｄｉｃａｎｓ’

ＱＣＫ１ １３.４２±０.２１ａ ０.４４±０.０２ａ ２５５.１９±３.６３ｅ ６.６２±０.２１ａ ２.０３±０.０３ｂ

ＱＣＫ２ ５.８７±０.２５ｄ ０.２６±０.０２ｃ ３２２.９８±３.２０ｂ ３.６１±０.２３ｄ １.６３±０.１７ｃ

ＱＴ１ １２.６５±０.３８ｂ ０.３６±０.０２ｂ ２７２.２０±３.６５ｄ ５.４９±０.１２ｂ ２.３１±０.１１ａ

ＱＴ２ ８.１０±０.１９ｃ ０.３５±０.０１ｂ ２９２.５４±４.１４ｃ ４.８２±０.１５ｃ １.６８±０.０２ｃ

ＱＴ３ ４.００±０.２２ｅ ０.１３±０.０１ｄ ３４５.２２±２.９９ａ ２.５２±０.０４ｅ １.５９±０.１２ｃ

花叶栀子
Ｇ. ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ
‘Ｖａｒｉｅｇａｔａ’

ＨＣＫ１ １０.３２±０.７１ａ ０.２３±０.０２ａ ２４８.９０±４.９８ｃ ５.４８±０.６０ａ １.９０±０.２８ｂｃ

ＨＣＫ２ ５.７８±０.３８ｄ ０.１２±０.０１ｂｃ ２８５.２７±１８.３８ｂ ２.９１±０.３０ｃ ２.００±０.３１ｂｃ

ＨＴ１ ８.９６±０.５５ｂ ０.１３±０.０１ｂ ２７４.３２±２.９９ｂｃ ３.７１±０.４２ｂ ２.４４±０.３７ａｂ

ＨＴ２ ６.９６±０.２７ｃ ０.１２±Ｒ０.０１ｂｃ ２７７.３９±３.１２ｂｃ ２.６７±０.１２ｃ ２.６１±０.２１ａ

ＨＴ３ ４.０２±０.２０ｅ ０.１０±０.０１ｃ ３１５.３９±２９.１１ａ ２.４３±０.３４ｃ １.６８±０.２８ｃ

２.５ 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子总 Ｐ 与各器官

Ｐ 含量

３ 种栀子总 Ｐ 量有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ雀舌

栀子和花叶栀子总 Ｐ 量稍高于大花栀子ꎮ 大花栀

子和雀舌栀子总 Ｐ 量随着遮光率增大先增加再减

小ꎬ花叶栀子 Ｐ 含量逐渐减小ꎻ大花栀子和雀舌栀

子在遮光率 ６０％的条件下总 Ｐ 含量高ꎻ花叶栀子

在 ０％遮光条件下有利于总 Ｐ 的积累ꎮ 总体上ꎬ大
花栀子各处理总 Ｐ 量受遮光影响较小(图 ３)ꎮ

在大花栀子和雀舌栀子的根总 Ｐ 量含量最

高ꎬ叶最低ꎮ 大花栀子中ꎬ各处理茎、叶总 Ｐ 量差

异不大ꎬＰ 含量随着遮光变化较为一致ꎬ在 ０％和

７０％遮光率处理下含量小于其他处理ꎻ在根中随

着遮光的降低逐渐降低ꎮ 雀舌栀子中ꎬ根、叶总 Ｐ
量随着遮光率增加先增加再减小ꎬ在茎中各处理 Ｐ
含量无显著差异ꎮ 花叶栀子中ꎬＰ 含量在器官内由

高到低依次为叶>茎>根ꎬ根、茎、叶中各处理差异

不大ꎬ根总 Ｐ 量随遮光率增加逐渐降低ꎬ茎总 Ｐ 量

除 ９０％遮光率略低外ꎬ其他处理差异不大ꎬ叶总 Ｐ
量 ０％和 ７０％遮光率略高于其他 ３ 个处理ꎮ

２.６ 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子的总 Ｋ 与各器

官 Ｋ 含量

３ 种栀子 Ｋ 含量差异不大ꎬＫ 含量随大花栀子

中遮光率增加而增加ꎬ雀舌栀子和花叶栀子 Ｋ 含

量随遮光率增加先降低后增加ꎮ 在荫蔽环境下ꎬ
大花栀子会加强对 Ｋ 的吸收ꎬ在充足光照和荫蔽

环境下ꎬ雀舌栀子和花叶栀子对 Ｋ 的吸收能力大

于适当遮光环境(图 ４)ꎮ ９０％的遮光条件有利于

大花栀子和雀舌栀子的 Ｋ 含量积累ꎬ花叶栀子在

０％遮光条件下有利于总 Ｋ 和总 Ｐ 的积累ꎮ
总体上ꎬ叶 Ｋ 含量大于根与茎ꎬ大花栀子中ꎬ

根与叶总 Ｋ 量随遮光率的增加而逐渐增加ꎬ而在

Ｔ２ 处理下含量略少ꎮ 茎总 Ｋ 量先减小再增加ꎬ雀
舌栀子各器官 Ｋ 含量变化趋势基本一致ꎬ随着遮

光率增加先减小再增加ꎮ 花叶栀子根、茎总 Ｋ 量

逐渐减小ꎬ叶总 Ｋ 量较高ꎬ远超过根与茎ꎬ除 ６０％
遮光率的 Ｋ 含量稍低以外ꎬ其他处理均在 ２５ ｇ
ｋｇ￣１以上ꎮ ９０％的遮光条件有利于大花栀子和雀舌

栀子的 Ｋ 含量积累ꎬ花叶栀子在 ０％遮光条件下有

利于总 Ｋ 积累(图 ４)ꎮ
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图 ２　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子的总氮量与各器官氮含量
Ｆｉｇ. ２　 Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｅａｃｈ ｏｒｇａｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ Ｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ

Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨论

３.１ 不同遮光率对观赏栀子光合作用的影响

光是植物进行光合作用不可或缺的能源ꎬ也
是影响因子最大的环境因素ꎮ 此外ꎬ光照强度还

会影响植物体内其他生理过程ꎬ从而对光合作用

产生间接影响ꎬ如在光强较低时ꎬ蒸腾速率降低、
气孔导度减小、ＣＯ２吸收减弱ꎬ从而使光合产物运

输受阻ꎬ最终导致光合产物有机物积累于叶片中

(王艺和韦小丽ꎬ２０１０)ꎮ 本研究中ꎬ６０％遮光率下

的大花栀子有最大净光合速率ꎬ这可能是由于在

强光下光系统受到光抑制以及气孔因素使得自然

光照下的光合速率会低于遮光环境(蔡建国等ꎬ
２０１７)ꎮ ３ 种观赏栀子在 ７０％、８０％、９０％遮光率处

理下ꎬ气孔导度较小ꎬ而胞间 ＣＯ２浓度较高ꎬ说明叶

片吸收的 ＣＯ２没有被光系统较快地利用ꎬ从而导致

净光合速率下降ꎬ蒸腾速率和水分瞬时利用率而

气孔导度小而受到影响(王振兴等ꎬ２０１２)ꎮ
３.２ 光照影响观赏栀子的 ＮＰＫ 吸收情况

光照条件影响各种无机盐还原酶的活性

(Ｎｉｋｌａｓꎬ２００６)ꎬ进一步对 Ｎ、Ｐ、Ｋ 元素含量造成影

响ꎮ Ｎ、Ｐ、Ｋ 元素参与了植物蛋白质合成、能量转

换、物质合成等多种生命活动(Åｇｒｅｎꎬ２００８ꎻ刘超

等ꎬ２０１２ꎻ王丽娜等ꎬ２０１４)ꎬ并且存在于光合器官

中的 Ｎ 与光合作用联系紧密ꎮ ３ 种栀子各器官对

Ｎ、Ｐ、Ｋ 吸收与利用有所不同ꎮ ３ 种栀子 Ｎ 与 Ｋ 含

量高低排序为叶、根、茎ꎬ大花栀子和雀舌栀子 Ｐ
含量高低排序为根、茎、叶ꎮ 本研究结果与他人的

结论既有相似之处ꎬ也有不同之处ꎬ如李小峰等
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图 ３　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子总磷量与各器官磷含量
Ｆｉｇ. ３　 Ｐ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｅａｃｈ ｏｒｇａｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ Ｐ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ

Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

(２０１３)和于帅等(２０１３)发现植物中 Ｎ、Ｐ、Ｋ 的分

配高低规律为叶、茎、根ꎻ颉洪涛等(２０１７)和徐庆

祥(２０１３)研究发现植物 Ｎ、Ｐ 含量分配高低规律

为叶、根、茎ꎮ 叶作为植物生产有机物的主要营养

器官ꎬ需要大量营养物质ꎬ而根的主要作用是吸收

营养物质ꎬ其自身并不是储存太多养分ꎬ而是将其

向茎和叶运输ꎮ 在遮光率高的环境下ꎬ花叶栀子

生物量受遮光的影响大ꎬ遮光处理下的花叶栀子

的根 Ｐ、Ｋ 含量低ꎬ这可能是在遮光条件下ꎬ花叶栀

子光合机能下降ꎬ减少了光合产物的合成量ꎬ使新

梢及根系的生长都受到抑制ꎬ特别是供给根系的

光合产物减少ꎬ以致其吸收营养元素的机能也受

到影响ꎮ 乔新荣等(２００８)的研究发现ꎬ光强减弱

增加了总 Ｎ、Ｋ 含量ꎬ并认为光强变化对于烟草的

Ｃ、Ｎ 代谢ꎬ甚至其烟叶品质都会产生影响ꎮ 王振

南等(２０１３)研究证明ꎬ光照能影响植物内 Ｎ、Ｐ、Ｋ
含量ꎬ随光照强度的减弱ꎬ烤烟的矿质元素含量逐

渐增加ꎻ刘国顺等(２００７)研究表明ꎬ随光强减弱ꎬ
矿质元素含量呈下降趋势ꎮ 本研究中ꎬ大花栀子

与雀舌栀子的 Ｎ、Ｋ 含量在遮光率高环境下较高ꎬ
Ｐ 在适度遮光含量最高ꎬ但各处理间差异并不显

著ꎮ 花叶栀子 Ｎ 含量在遮光率高环境下较高ꎬＰ
在充足光照下较高ꎬ在适度遮光下的 Ｋ 含量低于

充足光照和遮光率高条件下ꎬ说明 ３ 种栀子对 ３ 种

元素的选择吸收情况不一致ꎮ 在低光照环境下ꎬ
光合作用受到抑制ꎬ为了维持植株正常生长ꎬ光合

器官旺盛发展ꎬ与之相关的光合酶也大量产生ꎬ从
而使 Ｎ 元素增加(史建国等ꎬ２０１５)ꎮ 从 Ｐ 元素在

３ 种观赏栀子中的不同表现可以发现ꎬ在非弱光环

境下更有利于其吸收ꎬ原因是在较充足光照环境
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图 ４　 不同遮光处理下 ３ 种观赏栀子总钾量与各器官钾含量
Ｆｉｇ. ４　 Ｋ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｅａｃｈ ｏｒｇａｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ Ｋ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ

Ｇａｒｄｅｎｉａ ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

下ꎬ叶绿素含量较低时光照少ꎬ细胞生长速度较

快ꎬ蛋白质类化合物合成较快ꎬ而 Ｐ 作为磷脂、核
蛋白的主要成分也随之大量增加ꎮ Ｋ 元素是保证

植物品质的重要因素ꎬ是酶的活化剂ꎬ对调节细胞

的膨压和渗透压有重要作用(李单凤等ꎬ２０１５ꎻ康
利允等ꎬ２０１８)ꎮ ３ 种观赏栀子会在自身生长条件

受限时ꎬ增大对 Ｋ 元素的吸收和利用ꎬ以维持自身

各类生化反应ꎮ
３.３ 不同遮光率对观赏栀子生长、生物量的影响

不同遮光率对观赏栀子造成了不同程度的影

响ꎬ主要表现在形态特征和生物量积累ꎮ 本研究

中ꎬ全日照有利于观赏栀子开花ꎬ９０％遮光下的观

赏栀子的开花数略差ꎬ这是由于光照充足有利于

植物体内有机物质积累促进开花ꎬ花叶栀子未开

花ꎬ这可能是由于品种原因ꎮ 叶片是栀子光合作

用的基础ꎬ叶片越大其生物量越大ꎬ在一定范围

内ꎬ随光照强度增加ꎬ烟叶的光合作用、糖分合成、
干物质积累均会增加(魏明月等ꎬ２０１７)ꎮ 大花栀

子的生物量含量高ꎬ其叶片大ꎬ有利于栀子捕获光

能ꎬ维持光合作用的高速运转ꎬ进而有效避免由于

光能过剩而导致的光抑制ꎬ对大花栀子产量的提

高具有十分重要的作用ꎮ 强光条件有利于大花栀

子生物量的积累ꎮ 王满莲等(２０１５)研究认为地枫

皮和块根紫金在全光照下总生物量积累降低这是

由不同植物对光强有不同的适应性决定的ꎮ 雀舌

栀子在 ７０％遮光处理后ꎬ由于外界环境中红光与

远红光比例发生变化ꎬ影响了植物光敏色素ꎬ因此

导致植株株高增加、冠幅增加等趋光避荫反应ꎮ
９０％遮光下的观赏栀子生物量较其他处理的生物

量少ꎬ究其原因是栀子生物量降低及向根部分配

的同化物减少使其对弱光环境的适应性增强ꎬ从
而能最大限度地利用光能资源ꎮ
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４　 结论

整体上ꎬ大花栀子的植株生长情况较雀舌栀

子和花叶栀子要好ꎬ雀舌栀子开花量高于大花栀

子和花叶栀子ꎬ虽然花叶栀子长势较差ꎬ但叶片美

观ꎮ ３ 个栀子品种中ꎬ雀舌栀子更耐荫蔽ꎬ适合于

８０％和 ７０％的遮光条件下生长ꎮ 大花栀子次之ꎬ
适合于 ６０％和 ０％遮光条件下生长ꎮ 花叶栀子最

不耐荫ꎬ适合 ０％遮光条件下生长ꎮ 本研究认为ꎬ
遮光影响观赏栀子的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量及分配情况ꎬ且
各处理之间有显著差异(Ｐ <０.０５)ꎮ ３ 种栀子生物

量随遮光率增加均逐渐减小ꎮ 大花栀子和雀舌栀

子 Ｎ、Ｐ、Ｋ 在器官中积累规律较一致ꎬ８０％的遮光

率有利于 Ｎ 的积累ꎬ９０％遮光率有利于 Ｋ 的积累ꎬ
６０％遮光率有利于 Ｐ 的积累ꎮ ０％遮光率有利于花

叶栀子 Ｋ 和 Ｐ 的积累ꎮ ３ 种栀子各器官 Ｎ、Ｋ 含量

高低排序为叶、根、茎ꎮ 花叶栀子 Ｐ 含量高低排序

为叶、茎、根ꎬ其他两种栀子 Ｐ 含量高低排序为根、
茎、叶ꎬ但含量差别不大ꎮ 本研究为观赏栀子在园

林应用中的合理配植、肥水管理提供了参考ꎬ也为

今后进一步揭示观赏栀子对光环境的响应机制奠

定了基础ꎮ
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学院.]
ＤＥＮＧ ＳＹꎬ ＺＨＵ ＰＬꎬ ＷＡＮＧ ＸＲꎬ ２０１８. Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆ Ｇａｒｄｅｎｉａ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ]. Ｓ Ｃｈｉｎ Ｆｏｒ Ｓｃｉꎬ ４６(１): １３－１８. [邓
绍勇ꎬ 朱培林ꎬ 王贤荣ꎬ ２０１８. 栀子品种分类研究 [Ｊ]. 南
方林业科学ꎬ ４６(１): １３－１８.]

ＦＡＲ ＧＤꎬ ＳＨＡＲＫＥＹ ＴＤꎬ １９８２. Ｓｔｏｍａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ [Ｊ]. Ａｎｎ Ｒｅｖ Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ３３: ３１７－３４５.

ＨＡＮ ＪＬꎬ ＳＨＡＮ ＣＧꎬ ＷＡＮＧ ＺＦꎬ ２０１８. Ｓｈａｄｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ:
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ９ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ
[Ｊ]. Ｊ Ａｇｒｉｃꎬ ８(１０): ５７－６０. [韩金龙ꎬ 单成钢ꎬ 王志芬ꎬ
２０１８. 不同遮光处理对 ９ 种药用植物光合速率及产量的

影响 [Ｊ]. 农学学报ꎬ ８(１０): ５７－６０.]
ＫＡＮＧ ＬＹꎬ ＣＨＡＮＧ ＧＺꎬ ＧＡＯ ＮＮꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚｉｎｇ ａｍｏｕｎｔ ｏｎ
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎꎬ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ
ｍｕｓｋｍｅｌｏｎ [Ｊ]. Ｓｃｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｉｎꎬ ５１(９) : １７５８－１７７０. [康利

允ꎬ 常高正ꎬ 高宁宁ꎬ 等ꎬ ２０１８. 不同氮、钾肥施用量对甜

瓜养分吸收、分配及产量的影响 [ Ｊ]. 中国农业科学ꎬ
５１(９): １７５８－１７７０.]

ＫＩＭ ＨＩꎬ ＨＯＮＧ ＳＨꎬ ＬＥＥ ＳＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｇａｒｄｅｎｉａ
ｊａｓｍｉｎｏｉｄｅｓ ａｍｅｌｉｏｒａｔｅｓ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ａｇｇｒａｖａｔｉｏｎ ｏｆ
ＤＮＣＢ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ａｔｏｐｉｃ ｄｅｒｍａｔｉｔｉｓ ｂｙ ｒｅｓｔｏｒｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｅ [Ｊ]. Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓꎬ １３(４): １３４９.

ＬＩ ＤＦꎬ ＹＵ ＳＬꎬ ＷＡＮＧ ＧＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ
ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｏｒｇａｎｓ ｉｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｈｒｕｂ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ
Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｅｃｏｌꎬ ３９ ( ５): ４５３ －
４６５. [李单凤ꎬ 于顺利ꎬ 王国勋ꎬ 等ꎬ ２０１５. 黄土高原优势

灌丛营养器官化学计量特征的环境分异和机制 [Ｊ]. 植

物生态学报ꎬ ３９(５): ４５３－４６５.]
ＬＩ ＸＦꎬ ＬＩ ＱＨꎬ ＱＩＮ ＨＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｎꎬ Ｐ ａｎｄ Ｋ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ３０ ｃｏｍｍｏｎ ｐｌａｎｔｓ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈｙｄｒｏ￣ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎ ｂｅｌｔ ｏｆ Ｂａｉｈｕａ Ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ [Ｊ]. Ａｃｔａ
Ｓｃｉ Ｃｉｒｃｕｍꎬ ３３(４): １０８９－１０９７. [李小峰ꎬ 李秋华ꎬ 秦好

丽ꎬ 等ꎬ ２０１３. 百花湖消落带常见植物氮磷钾营养元素含

量分布 特 征 研 究 [ Ｊ]. 环 境 科 学 学 报ꎬ ３３ ( ４) :
１０８９－１０９７.]

ＬＩ ＹＬꎬ ＭＡＯ Ｗꎬ ＺＨＡＯ ＸＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｌｅａｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｄｅｓｅｒｔ ａｎｄ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｅｄ
ｒｅｇｉｏｎｓꎬ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ]. Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉꎬ ３１ (８): １７１６ －
１７２５. [李玉霖ꎬ 毛伟ꎬ 赵学勇ꎬ 等ꎬ ２０１０. 北方典型荒漠

及荒漠化地区植物叶片氮磷化学计量特征研究 [Ｊ]. 环

境科学ꎬ ３１(８): １７１６－１７２５.]
ＬＩＵ Ｃꎬ ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ

ｉｎ ｐｌａｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｉｎ
ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ: ａ ｒｅｖｉｅｗ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｅｃｏｌꎬ
３６(１１): １２０５－１２１６. [刘超ꎬ 王洋ꎬ 王楠ꎬ 等ꎬ ２０１２. 陆地

生态系统植被氮磷化学计量研究进展 [Ｊ]. 植物生态学

报ꎬ ３６(１１): １２０５－１２１６.]
ＬＩＵ ＧＳꎬ ＱＩＡＯ ＸＲꎬ ＷＡＮＧ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｇｈｔ

ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃａｐａｂｉｌｉｔｉｅｓꎬ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ
ｆｌｕｅ￣ｃｕｒｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ [ Ｊ ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎꎬ
２７(９): １８３３ － １８３７. [刘 国 顺ꎬ 乔 新 荣ꎬ 王 芳ꎬ 等ꎬ
２００７. 光照强度对烤烟光合特性及其生长和品质的影响

[Ｊ]. 西北植物学报ꎬ ２７(９): １８３３－１８３７.]
ＬＵ ＬＬꎬ ＦＡＮ ＹＬꎬ ＤＥＮＧ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｃａｐｅ ｊａｓｍｉｎｅ
ｆｌｏｗｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｂｌｏｏｍ
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[Ｊ]. Ｊ Ｎｕｃｌ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ３５(７): １６０１－１６０８. [卢路路ꎬ 樊怡

灵ꎬ 邓珂ꎬ 等ꎬ ２０２１. 不同品种和花期栀子花挥发性物质

的主 成 分 和 聚 类 分 析 [ Ｊ ]. 核 农 学 报ꎬ ３５ ( ７):
１６０１－１６０８.]

ＮＩＫＬＡＳ ＫＪꎬ ２００６. Ｐｌａｎｔ ａｌｌｏｍｅｔｒｙꎬ ｌｅａｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｐｅｃｉｆｉｃ ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ ａｎｎｕａｌ
ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅｓ [Ｊ]. Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ ９７(２): １５５－１６３.

ＱＩＡＯ ＸＲꎬ ＹＡＮＧ ＸＹꎬ ＬＩＵ ＧＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｅａｋ
ｌｉｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ｎｅｕｔｒａｌ ｖｏｌａｔｉｌｅ
ｆｌａｖｏｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｆｌｕｅ￣ｃｕｒｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ [ Ｊ]. Ｔｏｂａｃｃｏ Ｓｃｉ
Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ (９): ５６－５８. [乔新荣ꎬ 杨兴有ꎬ 刘国顺ꎬ 等ꎬ
２００８. 弱光胁迫对烤烟化学成分及中性挥发性致香物质

的影响 [Ｊ]. 烟草科技ꎬ (９): ５６－５８.]
ＳＨＩ ＪＧꎬ ＺＨＵ ＫＬꎬ ＣＡＯ ＨＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｆｒｏｍ

ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｔｏ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅ ｏｎ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｍｍｅｒ ｍａｉｚｅ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ａｐｐｌ Ｅｃｏｌꎬ
２６(１): ４６－５２. [史建国ꎬ 朱昆仑ꎬ 曹慧英ꎬ 等ꎬ ２０１５. 花
粒期光照对夏玉米干物质积累和养分吸收的影响

[Ｊ]. 应用生态学报ꎬ ２６(１): ４６－５２.]
ＷＡＮＧ ＬＮꎬ ＹＡＮＧ ＪＭꎬ ＬＩＵ ＪＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｎｉ

ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ Ｎꎬ Ｐꎬ Ｋ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｒｎ
ｓｅｅｄｉｎｇ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ ３０(２７): １３９－１４４. [王
丽娜ꎬ 杨靖民ꎬ 刘金华ꎬ 等ꎬ ２０１４. 镍胁迫对玉米幼苗氮、
磷、钾积累与分配的研究 [Ｊ]. 中国农学通报ꎬ ３０(２７):
１３９－１４４.]

ＷＡＮＧ ＭＬꎬ ＷＥＩ Ｘꎬ ＴＡＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｇｈｔ
ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｋａｒｓｔ ｐｌａｎｔ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｅｃｏｌꎬ ３４(３): ６０４－６１０. [王满莲ꎬ 韦

霄ꎬ 唐辉ꎬ 等ꎬ ２０１５. 光强对三种喀斯特植物幼苗生长和

光合特性的影响 [Ｊ]. 生态学杂志ꎬ ３４(３): ６０４－６１０.]
ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＷＥＩ ＸＬꎬ ２０１０. Ａｄｖａｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｌｉｇｈｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈꎬｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ
ｍｏｒｐｈｏｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ [Ｊ] Ｊ Ｍｔ Ａｇｒｉｃ Ｂｉｏｌꎬ ２９(４): ３５３－
３５９. [王艺ꎬ 韦小丽ꎬ ２０１０. 不同光照对植物生长ꎬ 生理

生化和形态结构影响的研究进展 [Ｊ]. 山地农业生物学

报ꎬ ２９(４): ３５３－３５９.]
ＷＡＮＧ ＺＮꎬ ＹＡＮＧ ＨＭꎬ ２０１３. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｏｆ ｃａｒｂｏｎꎬ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ
ａｂｉｏｔｉｃ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ [Ｊ]. Ｐｒａｔａｃ Ｓｃｉꎬ ３０(６): ９２７－
９３４. [王振南ꎬ 杨惠敏ꎬ ２０１３. 植物碳氮磷生态化学计量

对非生物因子的响应 [Ｊ]. 草业科学ꎬ ３０(６): ９２７－９３４.]
ＷＡＮＧ ＺＸꎬ ＺＨＵ ＪＭꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ

ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ａｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐ.
ｂｏｕｒｎｅｉ ｙｏｕｎｇ ｔｒｅｅｓ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｒｅｇｉｍｅｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ
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莲种胚在温度胁迫下的逆境生理研究

王公达１ꎬ 褚云霞２ꎬ 徐　 政１ꎬ 张　 荻１∗ꎬ 章毅颖２
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摘　 要: 为明确莲种胚对不同温度胁迫的耐受能力ꎬ探索莲种胚细胞在逆境胁迫下的生理响应规律ꎬ该研究

以成熟莲子为材料ꎬ从形态学、抗性生理和抗氧化相关基因表达定量 ３ 个层面进行了研究ꎮ 结果表明:(１)
莲子对于高温与超低温具有较好的胁迫耐受能力ꎬ经 ７０ ℃高温与－１９６ ℃超低温处理后ꎬ其发芽率和种芽

长相比对照组无显著变化ꎻ８０ ℃及以上的高温处理会使莲种胚吸水萌发迟缓ꎬ发芽率降低 ５０％及以上ꎬ种
芽萌发变慢ꎮ (２)高温处理后ꎬ莲种胚细胞中抗氧化酶活性随吸水萌发过程呈上升趋势ꎬ非酶促抗氧化剂含

量下降ꎬ细胞膜脂过氧化程度逐渐减轻ꎬ质膜完整性有所恢复ꎮ (３)高温处理下ꎬ莲种胚氧化应激相关基因

(ＤＨＮ Ｒａｂ１８、Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ、Ｍｎ ＳＯＤ、ＰＯＤ４１、ＰＯＤ７３、ＣＡＴ１、ＧＲ、ＡＰＸ)积极参与胁迫响应ꎬ出现不同程度的上

调表达ꎬ１００ ℃处理组中 ＤＨＮ Ｒａｂ１８、Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ、ＰＯＤ４１、ＧＲ 与 ＡＰＸ 上调表达幅度较大ꎮ 综上结果认为ꎬ莲
种胚具有良好的高温与低温胁迫耐受性ꎬ在不同温度胁迫下抗氧化系统与抗逆保护类蛋白对维持莲种胚的

细胞活力可能发挥重要保护作用ꎮ
关键词: 莲种胚ꎬ 高温ꎬ 形态指标ꎬ 逆境生理ꎬ 基因定量
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　 　 莲(Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ)ꎬ别名荷花、莲花、水芙

蓉ꎬ是莲科 ( Ｎｅｌｕｍｂｏｎａｃｅａｅ) 莲属 (Ｎｅｌｕｍｂｏ) 多年

生水生草本植物ꎮ 莲作为我国传统的十大名花之

一ꎬ栽培历史悠久、文化底蕴深厚、观赏价值高ꎮ
莲的果实称为莲子ꎬ耐贮藏ꎬ可存千年之久ꎬ有“千
年古莲”之称(Ｓｈｅｎ￣Ｍｉｌｌｅｒꎬ ２００２)ꎮ 针对莲子的结

构特性、长寿性及优良抗逆性有过研究报道(路蕾

等ꎬ２０１３)ꎬ黄上志等(２００３)的研究已初步证实莲

子的种皮具有一定的密封保护作用ꎬ种胚具有优

良的高温抗逆能力ꎮ
温度是影响植物种子萌发的关键因素ꎬ只有在

适宜温度条件下种胚含水量达到一定阈值时ꎬ植物

胚细胞才可以萌动ꎬ胚根胚芽伸长ꎬ种子得以萌发

(Ｈｅｇａｒｔｙꎬ ２０１０)ꎮ 种子在萌发过程中生理代谢过程

活跃ꎬ基于温度胁迫开展植物种子萌发的相关研究

较多ꎮ 许爽等(２０１６)研究发现ꎬ不同植物或同一植

物不同品种的种子ꎬ其发芽率对温度的耐受能力具

有差异性ꎻＨｕ 等(２０１５)研究发现ꎬ适宜的温度有助

于提高种子发芽率ꎬ加快发芽速度ꎬ促进幼苗生长ꎻ
Ｔａｎａｋａ￣Ｏｄａ 等(２００９)研究证明ꎬ高温和超低温会使

膜的透性、膜结合蛋白及其他相关酶活性降低ꎬ从
而影响种子的发芽率和萌发速度ꎮ 不同温度胁迫

对植物生长发育的影响及调控响应机制一直是观

赏植物抗逆生理领域关注的热点ꎮ
温度胁迫会造成细胞膜脂的变相ꎬ进而影响

植物细胞质膜系统的选择透性和流动性ꎬ引发植

物体内生理生化活动的变化ꎬ激活一系列酶促反

应(云建英等ꎬ２００６)ꎬ直接表现为植物体内的相对

电导率( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｅｃｔｒｏｌｙｔｅ ｌｅａｋａｇｅꎬ ＲＥＣ)和渗透调

节物质脯氨酸( ｐｒｏｌｉｎｅꎬＰｒｏ)含量的变化(Ｄｏｗｎｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９９)ꎮ 面对逆境胁迫导致的胞内活性氧

( ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｙｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ＲＯＳ)组分积累ꎬ植物常会

通过增强其抗氧化酶活性以及抗氧化物质含量来

清除过量的 ＲＯＳꎬ以减轻受胁迫程度 ( Ｔａｌａａｔ ＆
Ｓｈａｗｋｙꎬ ２０１４ )ꎮ 超 氧 化 物 歧 化 酶 ( ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ
ｄｉｓｍｕｔａｓｅꎬＳＯＤ)是抗氧化系统的第一道防线ꎬ特异

性催化超氧阴离子(Ｏ２
－)歧化为 Ｈ２Ｏ２和 Ｏ２ꎻ过

氧 化 物 酶 ( ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅꎬ ＰＯＤ ) 和 过 氧 化 氢 酶

(ｃａｔａｌａｓｅꎬ ＣＡＴ) 能催化 Ｈ２ Ｏ２ 分解为 Ｏ２ 和 Ｈ２ Ｏ
(Ｍｉｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ以及非酶促抗氧化剂如还原

型 谷 胱 甘 肽 ( ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅꎬ ｒ￣ｇｌｕｔａｍｙｌ ｃｙｓｔｅｉｎｇｌ ＋
ｇｌｙｃｉｎｅꎬＧＳＨ) 和还原型抗坏血酸 ( ａｓｃｏｒｂｉｃ ａｃｉｄꎬ
ＡｓＡ)等积极响应温度胁迫ꎬ清除过量的 ＲＯＳꎬ保护

细胞 免 受 活 性 氧 积 累 带 来 的 氧 化 胁 迫 损 伤

(Ｃａｋｍａｋꎬ ２０１０)ꎮ 温度胁迫下ꎬ植物会对逆境做

出响应并建立应答机制ꎬ调节自身的抗逆基因

(ＣＢＦ / ＤＲＥＢ、ＭＹＣ /ＭＹＢ、ｂＺＩＰ 等)表达量以适应

胁迫 造 成 的 环 境 变 化 ( Ｈａｓｓａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ )ꎮ
Ｓｅｒｉｎｅ / ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ１(ＯＸＩ１)在 ＲＯＳ 信号

转导过程中发挥重要作用ꎬ并关联着下游多种氧

化应激反应( Ｒｅｎｔｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎻＲｅｎ 等( ２０１３)
研究结果及 Ｚｈａｎｇ 等(２０１５)建立的氧化应激相关

模型表明ꎬＲＯＳ 信号转导基因 ＯＸＩ１ꎬ抗氧化酶相关

基因 ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 等以及非酶促抗氧化剂相关

的基因 ＡＰＸ、ＧＲ 等均会相应地调节其表达模式ꎬ
以提高植物对逆境的适应能力ꎮ 脱水素蛋白

(ｄｅｈｙｄｒｉｎꎬ ＤＨＮ)是一类功能保护类蛋白ꎬ可在多

种逆境胁迫下保护细胞活性ꎬ缓解氧化损伤ꎬ在植

物种胚成熟后期脱水过程中显著性富集表达ꎬ在
ＲＯＳ 清除、抗氧化、质膜完整性、蛋白和酶活的保

护等多方面发挥功能(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 盛江源

和张荻(２０２０)研究发现ꎬ随着莲胚脱水成熟ꎬＤＨＮ
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Ｒａｂ１８ 在转录与翻译水平上均显著富集ꎬ为莲胚应

对逆境胁迫可能发挥重要作用ꎮ
莲子是目前寿命最长的种子之一ꎬ莲种胚作

为莲子中最具萌发活力的组织ꎬ因其具备较好的

储藏耐性和抗逆能力而成为研究植物种子抗高温

与超低温的优良材料ꎮ 吕珊(２０２０)前期研究证实

莲子的脱水耐性与其种胚特殊的抗逆保护机制有

关ꎬ但莲种胚在不同温度逆境下抗逆机制如何发

挥作用的科学问题至今尚未彻底阐明ꎮ 本研究通

过高温和超低温处理ꎬ从形态学、抗性生理和基因

定量 ３ 个层面ꎬ对莲种胚的抗高温与超低温能力

做出科学评价ꎬ初步揭示莲种胚细胞在不同温度

处理下的生理响应规律ꎮ 莲组织培养是品种快繁

和遗传转化的重要技术ꎬ而莲子作为组织培养中

重要的外殖体材料ꎬ因其含有大量的内生菌ꎬ从而

导致组培过程中以莲子作为外殖体染菌率高、成
功率低(赵文进ꎬ２０１３)ꎮ 因此ꎬ探究莲胚在不同温

度下的响应规律ꎬ以期为开展以莲胚作为组培外

殖体材料的高温杀菌技术、优化莲子超低温保存

方法提供技术指导ꎬ同时为拓展莲种质资源的保

存途径、揭示莲子特殊的抗逆能力奠定理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

所用材料为太空莲 ３６ 号成熟莲子ꎬ产自江苏

宿迁ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 高温与超低温处理　 选取大小一致、成熟饱

满的莲子进行分组ꎬ并采用不同温度处理ꎮ 高温

处理参考楚璞(２０１１)的方法并加以改进ꎬ参考黄

上志等(２００３) 、路蕾等(２０１３)的研究方法ꎬ将去

壳莲子置于 ７０、８０、９０、１００ ℃ 烘箱中处理 １２ ｈꎻ
超低温处理是将莲子置于－８０ ℃ 冰箱中处理 １２
ｈ(刘伟等ꎬ２０２０) ꎬ液氮中处理 ３０ ｍｉｎ (王婷婷

等ꎬ２０１４) ꎬ处理后将各组莲子置于室温下过夜ꎮ
每个处理组设置 ３ 组重复ꎬ每组 ２０ 粒莲子ꎮ 以

开壳后室温静置 ２４ ｈ 的莲子作为对照组(ＣＫ) ꎮ
１.２.２ 形态指标测定 　 将 ＣＫ 组与处理组的莲子

置于黑色塑料盒中吸水萌发ꎬ于 ２５ ℃ / ２０ ℃
(昼 /夜) 、１６ ｈ 光周期(光强 ３ ０００ ｌｘ)的恒温光

照培养箱中培养ꎮ 每天换 ２ 次水并拍照记录莲

种胚的萌发状态(王毅敏等ꎬ２０２１) ꎮ 培养 ７ ｄ 后

取出莲子ꎬ测定每组莲子种芽长度并计算发芽率

(以胚芽突破果皮作为发芽标准) ꎮ 根据不同处

理组在莲种胚萌发状态、发芽率上的差异ꎬ确定

适宜的胁迫处理温度(张陇艳等ꎬ２０２１) ꎮ
１.２.３ 生理指标测定 　 参考刘丽等(２０２１)的方法

且优化ꎬ选定吸水 ３、６、１２、１８、２４、３６ ｈ 作为取样时

间点ꎬ完成各组莲子的相对电导率、鲜重及含水量

的测定ꎬ选择具有显著性差异的时间作为适宜的

生理取样点ꎮ 采用 Ｂｒａｄｆｏｒｄ 法完成蛋白浓度标准

曲线的绘制ꎬ以及考马斯亮蓝法测定莲胚的可溶

性蛋白(ＳＰ)含量ꎮ 采用 ＴＢＡ 法(冯建灿等ꎬ２００２)
测定丙二醛(ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅꎬＭＤＡ)含量ꎬ结合相

对电导率评价莲胚在吸水萌发过程中的质膜完整

性ꎻ采用比色法进行测定 ＳＯＤ 含量(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)、 愈 创 木 酚 法 测 定 ＰＯＤ 含 量 ( Ｏｍｒａｎꎬ
１９８０)、紫外分光光度法测定 ＣＡＴ 活性( Ｓｉｎｇｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎻ参考南京建成生物公司的试剂盒使用

说明测定 ＧＳＨ 和 ＡｓＡ 含量ꎻ参考 Ｊｉａｎｇ 等(２０１３)
方法ꎬ测定 ＲＯＳ 组分中的 Ｈ２Ｏ２水平、Ｏ２

－抑制能

力和ＯＨ抑制能力ꎻ采用酸性茚三酮法测定游离

Ｐｒｏ 含量(李绍军等ꎬ２００５)ꎮ 依据以下的胁迫耐受

指数公式计算:
胁迫耐受指数 ( ＳＲ) ＝ Ｐｓ / Ｐｃ 计算胁迫耐

受值ꎮ
式中: Ｐｓ 为胁迫条件下的脯氨酸含量ꎻＰｃ 为

正常条件下脯氨酸含量ꎮ
１.２.４ 莲胚抗逆基因的选择与实时荧光定量 ＰＣＲ
检测　 选择 ＡＣＴＩＮ２ 作为内参基因(徐君等ꎬ２０１９)ꎬ
登陆 ＮＣＢＩ 下载 ＯＸＩ１、Ｒａｂ１８、Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ、Ｍｎ ＳＯＤ、
ＣＡＴ１、 ＰＯＤ４１、 ＰＯＤ７３、 ＡＰＸ、 ＧＲ 基因序列ꎬ 使 用

Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５ 设计引物如表 １ 所示ꎮ 莲胚的

ＲＮＡ 提取参考 ＴａＫａＲａ 公司的 ＲＮＡ 提取试剂盒说

明书进行ꎬ反转录参考 ＴａＫａＲａ ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ)的使用说明ꎬ将得到

的 ｃＤＮＡ 作为模板ꎬ参考 Ｔａｋａｒａ 公司的 ＳＹＢＲ®

Ｐｒｉｍｅ ＳｃｒｉｐｔＴＭＲＴ￣ＰＣＲ ＫｉｔⅡ试剂盒的使用说明ꎬ用
２－ΔΔＣｔ法进行基因相对表达量分析ꎮ
１.２. ５ 数 据 处 理 与 分 析 　 使 用 ＳＰＳＳ ２４. ０ 和

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 软件计算各指标的平均值和标准

误ꎬ使用 ＬＳＤ 和 Ｄｕｎｎｅｔｔ 软件检验进行差异显著性

以及相关性分析ꎬ统计结果使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 及
Ｏｒｉｎｇｉｎ ９ 软件进行图形绘制ꎮ
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表 １　 莲目的基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ Ｎｅｌｕｍｂｏ ｎｕｃｉｆｅｒａ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ
ｎａｍｅ

引物序列 (５′→ ３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→ ３′)

退火温度
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

(℃)

基因名
Ｇｅｎｅ
ｎａｍｅ

ＡＣＴＩＮ２￣Ｆ ＧＣＧＴＴＣＴＧＣＣＧＴＣＴＴＣＴＡＡＡ ５５.５ Ａｃｔｉｎ ２

ＡＣＴＩＮ２￣Ｒ ＣＣＣＴＣＴＴＧＧＡＴＴＧＴＧＣＣＴＣ ５７.３

ＣＡＴ１￣Ｆ ＧＧＡＧＧＡＧＣＣＡＡＴＣＡＴＡＧＣ ５４.９ Ｃａｔａｌａｓｅ
ｉｓｏｚｙｍｅ １

ＣＡＴ１￣Ｒ ＣＡＣＡＴＣＡＡＧＡＧＧＧＴＣＡＡＡＧＴ ５３.４ Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ￣
ｒｅｄｕｃｔａｓｅꎬ
ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ

ＧＲ￣Ｆ ＴＧＡＴＧＣＣＧＡＧＡＣＡＧＡＴＡＡ ５４.６ Ｓｅｒｉｎｅ /
ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ
ｋｉｎａｓｅ
ＯＸＩ１￣
ｌｉｋｅ

ＧＲ￣Ｒ ＡＴＴＧＴＧＣＣＴＴＧＧＴＴＧＣＴ ５４.３

ＯＸＩ１￣Ｆ ＧＴＴＴＧＴＴＡＧＣＧＧＧＣＡＴＴＴ ５０.３

ＯＸＩ１￣Ｒ ＴＣＣＴＣＡＴＡＴＴＴＣＣＴＣＧＴＧＴＣ ５３.４

Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ￣Ｆ ＴＧＣＴＣＣＣＧＡＧＧＡＴＧＡＡ ５３.１ Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ
ｄｉｓｍｕｔａｓｅ
[Ｃｕ￣Ｚｎ]

Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ￣Ｒ ＡＴＴＧＧＧＴＣＣＡＧＡＡＡＧＡＧＧ ５５.２

Ｍｎ ＳＯＤ￣Ｆ ＡＧＧＧＴＴＡＧＧＧＴＴＴＡＧＴＣＡＴ ５０.９ Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ
ｄｉｓｍｕｔａｓｅ
[Ｍｎ]

Ｍｎ ＳＯＤ￣Ｒ ＡＡＧＡＧＣＣＴＴＡＴＴＧＴＡＧＴＴＧＧ ５１.３

ＡＰＸ￣Ｆ ＣＡＡＣＣＧＴＧＡＧＴＧＡＧＧＡＡＴ ５２.６ Ｌ￣ａｓｃｏｒｂａｔｅ
ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ
２ꎬ ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ

ＡＰＸ￣Ｒ ＡＡＴＣＧＧＡＧＣＡＴＣＡＡＡＧＧ ５０.２

ＰＯＤ４１￣Ｆ ＡＣＡＣＴＧＴＣＣＧＴＴＴＧＧＧＴＣ ５４.９ Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ
４１￣ｌｉｋｅ

ＰＯＤ４１￣Ｒ ＴＧＧＡＴＧＣＧＡＡＧＡＡＧＧＴＡＡ ５０.３

ＰＯＤ７３￣Ｆ ＴＣＡＧＣＡＣＡＡＣＴＴＡＧＡＣＧＧＡＡＣＴ ５１.６ Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ
７３￣ｌｉｋｅ

ＰＯＤ７３￣Ｒ ＣＣＧＡＡＧＣＡＴＣＡＣＡＡＣＣＣＴ ５０.８

Ｒａｂ１８￣Ｆ ＡＴＧＡＴＧＧＡＣＡＡＧＧＴＧＧＡＡ ５５.６ ｄｅｈｙｄｒｉｎ
ＤＨＮ１￣
ｌｉｋｅ

Ｒａｂ１８￣Ｒ ＴＡＧＣＴＴＣＴＣＣＴＴＧＡＴＣＴＴＧ ５２.９

２　 结果与分析

２.１ 高温与超低温处理下莲种胚的逆境形态观测

超低温( －８０ ℃和－１９６ ℃)与高温 ７０ ℃胁迫

处理对莲子的生长发育没有显著影响ꎬ其发芽率

与种芽长相比 ＣＫ 组无明显变化(图 ２:Ａꎬ Ｂ)ꎻ８０、

图 １　 高温与超低温下莲子萌发的形态差异
Ｆｉｇ. １　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｕｌｔｒａ￣ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

９０ ℃和 １００ ℃ 处理组的莲子生长发育减缓(图

１)ꎬ其发芽率相对 ＣＫ 组分别显著降低 ３９％、５２％
和 ５７％ꎬ莲子种芽长相比 ＣＫ 组分别显著降低

３.３５、９.０７、１０.０３ ｃｍꎮ 这表明超低温处理对莲子

细胞活力无显著影响ꎬ莲子在接受超低温处理后

仍能保持完好的生长发育活性ꎻ莲子尚能接受

７０ ~ ８０ ℃的高温胁迫ꎬ表现出较好的胁迫耐受能

力ꎬ随着胁迫温度的升高ꎬ莲子的胁迫表现越显严

重ꎬ发芽率、种芽长度均有不同程度的降低ꎮ 由于

在 ９０ ℃和 １００ ℃ 胁迫处理下ꎬ表现出显著变化ꎬ
因此选定 ＣＫ(常温处理)、８０ ℃ 和 １００ ℃ 进行胁

迫生理评价ꎮ
２.２ 高温与超低温处理下莲种胚的形态指标测定

由图 ３ 可知ꎬ ＣＫ 组和 ８０ ℃ 处理组莲种胚的

相对电导率在吸水萌发 １８ ｈ 分别显著下降 ３８％和

２０％ꎬ而 １００ ℃处理组莲种胚相对电导率在吸水萌

发期间持续保持在 ８０％以上的较高水平ꎬ仅在 １２
ｈ 和 ２４ ｈ 时有小幅下降ꎮ ＣＫ 组、８０ ℃和 １００ ℃处

理组莲种胚的含水量在 １８ ｈ 均出现显著上升ꎬ对
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Ａ. 莲子发芽率ꎻ Ｂ. 莲子种芽长度ꎮ 不同大写字母表示不同温度处理组间各指标结果具有显著性差异ꎬ α ＝ ０.０５ꎮ
Ａ. Ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅꎻ Ｂ. Ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄ ｂｕｄ ｌｅｎｇｔｈ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ
ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓꎬ α＝０.０５.

图 ２　 高温与超低温处理下莲子形态指标测定
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄｓ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｕｌｔｒａ￣ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

比 １２ ｈ 分别上升 １９％、１３％和 １１％ꎻ其鲜重变化规

律则与含水量变化规律略有不同ꎬＣＫ 组在吸水 ２４
ｈ 后出现种胚鲜重的显著上升ꎬ８０ ℃ 处理组在吸

水萌发 １８ ｈ 时即出现鲜重的显著上升ꎬ而 １００ ℃
处理组在 ３６ ｈ 时出现显著上升ꎮ

综合上述ꎬ根据形态学指标推测ꎬ吸水萌发后

的 １８ ｈ 是莲子萌发过程中较为关键的时间节点ꎮ
因此ꎬ选择 ＣＫ(常温处理)、８０ ℃处理和 １００ ℃处

理后吸水萌发的 ０ ｈ(胁迫后的成熟种胚)、３ ｈ(种
胚水合初期)、１８ ｈ(种胚水合末期)和 ３６ ｈ(种胚

发育初期)作为测定生理指标的适宜取样点ꎮ
２.３ 高温处理下莲种胚生理指标测定

２.３.１ 高温处理对莲种胚质膜完整性的影响　 对莲

种胚的 ＲＥＣ 和 ＭＤＡ 的测定结果显示ꎬ在吸水萌发

过程中ꎬＣＫ 组和 ８０ ℃处理组莲种胚的 ＲＥＣ 值随吸

水萌发过程而逐步降低ꎬ而 １００ ℃处理组莲种胚的

ＲＥＣ 值持续保持较高水平(图 ４:Ａ)ꎬ推测是由于

１００ ℃处理对莲种胚膜系统造成的伤害较大ꎬ吸水

萌发短期内难以修复ꎻ随吸水萌发时长的增加ꎬＣＫ
组、８０ ℃和 １００ ℃处理组莲种胚的 ＭＤＡ 含量均呈

现下降趋势(图 ４:Ｂ)ꎬ吸水萌发 ３ ｈ 时 ＣＫ 组和 ８０
℃处理组的 ＭＤＡ 含量对比 ０ ｈ 分别下降 ２０％和

２５％ꎬ吸水萌发 １８ ｈ 时 １００ ℃处理组的 ＭＤＡ 含量

对比 ０ ｈ 显著下降 ３６％ꎬ表明脱水成熟种胚与高温

胁迫处理种胚细胞均发生一定的膜脂过氧化伤害ꎬ

在种胚吸水萌发过程中膜脂过氧化程度逐渐减轻ꎮ
２.３.２ 高温处理对莲种胚抗氧化系统的影响　 对抗

氧化酶活性检测结果表明ꎬ吸水萌发过程中ꎬ莲种

胚中 ＳＯＤ 与 ＰＯＤ 活性变化规律相似ꎬ均呈现逐步

升高的趋势ꎬＣＡＴ 活力总体上呈现先下降后上升的

趋势ꎮ 其中ꎬＣＫ 组、８０ ℃和 １００ ℃处理组莲种胚的

ＳＯＤ 活性在 ０~１８ ｈ 呈现上升趋势ꎬ１８~３６ ｈ 活性相

对稳定(图 ４:Ｃ)ꎻＰＯＤ 活性变化相比 ＳＯＤ 更快ꎬＣＫ
组和 ８０ ℃处理组在吸水 ３ ｈ 后即出现 ＰＯＤ 活性的

显著上升ꎬ１００ ℃处理组在 １８ ｈ 出现 ＰＯＤ 活性的显

著上升ꎬ３６ ｈ 时有所回落(图 ４:Ｄ)ꎻＣＫ 组、８０ ℃和

１００ ℃处理组的 ＣＡＴ 活性均在 １８ ｈ 出现下降ꎬ在 ３６
ｈ 显著上升(图 ４:Ｅ)ꎮ 吸水萌发过程中ꎬ莲种胚内

的 ＳＯＤ、ＰＯＤ 与 ＣＡＴ 活性总体呈现上升趋势ꎬ表明

莲胚水合过程中抗氧化酶活性提升与修复细胞氧

化损伤修复具有积极作用ꎮ
对非酶类抗氧化剂含量的检测结果表明ꎬ不

同处理组的 ＧＳＨ 和 ＡｓＡ 含量在莲胚吸水萌发过

程中均总体呈现逐渐下降的趋势ꎮ 其中ꎬＣＫ 组、
８０ ℃和 １００ ℃ 处理组的 ＡｓＡ 含量在 ３ ｈ 有所上

升ꎬ其后显著下降(图 ４:Ｆ)ꎻＧＳＨ 含量在 ３ 组中均

呈现持续下降的趋势(图 ４:Ｇ)ꎮ 这可能是成熟脱

水莲种胚富含非酶促抗氧化剂ꎬ在种胚吸水萌发

过程中ꎬ因水合作用而导致非酶促抗氧化剂含量

逐渐降低ꎮ
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Ａ. 种胚相对电导率ꎻ Ｂ. 种胚含水量ꎻ Ｃ. 种胚鲜重ꎮ 不同

大写字母表示不同温度处理组间相同吸水时间各指标结果

具有显著性差异ꎬ不同小写字母表示相同温度处理组内不

同吸水时间各指标结果具有显著性差异 (α ＝ ０. ０５ꎬ Ｐ<
０.０５ꎬＬＳＤ)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｅｃｔｒｏｌｙｔｅ ｌｅａｋａｇｅ ｏｆ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏꎻ Ｂ. Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ
ｏｆ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏꎻ Ｃ. Ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ
ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｅｘ
ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ
ｔｉｍｅ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ (α＝０.０５ꎬ Ｐ<
０.０５ꎬ ＬＳＤ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 高温处理下莲种胚相对电导率、含水量与鲜重的变化
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｅｃｔｒｏｌｙｔｅ ｌｅａｋａｇｅꎬ ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ｉｎ ｌｏｔｕｓ ｅｍｂｒｙｏ
ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

２.３.３ 高温处理对莲种胚活性氧组分含量的影

响　 莲子吸水萌发过程中过氧化氢(Ｈ２Ｏ２)含量、
超氧阴离子(Ｏ２

－)抑制能力和ＯＨ抑制能力测

定结果显示ꎬＣＫ 组、８０ ℃和 １００ ℃处理组均在 ３６
ｈ 处出现 Ｈ２Ｏ２ 含量的显著下降(图 ４:Ｈ)ꎻ而 Ｏ２

－
抑制能力的变化则更为迅速ꎬＣＫ 组、８０ ℃和 １００ ℃

表 ２　 莲种胚发育过程中高温胁迫耐受指数变化
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｈｉｇｈ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｉｎｄｅｘ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄ ｅｍｂｒｙｏ

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｈ)

８０ ℃处理组
８０ ℃ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｇｒｏｕｐ

１００ ℃处理组
１００ ℃ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｇｒｏｕｐ

０ １.０６ ０.７６

３ ０.８７ １.１０

１８ １.０１ １.１９

３６ ０.９８ １.４５

处理组在吸水萌发 ３ ｈ 时即出现 Ｏ２
－抑制能力的

显著上升(图 ４:Ｉ)ꎻ ＯＨ抑制能力的变化规律在不

同处理组之间具有一定差异ꎬＣＫ 组的 ＯＨ抑制能

力在各个时间点无显著差异ꎬ８０ ℃处理组先显著下

降后维持相对稳定ꎬ而 １００ ℃处理组则出现了先显

著下降、上升后再下降的趋势(图 ４:Ｊ)ꎮ 综合吸水

萌发过程中ꎬ通过莲种胚抗氧化酶活性与 ＲＯＳ 组分

测定结果可推测ꎬ莲种胚在吸水萌发初期 Ｈ２Ｏ２ 与

Ｏ２
－水平持续上升ꎬ此过程中抗氧化系统逐渐发挥

作用ꎬ增强对 Ｈ２Ｏ２与 Ｏ２
－的抑制能力ꎬ从而减轻了

莲种胚细胞经受的氧化胁迫伤害ꎮ
２.３.４ 高温处理对莲种胚渗透调节物含量的影

响　 莲种胚的脯氨酸含量测定结果显示ꎬＣＫ 组、
８０ ℃和 １００ ℃ 处理组的 Ｐｒｏ 含量均呈下降趋势ꎮ
其中ꎬＣＫ 组和 ８０ ℃处理组分别在 ３、１８ ｈ 出现 Ｐｒｏ
含量的显著下降ꎬ１００ ℃ 处理组先在 ３ ｈ 处出现

Ｐｒｏ 含量的显著上升ꎬ后逐渐下降(图 ４:Ｋ)ꎮ 计算

各处理组间的胁迫耐受指数如表 ２ 所示ꎬ８０ ℃ 处

理组的莲种胚在吸水过程中胁迫耐受指数保持相

对恒定ꎬ其 Ｐｒｏ 含量的下降速率与 ＣＫ 组大致相

同ꎬ１００ ℃处理组的耐受指数持续上升ꎬ说明其 Ｐｒｏ
含量的下降速率低于 ＣＫ 组ꎮ 由此可见ꎬ随着吸水

萌发的进行ꎬ莲种胚的渗透胁迫伤害逐渐降低ꎬ细
胞内 Ｐｒｏ 含量也逐渐降低ꎮ ８０ ℃处理组莲种胚的

胁迫损伤在吸水期间修复较快ꎬ体现出较好的胁

迫耐受能力ꎻ而 １００ ℃处理组莲种胚则恢复较慢ꎬ
其细胞的胁迫耐受能力受到较大影响ꎮ
２.４ 高温处理下莲种胚的抗逆基因表达定量

抗逆基因定量检测结果表明ꎬＣＫ 组随着吸水

萌发时长的增加ꎬ莲种胚 ９ 个抗逆保护基因的相

对表达量总体上呈现先上升后下降的趋势ꎬ１８ ｈ
基因表达量显著上调ꎻ８０ ℃处理组随着莲种胚吸

水萌发的进行ꎬ 抗逆基因表达量大体上呈现出逐
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Ａ. ＲＥＣ 值ꎻ Ｂ. ＭＤＡ 含量ꎻ Ｃ. ＳＯＤ 酶活性ꎻ Ｄ. ＰＯＤ 酶活性ꎻ Ｅ. ＣＡＴ 活性ꎻ Ｆ. ＡｓＡ 含量ꎻ Ｇ. ＧＳＨ 含量ꎻ Ｈ. Ｈ２Ｏ２含量ꎻ Ｉ. Ｏ２
－

抑制能力ꎻ Ｊ. ＯＨ抑制能力ꎻ Ｋ. Ｐｒｏ 含量ꎮ
Ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｅｃｔｒｏｌｙｔｅ ｌｅａｋａｇｅꎻ Ｂ. Ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｃ. Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｄ. Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ｅ. Ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
Ｆ. Ａｓｃｏｒｂｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｇ. Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｈ. Ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｐｅｒｏｘｉｄｅ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｉ. Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ａｎｉｏｎ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ꎻ Ｊ. Ｈｙｄｒｏｘｙｌ ｒａｄｉｃａｌ
ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙꎻ Ｋ. Ｐｒｏｌｉｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ.

图 ４　 莲种胚发育过程中生理指标测定
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｅｍｂｒｙｏ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄｓ

渐下降的趋势ꎬ并在吸水 ０ ｈ 时基因表达量最高ꎻ
１００ ℃处理下ꎬ基因表达水平整体呈现先上升再下

降的趋势ꎬ并在吸水萌发 ３ ｈ 处显著上调表达ꎬ其
中 ＯＸＩ１、Ｒａｂ１８、ＧＲ、ＡＰＸ 表达量分别是 ＣＫ 组吸水

萌发 ３ ｈ 表达量的 １２、１３、２６ 倍ꎮ 与 ＣＫ 组对比ꎬ
８０ ℃和 １００ ℃处理组莲种胚中抗逆保护相关基因

整体上均呈现不同程度的上调表达ꎬ表明上述抗

逆保护基因积极的响应高温胁迫ꎮ

３　 讨论与结论

温度是影响植物种子萌发的重要因子ꎬ不同

温度条件下ꎬ种子会表现出成活率与生长发育的

差异(薛婷婷等ꎬ２０１７)ꎮ 本研究中ꎬ莲子在－ １９６
℃的超低温及 ７０ ℃ 的高温处理下发芽率达到近

１００％ꎬ芽长无显著性变化ꎻ８０ ℃ 下莲子发芽率近

５０％ꎬ芽长降低 ２５％ꎻ而 Ｏｈｇａ(１９２７)研究表明印

度古莲子在 ９０ ℃的水浴中处理 ２ ｈ 发芽率可达到

５０％ꎬ与本研究中莲子的耐高温上限大体相符ꎮ
Ｄｉｎｇ 等(２００８)研究发现玉米种子在 １００ ℃下高温

处理仅 １５ ｍｉｎꎬ发芽率降为 ０ꎻ莴苣种子在 ３５ ℃处

理下ꎬ发芽率为 ０(盛伟等ꎬ２０１６)ꎮ 而本研究中发

现莲子在 １００ ℃下处理 １２ ｈꎬ发芽率仍近 ３０％ꎬ证
明莲子具有较强的极端高温耐受性ꎬ可以完全耐

受 ７０ ℃的高温ꎬ但 ８０ ℃ 及以上高温胁迫会对莲

子的萌发产生影响ꎬ不同于黄上志(２００３) １００ ℃
高温处理 ２４ ｈ 莲子发芽率可达 １００％的研究结论ꎮ
ＲＥＣ 作为衡量细胞膜系统受损程度的重要指标

(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬＭＤＡ 作为膜脂过氧化的最终

产物ꎬ其含量可以反映膜质过氧化程度ꎮ 本研究

中ꎬ８０ ℃和 １００ ℃ 处理组的莲胚 ＲＥＣ、ＭＤＡ 含量

显著高于 ＣＫ 组ꎬ表明高温处理导致莲胚膜系统受

损ꎬ对莲胚细胞造成氧化损伤ꎬ造成胞内电解液的

外渗ꎮ Ｐｒｏ 是植物体内有效的渗透调节剂ꎬ保护蛋

４３１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ＯＸＩ１ 相对表达量ꎻ Ｂ. Ｒａｂ１８ 相对表达量ꎻ Ｃ. Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ 相对表达量ꎻ Ｄ. Ｍｎ ＳＯＤ 相对表达量ꎻ Ｅ. ＰＯＤ４１ 相对表达量ꎻ
Ｆ. ＰＯＤ７３ 相对表达量ꎻ Ｇ. ＣＡＴ１ 相对表达量ꎻ Ｈ. ＧＲ 相对表达量ꎻ Ｉ. ＡＰＸ 相对表达量ꎮ
Ａ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＯＸＩ１ꎻ Ｂ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｒａｂ１８ꎻ Ｃ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤꎻ Ｄ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｍｎ ＳＯＤꎻ
Ｅ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰＯＤ４１ꎻ Ｆ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＰＯＤ７３ꎻ Ｇ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＣＡＴ１ꎻ Ｈ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＧＲꎻ Ｉ. Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＡＰＸ.

图 ５　 莲种胚萌发过程中抗性基因表达量变化
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｅｍｂｒｙｏ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｏｔｕｓ ｓｅｅｄｓ

白分子和酶活性ꎬＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 作为酶促系统中

重要组成成分ꎬ降低活性氧含量以减轻胁迫伤害

(蒋景龙等ꎬ２０１６)ꎮ 本研究中ꎬ高温处理下 Ｐｒｏ 含

量均显著升高ꎬＳＯＤ、ＰＯＤ 酶活性对比 ＣＫ 组也有

所升高ꎬ表明高温逆境会影响莲胚渗透调节物的

含量ꎬ激活抗氧化酶的活性ꎬ从而抵御高温对莲胚

细胞造成的损伤ꎮ
随着莲子吸水萌发的进行ꎬ高温处理组和 ＣＫ

组莲胚含水量和鲜重均在上升ꎬ８０ ℃ 处理组的

ＲＥＣ、ＭＤＡ 含量、Ｈ２Ｏ２含量及 Ｐｒｏ 含量均呈持续下

降趋势ꎬ表明吸水过程使得莲胚胁迫伤害逐渐降

低ꎬ氧化损伤在缓慢修复ꎬ莲胚的吸水萌发进程可

以缓解高温胁迫伤害ꎮ １００ ℃处理组的 ＲＥＣ 持续

保持近 １００％的较高水平ꎬ１００ ℃处理下 ＰＯＤ 酶活

性随吸水过程几乎无变化ꎬ推测 １００ ℃ 高温超出

了莲种胚细胞的胁迫耐受“阈值”ꎬ给质膜系统及

酶活造成不可逆的损伤(Ｗａｈｉｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 随

着吸水萌发的进行ꎬ高温处理组下莲胚中 ＳＯＤ、
ＰＯＤ 酶活性先急速上升ꎬ后缓慢升高ꎬ对应高温处

理下 ＭＤＡ 含量的先急速再缓慢的下降趋势ꎬ表明

在吸水萌发初期抗氧化酶在积极地发挥作用ꎬ参
与氧化还原过程ꎬ清除 ＭＤＡꎬ减轻氧化胁迫对莲子

造成的伤害ꎮ 但本研究中ꎬＣＡＴ 并不是与 ＳＯＤ、
ＰＯＤ 酶呈现相同的上升趋势ꎬ而是表现出波动变

化ꎮ 贾双双等(２０１７)的研究也有类似的发现ꎬ鸡
冠花幼苗在高温处理后 ＳＯＤ、ＰＯＤ 呈上升趋势ꎬ
ＣＡＴ 含量先上升后下降ꎬ呈波动变化ꎬ推测高活性

的 ＳＯＤ、ＰＯＤ 可能是高温胁迫下参与细胞抗氧化

过程的主要抗氧化酶ꎬ发挥重要的抗氧化功能ꎬ
ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 等抗氧化酶在高温下是否协同发

挥作用及其高温耐受机理有待今后深入研究ꎮ
高温信号的感知与转导是植物细胞应对高温

胁迫的重要过程之一ꎬ高温信号可以诱导且调控

ＲＯＳ 与 抗 逆 基 因 的 转 录 与 表 达 ( Ｙａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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２０１７)ꎬ降低植物在高温环境下的胁迫伤害ꎬ提高

植物对高温的耐受性ꎮ 本研究对氧化应激相关基

因进行定量分析发现ꎬ吸水萌发期间ꎬ莲种胚氧化

应激 相 关 基 因 Ｃｕ / Ｚｎ ＳＯＤ、 Ｍｎ ＳＯＤ、 ＰＯＤ４１、
ＰＯＤ７３、ＣＡＴ１、ＧＲ、ＡＰＸ 积极参与胁迫响应ꎬ相比

ＣＫ 组ꎬ高温处理组下的抗逆基因出现不同程度的

上调表达ꎬ其中 １００ ℃ 处理下吸水萌发 ３ ｈꎬ大多

数抗逆相关基因表达显著升高ꎬ推测吸水萌发的 ３
ｈ 是莲种胚在经受 １００ ℃高温胁迫下比较关键的

时间点ꎮ 此时ꎬ种胚生理代谢活动更为旺盛ꎬ抗逆

基因表达量上调ꎬ积极响应高温胁迫ꎮ 本研究中ꎬ
Ｒａｂ１８ 在高温处理下显著上调表达ꎬ１００ ℃下表达

量上调最明显ꎬ与抗氧化酶类蛋白表达模式相类

似ꎬ推测 Ｒａｂ１８ 可能参与了莲胚高温处理过程中

胞内大分子的保护作用ꎮ
综上所述ꎬ莲种胚可以耐 － １９６ ℃ 超低温和

７０ ~ ８０ ℃ 的高温环境ꎮ 在 ８０ ℃ 以上的高温逆境

中ꎬ莲 种 胚 含 水 量、 ＲＥＣ、 ＭＤＡ、 抗 氧 化 保 护 酶

ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ 活性ꎬ以及非酶促抗氧化剂 ＧＳＨ、
ＡｓＡ 含量、渗透调节物质 Ｐｒｏ 等一系列生理指标对

高温胁迫积极响应且参与调节ꎬ减弱膜脂过氧化

程度ꎬ以降低高温对自身的损伤程度ꎻ同时ꎬ高温

处理会使莲种胚内的 ＤＨＮ Ｒａｂ１８、ＯＸＩ１、Ｃｕ / Ｚｎ
ＳＯＤ、ＧＲ、ＡＰＸ、ＰＯＤ４１ 等多个抗逆基因呈现大幅

上调表达ꎬ表明这些基因参与莲种胚极端温度下

的胁迫伤害过程ꎬ高温胁迫下积极响应ꎬ为后续深

入开展基因功能研究和莲超低温保存技术ꎬ以及

莲组织培养外殖体消毒技术奠定了理论基础ꎮ
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叶面喷施钙镁肥对‘妃子笑’荔枝果肉苹果酸积累的影响

廖海枝ꎬ 林晓凯ꎬ 杨成坤ꎬ 杜婧加ꎬ 彭俊杰ꎬ 周开兵∗

( 海南大学 园艺学院ꎬ 热带作物新品种选育教育部工程研究中心ꎬ 海口 ５７０２２８ )

摘　 要: 为探讨叶面喷施钙镁肥对‘妃子笑’荔枝果肉苹果酸积累的影响ꎬ该文对‘妃子笑’荔枝树冠作喷布

０.３％氯化钙(Ｃａ)、０.３％氯化镁(Ｍｇ)及其二者混合(Ｃａ＋Ｍｇ)等水溶液处理ꎬ以树冠喷布清水为对照(ＣＫ)ꎬ
测定不同生长时期果肉水溶性钙和镁、苹果酸等含量及苹果酸代谢相关酶活性的动态变化ꎬ并作多元线性

相关分析ꎮ 结果表明:(１)苹果酸含量呈“Ｌ”型变化ꎬＭｇ、Ｃａ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理在果实发育前期促进苹果酸积

累ꎬＣａ 处理在后期促进苹果酸积累ꎮ (２)果肉水溶性钙含量总体呈上升趋势ꎬ水溶性镁含量大致呈“Ｍ”的
动态变化趋势ꎮ (３)ＣＫ 和 Ｃａ 处理的苹果酸含量与 ＮＡＤＰ－ＭＥ 活性、Ｃａ＋Ｍｇ 处理的苹果酸含量与 ＰＥＰＣ 和

ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性等均呈正相关ꎬＣＫ 的苹果酸含量与 ＰＥＰＣ 活性、ＭＳ 活性呈负相关ꎮ (４)水溶性钙抑制 ＮＡＤ－
ＭＤＨ、ＮＡＤＰ－ＭＥ 等活性ꎬ水溶性镁抑制 ＮＡＤ－ＭＤＨ、ＭＳ 等活性ꎮ 综上认为ꎬ钙、镁叶面营养通过改变水溶

性钙、镁等含量和苹果酸代谢途径不同关键酶活性而影响果肉苹果酸积累ꎬ其中 Ｃａ 处理可能通过积累更多

的苹果酸而抑制果肉呼吸作用ꎬ进而使果肉减少糖分损失ꎬ在生产中可作施肥技术应用ꎮ 该研究结果为我

国荔枝实际生产提供一定的理论参考和技术支持ꎮ
关键词: ‘妃子笑’荔枝ꎬ 叶面喷肥ꎬ 水溶性钙ꎬ 水溶性镁ꎬ 苹果酸
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　 　 ‘妃子笑’荔枝( Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｃｖ. Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ)
是我国荔枝主栽品种之一ꎬ是海南产区栽培面积

最大的品种ꎬ具有较高的经济和社会效益(陈业光

等ꎬ２００８)ꎮ 有机酸组分与含量是‘妃子笑’荔枝果

实品质风味的重要组成因素(朱慧芹ꎬ２０１３)ꎮ ‘妃
子笑’荔枝果实的主要有机酸为苹果酸ꎬ为苹果酸

型果实(周先艳等ꎬ２０１５)ꎬ苹果酸含量是影响‘妃
子笑’荔枝果实品质的重要影响因子ꎮ 苹果酸是

一种重要的初级代谢产物ꎬ在调节苹果渗透压、ｐＨ
稳态、抗逆性和果实品质等方面起到关键作用

(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 苹果酸作为‘妃子笑’荔枝

果实的主要有机酸ꎬ对总酸含量有重要影响(乔方

等ꎬ２０１２)ꎮ 因此ꎬ研究荔枝苹果酸的积累特性ꎬ对
丰富荔枝果实发育理论具有重要意义ꎮ

近年来ꎬ国内外学者对果实有机酸代谢及其

生理机制问题进行了研究ꎬ如糖酵解反应、三羧酸

循环、糖异生作用等途径均存在着有机酸的踪迹

(周先艳等ꎬ２０１５)ꎮ 植物果实有机酸代谢过程极

其复杂ꎬ其中有机酸代谢相关酶与有机酸含量密

切相关(郭润姿等ꎬ２０１３)ꎮ 苹果酸为植物果实重

要有机酸之一ꎬ研究其代谢尤为重要ꎬ目前在不同

植物有机酸代谢中ꎬ除烯醇式磷酸丙酮酸羧化酶

(ＰＥＰＣ)均为关键酶外(Ｂｅｒüｔｅｒꎬ ２００４)ꎬ在不同植

物 上 曾 报 道 过 苹 果 酸 脱 氢 酶 ( ＮＡＤ － ＭＤＨ)
(Ｍａｌｄｏｎａｄｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、苹果酸酶(ＮＡＤＰ－ＭＥ)
(Ｃｒｅｃｅｌｉｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ )、 苹 果 酸 合 成 酶 ( ＭＳ)

(Ｓｕｒｅｎｄｒａｎａｔｈａｎ ＆ Ｎａｉｒꎬ １９７６)等分别为其果实苹

果酸代谢途径的相关酶ꎮ 温清玉等(２０１２)报道ꎬ
在荔枝中ꎬＰＥＰＣ 是苹果酸合成的关键酶ꎬＮＡＤ－
ＭＤＨ 和 ＮＡＤＰ－ＭＥ 也会影响苹果酸含量ꎬ但因品

种不同而存在差异ꎮ 此外ꎬ在不同果实上也存在

相似情况ꎮ 在‘蜂糖李’果实发育前期ꎬ苹果酸含

量的变化由 ＰＥＰＣ 和 ＮＡＤＰ－ＭＥ 协同调控ꎬＮＡＤ－
ＭＤＨ 作用不大ꎻ与之不同的是ꎬ‘四月李’果实中

引起苹果酸含量变化的关键酶是 ＮＡＤ－ＭＤＨ 与

ＮＡＤＰ－ＭＥ(王小红等ꎬ２０１８)ꎮ 郭润姿等(２０１３)
报道ꎬ苹果酸脱氢酶和苹果酸酶在黄冠梨果实发

育中对苹果酸的产生与降解有重要作用ꎮ 此外ꎬ
温度、养分、品种遗传性等也会引起果实糖酸风味

的变化(张红ꎬ２００９)ꎮ 刘洁云等(２０２１)报道ꎬ营
养元素会对果实品质存在较大影响ꎬ如硒可以提

高香蕉的果实品质ꎮ 营养元素对果实酸度也有较

大影响ꎬ氮、磷、钾、铜、铁等营养元素会影响果实

酸度(陈发兴等ꎬ２００５)ꎮ 可见ꎬ苹果酸代谢仍处于

探索阶段ꎮ 因此ꎬ研究苹果酸代谢机制及如何调

节苹果酸积累进而调节总酸含量是‘妃子笑’荔枝

产业健康发展亟须解决的科学问题ꎮ
本课题组前期研究发现施肥技术会影响矿质

营养代谢而影响果实品质(苏阳等ꎬ２０１５ｂ)ꎮ 此

外ꎬ还筛选出了能缓解‘妃子笑’荔枝果肉“退糖”
现象(果面全红时果肉含糖量发生下降的现象)
(苏阳等ꎬ２０１５ａ)的钙镁肥处理ꎬ其机制除了要关
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注果肉糖代谢变化问题外ꎬ果肉有机酸代谢是否

发生变化的问题也不能忽视ꎮ 鉴于此ꎬ本研究通

过对‘妃子笑’荔枝树冠进行叶面喷施钙、镁肥处

理ꎬ观测不同生长时期果肉水溶性钙和镁、苹果酸

等含量及苹果酸代谢相关酶活性的动态变化ꎬ比
较不同处理和对照间的差异ꎬ探讨叶面喷施钙、镁
肥对果肉苹果酸积累的影响ꎬ以期探索调控果实

酸含量的栽培措施提供理论依据ꎬ进而有效调控

荔枝果实风味品质ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

荔枝果实采摘于海南省临高县金牌农场五队

荔枝园ꎮ 选取营养状况良好、生长状况相近、无病

虫害、株、行距 ６ ｍ×７ ｍꎬ冠幅约 ３ ｍ×４ ｍ 的 １６ 年

生‘妃子笑’荔枝果树 ２０ 株ꎮ 试验期间对 ２０ 株果

树采取一致的肥水管控、防病虫害管理措施ꎮ
１.２ 试验设计

设置以下处理:(１)树冠叶面喷布 ０.３％氯化钙

水溶液(Ｃａ 处理)ꎻ(２)树冠叶面喷布 ０.３％氯化镁

水溶液(Ｍｇ 处理)ꎻ(３)树冠叶面喷布 ０.３％氯化钙

和 ０.３％氯化镁混合水溶液(Ｃａ＋Ｍｇ 处理)ꎻ(４)喷清

水为对照(ＣＫ)ꎮ 单株区组ꎬ重复 ５ 次ꎮ 在每株样树

的树冠中部外围四方选 ５ 个大小基本一致且生长中

庸的果实进行挂牌标记ꎬ试验期间以这 ５ 个果的平

均纵、横径为标准ꎬ在树冠中部外围选取对应大小

的果实作为样果ꎮ 每次处理前先取好果样 ３０ 个ꎬ处
理时间为谢花后 ３５、４２、５０ ｄ(上午 ９ ００—１０ ００)ꎬ
共处理 ３ 次ꎬ此后分别继续于谢花期后 ５６、６３、６９、
７３ ｄ 取果样ꎬ共取样 ７ 次ꎬ果样就地放入液氮罐速

冻ꎬ并储存于－８０ ℃超低温冰箱中备用ꎮ
１.３ 方法

苹果酸含量测定:参考胡志群等(２００５)与王

芮东等(２０１６)的方法并略有改动ꎬ将流动相换为

０.１％磷酸二氢钠溶液ꎬ用磷酸调 ｐＨ 至 ２.８ꎮ
苹果酸代谢途径相关酶活性测定:采用 Ｈｉｒａｉ

和 Ｕｅｎｏ(１９７７)、罗安才等(２００３)的方法制备酶液

且测定酶活性ꎮ 用酶标仪在 ４５０ ｎｍ 波长下测定

吸光度(ＯＤ 值)ꎬ通过标准曲线计算样品中烯醇式

磷酸丙酮酸羧化酶(ＰＥＰＣ)、苹果酸脱氢酶(ＮＡＤ－
ＭＤＨ)、苹果酸酶 ( ＮＡＤＰ － ＭＥ)、苹果酸合成酶

(ＭＳ)的酶活性ꎮ

水溶性钙、镁含量测定:称取 １ ｇ 左右荔枝果

肉ꎬ连续烘干至恒重后加水研磨至匀浆ꎬ用去离子

水震荡过夜后待测ꎮ 采用火焰原子吸收法测定水

溶性钙、水溶性镁含量(殷丽等ꎬ２０１３)ꎬ使用仪器

为 ＮＯＶＡＡ４００Ｐ 原子吸收分光光度计ꎮ
１.４ 数据统计分析

利用 ＳＡＳ 软件统计分析数据ꎬ采用 ＡＮＯＶＡ 过

程作方差分析和 ＤＵＮＣＡＮ 法作多重比较分析ꎬ用
ＲＥＧ 过程作多元线性相关性分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 苹果酸含量变化

如图 １ 所示ꎬ在‘妃子笑’荔枝果实发育过程

中ꎬ所有处理的苹果酸含量的变化趋势均呈现“Ｌ”
型ꎬ花后 ５０ ｄ 前急剧下降ꎬ后期趋于稳定ꎮ 花后

４２ ｄꎬＣＫ 显著低于其余 ３ 个处理ꎬ而 Ｍｇ 处理又显

著高于 Ｃａ 处理ꎻ花后 ５０ ~ ６９ ｄꎬ所有处理间均无差

异显著性ꎻ花后 ７３ ｄꎬＣａ 处理显著高于 ＣＫ 和 Ｍｇ
处理ꎮ 由此可知ꎬＣａ、Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理只影响了

前期苹果酸的积累且存在促进作用ꎬ后期仅 Ｃａ 处

理呈现促进趋势ꎮ

同一时间不同小写字母表示差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同处理下苹果酸含量变化
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２ 苹果酸代谢途径相关酶活性变化

２.２.１ 磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶(ＰＥＰＣ) 　 如图 ２
所示ꎬＣＫ 的 ＰＥＰＣ 酶活性随果实发育进程历经 ３
次“上升、下降”交替过程ꎮ Ｍｇ 处理在 ３５ ~ ４２ ｄ 呈

０４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



“平缓、上升”趋势ꎬ随后与 ＣＫ 趋势趋于一致ꎻＣａ
处理则表现为“下降、上升、平缓、下降”的趋势ꎻ
Ｃａ＋Ｍｇ 处理呈“上升、下降、平缓、下降、上升、下
降”的趋势ꎮ 花后 ４２ ｄꎬＣＫ 显著高于其余 ３ 个处

理ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理又显著高于 Ｍｇ 和 Ｃａ 处理ꎻ花后

５０ ｄꎬＣａ 处理显著最高ꎻ花后 ５６ ｄꎬＭｇ 和 Ｃａ 处理

显著高于 ＣＫ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎬＣＫ 又显著高于 Ｃａ＋
Ｍｇ 处理ꎻ花后 ６３ ｄꎬＣａ 处理显著最高ꎬＣＫ 又显著

高于 Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后 ６９ ｄꎬＣＫ 显著高于

Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后 ７３ ｄꎬＣＫ 和 Ｃａ 处理显著高于

Ｍｇ 和Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎮ 由此可知ꎬＣａ 处理在花后 ５０ ｄ
之后呈高于 ＣＫ 和其余处理趋势ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理全程

低于 ＣＫꎬＭｇ 处理后期也具有低于 ＣＫ 的趋势ꎬ说
明 Ｃａ 处理呈提高 ＰＥＰＣ 活性的趋势ꎬ而 Ｍｇ 和Ｃａ＋
Ｍｇ 处理呈抑制 ＰＥＰＣ 活性的趋势ꎮ

图 ２　 不同处理下 ＰＥＰＣ 活性动态变化
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＰＥＰＣ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２.２ ＮＡＤ－苹果酸脱氢酶(ＮＡＤ－ＭＤＨ) 　 由图 ３
可知ꎬ不同处理和 ＣＫ 的果肉 ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性具有

不同的动态变化趋势ꎮ ＣＫ 呈“上升、平缓、下降、
上升”趋势ꎻＭｇ 处理呈“下降、上升、平缓、上升、下
降”趋势ꎻＣａ 处理先无明显变化ꎬ随后历经两次

“下降、上升” 交替过程ꎻＣａ ＋Ｍｇ 处理呈两次 “下

降、上升”交替趋势ꎮ 由图 ３ 还可知ꎬ花后 ４２ ｄꎬＣＫ
和 Ｃａ 处理显著高于 Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ在花后

５０~ ５６ ｄꎬＣＫ 均显著最高ꎬＭｇ 处理又显著高于Ｃａ＋
Ｍｇ 处理ꎬ其中在 ５０ ｄ 时为 Ｍｇ 处理显著高于 Ｃａ 处

理ꎬ在 ５６ ｄ 时 Ｍｇ 处理显著低于 Ｃａ 处理ꎻ花后 ６３
ｄꎬＭｇ 处理显著高于 Ｃａ 处理ꎻ在 ６９ ｄ 时 Ｍｇ 处理显

著高于 ＣＫ 和其余处理ꎻ花后 ７３ ｄꎬＭｇ 处理显著低

于 ＣＫ 和其余处理ꎬ其余处理与 ＣＫ 无显著差异ꎮ
由此可知ꎬ在 ６３ ｄ 前 ＣＫ 持续高于其余处理ꎬ在 ６３

ｄ 后 Ｍｇ 处理与 ＣＫ 趋势相反ꎬ说明 Ｃａ 和Ｃａ＋Ｍｇ 等

处理均呈抑制 ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性趋势ꎬＭｇ 处理则呈

前抑后促的趋势ꎮ

图 ３　 不同处理下 ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性动态变化
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＮＡＤ￣ＭＤＨ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２.３ ＮＡＤＰ －苹果酸酶(ＮＡＤＰ －ＭＥ) 　 由图 ４ 可

知ꎬ不同处理和 ＣＫ 的果肉 ＮＡＤＰ－ＭＥ 活性具有不

同的动态变化趋势ꎮ ＣＫ 呈“平缓、上升、下降、平
缓、上升、平缓”的趋势ꎻＭｇ 处理呈“平缓、下降、上
升、下降”趋势ꎻＣａ 处理先无显著变化ꎬ随后呈“下
降、平缓、下降”的趋势ꎻＣａ＋Ｍｇ 处理在 ３５ ~ ５０ ｄ 无

明显变化ꎬ随后显著下降再上升ꎮ 由图 ４ 还可知ꎬ
花后 ４２ ｄꎬＣａ 处理显著高于 ＣＫ 和其余处理ꎻ花后

５０ ｄꎬＣＫ 显著最高ꎬＭｇ 处理又显著高于 Ｃａ 处理ꎻ
花后 ６３ ｄꎬＭｇ 处理显著高于 ＣＫ 和其余处理ꎬ而
ＣＫ 和 Ｃａ 处理又显著高于 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后 ６９ ｄ
和 ７３ ｄꎬＣＫ 酶活均为最高ꎬ均显著高于 Ｃａ 处理ꎬ
其中在 ６９ ｄ 时 Ｍｇ 和 Ｃａ 处理显著高于 Ｃａ＋Ｍｇ 处

理ꎬ在 ７３ ｄ 时 Ｍｇ 处理又显著高于 Ｃａ 处理ꎮ 由此

可见ꎬＣａ、Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理均呈低于 ＣＫ 的趋势

而呈抑制 ＮＡＤＰ－ＭＥ 活性趋势ꎮ
２.２.４ 苹果酸合成酶(ＭＳ) 　 由图 ５ 可知ꎬ不同处理

和 ＣＫ 的果肉 ＭＳ 活性具有不同的动态变化趋势ꎮ
在花后 ３５ ~ ５６ ｄꎬＣＫ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理均呈现“下降、
上升、下降”趋势ꎬ随后 ＣＫ 维持稳定趋势ꎬＣａ＋Ｍｇ
处理则持续降低至 ６３ ｄ 后又上升ꎻＣａ 处理初始并

无显著变化ꎬ随后历经两次“下降、上升”交替过程

后趋于稳定ꎻＭｇ 处理表现为“上升下降—上升下

降”的趋势ꎮ 由图 ５ 还可知ꎬ花后 ４２ ｄꎬ酶活由高

往低顺序依次为 Ｍｇ、Ｃａ、ＣＫ、Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎬ任意两
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图 ４　 不同处理下 ＮＡＤＰ－ＭＥ 活性动态变化
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＮＡＤＰ￣ＭＥ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ５　 不同处理下 ＭＳ 活性动态变化
Ｆｉｇ. ５　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＭＳ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

者间均具有显著差异性ꎻ花后 ５０ ~ ６３ ｄꎬＣＫ 均为显

著最高ꎻ在 ５６ ｄ 和 ６３ ｄ 时ꎬＣａ 和 Ｍｇ 处理又均显

著高于 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎬ其中在 ６３ ｄ 时 Ｍｇ 处理高于

Ｃａ 处理ꎻ花后 ６９ ｄꎬＭｇ 处理显著高于 ＣＫ 和其余

处理ꎬＣＫ 和 Ｃａ 处理又显著高于 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后

７３ ｄꎬＣＫ 显著高于 Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎮ 由此可知ꎬ
Ｃａ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理呈低于 ＣＫ 趋势ꎬ即呈抑制 ＭＳ
酶活性的趋势ꎻＭｇ 处理在 ４２ ｄ 和 ６９ ｄ 时表现提

高酶活性的作用ꎮ
２.３ 水溶性钙、镁含量变化

２.３.１ 水溶性钙含量 　 由图 ６ 可知ꎬ４ 个处理下花

后 ６３ ｄ 前的水溶性钙含量均呈现上升趋势ꎬ６３ ｄ
后 ＣＫ 和 Ｃａ 处理持续上升ꎬＭｇ 处理先上升至 ６９ ｄ
再下降ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理则维持稳定ꎮ 由图 ６ 还可知ꎬ
花后 ４２ ｄꎬ按 Ｃａ、Ｍｇ、ＣＫ、排序依次降低且任意两

者间均显著ꎻ花后 ５０ ｄꎬＭｇ 处理显著最高ꎬＣａ 处理

图 ６　 不同处理下水溶性钙含量动态变化
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｃａｌｃｉｕｍ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

又显著高于 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后 ５６ ｄꎬＭｇ 处理仍为

显著最高ꎬＣＫ 又显著高于 Ｃａ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后

６３、６９、７３ ｄꎬＣａ、Ｍｇ、Ｃａ＋Ｍｇ 处理分别呈现显著最

低、最高、最低ꎮ 可见ꎬＭｇ 处理高于 ＣＫ 和其余处

理ꎻ而 Ｃａ＋Ｍｇ 处理则全程低于 ＣＫ 和 Ｍｇ 处理ꎬ说
明 Ｍｇ 处理具有提高果肉水溶性钙含量的效果ꎻ而
Ｃａ＋Ｍｇ 处理呈降低水溶性钙含量的趋势ꎬＣａ 处理

在 ７３ ｄ 之后呈超越 ＣＫ 和其余处理的趋势ꎮ
２.３.２ 水溶性镁含量　 由图 ７ 可知ꎬ从花后 ３５ ｄ 开

始至 ５６ ｄꎬ不同处理和 ＣＫ 的水溶性镁含量均先上

升再下降ꎻ在 ５６ ~ ６９ ｄꎬＣＫ 维持稳定ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理

先无明显变化后显著下降ꎬＣａ 处理先下降再上升ꎬ
Ｍｇ 处理则呈“下降、上升、下降”趋势ꎮ 由图 ７ 还

可知ꎬ花后 ４２ ｄꎬＣＫ 显著高于其余处理ꎬＣａ＋Ｍｇ 处

理又显著低于 Ｍｇ 和 Ｃａ 处理ꎻ花后 ５０ ｄꎬＭｇ 处理

显著最高ꎬ花后 ５６ ｄꎬＣａ 处理均显著高于 ＣＫ 和

Ｃａ＋Ｍｇ 处理ꎻ花后 ６３ ｄꎬＣＫ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理显著高

于 Ｍｇ 和 Ｃａ 处理ꎻ花后 ７３ ｄꎬＣａ＋Ｍｇ 处理显著低于

ＣＫ 和 Ｃａ 处理ꎬＣａ 处理又显著高于 ＣＫꎮ 可见ꎬＭｇ
和 Ｃａ 处理能提高果肉水溶性镁含量ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理

则呈降低水溶性镁含量的趋势ꎮ
２.４ 多元线性相关

２.４.１ 苹果酸含量与相关酶活性的多元线性相关

　 对 ＣＫ 和不同处理的苹果酸含量与 ＰＥＰＣ、ＮＡＤ－
ＭＤＨ、ＮＡＤＰ－ＭＥ、ＭＳ ４ 种酶活性作多元线性相关

性分析ꎬ结果如表 １ 和表 ２ 所示ꎮ 由表 １ 可知ꎬＣＫ
和 Ｃａ 处理的 ＮＡＤＰ－ＭＥ 及 Ｃａ＋Ｍｇ 处理的 ＰＥＰＣ、
ＮＡＤ－ＭＤＨ 等活性分别与苹果酸含量呈正相关ꎻ

２４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ７　 不同处理下水溶性镁含量动态变化
Ｆｉｇ. ７　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 １　 不同处理下苹果酸含量与相关酶

活性的显著偏相关系数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐａｒｔｉａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｅｎｚｙｍｅ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理和
对照

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ａｎｄ ＣＫ

苹果酸与
ＰＥＰＣ Ｍａｌｉｃ
ａｃｉｄ ａｎｄ
ＰＥＰＣ

苹果酸与
ＮＡＤ－ＭＤＨ
Ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ

ａｎｄ
ＮＡＤ－ＭＤＨ

苹果酸与
ＮＡＤＰ－ＭＥ
Ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ

ａｎｄ
ＮＡＤＰ－ＭＥ

苹果酸与
ＭＳ

Ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ
ａｎｄ ＭＳ

ＣＫ －０.５０３ １３� — ０.４０１ ０８� －０.４４５ １８�

Ｍｇ — — — —

Ｃａ — — ０.４８９ ４０� —

Ｃａ＋Ｍｇ ０.６３１ ０３�� ０.６３７ ５０�� — —

　 注: �表示显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎻ ��表示极显著性差异(Ｐ<
０.０１)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ �� ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

ＣＫ 的 ＰＥＰＣ、ＭＳ 等活性与苹果酸含量则呈负相

关ꎮ 表明不同处理会改变酶活性与苹果酸含量的

线性相关性ꎬ不同施肥处理能调节苹果酸的积累ꎬ
并具有较为复杂的调节机制ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ除 ＣＫ
的苹果酸外ꎬ３ 个处理的苹果酸含量与其 ４ 种酶活

性的复相关系数分别显著或极显著ꎬ这也说明苹

果酸积累是这些酶共同作用的结果ꎬ任意一种酶

活性改变均会引起苹果酸含量的改变ꎬ不同处理

可能通过影响这些酶活性而影响苹果酸含量ꎮ
２.４.２ 水溶性钙、镁含量与相关酶活性的多元线性

相关 　 对所有处理的水溶性钙、镁含量分别与

ＰＥＰＣ、ＮＡＤ－ＭＤＨ、ＮＡＤＰ －ＭＥ、ＭＳ 四种酶活性作

多元线性相关性分析ꎬ结果如表 ２ 和表 ３ 所示ꎮ

表 ２　 不同处理下苹果酸、水溶性钙、水溶性镁等

含量分别与相关酶活性的复相关系数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄꎬ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｃａｌｃｉｕｍ ａｎｄ

ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｅｄ ｅｎｚｙｍｅ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理和
对照

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ａｎｄ ＣＫ

苹果酸与
４ 种酶

Ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ
ａｎｄ ｆｏｕｒ
ｅｎｚｙｍｅｓ

水溶性钙与
４ 种酶

Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｃａｌｃｉｕｍ ａｎｄ
ｆｏｕｒ ｅｎｚｙｍｅｓ

水溶性镁与
４ 种酶

Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ
ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ａｎｄ
ｆｏｕｒ ｅｎｚｙｍｅｓ

ＣＫ ０.５４６ ０７ ０.６４６ ９１� ０.４５６ ０７

Ｍｇ ０.６３８ ０４� ０.５４７ ５３ ０.５５０ ０９

Ｃａ ０.８５９ １８�� ０.７４３ ７０�� ０.５５２ ７２

Ｃａ＋Ｍｇ ０.８１２ ３４� ０.７２５ ５３� ０.５１８ １６

表 ３　 不同处理下水溶性钙、镁含量与

相关酶的显著偏相关系数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐａｒｔｉａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ

ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｃａｌｃｉｕｍ ａｎｄ
ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｅｄ
ｅｎｚｙｍｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理和
对照

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ａｎｄ ＣＫ

水溶性钙与
ＮＡＤ－ＭＤＨ

Ｗａｔｅｒ￣
ｓｏｌｕｂｌｅ

ｃａｌｃｉｕｍ ａｎｄ
ＮＡＤ￣ＭＤＨ

水溶性钙与
ＮＡＤＰ－ＭＥ

Ｗａｔｅｒ￣
ｓｏｌｕｂｌｅ

ｃａｌｃｉｕｍ ａｎｄ
ＮＡＤＰ－ＭＥ

水溶性镁与
ＮＡＤ－ＭＤＨ

Ｗａｔｅｒ￣
ｓｏｌｕｂｌｅ

ｍａｇｎｅｓｉｕｍ
ａｎｄ

ＮＡＤ－ＭＤＨ

水溶性镁与
ＭＳ

Ｗａｔｅｒ￣
ｓｏｌｕｂｌｅ

ｍａｇｎｅｓｉｕｍ
ａｎｄ ＭＳ

ＣＫ －０.６０８ ０３�� －０.４６８ ５６� — —

Ｍｇ — — — －０.４７１ ７８�

Ｃａ — －０.６３８ ０８�� — —

Ｃａ＋Ｍｇ — －０.６５８ ０２�� －０.４２９ ５� —

　 　 由表 ３ 可知ꎬ不同处理与 ＣＫ 水溶性钙、镁含

量与相关酶活性的显著偏相关系数均为负相关ꎬ
其中ꎬＣＫ 的水溶性钙抑制 ＮＡＤ－ＭＤＨ 的酶活性ꎬ
仅 Ｍｇ 处理的水溶性钙对 ＮＡＤＰ－ＭＥ 的酶活无抑

制作用ꎻ Ｃａ ＋Ｍｇ、Ｍｇ 处理的水溶性镁分别抑制

ＮＡＤ－ＭＤＨ、ＭＳ 活性ꎮ 说明不同处理改变了水溶

性钙、镁含量与 ４ 种酶活性的线性相关性ꎬ且不同

的施肥处理通过调节苹果酸代谢相关酶活性而调

节苹果酸的积累ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ３ 个处理和 ＣＫ 的

水溶性镁含量与其 ４ 种相关酶活性的复相关系数

均无显著性ꎬ而 ＣＫ、Ｃａ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理的水溶性钙

含量与 ４ 种酶的复相关系数达显著或极显著水

３４１２１２ 期 廖海枝等: 叶面喷施钙镁肥对‘妃子笑’荔枝果肉苹果酸积累的影响



平ꎮ 这说明叶面喷施钙、镁能改变果肉水溶性钙

含量ꎬ使果肉水溶性钙含量与苹果酸代谢途径相

关酶的活性产生线性相关性ꎬ进而调节果肉苹果

酸的积累ꎮ

３　 讨论与结论

钙存在多种形态ꎬ除水溶性钙外ꎬ还存在果胶

酸钙、草酸钙、磷酸钙等(刘剑锋等ꎬ２００４)ꎮ 裴健

翔(２０１９)研究表明ꎬ在苹果果实发育过程中ꎬ果实

总钙和水溶性钙含量逐渐降低ꎬ果胶钙则先降后

升ꎬ草酸钙含量逐渐升高ꎬ磷酸钙变化不明显ꎬ此
外ꎬ采前钙处理可以增加果实中的总钙和水溶性

钙含量(魏树伟和王少敏ꎬ２０１８)ꎮ 本研究结果显

示ꎬ经过烘干后 ４ 个处理的水溶性钙含量总体呈

上升趋势ꎬ除受基因遗传影响外ꎬ也可能由于烘干

后各种形式的钙转化为水溶性钙ꎬ因此总体表现

为上升趋势ꎮ 不同处理在花后 ６３ ｄ 后的趋势表现

出差异ꎬ６３ ｄ 后 ＣＫ 和 Ｃａ 处理持续上升ꎬＭｇ 和Ｃａ＋
Ｍｇ 处理则与之不同ꎬ这可能为 Ｃａ２＋和 Ｍｇ２＋等离子

间的复杂作用引起ꎮ 本研究结果表明ꎬ单独喷施

钙或镁营养分别促进果肉中水溶性钙、镁积累增

多ꎬＣａ＋Ｍｇ 处理则会抑制水溶性钙、镁的积累ꎮ 丁

玉川等(２０１２)在甘蓝上报道钙、镁的吸收可能存

在协同关系ꎬ本课题组前期研究中水溶性钙和镁

存在相互增益效应(高丹等ꎬ２０１７)ꎬ在猕猴桃叶片

上 Ｃａ 和 Ｍｇ 存在相互抑制吸收作用 (刘科鹏ꎬ
２０１３)ꎮ 可见ꎬ水溶性钙、镁积累除了受遗传差异

影响外ꎬ可能存在同时喷施钙、镁营养可能还会抑

制植物体吸收钙、镁矿质元素ꎮ
在果实发育过程中ꎬ通常果实成熟时ꎬ酸度会

降低(张秀梅等ꎬ２００７)ꎮ Ｗａｎｇ 等( ２００６)研究表

明荔枝的苹果酸成熟前呈下降趋势ꎮ 本研究结果

表明ꎬ‘妃子笑’荔枝果肉苹果酸含量的变化趋势

与前人研究相似ꎬ表现为急剧下降后逐渐趋于稳

定ꎻＣａ、Ｍｇ 和 Ｃａ＋Ｍｇ 处理前期呈促进影苹果酸积

累的趋势ꎬ在果实生长发育后期仅 Ｃａ 处理呈促进

苹果酸积累的趋势ꎬ由于有机酸是呼吸代谢中间

产物ꎬ其积累可能负反馈调节果肉呼吸作用(杨春

宁等ꎬ２０１６)ꎬ这可能导致 Ｃａ 处理果肉呼吸代谢在

后期较弱ꎬ从而积累糖分较多ꎬ即出现本课题组前

期研究结果:Ｃａ 缓解果肉“退糖”现象(苏阳等ꎬ
２０１５ｂ)ꎮ 对于本课题组前期研究结果 Ｃａ＋Ｍｇ 处

理也具有缓解“退糖”现象ꎬ可能是 Ｃａ＋Ｍｇ 处理在

果实生长发育后期促进其他有机酸的积累的缘

故ꎻＭｇ 处理可能因为其与 ＣＫ 一样在果实生长发

育后期未引起苹果酸和其他有机酸的积累改变ꎮ
施肥改变了植物细胞体内细胞壁上的电荷变化与

Ｍｇ２＋等阳离子的竞争作用(李跃鹏等ꎬ２０１１)ꎬ改变

了介质中的 Ｈ＋和 ＯＨ－的比例ꎬ从而改变了植物体

内的 ｐＨ 值(郭悦等ꎬ２０１９)ꎬ进而影响了有机酸含

量ꎮ 可见ꎬ叶面喷施钙镁肥会影响果肉中水溶性

钙、镁的含量ꎬＣａ 处理通过促进苹果酸的积累而促

进总酸积累ꎮ
苹果酸合成与丙酮酸羧化酶、苹果酸脱氢酶、

苹果酸裂合酶、苹果酸酶有关(吴军林等ꎬ２０１４)ꎮ
苹果酸合成酶(ＭＳ)是乙醛酸循环的关键酶(王程

等ꎬ２０１１)ꎬ乙醛酸循环为三羧酸循环的回补途径ꎬ
与苹果酸的积累有重要作用ꎮ 在枇杷果实的研究

中ꎬ苹果酸的差异主要是 ＮＡＤ－ＭＤＨ 和 ＮＡＤＰ －
ＭＥ 的差异造成的ꎬ与 ＰＥＰＣ 也有关系(秦巧平等ꎬ
２０１２)ꎮ 马倩倩等(２０１７)研究表明ꎬ酸枣发育过程

中苹果酸与 ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性正相关ꎬ与 ＮＡＤＰ －
ＭＥ 活性负相关ꎮ 李航等(２０１９)在樱桃果实上的

研究也表明 ＰＥＰＣ、ＮＡＤ－ＭＤＨ 与苹果酸呈显著正

相关ꎬＮＡＤＰ －ＭＥ 与苹果酸呈负相关ꎮ 本研究显

示ꎬ苹果酸含量与 ＰＥＰＣ 活性的相关关系因施肥处

理不同而出现差异ꎻＣＫ 和 Ｃａ 处理的苹果酸含量

与 ＮＡＤＰ－ＭＥ 活性、Ｃａ＋Ｍｇ 处理的苹果酸含量和

ＮＡＤ－ＭＤＨ 活性等呈正相关ꎬＣＫ 的苹果酸含量与

ＭＳ 活性呈负相关ꎮ 可见ꎬ本研究结果与前人研究

结果并非完全一致ꎬ这可能与果实种类不同有关ꎬ
说明不同施肥处理影响有机酸代谢具有不同的生

化机理ꎬ作用于不同的靶标关键酶ꎬ进而引起苹果

酸积累发生改变ꎮ 本研究发现ꎬ叶面喷施钙、镁营

养会影响苹果酸代谢相关酶活性ꎬ并且会改变苹

果酸含量与苹果酸代谢相关酶活性的复相关关

系ꎮ Ｃａ２＋和 Ｍｇ２＋ 能构成细胞渗透压ꎬ或起到活化

酶ꎬ或成为酶和底物之间的桥接元素 (Ｍｅｎｇｅｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ钙镁营养确实会影响酶活性及各种酶

之间的联系ꎬ并且 Ｍｇ 和 Ｃａ 处理在后期或有提高

酶活的作用ꎮ 离子间会存在协助作用(李联葆和

王利平ꎬ２００７)ꎬ由于 Ｃａ２＋ 具有稳定质膜结构的特

殊功能ꎬ有助于质膜的选择性吸收ꎬ因此 Ｃａ２＋对多

种离子的吸收有协助作用( Ｉｎｂａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 叶

面钙镁营养改变了果肉水溶性钙、镁的积累ꎬ进而

４４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



可能改变酶与其底物的结合特点ꎬ这可能是本研

究钙镁营养影响酶活性及各种酶活性相关性的

原因ꎮ
综上所述ꎬ‘妃子笑’荔枝果实的苹果酸含量

在果实发育过程中呈急剧减少后保持稳定的“ Ｌ”
型趋势ꎬ苹果酸积累差异受 ＰＥＰＣ、ＮＡＤ －ＭＤＨ、
ＮＡＤＰ－ＭＥ 和 ＭＳ 等 ４ 种关键酶共同调控ꎬ叶面喷

施钙、镁通过影响 ４ 种关键酶活性及其与苹果酸

含量的相关性而调节果肉苹果酸的积累ꎬ进而影

响果肉的总酸含量和风味营养品质ꎮ 叶面喷施钙

肥通过促进苹果酸积累而抑制果肉呼吸作用ꎬ进
而缓解妃子笑荔枝果肉成熟期“退糖”现象ꎮ 关于

叶面喷施钙、镁营养调节 ４ 种关键酶活性和苹果

酸含量的详细生物学机制还有待深入研究ꎮ

参考文献:

ＢＥＲÜＴＥＲ Ｊꎬ ２００４. Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｔｗｏ ａｐｐｌｅ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｔｈａｔ ｄｉｆｆｅｒ ｉｎ ｍａｌａｔｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ [ Ｊ]. Ｊ Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ １６１(９): １０１１－１０２９.

ＣＨＥＮ ＦＸꎬ ＬＩＵ ＸＨꎬ ＣＨＥＮ ＬＳꎬ ２００５. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ
ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｆｒｕｉｔｓ [ Ｊ]. Ｊ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉꎬ ２２(５):
５２６－５３１. [陈发兴ꎬ 刘星辉ꎬ 陈立松ꎬ ２００５. 果实有机酸
代谢研究进展 [Ｊ]. 果树学报ꎬ ２２(５): ５２６－５３１.]

ＣＨＥＮ ＹＧꎬ ＧＵＯ ＪＣꎬＨＥ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ
ａｎｄ ｃｏｕｎｔｅｒｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ Ｈａｉｎａｎ ｌｉｔｃｈｉ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｔｒｏｐ Ａｇｒｉｃꎬ
１(３): ２１－２３. [陈业光ꎬ 过建春ꎬ 何凡ꎬ 等ꎬ ２００８. 海南荔
枝发展现状及对策 [Ｊ]. 中国热带农业ꎬ １(３): ２１－２３.]

ＣＲＥＣＥＬＩＵＳ Ｆꎬ ＳＴＲＥＢ Ｐꎬ ＦＥＩＥＲＡＢＥＮＤ Ｊꎬ ２００３. Ｍａｌａｔｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｃｏｌｄ￣ｈａｒｄｅｎｅｄ
ｗｉｎｔｅｒ ｒｙｅ ( Ｓｅｃａｌｅ ｃｅｒｅａｌｅ Ｌ.) ｌｅａｖｅｓ [ Ｊ ]. Ｊ Ｅｘｐ Ｂｏｔꎬ
５４(３８４): １０７５－１０８３.

ＤＩＮＧ ＹＣꎬ ＪＩＡＯ ＸＹꎬ ＮＩＥ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍｂｉｎｅｄ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ｏｎ
ｃａｂｂａｇｅ ｙｉｅｌｄꎬ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｐｔａｋｅ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｅｃｏ￣
Ａｇｒｉｃꎬ ２０(８): ９９６－１００２. [丁玉川ꎬ 焦晓燕ꎬ 聂督ꎬ 等ꎬ
２０１２. 不同氮源与镁配施对甘蓝产量、品质和养分吸收的
影响 [Ｊ]. 中国生态农业学报ꎬ ２０(８): ９９６－１００２.]

ＧＡＯ Ｄꎬ ＬＩ ＳＪꎬ ＷＡＮＧ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｔｈｅ ｐｒｉｍａｒｙ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃａ ａｎｄ Ｍｇ ａｐｐｌｉｅｄ ｉｎ ｆｏｌｉａｒ
ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐｅｒｉｃａｒｐ ｃｏｌｏｕｒｉｎｇ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ
Ｓｏｎｎ. ｃｖ Ｓａｎｙｕｅｈｏｎｇ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｓｏｉｌｓ Ｆｅｒｔꎬ １ ( ３): ８０ －
８８. [高丹ꎬ 李世军ꎬ 王展ꎬ 等ꎬ ２０１７. 叶面喷施 Ｃａ 和 Ｍｇ
肥影响三月红荔枝果皮着色的初步机理 [Ｊ]. 中国土壤
与肥料ꎬ １(３): ８０－８８.]

ＧＵＯ ＲＺꎬ ＧＵＯ ＷＬꎬ ＬＩ ＸＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３. Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ
ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｈｕａｎｇｇｕａｎ ｐｅａｒ ｆｒｕｉｔ [ Ｊ]. Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ Ａｇｒｉｃ
Ｓｃｉꎬ ２９(１): １５７－１６１. [郭润姿ꎬ 郭文岚ꎬ 李兴元ꎬ 等ꎬ
２０１３. 黄冠梨果实发育过程中有机酸含量及相关代谢酶
活性的变化 [Ｊ]. 江苏农业学报ꎬ ２９(１): １５７－１６１.]

ＧＵＯ Ｙꎬ ＹＡＮＧ Ｊꎬ ＧＵＯ ＪＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ

ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｐｈｏｓｐｈｒｕｓ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｐｒｏｍｏｔｅ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎꎬ ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｂ ｉｎ
ｓｕｎｆｌｏｗｅｒ (Ｈｅｌｉａｎｔｈｎｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌ.) [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｎｕｔｒ Ｆｅｒｔ Ｓｃｉꎬ
２５(１１): １９９８ ２００８. [郭悦ꎬ 杨军ꎬ 郭俊娒ꎬ 等ꎬ ２０１９. 氮
磷钾配施促进向日葵铅吸收转运的机制 [Ｊ]. 植物营养
与肥料学报ꎬ ２５(１１): １９９８－２００８.]

ＨＩＲＡＩ Ｍꎬ ＵＥＮＯ Ｉꎬ １９７７. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｃｉｔｒｕｓ ｆｒｕｉｔｓ: Ｆｒｕｉｔ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｊｕｉｃｅ ｖｅｓｉｃｌｅ ｔｉｓｓｕｅ１
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ １８(４): ７９１－７９９.

ＩＮＢＡＬ Ｎꎬ ＳＨＯＳＥＹＯＶ Ｏꎬ ＷＥＩＳＳ Ｄꎬ２０１０. Ｓｕｇａｒｓ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎｓ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ
ｐｅｔｕｎｉａ ｆｌｏｗｅｒｓ [Ｊ]. Ｐｈｙｓｉｏｌ Ｐｌａｎｔꎬ １０９(２): １９６－２０２.

ＬＩ Ｈꎬ ＴＡＯ ＨＱꎬ ＣＨＥＮ ＹＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ
ａｃｉｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｒｅｌａｔｅｄ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ
ｉｎ ｔｗｏ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃｈｅｒｒｙ ｆｒｕｉｔｓ [Ｊ]. ＮＷ Ｃｈｉｎ Ｊ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ２８
(１２): ２０１９ ２０２６. [李航ꎬ 陶海青ꎬ 陈益香ꎬ 等ꎬ ２０１９. ２ 种
中国樱桃果实有机酸积累及代谢相关酶活性的研究
[Ｊ]. 西北农业学报ꎬ ２８(１２): ２０１９－２０２６.]

ＬＩ ＬＢꎬ ＷＡＮＧ ＬＰꎬ ２００７. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｎ
ｃｒｏｐ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｐｔａｋｅ ａｎｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｒｕｉｔ
ｔｒｅｅｓ [Ｊ]. Ｊ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ (Ｓ１):２９０－
２９２. [李联葆ꎬ 王利平ꎬ ２００７. 外界环境对作物吸收养分
的影响及果树施肥特点 [Ｊ]. 内蒙古农业科技ꎬ (Ｓ１):
２９０－２９２.]

ＬＩＵ ＪＹꎬ ＴＩＡＮ ＱＬꎬ ＨＵＡＮＧ ＷＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ
ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ [ Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４２ (１１):
１９１３－１９２０. [刘洁云ꎬ 田青兰ꎬ 黄伟华ꎬ 等ꎬ ２０２２. 施硒对
３ 个香蕉品种植株生长、生理及果实品质的影响 [Ｊ]. 广
西植物ꎬ ４２(１１): １９１３－１９２０.]

ＬＩＵ ＪＦꎬ ＴＡＮＧ Ｐꎬ ＰＥＮＧ ＳＡꎬ ２００４. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃａｌｃｉｕｍ ｄｉｐｐｉｎｇ
ａｆｔｅｒ ｈａｒｖｅｓｔ ｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｃａｌｃｉｕｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｍｓ ａｎｄ
ｐｈｙｓｉｏ￣ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｃｓ ｏｆ ｐｅａｒ [Ｊ]. Ｊ Ｈｕａｚｈｏｎｇ Ａｇｒｉｃ
Ｕｎｉｖꎬ ２３ ( ５): ５６０ － ５６２. [刘 剑 锋ꎬ 唐 鹏ꎬ 彭 抒 昂ꎬ
２００４. 采后浸钙对梨果实不同形态钙含量及生理生化变
化的影响 [Ｊ]. 华中农业大学学报ꎬ ２３(５): ５６０－５６２.]

ＬＩＵ ＫＰꎬ ２０１３. Ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ
ｓｏｉｌ ａｎｄ ｌｅａｆ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ [Ｄ]. Ｎａｎｃｈａｎｇ: Ｊｉａｎｇｘｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [刘科鹏ꎬ ２０１３. 猕猴桃果实品质与土壤、叶片
营养的关系 [Ｄ]. 南昌: 江西农业大学.]

ＬＩ ＹＰꎬ ＹＩＮ Ｈꎬ ＹＥ ＪＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｄｕｒｉｎｇ
ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ Ｃｄ２＋ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｂｙ ａｌｆａｌｆａ ｉｎ ａｑｕｅｏｕｓ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ
[Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉꎬ ３２(１１): ３３４１－３３４７. [李跃鹏ꎬ
尹华ꎬ 叶锦韶ꎬ 等ꎬ ２０１１. 紫花苜蓿吸收水溶液中 Ｃｄ２＋过
程的阳离子交换 [Ｊ]. 环境科学ꎬ ３２(１１): ３３４１－３３４７. ]

ＬＵＯ ＡＣꎬ ＹＡＮＧ ＸＨꎬ ＤＥＮＧ ＹＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３. Ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｃｉｔｒｕｓ ｆｒｕｉｔｓ [ Ｊ]. Ｓｃｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｉｎꎬ ３６ ( ８):
９４１－９４４. [罗安才ꎬ 杨晓红ꎬ 邓英毅ꎬ 等ꎬ ２００３. 柑橘果实
发育过程中有机酸含量及相关代谢酶活性的变化
[Ｊ]. 中国农业科学ꎬ ３６(８): ９４１－９４４.]

ＭＡ ＱＱꎬ ＰＵ ＸＱꎬ ＷＡＮＧ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ
ａｃｉｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｉｄ￣ｍａｔａｂｏｌｉｓｉｎｇ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ
ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｊｕｊｕｂｅ ｆｒｕｉｔｓ [ Ｊ]. ＮＷ Ｃｈｉｎ Ｊ
Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ２６(１２): １８２１－１８２７. [马倩倩ꎬ 蒲小秋ꎬ 王德ꎬ
等ꎬ ２０１７. 枣果实发育过程中有机酸质量分数及相关代谢
酶活性的变化 [Ｊ]. 西北农业学报ꎬ ２６(１２): １８２１－１８２７.]

ＭＡＬＤＯＮＡＤＯ Ｒꎬ ＳＡＮＣＨＥＺ￣ＢＡＬＬＥＳＴＡ Ｍ Ｔꎬ ＡＬＩＱＵＥ Ｒꎬ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４. Ｍａｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｃｈｉｌｌｉｎｇ

５４１２１２ 期 廖海枝等: 叶面喷施钙镁肥对‘妃子笑’荔枝果肉苹果酸积累的影响



ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｏｒａｇｅ ｂｙ ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ＣＯ２ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ
Ａｎｎｏｎａ ｃｈｅｒｉｍｏｌａ ｆｒｕｉｔ [ Ｊ]. Ｊ Ａｇｒｉｃ Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍꎬ ５２(１５):
４７５８－４７６３.

ＭＥＮＧＥＬ Ｋꎬ ＫＩＲＫＢＹ Ｅ Ａꎬ ＫＯＳＥＧＡＲＴＥＮ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１. Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ [ Ｍ ]. Ｄｏｒｄｒｅｃｈｔ:
Ｓｐｒｉｎｇｅｒ.

ＰＥＩ ＪＸꎬ ２０１９. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｃａｌｃｉｕｍ ｏｎ ｃａｌｃｉｕｍ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ‘Ｈａｎｆｕ’ ａｐｐｌｅ [Ｄ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ:
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ. [ 裴 健 翔ꎬ
２０１９. 外源钙对‘寒富’苹果果实钙代谢及果实品质影响
的研究 [Ｄ]. 北京: 中国农业科学院.]

ＱＩＡＯ Ｆꎬ ＨＵＡＮＧ ＬＬꎬ ＦＡＮＧ ＣＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ
ｔａｓｔｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ｔｏｎｇｕｅ
ｏｆ Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ ａｎｄ Ｈｕａｉｚｈｉ Ｌｙｃｈｅｅ ｆｒｕｉｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ
ａｒｅａ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｆｏｏｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌꎬ ３１(９): ９８４－９９０. [乔
方ꎬ 黄略略ꎬ 方长发ꎬ 等ꎬ ２０１２. 不同产区的妃子笑及怀
枝荔枝的甜酸滋味物质比较及电子舌分析 [Ｊ]. 食品与
生物技术学报ꎬ ３１(９): ９８４－９９０.]

ＱＩＮ ＱＰꎬ ＬＩＮ ＦＦꎬ ＺＨＡＮＧ ＬＬꎬ ２０１２. Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ
ｔｈｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ｉｎ
Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ ｆｒｕｉｔ [ Ｊ]. Ｊ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ａｇｒｉｃ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ
２９(３): ４５３－４５７. [秦巧平ꎬ 林飞凡ꎬ 张岚岚ꎬ ２０１２. 枇杷
果实糖酸积累的分子生理机制 [Ｊ]. 浙江农林大学学报ꎬ
２９(３): ４５３－４５７.]

ＳＵ Ｙꎬ ＺＨＯＵ ＸＣꎬ ＧＡＯ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｋꎬ Ｃａ ａｎｄ Ｍｇ ｉｎ ｐｅｒｉｃａｒｐ ｏｎ ｔｈｅ
ｐｅｒｉｃａｒｐ’ｓ ｃｏｌｏｒｉｎｇ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｃｖ. Ｚｉｎｉａｎｇｘｉ [ Ｊ].
Ｇｕｉｈａｉａꎬ ３５(３): ３５４－ ３５９. [苏阳ꎬ 周晓超ꎬ 高丹ꎬ 等ꎬ
２０１５. 紫娘喜荔枝果皮 Ｋ、Ｃａ 和 Ｍｇ 含量变化对着色的影
响 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ３５(３): ３５４－３５９.]

ＳＵ Ｙꎬ ＺＨＯＵ ＸＣꎬ ＧＡＯ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｌａｖｏｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｋꎬ ｃａ ａｎｄ ｍｇ ｉｎ ｆｌｅｓｈ ｏｆ Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ Ｌｉｔｉｃｈ(Ｌｉｔｃｈｉ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ. ｃｖ Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ) [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｔｒｏｐ Ｃｒｏｐｓꎬ ３６
(６): １１３１－１１３５. [苏阳ꎬ 周晓超ꎬ 高丹ꎬ 等ꎬ ２０１５. ‘妃子
笑’荔枝果肉中主要风味物质与钾钙镁含量的关系
[Ｊ]. 热带作物学报ꎬ ３６(６): １１３１－１１３５.]

ＳＵＲＥＮＤＲＡＮＡＴＨＡＮ ＫＫꎬ ＮＡＩＲ ＰＭꎬ １９７６. Ｓｔｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ｓｈｕｎｔ ｉｎ ｇａｍｍａ￣ｉｒｒａｄｉａｔｅｄ ｂａｎａｎａ [ Ｊ ].
Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ １５(３): ３７１－３７３.

ＷＡＮＧ Ｃꎬ ＷＡＮＧ Ａꎬ ＺＨＡＯ ＣＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｏｌｅ ｏｆ ｍａｌａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ Ａ ｉｎ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ
[Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｂｉｏｌꎬ ２８(２): ３９－４２. [王程ꎬ 王敖ꎬ 赵旵军ꎬ
等ꎬ ２０１１. 大肠杆菌苹果酸合酶 Ａ 的酶学和生理功能研
究 [Ｊ]. 生物学杂志ꎬ ２８(２): ３９－４２.]

ＷＡＮＧ ＨＣꎬ ＨＵＡＮＧ Ｈꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６. Ｓｕｇａｒ ａｎｄ
ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｒｉｌｓ ｏｆ Ｌｉｔｃｈｉ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｏｎｎ.:
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｂｓｅｎｃｅ ｏｆ ｓｕｃｃｉｎｉｃ
ａｃｉｄ [Ｊ]. Ｊ Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｃｉ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌꎬ ８１: ５７－６２.

ＷＡＮＧ ＲＤꎬ ＷＡＮＧ ＹＰꎬ ＬＩ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ
ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｉｘ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｖｉｎｅｇａｒ ｂｙ ｈｉｇｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ
ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｃｏｎｄꎬ ４１ ( ９): １１８ －
１２２. [王芮东ꎬ 王艳萍ꎬ 李楠ꎬ 等ꎬ ２０１６. 六种食醋中有机
酸成分的 ＨＰＬＣ 测定分析 [ Ｊ]. 中国调味品ꎬ ４１(９):
１１８－１２２.]

ＷＡＮＧ ＸＨꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＤＯＮＧ ＸＱꎬ ２０１８.Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ
ａｃｉｄｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｄｕｒｉｎｇ ‘ Ｆｅｎｇｔａｎｇ’ ｐｌｕｍ (Ｐｒｕｎｕｓ ｓａｌｉｃｉｎａ)
ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｒｅｌａｔｅｄ
ｅｎｚｙｍｅｓ [Ｊ]. Ｊ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉꎬ ３５(３): ２９３－３００. [王小红ꎬ 陈

红ꎬ 董晓庆ꎬ ２０１８. ‘蜂糖李’果实发育过程中有机酸含量
变化及其与苹果酸代谢相关酶的关系 [Ｊ]. 果树学报ꎬ
３５(３): ２９３－３００.]

ＷＥＩ ＳＷꎬ ＷＡＮＧ ＳＭꎬ ２０１８. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃａｌｃｉｕｍ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ
ａｒｏｍａ ｏｆ Ｎａｎｇｕｏ Ｐｅａｒ [Ｃ] / / Ｑｉｎｇｄａｏ: Ａｂｓｔｒａｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ２０１８
Ａｎｎｕａｌ Ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ. [魏树
伟ꎬ 王少敏ꎬ ２０１８. 钙处理对“南果梨”果实香气的影响
[Ｃ] / /青岛: 中国园艺学会 ２０１８ 年学术年会论文摘
要集.]

ＷＥＮ ＱＹꎬ ２０１２. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ
ｌｉｔｃｈｉ ｆｒｕｉｔ ｄｕｒｉｎｇ ｒｉｐｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅ [ Ｄ]. Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ:
Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [温青玉ꎬ ２０１２. 荔枝
果实成熟及贮藏期间有机酸和糖代谢研究 [Ｄ]. 广州:
华南农业大学.]

ＷＵ ＪＬꎬ ＷＵ ＱＰꎬ ＺＨＡＮＧ ＪＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ Ｌ￣
ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ [ Ｊ]. Ｆｏｏｄ Ｓｃｉꎬ ３５ ( ３): ２３８ －
２４２. [吴军林ꎬ 吴清平ꎬ 张菊梅ꎬ 等ꎬ ２０１４. Ｌ－苹果酸生物
合成研究进展 [Ｊ]. 食品科学ꎬ ３５(３): ２３８－２４２.]

ＹＡＮＧ ＣＮꎬ ＳＵＮ ＺＲꎬ ＱＵ ＪＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ
ａｃｉｄｓ ｏｎ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚｉｃ ａｃｉｄ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚｉｎ [Ｊ]. Ｉｎｆｏｒ Ｔｒａｄ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄꎬ ３３
(５): １－３. [杨春宁ꎬ 孙志蓉ꎬ 曲继旭ꎬ 等ꎬ ２０１６. 有机酸
对甘草呼吸代谢及甘草酸积累的影响 [Ｊ]. 中医药信息ꎬ
３３(５): １－３.]

ＹＩＮ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｆꎬ ＴＡＮＧ ＹＴꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３. Ｍｅｔｈｏｄｓ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｋ＋ꎬ Ｎａ＋ꎬ Ｃａ２＋ꎬ Ｍｇ２＋ ｉｎ
ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｍｏｎ Ｍｇｍｔ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ
２５(５): ６０－６２. [殷丽ꎬ 张飞ꎬ 唐溢湉ꎬ 等ꎬ ２０１３. 大气降
水中钾钠钙镁测定方法的比对 [Ｊ]. 环境监测管理与技
术ꎬ ２５(５): ６０－６２.]

ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ２００９. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｏｒｇａｉｎｃ
ａｃｉｄꎬ ｓｕｇａｒ ａｃｉｄ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ
ｆｌａｖｏｒ ｍｅｌｏｎ [ Ｄ ]. Ｙａｎｇｌｉｎｇ: Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ＆
Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [张红ꎬ ２００９. 风味甜瓜果实酸味形成
机理及糖酸遗传和积累模拟研究 [Ｄ]. 杨凌: 西北农林
科技大学.]

ＺＨＡＮＧ ＱＹꎬ ＧＵ ＫＤꎬ ＷＡＮＧ ＪＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. ＢＴＢ￣ＢＡＣＫ￣ＴＡＺ
ｄｏｍａｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎ ＭｄＢＴ２￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ＭｄＭＹＢ７３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎａｔｉｏｎ
ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｍａｌａｔｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｖａｃｕｏｌａｒ
ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ａｐｐｌｅ [Ｊ]. Ｈｏｒｔｉｃ Ｒｅｓꎬ ７(１): １－１２.

ＺＨＡＮＧ ＸＭꎬ ＤＵ ＬＱꎬ ＳＵＮ ＧＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ
ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ
ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｃａｙｅｎｎｅ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ ｆｒｕｉｔ [ Ｊ]. Ｊ
Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉꎬ ２４(３): ３８１－３８４. [张秀梅ꎬ 杜丽清ꎬ 孙光明ꎬ
等ꎬ ２００７. 菠萝果实发育过程中有机酸含量及相关代谢酶
活性的变化 [Ｊ]. 果树学报ꎬ ２４(３): ３８１－３８４.]

ＺＨＯＵ ＸＹꎬ ＺＨＵ ＣＨꎬ ＬＩ ＪＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ
ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｆｒｕｉｔ [Ｊ]. Ｓ Ｃｈｉｎ Ｆｒｕｉｔｓꎬ ４４(１):
１２０－１２５. [周先艳ꎬ 朱春华ꎬ 李进学ꎬ 等ꎬ ２０１５. 果实有机
酸代谢研究进展 [Ｊ]. 中国南方果树ꎬ ４４(１): １２０－１２５.]

ＺＨＵ ＨＱꎬ ２０１３. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｃｉｔｒｉｃ
ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｔｉｔｒａｔａｂｌｅ ａｃｉｄｉｔｙ ａｎｄ ｐＨ ｉｎ ｍｅｌｏｎ (Ｃｕｃｕｍｉｓ
ｍｅｌｏ Ｌ.) ｆｒｕｉｔｓ [ Ｄ ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ. [朱慧芹ꎬ ２０１３. 甜瓜果实柠檬酸含
量、可滴定酸和 ｐＨ 的遗传分析与 ＱＴＬ 定位 [Ｄ]. 北京:
中国农业科学院.]

(责任编辑　 李　 莉)

６４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｄｅｃ. ２０２２ꎬ ４２(１２): ２１４７－２１５６ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０２１０７０６０

李志雄ꎬ 黄伟ꎬ 张石宝. 墨兰对氮营养和波动光强复合胁迫的光合调控响应 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ ４２(１２): ２１４７－２１５６.
ＬＩ ＺＸꎬ ＨＵＡＮＧ Ｗꎬ ＺＨＡＮＧ ＳＢ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｓｔｒｅｓｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ
ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１２): ２１４７－２１５６.

墨兰对氮营养和波动光强复合胁迫的光合调控响应

李志雄１ꎬ２ꎬ 黄　 伟１ꎬ 张石宝１∗

( １. 中国科学院昆明植物研究所 资源植物与生物技术重点实验室ꎬ 昆明 ６５０２０１ꎻ ２. 中国科学院大学ꎬ 北京 １０００４９ )

摘　 要: 墨兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ)是我国的传统名花ꎬ具有悠久的栽培历史ꎬ该物种为林下荫生植物ꎬ生境破

坏和森林冠层结构的改变都会导致其遭受氮素和光照波动的双重影响ꎮ 为了探究墨兰的光合作用响应这

种复合胁迫的机制ꎬ该文研究了不同氮浓度处理下墨兰叶片的氮含量、叶绿素含量、光系统 Ｉ(ＰＳ Ｉ)和光系

统Ⅱ(ＰＳ Ⅱ)对波动光强的影响ꎮ 结果表明:(１) ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰叶片的氮含量、叶绿素含量、
ＰＳ Ⅱ最大量子效率(Ｆｖ / Ｆｍ)和 ＰＳ Ｉ 最大可氧化的 Ｐ７００ 信号(Ｐｍ)降低ꎬ而非光化学猝灭和 ＰＳ Ⅱ非调节性

能量耗散被大量激发ꎮ (２) １.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ光强突然增加使墨兰叶片的 ＰＳ Ｉ 反应中心表现

为先过度还原ꎬ随后过度还原态被逐渐解除ꎻ环式电子传递的激发表现为先增加后逐渐下降ꎬ说明环式电子

传递的动态调节和 ＰＳ Ｉ 的氧化还原态密切相关ꎮ (３) 波动光下ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理的墨兰叶片没有表现出

ＰＳ Ｉ 的过度还原ꎬ主要是因为其 ＰＳ Ⅱ释放的电子很少ꎬ避免了过量电子被传递到 ＰＳ Ｉꎮ 综上认为ꎬ氮素的

波动会显著影响墨兰对波动光强的光合生理响应ꎬ这为墨兰的人工栽培和保护提供了科学依据ꎬ并有助于

探究林下植物光合作用响应氮素和波动光复合胁迫的机制ꎮ
关键词: 墨兰ꎬ 氮ꎬ 波动光ꎬ 光系统 Ｉꎬ 光系统Ⅱꎬ 环式电子传递
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ｅｘｃｅｓｓ ｅｌｅｃｔｒｏｎｓ ｔｏ ＰＳ Ｉ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎ ｃａｎ ａｆｆｅｃｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｅ
ｔｏ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ. Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｅꎬ
ａｎｄ ａｒｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｈｏｗ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｈａｄｅ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｓｔｒｅｓｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ
ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅꎬ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔꎬ ＰＳ Ｉꎬ ＰＳⅡꎬ ｃｙｃｌｉｃ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｆｌｏｗ

　 　 自然生境下ꎬ由于环境因子不断变化ꎬ尤其是

生境受到干扰时变化更为激烈ꎬ因此植物适应环

境变化的能力对其生存至关重要ꎮ 光合作用作为

植物感知环境变化、吸收转换光能和物质代谢的

基础ꎬ对外界因子变化的响应极其敏锐ꎮ 研究发

现植物的光合作用受光照(Ｃａｍｐａｎｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｆａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)、氮素等多种因素的影响(Ｇｒａｓｓｉ ＆
Ｍａｇｎａｎｉꎬ ２００５ꎻ陶文辉和王丹ꎬ ２０２１)ꎬ如光强波

动会影响光系统Ⅱ(ＰＳ Ⅱ)的光能吸收和光合电

子传递 ( Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ａ)ꎬ当光强突然增加ꎬ
ＰＳ Ⅱ的光能吸收和电子传递会迅速增强( Ｓｕｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ而此时的卡尔文循环活性上升相对缓

慢(Ｙａｍｏｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻＭａｒｌｅｒꎬ ２０１８)ꎬ这会引起

ＮＡＤＰ＋ / ＮＡＤＰＨ 上升ꎬ导致 ＮＡＤＰ＋供应不足ꎮ 电子

会在光系统 Ｉ(ＰＳ Ｉ)处堆积ꎬ类囊体膜内产生大量

活性氧(ＲＯＳ)等物质ꎬ造成 ＰＳ Ｉ 损伤(Ｍｕｎｅｋａｇｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００２ꎻＳｈｉｎｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ

ＰＳ Ｉ 损伤会限制植物的光合线性电子传递

(ＬＥＦ)和环式电子传递(ＣＥＦ)ꎬ进而影响 ＣＯ２的同

化ꎬ降 低 植 物 光 合 效 率 ( Ｔａｋｅｈｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ
Ａｌｌａｋｈｖｅｒｄｉｅｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｂｒｅｓｔｉｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ严
重时会导致植物生长受损或死亡(Ｍｕｎｅｋａｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８ꎻ Ａｌｌａｈｖｅｒｄｉｙｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｊｏｋｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 植物为了保护 ＰＳ Ｉ 不受波动光的损伤ꎬ进
化出了多种光保护机制来调节光合电子传递链的

氧化还原态ꎬ如在藻类、苔藓、蕨类及裸子植物中ꎬ

ｆｌａｖｏｄｉｉｒｏｎ 蛋白(ＦＤＰｓ)会介导波动光下 Ｏ２的快速

还原ꎬ消耗 ＰＳ Ｉ 处多余的电子ꎬ最终保护 ＰＳ Ｉ( Ｉｌíｋ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｓｔｏｒｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 但是ꎬ研究表明

ｆｌａｖｏｄｉｉｒｏｎ 蛋白在被子植物进化过程中已经丢失

(Ｙａｍａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｉｌíｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬＣＥＦ 被

认为是被子植物中普遍存在的光保护机制(Ｋｏｎｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｋｏｎｏ ＆ Ｔｅｒａｓｈｉｍａꎬ ２０１６ꎻ Ｙａｍａｍｏｔｏ ＆
Ｓｈｉｋａｎａｉꎬ ２０１９)ꎮ

当光照增强时ꎬＣＥＦ 的活性会迅速增加ꎬ之后

逐渐下降ꎬ这种 ＣＥＦ 的激发会促进跨类囊体膜质

子梯度(ΔｐＨ)的快速形成ꎬ并下调质体醌的氧化

速率ꎮ 同时ꎬ加强 Ｃｙｔｂ６ ｆ 复合体(Ｃｙｔｂ６ ｆ)处的光合

控制ꎬ最终缓解 ＰＳ Ｉ 反应中心的过度还原ꎮ ΔｐＨ
的建立有利于提高 ＡＴＰ / ＮＡＤＰＨ 的生成比例ꎬ促进

卡尔文循环和光呼吸ꎬ这会加快电子从 ＰＳ Ｉ 到

ＮＡＤＰ＋的传递ꎮ 除 ＣＥＦ 外ꎬ水－水循环(ＷＷＣ)还

是被子植物 ＰＳ Ｉ 免遭波动光损伤的重要保护策略

( Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ ＷＷＣ
活性具有较强的种间特异性 ( Ｄｒｉｅｖｅｒ ＆ Ｂａｋｅｒꎬ
２０１１)ꎮ Ｙａｎｇ 等 ( ２０１９ｂ) 研 究 发 现ꎬ 落 地 生 根

(Ｂｒｙｏｐｈｙｌｌｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ)中的 ＷＷＣ 途径能快速耗

散波动光下的 ＰＳ Ｉ 过剩电子ꎬ避免 ＰＳ Ｉ 的过度还

原ꎬ保护了光系统 Ｉ 的活性ꎮ 类似的研究结果在山

茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ) ( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)、铁皮石

斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ) (Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)等物

种中被报道ꎬ说明植物会采取多种保护策略ꎬ避免

８４１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



自身遭受波动光的光抑制或损伤ꎮ
氮是构建光合器官的物质基础ꎮ 在稻(Ｏｒｙｚａ

ｓａｔｉｖａ)(Ｍａｋｉｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ Ｚｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ)、
玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ)(Ｍｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)和大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ
ｍａｘ)(Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ＆ Ｂｕｒｋｅｙꎬ １９９７)等植物中ꎬ氮素

可通 过 调 节 ＬＨＣｓ、 ＰＳ Ⅱ、 ＰＳ Ｉ、 Ｃｙｔｂ６ ｆ、 ＡＴＰ 和

Ｒｕｂｉｓｃｏ 等光合酶的合成ꎬ最终影响植物光合作用

(王新磊和吕新芳ꎬ ２０２０ꎻ Ｍｕ ＆ Ｃｈｅｎꎬ ２０２１)ꎮ 植

物缺氮会降低光能的吸收和转换效率、光合电子

传递速率及 ＣＯ２ 羧化效率等 ( Ｍｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｚｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ如低氮处理的小麦( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ａｅｓｔｉｖｕｍ)ꎬ最大光化学效率(Ｆ ｖ / Ｆｍ)、ＰＳ Ⅱ量子产

率 [Ｙ(Ⅱ)]、光合电子传递速率(ＥＴＲ)和光化学

猝灭系数(ｑＰ)均下降(Ｓｈａｎｇｇｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｗｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 水稻缺氮会降

低 Ｙ(Ⅱ)和 ＥＴＲꎬ增加 ＮＰＱ (Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ
此外ꎬ低氮胁迫降低了玉米的 Ｙ(Ⅱ)、Ｆ ｖ / Ｆｍ、ｑＰ 和

ＥＴＲꎬ同时增加热耗散和叶绿素荧光激发(Ｍｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 近年来ꎬ探究复合胁迫对植物光合作

用、生长发育和代谢的影响受到广泛关注ꎬ如前人

对氮素与干旱 (马晓东等ꎬ２０１８)、ＣＯ２( Ｃｏｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)和光照( Ｓｃｉｂｉｌｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)等复合胁

迫进行了研究ꎮ 但是ꎬ氮素与波动光的复合胁迫

如何影响植物的光合生理调控尚未被研究ꎬ而这

是植物经常遭受的环境胁迫ꎮ
兰属(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ)是一类重要的观赏兰花ꎬ在

亚洲热带、亚热带及澳大利亚北部等地区均有分

布 ( Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｃｈｒｉｓｔｅｎｈｕｓｚ ＆ Ｂｙｎｇꎬ
２０１６)ꎮ 全属有 ５０ 余种ꎬ其中 ２ / ３ 以上的物种在

我国有分布(Ｐａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ 刘仲健等ꎬ ２００６)ꎮ
该属囊括了地生、附生和腐生 ３ 种生活型(Ｙｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ表现出多样的生态

适应性ꎬ其中地生种类主要从土壤获取氮素养分ꎬ
而附生种类从大气沉积物、固体基质(如树皮或枯

枝落叶)和微生物的固氮中获得营养(Ｒｅｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 因此ꎬ该属植物的氮

营养差异较大(Ｇｒａｓｓｉ ＆ Ｍａｇｎａｎｉꎬ ２００５)ꎬ墨兰作

为该属植物中的地生种类ꎬ生长在我国安徽、福
建、广西、贵州、海南、云南、四川等海拔 ３００ ~ ２ ０００
ｍ 的林下或阴湿灌木林下ꎮ 生境的破坏经常会引

起光照强度和土层养分的改变ꎬ导致墨兰遭受波

动光和氮营养的复合胁迫ꎮ 但是ꎬ波动光和氮营

养的复合胁迫如何影响兰科植物的光合调控尚缺

乏研究ꎮ 本文在不同氮素处理条件下ꎬ研究了墨

兰的光系统 Ｉ 和光系统Ⅱ对波动光强的响应ꎬ以期

了解墨兰对氮素和波动光复合胁迫的光合调控响

应ꎮ 本研究的结果可为墨兰的人工栽培和保护提

供科学依据ꎬ并对林下植物光合作用响应氮素和

波动光复合胁迫的机制进行初步探索ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料和处理

以墨兰(Ｃ. ｓｉｎｅｎｓｅ) 的人工繁育苗为研究材

料ꎮ 选取两年生、大小一致的幼苗栽培在中国科

学院昆明植物研究所温室(１０２°４１′ Ｅ、２５°０１′ Ｎ)ꎬ
试验地海拔 １ ９９０ ｍꎬ温室最高温度 ２７ ℃ꎬ最低温

度 １２ ℃ꎬ相对湿度为 ４５％ ~７５％ꎬ光照条件保持为

１５％ ~２０％的全光照ꎮ
试验于 ２０２０ 年 ７ 月至 ２０２１ 年 ４ 月进行ꎬ参照

Ｍａｎｔｏｖａｎｉ 等(２０１５)的方法ꎬ以 ＮＨ４ＮＯ３为氮源ꎬ配
置 ６０ Ｌ 改良后的霍格兰溶液( ｐＨ ＝ ６)ꎮ 设置 ０、
１.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１共 ４ 个处理氮浓度ꎬ每个氮浓

度处理墨兰 １５ 盆ꎬ共计 ６０ 盆ꎮ 每周施氮 １ 次ꎬ培
养 ２６０ ｄ 后进行相关的指标测定ꎮ 改良后的霍格

兰营养液包含以下元素:Ｃａ( ＮＯ３) ２ ４Ｈ２ Ｏ ９４５
ｍｇＬ￣１、ＫＮＯ３ ５０６ ｍｇＬ￣１、ＫＨ２ＰＯ４ １３６ ｍｇＬ￣１、
ＭｇＳＯ４ ２９. ５８ ｍｇＬ￣１ 和铁盐溶液 ２. ５ ｍＬ( ｐＨ ＝
５.５)ꎮ 其铁盐溶液包含 ＦｅＳＯ４ ７Ｈ２ Ｏ ５. ５６ ｇ
Ｌ￣１、ＥＤＴＡ￣Ｎａ ７.４６ ｇＬ￣１和 ５ ｍＬ 微量元素ꎮ 微量

元素含 ＫＩ ０. ８３ ｍｇ Ｌ￣１、 Ｈ３ ＢＯ３ ６. ２ ｍｇ Ｌ￣１、
ＭｎＳＯ４２２.３ ｍｇＬ￣１、ＺｎＳＯ４ ８.６ ｍｇＬ￣１、Ｎａ２ＭｏＯ４

０.２５ ｍｇＬ￣１、ＣｕＳＯ４ ０.０２５ ｍｇＬ￣１和 ＣｏＣｌ２ ０.０２５
ｍｇＬ￣１ꎮ
１.２ 指标测定

１.２.１ 叶绿素含量测定 　 叶绿素含量使用 ＳＰＡＤ￣
５０２ Ｐｌｕｓ 手 持 式 叶 绿 素 仪 ( Ｋｏｎｉｃａ Ｍｉｎｏｌｔａꎬ Ｉｎｃ.
Ｊａｐａｎꎬ精度为±１.０ ＳＰＡＤ)测定ꎮ 选取墨兰基部第

３ 片叶ꎬ避开叶脉ꎬ活体测定最大叶宽位点的 ＳＰＡＤ
值ꎬ每个氮浓度处理测定 ３０ 片成熟叶ꎬ最终计算

平均值为该氮素水平下墨兰的 ＳＰＡＤ 值ꎮ
１.２.２ ＰＳ Ｉ 和 ＰＳ Ⅱ光合参数测定 　 叶绿素测定

后ꎬ将墨兰整株暗适应 ３０ ｍｉｎꎬ利用 ＤＵＡＬ￣ＰＡＭ￣
１００ 测量系统(Ｈｅｉｎｚ Ｗａｌｚꎬ Ｇｅｒｍａｎ)测定基部第 ３
片叶的 Ｆ ｖ / Ｆｍ比值ꎬ用于分析叶片的 ＰＳ Ⅱ活性ꎮ
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随后再暗适应 ５ ｍｉｎꎬ测定低光(５９ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓ
ｍ ￣２ｓ￣１)和高光(１ ４５５ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ ￣２ｓ￣１)处
理过程中 ＰＳ Ｉ 和 ＰＳ Ⅱ光合参数变化ꎮ ＰＳ Ｉ 参数:
ＰＳ Ｉ 光化学量子产额 Ｙ( Ｉ) ＝ (Ｐｍ′－Ｐ) / ＰｍꎻＰＳ Ｉ
供体端限制耗散的量子产额 Ｙ(ＮＤ) ＝ Ｐ / ＰｍꎻＰＳ Ｉ
受体 端 限 制 非 光 化 学 能 量 耗 散 的 量 子 产 额

Ｙ(ＮＡ) ＝ (Ｐｍ－Ｐｍ′) / Ｐｍꎮ ＰＳ Ⅱ参数:ＰＳ Ⅱ的最

大量子产额 Ｆ ｖ / Ｆｍ ＝ (Ｆｍ－Ｆｏ) / ＦｍꎻＰＳ Ⅱ光化学的

有效量子产额 Ｙ(Ⅱ) ＝ (Ｆｍ′－Ｆ ｓ) / Ｆｍ′ꎻＰＳ Ⅱ中非

调节能量耗散的量子产量 Ｙ(ＮＯ) ＝ Ｆ ｓ / Ｆｍꎻ非光

化学猝灭 /热耗散系数 ＮＰＱ ＝ (Ｆｍ－Ｆｍ′) / Ｆｍ′ꎮ 式

中ꎬＦｏ为暗适应后的最小荧光强度ꎬＦｍ和 Ｆｍ′分别

为暗适应和光适应后的最大荧光强度ꎬＦ ｓ为光适

应荧光ꎮ ＰＳ Ｉ 和 ＰＳ Ⅱ的电子传递速率计算分别

为 ＥＴＲＩ ＝ ＰＰＦＤ × Ｙ( Ｉ) × ０. ８４ × ０. ５ꎻＥＴＲⅡ ＝
ＰＰＦＤ × Ｙ(Ⅱ) × ０.８４× ０.５ꎮ 式中ꎬＰＰＦＤ 为光合

光子通量密度ꎬＹ ( Ｉ) 是 ＰＳ Ｉ 光化学量子产额ꎬ
Ｙ(Ⅱ)是 ＰＳ Ⅱ光化学的有效量子产额ꎬ光吸收比

例根据入射强度的 ０.８４ 计算ꎬ叶绿体吸收的光能

分配到 ＰＳ Ｉ 和 ＰＳ Ⅱ的份额分别为 ０.５ꎮ 每个氮处

理分别选择 ６ 株及以上的植物进行测定ꎮ
１.２.３ 叶氮含量测定　 待上述 ＰＳ Ｉ、ＰＳ Ⅱ光合参数

测定完成后ꎬ取叶片经 ８０ ℃ 烘箱烘干 ４８ ｈ 后磨

样ꎬ在中国科学院昆明植物研究所生物技术实验

中心利用 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ Ｖａｒｉｏ ＭＩＣＲＯ ｃｕｂｅ (Ｅｌｅｍｅｎｔａｒꎬ
Ｇｅｒｍａｎ)进行叶片氮含量( ＬＮＣ)测定ꎬ样品在燃烧

管内经高温燃烧和裂解ꎬ之后转化为气体产物被

分析鉴定ꎮ
１.３ 数据统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＧｒａｐｈＰａｄ ｐｒｉｓｍ ６ 软件对测定数

据进行统计、分析和数据可视化ꎻ用 ＡＮＯＶＡ 软件

分析不同处理间的显著性差异 (显著水平 α ＝
０.０５)ꎬ并用 Ｔｕｋｅｙ (ＨＳＤ)软件进行组间多重比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 氮浓度对墨兰叶片氮含量的影响

如图 １: Ａ 所示ꎬ墨兰的叶片氮含量( ＬＮＣ)与

氮处理浓度呈正相关ꎮ ０ ｍｍｏｌＬ￣１低氮处理下ꎬ
墨兰 ＬＮＣ 最低ꎬ约为 ３５. ４０ ｍｇꎻ处理氮浓度增至

１.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１时ꎬ叶片氮含量随之增加ꎬ分
别提升了 ６４. ３０％ (５８. １６ ｍｇ)、１０２. ４０％ (７１. ６５
ｍｇ)和 １５６.２７％ (９０.７２ ｍｇ)(图 １: Ａ)ꎮ

２.２ 氮浓度对墨兰叶绿素含量的影响

墨兰叶片的叶绿素含量(ＳＰＡＤ 值)随着氮浓度

的增加而升高(图 １: Ｂ)ꎮ ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨
兰的 ＳＰＡＤ 值仅为 ６２.７ ｍｇꎻ而 １.２５ ｍｍｏｌＬ￣１氮处

理时ꎬＳＰＡＤ 值升高为 ７１.９１ ｍｇꎻ氮浓度增至 ５、１０
ｍｍｏｌＬ￣１时ꎬ墨兰的叶绿素含量没有显著升高ꎬ分
别为 ７４.６５、７４.８１ ｍｇ(图 １: Ｂ)ꎮ 另外ꎬ墨兰叶片的

ＳＰＡＤ / ＬＮＣ 比值在 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下最高ꎬ约为

１.７７ꎻ随着氮浓度的增加ꎬＳＰＡＤ / ＬＮＣ 比值逐渐减小

(图 １: Ｃ)ꎬ说明在低氮胁迫下ꎬ墨兰的叶绿素合成

优先利用叶片中的氮素ꎬ随着氮供应的增加ꎬ叶片

氮含量会继续积累(图 １: Ａ)ꎬ而叶绿素合成并不会

持续增加(图 １: Ｂ)ꎬ从而导致叶绿素含量与叶片氮

含量的比值明显降低(图 １: Ｃ)ꎮ
２.３ 氮和波动光强复合胁迫对墨兰 ＰＳ Ⅱ的影响

０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰叶片的 Ｆ ｖ / Ｆｍ比值

最低ꎬ仅为 ０.４９ꎬ随着处理氮浓度增加ꎬＦ ｖ / Ｆｍ比值

分别提升了 ３３. ３８％、３５. ８１％、３６. ０６％ꎬ说明墨兰

的 ＰＳ Ⅱ对缺氮较为敏感ꎬ并且 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理

显著降低了 ＰＳ Ⅱ的活性(图 ２: Ａ)ꎮ ０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理时ꎬ低光下的墨兰 Ｙ(Ⅱ)大幅下降ꎬ显著低

于 １.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理组(图 ３: Ａ)ꎬ说明

缺氮导致墨兰植株的 ＰＳ Ⅱ光能利用率降低(图 ２:
Ａ)ꎮ １. ２５、 ５、 １０ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１ 氮 处 理 下ꎬ 墨 兰 的

Ｙ(Ⅱ)差异不显著ꎬ而光照增强时ꎬ墨兰的 Ｙ(Ⅱ)
均降低ꎬ同时 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理的 Ｙ(Ⅱ)显著低

于其他氮浓度处理(图 ３: Ａ)ꎮ
ＰＳ Ⅱ光能利用效率下降时ꎬ植物会激发 ＮＰＱ

耗散过剩光能ꎬ保护 ＰＳ Ⅱ不受损伤ꎮ ５９ μｍｏｌ
ｐｈｏｔｏｎｓｍ ￣２ｓ￣１低光条件下ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理

下的墨兰光能利用率较低(图 ３: Ａ)ꎬ激发了最高

的 ＮＰＱꎬ约为 ２.１２(图 ３: Ｂ)ꎻ其次是 １０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理ꎬＮＰＱ 约为 １.７４ꎻ而 １.２５ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理

的墨兰 ＮＰＱ 为 １. ２５ (图 ３: Ｂ)ꎮ 光照增强时ꎬ５
ｍｍｏｌＬ￣１氮处理的墨兰ꎬ激发了最小的 ＮＰＱꎬ约为

２.６２ꎻ而 １０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理激发的 ＮＰＱ 明显高

于其他处理(图 ３: Ｂ)ꎮ 尽管低光、低氮处理条件

下的墨兰ꎬ激发了最大的 ＮＰＱꎬ但激发的 ＮＰＱ 不

足以耗散掉过多的光能ꎬ导致 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理

下的墨兰 Ｙ (ＮＯ) 较高 (图 ３: Ｃ)ꎬ这种较高的

Ｙ(ＮＯ)表明叶片还有较多的过剩光能仍不能正常

耗散ꎬ会导致 ＰＳ Ⅱ产生活性氧等物质ꎬ甚至造成

ＰＳ Ⅱ损伤ꎮ

０５１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



数值 ＝平均值±标准误ꎮ 不同字母表示处理间存在差异显著 (Ｐ<０.０５ )ꎮ 下同ꎮ
Ｖａｌｕｅ＝ｘ±ｓｘ . Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５ ). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同氮浓度处理下墨兰叶片氮含量(ＬＮＣ) (Ａ)、叶绿素含量(叶片 ＳＰＡＤ 值) (Ｂ)、
叶绿素含量与叶片氮含量比值 (ＳＰＡＤ / ＬＮＣ)(Ｃ)

Ｆｉｇ. １　 Ｌｅａｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ (ＬＮＣ)(Ａ)ꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ (Ｌｅａｆ ＳＰＡＤ ｖａｌｕｅ) (Ｂ)ꎬ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｔｏ
ｌｅａｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ (ＳＰＡＤ / ＬＮＣ)(Ｃ) ｉｎ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ２　 不同氮浓度处理下墨兰 ＰＳⅡ最大量子效率(Ｆｖ / Ｆｍ)(Ａ)和 ＰＳ Ｉ 最大可氧化的 Ｐ７００ 信号(Ｐｍ)(Ｂ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｑｕａｎｔｕｍ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ＰＳⅡａｆｔｅｒ ｄａｒｋ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ (Ｆｖ / Ｆｍ)(Ａ) ａｎｄ ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｍａｘｉｍｕｍ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ

Ｐ７００ ｏｆ ＰＳ Ｉ(Ｂ) ｉｎ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.４ 氮和波动光强的复合胁迫对墨兰 ＰＳ Ｉ 的影响

墨兰 ＰＳ Ｉ 的实际量子效率 Ｙ( Ｉ)和上述 Ｙ(Ⅱ)
的情况类似(图 ３: Ａꎬ ４: Ａ)ꎮ 低光下ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理的墨兰ꎬＹ(Ｉ)显著低于 １.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理组ꎮ 光照突然增强时ꎬ墨兰的Ｙ(Ｉ)迅速下降

且 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下的墨兰ꎬＹ(Ｉ)显著低于其他

氮浓度处理(图 ４: Ａ)ꎮ 同时ꎬ墨兰的 ＰＳ Ｉ 活性也

随着处理氮浓度的降低而显著下降ꎬ其中 ０ ｍｍｏｌ
Ｌ￣１氮处理下的墨兰ꎬ其 Ｐｍ最低(图 ２: Ｂ)ꎮ

０ ｍｍｏｌＬ￣１ 氮处理下ꎬ墨兰的 ＰＳ Ⅱ活性较

低ꎬ导致传递到 ＰＳ Ｉ 的电子较少ꎬ这使墨兰叶片遭

受光强突然增加ꎬ其 Ｙ(ＮＡ)没有明显变化(图 ４:
Ｃ)ꎮ 相反ꎬ１.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰的

Ｙ(ＮＤ)在光强突然增加的前 １０ 秒增长较缓慢(图
４: Ｂ)ꎬ导致 Ｙ(ＮＡ)瞬间急剧增加(图 ４: Ｃ)ꎬ说明

１.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１处理的墨兰在遭受波动光强

时ꎬ从 ＰＳ Ⅱ传递到 ＰＳ Ｉ 处的电子快速增加ꎬ从而

引起光系统 Ｉ 反应中心的过度还原ꎮ
２.５ 氮和波动光强的复合胁迫对墨兰 ＥＴＲ 的影响

墨兰的 ＥＴＲ Ｉ 和 ＥＴＲ Ⅱ高度依赖于光照强

度ꎬ并受低氮胁迫的影响(图 ５: Ａꎬ ５: Ｂ)ꎮ 波动

光强下ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理的墨兰ꎬ其 ＥＴＲ Ｉ 明显

低于其他氮处理ꎬ并始终保持稳定ꎻ而 １.２５、５、１０
ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下的墨兰ꎬＥＴＲ Ｉ 在低光下无明显

差异ꎬ光照增至１ ４５５ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ ￣２ｓ￣１时ꎬ其
ＥＴＲ Ｉ 先迅速增加后减少(图 ５: Ａ)ꎮ 另外ꎬ１.２５、

１５１２１２ 期 李志雄等: 墨兰对氮营养和波动光强复合胁迫的光合调控响应



Ａ. ＰＳⅡ 的实际量子效率ꎻ Ｂ. 非光化学系数 / 热耗散ꎻ Ｃ. ＰＳⅡ
非调节性能量耗散ꎻ ＬＬ代表光强为 ５９ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ￣２ｓ￣１ꎻ
ＨＬ代表１ ４５５ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ￣２ｓ￣１ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｑｕａｎｔｕｍ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ＰＳⅡꎻ Ｂ. Ｎｏｎ￣ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｑｕｅｎｃｈｉｎｇꎻ Ｃ. Ｑｕａｎｔｕｍ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｅｎｅｒｇｙ ｄｉｓｓｉｐａｔｉｏｎ ｉｎ
ＰＳⅡꎻ ＬＬ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ５９ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ￣２ｓ￣１ꎻ
ＨＬ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ １ ４５５ μｍｏｌ ｐｈｏｔｏｎｓｍ￣２ｓ￣１ . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 不同氮浓度处理下墨兰的 Ｙ(Ⅱ)、ＮＰＱ 和
Ｙ(ＮＯ)对波动光强的响应

Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ Ｙ(Ⅱ)ꎬ ＮＰＱꎬ Ｙ(ＮＯ) ｏｆ Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ
ｓｉｎｅｎｓｅ ｔｏ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰在光照增强后的第

６０ ｓ 出现 ＥＴＲ Ⅱ的最大值ꎬ而 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理

下的墨兰ꎬ其 ＥＴＲ Ⅱ较低(图 ５: Ｂ)ꎮ 本研究结果

显示ꎬ１.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰在遭受

波动光时ꎬ其 ＣＥＦ 先迅速增加ꎬ之后逐渐降低(图
５: Ｃ)ꎬ而 ０ ｍｍｏｌＬ￣１处理的 ＣＥＦ 一直处于较低

水平(图 ５: Ｃ)ꎮ

Ａ. ＰＳ Ｉ 的实际量子效率ꎻ Ｂ. ＰＳ Ｉ 供体端限制ꎻ Ｃ. ＰＳ Ｉ 受体

端限制ꎮ
Ａ. Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｑｕａｎｔｕｍ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ＰＳ Ｉꎻ Ｂ. ＰＳ Ｉ ｄｏｎｏｒ ｓｉｄｅ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎꎻ
Ｃ. ＰＳ Ｉ ａｃｃｅｐｔｏｒ ｓｉｄｅ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ.

图 ４　 不同氮浓度处理下墨兰 Ｙ(Ｉ)、Ｙ(ＮＤ)和
Ｙ(ＮＡ)对波动光强的响应

Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ Ｙ(Ｉ)ꎬ Ｙ(ＮＤ)ꎬ Ｙ(ＮＡ) ｏｆ
Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ｔｏ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨论与结论

氮素对植物的光合作用、生长发育和生理代

谢具有重要影响 ( Ｍａｋｉｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ Ｚｈｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ 张卫强等ꎬ ２０２１)ꎬ其中叶片氮含量可

以反 映 植 物 的 供 氮 水 平 ( Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ＆ Ｂｕｒｋｅｙꎬ
１９９７ꎻ Ｍａｒｔｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 氮素缺乏会导致玉米

叶片氮含量的降低ꎬ叶绿素合成显著下降(Ｍｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｍｕ ｅｔ ａｌ. ２０１７)ꎮ 本研究发现ꎬ低氮处

理使墨兰的氮供应减少ꎬ影响氮素向叶片的转运

和储存ꎬ导致墨兰叶片氮含量和叶绿素合成显著

２５１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ＰＳ Ｉ 的电子传递速率ꎻ Ｂ. ＰＳⅡ的电子传递速率ꎻ Ｃ. 环式

电子传递速率ꎮ
Ａ. ｒａｔｅ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｆｌｏｗ ｉｎ ＰＳ Ｉꎻ Ｂ. ｒａｔｅ ｏｆ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｆｌｏｗ ｉｎ ＰＳ Ⅱꎻ Ｃ. ｃｙｃｌｉｃ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｆｌｏｗ
ａｒｏｕｎｄ ＰＳ Ｉ.

图 ５　 不同氮浓度处理下墨兰 ＥＴＲＩ、ＥＴＲＩ 和
ＣＥＦ 对波动光强的响应

Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ＥＴＲ Ｉꎬ ＥＴＲⅡꎬ ＣＥＦ ｏｆ
Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ｔｏ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｎｇ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

降低ꎬ而这种限制会随氮浓度的增加而解除ꎬ说明

氮供应量直接影响墨兰叶片中的氮累积和叶绿素

合成ꎮ
叶片氮含量和叶绿素合成会影响植物的光合

作用 ( Ｔａｋａｓｈｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｍａｎｔｏｖａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 植物的光合效率会随叶绿素含量的增加

而增 强 ( Ｐｏｎｓ ＆ Ｗｅｓｔｂｅｅｋꎬ ２００４ꎻ Ｍｕ ＆ Ｃｈｅｎꎬ
２０２１)ꎬ并且叶绿素的合成与氮供应量呈正相关

(Ｔａｋａｓｈｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ氮是叶绿素的结构组分

(Ｍａｎｔｏｖａｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 本研究中ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理下的墨兰ꎬ其叶绿素含量显著降低ꎮ 这与

前人在玉米、水稻、小麦、大豆和杨树 ( Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｃａｔｈａｙａｎａ) 等植物上的研究结果一致 (Ｍａｋｉｎｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ Ｒｏｂｉｎｓｏｎ ＆ Ｂｕｒｋｅｙꎬ １９９７ꎻ Ｔａｋａｓｈｉｍａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ａｎｔａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
Ｍｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 当氮浓度增加

至 １.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ 时ꎬ墨兰的叶绿素含量显著升

高ꎬ但更高浓度的氮处理没有使叶绿素含量继续

增加ꎬ说明 １.２５ ｍｍｏｌＬ￣１的氮浓度就能满足墨兰

的光合氮需求ꎬ这与水稻ꎬ玉米等植物相比ꎬ墨兰

对氮素供应的需求明显较低 ( Ｃｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ａｈｍａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ

氮含量影响着光能的吸收、传递和转化等光

反应 过 程 ( Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 增加氮素供应量能够提高光合色素捕捉

光能的效率和 ＰＳ Ⅱ反应中心开放的比例(Ｈｕａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ ＰＳ Ⅱ反应中心吸收的光量子ꎬ可以

通过 ＰＳ Ⅱ实际传递的能量 Ｙ(Ⅱ)、ＰＳ Ⅱ调节性

能量耗散 ＮＰＱ 和非调节性能量耗散 Ｙ(ＮＯ)等途

径进行转化和耗散 ( Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ其中

ＮＰＱ 反映的是在 ＰＳ Ⅱ天线色素吸收的光能中不

能被用于光合电子传递而以热耗散形式耗散掉的

部分ꎮ ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下的墨兰ꎬ其 Ｙ(Ⅱ)和

Ｙ( Ｉ)显著低于其他氮处理ꎬ说明墨兰 ＰＳ Ⅱ和 ＰＳ Ｉ
的量子转化效率受到缺氮的影响ꎮ 当光照增强

时ꎬ墨兰的 ＮＰＱ 激发显著升高ꎮ 这和 Ｈｕａｎｇ 等

(２０２１)的研究结果类似ꎬ即当光照突然增强时ꎬ植
物为了避免 ＰＳ Ⅱ遭受损伤ꎬ会建立较高的跨类囊

体质子梯度(ΔｐＨ)并快速激发 ＮＰＱꎬ将 ＰＳ Ⅱ中多

余的光能以热的形式无损耗散 ( Ｓｏｎｏｉｋｅꎬ ２０１１ꎻ
Ｄｒｉｅｖｅｒ ＆ Ｂａｋｅｒꎬ ２０１１ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ａ)ꎮ 虽然

ＮＰＱ 可以在一定程度上保护 ＰＳⅡ不被损伤(Ｄｒｉｅｖｅｒ
＆ Ｂａｋｅｒꎬ ２０１１)ꎬ但本研究结果显示ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１

氮处理的墨兰ꎬ即使激发了较高的 ＮＰＱꎬ也不能完

全耗散 ＰＳ Ⅱ中过剩的光能ꎬ这可能会引起 ＰＳ Ⅱ
复合体产生大量的活性氧ꎬ影响 ＰＳ Ⅱ蛋白合成和

修复(Ｓｏｎｏｉｋｅꎬ ２０１１)ꎮ
本研究结果发现ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下的墨

兰ꎬＰｍ最低ꎻ随着氮素供应的增加ꎬＰｍ逐渐增大ꎬ表
明墨兰的 ＰＳ Ｉ 受到氮素供应水平的影响ꎮ 此外ꎬ
０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下的墨兰ꎬ其 ＰＳ Ⅱ活性降低ꎬ
导致 ＰＳ Ⅱ处的电子传递速率显著低于其他氮处

理ꎬ使得传递到 ＰＳ Ｉ 处的电子较少ꎬ没有引起
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Ｙ(ＮＡ)的快速上升ꎬ说明在低氮胁迫下ꎬ墨兰叶片

的 ＰＳ Ⅱ活性下调有助于避免波动光强引起的ＰＳ Ｉ
损伤ꎮ 但当氮处理浓度高于 １. ２５ ｍｍｏｌＬ￣１ 时ꎬ
Ｙ(ＮＡ)在照射强光后的前 １０ 秒瞬间快速上升ꎬ表
明墨兰在光强突然增加的 １０ 秒内出现了 ＰＳ Ｉ 反

应中心的过度还原ꎮ 在 ＰＳ Ⅱ电子传递迅速增加

的同时ꎬ暗反应还没有完全活化ꎬ导致 ＰＳ Ｉ 处的还

原能不能被暗反应立即消耗ꎬ最终造成 ＰＳ Ｉ 处活

化电子的堆积ꎮ
环式电子传递(ＣＥＦ)的激发被认为与植物的

光 保 护 有 关 ( Ｓｏｎｏｉｋｅꎬ ２０１１ꎻ Ｙａｍａｍｏｔｏ ＆
Ｓｈｉｋａｎａｉꎬ ２０１９)ꎮ Ｋｏｎｏ 和 Ｔｅｒａｓｈｉｍａ 等( ２０１６) 的

研究结果显示ꎬ当光照增强时ꎬ植物的 ＣＥＦ 会被快

速激发ꎬ这种激发对于保护 ＰＳ Ｉ 至关重要ꎮ 前人

对拟南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)和水稻等的诸多研

究均证实了 ＣＥＦ 的缺失会加剧波动光对植物 ＰＳ Ｉ
的光抑制 ( Ｋｏｎｏ ＆ Ｎｏｇｕｃｈｉꎬ ２０１４ꎻ Ｙａｍａｍｏｔｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在 ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理下ꎬ墨兰的 ＣＥＦ
活性较低ꎻ光照突然增强时ꎬＣＥＦ 并没有被迅速激

发ꎬ这可能是在低氮处理下ꎬ墨兰的 ＰＳ Ⅱ活性下

降导致 ＰＳ Ⅱ处产生的电子较少ꎬ不足以引起 ＰＳ Ｉ
的过度还原ꎮ 此外ꎬＣＥＦ 的激发还受 ＰＳ Ｉ 氧化还

原态 的 调 节ꎮ Ｙａｎｇ 等 ( ２０１９ｂ ) 认 为ꎬ 较 低 的

Ｙ(ＮＡ)不会引起 ＣＥＦ 的高度激发ꎮ 本研究也发

现ꎬ０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理墨兰在波动光下的 ＣＥＦ 激

发较弱ꎻ而 １.２５、５、１０ ｍｍｏｌＬ￣１氮处理的墨兰ꎬ当
光照突然增强时会选择快速激发 ＣＥＦ 来加强 ΔｐＨ
梯度的建立ꎬ缓解 ＰＳ Ｉ 的过度还原ꎮ 随着 Ｙ(ＮＡ)
下降到稳态ꎬＰＳ Ｉ 反应中心便不再处于过度还原

态ꎮ 此时ꎬＣＥＦ 的激发程度也随之减弱ꎬ这可以避

免类囊体腔因 ＣＥＦ 的激发被过度酸化ꎬ防止光能

利用效率受到抑制ꎮ
综上所述ꎬ一方面ꎬ氮供应能直接影响墨兰叶

片的氮累积和叶绿素合成ꎬ缺氮植株会降低叶片

氮含量和叶绿素含量ꎬ同时叶片中的氮会优先用

于合成叶绿素ꎬ这能在缺氮下改善的光合作用表

现ꎻ另一方面ꎬ缺氮会降低墨兰的 ＰＳ Ｉ 和 ＰＳ Ⅱ的

活性ꎮ 当植株遭受剧烈的光强波动时ꎬ墨兰会大

量激发非光学猝灭ꎬ但缺氮降低了植物的光能利

用率ꎬ其依然会产生过剩光能ꎬ造成 ＰＳ Ⅱ损伤ꎮ
当光照突然增强ꎬ低氮处理的墨兰 ＰＳ Ⅱ活性较

低ꎬ避免 ＰＳ Ｉ 的过度还原和受到波动光强的损伤ꎻ
高氮处理下的墨兰会快速激发环式电子流ꎬ缓解

ＰＳ Ｉ 的过度还原ꎬ避免 ＰＳ Ｉ 受到损伤ꎮ 因此ꎬ墨兰

适应波动光强的光合调控策略可能受到氮供应水

平、叶片氮含量及叶绿素含量的影响ꎮ 本研究结

果对认识兰属植物的光合适应机制具有重要意

义ꎬ并能为物种保护和人工栽培提供重要的科学
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西北干旱区葡萄净光合速率变化及其影响因素

秦文华ꎬ 张　 扬ꎬ 朱永泰ꎬ 徐聪ꎬ 陈惠玲ꎬ 朱高峰∗

( 兰州大学 资源环境学院ꎬ 兰州 ７３００００ )

摘　 要: 葡萄作为西北干旱区主要经济作物之一ꎬ认识其光合生产过程对种植栽培至关重要ꎮ 为探究大田自

然条件下葡萄光合生理特征及影响葡萄光合作用的主要影响因子ꎬ该研究于 ２０１９ 年 ６—９ 月测定葡萄(品种:
无核白)叶片光合作用及其生理生态因子日变化ꎬ采用通径分析方法分析各因子对叶片净光合速率的直接和

间接作用ꎬ确定其主要影响因子ꎬ同时在全天分时段模式下进一步分析葡萄叶片净光合速率对各生理生态因

子的响应ꎮ 结果表明:(１)葡萄叶片净光合速率日变化总体呈现先升高、后下降的单峰型曲线变化特征ꎮ
(２)葡萄叶片净光合速率与光合有效辐射、饱和水汽压差、空气温度、气孔导度和蒸腾速率呈极显著正相关ꎬ与
相对湿度和胞间 ＣＯ２浓度呈极显著负相关ꎮ (３)各月影响葡萄叶片净光合速率变化的主要决定因子 ６ 月、８ 月

和 ９ 月为蒸腾速率ꎬ而 ７ 月为气孔导度ꎮ (４)６—９ 月的葡萄叶片净光合速率与空气温度、光合有效辐射、饱和

水汽压差的响应均呈“迟滞回环”关系ꎬ与蒸腾速率、气孔导度呈良好的线性关系(Ｒ２>０.８５)ꎬ与胞间 ＣＯ２浓度

呈指数函数关系(Ｒ２ ＝ ０.５３)ꎮ 研究认为ꎬ葡萄对西北干旱区环境具有较强的适应能力ꎬ可以通过控制蒸腾速

率和气孔导度来优化管理并提高产量ꎬ此外还需要考虑其他因子的直接和间接作用ꎮ
关键词: 葡萄ꎬ 净光合速率ꎬ 生理生态因子ꎬ 通径分析ꎬ 迟滞回环

中图分类号: Ｑ９４５　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１２￣２１５７￣１０

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ａｎｄ ｉｔｓ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ａｒｉｄ ａｒｅａ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ

ＱＩＮ Ｗｅｎｈｕａꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙａｎｇꎬ ＺＨＵ Ｙｏｎｇｔａｉꎬ ＸＵ Ｃｏｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｈｕｉｌｉｎｇꎬ ＺＨＵ Ｇａｏｆｅｎｇ∗

( Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｅａｒｔｈ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｌａｎｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｌａｎｚｈｏｕ ７３００００ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｇｒａｐｅｓ ａｒｅ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｃｒｏｐｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｒｉｄ ａｒｅａ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ. Ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｉｔｓ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｓ ｖｅｒｙ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｐｌａｎｔｉｎｇ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｇｒａｐｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｎａｔｕｒａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄꎬ ｔｈｅ ｄａｉｌｙ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ (ｖａｒｉｅｔｙ: Ｓｅｅｄｌｅｓｓ Ｗｈｉｔｅ) ｌｅａｆ ａｎｄ ｉｔｓ ｄａｉｌｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｓｅａｓｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｆｒｏｍ Ｊｕｎｅ ｔｏ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ ｉｎ ２０１９. Ｔｈｅ ｐａｔｈ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ ｉｓ

收稿日期: ２０２２－０１－２６
基金项目: 国家自然科学基金(４１８７１０７８)ꎻ国家重点研发计划重点专项(２０１８ＹＦＣ０４０６６０２) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (４１８７１０７８)ꎻ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｋｅｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (２０１８ＹＦＣ０４０６６０２)]ꎮ
第一作者: 秦文华(１９９６－)ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向为生态水文ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｑｉｎｗｈ１９＠ ｌｚｕ.ｅｄｕ.ｃｎꎮ

∗通信作者: 朱高峰ꎬ教授ꎬ研究方向为生态水文ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｚｈｕｇｆ＠ ｌｚｕ.ｅｄｕ.ｃｎꎮ



ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔ ａｎｄ ｉｎｄｉｒｅｃｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆꎬ ａｎｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ
ｉｔｓ ｍａｉｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｔｏ ｖａｒｉｏｕｓ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗａｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｚｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｄａｙ ｔｉｍｅ￣ｐｈａｓｅｄ ｍｏｄｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ｄａｉｌｙ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｐｅａｋ ｐａｔｔｅｒｎꎬ ｗｈｉｃｈ ｆｉｒｓｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄꎻ
(２) Ｔｈｅ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｗａｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｃｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎꎬ ｖａｐｏｒ ｐｒｅｓｓｕｒｅ
ｄｅｆｉｃｉｔꎬ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈｕｍｉｄｉｔｙ ａｎｄ
ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ
ｗａｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔꎻ (３) Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔ ｔｈａｔ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｗａｓ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｉｎ Ｊｕｎｅꎬ Ａｕｇｕｓｔ ａｎｄ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ ｉｎ Ｊｕｌｙꎻ (４) Ｔｈｅ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ ｏｆ
ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｉｎ ｅａｃｈ ｍｏｎｔｈ ｓｈｏｗｅｄ ａ “ｈｙｓｔｅｒｅｔｉｃ ｌｏｏｐ” ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｃｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎꎬ
ｖａｐｏｒ ｐｒｅｓｓｕｒｅ ｄｅｆｉｃｉｔꎬ ａｎｄ ａ ｇｏｏｄ ｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ (Ｒ２>０.８５)ꎬ ａｎｄ ａｎ
ｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ (Ｒ２ ＝ ０.５３). Ｓｔｕｄｉｅｓ ｈａｖｅ ｓｈｏｗｎ ｔｈａｔ ｇｒａｐｅｓ ｈａｖｅ ａ
ｓｔｒｏｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ａｄａｐｔ ｔｏ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ａｒｉｄ ａｒｅａ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ. Ｉｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎬ ｗｅ ｃａｎ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｙｉｅｌｄ ｂｙ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔ ａｎｄ ｉｎｄｉｒｅｃｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ
ｆａｃｔｏｒｓ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｇｒａｐｅꎬ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅꎬ ｅｃｏ￣ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓꎬ ｐａｔｈ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｈｙｓｔｅｒｅｔｉｃ ｌｏｏｐ

　 　 光合作用是指植物利用光能ꎬ把吸收的 ＣＯ２和

水转换为有机物ꎬ并释放 Ｏ２的过程ꎬ也是植物进行

物质积累和生长生产的基本途径(许大全ꎬ１９９９ꎻ
Ｌｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 植物的光合作用受内外因子的

共同作用影响ꎬ如光合有效辐射、饱和水汽压差、空
气温度、大气相对湿度等生态环境因子及净光合速

率、气孔导度、蒸腾速率、胞间 ＣＯ２浓度等生理生化

因子(马新等ꎬ２０１８ꎻ刘旻霞等ꎬ２０２０)ꎮ 净光合速率

可作为表征植物光合作用的直接指标(刘济明等ꎬ
２０２０)ꎬ研究其与各生理生态因子的关系ꎬ对植物栽

培管理具有重要意义(Ｌａｎｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９７５)ꎮ
无核白葡萄又名“无籽露”ꎬ该品种最大的特

点就是耐寒、耐热、耐旱ꎬ在日夜温差大的区域种

植较为广泛(陶立强ꎬ２０２０)ꎬ因而成为西北干旱区

主要的经济作物之一ꎮ 在敦煌无核白葡萄的种植

历史已长达 ６０ 多年ꎬ产业发展得到了良好的扩

大ꎮ 现今ꎬ敦煌阳关区无核白葡萄有 １ ３３３ ｈｍ２ꎬ占
据灌区耕地面积的 ９９％ꎮ 据此ꎬ葡萄的丰收已经

成为当地农民增加收入、改善生活的重要途径ꎬ而
水资源的短缺却一直是当地最突出问题ꎮ 因此ꎬ
深入了解该地区葡萄的光合作用机理ꎬ对干旱区

葡萄田的节约用水和有效管理意义重大ꎮ 现已有

很多学者对水分胁迫(陈丽等ꎬ２０１１ꎻ王振兴等ꎬ
２０１４ꎻ胡宏远和王振平ꎬ２０１６ꎻ孙聪等ꎬ２０１９ꎻ刘竞

择ꎬ２０２０)、高低温胁迫(刘海霞ꎬ２００７ꎻ罗海波等ꎬ
２０１０)和养分供应量不同(孙美等ꎬ２０１７)等控制条

件下的葡萄光合作用特征进行了研究ꎮ 然而ꎬ目
前很少有人针对西北干旱区葡萄的主要生长季各

月的叶片光合作用过程进行深入研究ꎮ
本研究以西北干旱区大田自然条件下的葡萄

为试材ꎬ利用便携式光合作用—荧光测量系统 ＧＦＳ￣
３０００ 测定其主要生长季 ６—９ 月的叶片光合作用及

各生理生态因子ꎬ拟探讨以下问题:(１)揭示葡萄叶

片光合作用日、月变化规律ꎻ(２)使用通径分析方法

明确葡萄叶片净光合速率与各生理生态因子的关

系ꎻ(３)分析葡萄叶片净光合速率与各生理生态因

子之间的时滞效应ꎮ 本研究结果可为干旱区葡萄

的科学栽培、有效管理和产量提高提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验区概况

试验地点位于甘肃省敦煌市西南部的南湖乡

境内ꎬ地理坐标为 ９４°０７′ Ｅ、３９°５３′ Ｎꎬ属于典型大

陆性气候ꎬ暖温带干旱性气候区ꎬ降雨量少ꎬ蒸发

量大ꎬ昼夜温差大ꎬ日照时间长ꎮ 该区年均温度

９.６ ℃ ꎬ最高气温达 ３８.３ ℃ ꎬ最低气温－２２.１ ℃ ꎬ年
降水量仅 ３０.７ ｍｍꎬ而潜在蒸发量高达 ２ ４８６ ｍｍꎬ
年日照时数 ３ １１５ ~ ３ ２４７ ｈꎬ年总辐射量５ ９０３.４ ~
６ ３０９.５ ＭＷｍ ￣２ꎬ无霜期约 １５０ ｄꎮ
１.２ 试验设计

２０１９ 年ꎬ选取试验区主栽葡萄品种“无核白”

８５１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



作为材料ꎬ葡萄藤苗木的苗龄为 １１ ａꎬ葡萄田为倾

斜单篱架式ꎬ架高 ２.５ ｍꎬ株距为 １ ｍꎬ行距为 ３ ｍꎮ
葡萄田地的土壤 ｐＨ 值约为 ８ꎬ土壤类型为灰钙荒

漠土ꎬ土壤质地为沙壤土ꎮ 常规管理措施包括每

月一次的灌溉ꎬ开花前一周的剪枝ꎬ５ 月初施入氮

肥 ３７０ ｋｇｈｍ ￣２ 左右ꎬ６ 月初施磷酸二铵约 ４００
ｋｇｈｍ ￣２ꎬ７ 月追施复合肥 ３７０ ｋｇｈｍ ￣２ꎮ
１.３ 指标测定与方法

观测期为典型生长季 ６—９ 月ꎬ涵盖了葡萄的

开花期(６ 月 ８ 日—７ 月 ３ 日)、浆果生长期(７ 月 ４
日—８ 月 １０ 日)、浆果成熟期(８ 月 １１ 日—９ 月 １５
日)和新梢成熟及落叶期 ( ９ 月 １６ 日—１０ 月 １１
日)４ 个生长时期ꎮ 由于研究区为日照时数较长地

区ꎬ所以观测时段为北京时间 ６ ００—２２ ００ꎮ 在大

田自然条件下ꎬ选取长势相同的 ３ 株葡萄藤做标

记ꎬ在晴朗无云的 ６ 月 １４ 日、６ 月 ２３ 日、７ 月 １６
日、７ 月 ２５ 日、８ 月 １７ 日、８ 月 ２８ 日、９ 月 １７ 日和

９ 月 ２３ 日ꎬ对 ３ 株葡萄藤的冠层中部的 １ 个叶片

进行光合作用观测ꎬ观测时保持叶片自然生长角

度不变ꎮ 样叶选择冠层中部健康、成熟、平展、受
阳光直射的叶片ꎮ 使用便携式光合作用—荧光测

量系统 ＧＦＳ￣３０００ꎬ每 １０ ｍｉｎ 记录一次实时数据ꎬ
测定的参数包括光合有效辐射(ＰＡＲ)、饱和水汽

压差(ＶＰＤ)、空气温度(Ｔａ)、大气相对湿度(ＲＨ)、
净光合速率(Ｐｎ)、气孔导度(Ｇ ｓ)、蒸腾速率( Ｔｒ)
和胞间 ＣＯ２浓度(Ｃ ｉ)ꎮ
１.４ 数据分析

通径分析是相关性分析和回归分析的拓展ꎬ
可以对自变量和因变量的相关性进行直接作用和

间接作用的分解(侍瑞等ꎬ２０１９ꎻ文强等ꎬ２０１９)ꎮ
使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２５ 中的线性回归实现通

径分析ꎬ线性回归方程的标准系数为直接通径系

数ꎬ间接通径系数为两个自变量的相关系数与间

接变量的直接通经系数的乘积(杜家菊和陈志伟ꎬ
２０１０ꎻ杜鹃ꎬ２０１２)ꎮ 决策系数可计算各自变量对

因变量的综合作用ꎬ最终确定影响因变量的主要

决定变量和限制变量(靳甜甜等ꎬ２０１１)ꎮ 决策系

数 Ｒ２( ｉ)的计算见式(１)ꎬ式中ꎬＰ ｉ为自变量 ｉ 的直

接通径系数ꎬ ｒ ｉｙ为自变量 ｉ 与因变量 ｙ 的相关系

数ꎮ 利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 整理观测数据ꎬ所有

的作图均在 ＭＡＴＬＡＢ Ｒ２０１８ａ 完成ꎮ
Ｒ２( ｉ) ＝ ２ Ｐ ｉ ｒ ｉｙ － Ｐ ｉ

２ (１)

２　 结果与分析

２.１ 不同月份葡萄叶片周围生态因子日变化

图 １ 为 ６—９ 月选择晴朗无云天气情况下的葡

萄叶片周围生态环境因子的日变化特征ꎮ ＰＡＲ 呈

现出先升高、再降低的日变化特征ꎬ６—９ 月的日最

大值均大于 １ ３００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ其中 ７、８ 月份

可以达到 １ ８００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１左右ꎮ ＶＰＤ 在一定

程度上能反映 Ｔａ 和 ＲＨ 的综合作用(杨泽粟等ꎬ
２０１５)ꎬ所以其变化曲线波动较大ꎬ６—９ 月内各月

的日平均值分别为 ３. ２２、３. ５１、３. ０７、２. ６４ ｋＰａꎮ
ＶＰＤ 在日出和日落前后有较低值ꎬ且日落前后的

ＶＰＤ 值明显高于日出前后ꎮ 这主要归因于在干旱

区ꎬ下午时段的温度比上午时段的高ꎬ且下午时段

的空气湿度一般低于上午时段ꎮ Ｔａ的日变化曲线

也是先升高、后降低ꎬ早晚温差较大ꎮ ６—９ 月内各

月的日平均温度分别为 ２４.７５、２６.９４、２７.２６、１８.８７
℃ ꎮ ＲＨ 则呈现出早晚高、午间低的单调谷型变化

特征ꎬ最高值分别出现在日出和日落前后ꎬ各月的

日平 均 值 分 别 为 ５２. ０５％、 ４７. ７２％、 ５５. ３４％、
３８.６５％ꎮ日进程中随着 ＰＡＲ 和 Ｔａ的不断增大ꎬＲＨ
逐渐降低ꎻ在 ＰＡＲ 和 Ｔａ较高的午间时段ꎬＲＨ 有较

低值且平稳ꎬ之后又随着 ＰＡＲ 和 Ｔａ的降低ꎬＲＨ 开

始有所回升ꎮ
２.２ 不同月份葡萄叶片生理因子日变化

图 ２ 结果表明ꎬ各月的葡萄叶片 Ｐｎ 日变化均

呈单峰型曲线ꎬ具有上午升高、下午降低的特征ꎮ
６ 月和 ８ 月的 Ｐｎ 日峰值出现在 １４ ００ 左右ꎬ分别

为 １３.９９ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１和 ２０.４１ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎻ７
月的 Ｐｎ 日峰值出现在 １３ ００ꎬ为 １５. ８３ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１ꎻ９ 月的 Ｐｎ 日峰值出现在 １２ ００ 左右ꎬ为
１３.５７ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ其日峰值排序为 ８ 月>７ 月>
６ 月>９ 月ꎮ 从图 ３ 的月变化来看ꎬ８ 月份的葡萄

叶片 Ｐｎ 日峰值和平均值都明显高于其他月份ꎬ葡
萄叶片 Ｐｎ 日平均值从大到小依次为 ８ 月( ９. ２３
μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１)、７ 月(７.４１ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１)、６ 月

(６.６２ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１)和 ９ 月(５.１７ μｍｏｌｍ ￣２
ｓ￣１)ꎮ 各月的葡萄叶片 Ｐｎ 日变化峰值与平均值的

变化趋势相同ꎬ大小排序也一致ꎮ ６—９ 月的葡萄

叶片 Ｇ ｓ 日变化均为先升高、后降低的变化趋势ꎬ日
峰值分别为 １７８.６４、 １８２.３９、 １８５.６４、１１４.４１ ｍｍｏｌ

９５１２１２ 期 秦文华等: 西北干旱区葡萄净光合速率变化及其影响因素



图 １　 不同月份葡萄叶片周围光合有效辐射、饱和水汽压差、空气温度和相对湿度的日变化
Ｆｉｇ. １　 Ｄａｉｌｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｃｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎ (ＰＡＲ)ꎬｖａｐｏｒ ｐｒｅｓｓｕｒｅ ｄｅｆｉｃｉｔ (ＶＰＤ) ꎬ

ａｉｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ (Ｔａ) ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈｕｍｉｄｉｔｙ (ＲＨ) ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｎｔｈｓ

ｍ￣２ｓ￣１ꎬ各月日平均值排序为 ８ 月(９３.２４ ｍｍｏｌ
ｍ￣２ｓ￣１ ) > ７ 月 ( ７７. ０４ ｍｍｏｌｍ￣２ ｓ￣１ ) > ６ 月

(７１.２６ ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１) >９ 月(４５.４５ ｍｍｏｌｍ￣２
ｓ￣１)ꎮ Ｇｓ 日变化曲线的上午时段曲线斜率大于下午

时段ꎬ说明上午升高得快ꎬ下午下降得较慢ꎮ Ｔｒ 日

变化曲线与 Ｇｓ 日变化有相似的趋势ꎬ且升高快、下
降较慢ꎬ各月日平均值排序为 ７ 月(２. ６３ ｍｍｏｌ
ｍ￣２ｓ￣１)>６ 月(２.３８ ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１) >８ 月(２.２１
ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１) >９ 月(１.５３ ｍｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)ꎮ Ｃ ｉ

日变化与 Ｇｓ 和 Ｔｒ 的日变化曲线相反ꎬ为早晚具有

较高值ꎬ午间有较低值且相对稳定ꎬ日变化曲线呈

“Ｕ” 型ꎮ Ｃ ｉ 各月日平均值排序为 ９ 月 ( ３０４. １４
μｍｏｌｍｏｌ￣１ ) > ８ 月 ( ２７２. ７８ μｍｏｌｍｏｌ￣１ ) > ７ 月

(２６４.５３ μｍｏｌｍｏｌ￣１)>６ 月(２４８.５３ μｍｏｌｍｏｌ￣１)ꎮ
２.３ 葡萄叶片净光合速率与生理生态因子的通径

分析

相关系数( ｒ)可反映两变量之间相关性强弱ꎮ
通常ꎬ ｜ ｒ ｜ 在 ０.００ ~ ０.３３ 之间为低度相关ꎬ０.３３ ~
０.６７ 之间为中度相关ꎬ０.６７ ~ １.００ 之间为高度相

关ꎮ 表 １ 表明ꎬ６—９ 月的葡萄叶片 Ｐｎ 与各生理生

态因子 ＰＡＲ、ＶＰＤ、Ｔａ、ＲＨ、Ｇ ｓ、Ｔｒ 和 Ｃ ｉ 等都在 ０.０１

水平上呈极显著中、高度相关关系ꎬ其中各月

ＰＡＲ、ＶＰＤ、Ｔａ、Ｇ ｓ 和 Ｔｒ 与 Ｐｎ 呈正相关ꎬＲＨ 和 Ｃ ｉ 与

Ｐｎ 呈负相关ꎮ 总的来看ꎬＰｎ 与 Ｔｒ 和 Ｇ ｓ 的相关系

数均在 ０.９ 以上ꎬ其次为 Ｔａꎬ再者为 ＰＡＲ、ＲＨ、ＶＰＤ
和 Ｃ ｉꎮ

从表 １ 通径分析结果来看ꎬ在 ６—９ 月ꎬ各月生

理生态因子对葡萄叶片 Ｐｎ 的直接通径系数排序

分别为:６ 月ꎬＴｒ >Ｇ ｓ >Ｔａ >ＰＡＲ>ＲＨ>ＶＰＤ>Ｃ ｉꎻ７ 月ꎬ
Ｇ ｓ>Ｔｒ>ＶＰＤ>ＰＡＲ>Ｃ ｉ >ＲＨ>Ｔａꎻ８ 月ꎬＴｒ >Ｇ ｓ >ＰＡＲ>
Ｔａ>ＲＨ>Ｃ ｉ >ＶＰＤꎻ９ 月ꎬＴｒ >Ｇ ｓ >Ｔａ >ＰＡＲ >Ｃ ｉ >ＲＨ >
ＶＰＤꎮ 在各月ꎬＰＡＲ、Ｔｒ 和 Ｇ ｓ 对 Ｐｎ 均产生直接正

效应ꎬ这里 Ｔｒ 和 Ｇ ｓ 对 Ｐｎ 的直接作用大于其通过

其他因子的间接作用和其他因子对 Ｐｎ 的直接作

用ꎬ说明二者对 Ｐｎ 具有较大的促进作用ꎮ 从表 １
还可以看出ꎬ有些因子对 Ｐｎ 的直接作用被其通过

其他因子的间接作用所抵消ꎬ导致这些因子与 Ｐｎ

的相关系数发生了较大的变化ꎬ如 ６ 月、７ 月和 ８
月 ＲＨ 对 Ｐｎ 的直接作用均为正值ꎬ但都被其被其

他因子的间接负作用所掩盖ꎬ造成 ＲＨ 与 Ｐｎ 的相

关系数为负值ꎬ这表明各生理生态因子对 Ｐｎ 作用

的复杂性和综合性ꎮ

０６１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ２　 不同月份葡萄叶片净光合速率、气孔导度、蒸腾速率和胞间 ＣＯ２浓度日变化

Ｆｉｇ. ２　 Ｄａｉｌｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ (Ｐｎ)ꎬ ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ (Ｇｓ) ꎬ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｔｒ)
ａｎｄ ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕｌａｒ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ (Ｃｉ) ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｎｔｈｓ

图 ３　 不同月份葡萄叶片净光合速率日峰值和平均值
Ｆｉｇ. ３　 Ｄａｉｌｙ ｐｅａｋ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｍｅａｎ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｎｅｔ

ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ (Ｐｎ) ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｎｔｈｓ

另外ꎬ分析表 １ 中各生态生理因子对葡萄叶片

Ｐｎ 作用的决策系数(Ｒ２)ꎬ确定出不同月份影响 Ｐｎ

的主要决定因子和限制因子ꎮ 决策系数最大的为

主要决定因子ꎬ而决策系数小且为负值的为主要

限制因子(靳甜甜等ꎬ２０１１)ꎮ 对决策系数排序分

析后可知ꎬ在各月影响葡萄叶片 Ｐｎ 的生理生态因

子不尽相同ꎬ主要决定因子 ６ 月、８ 月和 ９ 月为 Ｔｒꎬ
而 ７ 月为 Ｇ ｓꎻ主要限制因子 ６ 月为 ＶＰＤꎬ７ 月为 Ｔａꎬ

８ 月和 ９ 月为 Ｃ ｉꎬ同时还受其他生理生态因子的共

同作用ꎮ
２.４ 葡萄叶片净光合速率与生理生态因子之间的

时滞效应

分析各月的葡萄叶片 Ｐｎ 对各生态因子的响

应ꎬ发现葡萄叶片 Ｐｎ 与生态因子 Ｔａ、ＰＡＲ 和 ＶＰＤ
呈“迟滞回环”的关系(图 ４ 左图)ꎬ主要原因在于

日进程中ꎬ生态因子的最大值相较于净光合速率

的峰值有时间上的滞后现象(图 ４ 右图)ꎮ 将日响

应过程分为 ３ 个阶段 ( ６ ００—１２ ００、１２ ００—
１６ ００、１６ ００—２２ ００)进行分析ꎮ 第一阶段ꎬ随着

生态因子的增强ꎬ葡萄叶片 Ｐｎ 也增加ꎬ呈正相关

关系ꎻ第二阶段ꎬ随着生态因子的进一步的增强ꎬ
葡萄叶片 Ｐｎ 减小ꎬ呈负相关关系ꎻ第三阶段ꎬ随着

生态因子的减弱ꎬ葡萄叶片 Ｐｎ 继续减小ꎬ呈正相

关关系ꎮ
分析各月的葡萄叶片 Ｐｎ 与各生理因子的响

应ꎬ发现葡萄叶片 Ｐｎ 与生理因子 Ｔｒ、Ｇ ｓ 和 Ｃ ｉ 没有

出现回环现象(图 ５ 左图)ꎬ主要原因在于日变化

过程中ꎬ生理因子和净光合速率有着相同的变化

趋势ꎬ二者的峰值也大约出现在同一时刻(图 ５ 右

图) ꎮ 葡萄叶片 Ｐ ｎ 与 Ｔ ｒ 和 Ｇ ｓ 呈线性关系ꎬ并且
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表 １　 净光合速率与生理生态因子间的相关系数、通径系数和决策系数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｒｒｅｃｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓꎬ ｐａｔｈ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｄｅｃｉｓｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｐｎ ａｎｄ ｅｃｏ￣ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

月份
Ｍｏｎｔｈ

生理生态
因子
Ｅｃｏ￣

ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｆａｃｔｏｒ

相关
系数

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

直接
通径
系数
Ｄｉｒｅｃｔ
ｐａｔｈ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

间接通径系数 Ｉｎｄｉｒｅｃｔ ｐａｔｈ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

Ｔａ ＰＡＲ ＲＨ ＶＰＤ Ｔ ｒ Ｇ ｓ Ｃ ｉ
合计
Ｔｏｔａｌ

决策
系数
Ｒ２

６ 月 Ｔａ ０.８６４�� ０.２３６ ０.１８０ －０.０４５ －０.０７１ ０.２４６ ０.２１３ ０.１０６ ０.６２９ ０.３５２

Ｊｕｎｅ ＰＡＲ ０.９４７�� ０.２０７ ０.２０６ －０.０３６ －０.０５５ ０.２７８ ０.２４３ ０.１０４ ０.７４ ０.３４９

ＲＨ －０.８０２�� ０.０４７ －０.２２７ －０.１６０ ０.０６７ －０.２２７ －０.１９９ －０.１０３ －０.８４９ －０.０７８

ＶＰＤ ０.６２４�� －０.０８０ ０.２１１ ０.１４２ －０.０３９ ０.１７６ ０.１３４ ０.０８１ ０.７０５ －０.１０６

Ｔ ｒ ０.９７６�� ０.２９８ ０.１９４ ０.１９３ －０.０３６ －０.０４７ ０.２６７ ０.１０５ ０.６７６ ０.４９３

Ｇ ｓ ０.９５８�� ０.２７９ ０.１８０ ０.１８０ －０.０３４ －０.０３８ ０.２８５ ０.１０４ ０.６８１ ０.４５７

Ｃ ｉ －０.９０３�� －０.１２３ －０.２０４ －０.１７５ ０.０３９ ０.０５２ －０.２５５ －０.２３７ －０.７８ ０.２０７

７ 月 Ｔａ ０.７４６�� －０.０６９ ０.０７９ －０.０１１ ０.１３４ ０.１６１ ０.５０３ －０.０５２ ０.８１４ －０.１０８

Ｊｕｌｙ ＰＡＲ ０.９１７�� ０.０９７ －０.０５６ －０.００９ ０.０９０ ０.１９３ ０.６４４ －０.０４３ ０.８１９ ０.１６８

ＲＨ －０.５３８�� ０.０１３ ０.０５７ －０.０６５ －０.１１１ －０.１１７ －０.３６５ ０.０４９ －０.５５２ －０.０１４

ＶＰＤ ０.４６８�� ０.１５４ －０.０６０ ０.０５７ －０.００９ ０.０９９ ０.２６３ －０.０３５ ０.３１５ ０.１２０

Ｔ ｒ ０.９７３�� ０.２１３ －０.０５２ ０.０８８ －０.００７ ０.０７２ ０.７０４ －０.０４３ ０.７６２ ０.３７０

Ｇ ｓ ０.９７９�� ０.７３１ －０.０４７ ０.０８５ －０.００６ ０.０５５ ０.２０５ －０.０４４ ０.２４８ ０.８９７

Ｃ ｉ －０.６０５�� ０.０６９ ０.０５２ －０.０６０ ０.００９ －０.０７８ －０.１３３ －０.４６３ －０.６７３ －０.０８８

８ 月 Ｔａ ０.８２０�� ０.０９６ ０.１６５ －０.０４５ －０.０２２ ０.４０３ ０.２７２ －０.０４７ ０.７２６ ０.１４８

Ａｕｇｕｓｔ ＰＡＲ ０.９０７�� ０.１８９ ０.０８４ －０.０４５ －０.０２１ ０.４５５ ０.２９６ －０.０４９ ０.７２０ ０.３０７

ＲＨ －０.７３５�� ０.０６３ －０.０６９ －０.１３６ ０.０１４ －０.３８３ －０.２７８ ０.０５２ －０.８０ －０.０９７

ＶＰＤ ０.７２９�� －０.０２４ ０.０８９ ０.１６４ －０.０３７ ０.３６１ ０.２１９ －０.０４２ ０.７５４ －０.０３６

Ｔ ｒ ０.９８２�� ０.５０５ ０.０７７ ０.１７０ －０.０４８ －０.０１７ ０.３４４ －０.０４８ ０.４７８ ０.７３７

Ｇ ｓ ０.９５８�� ０.３６０ ０.０７３ ０.１５５ －０.０４９ －０.０１５ ０.４８３ －０.０４９ ０.５９８ ０.５６０

Ｃ ｉ －０.７８１�� ０.０６１ －０.０７５ －０.１５３ ０.０５４ ０.０１７ －０.３９８ －０.２８８ －０.８４３ －０.０９９

９ 月 Ｔａ ０.６８７�� ０.１４２ ０.０９４ ０.０３１ －０.０５１ ０.３１８ ０.１９１ －０.０４０ ０.５４３ ０.１７５

Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ ＰＡＲ ０.８１９�� ０.１１３ ０.１１８ ０.０３３ －０.０４３ ０.３７９ ０.２５８ －０.０４０ ０.７０５ ０.１７２

ＲＨ －０.７６６�� －０.０４０ －０.１１０ －０.０９３ ０.０３８ －０.３５３ －０.２５１ ０.０４３ －０.７２６ ０.０６０

ＶＰＤ ０.６０７�� －０.０５３ ０.１３６ ０.０９１ ０.０２９ ０.２８３ ０.１５８ －０.０３６ ０.６６１ －０.０６７

Ｔ ｒ ０.９８９�� ０.４８４ ０.０９３ ０.０８９ ０.０２９ －０.０３１ ０.３６１ －０.０３５ ０.５０６ ０.７２３

Ｇ ｓ ０.９６３�� ０.３７４ ０.０７３ ０.０７８ ０.０２７ －０.０２２ ０.４６７ －０.０３２ ０.５９１ ０.５８０

Ｃ ｉ －０.７７６�� ０.０４７ －０.１１９ －０.０９５ －０.０３７ ０.０４１ －０.３５９ －０.２５４ －０.８２３ －０.０７５

　 注: ��表示极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎻ �表示显著相关(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ (Ｐ<０.０１) ꎻ � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ (Ｐ<０.０５) .

Ｒ２都在 ０.８５ 以上ꎬ二者能很好地解释葡萄叶片 Ｐｎ

的动态变化规律ꎻ而葡萄叶片 Ｐｎ 与 Ｃ ｉ 则呈指数函

数关系ꎬＲ２约为 ０.５３ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 葡萄叶片净光合速率的变化分析

光合作用作为植物基本的功能ꎬ对植物的生

长发育和全球的碳水循环起着重要的作用(于贵

瑞等ꎬ２００４ꎻＬｉｎｕｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 植物的光合作用

日变化一般分为单峰型、双峰型、多峰型和平坦型

(王红平等ꎬ２０２０)ꎮ 净光合速率是植物生长和生

产的重要指标ꎬ在西北干旱区 ６—９ 月的葡萄叶片

净光合速率日变化总体呈先升高再降低的单峰型

变化规律ꎬ未出现光合“午休”现象ꎮ 这与先前研

究中干旱沙区的沙木蓼和罗布麻的光合特性以及
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图 ４　 不同月份葡萄叶片净光合速率对生态因子的响应
Ｆｉｇ. ４　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｖｅｓ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ (Ｐｎ) ｔｏ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｎｔｈｓ

图 ５　 不同月份葡萄叶片净光合速率对生理因子的响应
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｌｅａｆ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅ (Ｐｎ) ｔｏ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｎｔｈｓ

半干旱区油蒿的光合作用日变化结果一致(宁虎

森等ꎬ２０１４ꎻ李媛等ꎬ２０１５)ꎮ 一般植物出现光合

“午休”现象有气孔限制和非气孔限制两种原因

(Ｃｈａｎｄｒａꎬ ２０１８)ꎮ 气孔限制是指强辐射、高温、高
饱和水气压差的情况下叶片为减少蒸腾维持植物

水分平衡ꎬ气孔部分关闭限制了 ＣＯ２的扩散和同化

引起的净光合速率下降ꎻ而非气孔限制是长时间

光能过剩导致植物光呼吸作用加强、光抑制现象

发生等造成的净光合速率下降ꎮ 葡萄田地的定期

灌溉使作物的土壤水资源充沛ꎬ在极端的环境因
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图 ６　 ６—９ 月降水和灌溉对土壤体积含水量的影响
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ

ｖｏｌｕｍｅｔｒｉｃ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ (ＳＷＣ) ｆｒｏｍ Ｊｕｎｅ ｔｏ Ｓｅｐｔｅｍｂｅｒ

子作用下ꎬ叶片气孔未受到水分胁迫出现部分气

孔关闭ꎮ 韩拓(２０２０)对干旱绿洲植物碳水耦合机

制研究中并未发现西北干旱绿洲植物有光抑制现

象ꎮ 因此ꎬ本研究中的葡萄叶片净光合速率不是

受到气孔和非气孔的限制导致的净光合速率下

降ꎬ而是从早到晚ꎬ随着辐射增强、温度升高等为

光合作用提供基本能源并激活光合作用酶ꎬ使净

光合速率开始升高ꎬ之后随着辐射的减弱和温度

的降低ꎬ净光合速率也随即下降ꎮ
由于环境水热条件变化以及植物的生长发

育ꎬ因此会引起植物光合作用的变化(程汉亭等ꎬ
２０１８)ꎮ ６—８ 月ꎬ随着适宜的环境温度和湿度条件

的满足ꎬ加上叶片结构和功能的完善ꎬ植物的光合

作用增强ꎻ在 ８ 月浆果成熟期净光合速率的日峰

值和平均值均最大ꎬ有机物积累最多ꎬ有助于葡萄

果实的饱满和甘甜ꎻ到 ９ 月随着辐射和温度等的

减弱ꎬ同时叶片逐渐衰老ꎬ植物光合能力也降低ꎻ
之后ꎬ葡萄叶片变黄ꎬ逐渐凋落ꎬ进入休眠期ꎬ埋入

地下冬藏以防冻害和风干ꎮ
３.２ 葡萄叶片净光合速率与生理生态因子之间的

关系分析

自然条件下ꎬ植物的光合作用受生理生态因

子的共同作用(Ｇａｇｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 本研究中ꎬ西
北干旱区各月葡萄叶片净光合速率与各生理生态

因子都呈极显著相关关系ꎬ通径分析的结果与相

关性分析的结果基本一致ꎬ蒸腾速率和气孔导度

是影响 ６—９ 月份葡萄叶片净光合速率变化的最

主要因子ꎬ同时还受其他因子的直接和间接作用ꎮ
这与刁松锋等(２０１４)研究发现影响无患子净光合

速率变化的最重要生理生态因子为气孔导度ꎬ以

及姜霞等(２０１９)报道的不同生育期盐肤木光合作

用主要受气孔导度、光合有效辐射和蒸腾速率的

影响研究结果相似ꎮ 气孔作为光合作用过程中气

体交换的重要枢纽ꎬ会直接调控净光合速率和蒸

腾速率(Ｍｅｄｌｙｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ 在日进程中随着外

界环境因子的变化气孔在维持最大的碳同化情况

下保证最少的蒸腾ꎬ彼此之间存在相互关联、相互

制约较密切的关系ꎮ
一直以来ꎬ植物净光合速率变化与生理生态

因子之间的关系被广泛研究 ( Ｂａｓｓｏｗ ＆ Ｂａｚｚａｚꎬ
１９９８ꎻ Ｆａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ而对全天分时段模式的

净光合速率与生理生态因子的关系研究甚少ꎮ 本

研究发现ꎬ全天不同时段葡萄叶片净光合速率对

各生理生态因子的响应存在显著差异ꎬ此结果有

助于更好地理解葡萄叶片净光合速率在不同环境

条件下的变化机制ꎮ 葡萄叶片净光合速率与各生

态因子的响应ꎬ在第一阶段ꎬ随着生态因子的增

强ꎬ净光合速率升高且比生态因子提前达到峰值ꎻ
第二阶段ꎬ在生态因子进一步增强时净光合速率

已经开始下降ꎻ第三阶段ꎬ生态因子也变弱ꎬ净光

合速率继续下降ꎬ导致葡萄叶片净光合速率与各

生态因子的关系出现“迟滞回环”现象ꎮ 其中ꎬ第
一阶段的回归斜率明显高于第三阶段ꎬ说明上午

的净光合速率比下午的净光合速率对生态因子的

变化更加敏感ꎮ 在第二阶段空气温度较高ꎬ整体

都在 ３０ ℃以上ꎬ而植物光合作用最适宜的温度一

般都在 ２５ ~ ３０ ℃ (徐超ꎬ２０２１)ꎬ过高的温度会使

一系列光合作用酶钝化或失去活性ꎬ甚至会改变

叶片气孔开度ꎬ在这个时间段葡萄叶片净光合速

率没有随环境因子的进一步增强继续增加ꎮ 葡萄

叶片净光合速率与各生理因子没有出现“迟滞回

环”现象ꎬ主要由于气孔对植物的净光合速率和蒸

腾速率进行同步调控ꎬ因此蒸腾速率和气孔导度

与净光合速率在时间上具有良好的同步性和相同

的变化趋势ꎮ 本研究中ꎬ对主要生长季葡萄叶片

净光合速率对各生理生态因子的时滞效应进行了

统一分析ꎬ之后可以分月份和季节进行更加详尽

的研究ꎬ这对我们提高植物生理过程与各影响因

子之间关系的认识大有帮助ꎮ
综上所述ꎬ大田自然条件下的 ６—９ 月的葡萄

叶片净光合速率日变化总体呈先上升后降低的单

峰型变化特征ꎮ 各月的净光合速率日峰值和平均

值从大到小排序均为 ８、７、６ 和 ９ 月ꎮ 葡萄叶片净
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光合速率主要受生理因子蒸腾速率和气孔导度的

影响ꎬ但同时还受其他因子的综合影响ꎮ 因此ꎬ在
培育生产时ꎬ要通过调节某种生理或生态因子来

提高植物光合作用时ꎬ需要充分考虑该因子本身

及其通过改变其他因子对光合作用产生的所有直

接和间接作用ꎮ 干旱区生态环境脆弱ꎬ对葡萄的

栽培和生产科学化管理将会对当地农民带来长远

的效益ꎮ
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ＬＥＤ光质及光周期对香子含笑幼苗生长和光合特性的影响

吴芳兰１ꎬ 李书玲２ꎬ 杨　 梅１∗ꎬ 庞伟灿１ꎬ２ꎬ 黄靖杰１ꎬ 李乾林１ꎬ 樊容源１

( １. 广西大学 林学院ꎬ 广西森林生态与保育重点实验室ꎬ 南宁 ５３０００４ꎻ ２. 广西壮族自治区国有七坡林场ꎬ 南宁 ５３０２１９ )

摘　 要: 香子含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ)为我国珍贵阔叶树种ꎬ在用材、香料、景观等方面具有重要价值ꎮ 为了进

一步培育优良苗木和开发利用其非木质资源ꎬ该研究将香子含笑幼苗放置在由 ２ 个光周期(１２、１６ ｈｄ￣１)
和 ４ 种光质(Ｒ ∶ Ｂ＝ ８ ∶ １、Ｒ ∶ Ｂ＝ ６ ∶ １、Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ ＝ ８ ∶ １ ∶ １ ∶ １、Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ꎬ其中 Ｒ、Ｂ、
Ｐ、Ｇ 分别代表红光、蓝光、紫光、绿光)两两组合成、光照强度一致的 ８ 个光照条件下生长ꎮ 结果表明:(１)
香子含笑幼苗的苗高和地径增长量、叶长宽比、最大净光合速率、暗呼吸速率及光补偿点在 １２ ｈｄ￣１光周期

Ｒ ∶ Ｂ＝ ６ ∶ １ 光质下最高ꎬ叶面积和叶绿素含量在 １６ ｈｄ￣１光周期 Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ 光质下最高ꎮ
(２)１６ ｈｄ￣１光周期处理下的苗高增长量、叶面积、质量指数、叶绿素 ａ＋ｂ 含量、叶绿素 ａ / ｂ 比值、类胡萝卜

素含量和光饱和点均高于 １２ ｈｄ￣１光周期ꎮ (３)在红蓝组合光质基础上添加紫、绿光提高了幼苗的质量指

数ꎬ并影响光合色素的合成和积累ꎻ(４)光质 Ｒ ∶ Ｂ＝ ６ ∶ １ 与 Ｒ ∶ Ｂ＝ ８ ∶ １ 相比ꎬ更具有促进香子含笑幼苗苗

高、地径、叶片生长及提高光合作用的潜力ꎮ 综上结果认为ꎬ对于促进香子含笑幼苗生长和进行光合作用ꎬ
光周期为 １６ ｈｄ￣１光质为 Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ 光照条件的潜力较大ꎬ其次是光周期为 １２ ｈｄ￣１光质

为 Ｒ ∶ Ｂ＝ ６ ∶ １ 的光照条件ꎮ
关键词: 香子含笑ꎬ ＬＥＤꎬ 光质ꎬ光周期ꎬ 生长特性ꎬ 光合特性
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８ ∶ １ ∶ １ ∶ １ꎬ Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ꎬ Ｒꎬ Ｂꎬ Ｐ ａｎｄ Ｇ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｒｅｄ ｌｉｇｈｔꎬ ｂｌｕｅ ｌｉｇｈｔꎬ ｐｕｒｐｌｅ ｌｉｇｈｔ
ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｌｉｇｈｔ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１)Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｌｅａｆ ａｓｐｅｃｔ ｒａｔｉｏꎬ
ｍａｘｉｍｕｍ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅꎬ ｄａｒｋ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｌｉｇｈｔ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔ ｒｅａｃｈｅｄ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｖａｌｕｅｓ ｕｎｄｅｒ
ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ Ｒ ∶ Ｂ ＝ ６ ∶ １ ｗｉｔｈ ａ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｏｆ １２ ｈｄ￣１ꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｌｅａｆ ａｒｅａ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ｔｈｅ
ｈｉｇｈｅｓｔ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ ｗｉｔｈ ａ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｏｆ １６ ｈｄ￣１ . (２) Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ １２ ｈｄ￣１ꎬ ｔｈｅ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｉｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｌｅａｆ ａｒｅａꎬ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ＋ｂ
ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ / ｂ ｒａｔｉｏꎬ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｌｉｇｈｔ ｓａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔ ｓｈｏｗｅｄ ｈｉｇｈｅｒ ｕｎｄｅｒ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ １６ ｈ
ｄ￣１ . (３) Ｔｈｅ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｕｒｐｌｅ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｒｅｄ￣ｂｌｕｅ ｌｉｇｈｔ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｉｇｍｅｎｔｓ. (４) Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ
ｑｕａｌｉｔｙ Ｒ ∶ Ｂ＝ ８ ∶ １ꎬ Ｒ ∶ Ｂ ＝ ６ ∶ １ ｈａｄ ｍｏｒｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ
ｌｅａｆꎬ ａｎｄ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｍ. ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ＝ ６ ∶ １ ∶ １ ∶
１ ｗｉｔｈ ａ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｏｆ １６ ｈｄ￣１ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｍ. ｇｉｏｉｉ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ Ｒ ∶ Ｂ＝ ６ ∶ １ ｗｉｔｈ ａ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｏｆ １２ ｈｄ￣１ .
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉꎬ ＬＥＤꎬ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙꎬ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄꎬ ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

　 　 相较于传统光源ꎬＬＥＤ 灯为冷光源ꎬ可靠近植

物照明ꎬ具有更强的耐用性和更窄的波谱ꎬ能更好

地控制光质和光强(崔瑾等ꎬ２００８ꎻＳａｂｚａｌｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ 随着生产工艺水平的提高和成本的降低ꎬ
ＬＥＤ 灯已被广泛应用在人工补光、植物组培、遗传

育种、植物工厂以及太空农业等领域ꎬ但目前在林

木育苗及资源化培育中应用很少ꎮ 光周期不仅能

调控植物成花诱导、花芽分化和植物休眠ꎬ还影响

植物的光合作用和光形态建成ꎬ调控和诱导植物生

长(王建平等ꎬ２０２０)ꎮ 在黄昏后补充 ＬＥＤ 照明可以

显著促进植物的生长发育(Ｋｏｋｓａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 因

此ꎬ在苗木培育中ꎬ通过补光技术ꎬ延长光周期来加

快生长速度ꎬ有望解决苗木幼苗期生长缓慢的问

题ꎮ 光质即不同波长的光谱ꎬ是影响植物生长、叶
形、花形态、生化特性和光合效率的主要因素之一

(Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 光质对植物光合作用的调节主

要体现在植物叶绿体形成、光合色素合成、叶片气

孔运动、叶片伸展和碳同化等方面 (邢阿宝等ꎬ
２０１８)ꎮ 植物对各种光质的敏感程度不同ꎬ在可见

光光谱(４００~７００ ｎｍ)中ꎬ植物和光感受器所能感受

到的 主 要 波 长 是 蓝 色 ( ４００ ~ ５００ ｎｍ) 和 红 色

(６００ ~ ７００ ｎｍ)ꎬ绿色 ( ５００ ~ ６００ ｎｍ) 相对较少

(Ｈｕｃｈé￣Ｔｈéｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 虽然已有许多关于

红蓝组合光对植物生长影响的研究ꎬ但在红蓝光

基础上添加其他光源的复合光的研究还较少ꎮ
香子含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ)又名八角香兰、香梓

楠、麻罕、香籽含笑等ꎬ为木兰科含笑属常绿乔木ꎮ
该树种具有广泛的用途ꎬ是我国亚热带地区珍贵

的用材树种和优良的园林绿化树种ꎮ 前人已对其

木材质量(黎小波等ꎬ２０１４)、轻基质育苗(麻静等ꎬ
２０１２)和嫁接繁殖(李运兴ꎬ２００１)等技术进行了研

究ꎮ 由于其全株具有芳香气味、种子可入药兼做

调味品ꎬ因此前人对其叶(李国红等ꎬ２００７ꎻ闫浩

等ꎬ２０１９)、果实(刘杰凤等ꎬ２００７ꎻ黄敏等ꎬ２００８)、
枝条(Ｈａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)等部位的化学成分进行了

分析ꎬ并且分别在种子和叶中发现了在医药上具

有重要用途的苯丙酸甘和小白菊内酯 (Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ夏伟等ꎬ２０１４)ꎮ 可见ꎬ香子含笑具有较

大的非木质资源开发利用潜力ꎮ 光照条件不仅对

植物的形态建成、生理代谢、生长发育起重要调节

作用ꎬ还对植物有效成分含量产生影响ꎬ利用光调

控技术ꎬ将有助于优良香子含笑苗木培育和开发

利用其非木质资源ꎮ 因此ꎬ本研究利用 ＬＥＤ 灯调

制不同光质配比和控制光周期ꎬ研究光质及光周

期对香子含笑生长和光合特性的影响ꎬ筛选适合

定向培育香子含笑的 ＬＥＤ 光环境因子组合ꎬ以期

为利用 ＬＥＤ 光源进行木本植物资源化培育的推广

应用提供参考ꎮ

８６１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１　 材料与方法

１.１ 材料

供试材料为 ２ 个月生的香子含笑幼苗ꎬ由广西

壮族自治区国有七坡林场提供ꎮ 人工光源 ＬＥＤ 灯

管(Ｔ５ ２８３５Ｌ)由深圳市伟信力光电有限公司生产

提供ꎮ 不同 ＬＥＤ 光源的发光峰值分别为红光

６２０ ~ ６３０ ｎｍ、蓝光 ４６０ ~ ４７０ ｎｍ、紫光 ４１０ ~ ４２０
ｎｍ、绿光 ５２０ ~ ５３０ ｎｍꎬ光质配比由不同颜色灯珠

的数量比构成ꎮ
１.２ 试验设计

试验 在 广 西 大 学 林 学 院 苗 圃 示 范 基 地

(１０８°２２′ Ｅ、２２°４８′ Ｎ)进行ꎮ ２０１９ 年 ５ 月将香子

含笑幼苗移植于直径 １０ ｃｍ、高 １５ ｃｍ 的育苗杯

中ꎬ每杯中定植 １ 株ꎬ置于苗圃大棚内培养ꎮ 栽培

基质为森林土 ∶ 泥炭土 ∶ 椰糠 ＝ ５ ∶ ３ ∶ ２ꎬ基质的

ｐＨ 为 ６.３４ꎬ有机质含量为 ２５.０６ ｇｋｇ￣１ꎬ全氮为

１.９８ ｇｋｇ￣１ꎬ全磷为 ０.８１ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾为 ８.５４ ｇ
ｋｇ￣１ꎮ ２０１９ 年 ６ 月选取 ２４０ 株长势基本一致、无病

虫害的香子含笑幼苗[苗高为(１１.１８±０.２１ ) ｃｍꎬ
地径为(３.２２±０.０９)ｍｍ]置于钢架培养棚中ꎬ采用

８ 种不同 ＬＥＤ 光照环境培养ꎮ 光照环境处理采用

双因素交叉式分组试验设计ꎬ由 ２ 个光周期(１２、
１６ ｈｄ￣１)和 ４ 种光质(Ｒ ∶ Ｂ ＝ ８ ∶ １、Ｒ ∶ Ｂ ＝ ６ ∶ １、
Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ＝８ ∶ １ ∶ １ ∶ １、Ｒ ∶ Ｂ ∶ Ｐ ∶ Ｇ ＝６ ∶ １ ∶ １ ∶ １ꎬ
其中 Ｒ、Ｂ、Ｐ、Ｇ 分别代表红光、蓝光、紫光、绿光)分
别组合成 ８ 个处理: １２ × ８Ｒ１Ｂ、 １２ × ６Ｒ１Ｂ、 １２ ×
８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ、１２×６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ、 １６ × ８Ｒ１Ｂ、 １６ × ６Ｒ１Ｂ、
１６×８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ、１６ × ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇꎬ每个处理 ３ 个重

复ꎬ每个重复 １０ 株苗木ꎮ 光周期采用定时器调

控ꎬ１２、１６ ｈｄ￣１光周期的光照时间分别为 ７:００—
１９:００、５:００—２１:００ꎮ 钢架培养棚高 ０.９ ｍ、宽 ０.８
ｍꎬ棚四周使用 ２ 层遮荫网为遮光材料ꎬ避免外界

光环境的过多干扰ꎮ 每个光环境培养棚顶部均安

装 ＬＥＤ 灯 ２ 盏ꎬ使用 ＭＱ－５００ 手持式光量子测量

仪(Ａｐｏｇｅｅ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ 公司ꎬ美国)测定光照强度ꎬ
并调整光源到幼苗顶部的距离为( ３０ ± ５) ｃｍꎬ使
幼苗顶部光照强度为( １００±１０) μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎮ
棚内设自动喷灌系统ꎬ每天喷灌 ２ 次ꎬ棚内温度

为(２８±３)℃ ꎬ相对湿度为 ５０％ ~ ６０％ꎮ 每月定期

对每株幼苗施用同种等量的复合肥ꎮ

１.３ 指标测定

１.３.１ 植株生长指标测定 　 于 ２０１９ 年 ６ 月开始光

照处理时对每株幼苗苗高、地径、叶面积进行初次

测定ꎮ 地径采用 ０.０１ ｍｍ 精度电子数显游标卡尺

测量ꎻ苗高为根径至生长点距离ꎬ采用 ０.１ ｃｍ 精度

直尺测量ꎻ采用 ＹＭ Ｊ￣Ｂ 便携式叶面积仪(浙江托

普云农科技股份有限公司ꎬ中国)测定从顶端往下

数第三片完全展开叶的叶面积ꎮ 同年 １０ 月进行

第二次测定ꎬ每处理选取 ３ 株(每个重复 １ 株)生

长中等水平的幼苗ꎬ将其连根从土壤中挖出ꎬ冲洗

干净ꎬ吸干水后ꎬ用电子天平分别称量根、茎和叶

鲜重ꎬ烘干至恒重后称其干重ꎬ并计算相应的参数

(刘金炽等ꎬ２０２０ꎻ付志高等ꎬ２０２１):
叶重比( ｌｅａｆ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎬ ＬＢＲ) ＝ 叶干重 /全

株干重ꎻ
根重比( ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎬ ＲＢＲ)＝ 根干重 /全

株干重ꎻ
茎重比(ｓｔｅｍ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎬ ＳＢＲ)＝ 茎干重 /全

株干重ꎻ
根冠比( ｒｏｏｔ / ｓｈｏｏｔ ｒａｔｉｏꎬ Ｒ / ＳＲ)＝ 根干重 / (茎

干重＋叶干重)ꎻ
质量指数( ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬ ＱＩ) ＝ 全株干重 / (苗

高 /地径＋茎干重 /根干重)ꎮ
１.３.２ 植株叶片光合特征参数测定 　 ２０１９ 年 １０
月ꎬ选择晴朗、无强风、气温较稳定的日子ꎬ每个处

理选取 ３ 株(每个重复 １ 株)生长势一致、叶片完

好的植株ꎬ于上午 ９:００—１２:００ 采用 Ｌｉ￣６４００ 便携

式光合测定仪(Ｌｉ￣ＣＯＲ 公司ꎬ美国)测定植株叶片

光响应曲线ꎮ 光合有效辐射梯度为 ０、２０、５０、１００、
１５０、２００、４００、６００、８００、１ ０００、１ ２００、１ ５００ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１ꎬ测定叶片为植株顶端往下数第三片的成

熟健康叶ꎮ 室温控制为 ( ３０ ± １)℃ꎬ相对湿度为

(５０±５)％ꎬ外界 ＣＯ２ 浓度为 ４００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ
每个光合有效辐射梯度下平衡(３±０.５)ｍｉｎꎮ

采用直角双曲线修正模型拟合光响应曲线

(汪凤林等ꎬ２０１７):

Ｐｎ ＝α
１－βＩ
１＋γＩ

Ｉ－Ｒｄꎮ

式中: Ｐｎ为净光合速率ꎻ Ｉ 为光合有效辐射ꎻ
α 为初始斜率ꎻ β、γ 为系数ꎻ Ｒｄ为暗呼吸速率ꎮ

通过拟合光响应曲线得到最大净光合速率

(Ａｍａｘ)、光补偿点( ｌｉｇｈｔ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔꎬ ＬＣＰ)、
光饱和点( ｌｉｇｈｔ ｓａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔꎬ ＬＳＰ)、暗呼吸速率
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(Ｒｄ)等反映植物光合特性的参数ꎮ
１.３.３ 植株叶片光合色素含量测定 　 ２０１９ 年 １０
月ꎬ选用与测定光响应曲线一致的叶片测定光合

色素含量ꎮ 使用打孔器将叶片打成直径 １ ｃｍ 的小

圆片ꎬ将同一个处理内的圆片混合后ꎬ称取 ３ 份平

行样ꎬ参考熊庆娥(熊庆娥ꎬ２００３)等的方法测定叶

绿素 ａ、叶绿素 ｂ、类胡萝卜素含量ꎬ并计算叶绿素

ａ＋ｂ 含量和 ａ / ｂ 比值ꎮ
１.４ 数据处理

利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 和 ＩＢＭ ＳＰＳＳ ２５.０ 统

计分析软件对数据进行统计分析ꎬＤｕｎｃａｎ 检验法

进行多重比较分析和差异显著性检验(α ＝ ０.０５)ꎬ
使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 和 Ｒ 软件作图ꎮ 图表中数据为平

均值±标准差ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 光质及光周期对香子含笑幼苗主要形态特征

的影响

由图 １ 可知ꎬ１２×６Ｒ１Ｂ 处理的苗高、地径增长

量及叶长宽比最高ꎬ分别为 ３.６２ ｃｍ、０.５９ ｍｍ、１.６３ꎬ
分别是最低处理的 ２５１.３９％、３５３.９３％、１３１.５２％ꎬ其
叶面积、叶长、叶宽仅次于 １６×６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理ꎬ其
中苗高、地径增长量及叶面积显著高于 １２ ｈｄ￣１光

周期的其他处理ꎮ １６×６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理的叶面积最

高ꎬ为 ２ ４０３.８８ ｍｍ２ꎬ是最低处理的 ２５１.９４％ꎬ其苗

高增长量仅次于 １６×６Ｒ１Ｂ 处理ꎮ 除 １２×６Ｒ１Ｂ 处理

外ꎬ１６ ｈｄ￣１光周期的幼苗苗高增长量及叶面积均

比 １２ ｈｄ￣１光周期高ꎮ 在 ２ 个光周期中ꎬ幼苗的主

要形态指标大体表现为 ６Ｒ１Ｂ 和 ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质高

于 ８Ｒ１Ｂ 和 ８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质ꎮ 由表 １ 可知ꎬ光质、光
周期及其交互作用显著影响苗高增长量和叶面积

(Ｐ<０.０５)ꎬ光质和交互作用显著影响地径增长量、
叶长及叶宽(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.２ 光质及光周期对香子含笑幼苗生物量分配的影响

由图 ２ 可知ꎬ红蓝组合光基础上添加紫绿光降

低了幼苗茎重比ꎬ但提高了叶重比与质量指数ꎮ
在同一光质不同光周期环境生长的幼苗的叶重比

与质量指数表现为 １６ ｈｄ￣１光周期高于 １２ ｈｄ￣１

光周期ꎮ 在 ２ 个光周期中ꎬ各光质下幼苗的质量

指数从小到大排序均为 ８Ｒ１Ｂ<６Ｒ１Ｂ<８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ<
６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇꎬ其中ꎬ除 １２ × ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理外ꎬ１６ ×
６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理为 ０.０２ꎬ显著高于其他处理ꎬ是质

量指数最低的 １２×８Ｒ１Ｂ 处理的 １７０.５６％ꎮ 由表 ２
可知ꎬ光质和光周期显著影响茎重比、叶重比和质

量指数(Ｐ<０.０５)ꎬ但其交互作用对茎重比、叶重比

和质量指数未产生明显的影响ꎮ
２.３ 光质及光周期对香子含笑幼苗叶片光合色素

的影响

由图 ３ 可知ꎬ１２×８Ｒ１Ｂ 处理的光合色素含量均

显著低于其他处理ꎬ１６×６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理的叶绿素

ａ、ｂ 及叶绿素 ａ＋ｂ 含量分别为 １.４６、０.８１、２.２７ ｍｇ
ｇ￣１ꎬ显著高于其他处理ꎬ分别是最低的 １２×８Ｒ１Ｂ 处

理的 ２３２.００％、１９９.４３％、２１９.２４％ꎮ １６ ｈｄ￣１光周期

的幼苗叶片光合色素含量及叶绿素 ａ / ｂ 比值均高于

１２ ｈｄ￣１光周期ꎮ 光质、光周期及其交互作用显著

影响香子含笑叶片的叶绿素 ａ、叶绿素 ｂ、叶绿素 ａ＋
ｂ 及类胡萝卜素含量(Ｐ<０.０５)ꎬ光周期显著影响香

子含笑叶片的叶绿素 ａ / ｂ 比值(Ｐ<０.０５)(表 ３)ꎮ
２.４ 光质及光周期对香子含笑幼苗叶片光合特性

的影响

图 ４ 为拟合后的光响应曲线ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ在
光合有效辐射低于 ２００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１时ꎬ各光照

处理下香子含笑叶片 Ｐｎ均随着光合有效辐射的增

加而快速升高ꎬ当光合有效辐射高于 ２００ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１时ꎬＰｎ随光合有效辐射增加的变化逐渐变

缓ꎬ各处理的 Ｐｎ值差异逐渐变大ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ香子含笑叶片的 Ａｍａｘ在 １２×６Ｒ１Ｂ

处理下最高(３.３８ μｍｏｌＣＯ２ｍ￣２ｓ￣１)ꎬ并显著高于

其他 处 理ꎬ 其 次 为 １６ × ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处 理 ( ２. ５７
μｍｏｌＣＯ２ｍ￣２ ｓ￣１)ꎬ最低为 １６ × ８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理

(１.９７ μｍｏｌＣＯ２ｍ￣２ｓ￣１)ꎮ １２×６Ｒ１Ｂ 和 １２×８Ｒ１Ｂ
处理的 Ｒｄ显著高于其他处理ꎬ１６×８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理

的 Ｒｄ 最低ꎮ １２ × ８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理的 ＬＳＰ 为 ６７７. １３
μｍｏｌｍ￣２ ｓ￣１ꎬ显著高于其他处理ꎬ并且除 １２×
８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理外ꎬ１６ ｈｄ￣１ 光周期其他处理的

ＬＳＰ 均高于 １２ ｈ ｄ￣１ 光周期ꎮ １２ × ６Ｒ１Ｂ 和 １２×
８Ｒ１Ｂ 处理的 ＬＣＰ 较高ꎬ而 ＬＳＰ 较低ꎮ 光质、光周期

及其交互作用极显著影响 Ａｍａｘ和 Ｒｄ(Ｐ<０.０１)ꎬ光质

与交互作用极显著影响 ＬＳＰ(Ｐ<０.０１)(表 ５)ꎮ

３　 讨论

３.１ 幼苗生长对光质及光周期的响应

红光可促进植物茎伸长和干物质积累ꎬ蓝光

对植物的伸长生长具有抑制作用(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ

０７１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＧＳＨ. 苗高增长量ꎻ ＧＧＤ. 地径增长量ꎻ ＬＡ. 叶面积ꎻ ＬＬ. 叶长ꎻ ＬＷ. 叶宽ꎻ ＬＡＲ. 叶长宽比ꎮ 不同小写字母表示两处理间差异

显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
ＧＳＨ. Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔꎻ ＧＧＤ. Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＬＡ. Ｌｅａｆ ａｒｅａꎻ ＬＬ. Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＬＷ. Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈꎻ ＬＡＲ. Ｌｅａｆ ａｓｐｅｃｔ
ｒａｔｉｏ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同光质及光周期对香子含笑幼苗生长形态的影响
Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

表 １　 不同光质及光周期下香子含笑幼苗生长形态的双因素方差分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

光质
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ

Ｆ Ｐ

光周期
Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

光质 × 光周期
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ × Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

苗高增长量 ＧＳＨ ８.６７８ ０.００１�� ５.２８１ ０.０３５� ８.５７０ ０.００１��

地径增长量 ＧＧＤ ９.０８５ ０.００１�� ０.０２３ ０.８８１ ２.９４７ ０.０６４

叶面积 ＬＡ １１.１３６ ０.０００�� ４.６６６ ０.０４６� ３.６２２ ０.０３６�

叶长 ＬＬ ６.４８１ ０.００４�� ２.０７８ ０.１６９ １.７２９ ０.２０１

叶宽 ＬＷ ９.１４５ ０.００１�� ２.７７２ ０.１１５ １.５７０ ０.２３６

叶长宽比 ＬＡＲ １.１１５ ０.３７２ ０.４６５ ０.５０５ １.０７５ ０.３８７

　 注: ＧＳＨ. 苗高增长量ꎻ ＧＧＤ. 地径增长量ꎻ ＬＡ. 叶面积ꎻ ＬＬ. 叶长ꎻ ＬＷ. 叶宽ꎻ ＬＡＲ. 叶长宽比ꎮ �表示显著差异(Ｐ<０.０５)ꎻ
��表示极显著差异(Ｐ<０.０１)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＧＳＨ. Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔꎻ ＧＧＤ. Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＬＡ. Ｌｅａｆ ａｒｅａꎻ ＬＬ. Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＬＷ. Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈꎻ ＬＡＲ. Ｌｅａｆ
ａｓｐｅｃｔ ｒａｔｉｏ. � ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ �� ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

Ｈｏｓｓｅｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ较红蓝单色光ꎬ红蓝组合光

更有利于植物的生长( Ｓａｎｇ￣Ｈｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻＬｉ ＆
Ｋｕｂｏｔａꎬ ２００９)ꎮ 本研究中ꎬ６Ｒ１Ｂ、６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质

较 ８Ｒ１Ｂ、８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质提高了香子含笑幼苗的
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ＲＢＲ. 根重比ꎻ ＳＢＲ. 茎重比ꎻ ＬＢＲ. 叶重比ꎻ Ｒ / ＳＲ. 根冠比ꎻ ＱＩ. 质量指数ꎮ
ＲＢＲ. Ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ ＳＢＲ. Ｓｔｅｍ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ ＬＢＲ. Ｌｅａｆ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ Ｒ/ ＳＲ. Ｒｏｏｔ / ｓｈｏｏｔ ｒａｔｉｏꎻ ＱＩ. Ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ.

图 ２　 不同光质及光周期对香子含笑幼苗生物量分配及质量指数的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ ｏｎ ｂｉｏｍａｓｓ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

表 ２　 不同光质及光周期下香子含笑幼苗生物量分配和质量指数的双因素方差分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｂｉｏｍａｓｓ ａｌｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ

ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

光质
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ

Ｆ Ｐ

光周期
Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

光质 × 光周期
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ × Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

根重比 ＲＢＲ １.３５６ ０.２９２ ０.０５５ ０.８１８ ０.３２９ ０.８０４

茎重比 ＳＢＲ ４.１４３ ０.０２４� ７.５７８ ０.０１４� ０.６３２ ０.６０５

叶重比 ＬＢＲ ４.８０９ ０.０１４� ４.９０３ ０.０４２� ０.９６４ ０.４３４

根冠比 Ｒ / ＳＲ １.２０６ ０.３４ ０.００５ ０.９４７ ０.３４１ ０.７９６

质量指数 ＱＩ ４.３３７ ０.０２� ６.４８５ ０.０２２� ０.１２６ ０.９４３

　 注: ＲＢＲ. 根重比ꎻ ＳＢＲ. 茎重比ꎻ ＬＢＲ. 叶重比ꎻ Ｒ / ＳＲ. 根冠比ꎻ ＱＩ. 质量指数ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＲＢＲ. Ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ ＳＢＲ. Ｓｔｅｍ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ ＬＢＲ. Ｌｅａｆ ｂｉｏｍａｓｓ ｒａｔｉｏꎻ Ｒ / ＳＲ. Ｒｏｏｔ / ｓｈｏｏｔ ｒａｔｉｏꎻ ＱＩ. Ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ.

苗高、地径增长量、叶面积及叶长宽比ꎬ这可能是 某一单色光比例的改变引起了避荫效应 (Ｋｅｕｓｋａｍｐ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ进而影响香子含笑幼苗的生长形

态ꎮ ３Ｒ１Ｂ 是促进番茄幼苗植株生长最佳的红蓝

组合光(王丽伟等ꎬ２０１７)ꎬ７Ｒ３Ｂ 是促进红叶石楠

组培苗生长最佳的红蓝组合光(王政等ꎬ２０１９)ꎬ
１Ｒ９Ｂ 是培育油茶壮苗较为理想的红蓝组合光质

(龚洪恩等ꎬ２０１８)ꎬ 可见ꎬ 植株对光质的响应具有
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Ｃｈｌ ａ. 叶绿素 ａꎻ Ｃｈｌ ｂ. 叶绿素 ｂꎻ Ｃｈｌ ａ＋ｂ. 叶绿素 ａ＋ｂꎻ Ｃｈｌ ａ / ｂ. 叶绿素 ａ / ｂ 比值ꎮ
Ｃｈｌ ａ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａꎻ Ｃｈｌ ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂꎻ Ｃｈｌ ａ＋ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ＋ｂꎻ Ｃｈｌ ａ / ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ / ｂ ｒａｔｉｏ.

图 ３　 不同光质及光周期对香子含笑幼苗叶片光合色素含量的影响
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｆ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

表 ３　 不同光质及光周期下香子含笑幼苗光合色素含量的双因素方差分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ

ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

光质
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ

Ｆ Ｐ

光周期
Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

光质 × 光周期
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ × Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

叶绿素 ａ Ｃｈｌ ａ ４.５２１ ０.０１８� ９９.２１０ ０.０００�� １４.４２９ ０.０００��

叶绿素 ｂ Ｃｈｌ ｂ ５.９５５ ０.００６�� ７４.１８５ ０.０００�� １５.３４７ ０.０００��

叶绿素 ａ＋ｂ Ｃｈｌ ａ＋ｂ ５.２０７ ０.０１１� ９４.８７９ ０.０００�� １５.３９９ ０.０００��

叶绿素 ａ / ｂ Ｃｈｌ ａ / ｂ ０.１８５ ０.９０５ ２７.４６１ ０.０００�� １.４１４ ０.２７５

类胡萝卜素 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ４.７９０ ０.０１４� １４３.６７８ ０.０００�� １６.３８９ ０.０００��

　 注: Ｃｈｌ ａ. 叶绿素 ａꎻ Ｃｈｌ ｂ. 叶绿素 ｂꎻ Ｃｈｌ ａ＋ｂ. 叶绿素 ａ＋ｂꎻ Ｃｈｌ ａ / ｂ. 叶绿素 ａ / ｂ 比值ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｃｈｌ ａ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａꎻ Ｃｈｌ ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂꎻ Ｃｈｌ ａ＋ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ＋ｂꎻ Ｃｈｌ ａ / ｂ. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａ / ｂ ｒａｔｉｏ.

物种特性(胡举伟等ꎬ２０１９)ꎮ 在红蓝组合光基础

上添 加 绿 光 对 黄 瓜 幼 苗 植 株 形 态 没 有 影 响

(Ｈｅｒｎáｎｄｅｚ ＆ Ｋｕｂｏｔａꎬ ２０１６)ꎬ本研究添加紫、绿光

对香子含笑生长形态的促进效果也不明显ꎮ 而另

有研究发现红色和蓝色光中加入 ２４％的绿光可以

促进植株生长 ( Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ高强度绿色

ＬＥＤ 光对植物生长有促进作用 ( Ｊｏｈｋａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０１２)ꎮ 因此ꎬ添加具有足够高的光照强度和比例

的绿光ꎬ可能才会对香子含笑幼苗的生长形态产

生影响ꎮ 延长光周期提高了香子含笑幼苗苗高增

长量与叶面积ꎬ这与不同光照时间对欧美杨幼苗

生长的研究结果相似(刘成功等ꎬ２０１８)ꎮ
苗木各部分的协调和平衡共同决定了苗木质

量的高低ꎬ苗木质量指数越高ꎬ苗木质量越好(周

３７１２１２ 期 吴芳兰等: ＬＥＤ 光质及光周期对香子含笑幼苗生长和光合特性的影响



Ｐｎ . 净光合速率ꎻ Ｉ. 光合有效辐射ꎮ
Ｐｎ . Ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅꎻ Ｉ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｌｌｙ ａｃｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎ.

图 ４　 不同光质及光周期对香子含笑幼苗
叶片净光合速率的影响

Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ
ｏｎ Ｐｎ ｉｎ ｌｅａｆ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

磊等ꎬ２０２１)ꎮ 延长光周期使香子含笑叶片进行光

合作用时长增加ꎬ光合产物分配向叶片倾斜ꎬ使分

配到茎的光合产物减少ꎬ导致茎重比降低ꎬ叶重比

增加ꎬ从而提高香子含笑幼苗的质量指数ꎮ 在红

蓝组合光基础上添加紫绿光ꎬ香子含笑幼苗虽然

在形态建成上没有表现出规律性ꎬ但在生物量分

配上表现出一定的规律性ꎬ具体表现为添加紫绿

光后降低了茎重比ꎬ提高了叶重比ꎬ并且最终提高

了质量指数ꎬ这体现了复合光对植物的作用效应

不是单色光作用简单累加ꎬ而是一个复杂的响应

过程ꎬ与刘晓英等(２０１０)研究结果相似ꎮ 而在 １６
ｈｄ￣１光周期中ꎬ８Ｒ１Ｂ、６Ｒ１Ｂ 与 ８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质

间的质量指数相差不大ꎬ原因可能是较光质对香

子含笑幼苗生长发育的影响ꎬ延长光周期对幼苗

的生长影响更大(曹宝慧等ꎬ２０２０)ꎮ
３.２ 幼苗光合生理对光质及光周期的响应

光影响光合色素的形成ꎬ光合色素能够吸收、
传递和转换光能ꎬ其含量与组成直接影响叶片的

光合 速 率ꎬ 从 而 影 响 植 株 的 生 长 ( Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 前人研究发现在红蓝复合光基础上添加

紫光及紫黄光显著地降低叶片的叶绿素含量ꎬ添
加黄光、绿光及绿黄紫光显著增大了叶绿素和类

胡萝卜素的值ꎬ红蓝黄绿紫复合光有利于光合色

素积累(刘晓英等ꎬ２０１０ꎻ郭丽丽等ꎬ２０１５)ꎮ 本研

究在红蓝光质基础上添加少量绿光与紫光后ꎬ显
著提高了 １２ × ８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 和 １６ × ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理

的叶 绿 素 和 类 胡 萝 卜 素 含 量ꎬ 降 低 了 １２ ×
６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理的叶绿素和类胡萝卜素含量ꎬ这
可能是红蓝组合光基础上添加其他光质导致了互

补效应的产生ꎬ进而导致植物光合色素的合成与

积累的不同ꎮ 较 １２ ｈｄ￣１光周期ꎬ１６ ｈｄ￣１光周

期处理促进香子含笑叶片叶绿素和类胡萝卜素含

量和叶绿素 ａ / ｂ 比值增加ꎬ能更有效地促进叶片

对光能的转换、捕获和传递能力ꎬＸｕ 等(２０２０)在

杉木组培苗中也得出相似的研究结果ꎮ
光合速率是衡量光合作用量的指标(潘瑞炽ꎬ

２００４)ꎬＡｍａｘ反映了叶片的光合潜能ꎮ 在红蓝 ＬＥＤ
混合光处理下ꎬ由于红蓝光谱能量分布与叶绿素

吸收的相似性ꎬ植物通过增加净光合速率来生长

发育(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 在 ８ 种光照条件下ꎬ１２×
６Ｒ１Ｂ 和 １６×６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 处理都具有较高的 Ａｍａｘꎬ
其苗高、地径增长量及叶面积也表现为较高水平ꎬ
由此可见ꎬ适合的光周期与光质组合能显著提高

植物的光合与生长能力ꎮ ＬＳＰ 和 ＬＣＰ 分别反映了

植物对强光和弱光的利用能力和生态的适应性

(康红梅等ꎬ２０２１)ꎬ光谱越窄植物适应光照范围越

小ꎬ对弱光和强光的利用和对生态的适应性也越

弱ꎮ 在 １２ ｈｄ￣１光周期中ꎬ６Ｒ１Ｂ 和 ８Ｒ１Ｂ 光质处

理有较低的 ＬＳＰꎬ较高的 ＬＣＰ 和 Ｒｄꎬ生产能力低而

消耗 高ꎬ 对 环 境 的 适 应 性 较 弱ꎬ ６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 和

６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光质处理有较高的 ＬＳＰꎬ较低的 ＬＣＰ 和

Ｒｄꎬ生产能力高而消耗低ꎬ对环境的适应性较强ꎻ
而在 １６ ｈｄ￣１光周期中却几乎表现出相反的结

果ꎬ其原因也可能是较改变光质比例ꎬ延长光周期

对香子含笑幼苗光合生理的影响更大ꎮ

４　 结论

光质和光周期及其相互作用不仅对香子含笑

幼苗的生长和形态产生了影响ꎬ 还显著影响了相

关光合过程ꎮ 较红蓝光比例为 ８ ∶ １ 的光质ꎬ红蓝

光比例为 ６ ∶ １ 的光质促进香子含笑幼苗苗高、地
径、叶片生长及提高光合作用的潜力更大ꎮ 在红

蓝组合光质的基础上添加紫、绿光质提高了幼苗

的质量ꎬ并且对光合色素的合成和积累产生影响ꎮ
光周期 １６ ｈｄ￣１较 １２ ｈｄ￣１更能促进香子含笑幼

苗叶片光合色素的合成和积累ꎬ 进而促进光合作
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表 ４　 不同光质及光周期对香子含笑幼苗叶片光合特征参数的影响
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ

ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｉｎ ｌｅａｆ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

光周期
Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ
(ｈｄ ￣１)

光质
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ

最大净光合速率
Ａｍａｘ

(μｍｏｌＣＯ２ｍ￣２ｓ￣１)

暗呼吸速率
Ｒｄ

(μｍｏｌＣＯ２ｍ￣２ｓ￣１)

光饱和点
ＬＳＰ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

光补偿点
ＬＣＰ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

１２ ８Ｒ１Ｂ ２.４６±０.１５ｂ １.１±０.１２ａ ３１４.３９±９２.２８ｃｄ １１.６６±５.１６ａ

６Ｒ１Ｂ ３.３８±０.０８ａ １.３２±０.２３ａ ２５７.６８±４８.５１ｄ １２.３８±４.５４ａ

８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ ２.５６±０.１２ｂ ０.１４±０.０２ｃｄ ６７７.１３±１２８.７６ａ ７.８９±１.４９ａｂ

６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ ２.０５±０.０８ｃ ０.４２±０.１１ｂｃ ３２４.０８±２０.６１ｃｄ ８.１３±０.６１ａｂ

１６ ８Ｒ１Ｂ ２.３８±０.１ｂ ０.３９±０.１７ｂｃ ４１１.０１±３５.５８ｂｃｄ ５.７３±１.６１ｂ

６Ｒ１Ｂ ２.５２±０.１７ｂ ０.６４±０.２３ｂ ５６３.１７±１９２.１７ａｂ ８.７５±０.３８ａｂ

８Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ １.９７±０.２１ｃ ０.０８±０.００ｄ ４４４.５４±２３.２７ｂｃ ８.２５±１.０９ａｂ

６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ ２.５７±０.２２ｂ ０.５５±０.２２ｂ ３８８.９９±２８.８１ｃｄ １０.９３±３.２８ａｂ

　 注: Ａｍａｘ . 最大净光合速率ꎻ Ｒｄ . 暗呼吸速率ꎻ ＬＳＰ. 光饱和点ꎻ ＬＣＰ. 光补偿点ꎮ 下同ꎮ 不同小写字母表示两处理间差异显著
(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａｍａｘ . Ｍａｘｉｍｕｍ ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒａｔｅꎻ Ｒｄ . Ｄａｒｋ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ ＬＳＰ. Ｌｉｇｈｔ ｓａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔꎻ ＬＣＰ. Ｌｉｇｈｔ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｐｏｉｎｔ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

表 ５　 不同光质及光周期下香子含笑幼苗光合特征参数的双因素方差分析
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｗｏ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｇｉｏｉｉ

ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

光质
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ

Ｆ Ｐ

光周期
Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

光质 × 光周期
Ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ × Ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

Ｆ Ｐ

最大净光合速率 Ａｍａｘ ２５.９８５ ０.０００�� １６.７４１ ０.００１�� ２４.２３９ ０.０００��

暗呼吸速率 Ｒｄ ３１.４０１ ０.０００�� ２４.２００ ０.０００�� １０.３１７ ０.００１��

光饱和点 ＬＳＰ ６.４５５ ０.００５�� ２.４４５ ０.１３７ ８.７３２ ０.００１��

光补偿点 ＬＣＰ ０.８６６ ０.４７９ １.９０２ ０.１８７ ２.８５６ ０.０７０

用的进行和植株的生长ꎮ ８ 个光照条件中ꎬ１６ ×
６Ｒ１Ｂ１Ｐ１Ｇ 光照条件对促进香子含笑幼苗生长和

进行光合作用具有较大的潜力ꎬ其次为 １２×６Ｒ１Ｂꎮ
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ｓｈａｄｉｎｇ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ
ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｗｏ ｓｈｒｕｂｓ [Ｊ]. Ｎ Ｈｏｒｔｉｃꎬ (６):

５９－６５. [康红梅ꎬ 宋卓琴ꎬ 曹冬梅ꎬ 等ꎬ ２０２１. 遮荫对两种
灌木光合特性及叶绿素荧光参数的影响 [Ｊ]. 北方园艺ꎬ
(６): ５９－６５.]

ＬＩＮ ＫＨꎬ ＨＵＡＮＧ ＭＹꎬ ＨＳＵ ＭＨꎬ ２０２１. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ ｇｒｅｅｎ ａｎｄ ｐｕｒｐｌｅ ｂａｓｉｌ ｐｌａｎｔｓ
(Ｏｃｉｍｕｍ ｂａｓｉｌｉｃｕｍ) ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｅｄꎬ
ｇｒｅｅｎꎬ ａｎｄ ｂｌｕｅ ＬＥＤ ｌｉｇｈｔｉｎｇｓ [ Ｊ ]. Ｓｃｉ Ｈｏｒｔｉｃꎬ
２７５: １０９６７７.

ＬＩ ＸＢꎬ ＺＨＡＮＧ ＹＷꎬ ＦＵ ＹＬꎬ ２０１４. Ｂａｒｋ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅꎬ ｇｒｅｅｎ
ｗｏｏｄ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｗｏｏｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ Ｍｉｃｅｌｉａ
ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ Ｌａｗ [Ｊ]. Ｓｈａａｎｘｉ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ (４): １－
４. [黎小波ꎬ 张钰雯ꎬ 符韵林ꎬ ２０１４. 香梓楠树皮率、生材
含水率及木材密度研究 [Ｊ]. 陕西林业科技ꎬ (４): １－４.]

ＬＩ ＹＸꎬ ２００１. Ｇｒａｆｔｉｎｇ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｏｆ Ｍｉｃｅｌｉａ
ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ Ｌａｗ [ Ｊ]. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｆｏｒ Ｓｃｉꎬ ３０ ( ４): １９８ －
２００. [李运兴ꎬ ２００１. 香梓楠嫁接繁殖试验 [Ｊ]. 广西林业
科学ꎬ ３０(４): １９８－２００.]

ＬＩ ＧＨꎬ ＨＯＮＧ ＬＪꎬ ＬＩ ＫＱꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｎｅｍａｔｉｃｉｄａｌ ａｃｔｉｖｅ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｆｒｏｍ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｂｉｏｌ
Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ２３(３): ２６０－２６３. [李国红ꎬ 洪林军ꎬ 李可琴ꎬ
等ꎬ ２００７. 香子含笑中的杀线虫活性成分及其毒力测定
[Ｊ]. 中国生物防治ꎬ ２３(３): ２６０－２６３.]

ＬＩＵ ＪＦꎬ ＨＵＡＮＧ Ｍꎬ ＴＡＮ ＬＱꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. ＧＣ / ＭＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｏｆ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｏｉｌ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ
Ｌｅｗ ｆｒｕｉｔｓ [ Ｊ ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｐｈａｒｍ Ａｎａｌꎬ ２７ ( ９): １４８１ －
１４８３. [刘杰凤ꎬ 黄敏ꎬ 谭丽泉ꎬ 等ꎬ ２００７. 八角香兰果实

挥发性成分的气相色谱 /质谱分析 [Ｊ]. 药物分析杂志ꎬ
２７(９): １４８１－１４８３.]

ＬＩＵ ＪＣꎬ ＺＨＡＯ ＬＪꎬ ＺＨＵ ＬＱꎬ ２０２０. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈａｄｉｎｇ ｏｎ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ
Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [ Ｊ ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４０ ( ８): １１５９ －
１１６８. [刘金炽ꎬ 招礼军ꎬ 朱栗琼ꎬ ２０２０. 遮阴对三种木兰
科幼苗生长和光合特性的影响 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ４０(８):
１１５９－１１６８.]

ＬＩ Ｘꎬ ＬＵ Ｗꎬ ＨＵ ＧＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｇｈｔ￣ｅｍｉｔｔｉｎｇ
ｄｉｏｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｌｉｇｈｔｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｗｉｎｔｅｒ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ
ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ
[Ｊ]. Ｂｏｔ Ｓｔｕｄꎬ ５７(１): １－８.

ＬＩ Ｑꎬ ＫＵＢＯＴＡ Ｃꎬ ２００９. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ
ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｃａｌｓ ｏｆ ｂａｂｙ ｌｅａｆ ｌｅｔｔｕｃｅ [ Ｊ].
Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｅｘｐ Ｂｏｔꎬ ６７: ５９－６４.

ＬＩＵ ＣＧꎬ ＷＡＮＧ ＭＹꎬ ＬＩＵ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｉｒｒａｄｉａｔｉｏｎ ｄｕｒａｔｉｏｎ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｐｏｐｕｌｕｓ × ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [Ｊ]. Ｓｃｉ
Ｓｉｌｖ Ｓｉｎꎬ ５４(１２): ３３－４１. [刘成功ꎬ 王明援ꎬ 刘宁ꎬ 等ꎬ
２０１８. 不同光照时间对欧美杨幼苗生长和光合特性的影
响 [Ｊ]. 林业科学ꎬ ５４(１２): ３３－４１.]

ＬＩＵ ＸＹꎬ ＸＵ ＺＧꎬ ＣＨＡＮＧ ＴＴꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｃｈｅｒｒｙ ｔｏｍａｔｏ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｏｗ ｌｉｇｈｔ ｏｆ ｌｅｄ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ
Ｓｉｎꎬ ３０(４): ７２５－７３２. [刘晓英ꎬ 徐志刚ꎬ 常涛涛ꎬ 等ꎬ
２０１０. 不同光质 ＬＥＤ 弱光对樱桃番茄植株形态和光合性
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能的影响 [Ｊ]. 西北植物学报ꎬ ３０(４): ７２５－７３２.]
ＭＡ Ｊꎬ ＨＵＡＮＧ ＪＳꎬ ＺＨＡＮＧ ＷＸꎬ ２０１２. Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ

Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ ｗｉｔｈ ｌｉｇｈｔ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ [ Ｊ]. Ｆｏｒ Ｅｎｇꎬ
２８(６): ２５－２７. [麻静ꎬ 黄积寿ꎬ 张万幸ꎬ ２０１２. 香梓楠轻
基质育苗试验 [Ｊ]. 森林工程ꎬ ２８(６): ２５－２７.]

ＰＡＮ ＲＣꎬ ２００４. Ｐｌａｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ [ Ｍ ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｈｉｇｈｅｒ
Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ Ｐｒｅｓｓ: １１０－１１１. [潘瑞炽ꎬ ２００４. 植物生理学
[Ｍ]. 北京: 高等教育出版社: １１０－１１１.]

ＳＡＢＺＡＬＩＡＮ ＭＲꎬ ＨＥＹＤＡＲＩＺＡＤＥＨ Ｐꎬ ＺＡＨＥＤＩ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４. Ｈｉｇｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｂｌｅｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｓꎬ ａｎｄ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ａ ｒｅｄ￣ｂｌｕｅ ＬＥＤ ｉｎｃｕｂａｔｏｒ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ｐｌａｎｔ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ [Ｊ]. Ａｇｒｏｎ Ｓｕｓｔａｉｎ Ｄｅｖꎬ ３４(４): ８７９－８８６.

ＳＡＮＧ￣ＨＯ Ｌꎬ ＲＡＪＥＳＨ Ｋ Ｔꎬ ＥＵＮ￣ＪＯＯ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｐｈｏｔｏｎ
ｆｌｕｘ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｕｃｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｇｒｏｗｔｈꎬ
ｓｔｏｍａｔａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｗｉｔｈａｎｉａ ｓｏｍｎｉｆｅｒａ (Ｌ.) Ｄｕｎａｌ. ｐｌａｎｔｌｅｔｓ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ
Ｔｉｓｓｕｅ Ｏｒｇａｎ Ｃｕｌｔꎬ ９０(２): １４１－１５１.

ＷＡＮＧ ＪＰꎬ ＷＡＮＧ ＪＺꎬ ＺＨＯＵ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｒｅｃｅｎｔ ｐｒｏｇｒｅｓｓ
ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｌｉｇｈｔｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｐｌａｎｔ
ｇｒｏｗｔｈ [Ｊ]. Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ(Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ)ꎬ ４４(１): ２１５－
２２２. [王建平ꎬ 王纪章ꎬ 周静ꎬ 等ꎬ ２０２０. 光照对农林植物
生长影响及人工补光技术研究进展 [Ｊ]. 南京林业大学
学报(自然科学版)ꎬ ４４(１): ２１５－２２２.]

ＷＡＮＧ ＸＹꎬ ＸＵ Ｍꎬ ＹＡＮＧ ＣＲꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ
ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｈｅｄｙｏｓｐｅｒｍａ [Ｊ]. Ｆｏｏｄ
Ｃｈｅｍꎬ １２６(３): １０３９－１０４３.

ＷＡＮＧ ＦＬꎬ ＬＩＮ ＳＺꎬ ＹＥ ＹＱꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｉｇｈｔ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｃｕｒｖｅ ｆｉｔｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｂｏｕｔ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ [ Ｊ]. Ｓｕｂｔｒｏｐ Ａｇｒｉｃ Ｒｅｓꎬ １３ ( ３): １６５ －
１７０. [汪凤林ꎬ 林思祖ꎬ 叶义全ꎬ 等ꎬ ２０１７. 杉木幼苗不同
光质光响应曲线的模型拟合及光合特性比较 [Ｊ]. 亚热
带农业研究ꎬ １３(３): １６５－１７０.]

ＷＡＮＧ ＬＷꎬ ＬＩ Ｙꎬ ＸＩＮ ＧＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｅｄ ａｎｄ ｂｌｕｅ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ａｐｐｌ Ｅｃｏｌꎬ
２８(５): １５９５ － １６０２. [王 丽 伟ꎬ 李 岩ꎬ 辛 国 凤ꎬ 等ꎬ
２０１７. 不同比例红蓝光对番茄幼苗生长和光合作用的影

响 [Ｊ]. 应用生态学报ꎬ ２８(５): １５９５－１６０２.]
ＷＡＮＧ Ｚꎬ ＭＡ Ｊꎬ ＨＥ ＳＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ＬＥＤ ｌｉｇｈｔ ｓｏｕｒｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ
ｏｆ Ｐｈｏｔｉｎｉａ × ｆｒａｓｅｒｉ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [ Ｊ]. Ｊｉａｎｇｓｕ
Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ４７(７): １５２－１５５. [王政ꎬ 马杰ꎬ 何松林ꎬ 等ꎬ
２０１９. ＬＥＤ 光源不同比例光质对红叶石楠组培苗生长的
影响 [Ｊ]. 江苏农业科学ꎬ ４７(７): １５２－１５５.]

ＸＩＮＧ ＡＢꎬ ＣＵＩ ＨＦꎬ ＹＵ ＸＰꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｉｇｈｔｓ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄｓ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
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不同叶型维西堇菜叶片结构及光合特征比较

杜梅娜∗ꎬ 赵　 祥ꎬ 李铭佳ꎬ 徐军山

( 西北师范大学 生命科学学院ꎬ 兰州 ７３００７０ )

摘　 要: 为探讨叶片斑纹的光合适应意义ꎬ该文选择有斑和无斑两种叶型的维西堇菜(Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ)作为研

究材料ꎬ采用石蜡切片制片和显微镜观察叶片结构及 ＧＦＳ ３０００ 便携式光合测量仪测量光合参数并进行比较ꎮ
结果表明:(１)两种叶型维西堇菜气孔均为不等型气孔ꎬ有斑叶片上、下表皮气孔密度、栅栏组织(ＰＴ)厚度、栅
栏组织与海绵组织的比值(ＰＴ / ＳＴ)均显著低于无斑叶片ꎻ而上表皮气孔较大ꎬ表现出更适应弱光环境的结构

特征ꎮ (２)两种叶型维西堇菜暗呼吸速率(Ｒｄ)、初始荧光(Ｆｏ)、最大荧光产量(Ｆｍ)、光化学猝灭系数(ｑＰ)、非
光化学猝灭系数(ｑＮ)、ＰＳⅡ最大光化学量子产量(Ｆｖ / Ｆｍ)、实际光化学反应量子效率(Ｙｉｅｌｄ)均无显著差异ꎬ有
斑植株叶片叶绿素含量、最大净光合速率(Ｐｍａｘ)显著低于无斑植株ꎻ有斑叶片表观光合电子传递速率(ＥＴＲ)
在光合有效辐射(ＰＡＲ)处于 ４００~２ ０００ μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１之间时显著低于无斑叶片ꎬ无斑植株的光饱和点(ＬＳＰ)
高于有斑植株ꎬ而补偿点(ＬＣＰ)较低ꎮ 综上认为ꎬ无斑植株 ＰＡＲ 利用范围较宽ꎬ光合适应能力更强ꎬ有利于维

西堇菜充分利用环境中有限的资源ꎬ保障物种生存ꎻ有斑植株具有较适应弱光胁迫的特征ꎬ表明叶片斑纹的出

现可能是维西堇菜适应林缘弱光环境的一种策略ꎮ
关键词: 维西堇菜ꎬ 光合特征ꎬ 叶绿素荧光ꎬ 显微结构ꎬ 生态适应
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ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ ｈａｖｅ ａ ｗｉｄｅｒ ＰＡＲ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ ａｎｄ ｓｔｒｏｎｇｅｒ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ
ｕｓｅ ｏｆ ｌｉｍｉｔｅｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｅｎｓｕｒｅｓ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ ｈａｖｅ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ｏｆ ａｄａｐｔｉｎｇ ｔｏ ｗｅａｋ ｌｉｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｖｅｓ ｍａｙ ｂｅ ａ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｆｏｒ Ｖ. ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ ｔｏ
ａｄａｐｔ ｔｏ ｗｅａｋ ｌｉｇｈｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｔ ｆｏｒｅｓｔ ｅｄｇｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅꎬ ｍｉｃｒｏｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ａｄａｐｔａｔｉｏｎ

　 　 叶片作为进行光合作用的主要器官ꎬ具有可塑

性较大、暴露在环境中面积最大且对环境变化敏感

的特征ꎬ其结构变化会直接影响植物的光合功能ꎮ
叶片解剖结构、生理特征以及形态性状等最能反映

植物对环境因子的适应能力 (李芳兰和包维楷ꎬ
２００５ꎻ夏国威等ꎬ２０１９ꎻ纪若璇等ꎬ２０２０)ꎮ 光照是影

响植物叶片结构和光合特性的主要因素(甄伟和张

福墁ꎬ２０００ꎻ蒋高明ꎬ２００４)ꎬ植物叶片中叶绿素的种

类、含量、分布影响了叶片的呈色以及对光的吸收

能力(Ｂｏａｒｄｍａｎꎬ １９７７ꎻＬｉｃｈｔｅｎｔｈａｌｅｒꎬ １９８７)ꎮ 叶面

呈现异色斑纹或斑点是许多喜生于灌丛与密林下

层等弱光环境下植物的共同特性 (Ｇｉｖｎｉｓｈꎬ １９９０)ꎬ
多见于粗肋草属以及秋海棠科(Ｆｏｏｓｈｅｅ ＆ Ｈｅｎｎｙꎬ
１９９０ꎻ Ｋｉｅｗꎬ ２００５ꎻ 崔卫华和管开云ꎬ２０１３)ꎮ 植物

叶片的斑纹可能由多种机制产生(Ｈａｒａꎬ １９５７)ꎬ一
些植物的斑纹可以通过诱导叶片部分组织减少叶

绿素含量产生(Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ而秋海棠属、粗
肋草属以及落檐属的叶片斑纹则是由叶片表皮层

与下层细胞之间的间隙导致 (Ｆｏｏｓｈｅｅ ａｎｄ Ｈｅｎｎｙꎬ
１９９０ꎻ Ｔｓｕｋａｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ
Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 目前ꎬ对叶片斑纹形成机制虽

已有较多研究(Ｓｍｉｔｈꎬ １９８６ꎻ Ｔｓｕｋａｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
丁仁展等ꎬ２００６ꎻ Ｓｏｌｔａｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ 崔卫华和管开

云ꎬ２０１３ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ但对叶片斑纹存在的

适应意义仍缺乏了解ꎮ
维西堇菜 ( Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ) 为堇菜科 ( Ｖｉｏｌａ￣

ｃｅａｅ)堇菜属(Ｖｉｏｌａ)合生托叶组(Ｓｅｃｔ. Ａｄｎａｔａｅ)的

多年生草本ꎬ具有叶型、花型优美ꎬ早春开放等特点

(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ１９９１)ꎬ是适

宜做早春花卉的重要资源植物ꎬ其喜生长于林缘、
山地阴坡、草丛等弱光环境ꎮ 维西堇菜有两种叶型

植株ꎬ即有斑叶型植株和无斑叶型植株ꎬ自然界中

既存在有斑、无斑叶型植株单独生长的居群ꎬ也存

在着两种叶型植株混合生长的居群ꎮ 混生的两种

叶型维西堇菜为探究不同叶型光合适应意义提供

了理想材料ꎮ 目前ꎬ有关维西堇菜的研究较少ꎬ主
要集中于繁殖适应以及引种驯化等方面(孙坤和王

庆瑞ꎬ１９９９ꎻ江龙龙等ꎬ２０１３ꎻ王亚莉ꎬ２０１７)ꎬ未见光

合适应相关研究ꎮ 因此ꎬ本研究以同域分布的两种

叶型的维西堇菜为材料ꎬ通过比较二者的叶片结

构、叶绿素含量和光合参数ꎬ拟解决以下问题:(１)
斑纹的存在是否影响叶片的结构ꎻ(２)不同叶型植

株对光照的适应范围是否一致ꎻ(３)叶片斑纹的存

在有何光合适应意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

两种叶型维西堇菜采自同域分布的甘肃平凉

崆峒山(１０６°３１′８.０４″ Ｅ、 ３５°３３′２０.５２″ Ｎꎬ海拔１ ７１２
ｍ)ꎬ于 ２０２０ 年 ９ 月将长势均一的材料移栽至实验

室同一光照培养架培养ꎬ采取与野外光照时间相同

的条件(１２ ｈ 光照 / １２ ｈ 黑暗)培养 １ 个月ꎬ待长出

新叶后ꎬ各选取 １０ 株生长良好且长势一致的植株ꎬ

９７１２１２ 期 杜梅娜等: 不同叶型维西堇菜叶片结构及光合特征比较



对其完全展开的第 ２ ~ ４ 片新叶(处于同一发育阶

段)中大小相当的 １ 片叶子测定光合参数、叶片结

构以及叶绿素含量ꎬ每种叶型至少 ４ 个重复ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 叶片显微结构观察 　 将新鲜叶表皮撕下制

成活体临时装片ꎬ统计单位视野内的气孔数目ꎬ计
算单位面积气孔密度ꎬ显微镜(Ｌｅｉｃａ ＤＭ６ Ｂ)测微

尺测量气孔器大小即纵轴长度和横轴长度ꎮ 选择

完全展开的第 ２ 至第 ４ 片新叶片ꎬＦＡＡ 固定液固

定 ４８ ｈꎬ经梯度乙醇脱水、二甲苯透明、石蜡包埋ꎬ
切片机(Ｌｅｉｃａ ＲＭ ２２５５)切片ꎬ厚度 ８ μｍꎬ番红固

绿染色ꎬ中性树胶封片(吕晋慧等ꎬ２０１２)ꎮ 显微镜

下观察拍照ꎬ测微尺测量叶片厚度( ＬＴ)、栅栏组织

厚度(ＰＴ)、海绵组织厚度( ＳＴ)、上表皮厚度(Ｅ)、
下表皮厚度(Ｈ)ꎮ
１.２.２ 叶绿素含量测定 　 叶绿素含量采用丙酮乙

醇混合液法(张聪颖等ꎬ２０１１)ꎬ称取 ０.０５ ｇ 完全展

开的第 ２ 至第 ４ 片新叶ꎬ置于 ５ ｍＬ 乙醇－丙酮混

合液中浸提至叶色完全变白色ꎬ紫外可见分光光

度计(岛津 ＵＶ￣１８００ 型) ６６３、６４５、４７０ ｎｍ 波长下

测定吸光值ꎬ以 Ｌｉｃｈｔｅｎｔｈａｌｅｒ 法计算叶绿素含量ꎬ
每种叶型重复 ４ 次(Ｌｉｃｈｔｅｎｔｈａｌｅｒꎬ １９８７)ꎮ
１.２.３ 叶片可见光吸收能力的测定 　 取 ０.２ ｇ 完全

展开的第 ２ 至第 ４ 片新叶剪碎ꎬ置于 １０ ｍＬ 的 １％
盐酸－甲醇溶液中浸提 ５ ｈꎬ紫外分光光度计波长

３００ ~ １ １００ ｎｍ 范围内扫描得出吸收光谱(齐建

勋ꎬ２００２)ꎮ
１.２.４ 光响应曲线以及叶绿素荧光测量 　 选择一

个晴天在 ８:３０—１１:３０ 之间ꎬ使用 ＧＦＳ ３０００ 便携

式光合测量仪的标准光合测定系统和 ３０５６ＦＬ 荧

光测定系统进行测量ꎬ设定流速为 ７５０ μｍｏｌｓ￣１、
ＣＯ２ 浓 度 为 ４００ μｍｏｌ ＣＯ２  ｍｏｌ￣１ ( Ｍａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ沈宗根等ꎬ２０１０)ꎬ通过光合测定系统设定光

合有效辐射(ＰＡＲ)为 ０、２０、５０、８０、１００、２００、４００、
６００、８００、１ ０００、１ ２００、１ ４００、１ ６００、１ ８００、２ ０００
μｍｏｌｍ ￣ ２ｓ￣１条件下测定净光合速率(Ｐｎ)、气孔

导度(Ｇ ｓ)、蒸腾速率(Ｔｒ)等光合指标以及初始荧

光(Ｆｏ)、最大荧光产量 ( Ｆｍ )、光化学猝灭系数

(ｑＰ)、非光化学猝灭系数(ｑＮ)、ＰＳⅡ最大光化学量

子产 量 ( Ｆ ｖ / Ｆｍ )、 实 际 光 化 学 反 应 量 子 效 率

(Ｙｉｅｌｄ)、表观光合电子传递速率(ＥＴＲ)等叶绿素

荧光指标ꎮ 每个光强下平衡 ３ ｍｉｎꎬ测量 ＰＡＲ 为 ０

时先暗处理 １ ｈꎮ 使用 Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ 软件拟合求

出 ＬＣＰ、ＬＳＰ、Ｐｍａｘ、暗呼吸速率(Ｒｄ)、表观量子效

率(ＡＱＥ)(宋杰等ꎬ２０１９)ꎮ
１.３ 数据统计分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 和 ＳＰＳＳ ２２.０ 软件进行数据

统计和分析ꎬ采用独立样本 ｔ 检验差异显著性ꎬ
Ｄｕｎｃａｎ 法进行方差分析和多重比较ꎮ 利用 Ｅｘｃｅｌ
２０１６ 和 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 软件作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 两种叶型维西堇菜叶片形态结构

２.１.１ 叶片气孔大小和密度比较 　 两种叶型维西

堇菜叶片气孔均为不等型气孔ꎬ上表皮气孔排列

疏松ꎬ气孔主要分布于下表皮ꎬ下表皮气孔器显著

小于上表皮ꎮ 有斑叶片上下表皮气孔密度分别显

著低于无斑叶片ꎬ并且上表皮气孔长宽极显著大

于无斑叶片(表 １)ꎮ
２.１.２ 叶片显微结构比较　 有斑维西堇菜叶片斑纹

主要生长在叶脉部位ꎬ图 ２: ｂꎬ ｄ 为不同叶型维西

堇菜叶片横切面ꎬ可以看出维西堇菜叶为异面叶类

型ꎬ近轴面分化为栅栏组织ꎬ叶绿体集中分布于栅

栏组织细胞中ꎻ远轴面为海绵组织ꎬ细胞分散分布ꎬ
其中叶绿体很少或者没有分布ꎻ上下表皮均为单层

细胞且细胞大小不均匀ꎮ 两种叶片的叶肉细胞分

化具有明显差异ꎬ有斑叶片的 ＬＴ、Ｈ 均显著低于无

斑叶片(Ｐ<０.０５)ꎬＰＴ、ＰＴ / ＳＴ 极显著低于无斑叶片

(Ｐ<０.０１)ꎬ而两种叶型维西堇菜叶片的 ＳＴ、Ｅ 无显

著差异(表 ２)ꎮ
２.２ 两种叶型维西堇菜叶片的叶绿素含量及可见

光吸收能力比较

两种叶型维西堇菜叶绿素含量如表 ３ 所示ꎬ无
斑叶片叶绿素 ａ ( ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａꎬＣｈｌ ａ)、叶绿素 ｂ
(ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂꎬＣｈｌ ｂ) 、胡萝卜素( ｃａｒｏｔｅｎｅꎬＣａｒ)、
叶绿素(ａ＋ｂ)[Ｃｈｌ(ａ＋ｂ)]含量显著高于有斑叶片

(Ｐ< ０. ０５)ꎬ分别高出 １５. ３２％、１８. ９８％、２２. ４３％、
１３.８５％ꎬ而 Ｃｈｌ ａ / Ｃｈｌ ｂ 无明显差异ꎮ 两种叶型维

西堇菜光谱吸收峰均在 ３００ ~ ４８０、６３０ ~ ６７０ ｎｍ 之

间ꎬ具有基本相同的光谱吸收曲线(图 ３)ꎮ
２.３ 两种叶型维西堇菜的光合特征比较

２.３.１ 光响应曲线　 两种叶型维西堇菜 Ｐｎ、Ｔｒ、Ｇ ｓ光

响应曲线如图 ４ 所示ꎬ Ｐ ｎ、Ｔ ｒ、Ｇ ｓ起初随 ＰＡＲ 增强

０８１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 两种叶型维西堇菜叶片气孔密度和大小
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｅａｆ ｓｔｏｍａｔａ ｄｅｎｓｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｉｚｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

表皮
Ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

气孔密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｔｏｍａｔａ
( ｉｎｄ.ｍｍ￣２)

气孔器长
Ｓｔｏｍａｔａ ｌｅｎｇｔｈ

(μｍ)

气孔器宽
Ｓｔｏｍａｔａ ｗｉｄｔｈ

(μｍ)

气孔器长宽比
Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌｅｎｇｔｈ

ｔｏ ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｓｔｏｍａｔａ

上表皮
Ｕｐｐｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ

有斑叶片 Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ６.３９２±０.３４３ ３６.７００±０.７３０�� ２６.０５０±０.５０５�� １.４１７±０.０３６

无斑叶片 Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ８.４２７±０.５６７� ３１.２５０±０.４４ １９.６１０±０.５７８ １.６１９±０.０３６�

下表皮
Ｌｏｗｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ

有斑叶片 Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ８９.４０９±２.６８６ ２８.７５０±０.４４１ ２０.５００±０.４２０� １.４１２±０.０３４

无斑叶片 Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ １２１.９２９±２.１２�� ２８.９００±０.３６９ １７.０５０±０.３７３ １.７１１±０.０４３ａ�

　 注: 数据以平均值±标准误差表示ꎮ �表示有斑、无斑各指标在 ０.０５ 水平上差异显著ꎬ ��表示在 ０.０１ 水平上差异显著ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄａｔａ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｘ±ｓｘ . � ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ０.０５
ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ �� ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

ａ. 有斑叶片上表皮ꎻ ｂ. 无斑叶片上表皮ꎻ ｃ. 有斑叶片下表皮ꎻ ｄ. 无斑叶片下表皮ꎮ
ａ. Ｕｐｐｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆꎻ ｂ. Ｕｐｐｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆꎻ ｃ. Ｌｏｗｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆꎻ ｄ. Ｌｏｗｅｒ ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ
ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ.

图 １　 两种叶型维西堇菜叶片的气孔形态
Ｆｉｇ. １　 Ｌｅａｄ ｓｔｏｍａｔａ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

逐渐增大ꎬ当 ＰＡＲ 值大于光饱和点后增加幅度变

小ꎮ 有斑叶片的 Ｐｍａｘ(９.１３９ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１)显著

低于无斑(１１. ６２ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１)且 ＡＱＥ 和 ＬＳＰ
低于无斑叶片ꎬ而 ＬＣＰ 高于无斑叶片(表 ４)ꎮ
２.３.２ 叶绿素荧光比较 　 两种叶型维西堇菜叶绿

素荧光参数 Ｆｏ、Ｆｍ、ｑＰ、ｑＮ值均无显著差异(表 ５)ꎬ
叶绿素荧光参数 Ｆ ｖ / Ｆｍ、Ｙｉｅｌｄ 的光响应曲线一致ꎮ

ＰＡＲ 在 ０ ~ ２００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１之间两种叶片 ＥＴＲ
值无差异ꎬ但随 ＰＡＲ 增强到 ４００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１后

无斑叶片 ＥＴＲ 值高于有斑叶片(图 ５)ꎮ

３　 讨论与结论

之前的研究表明ꎬ 具斑纹叶片叶肉细胞的排
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表 ２　 两种叶型维西堇菜叶片显微结构
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｅａｆ ｍｉｃｒｏｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

叶型
Ｌｅａｆ ｔｙｐｅ

叶片厚度
Ｌｅａｆ ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ

(μｍ)

栅栏组织厚度
Ｐａｌｉｓａｄｅ ｔｉｓｓｕｅ
ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ (μｍ)

海绵组织厚度
Ｓｐｏｎｇｙ ｔｉｓｓｕｅ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ (μｍ)

上表皮厚度
Ｅｐｉｃｕｔｉｃｌｅ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ (μｍ)

下表皮厚度
Ｈｙｐｏｄｅｒｍｉｓ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ(μｍ)

栅栏 / 海绵
ＰＴ / ＳＴ

有斑叶片
Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ

１７５.７５０±２.７３１ ３８.６６７±１.７８７ ７８.４４４±４.５０３ ３５.４００±０.７９２ １４.０００±０.８５０ ０.４３６±０.０２９

无斑叶片
Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ

１８３.２５０±１.７６１� ５７.１１１±１.５４９�� ６６.５５６±２.５４９ ３６.４００±０.８０６ １８.３３３±０.５２７� ０.８３５±０.０６１��

ａꎬ ｂ. 有斑叶片及其横切面ꎻ ｃꎬ ｄ. 无斑叶片及其横切面ꎮ
ａꎬ ｂ. Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ａｎｄ ｉｔｓ ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｓｅｃｔｉｏｎꎻ ｃꎬ ｄ. Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ａｎｄ ｉｔｓ ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｓｅｃｔｉｏｎ.

图 ２　 两种叶型维西堇菜的叶片结构
Ｆｉｇ. ２　 Ｌｅａｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

列顺 序 及 类 型 与 正 常 叶 片 存 在 明 显 的 不 同

(Ｔｓｕｋａｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２ )ꎮ Ｃｈｅｎ 等 ( ２０１７ ) 研 究 发 现ꎬ Ｂｌａｓｔｕｓ
ｃｏｃｈｉｎｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 有斑叶片主要由海绵组织构成ꎬ而

无斑叶片主要为栅栏组织ꎬ而 Ｌａ Ｒｏｃｃａ 等(２０１１)
发现ꎬＡｒｕｍ ｉｔａｌｉｃｕｍ 斑纹叶片的浅色区域只有一层

栅栏组织ꎬ而深色区域则具有两层栅栏组织ꎮ 维

西堇菜有斑叶片的 ＰＴ 以及 ＰＴ / ＳＴ 显著低于无斑

２８１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ３　 两种叶型维西堇菜叶片的叶绿素含量
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｅａｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

叶型
Ｌｅａｆ ｔｙｐｅ

叶绿素 ａ
Ｃｈｌ ａ(ｍｇｇ ￣１)

叶绿素 ｂ
Ｃｈｌ ｂ (ｍｇｇ ￣１)

类胡萝卜素
Ｃａｒ (ｍｇｇ ￣１)

叶绿素(ａ＋ｂ)
Ｃｈｌ ( ａ＋ｂ) (ｍｇｇ ￣１)

叶绿素 ａ / 叶绿素 ｂ
Ｃｈｌ ａ / Ｃｈｌ ｂ

有斑叶片 Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ２.０７６±０.０４３ ０.５１５±０.０１４１ ０.１２１±０.００３ ２.５９１±０.０５５ ４.０３１±０.０７１

无斑叶片 Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ２.３９４±０.０８３� ０.６１３±０.０３４� ０.１４８±０.００４� ３.００８±０.１１１� ３.９２３±０.１３５

图 ３　 两种叶型维西堇菜叶片吸收光谱
Ｆｉｇ. ３　 Ｌｅａｆ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｓｐｅｃｔｒａ ｏｆ ｔｗｏ

ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

叶片ꎬ 说明其叶片斑纹可能也存在着类似的机制ꎮ
植物可通过形态和生理的可塑性以适应其生存的

光环境ꎬ一般认为植物在弱光环境下会出现能量

消耗减少、单位面积叶鲜重下降、叶绿素含量降低

及叶片变薄的现象ꎬ从而确保较大的叶面积ꎬ以维

持正常的光合作用( Ｂｏａｒｄｍａｎꎬ １９７７ꎻ何静雯等ꎬ
２０１８)ꎮ 植物叶片的海绵组织细胞增多有利于减

少光量子的损失ꎬ因此弱光环境下栅栏组织有向

海绵组织过渡的趋势(汪越等ꎬ２０１５ꎻ李芯妍等ꎬ
２０１７)ꎮ 气孔密度影响气体扩散并与气孔导度呈

正相关ꎬ气孔较大以及气孔密度较低是弱光环境

下生长植物的特性(陈吉玉等ꎬ２０１９ꎻ盛洁悦等ꎬ
２０２０)ꎮ 本研究中ꎬ有斑叶片的叶片厚度、ＰＴ、ＰＴ /
ＳＴ 比值及上下表皮气孔密度均显著低于无斑叶

片ꎬ而气孔器大于无斑叶片ꎬ表现出更适应弱光环

境的结构特征ꎮ
光合参数的动态变化体现了植物对环境因子

的适应机制ꎬ是反映植物对光能利用能力和效率

的重要指标(夏国威等ꎬ２０１９)ꎮ 依据植物对光照

强度的需求不同ꎬ将植物分为阴生植物、阳生植物

和中间型植物ꎬ阴生植物通常 ＬＣＰ 小于 ２０ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１、ＬＳＰ 处于 ５００ ~ １ ０００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１之间

(蒋高明ꎬ２００４ꎻ陈晓英等ꎬ２０２０)ꎬ有斑叶片 ＬＣＰ、
ＬＳＰ 分别为 １４. ６６７ μｍｏｌｍ ￣２ ｓ￣１、６２０ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１ꎻ无斑叶片 ＬＣＰ、ＬＳＰ 分别为 ９.３３３ μｍｏｌ
ｍ ￣２ｓ￣１、７３７.３ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１ꎬ由此可见ꎬ两种叶

型维西堇菜均属于阴生植物ꎮ 光饱和点( ＬＳＰ)和

光补偿点(ＬＣＰ)分别反映植物叶片对强光和弱光

的利用能力ꎬ具有较高 ＬＳＰ 以及较低 ＬＣＰ 的植物

光适 应 能 力 强 ( 柴 胜 丰 等ꎬ ２０１５ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 无斑维西堇菜具有较高的 ＬＳＰ 以及较低

的 ＬＣＰꎬ可利用的 ＰＡＲ 范围较宽ꎬ说明其对强光的

利用能力更强ꎮ 一般来说ꎬ较厚的叶片以及发达

的栅栏组织有利于吸收光能ꎬ可以提高植物的净

光合速率以及 ＬＳＰ(Ｏｇｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ童升洪等ꎬ
２０２０)ꎬ而最大净光合速率(Ｐｍａｘ)与 ＬＳＰ 越高的植

物对强光利用能力越强(陈晓英等ꎬ２０２０)ꎬ表明无

斑维西堇菜较高的净光合速率可能与其叶片具发

达的栅栏组织有关ꎮ 秦玉芝等(２０１４)研究发现在

弱光环境下ꎬ植物叶片厚度以及栅栏组织会变薄ꎬ
而叶绿素含量、ＡＱＥ、ＬＳＰ、Ｐｍａｘ等光合指标会显著

降低ꎮ 本研究中有斑叶片叶绿素含量、ＰＴ、Ｐｍａｘ显

著低于无斑叶片ꎬ且 ＡＱＥ 相比无斑叶片有降低趋

势ꎬ表现出适应弱光环境的特征ꎮ
植物的光合色素含量和比例显著影响植物的

光合作用及其对环境的适应性ꎬ叶绿素是光合作

用的光敏催化剂ꎬ而类胡萝卜素是活性氧的有效

猝灭剂(王俊峰等ꎬ２００３)ꎮ 本研究中ꎬ除叶绿素 ａ /
叶绿素 ｂ 差异不显著外ꎬ无斑叶型植株的叶绿素 ａ
和叶绿素 ｂ、类胡萝卜素以及总叶绿素含量均高于

有斑植株ꎬ而一般认为植物栅栏组织中的叶绿体

数量要高于海绵组织(王幼芳ꎬ２００７)ꎮ 这表明无

斑叶片较高的色素含量可能与其发达的栅栏组织

有关ꎬ其较高的净光合速率也与光能吸收、抗氧化

能力密切相关ꎮ 非环境胁迫条件下 ＰＳⅡ 最大光

化学量子产量(Ｆ ｖ / Ｆｍ)一般在 ０.８０ ~ ０.８５ 之间ꎬ受
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表 ４　 两种叶型维西堇菜叶片光合响应参数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｌｅａｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌ

最大净光合速率
Ｐｍａｘ

(μｍｏｌ ｍ￣２ｓ￣１)

暗呼吸速率
Ｒｄ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

光饱和点
ＬＳＰ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

光补偿点
ＬＣＰ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣１)

表观量子效率
ＡＱＥ

(μｍｏｌｍｏｌ￣１)

有斑叶片 Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ ９.１３９±０.２５６ ０.７３６±０.１４６ ６２０.０００±２４.９８０ １４.６６７±１.３３３ ０.０４６±０.００６

无斑叶片 Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ １１.６６２±０.８１５� ０.４５４±０.１０５ ７３７.３３３±４１.９１０ ９.３３３±３.５２８ ０.０５０±０.００４

图 ４　 两种叶型维西堇菜 Ｐｎ、Ｔ ｒ、Ｇ ｓ光响应曲线

Ｆｉｇ. ４　 Ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ＰｎꎬＴｒꎬＧｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

表 ５　 两种叶型维西堇菜叶绿素荧光参数的比较
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

叶型
Ｌｅａｆ ｔｙｐｅ

初始荧光
Ｆｏ

最大荧光产量
Ｆｍ

光化学猝灭系数
ｑＰ

非光化学猝灭系数
ｑＮ

有斑叶片 Ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ １５２.０００±４.８６１ ６３４.０００±１５.６４９ ０.９２２±０.００９ ０.０２６±０.００５

无斑叶片 Ｎｏｎ￣ｖａｒｉｅｇａｔｅｄ ｌｅａｆ １４４.０００±５.４５１ ５９９.６７０±１６.６９１ ０.９４３±０.０１２ ０.０２７±０.００６

图 ５　 两种叶型维西堇菜叶绿素荧光参数的比较
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｌｅａｆ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ

到环境胁迫后开始下降ꎬ随着 ＰＡＲ 逐渐上升ꎬ有
斑、无斑维西堇菜的 Ｆ ｖ / Ｆｍ逐渐下降ꎬ相同 ＰＡＲ 下

Ｆ ｖ / Ｆｍ无显著差异ꎬ因此受到相同程度的光照胁迫

(唐星 林 等ꎬ ２０２０ )ꎮ Ｃｈｅｎ 等 ( ２０１７ )、 Ｓｈｅｕｅ 等

(２０１２)分别在柏拉木属及秋海棠属植物中也发现

了类似的现象ꎬ这可能是由于栅栏组织叶绿体的

ＰＳ Ｉ 电子传递能力及量子效率均相对较高ꎬ而海

绵组 织 叶 绿 体 的 ＰＳ Ⅱ 量 子 效 率 相 对 较 高

(Ｔｅｒａｓｈｉｍａ ＆ Ｉｎｏｕｅꎬ１９８５ꎻ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)导致

的两种叶型维西堇菜相近的海绵组织厚度造成了

４８１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



二者的 Ｆ ｖ / Ｆｍ呈现了类似的趋势ꎮ 表观光合电子

传递速率(ＥＴＲ)反应了实际光强下的表观电子效

率ꎬ受到质体醌含量的限制(梁芳等ꎬ２０１０)ꎮ 本研

究结果表明ꎬＰＡＲ 处于 ０ ~ ４００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１时ꎬ
相同光照条件下有斑、无斑叶片的 ＥＴＲ 无差异ꎬ维
西堇菜的 ＥＴＲ 随 ＰＡＲ 增加而迅速上升ꎬ此时低光

强为主要限制因子ꎻ４００ ~ ２ ０００ μｍｏｌｍ ￣２ｓ￣１之

间无斑叶片 ＥＴＲ 显著高于有斑叶片ꎬ可能与无斑

叶片具有较厚的 ＰＴ、ＰＴ / ＳＴ 较高导致栅栏组织叶

绿体的 ＰＳ Ｉ 电子传递能力及量子效率较高有关ꎬ
王亚楠等(２０２０)对紫堇属的研究也得出了相似的

结论ꎮ
维西堇菜喜生长于林缘光斑生境中ꎬ时常面

临弱光胁迫ꎮ 无斑维西堇菜叶片具有较高的叶绿

素含量、ＰＴ、ＰＴ / ＳＴ、上下表皮气孔密度、ＥＴＲ 和

Ｐｍａｘꎬ对 ＰＡＲ 利用范围较宽ꎬ可充分利用环境中有

限的资源ꎬ保障物种生存ꎻ有斑维西堇菜叶片具适

应弱光环境的结构特征以及光合参数ꎬ以上结果

表明叶片斑纹的出现可能是维西堇菜适应林缘弱

光环境的一种策略ꎮ
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ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ
Ｒｉｂｅｓ ｎｉｇｒｕｍ Ｌ. ｌｅａｖｅｓ [ Ｊ]. Ｂｕｌｌ Ｂｏｔ Ｒｅｓꎬ ３７(４): ５２１－
５２８. [李芯妍ꎬ 滕志远ꎬ 徐启江ꎬ 等ꎬ ２０１７. 遮荫对黑茶藨

子叶片形态结构和光合特性的影响 [ Ｊ]. 植物研究ꎬ
３７(４): ５２１－５２８.]

ＬＩＡＮＧ Ｆꎬ ＺＨＥＮＧ ＣＳꎬ ＳＵＮ ＸＺꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｗ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｗｅａｋ ｌｉｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｏｎ ｔｈｅ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｕｔ
ｆｌｏｗｅｒ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ａｐｐｌ Ｅｃｏｌꎬ ２１(１): ２９－
３５. [梁芳ꎬ 郑成淑ꎬ 孙宪芝ꎬ 等ꎬ ２０１０. 低温弱光胁迫及

恢复对切花菊光合作用和叶绿素荧光参数的影响

[Ｊ]. 应用生态学报ꎬ ２１(１): ２９－３５.]
ＬＩＣＨＴＥＮＴＨＡＬＥＲ ＨＫꎬ １９８７. Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｓ ａｎｄ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｓ:

Ｐｉｇｍｅｎｔｓ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｂｉｏｍｅｍｂｒａｎｅｓ [ Ｊ ]. Ｍｅｔｈｏｄｓ
Ｅｎｚｙｍｏｌꎬ １４８: ３５０－３８２.

ＬÜ ＪＨꎬ ＷＡＮＧ Ｘꎬ ＦＥＮＧ ＹＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈａｄｉｎｇ
ｏｎ ｔｈｅ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｏｆ Ｔｒｏｌｌｉｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｂｕｎｇｅ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ Ｓｉｎꎬ ３２(１９):
６０３３－６０４３. [吕晋慧ꎬ 王玄ꎬ 冯雁梦ꎬ 等ꎬ ２０１２. 遮荫对金

莲花光合特性和叶片解剖特征的影响 [Ｊ]. 生态学报ꎬ
３２(１９): ６０３３－６０４３.]

ＭＡＯ ＬＺꎬ ＬＵ ＨＦꎬ ＷＡＮＧ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｃａｌｙｃａｎｔｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ
Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓ ｐｒａｅｃｏｘ [ Ｊ ]. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃａꎬ ４５ ( ４ ):
６０１－６０５.

ＯＧＵＣＨＩ Ｒꎬ ＨＩＫＯＳＡＫＡ Ｋꎬ ＨＩＲＯＳＥ Ｔꎬ ２００３. Ｄｏｅｓ ｔｈｅ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｌｉｇｈｔ ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ ｎｅｅｄ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｌｅａｆ ａｎａｔｏｍｙ?
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｅｎｖｉｒｏｎꎬ ２６(４): ５０５－５１２.

ＱＩ ＪＸꎬ ＨＡＯ ＹＢꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２. Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ
ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｉｎ ｐｅａｃｈ ｌｅａｖｅｓ [ Ｊ]. Ａｃｔａ
Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｉｎꎬ ２９(３): ２７４－２７５. [齐建勋ꎬ 郝艳宾ꎬ 张玫ꎬ
等ꎬ ２００２. 桃叶片中花青苷含量与叶绿素含量的相关关系

[Ｊ]. 园艺学报ꎬ ２９(３): ２７４－２７５.]
ＱＩＮ ＹＺꎬ ＸＩＮＧ Ｚꎬ ＺＯＵ ＪＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｓｔａｉｎｅｄ

ｗｅａｋ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｐｏｔａｔｏ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [ Ｊ]. Ｓｃｉ Ａｇｒｉｃ Ｓｉｎꎬ ４７
(３): ５３７－５４５. [秦玉芝ꎬ 邢铮ꎬ 邹剑锋ꎬ 等ꎬ ２０１４. 持续

弱光胁迫对马铃薯苗期生长和光合特性的影响 [Ｊ]. 中

国农业科学ꎬ ４７(３): ５３７－５４５.]

ＳＨＥＮ ＺＧꎬ ＣＨＥＮ ＣＱꎬ ＷＡＮＧ ＬＬꎬ ２０１０. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ
ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｓｐｅｃｉｅｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎꎬ ３０(１０): ２０６７－
２０７３. [沈宗根ꎬ 陈翠琴ꎬ 王岚岚ꎬ 等ꎬ ２０１０. ３ 种石斛光

合作用和叶绿素荧光特性的比较研究 [Ｊ]. 西北植物学

报ꎬ ３０(１０): ２０６７－２０７３.]
ＳＨＥＮＧ ＪＹꎬ ＣＵＩ ＷＸꎬ ＺＨＡＮＧ ＥＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔａｒｏ ｌｅａｆ [Ｊ]. Ｊ Ｂｉｏｌꎬ ３７(２): ６１－６４. [盛洁悦ꎬ
崔文雪ꎬ 张二金ꎬ 等ꎬ ２０２０. 芋叶形态结构观察及光合特

征分析 [Ｊ]. 生物学杂志ꎬ ３７(２): ６１－６４.]
ＳＨＥＵＥ ＣＲꎬ ＰＡＯ ＳＨꎬ ＣＨＩＥＮ ＬＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｎａｔｕｒａｌ ｆｏｌｉａｒ

ｖａｒｉｅｇａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｏｕｔ ｃｏｓｔｓ? Ｔｈｅ ｃａｓｅ ｏｆ Ｂｅｇｏｎｉａ [ Ｊ]. Ａｎｎ
Ｂｏｔꎬ １０９: １０６５－１０７４.

ＳＭＩＴＨ ＡＰꎬ １９８６. Ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ａ ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎ ａ
ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ: ｈａｂｉｔａｔ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｈｅｒｂｉｖｏｒｙ
[Ｊ]. Ｏｅｃｏｌｏｇｉａꎬ ６９: ２８３－２８７.

ＳＯＬＴＡＵ Ｕꎬ ＤÖＴＴＥＲＬ Ｓꎬ ＬＩＥＤＥ￣ＳＣＨＵＭＡＮＮ Ｓꎬ ２００９. Ｌｅａｆ
ｖａｒｉｅｇａｔｉｏｎ ｉｎ Ｃａｌａｄｉｕｍ ｓｔｅｕｄｎｅｒｉｉｆｏｌｉｕｍ (Ａｒａｃｅａｅ): ａ ｃａｓｅ
ｏｆ ｍｉｍｉｃｒｙ? [Ｊ]. Ｅｖｏｌ Ｅｃｏｌꎬ ２３: ５０３－５１２.

ＳＯＮＧ Ｊꎬ ＬＩ ＳＦꎬ ＬＩ ＳＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈａｄｉｎｇ ｏｎ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ３９(６): ８０２－８１１. [宋杰ꎬ 李

树发ꎬ 李世峰ꎬ 等ꎬ ２０１９. 遮阴对高山杜鹃叶片解剖和光

合特性的影响 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ３９(６): ８０２－８１１.]
ＳＵＮ Ｋꎬ ＷＡＮＧ ＱＲꎬ １９９９. Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｖｉｏｌａ

ｐｒｉｏｎａｎｔｈａ Ｂｕｎｇｅ ａｎｄ Ｖｉｏｌａ ｍｏｎｂｅｉｇｉｉ Ｗ. Ｂｅｃｋ [Ｊ]. Ｊ ＮＷ
Ｎｏｒｍ Ｕｎｉｖ (Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ)ꎬ ３５(４): ５２－５４. [孙坤ꎬ 王庆瑞ꎬ
１９９９. 甘肃早开堇菜和维西堇菜引种驯化初步研究

[Ｊ]. 西北师范大学学报(自然科学版)ꎬ ３５(４): ５２－５４.]
ＴＡＮＧ ＸＬꎬ ＬＩＵ ＧＺꎬ ＪＩＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈａｄｉｎｇ

ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｌｉｇｈｔ
ｅｎｅｒｇｙ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ｏｆ ｏｎｅ￣ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ Ｐｈｏｅｂｅ ｂｏｕｒｎｅｉ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｅｃｏｌꎬ ３９(１０): ３２４７－３２５４. [唐星林ꎬ
刘光正ꎬ 姜姜ꎬ 等ꎬ ２０２０. 遮阴对闽楠一年生和三年生幼

树叶绿素荧光特性及能量分配的影响 [Ｊ]. 生态学杂志ꎬ
３９(１０): ３２４７－３２５４.]

ＴＥＲＡＳＨＩＭＡ Ｉꎬ ＩＮＯＵＥ Ｙꎬ １９８５. Ｐａｌｉｓａｄｅ ｔｉｓｓｕｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓ
ａｎｄ ｓｐｏｎｇｙ ｔｉｓｓｕｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓ ｉｎ ｓｐｉｎａｃｈ: ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ
ｕｌｔｒａｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌꎬ ２６(１):
６３－７５.

ＴＯＮＧ ＳＨꎬ ＬＩＵ Ｎꎬ ＷＡＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓ ｔｏ ｔｒｏｐｉｃａｌ
ｃｏｒａｌ ｉｓｌａｎｄ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４０(３): ３８４－３９４. [童升洪ꎬ 刘

楠ꎬ 王俊ꎬ 等ꎬ ２０２０. 长春花(Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓ)对热带

珊瑚岛生理生态适应性研究 [ Ｊ]. 广西植物ꎬ ４０(３):
３８４－３９４.]

ＴＳＵＫＡＹＡ Ｈꎬ ＯＫＡＤＡ Ｈꎬ ＭＯＨＡＭＥＤ Ｍꎬ ２００４. Ａ ｎｏｖｅｌ
ｆｅａｔｕｒｅ ｏｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉｅｇａｔｉｏｎ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｐｌａｎｔ
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Ｓｃｈｉｓｍａｔｏｇｌｏｔｔｉｓ ｃａｌｙｐｔｒａｔａ [ Ｊ ]. Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓꎬ １１７:
４７７－４８０.

ＷＡＮＧ ＪＦꎬ ＦＥＮＧ ＹＬꎬ ＬＩ Ｚꎬ ２００３. Ａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｔｏ ｇｒｏｗｔｈ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｉｎ Ｃｈｒｏｍｏｌａｅｎａ ｏｄｏｒａｔａ Ｌ. ａｎｄ Ｇｙｎｕｒａ
ｓｐ. [Ｊ]. Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌ Ｍｏｌ Ｂｉｏｌꎬ ２９(６): ５４２－５４８. [王俊峰ꎬ
冯玉龙ꎬ 李志ꎬ ２００３.飞机草和兰花菊三七光合作用对生长

光强的适应 [Ｊ]. 植物生理与分子生物学学报ꎬ ２９(６):
５４２－５４８.]

ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｎꎬ ＲＥＮ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｂｅｇｏｎｉａ
ｆｉｍｂｒｉｓｔｉｐｕｌａ Ｈａｎｃｅ ｔｏ ｌｉｇｈｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔ [Ｊ]. Ｊ Ｅｃｏｌ Ｅｎｖｉｒｏｎꎬ ２４
(６): ９５７－９６４. [汪越ꎬ 刘楠ꎬ 任海ꎬ 等ꎬ ２０１５. 紫背天葵

(Ｂｅｇｏｎｉａ ｆｉｍｂｒｉｓｔｉｐｕｌａ Ｈａｎｃｅ)叶片形态和生理生态特征对
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«越南北部地区植物名录»评介
———百年中国植物分类学发展有感

　 　 进入 ２１ 世纪ꎬ中国植物分类学研究经历几代人、一百多年
的努力ꎬ不但完成了巨多自己的工作ꎬ而且彻底改变了过去任由
他人采集研究中国植物的历史ꎬ如今改写为国人走出国门研究
其他国家植物的历史! 最引人注目的是中国科学院植物研究所
洪德元院士带领团队开展泛喜马拉雅植物志的工作ꎬ不仅在国
外进行野外考察ꎬ还先后出版数卷书籍ꎻ中国科学院武汉植物园
王青锋团队在东非的工作ꎬ特别是肯尼亚植物的研究ꎬ不仅出版
了名录ꎬ还有植物志正在编写中ꎻ中国科学院西双版纳热带植物
园东南亚中心谭运洪等在缅甸等国的工作不仅发表了大量的类
群ꎬ还在准备修订缅甸的植物名录ꎻ中国科学院华南植物园关于
南美的采集工作以及出版加那利群岛植物志ꎻ中国科学院昆明
植物研究所对中亚的考察与研究等ꎮ 这些工作基本上都是英文
(或者中英文)出版ꎬ凸显大国的责任担当ꎮ 以上各项工作都是
本世纪中国植物分
类学百年之后发展
的有力说明ꎮ 最近ꎬ
看到了中国学者韦
毅刚和温放(广西壮
族自治区中国科学
院广西植物研究所ꎬ
以下简称广西植物
研究所)与越南学者
合作完成的一本名
录ꎬ感到有必要提笔
将其介绍一下!

韦毅刚、Ｄｏ Ｖａｎ
Ｔｒｕｏｎｇ、 温 放 主 编ꎬ
«越南北部地区植物
名录»(Ａ Ｃｈｅｃｋｌｉｓｔ ｔｏ
ｔｈｅ Ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ
Ｖｉｅｔｎａｍ)ꎻ４５１ 页ꎻ北
京ꎬ中国林业出版社ꎻＩＳＢＮ:９７８ ７ ５２１９ １５８６ ０ꎻ定价:２８０ 元ꎮ 全
书由英文、中文和越南文撰写ꎬ英国皇家植物园邱园亚洲团队负
责人 Ｔｉｍｏｔｈｙ Ｍ. Ａ. Ｕｔｔｅｒｉｄｇｅ 作序ꎻ书后附有参考文献、学名、中
文名和越南名索引ꎮ 该名录记载越南北部维管植物 ２４７ 科１ ６４２
属５ ２６７种植物ꎬ每个种都有三种语言的名称、隶属和地理分布ꎻ
其中ꎬ蕨类采用最新蕨类分类系统(ＰＰＧ Ｉ)、裸子植物采用最新
的 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｈｕｓｚ 系统、被子植物采用最新的 ＡＰＧ ＩＶ 系统ꎮ

越南北部(越南语:Ｍｉ ｎ Ｂ ｃ Ｖｉ ｔ Ｎａｍ)是指越南八个地理
区且位于北部靠近中国(东部为中国广西ꎬ西部为中国云南)的
三个ꎬ即西北部、东北部和红河三角洲地理区域ꎮ 其中ꎬ西北部
(Ｖùｎｇ Ｔ ｙ Ｂ ｃ)包括奠边省、莱州省、山萝省、和平省、老街省和
安沛省等 ６ 个省ꎻ东北部(Ｖùｎｇ ｎｇ Ｂ ｃ)包括北江省、北乾省、
高平省、河江省、谅山省、富寿省、广宁省、太原省、宣光省等 ９ 个
省ꎻ红河三角洲ꎬ又称红河平原(越南语: ｎｇ ｂ ｎｇ Ｓôｎｇ Ｈ ｎｇ)、
北部平原(越南语: ｎｇ ｂ ｎｇ Ｂ ｃ Ｂ / 垌平北部)ꎬ包括北宁省、
河南省、海阳省、兴安省、南定省、宁平省、太平省、永富省、河内
市、海防市 ８ 个省和 ２ 个直辖市ꎮ 三个地理区域区总计 ２５ 个省
(市)、面积达 １１ 万 ｋｍ２ꎬ约占越南总面积(约 ３３ 万 ｋｍ２)的三分之
一ꎬ接近中国广西壮族自治区陆地面积(约 ２３.８ 万 ｋｍ２)的一半ꎮ

越南位于中南半岛的东部ꎬ属于热带范围且雨林和季雨林
极为丰富ꎬ加之自然地理多样ꎬ特别是南北狭长ꎬ境内多山且河

流纵切ꎬ使得生物多样性复杂且种类多样ꎮ 然而ꎬ由于历史的原
因ꎬ越南境内植物物种数目一直没有彻底清查ꎮ 历史上法国等
曾经组织编写柬埔寨、老挝和越南植物志ꎬ但至今并没有完成ꎻ
越南也曾经出版越文版本的简要植物志ꎬ也没有完成ꎻ其生物多
样性的本底ꎬ可谓至今不是十分清楚ꎻ特别是北部人口稠密且历
史悠久ꎬ开发过度ꎬ尤其是边缘山区ꎬ保护工作相当艰巨ꎮ 越南
不仅紧邻中国南部(东北部紧邻中国广西西南部ꎬ西北部紧邻中
国云南东南部)ꎬ而且物种很大程度上与中国形同或者相似或者
近缘ꎻ而历史上我们很少参与或者没有相关的采集(除 ５０ 年代
很少的活动外)或者研究(除个别相关类群的修订外)ꎬ历史上人
员交往或者学术交流也相当有限ꎮ 广西植物研究所“中国西南－
中南半岛喀斯特植物多样性保育与可持续利用”团队多年来一
直从事中国广西及其周边省份(特别是喀斯特)植物分类和区系
研究ꎮ 中国(广西)与越南山水相连ꎬ为相关的合作研究工作提
供了便利条件ꎬ考虑到中国西南与越南北部地区植物区系密切
的联系性ꎬ聚焦越南北部地区ꎬ结合该团队在中国西南地区植物
多样性研究的优势ꎬ将有助于加深对这一生物多样性热点地区
的了解ꎮ 该团队于十余年前(２０１１)开始与越南国家自然博物馆
合作ꎬ特别是针对越南北部的植物种类进行国际考察与研究ꎬ经
过多年的努力ꎬ终于出版这本名录ꎬ确实可喜可贺! 广西植物研
究所于 １９３５ 年创立ꎬ在职人员 ２００ 余人ꎬ馆藏标本 ５０ 余万份ꎬ不
但拥有一支我国南方的重要分类学队伍ꎬ而且有主编«广西植物
志»和出版«广西植物»期刊的经验ꎬ特别是在喀斯特地区和苦苣
苔科、荨麻科植物等南方特色地域与类群方面有明显优势ꎮ 越
南国家自然博物馆(Ｖｉｅｔｎａｍ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｍｕｓｅｕｍ ｏｆ Ｎａｔｕｒｅ)ꎬ隶属于越
南科学技术研究院(Ｖｉｅｔｎａｍ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ)ꎬ
成立于 ２００６ 年ꎬ为越南新兴的自然科学研究机构ꎬ标本馆收藏 ２
万份标本(ＶＮＭＮ)ꎬ有近 １０ 人从事分类学相关的工作(根据国际
标本馆网址 ２０１５ 年更新信息)ꎬ并且大多数都是年轻获得学位者ꎮ
两者的合作ꎬ可谓开创中越植物学领域的创造性篇章!

«越南北部地区植物名录»是对该地区植物多样性现状全面
调查及历史资料全面收集整理的成果ꎮ 这是迄今为止已知的越
南北部地区植物最全面详细的成果总结ꎬ也是第一部由中国人
主编的有关越南植物多样性研究的专著ꎮ 纵观该«名录»ꎬ系统
采用国际最新研究成果ꎬ首次同时提供了中文、英文和越南文三
种文字ꎬ方便各国使用ꎬ凸显作者们的学术占位与思路ꎬ不愧国
际合作! 特别是物种分布到达省份(越南的一级行政单位ꎬ相当
于中国的省区市下边的县市级)ꎬ并有中文、英文和越南文标注ꎻ
确实为后续工作的使用带来了诸多方便(以前我们对于越南文
的识别与使用极为有限)ꎬ不仅理清了其资源基本现状ꎬ更使得
资料公开且方便各国使用! 为越南北部地区植物多样性保护提
供了重要的本底数据依据ꎬ同时为这一地区的植物多样性起源、
形成及维持机制研究ꎬ以及加强与“一带一路”沿线国家和地区
的生物多样性保护与绿色发展在国际合作方面做出了重要的贡
献ꎮ 希望再版时增加各物种越南之外分布信息(包括中国的分
布)ꎻ如果进一步要求的话ꎬ特有种、栽培种或者外来种的进一步
详细信息值得考虑ꎮ 希望下一步的工作能够将此补齐且结合周
边的分类学情况ꎬ并实时确定物种的状态与分布信息ꎬ最终成为网
络数据资源ꎮ

马金双 (北京市植物园)
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第一期 (２０２２ 年 １ 月)
四川毛茛属五新种和一新变种ꎬ 其中一新种代表一新组 王文采 (１)
四川毛茛科二新种———乌头属一新种和唐松草属一新种 王文采 (１０)
被子植物同域物种形成研究进展 汪章沛ꎬ 陈　 林ꎬ 王贤荣 (１４)
利用叶绿体基因组数据解析锦葵科梧桐亚科的系统位置和属间关系 黎若竹ꎬ 蔡　 杰ꎬ 杨俊波ꎬ 张志荣ꎬ 李德铢ꎬ 郁文彬 (２５)
猴欢喜叶绿体全基因组及杜英科系统地位分析 王一麾ꎬ 谢宜飞ꎬ 张志翔ꎬ 金佳怡ꎬ 邱相东ꎬ 童　 阳 (３９)
５３ 个猕猴桃品种 (品系) 亲缘关系的 ＳＣｏＴ 分析 齐贝贝ꎬ 王发明ꎬ 莫权辉ꎬ 叶开玉ꎬ 龚弘娟ꎬ 刘平平ꎬ 蒋桥生ꎬ 李洁维 (４９)
中国吊钟花属植物核 ＤＮＡ 含量 (２Ｃ￣值) 与倍性水平研究 梁　 华ꎬ 蒋　 露ꎬ 朱大海ꎬ 周建伟ꎬ 范邓妹ꎬ 张志勇 (５８)
１０ 种金花茶组植物的花粉形态及分类学意义 石思云ꎬ 吴雯霏ꎬ 崔　 佳ꎬ 张伊伊ꎬ 李志辉ꎬ 王　 翊 (６８)
铁线莲属 ２１ 个类群的染色体核型分析 李明阳ꎬ 刘彦泽ꎬ 王　 鑫ꎬ 刘冬云 (７８)
荷叶铁线蕨孢子体解剖结构和组织化学特征研究

李林宝ꎬ 黄桂云ꎬ 张国禹ꎬ 吴　 笛ꎬ 吴锦华ꎬ 梁前艳ꎬ 杨兰芳ꎬ 陈会员ꎬ 汪　 婷ꎬ 杨朝东 (９０)



ＡＡ 野生种花生 Ｔｙ１￣ｃｏｐｉａ 类反转座子 ＲＴ 基因的克隆与序列分析

蔡铁城ꎬ 刘俊仙ꎬ 张　 冲ꎬ 刘　 菁ꎬ 阳太亿ꎬ 蒋　 菁ꎬ 贺梁琼ꎬ 韩柱强ꎬ 唐荣华ꎬ 庄伟建ꎬ 熊发前 (１００)



紫玉兰 ‘红元宝’ 花芽分化阶段基因定量分析的内参基因筛选

章颖佳ꎬ 程少禹ꎬ 王卓为ꎬ 戴梦怡ꎬ 董　 彬ꎬ 张　 超ꎬ 张寿洲ꎬ 王亚玲ꎬ 申亚梅 (１１３)



中国花楸属单叶类群叶脉序特征研究 田昌芬ꎬ 李　 蒙ꎬ 黄亚健ꎬ 周源昊ꎬ 王贤荣 (１２２)
甜荞 ｐｉｎ 型花与 ｔｈｒｕｍ 型花雌雄蕊发育的比较研究 王　 旋ꎬ 陈　 艳ꎬ 刘志雄 (１３３)
笔竹大小孢子发生及雌雄配子体发育研究 赵婉琪ꎬ 国春策ꎬ 王　 燕ꎬ 肖　 姣ꎬ 吴正春ꎬ 刘海文ꎬ 杨光耀ꎬ 于　 芬 (１４３)
凤仙花近缘种间核型分析与叶表皮微形态研究 梁晓丽ꎬ 舒慧娟ꎬ 王　 婷ꎬ 蔡秀珍ꎬ 丛义艳ꎬ 旷仁平 (１５２)
不同生境三种杜鹃属植物花特征比较 胡德美ꎬ 董　 溪ꎬ 吴江明ꎬ 胡莲宇ꎬ 唐　 明ꎬ 王晓月 (１６１)
青秆竹花的解剖观察与分析 龙　 昊ꎬ 初彩华ꎬ 金点坤ꎬ 吕　 卓ꎬ 王曙光 (１７４)

第二期 (２０２２ 年 ２ 月)
基于转录组的不同火龙果品种抗性差异分析 李健星ꎬ 谭艳芳ꎬ 李冬兴ꎬ 王　 斌ꎬ 陈　 婷ꎬ 黄甫昭ꎬ 陆树华 (１８３)
不同光质补光对火龙果茎生理特性及开花结果的影响 谢佐沐ꎬ 蔡英健ꎬ 余若莹ꎬ 俞　 超ꎬ 汪财生ꎬ 付　 美ꎬ 郭　 斌 (１９１)
两种不同生境苦苣苔科植物的复苏特性及其对水分的光合和生理响应 李爱花ꎬ 王丹丹ꎬ 李唯奇 (１９９)
贵州省野生苦苣苔科物种多样性与地理分布 黄　 梅ꎬ 李美君ꎬ 黄　 红ꎬ 张金权ꎬ 白新祥 (２１０)
贡嘎山石松类和蕨类植物的多样性与海拔分布 胡佳玉ꎬ 蒋　 勇ꎬ 王　 宇ꎬ 张梦华ꎬ 张宪春 (２２０)
青枯病与黑胫病混发烟株发病茎秆组织微生物群落结构与多样性 汪汉成ꎬ 向立刚ꎬ 郑　 苹ꎬ 蔡刘体ꎬ 余知和 (２２８)
贵州野生兰科植物就地保护现状及保护空缺分析 叶　 超ꎬ 刘　 锋ꎬ 安明态ꎬ 杨焱冰 (２４０)
南京老山秤锤树空间分布格局及种间关联性

董　 鹏ꎬ 彭智奇ꎬ 朱　 弘ꎬ 朱淑霞ꎬ 董京京ꎬ 翟飞飞ꎬ 钟育谦ꎬ 郑爱春ꎬ 王贤荣ꎬ 伊贤贵 (２４７)



四种乡土珍贵阔叶树种叶功能性状的种内和种间变异 刘朝阳ꎬ 罗应华ꎬ 于　 瀛ꎬ 蒙　 检ꎬ 杨海菊 (２５７)
小立碗藓 ＷＲＫＹ 基因家族生物信息学分析 乔　 刚ꎬ 李　 莉ꎬ 姜　 山 (２６７)
纤枝短月藓 ＢｅＬＥＡ２ 基因的克隆及表达分析 李雪宝ꎬ 王　 琦ꎬ 鄢　 波 (２７７)
香石竹 ＤｃＳＫＰ１ 基因克隆及表达分析 周旭红ꎬ 赵雪艳ꎬ 杨晓密ꎬ 吴学尉ꎬ 瞿素萍 (２８６)
大豆 ＧｅＢＰ 转录因子基因家族的生物信息学分析 巩元勇ꎬ 赵丽华ꎬ 闫　 飞ꎬ 朱丽红 (２９４)
苦荞 ＦｔＦ５Ｈ 基因克隆及表达分析 段　 迎ꎬ 杨晓琳ꎬ 蔡苏云ꎬ 贺润丽ꎬ 尹桂芳ꎬ 王艳青ꎬ 卢文洁ꎬ 孙道旺ꎬ 王莉花 (３０４)
基于叶片生理指标的小麦芽期耐盐性评价 王　 伟ꎬ 刘艳涛ꎬ 王　 志ꎬ 钮力亚ꎬ 于　 亮ꎬ 陆　 莉ꎬ 王奉芝ꎬ 王伟伟 (３１５)
高粱幼穗分化与叶龄指数的关联研究 周　 瑜ꎬ 黄　 娟ꎬ 张亚勤ꎬ 吴　 毓ꎬ 李泽碧 (３２４)
战骨黄酮碳苷类化合物的大孔树脂富集工艺研究 党骄阳ꎬ 陈月圆ꎬ 颜小捷ꎬ 卢凤来ꎬ 李　 霞ꎬ 李典鹏 (３３３)
斑地锦 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 内参基因的筛选 宋美玲ꎬ 黄胜和ꎬ 陈祖杰ꎬ 邹嘉轩ꎬ 刘欢胜ꎬ 全文军 (３４０)

第三期 (２０２２ 年 ３ 月)
气候变化条件下苦参在我国潜在分布区的预测分析 张　 涛ꎬ 胡　 菀ꎬ 贾天娇ꎬ 赵三增ꎬ 孔丹宇ꎬ 刘　 毅 (３４９)
基于优化的 ＭａｘＥｎｔ 模型预测赤水蕈树的潜在适宜区 文国卫ꎬ 叶兴状ꎬ 施晨阳ꎬ 赖文峰ꎬ 刘邦友ꎬ 蒋天雨ꎬ 朱晓如ꎬ 张国防 (３６３)
基于数字标本探究绿绒蒿属植物花期的变化 蔡宝坤ꎬ 王英伟ꎬ 唐中华 (３７３)
藏南布丹拉山南坡种子植物区系海拔格局分析 王俊伟ꎬ 明升平ꎬ 杨　 坤ꎬ 何　 敏ꎬ 拉　 琼 (３８４)
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濒危种观光木小枝生物量分配与功能性状的纬度变异规律及其影响因素 蒙　 检ꎬ 罗应华ꎬ 于　 瀛ꎬ 刘朝阳ꎬ 林建勇 (３９４)
施氮和短时光辐射变化条件下毛竹幼苗光合限速因子分析 黄润霞ꎬ 孟金柳ꎬ 周本智ꎬ 程信金ꎬ 羊美娟ꎬ 汤丽萍ꎬ 王利仙ꎬ 羊荣富 (４０６)
等氮滴灌对宿根蔗产量及土壤氧化亚氮排放的影响 赵国胜ꎬ 李伏生ꎬ 农梦玲 (４１３)
无机氮供应对甘蓝型油菜组培苗盐耐受能力的影响 张开艳ꎬ 吴沿友ꎬ 李海涛ꎬ 杭红涛 (４２２)
中国西部地区归化植物时空分布特征研究 李龙沁ꎬ 许光耀ꎬ 高　 越ꎬ 莫训强ꎬ 李洪远 (４２９)
南亚热带四种不同演化程度禾本科植物夏季光能利用策略差异分析 张雅芳ꎬ 王海玲ꎬ 朱师丹ꎬ 张小燕ꎬ 朱俊杰 (４４０)
甘肃祁连山国家自然保护区植物群落分布格局及其与环境因子的关系 苏军德ꎬ 赵晓冏ꎬ 李国霞 (４５０)
基于青冈和滇青冈生态位模拟的湿润和半湿润常绿阔叶林替代分布及气候解释 刘　 颖ꎬ 田　 斌ꎬ 欧光龙 (４６０)
不同起源秋茄林湿地沉积物重金属污染与健康风险评价 潘　 辉ꎬ 郑开基ꎬ 游巍斌ꎬ 王　 韧ꎬ 蔡金标ꎬ 何东进 (４７０)
贵州牛角塘铅锌矿区优势植物的重金属富集特征 顿梦杰ꎬ 张云霞ꎬ 宋　 波ꎬ 盛　 昕ꎬ 周　 浪ꎬ 宾　 娟 (４７９)
盐碱胁迫对巨菌草根际土壤微生物多样性及酶活性的影响 严少娟ꎬ 刘怡萌ꎬ 孙艳丽ꎬ 林兴生ꎬ 罗海凌ꎬ 林辉ꎬ 林占熺ꎬ 孙红英 (４９１)
不同生境下濒危植物膝柄木幼树的生态适应性 招礼军ꎬ 权佳惠ꎬ 朱栗琼ꎬ 黄　 曈ꎬ 金　 赟 (５０１)
南亚热带常绿阔叶林冠层和林下层优势种叶功能性状响应异质生境的差异 孙　 鹏ꎬ 韦　 霄ꎬ 叶万辉ꎬ 沈　 浩 (５１０)
稀有濒危植物贵州红山茶种群结构及数量动态变化的研究 唐　 凤ꎬ 邹天才ꎬ 杨乃坤ꎬ 胡光平ꎬ 刘海燕 (５２０)

第四期 (２０２２ 年 ４ 月)
桉属植物非挥发性化学成分和药理活性研究进展 黄丽平ꎬ 周中流ꎬ 伍影瑶ꎬ 李春燕ꎬ 张灿龙ꎬ 薛中峰 (５３１)
桉树与红锥混交对土壤水解酶活性及其化学计量特征的影响

邵文哲ꎬ 周晓果ꎬ 温远光ꎬ 王　 磊ꎬ 朱宏光ꎬ 陈秋海ꎬ 张彧娜ꎬ 尤业明 (５４３)



桉树与红锥混交对土壤养分及林下植物功能群的影响 陈秋海ꎬ 周晓果ꎬ 朱宏光ꎬ 温远光ꎬ 王　 磊ꎬ 邵文哲ꎬ 张彧娜 (５５６)
固氮树种对桉树人工林土壤团聚体酶活性及其化学计量比的影响 莫雪青ꎬ 肖　 纳ꎬ 谭许脉ꎬ 高冠女ꎬ 颜金柳ꎬ 苏小艳ꎬ 尤业明 (５６９)
马尾松 Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ 基因特征及进化和表达分析 孙　 爽ꎬ 胡　 颖ꎬ 陆晶宇ꎬ 杨章旗ꎬ 陈　 虎 (５８０)
异龄复层混交对马尾松人工林土壤团聚体碳组分和转化的影响

肖　 纳ꎬ 莫雪青ꎬ 谭许脉ꎬ 苏小艳ꎬ 颜金柳ꎬ 高冠女ꎬ 张　 文ꎬ 黄雪蔓ꎬ 尤业明 (５９５)



不同配比施肥对马尾松幼苗生长特征的影响 罗仙英ꎬ 莫荣海ꎬ 丁贵杰ꎬ 陈　 龙 (６０８)
不同生长时期马缨杜鹃光合特性的变化及其主要影响因素 蔡艳飞ꎬ 彭绿春ꎬ 宋　 杰ꎬ 张　 露ꎬ 解玮佳ꎬ 瞿素萍 (６１７)
黄果龙葵幼苗对镉胁迫的生理生长响应

周　 蛟ꎬ 潘远智ꎬ 赵　 胤ꎬ 刘思丽ꎬ 贾　 茵ꎬ 姜贝贝ꎬ 邬梦晞ꎬ 张　 璐ꎬ 徐　 倩ꎬ 王凯璐ꎬ 曾　 勇 (６２８)



葛根淀粉合成关键酶活性动态及其与块根产量和淀粉积累的相关性研究 郭丽君ꎬ 羽健宾ꎬ 肖　 冬ꎬ 何龙飞ꎬ 王爱勤 (６３９)
常温和低温条件下不同浓度外源褪黑素对降香黄檀幼苗的生理生态影响 蒲玉瑾ꎬ 张一璇ꎬ 苗灵凤ꎬ 杨　 帆 (６４８)
龙眼新品种 (系) 引种南宁的生长与开花结果特性比较

何嘉楠ꎬ 彭杰椿ꎬ 邓英毅ꎬ 潘介春ꎬ 徐炯志ꎬ 赵蓉梅ꎬ 吴诗妍ꎬ 毛俊儒ꎬ 廖天蓝ꎬ 陈云杰ꎬ 丁承培ꎬ 吴　 玉ꎬ 黄俊豪ꎬ 胡国瑞 (６５９)



ＮａＣｌ 与干旱双重胁迫下黑果枸杞幼苗对外源水杨酸的生理响应 马永慧ꎬ 李永洁ꎬ 李　 进 (６６８)
泥炭地苔藓植物孢子生活力的快速检测 白晓珊ꎬ 仝　 伟ꎬ 王建毅ꎬ 卜兆君ꎬ 刘文静ꎬ 夏尤普玉苏甫ꎬ 徐雪莹 (６７６)
大花蕙兰 ‘黄金小神童’ 胚性愈伤组织诱导及植株再生研究 席银凯ꎬ 杨武德 (６８２)
南高丛蓝莓 ‘奥尼尔’ 工厂化组培快繁技术研究 夏　 科ꎬ 赵志国ꎬ 吴巧芬ꎬ 郭伦发ꎬ 秦洪波ꎬ 仇　 硕 (６９１)
杜鹃花属植物干旱胁迫研究进展 李丹丹ꎬ 李晓花ꎬ 张乐华 (７００)
植物根压研究进展 张周颖ꎬ 郭　 雯ꎬ 杨石建 (７１４)

第五期 (２０２２ 年 ５ 月)
过表达大豆类受体蛋白激酶基因 ＲＬＰＫ２ 促进转基因拟南芥叶片的衰老 张　 强ꎬ 黄卓然ꎬ 胡康龙ꎬ 许　 超ꎬ 杨青青ꎬ 薛　 涛 (７２９)
黄褐毛忍冬生药学鉴定研究 蒋向辉ꎬ 肖龙骞ꎬ 杨永平 (７３８)
酮型广藿香 ＭＶＡ 途径基因表达分析及与主要成分合成相关性研究 康大力ꎬ 胡伟明ꎬ 欧阳蒲月 (７４５)
两种栽培型广藿香内生真菌群落组成变化 王利国ꎬ 肖晶晶ꎬ 邓月婷ꎬ 崔业旋ꎬ 刘志芬 (７５３)
绿色低共熔溶剂提取互叶白千层精油及成分分析 都宏霞ꎬ 石巾艺ꎬ 王冬娥 (７６２)
广西莪术关键采收月份挥发性成分的差异及动态变化研究 周改莲ꎬ 黄　 盼ꎬ 谢雪婷ꎬ 王　 倩ꎬ 王乃斌ꎬ 鲁毅翔 (７７２)
民族药马利筋内生真菌生物活性研究 殷　 娜ꎬ 宋娜丽ꎬ 普晓佳ꎬ 顾茜兰ꎬ 杨海浩ꎬ 万春平ꎬ 祁　 燕ꎬ 李小丝ꎬ 郑　 喜 (７８１)
黄花倒水莲花中黄酮苷类成分的分离、 鉴定及抗氧化活性研究 李　 根ꎬ 潘争红ꎬ 宁德生ꎬ 李连春ꎬ 符毓夏ꎬ 李海云 (７９０)
黄花倒水莲生长与内源激素水平动态变化关系研究 张玉仙ꎬ 唐　 辉ꎬ 黄夕洋ꎬ 刘宝玉ꎬ 李文兰 (７９６)
蔗糖对发根农杆菌 Ｃ５８Ｃ１ 诱导烟草毛状根生长的影响 向　 润ꎬ 江　 龙 (８０２)
蔗糖对列当科两种根部半寄生植物吸器发生的促进作用 李艳梅ꎬ 隋晓琳ꎬ 薛瑞娟ꎬ 李　 悦ꎬ 罗　 燕ꎬ 李爱荣 (８１１)
不同产地川乌炮制前后差异性成分研究 吴丹丹ꎬ 刘　 艳ꎬ 郭鹏飞ꎬ 匡海学ꎬ 杨炳友 (８２０)
广西不同产地金樱根及炮制品中没食子酸和儿茶素的含量差异分析 韦熹苑ꎬ 邓　 琦ꎬ 卢小玲ꎬ 舒　 柯ꎬ 卓　 燊ꎬ 范家文ꎬ 潘思杏 (８３３)
黄芪幼苗根系生长发育与 ＧＲ２４ 和 ＩＡＡ 的关系 黄晓宇ꎬ 庞　 娟ꎬ 陈贵林 (８４５)
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石韦不同极性萃取物体外降血糖活性研究 庄远杯ꎬ 凌梅娣ꎬ 魏爱红ꎬ 李榕娣ꎬ 刘小敏ꎬ 聂　 华ꎬ 张声源 (８５５)
桂枝化学成分研究 靳永亮ꎬ 陈冠宜ꎬ 刘文琴ꎬ 万屏南ꎬ 陈钟文ꎬ 刘　 华 (８６０)
钩毛茜草蒽醌类化学成分的研究 李　 银ꎬ 黄鸿运ꎬ 黄　 勇ꎬ 何燕玲ꎬ 汪　 洋ꎬ 李勇军 (８６６)
自交可育甜荞、 金苦荞、 米苦荞不同品系总黄酮、 粗蛋白及其蛋白组分含量研究

冉　 盼ꎬ 杨丽娟ꎬ 崔娅松ꎬ 蔡齐宗ꎬ 夏宇飞ꎬ 陈庆富 (８７４)



氧化石墨烯对多年生黑麦草逆境生理及光合特征的影响 洪　 莹ꎬ 毛建越ꎬ 赵树兰ꎬ 多立安 (８８６)

第六期 (２０２２ 年 ６ 月)
ＨＣＯ－

３对植物生长发育及代谢的促进作用 童成英ꎬ 吴沿友 (８９５)
西南岩溶区植被碳循环研究进展 杨　 慧ꎬ 宁　 静ꎬ 马　 洋ꎬ 周孟霞ꎬ 曹建华 (９０３)
基于光谱指数的喀斯特植物叶片叶绿素含量定量估算 何　 文ꎬ 余　 玲ꎬ 姚月锋 (９１４)
喀斯特石漠化地区土壤养分对泡核桃功能性状的影响 杨　 珊ꎬ 喻阳华ꎬ 熊康宁ꎬ 张仕豪ꎬ 李廷铃ꎬ 王治福ꎬ 秦　 瑶ꎬ 胡廷会 (９２７)
喀斯特地区三种人工林土壤微生物群落结构特征 张彧娜ꎬ 周晓果ꎬ 温远光ꎬ 朱宏光ꎬ 王　 磊ꎬ 邵文哲ꎬ 陈秋海 (９３８)
喀斯特地区珍贵树种黄枝油杉的种子萌发特性 江海都ꎬ 谢伟玲ꎬ 柴胜丰ꎬ 唐健民ꎬ 蒋运生ꎬ 秦惠珍ꎬ 韦　 霄 (９５１)
黔西南北盘江镇喀斯特高原峡谷区植被演替阶段碳氮稳定同位素特征 吴银菇ꎬ 喻阳华ꎬ 李一彤ꎬ 郑　 维 (９６１)
喀斯特不同土地利用方式和恢复模式对土壤酶活性 Ｃ ∶ Ｎ ∶ Ｐ 比值的影响

章润阳ꎬ 钱　 前ꎬ 刘坤平ꎬ 梁月明ꎬ 张　 伟ꎬ 靳振江ꎬ 潘复静 (９７０)



亚热带喀斯特地区不同地形植物群落物种多度分布格局 田　 力ꎬ 安明态ꎬ 余江洪ꎬ 吴墨栩 (９８３)
ＣＢＬ￣ＣＩＰＫ 信号系统参与小桐子抗冷性形成的生物信息学分析 王海波ꎬ 李芙蓉ꎬ 杨金翠ꎬ 郭俊云 (９９６)
不同土壤硒水平对白术幼苗生长及部分生理特性的影响 张美德ꎬ 吴海棠ꎬ 张雅娟ꎬ 李大荣ꎬ 熊琳珂ꎬ 段媛媛ꎬ 周武先 (１００８)
不同产地苦楝苗期生长节律研究 蔡金峰ꎬ 郁万文ꎬ 汪贵斌ꎬ 曹福亮 (１０１８)
盐胁迫对藜麦种子萌发的影响研究 张　 娜ꎬ 罗于洋ꎬ 马迎梅ꎬ 包斯琴毕力格ꎬ 明　 明 (１０２９)
元江锥群落垂直结构的构建机制初探 付靖媛ꎬ 张　 谦ꎬ 苏文华 (１０４０)
金佛山方竹经营对扁刺栲群落物种多样性和优势种种群结构的影响 王静梅ꎬ 周礼华ꎬ 黄　 力ꎬ 胡四维ꎬ 靳　 程ꎬ 杨永川 (１０４９)
贵州省野生兜兰属植物资源现状及保护成效分析 施金竹ꎬ 陈　 慧ꎬ 安明态ꎬ 张　 央ꎬ 叶　 超ꎬ 武建勇 (１０５９)
浙江东白山次生针阔混交林群落组成及结构动态 李　 桥ꎬ 范清平ꎬ 唐战胜ꎬ 孟　 杰ꎬ 张敏德ꎬ 王云泉ꎬ 李铭红ꎬ 仲　 磊ꎬ 陈建华 (１０６７)

第七期 (２０２２ 年 ７ 月)
氮添加对樟子松人工林氮转化及相关功能基因丰度的影响 刘鑫军ꎬ 魏洪杰 (１０７７)
南方红壤侵蚀区芒萁叶片对微地形的响应 尚艳琼ꎬ 陈志强ꎬ 陈志彪ꎬ 冯柳俊 (１０８８)
适度紫外辐射增强对白鲜光合特性和药用活性成分的影响 苏宇航ꎬ 宋晓倩ꎬ 郑晶文ꎬ 曹　 梦ꎬ 张衷华ꎬ 唐中华 (１０９６)
亚热带植物春季和秋季物候格局及其对气候变化的响应 陈　 沁ꎬ 唐欣然ꎬ 薛乾怀ꎬ 王鑫洋ꎬ 杜彦君 (１１０５)
天山中段南坡巴伦台地区不同海拔植物群落物种多样性与土壤因子的关系 马紫荆ꎬ 张云玲ꎬ 刘　 彬 (１１１６)
云南高原湖泊水葱克隆生长与有性繁殖特征及影响因子 赵　 飘ꎬ 刘振亚ꎬ 王　 娜ꎬ 牛孟莹ꎬ 艾　 静ꎬ 肖德荣ꎬ 王　 行 (１１２６)
滇池湖滨带优势湿地挺水植物分解特征研究 王陈里ꎬ 崔婉哲ꎬ 赵　 飘ꎬ 肖德荣ꎬ 王　 行 (１１３６)
长苞香蒲对人工盐碱湿地 Ｎａ＋和 Ｋ＋的吸收与转运特征 赵宏亮ꎬ 倪细炉ꎬ 侯　 晖 ꎬ 谢沁宓ꎬ 程　 昊 (１１５０)
桂北典型锰矿区周边土壤重金属污染状况及主要植物富集特征 王新帅ꎬ 林　 华ꎬ 俞　 果ꎬ 蒋萍萍ꎬ 刘　 杰 (１１６０)
基于 ＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 分析马缨杜鹃花代谢物的变化 武绍龙ꎬ 唐　 明ꎬ 张习敏ꎬ 唐　 婧 (１１７０)
半枫荷调控 ＲＡ 模型的非靶向代谢组学研究 王华坤ꎬ 肖方静ꎬ 宾万娟ꎬ 傅春青ꎬ 尹　 丽 (１１８１)
基于代谢组学分析黑老虎植株不同部位黄酮类成分 高渐飞ꎬ 周　 玮ꎬ 刘　 妮ꎬ 杨　 艳 (１１９３)
广东南岭 ２０ ｈｍ２ 样地华南五针松空间分布与生境特征研究

龚粤宁ꎬ 刘志发ꎬ 水坤春ꎬ 张　 强ꎬ 吴林芳ꎬ 郭腾辉ꎬ 权　 擎ꎬ 沈　 勇 (１２０４)



枫香变红过程中叶片组织结构、 光合特性及色素含量变化研究

尹国平ꎬ 刘雄盛ꎬ 蒋　 燚ꎬ 王　 勇ꎬ 杨继生ꎬ 肖玉菲ꎬ 黄荣林ꎬ 姜　 英 (１２１３)



施氮深度和水分胁迫对藜麦幼苗生理及产量的影响 李亚妮ꎬ 庞春花ꎬ 张永清ꎬ 张　 媛 (１２２２)
外源水杨酸对铝胁迫下菊芋根系分泌物的影响

杨文敏ꎬ 严浙楠ꎬ 毛纪隆ꎬ 倪晓菁ꎬ 黄家妮ꎬ 潘蕾蕾ꎬ 张雅琦ꎬ 娄赛炜ꎬ 杨颜裴ꎬ 张丽宇ꎬ 刘　 鹏 (１２３２)



土壤石砾含量对掌叶木幼苗生长和根系特征的影响 刘天凤ꎬ 谢　 川ꎬ 郭　 松ꎬ 李在留 (１２４０)
碳酸氢盐处理下桑树和构树的生长、 光合和抗逆性差异 李仕洪ꎬ 姚　 凯ꎬ 刘映良ꎬ 吴沿友 (１２４８)

第八期 (２０２２ 年 ８ 月)
北部湾海洋植物及其共附生微生物次级代谢产物研究进展 (综述) 高程海ꎬ 夏家朗ꎬ 梁考云ꎬ 刘永宏ꎬ 易湘茜 (１２５９)
上海大金山岛植被分类与制图———基于网格化清查方法 许洺山ꎬ 朱晓彤ꎬ 王万胜ꎬ 杜运才ꎬ 汪彦颖ꎬ 梁启明ꎬ 郑丽婷ꎬ 阎恩荣 (１２７３)
滨海沙地植物厚藤叶片生理特征的季节变化 金　 贇ꎬ 朱栗琼ꎬ 招礼军ꎬ 化　 彬ꎬ 权佳惠ꎬ 刘金炽 (１２８４)
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广西三种真红树植物可培养细菌多样性及其生物活性初筛 黎芳婷ꎬ 李　 蜜ꎬ 徐淑芬ꎬ 王慧敏ꎬ 刘永宏ꎬ 高程海 (１２９４)
木麻黄原生境种子萌发及幼苗存活的影响因素分析 王　 玉ꎬ 郝清玉 (１３０４)
木麻黄纯林及其混交林对土壤剖面理化性质的影响 王小燕ꎬ 薛　 杨ꎬ 宿少锋ꎬ 林之盼ꎬ 雷湘龄ꎬ 王耀山 (１３１５)
贵州省国家公园选址及其植物多样性保育研究 谢　 波ꎬ 杨广斌ꎬ 李　 蔓ꎬ 李亦秋 (１３２５)
海南主要陆域自然保护地兰科植物多样性与生境的关联分析 周　 康ꎬ 张　 哲ꎬ 宋希强ꎬ 李大程ꎬ 陈枳衡ꎬ 张中扬ꎬ 李霖明 (１３３７)
利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 分析菜心表观遗传多样性 史卫东 (１３５７)
基于 ＳＳＲ 标记的大明松天然群体遗传多样性分析 罗群凤ꎬ 冯源恒ꎬ 吴东山ꎬ 杨章旗 (１３６７)
香合欢 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记开发及种间通用性研究 安　 琪ꎬ 冯源恒ꎬ 杨章旗ꎬ 胡　 拉 (１３７４)
四个竹秆变异毛竹变型的全基因组序列分析 牟少华ꎬ 李　 娟ꎬ 李雪平ꎬ 高　 健 (１３８３)
三种厚朴叶绿体基因组的比较研究 张　 敏ꎬ 尹彦棚ꎬ 周罗静ꎬ 任　 波ꎬ 王　 丽ꎬ 时小东ꎬ 侯飞侠ꎬ 彭　 成ꎬ 高继海 (１３９４)
北美鹅掌楸 ＬｔＡＧＯ１ 基因的克隆、 表达及其启动子分析 魏灵敏ꎬ 温少莹ꎬ 马际凯ꎬ 夏　 辉ꎬ 李嘉昱ꎬ 吴栩佳ꎬ 李火根 (１４０２)
紫玉兰 ‘红元宝’ Ｍｌ３ＧＴ１ 基因的克隆及表达分析 王卓为ꎬ 戴梦怡ꎬ 程少禹ꎬ 王小德ꎬ 王亚玲ꎬ 申亚梅ꎬ 张　 超 (１４１７)
紫九牛叶绿体基因组密码子偏好性分析 郭　 松ꎬ 梁湘兰ꎬ 黄青青ꎬ 卢　 祥ꎬ 严其伟ꎬ 张　 鹏ꎬ 覃逸明 (１４２６)
葡萄 ＣＢＦ４ 基因生物信息学及其对低温和硅酸钾响应分析 张红梅ꎬ 王旺田ꎬ 张　 芮ꎬ 杨　 科ꎬ 王宝强ꎬ 王翠玲 (１４３３)

第九期 (２０２２ 年 ９ 月)
番茄总皂苷对小鼠高尿酸血症的调节作用 杨子明ꎬ 张　 利ꎬ 刘金磊ꎬ 李典鹏 (１４４１)
山豆根地上部分的酪氨酸酶抑制活性成分筛选研究 阳丙媛ꎬ 何瑞杰ꎬ 王亚凤ꎬ 黄永林 (１４４８)
罗汉果苷 ＩＩＥ 在巨噬细胞糖尿病炎症模型中的作用 黄　 凯ꎬ 肖　 娟ꎬ 李爱丽 (１４５４)
ｐＨ 区带精制逆流色谱法分离制备越南槐中具有抑制 α－糖苷酶活性的生物碱

梁森林ꎬ 黄永林ꎬ 何瑞杰ꎬ 王亚凤ꎬ 阳丙媛ꎬ 李典鹏ꎬ 司红彬 (１４５９)



走马胎叶片营养成分分析及栽培年限差异比较 唐凤鸾ꎬ 梁英艺ꎬ 孙菲菲ꎬ 赵　 健 (１４６６)
走马胎三萜皂苷合成相关基因表达分析 雷宇阳ꎬ 李　 霁ꎬ 赵丽云ꎬ 罗　 鸣ꎬ 陈红锋 (１４７３)
猫须草抗炎活性成分研究 李毅鹏ꎬ 潘争红ꎬ 符毓夏ꎬ 宁德生ꎬ 李连春ꎬ 海　 洪 (１４８０)
一株内生真菌 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ｓｐ. 次级代谢产物及其活性 薛欣怡ꎬ 张　 翼ꎬ 冯昀铠ꎬ 廖清楠ꎬ 胡雪琼ꎬ 刘亚月 (１４８７)
油橄榄果渣抗氧化部位化学成分的研究 陈根振ꎬ 王蝴蝶ꎬ 裴　 栋ꎬ 黄新异ꎬ 邸多隆 (１４９８)
云南三种特色柑橘属果皮精油成分及活性研究 李　 渔ꎬ 陈　 波ꎬ 施建莲ꎬ 马海玲ꎬ 习杨彦彬ꎬ 刘　 佳 (１５０７)
雷公藤提取物中主要物质基础及其抗肿瘤活性研究 胡　 丹ꎬ 丁同同ꎬ 李　 江ꎬ 邓璐璐ꎬ 吴树燕ꎬ 穆淑珍 (１５１４)
拔毒散的化学成分及其抗炎活性研究 罗明楚ꎬ 石小翠ꎬ 孙　 朋ꎬ 鲁建美ꎬ 宋兴震ꎬ 贾慧珍ꎬ 吴　 敏ꎬ 许又凯 (１５２２)
民族药刺梨根茎化学成分及其抗炎活性研究 梁　 勇ꎬ 李良群ꎬ 王　 丽ꎬ 周　 浪ꎬ 杨小生 (１５３１)
纤枝金丝桃化学成分研究 张　 涵ꎬ 邓憬童ꎬ 彭　 宇ꎬ 韩庆迪ꎬ 周献东ꎬ 杨新洲 (１５４２)
寡聚核苷酸介导的基因突变技术创制抗除草剂烟草新种质 谢宇峰ꎬ 秦利军 (１５５１)
多刺绿绒蒿 ＷＤ４０ 基因家族的鉴定及生物信息学分析 任玉玲ꎬ 赵　 艳ꎬ 赵成周ꎬ 李　 萍 (１５６１)
谷子 ＰＡＬ 基因家族全基因组的鉴定和表达分析 孟亚轩ꎬ 孙颖琦ꎬ 赵心月ꎬ 王凤霞ꎬ 瓮巧云ꎬ 刘颖慧 (１５７２)
崖壁植物太行菊与长裂太行菊全基因组大小及特征分析 王祎玲ꎬ 臧　 恩ꎬ 张　 昊ꎬ 刘志霞ꎬ 兰亚飞ꎬ 何　 珊ꎬ 郝伟丽ꎬ 曹艳玲 (１５８２)
西藏大花红景天 ＲｃＣＡＴｓ 与 ＲｃＳＯＤｓ 基因克隆及功能分析 王宏鹏ꎬ 李一丹ꎬ 滕彦娇ꎬ 陈成彬ꎬ 张力鹏 (１５９０)
三种苏铁植物呈现出迥异的水力安全边界 覃兰丽ꎬ 庞玉堃ꎬ 张天浩ꎬ 安倚东ꎬ 蒋国凤 (１６０２)
鞘柄菝葜药材质量标准研究 赵春晓ꎬ 李汉伟ꎬ 苏秀红ꎬ 兰金旭ꎬ 晁利芹 (１６１２)

第十期 (２０２２ 年 １０ 月)
中国水韭属两个四倍体新种 (英文) 舒江平ꎬ 顾钰峰ꎬ 欧治国ꎬ 邵　 文ꎬ 杨　 娟ꎬ 陆奇勇ꎬ 张宪春ꎬ 刘保东ꎬ 王瑞江ꎬ 严岳鸿 (１６２３)
越南莲座状复苏卷柏一新种———越南卷柏 (卷柏科) (英文) 张梦华ꎬ 杨　 杰ꎬ ＬＵＵ Ｈｏｎｇ Ｔｒｕｏｎｇꎬ ＴＲＡＮ Ｇｉｏｉꎬ 张宪春 (１６３２)
竹亚科单枝竹属芸香竹花枝和花特征补充描述 张雨曲ꎬ 杨新杰ꎬ 程虎印ꎬ 高　 静ꎬ 彭　 亮ꎬ 张明英ꎬ 张　 岗 (１６４１)
白毛算盘子 (叶下珠科) 在中国无分布 张文华ꎬ 郭永杰ꎬ 李玉玲ꎬ 姚　 纲 (１６４５)
新疆阿魏雄性不育的细胞形态学研究 何　 爽ꎬ 谭敦炎 (１６５２)
中国五种仙茅科植物叶形态及其分类学意义 田　 琴ꎬ 段涵宁ꎬ 王云强ꎬ 李海涛ꎬ 李　 璐 (１６６１)
色季拉山 １０ 种报春花属植物花粉形态及其分类学意义 刘　 林ꎬ 张良英ꎬ 程贵兰ꎬ 何　 丹ꎬ 张力飞ꎬ 孟凡丽 (１６７５)
基于 Ｋｓ 分布的被子植物演化的时间尺度研究 焦贝贝ꎬ 王希胤 (１６８４)
云南被子植物菊类分支的系统发育多样性及其分布格局 周韩洁ꎬ 杨入瑄ꎬ 李　 嵘 (１６９４)
基于叶绿体基因组 ＳＮＰ 的天台鹅耳枥谱系结构与分化分析 陈模舜ꎬ 杨仲毅 (１７０３)
基于分子证据确认秦岭藤属与驼峰藤属 (夹竹桃科) 的系统位置 廖　 苗ꎬ 曾思金ꎬ 唐光大 (１７１７)
净多样化速率和进化时间对虎耳草目科间物种多样性差异的影响

顾嘉豪ꎬ 张粒毫ꎬ 张皓昱ꎬ 仵天晴ꎬ 黄林青ꎬ 程瑞静ꎬ 徐　 莹ꎬ 王庆刚ꎬ 徐晓婷 (１７３０)



质体系统发育基因组解析旋花科系统发育关系 陈丽琼ꎬ 张志荣ꎬ 杨俊波ꎬ 李德铢ꎬ 郁文彬 (１７４０)
白花刺续断野生居群的叶绿体全基因组特征解析 张　 倩ꎬ 张德全 (１７５０)
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胶瘤菌属和孔生胶瘤菌———中国新记录属、 种 朱学泰ꎬ 杜　 璠ꎬ 冶晓燕ꎬ 范佳馨ꎬ 蒋长生 (１７６２)
中国仙人掌科一新归化种———匍地仙人掌 王　 琦ꎬ 严　 靖 (１７６７)
中国哥纳香属 (番荔枝科) 植物新资料 (英文) 杨　 斌ꎬ 王立彦ꎬ 周仕顺ꎬ 李剑武ꎬ 肖春芬ꎬ 谭运洪 (１７７２)
中国西藏兰科植物新资料 李孟凯ꎬ 普布顿珠ꎬ 邢　 震ꎬ 李惠玲ꎬ 章　 漳ꎬ 王　 伟 (１７８０)
绿绒蒿属一中国新记录种———尼东绿绒蒿 张　 旭ꎬ 周海艺ꎬ 徐畅隆ꎬ 徐　 波 (１７８６)
硅藻中国新记录种———帕瓦拉桥弯藻 龙继艳ꎬ 刘　 冰ꎬ 周阳艳ꎬ 徐三妹ꎬ 陈锦华 (１７９１)

第十一期 (２０２２ 年 １１ 月)
水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 基因响应非生物胁迫和植物激素的研究 陈言博ꎬ 陈宗新ꎬ 夏快飞ꎬ 张明永ꎬ 王亚琴 (１７９７)
环境变化对水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体成蛋白家族表达的影响

李　 斌ꎬ 李明玉ꎬ 杜志烨ꎬ 汪开顺ꎬ 肖　 凯ꎬ 王　 鑫ꎬ 石　 杨ꎬ 姬红丽ꎬ 陈　 稷ꎬ 黄　 进 (１８１１)



水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的克隆及表达分析 石　 杨ꎬ 汪梦婷ꎬ 靳雨璠ꎬ 于　 月ꎬ 张　 旭ꎬ 李家豪ꎬ 姜　 南ꎬ 李　 斌ꎬ 陈　 稷ꎬ 黄　 进 (１８２２)
大粒香水稻叶绿体基因组特征分析 吴朝昕ꎬ 刘雪薇ꎬ 李祖军ꎬ 龙武华ꎬ 宫彦龙ꎬ 朱速松 (１８３０)
甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测

朱鹏锦ꎬ 宋奇琦ꎬ 谭秦亮ꎬ 程　 琴ꎬ 李佳慧ꎬ 庞新华ꎬ 周全光ꎬ 吕　 平ꎬ 欧克纬ꎬ 卢业飞ꎬ 农泽梅ꎬ 唐桓伟ꎬ 龙盛风 (１８４０)



保护地蔗田对土壤优先流与根系生物量及产量品质的影响

黄俞铭ꎬ 罗维钢ꎬ 胡钧铭ꎬ 韦翔华ꎬ 黄嘉琪ꎬ 陈仕林ꎬ 蒙炎成ꎬ 俞月凤ꎬ 李婷婷ꎬ 张俊辉ꎬ 周慧蓉ꎬ 黄忠华ꎬ 韦本辉ꎬ 陈　 渊 (１８５４)



甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的鉴定与生物信息学分析 刘　 营ꎬ 尹　 泽ꎬ 江姚兰ꎬ 周定港 (１８６５)
甘蔗茎叶的化学成分及抗氧化活性研究 娄红波ꎬ 王先宏ꎬ 何丽莲ꎬ 李富生 (１８７５)
甘蔗叶乙酸乙酯部位化学成分研究 谢安然ꎬ 韦　 玮ꎬ 郝二伟ꎬ 谢金玲ꎬ 邓家刚ꎬ 侯小涛 (１８８４)
香蕉苗期氮素亏缺与补偿对植株生长和根系形态的影响 赵　 明ꎬ 武　 鹏ꎬ 何海旺ꎬ 龙　 芳ꎬ 莫天利ꎬ 黄　 相ꎬ 邹　 瑜 (１８９２)
韭菜化感物质草莓酸对香蕉枯萎病菌的影响

滕秋梅ꎬ 杨晓东ꎬ 何成新ꎬ 徐广平ꎬ 黄玉清ꎬ 张德楠ꎬ 孙英杰ꎬ 牟海飞ꎬ 韦绍龙ꎬ 周龙武 (１９０１)



施硒对三个香蕉品种植株生长、 生理及果实品质的影响

刘洁云ꎬ 田青兰ꎬ 黄伟华ꎬ 吴艳艳ꎬ 彭嘉宇ꎬ 张英俊ꎬ 谢如林ꎬ 韦绍龙ꎬ 牟海飞ꎬ 韦　 弟 (１９１３)



矮化香蕉及其野生型 ＧＡ３ｏｘ 基因的结构特点和表达分析 林佳琦ꎬ 李燕培ꎬ 肖世祥ꎬ 冯　 斗ꎬ 禤维言 (１９２１)
基于功能性状的外来植物入侵预测模型框架构建 王世雄ꎬ 何跃军ꎬ 王文颖 (１９２９)
箭叶淫羊藿种子的休眠类型与萌发研究 吉浴芳ꎬ 宋松泉ꎬ 田向荣ꎬ 高家东ꎬ 戴嘉兴ꎬ 刘　 军 (１９３９)
水杉凋落物水浸提液对其种子萌发和生长的化感作用 徐来仙ꎬ 姚　 兰ꎬ 周大寨ꎬ 郭秋菊ꎬ 朱　 江ꎬ 邓　 楚ꎬ 艾　 鑫ꎬ 夏煜轩 (１９４９)
Ｃｒ６＋对人工湿地薏苡光合特性和微量元素吸收的影响

柳心怡ꎬ 农　 宇ꎬ 黄建祥ꎬ 李素丽ꎬ 李良香ꎬ 程夕冉ꎬ 王学礼ꎬ 李正文ꎬ 李志刚 (１９５９)



氮、 磷、 钾肥对绣球 ‘花手鞠’ 容器苗生长及养分状况的影响 汪雪影ꎬ 胡永红ꎬ 张宪权ꎬ 秦　 俊ꎬ 刘群录 (１９７１)
木兰科植物组织培养技术研究进展 宦智群ꎬ 徐小蓉ꎬ 耿兴敏ꎬ 唐　 明 (１９８０)

第十二期 (２０２２ 年 １２ 月)
基于 ＵＰＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ 技术的野生及栽培韭菜籽的代谢组学研究 霍冬敖ꎬ 田瑞丰ꎬ 任永权ꎬ 段星宇ꎬ 洪登峰ꎬ 汪　 波 (１９９５)
木芙蓉三个品种及近缘种的叶绿体基因组比较分析 李镇兵ꎬ 任　 婷ꎬ 邓姣姣ꎬ 陈俊佩ꎬ 周颂东ꎬ 曾心美ꎬ 马　 娇ꎬ 李方文 (２００７)
白菜 ＣｅｓＡ 基因家族鉴定及表达模式分析 马宇辰ꎬ 赵玉梅ꎬ 黄丹霖ꎬ 张梦晴ꎬ 吴晓宇ꎬ 王　 洁ꎬ 陈　 雨ꎬ 黄家保ꎬ 段巧红 (２０２１)
油橄榄 ＡＰ２ / ＥＲＦ 转录因子鉴定及水胁迫表达分析 王丽娟ꎬ 王　 毅ꎬ 陆　 斌ꎬ 罗玛妮娅ꎬ 徐令文ꎬ 原晓龙ꎬ 李贤忠 (２０３２)
茶树 ＴＩＦＹ 基因家族鉴定及非生物胁迫下表达分析 姚新转ꎬ 张宝会ꎬ 陈湖芳ꎬ 吕立堂 (２０４４)
养分增加提高大狼耙草入侵种群的生长和竞争能力 韦春强ꎬ 唐赛春ꎬ 李象钦ꎬ 潘玉梅 (２０５６)
不同入侵程度紫茎泽兰碳氮磷生态化学计量特征研究 马　 筱ꎬ 王桔红ꎬ 罗娅婷ꎬ 崔现亮ꎬ 段富院 (２０６４)
干热河谷次生稀树灌木林物种组成变化及群落结构动态 龙　 成ꎬ 余志祥ꎬ 杨永琼ꎬ 税梅梅 (２０７５)
不同生长年限华重楼根际土壤微生物多样性研究 冼康华ꎬ 苏　 江ꎬ 付传明ꎬ 何　 文ꎬ 刘宝骏ꎬ 谢东斌ꎬ 黄宁珍ꎬ 何金祥 (２０８７)
青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较 肖　 健ꎬ 黄小丹ꎬ 杨尚东ꎬ 屈达才 (２０９９)
碳氮源对花榈木胚性愈伤组织诱导、 发育及有机物积累的影响 吴高殷ꎬ 韦小丽ꎬ 王　 晓ꎬ 韦　 忆 (２１０９)
遮光处理对观赏栀子氮、 磷、 钾分配与生长的影响 刘向东ꎬ 尹陈茜ꎬ 杨吉龙ꎬ 侯志勇ꎬ 李炎林ꎬ 于晓英 (２１１７)
莲种胚在温度胁迫下的逆境生理研究 王公达ꎬ 褚云霞ꎬ 徐　 政ꎬ 张　 荻ꎬ 章毅颖 (２１２８)
叶面喷施钙镁肥对 ‘妃子笑’ 荔枝果肉苹果酸积累的影响 廖海枝ꎬ 林晓凯ꎬ 杨成坤ꎬ 杜婧加ꎬ 彭俊杰ꎬ 周开兵 (２１３８)
墨兰对氮营养和波动光强复合胁迫的光合调控响应 李志雄ꎬ 黄　 伟ꎬ 张石宝 (２１４７)
西北干旱区葡萄净光合速率变化及其影响因素 秦文华ꎬ 张　 扬ꎬ 朱永泰ꎬ 徐聪ꎬ 陈惠玲ꎬ 朱高峰 (２１５７)
ＬＥＤ 光质及光周期对香子含笑幼苗生长和光合特性的影响 吴芳兰ꎬ 李书玲ꎬ 杨　 梅ꎬ 庞伟灿ꎬ 黄靖杰ꎬ 李乾林ꎬ 樊容源 (２１６７)
不同叶型维西堇菜叶片结构及光合特征比较 杜梅娜ꎬ 赵　 祥ꎬ 李铭佳ꎬ 徐军山 (２１７８)

５　 «广西植物»第 ４２ 卷总目次



Ｇｕｉｈａｉａ Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｖｏｌ. ４２ꎬ ２０２２
Ｎｏ. １

Ｆｉｖｅ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｏｎｅ ｎｅｗ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ (Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ ｗｉｔｈ ｏｎｅ ｎｅｗ ｓｅｃｔｉｏｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓ
ＷＡＮＧ Ｗｅｎｃａｉ (ＷＡＮＧ Ｗｅｎ￣ｔｓａｉ) (１)




Ｔｗｏ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ａｃｏｎｉｔｕｍ ａｎｄ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ (Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ Ｓｉｃｈｕａｎ ＷＡＮＧ Ｗｅｎｃａｉ (ＷＡＮＧ Ｗｅｎ￣ｔｓａｉ) (１０)
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｓｙｍｐａｔｒｉｃ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ ＷＡＮＧ Ｚｈａｎｇｐｅｉꎬ ＣＨＥＮ Ｌｉｎꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｎｒｏｎｇ (１４)
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ＷＡＮＧ Ｙｉｈｕｉꎬ ＸＩＥ Ｙｉｆｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈｉｘｉａｎｇꎬ ＪＩＮ Ｊｉａｙｉꎬ ＱＩＵ Ｘｉａｎｇｄｏｎｇꎬ ＴＯＮＧ Ｙａｎｇ (３９)



Ｔｈｅ ＳＣｏＴ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ５３ ｋｉｗｉｆｒｕｉｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ( ｌｉｎｅｓ)

ＱＩ Ｂｅｉｂｅｉꎬ ＷＡＮＧ Ｆａｍｉｎｇꎬ ＭＯ Ｑｕａｎｈｕｉꎬ ＹＥ Ｋａｉｙｕꎬ ＧＯＮＧ Ｈｏｎｇｊｕａｎꎬ ＬＩＵ Ｐｉｎｇｐｉｎｇꎬ ＪＩＡＮＧ Ｑｉａｏｓｈｅｎｇꎬ ＬＩ Ｊｉｅｗｅｉ (４９)



Ｎｕｃｌｅａｒ ＤＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ (２Ｃ￣ｖａｌｕｅ) ａｎｄ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｅｒｉｃａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ

ＬＩＡＮＧ Ｈｕａꎬ ＪＩＡＮＧ Ｌｕꎬ ＺＨＵ Ｄａｈａｉꎬ ＺＨＯＵ Ｊｉａｎｗｅｉꎬ ＦＡＮ Ｄｅｎｇｍｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈｉｙｏｎｇ (５８)



Ｐｏｌｌｅｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｔｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｅｃｔ. Ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ

ＳＨＩ Ｓｉｙｕｎꎬ ＷＵ Ｗｅｎｆｅｉꎬ ＣＵＩ Ｊｉａꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙｉｙｉꎬ ＬＩ Ｚｈｉｈｕｉꎬ ＷＡＮＧ Ｙｉ (６８)



Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ２１ Ｃｌｅｍａｔｉｓ ｔａｘａ ＬＩ Ｍｉｎｇｙａｎｇꎬ ＬＩＵ Ｙａｎｚｅꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉｎꎬ ＬＩＵ Ｄｏｎｇｙｕｎ (７８)
Ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ Ａｄｉａｎｔｕｍ ｒｅｎｉｆｏｒｍｅ ｖａｒ. ｓｉｎｅｎｓｅ ｓｐｏｒｏｐｈｙｔｅ (Ｐｔｅｒｉｄａｃｅａｅ) ＬＩ Ｌｉｎｂａｏꎬ

ＨＵＡＮＧ Ｇｕｉｙｕｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｇｕｏｙｕꎬ ＷＵ Ｄｉꎬ ＷＵ Ｊｉｎｈｕａꎬ ＬＩＡＮＧ Ｑｉａｎｙａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｌａｎｆａｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｈｕｉｙｕａｎꎬ ＷＡＮＧ Ｔｉｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｃｈａｏｄｏｎｇ (９０)
Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｔｙ１￣ｃｏｐｉａ￣ｌｉｋｅ ｒｅｔｒｏｔｒａｎｓｐｏｓｏｎｓ ｉｎ ｗｉｌｄ ｐｅａｎｕｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ＡＡ ｇｅｎｏｍｅ

ＣＡＩ Ｔｉｅｃｈｅｎｇꎬ ＬＩＵ Ｊｕｎｘｉａｎꎬ



ＺＨＡＮＧ Ｃｈｏｎｇꎬ ＬＩＵ Ｊｉｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｔａｉｙｉꎬ ＪＩＡＮＧ Ｊｉｎｇꎬ ＨＥ Ｌｉａｎｇｑｉｏｎｇꎬ ＨＡＮ Ｚｈｕｑｉａｎｇꎬ ＴＡＮＧ Ｒｏｎｇｈｕａꎬ ＺＨＵＡＮＧ Ｗｅｉｊｉａｎꎬ ＸＩＯＮＧ Ｆａｑｉａｎ (１００)

Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｌｉｌｉｆｌｏｒａ ‘Ｈｏｎｇｙｕａｎｂａｏ’ ｄｕｒｉｎｇ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ＺＨＡＮＧ Ｙｉｎｇｊｉａꎬ ＣＨＥＮＧ Ｓｈａｏｙｕꎬ ＷＡＮＧ Ｚｈｕｏｗｅｉꎬ ＤＡＩ Ｍｅｎｇｙｉꎬ ＤＯＮＧ Ｂｉｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｃｈａｏꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓｈｏｕｚｈｏｕꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｌｉｎｇꎬ ＳＨＥＮ Ｙａｍｅｉ (１１３)




Ｌｅａｆ ｖｅｎａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｍｐｌｅ￣ｌｅａｖｅｄ ｔａｘａ ｏｆ Ｓｏｒｂｕｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ
ＴＩＡＮ Ｃｈａｎｇｆｅｎꎬ ＬＩ Ｍｅｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙａｊｉａｎꎬ ＺＨＯＵ Ｙｕａｎｈａｏꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｎｒｏｎｇ (１２２)




Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｔａｍｅｎｓ ａｎｄ ｃａｒｐｅｌｓ ｏｎ ｐｉｎ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｔｈｒｕｍ ｔｙｐｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ＷＡＮＧ Ｘｕａｎꎬ ＣＨＥＮ Ｙａｎꎬ ＬＩＵ Ｚｈｉｘｉｏｎｇ (１３３)
Ｓｐｏｒｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｇａｍｅｔｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ Ｐｓｅｕｄｏｓａｓａ ｖｉｒｉｄｕｌａ

ＺＨＡＯ Ｗａｎｑｉꎬ ＧＵＯ Ｃｈｕｎｃｅꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｎꎬ ＸＩＡＯ Ｊｉａｏꎬ ＷＵ Ｚｈｅｎｇｃｈｕｎꎬ ＬＩＵ Ｈａｉｗｅｎꎬ ＹＡＮＧ Ｇｕａｎｇｙａｏꎬ ＹＵ Ｆｅｎ (１４３)



Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｌｅａｆ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｍｉｃｒｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｒｅｌａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｉｍｐａｔｉｅｎｓ

ＬＩＡＮＧ Ｘｉａｏｌｉꎬ ＳＨＵ Ｈｕｉｊｕａｎꎬ Ｗａｎｇ Ｔｉｎｇꎬ Ｃａｉ Ｘｉｕｚｈｅｎꎬ Ｃｏｎｇ Ｙｉｙａｎꎬ ＫＵＡＮＧ Ｒｅｎｐｉｎｇ (１５２)



Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｌｏｒａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ

ＨＵ Ｄｅｍｅｉꎬ ＤＯＮＧ Ｘｉꎬ ＷＵ Ｊｉａｎｇｍｉｎｇꎬ ＨＵ Ｌｉａｎｙｕꎬ ＴＡＮＧ Ｍｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｏｙｕｅ (１６１)



Ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｆｌｏｒａｌ ｏｆ Ｂａｍｂｕｓａ ｔｕｌｄｏｉｄｅｓ ＬＯＮＧ Ｈａｏꎬ ＣＨＵ Ｃａｉｈｕａꎬ ＪＩＮ Ｄｉａｎｋｕｎꎬ ＬÜ Ｚｈｕｏꎬ ＷＡＮＧ Ｓｈｕｇｕａｎｇ (１７４)

Ｎｏ. ２
Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ

ＬＩ Ｊｉａｎｘｉｎｇꎬ ＴＡＮ Ｙａｎｆａｎｇꎬ ＬＩ Ｄｏｎｇｘｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｂｉｎꎬ ＣＨＥＮ Ｔｉｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｆｕｚｈａｏꎬ ＬＵ Ｓｈｕｈｕａ (１８３)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｌ ｌｉｇｈｔ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｎ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｆｒｕｉｔｉｎｇ ｏｆ ｐｉｔａｙａ ｓｔｅｍ

ＸＩＥ Ｚｕｏｍｕꎬ ＣＡＩ Ｙｉｎｇｊｉａｎꎬ ＹＵ Ｒｕｏｙｉｎｇꎬ ＹＵ Ｃｈａｏꎬ ＷＡＮＧ Ｃａｉｓｈｅｎｇꎬ ＦＵ Ｍｅｉꎬ ＧＵＯ Ｂｉｎ (１９１)



Ｒｅｓｕｒｒｅｃｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ

ＬＩ Ａｉｈｕａꎬ ＷＡＮＧ Ｄａｎｄａｎꎬ ＬＩ Ｗｅｉｑｉ (１９９)
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｇｅｓｎｅｒｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ

ＨＵＡＮＧ Ｍｅｉꎬ ＬＩ Ｍｅｉｊｕｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｈｏｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊｉｎｑｕａｎꎬ ＢＡＩ Ｘｉｎｘｉａｎｇ (２１０)



Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｆｅｒｎｓ ｉｎ Ｇｏｎｇｇａ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

ＨＵ Ｊｉａｙｕꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙｏｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｙｕꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍｅｎｇｈｕａꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｎｃｈｕｎ (２２０)



Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｓｔｅｍ ｔｉｓｓｕｅ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｃｃｕｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ａｎｄ ｂｌａｃｋ ｓｈａｎｋ

ＷＡＮＧ Ｈａｎｃｈｅｎｇꎬ ＸＩＡＮＧ Ｌｉｇａｎｇꎬ ＺＨＥＮＧ Ｐｉｎｇꎬ ＣＡＩ Ｌｉｕｔｉꎬ ＹＵ Ｚｈｉｈｅ (２２８)



Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｉｎ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｖａｃａｎｃｙ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＹＥ Ｃｈａｏꎬ ＬＩＵ Ｆｅｎｇꎬ ＡＮ Ｍｉｎｇｔａｉꎬ ＹＡＮＧ Ｙａｎｂｉｎｇ (２４０)



Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｉｎｏｊａｃｋｉａ ｘｙｌｏｃａｒｐａ ｉｎ Ｌａｏｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ ＤＯＮＧ Ｐｅｎｇꎬ

ＰＥＮＧ Ｚｈｉｑｉꎬ ＺＨＵ Ｈｏｎｇꎬ ＺＨＵ Ｓｈｕｘｉａꎬ ＤＯＮＧ Ｊｉｎｇｊｉｎｇꎬ ＺＨＡＩ Ｆｅｉｆｅｉꎬ ＺＨＯＮＧ Ｙｕｑｉａｎꎬ ＺＨＥＮＧ Ａｉｃｈｕｎꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｎｒｏｎｇꎬ ＹＩ Ｘｉａｎｇｕｉ (２４７)
Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｌｅａｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｌｏｃａｌ ｐｒｅｃｉｏｕｓ ｈａｒｄｗｏｏｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＬＩＵ Ｚｈａｏｙａｎｇꎬ ＬＵＯ Ｙｉｎｇｈｕａꎬ ＹＵ Ｙｉｎｇꎬ ＭＥＮＧ Ｊｉａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｈａｉｊｕ (２５７)



Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＷＲＫＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ ＱＩＡＯ Ｇａｎｇꎬ ＬＩ Ｌｉꎬ ＪＩＡＮＧ Ｓｈａｎ (２６７)
Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＢｅＬＥＡ２ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｂｒａｃｈｙｍｅｎｉｕｍ ｅｘｉｌｅ ＬＩ Ｘｕｅｂａｏꎬ ＷＡＮＧ Ｑｉꎬ ＹＡＮ Ｂｏ (２７７)
Ｃｌｏｎｅ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＤｃＳＫＰ１ ｉｎ Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ

ＺＨＯＵ Ｘｕｈｏｎｇꎬ ＺＨＡＯ Ｘｕｅｙａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｘｉａｏｍｉꎬ ＷＵ Ｘｕｅｗｅｉꎬ ＱＵ Ｓｕｐｉｎｇ (２８６)



Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧｅＢＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｇｌｙｃｉｎ ｍａｘ ＧＯＮＧ Ｙｕａｎｙｏｎｇꎬ ＺＨＡＯ Ｌｉｈｕａꎬ ＹＡＮ Ｆｅｉꎬ ＺＨＵ Ｌｉｈｏｎｇ (２９４)
Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＦｔＦ５Ｈ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ (Ｆａｇｏｐｙｒｕｍ ｔａｔａｒｉｃｕｍ)
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ＺＨＯＵ Ｇａｉｌｉａｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｐａｎꎬ ＸＩＥ Ｘｕｅｔｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｑｉａｎꎬ ＷＡＮＧ Ｎａｉｂｉｎꎬ ＬＵ Ｙｉｘｉａｎｇ (７７２)



Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ Ａｓｃｌｅｐｉａｓ ｃｕｒａｓｓａｖｉｃａ

ＹＩＮ Ｎａꎬ ＳＯＮＧ Ｎａｌｉꎬ ＰＵ Ｘｉａｏｊｉａꎬ ＧＵ Ｑｉａｎｌａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｈａｉｈａｏꎬ ＷＡＮ Ｃｈｕｎｐｉｎｇꎬ ＱＩ Ｙａｎꎬ ＬＩ Ｘｉａｏｓｉꎬ ＺＨＥＮＧ Ｘｉ (７８１)



Ｉｓｏｌａｔｉｏｎꎬ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅｓ ｆｒｏｍ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ ｆｌｏｗｅｒ

ＬＩ Ｇｅｎꎬ ＰＡＮ Ｚｈｅｎｇｈｏｎｇꎬ ＮＩＮＧ Ｄｅｓｈｅｎｇꎬ ＬＩ Ｌｉａｎｃｈｕｎꎬ ＦＵ Ｙｕｘｉａꎬ ＬＩ Ｈａｉｙｕｎ (７９０)



Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｐｒｉｎｇ ｓｈｏｏｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｇｅｎｏｕｓ ｈｏｒｍｏｎｅｓ ｉｎ Ｐｏｌｙｇａｌａ ｆａｌｌａｘ

ＺＨＡＮＧ Ｙｕｘｉａｎꎬ ＴＡＮＧ Ｈｕｉꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘｉｙａｎｇꎬ ＬＩＵ Ｂａｏｙｕꎬ ＬＩ Ｗｅｎｌａｎ (７９６)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｈａｉｒｙ ｒｏｏｔｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｒｈｉｚｏｇｅｎｅｓ Ｃ５８Ｃ１ ＸＩＡＮＧ Ｒｕｎꎬ ＪＩＡＮＧ Ｌｏｎｇ (８０２)
Ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｃｒｏｓｅ ｏｎ ｈａｕｓｔｏｒｉｕｍ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｗｏ ｒｏｏｔ ｈｅｍｉｐａｒａｓｉｔｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｏｒｏｂａｎｃｈａｃｅａｅ

ＬＩ Ｙａｎｍｅｉꎬ ＳＵＩ Ｘｉａｏｌｉｎꎬ ＸＵＥ Ｒｕｉｊｕａｎꎬ ＬＩ Ｙｕｅꎬ ＬＵＯ Ｙａｎꎬ ＬＩ Ａｉｒｏｎｇ (８１１)



Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｃｏｎｉｔｉ Ｒａｄｉｘ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｃｅｓｓｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

ＷＵ Ｄａｎｄａｎꎬ ＬＩＵ Ｙａｎꎬ ＧＵＯ Ｐｅｎｇｆｅｉꎬ ＫＵＡＮＧ Ｈａｉｘｕｅꎬ ＹＡＮＧ Ｂｉｎｇｙｏｕ (８２０)



Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｇａｌｌｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｃａｔｅｃｈｉｎ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｒｏｓａ ｌａｅｖｉｇａｔａ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｏｃｅｓｓｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ

ＷＥＩ Ｘｉｙｕａｎꎬ ＤＥＮＧ Ｑｉꎬ ＬＵ Ｘｉａｏｌｉｎｇꎬ ＳＨＵ Ｋｅꎬ ＺＨＵＯ Ｓｈｅｎꎬ ＦＡＮ Ｊｉａｗｅｎꎬ ＰＡＮ Ｓｉｘｉｎｇ (８３３)



Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｏｏｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ＧＲ２４ ａｎｄ ＩＡＡ

ＨＵＡＮＧ Ｘｉａｏｙｕꎬ ＰＡＮＧ Ｊｕａｎꎬ ＣＨＥＮ Ｇｕｉｌｉｎ (８４５)



Ｈｙｐｏｇｌｙｃｅｍｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｌｖｅｎｔ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｆｒｏｍ Ｐｙｒｒｏｓｉａ ｌｉｎｇｕａ ｉｎ ｖｉｔｒｏ

ＺＨＵＡＮＧ Ｙｕａｎｂｅｉꎬ ＬＩＮＧ Ｍｅｉｄｉꎬ ＷＥＩ Ａｉｈｏｎｇꎬ ＬＩ Ｒｏｎｇｄｉꎬ ＬＩＵ Ｘｉａｏｍｉｎꎬ ＮＩＥ Ｈｕａꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓｈｅｎｇｙｕａｎ (８５５)



Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｏｆ Ｃｉｎｎａｍｏｍｉ Ｒａｍｕｌｕｓ ＪＩＮ Ｙｏｎｇｌｉａｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｇｕａｎｙｉꎬ ＬＩＵ Ｗｅｎｑｉｎꎬ ＷＡＮ Ｐｉｎｇｎａｎꎬ ＣＨＥＮ Ｚｈｏｎｇｗｅｎꎬ ＬＩＵ Ｈｕａ (８６０)
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｏｆ ａｎｔｈｒａｑｕｉｎｏｎｅ ｆｒｏｍ Ｒｕｂｉａ ｏｎｃｏｔｒｉｃｈａ

ＬＩ Ｙｉｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｈｏｎｇｙｕｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙｏｎｇꎬ ＨＥ Ｙａｎｌｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｎｇꎬ ＬＩ Ｙｏｎｇｊｕｎ (８６６)



Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓꎬ ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｓｅｌｆ￣ｆｅｒｔｉｌｅ ｃｏｍｍｏｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔꎬ ｇｏｌｄｅｎ ｔａｒｔａｒｙ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ａｎｄ ｒｉｃｅ ｔａｒｔａｒｙ
ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ＲＡＮ Ｐａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｌｉｊｕａｎꎬ ＣＵＩ Ｙａｓｏｎｇꎬ ＣＡＩ Ｑｉｚｏｎｇꎬ ＸＩＡ Ｙｕｆｅｉꎬ ＣＨＥＮ Ｑｉｎｇｆｕ (８７４)
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｒａｐｈｅｎｅ ｏｘｉｄｅ ｏｎ ｓｔｒｅｓｓ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｌｏｌｉｕｍ ｐｅｒｅｎｎｅ

ＨＯＮＧ Ｙｉｎｇꎬ ＭＡＯ Ｊｉａｎｙｕｅꎬ ＺＨＡＯ Ｓｈｕｌａｎꎬ ＤＵＯ Ｌｉａｎ (８８６)




Ｎｏ. ６
Ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｂｉｃａｒｂｏｎａｔｅ (ＨＣＯ－

３ ) ｏｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ＴＯＮＧ Ｃｈｅｎｇｙｉｎｇꎬ ＷＵ Ｙａｎｙｏｕ (８９５)
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ ｏｎ ｋａｒｓｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ

ＹＡＮＧ Ｈｕｉꎬ ＮＩＮＧ Ｊｉｎｇꎬ ＭＡ Ｙａｎｇꎬ ＺＨＯＵ Ｍｅｎｇｘｉａꎬ ＣＡＯ Ｊｉａｎｈｕａ (９０３)



Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｌｅａｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｐｅｃｔｒａｌ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｋａｒｓｔ ａｒｅａｓ ＨＥ Ｗｅｎꎬ ＹＵ Ｌｉｎｇꎬ ＹＡＯ Ｙｕｅｆｅｎｇ (９１４)
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｊｕｇｌａｎｓ ｓｉｇｉｌｌａｔａ ｉｎ ｋａｒｓｔ ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｒｅａｓ

ＹＡＮＧ Ｓｈａｎꎬ ＹＵ Ｙａｎｇｈｕａꎬ ＸＩＯＮＧ Ｋａｎｇｎｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓｈｉｈａｏꎬ ＬＩ Ｔｉｎｇｌｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｚｈｉｆｕꎬ ＱＩＮ Ｙａｏꎬ ＨＵ Ｔｉｎｇｈｕｉ (９２７)



Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｋａｒｓｔ ｒｅｇｉｏｎ

ＺＨＡＮＧ Ｙｕｎａꎬ ＺＨＯＵ Ｘｉａｏｇｕｏꎬ ＷＥＮ Ｙｕａｎｇｕａｎｇꎬ ＺＨＵ Ｈｏｎｇｇｕａｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｌｅｉꎬ ＳＨＡＯ Ｗｅｎｚｈｅꎬ ＣＨＥＮ Ｑｉｕｈａｉ (９３８)



Ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｋｅｔｅｌｅｅｒｉａ ｃａｌｃａｒｅａꎬ ａ ｐｒｅｃｉｏｕｓ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｋａｒｓｔ ａｒｅａ

ＪＩＡＮＧ Ｈａｉｄｕꎬ ＸＩＥ Ｗｅｉｌｉｎｇꎬ ＣＨＡＩ Ｓｈｅｎｇｆｅｎｇꎬ ＴＡＮＧ Ｊｉａｎｍｉｎꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙｕｎｓｈｅｎｇꎬ ＱＩＮ Ｈｕｉｚｈｅｎꎬ ＷＥＩ Ｘｉａｏ (９５１)
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Ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｔａｂｌｅ ｉｓｏｔｏｐｅｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ｋａｒｓｔ ｐｌａｔｅａｕ ｇｏｒｇｅ ａｒｅａ ｏｆ Ｂｅｉｐａｎｊｉａｎｇ ｉｎ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔｅｒｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ
ＷＵ Ｙｉｎｇｕꎬ ＹＵ Ｙａｎｇｈｕａꎬ ＬＩ Ｙｉｔｏｎｇꎬ ＺＨＥＮＧ Ｗｅｉ (９６１)
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ＺＨＡＮＧ Ｒｕｎｙａｎｇꎬ ＱＩＡＮ Ｑｉａｎꎬ ＬＩＵ Ｋｕｎｐｉｎｇꎬ ＬＩＡＮＧ Ｙｕｅｍｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｗｅｉꎬ ＪＩＮ Ｚｈｅｎｊｉａｎｇꎬ ＰＡＮ Ｆｕｊｉｎｇ (９７０)
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ＷＡＮＧ Ｈａｉｂｏꎬ ＬＩ Ｆｕｒｏｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｊｉｎｃｕｉꎬ ＧＵＯ Ｊｕｎｙｕｎ (９９６)




Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｌｅｖｅｌｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｍａｃｒｏｃｅｐｈａｌａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ
ＺＨＡＮＧ Ｍｅｉｄｅꎬ ＷＵ Ｈａｉｔａｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙａｊｕａｎꎬ ＬＩ Ｄａｒｏｎｇꎬ ＸＩＯＮＧ Ｌｉｎｋｅꎬ ＤＵＡＮ Ｙｕａｎｙｕａｎꎬ ＺＨＯＵ Ｗｕｘｉａｎ (１００８)




Ａｎｎｕａｌ ｇｒｏｗｔｈ ｒｈｙｔｈｍ ｏｆ Ｍｅｌｉａ ａｚｅｄａｒａｃｈ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｅｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ＣＡＩ Ｊｉｎｆｅｎｇꎬ ＹＵ Ｗａｎｗｅｎꎬ ＷＡＮＧ Ｇｕｉｂｉｎꎬ ＣＡＯ Ｆｕｌｉａｎｇ (１０１８)
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ

ＺＨＡＮＧ Ｎａꎬ ＬＵＯ Ｙｕｙａｎｇꎬ ＭＡ Ｙｉｎｇｍｅｉꎬ ＢＡＯＳＩＱＩＮ Ｂｉｌｉｇｅꎬ ＭＩＮＧ Ｍｉｎｇ (１０２９)



Ａ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｏｒｔｈａｃａｎｔｈａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＦＵ Ｊｉｎｇｙｕａｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｑｉａｎꎬ ＳＵ Ｗｅｎｈｕａ (１０４０)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｃｈｉｍｏｎｏｂａｍｂｕｓａ ｕｔｉｌｉｓ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｐｌａｔｙａｃａｎｔｈａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｊｉｎｆｏ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ ＷＡＮＧ Ｊｉｎｇｍｅｉꎬ ＺＨＯＵ Ｌｉｈｕａꎬ ＨＵＡＮＧ Ｌｉꎬ ＨＵ Ｓｉｗｅｉꎬ ＪＩＮ Ｃｈｅｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｙｏｎｇｃｈｕａｎ (１０４９)
Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＳＨＩ Ｊｉｎｚｈｕꎬ ＣＨＥＮ Ｈｕｉꎬ ＡＮ Ｍｉｎｇｔａｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙａｎｇꎬ ＹＥ Ｃｈａｏꎬ ＷＵ Ｊｉａｎｙｏｎｇ (１０５９)



Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ￣ｌｅａｖｅｄ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ Ｄｏｎｇｂａｉｓｈａｎꎬ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

ＬＩ Ｑｉａｏꎬ ＦＡＮ Ｑｉｎｇｐｉｎｇꎬ ＴＡＮＧ Ｚｈａｎｓｈｅｎｇꎬ ＭＥＮＧ Ｊｉｅꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎｄｅꎬ ＷＡＮＧ Ｙｕｎｑｕａｎꎬ ＬＩ Ｍｉｎｇｈｏｎｇꎬ ＺＨＯＮＧ Ｌｅｉꎬ ＣＨＥＮ Ｊｉａｎｈｕａ (１０６７)




Ｎｏ. ７
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ. ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

ＬＩＵ Ｘｉｎｊｕｎꎬ ＷＥＩ Ｈｏｎｇｊｉｅ (１０７７)



Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｐｅｄａｔａ ｌｅａｖｅｓ ｔｏ ｍｉｃｒｏ￣ｔｏｐｏｇｒａｐｈｙ ｉｎ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｅｒｏｓｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ

ＳＨＡＮＧ Ｙａｎｑｉｏｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｚｈｉｑｉａｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｚｈｉｂｉａｏꎬ ＦＥＮＧ Ｌｉｕｊｕｎ (１０８８)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｏｄｅｒａｔｅ ｕｌｔｒａｖｉｏｌｅｔ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ Ｄｉｃｔａｍｎｕｓ ｄａｓｙｃａｒｐｕｓ

ＳＵ Ｙｕｈａｎｇꎬ ＳＯＮＧ Ｘｉａｏｑｉａｎꎬ ＺＨＥＮＧ Ｊｉｎｇｗｅｎꎬ ＣＡＯ Ｍｅｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈｏｎｇｈｕａꎬ ＴＡＮＧ Ｚｈｏｎｇｈｕａ (１０９６)



Ｓｐｒｉｎｇ ａｎｄ ａｕｔｕｍｎ ｐｈｅｎｏｌｏｇｙ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ

ＣＨＥＮ Ｑｉｎꎬ ＴＡＮＧ Ｘｉｎｒａｎꎬ ＸＵＥ Ｑｉａｎｈｕａｉꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉｎｙａｎｇꎬ ＤＵ Ｙａｎｊｕｎ (１１０５)



Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ｂａｌｕｎｔａｉ ａｒｅａꎬ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｍｉｄ￣Ｔｉａｎｓｈａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ＭＡ Ｚｉｊｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙｕｎｌｉｎｇꎬ ＬＩＵ Ｂｉｎ (１１１６)
Ｃｌｏｎａｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓｅｘｕａｌ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔａｂｅｒｎａｅｍｏｎｔａｎｉ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｌａｔｅａｕ ｌａｋｅｓ

ＺＨＡＯ Ｐｉａｏꎬ ＬＩＵ Ｚｈｅｎｙａꎬ ＷＡＮＧ Ｎａꎬ ＮＩＵ Ｍｅｎｇｙｉｎｇꎬ ＡＩ Ｊｉｎｇꎬ ＸＩＡＯ Ｄｅｒｏｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｈａｎｇ (１１２６)



Ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｗｅｔｌａｎｄ ｅｍｅｒｇｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｄｉａｎｃｈｉ ｌａｋｅｓｉｄｅ

ＷＡＮＧ Ｃｈｅｎｌｉꎬ ＣＵＩ Ｗａｎｚｈｅꎬ ＺＨＡＯ Ｐｉａｏꎬ ＸＩＡＯ Ｄｅｒｏｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｈａｎｇ (１１３６)



Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｏｆ Ｔｙｐｈａ ｄｏｍｉｎｇｅｎｓｉｓ ｉｎ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓａｌｉｎｅ ｗｅｔｌａｎｄｓ

ＺＨＡＯ Ｈｏｎｇｌｉａｎｇꎬ ＮＩ Ｘｉｌｕꎬ ＨＯＵ Ｈｕｉꎬ ＸＩＥ Ｑｉｎｍｉꎬ ＣＨＥＮＧ Ｈａｏ (１１５０)



Ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｍｉｎｅ ｔａｉｌｉｎｇ ａｎｄ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ
　 Ｇｕａｎｇｘｉ ＷＡＮＧ Ｘｉｎｓｈｕａｉꎬ ＬＩＮ Ｈｕａꎬ ＹＵ Ｇｕｏꎬ ＪＩＡＮＧ Ｐｉｎｇｐｉｎｇꎬ ＬＩＵ ｊｉｅ (１１６０)
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｃｈａｎｇｅ ｆｒｏｍ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｔｏ ｗｉｔｈｅｒｉｎｇ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｄｅｌａｖａｙｉ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＬＣ￣ＭＳ / ＭＳ

ＷＵ Ｓｈａｏｌｏｎｇꎬ ＴＡＮＧ Ｍｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘｉｍｉｎꎬ ＴＡＮＧ Ｊｉｎｇ (１１７０)



Ｕｎｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｎｏｍｉｃｓ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｓｅｍｉｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｃａｔｈａｙｅｓｉｓ ｉｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｒｈｅｕｍａｔｏｉｄ ａｒｔｈｒｉｔｉｓ

ＷＡＮＧ Ｈｕａｋｕｎꎬ ＸＩＡＯ Ｆａｎｇｊｉｎｇꎬ ＢＩＮ Ｗａｎｊｕａｎꎬ ＦＵ Ｃｈｕｎｑｉｎｇꎬ ＹＩＮ Ｌｉ (１１８１)



Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｐｌａｎｔ ｂｙ ｗｉｄｅｌｙ￣ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ

ＧＡＯ Ｊｉａｎｆｅｉꎬ ＺＨＯＵ Ｗｅｉꎬ ＬＩＵ Ｎｉꎬ ＹＡＮＧ Ｙａｎ (１１９３)



Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｋｗａｎｇｔｕｎｇｅｎｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｎａｎｌｉｎｇ ２０ ｈｍ２ ｆｏｒｅｓｔ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｐｌｏｔ

ＧＯＮＧ Ｙｕｅｎｉｎｇꎬ ＬＩＵ Ｚｈｉｆａꎬ ＳＨＵＩ Ｋｕｎｃｈｕｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｑｉａｎｇꎬ ＷＵ Ｌｉｎｆａｎｇꎬ ＧＵＯ Ｔｅｎｇｈｕｉꎬ ＱＵＡＮ Ｑｉｎｇꎬ ＳＨＥＮ Ｙｏｎｇ (１２０４)



Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｉｓｓｕｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ ｌｅａｖｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｔｕｒｎｉｎｇ ｒｅｄ

ＹＩＮ Ｇｕｏｐｉｎｇꎬ ＬＩＵ Ｘｉｏｎｇｓｈｅｎｇꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙｉꎬ ＷＡＮＧ Ｙｏｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｊｉｓｈｅｎｇꎬ ＸＩＡＯ Ｙｕｆｅｉꎬ ＨＵＡＮＧ Ｒｏｎｇｌｉｎꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙｉｎｇ (１２１３)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｅｐｔｈ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｑｕｉｎｏａ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ

ＬＩ Ｙａｎｉꎬ ＰＡＮＧ Ｃｈｕｎｈｕａꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙｏｎｇｑｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙｕａｎ (１２２２)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＳＡ ｏｎ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｆ Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ｔｕｂｅｒｏｓｕｓ ｕｎｄｅｒ ａｌｕｍｉｎｕｍ ｓｔｒｅｓｓ ＹＡＮＧ Ｗｅｎｍｉｎꎬ
ＹＡＮ Ｚｈｅｎａｎꎬ ＭＡＯ Ｊｉｌｏｎｇꎬ ＮＩ Ｘｉａｏｊｉｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｊｉａｎｉꎬ ＰＡＮ Ｌｅｉｌｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙａｑｉꎬ ＬＯＵ Ｓａｉｗｅｉꎬ ＹＡＮＧ Ｙａｎｐｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌｉｙｕꎬ ＬＩＵ Ｐｅｎｇ (１２３２)
Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｇｒａｖｅｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｈａｎｄｅｌｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

ＬＩＵ Ｔｉａｎｆｅｎｇꎬ ＸＩＥ Ｃｈｕａｎꎬ ＧＵＯ Ｓｏｎｇꎬ ＬＩ Ｚａｉｌｉｕ (１２４０)



Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｍｏｒｕｓ ａｌｂａ ａｎｄ Ｂｒｏｕｓｓｏｎｅｔｉａ ｐａｐｙｒｉｆｅｒａ ｕｎｄｅｒ ｂｉｃａｒｂｏｎａｔｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＬＩ Ｓｈｉｈｏｎｇꎬ ＹＡＯ Ｋａｉꎬ ＬＩＵ Ｙｉｎｇｌｉａｎｇꎬ ＷＵ Ｙａｎｙｏｕ (１２４８)




Ｎｏ. ８
Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｏｆ ｍａｒｉｎｅ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏ￣ｅｐｉｐｈｙｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆ (Ｒｅｖｉｅｗ)

ＧＡＯ Ｃｈｅｎｇｈａｉꎬ ＸＩＡ Ｊｉａｌａｎｇꎬ ＬＩＡＮＧ Ｋａｏｙｕｎꎬ ＬＩＵ Ｙｏｎｇｈｏｎｇꎬ ＹＩ Ｘｉａｎｇｘｉ (１２５９)
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Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ Ｄａｊｉｎｓｈａｎ Ｉｓｌａｎｄ: Ａ ｇｒｉｄ ｉｎｖｅｎｔｏｒｙ￣ｂａｓｅｄ ａｐｐｒｏａｃｈ
ＸＵ Ｍｉｎｇｓｈａｎꎬ ＺＨＵ Ｘｉａｏｔｏｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｗａｎｓｈｅｎｇꎬ ＤＵ Ｙｕｎｃａｉꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｎｙｉｎｇꎬ ＬＩＡＮＧ Ｑｉｍｉｎｇꎬ ＺＨＥＮＧ Ｌｉｔｉｎｇꎬ ＹＡＮ Ｅｎｒｏｎｇ (１２７３)




Ｓｅａｓｏｎａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｉｐｏｍｏｅａ ｐｅｓ￣ｃａｐｒａｅ ｉｎ ｃｏａｓｔａｌ ｓａｎｄ
ＪＩＮ Ｙｕｎꎬ ＺＨＵ Ｌｉｑｉｏｎｇꎬ ＺＨＡＯ Ｌｉｊｕｎꎬ ＨＵＡ Ｂｉｎꎬ ＱＵＡＮ Ｊｉａｈｕｉꎬ ＬＩＵ Ｊｉｎｃｈｉ (１２８４)




Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｕｌｔｕｒａｂｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｔｒｕｅ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ
ＬＩ Ｆａｎｇｔｉｎｇꎬ ＬＩ Ｍｉꎬ ＸＵ Ｓｈｕｆｅｎꎬ ＷＡＮＧ Ｈｕｉｍｉｎꎬ ＬＩＵ Ｙｏｎｇｈｏｎｇꎬ ＧＡＯ Ｃｈｅｎｇｈａｉ (１２９４)




Ｉｍｐａｃｔ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｉｎ Ｃａｓｕａｒｉｎａ ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ｎａｔｕｒａｌ ｈａｂｉｔａｔ ＷＡＮＧ Ｙｕꎬ ＨＡＯ Ｑｉｎｇｙｕ (１３０４)
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｕｒｅ ａｎｄ ｍｉｘｅｄ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃａｓｕａｒｉｎａ ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ｐｈｙｓｉｃｏ￣ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＷＡＮＧ Ｘｉａｏｙａｎꎬ ＸＵＥ Ｙａｎｇꎬ ＳＵ Ｓｈａｏｆｅｎｇꎬ ＬＩＮ Ｚｈｉｐａｎꎬ ＬＥＩ Ｘｉａｎｇｌｉｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｏｓｈａｎ (１３１５)



Ｓｉｔｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｉｏｎａｌ ｐａｒｋ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ＸＩＥ Ｂｏꎬ ＹＡＮＧ Ｇｕａｎｇｂｉｎꎬ ＬＩ Ｍａｎꎬ ＬＩ Ｙｉｑｉｕ (１３２５)
Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｏｒｃｈｉｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ ｉｎ ｍａｉｎ ｌａｎｄ ｎａｔｕｒｅ ｒｅｓｅｒｖｅｓ ｉｎ Ｈａｉｎａｎ

ＺＨＯＵ Ｋａｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈｅꎬ ＳＯＮＧ Ｘｉｑｉａｎｇꎬ ＬＩ Ｄａｃｈｅｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｚｈｉｈｅｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈｏｎｇｙａｎｇꎬ ＬＩ Ｌｉｎｍｉｎｇ (１３３７)



Ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃａｂｂａｇｅ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ Ｆ￣ＭＳＡＰ ＳＨＩ Ｗｅｉｄｏｎｇ (１３５７)
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ. ｄａｍｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂｙ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

ＬＵＯ Ｑｕｎｆｅｎｇꎬ ＦＥＮＧ Ｙｕａｎｈｅｎｇꎬ ＷＵ Ｄｏｎｇｓｈａｎꎬ ＹＡＮＧ Ｚｈａｎｇｑｉ (１３６７)



ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅｒａｌｉｔｙ ｏｆ Ａｌｂｉｚｉａ ｏｄｏｒａｔｉｓｓｉｍａ ＡＮ Ｑｉꎬ ＦＥＮＧ Ｙｕａｎｈｅｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｚｈａｎｇｑｉꎬ ＨＵ Ｌａ (１３７４)
Ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｃｕｌｍ ｖａｒｉａｎｔｓ ｏｆ Ｍｏｓｏ ｂａｍｂｏｏ (Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ) ｏｎ ｃｕｌｍ

ＭＵ Ｓｈａｏｈｕａꎬ ＬＩ Ｊｕａｎꎬ ＬＩ Ｘｕｅｐｉｎｇꎬ ＧＡＯ Ｊｉａｎ (１３８３)



Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎꎬ ＹＩＮ Ｙａｎｐｅｎｇꎬ ＺＨＯＵ Ｌｕｏｊｉｎｇꎬ ＲＥＮ Ｂｏꎬ ＷＡＮＧ Ｌｉꎬ ＳＨＩ Ｘｉａｏｄｏｎｇꎬ ＨＯＵ Ｆｅｉｘｉａꎬ ＰＥＮＧ Ｃｈｅｎｇꎬ ＧＡＯ Ｊｉｈａｉ (１３９４)



Ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＬｔＡＧＯ１ ｆｒｏｍ Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｔｕｌｉｐｉｆｅｒａ

ＷＥＩ Ｌｉｎｇｍｉｎꎬ ＷＥＮ Ｓｈａｏｙｉｎｇꎬ ＭＡ Ｊｉｋａｉꎬ ＸＩＡ Ｈｕｉꎬ ＬＩ Ｊｉａｙｕꎬ ＷＵ Ｘｕｊｉａꎬ ＬＩ Ｈｕｏｇｅｎ (１４０２)



Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｍｌ３ＧＴ１ ｉｎ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｌｉｌｉｆｌｏｒａ ‘Ｈｏｎｇｙｕａｎｂａｏ’

ＷＡＮＧ Ｚｈｕｏｗｅｉꎬ ＤＡＩ Ｍｅｎｇｙｉꎬ ＣＨＥＮＧ Ｓｈａｏｙｕꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｏｄｅꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｌｉｎｇꎬ ＳＨＥＮ Ｙａｍｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｃｈａｏ (１４１７)



Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｂｉａｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｖｅｎｔｉｌａｇｏ ｌｅｉｏｃａｒｐａ

ＧＵＯ Ｓｏｎｇꎬ ＬＩＡＮＧ Ｘｉａｎｇｌａｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｑｉｎｇｑｉｎｇꎬ ＬＵ Ｘｉａｎｇꎬ ＹＡＮ Ｑｉｗｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｐｅｎｇꎬ ＱＩＮ Ｙｉｍｉｎｇ (１４２６)



Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｏｆ ｇｒａｐｅ ＣＢＦ４ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｓｉｌｉｃａｔｅ

ＺＨＡＮＧ Ｈｏｎｇｍｅｉꎬ ＷＡＮＧ Ｗａｎｇｔｉａｎꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒｕｉꎬ ＹＡＮＧ Ｋｅꎬ ＷＡＮＧ Ｂａｏｑｉａｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｃｕｉｌｉｎｇ (１４３３)




Ｎｏ. ９
Ｍｏｄｕｌａｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｔｏｔａｌ ｓａｐｏｎｉｎ ｏｎ ｕｒｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ ｈｙｐｅｒｕｒｉｃｅｍｉａ ｍｉｃｅ ＹＡＮＧ Ｚｉｍｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌｉꎬ ＬＩＵ Ｊｉｎｌｅｉꎬ ＬＩ Ｄｉａｎｐｅｎｇ (１４４１)
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ａｅｒｉａｌ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔｙｒｏｓｉｎａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ＹＡＮＧ Ｂｉｎｇｙｕａｎꎬ ＨＥ Ｒｕｉｊｉｅꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｆｅｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙｏｎｇｌｉｎ (１４４８)



Ｍｏｇｒｏｓｉｄｅ ＩＩＥ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｍａｃｒｏｐｈａｇｅ ｉｎ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｍｏｄｅｌｓ ＨＵＡＮＧ Ｋａｉꎬ ＸＩＡＯ Ｊｕａｎꎬ ＬＩ Ａｉｌｉ (１４５４)
Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｋａｌｏｉｄｓ ｗｉｔｈ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ α￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ｆｒｏｍ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｂｙ ｐＨ￣ｚｏｎｅ￣ｒｅｆｉｎｉｎｇ ｃｏｕｎｔｅｒ￣ｃｕｒｒｅｎｔ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａ￣
ｐｈｙ ＬＩＡＮＧ Ｓｅｎｌｉｎꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙｏｎｇｌｉｎꎬ ＨＥ Ｒｕｉｊｉｅꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｆｅｎｇꎬ ＹＡＮＧ Ｂｉｎｇｙｕａｎꎬ ＬＩ Ｄｉａｎｐｅｎｇꎬ ＳＩ Ｈｏｎｇｂｉｎ (１４５９)
Ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ Ａｒｄｉｓｉａ ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｙｅａｒｓ

ＴＡＮＧ Ｆｅｎｇｌｕａｎꎬ ＬＩＡＮＧ Ｙｉｎｇｙｉꎬ ＳＵＮ Ｆｅｉｆｅｉꎬ ＺＨＡＯ Ｊｉａｎ (１４６６)



Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｓａｐｏｎｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ａｒｄｉｓｉａ ｇｉｇａｎｔｉｆｏｌｉａ

ＬＥＩ Ｙｕｙａｎｇꎬ ＬＩ Ｊｉꎬ ＺＨＡＯ Ｌｉｙｕｎꎬ ＬＵＯ Ｍｉｎｇꎬ ＣＨＥＮ Ｈｏｎｇｆｅｎｇ (１４７３)



Ａｎｔｉ￣ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｏｆ Ｃｌｅｒｏｄｅｎｄｒａｎｔｈｕｓ ｓｐｉｃａｔｕｓ

ＬＩ Ｙｉｐｅｎｇꎬ ＰＡＮ Ｚｈｅｎｇｈｏｎｇꎬ ＦＵ Ｙｕｘｉａꎬ ＮＩＮＧ Ｄｅｓｈｅｎｇꎬ ＬＩ Ｌｉａｎｃｈｕｎꎬ ＨＡＩ Ｈｏｎｇ (１４８０)



Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｕｓ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ｓｐ.

ＸＵＥ Ｘｉｎｙｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙｉꎬ ＦＥＮＧ Ｙｕｎｋａｉꎬ ＬＩＡＯ Ｑｉｎｇｎａｎꎬ ＨＵ Ｘｕｅｑｉｏｎｇꎬ ＬＩＵ Ｙａｙｕｅ (１４８７)
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Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌｓ ｆｒｏｍ ｐｅｅｌ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｅｎｄｅｍｉｃ Ｃｉｔｒｕｓ Ｌ. ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ

ＬＩ Ｙｕꎬ ＣＨＥＮ Ｂｏꎬ ＳＨＩ Ｊｉａｎｌｉａｎꎬ ＭＡ Ｈａｉｌｉｎｇꎬ ＸＩ Ｙａｎｇｙａｎｂｉｎꎬ ＬＩＵ Ｊｉａ (１５０７)
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ＺＨＵ Ｘｕｅｔａｉꎬ ＤＵ Ｆａｎꎬ ＹＥ Ｘｉａｏｙａｎꎬ ＦＡＮ Ｊｉａｘｉｎꎬ ＪＩＡＮＧ Ｃｈａｎｇｓｈｅｎｇ (１７６２)



Ｏｐｕｎｔｉａ ｈｕｍｉｆｕｓａ (Ｒａｆ.) Ｒａｆ.ꎬ ａ ｎｅｗｌｙ ｎａｔｕｒａｌｉｚｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃａｃｔａｃｅａｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ＷＡＮＧ Ｑｉꎬ ＹＡＮ Ｊｉｎｇ (１７６７)
Ａｄｄｉｔｉｏｎｓ ｔｏ Ｇｏｎｉｏｔｈａｌａｍｕｓ (Ａｎｎｏｎａｃｅａｅ) ｉｎ ｔｈｅ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ

ＹＡＮＧ Ｂｉｎꎬ ＷＡＮＧ Ｌｉｙａｎꎬ ＺＨＯＵ Ｓｈｉｓｈｕｎꎬ ＬＩ Ｊｉａｎｗｕꎬ ＸＩＡＯ Ｃｈｕｎｆｅｎꎬ ＴＡＮ Ｙｕｎｈｏｎｇ (１７７２)



Ｎｅｗｌｙ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄａｔａ ｏｆ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｆｒｏｍ Ｔｉｂｅｔꎬ Ｃｈｉｎａ

ＬＩ Ｍｅｎｇｋａｉꎬ Ｐｕｂｕ Ｄｕｎｚｈｕꎬ ＸＩＮＧ Ｚｈｅｎꎬ ＬＩ Ｈｕｉｌｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚｈａｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｗｅｉ (１７８０)



Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ ｄｈｗｏｊｉｉ Ｇ. Ｔａｙｌｏｒ ｅｘ Ｈａｙ (Ｍｅｃｏｎｏｐｓｉｓ Ｖｉｇｕｉｅｒ)ꎬ ａ ｎｅｗ ｒｅｃｏｒｄ ｔｏ Ｃｈｉｎａ ＺＨＡＮＧ Ｘｕꎬ ＺＨＯＵ Ｈａｉｙｉꎬ ＸＵ Ｃｈａｎｇｌｏｎｇꎬ ＸＵ Ｂｏ (１７８６)
Ｃｙｍｂｅｌｌａ ｐａｖａｎａｅｎｓｉｓ Ａ. Ｖｉｇｎｅｓｈｗａｒａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ａ ｄｉａｔｏｍ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

ＬＯＮＧ Ｊｉｙａｎꎬ ＬＩＵ Ｂｉｎｇꎬ ＺＨＯＵ Ｙａｎｇｙａｎꎬ ＸＵ Ｓａｎｍｅｉꎬ ＣＨＥＮ Ｊｉｎｈｕａ (１７９１)




Ｎｏ. １１
ＯｓＺＡＴ１２ ｇｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)

ＣＨＥＮ Ｙａｎｂｏꎬ ＣＨＥＮ Ｚｏｎｇｘｉｎꎬ ＸＩＡ Ｋｕａｉｆｅｉꎬ ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎｇｙｏｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｙａｑｉｎ (１７９７)



Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｃｈａｎｇｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｆｏｒｍｉｎｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔ

ＬＩ Ｂｉｎꎬ ＬＩ Ｍｉｎｇｙｕꎬ ＤＵ Ｚｈｉｙｅꎬ ＷＡＮＧ Ｋａｉｓｈｕｎꎬ ＸＩＡＯ Ｋａｉꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉｎꎬ ＳＨＩ Ｙａｎｇꎬ ＪＩ Ｈｏｎｇｌｉꎬ ＣＨＥＮ Ｊｉꎬ ＨＵＡＮＧ Ｊｉｎ (１８１１)



Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｉｃｅ

ＳＨＩ Ｙａｎｇꎬ ＷＡＮＧ Ｍｅｎｇｔｉｎｇꎬ ＪＩＮ Ｙｕｆａｎꎬ ＹＵ Ｙｕｅꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘｕꎬ ＬＩ Ｊｉａｈａｏꎬ ＪＩＡＮＧ Ｎａｎꎬ ＬＩ Ｂｉｎꎬ ＣＨＥＮ Ｊｉꎬ ＨＵＡＮＧ Ｊｉｎ (１８２２)



Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｒｉｃｅ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ＷＵ Ｃｈａｏｘｉｎꎬ ＬＩＵ Ｘｕｅｗｅｉꎬ ＬＩ Ｚｕｊｕｎꎬ ＬＯＮＧ Ｗｕｈｕａꎬ ＧＯＮＧ Ｙａｎｌｏｎｇꎬ ＺＨＵ Ｓｕｓｏｎｇ (１８３０)
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｌｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ

ＺＨＵ Ｐｅｎｇｊｉｎꎬ ＳＯＮＧ Ｑｉｑｉꎬ ＴＡＮ Ｑｉｎｌｉａｎｇꎬ



ＣＨＥＮＧ Ｑｉｎꎬ ＬＩ Ｊｉａｈｕｉꎬ ＰＡＮＧ Ｘｉｎｈｕａꎬ ＺＨＯＵ Ｑｕａｎｇｕａｎｇꎬ ＬÜ Ｐｉｎｇꎬ ＯＵ Ｋｅｗｅｉꎬ ＬＵ Ｙｅｆｅｉꎬ ＮＯＮＧ Ｚｅｍｅｉꎬ ＴＡＮＧ Ｈｕａｎｗｅｉꎬ ＬＯＮＧ Ｓｈｅｎｇｆｅｎｇ (１８４０)
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｉｅｌｄ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ

ＨＵＡＮＧ Ｙｕｍｉｎｇꎬ ＬＵＯ Ｗｅｉｇａｎｇꎬ ＨＵ Ｊｕｎｍｉｎｇꎬ ＷＥＩ Ｘｉａｎｇｈｕａꎬ ＨＵＡＮＧ Ｊｉａｑｉꎬ



ＣＨＥＮ Ｓｈｉｌｉｎꎬ ＭＥＮＧ Ｙａｎｃｈｅｎｇꎬ ＹＵ Ｙｕｅｆｅｎｇꎬ ＬＩ Ｔｉｎｇｔｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊｕｎｈｕｉꎬ ＺＨＯＵ Ｈｕｉｒｏｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｚｈｏｎｇｈｕａꎬ ＷＥＩ Ｂｅｎｈｕｉꎬ ＣＨＥＮ Ｙｕａｎ (１８５４)

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＬＩＵ Ｙｉｎｇꎬ ＹＩＮ Ｚｅꎬ ＪＩＡＮＧ Ｙａｏｌａｎꎬ ＺＨＯＵ Ｄｉｎｇｇａｎｇ (１８６５)
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ

ＬＯＵ Ｈｏｎｇｂｏꎬ ＷＡＮＧ Ｘｉａｎｈｏｎｇꎬ ＨＥ Ｌｉｌｉａｎꎬ ＬＩ Ｆｕｓｈｅｎｇ (１８７５)



Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ｅｔｈｙｌ ａｃｅｔａｔｅ ｅｘｔｒａｃｔ ｉｎ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ｌｅａｖｅｓ

ＸＩＥ Ａｎｒａｎꎬ ＷＥＩ Ｗｅｉꎬ ＨＡＯ Ｅｒｗｅｉꎬ ＸＩＥ Ｊｉｎｌｉｎｇꎬ ＤＥＮＧ Ｊｉａｇａｎｇꎬ ＨＯＵ Ｘｉａｏｔａｏ (１８８４)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｏｎ ｂａｎａｎａ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ

ＺＨＡＯ Ｍｉｎｇꎬ ＷＵ Ｐｅｎｇꎬ ＨＥ Ｈａｉｗａｎｇꎬ ＬＯＮＧ Ｆａｎｇꎬ ＭＯ Ｔｉａｎｌｉꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘｉａｎｇꎬ ＺＯＵ Ｙｕ (１８９２)



Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｌｌｅｌｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ａｃｉｄ ｆｒｏｍ Ａｌｌｉｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ ｏｎ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ. ｓｐ. ｃｕｂｅｎｓｅ ＴＥＮＧ Ｑｉｕｍｅｉꎬ
ＹＡＮＧ Ｘｉａｏｄｏｎｇꎬ ＨＥ Ｃｈｅｎｇｘｉｎꎬ ＸＵ Ｇｕａｎｇｐｉｎｇꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙｕｑｉｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｄｅｎａｎꎬ ＳＵＮ Ｙｉｎｇｊｉｅꎬ ＭＯＵ Ｈａｉｆｅｉꎬ ＷＥＩ Ｓｈａｏｌｏｎｇꎬ ＺＨＯＵ Ｌｏｎｇｗｕ (１９０１)
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ＬＩＮ Ｊｉａｑｉꎬ ＬＩ Ｙａｎｐｅｉꎬ ＸＩＡＯ Ｓｈｉｘｉａｎｇꎬ ＦＥＮＧ Ｄｏｕꎬ ＸＵＡＮ Ｗｅｉｙａｎ (１９２１)




Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｄｅｌ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｆｏｒ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｉｅｎ ｐｌａｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ
ＷＡＮＧ Ｓｈｉｘｉｏｎｇꎬ ＨＥ Ｙｕｅｊｕｎꎬ ＷＡＮＧ Ｗｅｎｙｉｎｇ (１９２９)




Ｄｏｒｍａｎｃｙ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ
ＪＩ Ｙｕｆａｎｇꎬ ＳＯＮＧ Ｓｏｎｇｑｕａｎꎬ ＴＩＡＮ Ｘｉａｎｇｒｏｎｇꎬ ＧＡＯ Ｊｉａｄｏｎｇꎬ ＤＡＩ Ｊｉａｘｉｎｇꎬ ＬＩＵ Ｊｕｎ (１９３９)




Ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｙ ｏｆ ａｑｕｅｏｕｓ ｅｘｔｒａｃｔ ｆｒｏｍ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ｌｉｔｔｅｒ ｏｎ ｉｔｓ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ
ＸＵ Ｌａｉｘｉａｎꎬ ＹＡＯ Ｌａｎꎬ ＺＨＯＵ Ｄａｚｈａｉꎬ ＧＵＯ Ｑｉｕｊｕꎬ ＺＨＵ Ｊｉａｎｇꎬ ＤＥＮＧ Ｃｈｕꎬ ＡＩ Ｘｉｎꎬ ＸＩＡ Ｙｕｘｕａｎ (１９４９)
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ＷＡＮＧ Ｘｕｅｙｉｎｇꎬ ＨＵ Ｙｏｎｇｈｏｎｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｎｑｕａｎꎬ ＱＩＮ Ｊｕｎꎬ ＬＩＵ Ｑｕｎｌｕ (１９７１)
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