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封面说明:绣球属(Ｈｙｄｒａｎｇｅａ Ｌ.)植物花序硕大ꎬ具有极高的观赏和药用价值ꎮ 我国是该属植物的分布中心ꎬ种质资源丰富ꎮ 其中的
大叶绣球(Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ)和圆锥绣球(Ｈ. ｐａｎｉｃｕｌａｔａ)开发最为充分ꎮ ２０２１ 年绣球花产业国家创新联盟成立大会召开ꎬ为绣
球花产业创新体系建设、实现中国绣球属植物资源在新品种和新技术上的重要突破奠定基础ꎮ 大叶绣球自然花期为 ５ 月至 ７ 月ꎬ其
花色丰富ꎬ花型多样ꎬ花色可调ꎬ品种众多ꎬ可作绿化、盆栽、鲜切花ꎬ也可制作干花ꎬ在园林景观营造和观赏园艺方面应用广泛ꎮ ‘花
手鞠’(Ｈ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’)是大叶绣球中的优良品种ꎬ其耐光、耐高温能力较强ꎬ园林绿化中应用广泛ꎬ是研究栽培、观赏
性以及后期推广应用的绝佳材料ꎮ
照片示: 几个大叶绣球品种ꎮ １. 绣球‘花手鞠’ꎻ ２. 绣球‘完美玛丽斯’ꎻ ３. 绣球‘三原八重’ꎻ ４. 绣球‘狐狸’ꎮ 照片由张宪权、汪雪影提供ꎮ 相关内容
详见本期正文 １９７１~１９７９ 汪雪影等的文章ꎮ
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水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 基因响应非生物胁迫和植物激素的研究

陈言博１ꎬ 陈宗新１ꎬ 夏快飞２ꎬ 张明永２ꎬ 王亚琴１∗

( １. 华南师范大学 生命科学学院ꎬ 广州 ５１０６３１ꎻ ２. 中国科学院华南植物园ꎬ 广州 ５１０６５０ )

摘　 要: Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白是真核生物体内一类重要的转录因子ꎬ在植物生长发育和应对非生物胁迫方面具

有重要作用ꎮ 实验室前期克隆了水稻 Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白 ＯｓＺＡＴ１２ꎬ该基因在水稻根中特异表达ꎬ定位于细胞

核ꎬ异源过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 的拟南芥植株矮小ꎮ 为进一步研究 ＯｓＺＡＴ１２ 在水稻中的功能ꎬ该文分析了

ＯｓＺＡＴ１２ 的启动子元件和转录活性ꎬ并采用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术分析 ＯｓＺＡＴ１２ 在非生物胁迫和植物激素处理下

的响应模式ꎮ 结果表明:(１)ＯｓＺＡＴ１２ 含有 ２ 个典型的 Ｃ２Ｈ２ 锌指结构域和 １ 个 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆꎬ具有转录抑制活

性ꎬ该基因的启动子中含有与非生物胁迫和植物激素相关的元件ꎮ (２)对野生型水稻进行非生物胁迫和激

素处理发现ꎬ低温胁迫(４ ℃)和激素脱落酸(ＡＢＡ)处理显著下调 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎻ而渗透胁迫(２０％ ＰＥＧ
６ ０００)、激素油菜素甾醇(ＢＲ)或吲哚￣３￣乙酸(ＩＡＡ)处理则显著上调 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎬ这说明 ＯｓＺＡＴ１２ 介导

了水稻应对多种非生物胁迫和激素的变化ꎮ (３)利用含 ３５Ｓ 启动子的过表达载体和 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 基因编

辑技术分别得到纯合的 ＯｓＺＡＴ１２ 过表达植株和 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株ꎮ (４)对过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 的水稻表型观

察发现ꎬ相比于野生型ꎬＯｓＺＡＴ１２ 过表达植株在分蘖期、抽穗期和成熟期这 ３ 个时期的株高均显著降低ꎻ
ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株的株高与野生型虽无明显差异ꎬ但每株穗数和结实率均显著低于野生型ꎬ这说明

ＯｓＺＡＴ１２ 影响了水稻株型、穗型及结实率等农艺性状的建成ꎮ (５)实验进一步表明ꎬ过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 降低了

水稻对外源 ＡＢＡ 的敏感性ꎬ而 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株则相反ꎮ 因此推测ꎬＯｓＺＡＴ１２ 对植株生长发育的影响可能

与该基因响应多种非生物胁迫和激素信号的调控有关ꎬ该研究结果为将来利用 ＯｓＺＡＴ１２ 进行水稻耐逆稳产

分子设计育种提供了依据ꎮ
关键词: 水稻ꎬ Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白ꎬ ＯｓＺＡＴ１２ꎬ 非生物胁迫ꎬ 脱落酸
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ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓ. (２) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎ ｒｉｃｅ ａｌｓｏ
ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ (４ ℃) ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ (ＡＢＡ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｏｗｎ￣
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ＯｓＺＡＴ１２ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎬ ｗｈｉｌｅ ｏｓｍｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ (２０％ ＰＥＧ ６ ０００)ꎬ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅ ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ (ＢＲ) ｏｒ ｉｎｄｏｌｅ￣
３￣ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ (ＩＡＡ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＯｓＺＡＴ１２
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ. ( ３) Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ＯｓＺＡＴ１２
ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ＯｓＺＡＴ１２ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｕｓｉｎｇ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｖｅｃｔｏｒ ｗｉｔｈ ３５Ｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ａｎｄ
ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (４) Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｒｉｃｅ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｓｈｏｒｔｅｒ ａｔ
ｔｉｌｌｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅꎬ ｈｅａｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅ. Ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｐｌａｎｔｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｓｅｅｄ￣ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅｍ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ
ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＯｓＺＡＴ１２ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｓｕｃｈ ａｓ
ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔ ｔｙｐｅꎬ ｐａｎｉｃｌｅ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｓｅｅｄ￣ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅ. (５) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ
ＯｓＺＡＴ１２ ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｒｉｃｅ ｔｏ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＡＢＡꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ＯｓＺＡＴ１２
ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｉｔ ｉｓ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｍａｙ ｂｅ ｒｅｌａｔｅｄ
ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｈｏｒｍｏｎａｌ ｓｉｇｎａｌｓꎬ ａｎｄ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｂａｓｉｓ ｏｆ ｕｓｉｎｇ ＯｓＺＡＴ１２ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｓｉｇｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｓｔｒｅｓｓ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎ ｒｉｃｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)ꎬ Ｃ２Ｈ２ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ＯｓＺＡＴ１２ꎬ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓꎬ ＡＢＡ

　 　 锌指蛋白是真核生物体内一类被广泛研究的

转录因子家族ꎬ根据半胱氨酸(Ｃ)和组氨酸(Ｈ)残
基的数目和位置可将其分为 Ｃ２Ｈ２、Ｃ２ＨＣ、Ｃ２Ｃ２、
Ｃ２Ｃ２Ｃ２Ｃ２ 等类型( Ｌａｉｔｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ Ｃ２Ｈ２ 型

锌指蛋白是锌指蛋白中最常见的一类ꎬ在许多代

谢途径以及植物的生长发育和非生物胁迫反应中

起着至关重要的作用(Ｂａｌｌｅｒｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｙｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｒｏｄａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ 目前ꎬ在水稻和拟南芥中已经发现分别有

１８９ 个和 １７６ 个 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白ꎬ该类蛋白的锌

指结构域具有 ＣＸ２－４ＣＸ３ＦＸ５ＬＸ２ＨＸ３－５Ｈ(Ｃ 为半胱

氨酸ꎬＦ 为苯丙氨酸ꎬＨ 为组氨酸ꎬＬ 为亮氨酸ꎬＸ
为任意氨基酸)特征序列(Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ａｇａｒｗａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 根据锌指结构域的数目、序
列和排列方式ꎬ拟南芥 １７６ 个 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白可

分为 Ｓｅｔ Ａ、Ｓｅｔ Ｂ 和 Ｓｅｔ Ｃꎬ其中包含多个且离散的

锌指结构域的一类归为 Ｓｅｔ Ｃ( Ｐａｂｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ꎻ

Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｃｉｆｔｃｉ￣Ｙｉｌｍａｚ ＆ Ｍｉｔｔｌｅｒꎬ
２００８)ꎮ 根据锌指特征序列中 ２ 个组氨酸之间的

氨基酸数目ꎬＳｅｔ Ｃ 可进一步分为 Ｃ１、Ｃ２ 和 Ｃ３ꎬＣ１
家族可进一步细分为 Ｃ１￣１ｉ、Ｃ１￣２ｉ、Ｃ１￣３ｉ、Ｃ１￣４ｉ 和
Ｃ１￣５ｉ(Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 有关 Ｃ１ 家族的研

究主要集中在 Ｃ１￣１ｉ 和 Ｃ１￣２ｉ 亚家族(Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｃｉｆｔｃｉ￣Ｙｉｌｍａｚ ＆ Ｍｉｔｔｌｅｒꎬ ２００８)ꎮ

双子叶植物拟南芥 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白的 Ｃ１￣２ｉ
亚 家 族 包 括 ＺＡＴ５ ~ ７、 ＺＡＴ１０ ~ １２、 ＺＡＴ１８ 和

ＡＺＦ１~ ３ 等ꎬ该亚家族含有 ２ 个锌指结构ꎬ锌指特

征序列中 ２ 个组氨酸之间的氨基酸数目为 ３ 个ꎬ大
部分成员具有核定位信号及 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆ(ｅｔｈｙｌｅｎｅ￣
ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ａｍｐｈｉｐｈｉｌｉｃ
ｒｅｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｏｔｉｆ)ꎬ主要参与各种生物和非生物胁迫

响应(Ｌｉｐｐｕｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６ꎻ Ｍｅｉｓｓｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ
Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ

８９７１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



２０１４ꎻ Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 在拟南芥中ꎬＡｔＡＺＦ２ 对

盐和干旱胁迫处理均响应强 烈ꎬ而 ＡｔＡＺＦ１ 和

ＡｔＡＺＦ３ 的表达对非生物胁迫(盐、干旱和冷)的响

应较弱ꎬ只有 ＡｔＡＺＦ２ 能够被 ＡＢＡ(ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ)诱
导ꎬ这可能是由于 ＡｔＡＺＦ２ 启动子中含有 ＡＢＡ 响应

元件(Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 过表达 ＡｔＺＡＴ１８ 可

以提高拟南芥的耐旱性ꎬ而突变 ＡｔＺＡＴ１８ 则导致

植物对干旱胁迫的耐受性降低(Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
组成型过表达 ＡｔＺＡＴ１０ 的转基因拟南芥生长受到

抑制ꎬ并对干旱、盐、高温和渗透胁迫的耐受性增

强ꎬ同时提高了 ＲＯＳ 稳态相关基因ꎬ如 ＡｔＡＰＸ１ 和

ＡｔＡＰＸ２ 的转录 ( Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 有趣的是ꎬＡｔＺＡＴ１０ 基因敲除植株和

ＲＮＡｉ 干涉植株也表现出对盐和渗透胁迫的耐受

性增加ꎬ但调控机制目前尚不清楚(Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６)ꎮ 除拟南芥外ꎬ其他双子叶植物中也有关于

Ｃ２Ｈ２ 转录因子的报道ꎮ 豌豆 Ｓｔ( Ｓｔｉｐｕｌｅｓ ｒｅｄｕｃｅｄ)
基因通过影响细胞分裂和细胞扩展调控豌豆托叶

的大小(Ｍｏｒｅａｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 番茄基因 Ｈ( ｈａｉｒ)
编码 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白ꎬ过表达该基因后叶片毛状

体数 量 显 著 增 加 ( Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ )ꎮ 苜 蓿

ＭｔＳＵＰ(ＳＵＰＥＲＭＡＮ)是 Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白ꎬ主要在分

生组织、雄蕊、心皮边缘等部位表达ꎬ在苜蓿中将

该基因突变后影响花器官的数量和形态及果实发

育(Ｒｏｄａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
禾本科植物结缕草中的 ＺｊＺＦＮ１ 基因ꎬ编码

Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白ꎬ其表达受盐胁迫、冷和 ＡＢＡ 诱

导ꎬ在拟南芥中异源过表达 ＺｊＺＦＮ１ 发现ꎬ该基因

通过影响活性氧的积累及盐胁迫响应基因的转

录ꎬ提高 拟 南 芥 对 盐 胁 迫 的 抗 性 ( Ｔｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 干旱胁迫诱导小麦 ＴａＺＦＰ１Ｂ 的表达ꎬ而
过表达 ＴａＺＦＰ１Ｂ 的小麦对干旱胁迫的抗性显著

增加(Ｃｈｅｕｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 水稻中关于 Ｃ２Ｈ２ 锌

指蛋 白 有 一 些 文 献 报 道ꎬ 如 ＺＦＰ１８２、 ＺＦＰ３６、
ＺＦＰ１７９、ＺＦＰ２４５ 和 ＺＦＰ２５２ 等ꎮ 过表达 ＺＦＰ１８２
能提高植物对盐胁迫的耐受性 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 过表达 ＺＦＰ３６ 能够提高抗氧化酶的活

性ꎬ并增强水稻对干旱胁迫和氧化胁迫的耐受性ꎻ
相反ꎬＺＦＰ３６ 的 ＲＮＡｉ 干涉植株中抗氧化酶活性较

低ꎬ对干旱胁迫和氧化胁迫更敏感( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ 过表达 ＺＦＰ１７９ 能够提高水稻的耐盐性ꎬ
并且转基因幼苗对外源 ＡＢＡ 更加敏感(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ 过表达 ＺＦＰ２５２ 的植株对盐和干旱胁迫的

耐受性增加ꎬ 在盐和干旱胁迫处理下ꎬ 过表达

ＺＦＰ２５２ 植株中 ＯｓＤＲＥＢ１Ａ、ＯｓＰ５ＣＳ 和 ＯｓＰｒｏＴ 等非

生物胁迫相关基因的表达量高于野生型和 ＺＦＰ２５２
沉默株系ꎬ说明 ＯｓＤＲＥＢ１Ａ、ＯｓＰ５ＣＳ 和 ＯｓＰｒｏＴ 可能

是 ＺＦＰ２５２ 的下游基因(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ
ＯｓＺＡＴ１２ 属于 Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白的 Ｃ１￣２ｉ 亚家

族ꎬ该类基因在许多代谢途径以及植物的生长发

育和非生物胁迫反应中起着至关重要的作用

(Ｂａｌｌｅｒｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｒｏｄａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ本实验室前期(陈
宗新等ꎬ２０１９)克隆了 ＯｓＺＡＴ１２ 基因ꎬ该基因在水

稻根中特异表达ꎬ定位于细胞核ꎬ异源过表达

ＯｓＺＡＴ１２ 拟南芥植株矮小ꎬ根生长受到抑制ꎮ 水

稻为重要的粮食作物ꎬ生物 /非生物胁迫、植物激

素等均影响植株发育和形态建成ꎬ进而影响产量ꎮ
然而ꎬ作为在植物生长发育和非生物胁迫中可能

起着重要作用的 ＯｓＺＡＴ１２ꎬ在水稻生长发育及非生

物胁迫中的作用尚不清楚ꎮ 因此ꎬ本文分析了

ＯｓＺＡＴ１２ 的启动子元件和转录活性ꎬ并采用 ｑＲＴ￣
ＰＣＲ 技术分析 ＯｓＺＡＴ１２ 在非生物胁迫和植物激素

处理下的响应模式ꎬ以期为进一步研究 ＯｓＺＡＴ１２
参与不同非生物胁迫应答的分子机制和参与 ＡＢＡ
信号转导途径的调控奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

粳稻“中花 １１” (ＷＴ)ꎬ实验室自存ꎮ 双元载

体 ｐＣＡＭＢＩＡ１３０１ 来自本实验室ꎬＣＲＩＳＰＲ 编辑相

关 载 体 ｐＹＬＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９Ｐｕｂｉ￣Ｈ、 ｐＹＬｇＲＮＡ￣
ＯｓＵ６ａ / ＬａｃＺ、 ｐＹＬｇＲＮＡ￣ＯｓＵ６ａ、 ｐＹＬｇＲＮＡ￣ＯｓＵ３ /
ＬａｃＺ、ｐＹＬｓｇＲＮＡ￣ＯｓＵ３ 由华南农业大学刘耀光实

验室惠赠ꎬ大肠杆菌 ＤＨ５ａ 感受态菌种和根癌农杆

菌 ＥＨＡ１０５ 感受态菌种由本实验室保存ꎮ
１.２ ＯｓＺＡＴ１２ 及其同源基因的保守结构域分析

在 ＮＣＢＩ 和 ＴＡＩＲ 数据库中查找拟南芥和水稻

中的 Ｃ１￣２ｉ 亚家族成员ꎬ并导出这些基因的氨基酸

序列ꎮ 利用软件 ＣｌｕｓａｔｌＸ １.８３ 进行多重序列比对ꎬ
使用软件 ＤＮＡＭＡＮ ６.０ 输出图片ꎮ 本研究中ꎬ进行

多重 序 列 比 对 的 基 因 为 ＡｔＡＺＦ１ ( Ａｔ５ｇ６７４５０ )、
ＡｔＡＺＦ２ ( Ａｔ３ｇ１９５８０)、 ＡｔＡＺＦ３ ( Ａｔ５ｇ４３１７０)、 ＡｔＺＡＴ５
( Ａｔ２ｇ２８２００ )、 ＡｔＺＡＴ６ ( Ａｔ５ｇ０４３４０ )、 ＡｔＺＡＴ７
( Ａｔ３ｇ４６０９０ )、 ＡｔＺＡＴ１０ ( Ａｔ１ｇ２７７３０ )、 ＡｔＺＡＴ１１

９９７１１１ 期 陈言博等: 水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 基因响应非生物胁迫和植物激素的研究



( Ａｔ２ｇ３７４３０ )、 ＡｔＺＡＴ１２ ( Ａｔ５ｇ５９８２０ )、 ＡｔＺＡＴ１８
(Ａｔ３ｇ５３６００)、 ＯｓＺＦＰ２５２ ( ＡＡＯ４６０４１. １)、 ＯｓＺＦＰ２４５
(ＡＡＱ９５５８３)、ＯｓＺＦＰ１８２(ＮＰ００１０５１７１８.１)、ＯｓＺＦＰ１７９
(ＡＡＬ７６０９１.１)、ＯｓＺＦＰ３６(ＡＡＰ５１１３０.１)ꎮ
１.３ ＯｓＺＡＴ１２ 转录活性分析

双荧光素酶报告系统是萤火虫荧光素酶

( ｆｉｒｅｆｌｙ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅꎬＬＵＣ)检测系统和海肾荧光素酶

( ｒｅｎｉｌｌａ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅꎬＲＥＮ)检测系统的组合ꎬ常用来

分析转录因子的转录活性ꎮ 本研究使用拟南芥原

生质体瞬时表达系统进行双荧光素酶实验ꎬ其中

拟南芥原生质体的提取参考 Ｗｕ 等(２００９) 的方

法ꎬ双荧光素酶活性的检测根据 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司

Ｄｕａｌ￣Ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ Ｒｅｐｏｒｔｅｒ Ａｓｓａｙ Ｓｙｓｔｅｍ 试 剂 盒

(Ｃａｔ. Ｎｏ. Ｅ１９１０) 中的说明书操作ꎬ并通过计算

ＬＵＣ / ＲＥＮ 的比值分析 ＯｓＺＡＴ１２ 的转录激活 /抑制

活性ꎮ
１.４ ＯｓＺＡＴ１２ 启动子分析

以水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 基因的起始密码子(ＡＴＧ)上
游２ ０００ ｂｐ 作为研究对象ꎬ利用在线启动子分析工

具 ＰＬＡＣＥ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｄｎａ.ａｆｆｒｃ.ｇｏ.ｊｐ / ＰＬＡＣＥ / )和
ＰｌａｎｔＣＡＲＥ ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )ꎬ对 ＯｓＺＡＴ１２ 的启动子序

列进行调控元件的预测和分析ꎮ
１.５ ＯｓＺＡＴ１２ 基因在非生物胁迫和植物激素处理

下的表达分析

１.５.１ 水稻种子消毒及幼苗水培方法　 水稻种子去

壳后放入 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ加 ７５％乙醇表面消毒 １
ｍｉｎꎬ用 ２.５％次氯酸钠消毒 ５０ ｍｉｎꎬ无菌水漂洗 ５
次ꎬ将种子置于 １ / ２ ＭＳ 固体培养基中培养ꎮ 将以上

培养 ５ ｄ 的无菌苗移至 ９６ 孔 ＰＣＲ 塑料板(剪去管

底)进行水培(１６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗ꎬ白天 ２８ ℃ /夜晚

２４ ℃)ꎬ水稻营养液配方参照“国际水稻研究所水稻

营养液”配制ꎬ５~６ ｄ 换一次水培液ꎮ
１.５.２ 非生物胁迫处理方法 　 取苗龄 １４ ｄ 的水稻

幼苗为材料进行非生物胁迫处理ꎮ 具体如下:低
温胁迫ꎬ将水稻幼苗放置于 ４ ℃光照培养箱(１６ ｈ
光照 / ８ ｈ 黑暗)中ꎻ渗透胁迫ꎬ将水稻幼苗置于含

有 ２０％ ＰＥＧ(ｐｏｌｙｅｔｈｙｌｅｎｅ ｇｌｙｃｏｌ)６ ０００的水稻营养

液中ꎻ氧化胁迫ꎬ将水稻幼苗置于含有 ２０ μｍｏｌ
Ｌ￣１甲基紫精(ｍｅｔｈｙｌ ｖｉｏｌｏｇｅｎꎬＭＶ)的水稻营养液

中ꎻ盐胁迫处理ꎬ将水稻幼苗置于含有 １００ ｍｍｏｌ 
Ｌ￣１ ＮａＣｌ 的水稻营养液中ꎮ 分别收取处理 ０、０.５、
１、３、６、１２、２４、４８ ｈ 的整株幼苗ꎬ未处理材料同时

取样作为对照组ꎬ所有样品于液氮速冻后－８０ ℃
保存备用ꎮ 除低温处理外ꎬ其他胁迫处理均在植

物培养室(１６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗ꎬ白天 ２８ ℃ /夜晚 ２４
℃)进行ꎮ
１.５.３ 植物激素处理方法 　 取苗龄 １４ ｄ 的水稻幼

苗作为材料ꎬ进行植物激素处理ꎮ 在培养液中分

别添 加 １００ μｍｏｌ  Ｌ￣１ 脱 落 酸 ( ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄꎬ
ＡＢＡ)ꎬ１ μｍｏｌ  Ｌ￣１ ２ꎬ ４￣表 芸 苔 素 内 酯 ( ２ꎬ ４￣
ｅｐｉｂｒａｓｓｉｎｏｌｉｄｅꎬ ２ꎬ４￣ｅＢＬ)ꎬ１ μｍｏｌ Ｌ￣１ 吲哚￣３￣乙
酸( ｉｎｄｏｌｅ￣３￣ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬ ＩＡＡ)ꎬ处理 ０、１、２４、４８ ｈ
后取材(取整株幼苗)ꎬ未处理材料同时取样作为

对照组ꎬ所有样品于液氮速冻后－８０ ℃ 保存ꎮ 激

素处理的材料均放在植物培养室(１６ ｈ 光照 / ８ ｈ
黑暗ꎬ白天 ２８ ℃ /夜晚 ２４ ℃)ꎮ
１.５.４ 水稻 ＲＮＡ 的提取及 ｃＤＮＡ 第一条链的合

成　 ＲＮＡ 提取根据华越洋超快型植物 ＲＮＡ 提取

试剂盒( Ｃａｔ. Ｎｏ. ０４１６￣５０) 的说明书进行ꎮ 参照

Ｔｏｙｏｂｏ 反转录试剂盒(Ｃａｔ. Ｎｏ. ＦＳＱ￣３０１)说明书进

行 ｃＤＮＡ 第一条链的合成ꎮ
１.５.５ ＯｓＺＡＴ１２ 基因的 ｑＲＴ￣ＰＣＲ( ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌ￣
ｔｉｍｅ ＰＣＲ)检测 　 本研究中的 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 采用 ＳＹＢＲ
染料法 (ＧｅｎＳｔａｒ ２ × ＲｅａｌＳｔａｒ Ｇｒｅｅｎ Ｆａｓｔ Ｍｉｘｔｕｒｅꎬ
Ｃａｔ. Ｎｏ. Ａ３０１￣１０)ꎮ 以水 稻 ｅＥＦ￣１ａ 基 因 为 内 参

(ｑＰＣＲ￣ｅＥＦ￣１ａ￣Ｆ: ５′￣ＧＣＡＣＧＣＴＣＴＴＣＴＴＧＣＴＴＴＣ￣３′ꎻ
ｑＰＣＲ￣ｅＥＦ￣１ａ￣Ｒ: ５′￣ＡＧＧＧＡＡＴＣＴＴＧＴＣＡＧＧＧＴＴＧ￣３′)ꎬ
采用 ２－△△ＣＴ 法 计 算 ( Ｌｉｖａｋ ＆ Ｓｃｈｍｉｔｔｇｅｎꎬ ２００１)
ＯｓＺＡＴ１２ 基因的相对表达量(ｑＰＣＲ￣ＯｓＺＡＴ１２￣Ｆ: ５′￣
ＧＡＣＣＴＧＡＡＣＣＡＴＣＣＡＣＣＣＴＧ￣３′ꎻ ｑＰＣＲ￣ＯｓＺＡＴ１２￣Ｒ:
５′￣ＣＧＧＴＡＴＣＣＡＡＧＡＡＣＴＧＧＴＧＧＡＡ￣３′)ꎮ
１.６ ＯｓＺＡＴ１２ 基因过表达载体和 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９
载体构建

由于 ＯｓＺＡＴ１２ 在水稻根中特异表达(陈宗新

等ꎬ２０１９)ꎬ因此以野生型水稻根的 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ利
用引物 ＯｓＺＡＴ１２￣Ｆ: ５′￣ＣＧＧＧＡＴＣＣＡＴＧＡＡＧＡＧＧＴＴ
ＴＧＣＡ￣３′ ( 酶 切 位 点 ＢａｍＨＩ )ꎬ ＯｓＺＡＴ１２￣Ｒ: ５′￣
ＡＡＣＴＧＣＡＧＣＴＡＧＴＡＧＣＣＧＡＣＧＣＡ￣３′ ( 酶 切 位 点

ＰｓｔＩ) 扩增 ＯｓＺＡＴ１２ 基因ꎬ利用双酶切法构建到

ｐＣＡＭＢＩＡ１３０１ 载 体 上ꎬ 得 到 过 表 达 载 体

ｐＣＡＭＢＩＡ１３０１::３５Ｓ::ＯｓＺＡＴ１２ꎮ
利用华南农业大学刘耀光实验室设计的网站

ＣＲＩＳＰＲ￣ＧＥ(ｈｔｔｐ: / / ｓｋｌ.ｓｃａｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / )设计 ＯｓＺＡＴ１２
敲除靶点ꎮ 为提高敲除效率ꎬ采用双靶点载体的策

略ꎬ以 ＯｓＺＡＴ１２ 基因设计 ２ 个靶点ꎬ其中靶点 ５′￣

００８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＣＡＴＧＡＧＧＣＧＣＣＡＣＣＧＣＧＣＣＡ￣３′以 Ｕ６ 为启动子ꎬ靶
点 ５′￣ＴＧＣＧＡＣＧＡＣＡＴＧＡＧＣＡＴＣＡＧ￣３′以 Ｕ３ 为启动

子ꎬ具体载体构建参考 Ｍａ 等(２０１５)的方法ꎮ
１.７ ＯｓＺＡＴ１２基因遗传转化水稻及转基因植株鉴定

将 １.６ 中构建好的重组载体(过表达载体和

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 载体) 转化至根癌农杆菌 ＥＨＡ１０５
感受态细胞中ꎮ 采用农杆菌介导的遗传转化法将

重组载体转进水稻愈伤组织中ꎬ具体参考李美茹

和李洪清(２００３)、王亚琴等(２０１１)的方法ꎮ
转基因植株的鉴定采用 ＰＣＲ 方法ꎮ 剪取 Ｔ１代

幼苗约 ２ ｃｍ 长的叶片ꎬ利用 ＴＰＳ 溶液(１００ ｍｍｏｌ 
Ｌ￣１ Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌꎬ ｐＨ ８.０ꎻ １０ ｍｍｏｌ  Ｌ￣１ ＥＤＴＡ￣Ｎａ２ꎬ ｐＨ
８.０ꎻ １ ｍｏｌ  Ｌ￣１ ＫＣｌ)提取 ＤＮＡꎮ 过表达 ＯｓＺＡＴ１２
的转 基 因 植 株 利 用 抗 性 筛 选 标 记 基 因 ＨｐｔＩＩ
( ｈｙｇｒｏｍｙｃｉｎ ｐｈｏｓｐｈｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ＩＩ ) 设 计 引 物

Ｈｙｇ￣Ｆ: ５′￣ ＧＡＴＧＴＴＧＧＣＧＡＣＣＴＣＧＴＡＴＴ￣３′ꎬ Ｈｙｇ￣Ｒ:
５′￣ＴＣＧＴＴＡＴＧＴＴＴＡＴＣＧＧＣＡＣＴＴＴ￣３′ꎬ以 ＤＮＡ 为模

板进行 ＰＣＲ 扩增检测ꎮ ＣＲＩＳＰＲ 植株采用引物

ＣＲＩＳＰＲ￣Ｆ: ５′￣ＴＣＡＧＡＣＡＡＣＡＧＡＧＡＧＧＴＴＧＧＴ￣３′ 和

ＣＲＩＳＰＲ￣Ｒ: ５′￣ＴＡＧＴＡＧＣＣＧＡＣＧＣＡＧＴＣＡＡＣ￣３′ 扩 增

ＯｓＺＡＴ１２ 包括靶位点在内的片段ꎬ经测序后检测突

变位点ꎮ
１.８ 转基因水稻幼苗对外源 ＡＢＡ 的敏感性分析

取野生型、过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 和敲除 ＯｓＺＡＴ１２ 植

株的种子ꎬ经表面消毒后播种于含不同浓度 ＡＢＡ
(０、１、５、１０ μｍｏｌ Ｌ￣１)的 １ / ２ ＭＳ 培养基上ꎬ每个株

系在不同 ＡＢＡ 浓度培养基上播种 ３０ 粒种子ꎬ在植

物培养室(１６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗ꎬ白天 ２８ ℃ /夜晚 ２４
℃)培养 １０ ｄ 后拍照并统计株高和根长ꎮ
１.９ 数据分析

所有实验均进行 ３ 次生物学重复ꎬ每次重复中

每个样品设置 ３ 个技术重复ꎮ 数据统计为平均值±
标准偏差ꎮ 利用软件 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ 中的单因素方

差分析进行数据的显著性分析(∗Ｐ<０.０５ꎻ∗∗Ｐ<
０.０１)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 转录因子 ＯｓＺＡＴ１２ 保守结构域的分析

ＯｓＺＡＴ１２(Ｏｓ０５ｇ０１１４４００)基因编码区全长 ５９７
ｂｐꎬ该基因不含内含子ꎬ编码 １９８ 个氨基酸(陈宗新

等ꎬ２０１９)ꎮ 为进一步研究 ＯｓＺＡＴ１２ 蛋白结构域的

保守性及其序列特点ꎬ对拟南芥和水稻 Ｃ１￣２ｉ 亚家

族中的部分成员进行多重序列比对ꎬ结果如图 １ 所

示ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的结构域与拟南芥和水稻中的同源蛋

白一致ꎬ均含有 ２ 个包含 ＱＡＬＧＧＨ 保守序列的锌指

结构 域 以 及 １ 个 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆ ( ｅｔｈｙｌｅｎｅ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｂｉｎｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ａｍｐｈｉｐｈｉｌｉｃ ｒｅｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｍｏｔｉｆ)ꎮ 蛋白 Ｃ 末端的 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆ 通常被认为具有

抑制活性(Ｍｅｉｓｓｎｅｒ ＆ Ｍｉｃｈａｅｌꎬ １９９７ꎻ Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｃｉｆｔｃｉ￣Ｙｉｌｍａｚ ＆ Ｍｉｔｔｌｅｒꎬ ２００８)ꎮ 以上结

果说明ꎬＯｓＺＡＴ１２ 是一个典型的 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋

白ꎬ属于 Ｃ１￣２ｉ 亚家族ꎬ可能具有转录抑制活性ꎮ
２.２ 转录因子 ＯｓＺＡＴ１２ 的转录活性分析

采用双荧光素酶报告系统检测 ＯｓＺＡＴ１２ 的转

录活性ꎬ将 ＯｓＺＡＴ１２ 与包含 ＧＡＬ４ ＤＮＡ 结合结构

域(ＧＡＬ４ ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎꎬＧＡＬＢＤ)的效应载

体融合(图 ２:Ａ)ꎬ同时与携带荧光素酶基因的报

告载体共同转化拟南芥原生质体ꎬ检测对照组和

实验组的萤火虫荧光素酶活性和海肾荧光素酶活

性并计算相对 ＬＵＣ / ＲＥＮ 比值ꎮ 实验组的相对

ＬＵＣ / ＲＥＮ 比值显著低于对照组(图 ２:Ｂ)ꎬ说明转

录因子 ＯｓＺＡＴ１２ 具有转录抑制活性ꎮ
２.３ ＯｓＺＡＴ１２ 启动子的序列分析

以水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 基因的起始密码子(ＡＴＧ)上
游 ２ ０００ ｂｐ 为研究对象ꎬ使用启动子在线分析网

站对 ＯｓＺＡＴ１２ 启动子进行调控元件预测ꎬ结果显

示ꎬＯｓＺＡＴ１２ 启动子上调控元件非常丰富ꎬ除了基

本的核心启动子元件( ＴＡＴＡ ｂｏｘ 和 ＣＡＡＴ ｂｏｘ 元

件)以外ꎬ该段序列中还具有非生物胁迫和激素相

关的顺式作用元件ꎮ 其中ꎬ与非生物胁迫相关的

有 ２ 个 ＭＹＢ 转录因子结合元件ꎻ与激素相关的元

件包括 ３ 个 ＧＡ 响应元件、３ 个 ＡＢＡ 响应元件、２
个 Ａｕｘｉｎ 响应元件和 １ 个 ＪＡ 响应元件等(图 ３)ꎮ
由此推测ꎬＯｓＺＡＴ１２ 基因的表达可能受非生物胁

迫因子和多种激素的调节ꎮ
２.４ 非生物胁迫处理下 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达分析

拟南芥 ＺＡＴ１２ 在活性氧以及非生物胁迫信号

传导中起着重要作用(Ｄａｖｌｅｔｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 水

稻 ＯｓＺＡＴ１２ 启动子中含有非生物胁迫相关的元件

(图 ３)ꎬ推测其可能响应非生物胁迫ꎮ 因此ꎬ进一

步检测了水稻幼苗在低温(４ ℃)、渗透胁迫(２０％
ＰＥＧ ６ ０００)、氧化胁迫(２０ μｍｏｌＬ￣１ ＭＶ)和盐胁

迫(１００ ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ)处理下 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎮ
如图 ４:Ａ 所示ꎬ低温处理 ４８ ｈ 内ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表达

均呈下调趋势ꎬ其中在处理 １２ ｈ 时ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表
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黑色部分表示相似性 ＝ １００％ꎬ粉色部分表示相似性在 ７５％ ~１００％之间(不包括 １００％)ꎬ蓝色部分表示相似性在 ５０％ ~ ７５％之间

(不包括 ７５％)ꎬ黄色部分表示相似性在 ３３％ ~５０％之间(不包括 ５０％)ꎬ白色部分表示相似性低于 ３３％ꎮ
Ｂｌａｃｋ ｐａｒｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ＝ １００％ꎬ ｐｉｎｋ ｐａｒｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ７５％ ａｎｄ １００％ (ｅｘｃｌｕｄｉｎｇ １００％)ꎬ ｂｌｕｅ ｐａｒｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ５０％ ａｎｄ ７５％ (ｅｘｃｌｕｄｉｎｇ ７５％)ꎬ ｙｅｌｌｏｗ ｐａｒｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ３３％ ａｎｄ ５０％ (ｅｘｃｌｕｄｉｎｇ ５０％)ꎬ ｔｈｅ ｗｈｉｔｅ ｐａｒｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ <３３％.

图 １　 水稻和拟南芥部分 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白氨基酸序列的多重比对
Ｆｉｇ. １　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ Ｃ２Ｈ２ ｚｉｎｃ ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ａｎｄ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ

达量降到最低ꎬ之后略微上调ꎮ 在渗透胁迫处理

下ꎬＯｓＺＡＴ１２ 表达量呈先下降后上升的趋势ꎬ从 ３
ｈ 上升一直到 ４８ ｈꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表达量达到未处理

时的 ２ 倍左右(图 ４:Ｂ)ꎮ 而在 ２０ μｍｏｌＬ￣１ ＭＶ
和 １００ ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ 的处理下ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表达

量随时间变化未出现明显的上调或下调趋势(图

２０８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 双荧光素酶实验载体构建示意图ꎬ其中 ＧＡＬＢＥ 是 ＧＡＬ４
结合元件ꎬＧＡＬＢＤ 是 ＧＡＬ４ ＤＮＡ 结合结构域ꎬ３５Ｓ ｍｉｎｉ 启动
子是只含 ４６ ｂｐ 的 ３５Ｓ 启动子ꎻ Ｂ. 双荧光素酶报告系统检
测 ＯｓＺＡＴ１２ 的转录活性ꎬ报告载体和效应空载体作为对照
组ꎬ报告载体和连有 ＯｓＺＡＴ１２ 的效应载体作为实验组ꎬ实
验结果为 ３ 次生物学重复的平均值±标准偏差ꎮ 对照组的
ＬＵＣ / ＲＥＮ 比值设为 １ꎬ∗∗表示与对照组相比达到显著水
平(Ｐ<０.０１)ꎮ
Ａ. Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｐｌａｓｍｉｄｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｄｕａｌ￣ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ ａｓｓａｙꎬ
ＧＡＬＢＥ ｉｓ ＧＡＬ４ ｂｉｎｄｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔꎬ ＧＡＬＢＤ ｉｓ ＧＡＬ４ ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｄｏｍａｉｎꎬ ａｎｄ ３５Ｓ ｍｉｎｉ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ３５Ｓ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｏｎｌｙ
ｃｏｎｔａｉｎｓ ４６ ｂｐꎻ Ｂ. Ｄｕａｌ ｌｕｃｉｆｅｒａｓｅ ｒｅｐｏｒｔｅｒ ｓｙｓｔｅｍ ｄｅｔｅｃｔｓ ｔｈｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ꎬ ｔｈｅ ｒｅｐｏｒｔｅｒ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｏｒ
ｖｅｃｔｏｒｓ ｓｅｒｖｅ ａｓ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐꎬ ｔｈｅ ｒｅｐｏｒｔｅｒ ｖｅｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｏｒ ｖｅｃｔｏｒ ｗｉｔｈ ＯｓＺＡＴ１２ ａｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐꎬ
ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｘ± ｓ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. Ｔｈｅ ＬＵＣ / ＲＥＮ
ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｉｓ ｄｅｆｉｎｅｄ ａｓ １ꎬ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ (Ｐ<０.０１).

图 ２　 ＯｓＺＡＴ１２ 的转录活性分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２

４:ＣꎬＤ)ꎮ 以上结果表明ꎬＯｓＺＡＴ１２ 基因的表达响

应多种非生物胁迫ꎬ并随胁迫时间的延长其表达

量出现不同的变化趋势ꎮ
２.５ 不同植物激素处理下 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达分析

植物激素作为植物内源信号分子ꎬ在植物生

长发育过程中具有重要作用ꎮ ＯｓＺＡＴ１２ 的启动子

中含有多个激素相关元件(图 ３)ꎬ推测其可能响

应激素水平的变化ꎮ 植物激素处理实验结果表

明ꎬ外施 ＡＢＡ 显著下调 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎮ 处理 １
ｈ 时 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达量迅速下降ꎬ在 ２４ ｈ 降到最

低ꎬ约为对照的 １ / １０ꎬ４８ ｈ 时略有升高(图 ５:Ａ)ꎮ
相反ꎬ 外 施 １ μｍｏｌ  Ｌ￣１ 的 ２ꎬ ４￣ｅＢＬꎬ 在 １ ｈ 时

ＯｓＺＡＴ１２ 表达开始上调ꎬ一直持续到 ４８ ｈ 且达到

最高ꎬ为对照的 １２ 倍(图 ５:Ｂ)ꎮ 此外ꎬＩＡＡ 处理

也能上调 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎬ其表达量在 ２４ ｈ 达到

最高ꎬ一直持续到 ４８ ｈ(图 ５:Ｃ)ꎮ 以上结果表明ꎬ
ＯｓＺＡＴ１２ 对不同植物激素的响应各异ꎬ可能参与

不同植物激素信号对水稻生长发育的调控ꎮ
２.６ ＯｓＺＡＴ１２ 转基因植株的获得

２.６.１ ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株的筛选　 使用特异检测引

物(ＣＲＩＳＰＲ￣Ｆ 和 ＣＲＩＳＰＲ￣Ｒ)先对 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植

株的基因组 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ再对得到的单一

ＰＣＲ 片段产物进行测序ꎬ结果得到了 ３ 个敲除

ＯｓＺＡＴ１２ 的纯合株系ꎬ其中 ｏｓｚａｔ１２￣１２￣３ 和 ｏｓｚａｔ１２￣
８￣１５ 株系均为单碱基插入ꎬ而 ｏｓｚａｔ１２￣１０￣１０ 株系

则是缺失一段序列(图 ６)ꎮ
２.６.２ ＯｓＺＡＴ１２ 过表达植株的表达量检测 　 获得 ４
个过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 纯合株系ꎬ并分别命名为 ＯＥ８、
ＯＥ３、ＯＥ９ 和 ＯＥ５ꎮ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 结果(图 ７)显示ꎬ与
野生型相比ꎬ过表达株系 ＯＥ８、ＯＥ３ 和 ＯＥ５ 的表达

量显著提高ꎬＯＥ９ 的表达量虽有所提高但与野生

型无显著差异ꎮ 因此ꎬ本研究选取 ＯＥ８ 和 ＯＥ３ 用

于后续研究ꎮ
２.７ ＯｓＺＡＴ１２ 转基因水稻对 ＡＢＡ 的敏感性分析

ＡＢＡ 作为胁迫激素ꎬ是植物响应生物 /非生物

胁迫的重要调控因子( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｂｈａｒａｔｈ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ ＯｓＺＡＴ１２ 启动子序列中包含 ３ 个

ＡＢＡ 响应元件(图 ３)ꎬ并且 ＡＢＡ 有抑制 ＯｓＺＡＴ１２
表达的作用(图 ５:Ａ)ꎮ 在获得过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 和

敲除 ＯｓＺＡＴ１２ 的植株后ꎬ进一步检测其对 ＡＢＡ 的

敏感性ꎬ结果表明ꎬＡＢＡ 抑制了野生型和 ＯｓＺＡＴ１２
超表达幼苗的生长ꎬ并随着 ＡＢＡ 浓度的升高抑制

程度越大ꎬ而 ＯｓＺＡＴ１２ 过表达株系的株高、根长都

显著高于野生型(图 ８)ꎮ ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株的株

高在 ５ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＡＢＡ 处理下显著低于野生型ꎻ在
低浓度 ＡＢＡ(１ μｍｏｌ Ｌ￣１)处理下ꎬ其根长显著高

于野生型ꎻ但在较高浓度 ＡＢＡ(１０ μｍｏｌ Ｌ￣１)处

理下ꎬ根长与野生型无显著差异(图 ８)ꎮ 以上结

果表明ꎬ过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 会降低水稻对 ＡＢＡ 的敏

感性ꎬ而敲除 ＯｓＺＡＴ１２ 则在合适的 ＡＢＡ 浓度下才

会增强水稻对 ＡＢＡ 的敏感性ꎮ
２.８ ＯｓＺＡＴ１２ 转基因植株农艺性状的观察与统计

农艺性状的统计分析结果表明ꎬ在分蘖期、抽
穗期、成熟期这 ３ 个时期中ꎬＯｓＺＡＴ１２ 过表达水稻

的株高均显著低于野生型ꎬ而 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株

则与野生型没有显著差异(图 ９:ＡꎬＢꎬＤꎬＦ)ꎻ 根长
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图 ３　 ＯｓＺＡＴ１２ 启动子的生物信息学分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｐｒｏｍｏｔｅｒ

Ａ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 ４ ℃胁迫处理下的表达量分析ꎻ Ｂ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 ２０％ ＰＥＧ 胁迫处理下的表达量分析ꎻ Ｃ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 ２０ μｍｏｌ Ｌ￣１

ＭＶ 胁迫处理下的表达量分析ꎻ Ｄ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 １００ ｍｍｏｌ Ｌ￣１ ＮａＣｌ 胁迫处理下的表达量分析ꎮ 每组处理 ０ ｈ 的相对表达量分别

设为 １ꎬ下同ꎮ ∗表示与对 ０ ｈ 比达到显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ａ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ ４ ℃ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ ２０％ ＰＥＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｃ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ ２０ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＭＶ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｄ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ １００ ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ ｏｆ ０ ｈ ａｆｔｅｒ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｓ ｄｅｆｉｎｅｄ ａｓ １ꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ０ ｈ (Ｐ<０.０５).

图 ４　 不同非生物胁迫下 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达水平
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ

和分蘖数这 ２ 个指标ꎬ无论是 ＯｓＺＡＴ１２ 过表达还

是敲除植株ꎬ均与野生型无显著差异(图 ９:ＣꎬＥꎬ
Ｇ)ꎮ ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株的每株穗数和结实率均显

著低于野生型ꎬ 而 ＯｓＺＡＴ１２ 过表达株系与野生型

４０８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 １００ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＡＢＡ 处理下的表达量分析ꎻ Ｂ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 １ μｍｏｌ Ｌ￣１ ２４￣ｅＢＬ 处理下的表达量分析ꎻ Ｃ. ＯｓＺＡＴ１２ 在 １
μｍｏｌ Ｌ￣１ ＩＡＡ 处理下的表达量分析ꎮ ∗和∗∗表示与 ０ ｈ 相比达到显著水平(∗Ｐ<０.０５ꎬ∗∗Ｐ<０.０１)ꎮ
Ａ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ １００ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＡＢＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｂ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ １ μｍｏｌ Ｌ￣１ ２４￣ｅＢＬ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ
Ｃ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ １ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＩＡＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. ∗ ａｎｄ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ０ ｈ (∗Ｐ<
０.０５ꎬ∗∗Ｐ<０.０１).

图 ５　 不同植物激素处理下 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达水平
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ６　 不同 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除株系的测序结果
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＯｓＺＡＴ１２ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｌｉｎｅｓ

则无 显 著 差 异 ( 图 ９: Ｈꎬ Ｉ)ꎮ 以 上 结 果 表 明ꎬ
ＯｓＺＡＴ１２ 影响水稻的株高、每株穗数和结实率ꎮ

３　 讨论与结论

锌指蛋白是真核生物体内一类重要的转录调

控因子家族ꎬ其中 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白是最常见的一

类(Ｔａｋａｔｓｕｊｉꎬ １９９９)ꎮ Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白通常包含

１ ~ ６ 个锌指结构域ꎬ并在锌指结构的 α￣螺旋中含

有 ＱＡＬＧＧＨ 保 守 序 列 ( Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ
Ｅｎｇｌｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｃｉｆｔｃｉ￣Ｙｉｌｍａｚ ＆ Ｍｉｔｔｌｅｒꎬ
２００８ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ )ꎮ 本 研 究 发 现ꎬ 水 稻

ＯｓＺＡＴ１２ 具有 ２ 个典型的 Ｃ２Ｈ２ 锌指结构和 １ 个

ＥＡＲ ｍｏｔｉｆꎬ并与拟南芥 ＺＡＴ１２ 有较高的同源性ꎬ说
明 ＯｓＺＡＴ１２ 属于水稻 Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白家族成员ꎮ
大多数含有 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆ 的锌指蛋白都表现出转录

抑制活性(Ｏｈｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ如矮牵牛 ＺＰＴ２￣３ 的

瞬时表达分析表明其起着阻遏物的作用(Ｓｕｇａｎｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００３ )ꎬ 而 含 有 ＥＡＲ ｍｏｔｉｆ ｌｉｋｅ 的 拟 南 芥

ＺＡＴ１２ꎬ在响应冷胁迫时可能作为 ＡｔＣＢＦ 转录因子

的抑制子起作用(Ｖｏｇｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 本研究结

果表明ꎬ水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 蛋白具有转录抑制活性ꎬ是
一个有功能的转录抑制因子ꎮ

植物 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白作为一类重要的转录

因子ꎬ是目前研究较为深入的一类锌指蛋白ꎮ 该

类转录因子在植物生长发育和响应非生物胁迫中

具有重要调控作用(Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｄａｖｌｅｔｏｖａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｒｏｓｓｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ
Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ
Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｂａｌｌｅｒｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｙｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻ Ｒｏｄａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 油菜

ＢｎＬＡＴＥ(ＬＡＴＥ ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ)通过限制油菜角果
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ＷＴ 中 ＯｓＺＡＴ１２ 基因的相对表达量设为 １ꎮ ∗表示与 ＷＴ
相比达到显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｉｎ ＷＴ ｉｓ ｄｅｆｉｎｅｄ ａｓ １. ∗
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＷＴ (Ｐ<０.０５).

图 ７　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析转基因植株中 ＯｓＺＡＴ１２ 的表达量
Ｆｉｇ. ７　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｉｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｐｌａｎｔｓ

中木质素的聚合减少角果的破裂 ( Ｔａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 水稻 ＮＳＧ１ 基因编码 Ｃ２Ｈ２ 型锌指蛋白ꎬ
与拟南芥 ＳＵＰ ( ＳＵＰＥＲＭＡＮ)、 ＪＡＧ ( ＪＡＧＧＥＤ) 和

ＮＵＢ(ＮＵＢＢＩＮ)及水稻 ＳＬ１( ＳＴＡＭＥＮＬＥＳＳ１)的功

能类似ꎬ参与调控水稻花发育 ( Ｄｉｎｎｅｎｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４ꎻ Ｏｈｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｘｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｚｈｕａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 组成型过表达 ＡｔＺＡＴ１０ 的转基因拟

南芥 表 现 为 生 长 阻 滞 ( Ｓａｋａｍｏｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 本实验室前期研究(陈宗新

等ꎬ２０１９)发现ꎬ异源过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 拟南芥植株

矮小ꎬ根生长受到抑制ꎮ 与异源转化 ＯｓＺＡＴ１２ 的

拟南芥表型相似ꎬ该研究也发现过表达 ＯｓＺＡＴ１２
水稻植株在分蘖期、抽穗期和成熟期的株高均显

著降低ꎮ 该类表型都类似于拟南芥或水稻等植株

遭遇胁迫后或过表达胁迫相关转录因子如 ＤＲＥＢ１
植株的表型(Ｋａｓｕｇａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎬ说明 ＯｓＺＡＴ１２
可能为胁迫相关基因ꎮ

植物对非生物胁迫的耐受性ꎬ主要依赖于激

活植物体内与胁迫相关的分子调控网络ꎬ包括信

号刺激的应答、激素信号转导途径、诱导信号通路

基因的表达等(Ｄａｎｓａｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｌｉｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 冷胁迫会对植物造成损伤ꎬ严重时可使植

物死亡(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ Ｃ２Ｈ２ 锌指蛋白可通

过直接调控下游冷胁迫相关基因来增强植物的抗

寒能力(Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 番茄 ＳｌＣＺＦＰ１ 基因通

过诱导 ＣＯＲ( ｃｏｌｄ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ)或冷响应相关基因的

组成型表达ꎬ增强转基因拟南芥和水稻的耐寒性

(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ )ꎮ 大 豆 ＧｍＺＦ１ 通 过 结 合

ＣＯＲ６.６ 启动子区并上调该基因的表达ꎬ调节转基

因拟南芥对冷胁迫的抗性(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 在

香蕉中ꎬ过表达 ＭａＣ２Ｈ２￣２ 和 ＭａＣ２Ｈ２￣３ 显著抑制

ＭａＩＣＥ１( ｉｎｄｕｃｅｒ ｏｆ ＣＢＦ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎬ冷信号传导途

径的一个关键组成部分)的转录ꎮ 因此ꎬＭａＣ２Ｈ２ｓ
可能通过抑制 ＭａＩＣＥ１ 的转录来增强香蕉的抗寒

性( Ｈａｎ ＆ Ｆｕꎬ ２０１９ )ꎮ 低 温 处 理 上 调 拟 南 芥

ＺＡＴ１２ 的表达(Ｄａｖｌｅｔｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ过表达该

基因则下调 ＣＢＦ(Ｃ￣ｒｅｐｅａｔ / ＤＲＥ Ｂｉｎｄｉｎｇ Ｆａｃｔｏｒ)基
因的表达ꎬ表明 ＺＡＴ１２ 负调控拟南芥对冷胁迫的

适应(Ｖｏｇｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 本研究表明ꎬ４ ℃下调

ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎬ说明 ＺＡＴ１２ 在拟南芥和水稻中

对低温胁迫的响应模式不同ꎬ暗示两者的功能可

能不同ꎮ 许多非生物胁迫(如盐、冷和干旱)ꎬ可诱

发植物产生渗透胁迫(Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 渗透胁

迫导致植物生理干旱、离子失衡、氧化损伤和生长

抑制 ( Ｙａｍａｇｕｃｈｉ￣Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ＆ Ｓｈｉｎｏｚａｋｉꎬ ２００６ )ꎮ
拟南芥 ＺＡＴ１０ 在渗透胁迫处理后表达显著上调ꎬ
尤其是在叶片中ꎻ过表达 ＺＡＴ１０ 拟南芥和 ｚａｔ１０ 突

变体均表现出对渗透胁迫的耐受性增强(Ｍｉｔｔｌｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 在拟南芥中ꎬＺＡＴ１０ 被认为是渗透胁

迫的正调控因子并受 ＭＡＰ 激酶的调控(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 杨树中鉴定出 １６ 个 Ｃ１￣２ｉ 亚家族成

员ꎬ其中 ６ 个成员参与了渗透胁迫(Ｇｏｕｒｃｉｌｌｅａｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 在拟南芥中异源过表达大豆 ＧｍＺＡＴ４ꎬ
该基因可通过 ＡＢＡ 途径提高拟南芥对 ２０％ ＰＥＧ
６ ０００的耐受性 ( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 在水稻中ꎬ
２０％ ＰＥＧ ６ ０００处理后 ＲＺＦ７１ 的表达显著上调ꎬ
表明该基因在渗透胁迫反应中发挥重要作用(Ｇｕｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 与拟南芥 ＺＡＴ１０ 和水稻 ＲＺＦ７１ 的

表达模式不同ꎬ本研究发现ꎬ在 ２０％ ＰＥＧ ６ ０００的
渗透胁迫处理过程中ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表达先下降ꎬ随
后逐渐转变为上调趋势ꎮ 综合以上结果表明ꎬ
ＯｓＺＡＴ１２ 的表达受到非生物胁迫(如低温或渗透

胁迫)的调控ꎬ因此推测 ＯｓＺＡＴ１２ 参与了水稻响应

非生物胁迫的过程ꎮ
本研究对水稻 ＯｓＺＡＴ１２ 启动子分析发现其中

含有激素相关元件ꎬＯｓＺＡＴ１２ 的表达在 ２ꎬ４￣ｅＢＬ、
ＩＡＡ 处理后上调ꎬ推测 ＯｓＺＡＴ１２ 参与了不同激素

信号途径ꎮ ＡＢＡ 是植物非生物胁迫中一个重要的

调控因子ꎬ由于其广泛在干旱、寒冷、高温、 盐胁迫
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ＯｓＺＡＴ１２ 转基因水稻在不同浓度外源 ＡＢＡ 处理下的表型 (Ａ)、株高 (Ｂ)和根长 (Ｃ)ꎬ标尺 ＝ ２ ｃｍꎮ ＯＥ８、ＯＥ３ 为 ＯｓＺＡＴ１２ 过表

达植株ꎻｏｓｚａｔ１２￣１０￣１０ 为 ＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株ꎮ ∗和∗∗表示与 ＷＴ 相比达到显著水平(∗Ｐ <０.０５ꎬ∗∗Ｐ<０.０１)ꎬ ｎ＝ ３０ꎮ 下同ꎮ
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ (Ａ)ꎬ ｓｈｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ (Ｂ) ａｎｄ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ (Ｃ) ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ＡＢＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ
ｓｃａｌｅ ｂａｒ ＝ ２ ｃｍ. ＯＥ８ ａｎｄ ＯＥ３ ａｒｅ ＯｓＺＡＴ１２ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｌａｎｔｓꎻ ｏｓｚａｔ１２￣１２￣３ꎬ ｏｓｚａｔ１２￣１０￣１０ ａｎｄ ｏｓｚａｔ１２￣８￣１５ ａｒｅ ＯｓＺＡＴ１２ ｋｎｏｃｋｏｕｔ
ｐｌａｎｔｓ. ∗ ａｎｄ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＷＴ (∗Ｐ <０.０５ꎬ∗∗Ｐ<０.０１)ꎬ ｎ＝３０. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ８　 ＯｓＺＡＴ１２ 转基因水稻幼苗对 ＡＢＡ 的敏感性分析
Ｆｉｇ. ８　 Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＺＡＴ１２ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｒｉｃｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｔｏ ＡＢＡ

和水涝等逆境中具有重要作用ꎬ因此被称为胁迫

激素(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ Ｂｈａｒａｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 水

稻 Ｃ１￣２ｉ 亚家族成员的 ＺＦＰ１７９ꎬＡＢＡ 处理 ３ ｈ 后

其表达上调ꎬ随后下调ꎬ至 ２４ ｈ 时达到最高(Ｓｕｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０ )ꎬ 而 本 研 究 却 发 现ꎬ ＡＢＡ 显 著 下 调

ＯｓＺＡＴ１２ 的表达ꎬ说明两者在 ＡＢＡ 信号传导途径

中的功能可能存在不同ꎮ 过表达 ＺＦＰ１７９ 基因的

水稻幼苗表现增加对 ＡＢＡ 的敏感性( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎬ而本研究则发现过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 降低了水

稻对 ＡＢＡ 处理的敏感性ꎮ 过表达 ＯｓＺＡＴ１２ 水稻

幼苗和过表达 ＺＦＰ１７９ 水稻幼苗对外源 ＡＢＡ 敏感

性的差异可能与这两个基因对 ＡＢＡ 的响应模式不

同有关ꎮ 此外ꎬＯｓＺＡＴ１２ 敲除植株的株高只有在 ５
μｍｏｌ Ｌ￣１ ＡＢＡ 处理下显著低于野生型ꎻ在正常条

件及低浓度 ＡＢＡ(１ μｍｏｌ Ｌ￣１)处理下ꎬ根长显著
高于野生型ꎻ在较高浓度 ＡＢＡ(１０ μｍｏｌ Ｌ￣１)处

理下ꎬ根长与野生型无显著差异ꎮ 我们推测ꎬ敲除

ＯｓＺＡＴ１２ 后可能会降低植株内源 ＡＢＡ 含量ꎬ只有

在外施合适浓度的 ＡＢＡ 时ꎬ敲除 ＯｓＺＡＴ１２ 植株才

会表现出对 ＡＢＡ 的敏感性增强ꎬ这与 ｏｓｂｇｌｕ３３ 水

稻突变体及过表达 ＺｍＷＲＫＹ１１４ 的水稻植株对外

源 ＡＢＡ 的响应方式相似(Ｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｂｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 结合 ＯｓＺＡＴ１２ 对非生物胁迫(低温胁

迫和渗透胁迫)及胁迫激素 ＡＢＡ 的响应模式ꎬ推
测 ＯｓＺＡＴ１２ 参与调节非生物胁迫及激素信号途

径ꎬ进而影响了水稻株型的发育ꎬ并在水稻穗型及

结实中具有重要调控作用ꎮ 本文进一步深入研究

了 ＯｓＺＡＴ１２ 参与植物不同非生物胁迫应答的分子

机制和 ＡＢＡ 信号转导途径的调控ꎬ将为 利 用

ＯｓＺＡＴ１２ 进行水稻耐逆稳产分子设计育种提供实
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环境变化对水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体成蛋白家族表达的影响
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摘　 要: 水稻成蛋白基因成员 ＯｓＦＨ１ 在水稻根毛的生长发育中起着关键作用ꎬ这一过程受到环境因素的调

控ꎬ当前的研究对环境因素如何与 ＯｓＦＨ１ 互作调控水稻根毛的机制尚未阐明ꎮ 为探索水稻成蛋白成员是否

在环境因素介导的 ｏｓｆｈ１ 突变体根毛表型恢复中发挥作用ꎬ该研究使用 １ / ２ ＭＳ 液体培养液与 １ / ２ ＭＳ 固体

培养基处理 ｏｓｆｈ１ 突变体ꎬ通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术分析成蛋白家族成员表达量ꎬ并对成蛋白家族进行生物信息

学分析ꎮ 结果表明:(１)与野生型相比ꎬ在液培中 ｏｓｆｈ１ 突变体主根根毛缺失ꎬ地上部分较短ꎬ侧根数量增加ꎬ
在固体培养中 ｏｓｆｈ１ 突变体根毛缺失表型得到恢复ꎮ (２)与野生型相比ꎬ当 ｏｓｆｈ１ 突变体从液培到固培环境

时ꎬＯｓＦＨ１６ 表达量下降ꎬＯｓＦＨ１７ 表达量上升ꎬ并且差异显著ꎮ (３)ＯｓＦＨ１、ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 都是第一类成蛋

白亚家族成员ꎬ都具有生长素、赤霉素以及厌氧等与环境胁迫相关顺式作用元件ꎬ并且预测到 ＯｓＦＨ１、
ＯｓＦＨ１６ 和 ＯｓＦＨ１７ 定位于质膜行使功能ꎮ (４)ＯｓＦＨｓ 在不同组织的表达模式分析表明ꎬＯｓＦＨ１ 在根部表达

水平较高ꎬ而 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 在根部表达量相对较低ꎮ 综上认为ꎬ由于 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７、ＯｓＦＨ１ 之间亲缘

关系较高ꎬ调控模式相近且三者都可能在细胞质膜上行使功能ꎬ因此 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 可能参与环境因素与

ｏｓｆｈ１ 共同改变根毛表型这一过程ꎮ 该研究结果为解析环境与 ｏｓｆｈ１ 基因共同调控水稻根毛发育机制奠定了

一定理论基础ꎬ为探索植物成蛋白基因功能提出了新方向ꎮ
关键词: 成蛋白ꎬ ＯｓＦＨ１ꎬ 根毛ꎬ ｑＲＴ￣ＰＣＲꎬ 水稻ꎬ 生物信息分析
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ＯｓＦＨ１６ꎬ ａｎｄ ＯｓＦＨ１７ ｍａｙ ｂｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｏ ｐｅｒｆｏｒｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ. (４) Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＯｓＦＨｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＯｓＦＨ１ ｗａｓ ｈｉｇｈｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓꎬ ｗｈｉｌｅ ＯｓＦＨ１６ ａｎｄ ＯｓＦＨ１７ ｗｅｒｅ
ｌｏｗｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ｔｈａｔ ＯｓＦＨ１ꎬ ＯｓＦＨ１６ꎬ ＯｓＦＨ１７ ｈａｖｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｓｉｍｉｌａｒ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｏｄｅｓꎬ ａｎｄ ａｌｌ ｔｈｒｅｅ ｍａｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｃｅｌｌ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅꎬ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ＯｓＦＨ１６ꎬ
ＯｓＦＨ１７ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｔｈａｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ａｌｔｅｒ ｔｈｅ ｒｏｏｔ￣ｈａｉｒ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ.
Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｌａｙｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｇｅｎｅ ｃｏ￣
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔ￣ｈａｉｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｒｏｐｏｓｅｓ ａ ｎｅｗ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｆｏｒｍｉｎ ｇｅｎｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｆｏｒｍｉｎꎬ ＯｓＦＨ１ꎬ ｒｏｏｔ￣ｈａｉｒꎬ ｑＲＴ￣ＰＣＲꎬ ｒｉｃｅꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 成蛋白( ｆｏｒｍｉｎ)是动植物细胞形态变化的关

键调 控 因 子 ( Ｓｈｉｍａｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４)ꎮ 微生物和动物成蛋白的结构通常包括

ＦＨ１( ｆｏｒｍｉｎ ｈｏｍｏｌｏｇｙ １)、ＦＨ２( ｆｏｒｍｉｎ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ２)、
ＦＨ３ ( ｆｏｒｍｉｎ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ３ )、 ＧＢＤ ( ＧＴＰａｓｅ ｂｉｎｄｉｎｇ
ｄｏｍａｉｎ)、ＤＩＤ( ｄｉａｐｈａｎｏｕｓ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ｄｏｍａｉｎ)、ＤＡＤ
(ｄｉａｐｈａｎｏｕｓ ａｕｔｏ￣ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｄｏｍａｉｎ)等(Ｊａｎｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８ꎻ Ｐｅｔｅｒ ＆ Ｍａｇｄａｌｅｎａꎬ ２０１３)ꎮ 其中ꎬＦＨ２ 蛋白

结构域是成蛋白行使功能的关键结构域ꎬ也是确

定蛋白是否为成蛋白的主要依据 ( Ｊａｎｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８ꎻ Ｐｅｔｅｒ ＆ Ｍａｇｄａｌｅｎａꎬ ２０１３)ꎮ 在动植物中的

研究表明ꎬ成蛋白通过聚合肌动蛋白单体影响微

丝微管、细胞骨架的动态调控ꎬ从而调控动细胞分

裂以及细胞的极性生长( Ｓｈｉｍａｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｘｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 近年来的研究表明ꎬ当酿酒酵母

Ｂｎｉｐ１ 和 Ｂｕｄ６ 基因共同突变时ꎬ酵母对高温敏感ꎻ
而当 Ｂｎｉｐ１ 单突变时ꎬ会降低酵母氮源利用率和对

过氧化氢敏感性(Ｇｒａｚｉａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｊｕａｎｅｓ ＆
Ｐｉａｔｔｉꎬ ２０１６)ꎮ 这些结果表明成蛋白不仅参与细

胞正常的生长发育以及其形态的变化ꎬ也有可能

参与酵母抵抗外界环境胁迫ꎮ
成蛋白通过介导肌动蛋白调控细胞形态ꎬ如

小立碗藓Ⅱ类成蛋白突变后ꎬ细胞肌动蛋白结构

以及细胞极性生长被破坏ꎬ导致其无法伸长生长

(Ｌｕｉｓ ＆ Ｍａｇｄａｌｅｎａꎬ ２０１２)ꎮ 拟南芥 ＡｔＦＨ８ 的过表

达促进根毛细胞的伸长生长ꎬ而其突变体却则抑

制了 根 毛 的 发 育 ( Ｙｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｐｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 水稻 ＯｓＦＨ５ 促使 Ｇ￣ａｃｔｉｎ 单体或 Ａｃｔｉｎ /
Ｐｒｏｆｉｌｉｎ 配合物形成的肌动蛋白聚合成核ꎬ调控植

物形态变化(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 此外ꎬＯｓＦＨ１５ 还

参与调控水稻籽粒的生长发育(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
植物的生长发育同时受到遗传因素和外界环境的

共同调控ꎬ如课题组前期研究中发现ꎬ水稻成蛋白

基因 ＯｓＦＨ１ 可能通过调控极性生长参与水稻根毛

伸长调控ꎮ 在不同的培养条件下(固体培养基表

面或者水培)ꎬＯｓＦＨ１ 的突变体有不同的表型ꎬ在
固体培养基的表面ꎬ即使在 ＯｓＦＨ１ 基因缺失的情

况下ꎬ突变体也可长出正常的根毛 (Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)ꎮ 由此可知ꎬ某种未知的环境因素可能通过

某个信号通路可弥补 ＯｓＦＨ１ 的缺陷造成的根毛极

性生长ꎬ即水稻成蛋白基因 ＯｓＦＨ１ 与环境因素共

同调控水稻根毛的极性生长ꎮ 在这个过程中ꎬ外
界环境是通过改变哪些基因或者信号通路补偿

ＯｓＦＨ１ 基因的缺失以实现水稻根毛的正常生长仍

有待探索和验证ꎮ 结构相似的蛋白之间可能存在

功能代偿情况ꎬ一个基因功能丧失导致植物或动

２１８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



物生长发育出现的缺陷被其他基因弥补一部分ꎬ
如莱氏野村菌过氧化氢酶超家族基因 ＮｒＣａｔ１ 和

ＮｒＣａｔ４ꎬ单独敲除一个基因会引起另一个基因表达

上调ꎬ代偿其功能缺失ꎬ而当两个基因同时突变则

影响莱氏野村菌的抗逆性(苏宇ꎬ ２０１８)ꎮ 植物通

过其肽配体 ＣＬＡＶＡＴＡ３ (ＣＬＶ３) 及其受体蛋白激

酶 ＣＬＡＶＡＴＡ１ (ＣＬＶ１) 构成高度保守的负反馈信

号通路维持其干细胞稳态(Ｃａｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在

拟南 芥 中ꎬ 当 ＣＬＶ１ 缺 失 后ꎬ 其 旁 系 同 源 物

ＢＡＲＥＬＹ ＡＮＹ ＭＥＲＩＳＴＥＭ (ＢＡＭ) 表达量增加以

补偿 ＣＬＶ１ 的丢失造成的表型缺陷( Ｄｉｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４ꎻ Ｎｉｍｃｈｕｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ Ｆａｔｉｍａ 等(２００４)以
及课题组未发表数据表明ꎬ水稻成蛋白家族共有

１７ 个成员ꎬ并且大部分成员的结构保守性很高ꎬ即
它们在功能上可能也具有较高的相似性ꎮ 因此ꎬ
为探究在固体培养条件下ꎬｏｓｆｈ１ 突变体根毛生长

的恢复是否有可能是由其他水稻成蛋白基因表达

产生的代偿作用来实现的ꎬ本研究在 １ / ２ ＭＳ 固体

培养(固培)和 １ / ２ ＭＳ 液体培养基(液培)条件下ꎬ
分别处理水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体ꎬ并以野生型植株作为

对照ꎬ对成蛋白家族成员的表达量进行分析ꎮ 此

外ꎬ通过对水稻成蛋白基因家族进行生物信息学

分析ꎬ预测水稻成蛋白家族成员可能的功能ꎬ对潜

在的代偿基因功能进行进一步探索ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

所采用的植物材料为水稻 Ｔ￣ＤＮＡ 插入突变体

ｏｓｆｈ１(ＰＦＧ￣１Ａ￣０８６３８)及对应的野生型水稻ꎮ
１.２ 材料处理

首先ꎬ使用 ０.１％咪鲜胺浸泡消毒 ｏｓｆｈ１ 突变体

和野生型水稻种子 ８ ｈꎬ在无光条件下进行萌芽 ３６
ｈ(３７ ℃)ꎻ挑选萌芽成功种子培养 ５ ｄ 后取样ꎬ条
件为 ２６ ℃恒温ꎬ１６ ｈ 光照 ８ ｈ 无光循环处理ꎮ 然

后ꎬ使用 ７０％乙醇对去皮的 ｏｓｆｈ１ 突变体以及野生

型种子进行消毒ꎬ每次消毒 １ ｍｉｎꎬ重复 ２ 次ꎮ 最

后ꎬ将消毒后的种子加入 ２％有效次氯酸钠于摇床

上消毒 ３０ ｍｉｎ(３７ ℃ꎬ６０ ｒｍｉｎ￣１)后进行清洗ꎻ将
消毒完成后的种子置于 １ / ２ ＭＳ ( Ｍｕｒａｓｈｉｇｅ ａｎｄ
Ｓｍｏｋｉｎｇ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉｕｍ) 培养基中培养 ５ ｄ 后取

样ꎬ条件为 ２６ ℃ 恒温ꎬ１６ ｈ 光照 ８ ｈ 无光循环

处理ꎮ

１.３ 根毛表型观察

利用 Ｎｉｋｏｎ 显微镜和 Ｉｍａｇｉｎｇ Ｖｉｅｗ 显微成像

系统 拍 摄ꎬ 采 用 Ｉｍａｇｅ Ｊ 测 量 根 毛 数 据ꎬ 利 用

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ Ｅｘｃｅｌ 进行数据计算和数理统计等ꎮ
１.４ 生物信息分析

通过 ＴＡＩＲ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ. ｏｒｇ / )获取

拟南芥 ＡｔＦＨｓ 蛋白序列ꎬ使用 ＥｎｓｅｍｂｌＰｌａｎｔ 数据库

(ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｓ.ｅｎｓｅｍｂｌ. ｏｒｇ / ｉｎｄｅｘ. ｈｔｍｌ)下载水稻蛋

白组序列ꎮ 以拟南芥 ＡｔＦＨｓ 作为参考序列使用

ＴＢｔｏｏｌｓ ｖ１.０８９ 在水稻基因组中比对鉴定水稻成蛋

白基因家族ꎮ 通过 ＭＥＧＡ.７ 的 ＣｌｕｓｔａｌＷ 算法比对氨

基酸水平的保守性ꎬ并通过邻接法构建系统进化

树ꎬＢｏｏｔｓｔｒａｐ 值设为１ ０００ꎮ 成蛋白结构域以及其功

能通过 ＮＣＢＩ ＣＤＤ 进行分析 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ.
ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｂｗｒｐｓｂ / ｂｗｒｐｓｂ.ｃｇｉ)ꎮ 成蛋白

基序的保守性通过 ＭＥＭＥ￣Ｓｕｉｔ 进行分析(ｈｔｔｐｓ: / /
ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / )ꎮ 通 过 Ｒｉｃｅ Ｇｅｎｏｍｅ
Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ (ｈｔｔｐ: / / ｒｉｃｅ.ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ.ｍｓｕ.ｅｄｕ /
ｉｎｄｅｘ.ｓｈｔｍｌ)获得成蛋白基因家族上游序列ꎬ通过

ＰｌａｎｔＣＡＲＥ ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ /
ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )网站分析启动子顺式作用

元件ꎮ 在 ＭｕｌｔｉＬｏｃ２(ｈｔｔｐ: / / ａｂｉ.ｉｎｆ.ｕｎｉ－ｔｕｅｂｉｎｇｅｎ.ｄｅ /
Ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＭｕｌｔｉＬｏｃ２)网站上传水稻成蛋白 Ｌｏｃ ｎｕｍｂｅｒ
预测 水 稻 成 蛋 白 亚 细 胞 表 达ꎻ 通 过 Ｔｈｅ Ｒｉｃｅ
Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ ( ＲＡＰ) ( ｈｔｔｐｓ: / / ｒａｐｄｂ. ｄｎａ. ａｆｆｒｃ.
ｇｏ.ｊｐ / )数据库获取水稻成蛋白染色体、氨基酸残基

分子量、蛋白分子量、等电点、蛋白亲水性等相关信

息ꎻ 通过 ＲｉｃｅＸＰｒｏ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｒｉｃｅｘｐｒｏ. ｄｎａ.
ａｆｆｒｃ.ｇｏ.ｊｐ / )获得水稻成蛋白组织表达(根、种子、
叶、地上部分、花药、穗、雌蕊、愈伤组织)数据ꎻ制图

均采用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件ꎮ
１.５ 基因表达分析

采用艾德莱生物技术有限公司 ＥＡＳＹｓｐｉｎ ｐｌｕｓ
植物 ＲＮＡ 提取试剂盒提取固培以及液培处理的

野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体根系组织总 ＲＮＡꎮ 分别取 １
μｇ 的根系组织的总 ＲＮＡꎬ通过 Ｔｈｅｒｍｏ 反转录试

剂盒合成第 １ 链 ｃＤＮＡꎬ并稀释 ２０ 倍备用ꎮ 本实

验室引物全部为自行设计并交由擎科生物科技有

限公司进行引物合成(表 １)ꎮ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 扩增在德

国耶拿 ｑＴＯＷＥＲ３Ｇ 上进行ꎬ以不同处理的根部组

织逆转录的 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ利用水稻成蛋白的特异

引物对成蛋白进行扩增ꎻ并以 Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ 作为内参

基因ꎬ正向引物为 ５′￣ＡＴＣＡＣＧＣＹＧＧＡＧＧＴＧＧＡＧＴ￣

３１８１１１ 期 李斌等: 环境变化对水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体成蛋白家族表达的影响



３′ꎬ反 向 引 物 为 ５′￣ＡＧＧＣＣＴＴＣＴＧＧＴＴＧＴＡＧＡＣＧ￣
３′ꎮ 扩增的总反应体系为 １０ μＬꎬ其中含有 ２ ×
ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ５ μＬ、２.５ μｍｏｌＬ￣１正向引物 １ μＬ、
２.５ μｍｏｌＬ￣１反向引物 １ μＬ、模板 ｃＤＮＡ ３ μＬꎬ设
３ 次重复ꎮ 扩增基因的反应循环数为 ４０ 个ꎬＰＣＲ
条件:９５ ℃下预变性 ２ ｍｉｎꎬ９５ ℃ 下变性 １５ ｓꎬ５５
℃下退火 １５ ｓꎬ７２ ℃下延伸 ２０ ｓꎮ 通过 ｑＰＣＲ ｓｏｆｔ
４.０ 软件对数据进行分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体表型

以水稻 ｏｓｆｈ１ 突变体以及野生型植株进行固培

和液培处理观察水稻主根根毛表型发现ꎬｏｓｆｈ１ 突变

体地上部分长度比野生型短ꎬ并且在固体培养处理

后野生型和突变体都有一定伸长 (图 １:Ａ － Ｂ)ꎮ
ｏｓｆｈ１ 突变体主根较野生型长ꎬ且在固体培养处理后

野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体主根根长都有一定增加(图
１:Ｃ－Ｄ)ꎮ ｏｓｆｈ１ 突变体主根在 １ / ２ ＭＳ 液体培养条

件下无根毛ꎬ当突变体在 １ / ２ ＭＳ 固体培养基上生长

时ꎬ主根根毛表型得到一定恢复且差异显著(图 １:
Ｅ－Ｆ)ꎮ 这表明 ＯｓＦＨ１ 基因参与水稻生长发育的调

控ꎬ在主根根毛的生长发育中具有关键作用ꎬ并且

ｏｓｆｈ１ 突变体在不同环境下表型发生改变表明环境

因素通过与 ＯｓＦＨ１ 基因的突变共同作用改变水稻

主根根毛表型ꎮ 此外ꎬ液培处理下的 ｏｓｆｈ１ 侧根数量

和长度均有增加ꎮ
２.２ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析不同环境下野生型和 ｏｓｆｈ１ 突

变体成蛋白家族基因成员表达量变化

研究认为ꎬ结构高度相似的蛋白可能行使类

似的功能ꎬ而同一家族成员结构功能往往类似(苏
宇ꎬ ２０１８ꎻＮｉｍｃｈｕｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 因此ꎬ成蛋白家

族其他成员很可能在不同环境因素处理下 ｏｓｆｈ１
根毛表型恢复的过程中行使一定功能ꎮ 鉴于此ꎬ
本研究使用 ｑＲＴ－ＰＣＲ 技术对固培液培处理下的

野生型以及 ｏｓｆｈ１ 突变体根部的成蛋白家族成员

基因表达进行分析ꎮ
从图 ２ 可以看出ꎬ当培养条件由液培到固培中

时ꎬ ｏｓｆｈ１ 突 变 体 中 的 ＯｓＦＨ３、 ＯｓＦＨ５、 ＯｓＦＨ８、
ＯｓＦＨ１０、ＯｓＦＨ１１、ＯｓＦＨ１３、ＯｓＦＨ１７ 表达量上调ꎬ
ＯｓＦＨ１、ＯｓＦＨ２、 ＯｓＦＨ４、 ＯｓＦＨ１２、 ＯｓＦＨ１４、 ＯｓＦＨ１６
表达量下调ꎬ而 ＯｓＦＨ６、ＯｓＦＨ７、ＯｓＦＨ９ 表达量无变

化ꎮ 其中ꎬＯｓＦＨ１６ 在突变体中表达量大幅度下调ꎬ

表 １　 水稻成蛋白家族 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物设计
Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ＯｓＦＨｓ ｉｎ ｒｉｃｅ

基因名称
Ｇｅｎｅ
ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

引物方向
Ｐｒｉｍｅｒ
ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ＯｓＦＨ１ Ｏｓ０１ｇ０８９７７００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＣＣＡＡＴＧＡＴＧＣＣＡＣＡＧＴＴＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＣＡＡＧＧＴＧＡＴＧＡＴＧＣＴＧＡＡＧ

ＯｓＦＨ２ Ｏｓ０４ｇ０４６１８００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＧＣＡＣＣＧＡＡＡＣＡＧＣＡＧＡＧＣＡＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＣＧＡＴＣＡＴＣＴＴＣＴＣＧＴＣＣＡＧＣＣ

ＯｓＦＨ３ Ｏｓ１０ｇ０１１９３００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＴＣＣＡＡＡＣＴＧＡＧＡＧＴＧＴＴＴＧＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＴＴＧＴＴＧＴＴＴＣＴＡＧＣＴＣＧＡＧ

ＯｓＦＨ４ Ｏｓ１０ｇ０３４７８００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＧＡＣＣＴＴＡＧＴＡＡＡＧＡＴＧＧＣＴＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＡＴＴＣＴＧＴＴＣＣＣＴＧＴＣＣＴＣ

ＯｓＦＨ５ Ｏｓ０７ｇ０５９６３００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＣＡＡＡＴＴＣＴＴＣＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＡＧＴＡＡＴＣＣＣＴＧＴＡＣＴＣＡＴＣＣＴＣ

ＯｓＦＨ６ Ｏｓ０８ｇ０２８０２００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＴＣＴＧＴＣＡＡＡＧＴＴＴＣＡＡＧＴＧＣＣＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＧＧＧＡＴＧＧＡＡＡＴＧＡＴＧＡＡＡＧＧＴＣ

ＯｓＦＨ７ Ｏｓ０２ｇ０７９４９００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＴＣＡＡＧＡＡＡＣＣＧＣＣＣＧＡＴＧＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＴＧＣＡＡＣＡＣＣＴＣＴＴＡＴＧＴＧＧ

ＯｓＦＨ８ Ｏｓ０３ｇ０２０４１００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＡＡＣＡＡＣＧＧＧＡＧＣＡＣＧＴＣＡＡＴＧＣＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＧＧＣＧＡＴＧＴＴＣＴＧＣＧＣＣＴＴＣＴＴＧＧ

ＯｓＦＨ９ Ｏｓ０８ｇ０４３１２００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＧＣＡＴＴＣＣＣＡＡＧＧＡＴＧＧＡＧＧＴ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＴＴＣＡＡＴＴＣＡＧＴＧＣＡＡＧＣＴＣＣ

ＯｓＦＨ１０ Ｏｓ０２ｇ０１６１１００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＧＣＣＡＴＣＴＴＴＣＴＴＣＴＧＧＡＣＣＡＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＴＣＣＧＴＧＧＡＡＴＧＡＣＴＣＧＡＴＡＡＣ

ＯｓＦＨ１１ Ｏｓ０７ｇ０５４５５００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＧＣＣＴＣＡＴＣＴＣＴＧＴＧＣＡＧＣＴＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＣＡＡＴＣＣＡＣＡＣＴＴＧＡＣＣＣＡＴＧ

ＯｓＦＨ１２ Ｏｓ０４ｇ０２４５０００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＴＧＧＴＴＴＣＡＧＧＣＴＴＧＴＴＣＴＣＣＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＧＣＣＡＡＣＣＧＣＣＴＴＴＣＴＣＡＣＡＡＴＧ

ＯｓＦＨ１３ Ｏｓ０７ｇ０５８８２００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＴＴＧＣＣＴＴＣＧＡＧＡＧＡＧＴＧＧＡＴＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＣＧＧＡＴＧＡＴＣＴＣＴＴＴＡＡＣＣＡＣＧ

ＯｓＦＨ１４ Ｏｓ０５ｇ０１０４０００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＡＧＧＧＡＧＧＴＧＴＧＣＴＴＡＣＴＧＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＡＡＧＣＴＣＴＴＣＣＴＣＡＴＴＧＧＴＧ

ＯｓＦＨ１５ Ｏｓ０９ｇ０５１７６００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＴＧＣＡＡＣＣＡＧＧＡＧＡＡＣＡＡＧＧＴＧ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＣＧＣＡＡＡＴＧＧＴＡＴＣＧＣＡＡＧＣＡＣ

ＯｓＦＨ１６ Ｏｓ０２ｇ０７３９１００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＧＣＡＧＧＣＡＡＴＣＧＧＡＴＧＡＡＴＧＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＡＴＧＧＡＣＣＣＴＧＡＣＴＴＧＴＧＧＡＧ

ＯｓＦＨ１７ Ｏｓ０４ｇ０１００３００ Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｆ ＣＧＣＣＡＴＴＣＡＡＧＡＡＧＴＣＧＣＣ

Ｐｒｉｍｅｒ￣Ｒ ＴＴＴＧＧＡＴＴＧＧＣＡＧＴＡＡＣＴＴＴＧＴ

调ꎬ并且与野生型中 ＯｓＦＨ１６ 和 ＯｓＦＨ１７ 的表达趋

势相反ꎬ因此 ＯｓＦＨ１６ 、ＯｓＦＨ１７ 极有可能参与环境

表明其可能受到 ＯｓＦＨ１ 的调控ꎻ而 ＯｓＦＨ１７ 大幅度

上与 ｏｓｆｈ１ 突变体互作改变根毛表型这一过程ꎮ
通过比较固培环境与液培环境处理下 ｏｓｆｈ１

和野生型根部的 ＯｓＦＨｓ 表达量ꎬ进一步分析了不

同环境处理下 ＯｓＦＨｓ 表达趋势ꎬ结果见图 ３ꎮ 从图

３ 可以看出ꎬ从水培到固培中野生型以及 ｏｓｆｈ１ 体

内 ＯｓＦＨ３、 ＯｓＦＨ５、 ＯｓＦＨ７、 ＯｓＦＨ１０、 ＯｓＦＨ１１、
ＯｓＦＨ１３、ＯｓＦＨ１５ 表达趋势一致都呈上升趋势ꎬ
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Ａ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体地上部分的表型ꎻ Ｂ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体地上部分长度柱形图ꎻ Ｃ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体根部的表

型ꎻ Ｄ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体主根长度柱形图ꎻ Ｅ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体主根根毛的表型ꎻ Ｆ. 野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体主根根毛长

度柱形图ꎮ ＬＣ. １ / ２ＭＳ 液体培养ꎻ ＳＣ. １ / ２ＭＳ 固体培养(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｅｒｉａｌ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔｓꎻ Ｂ. Ｌｅｎｇｔｈ ｂａｒ ｇｒａｐｈｓ ｏｆ ａｅｒｉａｌ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔｓꎻ Ｃ.
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔ ｒｏｏｔｓꎻ Ｄ. Ｂａｒ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔ ｔａｐｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈｓꎻ Ｅ. Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔａｐｒｏｏｔ ｒｏｏｔ￣ｈａｉｒｓ
ｏｆ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔｓꎻ Ｆ. Ｌｅｎｇｔｈ ｂａｒ ｇｒａｐｈｓ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔ ｔａｐｒｏｏｔ ｒｏｏｔ ｈａｉｒ ｌｅｎｇｔｈｓꎻ ＬＣ. １/ ２ＭＳ ｌｉｑｕｉｄ ｃｕｌｔｕｒｅꎻ ＳＣ. １/ ２ＭＳ
ｓｏｌｉｄ ｃｕｌｔｕｒｅ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 水稻野生型和 ｏｓｆｈ１ 突变体在不同处理下表型差异
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＯｓＦＨ１２、ＯｓＦＨ１４、ＯｓＦＨ１６ 都呈下降趋势ꎬ而 ＯｓＦＨ１、
ＯｓＦＨ２、ＯｓＦＨ４、ＯｓＦＨ８、ＯｓＦＨ９、ＯｓＦＨ１７ 表达趋势相

反ꎮ 其中ꎬｏｓｆｈ１ 突变体中 ＯｓＦＨ１０、ＯｓＦＨ１５ 表达量

虽然大幅度增加ꎬ但其表达量趋势与野生型一致ꎬ
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Ａ－Ｑ 分别是野生型和 ｏｓｆｈ１ 根部 ＯｓＦＨｓ 家族的表达量ꎮ 小写字母表示不同处理下野生型和 ｏｓｆｈ１ 之间差异显著性(Ｐ<０.０５)ꎮ
下同ꎮ
Ａ－Ｑ ａｒｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｒｏｏｔ ＯｓＦＨｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ
ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ< ０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 不同处理下 ｏｓｆｈ１ 突变体与野生型 ＯｓＦＨｓ 基因家族表量变化
Ｆｉｇ. ２　 ＯｓＦＨｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＷＴ ａｎｄ ｏｓｆｈ１ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

并且表达量低于野生型ꎮ 野生型中 ＯｓＦＨ１６ 表达量

无变化ꎬ但在 ｏｓｆｈ１ 突变体中大幅度下降ꎮ 野生型和

突变体中 ＯｓＦＨ１７ 表达趋势相反ꎬｏｓｆｈ１ 中 ＯｓＦＨ１７
表达急剧上升ꎬ并且差异显著ꎮ
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相对变化率为 ｏｓｆｈ１ 和野生型根部 ＯｓＦＨｓ 家族在 １ / ２ ＭＳ 固

体培养(ＳＣ)处理下的表达量比上 １ / ２ ＭＳ 液体培养( ＬＣ)
处理下的表达量的比值ꎮ
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｈａｎｇｅ ｒａｔｅ ｉｓ ｔｈｅ ＯｓＦＨｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｏｓｆｈ１ ｍｕｔａｎｔ
ａｎｄ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ ｒｏｏｔ ｕｎｄｅｒ １ / ２ ＭＳ ｓｏｌｉｄ ｃｕｌｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ( ＳＣ)
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｏｓｅ ｕｎｄｅｒ １ / ２ ＭＳ ｌｉｑｕｉｄ ｃｕｌｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ＬＣ).

图 ３　 １ / ２ ＭＳ 固培和 １ / ２ ＭＳ 液培处理下 ＯｓＦＨｓ
相对表达量分析(ｏｓｆｈ１ 与野生型相比较)

Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＦＨｓ ｕｎｄｅｒ １ / ２ ＭＳ
ｓｏｌｉｄ ａｎｄ １ / ２ ＭＳ ｌｉｑｕｉｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (ｃｏｍｐａｒｅｄ

ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ)

２.３ 水稻成蛋白生物信息分析

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析表明不同环境处理 ｏｓｆｈ１ 突变

体导致其体内成蛋白基因家族 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７
表达 量 被 改 变ꎮ 基 于 代 偿 理 论ꎬ 我 们 认 为

ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 可能参与不同环境因素处理下

ｏｓｆｈ１ 表型恢复过程ꎮ 通过生物信息学对水稻成蛋

白的结构、功能可能受到的调控以及 ＯｓＦＨ１６ 和

ＯｓＦＨ１７ 是否可能参与根毛生长发育的调控和水

稻成蛋白家族可能的功能进行了分析ꎮ
２.３.１ 水稻成蛋白结构域预测、序列比对与进化分

析　 蛋白可能行使的功能与其蛋白的结构密切相

关ꎬ因此基于课题组未发表数据鉴定的 １７ 个水稻

成蛋白家族成员ꎬ分析其可能的功能ꎬ利用生物信

息技术对水稻中成蛋白保守蛋白结构域以及基序

进行了比较分析(图 ４)ꎮ 本研究结果表明ꎬ水稻

成蛋白家族成员高度保守ꎬ且都具有 ＦＨ２ 关键结

构域ꎬ与 Ｆａｔｉｍａ 等(２００４)关于拟南芥以及早先水

稻相关成蛋白的研究结果一致ꎮ 水稻成蛋白可分

为两个亚家族ꎬ即第一类亚家族(ＯｓＦＨ１、ＯｓＦＨ２、
ＯｓＦＨ４、ＯｓＦＨ８、ＯｓＦＨ９、ＯｓＦＨ１０、ＯｓＦＨ１１、ＯｓＦＨ１３、
ＯｓＦＨ１４、ＯｓＦＨ１５、ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７)和第二类亚家

Ａ. ＯｓＦＨｓ 家族系统进化树和保守基序分析ꎻ Ｂ. ＯｓＦＨｓ 家族蛋白分析ꎮ
Ａ. ＯｓＦＨｓ ｆａｍｉｌｙ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ Ｂ. ＯｓＦＨｓ ｆａｍｉｌｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ.

图 ４　 水稻成蛋白进化树、保守蛋白结构域以及保守基序分析
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃꎬ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｏｍａｉｎｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＦＨｓ ｉｎ ｒｉｃｅ
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图 ５　 水稻成蛋白顺式作用元件预测
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＯｓＦＨｓ

族( ＯｓＦＨ３、ＯｓＦＨ５、ＯｓＦＨ６、ＯｓＦＨ７、ＯｓＦＨ１２)ꎮ 在

水稻第二类亚家族中ꎬＯｓＦＨ１２ 还存在于植物领域

中未阐明的结构域 ＰＴＥＮꎮ 此外ꎬ通过蛋白序列同

源性分析也表明水稻成蛋白的 ＦＨ２ 结构域在氨基

酸水平上是保守的ꎮ 与 ＯｓＦＨ１ 亲缘关系最近的是

ＯｓＦＨ１５ꎬ而 ＯｓＦＨ１７ 与 ＯｓＦＨ１６ 与 ＯｓＦＨ１ 亲缘关

系较远ꎮ 但是ꎬ保守基序分析结果显示ꎬ水稻成蛋

白第一类亚家族基序保守性较高ꎬ表明第一类亚

家族成员的功能可能类似ꎬ因此为了进一步分析

水稻成蛋白可能存在的功能ꎬ本研究对其顺式作

用元件以及亚细胞定位进行分析ꎮ
２.３.２ 水稻成蛋白顺式作用元件以及亚细胞定位

分析　 顺式作用元件分析表明成蛋白家族成员上

游存在多个响应激素以及胁迫调控相关的元件

(图 ５)ꎮ 这些成蛋白成员中除 ＯｓＦＨ１７ 以外ꎬ其他

水稻 成 蛋 白 都 可 能 受 到 茉 莉 酸 调 控ꎬ 而 除 了

ＯｓＦＨ３ꎬＯｓＦＨ５ 和 ＯｓＦＨ６ 以外其他水稻成蛋白成

员都有厌氧调控相关的顺式作用元件ꎮ 此外

ＯｓＦＨ１、 ＯｓＦＨ４、 ＯｓＦＨ５、 ＯｓＦＨ６、 ＯｓＦＨ８、 ＯｓＦＨ１０、
ＯｓＦＨ１２、ＯｓＦＨ１３、ＯｓＦＨ１５ 都具有干旱响应元件ꎮ
ＯｓＦＨ１、ＯｓＦＨ８、ＯｓＦＨ９、ＯｓＦＨ１１、ＯｓＦＨ１３、ＯｓＦＨ１５、
ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 都具有生长素调控相关原件ꎬ表
明其可能参与生长素相关调控ꎮ

其中ꎬＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７、ＯｓＦＨ１ 都具有厌氧相关

的顺式作用元件、赤霉素调控相关顺式作用元件以

及生长素调控相关顺式作用元件ꎮ 而研究表明水

稻根毛生长发育受到生长素以及赤霉素调控

(Ｍａｅｋａｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 在本实

验中固培、水培环境变化也包括氧气含量的变化ꎬ
但当前并无相关研究ꎮ 因此ꎬ环境变化改变根毛表

型可能是通过生长素以及赤霉素相关信号通路调

控ꎬ而养分含量也可能作为环境因素参与调控ꎮ
亚 细 胞 定 位 表 明 ＯｓＦＨ１、 ＯｓＦＨ４、 ＯｓＦＨ６、

ＯｓＦＨ７、ＯｓＦＨ９ 定位于细胞液中ꎬＯｓＦＨ２ 定位于胞

外ꎬ而 ＯｓＦＨ４、 ＯｓＦＨ５、 ＯｓＦＨ６ 定位于质体ꎬ并且

ＯｓＦＨ４ 可能在细胞核内起着一定作用ꎮ 此外ꎬ
ＯｓＦＨ８、 ＯｓＦＨ１１、 ＯｓＦＨ１２、 ＯｓＦＨ１３、 ＯｓＦＨ１４、
ＯｓＦＨ１５、ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 都定位于质膜ꎬ表明大

部分水稻成蛋白可能在质膜上行使功能ꎮ 并且

ＯｓＦＨ６ 定位于过氧化物酶体ꎬＯｓＦＨ１３ 定位于液

泡ꎬＯｓＦＨ３ 定位于线粒体表明这些水稻成蛋白可

能参与这些细胞器的形成ꎮ ＯｓＦＨ１０、ＯｓＦＨ１３ 定位

于高尔基体ꎬＯｓＦＨ１４、ＯｓＦＨ１５ 定位于内质网表明

其可能参与蛋白的分泌与转运(表 ２)ꎮ 而 ＯｓＦＨ１
和 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 之间定位的差异ꎬ表明 ＯｓＦＨ１
功能可能和 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 存在一定差异ꎮ
２.３.３ 水稻组织成蛋白表达水平分析 　 基因在植

物不同部位的表达差异可能决定了其参与的功

能ꎬ通常在某个部位高表达的基因会参与特定部

位的 生 长 发 育ꎬ 以 及 对 胁 迫 进 行 响 应ꎮ 通 过

ＲｉｃｅＸＰｒｏ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｒｉｃｅｘｐｒｏ. ｄｎａ. ａｆｆｒｃ. ｇｏ. ｊｐ / )
获取水稻成蛋白家族在不同部位表达量数据ꎬ 进

８１８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 水稻成蛋白信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｉｃｅ ｆｏｒｍｉｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

蛋白质特性 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

氨基酸残基
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｒｅｓｉｄｕｅｓ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ

等电点
Ｉｓｏｅｌｅｃｔｒｉｃ

ｐｏｉｎｔ

分子重量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ

定位预测 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ

预测网站:Ｗｉｎｎｅｒ Ｔａｋｅｓ Ａｌｌ
Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｗｅｂｓｉｔｅ:
Ｗｉｎｎｅｒ Ｔａｋｅｓ Ａｌｌ

ＯｓＦＨ１ Ｏｓ０１ｇ０８９７７００ １ ２４４ ２７ ０８１.３ ６.７２６ ２９ －０.２９１ ８０３ 胞质溶胶
Ｃｙｔｏｓｏｌ

ＯｓＦＨ２ Ｏｓ０４ｇ０４６１８００ ４ ８３３ ８８ ９０４.１ ８.５９３ ５４ －０.３５９ ０６４ 胞外
Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ

ＯｓＦＨ３ Ｏｓ１０ｇ０１１９３００ １０ ４１７ ４６ ６３４.６ ８.６８２ ８３ －０.３３０ ６９５ 线粒体
Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉｏｎ

ＯｓＦＨ４ Ｏｓ１０ｇ０３４７８００ １０ ８５５ ９３ ４２１.６ １１.５９８ ５ －０.５６１ ７５４ 质体、细胞质、细胞核
Ｐｌａｓｔｉｄꎬ ｃｙｔｏｓｏｌꎬ ｎｕｃｌｅｕｓ

ＯｓＦＨ５ Ｏｓ０７ｇ０５９６３００ ７ ７４１ ７８ ２５４.２ １０.５２５ １ －０.６５７ ３５５ 质体 Ｐｌａｓｔｉｄ

ＯｓＦＨ６ Ｏｓ０８ｇ０２８０２００ ８ ４８１ ５６ ４４１.６ ７.８５０ ６９ ０.００８ ７３１ ８１ 质体、细胞质、过氧化物酶体
Ｐｌａｓｔｉｄꎬｃｙｔｏｓｏｌꎬ ｐｅｒｏｘｉｓｏｍｅ

ＯｓＦＨ７ Ｏｓ０２ｇ０７９４９００ ２ １ ３７９ １５０ ５２８ ６.３１１ ７４ －０.３７６ ７９５ 细胞质
Ｃｙｔｏｓｏｌ

ＯｓＦＨ８ Ｏｓ０３ｇ０２０４１００ ３ ８９２ ９５ ３４９ ９.５５３ ６６ －０.５１２ ４４４ 质膜
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

ＯｓＦＨ９ Ｏｓ０８ｇ０４３１２００ ８ ５２０ ５８ ２５１.９ ６.４１９ ６２ －０.５４９ ６１５ 细胞质
Ｃｙｔｏｓｏｌ

ＯｓＦＨ１０ Ｏｓ０２ｇ０１６１１００ ２ ８８１ ９６ ４６８.４ ５.７９９ ２６ －０.３６６ ９６９ 高尔基体
Ｇｏｌｇｉ

ＯｓＦＨ１１ Ｏｓ０７ｇ０５４５５００ ７ ９２９ １００ ９９５ ８.０４２ ５８ －０.３７４ ９１９ 质膜
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

ＯｓＦＨ１２ Ｏｓ０４ｇ０２４５０００ ４ １ ２７０ １３７ ９４７ ５.１４１ ９４ －０.３８６ ７７２ 质膜
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

ＯｓＦＨ１３ Ｏｓ０７ｇ０５８８２００ ７ ７７４ ８３ ８１４.９ ８.７２３ ０１ －０.４４７ ４１６ 液泡、质膜、高尔基体
Ｖａｃｕｏｌｅꎬ ｐｌａｓｍａ
ｍｅｍｂｒａｎｅꎬ Ｇｏｌｇｉ

ＯｓＦＨ１４ Ｏｓ０５ｇ０１０４０００ ５ ８３０ ９０ ２２６.７ ８.４２９ ２５ －０.４１３ ８５５ 质膜、内质网
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅꎬ

ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

ＯｓＦＨ１５ Ｏｓ０９ｇ０５１７６００ ９ ７８８ ８４ ５８４.９ ８.８０５ ０２ －０.３３７ １８３ 质膜、内质网
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅꎬ

ｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃ ｒｅｔｉｃｕｌｕｍ

ＯｓＦＨ１６ Ｏｓ０２ｇ０７３９１００ ２ ４０９ ４１ ７６５.２ １１.３９２ ３ －０.５７６ ５２８ 质膜
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

ＯｓＦＨ１７ Ｏｓ０４ｇ０１００３００ ４ ８２３ ８６ ８０１.９ ９.２９３ １９ －０.４７２ ５３９ 质膜
Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

一步探索水稻成蛋白家族成员可能具有的功能ꎮ
水稻成蛋白组织表达分析表明ꎬＯｓＦＨ７ 在水

稻根部高表达ꎬＯｓＦＨ１３、ＯｓＦＨ１０、ＯｓＦＨ２、ＯｓＦＨ４、
ＯｓＦＨ８、ＯｓＦＨ１１、ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１、ＯｓＦＨ５ 在水稻根

部均有表达ꎬ而 ＯｓＦＨ１４、ＯｓＦＨ６、ＯｓＦＨ３ 在根部有

表达ꎬ但表达量较低ꎬ表明这些成蛋白家族成员可

能在根部具有一定作用ꎮ 水稻 ＯｓＦＨ１ 在根部的表

达也与 ｏｓｆｈ１ 突变体表型相吻合ꎬ但根部 ＯｓＦＨ１７
表达量较低(图 ６)ꎮ

３　 讨论与结论

水稻根毛作为一种根部表皮细胞的特异化结

构ꎬ参与水稻获取外界养分、微生物互作、土壤固定

等关键生理过程(李斌等ꎬ ２０２０)ꎮ Ｓａｌａｚａｒ￣Ｈｅｎａｏ 等

(２０１６)研究认为水稻根毛的伸长是通过根部表皮

细胞的极性生长往外延伸ꎬ但对于其如何进行极性

生长过程尚不清楚ꎮ 成蛋白作为细胞极性生长的
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图 ６　 水稻成蛋白在不同组织表达水平
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＯｓＦＨｓ ｉｎ ｒｉｃｅ

关键蛋白ꎬ在动植物中都有一定研究ꎬ如 ＡｔＦＨ３、
ＡｔＦＨ５ 调控拟南芥花粉管极性生长 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ Ｌａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 拟南芥 ＡｔＦＨ８ 介导植株根

毛形态发育( Ｐｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 水稻相关研究表

明ꎬｏｓｆｈ１ 突变体根毛无法进行伸长ꎬ说明 ＯｓＦＨ１ 参

与根毛的极性过程 (Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 此外ꎬ
ＯｓＦＨ１ 突变体的根毛表型缺陷在不同环境的处理下

得到一定程度恢复ꎬ表明环境因素参与了 ｏｓｆｈ１ 介导

的根毛生长发育ꎮ 基于这一结论结合相关研究中

所得到的结构高度相似的基因之间可能存在代偿

作用的观点ꎬ探究水稻成蛋白家族是否能够在 ｏｓｆｈ１
突变情况下取代其作用ꎬ从而促进根毛的生长(Ｄｉｓｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｎｉｍｃｈｕｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分 析 结 果 显 示 水 稻 成 蛋 白 中

ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 在 １ / ２ ＭＳ 固培以及 １ / ２ ＭＳ 液培

处理下中表达量差异显著ꎬ表明 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７
可能参与不同环境处理改变 ｏｓｆｈ１ 突变体根毛表

型的调控ꎮ ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 都和 ＯｓＦＨ１ 一样属

于第一类成蛋白家族成员ꎮ 亚细胞定位表明

ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 都定位于细胞质膜ꎬ与相关研究

一致ꎬ即酵母成蛋白定位于细胞极性生长位点ꎬ促

进物质传输ꎬ并且通过聚合肌动蛋白促进细胞极

性生 长 ( Ｂｉｌｌａｕｌｔ ＆ Ｍａｒｔｉｎꎬ ２０１９ꎻ Ｃｉｆｒｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 并且拟南芥研究也证实了这一点ꎬ如

ＡｔＦＨ５ 通过定位在细胞膜极性生长点介导囊泡运

输物质(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 在本研究中ꎬＯｓＦＨ１６、
ＯｓＦＨ１７ 基因上游都具有植物激素、厌氧、缺氧相

关顺式作用元件ꎬ结合酵母研究表明成蛋白可能

参与抵抗温度胁迫ꎬ响应过氧化氢等结果ꎬ表明

ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 极有可能可能受到环境的调控从

而代偿 ｏｓｆｈ１ 突变导致的水稻根毛无法伸长ꎮ 此

外ꎬ对 ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 表达趋势进行分析发现

ＯｓＦＨ１７ 从液培到固培表达量急剧增加ꎬ表明其可

能在环境处理改变 ｏｓｆｈ１ 突变体根毛表型的调控

中具有更重要的作用ꎬ但对于其具体功能还需进

一步探索ꎮ
在对水稻成蛋白的结构分析时发现水稻第二

类成蛋白 ＯｓＦＨ１２ 与其他成员不同ꎬ只有一个

ＰＴＥＮ 结构域ꎮ ＰＴＥＮ 是在人类癌症调控的关键基

因ꎬＰＴＥＮ 主要通过去磷酸化参与细胞调控ꎬ并且

通过结合膜磷脂定位于细胞质膜( ｖａｎ Ｇｐａｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ ＯｓＦＨ１２ 蛋白具有的 ＰＴＥＮ 结构域表明其

可能通过该结构定位在细胞膜行使功能ꎬ并且该

结果与亚细胞分析结果一致ꎮ 因此ꎬＯｓＦＨ１２ 极有

可能在细胞质膜上行使功能ꎮ 结合 ＯｓＦＨ１２ 的组

织表达数据ꎬＯｓＦＨ１２ 极有可能参与花药的生长发

育ꎮ 此外ꎬ本研究发现 １ / ２ ＭＳ 液培处理下的 ｏｓｆｈ１
突变体中侧根数量以及长度多于野生型ꎬ表明

ＯｓＦＨ１ 可能参与侧根的起始ꎮ 拟南芥研究也表明

其侧根的起始依赖于细胞骨架以及肌动蛋白介导

的中柱鞘细胞不对称细胞分裂ꎬ从而形成侧根原

基促使侧根生长(Ｂａｒｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｆｅｒｎａｎｄｅｚ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 成蛋白主要功能是调控肌动蛋白以

及细胞骨架ꎬ因此水稻 ＯｓＦＨ１ 也可能通过调控细

胞骨架和肌动蛋白促进水稻侧根起始ꎮ
目前ꎬ关于水稻成蛋白在水稻根毛发育过程

中行使功能的研究较少ꎬ并且对于不同环境通过

调控哪些基因促进 ｏｓｆｈ１ 突变体恢复表型也尚未

阐明ꎮ 本研究通过分析不同环境处理下 ｏｓｆｈ１ 突

变体成蛋白基因家族的表达量、利用生物信息手

段对水稻成蛋白基因家族成员进行系统性分析ꎬ
结果表明在固体表面培养时ꎬ环境变化可能通过

ＯｓＦＨ１６、ＯｓＦＨ１７ 等基因的改变以补偿 ＯｓＦＨ１ 基

因的缺陷ꎬ进而确保植物可产生正常的根毛ꎮ 但

０２８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



是ꎬ该论断仍需要利用突变体ꎬ过表达体及遗传学

方法的进一步验证ꎮ
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( １. 成都理工大学 生态环境学院ꎬ 成都 ６１００５９ꎻ ２. 四川农业大学 农学院ꎬ 成都 ６１１１３０ )

摘　 要: 多蛋白桥联因子 １(ｍｕｌｔｉ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｒｉｄｇｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ １ꎬ ＭＢＦ１)在植物应对逆境胁迫中起着重要的作用ꎬ
而对于水稻中 ＭＢＦ１ 是否参与重金属胁迫响应机制目前尚未见相关报道ꎮ 为了揭示水稻 ＭＢＦ１ 家族与重金

属胁迫的相关性及其潜在作用机制ꎬ该研究利用 ＰＣＲ 技术克隆水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的全长编码序列ꎬ通过生

物信息学对基因功能进行分析和预测ꎬ并通过实时荧光定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析其在镉(Ｃｄ)胁迫下的表

达特征ꎮ 结果表明:(１)ＯｓＭＢＦ１ｃ 的全长编码序列为 ４６８ ｂｐꎬ共编码 １５５ 个氨基酸ꎬ相对分子量为 １６.１５４
ｋＤａꎮ (２)ＯｓＭＢＦ１ｃ 与大麦 ＴｄＭＢＦ１ａ.１ 亲缘关系最近ꎬ具有光、厌氧等环境因子诱导相关的顺式调节元件ꎮ
(３)重金属 Ｃｄ 可诱导 ＯｓＭＢＦ１ｃ 表达且在时间上和组织中的表达水平具有特异性ꎬ１００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 处理 １ ｈ
后ꎬ地上部分 ＯｓＭＢＦ１ｃ 表达量明显上调ꎬ为对照组的 ７ 倍ꎻ１００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 胁迫处理 ６ ｈ 后ꎬ根部 ＯｓＭＢＦ１ｃ 表
达量上调为对照组的 ３ 倍ꎮ 该研究结果进一步完善了非生物胁迫下 ＭＢＦ１ 家族的生物学功能研究ꎮ
关键词: 水稻ꎬ ＯｓＭＢＦ１ｃꎬ 基因克隆ꎬ 表达分析ꎬ 镉
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ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ １６.１５４ ｋＤａ. (２) ＯｓＭＢＦ１ｃ ｗａｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ＴｄＭＢＦ１ａ.１ꎬ ａｎｄ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｗａｓ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ. (３) Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｗａｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ Ｃｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｖａｒｉｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ ｏｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ａｆｔｅｒ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ １００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｉｎ ｓｈｏｏｔｓ ａｔ １ ｈ ｗａｓ ｒｅｍａｒｋａｂｌｙ
ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｓｅｖｅｎ ｔｉｍｅｓ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｔ ６ ｈ ｗａｓ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｔｏ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｆｉｎｅｓ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＭＢＦ１ ｆａｍｉｌｙ
ｕｎｄｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｒｉｃｅꎬ ＯｓＭＢＦ１ｃꎬ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｃａｄｍｉｕｍ

　 　 近年来ꎬ随着人类工业化进程的加快ꎬ干旱、盐
碱化和重金属污染问题对农作物的威胁日趋严重ꎬ
其中重金属污染问题尤为突出ꎮ 镉(Ｃｄ)作为一种

重金属ꎬ因其具有高毒性ꎬ即使在土壤中以较低浓

度存在ꎬ也会对农作物产生极强的毒性ꎬ进而影响

农作物的生长发育(Ｔｏｐｐｉ ＆ Ｇａｂｂｒｉｅｌｌｉꎬ １９９９ꎻ金枫

等ꎬ２０１０)ꎮ 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)作为我国重要的粮

食作物ꎬ其生长发育受到土壤中 Ｃｄ 的严重危害

(Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 因此ꎬ如何改善重金属对水

稻生长发育的影响并解决籽粒中的重金属积累问

题ꎬ对未来培育耐 Ｃｄ 水稻品种以及保障粮食生产

安全均具有重要意义ꎮ 目前ꎬ水稻应对重金属胁迫

的转录调控机制的研究较为广泛ꎬ相关转录因子、
转录调节因子等因对抗胁迫功能基因的表达起着

重要调节作用ꎬ而一直成为研究热点ꎮ 多蛋白桥联

因子 １(ｍｕｌｔｉ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｒｉｄｇｉｎｇ ｆａｃｔｏｒ １ꎬ ＭＢＦ１)是植物

处于生物及非生物胁迫应答过程中起重要作用的

转录调节因子之一(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ ＭＢＦ１ 蛋

白主要由 Ｎ 端“ＭＢＦ１”结构域和 Ｃ 端“α￣螺旋￣β￣转
角￣α￣螺旋”结构域组成ꎬ可通过桥联转录激活因子

和 ＴＢＰ(ＴＡＴＡ￣Ｂｉｎｄｉｎｇ Ｐｒｏｔｅｉｎ)调控多种信号转导

途径并激活多种防御因子ꎬ最终提高植物在逆境胁

迫 下 的 耐 受 性 ( Ｍｉｌｌｅｒｓｈｉｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｊａｉｍｅｓ￣
Ｍｉｒａｎｄａ ＆ Ｃｈｖｅｚ Ｍｏｎｔｅｓꎬ ２０２０ )ꎮ 拟 南 芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ )、菊花

(Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ)中 ＭＢＦ１ 基因家族可参

与调控植物应对热、氧化和干旱等胁迫反应(Ｓｕｚｕｋｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻＰａｍｅｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｚｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
然而ꎬＭＢＦ１ 是否参与植物应对重金属胁迫通路ꎬ以
及是否可能缓解植物因重金属而引起氧化损伤等

的相关研究却少见报道ꎮ 此外ꎬ对 ＭＢＦ１ 的研究也

仅仅局限于拟南芥、小麦等物种ꎬ在水稻中潜在的

功能和作用机制的研究则较少ꎬ而水稻作为我国重

要的粮食作物之一ꎬ研究其抗逆机理显得尤为重要ꎮ

本研究对水稻中的 ＭＢＦ１ 基因家族进行了生

物信息学分析ꎬ并以水稻为材料ꎬ利用 ＰＣＲ 方法克

隆得到了 ＯｓＭＢＦ１ｃ( ＬＯＣ＿Ｏｓ０６ｇ３９２４０)基因的全

长编码区( ｃｏｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ＣＤＳ)ꎮ 在此基础上ꎬ
采用实时荧光定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)方法对 Ｃｄ 处

理下不同水稻组织中 ＯｓＭＢＦ１ｃ 的相对表达量进行

分析ꎮ 旨在探究以下问题:(１)水稻 ＭＢＦ１ 蛋白家

族亲缘进化关系、理化性质以及结构特征ꎻ(２)水

稻 ＭＢＦ１ 基因家族成员在 Ｃｄ 胁迫下的表达变化

情况ꎻ(３)水稻 ＭＢＦ１ 在缓解 Ｃｄ 危害过程中的潜

在功能ꎮ 本研究结果将为耐镉水稻品种的培育提

供潜在的基因资源ꎬ同时为进一步解析该基因在

水稻中应对重金属胁迫的调控机制奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

水稻种子于 ４ ℃保存ꎮ 选健康种子放入适量

无菌水中ꎬ３０ ℃ 催芽 ４８ ｈꎮ 将发芽种子置于 １ / ２
ＭＳ 液体培养基中ꎬ３０ ℃温室进行光照 １６ ｈ /黑暗

８ ｈ 交替培养ꎬ５ ｄ 后选取同一生长阶段的幼苗进

行 ＣｄＣｌ２(１００ μｍｏｌＬ￣１) 胁迫处理ꎬ经时间梯度

(１、６、１２ ｈ)处理后采集地上部分和根部ꎬ并将其

立即用液氮进行速冻ꎬ置于－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２ ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因克隆

１.２.１ 总 ＲＮＡ 提取和 ｃＤＮＡ 第一链合成　 将 ＣｄＣｌ２
处理的水稻组织参照 Ａｉｄｌａｂ 公司的 ＥＡＳＹｓｐｉｎ Ｐｌｕｓ
植物 ＲＮＡ 快速提取试剂盒的说明书进行总 ＲＮＡ
的提 取ꎮ 提 取 成 功 后ꎬ 取 １ ０００ ｎｇ ＲＮＡꎬ 参 照

ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ 公司 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ＲｅｖｅｒｔＡｉｄ Ｆｉｒｓｔ
Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ 反转录试剂盒说明书进

行反转录合成 ｃＤＮＡ 第一链ꎮ
１.２. ２ ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的克隆 和 测 序 　 根据水稻

ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的 ＣＤＳ 序列设计引物 ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｆ /

３２８１１１ 期 石杨等: 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的克隆及表达分析



ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｒ(表 １)ꎮ 以水稻 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ使用擎

科生物科技有限公司的金牌 Ｍｉｘ 酶对 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基

因的 ＣＤＳ 序列进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 利用胶回收试剂

盒对 ＰＣＲ 产物进行胶回收后ꎬ利用 Ｖａｚｙｍｅ 公司的

ＣｌｏｎＥｘｐｒｅｓｓ Ⅱ Ｏｎｅ Ｓｔｅｐ Ｃｌｏｎｉｎｇ Ｋｉｔ 试剂盒连入

ｐＧＡＤＴ７ 载体ꎬ并转化至大肠杆菌 ＤＨ５α 菌株ꎮ 挑

取阳性克隆培养后ꎬ使用天根生化科技公司的质

粒小提试剂盒提取重组质粒并进行酶切验证ꎬ送
往擎科生物科技有限公司(成都)进行测序ꎮ

表 １　 基因克隆和表达检测引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列 (５′→ ３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→ ３′)

长度
Ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｆ ＣＡＴＡＣＡＡＴＣＡＡＣＴＣＣＡＡＧＣＴＴＡＴ
ＧＣＣＧＡＣＧＧＧＧＡＧＧＴＴＧＡＧＣＧ

４３

ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｒ ＴＧＧＣＧＡＡＧＡＡＧＴＣＣＡＡＡＧＣＴＴＴ
ＣＡＣＴＴＧＧＣＧＣＣＧＧＣＧＧＧＣＧＣＧ

４３

ＯｓＭＢＦ１ｃ￣ｑＦ ＡＣＡＴＣＡＣＧＣＡＧＧＡＣＴＧＧＧＡＧ ２０

ＯｓＭＢＦ１ｃ￣ｑＲ ＴＣＣＧＴＣＧＡＣＴＣＧＴＣＣＡＧＣＴＴ ２０

ＯｓＭＢＦ１ａ￣ｑＦ ＧＣＣＧＣＣＡＡＧＡＡＧＧＡＴＧＡＧＡ １９

ＯｓＭＢＦ１ａ￣ｑＲ ＣＣＴＴＧＴＴＴＧＴＴＣＣＡＧＧＣＧＴＴ ２０

Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣Ｆ ＡＴＣＡＣＧＣＴＧＧＡＧＧＴＧＧＡＧＴ １９

Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣Ｒ ＡＧＧＣＣＴＴＣＴＧＧＴＴＧＴＡＧＡＣＧ ２０

１.３ 生物信息学分析

从 ＥｎｓｅｍｂｌＰｌａｎｔｓ 数 据 库 ( ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｓ.
ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ / ｉｎｆｏ / ｄａｔａ / ｆｔｐ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)获得水稻、大麦

(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ )、二粒小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓ)、
高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ )、玉米(Ｚｅａ ｍａｙｓ)的整个基因

组以及 ｇｆｆ３ 注释文件ꎬ使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件将整个基因

组序列翻译为蛋白序列ꎮ 利用 ＯｓＭＢＦ１ｃ 的氨基酸

序列在 Ｐｆａｍ(ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ.ｘｆａｍ.ｏｒｇ / )网站中对其编

码蛋白的结构域进行分析ꎬ目的基因编码蛋白中含

有与非生物胁迫相关的 ＭＢＦ１ 结构域ꎬ先通过 Ｐｆａｍ
网站得到其 ＨＭＭ 结构模型ꎬ再通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件的

Ｓｉｍｐｌｅ ＨＭＭ Ｓｅａｒｃｈ 功能对水稻、二粒小麦、大麦、高
粱和玉米的蛋白序列进行分析ꎬ筛选确定所选物种

中的 ＭＢＦ１ 基因家族成员ꎮ
利 用 在 线 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 工 具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ.

ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｐｒｏｔｓｃａｌｅ / ) 对 ＯｓＭＢＦ１ｃ 的基本理化性

质进行预测和分析ꎻ利用 ＳＣＯＰＭＡ 工具( ｈｔｔｐｓ: / /
ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ.ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ.ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ /

ＮＰＳＡ / ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ.ｈｔｍｌ)对蛋白质二级结构进行预

测ꎻ利用水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因编号在 Ｒｉｃｅ Ｇｅｎｏｍｅ
Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ 网 站 ( ｈｔｔｐ: / / ｒｉｃｅ. ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ.
ｍｓｕ. ｅｄｕ / ｉｎｄｅｘ. ｓｈｔｍｌ) 获得启动子序列ꎻ通过 Ｔｈｅ
ＰｌａｎｔＣＡＲＥ 网 站 ( ｈｔｔｐ: / / ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ.
ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ / ｈｔｍｌ / )分析启动子顺式作用

元件ꎬ采用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件制图ꎮ
利 用 在 线 Ｍｕｌｔａｌｉｎ 软 件 ( ｈｔｔｐ: / / ｍｕｌｔａｌｉｎ.

ｔｏｕｌｏｕｓｅ.ｉｎｒａ.ｆｒ / ｍｕｌｔａｌｉｎ / )对其编码的氨基酸序列进

行比对ꎻ利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件中 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ 法

构建 系 统 进 化 树ꎻ 通 过 Ｔｈｅ ＭＥＭＥ Ｓｕｉｔｅ 网 站

(ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣ｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / ｉｎｄｅｘ.ｈｔｍｌ)对其同源

蛋白进行ｍｏｔｉｆ 分析ꎬ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 中的 Ｖｉｓｕａｌｉｚｅ Ｍｏｔｉｆ
Ｐａｔｔｅｒｎ 功能对多序列的 ｍｏｔｉｆ 元件进行分析与美化ꎮ
用 ＳＴＲＩＮＧ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｔｒｉｎｇ￣ｄｂ. ｏｒｇ / ｃｇｉ / ｉｎｐｕｔ.
ｐｌ)ꎬ对水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的相互作用进行预测ꎮ
１.４ ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因表达分析

以稀释 ２０ 倍的 Ｃｄ 处理水稻的 ｃＤＮＡ 为模板ꎮ
采用德国耶拿分析仪器股份公司 ( Ａｎａｌｙｔｉｋｊｅｎａ)
ｑＴＯＷＥＲ３ Ｇ 实 时 荧 光 定 量 基 因 扩 增 仪 检 测

ＯｓＭＢＦ１ｃ、ＯｓＭＢＦ１ａ 基因的表达量ꎮ 反应试剂采用

Ａｉｄｌａｂ 的２ × Ｓｙｂｒ Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ Ｍｉｘꎮ 扩增体系为 ｃＤＮＡ
３ μＬ、ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ５ μＬ、引物(２. ５ μｍｏｌＬ￣１)各 １
μＬꎮ 反应程序:９５ ℃预变性 ２ ｍｉｎꎻ ９５ ℃变性 １５ ｓꎬ
５５ ℃复性 １５ ｓꎬ ７２ ℃延伸 ２０ ｓꎬ ７２ ℃后延伸 ３ ｍｉｎꎬ
４０ 个循环ꎮ 以水稻 Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ 作为内参基因ꎮ 每个

样品均设置 ３ 次重复ꎬ以 ２－ΔΔＣｔ方法分析定量数据ꎮ
１.５ 数据统计分析

使用 Ｇｒａｐｈｐａｄ 软件对不同处理 Ｃｄ 浓度、不同

处理时间、不同组织的数据进行差异显著性分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因结构分析及 ＣＤＳ 全长克隆

利用 Ｒｉｃｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ ( ｈｔｔｐ: / /
ｒｉｃｅ.ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ.ｍｓｕ.ｅｄｕ / )查询得知ꎬ基因 ＯｓＭＢＦ１ｃ
位于水稻全基因组的第六号染色体上ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ 基

因 ＣＤＳ 长度为 ４６８ ｂｐ(图 １:Ａ)ꎮ 基于水稻 ｃＤＮＡ
文 库ꎬ 使 用 ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｆ / ＯｓＭＢＦ１ｃ￣Ｒ 引 物 扩 增

ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因 ＣＤＳ 片段ꎬ 获得大小约为 ４６８ ｂｐ 的

目的基因ꎬ其共编码 １５５ 个氨基酸ꎮ 用 １.５％琼脂糖

凝胶电泳检测获得的 ＰＣＲ 产物ꎬ条带大小(图 １:Ｂ)
与基因组数据库结果一致ꎮ
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Ａ. ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因结构分析ꎻ Ｂ. ＯｓＭＢＦ１ｃ ＣＤＳ 扩增产物ꎻ Ｍ. ＤＬ２ ０００ 标记ꎻ Ｌ. ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因 ＣＤＳ 扩增产物ꎮ
Ａ. Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｇｅｎｅꎻ Ｂ. ＯｓＭＢＦ１ｃ ＣＤＳ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔꎻ Ｍ. ＤＬ２ ０００ Ｍａｒｋｅｒꎻ Ｌ. ＣＤＳ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ
ＯｓＭＢＦ１ｃ ｇｅｎｅ.

图 １　 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因结构分析及 ＣＤＳ 全长扩增产物
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ＣＤＳ

２.２ 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的生物信息学分析

使用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 工具预测分析 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的

基本理化性质ꎮ 结果显示ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白含有 １５５
个氨基酸ꎬ分子式为 Ｃ６９８ Ｈ１１８４ Ｎ２２４ Ｏ２０９ Ｓ３ꎬ分子量为

１６.１５４ ｋＤａꎬ理论等电点(ＰＩ)为 １０.６７ꎬ表明此蛋白

质呈碱性ꎻ蛋白质不稳定性指数 ３７.５９ꎬ表现为稳定

蛋白ꎻ进一步在 Ｅｘｐａｓｙ 网站上利用 ＰｒｏｔＳｃａｌｅ 软件对

ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白亲 /疏水性进行分析ꎬ 结果显示ꎬ
ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白多肽链的第 ２４ 位分值最低ꎬ 为

－２.１１１ꎻ第 １２６ 位分值最高ꎬ为 １.８５６ꎬ同时 ＯｓＭＢＦ１ｃ
亲水区域大于疏水区域ꎬ属于亲水性蛋白(图 ２:
Ａ)ꎻ二级结构预测发现(图 ２:Ｂ)ꎬ在 ＯｓＭＢＦ１ｃ 氨基

酸组成中ꎬ以无规则卷曲为主ꎬ占 ４６.４５％ꎬ其次为

α￣螺旋ꎬ占 ４５.１６％ꎬβ 转角占比最少ꎬ为 ４.５２％ꎮ
２.３ 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因启动子顺式作用元件分析

通过 ＴＢｔｏｏｌｓ 对 ＯｓＭＢＦ１ｃ 顺式作用元件进行

可视化分析ꎬ结果如图 ３ 所示ꎮ ＯｓＭＢＦ１ｃ 的启动

子序列中含有参与调节厌氧感应的顺式作用元件

ＡＲＥ、ＧＣ￣ｍｏｔｉｆ、光响应元件 Ｇ￣ｂｏｘ、乙烯响应元件

ＥＲＥ 等ꎮ 这些顺式作用元件可能在水稻应对不同

非生物胁迫响应机制中对启动子的调控发挥重要

作用ꎬ其启动子中基序的存在说明该基因有可能

参与不同类型非生物胁迫的应对机制ꎮ
２.４ 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 多重序列比对和同源性分析

将 ＯｓＭＢＦ１ｃ 氨基酸序列与水稻、大麦、小麦、
高粱和玉米等 ５ 种禾本科常见物种中同源基因的

氨基酸序列进行同源性分析 (图 ４) ꎮ 结果显示

Ａ. 疏水性区域预测ꎻ Ｂ. 二级结构预测ꎮ 蓝色. α￣螺旋ꎻ 红
色. 延伸链ꎻ 绿色. β￣转角ꎻ 紫色. 无规则卷曲ꎮ
Ａ. Ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃ ｒｅｇｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ. Ｂｌｕｅ. α￣ｈｅｌｉｘꎻ Ｒｅｄ. Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｃｈａｉｎꎻ Ｇｒｅｅｎ. β￣
ｃｏｒｎｅｒꎻ Ｐｕｒｐｌｅ. Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌ.

图 ２　 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的生物信息学分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｐｒｏｔｅｉｎ

图 ３　 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的顺式作用元件分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｐｒｏｔｅｉｎ
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ＴｄＭＢＦ１ａ.１. 二粒小麦 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ ＿０３７４７８６９８. １)ꎻ ＴｄＭＢＦ１ａ. ２. 二粒小麦 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ ＿０３７４０４７９３. １)ꎻ
ＴｄＭＢＦ１ｃ.１. 二粒小麦 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ ＿０３７４６３２６４. １)ꎻ ＴｄＭＢＦ１ｃ. ２. 二粒小麦 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ ＿０３７４６２８９９. １)ꎻ
ＨｖＭＢＦ１.２. 大麦( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＫＡＥ８７９４６７５.１)ꎻ ＨｖＭＢＦ１. １. 大麦( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＫＡＥ８８０８９１６. １)ꎻ ＯｓＭＢＦ１ａ. 水稻
(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ＿０１５６５０１４３.１)ꎻ ＯｓＭＢＦ１ｃ. 水稻(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ＿０１５６４１８３１.１)ꎻ ＳｂＭＢＦ１ａ. 高粱(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
ＸＰ＿００２４４５３９２.１)ꎻ ＳｂＭＢＦ１ｃ. 高粱( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＸＰ＿００２４３８６２４. １)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ａ. 玉米(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＯＮＭ０４９２３. １)ꎻ
ＺｍＭＢＦ１ｂ. 玉米(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＰＷＺ２７８４６. １)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１. １. 玉米 ( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＣＧ４２７６８. １)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１. ２. 玉米
(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＣＧ３３３４６. １)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１. ３. 玉米( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＡＣＧ２９４６６. １)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ｃ. １. 玉米( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号
ＰＷＺ０６５５９.１)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ｃ.２. 玉米( ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＰＷＺ０６２２２.１)ꎻ 黑星. 保守位点ꎮ
ＴｄＭＢＦ１ａ.１. Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓ(ＸＰ＿０３７４７８６９８.１)ꎻ ＴｄＭＢＦ１ａ.２. Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓ(ＸＰ＿０３７４０４７９３.１)ꎻ ＴｄＭＢＦ１ｃ.１. Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓ(ＸＰ＿
０３７４６３２６４.１)ꎻ ＴｄＭＢＦ１ｃ.２. Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓ(ＸＰ＿０３７４６２８９９.１)ꎻ ＨｖＭＢＦ１.２. Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ(ＫＡＥ８７９４６７５.１) ꎻ ＨｖＭＢＦ１.１. Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ
( ＫＡＥ８８０８９１６.１)ꎻ ＯｓＭＢＦ１ａ. Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａꎬ Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｎｏ. ｉｓ ＸＰ＿０１５６５０１４３.１)ꎻＯｓＭＢＦ１ｃ. Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ(ＸＰ＿０１５６４１８３１.１)ꎻ ＳｂＭＢＦ１ａ. Ｓｏｒｇｈｕｍ
ｂｉｃｏｌｏｒ(ＸＰ＿００２４４５３９２.１)ꎻ ＳｂＭＢＦ１ｃ. Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ (ＸＰ ＿００２４３８６２４.１)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ａ. Ｚｅａ ｍａｙｓ ( ＯＮＭ０４９２３.１)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ｂ. Ｚｅａ ｍａｙｓ
(ＰＷＺ２７８４６.１)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１.１. Ｚｅａ ｍａｙｓ(ＡＣＧ４２７６８.１)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１.２. Ｚｅａ ｍａｙｓ(ＡＣＧ３３３４６.１)ꎻ ＺｍＥＤＲＦ１.３. Ｚｅａ ｍａｙｓ (ＡＣＧ２９４６６.１)ꎻ
ＺｍＭＢＦ１ｃ. Ｚｅａ ｍａｙｓ(ＰＷＺ０６５５９.１)ꎻ ＺｍＭＢＦ１ｃ.２. Ｚｅａ ｍａｙｓ( ＰＷＺ０６２２２.１). Ｂｌａｃｋ Ｓｔａｒ. Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｓｉｔｅ.

图 ４　 ＯｓＭＢＦ１ｃ 氨基酸序列及其他植物同源序列间多重比较
Ｆｉｇ. ４　 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＯｓＭＢＦ１ｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
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ＯｓＭＢＦ１ｃ 与这些植物的 ＭＢＦ１ 氨基酸序列同源性

介于 ４１.２９％ ~ ９８.５９％之间ꎮ 其中ꎬ水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ
与二粒小麦 ＴｄＭＢＦ１ａ.１ 的同源性最高ꎬ而与玉米

ＺｍＥＤＲＦ １. １ 的 同 源 性 最 低ꎮ 为 进 一 步 了 解

ＯｓＭＢＦ１ｃ 与其他植物的 ＭＢＦ１ 蛋白之间的进化关

系ꎬ利用 ＭＥＧＡ ７.０ 的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ 方法构建系

统进化树(图 ５)进行分析ꎬ结果显示 ＯｓＭＢＦ１ｃ 与

二粒小麦 ＴｄＭＢＦ１ｃ.１、ＴｄＭＢＦ１ｃ.２、大麦 ＨｖＭＢＦ１.１
的亲缘关系最近ꎬ该结果与基因同源性比对结果

相一致ꎮ

图 ５　 水稻与其他物种 ＯｓＭＢＦ１ｃ 的系统发育树
Ｆｉｇ. ５　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｉｎ

ｒｉｃｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

２.５ ＭＢＦ１ 同源蛋白保守基序分析

利用 ＭＥＭＥ 对 １７ 条不同物种中 ＭＢＦ１ 蛋白

进行了保守基序分析(图 ６)ꎬ共鉴定获得 １０ 个保

守基序(ｍｏｔｉｆ)ꎮ 除 ＺｍＭＢＦ１ａ 外ꎬ其他同源蛋白的

ｍｏｔｉｆ 分布相对均匀ꎬ其分布数量与位置也基本相

同ꎬ且在 ＭＢＦ１ 的同源蛋白中均存在 ｍｏｔｉｆ １ 与

ｍｏｔｉｆ ２ꎬ这说明此蛋白质在进化过程中具有高度保

守性ꎬ进而推断 ＯｓＭＢＦ１ｃ 可能与其他物种中的

ＭＢＦ１ 具有相同的功能特性ꎮ
２.６ 水稻 ＭＢＦ１ 基因家族表达特性分析

分析了 ＯｓＭＢＦ１ａ、ＯｓＭＢＦ１ｃ 在水稻进行 １００
μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 处理下的表达情况ꎮ 结果显示ꎬ在 １００
μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 处理下ꎬ地上部分 ＯｓＭＢＦ１ａ、ＯｓＭＢＦ１ｃ
基因的表达水平均表现为上调ꎬ其中 ＯｓＭＢＦ１ｃ 在 １
ｈ 达最高点ꎬ约为对照组(０ ｈ)的 ７ 倍ꎻ随后呈下降

趋势ꎬ处理 ６ ｈ 的基因相对表达量约为对照组的 ５.５
倍ꎬ处理 １２ ｈ 的基因相对表达量变为对照组的 ３.５
倍(图 ７:Ａ)ꎻＯｓＭＢＦ１ａ 基因表达量在 ６ ｈ 达最高

点ꎬ约为对照组(０ ｈ)的 ４.２ 倍ꎬ而在 １２ ｈ 时基因表

图 ６　 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的保守基序分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｐｒｏｔｅｉｎ

Ａ. 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的表达分析ꎻ Ｂ. 水稻 ＯｓＭＢＦ１ａ 基因

的表达分析ꎻ ∗∗. 与对照差异显著(Ｐ<０.０１)ꎻ ∗∗∗. 与对

照差异极显著(Ｐ<０.００１)ꎮ 下同ꎮ
Ａ. ＯｓＭＢＦ１ｃ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｃｅꎻ Ｂ. ＯｓＭＢＦ１ａ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｃｅꎻ ∗∗. Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ
ｗｉｔｈ ｃｏｎｔｒｏｌ (Ｐ<０.０１)ꎻ ∗∗∗. Ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｎｔｒｏｌ (Ｐ<０.００１). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ７　 １００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 胁迫水稻地上部分中
ＯｓＭＢＦ１ｃ、ＯｓＭＢＦ１ａ 基因的相对表达量变化

Ｆｉｇ. ７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ
ａｎｄ ＯｓＭＢＦ１ａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｈｏｏｔ ｏｆ ｒｉｃｅ ｔｒｅａｔｅｄ

ｕｎｄｅｒ １００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ ｓｔｒｅｓｓ

达量呈下降趋势ꎬ约为对照组(０ ｈ)的 ０.２ 倍(图 ７:
Ｂ)ꎻ根部 ＯｓＭＢＦ１ａ、ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的相对表达量较

地上部分变化幅度较小ꎬ而与对照相比ꎬ个别处理

时间呈显著性差异ꎮ 结果还显示ꎬ１００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ
处理下ꎬ根部 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因在 ６ ｈ 达最高点ꎬ约为

对照(０ ｈ)的 ３ 倍(图 ８:Ａ)ꎬ根部 ＯｓＭＢＦ１ａ 基因在

１２ ｈ 达最高点ꎬ约为对照(０ ｈ)的 ４.４ 倍(图 ８:Ｂ)ꎮ
２.７ ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白互作网络分析

利用 ＳＴＲＩＮＧ 数据库构建了水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋

白的蛋白互作网络图(图 ９)ꎮ 结果显示ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ
蛋白与 ＯｓＲＲＭ、ＨＳＦＡ６Ａ 和 ＨＳＦＡ６Ｂ 具有较强的

７２８１１１ 期 石杨等: 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的克隆及表达分析



Ａ. 水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因的表达分析ꎮ Ｂ. 水稻 ＯｓＭＢＦ１ａ 基

因的表达分析ꎮ
Ａ. ＯｓＭＢＦ１ｃ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｃｅꎻ Ｂ. ＯｓＭＢＦ１ａ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｉｃｅ.

图 ８　 １００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ 胁迫水稻根部中 ＯｓＭＢＦ１ｃ、
ＯｓＭＢＦ１ａ 基因的相对表达量变化

Ｆｉｇ. ８　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ
ａｎｄ ＯｓＭＢＦ１ａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｏｆ ｒｉｃｅ ｔｒｅａｔｅｄ

ｕｎｄｅｒ １００ μｍｏｌＬ￣１ Ｃｄ ｓｔｒｅｓｓ

相关性ꎬ其中 ＨＳＦＡ６Ａ、ＨＳＦＡ６Ｂ 在植物应对高温、
干旱和重金属等多种非生物胁迫过程中起着重要

作用ꎮ 通过预测与 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白互作的靶蛋白ꎬ
将更加有助于深入探究水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白的功能

和调控机理ꎮ

图 ９　 水稻中 ＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白相互作用网络
Ｆｉｇ. ９　 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ＯｓＭＢＦ１ｃ ｉｎ ｒｉｃｅ

３　 讨论与结论

水稻在生长发育过程中可能会受到盐、低温、
干旱、重金属等各种逆境胁迫ꎬ其中重金属所产生

的危害严重制约着水稻产量和品质ꎮ 水稻在长期

进化过程中ꎬ逐渐形成了一套复杂的网络调控机

制ꎬ以 应 对 重 金 属 逆 境 胁 迫 ( 董 蔚 等ꎬ ２０１８ )ꎮ
ＭＢＦ１ 蛋白作为转录共激活因子ꎬ参与植物中各种

发育过程和非生物胁迫反应 ( Ｊａｉｍｅｓ￣Ｍｉｒａｎｄａ ＆
Ｃｈｖｅｚ Ｍｏｎｔｅｓꎬ ２０２０)ꎮ 植物中 ＭＢＦ１ 研究较多的

是模式植物拟南芥ꎬ在拟南芥中具有 ３ 个 ＭＢＦ１ 基

因ꎬ 即 ＡｔＭＢＦ１ａ、 ＡｔＭＢＦ１ｂ 和 ＡｔＭＢＦ１ｃꎬ 其 中

ＡｔＭＢＦ１ａ、ＡｔＭＢＦ１ｃ 可增强拟南芥对热、渗透和盐

等非生物胁迫的耐受性( Ｓｕｚｕｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻＫｉｍ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ Ｚｈａｎｇ 等(２０１９)研究表明ꎬ水稻中

存 在 ２ 个 ＭＢＦ１ 家 族 基 因ꎬ 即 ＯｓＭＢＦ１ａ、
ＯｓＭＢＦ１ｃꎬ这与该文利用生物信息技术筛选出的结

果一致ꎬ而对该家族基因在重金属胁迫下的功能

研究却较少ꎮ ＯｓＭＢＦ１ｃ 的基因结构中含有 １ 个外

显子ꎬ与拟南芥 ＡｔＭＢＦ１ｃ 相同ꎮ 而 ＯｓＭＢＦ１ｃ 的同

源基因 ＯｓＭＢＦ１ａ 包含 ４ 个外显子ꎬ也与拟南芥

ＡｔＭＢＦ１ａ、ＡｔＭＢＦ１ｂ 的 外 显 子 数 相 同 ( Ｔｓｕｄａ ＆
Ｙａｍａｚａｋｉꎬ ２００４)ꎮ 本研究结果进一步表明 ＭＢＦ１
在不同植物物种间进化具有保守性ꎬ但在同一物

种内的 ＭＢＦ１ａ / ｂ 与 ＭＢＦ１ｃ 却有较大差异ꎮ 该现

象表明植物在进化压力的选择下ꎬ就 ＭＢＦ１ 基因

家族整体而言保持了较强的保守性ꎬ但该家族成

员之间这种保守的差异却暗示着 ＭＢＦ１ｃ 可能与

ＭＢＦ１ａ / ｂ 分别具有不同的生物学功能ꎮ 此外ꎬ对
水稻 ＯｓＭＢＦ１ｃ 基因启动子顺式作用元件分析表

明ꎬ该基因启动子中包括激素、低温等逆境应激元

件ꎬ由此可推测水稻在重金属胁迫下ꎬ该基因可能

发挥防御和应激作用ꎮ 此外ꎬ系统进化树结果显

示ꎬＯｓＭＢＦ１ａ、 ＯｓＭＢＦ１ｃ 分别与大麦 ＨｖＭＢＦ１. ２、
ＨｖＭＢＦ１.１ 亲缘关系较近ꎮ 目前ꎬ虽无 ＨｖＭＢＦ１.１、
ＨｖＭＢＦ１.２ 基 因 功 能 的 相 关 报 道ꎬ 但 在 Ｌａｉ 等

(２０２０) 研究发现ꎬ大麦中的 ＭＢＦ１ 可能受脱落酸

影响ꎬ并激活参与降低 ＲＯＳ 含量的基因ꎮ 由于重

金属胁迫可使植物产生 ＲＯＳꎬ因此水稻 ＭＢＦ１ 蛋白

是否与大麦 ＭＢＦ１ 蛋白家族具有相似功能ꎬ通过降

低水稻 ＲＯＳ 含量来提高水稻重金属耐受性仍需进

一步探究ꎮ
前 人 在 研 究 拟 南 芥、 大 麦 草 ( Ｈｏｒｄｅｕｍ

ｂｒｅｖｉｓｕｂｕｌａｔｕｍ)等植物中 ＭＢＦ１ 应对非生物胁迫中

的作用时发现ꎬＭＢＦ１ 基因的表达模式与其功能有

明显的相关性ꎮ 例如ꎬＺｈａｎｇ 等(２０２０) 研究发现ꎬ
经 ３５０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌ 处理 ６ ｈ 后的大麦草中

ＨｂＭＢＦ１ａ 基因相对表达量有明显上调ꎬ经过表达

ＨｂＭＢＦ１ａ 基因的拟南芥也同时呈现出较强的耐盐

性ꎮ 本研究发现ꎬＣｄ 胁迫可以显著诱导水稻各器

官中 ＯｓＭＢＦ１ｃ、ＯｓＭＢＦ１ａ 基因的上调表达ꎬ并在水

８２８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



稻根部和地上部分中对胁迫的响应模式不同ꎬ该
结果与 Ｚｈａｎｇ 等(２０２０)对盐胁迫下 ＨｂＭＢＦ１ａ 表

达情况相类似ꎮ 同时ꎬ通过对比地上和地下部分

的表达模式发现ꎬ在不同 Ｃｄ 处理时间表达情况呈

细微差异ꎬ在地上部分组织中ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ 普遍呈上

调趋势ꎬ而 ＯｓＭＢＦ１ａ 在 Ｃｄ 胁迫处理 １２ ｈ 后表达

量却显著降低ꎻ在根部ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ 在 ６ ｈ 表达达到

最 高、 而 ＯｓＭＢＦ１ａ 在 １２ ｈ 达 到 最 高ꎬ 推 测

ＯｓＭＢＦ１ｃ 可能参与水稻早期地上组织应对重金属

胁迫的调控机制ꎬ而 ＯｓＭＢＦ１ａ 更多地参与水稻后

期根部 Ｃｄ 解毒机制ꎮ
目前ꎬ尚未有研究证明 ＭＢＦ１ 蛋白通过何种分

子机制对非生物胁迫做出反应ꎬ进而调节应激反

应ꎮ 但是ꎬ可以推测的是 ＭＢＦ１ 作为转录辅因子ꎬ
当细胞从非应激状态到应激状态ꎬ较为灵活的 Ｎ
端结构域可与不同的胁迫应答基因结合ꎬ从而一

起参与调控植物的应激反应 ( Ｍｉｌｌｅｒｓｈｉｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４)ꎮ 本研究蛋白互作预测显示ꎬＯｓＭＢＦ１ｃ 蛋白

与 ＯｓＲＲＭ、ＨＳＦＡ６Ａ 和 ＨＳＦＡ６Ｂ 等蛋白的相关性

较强ꎬ这些蛋白在植物干旱、热激和盐等胁迫方面

有着重要意义(Ｎｏｒｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 在水稻中ꎬ
ＯｓＭＢＦ１ｃ 是否可与这些蛋白共同调控重金属应激

反应以及通过何种分子机制对重金属应激做出反

应等问题仍需进一步探究ꎮ
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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

( 贵州省农业科学院 水稻研究所ꎬ 贵阳 ５５０００６ )

摘　 要: 大粒香作为贵州重要的优质稻资源ꎬ推广种植面积大ꎬ并且在乡村振兴过程中为社会带来了较高的

经济效益ꎮ 然而ꎬ目前对大粒香基因组学的理论研究报道较少ꎮ 为揭示大粒香水稻叶绿体基因组(ｃｐＤＮＡ)特
征及系统发育关系ꎬ该研究对大粒香叶绿体进行测序ꎬ并分析其基因组特征ꎮ 结果表明:(１)大粒香水稻

ｃｐＤＮＡ 全长 １３４ ５６３ ｂｐꎬ包括 １ 个大单拷贝区(ＬＳＣꎬ８０ ８６４ ｂｐ)、１ 个小单拷贝区(ＳＳＣꎬ１２ ３４７ ｂｐ)和 ２ 个反向

重复序列区(ＩＲｓꎬ２０ ６７６ ｂｐ)ꎮ (２)注释到 １２９ 个基因ꎬ可分为蛋白编码、ｔＲＮＡ 和 ｒＲＮＡ 三类基因ꎬ数量分别为

８５ 个、３６ 个和 ８ 个ꎮ (３)密码子偏好分析显示ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子偏好 Ａ 碱基或 Ｕ(Ｔ)碱基ꎬ亮氨酸密码子

使用了１ ９４４次ꎬ使用次数最多ꎻ半胱氨酸的密码子仅使用 １９８ 次ꎬ使用次数最少ꎮ (４)检测到 １２９ 个 ＳＳＲꎬ其中

有 ９５ 个单核苷酸重复且大部分 ＳＳＲ 序列由 Ａ / Ｔ 碱基组成ꎮ (５)系统发育分析结果显示ꎬ大粒香与热带粳稻

亲缘关系最近ꎬ聚为一类ꎮ 该研究结果揭示了大粒香叶绿体基因组信息ꎬ并确定了大粒香系统发育所属分支ꎮ
关键词: 水稻ꎬ 大粒香ꎬ 叶绿体基因ꎬ ＳＳＲꎬ 系统发育分析
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第一作者: 吴朝昕(１９９５－ )ꎬ硕士ꎬ主要从事水稻分子育种研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｗｕｃｈａｏｘｉｎ１９９５＠ １６３.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 刘雪薇ꎬ硕士ꎬ主要从事水稻分子育种ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)６２７６０５３７５＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ



Ｄａｌｉｘｉａｎｇꎬ ｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇꎬ ｔＲＮＡ ａｎｄ ｒＲＮＡꎬ ｗｉｔｈ ８５ꎬ ３６ ａｎｄ ８ ｇｅｎｅｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (３)
Ｃｏｄｏｎ ｂｉａｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｌｅｕｃｉｎｅ ｗａｓ ｍｏｓｔ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ (１ ９４４ ｔｉｍｅｓ) ａｎｄ ｔｈａｔ ｏｆ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｗａｓ
ｕｓｅｄ ｌｅａｓｔ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ (１９８ ｔｉｍｅｓ)ꎬ ａｎｄ ｍｏｓｔ ｃｏｄｏｎｓ ｅｎｄｅｄ ｉｎ Ａ / Ｕ(Ｔ). (４) Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ
ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｗａｓ １２９ꎬ ｎｉｎｅｔｙ￣ｆｉｖｅ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ｍｏｓｔ ｏｆ ＳＳＲ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｂａｓｅ Ａ / Ｔ. (５)
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｃｌｏｓｅｓｔ ａｆｆｉｌｉａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ａｎｄ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｊａｐｏｎｉｃａꎬ ａｎｄ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ
ｗｅｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｏｎｅ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ａｎｄ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｒｉｃｅꎬ Ｄａｌｉｘｉａｎｇꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅꎬ ＳＳＲꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 叶绿体是植物获取能量的重要细胞器ꎬ具有独

立于核基因组的遗传体系ꎮ 因为其基因序列保守ꎬ
基因结构重排事件远低于核基因组ꎬ结构简单ꎬ一
般为母系遗传ꎬ所以被用来揭示物种的进化与亲缘

关系(李绪英等ꎬ２０１１ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻ Ｊｅｏｎ ＆ Ｋｉｍꎬ ２０１９ꎻ朱斌等ꎬ２０２１)ꎮ 由于发达

的测序科技使不少生物实现了叶绿体基因组

(ｃｐＤＮＡ)测序ꎬ因此 ＮＣＢＩ 中收录的叶绿体基因逐

渐增多ꎬ利用叶绿体基因研究亲缘关系的报道也不

断增多ꎮ 在水稻中ꎬＦａｎ 等(２０２０)利用 ｃｐＤＮＡ 分析

了 ３３ 个稻属物种的亲缘关系ꎬ结果显示 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ
ｖｏｕｃｈｅｒＨＳＡＧＳＤＹＤ１８０２ 与 Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＴＮ１、
Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＲＰ Ｂｉｏ￣２２６ 和 Ｏ. ｓａｔｉｖａ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＩＲ８
的亲缘关系最近ꎮ Ｆａｎｇ 等(２０１７)通过分析 ｃｐＤＮＡ
探讨了根茎野生稻与其他 １３ 个稻属物种的亲缘关

系ꎬ结果显示与根茎野生稻关系较近的是药用野生

稻且属于 ＣＣ 基因类型ꎮ 在其他物种中ꎬ张慧等

(２０１８)利用 ｃｐＤＮＡ 分析了益母草及其他 １６ 个物种

的亲缘关系ꎬ研究结果很好地解决了野芝麻亚科的

进化关系ꎮ 郑祎等(２０２０)用大花君子兰叶绿体基

因序列与 １０ 个百合科、５ 个兰科、４ 个鸢尾科及 ５ 个

石蒜科共 ２４ 个物种的叶绿体基因组序列进行系统

发育分析ꎬ研究结果支持大花君子兰属于石蒜科ꎬ
并使用其中 ２３ 个物种叶绿体基因组中 ｙｃｆ２ 进行亲

缘关系分析发现ꎬ叶绿体基因组中 ｙｃｆ２ 可以代替叶

绿体基因组全长进行亲缘关系分析ꎮ
大粒香是贵州省水稻研究所选育ꎬ具有稻米

粒大且香的特点ꎬ并且大粒香在乡村振兴过程中

为社会带来了较高的经济效益(蒋志谦ꎬ２００８ꎻ罗
仁发等ꎬ２０１２)ꎮ 目前ꎬ对大粒香基因组学、品质形

成等理论研究的文献报道不多ꎮ 基于大粒香在贵

州优质稻发展过程中的重要性ꎬ为进一步从基因

组水平认识和改良大粒香ꎬ本研究以大粒香 ＤＮＡ

为材料进行测序ꎬ构建大粒香 ｃｐＤＮＡ 图谱ꎬ分析密

码子的使用和重复序列ꎬ并分析其亲缘关系ꎬ拟解

决大粒香叶绿体基因组以下问题: ( １) 大粒香

ｃｐＤＮＡ 的基本特征大小ꎻ(２)大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子

偏好情况ꎻ(３)大粒香 ｃｐＤＮＡ 系统发育所属分支ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

以大粒香为材料ꎬ２０１９ 年冬季种植于海南三

亚师部农场基地ꎬ２０２０ 年 ２ 月选取无病虫害、长势

良好的水稻叶片ꎬ冲洗、擦干液氮速冻暂存ꎬ用干

冰保存寄回贵州ꎬ置于－８０ ℃保存ꎬ用于提取大粒

香 ＤＮＡꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 大粒香 ＤＮＡ 提取及测序　 使用 ＴＩＡＮＧＥＮ 植

物 ＤＮＡ 试剂盒提取大粒香总 ＤＮＡꎬ测序公司检测

合格后ꎬ构建文库ꎬ进行测序ꎮ
１.２.２ ｃｐＤＮＡ 序列组装与注释 　 将原始数据ꎬ除去

有污染、低质量的片段ꎬ使用 ＳＰＡｄｅｓ 软件拼接后

组装ꎮ 使 用 ＣＰＧＡＶＡＳ２ 进 行 基 因 注 释ꎬ 利 用

ＯＧＤＲＡＷ 绘制大粒香的 ｃｐＤＮＡ 图谱ꎮ
１.２.３ 密码子使用分析　 使用 ＣｏｄｏｎＷ 进行密码子

使用分析ꎮ
１.２.４ 重复序列分析 　 使用 Ｖｍａｔｃｈ 完成大粒香

ｃｐＤＮＡ 的长重复序列的查找ꎮ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 的

ＳＳＲ 筛选则使用 ＭＩＳＡ 软件ꎬ该软件的检测参数:
单核苷酸大于 ８ 时被检测ꎻ二核苷酸和三核苷酸

大于 ４ 时被检测ꎮ
１.２.５ 系统进化分析 　 为探究大粒香与其他稻属

物种的亲缘关系ꎬ从 ＮＣＢＩ 中下载了 １２ 个稻属物

种和 ２ 种禾本科近源物种的 ｃｐＤＮＡ(绿竹和高

粱)ꎬ使用 ＲａｘＭＬ 软件构建系统发育树ꎮ

１３８１１１ 期 吴朝昕等: 大粒香水稻叶绿体基因组特征分析



图 １　 大粒香叶绿体基因组图谱
Ｆｉｇ. １　 Ｇｅｎｅ ｍａｐ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

２ 结果与分析

２.１ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 序列特征

大粒香 ｃｐＤＮＡ 全长为 １３４ ５６３ ｂｐꎬ分为 ３ 个

区:大单拷贝区 ( ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬ ＬＳＣ) ( ８０ ８６４
ｂｐ)ꎬＧＣ 含量为 ３７.０９％ꎻ小单拷贝区( ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｏｐｙꎬＳＳＣ) (１２ ３４７ ｂｐ)ꎬＧＣ 含量为 ３３.３７％ꎻ反向

重复序列区( ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲｓ)(２０ ６７６ ｂｐ)ꎬＧＣ
含量为 ４４.４１％ꎮ 在大粒香 ｃｐＤＮＡ 中注释 １２９ 个

基因(表 １)ꎬ可分为三类ꎬ即蛋白编码基因、ｔＲＮＡ
基因和 ｒＲＮＡ 基因ꎬ其数量分别为 ８５、３６ 和 ８ꎮ 其

基因功能主要为与自身复制能力有关、与光合作

用有关、与其他基因和与未知功能有关 ４ 种ꎮ 在

蛋白编码基因中ꎬｒｐｓ 基因的数量最多有 １６ 个ꎬ而
ｃｅｍＡ、ｉｎｆＡ、ｃｃｓＡ、ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ａｃｃＤ、ｃｌｐＰ 等基因数量

仅有 １ 个ꎮ 其中ꎬ有 ２０ 个基因出现在 ＩＲ 重复区

内ꎬ分别为 ｎｄｈＢ、ｙｃｆ１、ｒｐｓ１２、ｒｐｓ７、ｒｐｓ１５、ｒｐｓ９、ｒｐｌ２、
ｒｐｌ２３ ８ 个蛋白编码基因ꎬ ｒｒｎ２３Ｓ、 ｒｒｎ４.５Ｓ、 ｒｒｎ１６Ｓ、
ｒｒｎ５ Ｓ ４ 个核糖体 ＲＮＡꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ、 ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ、

２３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 注释基因列表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｃｐＤＮＡ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

基因类别
Ｇｅｎｅ ｃａｔｅｇｏｒｙ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

光合作用
Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

光系统Ⅰ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅰ ｐｓａＣꎬ ｐｓａＩꎬ ｐｓａＢꎬ ｐｓａＪꎬ ｐｓａＡ
光系统Ⅱ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ Ⅱ ｐｓｂＬꎬ ｐｓｂＤꎬ ｐｓｂＮꎬ ｐｓｂＢꎬ ｐｓｂＴꎬ ｐｓｂＨꎬ ｐｓｂＥꎬ ｐｓｂＡꎬ ｐｓｂＩꎬ ｐｓｂＫꎬ ｐｓｂＪꎬ ｐｓｂＣꎬ

ｐｓｂＭꎬ ｐｓｂＺꎬ ｐｓｂＦ
细胞色素 ｂ / ｆ 复合体 Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ / ｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｅｔＡꎬ ｐｅｔＢꎬ ｐｅｔＤꎬ ｐｅｔＮꎬ ｐｅｔＧ
ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｔｐＩꎬ ａｔｐＥꎬ ａｔｐＡꎬ ａｔｐＨꎬ ａｔｐＢꎬ ａｔｐＦ
ＮＡＤＨ 脱氢酶 ＮＡＤＨ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｎｄｈＢ�ꎬ ｎｄｈＤꎬ ｎｄｈＥꎬ ｎｄｈＩꎬ ｎｄｈＦꎬ ｎｄｈＨꎬ ｎｄｈＧꎬ ｎｄｈＣꎬ ｎｄｈＫꎬ ｎｄｈＡꎬ ｎｄｈＪ
核酮糖￣１ꎬ５￣二磷酸羧化酶大亚基
ＲｕｂｉｓＣＯ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｂｃＬ

自我复制
Ｓｅｌｆ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ＲＮＡ 聚合酶 ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＣ２ꎬ ｒｐｏＡꎬ ｒｐｏＢ
核糖蛋白小亚基 ＳＳＵ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｓ２ꎬ ｒｐｓ３ꎬ ｒｐｓ１６ꎬ ｒｐｓ１１ꎬ ｒｐｓ４ꎬ ｒｐｓ１９�ꎬ ｒｐｓ１８ꎬ ｒｐｓ１４ꎬ ｒｐｓ８ꎬ
ｒｐｓ７�ꎬ ｒｐｓ１５�ꎬ ｒｐｓ１２�

核糖蛋白大亚基 ＬＳＵ
Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ｌａｒｇｅ ｓｕｂｕｎｉｔ

ｒｐｌ２０ꎬ ｒｐｌ３２ꎬ ｒｐｌ３６ꎬ ｒｐｌ２２ꎬ ｒｐｌ２３�ꎬ ｒｐｌ１６ꎬ ｒｐｌ２�ꎬ ｒｐｌ１４ꎬ ｒｐｌ３３

转运 ＲＮＡ Ｔｒａｎｓｆｅｒ ＲＮＡｓ ｔｒｎＱ￣ＵＵＧꎬｔｒｎＶ￣ＵＡＣꎬ ｔｒｎＮ￣ＧＵＵ �ꎬ ｔｒｎＣ￣ＧＣＡꎬ ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ �ꎬ ｔｒｎＴ￣ＵＧＵꎬ ｔｒｎＡ￣
ＵＧＣ�ꎬ ｔｒｎＲ￣ＵＣＵꎬｔｒｎＬ￣ＣＡＡ�ꎬ ｔｒｎＰ￣ＵＧＧꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＧꎬ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵꎬｔｒｎＷ￣ＣＣＡꎬ
ｔｒｎＧ￣ＧＣＣꎬ ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ�ꎬ ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ�ꎬ ｔｒｎＬ￣ＵＡＡꎬ ｔｒｎＴ￣ＧＧＵꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＣＵꎬ ｔｒｎＤ￣
ＧＵＣꎬ ｔｒｎＥ￣ＵＵＣꎬ ｔｒｎＳ￣ＵＧＡꎬ ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ �ꎬ ｔｒｎＦ￣ＧＡＡꎬ ｔｒｎＹ￣ＧＵＡꎬ ｔｒｎＳ￣ＧＧＡꎬ
ｔｒｎＳ￣ＣＧＡꎬｔｒｎＭ￣ＣＡＵ�

核糖体 ＲＮＡ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡｓ ｒｒｎ２３Ｓ�ꎬ ｒｒｎ４.５Ｓ�ꎬ ｒｒｎ１６Ｓ�ꎬ ｒｒｎ５Ｓ�
其他基因
Ｏｔｈｅｒ ｇｅｎｅｓ

成熟酶 ｍａｔＫ ｇｅｎｅ ｍａｔＫ
起始因子
Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ｉｎｆＡ

合成 Ｃ 型细胞色素的基因
Ｃ￣ｔｙｐｅ ｃｙｔｏｃｈｒｏｍ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｇｅｎｅ

ｃｃｓＡ

乙酰辅酶 Ａ 羧化酶
Ｓｕｂｕｎｉｔ ｏｆ Ａｃｅｔｙｌ￣ＣｏＡ￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｓｅ

ａｃｃＤ

被膜蛋白 Ｅｎｖｅｌｏｐ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｅｍＡ
蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ｃｌｐＰ

未知功能
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

保守假定阅读框
Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ

ｙｃｆ１�ꎬ ｙｃｆ３ꎬ ｙｃｆ４

　 注: ∗表示该基因位于反向重复区内ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓ.

表 ２　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 含有内含子的基因
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｔｒｏｎｓ ｉｎ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

外显子 Ｉ
Ｅｘｏｎ Ｉ

内含子 Ｉ
Ｉｎｔｒｏｎ Ｉ

外显子Ⅱ
Ｅｘｏｎ Ⅱ

内含子Ⅱ
Ｉｎｔｒｏｎ Ⅱ

外显子Ⅲ
Ｅｘｏｎ Ⅲ

ｒｐｌ２(ｘ２) ３９３ ６６１ ４２７

ｒｐｓ１６ ２１２ ８１１ ４４

ｒｐｌ１６ ４０１ １ ０６０ ８

ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ(ｘ２) ３１ ９２９ ５８

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ(ｘ２) ３６ ８１２ ３５

ｔｒｎＳ￣ＣＧＡ ６１ ６６２ ３０

ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ ３５ ２ ４８８ ３７

ｔｒｎＶ￣ＵＡＣ ５２ ９２９ ３１

ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ ３５ ５４０ ５０

ｎｄｈＢ( ｘ２) ７７６ ７１０ ７５８

ｎｄｈＡ ５４１ ９８６ ５４９

ａｔｐＦ １５９ ８１４ ４０６

ｙｃｆ３ １５５ ７２８ ２２９ ７４３ １２３

ｔｒｎＡ￣ＵＧＣ、ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ、ｔｒｎＴ￣ＣＧＵ、ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ、ｔｒｎＲ￣ＡＣＧ、
ｔｒｎＭ￣ＣＡＵ ８ 个转运 ＲＮＡ(表 １)ꎮ 统计结果显示ꎬ
大粒香 ｃｐＤＮＡ 中有内含子的基因共 １７ 个ꎬ其中

ｙｃｆ３ 有 ２ 个ꎬ剩余 １６ 个基因只有 １ 个ꎮ ｔｒｎＫ￣ＵＵＵ
的内含子碱基数最多ꎬ而 ｔｒｎＬ￣ＵＡＡ 的最少(表 ２)ꎮ
２.２ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子使用分析

在大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子中ꎬ亮氨酸密码子使

用了 １ ９４４ 次ꎬ为最多ꎻ半胱氨酸的密码子仅使用

１９８ 次ꎬ为最少ꎮ 在编码大粒香 ｃｐＤＮＡ 的密码子

中有 ３０ 个密码子偏好性>１ꎬ其中以 Ａ 结尾的有

１２ 个ꎬ以 Ｕ( Ｔ) 结尾的有 １６ 个ꎬ这表明大粒香

ｃｐＤＮＡ 密码子偏好 Ａ / Ｕ( Ｔ)碱基ꎬ这种情况常出

现在杜梨、益母草等多种高等植物中 (张慧等ꎬ
２０１８ꎻ李泳潭等ꎬ２０２０ꎻ郑祎等ꎬ２０２０)(表 ３)ꎮ
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表 ３　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 密码子使用
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｄｏｎ ｕｓａｇｅ ｉｎ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

名称
Ｎａｍｅ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

次数
Ｎｕｍｂｅｒ

密码子偏好性
ＲＳＣＵ

名称
Ｎａｍｅ

密码子
Ｃｏｄｏｎ

次数
Ｎｕｍｂｅｒ

密码子偏好性
ＲＳＣＵ

异亮氨酸
Ｉｓｏｌｅｕｃｉｎｅ

苏氨酸
Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

赖氨酸
Ｌｙｓｉｎｅ

ＡＵＵ ７３０ １.５１

ＡＵＣ ２８６ ０.５９

ＡＵＡ ４３５ ０.９０

ＡＣＵ ４０２ １.７１

ＡＣＣ １７９ ０.７６

ＡＣＡ ２４９ １.０６

ＡＣＧ １０８ ０.４６

ＡＡＡ ６３８ １.４７

ＡＡＧ ２３１ ０.５３

缬氨酸
Ｖａｌｉｎｅ

丙氨酸
Ａｌａｎｉｎｅ

天冬氨酸
Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ

ＧＵＵ ４００ １.５６

ＧＵＣ １１５ ０.４５

ＧＵＡ ３７６ １.４６

ＧＵＧ １３６ ０.５３

ＧＣＵ ４８９ １.７４

ＧＣＣ １６２ ０.５８

ＧＣＡ ３３１ １.１８

ＧＣＧ １４２ ０.５１

ＧＡＵ ５０８ １.５６

天冬酰胺
Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ

丝氨酸
Ｓｅｒｉｎｅ

精氨酸
Ａｒｇｉｎｉｎｅ

甲硫氨酸
Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ

ＡＡＵ ５１５ １.４５

ＡＡＣ １９３ ０.５５

ＵＣＵ ３３１ １.５６

ＵＣＣ ２５４ １.２０

ＵＣＡ ２２３ １.０５

ＵＣＧ １１０ ０.５２

ＡＧＵ ２６６ １.２５

ＡＧＣ ８８ ０.４２

ＣＧＵ ２４３ １.３６

ＣＧＣ １００ ０.５６

ＣＧＡ ２３１ １.２９

ＣＧＧ ８５ ０.４８

ＡＧＡ ３０４ １.７０

ＡＧＧ １０８ ０.６１

ＡＵＧ ４２３ １.００

ＵＵＡ ６５７ ２.０３

天冬氨酸
Ａｓｐａｒｔｉｃ ａｃｉｄ

谷氨酸

甘氨酸
Ｇｌｙｃｉｎｅ

组氨酸
Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ

谷氨酰胺
Ｇｌｕｔａｍｉｎｅ

半胱氨酸
Ｃｙｓｔｅｉｎｅ

苯丙氨酸
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ

色氨酸
Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ

ＧＡＣ １４３ ０.４４

ＧＡＡ ６９７ １.４７

ＧＡＧ ２４９ ０.５３

ＧＧＵ ４１５ １.２６

ＧＧＣ １３８ ０.４２

ＧＧＡ ５１４ １.５６

ＧＧＧ ２４９ ０.７６

ＣＡＵ ２９９ １.５０

ＣＡＣ １０１ ０.５０

ＣＡＡ ４７６ １.５１

ＣＡＧ １５３ ０.４９

ＵＧＵ １５０ １.５２

ＵＧＣ ４８ ０.４８

ＵＵＵ ６４６ １.２９

ＵＵＣ ３５５ ０.７１

ＵＧＧ ３２９ １.００

亮氨酸
Ｌｅｕｃｉｎｅ

ＵＵＧ ３５０ １.０８

ＣＵＵ ４２３ １.３１

ＣＵＣ １３３ ０.４１

ＣＵＡ ２７２ ０.８４

ＣＵＧ １０９ ０.３４

酪氨酸
Ｔｙｒｏｓｉｎｅ

脯氨酸
Ｐｒｏｌｉｎｅ

ＵＡＵ ５１０ １.５６

ＵＡＣ １４２ ０.４４

ＣＣＵ ３０１ １.５９

ＣＣＣ １６７ ０.８８

ＣＣＡ ２０２ １.０７

ＣＣＧ ８８ ０.４６

２.３ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 长重复序列和 ＳＳＲ 分析

在大粒香 ｃｐＤＮＡ 中检测到 １９ 个长重复序列ꎬ
包含了 ８ 个正向重复ꎬ长度范围为 ３０ ~ ５２ ｂｐꎬ以及

１１ 个回文重复ꎬ其长度范围为 ３０ ~ １２７ ｂｐꎮ 最长

的 １２７ ｂｐ 的重复序列位于 ｒｐｓ１９￣ｐｓｂＫ 的基因间隔

区内ꎬ而含有最多长重复序列的区间为 ｒａｃＬ￣ａｃｃＤꎮ
区域位置分布显示ꎬ绝大多数分布在基因间隔区

内(表 ４)ꎮ
在大粒香 ｃｐＤＮＡ 的 １２９ 个 ＳＳＲ 位点中有 ９５

个单核苷酸重复ꎬ并且 ７０.０７％的 ＳＳＲ 由 Ａ 或 Ｔ 组

成ꎬ表明 ＳＳＲ 位点有使用 Ａ / Ｔ 碱基的偏好ꎮ 同时ꎬ
研究表明 ＳＳＲ 位点在大粒香 ｃｐＤＮＡ 上分布不均ꎬ
在 ＬＳＣ 区、ＳＳＣ 区以及 ＩＲｓ 区分别分布了 ９５ 个、１８
个和 １６ 个 ＳＳＲ 位点(表 ５)ꎮ

４３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ４　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 的重复序列
Ｔａｂｌｅ ４　 ｃｐＤＮＡ ｒｅｐｅａｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

序号
Ｎｏ.

大小
Ｓｉｚｅ
(ｂｐ)

类型
Ｔｙｐｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

区域
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

１ ５２ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５６ ０４４ ＩＧＳ( ｒｂｃＬ￣ａｃｃＤ)

２ ３５ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

１３０ ３８８ ＩＧＳ(ｎｄｈＢ￣ｔｒｎＬ￣ＣＡＡ)

３ ３２ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５５ ９４６ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

４ ４３ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

１２ ９１７ ＩＧＳ( ｔｒｎＧ￣ＧＣＣ￣ｔｒｎＴ￣ＧＧＵ)

５ ４６ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

６３ １２２ ＩＧＳ(ｐｅｔＡ￣ｐｅｔＧ)

６ ３８ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

５６ ００５ ＩＧＳ( ｒｂｃＬ￣ａｃｃＤ)

７ ３５ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

８４ ９５４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

８ ３０ 正向
Ｆｏｒｗａｒｄ

８６ ４５１ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

９ ３５ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８５ ００４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１０ ３５ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８４ ９５４ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１１ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

１２８ ９４６ Ｉｎｔｒｏｎ(ｎｄｈＢ)

１２ ４６ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

６３ １２２ ＩＧＳ(ｐｅｔＡ￣ｐｅｔＧ)

１３ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

８６ ４５１ ＩＧＳ( ｔｒｎＨ￣ＧＵＧ￣ｔｒｎＶ￣ＧＡＣ)

１４ ３２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５５ ９４６ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１５ ３８ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５６ ００５ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１６ ５２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５６ ０４４ ＩＧＳ( ｒａｃＬ￣ａｃｃＤ)

１７ １２７ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

０ ＩＧＳ( ｒｐｓ１９￣ｐｓｂＫ)

１８ ３０ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

６６ ２４３ ＧＣＲ ( ｒｐｓ１８)

１９ ３２ 回文
Ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ

５７ １５２ ＩＧＳ(ａｃｃＤ￣ｐｓａｌ)

　 注: Ｉｎｔｒｏｎ. 内含子ꎻ ＩＧＳ. 基因间隔区ꎻ ＧＣＲ. 基因编码区ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｉｎｔｒｏｎ. Ｉｎｔｒｏｎꎻ ＧＩＳ. Ｇｅｎｅ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒꎻ ＧＣＲ. Ｇｅｎｅ
ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ.

２.４ 大粒香 ｃｐＤＮＡ 系统发育分析

将大粒香与粳稻、籼稻、野生稻及 ２ 个外类物

种等共 １５ 个 ｃｐＤＮＡ 序列构建发育树ꎮ 发育树分

析表 明ꎬ １５ 个 物 种 可 分 为 三 类ꎬ 即 第 一 类 为

Ｂａｍｂｕｓａ ｏｌｄｈａｍｉｉꎬ第二类为 Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒꎬ第三

类为 １３ 个稻属物种组成ꎮ 在第三类群中又可分

为 ４ 个小类群ꎬ其中 ３ 种野生稻 (Ｏ. ａｕｓｔｒａｌｉｅｎｓｉｓ

３００３１６、Ｏ. ｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓ、Ｏ. ｒｕｉｆｉｐｏｇｏｎ)各为一类ꎬ其
余 １０ 种栽培稻为一类ꎮ 在栽培稻类群中ꎬ粳稻与

籼稻分别处于不同进化分支ꎮ 并且ꎬ大粒香水稻

与粳稻 Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｊａｐｏｎｉｃａ 在同一分支ꎬ表明两者的

进化关系比其他水稻品种近(图 ２)ꎮ

３　 讨论与结论

本研究测得大粒香 ｃｐＤＮＡ 全长为 １３４ ５６３
ｂｐꎬＧＣ 含 量 为 ３９％ꎬ ＬＳＣ 为 ８０ ８６４ ｂｐꎬ ＳＳＣ 为

１２ ３４７ ｂｐꎬＩＲ 为 ２０ ６７６ ｂｐꎬ并注释到 １２９ 个基因ꎬ
与已报道的禾本科数据相符(李裕华等ꎬ２０２０)ꎮ
前人通过比对不同禾本科植物 ｃｐＤＮＡ 序列表明ꎬ
虽然叶绿体基因保守程度较高ꎬ但一些基因在进

化过程中仍然出现退化缺失现象(唐萍等ꎬ２０１１ꎻ
付涛等ꎬ２０１６)ꎮ 本研究将大粒香 ｃｐＤＮＡ 与 Ｗａｎｇ
等(２０１６)报道的热带粳稻叶绿体基因组进行比对

结果显示ꎬ虽然二者在细胞色素 ｂ / ｆ 复合体相关基

因、光系统Ⅰ、Ⅱ相关基因、核糖体蛋白大和小亚

基相关基因、ｔＲＮＡ 和未知功能基因等基因差异较

少ꎬ但在大粒香叶绿体基因中不存在 ｌｈｂＡ 基因ꎮ
ｌｈｂＡ 基因是和光合作用过程中光系统Ⅱ有关的基

因ꎬ在热带粳稻中存在 ｌｈｂＡ 基因ꎬ并且在喜好温暖

的禾本科植物毛竹中同样也存在 ｌｈｂＡ 基因(Ｙａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ这可能是热带粳稻为适应热带光温

生长环境中逐渐进化而得ꎮ
ＳＳＲ 位点可被用于辅助育种和遗传连锁作图

等方面的研究ꎬ而 ｃｐＤＮＡ 具有序列保守、结构稳

定、易测序等优点ꎬ有助于解决类群间的遗传多样

性(Ｐｏｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５ꎻ Ｐｕｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻＳｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 本研究结果表明ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 的

ＳＳＲ 位点对 Ａ / Ｕ(Ｔ)碱基有着明显偏好ꎬ这与前人

研究结论相一致(张慧等ꎬ２０１８ꎻ李泳潭等ꎬ２０２０ꎻ
郑祎等ꎬ２０２０ꎻ王一麾等ꎬ２０２１ꎻ吴朝昕等ꎬ２０２１)ꎮ
此外ꎬ大粒香 ｃｐＤＮＡ 的密码子也偏好 Ａ / Ｕ( Ｔ)碱

基ꎬ这种密码子使用情况也存在于其他物种中

(Ｓｈｉｎｏｚａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８６ꎻＯｈｙａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８８ꎻ郑祎

等ꎬ２０２０ꎻ朱斌等ꎬ２０２１ꎻ吴朝昕等ꎬ２０２１)ꎮ 大粒香

ｃｐＤＮＡ 编码蛋白质的密码子和 ＳＳＲ 位点都偏好 Ａ
碱基或者 Ｕ(Ｔ)碱基ꎬ可能是造成大粒香 ｃｐＤＮＡ
总 Ａ / Ｕ(Ｔ)含量大于总 ＧＣ 含量的原因ꎮ 根据 Ｎｉｕ
等(２００７)的研究报道ꎬ因为 Ａ / Ｔ 核苷酸含有 ７ 个

氮原子ꎬ比 Ｇ / Ｃ 核苷酸少一个ꎬ 所以富含 Ａ / Ｔ 核
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表 ５　 大粒香 ｃｐＤＮＡ 中的简单重复序列
Ｔａｂｌｅ ５　 ＳＳＲ ｉｎ ｔｈｅ ｃｐＤＮＡ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

１ ｃ (ＡＡ) ５(Ａ) １１ １１ ＬＳＣ ４４ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ４５ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

３ ｐ２ (ＡＧ) ５ １０ ＬＳＣ ４６ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

４ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ ４７ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

５ ｐ４ (ＴＡＡＡ) ４ １６ ＬＳＣ ４８ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

６ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ４９ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

７ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５０ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ

８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５１ ｃ (ＴＴ) ５(Ｔ) １０ １０ ＬＳＣ

９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ５２ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ９ ９ ＬＳＣ

１０ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ５３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

１１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５４ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ

１２ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ ５５ ｃ (ＴＴＴＴ) ３(ＴＴＴ) ４(ＴＴ) ６(Ｔ) １２ １２ ＬＳＣ

１３ ｐ２ (ＧＡ) ４ ８ ＬＳＣ ５６ ｃ (Ｃ) ８(ＣＣ) ４ ８ ＬＳＣ

１４ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ５７ ｐ４ (ＧＴＡＧ) ４ １６ ＬＳＣ

１５ ｐ４ (ＣＴＴＴ) ３ １２ ＬＳＣ ５８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

１６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ５９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

１７ ｃ (ＴＴ)４(Ｔ)８ ８ ＬＳＣ ６０ ｐ４ (ＡＡＴＡ) ３ １２ ＬＳＣ

１８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ６１ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

１９ ｐ６ (ＴＴＴＣＴＡ) ３ １８ ＬＳＣ ６２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ

２０ ｐ６ (ＡＴＡＧＡＡ) ３ １８ ＬＳＣ ６３ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

２１ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ６４ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２２ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ９ ９ ＬＳＣ ６５ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２３ ｐ２ (ＡＴ) ５ １０ ＬＳＣ ６６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２４ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ６７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２５ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ６８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

２６ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ６９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７０ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

２８ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

２９ ｃ (Ａ) １１(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ ７２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

３０ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ７３ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

３１ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７４ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３２ ｐ２ (ＡＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７５ ｐ２ (ＴＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３３ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ７６ ｐ４ (ＡＧＡＡ) ３ １２ ＬＳＣ

３４ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７７ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ

３５ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ７８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ

３６ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ７９ ｐ４ (ＴＴＴＡ) ３ １２ ＬＳＣ

３７ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ ８０ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＬＳＣ

３８ ｃ (Ａ) ９(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ ８１ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

３９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ８２ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＬＳＣ

４０ ｐ２ (ＣＴ) ５ １０ ＬＳＣ ８３ ｃ (Ｔ) １０(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ

４１ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ ８４ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

４２ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＬＳＣ ８５ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＩＲＢ

４３ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ ８６ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ

６３８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 ５

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

序号
Ｎｏ.

重复类型
Ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ
ｏｆ ｔｙｐｅ

简单重复序列
ＳＳＲ

大小
Ｓｉｚｅ (ｂｐ)

位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

８７ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １０９ ｐ３ (ＴＡＴ) ４ １２ ＳＳＣ

８８ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １１０ ｃ (Ｔ) ９(ＴＴ) ４ ８ ＳＳＣ

８９ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＬＳＣ １１１ ｐ２ (ＴＣ) ５ １０ ＳＳＣ

９０ ｐ３ (ＴＣＴ) ４ １２ ＬＳＣ １１２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ

９１ ｃ (Ｔ) １１(ＴＴ) ５ １０ ＬＳＣ １１３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＳＳＣ

９２ ｃ (Ｔ) ８(ＴＴ) ４ ８ ＬＳＣ １１４ ｃ (ＣＣ)４(Ｃ)９ ９ ＩＲＡ

９３ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＬＳＣ １１５ ｃ (Ｇ) ８(ＧＧ) ４ ８ ＩＲＡ

９４ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＬＳＣ １１６ ｐ２ (ＣＴ) ４ ８ ＩＲＡ

９５ ｃ (ＴＴ) ５(Ｔ) １０ １０ ＬＳＣ １１７ ｐ２ (ＧＡ) ４ ８ ＩＲＡ

９６ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＳＳＣ １１８ ｐ４ (ＡＡＣＧ) ３ １２ ＩＲＡ

９７ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １１９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＩＲＡ

９８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ９ ９ ＳＳＣ １２０ ｃ
(ＴＴＴＴ) ４(Ｔ) １７(ＴＴＴＴＴ) ３

(ＴＴＴ) ５(ＴＴ) ８
１６ ＬＳＣ

９９ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２１ ｐ４ (ＴＣＧＴ) ３ １２ ＩＲＢ

１００ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２２ ｐ２ (ＴＣ) ４ ８ ＩＲＢ

１０１ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２３ ｐ２ (ＡＧ) ４ ８ ＩＲＢ

１０２ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２４ ｃ (Ｃ) ８(ＣＣ) ４ ８ ＩＲＢ

１０３ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＳＳＣ １２５ ｃ (Ｇ) ９(ＧＧ) ４ ８ ＩＲＢ

１０４ ｐ４ (ＡＡＣＡ) ３ １２ ＳＳＣ １２６ ｃ (Ａ) １０(ＡＡ) ５ １０ ＩＲＢ

１０５ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ １２７ ｐ２ (ＣＴ) ４ ８ ＩＲＢ

１０６ ｐ４ (ＡＡＴＡ) ３ １２ ＳＳＣ １２８ ｃ (ＴＴ) ４(Ｔ) ８ ８ ＩＲＢ

１０７ ｃ (ＣＣ) ４(Ｃ) ８ ８ ＳＳＣ １２９ ｃ (ＡＡ) ４(Ａ) ８ ８ ＩＲＢ

１０８ ｃ (Ａ) ８(ＡＡ) ４ ８ ＳＳＣ

　 注: ｃ. 单碱基ꎻ ｐ２. ２ 碱基单元ꎻ ｐ３. ３ 碱基单元ꎻ Ｐ４. ４ 碱基单元ꎻ Ｐ６. ６ 碱基单元ꎻ ＬＳＣ. 大单拷贝区ꎻ ＳＳＣ. 小单拷贝区ꎻ
ＩＲＡ . 反向重复序列区 Ａꎻ ＩＲＢ . 反向重复序列区 Ｂꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｃ. Ｍｏｎｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ｐ２. Ｄｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ｐ３. Ｔｒｉｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ Ｐ４. Ｔｅｔｒａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ Ｐ６. Ｈｅｘａｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅꎻ ＬＳＣ. Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎻ
ＳＳＣ. Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎻ ＩＲＡ . Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ Ａꎻ ＩＲＢ . Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ Ｂ.

图 ２　 １５ 种植物的 ｃｐＤＮＡ 序列的系统进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｃｐＤＮＡ ｏｆ １５ ｐｌａｎｔｓ
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苷酸耗能更少ꎬ有利于 ｃｐＤＮＡ 的复制ꎮ 这可能是

大粒香 ｃｐＤＮＡ 富含 Ａ / Ｕ(Ｔ)的原因ꎮ
系统发育基因组学是利用分子数据来研究生

物间发育关系的ꎮ 由于 ｃｐＤＮＡ 具有序列保守、结
构稳定、易测序等优点ꎬ因此基于 ｃｐＤＮＡ 进行的系

统发育研究得到了很好的发展(Ｅｉｓｅｎꎬ１９９８ꎻ Ｅｉｓｅｎ
＆ Ｈａｎａｗａｌｔꎬ１９９９ꎻ Ｄｅｌｓｕｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ 本研究对

优质稻大粒香 ｃｐＤＮＡ 测序数据进行了系统发育分

析ꎬ研究结果表明大粒香与热带粳稻聚为一类ꎻ粳
稻与籼稻不为一类ꎬ这一结果与林张翔等(２０１４)
的研究结果相同ꎬ支持了 Ｈｕａｎｇ 等(２０１２)的籼粳

稻起源假说ꎮ
综上所述ꎬ本研究所获得的大粒香的 ｃｐＤＮＡ

大小、结构、基因数量、重复序列、密码子偏好、系
统发育树等特征信息ꎬ为进一步研究大粒香的系

统进化和育种研究提供了理论依据ꎮ

参考文献:

ＤＥＬＳＵＣ Ｆꎬ ＢＲＩＮＫＭＡＮＮ Ｈꎬ ＰＨＩＬＩＰＰＥ Ｈꎬ ２００５.
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅ
[Ｊ]. Ｎａｔ Ｒｅｖ Ｇｅｎｅｔꎬ ６(５): ６１－３７５.

ＥＩＳＥＮ ＪＡꎬ １９９８. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ: ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｕｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ａｎａｌｙｓｉｓ
[Ｊ]. Ｇｅｎｏｍ Ｒｅｓꎬ ８(３): １６３－１６７.

ＥＩＳＥＮ ＪＡꎬ ＨＡＮＡＷＡＬＴ ＰＣꎬ １９９９. Ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｕｄｙ ｏｆ
ＤＮＡ ｒｅｐａｉｒ ｇｅｎｅｓꎬ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ [Ｊ]. Ｍｕｔａｔ Ｒｅｓ￣
ＤＮＡ Ｒｅｐａｉｒꎬ ４３５(３): １７１－２１３.

ＦＡＮ Ｊꎬ ＺＨＵ ＷＹꎬ ＬＩ ＺＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ａ ｙｅｌｌｏｗ ｃｏｌｏｒｅｄ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.): ｉｎｓｉｇｈｔ
ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ [Ｊ]. Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ＤＮＡ Ｐａｒｔ Ｂꎬ ５(３): ３６５０－３６５２.

ＦＵ Ｔꎬ ＷＡＮＧ ＺＬꎬ ＱＩＡＮ ＰＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｔｈｅ ｌａｔｅｓｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｐｒｏｇｒｅｓｓ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｉｎ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ
[Ｊ]. Ｊ Ｎｕｃｌ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ３０(５): ８８７－８９６. [付涛ꎬ 王志龙ꎬ
钱萍仙ꎬ 等ꎬ ２０１６. 高等植物 ＤＮＡ 条形码最新研究进展

及其应用 [Ｊ]. 核农学报ꎬ ３０(５): ８８７－８９６.]
ＨＵＡＮＧ ＸＨꎬ ＫＵＲＡＴＡ Ｎꎬ ＷＥＩ ＸＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ａ ｍａｐ ｏｆ

ｒｉｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ
[Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅꎬ ４９０(７４２１): ４９７－５０１.

ＪＥＯＮ ＪＨꎬ ＫＩＭ ＳＣꎬ ２０１９. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｅａｓｔ￣
Ａｓｉａｎ ｗｉｌｄ ｒｏｓｅｓ ( Ｒｏｓａ ｓｅｃｔ. ｓｙｎｓｔｙｌａｅ Ｒｏｓａｃｅａｅ ) [ Ｊ].
Ｇｅｎｅｓꎬ １０ (１): １－１４.

ＪＩＡＮＧ ＺＱꎬ ２００８. Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｄａｌｉｘｉａｎｇꎬ ａ ｎｅｗ
ｑｕａｌｉｔｙ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅ [ Ｊ]. Ｇｕｉｚｈｏｕ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ３６ ( ５): １２ －

１３. [蒋志谦ꎬ ２００８. 优质水稻新品系大粒香的选育及应

用 [Ｊ]. 贵州农业科学ꎬ ３６(５): １２－１３.]
ＬＩ ＸＹꎬ ＸＩＡＯ ＢＧꎬ ＧＡＯ ＹＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＳＲ ｌｏｃｉ

ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ
[ Ｊ ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎꎬ ３１ ( １２ ): ２３９９ －
２４０５. [李绪英ꎬ 肖炳光ꎬ 高玉龙ꎬ 等ꎬ ２０１１. 烟草叶绿体

基因组和线粒体基因组 ＳＳＲ 位点分析 [Ｊ]. 西北植物学

报ꎬ ３１(１２): ２３９９－２４０５.]
ＬＩ ＹＨꎬ ＲＥＮ ＹＫꎬ ＺＨＡＯ ＸＨꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ

ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｒａｍｉｎｅｏｕｓ ｃｒｏｐｓ [ Ｊ ].
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ Ｂｕｌｌꎬ ３６(１１): １１２－１２１. [李裕华ꎬ 任永康ꎬ 赵

兴华ꎬ 等ꎬ ２０２０. 禾本科主要农作物叶绿体基因组研究进

展 [Ｊ]. 生物技术通报ꎬ ３６(１１): １１２－１２１.]
ＬＩ ＹＴꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＨＵＡＮＧ ＹＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｐｙｒｕｓ ｂｅｔｕｌａｅｆｏｌｉａ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ
Ｓｉｎꎬ ４７(６): １０２１－１０３２. [李泳潭ꎬ 张军ꎬ 黄亚丽ꎬ 等ꎬ
２０２０. 杜梨叶绿体基因组分析 [Ｊ]. 园艺学报ꎬ ４７(６):
１０２１－１０３２.]

ＬＩ ＹＴꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＬＩ ＬＦꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎｄ
ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ
Ｐｙｒｕｓ ｈｏｐｅｉｅｎｓｉｓ — “ｗｉｌｄ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ａ ｔｉｎｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ” —
ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ｏｔｈｅｒ Ｐｙｒｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ [Ｊ]. Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ １９(３２６２):
１－１９.

ＬＩＮ ＺＸꎬ ＷＡＮＧ ＹＹꎬ ＦＵ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｄｏｎｇｘｉａｎｇ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ [ Ｊ]. Ｊ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖ (Ａｇｒｉｃ ＆ Ｌｉｆｅ
Ｓｃｉ)ꎬ ４０(４): ３９７－ ４０３. [林张翔ꎬ 王营营ꎬ 付菲ꎬ 等ꎬ
２０１４. 东乡野生稻叶绿体基因组拼接及系统进化分析

[Ｊ]. 浙江大学学报 (农业与生命科学版)ꎬ ４０ (４):
３９７－４０３.]

ＬＩＵ Ｆꎬ ＺＨＡＯ Ｙꎬ ＬＵＯ ＤＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｏｒｙｚａ ｒｈｉｚｏｍａｔｉｓ(Ｐｏａｃｅａｅ)
[Ｊ]. Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ Ｐａｒｔ Ｂꎬ ２(２): ４６７－４６８.

ＬＵＯ ＲＦꎬ ＬＵＯ Ｊꎬ ＭＥＩ ＹＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｔｈｅ ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ
ｒｅｊｕｖｅｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｏｏｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｒｉｃｅ Ｄａｌｉｘｉａｎｇ ｏｆ
ｍａｏｇｏｎｇ ｂｒａｎｄ [Ｊ]. Ｓｅｅｄꎬ ３１(９): １３１－１３２. [罗仁发ꎬ 罗

节ꎬ 梅映雪ꎬ 等ꎬ ２０１２. 茅贡牌优质稻大粒香提纯复壮及

应用 [Ｊ]. 种子ꎬ ３１(９): １３１－１３２.]
ＮＩＵ ＺＴꎬ ＸＵＥ ＱＹꎬ ＷＡＮＧ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｂｉａｓｅｓ

ａｎｄ ＧＣ￣ｂｉａｓｅｄ ｇｅｎｅ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ａｆｆｅｃｔ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ
ｐｌａｓｔｏｍｅｓ ｏｆ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｇｅｎｕｓ [Ｊ]. Ｉｎｔ Ｊ Ｍｏｌ Ｓｃｉꎬ １８(１１):
２３０７－２３２１.

ＯＨＹＡＭＡ Ｋꎬ ＦＵＫＵＺＡＷＡ Ｈꎬ ＫＯＨＣＨＩ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８８.
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｒｃｈａｎｔｉａ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈａ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ: Ｉ. Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｊ
Ｍｏｌ Ｂｉｏｌꎬ ２０３(２): ２８１－２９８.

ＰＯＷＥＬＬ Ｗꎬ ＭＯＲＧＡＮＴＥ Ｍꎬ ＭＣＤＥＶＩＴＴ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９５. Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ: ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｔｏ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ
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ｏｆ ｐｉｎｅｓ [Ｊ]. Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉꎬ ９２(１７): ７７５９－７７６３.
ＰＵＧＨ Ｔꎬ ＦＯＵＥＴ Ｏꎬ ＲＩＳＴＥＲＵＣＣＩ ＡＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４. Ａ ｎｅｗ

ｃａｃａｏ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ ｍａｒｋｅｒｓ:
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ２０１ ｎｅｗ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ
ｍａｒｋｅｒｓ [Ｊ]. Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ １０８(６): １１５１－１１６１.

ＳＨＩＮＯＺＡＫＩ Ｋꎬ ＯＨＭＥ Ｍꎬ ＴＡＮＡＫＡ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８６ . Ｔｈｅ
ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｂａｃｃｏ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｇｅｎｏｍｅ: ｉｔｓ ｇｅｎｅ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ [Ｊ]. Ｅｍｂｏ Ｊꎬ
５(９): ２０４３－２０４９.

ＳＯＮＧ Ｙꎬ ＣＨＥＮ Ｙꎬ ＬＶ ＪＺꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｓｏｒｇｈｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ: Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ [ Ｊ]. Ｂｉｏｍｅｄ Ｒｅｓ
Ｉｎｔꎬ １１(５０４６９５８): １－１１.

ＴＡＮＧ Ｐꎬ ＲＵＡＮ ＱＹꎬ ＰＥＮＧ Ｃꎬ ２０１１. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｏａｃｅａｅ ｃｐＤＮＡ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ
２７(３０): １７１－１７６. [唐萍ꎬ 阮秋燕ꎬ 彭程ꎬ ２０１１. 禾本科植

物叶绿体基因组结构的系统进化研究 [Ｊ]. 中国农学通

报ꎬ ２７(３０): １７１－１７６.]
ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＧＡＯ ＬＺꎬ ２０１６. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｊａｐｏｎｉｃａ ｇｒｏｕｐ ｏｆ
ａｓｉａｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [Ｊ]. Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎꎬ
４(１): １－２.

ＷＡＮＧ ＹＨꎬ ＸＩＥ ＹＦꎬ ＺＨＡＮＧ ＺＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓｌｏａｎｅａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ
ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｅｌａｅｏｃａｒｐａｃｅａｅ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４２(１): ３９－４８. [王
一麾ꎬ 谢宜飞ꎬ 张志翔ꎬ 等ꎬ ２０２２. 猴欢喜叶绿体全基因

组及杜英科系统地位分析 [ Ｊ]. 广西植物 ４２ ( １):
３９－４８.]

ＷＵ ＣＸꎬ ＸＵ ＨＦꎬ ＬＩＵ ＸＷꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ‘ Ｇｏｕｄａｎｇ ３’ [ Ｊ / ＯＬ]. Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ
Ｂｒｅｅｄ: １－２９ [２０２２－０３－３０]. ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ /

ｄｅｔａｉｌ / ４６.１０６８.Ｓ.２０２２０１１８.１５４８.００６.ｈｔｍｌ. [吴朝昕ꎬ 徐海

峰ꎬ 刘雪薇ꎬ等ꎬ ２０２１. ‘苟当 ３ 号’水稻叶绿体基因组特

征分析 [Ｊ / ＯＬ]. 分子植物育种: １－２９ [２０２２－０３－３０].
ｈｔｔｐ: / / ｋｎｓ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / ４６. １０６８. Ｓ. ２０２２０１１８.
１５４８.００６.ｈｔｍｌ.]

ＹＡＯ Ｘꎬ ＴＡＮ ＹＨꎬ ＬＩＵ ＹＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６. Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｉｌｅｘ ( Ａｑｕｉｆｏｌｉａｃｅａｅ) [ Ｊ]. Ｓｃｉ Ｒｅｐꎬ ６ ( １):
１－１０.

ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ＨＥ ＳＢꎬ ＫＯＮＧ ＦＤꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｅｔｉｃ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ
Ｌｅｏｎｕｒｕｓ [Ｊ]. Ｉｎｆ Ｔｒａｄ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄꎬ ３５(４): ２１－２７. [张慧ꎬ
何帅兵ꎬ 孔繁德ꎬ 等ꎬ ２０１８. 益母草叶绿体基因组序列与

系统进化位置分析 [Ｊ]. 中医药信息ꎬ ３５(４): ２１－２７.]
ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ＲＯＮＧ Ｃꎬ ＱＩＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｍａｌｕｓ ｈｕｐｅｈｅｎｓｉｓ: ｇｅｎｏｍｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ [Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ ２３(２９１７): １－１７.

ＺＨＥＮＧ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ＷＡＮＧ ＱＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｃｌｉｖｉａｍｉｎｉａｔａ ａｎｄ ｉｔｓ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｉｎꎬ ４７ ( １２): ２４３９ －
２４５０. [郑祎ꎬ 张卉ꎬ 王钦美ꎬ 等ꎬ ２０２０. 大花君子兰叶绿

体基因组及其特征 [Ｊ]. 园艺学报ꎬ ４７(１２): ２４３９－２４５０.]
ＺＨＵ Ｂꎬ ＧＡＮ ＣＣꎬ ＷＡＮＧ ＨＣꎬ ２０２１. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ

ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｔｈｙｒｓｉｆｌｏｒｕｍ ａｎｄ
ｉｔｓ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓ [ Ｊ]. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ Ｂｕｌｌꎬ
３７(５): ３８－４７. [朱斌ꎬ 甘晨晨ꎬ 王洪程ꎬ ２０２１. 球花石斛

(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｔｈｙｒｓｉｆｌｏｒｕｍ)叶绿体基因组特征及亲缘关系

解析 [Ｊ]. 生物技术通报ꎬ ３７(５): ３８－４７.]

(责任编辑　 李　 莉)

９３８１１１ 期 吴朝昕等: 大粒香水稻叶绿体基因组特征分析



　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｎｏｖ. ２０２２ꎬ ４２(１１): １８４０－１８５３ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０２１０１０６０

朱鹏锦ꎬ 宋奇琦ꎬ 谭秦亮ꎬ 等. 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测 [ Ｊ] . 广西植物ꎬ ２０２２ꎬ
４２(１１): １８４０－１８５３.
ＺＨＵ ＰＪꎬ ＳＯＮＧ ＱＱꎬ ＴＡＮ ＱＬꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏＲＮＡｓ ａｎｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｌｄ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ [Ｊ] . Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１１): １８４０－１８５３.

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∗

( 广西壮族自治区亚热带作物研究所ꎬ 南宁 ５３０００１ )

摘　 要: 为了解不同基因型甘蔗(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)响应低温胁迫的分子机制ꎬ该研究以低温胁迫 ４ ℃
处理 ２４ ｈ 后的 ３ 个不同耐寒性甘蔗品种的叶片为材料进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２０００ 高通量测序ꎬ构建了 １８
个低温胁迫前后 ｓＲＮＡ 文库ꎮ 结果表明:(１)共获得分属于 ８４ 个家族的 ３２２ 个已知 ｍｉＲＮＡ 及预测得到 １１０
个新 ｍｉＲＮＡꎬ并在已知 ｍｉＲＮＡ 中筛选出 １００ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ(６１ 个上调ꎬ３９ 个下调)ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 中筛选

出 ３７ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ(１５ 个上调ꎬ ２２ 个下调)ꎮ (２)利用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ、Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ 软件对

所获得的差异表达 ｍｉＲＮＡ 进行靶基因预测ꎬ得到１ ８４４个靶基因并进行 ＧＯ 分析揭示其主要功能类别ꎬ即分

子功能、细胞组分与生物过程ꎮ (３)为验证高通量测序数据的可靠性ꎬ筛选 １４ 个 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因进行

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎬ结果显示这些 ｍｉＲＮＡ 均被检测发现且大多表达结果与测序结果一致ꎮ (４)鉴定出部分差异

表达 ｍｉＲＮＡ 的靶基因ꎬ这些基因参与植物生长、发育及低温胁迫反应ꎮ 综上认为ꎬ耐寒型甘蔗体内 ｍｉＲＮＡ
直接或间接作用靶基因实现表达调控相关代谢途径ꎬ对其重要农艺性状均起着关键的调控作用ꎮ
关键词: 甘蔗ꎬ 低温胁迫ꎬ 耐寒性ꎬ ｍｉＲＮＡꎬ 生物信息学
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ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ. (４) Ｓｏｍｅ ｍｉＲＮＡ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈꎬ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ. Ａｌｌ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｍｉＲＮＡ ｉｎ ｃｏｌｄ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｏｒ
ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｒｅａｌｉｚｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ａｎｄ
ｐｌａｙｓ ａ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｓｕｇａｒｃａｎｅꎬ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｃｏｌｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎬ ｍｉＲＮＡｓꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ

　 　 ｍｉＲＮＡ 是一类含有 ２０ ~ ２４ 个碱基的小分子

内源性非编码 ＲＮＡꎬ具有高度的保守性、时序性和

组织特异性(Ａｍｂｒｏｓꎬ ２００４)ꎮ ｍｉＲＮＡ 主要在转录

后水平上通过介导靶基因 ｍＲＮＡ 的切割或抑制翻

译来调节基因的表达ꎬ在生物体代谢过程中起到

多种调控作用ꎬ如参与调控植物器官的形态建成

(Ｓｕｎｋａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)、生长发育( Ｔｈｉｅｂａｕｔꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)、激素分泌、信号转导以及对外界环境胁迫

(Ｘｉｏｎｇ ＆ Ｚｈｕꎬ ２００３)的响应等过程ꎮ 在拟南芥和

水稻响应低温的研究中发现ꎬｍｉＲ￣１６７、ｍｉＲ￣１６９、
ｍｉＲ￣３１９ 和 ｍｉＲ￣１７１ 等 ｍｉＲＮＡ 家族在低温响应具

有重要的生物学作用(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ其中

ｍｉＲ￣１６９ 的靶基因为低温诱导的重要基因 ＣＢＦ
(Ｓｕｎｋａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎻ还在水稻响应低温胁迫的

研究中证明ꎬｍｉＲＮＡ￣３１９ 和 ｍｉＲＮＡ￣１７１ 的靶基因

属于 ＭＹＢ 类的转录因子ꎬ两者的表达量互为消长

关系ꎬ进而说明 ｍｉＲＮＡ 在水稻耐低温途径中所起

的调控作用(Ｌü ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 因此ꎬ准确高效分

离和鉴定 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因并分析它们的功能ꎬ
更精确地掌握 ｍｉＲＮＡ 在植物抗逆胁迫过程中的调

控机制ꎬ是目前植物 ｍｉＲＮＡ 研究领域的重要内容ꎮ
甘蔗是热带、亚热带地区重要的糖料作物ꎬ低

温是限制其扩大种植区域和实现高产稳产的重要

因素之一(吴棉国等ꎬ ２０１０)ꎮ 出现的偶发性大范

围冰冻雨雪或严重的霜冻天气会导致我国甘蔗主

产区遭受巨大的经济损失(何燕等ꎬ ２００９ꎻ 匡昭敏

等ꎬ ２００９)ꎻ广西地理环境特殊ꎬ冬季持续低温以

及春季“倒春寒”形成的阴雨霜冻频发导致大面积

甘蔗受到冷害ꎬ具体表现在甘蔗叶片枯萎、茎杆坏

死以 致 蔗 糖 含 量、甘 蔗 产 量 下 降 (李 杨 瑞 等ꎬ
２０１１)ꎮ 古丽等(２０１１)采集甘蔗主产市县 ４０ 多年

的气象数据ꎬ结合甘蔗种植面积、甘蔗产量和蔗糖

产量等指标进行分析发现ꎬ低温霜冻灾害是影响

甘蔗种植、甘蔗生产和蔗糖产量的主要环境因子ꎮ
因此ꎬ了解甘蔗的耐低温调控机制是培育耐寒性

强或适合我国热带北缘气候的甘蔗品种的前提ꎮ
本研究在观察不同甘蔗品种的田间农艺性状

和模拟低温胁迫的生理生化研究基础上ꎬ筛选出

抗寒能力较强的甘蔗品种作为材料ꎬ利用高通量

测序技术及生物信息学方法ꎬ获得与甘蔗响应低

温胁迫相关的 ｍｉＲＮＡꎬ分析 ｍｉＲＮＡ 的差异表达情

况ꎬ明确 ｍｉＲＮＡ 与靶基因的作用关系ꎬ并对预测所

得的靶基因进行基因本体( ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙꎬ ＧＯ)分

析ꎬ挖掘低温胁迫应答基因ꎬ为选育耐寒性强的优

良甘蔗新品种提供理论依据和技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

以广西壮族自治区农业科学院甘蔗研究所选

育的‘桂糖 ２８ 号’(ＧＴ２８)、广西蔗区主栽品种‘新
台糖 ２２ 号’(ＲＯＣ２２)和广西壮族自治区亚热带作

１４８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



物研究所新选育的‘桂热 ２ 号’(ＧＲ２)为材料ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 实验设计与管理 　 选择无病虫害、蔗茎大小

均匀的种茎切成单芽段ꎬ用清水冲洗种茎、干布擦

洗干净ꎻ用 ５０％多菌灵可湿性粉剂１ ０００倍液浸 １２
ｈ 消毒ꎻ用蒸馏水浸洗种茎 １ ｍｉｎ 后ꎬ再用蒸馏水

浸洗拧干的棉布将种茎包好并做好标记ꎻ用橡皮

筋扎好放进温度为 ２５ ℃ 的恒温箱催芽ꎮ 当种茎

萌芽并长出幼根时ꎬ将其移植到装有营养土的塑

料盆并做好标记ꎮ 每盆 １ 段种茎ꎬ盆高 １７.５ ｃｍꎬ
盆宽 １６ ｃｍꎮ 育苗期间ꎬ每株施用完全营养液 ２
次ꎬ每次 １０ ｍＬꎮ 当幼苗两叶一心时ꎬ选择长势、大
小均一的幼苗进行低温处理ꎮ 低温胁迫处理温度

为 ４ ℃ꎬ光照强度为 ５ ０００ ｌｘꎬ处理 ２４ ｈꎻ对照

(ＣＫ)温度为 ２８ ℃ꎬ光照强度为５ ０００ ｌｘꎮ
１.２.２ ＲＮＡ 提取及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序　 采集低温处理和

对照样本的叶片ꎬ及时用 ＴＲＮｚｏｌ Ｒｅａｇｅｎｔ 试剂盒(天
根生化科技有限公司ꎬ 北京)提取并检测 ＲＮＡꎮ 将

低温胁迫处理组与对照样本组提取获得的高质量

ＲＮＡ 送往华大基因科技有限公司(深圳)进行文库

构建ꎬ每处理 ３ 个重复ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ
２０００ 平台对质量合格的 ＲＮＡ 文库进行测序(Ａｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 通过去接头、去低质量、去污染等过程

完成数据处理获得干净序列后ꎬ使用 Ｂｏｗｔｉｅ ２ 软件

按照 ＭｉＲｂａｓｅ > ｐｉｒｎａｂａｎｋ > ｓｎｏＲＮＡ(ｈｕｍａｎ / ｐｌａｎｔ)
> Ｒｆａｍ > ｏｔｈｅｒ ｓＲＮＡ 的优先级顺序将小 ＲＮＡ
(ｓＲＮＡ)遍历注释获得未注释 ＲＮＡ 片段ꎮ
１.２.３ 已知 ｍｉＲＮＡ 的鉴定及新 ｍｉＲＮＡ 预测 　 用

ｍｉＲＤｅｅｐ ２ 软件对所得的未注释 ｓＲＮＡ 序列与参

考基因组 [割手密( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ ) 基因

组]进行序列比对分析 (Ｍａｕｒｉｔｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ鉴
定出已知的甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡꎻ将过滤获得的

未比对序列比对参考序列ꎬ通过碱基数目延伸、
ｍｉＲＮＡ 结构预测方法获得新的 ｍｉＲＮＡꎮ
１.２.４ 差异表达 ｍｉＲＮＡ 的鉴定 　 对耐寒型甘蔗样

品的已知 ｍｉＲＮＡ 的读数进行分析ꎬ判断低温胁迫

前后不同耐寒型甘蔗样品中 ｍｉＲＮＡ 的差异表达ꎬ
以 ｜ ｌｏｇ ２( ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ) ｜ ≥１ꎬＰ<０.０５ 为筛选标准ꎬ
获得低温胁迫前后差异表达 ｍｉＲＮＡꎮ
１.２.５ ｍｉＲＮＡ 靶基因预测 　 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ(Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２ )、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ ( Ｆａｈｌｇｒｅｎ ＆ Ｃａｒｒｉｎｇｔｏｎꎬ
２０１０)和 Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ(Ｐｅｅｒꎬ２０１０)软件进行差异表

达 ｍｉＲＮＡ 的靶基因预测ꎬ并在 ＧＯ 数据库对预测

靶基因进行同源性搜索ꎬ确定其参与的信号传导

及生物代谢途径ꎮ
１.２.６ 实时荧光定量 ＰＣＲ 验证 　 选取 １４ 个差异表

达 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因ꎬ先用 Ｐｒｅｍｉｅｒ ５.０ 设计其成

熟 ｍｉＲＮＡ 特异正向引物、通用反向引物(表 ４)ꎬ再
用 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ® ４８０ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔ ＩＩ 进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩

增ꎬ设阴性对照(不添加 ｃＤＮＡ 模板)以监控可能的

污染ꎮ 以甘蔗 ＧＡＰＤＨ 为内参基因ꎬ 每个样品均设

置 ３ 次重复ꎬ 采用 ２－ΔΔＣｔ法计算基因相对表达ꎮ

２ 结果与分析

２.１ 高通量测序数据分析

选择 ３ 个耐寒性不同甘蔗品种的幼苗进行低

温胁迫ꎬ每个品种的对照( ＣＫ)和低温处理( Ｔ) ３
个重复ꎬ分别取叶片共 １８ 个样本进行高通量测

序ꎬ构建低温胁迫前后 ｓＲＮＡ 文库ꎻ对原始测序数

据进行 ３′端去接头、Ｔｒｉｍ 低质量、片段大小选择等

质控处理ꎬ获取高质量 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 序列(表 １)ꎮ 从

表 １ 可以看出ꎬ在 ＧＲ２ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶片中分别挖

掘出 ２４ ３１０ ５５８、２３ ９２５ ６７３条测序数据ꎬ最终处

理分别得到 ２１ ３４３ １９４、２１ ５７６ ５９４ 条ꎬ高质量

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 序列分别占总序列的８７.８３％、９０.２５％ꎬ
且所构建的文库与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和

Ｔ 分别有 ８６.７１％与 ８４.３２％的序列与参考基因组

匹配ꎻ ＧＴ２８ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶 片 中 分 别 挖 掘 出

２３ ９１５ ２４４、２３ ５２８ １０３ 条测序数据ꎬ最终处理分

别得到 ２２ ０４５ １８６、２１ ４８１ １２９ 条ꎬ高质量 ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄ 序列分别占总序列的 ９２.１８％与 ９１.２８％ꎬ所构

建的文库与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和 Ｔ 分别

有７１.７５％与 ８４. １０％的序列与参考基因组匹配ꎻ
ＲＯＣＣ２２ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶 片 中 分 别 挖 掘 出

２７ ０６９ ８６７、２３ ６３１ ２０８条测序数据ꎬ最终处理分别

得到 ２１ ００７ ３７１、２０ ６４０ ３５７ 条ꎬ高质量 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ
序列占总序列的 ７９.５０％与 ８７.３５％ꎬ所构建的文库

与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和 Ｔ 分别有 ９２.６２％
与 ８５.６７％的序列与参考基因组匹配(表 １)ꎮ

ｓＲＮＡ 长度与不同功能有关ꎬ其中 ２１ ~ ２２ ｎｔ 的
主要与 ｍＲＮＡ 切割和转录后基因沉默相关ꎬ２４ ｎｔ 的
主要与 ＲＮＡ 导向的 ＤＮＡ 甲基化和转录基因沉默相

关ꎮ 对 ｔｏｔａｌ ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行统计发现ꎬｓＲＮＡ 主要集

中在 ２１~２４ ｎｔ 之间ꎬ但不同抗寒能力的材料之间有

一定差异ꎬ且不同长度的测序频率不同(图 １)ꎮ

２４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 样品测序数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

库
Ｌｉｂｒａｒｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

样本编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

总序列
Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ

干净序列
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ

干净序列比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ

(％)

匹配基因组
Ｍａｔｃｈｅｄ
ｇｅｎｏｍｅ

匹配比例
Ｍａｔｃｈｅｄ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
(％)

ＧＲ２ ＣＫ ＧＲ２＿１ ２４ ８６４ ８６５ ２１ ０１７ ７８９ ８４.５３ １７ ３３５ ４９１ ８２.４８

ＣＫ ＧＲ２＿２ ２３ ８８９ ３１１ ２１ ０６８ ６７９ ８８.１９ １７ ５５６ ９６４ ８３.３３

ＣＫ ＧＲ２＿３ ２４ １７７ ４９７ ２１ ９４３ １１４ ９０.７６ ２０ ６９７ ２０８ ９４.３２

均值 Ｍｅａｎ ２４ ３１０ ５５８ ２１ ３４３ １９４ ８７.８３ １８ ５２９ ８８７ ８６.７１

Ｔ ＧＲ２＿１ ２３ ６１２ ０４９ ２２ １６７ ４３６ ９３.８８ １７ ３３２ ６９６ ７８.１９

Ｔ ＧＲ２＿２ ２３ ３３１ ０３０ ２１ ９０５ ８８６ ９３.８９ １７ ５６９ ５７５ ８０.２０

Ｔ ＧＲ２＿３ ２３ ２９４ ４０２ ２１ ５９０ ０６０ ９２.６８ １８ ３６０ ３７３ ８５.０４

均值 Ｍｅａｎ ２３ ９２５ ６７３ ２１ ５７６ ５９４ ９０.２５ １８ １９７ ４５６ ８４.３２

ＧＴ２８ ＣＫ ＧＴ２８＿１ ２３ ０７７ ３４５ ２１ １０９ ６９８ ９１.４７ １５ ８９８ ０６６ ７５.３１

ＣＫ ＧＴ２８＿２ ２４ ６９９ ４７０ ２２ ５５６ ６６１ ９１.３２ １４ ２５４ ４８９ ６３.１９

ＣＫ ＧＴ２８＿３ ２３ ９６８ ９１７ ２２ ４６９ １９９ ９３.７４ １７ ２４７ ２８０ ７６.７６

均值 Ｍｅａｎ ２３ ９１５ ２４４ ２２ ０４５ １８６ ９２.１８ １５ ７９９ ９４５ ７１.７５

Ｔ ＧＴ２８＿１ ２３ ４２１ ６８９ ２１ １９２ ２５７ ９０.４８ １６ ７９６ １７８ ７９.２６

Ｔ ＧＴ２８＿２ ２３ ２７１ ８３９ ２０ ９１８ １０１ ８９.８９ １８ ６４０ ６０３ ８９.１１

Ｔ ＧＴ２８＿３ ２３ ８９０ ７８１ ２２ ３３３ ０３１ ９３.４８ １８ ７４３ ８０９ ８３.９３

均值 Ｍｅａｎ ２３ ５２８ １０３ ２１ ４８１ １２９ ９１.２８ １８ ０６０ １９６ ８４.１０

ＲＯＣ２２ ＣＫ ＲＯＣ２２＿１ ２３ ４７５ ５１８ ２０ ３３５ ６１９ ８６.６２ １７ ５３６ ４５３ ８６.２４

ＣＫ ＲＯＣ２２＿２ ３２ ７８６ ８８５ ２０ ０７２ ６７７ ６１.２２ １９ ２９２ ５９８ ９６.１１

ＣＫ ＲＯＣ２２＿３ ２４ ９４７ １９８ ２２ ６１３ ８１９ ９０.６５ ２１ ５９８ ０１０ ９５.５１

均值 Ｍｅａｎ ２７ ０６９ ８６７ ２１ ００７ ３７１ ７９.５０ １９ ４７５ ６８７ ９２.６２

Ｔ ＲＯＣ２２＿１ ２４ ２１１ ５１１ ２１ １８９ ７２７ ８７.５２ １８ ４０２ ９４６ ８６.８５

Ｔ ＲＯＣ２２＿２ ２３ ４９１ ８３３ ２０ ０４３ ３２３ ８５.３２ １７ ２０１ ３６０ ８５.８２

Ｔ ＲＯＣ２２＿３ ２３ １９０ ２８１ ２０ ６８８ ０２２ ８９.２１ １７ ４４８ １２３ ８４.３４

均值 Ｍｅａｎ ２３ ６３１ ２０８ ２０ ６４０ ３５７ ８７.３５ １７ ６８４ １４３ ８５.６７

　 　 根据基因表达量进一步对每个样品进行

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数计算ꎬ并将这些系数以热图的形

式反映出来(图 ２)ꎮ 从 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数可以看

出ꎬ同一品种相同处理的重复样品间相关性较高

(０.６６７ ~ ０.９９０)ꎬ表明所有样品的表达量基本保持

一致ꎬ说明其符合样本重复性实验标准ꎬ可以满足

后续的差异表达分析ꎮ
２.２ 已知 ｍｉＲＮＡ 分析及新 ｍｉＲＮＡ 预测

用 ＡＡＳＲＡ 软件将核苷酸序列比对到参考基因

组及 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库ꎬ鉴定得到分属于 ８４ 个已知

ｍｉＲＮＡ 家族的 ３２２ 个 ｍｉＲＮＡꎬ其中对照组的 ２９７ 个

ｍｉＲＮＡ 分属于 ６９ 个家族ꎬ低温处理组的 ３０５ 个

ｍｉＲＮＡ 分属于 ７４ 个家族ꎬ这些家族中拥有最多家

族成员数量的为 ｍｉＲ１６９ ( ３２ 个)ꎬ 其次分别为

ｍｉＲ１６６、ｍｉＲ１７１、ｍｉＲ１６７、ｍｉＲ１５６、ｍｉＲ３９６ (图 ３)ꎮ

根据成熟植物 ｍｉＲＮＡ 序列的高度保守型及

ｍｉＲＮＡ 前体拥有标志性发夹结构的特性ꎬ利用同

源搜寻比对的方法在割手密 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库中进

行搜索ꎬ对具有同源性的 ｍｉＲＮＡ 序列进行提取ꎬ选
取其中表达量最高的作为甘蔗响应低温的保守

ｍｉＲＮＡ 的候选者ꎬ最终得到甘蔗响应低温的 １１０
个新 ｍｉＲＮＡꎮ
２.３ 差异表达 ｍｉＲＮＡ 分析

通过比较对照组与低温处理组 ｍｉＲＮＡ 的表达

量变化情况ꎬ可以判断低温胁迫下抗寒能力不同

的甘蔗品种 ｍｉＲＮＡ 的差异表达情况ꎮ 在差异表达

ｍｉＲＮＡ 检测过程中ꎬ以 ｜ ｌｏｇ ２( ＦＣ) ｜ ≥２ꎬＰ< ０. ０５
作为筛选标准ꎬ低温胁迫时差异表达 ｍｉＲＮＡ 如表

２ 所示ꎬ包括 １００ 个已知 ｍｉＲＮＡ (６１ 个上调ꎬ３９ 个

下调)ꎬ３７ 个新 ｍｉＲＮＡ (１５ 个上调ꎬ２２ 个下调)ꎮ

３４８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



图 １　 ｓＲＮＡ 长度分布图
Ｆｉｇ. １　 Ｇｒａｐｈｓ ｓＲＮＡ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

呈 下 调 趋 势 的 ｍｉＲＮＡ 家 族 包 括 ｍｉＲ８１７５、
ｍｉＲ５５６４、ｍｉＲ４４４、ｍｉＲ１６６ 在内的 ２１ 个家族ꎬ呈上

调 趋 势 的 ｍｉＲＮＡ 家 族 包 括 ｍｉＲ１５６、 ｍｉＲ１６９、
ｍｉＲ１７２、ｍｉＲ３９３、ｍｉＲ３９７、ｍｉＲ４０８ 等 １０ 个家族ꎮ
这些具有差异性表达的 ｍｉＲＮＡ 在甘蔗响应低温胁

迫情况下可能发挥特定的功能ꎮ
２.４ ｍｉＲＮＡ 作用靶基因预测与分析

根据筛选差异表达的 ｍｉＲＮＡ 与对应物种的基

因序 列 信 息ꎬ 使 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ 和

Ｔａｐｕｒｈｙｂｒｉｄ 软件进行靶基因预测ꎬ结果见图 ４ꎮ ３
种预测方法共预测了 １ ８４４ 个相同的潜在靶基因ꎬ
其中 １ ６９６ 个属于已知 ｍｉＲＮＡ 靶基因ꎬ１４８ 个属于

新 ｍｉＲＮＡ 靶基因ꎮ 为进一步分析预测所得靶基因

的潜在生物学功能ꎬ对预测所得的靶基因进行 ＧＯ
分析ꎬ共鉴定出甘蔗响应低温胁迫 ｍｉＲＮＡ 靶基因:
在生物过程(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ)有 １３ 个功能亚类ꎬ
在细胞组分 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ) 有 １１ 个功能亚

类ꎬ在分子功能(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ)有 ７ 个功能亚

类(图 ４)ꎮ 在生物过程类别中ꎬ预测靶基因的主

要生物学功能富集于细胞过程和代谢过程ꎻ在细

胞组分类别中ꎬ预测靶基因生物学功能主要富集

于细胞、细胞器和生物膜ꎻ在分子功能类别中ꎬ预
测靶基因生物学功能主要富集于结合和催化活性

及转运活性ꎮ 大多靶基因功能均与这些结合功能

及其他相近的结合功能相关ꎮ 大多 ｍｉＲＮＡ 通过直

接或间接介导靶基因的表达调控相关代谢途径响

应低温胁迫ꎬ这些 ｍｉＲＮＡ 所调控的靶基因对甘蔗

的耐寒性起关键的调控作用(表 ３)ꎮ
２.６ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证

利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对测序所得到的 ｍｉＲＮＡ
及靶基因的差异丰度进行验证ꎬｍｉＲＮＡ 及其靶基

因的引物序列如表 ４ 所示ꎮ 在对照组与低温处理

组中共筛选出 １４ 个差异表达的 ｍｉＲＮＡ 及其靶基

因ꎬ并对它们进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎬ包括 ｍｉＲ１５６、
ｍｉＲ１６０ｇ＿１、ｍｉＲ１６７ｄ、ｍｉＲ１６９ ａ￣３ｐ＿３、ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３、
ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４、ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１、ｍｉＲ３９６ｂ、 ｍｉＲ３９７ａ＿３、
ｍｉＲ３９８ｂ、ｍｉＲ３９９ｋ ＿１、ｍｉＲ４０８ｄ、ｎｏｖｅｌ ＿ｍｉｒ３６、 ｎｏｖｅｌ ＿
ｍｉｒ８９(图 ５)ꎮ 根据表 ４ 和图 ５ 的结果ꎬ除 ｎｏｖｅｌ￣
ｍｉＲ３６ 外ꎬ选择的其余 １３ 个 ｍｉＲＮＡ 在 ｑＲＴ￣ＰＣＲ
实验中的表达模式与高通量测序检测到的表达模

式一致(图 ５:Ａ)ꎬ这表明大部分高通量测序结果

均能被荧光定量 ＰＣＲ 技术所验证ꎬ此次研究数据

为真实可信的ꎮ 所筛选的 １４ 个 ｍｉＲＮＡꎬ除 ｎｏｖｅｌ￣
ｍｉＲ３６ 外ꎬ其余 １３ 个 ｍｉＲＮＡ 均与其靶基因呈负调

控关系(图 ５:Ｂ)ꎬ证明 ｍｉＲＮＡ 通常以负调控或沉

默靶基因的方式来调控植物的生长、发育及对环

境的应激反应ꎮ

３　 讨论与结论

甘蔗热带种原产热带地区ꎬ喜温ꎬ现代甘蔗栽

培品种以热带种的种质为主体ꎮ 作为广西传统的

主导产业ꎬ而低温不仅是限制其扩大种植区域和

实现高产稳产的重要因素之一ꎬ还影响蔗农收益

和糖业稳定发展(苏永秀等ꎬ ２００６)ꎮ 为了解甘蔗

响应低温的内在分子机制ꎬ挖掘其与耐寒相关的

ｍｉＲＮＡ 及相关靶基因ꎬ本研究对不同基因型甘蔗

进行低温胁迫处理ꎬ通过高通量测序技术及生物

信息学方法ꎬ系统分析不同抗寒能力的甘蔗对低

温胁迫的响应ꎮ
通过高通量测序技术及生物信息学分析发

现ꎬｓＲＮＡ 主要集中在 ２１ ~ ２４ ｎｔ 之间ꎬ不同抗寒能

力的材料之间有一定差异且不同长度的测序频率

不同ꎮ ｓＲＮＡ 在不同物种间的长度分布会有所区

４４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 甘蔗响应低温差异表达 ｍｉＲＮＡ
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡｓ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

１ ｍｉＲ１５６ ｍｉＲ１５６ ２８.７３４ ９４８.９５７ ５.０４５ ０.０００ ３５ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｃ￣３ｐ＿２ １２.６０７ １１２.５１３ ３.１５８ ０.０００ １５ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｅ￣３ｐ １２２.３５２ １３.２６６ －３.２０５ ０.０００ １１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１５６ｆ￣５ｐ ３１.９９１ ２０１.０８４ ２.６５２ ０.００１ １０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｋ￣３ｐ １２６.６６４ ５１.１１２ －１.３０９ ０.０２１ ５８ 下调 Ｄｏｗｎ

２ ｍｉＲ１５９ ｍｉＲ１５９ａ＿１ １ ３６９.１２３ ６２０.５７６ －１.１４２ ０.０２１ ２７ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１５９ａ＿４ ７８.２１６ １５.６９３ －２.３１７ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ１５９ａ￣５ｐ＿４ ２４１.１８２ ８ ２０８.１９４ ５.０８９ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
３ ｍｉＲ１６０ ｍｉＲ１６０ ３３２.９８３ ４３ ６１３.７２２ ７.０３３ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６０ａ￣３ｐ＿３ ６８.０１４ ３６６.３３１ ２.４２９ ０.００６ ６２ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ａ￣３ｐ＿４ ３２.５２０ ４２１.９３２ ３.６９８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ｅ￣３ｐ ２０６.１１７ ６９３.９５５ １.７５１ ０.０１０ ９３ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ｆ￣５ｐ １３８０.９６９ ４４１.５３８ －１.６４５ ０.００６ ５９ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６０ｇ＿１ １８５.５３４ ２４.８５６ －２.９００ ０.０００ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ

４ ｍｉＲ１６２ ｍｉＲ１６２￣５ｐ ２３１.７６９ ２ ２５８.１６０ ３.２８４ ０.０００ ４６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６２ａ￣３ｐ ７３９.９９７ ２８.３３１ －４.７０７ ０.００１ ７７ 下调 Ｄｏｗｎ

５ ｍｉＲ１６４ ｍｉＲ１６４ｂ￣３ｐ＿２ ５.４０５ ５１.４７７ ３.２５２ ０.０００ ２１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６４ｃ￣３ｐ＿２ ４.４７３ １８６.４９９ ５.３８２ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６４ｆ￣３ｐ ０.６０４ １２.７６８ ４.４０３ ０.００８ ６４ 上调 Ｕｐ

６ ｍｉＲ１６６ ｍｉＲ１６６ａ ３６５.３８３ １０９.６１１ －１.７３７ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ａ￣５ｐ＿１ ３５.８５９ １６４.４０３ ２.１９７ ０.０２１ ０８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６６ｄ￣５ｐ＿２ ６６１.３９２ ５ ６６８.５４６ ３.０９９ ０.０００ １３ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６６ｈ￣３ｐ＿１ ６０１９.７２２ ２ ６９４.２７２ －１.１６０ ０.０１０ １４ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｋ￣３ｐ １０２１.７０９ ４６９.９１８ －１.１２１ ０.００４ ７９ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｍ＿１ ５９６.２９３ １２４.１９７ －２.２６３ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｍ＿２ ２０４.３９５ ７.４３３ －４.７８１ ０.０００ ４６ 下调 Ｄｏｗｎ

７ ｍｉＲ１６７ ｍｉＲ１６７ａ￣５ｐ ６５４.０９３ １７６.５２７ －１.８９０ ０.０００ ２０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６７ｄ ５４０２.０７６ ５７ ９０７.１６２ ３.４２２ ０.０００ １４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６７ｄ＿１ ７９０.９５２ ２１.１４３ －５.２０７ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６７ｄ￣３ｐ＿５ ４.２３５ ３７.７８７ ３.１５７ ０.００３ ９２ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６７ｇ￣３ｐ ４.０４７ ２１.０６２ ２.３８０ ０.００３ １６ 上调 Ｕｐ

８ ｍｉＲ１６８ ｍｉＲ１６８ａ￣３ｐ＿２ ７ ４９８.０５８ ３６ ２３３.２６８ ２.２７３ ０.０００ ０３ 上调 Ｕｐ
９ ｍｉＲ１６９ ｍｉＲ１６９ａ￣３ｐ＿３ １.６８２ ３６.５７３ ４.４４３ ０.０００ ７４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｃ￣３ｐ＿１ １０.８０８ ６５.６７２ ２.６０３ ０.０００ １７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｃ￣３ｐ＿５ ２５.５１１ ５７９.４９９ ４.５０６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｄ￣３ｐ＿３ ３５７.２４２ ４ ６１８.６１４ ３.６９２ ０.０００ ２８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｄ￣５ｐ＿１ ６５.４６３ １ ０７９.１８７ ４.０４３ ０.００１ ２７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｅ＿２ ２０.１８１ ２.２２５ －３.１８１ ０.００３ １４ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６９ｅ＿３ ３.０８２ ２６.６８９ ３.１１４ ０.００４ ２６ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｅ￣３ｐ＿１ ５８.２３３ ２４１.０５８ ２.０４９ ０.０１０ ５７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｈ＿２ ７.３４１ ９３.０３１ ３.６６４ ０.００６ ３６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｋ￣５ｐ １６１.２４５ ７２７.７３３ ２.１７４ ０.００１ ５６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｍ ３.７９３ ７６.１５７ ４.３２８ ０.０００ １４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｍ￣５ｐ １.１９９ １８.１１７ ３.９１７ ０.００２ ２７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｒ￣３ｐ ３.８８７ ７８.３５５ ４.３３３ ０.０００ ０４ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｒ￣５ｐ ２.７５１ ６８.１８５ ４.６３１ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ

５４８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



续表 ２
序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

１０ ｍｉＲ１７１ ｍｉＲ１７１ａ＿３ ６５.５１９ ２３.７２９ －１.４６５ ０.０１７ ８８ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７１ａ￣３ｐ １５.３３１ ４.３７７ －１.８０８ ０.０２０ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３ １３７.７９０ １７０ ３.７０６ ３.６２８ ０.００３ ４９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１７１ｅ￣５ｐ＿１ ９.５９６ ４３.００６ ２.１６４ ０.００６ ５５ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１７１ｆ ８.２６１ ０.２８１ －４.８７９ ０.００１ ２５ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７１ｉ＿１ ２２２８.７６６ ８１８.７５７ －１.４４５ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ

１１ ｍｉＲ１７２ ｍｉＲ１７２ａ＿２ １２.５３２ １.８４９ －２.７６１ ０.０１０ ４１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７２ｂ￣５ｐ＿３ ３４６.６４３ ２ ７６３.５０８ ２.９９５ ０.００１ ７０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４ １０５.７７１ ５２３.５００ ２.３０７ ０.０１３ ７２ 上调 Ｕｐ

１２ ｍｉＲ２１１８ ｍｉＲ２１１８ａ＿２ ２６.７４０ ４.５７４ －２.５４８ ０.００１ ３１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｂ ５３３９.３６３ ２ ０９７.４６１ －１.３４８ ０.０１４ ７０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｄ ９６.１２０ ４０２.８５６ ２.０６７ ０.０００ ８１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ２１１８ｆ＿１ ９０.６９２ ５２１.１８１ ２.５２３ ０.００６ ６７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ２１１８ｇ ６６.２８３ ５.４６９ －３.５９９ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｐ ４９８.９４３ １８２７.６７９ １.８７３ ０.０１２ ４９ 上调 Ｕｐ

１３ ｍｉＲ３９０ ｍｉＲ３９０￣３ｐ＿２ ２.０６９ １５.５６２ ２.９１１ ０.００４ ４３ 上调 Ｕｐ
１４ ｍｉＲ３９３ ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１ ５３.７２５ ６９８.５２５ ３.７０１ ０.０００ ０１ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９３ａ＿３ １０７.６４０ ５４２.８７２ ２.３３４ ０.０００ ３４ 上调 Ｕｐ
１５ ｍｉＲ３９５ ｍｉＲ３９５ｈ￣５ｐ ２.５８６ ３０.７３８ ３.５７１ ０.００８ １４ 上调 Ｕｐ
１６ ｍｉＲ３９６ ｍｉＲ３９６ａ￣３ｐ＿４ １.６０１ ２５.４３２ ３.９８９ ０.００３ ３１ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９６ａ￣５ｐ １８０.８６０ １７.１７１ －３.３９７ ０.０００ ５１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｂ １３.６１０ ２７１.０２２ ４.３１６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９６ｂ￣３ｐ＿１ ６.１３６ ７３.００３ ３.５７３ ０.０００ ４６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９６ｂ￣３ｐ＿３ ３５.２２６ １７７.６４２ ２.３３４ ０.０００ ７８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９６ｂ￣５ｐ １８３.５６４ ５１.７８３ －１.８２６ ０.０００ ８０ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ３９６ｅ￣３ｐ＿１ １８２.９４６ ４４.０５０ －２.０５４ ０.０１０ ０３ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｇ １３８.２０６ ５５.３６７ －１.３２０ ０.０１０ ４５ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｈ ７.６１７ １.３５２ －２.４９５ ０.０１２ ０８ 下调 Ｄｏｗｎ

１７ ｍｉＲ３９７ ｍｉＲ３９７￣３ｐ＿３ ２１５.６４７ ２ ６３７.３９８ ３.６１２ ０.００１ ７７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９７ａ＿３ ２７.７６７ ３３６.２１１ ３.５９８ ０.００１ ８７ 上调 Ｕｐ

１８ ｍｉＲ３９８ ｍｉＲ３９８ａ￣３ｐ＿２ １１.２５９ １１９.０９８ ３.４０３ ０.００５ ５１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９８ｂ ２０.５１６ １ ６０８.５５２ ６.２９３ ０.０００ ０３ 上调 Ｕｐ

１９ ｍｉＲ３９９ ｍｉＲ３９９＿１ １６.０４８ １.５７１ －３.３５３ ０.００３ １０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９９ｂ￣５ｐ＿１ １４.９５９ ７６.４０５ ２.３５３ ０.０１０ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９９ｅ￣５ｐ ７９.５８９ ２９５.４９９ １.８９３ ０.００２ ３０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９９ｋ＿１ ３５.３６６ １５４.９９１ ２.１３２ ０.０００ ７３ 上调 Ｕｐ

２０ ｍｉＲ４０８ ｍｉＲ４０８￣３ｐ＿１ ９５１.９３３ １１ １９５.０３０ ３.５５６ ０.０２０ ２９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８￣５ｐ＿９ ６.７５９ ５９９.５５５ ６.４７１ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８ｂ＿１ １６.６２８ ４６７.６６７ ４.８１４ ０.０００ ３９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８ｄ １１６.２０５ ２ ３０６.５８４ ４.３１１ ０.０００ ７１ 上调 Ｕｐ

２１ ｍｉＲ４４４ ｍｉＲ４４４ｂ.２ ９ ４６６.９６６ ２ ２６９.１８８ －２.０６１ ０.００１ ８５ 下调 Ｄｏｗｎ
２２ ｍｉＲ４９９５ ｍｉＲ４９９５ ２９７.６４５ ７１.２０３ －２.０６４ ０.０１８ ５７ 下调 Ｄｏｗｎ
２３ ｍｉＲ５１３９ ｍｉＲ５１３９ ４３.７２３ ７.３８５ －２.５６６ ０.０１０ ２９ 下调 Ｄｏｗｎ
２４ ｍｉＲ５２９ ｍｉＲ５２９￣３ｐ ４２.７７０ ５.１９１ －３.０４２ ０.０００ ５５ 下调 Ｄｏｗｎ
２５ ｍｉＲ５３０ ｍｉＲ５３０ａ＿２ ２４.５６２ ４.００６ －２.６１６ ０.０１７ ３６ 下调 Ｄｏｗｎ
２６ ｍｉＲ５５０５ ｍｉＲ５５０５ １３.３８４ ０.４８２ －４.７９５ ０.０００ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ
２７ ｍｉＲ５５２３ ｍｉＲ５５２３ ９.５２７ ０.６０４ －３.９７９ ０.００２ ７０ 下调 Ｄｏｗｎ

６４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 ２
序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

２８ ｍｉＲ５５６４ ｍｉＲ５５６４ｃ￣５ｐ ２ ０５７.１４１ ２７４.３８５ －２.９０６ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
２９ ｍｉＲ５５６８ ｍｉＲ５５６８ｃ￣３ｐ ２.３９０ ２３.０４１ ３.２６９ ０.００３ ５１ 上调 Ｕｐ
３０ ｍｉＲ６２１８ ｍｉＲ６２１８￣５ｐ ４.５７０ ２０.８１１ ２.１８７ ０.００８ ３４ 上调 Ｕｐ
３１ ｍｉＲ６２２１ ｍｉＲ６２２１￣５ｐ ５０.０５２ １２.５３９ －１.９９７ ０.００９ ５５ 下调 Ｄｏｗｎ
３２ ｍｉＲ６２２３ ｍｉＲ６２２３￣５ｐ １４.８９８ ２４９.９１２ ４.０６８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
３３ ｍｉＲ６２２４ ｍｉＲ６２３４ａ￣３ｐ ０.５４８ ７.６４５ ３.８０１ ０.００４ ８８ 上调 Ｕｐ
３４ ｍｉＲ８１７５ ｍｉＲ８１７５ ７０７.１４２ ２７０.６２０ －１.３８６ ０.００７ ８７ 下调 Ｄｏｗｎ
３５ ｎ＿ｍｉｒ１０４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０４ ６ １６０.６５９ ４１５.６５０ －３.８９０ ０.０００ ０５ 下调 Ｄｏｗｎ
３６ ｎ＿ｍｉｒ１０６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０６ ４７.４１１ １ １５３.６６８ ４.６０５ ０.０００ ０２ 上调 Ｕｐ
３７ ｎ＿ｍｉｒ１０７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０７ ９.７４４ １７１.５０５ ４.１３８ ０.０００ ２４ 上调 Ｕｐ
３８ ｎ＿ｍｉｒ１０８ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０８ ８９１.１８４ ７２.５９６ －３.６１８ ０.０００ ０９ 下调 Ｄｏｗｎ
３９ ｎ＿ｍｉｒ１０９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０９ １６.７１６ １９４.１０３ ３.５３８ ０.００１ ３３ 上调 Ｕｐ
４０ ｎ＿ｍｉｒ１１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１１ ６６０.２８０ ３ ２５８.２４１ ２.３０３ ０.００３ １６ 上调 Ｕｐ
４１ ｎ＿ｍｉｒ１１０ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１１０ ２７.１２８ ０.３４４ －６.３０２ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
４２ ｎ＿ｍｉｒ１５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１５ １７.８３７ ０.３３８ －５.７２４ ０.０００ ０８ 下调 Ｄｏｗｎ
４３ ｎ＿ｍｉｒ１７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１７ １１.５８２ ０.２９６ －５.２８８ ０.０００ ３３ 下调 Ｄｏｗｎ
４４ ｎ＿ｍｉｒ２０ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２０ ０.７４８ １４２.５０１ ７.５７３ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
４５ ｎ＿ｍｉｒ２３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２３ ２３.０２２ ０.３５２ －６.０３２ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ
４６ ｎ＿ｍｉｒ２４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２４ ２４８.５５１ ７４.５１６ －１.７３８ ０.０１２ １２ 下调 Ｄｏｗｎ
４７ ｎ＿ｍｉｒ２５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２５ ２４１.８９１ ７８８.５８３ １.７０５ ０.００３ ７２ 上调 Ｕｐ
４８ ｎ＿ｍｉｒ２６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２６ １４８.７７１ ４３.０１４ －１.７９０ ０.００１ ２８ 下调 Ｄｏｗｎ
４９ ｎ＿ｍｉｒ２７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２７ １１.０００ ０.６４３ －４.０９６ ０.００８ ９６ 下调 Ｄｏｗｎ
５０ ｎ＿ｍｉｒ２９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２９ ２ ０４４.５８８ ３３５.８９７ －２.６０６ ０.０００ ３４ 下调 Ｄｏｗｎ
５１ ｎ＿ｍｉｒ３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３ １２.４７９ ０.７９０ －３.９８２ ０.００１ ８３ 下调 Ｄｏｗｎ
５２ ｎ＿ｍｉｒ３４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３４ ０.５４５ ２０.９８１ ５.２６７ ０.０００ ８９ 上调 Ｕｐ
５３ ｎ＿ｍｉｒ３６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３６ ３７.５６５ ０.５０５ －６.２１８ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
５４ ｎ＿ｍｉｒ３７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３７ ２０.８９６ ６６２.２７５ ４.９８６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
５５ ｎ＿ｍｉｒ４２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ４２ １ ０２２.８４０ ３５８.０５９ －１.５１４ ０.００５ ０６ 下调 Ｄｏｗｎ
５６ ｎ＿ｍｉｒ４７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ４７ １３.５１２ ０.６８０ －４.３１３ ０.０１３ ９２ 下调 Ｄｏｗｎ
５７ ｎ＿ｍｉｒ５１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５１ ０.５３５ １２１.５６４ ７.８２８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
５８ ｎ＿ｍｉｒ５３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５３ ５７７.２６０ １６９.４２７ －１.７６９ ０.００９ ５８ 下调 Ｄｏｗｎ
５９ ｎ＿ｍｉｒ５８ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５８ ６８.０４７ ９２６.８８１ ３.７６８ ０.００６ ６６ 上调 Ｕｐ
６０ ｎ＿ｍｉｒ６１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６１ １ ９１２.４０８ ４３２.２４２ －２.１４５ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
６１ ｎ＿ｍｉｒ６２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６２ １８０.６３７ ６３.９７９ －１.４９７ ０.０２０ ８５ 下调 Ｄｏｗｎ
６２ ｎ＿ｍｉｒ６４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６４ ７.５０５ ０.４７４ －３.９８４ ０.０２４ ０９ 下调 Ｄｏｗｎ
６３ ｎ＿ｍｉｒ６５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６５ ０.６１８ ３７.６４７ ５.９２９ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
６４ ｎ＿ｍｉｒ７２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ７２ ０.８２８ ２６０.４２５ ８.２９６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
６５ ｎ＿ｍｉｒ７５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ７５ １８６.６５８ ３７.７２１ －２.３０７ ０.００１ ８３ 下调 Ｄｏｗｎ
６６ ｎ＿ｍｉｒ８２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８２ １９０.１４３ ８５４.４２３ ２.１６８ ０.０１１ ０８ 上调 Ｕｐ
６７ ｎ＿ｍｉｒ８４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８４ １２.３９６ ０.６６２ －４.２２７ ０.００６ ７２ 下调 Ｄｏｗｎ
６８ ｎ＿ｍｉｒ８６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８６ ０.４３９ １１.４７６ ４.７０９ ０.００３ ５４ 上调 Ｕｐ
６９ ｎ＿ｍｉｒ８９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８９ ５.９５８ ０.４１９ －３.８２８ ０.０２１ ３７ 下调 Ｄｏｗｎ
７０ ｎ＿ｍｉｒ９５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９５ ２９４.２０５ ３３.４７１ －３.１３６ ０.００８ ６７ 下调 Ｄｏｗｎ
７１ ｎ＿ｍｉｒ９６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９６ ０.８６２ ５１.９２６ ５.９１２ ０.０００ １６ 上调 Ｕｐ

别ꎬ如 拟 南 芥 ( Ｐａｓｑｕｉｎｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ )、 小 麦

(Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、棉花(Ｓｒｉｐａｔｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)的
ｓＲＮＡ 长度最多分布在 ２４ ｎｔꎬ杨树 (李明娜等ꎬ
２０１４)、 大豆 (Ｔｕｒｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)和番茄 (Ｐｉｌｃｈｅｒ
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表 ３　 响应低温的部分甘蔗 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｍｅ ｍｉＲＮＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

表达趋势
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ

靶基因编号
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ＩＤ

期望值
Ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ

　 　 　 　 功能描述
　 　 　 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｍｉＲ１５６ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００００３６０￣３Ｃ ３.０ 鳞状类启动子结合蛋白 １３ Ｓｑｕａｍｏｓａ ｐｒｏｍｏｔｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １３

ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１９５８０￣１Ａ ２.０ 生长素响应因子 ２２ Ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒ ２２

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００８０２０￣４Ｄ ３.０ 生长素响应因子 ８ Ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒ ８

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３２３６０￣１Ａ ３.０ 前番茄红素异构酶 １ꎬ叶绿体 Ｐｒｏｌｙｃｏｐｅｎｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ １ꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｄ

ｍｉＲ１６７ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３２３６０￣２Ｄ ３.０ 类胡萝卜素异构酶 １ 同型 Ｘ１ Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ １ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

ｍｉＲ１６９ａ￣３ｐ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００４２１０￣１Ａ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣７ 异构体 Ｘ１ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣７ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００４０２９０￣２Ｄ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣４ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣４

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００３４１３０￣２Ｃ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣３ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣３

ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００００２６０￣３Ｐ ３.０ 稻草人相似蛋白 ６ Ｓｃａｒｅｃｒｏｗ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ６

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００６８１０￣１Ａ ３.０ 稻草人相似蛋白 ２７ Ｓｃａｒｅｃｒｏｗ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ２７

ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１１１２０￣１Ａ ３.５ 转录因子 ｂＨＬＨ４９ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｂＨＬＨ４９￣ｌｉｋｅ

Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２１７３０￣１Ａ ３.５ ｍＲＮＡ 前体加工蛋白 ４０Ａ Ｐｒｅ￣ｍＲＮＡ￣ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ４０Ａ

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００８４３０￣４Ｄ ３.５ 微管相关 /结合蛋白 Ｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｕｔｓｃｈ

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２３４７０￣１Ｂ ３.０ ＤＵＦ１６８２ 家族蛋白 ＤＵＦ１６８２ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｍｉＲ２１１８ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１４７８０￣１Ａ ３.０ 酪蛋白激酶 ＩＩ 亚基 β￣４ Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｃａｓｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＩＩ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ￣４

ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００２０４００￣１Ｐ ３.０ α￣Ｌ￣阿拉伯糖苷酶 １ Ａｌｐｈａ￣Ｌ￣ａｒａｂｉｎｏｆｕｒａｎｏｓｉｄａｓｅ １

ｍｉＲ３９６ｂ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００２２１４０￣２Ｃ ３.０ 光合系统 ＩＩ 放氧增强蛋白 ２ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ ｏｘｙｇｅｎ￣ｅｖｏｌｖｉｎｇ ｅｎｈａｎｃｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２

ｍｉＲ３９７ａ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２７９００￣２Ｃ ３.０ 衰老特定的半胱氨酸蛋白酶 ＳＡＧ３９ Ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ ＳＡＧ３９

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１７８００￣３Ｄ ３.０ 浓缩素￣２ 复合物亚基 Ｄ３ Ｃｏｎｄｅｎｓｉｎ￣２ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｄ３

ｍｉＲ３９８ｂ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２８２７０￣２Ｐ ３.０ 硒结合蛋白 １ Ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １

ｍｉＲ３９９ｋ＿１ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２１８００￣１Ｂ ３.５ 泛素结合酶 Ｅ２ ２３ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ Ｅ２ ２３

ｍｉＲ４０８ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００４７０３０￣３Ｄ ３.５ 类质体蓝素前体 Ｃｈｅｍｏｃｙａｎｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００１７２９０￣２Ｂ ３.０ 小亚基核糖体 Ｓ２３ Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓ２３

ｍｉＲ５１４０ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ０００２８６０￣２Ｂ ３.５ 核糖核酸酶 ＩＩꎬ叶绿体 /线粒体异构体 Ｘ１ Ｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ ＩＩꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｄ / ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００１５５１０￣１Ａ ３.０ 转位子 Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ｐｕｔａｔｉｖｅꎬ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ

ｍｉＲ５３０ａ＿２ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１２４７０￣１Ａ ３.５ 凋亡前期丝氨酸蛋白酶 ＮＭＡ１１１ Ｐｒｏ￣ａｐｏｐｔｏｔｉｃ ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ ＮＭＡ１１１

Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００００５３０￣２Ｄ ３.５ 含酰基辅酶 Ａ 结合域的蛋白质 １ Ａｃｙｌ￣ＣｏＡ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １

ｍｉＲ５５２３ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ０００１６７０￣３Ｄ ３.５ 泛素羧基端水解酶 Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ ｃａｒｂｏｘｙｌ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ

ｍｉＲ５５６４ｃ￣５ｐ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０６Ｇ０００２７２０￣３Ｄ ３.０ ３′￣５′￣核糖核酸外切酶家组蛋白 ３′￣５′￣ｅｘｏｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｍｉＲ５５６８ｃ￣３ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１３１００￣１Ａ ３.０ 海藻糖酶异构体 Ｘ１ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌａｓｅ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１４７００￣３Ｃ ３.０ 丙二酰辅酶 Ａ 酰基载体蛋白转酰酶 Ｍａｌｏｎｙｌ ＣｏＡ￣ａｃｙｌ ｃａｒｒｉｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓａｃｙｌａｓｅ

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３３１２０￣１Ａ ２.５ ５￣羟脯氨酸酶 ５￣Ｏｘｏｐｒｏｌｉｎａｓｅ

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３３１５０￣１Ｐ ３.５ 内质网相关的降解蛋白 Ｄｅｒｌｉｎ￣２.２

Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００１０２１０￣１Ｐ ３.０ 线粒体苹果酸脱氢酶 ２ Ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ２ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００６８７０￣１Ａ ３.５ 海藻糖磷酸酶 １ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ １

ｍｉＲ６２１８￣５ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００３２８０￣１Ａ ３.５ ＡＢＣ 转运蛋白 Ｇ 家族成员 ２２ 同型 Ｘ２ ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ Ｇ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ ２２ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ２

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００４７９８０￣１Ｃ ３.５ ６０Ｓ 核糖体蛋白 Ｌ３６ａ ６０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌ３６ａꎬ ｐａｒｔｉａｌ

ｍｉＲ６２３４ａ￣３ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００３７７００￣１Ｄ ３.０ 过氧化物酶体生成蛋白￣１４ Ｐｅｒｏｘｉｎ￣１４

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２３ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２３７９０￣２Ｐ ３.５ 生长素响应蛋白 Ａｕｘｉｎ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＡＡ３０

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３９３６０￣１Ｐ ３.５ ＤＮＡ 解旋酶 ＩＮＯ８０ ＤＮＡ ｈｅｌｉｃａｓｅ ＩＮＯ８０

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ０００４３５０￣３Ｄ ３.５ 液泡膜蛋白 ＫＭＳ１ Ｖａｃｕｏｌｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＫＭＳ１

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１４１４０￣３Ｄ ２.０ Ｅ３ 泛素蛋白连接酶 ＡＩＰ２ Ｅ３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｉｇａｓｅ ＡＩＰ２

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１４４８０￣３Ｃ ２.０ 胚乳碱性亮氨酸拉链转录激活因子 ５ Ｏｐａｑｕｅ ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ ５

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３６ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１７２３０￣１Ａ ２.５ 鳞状类启动子结合蛋白 ４ Ｓｑｕａｍｏｓａ ｐｒｏｍｏｔｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ４

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２２７４０￣１Ｂ ３.５ ５０Ｓ 核糖体蛋白 Ｌ３３ ５０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌ３３

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９０ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７９０￣２Ｂ ２.５ 水解 Ｏ￣ 和 Ｓ￣糖基复合物 Ｈｙｄｒｏｌｙｓｅ Ｏ￣ ａｎｄ Ｓ￣ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ
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Ｘ、Ｙ 轴均代表每个样品ꎮ 颜色代表相关性系数ꎬ颜色越蓝代表相关性越高ꎬ颜色越浅代表相关性越低ꎮ
Ｘ ａｎｄ Ｙ ａｘｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ. Ｃｏｌｏｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｂｌｕｅｒ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔｅｒ
ｔｈｅ ｃｏｌｏｒꎬ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ.

图 ２　 样品间相关性分析热图
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)的 ｓＲＮＡ 长度最多分布在 ２１ ｎｔꎬ这些

结果与本研究结果高度相似ꎮ 本研究通过生物信

息学手段共挖掘 １３７ 个 ｍｉＲＮＡ 在低温胁迫前后进

行差异性表达ꎬ其中 １００ 个已知 ｍｉＲＮＡ (６１ 个上

调ꎬ３９ 个下调)ꎬ３７ 个新 ｍｉＲＮＡ(１５ 个上调ꎬ ２２ 个

下调)ꎮ 在低温胁迫下植物通过调节 ｍｉＲＮＡ 的表

达水平ꎬ进而调节对应靶基因的表达ꎬ从而引起相

关代谢与信号转导途径的变化来实现对逆境的响

应ꎬ其信号转导途径主要包括胞外信号途径、胞内

第二信使、转录因子以及功能基因等ꎮ Ｗｕ 和

Ｐｏｅｔｈｉｇ (２００６)的研究发现ꎬ低温胁迫导致 ｍｉＲ１５６
下调而其靶基因表达量增加ꎬ 进而调控拟南芥营和

９４８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



图 ３　 ｍｉＲＮＡ 家族数量分布前 １８ 位
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｏｐ １８ ｍｉＲＮＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

养期延长、生长代谢变缓ꎬ以应对不良环境ꎬ这与

本研究低温胁迫后 ｍｉＲ１５６ 下调的结果一致ꎮ 王

丽丽等(２０１７)在拟南芥、小麦和水稻研究中发现

ｍｉＲ１６０ 响应低温胁迫ꎮ 而本研究中ꎬ在低温胁迫

后 ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 表达下调ꎬ靶基因表达受抑制且作

用于生长素信号通路从而在抵抗低温中发挥作

用ꎮ Ｐｏｕｒｃｅｌ 等( ２００５)研究表明 ｍｉＲ３９７ 的靶基因

与漆酶有关ꎬ与细胞壁木质素的合成、抗病、对环

境的适应过程密切相关ꎮ 而本研究发现ꎬ低温胁

迫后甘蔗叶片 ｍｉＲ３９７ａ＿３ 呈上调表达ꎬ其靶基因

与抗坏血酸氧化酶(Ｌ￣ａｓｃｏｒｂａｔｅ ｏｘｉｄａｓｅ)有关ꎬ可能

参与调控抗坏血酸氧化酶的表达而增强低温响应

能力ꎮ Ｌｉ 等(２０１４)研究旱芹 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫

的响应发现ꎬ ｍｉＲ１６０、 ｍｉＲ１６４、ｍｉＲ３９４、 ｍｉＲ３９５、

１. 细胞过程ꎻ ２. 代谢过程ꎻ ３.生物调节ꎻ ４. 发育过程ꎻ ５. 定位ꎻ ６. 响应刺激ꎻ ７. 多细胞有机体过程ꎻ ８. 繁殖ꎻ ９. 繁殖过程ꎻ
１０. 信号传导ꎻ １１. 细胞成分组织或生物发生ꎻ １２. 多有机体过程ꎻ １３. 生长ꎻ １４. 细胞ꎻ １５. 细胞器ꎻ １６. 细胞膜ꎻ １７. 细胞膜部分ꎻ
１８. 蛋白复合体ꎻ １９. 细胞器部分ꎻ ２０. 细胞连接ꎻ ２１. 共质体ꎻ ２２. 膜包管腔ꎻ ２３. 超分子复合体ꎻ ２４. 胞外区ꎻ ２５. 结合ꎻ ２６. 转录

因子活性ꎻ ２７. 催化活性ꎻ ２８. 转运活性ꎻ ２９. 结构分子活性ꎻ ３０. 分子功能因子ꎻ ３１. 抗氧化活性.
１. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ ４. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ５. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ６. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ ７.
Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ８. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ ９. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １０. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ １１. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ
１２. Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １３. Ｇｒｏｗｔｈꎻ １４. Ｃｅｌｌꎻ １５. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅꎻ １６. Ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ １７. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔꎻ １８. Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ
１９. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔꎻ ２０. Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎꎻ ２１. Ｓｙｍｐｌａｓｔꎻ ２２. Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎꎻ ２３. Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ２４. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎꎻ
２５. Ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ２６. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２７. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２８. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２９. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３０. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒꎻ ３１. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ.

图 ４　 差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ＧＯ 功能分析
Ｆｉｇ. ４　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡｓ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ

ｍｉＲ４０８ 具有表达差异ꎮ Ｓｕｎｋａｒ 和 Ｚｈｕ (２００４)在

研究分析拟南芥响应胁迫 ｍｉＲＮＡ 中ꎬ发现一些

ｍｉＲＮＡ 能被多种胁迫因素诱导ꎬ如 ｍｉＲ３９３ 受到低

温、干旱、高盐的诱导表达ꎮ Ｇｕｐｔａ 等(２０１４)研究

小麦 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫、盐胁迫、渗透胁迫的响应

发现ꎬ在盐胁迫和低温胁迫下ꎬｍｉＲ１６８、ｍｉＲ３９７ 均

表达下调ꎬ而 ｍｉＲ１７２ 表达上调ꎻｍｉＲ３９３ 在渗透和

盐胁迫下表达量上升ꎬ在低温胁迫下表达量下降ꎮ
Ｓｕｎ 等(２０１５) 研究发现ꎬ在低温胁迫下对葡萄的

ｍｉＲ１６９ 的表达量上调ꎬ但在拟南芥、扁桃中研究

发现 ｍｉＲ１６９ 的表达量下调ꎮ 结合前人的研究结

果ꎬ本研究认为特定 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫的响应可

能因植物种类、同一植物的不同基因型、不同的组

织类型、胁迫的时间等而有所差异ꎮ
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表 ４　 ｍｉＲＮＡ 和靶基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物设计
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｆｏｒ ｍｉＲＮＡｓ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

靶基因编号
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ＩＤ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ

正向引物 (５′￣ ３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣ ３′)

反向引物 (５′￣ ３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣ ３′)

ｍｉＲ１５６ ＣＧＣＴＧＡＣＡＧＡＡＧＡＧＡＧＴＧＡＧＣＡＣ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００００３６０￣３Ｃ ＧＧＣＡＣＡＡＣＴＧＡＧＡＧＣＡＣＡＣＣＴＴ ＡＣＴＡＣＡＴＴＧＧＡＴＧＧＣＡＧＣＡＣＣＴ

ｍｉＲ１６０ｇ＿１ ＴＡＴＡＴＧＣＣＴＧＧＣＴＣＣＴＴＧＴＡＴＧＣＣＡ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１９５８０￣１Ａ ＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＣＧＴＣＡＡＣＣＡＣＡＡ ＡＴＧＣＡＣＴＣＣＡＴＧＣＣＡＣＣＡＣＡＧ
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图 ５　 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析
Ｆｉｇ. ５　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

　 　 本 研 究 利 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ 及

Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ 三种分析方式预测靶基因ꎬ对预测所得

的靶基因进行 ＧＯ 分析发现ꎬ在生物过程类别中预

测靶基因的主要生物学功能富集于细胞过程和代

谢过程ꎻ在细胞组分类别中预测靶基因生物学功

能主要富集于细胞、细胞器和生物膜ꎻ在分子功能
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类别中预测靶基因生物学功能主要富集于结合和

催化活性及转运活性ꎮ 在逆境胁迫条件下植物通

过调节 ｍｉＲＮＡ 的表达水平ꎬ进而调节对应靶基因

的表达ꎬ从而引起相关代谢与信号转导途径的变

化来实现对逆境的响应ꎮ 因此ꎬ进一步对参与调

控植物激素信号传导、光合色素合成、抗氧化酶系

统、泛素介导蛋白水解、淀粉与蔗糖代谢等通路的

靶基因进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎮ 本研究发现ꎬｍｉＲ１５６
靶向调控 ＳＢＰ 转录因子ꎬ低温胁迫前后ꎬｍｉＲ１５６
下调表达ꎬ负向调控 ＳＢＰ 转录因子ꎬ使甘蔗生长代

谢变缓而耐寒能力增强ꎮ 梅琳(２００７)研究冬小麦

发现ꎬ低温胁迫下 ｍｉＲ１６０ 的靶基因 ＡＲＦ１７ 在过表

达 ｍｉＲ１６０ｆ 拟南芥植株中表达量明显下降ꎮ 在拟

南芥、水稻、玉米研究中证明 ｍｉＲ１６０、ｍｉＲ１６７ 的靶

基因是 ＡＲＦ(Ａｕｘｉｎ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ Ｆａｃｔｏｒｓ)ꎬ 主要通过调

控生长素信号通路应对逆境ꎮ 而本研究也发现甘

蔗在低温胁迫后 ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 上调表达且其作用于

转录因子 ＡＲＦꎮ 张译云等(２０１２)研究发现毛白杨

在低温胁迫下 ｍｉＲ１６９ａｃ 表达下调ꎬ对其靶基因转

录因子 ＮＡＣ 负向调控ꎮ 党春艳(２０１３)在研究高

山离子芥低温胁迫响应中发现ꎬｍｉＲ１６９ａ 在冷胁迫

下无显著表达ꎬ而 ｍｉＲ１６９ 在冷胁迫下表达下调ꎬ
表明 ｍｉＲ１６９ 家族之间响应低温存在差异ꎮ 本研

究中ꎬｍｉＲ１６９ ａ￣３ｐ＿３ 在低温胁迫后表达上调ꎬ作
用于细胞核转录因子使其表达下调ꎬ推测 ｍｉＲ１６９
ａ￣３ｐ＿３ 与调控甘蔗低温耐受能力密切相关ꎮ

此外ꎬ本研究通过生物信息学挖掘甘蔗响应

低温的 ｍｉＲＮＡꎬ不仅参与抗氧化酶系统、植物激素

信号传导、遗传信息等ꎬ而且参与类胡萝卜素代

谢、卟啉与叶绿素代谢、淀粉与蔗糖代谢途径相关

基因的表达ꎮ 有研究表明叶绿体内的类胡萝卜素

既可作为吸收光能的辅助色素将能量传递给叶绿

素 ａꎬ又可在持续胁迫条件下将过剩光能安全耗散

而保护光合机构 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｈｏｌｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５)ꎮ 我们前期的研究也发现ꎬ低温胁迫时甘蔗

能够通过增加光合机构过剩激发能的耗散和调整

其叶片光合色素含量与构成进行有效的光能利用

和分配ꎮ 本研究对部分差异表达 ｍｉＲＮＡ 及其靶基

因进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检验发现ꎬ参与类胡萝卜素代谢

的 ｍｉＲ１６７ｄ 对靶基因具有负向调控作用ꎮ 因此ꎬ
后续我们将对低温条件下参与光合生理过程的

ｍｉＲＮＡ 分子调控机制进行深入研究ꎬ为抗寒育种

提供重要理论依据和实验基础ꎮ
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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
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３. 南宁市灌溉试验站ꎬ 南宁 ５３０００１ꎻ ４. 广西壮族自治区农业科学院经济作物研究所ꎬ 南宁 ５３００７３ )

摘　 要: 为探明保护性耕作对蔗田土壤及甘蔗生长的影响ꎬ该研究设置 ２ 种耕作方式(常规耕作、粉垄耕

作)与 ２ 种施肥水平(减量施肥 ２０％、常规施肥)ꎬ并于甘蔗苗期后在甘蔗行间近根部覆盖豆科秸秆ꎬ以第二

年宿根蔗为研究对象ꎬ采用染色示踪法测定秸秆覆盖下蔗田土壤优先流特征ꎬ同时测定分析甘蔗株高、茎
围、地下根系生物量、产量及品质等重要农艺性状ꎮ 结果表明:(１)粉垄耕作方式下蔗田土壤优先流发生速

度快且活跃ꎬ添加秸秆覆盖降低了土壤优先流发生程度ꎬ增加了土壤水分在 １０ ~ ２５ ｃｍ 土层的横向运移能

力ꎬ在一定程度上提高了土壤蓄水能力ꎮ (２)粉垄保护性耕作在秸秆覆盖下提高了甘蔗根系生物量和产量ꎬ
秸秆覆盖下粉垄免耕宿根蔗根系生物量提高了 ８.９７％ ~２５.５４％ꎬ并且减量施肥处理中秸秆覆盖宿根蔗伸长

期地下根系生物量显著高于无秸秆覆盖ꎬ秸秆覆盖下甘蔗株高提高了 ４.２％ ~ １３.１％ꎻ在减量施肥处理中ꎬ粉
垄耕作添加秸秆覆盖甘蔗产量提高了 １６.２７％ꎬ并且添加秸秆覆盖较常规施肥中无秸秆覆盖ꎬ产量提高了

５.９５％ꎮ(３)粉垄保护性耕作利于提高甘蔗品质ꎬ对比无秸秆覆盖处理ꎬ粉垄耕作下秸秆覆盖后显著提高了

甘蔗蔗汁视纯度ꎬ并且宿根蔗纤维分、蔗汁锤度、转光度和蔗糖分均有提升ꎮ 综上认为ꎬ免耕秸秆覆盖可作

为粉垄红壤坡耕地蔗田保护性生产调控方式ꎮ
关键词: 保护性耕作ꎬ 秸秆覆盖ꎬ 土壤优先流ꎬ 甘蔗根系ꎬ 粉垄耕作
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ｓｔｏｒａｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ ｔｏ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｅｘｔｅｎｔ. (２) Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｉｌｌａｇｅ ｏｆ ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ｒｏｏｔ
ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ. Ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｎｏ￣ｔｉｌｌａｇｅ ｓｔｕｂｂｌｅ ｃａｎｅ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ８.９７％－
２５.５４％. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ
ｔｈｅ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｓｔｕｂｂｌｅ ｃａｎｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ４.２％－１３.１％ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｒｅｄｕｃｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎻ Ｉｎ ｔｈｅ ｗｅｉｇｈｔ ｌｏｓｓ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ １６. ２７％ ｕｎｄｅｒ ａｄｄｉｎｇ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈ ａｎｄ ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ ｃｏｕｐｌｉｎｇꎬ ａｎｄ
ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ５. ９５％ ｕｎｄｅｒ ａｄｄｉｎｇ ｓｔｒａｗ
ｍｕｌｃｈｉｎｇ. (３) Ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｉｌｌａｇｅ ｗａｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｕｎｄｅｒ ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ ｔｉｌｌａｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅ ａｐｐａｒｅｎｔ
ｐｕｒｉｔｙ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｊｕｉｃｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｉｂｅｒꎬ ｂｒｉｘꎬ ｐｏｌ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｉｍｐｒｏｖｅｄ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｎｏ￣ｔｉｌｌａｇｅ ｓｔｒａｗ
ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａ ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｉｅｌｄｓ ｉｎ ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｓｌｏｐｅ
ｆａｒｍｌａｎｄ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｔｉｌｌａｇｅꎬ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇꎬ ｓｏｉｌ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｆｌｏｗꎬ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍꎬ ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ

　 　 坡耕地是南方红壤旱地重要耕地类型之一ꎬ
土壤质地经长期自然演化形成酸、瘦、粘等典型特

征(赵其国等ꎬ２０１３)ꎮ 受化肥集约化农业生产影

响ꎬ耕地板结、耕层浅薄、地力下降越发严重ꎬ同时

受亚热带季节性降雨影响ꎬ造成裸露坡耕地水土

流失ꎬ坡耕地土壤环境退化已影响到耕地质量和

农作物生产(金慧芳等ꎬ２０１８)ꎮ 因此ꎬ稳定提升坡

耕地土壤质量和农业生产力具有重要意义ꎮ
土壤优先流是土壤水和溶质通过土壤大孔隙

等向土壤深层快速运移的非均匀流动现象(王伟

等ꎬ２０１０)ꎬ优先流的发生使溶质随水分快速向土

壤深层入渗ꎬ造成水肥流失(盛丰等ꎬ２０１６)ꎬ同时

也是土壤侵蚀与水土流失等自然灾害的诱发因子

之一(吕刚等ꎬ２０１８)ꎬ陈晓冰等(２０１９)对不同作

物田间优先流比较研究发现ꎬ玉米地优先流发育

程度最高ꎮ 保护性耕作作为一项农业可持续生产

技术ꎬ通过免少耕或地表覆盖等措施减少土壤侵

蚀ꎬ其中秸秆覆盖是一种典型的保护性耕作生产

措施ꎬ已在水稻、小麦、大豆、烤烟等不同作物生产

上得到应用(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ董云云等ꎬ２０２０ꎻ吕凯

和吴伯志ꎬ２０２０)ꎬ可以增加地表糙度ꎬ减少地面径

流形 成ꎬ降 低 雨 水 对 表 层 土 壤 的 冲 刷 和 侵 蚀

(Ｊｏｒｄáｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０ꎻ郭强等ꎬ２０１９)ꎮ
耕地保护是实现我国社会经济可持续发展的

５５８１１１ 期 黄俞铭等: 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



一项基本国策ꎬ高质量的耕地对我国农业生产极为

重要ꎬ土壤利用必须坚持与土壤保护同步(赵其国

等ꎬ２００６)ꎮ 随着城市化进程的加快ꎬ人们对耕地土

壤的侵占以及对糖品质需求的不断提升ꎬ保护并提

升坡耕地土壤质量ꎬ对稳定甘蔗生产具有重要的经

济价值和生态价值ꎮ 近年来ꎬ粉垄耕作被广泛用于

甘蔗生产ꎬ粉垄耕作将土壤垂直旋磨粉碎ꎬ打破土

壤犁底层ꎬ实现土壤定向扰动ꎬ改变土壤结构、水分

分布ꎬ进而影响土壤肥力和甘蔗生长ꎮ 有关粉垄耕

作后茬免耕保护地蔗田土壤结构及土壤侵蚀的影

响有待深入研究ꎮ
甘蔗是我国南方红壤旱地与坡耕地的重要糖

料经济作物( Ｊｏｎａｔｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ 蔗叶还田有

利于保持土壤水分和温度ꎬ促进甘蔗萌芽、分蘖及

发株ꎬ增强甘蔗抗倒伏能力(周林等ꎬ２００４)ꎬ但受

蔗叶表面蜡质保护层影响ꎬ土壤自然腐解困难ꎬ影
响耕作生产ꎮ 豆科绿肥和豆科作物秸秆易于腐

解ꎬ便于直接覆盖还田ꎬ是一种较为理想覆盖型保

护耕作生产方式(胡钧铭等ꎬ２０１８)ꎮ 本研究通过

保护并优化坡耕地土壤结构ꎬ在粉垄发源地南宁ꎬ
试验地为典型坡耕地ꎬ依靠自然降雨作为灌溉条

件ꎬ以连续秸秆覆盖第 ２ 年免耕宿耕蔗田及甘蔗

为对象ꎬ开展秸秆覆盖对粉垄免耕宿耕蔗田土壤

优先流影响特征的研究ꎬ探明秸秆覆盖对粉垄雨

养甘蔗株高、茎围、生物量及糖品质的影响ꎬ以期

为高产高糖双高甘蔗以及保护地蔗田土壤结构优

化提供科学依据ꎮ

１　 研究区概况与研究方法

１.１ 研究区概况

试验于 ２０１８—２０１９ 年在南宁市隆安县那桐镇

(１０７°２１′ — １０８°６′ Ｅꎬ ２２°５１′ —２３°２１′ Ｎ)进行ꎬ
试验地为典型坡耕地(坡度 ８° ~ １０°) 雨养甘蔗

区ꎬ土壤质地为红壤黏粒土壤ꎬ土壤 ｐＨ ４.２ꎬ年均

降雨量为 １ ４００ ｍｍꎬ有机质为 １９.９ ｇｋｇ￣１ꎬ全氮

为 １.３３ ｇｋｇ￣１ꎬ全磷为 ０.５５５ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾为 ９.９８
ｇｋｇ￣１ꎬ速效钾为 ７７.７ ｍｇｋｇ￣１ꎮ 田间数据为第 ２
年宿根保护地蔗田ꎬ采集时间为 ２０１９ 年 ３ 月 ２５ 日

(苗期)、５ 月 １５ 日(分蘖期)、８ 月 ２０ 日(伸长期)
和 １２ 月 ５ 日(成熟期)ꎮ

１.２ 试验设计和田间管理

采用随机区组设计ꎬ设粉垄耕作( ＳＲ)与常规

耕作(ＣＴ)２ 种耕作模式ꎬ粉垄耕作利用螺旋型垂

直钻头横向切割土壤ꎬ打破土壤犁底层ꎬ耕作深度

为 ４０ ~ ５０ ｃｍꎬ一次性完成自然悬浮成垄ꎮ 常规耕

作采用常规耕作措施ꎬ耕作深度为 １５ ~ ２０ ｃｍꎮ ２
种耕作方式中ꎬ同时设置常规施肥和减量 ２０％ ２
种施肥方式ꎮ 常规施肥ꎬ即采用三元复合肥(氮 ∶
磷 ∶ 钾为 １６ ∶ １６ ∶ １６) ２ ２５０ ｋｇｈｍ ￣２ꎬ分 ２ 次施

用ꎬ其中前期底肥占 ７０％ꎬ后期大培土追施占

３０％ꎮ 减量 ２０％施肥ꎬ即采用三元复合肥 (氮 ∶
磷 ∶ 钾为 １６ ∶ １６ ∶ １６) １ ８００ ｋｇｈｍ ￣２ꎬ分 ２ 次施

用ꎬ其中前期底肥占 ７０％ꎬ后期大培土追施占

３０％ꎮ ２ 种施肥方式中ꎬ设置秸秆覆盖和无秸秆覆

盖处理ꎬ宿根蔗苗期将大豆秸秆按２ ２５２ ｋｇｈｍ ￣２

覆盖在甘蔗行间近根部 ３０ ｃｍꎬ大豆秸秆干基含 Ｎ
１.６３０％、Ｐ ０.１７０％、Ｋ １.８５７％ꎮ 试验共设 ８ 个处

理ꎬ３ 次重复ꎬ每小区面积 ８７.７５ ｍ２ꎮ 大豆秸秆田

间腐解特性以及 ２０１８—２０１９ 年降雨量如图 １ 所

示ꎬ各处理具体设置见表 １ꎮ 试验供试甘蔗品种为

桂糖 ４２ 号ꎬ采用双芽蔗种ꎬ沿种植方向按“品”字

型摆种ꎬ每公顷下种量为 ６ 万个双芽苗ꎮ 田间管

理按广西双高甘蔗生产进行ꎮ
１.３ 测定项目和方法

１.３.１ 土壤优先流测定 　 在每个处理小区内选取

一处土壤优先流观测点ꎬ将土壤表面枯枝落叶层

缓慢清除ꎬ并垂直砸入长、宽均为 ５０ ｃｍꎬ高 ４０ ｃｍ
的金属框ꎬ砸入深度为 ２０ ｃｍꎮ 选择前 ５ ｄ 内无降

雨发生的样地ꎬ避免土壤含水量差异影响优先流

的观测ꎮ 样地预处理后ꎬ配置浓度为 ５ ｇＬ￣１的亚

甲基蓝溶液 １０ Ｌꎬ以 ２００ ｍＬｍｉｎ￣１的速度将溶液

均匀喷洒于样方内ꎬ为防止降雨影响ꎬ溶液喷洒结

束后将一层薄膜覆于金属样方ꎬ２４ ｈ 后将薄膜掀

开ꎬ对染色区域进行挖掘ꎬ垂直于种植方向每 １０
ｃｍ 纵向垂直挖掘 ４ 个 ４０ ｃｍ × ５０ ｃｍ 的土壤剖面ꎬ
剖面修整完毕后用数码相机进行拍摄ꎮ 拍摄图像

使用 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ＣＳ６ 软件处理ꎬ将染色区域变为黑

色ꎬ未染色区域变为白色ꎮ 将处理后的黑白图像

导入 Ｉｍａｇｅ Ｐｒｏ Ｐｌｕｓ ６. ０ 软件中进行图像分析计

数ꎬ将图像转换为 ０(黑色像素)和 ２５５(白色像素)
组成的二值数据矩阵ꎬ并将其导入 Ｅｘｃｅｌ 中ꎬ计算

６５８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



同一行中黑色像素个数占总数的百分比ꎬ即为土

壤剖面染色面积比ꎮ
１.３.２ 甘蔗农艺性状及糖品质测定　 在试验第 ２ 年

保护地甘蔗各个生长发育期(苗期、分蘖期、伸长

期、成熟期)测定甘蔗株高、茎围ꎬ２０１９ 年 ９ 月 １５ 日

和 １２ 月 １ 日取样测量各处理甘蔗的地上生物量、地
下生物量ꎬ２０１９ 年 １２ 月 ６ 日砍收甘蔗ꎬ测产量、甘
蔗蔗糖分、甘蔗纤维分、蔗汁锤度、蔗汁视纯度ꎮ

图 １　 大豆秸秆干物质腐解特征以及 ２０１８—２０１９ 年降雨量
Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｓｔｒａｗ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ａｎｄ ｒａｉｎｆａｌｌ ｉｎ ２０１８—２０１９

表 １　 试验处理设置
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

耕作方式
Ｔｉｌｌａｇｅ ｓｔｙｌｅ

减量施肥 ２０％
Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｂｙ ２０％

无秸秆覆盖
Ｎｏ ｓｔｒａｗ
ｃｏｖｅｒ

秸秆覆盖
Ｓｔｒａｗ
ｃｏｖｅｒ

常规施肥
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ
ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

无秸秆覆盖
Ｎｏ ｓｔｒａｗ
ｃｏｖｅｒ

秸秆覆盖
Ｓｔｒａｗ
ｃｏｖｅｒ

常规耕作
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ
ｔｉｌｌａｇｅ (ＣＴ)

ＣＴ１￣１ ＣＴ１￣２ ＣＴ２￣１ ＣＴ２￣２

粉垄耕作
Ｓｍａｓｈ ｒｉｄｇｉｎｇ
(ＳＲ)

ＳＲ１￣１ ＳＲ１￣２ ＳＲ２￣１ ＳＲ２￣２

１.４ 数据分析和处理

应用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９. ０ 软件分析ꎬ用

ＬＳＤ 法进行多重比较ꎬ差异显著性水平为 Ｐ<０.０５ꎬ
采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 制图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 秸秆覆盖对粉垄保护地蔗田土壤优先流的影响

由于每个处理均有 ４ 个土壤染色剖面ꎬ总计

３２ 个土壤染色剖面ꎬ因此选择各个处理中 １ 个比

较具有代表性的剖面进行展示ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ常

规耕作蔗田土壤染色主要集中在表层 ０ ~ ２０ ｃｍ 深

度范围内ꎬ粉垄耕作蔗田土壤垂直剖面染色深度

均大于 ２０ ｃｍꎬ说明粉垄耕作提高了深层土壤的水

分入渗能力ꎮ 常规耕作下ꎬ垂直剖面染色区域连

片横向分布ꎬ染色面积达 ８０％以上ꎬ说明常规耕作

蔗田土壤水分入渗形式主要以基质流为主ꎮ 粉垄

耕作下 ２０ ~ ５０ ｃｍ 土层范围内的剖面染色呈零星

分布ꎬ染色部分呈树枝分布形态ꎬ说明粉垄耕作蔗

田土壤基质流和优先流伴随发生ꎮ
由图 ２ 可知ꎬ减量施肥处理中ꎬ常规耕作下秸

秆覆盖蔗田土壤染色面积大于无秸秆覆盖ꎬ说明

常规耕作下减量施肥处理后添加秸秆覆盖能提高

土壤水分入渗能力ꎮ 粉垄耕作下秸秆覆盖蔗田土

壤染色深度小于无秸秆覆盖ꎬ并且秸秆覆盖后蔗

田土壤染色区域以大面积块状为主ꎬ染色区域比

较集中ꎬ说明粉垄耕作下减量施肥处理后添加秸

秆覆盖在一定程度上限制了土壤优先流的发生ꎬ
使蔗田土壤水分集中在 １０ ~ ２０ ｃｍ 土层范围进行

横向运移ꎮ
由图 ２ 可知ꎬ常规施肥处理中ꎬ常规耕作下秸

秆覆盖蔗田土壤染色面积小于无秸秆覆盖ꎬ并且

染色区域集中于一侧ꎬ而无秸秆覆盖蔗田土壤 ０ ~
１０ ｃｍ 土层范围染色区域分布较均匀ꎬ 连通性较
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图 ２　 不同处理土壤优先流垂直分布图像
Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｍａｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｆｌｏｗ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ３　 不同处理土壤剖面染色面积比
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｙｅｉｎｇ ａｒｅａ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

好ꎬ说明常规施肥处理中ꎬ秸秆覆盖后会在一定程

度上堵塞蔗田土壤表层孔隙ꎬ影响水分下渗ꎮ 粉

垄耕作下秸秆覆盖蔗田土壤染色面积大于无秸秆

覆盖ꎬ并且 １０ ~ ２５ ｃｍ 土层范围内出现大面积均匀

染色ꎬ呈现左右连通性较高的入渗通道ꎬ水分先横

向运移再以优先流形式向下入渗ꎬ说明常规施肥

处理中ꎬ秸秆覆盖后增加了蔗田耕层土壤的孔隙

度ꎬ有利于水分向下运移ꎬ增强土壤的储水能力ꎮ
分析并对比各处理土壤剖面染色面积(图 ３)ꎬ

粉垄耕作方式下ꎬ无秸秆覆盖处理土壤染色面积

８５８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



比随土壤深度的增加而减少ꎬ其中减量施肥处理

和常规施肥处理土壤深度大于 ７ ｃｍ 后染色面积比

降低至 ４０％及以下ꎬ并且 １０ ｃｍ 土层以下减量施

肥处理土壤染色面积比大于常规施肥处理ꎮ 粉垄

耕作下添加秸秆覆盖后土壤剖面染色面积比随土

层深度的增加ꎬ总体呈现先减少后增加再减少的

趋势ꎬ其中 １０ ~ ２０ ｃｍ 土层染色面积比增加ꎬ并且

减量施肥处理中添加秸秆覆盖后土壤剖面染色深

度减少ꎮ 常规耕作方式下ꎬ无秸秆覆盖处理 ０ ~ ８
ｃｍ 土层范围内ꎬ土壤染色面积比随土层深度的增

加呈增减反复趋势ꎬ总体面积比在 ８０％以上ꎬ说明

土壤 ０ ~ ８ ｃｍ 范围内的土壤水分以基质流的形式

发生入渗ꎬ在 １０ ｃｍ 土层深度染色面积比迅速减

少ꎬ并且在 １６ ~ ２０ ｃｍ 土层范围内土壤染色停止ꎮ
常规耕作下添加秸秆覆盖后土壤基质流深度虽降

低ꎬ但随着土层深度增加ꎬ土壤剖面染色面积比减

少趋势较为缓慢ꎬ对比同一处理中无秸秆覆盖ꎬ同
一土层深度中秸秆覆盖后土壤染色面积比大于无

秸秆覆盖ꎬ间接反映了水分在土壤中横向运移活

动得到增强ꎮ
基质流深度间接反映了土壤优先流的发生速

度ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ与常规耕作相比ꎬ粉垄耕作下土

壤基质流深度减少ꎬ土壤优先流发生较快ꎬ并且土

壤剖面染色深度较深ꎬ说明粉垄耕作提高了土壤

渗透率ꎬ水分向深层土壤运移ꎮ 在粉垄耕作下ꎬ对
比无秸秆覆盖ꎬ添加秸秆覆盖后土壤剖面染色面

积比减少趋势较平缓ꎬ同一土层染色面积比较大ꎬ
结合上文对土壤优先流垂直分布图像的分析ꎬ说
明秸秆覆盖提高了土壤水分横向运移能力ꎮ
２.２ 秸秆覆盖对粉垄保护地甘蔗地下根系生物量

的影响

由表 ２ 可知ꎬ粉垄耕作下ꎬ同一处理中ꎬ秸秆

覆盖甘蔗伸长期与成熟期地上生物量与无秸秆覆

盖无明显差异ꎮ 粉垄耕作下甘蔗伸长期、成熟期

地上生物量均大于同一处理常规耕作ꎬ分别提高

了 ４. ２２％ ~ ４１. ５５％、０. ６６％ ~ ３７. ５５％ꎮ 常规耕作

下ꎬ各处理甘蔗伸长期地上生物量由高到低依次

为 ＣＴ１￣２ ( ２. ０８６ ｋｇ)、 ＣＴ２￣２ ( １. ８７２ ｋｇ)、 ＣＴ１￣１
(１.８３８ ｋｇ)、ＣＴ２￣１(１.６５６ ｋｇ)ꎬ秸秆覆盖较无秸秆

覆盖ꎬ地上生物量增加了 １３.０４％ ~ １３.４９％ꎻ各处

理甘蔗成熟期地上生物量由高到低依次为 ＣＴ１￣２

(２.５９１ ｋｇ)、ＣＴ２￣２(２.３０４ ｋｇ)、ＣＴ２￣１(２.０３４ ｋｇ)、
ＣＴ１￣１(１.８３５ ｋｇ)ꎬ秸秆覆盖较无秸秆覆盖ꎬ地上生

物量增加了 １３.２７％ ~ ４１.２０％ꎬ说明常规耕作下秸

秆覆盖有利于促进甘蔗地上生物量增加ꎮ
由表 ２ 可知ꎬ同一处理中ꎬ粉垄耕作下甘蔗伸

长期的地下根系生物量均高于常规耕作ꎬ并且秸

秆覆盖甘蔗伸长期地下根系生物量均高于同一处

理中无秸秆覆盖ꎬ常规耕作下秸秆覆盖较无秸秆

覆盖甘蔗伸长期地下根系生物量增加了 ２.１７％ ~
１８.１８％ꎬ粉垄耕作下秸秆覆盖较无秸秆覆盖甘蔗

伸长期地下根系生物量增加了 ２. ０７％ ~ ２５.５４％ꎬ
其中减量施肥处理添加秸秆覆盖显著提高了甘蔗

伸长期地下根系生物量ꎬ说明秸秆覆盖有利于促

进甘蔗伸长期根系生长ꎮ 甘蔗成熟期时ꎬ粉垄耕

作下甘蔗地下根系生物量高于常规耕作且差异显

著ꎬ其中常规施肥处理中ꎬ粉垄耕作下添加秸秆覆

盖甘蔗地下根系生物量显著高于常规耕作ꎮ 同一

处理中ꎬ秸秆覆盖伸长期至成熟期甘蔗根系占比

分别增加了－５.２９％、４５.９０％、－０.８３％、１７.１７％ꎬ无
秸秆覆盖伸长期至成熟期甘蔗根系占比分别增加

了 ３１.０７％、３５.３９％、２８.４４％、１７.９７％ꎮ 综上可知ꎬ
甘蔗根系的生长受土壤温度和土壤湿度的影响较

大ꎬ秸秆覆盖为甘蔗根部提供了湿润的微环境ꎬ在
一定程度上使甘蔗提前进入成熟期ꎬ根系吸收的

养分主要供给甘蔗地上部ꎮ
２.３ 秸秆覆盖对粉垄保护地甘蔗主要农艺性状及

产量的影响

由图 ４ 可知ꎬ同一处理中ꎬ甘蔗苗期和分蘖期

的株高基本一致ꎬ且秸秆覆盖后的甘蔗株高与无

秸秆覆盖的甘蔗株高无显著差异ꎮ 同一处理中ꎬ
粉垄耕作下甘蔗伸长期株高均高于常规耕作ꎬ粉
垄耕作下甘蔗伸长期株高由高到低依次为 ＳＲ２￣１
(２３１.４ ｃｍ)、ＳＲ２￣２(２２８. ０ ｃｍ)、ＳＲ１￣１(２１９. ８ ｃｍ)、
ＳＲ１￣２(２１７.０ ｃｍ)ꎬ对比同一处理中常规耕作增加

１２.７％ ~ ３４.７％ꎮ 常规耕作下ꎬ甘蔗伸长期株高由

高到低依次为 ＣＴ１￣２ ( １９２. ６ ｃｍ)、 ＣＴ１￣１ ( １８７. ６
ｃｍ)、ＣＴ２￣２(１７８.２ ｃｍ)、ＣＴ２￣１(１７１.８ ｃｍ)ꎬ秸秆覆

盖甘蔗伸长期株高比无秸秆覆盖增加了 ２. ７％ ~
３.７％ꎮ 同一处理中ꎬ除常规耕作下常规施肥处理

(ＣＴ２)外ꎬ各处理中秸秆覆盖甘蔗成熟期株高均高

于无秸秆覆盖ꎬ株高增加了 ４.２％ ~１３.１％ꎬ 其中常
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表 ２　 甘蔗伸长期、成熟期地下和地上生物量
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓｅｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｄｕｒｉｎｇ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｔｕｒｅ ｓｔａｇｅｓ

区组
Ｄｅａｌ ｗｉｔｈ

甘蔗伸长期 Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

地上生物量
Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

地下根系
生物量
Ｒｏｏｔ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

总生物量
Ｔｏｔａｌ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

根系占比
Ｒｏｏｔ
ｒａｔｉｏ
(％)

甘蔗成熟期 Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅ

地上生物量
Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

地下根系
生物量
Ｒｏｏｔ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

总生物量
Ｔｏｔａｌ

ｂｉｏｍａｓｓ
(ｋｇ)

根系占比
Ｒｏｏｔ
ｒａｔｉｏ
(％)

ＳＲ１￣１ ２.２０８ａｂ ０.１８４ｂｃ ２.３９２ ７.６９ ２.５２４ａｂ ０.２８３ａ ２.８０７ １０.０８

ＳＲ１￣２ ２.１７４ｂ ０.２３１ａ ２.４０５ ９.６０ ２.６０８ａｂ ０.２６１ａｂ ２.８６９ ９.１０

ＳＲ２￣１ ２.３４４ａ ０.１４５ｃ ２.４８９ ５.８３ ２.７２１ａ ０.２３３ｂｃ ２.９５４ ７.８９

ＳＲ２￣２ ２.２３４ａｂ ０.１５８ｃ ２.３９２ ６.６１ ２.５４８ａｂ ０.２５４ａｂ ２.８０２ ９.０６

ＣＴ１￣１ １.８３８ｃ ０.１７６ｂｃ ２.０１４ ８.７４ １.８３５ｄ ０.２３２ｂｃ ２.０６７ １１.２２

ＣＴ１￣２ ２.０８６ｂ ０.２０８ａｂ ２.２９４ ９.０７ ２.５９１ａｂ ０.２５６ａｂ ２.８４７ ８.９９

ＣＴ２￣１ １.６５６ｃ ０.１３８ｃ １.７９４ ７.６９ ２.０３４ｃｄ ０.２０３ｃ ２.２３７ ９.０７

ＣＴ２￣２ １.８７２ｃ ０.１５２ｃ ２.０２４ ７.５１ ２.３０４ｂｃ ０.２０６ｃ ２.５１０ ８.２１

　 注: 同列不同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ< ０. ０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

不同小写字母表示不同处理间差异显著 ( Ｐ < ０. ０５)ꎮ
下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ( Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ４　 不同处理宿根蔗株高
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｓｔｕｂｂｌｅ ｃａｎｅ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

规耕作下减量施肥处理秸秆覆盖(ＣＴ１￣２)比无秸

秆覆盖(ＣＴ１￣１)增加了 １３.１％ꎬ达到显著性差异水

平(Ｐ<０. ０５)ꎬ说明秸秆覆盖有利于甘蔗株高的

增长ꎮ
由图 ５ 可知ꎬ各处理甘蔗苗期茎围基本一致ꎮ

同一处理中ꎬ粉垄耕作下甘蔗分蘖期茎围均明显

图 ５　 不同处理宿根蔗茎围
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｔｅｍ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｓｔｕｂｂｌｅ

ｃａｎｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

高于常规耕作ꎬ并且秸秆覆盖后的甘蔗茎围与无

秸秆覆盖的甘蔗茎围无显著差异ꎮ 甘蔗伸长期和

成熟期中ꎬ各处理间甘蔗茎围无显著差异ꎬ说明秸

秆覆盖对甘蔗茎围增粗无影响ꎮ
甘蔗单茎重是甘蔗产量的重要指标之一ꎮ 由

表 ３ 可知ꎬ同一处理中ꎬ 粉垄耕作较常规耕作ꎬ甘
蔗单茎重提高了 １.７９％ ~ ５０.３３％ꎬ其中常规施肥

处理中ꎬ粉垄耕作下甘蔗单茎重显著大于常规耕

作ꎬ有效茎数增加了 ２.４４％ ~２０.５１％ꎬ 甘蔗产量增
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表 ３　 不同处理下甘蔗产量
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｄｅａｌ
ｗｉｔｈ

单茎重
Ｓｉｎｇｌｅ ｓｔｅｍ

ｗｅｉｇｈｔ
(ｋｇ)

密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ
(ｐｌａｎｔ
ｍ￣２)

有效
茎数

Ｍｉｌｌａｂｌｅ
ｓｔａｌｋｓ

(ｐｌａｎｔ
ｍ￣２)

理论
产量

Ｔｈｒｅｔｉｃａｌ
ｙｉｅｌｄ
( ｔ
ｈｍ￣２)

实际
产量
Ａｃｔｕａｌ
ｙｉｅｌｄ
( ｔ
ｈｍ￣２)

ＳＲ１￣１ ２.０７±０.０８ｂｃ ６.２ ３.９ ８０.７３ ９８.９５

ＳＲ１￣２ ２.２７±０.０５ａｂ ５.７ ４.２ １１４.２４ １１５.０５

ＳＲ２￣１ ２.３０±０.０３ａ ６.８ ４.７ １０８.１０ １０８.５９

ＳＲ２￣２ ２.３０±０.０５ａ ６.３ ４.１ ９４.３０ １０６.９９

ＣＴ１￣１ ２.００±０.０３ｃｄ ５.２ ３.５ ７０.００ ６７.２６

ＣＴ１￣２ ２.２３±０.１１ａｂ ４.８ ３.７ ８２.５１ ９８.３３

ＣＴ２￣１ １.８３±０.０８ｄ ５.６ ３.９ ７１.３７ ７０.１１

ＣＴ２￣２ １.５３±０.０７ｅ ５.１ ４.１ ６２.７３ ６８.９７

加了 ６.８３％ ~５５.１３％ꎮ 粉垄耕作下甘蔗每公顷实

际产量由高到低依次为 ＳＲ１￣２( １１５. ０５ ｔ)、ＳＲ２￣１
(１０８.５９ ｔ)、ＳＲ２￣２(１０６.９９ ｔ)、ＳＲ１￣１(９８.９５ ｔ)ꎬ减
量施肥处理中ꎬ秸秆覆盖较无秸秆覆盖ꎬ甘蔗产量

提高了 １６.２７％ꎮ 粉垄耕作下ꎬ减量施肥处理较常

规施肥处理ꎬ甘蔗产量降低了 ９.７４％且达到显著

差异水平ꎮ 而减量施肥处理中添加秸秆覆盖较常

规施肥中无秸秆覆盖ꎬ产量提高了５.９５％ꎮ 常规耕

作下ꎬ减量施肥处理中ꎬ秸秆覆盖较无秸秆覆盖ꎬ
甘蔗产量提高了 ４６.１９％ꎬ说明减量施肥处理下添

加秸秆覆盖能够达到增产的效果ꎮ
２.４ 秸秆覆盖对粉垄保护地甘蔗品质的影响

甘蔗的糖品质主要从蔗汁视纯度、纤维分、蔗
汁锤度和商业糖分(ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ ｃａｎｅ ｓｕｇａｒꎬＣＣＳ)等
方面体现ꎮ 由表 ４ 可知ꎬ各个处理的甘蔗视纯度

在 ８４.１２％ ~ ８８.５５％之间ꎬ与常规耕作相比ꎬ粉垄

耕作下甘蔗蔗汁视纯度提高了 ０.１％ ~ ３.７％ꎬ其中

减量施肥处理和常规施肥处理中添加秸秆覆盖

后ꎬ粉垄耕作下蔗汁视纯度显著高于常规耕作ꎬ并
且同一处理中秸秆覆盖较无秸秆覆盖蔗汁视纯度

提高了 ０. ７％ ~ ４. ３％ꎮ 甘蔗纤维分在 １４. １１％ ~
１４.９９％之间ꎬ与常规耕作相比ꎬ粉垄耕作下甘蔗纤

维分提高了 ０.８％ ~ ５.０％ꎬ并且同一处理中秸秆覆

盖较无秸秆覆盖甘蔗纤维分提高了 １.１％ ~ ３.３％ꎮ
蔗汁锤度在 ２２.２７％ ~ ２３.８７％之间ꎬ与常规耕作相

比ꎬ粉垄耕作下蔗汁锤度提高了 ３.６％ ~ ６.１％ꎬ并
且同一处理中秸秆覆盖较无秸秆覆盖蔗汁锤度提

高了 ０. ４％ ~ ３. ３％ꎬ各处理间蔗汁锤度差异不显

著ꎮ 转光度在 ２０.０２％ ~ ２１.４１％之间ꎬ同一处理中

秸秆覆盖较无秸秆覆盖转光度提高了 ０. ８％ ~
２.７％ꎬ蔗汁蔗糖分在２０.７７％ ~ ２２. ６２％之间ꎬ同一

处理中秸秆覆盖较无秸秆覆盖转光度提高了

３.０％ ~６.５％ꎮ 说明粉垄耕作和秸秆覆盖均对提高

甘蔗糖品质有促进作用ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 保护地蔗田对土壤优先流的影响

土壤染色示踪法反映了不同处理田间土壤水

分的入渗形式ꎬ通过对染色形态图像进行分析ꎬ揭
示不同耕作下秸秆覆盖后坡耕地土壤优先流分布

特征(ｖａｎ Ｓｃｈａｉｋꎬ２００９)ꎮ 陈晓冰等(２０１９)利用染

色示踪法发现ꎬ蔗田土壤优先流程度与土壤垂直联

通孔隙数量有关ꎮ 本研究发现ꎬ粉垄耕作下土壤优

先流程度大于常规耕作ꎬ可能是因为粉垄耕作深度

大于常规耕作ꎬ螺旋型垂直钻头将 ０~５０ ｃｍ 土壤旋

磨细碎ꎬ有效降低了土壤容重ꎬ增加了总孔隙度ꎬ从
而提高了土壤水分入渗能力ꎬ这与李轶冰等(２０１３)
研究结果一致ꎮ 白永会等(２０１７)研究发现ꎬ秸秆覆

盖在增加土壤入渗速率的同时ꎬ减少了降雨对表土

冲击造成的侵蚀和结皮率ꎮ 而本研究发现ꎬ常规耕

作方式下添加秸秆覆盖影响了土壤基质流深度ꎬ土
壤优先流发生较快ꎬ在一定程度上提高了土壤水分

入渗能力ꎮ 本研究还发现ꎬ粉垄耕作下ꎬ减量施肥

处理中添加秸秆覆盖后土壤垂直剖面染色深度减

少ꎬ１０~２０ ｃｍ 土层范围染色面积增大ꎬ限制深层土

壤优先流发生的同时ꎬ增加土壤水分横向运移能

力ꎬ提高了土壤保水、保肥能力ꎬ而常规施肥处理中

添加秸秆覆盖后深层土壤优先流发生程度和分化

程度较高ꎬ存在水肥流失风险ꎬ可能是因为不同的

施肥方式下土壤孔隙发育程度不同ꎬ秸秆腐解后在

一定程度上影响了土壤大孔隙ꎬ从而削弱土壤优先

流程度ꎬ这与汪金舫等(２００９)、王珍和冯浩(２００９)
研究结果一致ꎮ
３.２ 保护地蔗田对甘蔗根系生物量及产量的影响

秸秆覆盖粉垄免耕保护地耕作促进了甘蔗根

系生长ꎬ增加了地下和地上的生物量ꎮ 甘蔗株高

和茎围是决定甘蔗产量的主要构成因素 (刘鲁峰
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表 ４　 不同处理下甘蔗成熟期糖的品质
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｕｇａｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ａｔ ｍａｔｕｒｅ ｓｔａｇｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

区组
Ｄｅａｌ ｗｉｔｈ

蔗汁视纯度
Ｐｕｒｉｔｙ
(％)

纤维分
Ｆｉｂｅｒ
(％)

蔗汁锤度
Ｂｒｉｘ
(％)

转光度
Ｐｏｌ
(％)

商业糖分
ＣＣＳ
(％)

蔗汁蔗糖分
Ｓｕｃｒｏｓｅ
(％)

ＳＲ１－１ ８５.７０±０.２７ｂｃ １４.４１ ２３.１０±０.２１ａ ２０.１８ １４.７１ ２０.９１

ＳＲ１－２ ８８.５５±０.５２ａ １４.８９ ２３.８７±０.９０ａ ２０.７２ １５.２０ ２１.５１

ＳＲ２－１ ８４.２１±０.６０ｃ １４.７１ ２３.６３±０.２２ａ ２１.２１ １５.１８ ２１.２４

ＳＲ２－２ ８７.８７±１.０６ａｂ １４.９９ ２３.７３±０.４１ａ ２１.４１ １５.４３ ２２.６２

ＣＴ１－１ ８４.９６±１.１１ｃ １４.２９ ２２.３０±０.５９ａ ２０.０２ １４.５７ ２０.７７

ＣＴ１－２ ８５.５９±０.７７ｂｃ １４.５３ ２２.８０±０.１５ａ ２０.１７ １４.６９ ２１.６８

ＣＴ２－１ ８４.１２±１.１３ｃ １４.１１ ２２.２７±０.５８ａ ２０.２１ １４.３５ ２１.１０

ＣＴ２－２ ８４.７４±０.６７ｃ １４.２７ ２２.８７±０.７１ａ ２０.５５ １４.５３ ２１.７４

等ꎬ２０２０)ꎬ汪金舫等(２００９)研究表明秸秆还田能

改善土壤物理性状ꎬ降低土壤容重ꎬ增加总孔隙度

和毛管孔隙度ꎬ改善土壤肥力ꎮ 本研究结果表明ꎬ
粉垄耕作较常规耕作ꎬ甘蔗株高增加了 １２.６７％ ~
３４.６９％ꎬ甘蔗产量增加了 ６.８３％ ~ ５５.１３％ꎬ其中减

量施肥处理中ꎬ粉垄耕作添加秸秆覆盖甘蔗产量

提高了 １６.２７％ꎬ且添加秸秆覆盖较常规施肥中无

秸秆覆盖ꎬ产量提高了 ５.９５％ꎬ常规耕作添加秸秆

覆盖甘蔗产量提高了 ４６.１９％ꎮ 本研究还发现ꎬ粉
垄耕作下秸秆覆盖较无秸秆覆盖甘蔗伸长期地下

根系生物量增加了 ８.９７％ ~ ２５.５４％ꎮ 这可能因为

添加秸秆覆盖后避免降雨对土壤表层的直接冲刷

而造成土壤结构被破坏ꎬ减少了水土流失(刘红梅

等ꎬ２０２０ꎻ张统帅等ꎬ２０２０)ꎬ同时秸秆腐解提高了

土壤有机质含量ꎬ为甘蔗根系发育提供了良好的

土壤微环境(李卓等ꎬ２００９)ꎬ甘蔗根系发达有利于

提高了水肥利用率ꎬ从而促进甘蔗生长提高产量ꎮ
本研究中ꎬ秸秆覆盖成熟期甘蔗根系占比增加最

高达 ３７.２４％ꎬ无秸秆覆盖成熟期甘蔗根系占比增

加最高达 ３５.３９％ꎬ可能是因为秸秆覆盖改善了甘

蔗根际土壤水、肥、气、热状况ꎬ提高根系活性ꎬ促
进伸长期根系生长ꎬ并在甘蔗成熟期根系吸收的

水分和养分主要供给地上部生长发育ꎮ 而无秸秆

覆盖ꎬ土壤表层水分自然蒸发较多ꎬ在一定程度上

造成干旱ꎬ由于根系的向地性和向水性(李鸿博

等ꎬ２０１９)ꎬ因此根系向深层土壤生长以吸收土壤

深层的水分(赵丽萍等ꎬ２０１９)ꎮ

３.３ 保护地蔗田对甘蔗糖品质的影响

影响甘蔗糖分及品质形成因素有多种ꎬ其中

自然降雨对甘蔗糖分的影响较大 (陈迪文等ꎬ
２０２０)ꎮ 甘蔗糖品质主要从蔗汁视纯度、纤维分、
蔗汁锤度和商业糖分等方面体现 (陈月桂等ꎬ
２００７)ꎮ 本研究中ꎬ粉垄耕作和秸秆覆盖均能有效

提高甘蔗品质ꎬ其中同一耕作方式下ꎬ秸秆覆盖较

无秸秆覆盖ꎬ甘蔗纤维分提高了 １.１％ ~ ３.３％ꎬ蔗
汁锤度提高了 ０.４％ ~３.３％ꎬ转光度提高了０.８％ ~
２.７％ꎬ蔗汁蔗糖分提高了 ３.０％ ~ ６.５％ꎬ说明粉垄

耕作下宿根蔗在秸秆覆盖有利于糖分积累ꎬ提高

甘蔗糖品质ꎬ这可能因为免耕宿根蔗在秸秆覆盖

条件下利于蓄水保墒ꎬ根系快发优势明显利于甘

蔗生长和糖分累积(姚全等ꎬ２００７)ꎬ同时秸秆覆盖

不仅保持了地表土壤湿度ꎬ而且对降雨形成的地

表径流有拦截作用ꎬ延长水分下渗时间ꎬ有利于自

然降水资源利用ꎬ提高了甘蔗蔗糖累积效率ꎮ
粉垄耕作方式下秸秆覆盖降低深层土壤优先

流发生ꎬ提高深层土壤水分横向运移能力ꎬ利于

１０ ~ ２５ ｃｍ 土层蓄水ꎬ促进甘蔗根系生长ꎬ提高甘

蔗根系对水肥的利用率ꎬ从而增加甘蔗产量和提

高糖品质ꎮ 免耕秸秆覆盖可作为粉垄红壤坡耕地

蔗田一种重要的保护性生产调控方式ꎮ
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２０２２ꎬ ４２(１１): １８６５－１８７４.

甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的鉴定与生物信息学分析

刘　 营１ꎬ２ꎬ 尹　 泽１ꎬ２ꎬ 江姚兰１ꎬ２ꎬ 周定港１ꎬ２ꎬ３∗

( １. 湖南科技大学 生命科学学院ꎬ 湖南 湘潭 ４１１２０１ꎻ ２. 经济作物遗传改良与综合利用湖南省重点实验室ꎬ 湖南

湘潭 ４１１２０１ꎻ ３. 福建农林大学农业农村部福建甘蔗生物学与遗传育种重点实验室ꎬ 福州 ３５０００２ )

摘　 要: ＮＲＡＭＰ 蛋白(ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍａｃｒｏｐｈａｇｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)家族在植物响应重金属胁迫时具有

重要作用ꎬ能够转运 Ｆｅ２＋、Ｍｎ２＋、Ｚｎ２＋和 Ｃｄ２＋等重金属离子ꎮ 为探究甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的特征ꎬ该文基

于甘蔗割手密基因组鉴定了 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族ꎬ并进行了理化特性、基因结构、顺式作用元件、保守基序、
结构域和进化关系等分析ꎮ 结果表明:甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族含有 ２９ 个成员ꎬ不均匀分布在 １９ 条染色体

上ꎻ编码蛋白均为不稳定蛋白ꎬ无信号肽ꎬ亚细胞均定位在质膜上ꎻ各成员保守基序有 ６ ~ １０ 个不等ꎬ跨膜数

有 ６~ １２ 个不等ꎬ二级结构主要构成元件为 α￣螺旋和无规则卷曲ꎻ顺式作用元件分析表明甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基

因家族可能通过激素代谢参与逆境胁迫和生长发育等生物过程ꎻ利用割手密的 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 转录组表达数据进

行的组织特异性分析发现ꎬＳｃＮＲＡＭＰ 在甘蔗不同发育阶段的叶和茎中具有时空表达特性ꎻ进化树分析将甘

蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 家族成员分为 ３ 个亚家族(Ｉ、Ⅱ和Ⅲ)ꎮ 该研究在全基因组水平上系统地鉴定了现代栽培甘蔗

祖先种之一割手密 ＮＲＡＭＰ 基因家族ꎬ为进一步了解甘蔗 ＮＲＡＭＰ 基因家族提供了基础ꎬ也为后续甘蔗重金

属研究提供了重要候选基因ꎮ
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ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ ｇｅｎｏｍｅꎻ Ｔｈｅｓｅ ２９ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｎｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ １９ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓꎬ ａｎｄ
ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ６ ｔｏ １０ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓꎻ Ｔｈｅ ｅｎｃｏｄｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｕｎｓｔａｂｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ ｎｏ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ
ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｅｍｂｒａｎｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ６ ｔｏ １２ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ α￣ｈｅｌｉｘ ａｎｄ ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌｓ ａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓꎻ Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ＳｃＮＲＡＭＰ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｂｙ ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ｉｎ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｔｈｅ ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＮＡ￣ｓｅｑ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄａｔａ ｏｆ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍꎬ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ２９ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓꎻ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ２９ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｓｕｂｆａｍｉｌｉｅｓ (Ｉꎬ
Ⅱａｎｄ Ⅲ). Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｆｕｌ ｔｏ ｂｅｔｔｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃａｎｄｉｄａｔｅ
ｇｅｎｅｓ ｔｈａｔ ｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔｒｅｓｓ ｏｆ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌｓ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｓｕｇａｒｃａｎｅꎬ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍꎬ ＳｃＮＲＡＭＰꎬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ ｓｔｒｅｓｓ

　 　 甘蔗(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｐ.)是重要的一年生或多年

生 糖 料 作 物ꎬ 属 于 单 子 叶 植 物 纲

( Ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎｅａｅ ) 禾 本 科 ( Ｐｏａｃｅａｅ ) 甘 蔗 属

(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ Ｌ.)( Ｉｒｖｉｎｅꎬ １９９９)ꎮ 甘蔗是一种高光

合效率的 Ｃ４ 植物ꎬ具有生物量大、ＣＯ２补偿点低、
耐干旱、适应性广和产量高等特点 (方静平等ꎬ
２０１４)ꎮ 甘蔗是异源多倍体ꎬ其倍性水平从５×到

１６×不等ꎬ其基因组大小约为 １０ Ｇｂ (陈如凯ꎬ
２０１１)ꎮ 现代栽培甘蔗是世界上最重要的食糖来

源ꎬ占全世界食糖总量的 ８０％(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
ＮＲＡＭＰ 转运体在离子稳态的维持ꎬ尤其是在

二价金属离子的转运上发挥着重要作用ꎬ并且该蛋

白家族在进化过程中高度保守 ( Ｎｅｖｏ ＆ Ｎｅｌｓｏｎꎬ
２００６)ꎮ 哺乳动物 ＮＲＡＭＰ 基因的氨基酸序列与酵

母、水稻和果蝇 ＮＲＡＭＰ 基因的氨基酸序列相似性

分别为 ４６％、５８％和 ７３％(Ｂｅｌｏｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ
在植物吸收重金属的过程中ꎬＮＲＡＭＰ 蛋白等膜转

运蛋白发挥着重要作用 ( Ｃｅｌｌｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９５)ꎮ
Ｍäｓｅｒ 等(２００１)对拟南芥的 ６ 个 ＮＲＡＭＰ 基因进行

克隆和系统进化分析发现ꎬ６ 个家族成员被分为 ２
个亚家族ꎬ其中 ＡｔＮＲＡＭＰ１ 和 ＡｔＮＲＡＭＰ６ 位于第一

亚家族ꎬＡｔＮＲＡＭＰ２ 至 ＡｔＮＲＡＭＰ５ 属于第二亚家族ꎮ
ＡｔＮＲＡＭＰ１ 蛋白是模式生物拟南芥中的主要高亲和

性锰转运蛋白ꎬ定位于质膜ꎬ其功能是将重金属转

运至细胞质 ( Ｃａｉｌｌｉａｔｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ )ꎮ Ｐｏｔｔｉｅｒ 等

(２０１５)研究发现诱导表达 ＡｔＮＲＡＭＰ４ 的酵母株突

变会导致其镉和锌的吸收下降ꎬ而对于铁的吸收量

没有改变ꎬ此研究提示人为诱导 ＮＲＡＭＰ 转运蛋白

的突变可用于降低动植物对 Ｃｄ 的吸收和转运ꎮ 不

同植物的 ＮＲＡＭＰ 家族成员具有组织表达特异性ꎬ
如 ＡｔＮＲＡＭＰ１ 在 根 中 高 表 达 ( Ｃａｓｔａｉｎｇｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎬ而 ＡｔＮＲＡＭＰ２ 则主要在根表皮和根尖区域表

达(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻＯｓＮＲＡＭＰ１ 在营养生长阶段

的根部以及在生殖生长期时的叶片和茎中均为高

表达(Ｔａｋａｈａｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ
甘蔗是重要的经济作物ꎬ与其他植物一样也

面临着重金属污染问题ꎮ 重金属对于植物的生长

起着十分重要的作用ꎬ一些二价重金属离子如

Ｃｕ２ ＋、Ｚｎ２ ＋和 Ｍｎ２ ＋等是植物生长必需的微量元素ꎬ
而有些重金属如 Ｃｄ２＋和 Ｐｂ２＋等的过度吸收则会造

成植物的重金属毒害甚至影响产量(Ｒｏｓａ￣Ｓａｎｔｏｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 植物 ＮＲＡＭＰ 蛋白的功能研究在拟南

芥 ( Ｔｈｏｍｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ )、 水 稻 ( Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)、土豆( Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)、大豆(Ｑｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)和油菜(Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等植物中虽有广

泛报道ꎬ但关于甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白的研究目前还没

有报道ꎮ 本研究基于甘蔗割手密种的全基因组序

列ꎬ利用生物信息学的方法筛选甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基

因家族成员ꎬ并对其进行进化树构建、染色体定

位、基因结构分析和蛋白特性分析等ꎬ以期为后续

该基因家族的研究提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

ＡｔＮＲＡＭＰ 基因家族的蛋白序列来源于拟南芥

６６８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＴＡＩＲ 数据库ꎬ甘蔗全基因组和基因注释文件来源

于 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｌｉｆｅ. ｉｌｌｉｎｏｉｓ. ｅｄｕ / ｍｉｎｇ / ｄｏｗｎｌｏａｄｓ /
Ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ＿ｇｅｎｏｍｅ / (Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的鉴定 　 以拟南芥

ＮＲＡＭＰ 蛋白序列作为种子序列ꎬ在 ＴＢｔｏｏｌｓ(版本

号为 ｖ１. ０９７１ꎬ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ ) 进 行 第 一 次

Ｂｌａｓｔｐꎬ在 ＮＣＢＩ 进行第二次 Ｂｌａｓｔｐꎻ结合 ＳＭＡＲＴ
(ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣ｈｅｉｄｅｌｂｒｅｇ. ｄｅ / )对候选基因的

氨基 酸 序 列 结 构 域 进 行 鉴 定ꎬ 手 动 剔 除 不 含

ＮＲＡＭＰ 保守结构域的序列ꎬ保留下的即为甘蔗

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员ꎮ
１.２.２ 编码蛋白理化特性　 利用 ＥｘＰＡＳｙ 在线软件

( ｈｔｔｐｓ: / / ｕｓ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ. ｈｔｍｌ / ) 对

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族编码蛋白的等电点、分子量、序
列长度、总平均疏水性、不稳定系数和脂溶指数等

理化性质进行分析预测ꎻ利用 ＳｉｇｎａｌＰ ｖ４.１(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ￣４. １ / ) 和 ＣＥＬＬＯ
ｖ２.５(ｈｔｔｐ: / / ｃｅｌｌｏ. ｌｉｆｅ.ｎｃｔｕ.ｅｄｕ.ｔｗ / )分别对 ２９ 条蛋

白序列进行信号肽预测和亚细胞定位分析ꎮ
１.２.３ 蛋白二级结构和跨膜结构的分析 　 利用

ＳＯＰＭＡ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｎｐｓａ￣ｐｒａｂｉ. ｉｂｃｐ. ｆｒ / ｃｇｉ￣ｂｉｎ / ｎｐｓａ ＿
ａｕｔｏｍａｔ. ｐｌ? ｐａｇｅ ＝ / ＮＰＳＡ / ｎｐｓａ ＿ ｓｏｐｍａ. ｈｔｍｌ) 分析

ＮＲＡＭＰ 蛋白的 二 级 结 构ꎬ利 用 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ
ｖ２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ / )
分析该蛋白家族的跨膜结构ꎮ
１.２.４ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因保守基序、结构域及基

因结构的分析 　 首先ꎬ利用 ＭＥＭＥ(ｈｔｔｐｓ: / / ｍｅｍｅ￣
ｓｕｉｔｅ. ｏｒｇ / ｍｅｍｅ / ) 和 ＮＣＢＩ￣ＣＤＤ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ / ｃｄｄ / ｗｒｐｓｂ. ｃｇｉ)检测甘蔗

ＳｃＮＲＡＭＰ 家族基因中所存在相似度较高的基序

(ｍｏｔｉｆ)和保守结构域(ｄｏｍａｉｎ)ꎻ然后ꎬ利用基因组

注释文件ꎬ获得家族成员内含子及外显子分布情

况ꎻ最后ꎬ利用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件对其进行可视化分析ꎮ
１.２.５ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族顺式作用元件的分

析　 提取 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因上游 ３ ０００ ｂｐ 序列作为甘

蔗 ＮＲＡＭＰ 基因的启动子ꎻ利用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ(ｈｔｔｐ: / /
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ. ｐｓｂ. ｕｇｅｎｔ. ｂｅ / ｗｅｂｔｏｏｌｓ / ｐｌａｎｔｃａｒｅ /
ｈｔｍｌ / )对启动子区域顺式作用元件进行分析ꎮ
１.２.６ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的染色体定位 　 运用

ＴＢｔｏｏｌｓ 软件ꎬ结合甘蔗基因组注释文件和家族成

员 ＩＤｌｉｓｔꎬ将结果可视化ꎮ
１.２.７ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 家族进化树的构建 　 使用本

地软件 ＭＥＧＡＸ 完成多序列比对并采用邻接法

(ｎｅｉｇｈｂｏｒ ｊｏｉｎｉｎｇ)构建系统进化树ꎬ其中校验参数

(ｂｏｏｔｓｔｒａｐ)设置为 １ ０００ 次ꎬ其余均设置为默认参

数ꎻ利 用 在 线 Ｅｖｏｌｖｉｅｗ 软 件 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｅｖｏｌｇｅｎｉｕｓ.
ｉｎｆｏ / / ｅｖｏｌｖｉｅｗ￣ｖ２ / ＃ｌｏｇｉｎ )对进化树进行绘制编辑ꎮ
１.２.８ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的表达分析 　 利用割手

密的 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 转录组表达数据进行甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ
基因的表达分析ꎮ 割手密的转录组 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 表达

谱下载自割手密基因组数据库( Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
筛选得到 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员在不同时期不

同组织中的表达量(ＦＰＫＭ 值)ꎬ并用 ＴＢｔｏｏｌｓ 进行

聚类ꎬ绘制热图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白的理化特性

从甘蔗割手密基因组中共鉴定到 ２９ 个甘蔗

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员ꎬ其一级结构和理化性质如

表 １ 所示ꎮ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员的氨基酸

总数在 ３３４~１ ２７２ 个之间ꎬ氨基酸长度平均为 ５６３ꎬ
分子量维持在 ５５ ０００ Ｄａ 左右ꎻ等电点跨度较大ꎬ在
４.７７~９.４３ 之间ꎻ家族成员的不稳定系数大部分低

于 ４０％ꎬ只有 ７ 个成员不稳定系数在 ４０％ ~ ４８％之

间ꎻ家族成员平均亲水系数在 ０.０１５~０.９４９ 之间ꎻ２９
个甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 蛋白均无信号肽ꎬ亚细胞定位分

析表明成员均定位在质膜上ꎮ
２.２ 蛋白二级结构和跨膜结构分析

甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白二级结构和跨膜结构分析

如表 ２ 所示ꎮ ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的二级结构主要

由 α￣螺旋、无规则卷曲、延伸链和 β￣转角组成ꎬ其
中 α￣螺旋比例最高ꎬ为 ３６.７１％ ~ ６４.３２％ꎬβ￣转角

所占比例最小ꎬ为 １.６２％ ~ ５.０６％ꎻ蛋白家族的二

级结构较为整齐ꎬ除在 Ｓｓｐｏｎ. ０３Ｇ００２４３１０￣２Ｂ 和

Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２４３１０￣１Ａ 中所占比例是无规则卷曲>
α￣螺旋>延伸链>β￣转角外ꎬ其余家族成员均为 α￣
螺旋>无规则卷曲 >延伸链 > β￣转角ꎻ２９ 个甘蔗

ＮＲＡＭＰ 家族成员均有跨膜结构ꎬ其数量为 ６ ~ １２
个不等ꎮ 这表明甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白为跨膜蛋白ꎬ可
能与其转运重金属离子的功能相适应ꎮ
２.３ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因保守基序、结构域及基因

结构分析

对甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的保守基序、结构域及

基因结构分析如图 １ 所示ꎮ 通过对保守基序分析

发现 ｍｏｔｉｆ １ 基 序 高 度 保 守ꎬ 在 割 手 密 ２９ 个

ＮＡＲＡＭＰ 家族成员中均存在ꎻ 个别家族成员存在

７６８１１１ 期 刘营等: 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的鉴定与生物信息学分析



表 １　 甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白理化特性
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＮＲＡＭＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

氨基酸数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

分子量
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｗｅｉｇｈｔ
(Ｄａ)

等电点
ｐＩ

不稳定系数
Ｉｎｓｔａｂｉｌｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

脂肪系数
Ａｌｉｐｈａｔｉｃ
ｉｎｄｅｘ

亲水性的平均值
ＧＲＡＶＹ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣２Ｂ ５４７ ５９ １２３.６０ ４.８５ ３１.７７ １１１.３５ ０.４５９ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣２Ｂ ５１６ ５６ ３４６.０８ ５.７４ ３４.６３ １１３.９９ ０.５４１ 质膜 ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６９０￣２Ｄ ５８８ ６４ ９３８.６４ ９.０８ ４１.７０ １０７.０４ ０.２７０ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣３Ｃ ５３６ ５７ ９７８.４１ ４.８３ ３３.９９ １１３.２６ ０.４７２ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６９０￣１Ａ ５３８ ５８ ０３４.３７ ４.８５ ３５.５５ １１１.７８ ０.４６８ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣１Ｐ ５５１ ６０ ８２５.４１ ６.２８ ３６.０８ １１１.３８ ０.４６４ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣４Ｄ ４９８ ５３ ７９９.２１ ４.７７ ３５.７２ １０５.４８ ０.３８８ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣１Ａ ５０７ ５５ ４７８.０８ ６.１７ ３３.７９ １１２.７６ ０.５２５ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣１Ａ ４６２ ５１ ４１７.００ ９.５９ ４０.１５ １０３.８１ ０.１４７ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣３Ｃ ５１６ ５５ ７０８.２１ ８.０３ ３３.０１ １１９.０５ ０.５７２ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２７０￣１Ａ ５４８ ５９ ６２５.１４ ６.８３ ３８.０１ １１８.８７ ０.５６３ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣２Ｂ ６０３ ６５ ３７９.８６ ９.０５ ４０.０５ １０８.５６ ０.４８３ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２６０￣１Ａ ５４６ ５８ ７５７.４８ ６.５９ ３８.８９ １２４.１４ ０.７２１ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣１Ａ ４９０ ５３ １８０.５９ ８.９３ ３１.９８ １１９.９６ ０.５７８ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣４Ｄ ４８８ ５２ ７９７.３２ ９.３４ ３３.６７ １２０.８６ ０.６３１ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣３Ｃ ４８５ ５２ ４４２.１０ ８.８３ ３３.０１ １２０.０６ ０.７５５ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２６０￣２Ｃ ５１４ ５５ １７９.２８ ６.２６ ３７.６６ １２５.９７ ０.７４８ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣１Ａ ５０４ ５４ ９４５.０９ ９.４３ ３８.６９ １１６.１１ ０.６１２ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣４Ｄ ６８８ ７３ ８４２.９１ ９.３８ ４７.１２ ９８.３０ ０.２６７ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２７０￣２Ｃ ４５０ ４９ ０９３.１０ ８.０７ ３４.０３ １２４.８０ ０.６９６ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣２Ｂ ４９４ ５３ ４９７.１７ ９.１９ ３６.４５ １２４.５１ ０.６４６ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００３８８００￣１Ｄ ４３５ ４６ ９８９.０４ ６.９３ ３４.９７ １０８.８０ ０.５３０ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２４３１０￣３Ｃ ７１７ ７７ ８５４.５８ ５.０２ ３７.１０ １０３.０７ ０.３３４ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２４３１０￣２Ｂ １ ２７２ １３８ ３２６.４２ ５.９０ ４６.５６ ９２.５６ ０.０２９ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００５７８１０￣１Ｄ ３０８ ３３ １４４.６９ ７.７０ ４１.３０ １３７.４０ ０.９４９ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２４３１０￣１Ａ １ ２６７ １３８ ００８.８８ ５.９７ ４６.０７ ９２.３８ ０.０１５ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２５８４０￣２Ｂ ４５６ ４９ ７４９.０３ ６.４０ ３１.０１ １２５.６８ ０.８１２ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ ４５８ ５０ ０２７.１７ ６.０５ ３２.７１ １２４.４８ ０.７４２ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２５８４０￣１Ａ ３３４ ３６ ３７４.０３ ６.７８ ３０.４２ １２２.５４ ０.７３４ 质膜 Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ

２ 个 ｍｏｔｉｆ ９ꎬ如 Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１６０￣２Ｃ、Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００５７８１０￣
１Ｄ、Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１６０￣１Ａ 和 Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２７０￣１Ａ 等ꎻ大
部分家族成员中有 ９ 个保守基序ꎬ而成员 Ｓｓｐｏｎ.
０２Ｇ００２９６８０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０５Ｇ００３８８００￣１Ｄ 和 Ｓｓｐｏｎ.
０２Ｇ００５７１８０￣１Ｄ 中最少ꎬ仅有 ６ 个保守基序(图 １ꎬ
表 ３)ꎮ 保守基序的差异可能暗示该基因家族成员

之间在功能上存在差异ꎮ
通过对基因结构分析发现 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家

族全都含有内含子ꎬ并且内含子数目差异较大(为
２~ １１ 个不等)ꎻ部分基因成员在 ５′末端和 ３′末端

不含非翻译区(ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｒｅｇｉｏｎꎬＵＴＲ)ꎮ
通过 对 保 守 结 构 域 分 析 发 现ꎬ 除 Ｓｓｐｏｎ.

０２Ｇ００５７８１０￣１Ｄ、Ｓｓｐｏｎ. ０５Ｇ００３８８００￣１Ｄ、 Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００２５８４０￣
２Ｂ、Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ和 Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２５８４０￣１Ａ 这 ５ 位

成员的保守结构域为 Ｎｒａｍｐ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ 外ꎬ其余

２４ 位家族成员的结构域均为 Ｎｒａｍｐꎮ
２.４ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族顺式作用元件分析

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因起始密码子上游 ３ ０００ ｂｐ 启动

子区域顺式作用元件分析结果如图 ２ 所示ꎮ 在

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因启动子上含有与生长发育有关的作

用元件ꎬ即 ＣＡＴ￣ｂｏｘ (分生组织调控元件)、 ＲＹ￣
ｅｌｅｍｅｎｔ(种子特异调控元件)ꎻ与激素响应相关的

顺式作用元件ꎬ即 ＡＢＲＥ ( 脱 落 酸 响 应 元 件)、
ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ(茉莉酸响应元件)、ＴＣＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ(水

杨酸响应元件)、ＴＧＡ￣ｅｌｅｍｅｎｔ(生长素响应元件)
和 ＴＡＴＣ￣ｂｏｘ / Ｐ￣ｂｏｘ(赤霉素响应元件)ꎻ与非生物

胁迫相关的作用元件ꎬ即 ＴＣ￣ｒｉｃｈ(防御和应激响应

元件) 、ＭＢＳ(干旱响应元件) 、 ＬＴＲ (低温响应元

８６８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的保守基序(ｍｏｔｉｆ)分布ꎬ１０ 个 ｍｏｔｉｆ 用不同颜色的方框表示ꎻ Ｂ. ＳｃＮＲＡＭＰ 基因保守结构域( ｄｏｍａｉｎ)分布ꎻ
Ｃ. ＳｃＮＲＡＭＰ 基因内含子和外显子分布ꎮ 绿色方框表示外显子ꎻ黑色线条表示内含子ꎻ黄色框表示基因的上下游区域ꎮ
Ａ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｉｎ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓꎬ ｔｅｎ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｍｏｔｉｆｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｅｄ ｂｏｘｅｓꎻ Ｂ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｏｍａｉｎｓ
ｉｎ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓꎻ Ｃ. Ｅｘｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｒｏｎ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ. Ｇｒｅｅｎ ｂｏｘｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅｘｏｎｓꎻ Ｂｌａｃｋ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎｔｒｏｎｓꎻ Ｔｈｅ
ｕｐｓｔｒｅａｍ ａｎｄ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｉｎ ｙｅｌｌｏｗ ｂｏｘｅｓ.

图 １　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因保守基序、结构域及基因结构
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆꎬ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ

图 ２　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因启动子区域顺式作用元件预测结果
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ
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图 ３　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因在染色体上的位置
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

件)、ＧＴ１￣ｍｏｔｉｆ / Ｇ￣ｂｏｘ、ＭＲＥ 和 Ｉ￣ｂｏｘ(光响应元件)
和 ＡＲＥ(厌氧反应元件)ꎻ与蛋白相关元件ꎬ即 ＭＢＳＩ
和ＭＹＢＨｖ１(ＭＹＢ 转录因子结合位点)及 Ｏ２￣ｓｉｔｅ(玉
米醇溶蛋白代谢调节)ꎮ 进一步分析发现ꎬＧ￣ｂｏｘ、
ＭＲＥ、ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ、ＡＢＲＥ 等元件存在于所有成员ꎮ
以上结果表明ꎬＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族很有可能通过

ＴＣ￣ｒｉｃｈ ｍｏｔｉｆ 和 ＭＲＥ ｍｏｔｉｆ 等元件参与甘蔗的激素

代谢ꎬ进而影响其对重金属胁迫的响应ꎮ
２.５ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的染色体定位

染色体定位结果如图 ３ 所示ꎮ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ
基因的 ２９ 个家族成员不均地分布在 １９ 条染色体

上ꎻ染色体 Ｃｈｒ２Ａ 上有 ４ 个基因ꎬ染色体 Ｃｈｒ１Ｂ、染
色体 Ｃｈｒ２Ｃ 和染色体 Ｃｈｒ２Ｄ 上各有 ３ 个基因ꎬ染
色体 Ｃｈｒ１Ａ 上有 ２ 个基因ꎬ其余 １４ 条染色体上各

含有 １ 个基因ꎮ
２.６ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 家族的系统发育树

为了解甘蔗割手密和其他禾本科植物 ＮＲＡＭＰ
基因家族的进化关系ꎬ构建了水稻、拟南芥、割手

密、玉米和高粱 ５ 个物种 ＮＲＡＭＰ 家族成员的进化

树(图 ４)ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ进化树有 ３ 个分支ꎬ分为 ３
个亚家族ꎮ 亚家族Ⅰ中ꎬ甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 有 １４ 位成

员 ( Ｓｓｐｏｎ. ０５Ｇ００３８８００￣１Ｄ、 Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣３Ｃ、 Ｓｓｐｏｎ.
０４Ｇ００１８９７０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣
４Ｄ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２１２６０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２１２６０￣２Ｃ、 Ｓｓｐｏｎ.
０２Ｇ００５７８１０￣１Ｄ、Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２１２７０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２１２７０￣
２Ｃ、 Ｓｓｐｏｎ. ０８Ｇ０００３７８０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０８Ｇ０００３７８０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ.
０８Ｇ０００３７８０￣３Ｃ 和 Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣４Ｄ)ꎬ与高粱 １４ 位

成员、玉米 １５ 位成员、拟南芥 ２ 位成员和水稻 ４ 位

成员聚为一支ꎮ 亚家族Ⅱ中ꎬ甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 有 ９
位成员 ( Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ０００５８６０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ０００５８６０￣
１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６８０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６８０￣１Ａ、
Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６８０￣３Ｃ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６８０￣４Ｄ、
Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６９０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０２Ｇ００２９６９０￣２Ｄ 和

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣１Ｐ)ꎬ与高粱 ３ 位成员、玉米 ５ 位

成员、拟南芥 ４ 位成员和水稻 ２ 位成员聚为一支ꎮ
亚家族Ⅲ中ꎬ甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 有 ６ 位成员 ( Ｓｓｐｏｎ.
０３Ｇ００２４３１０￣３Ｃ、 Ｓｓｐｏｎ. ０３Ｇ００２４３１０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ.
０３Ｇ００２４３１０￣１Ａ、 Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００２５８４０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ.
０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ 和 Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２５８４０￣１Ａ)ꎬ与高粱

５ 位成员和玉米 ７ 位成员聚为一支ꎬ并且在此分枝

上没有拟南芥和水稻的家族成员ꎮ 水稻、拟南芥、
高粱、玉米和甘蔗 ＮＲＡＭＰ 家族成员之间均有同源
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黑色星号表示甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰꎻ 绿色方框表示玉米 ＺｍＮＲＡＭＰꎻ 黄色圆圈表示水稻 ＯｓＮＲＡＭＰꎻ 红色三角形表示拟南芥 ＡｔＮＲＡＭＰꎻ
粉色对号表示高粱 ＳｂＮＲＡＭＰꎮ
Ｂｌａｃｋ ａｓｔｅｒｉｓｋｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰꎻ Ｇｒｅｅｎ ｂｏｘｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｏｒｎ ＺｍＮＲＡＭＰꎻ Ｙｅｌｌｏｗ ｃｉｒｃｌｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｒｉｃｅ ＯｓＮＲＡＭＰꎻ Ｒｅｄ ｔｒｉａｎｇｌｅｓ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ＡｔＮＲＡＭＰꎻ Ｐｉｎｋ ｔｉｃｋｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｏｒｇｈｕｍ ＳｂＮＲＡＭＰ.

图 ４　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 的系统发育树
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ

基因ꎬ相比之下玉米与甘蔗的 ＮＲＡＭＰ 基因家族成

员之间亲缘关系更近ꎮ
２.７ 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因组织表达

为了解甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员的功能
与时空表达模式ꎬ本文以公开发表的割手密基因

表达数据分析了 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因在不同组织和不

同发育时期的表达情况(图 ５)ꎮ 图 ５ 结果显示ꎬ甘
蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因的表达呈现组织特异性ꎮ 其中ꎬ
Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣４Ｄ、
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣１Ａ、Ｓｓｐｏｎ. ０４Ｇ００１８９７０￣３Ｃ 等基

因在茎成熟期(Ｍ￣ｓ￣３、６、９)表达量较高ꎬ在前成熟

期和发芽期表达量较低ꎻ Ｓｓｐｏｎ. ０３Ｇ００２４３１０￣３Ｃ、
Ｓｓｐｏｎ. ０３Ｇ００２４３１０￣２Ｂ、 Ｓｓｐｏｎ. ０３Ｇ００２４３１０￣１Ａ、
Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００２５８４０￣２Ｂ 和 Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ ５
个成员在发育期叶中的表达量高于前成熟期和成

熟期ꎮ 另 外ꎬ ２９ 个 家 族 成 员 中 仅 有 １ 个 成 员

Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００３８８００￣１Ｄ 的表达量 ＦＰＫＭ 值为 ０ꎬ表
明其在各发育时期和组织部位均未表达ꎮ

３　 讨论与结论

本研究对甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员进行理
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Ｓ. 实生苗期ꎻ Ｐ. 成熟前期ꎻ Ｍ. 成熟期ꎻ ｓ. 茎ꎻ ｌ. 叶ꎻ ３. 甘蔗茎第 ３ 节ꎻ ６. 甘蔗茎第 ６ 节ꎻ ９. 甘蔗茎第 ９ 节ꎮ
Ｓ. Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅꎻ Ｐ. Ｅａｒｌｙ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅꎻ Ｍ. Ｍａｔｕｒｅ ｓｔａｇｅꎻ ｓ. Ｓｔｅａｍꎻ ｌ. Ｌｅａｆꎻ ３. Ｓｅｃｔｉｏｎ ３ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｓｔｅｍꎻ ６. Ｓｅｃｔｉｏｎ ６ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｓｔｅｍꎻ
９. Ｓｅｃｔｉｏｎ ９ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｓｔｅｍ.

图 ５　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因表达模式分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ

化特性分析发现ꎬ不同的 ＮＲＡＭＰ 蛋白序列有较大

的差异ꎬ氨基酸长度为 ３３４~１ ２７２ ａａꎬ等电点跨度较

大(４.７７~９.４３)ꎬ表明其编码蛋白能适应不同的酸

碱环境ꎮ 本研究中ꎬ甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白不稳定系数

均小于 ４０％ꎬ表明其稳定性较好ꎻ蛋白的平均亲水

系数介于 ０.０１５~ ０.９４９ 之间ꎬ表明其是一类相对疏

水的蛋白ꎻ２９ 个家族成员分布在 １９ 条染色体上ꎬ染
色体 Ｃｈｒ２Ａ 上最多ꎬ 有 ４ 个家族成员ꎻ 割手密

ＮＲＡＭＰ 蛋白所有成员均有 ６~１２ 个跨膜结构域ꎬ均
分布在质膜上ꎬ可能与其具有转运重金属离子的功

能相适应ꎮ 基因结构分析显示ꎬ所有家族成员均具

有内含子ꎮ
甘蔗割手密基因组中共鉴定出 ２９ 个 ＳｃＮＲＡＭＰ

基因ꎬ与水稻(６ 个成员)和拟南芥(６ 个成员)相比ꎬ
ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员的数量明显要多ꎬ推测可能

与甘蔗是多倍体且基因组庞大有关ꎬ尤其是甘蔗作

为多倍体植物ꎬ其在多倍化进程中的全基因组复制

促进了甘蔗基因组含量的提高及其基因家族的扩

张ꎬ这与相关研究茄科植物高度变异的基因家族在

全基因组复制和基因的串联重复引起基因组的含

量增加和基因家族扩张的观点一致(Ｍäｓｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００１ꎻＺｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＴｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ꎻＷａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 拟南芥和水稻的基因组大小分别为

１２５ Ｍｂ 和 ４６６ Ｍｂꎬ而甘蔗割手密的基因组大小则

达到了 ３.３６ Ｇｂꎮ 此外ꎬ拟南芥和水稻均为二倍体ꎬ
甘蔗为八倍体ꎬ而测序的甘蔗品种割手密 ＡＰ８５￣４４１
则是甘蔗八倍体 ＳＥＳ２０８ 单花粉培育得到的整倍体

(四倍体)ꎬ理论上现代甘蔗栽培种(多为异源八倍

体且为非整倍体)具有的 ＳｃＮＲＡＭＰ 家族成员应多

于 ２９ 个(陈如凯ꎬ ２０１１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ
基因结构和基序组成的分析ꎬ可为基因家族的

进化关系提供重要依据(Ｂｏｕｄｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ 对

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因结构分析发现的同一亚家族的大多

数基因在外显子、基序或非翻译区具有类似的结构

特征ꎬ这一现象与其他物种的 ＮＲＡＭＰ 蛋白家族相

似(Ｂｅｌｏｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻＬａｎｑｕａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ如
ＡｔＮＲＡＭＰ３ 和 ＡｔＮＲＡＭＰ４ 的基因结构相似ꎬ并且对

Ｆｅ２ ＋ 都有极高运输能力 ( Ｌａｎｑｕａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎻ
ＯｓＮｒａｍｐ１、ＯｓＮｒａｍｐ２ 和 ＯｓＮｒａｍｐ３ 序列的相似性为

６４％~７５％(Ｂｅｌｏｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７)ꎬ推测甘蔗 ＮＲＡＭＰ
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表 ２　 甘蔗 ＮＲＡＭＰ 蛋白二级结构组成

及跨膜结构预测结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＮＲＡＭＰ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

蛋白 ＩＤ
Ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＤ

α￣螺旋
α￣ｈｅｌｉｘ
(％)

延伸链
Ｅｘｔｅｎ￣
ｄｅｄ
ｃｈａｉｎ
(％)

β￣转角
β￣ｔｕｒｎ
(％)

无规则
卷曲

Ｒａｎｄｏｍ
ｃｏｉｌ
(％)

跨膜
结构数
Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ
ｔｒａｎｓｍｅｍ￣

ｂｒａｎｅ

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣２Ｂ ５７.２２ １１.１５ ３.６６ ２７.９７ １１
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣２Ｂ ５７.５６ １０.０８ ３.１０ ２９.２６ １０
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６９０￣２Ｄ ５３.５７ １２.５９ ３.０６ ３０.７８ １１
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣３Ｃ ５７.６５ １１.３８ ２.９９ ２７.９９ １１
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６９０￣１Ａ ５８.５５ １１.１５ ３.９０ ２６.３９ １１
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣１Ｐ ５７.９９ １１.９０ ３.３５ ２６.７７ ８
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣４Ｄ ５３.６１ １３.４５ ３.４１ ２９.５２ ９
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００５８６０￣１Ａ ５７.４０ １１.０５ ２.１７ ２９.３９ １０
Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２９６８０￣１Ａ ５８.０１ １３.８５ ３.０３ ２５.１１ ６
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣３Ｃ ５２.９１ １３.９５ ３.１０ ３０.０４ １０
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Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００２１２６０￣１Ａ ５５.３１ １５.３８ ２.７５ ２６.５６ １１
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣１Ａ ５４.６９ １１.８４ ３.０６ ３０.４１ １０
Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣４Ｄ ５１.４３ １３.５２ ４.５２ ３０.５３ １０
Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１８９７０￣３Ｃ ６４.３２ ９.２８ ２.８９ ２３.５１ １１
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Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７８０￣２Ｂ ４８.５８ １５.７９ １.６２ ３４.０１ １０
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Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２５８４０￣２Ｂ ５４.１７ １７.１１ ３.０７ ２５.６６ ９
Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ ５３.０６ １８.７８ ３.２８ ２４.８９ ８
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蛋白同一亚家族的成员在功能上可能相似ꎮ 通过

对甘蔗割手密、水稻、高粱、玉米 ４ 种单子叶植物和

拟南芥 １ 种双子叶植物的系统进化分析ꎬ可将 ２９ 个

ＳｃＮＲＡＭＰ 家族成员分为 ３ 个亚家族ꎮ 在亚家族Ⅲ
中ꎬ进化树分支上只有高粱(５ 位成员)、玉米 (７ 位

成员) 和割手密(６ 位成员)的家族成员ꎬ没有水稻

和拟南芥的成员ꎬ推测甘蔗割手密 ＮＲＡＭＰ 亚家族

Ⅲ中的这 ６ 位成员可能存在着与水稻和拟南芥的

ＮＲＡＭＰ 蛋白家族不一样的特殊功能ꎬ而这个亚家

族的特殊功能在高粱和玉米中却可能存在ꎮ
植物启动子作为植物功能基因表达调控的最

表 ３　 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因保守基序 ｌｏｇｏ
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｖｅ ｍｏｔｉｆ ｌｏｇｏ ｏｆ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ＳｃＮＲＡＭＰ ｇｅｎｅｓ

基序
Ｍｏｔｉｆ

Ｅ 值
Ｅ ｖａｌｕｅ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ (ｂｐ)

序列标志
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｌｏｇｏ

ｍｏｔｉｆ １ ６.２ｅ￣５９４ ３８

ｍｏｔｉｆ ２ ３.５ｅ￣４４７ ２９

ｍｏｔｉｆ ３ ３.７ｅ￣４５３ ３４

ｍｏｔｉｆ ４ ４.２ｅ￣４８１ ５０

ｍｏｔｉｆ ５ ３.６ｅ￣４６４ ４０

ｍｏｔｉｆ ６ ４２ｅ￣３９９ ４１

ｍｏｔｉｆ ７ ９.４ｅ￣３０６ ３４

ｍｏｔｉｆ ８ ３.８ｅ￣２２９ ２１

ｍｏｔｉｆ ９ ２.２ｅ￣２０６ ２１

ｍｏｔｉｆ １０ ２.５ｅ￣１２９ ２２

重要顺式元件之一ꎬ启动子分析有助于阐明基因

表达的调控和响应机制ꎮ 通过对启动子区域的顺

式作用元件分析ꎬ可以得到植物关于响应特定生

物胁迫或非生物胁迫的重要元件ꎬ并由此推测甘

蔗割手密种可能通过光响应因子、 激素响应元件

和抗逆响应因子( ＴＣ￣ｒｉｃｈ ｍｏｔｉｆ)等元件间的相互

作用形成复杂的代谢调控网络来响应和应对重金

属胁迫ꎮ 这与水稻 ＮＲＡＭＰ 基因受到 ＪＡ、ＡＢＡ 等

激素的调控来应对病原菌侵染、外界防御信号和

金属离子ꎬ从而参与植物的防御反应一致(Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 在对甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因上游 ３ ０００
ｂｐ 区域研究发现ꎬ成员中大部分均含有茉莉酸响

应元件( ＴＧＡＣＧ￣ｍｏｔｉｆ)和生长素响应元件( ＴＧＡ￣
ｅｌｅｍｅｎｔ)ꎬ推断该基因家族在进化过程中可能具有

与植 物 生 长 和 逆 境 胁 迫 相 关 的 功 能ꎮ 甘 蔗

ＳｃＮＲＡＭＰ 基 因 的 表 达 具 有 组 织 特 异 性ꎬ 甘 蔗

ＳｃＮＲＡＭＰ 基因主要在特定组织和器官中表达ꎬ
Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００２５８４０￣２Ｂ 和 Ｓｓｐｏｎ. ０１Ｇ００６１０８０￣１Ｄ ２
位成员在种子发芽期的叶和茎中的表达量明显高

于其他时期ꎮ 对各时期和各组织高表达的基因分

析发 现ꎬ家 族 成 员 均 具 有 ＭＢＳ、 ＡＢＲＥ 和 ＴＣＡ￣
ｅｌｅｍｅｎｔ 等与激素响应相关的作用元件ꎬ推测其参

３７８１１１ 期 刘营等: 甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的鉴定与生物信息学分析



与激素代谢过程进而影响甘蔗对重金属胁迫的

响应ꎮ
目前ꎬＮＲＡＭＰ 基因家族在菜豆( Ｉｓｈｉｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０１８)、大豆(Ｑｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)和甘蓝型油菜(Ｍｅｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等经济作物上已被广泛研究ꎮ 由于甘

蔗作为重要的糖料作物和能源作物ꎬ关系着我国乃

至世界人民的食糖安全ꎬ因此降低重金属胁迫对甘

蔗产量及含糖量的影响ꎬ了解 ＳｃＮＲＡＭＰ 等基因家族

转运重金属离子的分子机制尤其必要ꎮ 本文通过

对甘蔗割手密中 ２９ 个 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族成员的全

基因组分析ꎬ有利于阐明甘蔗 ＳｃＮＲＡＭＰ 基因家族的

功能ꎬ并为甘蔗的分子育种尤其是应对重金属胁迫

的研究提供了重要的候选基因ꎮ
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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∗

( 云南农业大学 农学与生物技术学院ꎬ 昆明 ６５０２０１ )

摘　 要: 为研究甘蔗 (Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ) 茎叶的化学成分及抗氧化活性ꎬ该文对甘蔗茎叶以甲醇提取ꎬ
提取物采用柱色谱 (ＳｉＯ２、Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０、Ｒｐ￣１８) 进行分离纯化ꎬ根据质谱和核磁共振技术鉴定所得化合

物的结构ꎬ并通过 ＤＰＰＨ 法测定化合物的清除自由基能力ꎮ 结果表明:(１) 从甘蔗茎叶部位共分离鉴定 ２２
个化合物ꎬ分别为对羟基苯甲醛 (１)、对甲氧基桂皮酸 (２)、４－甲氧基苯甲醛 (３)、香草醛 (４)、４－羟基肉桂

酸甲酯 (５)、对羟基苯甲酸 (６)、(２－羟基苯基)(苯基)甲酮 (７)、对甲基苯甲酸 (８)、咖啡酸甲酯 (９)、乌
头酸 Ａ (１０)、乌头酸 Ｅ (１１)、５－Ｏ－二甲氧基肉桂酰基奎尼酸 (１２)、槲皮素 (１３)、槲皮素－３－Ｏ－α－Ｌ－阿拉

伯糖苷 (１４)、槲皮素－ ３－Ｏ－β－Ｄ－吡喃半乳糖苷 ( １５)、硫代二丙酸双十八烷基酯 ( １６)、α￣ｃｏｎｉｄｅｎｄｒｉｎ
(１７)、ｒｅｌ￣(２αꎬ３β)￣７￣Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｃｅｄｒｕｓｉｎ (１８)、３－Ｏ－阿魏酰奎宁酸甲酯 (１９)、木犀草素 (２０)、(５Ｓꎬ６Ｓ)￣５ꎬ６￣
ｄｉｈｙｄｒｏ￣３ꎬ ８ꎬ １０￣ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙ￣５￣( ４￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣３￣ｍｅｔｈｏｘｙｐｈｅｎｙｌ ) ￣６￣ｈｙｄｒｏｘｙｍｅｔｈｙｌ￣２ꎬ ４￣ｄｉｍｅｔｈｏｘｙ￣７Ｈ￣ｂｅｎｚｏ [ ｃ ]
ｘａｎｔｈｅｎ￣７￣ｏｎｅ) (２１) 和 ５－Ｏ－阿魏酰奎宁酸甲酯 (２２)ꎬ其中化合物 ２－３、７－１１、１４－１９、２１－２２ 为首次从该植

物中分离得到ꎮ (２) 通过 ＤＰＰＨ 法对含量大的 １５ 个化合物 (１－９、１１－１６)进行自由基清除能力的筛选ꎬ其
中化合物 １２ (５－Ｏ－二甲氧基肉桂酰基奎尼酸) 显示了较好的抗氧化活性 ( ＩＣ５０值为 ４９.５８ μｇｍＬ￣１)ꎮ 该

研究结果丰富了甘蔗抗氧化活性物质基础ꎬ为其进一步开发利用提供了科学依据ꎮ
关键词: 化学成分ꎬ 甘蔗ꎬ 茎叶ꎬ 抗氧化ꎬ 活性
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ
ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ. Ｔｗｅｎｔｙ￣ｔｗｏ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ａｎｄ ｐｕｒｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ＭｅＯＨ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｓ.
ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ｂｙ ｍｅａｎｓ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｏｌｕｍｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｉｃ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ＳｉＯ２ꎬ Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ ａｎｄ Ｒｐ￣１８ ｓｉｌｉｃａ
ｇｅｌ. Ｔｈｅｉｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｂｙ ｍａｓｓ ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ ａｎｄ ｎｕｃｌｅａｒ ｍａｇｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｎａｎｃｅꎻ Ｔｈｅ ＤＰＰＨ ｍｅｔｈｏｄ ｗａｓ ｕｓｅｄ
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Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ( ３１５６０４１７ꎬ ３１９６０４５１)ꎻ ＥＳＩ Ｄｉｓｃｉｐｌｉｎｅ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
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ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｆｒｅｅ ｒａｄｉｃａｌ ｓｃａｖｅｎｇｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｆｒｏｍ Ｓ. ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１)
Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ (１)ꎬ ｐ￣ｍｅｔｈｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ (２)ꎬ ４￣ｍｅｔｈｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ
(３)ꎬ ｖａｎｉｌｌｉｎ ( ４)ꎬ ４￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌｅｓｔｅｒ ( ５)ꎬ ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ ( ６)ꎬ ( ２￣Ｈｙｄｒｏｘｙｐｈｅｎｙｌ )
(ｐｈｅｎｙｌ)ｍｅｔｈａｎｏｎｅ (７)ꎬ ｐ￣ｍｅｔｈｙｌｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ (８)ꎬ ｃａｆｆｅｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ (９)ꎬ ａｃｏｎｉｔａｔｅ Ａ (１０)ꎬ ａｃｏｎｉｔａｔｅ Ｅ
(１１)ꎬ ５￣Ｏ￣ｄｉｍｅｔｈｏｘｙｃｉｎｎａｍｏｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ (１２)ꎬ ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ (１３)ꎬｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣α￣Ｌ￣ａｒａｂｉｎｏｓｉｄｅ (１４)ꎬ ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣
β￣Ｄ￣ｇａｌａｃｔｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ (１５)ꎬ ｄｉｄｏｄｅｃｙｌ ｔｈｉｏｄｉｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ (ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ３ꎬ３￣ｓｕｌｆｉｎｙｌ ｄｉ￣１ꎬ１′￣ｄｉｄｏｄｅｃｙｌ ｅｓｔｅｒ) (１６)ꎬ
α￣ｃｏｎｉｄｅｎｄｒｉｎ (１７)ꎬ ｒｅｌ￣( ２αꎬ３β)￣７￣Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｃｅｄｒｕｓｉｎ (１８)ꎬ ３￣Ｏ￣Ｆｅｒｕｌｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ (１９)ꎬ ｌｕｔｅｏｌｉｎ
(２０)ꎬ (５Ｓꎬ６Ｓ)￣５ꎬ６￣ｄｉｈｙｄｒｏ￣３ꎬ８ꎬ１０￣ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙ￣５￣(４￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣３￣ｍｅｔｈｏｘｙｐｈｅｎｙｌ)￣６￣ｈｙｄｒｏｘｙｍｅｔｈｙｌ￣２ꎬ４￣ｄｉｍｅｔｈｏｘｙ￣７Ｈ￣
ｂｅｎｚｏ [ｃ]ｘａｎｔｈｅｎ￣７￣ｏｎｅ) (２１)ꎬ ５￣Ｏ￣Ｆｅｒｕｌｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ (２２). Ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ２－３ꎬ ７－１１ꎬ １４－１９ꎬ ２１－２２
ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｐｌａｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ. (２) Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｅｅ ｒａｄｉｃａｌ ｓｃａｖｅｎｇｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ １５ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ
(１－９ꎬ １１ － １６) ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂｙ ＤＰＰＨ ｍｅｔｈｏｄ. Ｃｏｍｐｏｕｎｄ １２ ( ５￣Ｏ￣ｄｉｍｅｔｈｏｘｙｃｉｎｎａｍｏｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ) ｈａｄ ｇｒｅａｔ
ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ (ＩＣ５０ ｖａｌｕｅ ｗａｓ ４９.５８ μｇｍＬ￣１). Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｅｎｒｉｃｈ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ ｂａｓｉｓ ｏｆ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ
Ｓ. ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍꎬ ｗｈｉｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｓ. ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓꎬ Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓꎬ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔꎬ ａｃｔｉｖｉｔｙ

　 　 甘 蔗 ( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ) 系 禾 本 科

(Ｇｒａｍｉｎｅａｅ) 甘蔗属 (Ｓａｃｃｈａｒｕｍ) 植物ꎬ分布于温

带及亚热带地区ꎬ全球有 １００ 多个国家种植甘蔗ꎮ
我国甘蔗资源丰富ꎬ集中种植于广西、云南、福建

等地(中国科学院中国植物志编辑委员会ꎬ２０１４)ꎬ
是我国发展糖业最重要的生产原料ꎮ 甘蔗榨糖

后ꎬ留下的叶和渣为农业副产物ꎬ产量较大ꎬ占总

量的 ４０％ꎬ仅少量被用于加工为动物饲料和酵母

(魏纪湖等ꎬ２０１６)ꎬ而大部分被蔗农就地焚烧ꎬ从
而造成资源浪费且严重污染环境ꎮ 当前ꎬ我国糖

业健康稳定发展ꎬ甘蔗副产物越来越多ꎬ如何高效

利用甘蔗资源一直成为社会讨论的热点和重点ꎮ
«中药大辞典» 记载甘蔗味甘、性凉ꎬ具有清

热、生津、解酒等功效(江苏新医学院ꎬ２００６)ꎮ 民

间用甘蔗治疗膀胱结石、肾结石和淋病ꎬ取得了良

好效果ꎮ 甘蔗汁具有清热生津、消痰镇咳、治呃止

呕等功能ꎮ 当前研究表明甘蔗叶的化学成分主要

为糖类、黄酮类、酚类、多糖等 (冯思敏ꎬ２０１７ꎻ侯
小涛ꎬ２０１４)ꎬ具有抗氧化、抗肿瘤、降血糖、抗炎等

多种生物活性 (江恒等ꎬ２０１２ꎻ 桂意云等ꎬ２０１２ꎻ何
雪梅等ꎬ２０１５)ꎬ但其中的化合物单体活性成分报

道却较少ꎮ 为进一步揭示甘蔗的活性成分ꎬ更好

地开发利用甘蔗副产物的药用部位ꎬ本研究以甲

醇提取甘蔗茎叶部位进行系统的化学成分研究ꎬ
从乙酸乙酯萃取部位分离得到 ２２ 个化合物 (图

１)ꎬ其中 ２－３、７－１１、 １４－１９、２１－２２ 为首次从该植

物茎叶部位分离得到ꎬ化合物 １２ 为前期 (娄红波

等ꎬ２０２１) 分离到的已知化合物ꎮ 采用 ＤＰＰＨ 法

对量大的 １５ 个化合物 (１－９、１１－１６) 进行自由基

清除能力的筛选ꎬ化合物 １２ (５￣Ｏ￣二甲氧基肉桂

酰基奎尼酸) 显示了较好的抗氧化活性 ( ＩＣ５０值为

４９.５８ μｇｍＬ￣１)ꎬ研究结果可为后续的活性研究
及资源开发利用提供物质基础ꎮ

１　 仪器与材料

ＪＰ￣０３ＯＳ 超声波仪器 (中国深圳钰洁清洗设
备公司)、ＨＣ￣２５００Ｙ３０４ 粉碎机 (中国武义海纳电

器公 司 )、 ＶＧ￣ａｕｔｏｓｐｅｃ ３０００ 型 质 谱 仪 ( 英 国

ｍｓｉｃｒｏｍａｓｓ 公司)、Ｂｒｕｋｅｒ ａｖａｎｃｅ￣６００ ＭＨｚ 核磁共

振仪 (瑞士 ｂｒｕｋｅｒ 公司)、ＯＳＢ￣２１００ 旋转蒸发仪

(中国上海爱朗仪器有限公司)、Ｒｐ￣１８ 反向硅胶

和凝胶 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ (中国上海伊卡生物技术
有限公司)ꎻＳｉＯ２(２００ ~ ３００ 目) 和硅胶板 ＧＦ２５４(中
国青岛海洋化工公司)ꎻ常规试剂 (甲醇、丙酮、乙
酸乙酯、石油醚等) 为国产分析纯ꎬ纯净水ꎮ

甘蔗茎叶于 ２０１８ 年 ８ 月采自云南省省级甘蔗

昆明种质资源圃 (云南农业大学校园内ꎬ海拔

１ ９５０ ｍ)ꎬ经云南农业大学李富生教授鉴定为甘

蔗(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)ꎮ

２　 实验方法

２.１ 提取与分离

取干燥的甘蔗茎、叶 ８０ ｋｇꎬ粉碎ꎬ甲醇浸泡
１ ｄꎬ回流提取ꎬ回收甲醇至浸膏状ꎮ 浸膏先用水溶

解ꎬ继用 ５％ ＨＣｌ 调 ｐＨ 为 ３ ~ ４ꎬ乙酸乙酯连续萃取

３ 次ꎬ回收溶剂ꎬ获得甘蔗粗提物 ５００ ｇꎮ 粗提物采
用硅 胶 柱 色 谱ꎬ 以 ＣＨＣｌ３ － ＣＨ３ ＯＨ － 冰 醋 酸

(１０ ∶ ０.１ ∶ ０.０２ ~ １０ ∶ ３.５ ∶ ０.０２) 进行梯度洗脱ꎬ

６７８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 １　 化合物 １－２２ 化学结构
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ １－２２

合并色点相同部分共得 ８ 个馏份 (Ｆｒ.１－８)ꎮ Ｆｒ.１
硅胶柱色谱经石油醚 －乙酸乙酯 －冰醋酸 ( ５ ∶
０.５ ~ １.２ ∶ ０.０２) 梯度洗脱ꎬ得 ３ 个馏分 (Ｆｒ.１－Ａꎬ
１－Ｂꎬ １－Ｃ)ꎮ Ｆｒ.１－Ａ 经硅胶柱色谱用石油醚－丙
酮－冰醋酸 ( ５ ∶ ０. ５ ∶ ０. ０２) 和 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０
(ＣＨＣｌ３－ＭｅＯＨ １ ∶ １) 进行反复纯化ꎬ得到化合物

１ (０.４３ ｇ)、２ (０.５８ ｇ)、３ (０.３３ ｇ)、４ (０.１９ ｇ)、５
(０.３８ ｇ)ꎮ Ｆｒ. １ － Ｂ 反复过硅胶柱色谱 ＣＨＣｌ３ －
ＭｅＯＨ－ 冰 醋 酸 ( １０ ∶ ０. １ ∶ ０. ０１ ) 分 离ꎬ 以
Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ (ＣＨＣｌ３－ＣＨ３ＯＨ １ ∶ １) 反复纯化ꎬ
得化合物 ６ (０.３２ ｇ)、７ (０.８７ ｇ)ꎮ Ｆｒ.１－Ｃ 经硅胶
柱色谱 ＣＨＣｌ３ －ＭｅＯＨ－冰醋酸 ( １０ ∶ ０. １ ∶ ０. ０２)
梯度洗脱ꎬ用 Ｒｐ￣１８ 硅胶甲醇－水体系 ( ５ ∶ ９５ ~

９０ ∶ １０) 分离纯化ꎬ得到化合物 ８ ( ０. ２９ ｇ)、 ９
(０.２０ ｇ)、１０ (０.０５ ｇ)、１１ (０.３３ ｇ)ꎮ Ｆｒ.４ 经硅胶
柱色谱 ＣＨＣｌ３ －ＭｅＯＨ－冰醋酸 (１０ ∶ ０. ３ ∶ ０. ０２)
反复分离纯化ꎬ得到化合物 １２ (０.３８ ｇ)ꎮ Ｆｒ.６ 经

柱色谱 Ｒｐ￣１８ 硅胶甲醇－水系统 (５ ∶ ９５ ~ ８０ ∶ ２０)
梯度洗脱ꎬ用 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ (ＣＨＣｌ３－ＣＨ３ＯＨ １ ∶
１) 反复纯化ꎬ得到化合物 １３ (０.１９ ｇ)、１４ (０.２４
ｇ)、１５ (０.２２ ｇ)ꎮ Ｆｒ.７ 经硅胶柱色谱以石油醚－乙
酸乙酯－冰醋酸 (５ ∶ ５.０ ∶ ０.０２) 梯度洗脱ꎬ得 ３
个馏分(Ｆｒ.７－Ａꎬ ７－Ｂꎬ ７－Ｃ)ꎮ Ｆｒ.７－Ａ 经柱色谱
Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ ( ＣＨＣｌ３ －ＭｅＯＨ １ ∶ １) 分离ꎬ以
Ｒｐ￣１８ 硅胶甲醇－水体系 (３０ ∶ ７０ ~ ７０ ∶ ２０) 梯度
洗脱ꎬ得到化合物 １６ ( ０. １７ ｇ)、１７ ( ０. ０２５ ｇ)ꎮ
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Ｆｒ.７－Ｂ 经硅胶柱色谱用 ＣＨＣｌ３ －ＭｅＯＨ －冰醋酸

(１０ ∶ ０. ８ ∶ ０. ０２) 洗脱ꎬ反复过柱色谱 Ｓｅｐｈａｄｅｘ
ＬＨ￣２０ (ＣＨＣｌ３－ＭｅＯＨ １ ∶ １)ꎬ得化合物 １８ (０.０５７
ｇ)、１９ (０.０７６ ｇ)、２０ (０.０５５ ｇ)ꎮ Ｆｒ.７－Ｃ 经柱色

谱以 Ｒｐ￣１８ 硅胶甲醇－水体系 (３０ ∶ ７０ ~ ８０ ∶ ２０)
梯度洗脱ꎬ进行反复硅胶柱层析等色谱技术分离

纯化ꎬ得到化合物 ２１ (０.０４ ｇ)、２２ (０.０６８ ｇ)ꎮ
２.２ 采用 ＤＰＰＨ 法测定化合物清除自由基的能力

高含量的 １５ 个化合物(１－９、１１－１６)ꎬ分别用

无水乙醇稀释至所需浓度ꎬＤＰＰＨ 用无水乙醇配成

０.２ ｍｍｏｌＬ￣１的溶液备用ꎮ 分别将 １００ μＬ 各浓度

测试化合物溶液 ( １ ０００、 ５００、 ２５０、 １２５、 ６２. ５、
３１.２５、１５.６２５ μｇｍＬ￣１) 和 １００ μＬ ＤＰＰＨ 溶液加

入到 ９６ 孔板中ꎬ轻轻混匀ꎬ室温下避光静置反应

３０ ｍｉｎ 后于 ５１７ ｎｍ 波长测定其吸光度 Ａｓꎬ同时测

定 １００ μＬ ＤＰＰＨ 溶液与 １００ μＬ 无水乙醇混合后

的吸光度 Ａｂꎬ以及 ２００ μＬ 无水乙醇的吸光度值

Ａｒｅｆꎮ 按以下公式计算各化合物对 ＤＰＰＨ 自由基

的清除率ꎬ并用 Ｏｒｉｇｉｎ 软件计算 ＩＣ５０值ꎮ
Ｉ(％) ＝ [(Ａｓ － Ａｒｅｆ) － (Ａｂ － Ａｒｅｆ)] / (Ａｂ －

Ａｒｅｆ) × １００％ꎮ
式中:Ｉ 表示 ＤＰＰＨ 自由基清除率ꎻＡｓ 表示测试

样本和 ＤＰＰＨ 混合溶液 ＯＤ 值ꎻＡｂ 表示 ＤＰＰＨ 和无

水乙醇混合溶液 ＯＤ 值ꎻＡｒｅｆ 表示无水乙醇 ＯＤ 值ꎮ

３　 结果与分析

３.１ 结构鉴定

化合物 １ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １２３. １
[Ｍ＋Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ７Ｈ６Ｏ２ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９.７５ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ７.７５ (２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣
２ꎬ６)ꎬ ６. ９１ ( ２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １９２. ８ ( Ｃ￣６)ꎬ １６５. ２ ( Ｃ￣４)ꎬ
１３３.４ (Ｃ￣１)ꎬ １３０.３ ( Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １１６.９ ( Ｃ￣３ꎬ ５)ꎮ
以上数据与文献 (李小辉等ꎬ２０２２) 基本一致ꎬ故
鉴定为对羟基苯甲醛 (ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ)ꎮ

化合 物 ２ 　 白 色 针 状 物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:
１７９.２ [Ｍ＋Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ１０Ｈ１０Ｏ３ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.５７ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣
７)ꎬ ７. ４１ (２Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ６. １ꎬ １. ７ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ
６.７８ (２Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ６. ５ꎬ １. ７ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎬ ６. ２８
( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５. ３ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ ３. ７３ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ
－ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １６９.７
( －ＣＯＯＨ)ꎬ １６１. ２ ( Ｃ￣４)ꎬ １４６. ５ ( Ｃ￣７)ꎬ １３１. １
(Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １２７.１ ( Ｃ￣１)ꎬ １１６.８ ( Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １１４.９

(Ｃ￣８)ꎬ ５１.９ ( ￣ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献 (周媛媛

等ꎬ２０２０) 基本一致ꎬ故鉴定为对甲氧基桂皮酸

(ｐ￣ｍｅｔｈｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ
化合物 ３ 　 白色块状ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １３５. ０

[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ８Ｈ８Ｏ２ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９.７５ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ７.７５ (２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣
２ꎬ６)ꎬ ６. ９１ ( ２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １９２. ８ ( Ｃ￣１)ꎬ １６５. ２ ( Ｃ￣４)ꎬ
１３３.２ (Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １１５.９ (Ｃ￣３ꎬ ５)ꎮ 以上数据与文

献 (黄青兰等ꎬ ２０１７) 基本一致ꎬ故鉴定为 ４－甲氧

基苯甲醛 (４￣ｍｅｔｈｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ)ꎮ
化合物 ４ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １５１. ２

[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ８Ｈ８Ｏ３ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９.７１ (１Ｈꎬ ｓꎬ ￣ＣＨＯ)ꎬ ７.４２ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ
Ｊ ＝ ８.６ꎬ １. ３ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ７. ４１ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １. ５
Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ６.９２ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ ６.９０
(１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ ￣ＯＨ)ꎬ ３.８７ (３Ｈꎬ ｓꎬ ￣ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １９２.８ ( ￣ＣＨＯ)ꎬ １５５.４ (Ｃ￣
４)ꎬ １４９. ９ ( Ｃ￣３)ꎬ １３０. ３ ( Ｃ￣１)ꎬ １２８. １ ( Ｃ￣６)ꎬ
１１６.４ (Ｃ￣２)ꎬ １１１.２ (Ｃ￣５)ꎬ ５６.４ ( ￣ＯＣＨ３)ꎮ 以上

数据与文献 (吴美婷等ꎬ２０２１) 基本一致ꎬ故鉴定

为香草醛 (ｖａｎｉｌｌｉｎ)ꎮ
化合物 ５ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １７７. ２

[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ１０Ｈ１０Ｏ３ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ７. ６０ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １６. ２ Ｈｚꎬ Ｈ￣３)ꎬ
７.５８ (２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚ ꎬＨ￣５ꎬ ９)ꎬ ６.７９ (２Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ ８.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣６ꎬ ８)ꎬ ６.７８ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.８ Ｈｚꎬ
Ｈ￣２)ꎬ ３. ２９ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ ￣ＯＣＨ３ )ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １６９. ７ ( Ｃ￣９)ꎬ １６１. ３ ( Ｃ￣４)ꎬ
１４６.５ (Ｃ￣７)ꎬ １３３.６ ( Ｃ￣２)ꎬ １３１.１ ( Ｃ￣６)ꎬ １２７.１
(Ｃ￣１)ꎬ １１６.８ ( Ｃ￣３′)ꎬ １１６. ８ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１４. ９ ( Ｃ￣
８)ꎬ ５１.９ ( ￣ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献 (Ｅｌ￣ｋａｄｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０) 基本一致ꎬ故鉴定为 ４－羟基肉桂酸甲

酯 (４￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌｅｓｔｅｒ)ꎮ
化合 物 ６ 　 白 色 块 状 物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:

１３７.１ [Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ７ Ｈ６ Ｏ３ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.８５ (２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.６ Ｈｚ ꎬＨ￣２ꎬ
６)ꎬ ６.７９ (２Ｈꎬｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚ ꎬＨ￣３ꎬ ５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １７０.１ (Ｃ￣７)ꎬ １６３.３ (Ｃ￣
４)ꎬ １３２.９ (Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １２２.７ ( Ｃ￣１)ꎬ １１６.０ ( Ｃ￣３ꎬ
５)ꎮ 以上数据与文献 (任刚等ꎬ２０２０) 基本一致ꎬ
故鉴定为对羟基苯甲酸 (ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ

化合物 ７ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １９７. ２
[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ１３Ｈ１０Ｏ２ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９. ７６ ( １Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣６)ꎬ ７. ７８ ( ２Ｈꎬ ｄꎬ
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Ｊ ＝ ７.８ Ｈｚ ꎬＨ￣３ꎬ ５)ꎬ ７.７５ (２Ｈꎬ ｍꎬＨ￣２′ꎬ ６′)ꎬ
６.９１ ~ ７.２３ (３Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ７.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣３′ꎬ ４′ꎬ ５′)ꎬ
６.８９ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ６. ３７ (１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ ７.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣４′)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ)
δ: １９２. ８ ( Ｃ￣７)ꎬ １６５. ２ ( Ｃ￣６)ꎬ １５８. ８ ( Ｃ￣１′)ꎬ
１３３.４ (Ｃ￣３′ꎬ ５′)ꎬ １３０.４ (Ｃ￣２ꎬ ４)ꎬ １２９.０ (Ｃ￣１)ꎬ
１１６. ９ ( Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １１６. ８ ( Ｃ￣１)ꎬ １１５. ８ ( Ｃ￣４′)ꎬ
１０４.８ (Ｃ￣２′ꎬ ６′)ꎮ 以上数据与文献 (Ａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４) 基本一致ꎬ故鉴定为 (２－羟基苯基) (苯基)
甲酮 [(２￣Ｈｙｄｒｏｘｙｐｈｅｎｙｌ)(ｐｈｅｎｙｌ)ｍｅｔｈａｎｏｎｅ]ꎮ

化合 物 ８ 　 白 色 结 晶 物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:
１３５.２ [Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ８ Ｈ８ Ｏ２ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: ７. ２５ ( ２Ｈꎬ ｂｒ. ｓꎬ Ｈ￣２′ꎬ ６′)ꎬ
６.６７ ( １Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣３)ꎬ ６. ４９ ( １Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６. ３２
(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣８)ꎬ ３. ９７ ( ６Ｈꎬ ｓꎬ ２ＣＨ３ )ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １９２. ８ ( ￣ＣＯＯＨ)ꎬ １６６. １
(Ｃ￣１)ꎬ １３３.５ (Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １２８.７ (Ｃ￣４)ꎬ １１６.９ (Ｃ￣
２ꎬ ６)ꎬ ３０.８ ( ￣ＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献 (钱群刚

等ꎬ２０１９) 基本一致ꎬ故鉴定为对甲基苯甲酸 ( ｐ￣
ｍｅｔｈｙｌｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ

化合物 ９ 　 淡黄色块状ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １９５.２
[Ｍ＋Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ１０Ｈ１０Ｏ４ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ７. ５２ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １７. １ Ｈｚꎬ Ｈ￣７)ꎬ
７.０３ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ６.８９ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ
Ｊ ＝ ８.７ꎬ ２. １ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６. ８１ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ３
Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ ６. ２７ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １６. ５ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ
３.８８ (３Ｈꎬ ｓꎬ ￣ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３

ＯＤ) δ: １６９.９ (Ｃ￣９)ꎬ １４９.６ (Ｃ￣４)ꎬ １４６.５ (Ｃ￣３)ꎬ
１４６.１ (Ｃ￣７)ꎬ １２７.９ ( Ｃ￣６)ꎬ １２７.３ ( Ｃ￣１)ꎬ １１６.６
( Ｃ￣８ )ꎬ １１５. ２ ( Ｃ￣５ )ꎬ １１５. ０ ( Ｃ￣２ )ꎬ ５３. ７
( －ＯＣＨ３)ꎮ以上数据与文献 (Ｈｏｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１) 基

本一致ꎬ故鉴定为咖啡酸甲酯 ( ｃａｆｆｅｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ
ｅｓｔｅｒ)ꎮ

化合物 １０ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: １８７. １
[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ７Ｈ８Ｏ６ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ６.９１ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ３.８４ (２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣
２)ꎬ ３.７１ (３Ｈꎬ ｓꎬ １￣ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: １７２.５ (Ｃ￣１)ꎬ １６８.９ (Ｃ￣６)ꎬ １６８.３ (Ｃ￣
５)ꎬ １４１.２ (Ｃ￣３)ꎬ １３０.７ (Ｃ￣４)ꎬ ５２.５ (１￣ＯＣＨ３)ꎬ
３３.６ (Ｃ￣２)ꎮ 以上数据与文献 (Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)
基本一致ꎬ故鉴定为乌头酸 Ａ (ａｃｏｎｉｔａｔｅ Ａ)ꎮ

化合物 １１ 　 白色粉末物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:
２２５.０ [Ｍ＋Ｎａ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ８Ｈ１０Ｏ６ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ６.９３ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ３.８２ (２Ｈꎬ
ｓꎬ Ｈ￣２)ꎬ ３.７８ (３Ｈꎬ ｓꎬ １￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.６７ (３Ｈꎬ ｓꎬ ５￣

ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １７２. ５
(Ｃ￣１)ꎬ １６８.８ (Ｃ￣６)ꎬ １６７.３ (Ｃ￣５)ꎬ １４２.１ (Ｃ￣３)ꎬ
１２９.３ ( Ｃ￣４)ꎬ ５２. ６ (５￣ＯＣＨ３)ꎬ ５２. ４ (１￣ＯＣＨ３)ꎬ
３３.６ (Ｃ￣２)ꎮ 以上数据与文献 (Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)
基本一致ꎬ故鉴定为乌头酸 Ｅ (ａｃｏｎｉｔａｔｅ Ｅ)ꎮ

化合物 １２ 　 白色固体ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ３８１. １
[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ经硅胶板 ＴＬＣ 与其对照品对照ꎬ以氯仿－
甲醇－冰醋酸 (８ ∶ １.５ ∶ ０.０２ꎬ Ｒｆ ＝ ０.５)、石油醚－乙
酸乙酯－冰醋酸 (６ ∶ ４ ∶ ０.０２ꎬ Ｒｆ ＝ ０.５５)和石油醚－
丙酮－冰醋酸 (７ ∶ ３ ∶ ０.０２: Ｒｆ ＝ ０.６) 为展开剂ꎬ经
硫酸乙醇溶液显色ꎬ１０５ ℃至斑点清晰ꎬ结果在与对

照品相应位置上显示相同颜色斑点ꎮ 故鉴定该化

合物为 ５ － Ｏ －二甲氧基肉桂酰基奎尼酸 ( ５￣Ｏ￣
ｄｉｍｅｔｈｏｘｙｃｉｎｎａｍｏｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ) (娄红波等ꎬ２０２１)ꎮ

化合物 １３ 　 黄色块状物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:
３０３.２ [ Ｍ ＋ Ｈ] ＋ꎬ 分 子 式 为 Ｃ１５ Ｈ１０ Ｏ７ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ
(６００ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.７８ (２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ
Ｈ￣２′)ꎬ ７.５９ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ꎬ ２.１ꎬ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ
６.８５ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ２ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６. ３１(１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ ６.２２ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣
６)ꎻ１３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １７７. ２ ( Ｃ￣
４)ꎬ１６５. １ ( Ｃ￣７)ꎬ １６１. ４ ( Ｃ￣５)ꎬ １５５. ３ ( Ｃ￣９)ꎬ
１４６.９ (Ｃ￣４′)ꎬ １４６.７ (Ｃ￣２)ꎬ １４４.７ (Ｃ￣３′)ꎬ １３６.７
(Ｃ￣３)ꎬ １２１.６ ( Ｃ￣１′)ꎬ １１８. ７ ( Ｃ￣６′)ꎬ １１５. ６ ( Ｃ￣
５′)ꎬ １１５.３ (Ｃ￣２′)ꎬ ９８.３ (Ｃ￣６)ꎬ ９４.１ (Ｃ￣８)ꎮ 以

上数据与文献 (闫建昆等ꎬ２０２１) 基本一致ꎬ故鉴

定为槲皮素 (ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ)ꎮ
化合物 １４ 　 黄色块状ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ４３３. ４

[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ２０Ｈ１８Ｏ１１ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ８.６８ (２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ８.１２
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ４ꎬ １. ８ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ７. ４１ (１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ ８.２ꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６.９２ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.８ꎬ Ｈ￣８)ꎬ ６.７５
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ５.６０ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ７.１
Ｈｚꎬ Ｈ￣１″)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １７７.９
(Ｃ￣４)ꎬ １６３.６ (Ｃ￣７)ꎬ １６１.５ (Ｃ￣５)ꎬ １５６.９ (Ｃ￣９)ꎬ
１５６.５ (Ｃ￣２)ꎬ １４８.７ (Ｃ￣４′)ꎬ １４７.０ (Ｃ￣３′)ꎬ １３５.１
(Ｃ￣３)ꎬ １２１. ３ ( Ｃ￣１′)ꎬ １１６. ９ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１６. ５ ( Ｃ￣
２′)ꎬ １０６. ３ ( Ｃ￣１０)ꎬ １０２. ０ ( Ｃ￣１″)ꎬ ９９. ５ ( Ｃ￣６)ꎬ
９４.３ (Ｃ￣８)ꎬ ７４.３ (Ｃ￣３″)ꎬ ７２.２ (Ｃ￣２″)ꎬ ６９.０ (Ｃ￣
４″)ꎬ ６７.１ (Ｃ￣５″)ꎮ 以上数据与文献 (韩荣欣等ꎬ
２０２０) 基本一致ꎬ故鉴定为槲皮素－３－Ｏ－α－Ｌ－阿拉

伯糖苷 (ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣α￣Ｌ￣ａｒａｂｉｎｏｓｉｄｅ)ꎮ
化合物 １５　 淡黄色块状ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ４６３.４

[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ 分 子 式 为 Ｃ２１ Ｈ２０ Ｏ１２ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ８. ４３ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣
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２′)ꎬ ８.１０ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８.２ꎬ ２.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ７.２２
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６.６７ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.３
Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ ６.６４ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６.１３
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ７.９ Ｈｚꎬ Ｈ￣１″)ꎬ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: １７８.７ (Ｃ￣４)ꎬ １６６.４ (Ｃ￣７)ꎬ １６２.９ (Ｃ￣
５)ꎬ １５７. ９ ( Ｃ￣９)ꎬ １５７. ５ ( Ｃ￣２)ꎬ １５０. ６ ( Ｃ￣４′)ꎬ
１４６.５ (Ｃ￣３′)ꎬ １３５.３ (Ｃ￣３)ꎬ １２２.６ (Ｃ￣１′)ꎬ １２２.２
(Ｃ￣６′)ꎬ １１７. ６ (Ｃ￣２′)ꎬ １１６. ０ (Ｃ￣５′)ꎬ １０５. ５ ( Ｃ￣
１０)ꎬ １０５.１ (Ｃ￣１″)ꎬ ９９.７ (Ｃ￣６)ꎬ ９４.５ (Ｃ￣８)ꎬ ７７.９
(Ｃ￣５″)ꎬ ７５.３ (Ｃ￣３″)ꎬ ７３.１ (Ｃ￣２″)ꎬ ６９.４ (Ｃ￣４″)ꎬ
６２.６ (Ｃ￣６″)ꎮ 以上数据与文献 (李孟等ꎬ２０１９) 基

本一致ꎬ故鉴定为槲皮素－３－Ｏ－β－Ｄ－吡喃半乳糖苷

(ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ￣３￣Ｏ￣β￣Ｄ￣ｇａｌａｃｔｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ)ꎮ
化合物 １６ 　 透明针状物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:

５３１.５ [ Ｍ ＋ Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ３０ Ｈ５８ Ｏ５ Ｓꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ
(６００ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ４.１２ (２Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ７.１ Ｈｚꎬ
Ｈ￣１″ꎬ １‴)ꎬ ３.０８ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ２.９３ (１Ｈꎬ ｍꎬ
Ｈ￣２)ꎬ ２. ８３ ( ２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３ꎬ ３′)ꎬ ０. ８７ ( ２Ｈꎬ ｔ ｔꎬ
Ｊ ＝ ７. ７ꎬ ５. ６ Ｈｚꎬ Ｈ￣１２″ꎬ １２‴)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １７１.３ ( Ｃ￣１ꎬ １′)ꎬ ６５.５ ( Ｃ￣１″ꎬ
１‴)ꎬ ４７.２ (Ｃ￣２ꎬ ２′)ꎬ ２７.１ ( Ｃ￣３ꎬ ３′)ꎬ ３１.９ ( Ｃ￣
１１″ꎬ １１‴)ꎬ ２９.７ (Ｃ￣１０″ꎬ １０‴)ꎬ ２９.６ (Ｃ￣９″ꎬ ９‴)ꎬ
２９.５ (Ｃ￣８″ꎬ ８‴)ꎬ ２９.４ ( Ｃ￣７″ꎬ ７‴)ꎬ ２９.３ ( Ｃ￣６″ꎬ
６‴)ꎬ ２９. ２ ( Ｃ￣５″ꎬ ５‴)ꎬ ２８. ５ ( Ｃ￣４″ꎬ ４‴)ꎬ ２５. ９
(Ｃ￣３″ꎬ ３‴)ꎬ ２２. ７ ( Ｃ￣２″ꎬ ２‴)ꎬ １４. １ ( Ｃ￣１２″ꎬ
１２‴)ꎮ 以上数据与文献 (Ｍａｌａｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３) 基本

一致ꎬ 故 鉴 定 为 硫 代 二 丙 酸 双 十 八 烷 基 酯

[ ｄｉｄｏｄｅｃｙｌ ｔｈｉｏｄｉｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ( ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ３ꎬ ３￣
ｓｕｌｆｉｎｙｌ ｄｉ￣１ꎬ１′￣ｄｉｄｏｄｅｃｙｌ ｅｓｔｅｒ)]ꎮ

化合物 １７ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ３５７. ３
[Ｍ ＋ Ｈ] ＋ꎬ 分 子 式 为 Ｃ２０ Ｈ２０ Ｏ６ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.２８ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣
２′)ꎬ ６.９９ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.１Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６.７８ (１Ｈꎬ
ｄꎬ Ｊ ＝ １. ８ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ６. ７５ ( １Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １. ８ꎬ
８.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６.７２ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ
３.８６ (３Ｈꎬ ｓꎬ ３￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.６５ (３Ｈꎬ ｓꎬ ３′￣ＯＣＨ３)ꎬ
２.６５ (２Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ７.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣７′)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １７８. ７ ( Ｃ￣９′)ꎬ １４８. ５ ( Ｃ￣３)ꎬ
１４７.３ (Ｃ￣３′)ꎬ １４６.２ (Ｃ￣４)ꎬ １４５.９ (Ｃ￣４′)ꎬ １３６.７
(Ｃ￣１)ꎬ １３３.６ ( Ｃ￣６′)ꎬ １２７. ６ ( Ｃ￣１′)ꎬ １２３. ２ ( Ｃ￣
６)ꎬ １１７.６ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１５. ９ ( Ｃ￣５)ꎬ １１４. １ ( Ｃ￣２)ꎬ
１１２.９ (Ｃ￣２′)ꎬ ７２.７ (Ｃ￣９)ꎬ ５６.４ (４￣ＯＣＨ３)ꎬ ５６.３
(４′￣ＯＣＨ３)ꎬ ５０.２ (Ｃ￣８′)ꎬ ４７.０ (Ｃ￣７)ꎬ ４１.６ (Ｃ￣
８)ꎬ ３０.７ ( Ｃ￣７′)ꎮ 以上数据与文献 ( Ｆｅｄｏｒｏｖａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６) 基本一致ꎬ故鉴定为 α￣ｃｏｎｉｄｅｎｄｒｉｎꎮ

化合物 １８ 　 无色固体物 质ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:
３６１.４ [ Ｍ ＋ Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ２０ Ｈ２４ Ｏ６ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ
(６００ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ６.９９ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.８ Ｈｚꎬ
Ｈ￣２′)ꎬ ６.８７ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １.８ꎬ ８.３ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ
６.７７ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６.７１ (１Ｈꎬ ｓꎬ
Ｈ￣６)ꎬ ６.７０ (１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ５. ４７ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝
６.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ３.８８ (３Ｈꎬ ｓꎬ ７￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.８３ / ３.７４
(２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３ａ / ３ａ′)ꎬ ３. ６６ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ ３′￣ＯＣＨ３ )ꎬ
３.５８ (２Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ６.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣５ｃ)ꎬ ３.４９ (１Ｈꎬ ｄｔꎬ
Ｊ ＝ ６.４ꎬ ６.３ Ｈｚꎬ Ｈ￣３)ꎬ ２.６５ (２Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ７.５ Ｈｚꎬ
Ｈ￣５ａ)ꎬ １.８０ ( ２Ｈꎬ ｔｔꎬ Ｊ ＝ ６. ６ꎬ ７. ７ Ｈｚꎬ Ｈ￣５ｂ)ꎻ
１３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １４９. ０ ( Ｃ￣３′)ꎬ
１４７.４ (Ｃ￣４′)ꎬ １４７.４ (Ｃ￣７ａ)ꎬ １４５.１ (Ｃ￣７)ꎬ １３６.９
(Ｃ￣５)ꎬ １３４.８ ( Ｃ￣１′)ꎬ １２９.８ ( Ｃ￣４ａ)ꎬ １１９.７ ( Ｃ￣
６′)ꎬ １１７.９ (Ｃ￣４)ꎬ １１６.１ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１４.０ ( Ｃ￣６)ꎬ
１１０.５ (Ｃ￣２′)ꎬ ８９.０ (Ｃ￣２)ꎬ ６４.９ (Ｃ￣３ａ / ａ′)ꎬ ６２.２
(Ｃ￣５ｃ)ꎬ ５６.７ (７￣ＯＣＨ３)ꎬ ５６.３ (３′￣ＯＣＨ３)ꎬ ５５.４
(Ｃ￣３)ꎬ ３５.８ (Ｃ￣５ｂ)ꎬ ３２.９ (Ｃ￣５ａ)ꎮ 以上数据与

文献 ( Ｊｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７) 基本一致ꎬ故鉴定为 ｒｅｌ￣
(２αꎬ３β) ￣７￣Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｃｅｄｒｕｓｉｎꎮ

化合物 １９ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ３８３. ２
[Ｍ＋ Ｈ] ＋ꎬ 分 子 式 为 Ｃ１ ８ Ｈ２２ Ｏ９ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.５５ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣
７)ꎬ ７.２８ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.３ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ７.１２ (１Ｈꎬ
ｄｄꎬ Ｊ ＝ １. ４ꎬ ８. １ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６. ７６ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝
８.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ ６.４３ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ
５.１５ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３′)ꎬ ３.８４ (４Ｈꎬ ｓꎬ ３￣ＯＣＨ３ꎬ Ｈ￣
４′)ꎬ ３. ６０ ( １Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ３. ５５ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ
ＣＯＯＣＨ３)ꎬ ２.０５ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ４.２ꎬ １２.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′
ｂ)ꎬ ２.０４ ( １Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ５. ３ꎬ １３. ５ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′ｂ)ꎬ
１.８７ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １. ５ꎬ １２. ６ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′ａ)ꎬ １. ８３
(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ２. ６ꎬ １３. ４ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′ ａ)ꎻ １３ Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １７４. ２ ( ＣＯ)ꎬ １６６. １ ( Ｃ￣
９)ꎬ １４９. １ ( Ｃ￣４)ꎬ １４７. ９ ( Ｃ￣３)ꎬ １４４. ５ ( Ｃ￣７)ꎬ
１２５.７ (Ｃ￣１)ꎬ １２３.０ ( Ｃ￣６)ꎬ １１５.５ ( Ｃ￣５)ꎬ １１５.３
(Ｃ￣８)ꎬ １１０.９ (Ｃ￣２)ꎬ ７２.６ (Ｃ￣１′)ꎬ ７０.３ (Ｃ￣３′)ꎬ
７０.０ (Ｃ￣４′)ꎬ ６７.８ (Ｃ￣５′)ꎬ ５５.７ (３￣ＯＣＨ３)ꎬ ５１.５
(ＣＯＯＣＨ３)ꎬ ３９.１ ( Ｃ￣６′)ꎬ ３４.８ ( Ｃ￣２′)ꎮ 以上数

据与文献 (闫彦等ꎬ２０１７) 基本一致ꎬ故鉴定为 ３－
Ｏ－ 阿 魏 酰 奎 宁 酸 甲 酯 ( ３￣Ｏ￣Ｆｅｒｕｌｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ
ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ)ꎮ

化合物 ２０ 　 黄色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ２８５. １
[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式为 Ｃ１５Ｈ１０Ｏ６ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ :１２. ２３ ( １Ｈꎬ ｓꎬ ５￣ＯＨ)ꎬ ７. ４２ ( １Ｈꎬ
ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８.６ꎬ ０.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ７.４０ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝

０８８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ６.９６ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣３′)ꎬ
６.６０ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣３)ꎬ ６.５２ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ０.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣
８)ꎬ ６.２０ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ０. ８ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １８３.８ (Ｃ￣４)ꎬ １６６.４ (Ｃ￣
７)ꎬ １６６. １ ( Ｃ￣２)ꎬ １６３. ２ ( Ｃ￣９)ꎬ １５９. ４ ( Ｃ￣５)ꎬ
１５１. ２ ( Ｃ￣４′)ꎬ １４７. １ ( Ｃ￣３′)ꎬ １２３. １ ( Ｃ￣１′)ꎬ
１２０.３ (Ｃ￣３)ꎬ １１６.８ (Ｃ￣５′)ꎬ １１４.１ (Ｃ￣６′)ꎬ １０５.３
(Ｃ￣２′)ꎬ １０３. ８ ( Ｃ￣１０)ꎬ １００. １ ( Ｃ￣６)ꎬ ９５. ０ ( Ｃ￣
８)ꎮ 以上数据与文献 (Ｃａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１) 基本一

致ꎬ故鉴定为木犀草素 ( ｌｕｔｅｏｌｉｎ)ꎮ
化合物 ２１ 　 黄色无定型粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ:

５０９.３ [Ｍ＋Ｈ] ＋ꎬ分子式为 Ｃ２７Ｈ２４Ｏ１ ０ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.４８ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ６.７０ (１Ｈꎬ
ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣１５)ꎬ ６.５５ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.０ Ｈｚꎬ
Ｈ￣１８)ꎬ ６. ４４(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ ６.３３ (１Ｈꎬ
ｄꎬ Ｊ ＝ ８.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣１９)ꎬ ６.１８ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.２ Ｈｚꎬ
Ｈ￣６)ꎬ ３.５６ (３Ｈꎬ ｓꎬ １６￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.５０ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣
１２)ꎬ ３.２４ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣１１ｂ)ꎬ ４. ８２ (１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣１３)ꎬ
４.０５ (３Ｈꎬ ｓꎬ ３′￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.７２ (３Ｈꎬ ｓꎬ ５′￣ＯＣＨ３)ꎬ
３.６１ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣１１ａ)ꎬ ３.２０ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣１１ｂ)ꎮ １３Ｃ￣
ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: １８２.０ (Ｃ￣４)ꎬ １６５.７
(Ｃ￣７)ꎬ １６３.３ (Ｃ￣５)ꎬ １６０.８ (Ｃ￣２)ꎬ １５８.７ (Ｃ￣９)ꎬ
１４９.７ (Ｃ￣５′)ꎬ １４８.９ (Ｃ￣１６)ꎬ １４７.７ (Ｃ￣３′)ꎬ １４６.０
(Ｃ￣１７)ꎬ １４５.５ (Ｃ￣４′)ꎬ １３６.６ (Ｃ￣１４)ꎬ １２８.８ (Ｃ￣
２′)ꎬ １２０.８ (Ｃ￣１９)ꎬ １１９.１ (Ｃ￣１′)ꎬ １１５.９ (Ｃ￣１８)ꎬ
１１２.４ (Ｃ￣１５)ꎬ １１２.０ (Ｃ￣３)ꎬ １０５.３ (Ｃ￣１０)ꎬ １０３.８
(Ｃ￣６′)ꎬ １００.０ (Ｃ￣６)ꎬ９４. ９ (Ｃ￣８)ꎬ ６２. ８ (Ｃ￣１１)ꎬ
６０. ９ ( ３′￣ＯＣＨ３ )ꎬ ５６. ９ ( ５′￣ＯＣＨ３ )ꎬ ５６. ３ ( １６￣
ＯＣＨ３)ꎬ ４２.３ (Ｃ￣１２)ꎬ ３７.８ (Ｃ￣１３)ꎮ 以上数据与文

献 (肖宗雨等ꎬ２０２０) 基本一致ꎬ故鉴定为 ( ５Ｓꎬ
６Ｓ)￣５ꎬ ６￣ｄｉｈｙｄｒｏ￣３ꎬ ８ꎬ １０￣ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙ￣５￣( ４￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣３￣
ｍｅｔｈｏｘｙｐｈｅｎｙｌ )￣６￣ｈｙｄｒｏｘｙｍｅｔｈｙｌ￣２ꎬ ４￣ｄｉｍｅｔｈｏｘｙ￣７Ｈ￣
ｂｅｎｚｏ [ｃ]ｘａｎｔｈｅｎ￣７￣ｏｎｅ)ꎮ

化合物 ２２ 　 白色粉末ꎮ ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ３８１. ４
[Ｍ￣Ｈ] －ꎬ分子式 为 Ｃ１８Ｈ２２Ｏ９ꎮ １Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９.５９ (１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ ７′￣ＯＨ)ꎬ ７.５０ (１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ １５.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣３′)ꎬ ７.２７ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣
５′)ꎬ ７.０１ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８.２ꎬ １.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣９′)ꎬ ６.８１
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣８′)ꎬ ６. ４０ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝
１５.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ５.４９ (１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ １￣ＯＨ)ꎬ ５.１３ (１Ｈꎬ
ｄｔꎬ Ｊ ＝ ９.２ꎬ ３.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ ４.９１ (１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ ４￣ＯＨ)ꎬ
４.８３ (１Ｈꎬ ｂｒｓꎬ ３￣ＯＨ)ꎬ ３.８５ (１Ｈꎬ ｏｖｅｒｌａｐｐｅｄꎬ Ｈ￣
３)ꎬ ３.８４ (３Ｈꎬ ｓꎬ ６′￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.６８ (１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣４)ꎬ
３.５５ (３Ｈꎬ ｓꎬ ７￣ＯＣＨ３)ꎬ ２.０５ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １２.７ꎬ
３.９ Ｈｚꎬ Ｈ￣６ｂ)ꎬ １.９５ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １３.０ꎬ ５.９ Ｈｚꎬ

Ｈ￣２ｂ)ꎬ １.８６ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １２.３ꎬ ９.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣６ａ)ꎬ
１.８４ (１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ １３.３ꎬ ３.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ａ)ꎻ１３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ:１７６.５ (Ｃ￣７)ꎬ １６８.９ (Ｃ￣１′)ꎬ
１５０.４ (Ｃ￣７′)ꎬ １４９.４ (Ｃ￣６′)ꎬ １４６.８ (Ｃ￣３′)ꎬ １２７.９
(Ｃ￣４′)ꎬ １２４. １ (Ｃ￣９′)ꎬ １１６. ５ (Ｃ￣８′)ꎬ １１６. １ ( Ｃ￣
２′)ꎬ １１１.７ (Ｃ￣５′)ꎬ ７５.３ (Ｃ￣１)ꎬ ７３.９ (Ｃ￣４)ꎬ ７２.７
(Ｃ￣５)ꎬ ６８. ６ ( Ｃ￣３)ꎬ ５６. ４ ( ６′￣ＯＣＨ３ )ꎬ ５２. ９ ( ７￣
ＯＣＨ３)ꎬ ４０.８ (Ｃ￣２)ꎬ ３６.４ (Ｃ￣６)ꎮ 以上数据与文献

(李胜峰等ꎬ２０２０) 基本一致ꎬ故鉴定为 ５－Ｏ－阿魏酰

奎宁酸甲酯 (５￣Ｏ￣Ｆｅｒｕｌｙｌｑｕｉｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔｈｙｌ ｅｓｔｅｒ)ꎮ
３.２ ＤＰＰＨ 法测定化合物清除自由基能力的结果

由表 １ 可知ꎬ所测 １５ 个化合物中ꎬ仅化合物
１２ 表现出较好的抗氧化活性ꎬＩＣ５０值为 ４９.５８ μｇ
ｍＬ￣１ꎮ 其他化合物未显示抗氧化活性ꎬ ＩＣ５０ 值 >
１ ０００ μｇｍＬ￣１ꎮ

表 １　 ＤＰＰＨ 法测定 １５ 个化合物的自由基清除能力
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｅｅ ｒａｄｉｃａｌ ｓｃａｖｅｎｇｉｎｇ

ａｂｉｌｉｔｉｅｓ ｏｆ １５ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｂｙ ＤＰＰＨ ｍｅｔｈｏｄ

化合物
Ｃｏｍｐｏｕｎｄ

ＤＰＰＨ 自由基清除率
ＤＰＰＨ ｒａｄｉｃａｌ

ｓｃａｖｅｎｇｉｎｇ ｒａｔｅ (％)

ＩＣ５０

(μｇｍＬ ￣１)

１ ４.４８ >１ ０００

２ ２.８６ >１ ０００

３ １.５２ >１ ０００

４ －３.６８ >１ ０００

５ ３.６３ >１ ０００

６ ２.００ >１ ０００

７ －５.９７ >１ ０００

８ １.９２ >１ ０００

９ １.２３ >１ ０００

１１ －０.９８ >１ ０００

１２ －７８.４３ ４９.５８

１３ １.９２ >１ ０００

１４ １.６６ >１ ０００

１５ １.５６ >１ ０００

１６ ３.０２ >１ ０００

４　 讨论与结论

开展农作物废弃物的再利用既是解决当前中

药资源短缺的途径之一ꎬ也是实现中药资源的可

持续发展的战略 (邓家刚ꎬ２０１０)ꎮ 甘蔗作为药食
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两用的植物ꎬ产量巨大ꎬ主要用于榨糖ꎬ而榨糖过

程产生的副产物渣和叶主要作为废物丢弃或焚烧

处理ꎮ 如何科学合理地实现废物再利用ꎬ是目前

待解决的主要问题之一ꎬ而从化学成分的角度出

发也许是主要方法之一ꎮ 基于此ꎬ本文对甘蔗渣

和叶进行了系统的化学成分研究ꎬ从甲醇提取物

中共分离鉴定 ２２ 个化合物ꎬ结构类型涉及黄酮

类、酚酸类、酯类、木质素、苯丙素类等ꎬ其中 ５ 个

为黄酮类、６ 个为酚酸类ꎬ揭示了黄酮类及酚酸类

物质为甘蔗渣和叶的主要成分ꎬ基本阐明了其化

学成分谱ꎮ 黄酮类及酚酸类成分往往具有显著的

生物活性ꎬ如灯盏花富含黄酮成分ꎬ以此开发的灯

盏花素片和注射液临床用于治疗心脑血管疾病

(张雪冰ꎬ２０２０)ꎻ柳树皮富含酚酸成分水杨酸ꎬ以
此开发的水杨酸乳膏临床用于治疗脂溢性皮炎、
银屑病等 (胡杏林等ꎬ２０２１)ꎮ 本研究为获取黄酮

类和酚酸类成分提供了一条途径ꎬ同时为甘蔗渣

和叶的开发利用奠定了一定的化学基础ꎮ
分离鉴定的化合物中ꎬ化合物 ４ (香草醛) 为

主要高含量的核心成分ꎮ 香草醛为一种重要的香

味物质ꎬ在医药领域应用广泛ꎮ 常作为药物合成

的原料ꎬ如用于合成治疗腹泻黄连素、治疗高血压

的药物 Ｌ￣甲基多巴制剂 (商品名 Ａｌｄｏｍｅｔ)、治疗

上呼吸道感染和防治性病菌株传播的甲氧基氨基

吡啶及治疗心脏病的药物罂粟碱等 (杨晓慧等ꎬ
２０１０)ꎮ 全球对香草醛需求量较大ꎬ约为 １.２ 万 ｔꎬ
市场供不应求ꎮ 目前ꎬ香草醛的获取除来自植物

外ꎬ尚有采用木质素为前体物进行化学合成ꎮ 甘

蔗中富含香草醛且资源丰富ꎬ生产成本相对较低ꎬ
可考虑作为获取香草醛的原料ꎬ是变废为宝的一

条优质途径ꎮ
自由基是导致多种疾病产生的根源ꎬ如何消

除自由基ꎬ增强抗氧化能力ꎬ从植物中寻找安全有

效的抗氧化物质成为当前的研究热点ꎮ 魏纪湖等

(２０１６)研究表明黄酮类和酚酸类物质ꎬ具有抗氧

化、抗炎、降血脂、降血糖、抗细胞增殖等多种生理

活性ꎬ被认为是潜在的外源性抗氧剂原料ꎮ 为了

挖掘相关活性成分ꎬ本研究采用 ＤＰＰＨ 法测定甘

蔗中 １５ 个高含量化合物 (１－９、１１－１６)的清除自

由基能力ꎬ结果表明化合物 １２ 具有较好的抗氧化

活性ꎮ 除了优良抗氧化活性以外ꎬ化合物 １２ 还具

有相对高的含量ꎬ通过进一步加深其抗氧化活性

研究ꎬ并对其进行科学分析和评价ꎬ化合物 １２ 可

能成为潜在的抗氧化活性前景分子ꎬ为废弃物甘

蔗渣和叶的深度开发提供了化学和药理基础ꎮ
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甘蔗叶乙酸乙酯部位化学成分研究
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协同创新中心ꎬ 南宁 ５３０２００ꎻ ３. 广西中医药大学 药学院ꎬ 南宁 ５３０２００ )

摘　 要: 甘蔗是糖类加工产业主要的经济作物ꎬ甘蔗叶作为广西特色瑶药ꎬ在广西民间及瑶族地区具有悠久

的药用历史ꎮ 该课题组前期发现甘蔗叶乙酸乙酯部位具有抗肿瘤活性ꎬ为进一步明确其乙酸乙酯部位的化学

成分ꎬ该文采用硅胶柱色谱、Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ 柱色谱、制备型高效液相色谱等多种分离纯化的方法对甘蔗叶乙

酸乙酯部位进行研究ꎮ 结果表明:从甘蔗叶乙酸乙酯萃取部位分离且鉴定了 ２０ 个化合物ꎬ分别为原儿茶醛

(１)、３ꎬ４－二羟基－苯甲酸甲酯(２)、３ꎬ ４－二羟基苯甲酸(３)、３－羟基－４－甲氧基苯甲酸(４)、对羟基苯甲酸(５)、
对羟基苯甲醛(６)、对羟基肉桂酸(７)、丁香酸(８)、３ꎬ ５－二甲氧基对苯二酚(９)、１￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｙｌ￣４￣Ｏ￣α￣Ｌ￣
ｒｈａｍｎｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(１０)、对羟基苯甲酸￣β￣Ｄ￣吡喃葡萄糖酯苷(１１)、槲皮素(１２)、小麦黄素(１３)、异柽柳素(１４)、
异鼠李素(１５)、５ꎬ ３′ꎬ ４′－三羟基－７－甲氧基二氢黄酮(１６)、７￣Ｏ￣甲基圣草酚(１７)、[(Ｅ)￣４￣(１Ｓꎬ３Ｒꎬ４Ｒ)￣１￣
ｈｙｄｒｏｘｙ￣４ꎬ５ꎬ５￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣７￣ｏｘａｂｉｃｙｃｌｏ [４.１.０]ｈｅｐｔａｎ￣１￣ｙｌ] ｂｕｔ￣１￣ｅｎ￣３￣ｏ￣ｎｅ(１８)、ｂｌｕｍｅｎｏｌ Ａ(１９)和胸腺嘧啶脱氧

核苷(２０)ꎮ 其中ꎬ化合物 １－４、６、９－１１、１３－１６、１８ 和 ２０ 均为首次从甘蔗叶中分离得到ꎮ 该研究结果为日后甘

蔗叶乙酸乙酯部分的进一步开发提供了依据
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(ＹＣＳＷ２０１９１７０)ꎻ广西中医药大学教育发展基金(ＤＸＳ１９０４２) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(８２０６０７６２)ꎻ
Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｉｄｕｅｓ ( ＣＩＣＡＲ２０２０ )ꎻ Ｐｒｏｊｅｃｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｓｅｒｖｉｃｅ Ｎｅｔｗｏｒｋ Ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅ ( ＳＴＳ ｐｌａｎ) ( ＫＦＪ￣ＳＴＳ￣ＱＹＺＤ￣２００)ꎻ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｇｒａｄｕａｔｅ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ｉｎ ２０１９ ( ＹＣＳＷ２０１９１７０)ꎻ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｆｕｎｄ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ
(ＤＸＳ１９０４２) ]ꎮ
第一作者: 谢安然(１９９４－)ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向为中药活性成分及质量控制ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)５９４８７９７３９＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 侯小涛ꎬ博士ꎬ教授ꎬ研究方向为中药活性成分与质量控制ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｘｔｈｏｕ＠ １２６.ｃｏｍꎮ



( １. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｆｆｉｃａｃｙ Ｓｔｕｄｙ ｏｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０２００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ
２. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｓｔｕｄｙ ｏｎ Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｉｄｕｅｓꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０２００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ

３. Ｆａｃｕｌｔｙ ｏｆ Ｐｈａｒｍａｃｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０２００ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃａｓｈ ｃｒｏｐ ｉｎ ｓｕｇａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｉｎｄｕｓｔｒｙꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｌｅａｖｅｓ ａｒｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ
Ｙａｏ ｍｅｄｉｃｉｎｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ ｗｉｔｈ ａ ｌｏｎｇ ｈｉｓｔｏｒｙ. Ｏｕｒ ｒｅｃｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｔｓ ｅｔｈｙｌ ａｃｅｔａｔｅ ｅｘｔｒａｃｔ ｗａｓ ｐａｒｔｌｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ
ｆｏｒ ｉｔｓ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ａｎｔｉ￣ｔｕｍｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｐａｒｔꎬ ｔｈｅ ｍｏｄｅｒｎ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ ｃｏｌｕｍｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙꎬ Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ ｃｏｌｕｍｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙꎬ ａｎｄ ｓｅｍｉ￣
ｐｒｅｐａｒａｔｉｖｅ ｈｉｇｈ￣ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｌｉｑｕｉｄ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｂｙ ｔｈｅｉｒ
ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｏｄｅｒｎ ｓｐｅｃｔｒａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: Ｔｗｅｎｔｙ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ
ｉｓｏｌａｔｅｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ３ꎬ ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ (１)ꎬ ｍｅｔｈｙｌ ３ꎬ ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏａｔｅ (２)ꎬ ３ꎬ ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣
ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ (３)ꎬ ３￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣４￣ｍｅｔｈｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ (４)ꎬ ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ (５)ꎬ ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｙｌ ａｌｄｅｈｙｄｅ (６)ꎬ
ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ ( ７)ꎬ ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ ( ８)ꎬ ３ꎬ ５￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣ｈｙｄｒｏｑｕｉｎｏｎｅ ( ９)ꎬ １￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｙｌ￣４￣Ｏ￣α￣Ｌ￣
ｒｈａｍｎｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ(１０)ꎬ ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｙｌ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ ( １１)ꎬ ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ ( １２)ꎬ ｔｒｉｃｉｎ ( １３)ꎬ ｔａｍａｒｉｘｅｔｉｎ
(１４)ꎬｉｓｏｒｈａｍｎｅｔｉｎ (１５)ꎬ ５ꎬ ３′ꎬ ４′￣ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙ￣７￣ｍｅｔｈｏｘｙ￣ｆｌａｖａｎｏｎｅ (１６)ꎬ ７￣Ｏ￣Ｍｅｔｈｙｌｅｒｉｏｄｉｃｔｙｏｌ (１７)ꎬ [(Ｅ)￣４￣(１Ｓꎬ
３Ｒꎬ４Ｒ)￣１￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣４ꎬ５ꎬ５￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣７￣ｏｘａｂｉｃｙｃｌｏ [４. １. ０] ｈｅｐｔａｎ￣１￣ｙｌ] ｂｕｔ￣１￣ｅｎ￣３￣ｏ￣ｎｅ(１８)ꎬ ｂｌｕｍｅｎｏｌ Ａ (１９) ａｎｄ
ｔｈｙｍｉｄｉｎｅ (２０)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ １－４ꎬ ６ꎬ ９－１１ꎬ １３－１６ꎬ １８ ａｎｄ ２０ ｗｅｒｅ ｉｓｏｌａｔｅｄ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｐｌａｎｔ
ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｉｍｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｏｍｅ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｉｔｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ ｌｅａｖｅｓꎬ ｅｔｈｙｌ ａｃｅｔａｔｅ ｅｘｔｒａｃｔꎬ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔｓꎬ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ
ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓꎬ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄ

　 　 甘蔗( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)为禾本科黍亚科

草本植物ꎬ主产于热带和亚热带地区ꎬ全世界有一

百多个国家出产甘蔗ꎬ其中产量最高的是巴西、印
度和中国ꎮ 在我国ꎬ甘蔗主要分布于江西、湖南、
福建、广东、广西、四川和云南等地ꎬ是糖类加工产

业的主要经济作物ꎮ 同时ꎬ甘蔗产业是广西主要

农业支柱产业ꎬ甘蔗种植面积连续多年稳居全国

第一ꎬ蔗糖总产量占全国总产量在 ６０％以上ꎮ 甘

蔗叶为甘蔗的叶ꎬ是甘蔗收获和加工过程中的主

要废弃物和副产物ꎬ一般处理方法为就地焚烧或

直接丢弃在田埂和河道中ꎬ造成了严重的资源浪

费和环境污染ꎮ 随着甘蔗种植规模的不断扩大ꎬ
如何对甘蔗叶进行有效的资源回收再利用是近年

来亟须解决的问题ꎮ
甘蔗叶在广西民间及瑶族地区具有悠久的药

用历史ꎬ在瑶医药记载中ꎬ甘蔗叶主要用于治疗盗

汗、消渴症以及汗证ꎮ 但是ꎬ甘蔗叶现多用于饲料

加工或粉碎还田ꎬ药用价值有待进一步开发ꎮ 近

年来的研究发现ꎬ甘蔗叶中主要含有有糖、多糖、
苷类、黄酮类和酚类等成分(Ｊｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ何耀

涛等ꎬ２０１６ꎻ潘王芸等ꎬ２０１９ꎻ张金玲等ꎬ２０１９)ꎮ 药

理活性研究表明ꎬ甘蔗叶具有抑菌、降血糖、抗炎

等作用 (侯小涛等ꎬ２０１１ꎻＢｏｒｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ江

恒ꎬ２０１２ꎻ侯小涛等ꎬ２０１３ꎻ韦玮等ꎬ２０１８)ꎮ
为了深入研究甘蔗叶的化学成分ꎬ本研究运

用传统分离技术对甘蔗叶化学成分进行分离ꎬ并
采用现代谱学方法及比对文献数据进行结构鉴

定ꎬ从甘蔗叶 ７０％乙醇提取物的乙酸乙酯萃取部

位分离得到 ２０ 个化合物(图 １)ꎬ包括酚酸、黄酮、
倍半萜、生物碱类化合物ꎮ 其中ꎬ化合物 １－４、６、
９－１１、１３－１６、１８ 和 ２０ 均为首次从甘蔗叶中分离

鉴定得到ꎮ

１　 仪器与材料

１.１ 药材

甘蔗叶于 ２０１９ 年 １２ 月采自广西南宁市武鸣

甘蔗种植区ꎮ 经广西中医药大学韦松基教授鉴定

为禾本科植物甘蔗( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)的叶ꎮ
标本(２０１９１２２５￣１)存放于广西中医药大学广西中

药药效重点实验室ꎮ
１.２ 仪器和试剂

１２５２ 型半制备高效液相色谱仪( Ｐｒｅ￣ＨＰＬＣꎬ
美国 Ｗａｔｅｒｓ 公司)ꎻＱ￣Ｔｏｆ ＭｉｃｒｏＴＭ 型质谱仪(美国

Ｗａｔｅｒｓ 公司)ꎻＩｎｏｖａ￣６００ 型超导核磁共振波谱仪

(美国 Ｖａｒｉａｎ 公司)ꎻ２６９５ 型高效液相色谱仪(美

５８８１１１ 期 谢安然等: 甘蔗叶乙酸乙酯部位化学成分研究



国 Ｗａｔｅｒｓ 公司)ꎻＳＢ２５￣１２Ｄ 超声波清洗机(宁波新

芝生物科技股份有限公司)ꎻＵＰＫ￣Ｉ￣１０Ｔ 优普系列

超纯水器(四川优普超纯科技有限公司)ꎻＳＨＺ￣ＩＩＩ
型循环水真空泵(上海亚荣生化仪器厂)ꎻ柱层析

硅胶 ( １００ ~ ２００ 目、２００ ~ ３００ 目ꎬ青岛海洋化工

厂)ꎻ柱色谱用硅胶(２００ ~ ３００ 目)及薄层色谱用

ＧＦ２５４ 硅胶预制板(青岛海洋化工厂)ꎻＳｅｐｈａｄｅｘ
ＬＨ￣２０ 葡聚糖凝胶(瑞典 Ａｍｅｒ￣ｓｈａｍ Ｐｈａｒｍａｃｉａ 公

司)ꎻ００Ｇ￣４２５２￣Ｐ０￣ＡＸ 制备色谱柱(２５０ ｍｍ×２１.２
ｍｍꎬ５ μｍꎬ美国 Ｐｈｅｎｏｍｅｎｅｘ 公司)ꎻＸｓｅｉｅｃｔ ＨＳＳ Ｔ３
分析型色谱柱[４.６ ｍｍ×２５０ ｍｍꎬ５ μｍꎬ沃特世科

技(上海)有限公司]ꎻ分析纯溶剂(成都市科龙化

工试剂厂)ꎻ色谱级溶剂(德国 Ｍｅｒｃｋ 公司)ꎻ质谱

级溶剂(美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司)ꎮ
１.３ 提取和分离

干燥甘蔗叶药材(１０ ｋｇ)粗粉ꎬ先用 １０ 倍量的

７０％乙醇回流提取 ３ 次ꎬ合并提取液ꎬ减压浓缩得

浸膏(１ １３５ ｇ)ꎬ蒸馏水充分分散ꎻ再依次用 ３ 倍体

积的石油醚、乙酸乙酯、正丁醇进行萃取ꎮ 减压回

收溶剂ꎬ分别得到石油醚部位浸膏、乙酸乙酯部位

浸膏、正丁醇部位浸膏和水层部位浸膏ꎮ
将乙酸乙酯部位浸膏(１２５.８ ｇ)过硅胶柱色谱

分离ꎬ以石油醚－乙酸乙酯(５０ ∶ １ ~ ０ ∶ １)和乙酸

乙酯－甲醇(５０ ∶ １ ~ ０ ∶ １)梯度洗脱ꎬ得到 ７ 个流

分(Ｆｒ. １ ~ Ｆｒ. ７)ꎮ 其中ꎬＦｒ. ２ 经硅胶柱色谱ꎬ以石

油醚－乙酸乙酯(２０ ∶ １ ~ ０ ∶ １)梯度洗脱ꎬ得到 ５
个亚组分( Ｆｒ. ２￣１ ~ Ｆｒ. ２￣５)ꎮ Ｆｒ. ２￣２ 经 Ｓｅｐｈａｄｅｘ
ＬＨ￣２０ 柱色谱分离ꎬ用氯仿－甲醇( １ ∶ １)反复洗

脱ꎬ得到化合物 １ ( ４. １ ｍｇ)、２ ( ６. １ ｍｇ)、４ ( １１. ６
ｍｇ)、９(１５.０ ｍｇ)ꎻＦｒ. ２￣４ 经 ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以 ２０％甲

醇分离纯化ꎬ得到化合物 １８(９.２ ｍｇ)ꎻＦｒ. ２￣５ 经

ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以 ３０％ 甲醇分离纯化ꎬ得到化合物 ５
(６.０ ｍｇ)、７ ( １１. ０ ｍｇ)ꎻＦｒ. ２￣６ 经 ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以

１０％甲醇分离纯化ꎬ得到化合物 １２ (２.２ ｍｇ)、１３
(５.３ ｍｇ)、１４(４.３ ｍｇ)ꎻＦｒ. ２￣９ 经 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０
柱色谱(二氯甲烷－甲醇ꎬ１ ∶ １)反复纯化得到化合

物 １６(４.３ ｍｇ)ꎮ Ｆｒ. ３ 经 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ 柱色谱

分离ꎬ用氯仿－甲醇(１ ∶ １)反复洗脱ꎬ得到 １２ 个亚

组分 ( Ｆｒ. ３￣１ ~ Ｆｒ. ３￣１２)ꎮ 其中ꎬＦｒ. ３￣１１ 经 ｐｒｅ￣
ＨＰＬＣ 以 ３５％乙腈分离纯化ꎬ得到化合物 １５(３.０
ｍｇ)ꎮ Ｆｒ. ４ 经 中 压 色 谱 分 离 凝 胶 ( ｍｉｄｄｌｅ
ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｇｅｌꎬＭＣＩ)柱色谱以甲醇－水
(５０ ∶ １ ~ ０ ∶ １)梯度洗脱ꎬ得到 ５ 个亚组分(Ｆｒ. ４￣

１~ Ｆｒ. ４￣５)ꎮ 其中ꎬＦｒ. ４￣１ 经 ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以 ２０％甲

醇分离纯化ꎬ制备得到化合物 ３(４.８ ｍｇ)、８( ６. ７
ｍｇ)ꎻＦｒ. ４￣２ 经 ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以 １０％甲醇分离纯化ꎬ
得到化合物 １９(３.７ ｍｇ)、２０(７.４ ｍｇ)ꎻＦｒ. ４￣５ 经

Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ 柱色谱用氯仿－甲醇(１ ∶ １)反复

洗脱ꎬ得到化合物 １７(５.０ ｍｇ)ꎮ Ｆｒ. ６ 经硅胶柱色

谱以石油醚－乙酸乙酯(５０ ∶ １ ~ ０ ∶ １)梯度洗脱ꎬ
得到 １０ 个不同极性的亚组分(Ｆｒ. ６ ￣１~ Ｆｒ. ６￣１０)ꎮ
其中ꎬＦｒ. ６￣２ 经 Ｓｅｐｈａｄｅｘ ＬＨ￣２０ 柱色谱用氯仿－甲
醇(１ ∶ １)反复洗脱ꎬ得到化合物 ６(５.１ ｍｇ)ꎻＦｒ. ６￣
５ 经 ｐｒｅ￣ＨＰＬＣ 以 ８０％甲醇分离纯化ꎬ得到化合物

１０(１３.６ ｍｇ)、１１(８.１ ｍｇ)ꎮ

２　 结构鉴定

化合物 １ 　 黄色针状结晶(甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣
ＭＳ ｍ / ｚ: １３７.０２４ ４ [Ｍ－Ｈ] －ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ９. ６８(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣７)ꎬ ７. ２６(１Ｈꎬ ｄｄꎬ
Ｊ＝ ８.１ꎬ １.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ７.２２(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.８ Ｈｚꎬ
Ｈ￣２)ꎬ ６. ８９(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. １ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １９１.０( Ｃ￣７)ꎬ １５２.６( Ｃ￣
４)ꎬ １４６. ０ ( Ｃ￣３)ꎬ １２８. ６ ( Ｃ￣１)ꎬ １２４. ６ ( Ｃ￣６)ꎬ
１１５.５(Ｃ￣５)ꎬ １１４. ２ ( Ｃ￣２)ꎮ 以上数据与文献(王

文祥等ꎬ２０１３)报道一致ꎬ故鉴定化合物 １ 为原儿

茶醛(３ꎬ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚａｌｄｅｈｙｄｅ)ꎮ
化合物 ２ 　 黄色粉末(甲醇)ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００

ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.４３(２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ ６. ８３
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ４ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎬ ３. ７３ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ ７￣
ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １６７.５
(Ｃ￣７)ꎬ １５１.０(Ｃ￣４)ꎬ １４７.２( Ｃ￣３)ꎬ １２５.９( Ｃ￣１)ꎬ
１２３. ４ ( Ｃ￣６)ꎬ １１５. ０ ( Ｃ￣５)ꎬ １１２. ７ ( Ｃ￣２)ꎬ ５５. ５
(ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献(赵明等ꎬ２０２０)报道一

致ꎬ故鉴定化合物 ２ 为 ３ꎬ ４－二羟基￣苯甲酸甲酯

(ｍｅｔｈｙｌ ３ꎬ ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏａｔｅ)ꎮ
化合物 ３ 　 白色粉末(甲醇)ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００

ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.３１(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣
２)ꎬ ７.２６(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８. ２ꎬ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６. ７６
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １１５. ２ ( Ｃ￣６)ꎬ １１６. ６ ( Ｃ￣５)ꎬ １２１. ９
( Ｃ￣１ )ꎬ １４４. ９ ( Ｃ￣３ )ꎬ １５０. ０ ( Ｃ￣４ )ꎬ １６７. ５
(ＣＯＯＨ)ꎮ 以上数据与文献(夏明文等ꎬ２０１０)报

道一致ꎬ故鉴定化合物 ３ 为 ３ꎬ ４－二羟基苯甲酸

(３ꎬ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ

６８８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 １　 化合物 １－２０ 的结构
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ １－２０

　 　 化合物 ４ 　 白色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ
ｍ / ｚ:１６７.０３４ ５ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.４０(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ꎬ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣
６)ꎬ ７.３５(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣２)ꎬ ６.９７(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚꎬ
Ｈ￣５)ꎬ ３. ８１ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ ４￣ＯＣＨ３ )ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０
ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １６７. ５ ( ７￣ＣＯＯＨ)ꎬ １５１. ４ ( Ｃ￣
４)ꎬ １４６. ８ ( Ｃ￣３)ꎬ １２９. ７ ( Ｃ￣６)ꎬ １２１. ５ ( Ｃ￣１)ꎬ
１１６.１(Ｃ￣２)ꎬ １１１.３(Ｃ￣５)ꎬ ５５.６(４￣ＯＣＨ３)ꎮ 以上

数据与文献(邹欢等ꎬ２０１７)报道一致ꎬ故鉴定化合

物 ４ 为 ３ －羟基 － ４ －甲氧基苯甲酸 ( ３￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣４￣
ｍｅｔｈｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ

化合物 ５ 　 无色针状晶体(甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣
ＭＳ ｍ / ｚ: １３７.０２４ ２ [Ｍ－Ｈ] －ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ７. ８８ ( ２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ８ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ
６.８１(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ８.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １７０. ２ ( ＣＯＯＨ)ꎬ １６０. ７ ( Ｃ￣４)ꎬ
１３３.０(Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １２２.９(Ｃ￣１)ꎬ １１６.０(Ｃ￣３ꎬ ５)ꎮ 以

上数据与文献(向丽敏等ꎬ２０２０)报道一致ꎬ故鉴定

化合 物 ５ 为 对 羟 基 苯 甲 酸 ( ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｉｃ
ａｃｉｄ)ꎮ

化合物 ６ 　 白色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ
ｍ / ｚ: １２１.０２９ ５ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ) δ: ９.７６(１Ｈꎬ ｓꎬ ＣＨＯ)ꎬ ７.７７(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝
８.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ ６.９１(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ
５ )ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ ) δ: １９２. ８

(ＣＨＯ)ꎬ １６５.２(Ｃ￣４)ꎬ １３３.４(Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ １３０.３(Ｃ￣
１)ꎬ １１６.９(Ｃ￣３ꎬ ５)ꎮ 以上数据与文献(龚韦凡等ꎬ
２０１７)报道一致ꎬ故鉴定化合物 ６ 为对羟基苯甲醛

(ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｙｌ ａｌｄｅｈｙｄｅ)ꎮ
化合物 ７ 　 无色针状晶体(甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣

ＭＳ ｍ / ｚ: １３７.０２４ ４ [Ｍ－Ｈ] －ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＣＤ３ＯＤ)ꎬ δ: ７. ５９ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５. ９ Ｈｚꎬ Ｈ￣７)ꎬ
７.４３(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ ６.７９(２Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ＝ ８.３ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎬ ６.２７(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ １５.９ Ｈｚꎬ Ｈ￣
８)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ)ꎬ δ: １７１. ０( Ｃ￣
９)ꎬ １６１.２( Ｃ￣４)ꎬ １４６. ６ ( Ｃ￣７)ꎬ １３１. ２ ( Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ
１２７.２(Ｃ￣１)ꎬ １１６.８(Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １１５.６(Ｃ￣８)ꎮ 以上

数据与文献(肖春荣ꎬ２０１９)报道一致ꎬ故鉴定化合

物 ７ 为对羟基肉桂酸(ｐ￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｃｉｎｎａｍｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ
化合物 ８ 　 白色针状晶体 (甲醇)ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ

(６００ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６)ꎬ δ: ９.１９(１Ｈꎬ ｓꎬ ＯＨ) ７.１９
(２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣２、 ６ )ꎬ ３. ７９ ( ６Ｈꎬ ｓꎬ ＯＣＨ３ × ２ )ꎻ
１３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６ ) δ: １６７. ５
( －ＣＯＯＨ)ꎬ １４７. ４ ( Ｃ￣４ )ꎬ １４０. ０１ ( Ｃ￣３ꎬ Ｃ￣５ )ꎬ
１２０.８(Ｃ￣１)ꎬ １０６.８(Ｃ￣２ꎬ Ｃ￣６)ꎬ ５６.０(２￣ＯＣＨ３ꎬ ６￣
ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献(陈丽等ꎬ２０２０)报道一

致ꎬ故鉴定化合物 ８ 为丁香酸(ｓｙｒｉｎｇｉｃ ａｃｉｄ)ꎮ
化合物 ９ 　 白色粉末 (甲醇)ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００

ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６)δ: ７.２０(２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ ３.８(６Ｈꎬ
ｓꎬ ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １６７.４
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(Ｃ￣１)ꎬ １４７.４(Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １４０.１(Ｃ￣４)ꎬ １０６.８(Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ
５６.０(ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献(韦玮等ꎬ２０１８)报道

一致ꎬ故鉴定化合物 ９ 为 ３ꎬ ５－二甲氧基对苯二酚(３ꎬ
５￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙ￣ｈｙｄｒｏｑｕｉｎｏｎｅ)ꎮ

化合物 １０ 　 白色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ
ｍ / ｚ: ２８３.０８１ ４ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.８９(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ
７.１１(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎬ ５.４８(１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ １. ８ Ｈｚꎬ Ｈ￣１′)ꎬ ３. ８４ ( １Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ３. ６４
(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ＝ ９.３ꎬ ３.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣３′)ꎬ ３.３９ (１Ｈꎬ ｍꎬ
Ｈ￣５′)ꎬ ３. ２９ ( １Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ ＝ ９. ３ Ｈｚꎬ Ｈ￣４′)ꎬ １. ０９
(３Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ６.２ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １６７. ０ ( Ｃ￣７)ꎬ １５９. ６ ( Ｃ￣１)ꎬ １３１. ３
(Ｃ￣３ꎬ ５)ꎬ １２４.２(Ｃ￣４)ꎬ １１６.０(Ｃ￣２ꎬ ６)ꎬ ９８.２(Ｃ￣
１′)ꎬ ７１.７(Ｃ￣２′)ꎬ ７０.４(Ｃ￣４′)ꎬ ７０.１(Ｃ￣３′)ꎬ ６９.８
(Ｃ￣５′)ꎬ １７. ９ ( Ｃ￣６′)ꎮ 以上数据与文献(李艳茸

等ꎬ２０１４)报道一致ꎬ故鉴定化合物 １０ 为１￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣
ｂｅｎｚｏｙｌ￣４￣Ｏ￣α￣Ｌ￣ｒｈａｍｎｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅꎮ

化合物 １１　 无色针状晶体(甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣
ＭＳ ｍ / ｚ: ２９９.０７６ ７ [Ｍ－Ｈ] － . １Ｈ￣ＮＭＲ (６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.８８(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣２ꎬ ６)ꎬ
７.０９(２Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ８.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣３ꎬ ５)ꎬ ４.９８(１Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ ＝ ７. ４ Ｈｚꎬ Ｈ￣１′)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ６０.６( Ｃ￣６′)ꎬ ６９.６( Ｃ￣４′)ꎬ ７３.２( Ｃ￣
２′)ꎬ ７６. ５ ( Ｃ￣５′)ꎬ ７７. １ ( Ｃ￣３′)ꎬ ９９. ８ ( Ｃ￣１′)ꎬ
１１５.８ ( Ｃ￣３ꎬ ５ )ꎬ １２４. ２ ( Ｃ￣１)ꎬ １３１. ２ ( Ｃ￣２ꎬ ６ )ꎬ
１６０.８(Ｃ￣４)ꎬ １６７. ０ ( Ｃ￣７)ꎮ 以上数据与文献(杨

晨悦和王晓玲ꎬ２０１８)报道一致ꎬ故鉴定化合物 １１
为对羟基苯甲酸 － β － Ｄ － 吡 喃 葡 萄 糖 酯 苷 ( ｐ￣
ｈｙｄｒｏｘｙ￣ｂｅｎｚｏｙｌ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ)ꎮ

化合物 １２　 黄色粉末(甲醇)ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ)δ: ７.８６(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ２.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ
７.５２(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ＝ ８.０ꎬ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ６.８９ (１Ｈꎬ
ｄꎬ Ｊ ＝ ８. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６. ４９ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ
Ｈ￣８)ꎬ ６.２０ (１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ
(１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ) δ: １７６. ８ ( Ｃ￣４)ꎬ １６５. ８ ( Ｃ￣
７)ꎬ １６０. ８ ( Ｃ￣５)ꎬ １５７. ８ ( Ｃ￣９)ꎬ １４７. ２ ( Ｃ￣２)ꎬ
１４６.４( Ｃ￣４′)ꎬ １４５. ７( Ｃ￣３′)ꎬ １３６. ８ ( Ｃ￣３)ꎬ １２２. ６
(Ｃ￣１′)ꎬ １２１. ３ ( Ｃ￣６′)ꎬ １１５. ７ ( Ｃ￣２′)ꎬ １１７. ２ ( Ｃ￣
５′)ꎮ 以上数据与文献(满兴战等ꎬ２０１９) 报道一

致ꎬ故鉴定化合物 １２ 为槲皮素(ｑｕｅｒｃｅｔｉｎ)ꎮ
化合物 １３ 　 黄针晶体 (丙酮)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ

ｍ / ｚ: ３２９.０６４ ７ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ

ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７.３２ (２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣２′ꎬ ６′)ꎬ ６.９７(１Ｈꎬ
ｓꎬ Ｈ￣３)ꎬ ６.５４(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣８)ꎬ ６.１９(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣６)ꎬ
３.８８(６Ｈꎬ ｓꎬ ３′ꎬ ５′￣ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １８１. ８ ( Ｃ￣４)ꎬ １６４. ６ ( Ｃ￣７)ꎬ １６３. ６
(Ｃ￣２)ꎬ １６１. ４ ( Ｃ￣９)ꎬ １５７. ４ ( Ｃ￣５)ꎬ １４８. ２ ( Ｃ￣３′ꎬ
５′)ꎬ １３９. ９ ( Ｃ￣４′)ꎬ １２０. ４ ( Ｃ￣１′)ꎬ １０４. ４ ( Ｃ￣２′ꎬ
６′)ꎬ １０３.４(Ｃ￣３)ꎬ ９９.０( Ｃ￣６)ꎬ ９４.３( Ｃ￣８)ꎬ ５６.４
(３′ꎬ ５′￣ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献(邹忠杰和龚梦

鹃ꎬ２０１０)报道一致ꎬ故鉴定化合物 １３ 为小麦黄素

( ｔｒｉｃｉｎ)ꎮ
化合物 １４　 黄针晶体(丙酮)ꎮ１Ｈ￣ＮＭＲ (６００

ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.７６(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ８.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ
７.７４(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ７.０６(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝
８.５ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６. ４０(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ
６. １９ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ３. ９３ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ
４′￣ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ ＯＤ ) δ:
１７７.５ ( Ｃ￣４)ꎬ １６５. ７ ( Ｃ￣７)ꎬ １６２. ６ ( Ｃ￣５)ꎬ １５８. ３
(Ｃ￣９)ꎬ １５０.７(Ｃ￣４′)ꎬ １４７.４(Ｃ￣３′)ꎬ １３７.７(Ｃ￣３)ꎬ
１２１.５ ( Ｃ￣１′)ꎬ １１５. ７ ( Ｃ￣５′ꎬ ６′)ꎬ １１２. ２ ( Ｃ￣２′)ꎬ
１０４.６(Ｃ￣１０)ꎬ ９９. ３ ( Ｃ￣６)ꎬ ９４. ４ ( Ｃ￣８)ꎬ ５６. ４ ( Ｃ￣
ＯＣＨ３)ꎮ 以上数据与文献(邓安珺等ꎬ２００８)报道

一致ꎬ故鉴定化合物 １４ 为异柽柳素( ｔａｍａｒｉｘｅｔｉｎ)ꎮ
化合物 １５ 　 黄色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ

ｍ / ｚ: ３１５.０４９ ３ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７. ６６ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ２ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ
７.６４( ｄｄꎬ Ｊ ＝ ８. ７ꎬ ２. ２ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ７. ０７ ( １Ｈꎬ ｄꎬ
Ｊ＝ ８.６ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６. ４１ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣
８)ꎬ ６.１８(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ＝ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ３.８３(３Ｈꎬ ｓꎬ
３′￣ＯＣＨ３ )ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ ( １５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６ ) δ:
５５.６(３′￣ＯＣＨ３)ꎬ ９３. ４ ( Ｃ￣８)ꎬ ９８. ２ ( Ｃ￣６)ꎬ １０３. ０
(Ｃ￣１０)ꎬ １１１. ８ ( Ｃ￣２′)ꎬ １１４. ６ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１９. ７ ( Ｃ￣
１′)ꎬ １２３. ４ ( Ｃ￣６′)ꎬ １３６. ２ ( Ｃ￣３)ꎬ １４６. ２ ( Ｃ￣２)ꎬ
１４６.３(Ｃ￣３′)ꎬ １４９.３ ( Ｃ￣４′)ꎬ １５６.２( Ｃ￣９)ꎬ １６０.７
(Ｃ￣５)ꎬ １６４.０(Ｃ￣７)ꎬ １７５.９(Ｃ￣４)ꎮ 以上数据与文

献(周北斗等ꎬ２０１８)报道一致ꎬ故鉴定化合物 １５
为异鼠李素( ｉｓｏｒｈａｍｎｅｔｉｎ)ꎮ

化合物 １６ 　 白色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ
ｍ / ｚ: ３０１.０６９ ７ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ６. ７４ ￣ ６. ８７(３Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣２′ꎬ５′ꎬ６′)ꎬ
６.７４(ｄꎬ Ｊ＝ ２.１ Ｈｚꎬ ２Ｈ)ꎬ ６.０７(２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣６ꎬ ８)ꎬ
５.４１(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ＝ １２.６ꎬ ３.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣２)ꎬ ３.７８(３Ｈꎬ
ｓꎬ ７￣ＯＣＨ３)ꎬ ３.２３(２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０
ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １９７. ０ ( Ｃ￣４)ꎬ １６７. ４ ( Ｃ￣７)ꎬ

８８８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



１６３.２( Ｃ￣５)ꎬ １６２. ８( Ｃ￣９)ꎬ １４５. ８ ( Ｃ￣４′)ꎬ １４５. ２
(Ｃ￣３′)ꎬ １２９.３ ( Ｃ￣１′)ꎬ １１８. ０ ( Ｃ￣６′)ꎬ １１５. ３ ( Ｃ￣
５′)ꎬ １１４. ４ ( Ｃ￣２′)ꎬ １０２. ６ ( Ｃ￣１０)ꎬ ９４. ６ ( Ｃ￣６)ꎬ
９３.８(Ｃ￣８)ꎬ ７８.７(Ｃ￣２)ꎬ ５５.９(７￣ＯＣＨ３)ꎬ ４２.１(Ｃ￣
３)ꎮ 以上数据与文献(赵东保等ꎬ２００５)报道一致ꎬ
故鉴定化合物 １６ 为 ５ꎬ ３′ꎬ ４′－三羟基－７－甲氧基

二 氢 黄 酮 ( ５ꎬ ３′ꎬ ４′￣ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙ￣７￣ｍｅｔｈｏｘｙ￣
ｆｌａｖａｎｏｎｅ)ꎮ

化合物 １７ 　 黄色粉末 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣ＭＳ
ｍ / ｚ: ２９９.０５４ ０ [ Ｍ － Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ ( ６００ ＭＨｚꎬ
ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ７. ４６ ( １Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ
７.４４(１Ｈꎬ ｄｄꎬ Ｊ＝ ８.０ꎬ ２.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６′)ꎬ ６.８８(１Ｈꎬ
ｄꎬ Ｊ＝ ８.３ Ｈｚꎬ Ｈ￣５′)ꎬ ６.７２(２Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣３ꎬ ８)ꎬ ６.３７
(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ２. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ３. ８７ ( ３Ｈꎬ ｓꎬ ７′￣
ＯＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １８１.８
(Ｃ￣４)ꎬ １６５.１(Ｃ￣２)ꎬ １６４.３( Ｃ￣７)ꎬ １６１.２( Ｃ￣５)ꎬ
１５７.２( Ｃ￣９)ꎬ １５０. ３( Ｃ￣４′)ꎬ １４５. ９ ( Ｃ￣３′)ꎬ １２１. １
(Ｃ￣１′)ꎬ １１９. ２ ( Ｃ￣６′)ꎬ １１６. ０ ( Ｃ￣５′)ꎬ １１３. ４ ( Ｃ￣
２′)ꎬ １０４. ７ ( Ｃ￣１０ )ꎬ １０２. ９ ( Ｃ￣３)ꎬ ９８. ０ ( Ｃ￣６)ꎬ
９２.６ ( Ｃ￣８)ꎬ ５６. １ ( ７′￣ＯＣＨ３ )ꎮ 以上数据与文献

(张幸国和田景奎ꎬ２００６)报道一致ꎬ故鉴定化合物

１７ 为 ７－Ｏ－甲基圣草酚(７￣Ｏ￣Ｍｅｔｈｙｌｅｒｏｉｄｉｃｔｙｏｌ)ꎮ
化合物 １８ 　 浅棕色油性物质 (甲醇)ꎮ ＨＲ￣

ＥＳＩ￣ＭＳ ｍ / ｚ: ２２３. １３２ ５ [Ｍ－Ｈ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ６.９７(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣
１′)ꎬ ６.２７(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １５.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣２′)ꎬ ５.８６(１Ｈꎬ
ｓꎬ Ｈ￣２)ꎬ ２. ６３(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １７. ０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ ２. ２６
(３Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４′)ꎬ ２.１６(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １７.０ Ｈｚꎬ Ｈ￣６)ꎬ
１.８０(３Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣７)ꎬ ０.９６(３Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝
２５.１ Ｈｚꎬ Ｈ￣８)ꎬ ０.９２(３Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣９)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ(１５０
ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: １９８. ２ ( Ｃ￣３′)ꎬ １９７. ０ ( Ｃ￣１)ꎬ
１６１.７( Ｃ￣３)ꎬ １４７. ２( Ｃ￣１′)ꎬ １３０. ５ ( Ｃ￣２′)ꎬ １２６. ６
(Ｃ￣２)ꎬ ７８. １ ( Ｃ￣４)ꎬ ４１. ２ ( Ｃ￣５)ꎮ ２７. ２ ( Ｃ￣４′)ꎬ
２４.２(Ｃ￣９)ꎬ ４９.３(Ｃ￣６)ꎬ ２３.２(Ｃ￣８)ꎬ １８.６(Ｃ￣７)ꎮ
以上数据与文献(Ｙｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)报道一致ꎬ故鉴

定化合物 １８ 为[(Ｅ) ￣４￣(１Ｓꎬ３Ｒꎬ４Ｒ) ￣１￣ｈｙｄｒｏｘｙ￣４ꎬ
５ꎬ５￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣７￣ｏｘａｂｉｃｙｃｌｏ [４. １. ０] ｈｅｐｔａｎ￣１￣ｙｌ] ｂｕｔ￣
１￣ｅｎ￣３￣ｏ￣ｎｅꎮ

化合物 １９ 　 无色油性物质(甲醇)ꎮ ＨＲ￣ＥＳＩ￣
ＭＳ ｍ / ｚ: ２６９. １１８ ２ [Ｍ ＋ＨＣＯＯ] －ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ (６００
ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣ｄ６) δ: ５.７７(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣４)ꎬ ５.６７(１Ｈꎬ
ｍꎬ Ｈ￣７)ꎬ ５.６５(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣８)ꎬ ４.９８(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣９)ꎬ
２.３５(１Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １６.７ Ｈｚꎬ Ｈ￣２α)ꎬ ２.０７ ~ ２.０１(１Ｈꎬ

ｍꎬ Ｈ￣２β)ꎬ １.７９(３Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ １.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣１３)ꎬ １.１０
(３Ｈꎬ ｄꎬ Ｊ ＝ ６.４ Ｈｚꎬ Ｈ￣１０)ꎬ ０.９２(３Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣１２)ꎬ
０.９０(３Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣１１)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＤＭＳＯ￣
ｄ６) δ: １９.０(Ｃ￣１３)ꎬ ２３.１(Ｃ￣１１)ꎬ ２４.０(Ｃ￣１２)ꎬ ２４.１
(Ｃ￣１０)ꎬ ４１.０(Ｃ￣１)ꎬ ４９.４(Ｃ￣２)ꎬ ６６.１(Ｃ￣９)ꎬ １２５.５
(Ｃ￣４)ꎬ １２７.９(Ｃ￣８)ꎬ １３５.９(Ｃ￣７)ꎬ １９７.４(Ｃ￣３)ꎮ 以

上数据与文献(曾金祥等ꎬ２０１７)报道一致ꎬ故鉴定

化合物 １９ 为 ｂｌｕｍｅｎｏｌ Ａ ꎮ
化合物 ２０ 　 无色油性物质(甲醇)ꎮ１ Ｈ￣ＮＭＲ

(６００ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ) δ: ７.８１(１Ｈꎬ ｓꎬ Ｈ￣６)ꎬ ６.２７
(１Ｈꎬ ｔꎬ Ｊ＝ ６.８ Ｈｚꎬ Ｈ￣１′)ꎬ ４.３９(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣４′)ꎬ
３.８９(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣３′)ꎬ ３.７９(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣５α)ꎬ ３.７２
(１Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣５β)ꎬ ２. ２６ ~ ２. １５ ( ２Ｈꎬ ｍꎬ Ｈ￣２′)ꎬ
１.８７(３Ｈꎬ ｓꎬ ＣＨ３)ꎻ １３Ｃ￣ＮＭＲ (１５０ ＭＨｚꎬ ＣＤ３ＯＤ)
δ: １２. ４ ( ＣＨ３)ꎬ ４１. ２ ( Ｃ￣２′)ꎬ ６２. ８ ( Ｃ￣５′)ꎬ ７２. ２
(Ｃ￣３′)ꎬ ８６.２(Ｃ￣２′)ꎬ ８８.８(Ｃ￣１′)ꎬ １１１.５(Ｃ￣５)ꎬ
１３８.２(Ｃ￣６)ꎬ １５２.４(Ｃ￣２)ꎬ １６６.４( Ｃ￣４)ꎮ 以上数

据与文献(杨顺丽等ꎬ２００３)报道一致ꎬ故鉴定化合

物 ２０ 为胸腺嘧啶脱氧核苷( ｔｈｙｍｉｄｉｎｅ)ꎮ

３　 讨论

本研究从甘蔗叶中共分离得到 ２０ 个化合物ꎬ
包括 １１ 个酚酸类化合物、６ 个黄酮类化合物、２ 个

倍半萜化合物和 １ 个生物碱类化合物ꎮ 化合物 １－
４、６、９－１１、１３－１６、１８ 和 ２０ 均为首次从甘蔗叶中

分离得到ꎮ
前期研究显示ꎬ甘蔗叶具有抗炎作用(侯小涛

等ꎬ２０１３)ꎮ 其中ꎬ化合物 １ 原儿茶醛具有抑制炎

症作用(Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎻ化合物 ６ 对羟基苯甲

醛可促进神经的修复ꎬ其作用机制与促进内皮细

胞释放神经营养因子 ＶＥＧＦ￣Ａ 和 ＢＤＮＦ 有关(杨媛

等ꎬ２０１９)ꎻ化合物 １２ 槲皮素具有抗炎作用ꎬ能够

抑制 ＮＦ￣κＢ 的活化ꎬ继而抑制细胞因子和其他促

炎因子的释放(Ｇｕａｚｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎻ化合物 １５
异鼠李素具有抗炎等作用( Ｌｅｅ ＆ Ｋｉｍꎬ２０１８)ꎬ可
通过减轻氧化应激ꎬ缓解对游离脂肪酸对 Ｌ￣０２ 细

胞诱导的脂质沉积ꎮ 核因子 ＮＦ￣Ｅ２ 相关因子 ２ 通

路在此过程中发挥了重要作用(周健等ꎬ２０２１)ꎮ
甘蔗叶提取物具有体外抗肿瘤作用ꎬ乙酸乙酯提

取物是其中最主要的活性部位(邓家刚等ꎬ２０１０)ꎮ
倍半萜类化合物具有抗肿瘤活性(付佳等ꎬ２０１９)ꎮ
本研究分离到的成分中亦包含倍半萜类成分ꎬ但
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它们是否为甘蔗叶的抗肿瘤活性成分ꎬ尚需后续

进一步研究加以验证ꎮ 本文对甘蔗叶乙酸乙酯部

位的化学成分进行了研究ꎬ本研究结果丰富了甘

蔗叶化学成分的结构类型ꎬ为今后甘蔗叶资源回

收再利用及药用价值的开发提供了科学依据ꎮ
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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∗

( 广西壮族自治区农业科学院 生物技术研究所ꎬ 南宁 ５３０００７ )

摘　 要: 为探究氮素亏缺及亏缺后补偿供氮对蕉苗生长及其根系形态特征的影响ꎬ该研究以主要栽培品种

基因组类型(ＡＡＡ 型和 ＡＢＢ 型)的香蕉品种为材料ꎬ通过石英砂基质培养结合氮素亏缺与补偿处理ꎬ分析其

株高、叶长、叶宽、新增绿叶数、地上部和根系的鲜重和干物质质量、根长和根表面积及根体积等指标的变

化ꎮ 结果表明:(１)亏缺 ３０ ｄꎬ香蕉苗呈现明显的缺氮表型症状ꎬ株高、叶长、叶宽及新增绿叶数均显著降低ꎬ
根系干物质积累增加ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ根系干物质分别提高 ６４.７１％、８７.５０％ꎬ根冠比增加ꎬ总根表面积分别增加

４.３８％、１１.８５％ꎬ体积分别增加 ７１.７８％、６６.５５％ꎮ (２)亏缺 ６８ ｄꎬ干物质积累受到明显抑制ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ全株

干物质质量降低 ３３.７４％、４２.０４％ꎬ根系干物质质量与常规处理无显著差异ꎬ根系形态参数变化趋势与轻度

亏缺一致ꎮ (３)亏缺后补偿供氮ꎬ缺氮症状消失ꎬ植株生长指标恢复正常水平ꎻ品种Ⅰ、Ⅱ根系干物质质量显

著增加 ５１.２２％、５２. ３８％ꎬ根冠比显著高于常规处理ꎬ根系趋向正常形态生长ꎬ并且总根体积分别增加

６１.８０％、４５.９２％ꎻ轻度氮素亏缺后适时补偿供氮ꎬ缺氮蕉苗可恢复正常生长ꎬ根系干物质质量及体积显著高

于常规处理且幼苗的长势更好ꎮ 综上认为ꎬ生产中可以综合利用亏缺胁迫后补偿供氮的方式来培育香蕉

苗ꎬ以利于其在田间栽培的生长ꎮ
关键词: 氮素ꎬ 亏缺ꎬ 补偿效应ꎬ 香蕉ꎬ 根系形态
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　 　 香蕉是全球贸易量及消费量最大的鲜果ꎬ在
我国农业经济发展中起到重要作用 (胡从九ꎬ
２０２０)ꎮ 香蕉生产中大多延用过量偏施氮肥的传

统耕作模式ꎬ因此造成大量的肥料浪费(颜晓元ꎬ
２０１８)、蕉园土壤酸化、养分含量下降(Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻＷｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ并引发严重的环境污染问

题(Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 樊小林(２００７)研究表明ꎬ香
蕉的氮素吸收量约为 １０８ ｇｐｌａｎｔ￣１ꎬ而我国香蕉

的施氮量已达 ４４０ ~ ５８０ ｇｐｌａｎｔ￣１ꎬ远大于其氮素

吸收量(曹明等ꎬ２０１２)ꎮ 广西蕉园由于常年的施

肥不当ꎬ造成土壤酸性强( ｐＨ<５.５)ꎬ有机质及碱

解氮含量低( <２０ 和<１００ ｍｇｋｇ￣１)ꎬ土壤肥力瘦

瘠问题严重(魏守兴等ꎬ２０１２)ꎮ 氮肥利用率普遍

偏低ꎬ增氮不增产(Ｊｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ氮素成为蕉园

土壤养分最重要的限制因子之一 (杨苞梅等ꎬ
２００８)ꎬ对氮素的动态管理始终是农业生产中首要

的措施ꎮ 因此ꎬ如何减少氮肥的投入量、提高氮肥

有效利用率、降低环境污染风险是香蕉产业健康

发展亟须解决的科学问题ꎮ
补偿效应是阈值内的胁迫压力后作物在生理

水平和结构上产生的利于生长发育和产量形成的

能力(赵明等ꎬ２００６)ꎬ是自然界普遍存在的一种生

物现象(Ａｃｅｖｅｄｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９７１)ꎮ 国内外研究者已对

玉米、大豆、小麦等粮食作物的氮素亏缺补偿效应

进行了较为深入的研究(翟丙年和李生秀ꎬ２００５ꎻ褚
丽丽和张忠学ꎬ２０１０ꎻ汤国平等ꎬ２０１７)ꎬ但对香蕉这

一优良草本果树的氮素亏缺补偿效应进行系统探

讨的报道却鲜见ꎮ 香蕉植株高大ꎬ追肥次数多(郭
春铭等ꎬ２０１７)ꎬ生产中某一生长阶段错过氮肥施

入ꎬ后期补氮的养分管理措施屡见不鲜ꎬ缺氮香蕉

苗在补施氮肥后表型性状可恢复正常 (刘芳等ꎬ
２０１９)ꎬ然而ꎬ长时间的氮素亏缺势必造成生长受

限ꎮ 因此ꎬ需要研究适度氮素亏缺后补偿供氮对植

株生长和根系形态特征的影响ꎮ 因此ꎬ本研究以栽

培品种中最重要的两种基因组类型(ＡＡＡ 型普通香

蕉和 ＡＢＢ 型粉蕉)的香蕉为材料ꎬ开展苗期石英砂

基质培养试验ꎬ研究氮素亏缺与补偿条件下香蕉苗

生长、干物质质量、根系形态的变化ꎬ以期揭示氮素

亏缺后恢复供氮对香蕉苗的补偿生长效应ꎬ为生产

上利用香蕉品种自身调节和补偿机制ꎬ发挥氮高效

利用潜力ꎬ合理施氮提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验材料

试验在广西壮族自治区农业科学院防虫网室

进行ꎮ 供试品种Ⅰ为 ＡＡＡ 型普通香蕉‘宝岛蕉’ꎬ
品种Ⅱ为 ＡＢＢ 型粉蕉‘育粉 ６ 号’ꎬ选取长势均匀
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一致ꎬ５ 叶 １ 心期组培苗为试验材料ꎬ育苗容器为

带托盘塑料黑杯(１５ ｃｍ×１２ ｃｍ×１０ ｃｍ)ꎮ 石英砂

经 １％稀盐酸浸泡淋洗ꎬ后水洗到中性ꎬ高温烘干ꎬ
装杯作为栽培基质ꎮ
１.２ 试验方法

试验共设常规、亏缺和补偿 ３ 组处理ꎮ 常规处

理浇 Ｈｏａｇｌａｎｄ 完全营养液ꎻ亏缺处理浇缺氮营养

液ꎻ补偿处理先浇缺氮营养液ꎬ当植株表现轻度氮

素亏缺(叶片有比较明显的黄化现象)后再浇完全

营养液ꎬ营养液配方如表 １ 所示ꎮ 试验每隔 ７ ｄ 浇

２００ ｍＬ 营养液ꎬ其他条件按常规统一管理ꎬ每处理

３０ 株ꎬ重复 ３ 次ꎮ 每天观察记录植株表型特征ꎬ当
亏缺处理达到轻度氮素亏缺时期ꎬ同时采集常规

和亏缺处理的蕉苗全株样品ꎻ当补偿处理亏缺症

状基本消失时ꎬ采集常规、亏缺和补偿处理的蕉苗

全株样品ꎮ
轻度氮素亏缺时期的采样时间为处理后 ３０

ｄꎬ补偿处理采样时间为处理后 ６８ ｄꎮ

表 １　 营养液配方

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｆｏｒｍｕｌａ

项目
Ｉｔｅｍ

分子式
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｆｏｒｍｕｌａ

浓度 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ (ｍｇＬ ￣１)

完全营养液
Ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｓｏｌｕｔｉｏｎ

缺氮营养液
Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ

ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｓｏｌｕｔｉｏｎ

大量元素
Ｍａｃｒｏ￣ｅｌｅｍｅｎｔ

ＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ６１６.１８ ６１６.１８

ＫＨ２ＰＯ４ ２７２.１８ ２７２.１８

ＫＮＯ３ ５０５.５５ —

ＫＣｌ — ３７２.８０

Ｃａ(ＮＯ３) ２４Ｈ２Ｏ １ １８０.７５ —

ＣａＣｌ２ — ５５５.００

微量元素
Ｍｉｃｒｏ￣ｅｌｅｍｅｎｔ

ＭｎＳＯ４Ｈ２Ｏ １.１４ １.１４

ＣｕＳＯ４５Ｈ２Ｏ ０.０８ ０.０８

ＺｎＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.２２ ０.２２

Ｈ３ＢＯ３ ２.８６ ２.８６

Ｈ２ＭｏＯ４ ０.０９ ０.０９

ＥＤＴＡＦｅＮａ ８.４２ ８.４２

１.３ 样品测定

两次样品采集后ꎬ各处理筛选生长较一致的

蕉苗 ５ 株ꎬ重复 ３ 次ꎬ测量株高、倒数第 １ 片完全展

开叶长、叶宽和新增绿叶数等植株生长情况指标ꎬ

地上部和根系分开收获ꎬ称量地上部和根系的鲜

重后烘干至恒质量ꎬ测量干物质质量ꎬ并计算根冠

比ꎮ 根系烘干前ꎬ采用 ＬＡ２４００ 植物根系扫描仪及

ＷｉｎＲＨＩＺＯ 软件测定、分析总根和各级根系的根

长、根表面积及根体积ꎬ按直径 < ２. ０ ｍｍ、２. ０ ~
４.５ ｍｍ、>４.５ ｍｍ 标准划分细根、中根、粗根ꎮ
１.４ 数据处理

采用软件 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 和 ＳＰＳＳ １６.０ 对试验数

据进行统计分析和作图ꎬ以 Ｄｕｎｃａｎ’ ｓ 新复极差法

进行多重比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 氮素亏缺和亏缺后补偿供氮对香蕉苗生长的影响

亏缺处理 １０ ｄ 后ꎬ品种Ⅰ的个别植株首先开

始出现初期缺氮表型症状ꎬ植株下部老叶颜色转

淡ꎬ呈浅绿或黄绿色ꎬ随着缺氮程度的加深ꎬ黄化

逐渐扩展蔓延到中上部叶片ꎬ品种Ⅱ的植株氮素

亏缺表型症状出现时期较品种Ⅰ推迟 ５ ~ ７ ｄꎬ表现

出更强的耐受低氮胁迫能力ꎮ 氮素亏缺处理使蕉

苗生长受限ꎬ与常规处理植株相比亏缺处理表现

矮小瘦弱ꎮ 轻度氮素亏缺时期各处理植株生长情

况结果如表 ２ 所示ꎬ缺氮香蕉植株高度均显著低

于常规处理ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ株高分别比常规处理降低

２５.４０％、１０.６０％ꎻ新抽生叶片明显变小ꎬ叶长分别

比常规处理短 １７.５５％、１７.２３％ꎬ叶宽分别比常规

处理窄 １４.８５％、２９.０１％ꎻ叶片抽生速度较常规处

理减慢ꎬ新增绿叶数比常规处理减少 ０.６ ~ ０.７ 片ꎮ
补偿处理 ３８ ｄ 后ꎬ各处理植株生长情况结果

如表 ３ 所示ꎬ补偿处理香蕉植株生长均恢复正常

水平ꎬ株高、叶长、叶宽以及新增绿叶数与常规处

理无显著差异ꎮ 此时ꎬ亏缺处理植株表现中至重

度缺氮症状ꎬ株高增长缓慢ꎬ生长几乎停滞ꎬ品种

Ⅰ、Ⅱ亏缺处理株高分别比常规处理显著降低

４０.８７％、２９.２０％ꎻ新抽生叶片长分别比常规处理

短 ３４. ６８％、 ３４. ４５％ꎬ 叶 宽 分 别 比 常 规 处 理 窄

３２.６０％、４３.８１％ꎻ新增绿叶数约比常规处理减少

２.５０ 片ꎬ并且老叶快速枯萎死亡ꎮ
２.２ 氮素亏缺和亏缺后补偿供氮对香蕉苗干物质

质量的影响

轻度氮素亏缺造成的植株缺氮表型症状显而

易见ꎬ但并未对植株干物质的积累造成严重的影

响ꎬ结果见表 ４ꎮ 轻度氮素亏缺时期ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ氮

４９８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 轻度氮素亏缺时期蕉苗生长
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｔ ｍｉｌｄ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｓｔａｇｅ

品种
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

株高
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ( ｃｍ)

叶长
Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ ( ｃｍ)

叶宽
Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ ( ｃｍ)

新增绿叶数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｅｗ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｖｅｓ

Ⅰ 常规 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ １０.２０±０.３１ａ １３.２２±０.４２ａ ５.５９±０.２１ａ ５.００±０.４０ａ

亏缺 Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ ７.６１±０.２２ｂ １０.９０±０.３１ｂ ４.７６±０.３４ｂ ４.３３±０.３４ｂ

Ⅱ 常规 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ １０.８５±０.２３ａ １６.３１±０.２１ａ ５.４８±０.２３ａ ４.９０±０.３１ａ

亏缺 Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ ９.７０±０.４２ｂ １３.５０±０.３５ｂ ３.８９±０.３１ｂ ４.２０±０.２１ｂ

　 注: 同列数字后的不同小写字母表示在 ０.０５ 水平上显著差异ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ３　 氮素亏缺后补偿供氮蕉苗生长
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｎ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｆｔｅｒ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ

品种
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

株高
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ( ｃｍ)

叶长
Ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ ( ｃｍ)

叶宽
Ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ ( ｃｍ)

新增绿叶数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｎｅｗ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｖｅｓ

Ⅰ 常规 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ２０.６０±０.２５ａ ２６.７０±０.４０ａ １１.２９±０.１８ａ ５.１０±０.１５ａ

亏缺 Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ １２.１８±０.２２ｂ １７.４４±０.３４ｂ ７.６１±０.２５ｂ ２.６３±０.１４ｂ

补偿 Ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ２０.７０±０.３０ａ ２５.６１±０.２１ａ １１.０２±０.２４ａ ５.００±０.２０ａ

Ⅱ 常规 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ２１.９２±０.２３ａ ３２.９５±０.２１ａ １１.０７±０.２５ａ ５.０８±０.１３ａ

亏缺 Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ １５.５２±０.２０ｂ ２１.６０±０.３５ｂ ６.２２±０.１４ｂ ２.５３±０.３０ｂ

补偿 Ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ２２.０２±０.３１ａ ３１.５８±０.２５ａ １０.７８±０.２２ａ ５.０２±０.１４ａ

素亏缺处理植株地上部和全株的平均干物质质量

与常规处理均无显著性差异ꎻ根系的干物质积累

得到明显的促进ꎬ各亏缺处理植株根系干物质质

量显著高于常规处理ꎬ分别提高 ６４.７１％、８７.５０％ꎻ
根冠比显著高于常规处理ꎬ分别提高 ８９. ６６％、
１００.００％ꎬ根系的干物质积累可能是植株补偿生长

的关键ꎻ品种Ⅱ亏缺处理植株根系干物质积累量

及增幅均比品种Ⅰ高ꎬ可能是其更耐受低氮胁迫

能力的原因ꎮ 氮素亏缺处理显著抑制了植株对水

分的吸收能力ꎬ植株含水量显著低于常规处理ꎬ品
种Ⅰ、 Ⅱ 地 上 部 含 水 量 比 常 规 处 理 分 别 降 低

１.５７％、２.０２％ꎬ根系含水量比常规处理分别降低

１.８１％、３.８１％ꎬ全株含水量比常规处理分别降低

１.７１％、２.７６％ꎬ因此ꎬ植株含水量降低是枯萎和瘦

弱等缺氮表型症状的主要原因ꎮ
处理 ６８ ｄꎬ各处理干物质积累情况结果如表 ５

所示ꎮ 亏缺处理植株干物质积累受到明显抑制ꎬ
品种Ⅰ、Ⅱ亏缺处理植株干物质质量较常规处理显

著降低ꎬ地上部干物质质量降低 ４４.２６％、５１.６５％ꎬ
全株的干物质质量降低 ３３.７４％、４２.０４％ꎬ氮素亏

缺对根系干物质积累的促进作用不再明显ꎬ根系

干物质质量与常规处理无显著差异ꎬ但亏缺处理

植株根冠比仍显著高于常规处理ꎬ并且与补偿处

理无显著差异ꎮ 氮素亏缺持续抑制植株对水分的

吸收ꎬ各亏缺处理植株地上部、根系和全株的含水

量均显著低于常规处理ꎮ 此时ꎬ各氮素亏缺后补

偿供氮处理植株干物质迅速积累ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ补偿

处理植株干物质质量均较亏缺处理显著增加ꎬ地
上部干物质质量增加 ８０.８８％、１０４.５５％ꎬ根系干物

质质量增加 ５５.０％、８１.１３％ꎬ全株的干物质质量增

加 ７１.３０％、９４.３７％ꎬ与常规处理相比ꎬ根系干物质

质量显著增加 ５１.２２％、５２.３８％ꎬ根冠比显著高于

常规处理ꎮ 植株含水量较亏缺处理显著增加ꎬ地
上部含水量增加 １.５３％、２.８５％ꎬ根系含水量增加

１.７８％、２.３２％ꎬ全株含水量增加 １.６４％、２.６０％ꎬ并
且与常规处理差异不显著ꎮ
２.３ 氮素亏缺和亏缺后补偿供氮对香蕉苗根系形

态的影响

各处理香蕉苗根系形态调查结果由图 １ 和图

２ 可知ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ常规处理蕉苗根系<２ ｍｍ 的细

根根长比例为 ９０.６６％、９０.０８％ꎬ香蕉苗的根系明

显以细根为主ꎮ 轻度氮素亏缺时期ꎬ 缺氮显著抑
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表 ４　 轻度氮素亏缺时期香蕉苗干物质质量和含水量
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｔ ｍｉｌｄ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｓｔａｇｅ

品种
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

平均干物质质量
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ ( ｇｐｌａｎｔ￣１)

地上部
Ｓｈｏｏｔ

根系
Ｒｏｏｔ

全株
Ｐｌａｎｔ

含水量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｗａｔｅｒ (％)

地上部
Ｓｈｏｏｔ

根系
Ｒｏｏｔ

全株
Ｐｌａｎｔ

根冠比
Ｒｏｏｔ￣ｓｈｏｏｔ

ｒａｔｉｏ

Ⅰ 常规
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ

０.５９±０.０２ａ ０.１７±０.０１ｂ ０.７６±０.０４ａ ９２.４１±０.０８ａ ９２.３９±０.１２ａ ９２.３９±０.１５ａ ０.２９ｂ

亏缺
Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ

０.５１±０.０３ａ ０.２８±０.０２ａ ０.７９±０.０４ａ ９０.８４±０.１１ｂ ９０.５８±０.１９ｂ ９０.６８±０.１２ｂ ０.５５ａ

Ⅱ 常规
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ

０.７８±０.０４ａ ０.２４±０.０４ｂ １.０２±０.０４ａ ９２.１２±０.１２ａ ９３.７４±０.１０ａ ９２.７０±０.１１ａ ０.３１ｂ

亏缺
Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ

０.７３±０.０３ａ ０.４５±０.０３ａ １.１８±０.０２ａ ９０.１０±０.１０ｂ ８９.９３±０.１６ｂ ８９.９４±０.１２ｂ ０.６２ａ

表 ５　 氮素亏缺后补偿供氮香蕉苗干物质质量和含水量
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｎ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｆｔｅｒ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ

品种
Ｖａｒｉｅｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

平均干物质质量
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ ( ｇ)

地上部
Ｓｈｏｏｔ

根系
Ｒｏｏｔ

全株
Ｐｌａｎｔ

含水量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｗａｔｅｒ (％)

地上部
Ｓｈｏｏｔ

根系
Ｒｏｏｔ

全株
Ｐｌａｎｔ

根冠比
Ｒｏｏｔ￣ｓｈｏｏｔ

ｒａｔｉｏ

Ⅰ 常规
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ

１.２２±０.０８ａ ０.４１±０.０２ｂ １.６３±０.１０ａ ９２.２２±０.１３ａ ９３.９４±０.０８ａ ９３.７２±０.１２ａ ０.３４ｂ

亏缺
Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ

０.６８±０.０３ｂ ０.４０±０.０２ｂ １.０８±０.０７ｂ ９０.５０±０.３０ｂ ９０.４３±０.０７ｂ ９０.４８±０.１６ｂ ０.５９ａ

补偿
Ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ

１.２３±０.０８ａ ０.６２±０.０３ａ １.８５±０.１１ａ ９２.０３±０.１４ａ ９２.２１±０.１５ａ ９２.１２±０.２３ａ ０.５０ａ

Ⅱ 常规
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ

１.８２±０.０８ａ ０.６３±０.０５ｂ ２.４５±０.１２ａ ９２.９１±０.２２ａ ９２.２７±０.３１ａ ９２.３６±０.１１ａ ０.３５ｂ

亏缺
Ｄｅｆｉｃｉｅｃｙ

０.８８±０.０４ｂ ０.５３±０.０３ｂ １.４２±０.０８ａ ８９.７３±０.３０ｂ ９０.０８±０.１６ｂ ８９.８５±０.１２ｂ ０.６０ａ

补偿
Ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ

１.８０±０.１０ａ ０.９６±０.０３ａ ２.７６±０.１５ａ ９２.５８±０.１２ａ ９２.４０±０.１７ａ ９２.４５±０.１６ａ ０.５３ａ

制了香蕉苗细根根长的增加ꎬ总根根长显著降低ꎬ
品种Ⅰ、Ⅱ细根根长分别比常规处理降低２９.３２％、
１３.６８％ꎬ总根根长分别降低 １８.９１％、１３.１２％ꎮ 缺

氮未抑制蕉苗直径>２ ｍｍ 的中根和粗根根长的增

加ꎬ品种Ⅰ中根、粗根根长甚至比常规处理显著增

加ꎬ品种Ⅱ中根、粗根根长略低于常规处理ꎬ差异

不显著ꎮ 缺氮促进了根系表面积的增加ꎬ品种Ⅰ、
Ⅱ粗根表面积分别比常规处理显著增加 ６１.２０％、
３２６. ４９％ꎬ 总 根 表 面 积 分 别 比 常 规 处 理 增 加

４.３８％、１１.８５％ꎮ 缺氮促进了根系体积的增加ꎬ中
根、粗根以及总根体积均显著增加ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ中

根体积分别比常规处理增加 ７２.７３％、９０.８３％ꎬ粗
根体积分别比常规处理增加 １１４.５２％、３７.９６％ꎬ总
根体积分别比常规处理增加 ７１.７８％、６６.５５％ꎮ 可

见ꎬ缺氮显著促进了根系的增粗ꎬ根系的表面积以

及体积的增加ꎬ是香蕉苗在氮素亏缺条件下增加

干物质积累ꎬ实现氮素高效吸收的根系形态基础ꎮ
各处理香蕉苗根系形态调查结果由图 ３ 和图

４ 可知ꎬ各补偿处理植株根系恢复生长ꎬ表现出一

定的补偿效应ꎮ 品种Ⅰ、Ⅱ补偿处理细根、中根及

总根根长均较亏缺处理显著增加ꎬ其中总根长分

别增加 ７１.０６％、７０.５４％ꎬ且中根、粗根根长与常规

处理差异不显著ꎬ但细根及总根根长仍显著低于

常规处理ꎻ补偿处理中根、粗根及总根表面积较亏

缺处理及常规处理略高ꎬ处理间差异不显著ꎻ中
根、粗根及总根体积较常规处理显著增加ꎬ其中总

根体积分别增加 ６１.８０％、４５.９２％ꎬ并且细根、粗根

及总根体积与亏缺处理间差异不显著ꎮ 此时ꎬ氮
素亏缺处理植株根系生长受到明显影响ꎬ细根、中
根及总根长显著降低ꎬ品种Ⅰ、Ⅱ总根长分别比常
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不同小写字母表示同一直径不同处理间在 ０.０５ 水平上差

异显著ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 轻度氮素亏缺时期香蕉苗根系形态(品种Ⅰ)
Ｆｉｇ. １　 Ｒｏｏｔｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｔ

ｍｉｌｄ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｓｔａｇｅ (Ｖａｒｉｅｔｙ Ｉ)

规处理降低 ４８.１７％、４０.５０％ꎬ降幅较轻度缺氮时

期下降 ２９.２６％、２７.３８％ꎻ根系表面积参数与常规

处理差异不显著ꎻ中根、粗根及总根体积仍显著增

加ꎬ总 根 体 积 分 别 比 常 规 处 理 增 加 ６１. ２３％、
４７.２０％ꎬ增幅较轻度缺氮时期分别下降 １０.５５％、
１９.３５％ꎮ 以上结果说明ꎬ不同缺氮程度对蕉苗根

图 ２　 轻度氮素亏缺时期香蕉苗根系形态(品种Ⅱ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｏｏｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｔ

ｍｉｌｄ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｓｔａｇｅ (ＶａｒｉｅｔｙⅡ)

系形态的影响趋势一致ꎬ影响大小与缺氮持续时

间相关ꎮ

３　 讨论与结论

氮素是植物生长发育所必需的营养要素ꎬ供
氮水平显著影响植株的生长发育ꎬ香蕉在氮素亏

缺条件下ꎬ细胞的分裂和伸长受抑制ꎬ植株出现矮

小、叶数减少、叶色变淡、新叶变小等缺氮症状ꎮ
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图 ３　 氮素亏缺后补偿供氮香蕉苗根系形态(品种Ⅰ)
Ｆｉｇ. ３　 Ｒｏｏｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｎ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｂａｎａｎａ

ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｆｔｅｒ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ (Ｖａｒｉｅｔｙ Ｉ)

氮素亏缺抑制香蕉地上部和根系生长ꎬ干物质质

量积累下降ꎬ根冠比增加( Ｌｉｚａｒａｚｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
本研究氮素亏缺处理后ꎬ各品种均出现不同程度

的缺氮症状ꎬ株高、叶长、叶宽及新增绿叶数均显

著降低ꎬ其中粉蕉品种‘育粉 ６ 号’缺氮症状出现

时间较普通香蕉推迟ꎬ具有更强的耐受低氮能力ꎬ
这与 ＡＢＢ 型粉蕉品种自身的氮素吸收和利用能力

有关ꎮ 本研究发现ꎬ轻度氮素亏缺对干物质的积

累抑制作用不明显ꎬ地上部和全株的平均干物质

图 ４　 氮素亏缺后补偿供氮香蕉苗根系形态(品种Ⅱ)
Ｆｉｇ. ４　 Ｒｏｏｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｎ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎ ｂａｎａｎａ

ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｆｔｅｒ Ｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ (ＶａｒｉｅｔｙⅡ)

质量与常规处理均无显著差异ꎻ而根系的干物质

积累得到明显促进ꎬ各亏缺处理植株根系干物质

质量显著高于常规处理ꎬ根冠比增加ꎬ这可能是植

株为了适应氮素亏缺ꎬ通过协调根系与地上部生

长和干物质积累ꎬ产生了一种对氮素需求的补偿

效应ꎬ与何亮珍和蒋元利(２０１７)研究结果一致ꎮ
氮素亏缺处理香蕉苗地上部、根系以及全株含水

量均显著降低ꎬ说明氮素吸收与水分吸收耦合ꎬ缺
氮直接影响了根系对水分的吸收能力ꎬ缺氮表型

症状与植株含水量的降低直接相关ꎮ 随着氮胁迫

时间延长ꎬ亏缺处理植株缺氮症状逐渐明显ꎬ干物
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质积累受到明显抑制ꎬ地上部干物质质量显著降

低ꎬ氮素亏缺对根系干物质累积的促进作用已不

再明显ꎬ根系干物质与常规处理无显著差异ꎬ氮素

亏缺持续抑制植株对水分的吸收ꎮ 轻度氮素亏缺

后补偿供氮ꎬ各补偿处理植株生长趋向正常ꎬ氮素

亏缺表型症状消失ꎬ干物质迅速累积ꎬ植株干物质

质量均较亏缺处理显著增加ꎬ且根系干物质质量

及根冠比显著高于常规处理ꎬ植株含水量与常规

处理差异不显著ꎬ与施晟璐等(２０１５)的研究结果

有类似之处ꎬ复氮处理使菘蓝幼苗的植株高度、根
系鲜重、叶片鲜重及干重显著增加ꎮ ｄｅ Ｂｏｅｒ 等

(２０１６)研究也表明黑麦草氮肥施用时期推迟 ３ ｄꎬ
可显著提高产量ꎮ

作物对水分和养分的吸收利用与根系的形态

特征密切相关ꎬ直接影响作物生长发育和产量形

成(田中伟等ꎬ２０１５)ꎮ 施肥不仅能够改善土壤肥

力状况ꎬ还对根系在耕层中的延伸生长和空间分

布起促进作用ꎮ 氮素亏缺不但影响根系干物质积

累ꎬ而且改变了根系形态特征ꎮ 氮亏缺胁迫下光

合物质被用来构建发达的根系ꎬ促进更多的氮素

吸收以及干物质的形成与积累(李文娆等ꎬ２０１７)ꎮ
乔海涛等(２００９)研究认为氮素亏缺后根系总长、
总表面积和总体积增加ꎬ而曾秀成等(２０１０)研究

表明氮素亏缺后根系总长、总表面积显著降低ꎮ
王准等(２０２０)研究表明低氮处理下根系干物质质

量增加ꎬ根系形态特征无显著变化ꎮ 土壤环境中

氮素 的 盈 亏 首 先 影 响 植 物 的 根 系ꎬ 武 永 军 等

(２０１２)研究表明玉米氮素亏缺处理根系活力明显

下降ꎬ恢复正常供氮后ꎬ根系活力仍无法恢复正常

水平ꎮ 本研究中ꎬ轻度氮素亏缺显著抑制了香蕉

苗细根根长的增加ꎬ总根根长显著降低ꎬ显著促进

了香蕉苗根系的增粗ꎬ根系的表面积以及体积的

增加ꎮ 适时的补偿供氮处理后ꎬ各补偿处理中根、
粗根及总根表面积及体积均较亏缺处理及常规处

理略高ꎮ 香蕉幼苗期生物量在整个生育期中相对

少ꎬ需氮素不多ꎬ虽然氮素亏缺胁迫使根系的长度

下降ꎬ但是ꎬ根系通过表面积以及体积的增加以获

得更多的养分和水分吸收ꎬ可能正是香蕉苗在逆

境下为了满足生存的需要寻找氮源ꎬ通过自我调

节功能所表现出的补偿生长效果ꎮ 但是ꎬ长时间

氮素亏缺势必影响生长ꎮ 伴随生长发育ꎬ生长量

不断积累增大ꎬ氮素亏缺胁迫严重程度加重ꎬ自我

调节能力范围超限ꎬ补偿生长效应难以表现ꎮ 氮

素亏缺胁迫对根系形态特征的影响与胁迫持续时

间(阈值)和作物品种根系生长发育特性有关ꎬ并
且一定的时间积累是生长补偿效应的前提ꎮ 因

此ꎬ有关氮素亏缺与补偿对根系形态的研究结果

不尽相同ꎮ
综上所述ꎬ生产中可以综合考虑合理利用补

偿效应ꎬ虽然采用轻度氮素亏缺胁迫后恢复供氮

的方式来培育香蕉苗ꎬ有利于其在田间栽培的生

长ꎬ但必须特别注意氮素亏缺时期、亏缺程度和亏

缺强度的控制ꎮ 今后还将进一步开展香蕉各个生

育阶段氮素亏缺与补偿效应研究ꎬ探明氮素亏缺

敏感期、需求关键期及补偿有效期ꎬ为生产上利用

香蕉品种自身调节和补偿机制ꎬ发挥氮素高效利

用潜力ꎬ减肥增效提供理论依据ꎮ
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韭菜化感物质草莓酸对香蕉枯萎病菌的影响
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南宁 ５３０００１ꎻ ５. 广西壮族自治区农业科学院 生物技术研究所ꎬ 南宁 ５３０００７ )

摘　 要: 香蕉枯萎病主要由尖孢镰刀菌 ４ 号生理小种(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ. ｓｐ. ｃｕｂｅｎｓｅꎬＦｏｃ４)引起的一种土

传病害ꎬ严重威胁香蕉产业的可持续发展ꎮ 为寻求一种经济有效且环保的防治措施ꎬ以韭菜化感物质的衍

生物草莓酸(ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ａｃｉｄꎬＳＡ)为材料ꎬ通过平板和盆栽实验ꎬ研究了 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长、香蕉枯萎病

病情指数、土壤微生物数量、土壤酶活性的影响ꎮ 结果表明:(１)随着 ＳＡ 浓度的增加ꎬＦｏｃ４ 的菌落生长直径

显著减小ꎬ第 ５ 天时菌落直径在 ＳＡ 浓度为 ３００、４５０ μＬＬ￣１时比 １５０ μＬＬ￣１分别减小了 ４９.１５％、７０.８９％ꎻ
液体培养条件下 ＳＡ 浓度为 ６００ μＬＬ￣１时 Ｆｏｃ４ 的分生孢子数量显著低于对照处理(相差 ４７０ 多倍)ꎻｐＨ 为

５ 时 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的抑制效果显著比 ｐＨ 为 ７ 和 ９ 时好ꎮ (２)随实验处理时间的延长ꎬ添加 ＳＡ 后香蕉幼苗的

病情指数显著低于对照ꎮ (３)土壤细菌、真菌数量和微生物总量在 ＳＡ 为 ６００ μＬＬ￣１时均为最高ꎻＦｏｃ４ 数量

随 ＳＡ 浓度升高而降低ꎬ在 １ ２００ μＬＬ￣１时显著降低ꎮ (４)各土壤酶在浓度(３００ ~ ６００ μＬＬ￣１) ＳＡ 处理时

活性较高ꎻ１ ２００ μＬＬ￣１时显著降低ꎬ过氧化氢酶和多酚氧化酶较对照分别降低了 ４１.８８％、５４.８２％ꎮ (５)相
关性分析得出ꎬ土壤微生物总量与细菌、真菌数量极显著正相关ꎻ土壤真菌与放线菌显著负相关ꎻ土壤细菌、
真菌和放线菌数量均与蔗糖酶、多酚氧化酶显著正相关ꎻ蔗糖酶与脲酶、过氧化氢酶与多酚氧化酶均显著正

相关ꎮ 综上认为ꎬ添加 ＳＡ 浓度为 ６００ μＬＬ￣１能较好地抑制 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长且能提高其抑制率ꎬ病情指数

明显降低ꎬ有利于改善香蕉的生长环境ꎮ 该研究结果为有效利用 ＳＡ 防治香蕉枯萎病提供了科学依据ꎮ
关键词: 草莓酸ꎬ 化感物质ꎬ 香蕉枯萎病ꎬ 尖孢镰刀菌 ４ 号生理小种ꎬ 土壤微生物数量ꎬ 土壤酶活性
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( １. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎａｎｄ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ｉｎ Ｋａｒｓｔ Ｔｅｒｒａｉｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ
Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００６ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｌｕｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｌｕｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｈａｎｗｅｉ
５１６７００ꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｋａｒｓｔ Ｄｙｎａｍｉｃｓꎬ ＭＮＲ ＆ ＧＺＡＲꎬ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｋａｒｓｔ Ｇｅｏｌｏｇｙꎬ ＣＡＧＳꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００４ꎬ
Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ４. Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｕｓｅ ｉｎ Ｂｅｉｂｕ Ｇｕｌｆꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ

５３０００１ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ５. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０００７ꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｂａｎａｎａ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ. ｓｐ. ｃｕｂｅｎｓｅ ｉｓ ａ ｓｏｉｌ￣ｂｏｒｎｅ ｄｉｓｅａｓｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｓｅｒｉｏｕｓｌｙ ｔｈｒｅａｔｅｎｓ ｔｈｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｉｎｄｕｓｔｒｙ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｓｅｅｋ ａｎ ｅｃｏｎｏｍｉｃꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｍｅａｓｕｒｅｓꎬ ｐｌａｔｅ
ａｎｄ ｐｏｔ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ａｌｌｅｌｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ａｃｉｄ (ＳＡ) ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｈｙｐｈａ
ｇｒｏｗｔｈꎬ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｗｉｌｔꎬ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｑｕａｎｔｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ
ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｃｏｌｏｎｙ ｇｒｏｗｔｈ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ Ｆｏｃ４ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙꎬ ｗｈｉｃｈ
ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ４９.１５％ ａｎｄ ７０.８９％ ｗｈｅｎ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ３００ μＬＬ￣１ ａｎｄ ４５０ μＬＬ￣１ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ １５０ μＬ
Ｌ￣１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｏｎ ｔｈｅ ｆｉｆｔｈ ｄａｙ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｏｒｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ (ｍｏｒｅ
ｔｈａｎ ４７０ ｔｉｍｅｓ) ｗｈｅｎ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ６００ μＬＬ￣１ ｕｎｄｅｒ ｌｉｑｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ. ＳＡ ｈａｄ ａ ｂｅｔｔｅｒ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ
ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ Ｆｏｃ４ ａｔ ｐＨ ５ ａｎｄ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｂｅｔｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ａｔ ｐＨ ７ ａｎｄ ｐＨ ９. (２) Ａｓ ｔｉｍｅ ｇｏｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｎａｎａ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｆｔｅｒ ａｄｄｉｎｇ ＳＡ. (３) Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｗｈｅｎ ＳＡ ｗａｓ ６００ μＬＬ￣１ꎻ Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｆｏｃ４ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｈｅｎ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ １ ２００
μＬＬ￣１ . (４) Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｗｈｅｎ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ６００ μＬＬ￣１ꎬａｎｄ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｈｅｎ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ １ ２００ μＬＬ￣１ꎬ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃａｔａｌａｓｅ ａｎｄ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅ ｗｅｒｅ ｌｏｗｅｒ ｂｙ
４１.８８％ ａｎｄ ５４.８２％ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (５) Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｗａｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ. Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ
ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ａｎｄ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅ. Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ａｎｄ ｕｒｅａｓｅꎬ ｃａｔａｌａｓｅ ａｎｄ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ
ｏｘｉｄａｓｅ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ. Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌꎬ ａｄｄｉｎｇ ＳＡ ａｔ ａ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ６００ μＬＬ￣１ｃａｎ ｂｅｔｔｅｒ
ｉｎｈｉｂｉｔ ｔｈｅ ｈｙｐｈａ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｆｏｃ４ꎬ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｔｓ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅ ｔｈｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ.
Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｉｔ ｃａｎ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｆ ｂａｎａｎａｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａｎ ａｃａｄｅｍｉｃ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｕｓｅ ｏｆ ＳＡ ｔｏ ｃｏｎｔｒｏｌ ｂａｎａｎａ ｗｉｌｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ａｃｉｄꎬ ａｌｌｅｌｏｃｈｅｍｉｃａｌꎬ ｂａｎａｎａ ｗｉｌｔꎬ Ｆｏｃ４ꎬ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙꎬ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

　 　 香蕉(Ｍｕｓａ ｎａｎａ)是世界产量第二大的水果ꎬ
也是消费量最大的水果之一ꎬ目前香蕉枯萎病给

全球香蕉产业带来了较大威胁ꎮ 香蕉枯萎病又称

巴拿马病ꎬ其病原菌主要由尖孢镰刀菌古巴专化

型 ４ 号 生 理 小 种 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ. ｓｐ.
ｃｕｂｅｎｓｅꎬＦｏｃ４)侵染引起ꎬ是一种土传病害( Ｐｌｏｅｔｚꎬ
２０１５)ꎮ 香蕉枯萎病主要发生在非洲、南美洲和澳

大利亚以及我国东南沿海各省等香蕉主产区ꎬ生

产中尚未有高效的防控措施ꎮ 目前ꎬ防控香蕉枯

萎病比较有效的措施是培育抗病品种以及轮作和

套种等(孙雪丽等ꎬ２０１８)ꎮ 近年来的研究发现ꎬ利
用植物间的化感作用可以有效防控由真菌侵染等

引起的土传病害ꎬ且对生态环境不会造成二次污

染(Ｇｏｍｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ如西芹的挥发物通过化感

作用能有效抑制黄瓜枯萎病(陈磊等ꎬ２０１２)ꎬ蚕豆

和小麦间种对蚕豆枯萎病有抑制作用(杨智仙等ꎬ

２０９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



２０１４)ꎬ番茄－分蘖洋葱伴生栽培能显著控制灰霉

病的发生(吴瑕等ꎬ２０１５)ꎮ 上述研究成果说明利

用化感作用防治病害的发生切实可行ꎬ但有关化

感作用抗性机理的研究不多(高晓敏等ꎬ２０１４)ꎮ
香蕉枯萎病初侵染主要来源于病株残体和带

菌土壤ꎬ由于 Ｆｏｃ４ 的厚垣孢子可在土壤中存活数十

年ꎬ所以抑制土壤中 Ｆｏｃ４ 的孢子萌发和菌丝生长可

能是限制 Ｆｏｃ４ 在香蕉根系生长和减少香蕉枯萎病

发生的有效措施ꎮ 前人研究发现ꎬ韭菜 ( Ａｌｌｉｕｍ
ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) ( 柳 红 娟 等ꎬ ２０１５ )、 番 茄 ( Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ) ( 刘 范 等ꎬ ２０１８ )、 竹 荪 ( Ｄｉｃｔｙｏｐｈｏｒａ
ｉｎｄｕｓｉａｔａ) ( 范 田 娜 等ꎬ ２０１９ )、 木 薯 ( Ｍａｎｉｈｏｔ
ｅｓｃｕｌｅｎｔａ)(廉法卓等ꎬ２０１９)等提取物(含有化感物

质)能够抑制 Ｆｏｃ４ 菌丝生长且可降低香蕉枯萎病的

发生ꎬ但这些研究仅从某个方面(如抑制菌丝生长)
进行了研究ꎬ缺乏较系统的研究ꎮ 为探明化感作用

防控香蕉枯萎病的作用机制ꎬ本研究在前期韭菜挥

发物防治香蕉枯萎病的基础上ꎬ选择韭菜代谢产物

２￣甲基￣２￣戊烯醛的衍生物草莓酸( ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ａｃｉｄꎬ
ＳＡ)化感物质(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ通过 ＳＡ 与 Ｆｏｃ４
的互作实验ꎬ系统地研究化感物质 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝

生长、香蕉枯萎病病情指数以及对香蕉土壤微生物

数量和土壤酶活性的影响ꎬ以期为香蕉枯萎病的防

治提供理论参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 供试材料

香蕉幼苗为桂蕉 １ 号(ＡＡＡ)ꎬ由广西壮族自治

区农业科学院生物技术研究所提供ꎻＦｏｃ４ 为前期实

验室筛选和保存的菌株ꎻ供试的 ＳＡ (分子式为

Ｃ６Ｈ１０Ｏ２ꎬ无色透明液体ꎬ含量 ９９％)购自长沙凯美

香精香料有限公司ꎻ红壤土、营养土和泥炭土按照

体积 １ ∶ ２ ∶ ２ 的比例混合后作为供试土壤ꎮ 土壤理

化性质:有机质 ２３.５１ ｇｋｇ￣１ꎬ全氮 １.１２ ｇｋｇ￣１ꎬ全
磷 ０.６６ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾 １５.９４ ｇｋｇ￣１ꎬ速效氮 １７９.１４
ｍｇｋｇ￣１ꎬ速效磷 ２１. ４８ ｍｇｋｇ￣１ꎬ速效钾 １７６. ３９
ｍｇｋｇ￣１ꎬｐＨ ６.４４ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝生长的影响 　 配置 ＳＡ 母

液:用移液枪吸取 １ ｍＬ 纯的 ＳＡ 溶液至容量瓶ꎬ用
灭菌水定容到 １００ ｍＬꎬ该溶液中的 ＳＡ 浓度为 １０
ｍＬＬ￣１ꎮ 先用移液枪分别吸取该浓度 ＳＡ 溶液 ０、

１.２、２.４、３.６、４.８ ｍＬ 于 ５ ｍＬ 灭菌的离心管中ꎬ再
分别加入一定量的灭菌水使其总体积为 ５ ｍＬꎬ混
匀后分别加到 ７５ ｍＬ ＰＤＡ 培养基中 (温度降低至

５０ ℃左右时)ꎬ使其充分混匀后配成含有 ＳＡ 浓度

为 ０、１５０、３００、４５０、６００ μＬＬ￣１(分别记为 ＣＫ、Ａ、
Ｂ、Ｃ、Ｄ)的培养基ꎮ 分装到培养皿ꎬ冷却凝固后接

种一块直径为 ０.５ ｃｍ 的 Ｆｏｃ４ 菌饼ꎬ置于 ２８ ℃ 的

培养箱中培养 ７ ｄꎬ每天测量每个平板上 Ｆｏｃ４ 菌落

直径ꎬ用以评价 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝的生长抑制情况ꎬ
每个处理设置 ５ 个重复ꎮ 参考漆艳香等(２００７)的
计算公式:

菌落扩展直径(ｃｍ)＝ 菌落直径平均值－０.５ꎻ
菌丝生长抑制率(％)＝ (对照组菌落直径－处

理组菌落直径) /对照组菌落直径×１００ꎮ
１.２.２ 液体培养条件下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝重量和分

生孢子产量的影响　 用打孔器在培养一周后的

Ｆｏｃ４ 平板上打取直径为 ０.５ ｃｍ 的 Ｆｏｃ４ 菌饼ꎬ放入

１５０ ｍＬ 的 ＰＤＡ 培养基(马铃薯 ２００ ｇꎬ葡萄糖 ２０
ｇꎬ琼脂 １８ ｇꎬ水 １ ０００ ｍＬ)ꎬ每瓶加入 ９ ｍＬ ＳＡꎬ使
每瓶培养基中含 ＳＡ 的浓度为 ６００ μＬＬ￣１ꎬ不加

ＳＡ 的培养基作为对照处理ꎬ每个处理 ５ 次重复ꎮ
在 ２８ ℃、１４０ ｒｍｉｎ￣１条件下振荡培养ꎬ培养 ７ ｄ
后过滤ꎬ收集菌丝和滤液ꎬ用血球计数板计算 Ｆｏｃ４
的分生孢子产量ꎮ
１.２.３ 不同 ｐＨ 条件下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝生长的影

响　 分别用 ２ ｍｏＬＬ￣１ 的 ＨＣｌ 和 ＮａＯＨ 溶液将

ＰＤＡ 培养基的 ｐＨ 调成 ５、７、９ꎬ分别加入不同浓度

ＳＡ 使培养基中的 ＳＡ 浓度分别为 ０、 ３００、 ６００
μＬＬ￣１ꎬ后面步骤同 １.２.１ꎮ
１.２.４ 香蕉枯萎病病情指数的变化 　 先在 ２５０ ｍＬ
的三角瓶中加入 １００ ｍＬ 的 Ｃｚａｐｅｋ 培养基ꎬ再加入

５ 个直径为 ０. ５ ｃｍ 的 Ｆｏｃ４ 菌块ꎬ２８ ℃、１４０ ｒ
ｍｉｎ￣１下振荡培养ꎬ１２ ｄ 后过滤菌丝ꎬ滤液经 ８ ０００
ｒｍｉｎ￣１离心 ２０ ｍｉｎ 后ꎬ取上清液无菌过滤ꎬ滤液

即为粗毒素滤液ꎮ 以添加 ＳＡ( ＳＡ 终浓度为 ６００
μＬＬ￣１)的粗毒素滤液为处理组ꎬ并以未添加 ＳＡ
的粗毒素滤液为对照ꎮ 参考漆艳香等(２００７)的方

法ꎬ将香蕉幼苗去除根主轴下部 ２ / ３ 和须根ꎬ放入

装有 ３０ ｍＬ 粗毒素滤液的培养瓶中ꎬ香蕉苗基部

有 ２ ｃｍ 浸入液体中ꎬ每个瓶子放置 １ 株ꎬ每个处理

５ 个重复ꎬ室温下培养ꎮ 每隔 ２４ ｈ 观察 １ 次处理

的香蕉症状ꎬ调查其发病情况ꎮ 参考许文耀等

(２００４) 的方法ꎬ将病情级别划分为 ６ 个等级:０

３０９１１１ 期 滕秋梅等: 韭菜化感物质草莓酸对香蕉枯萎病菌的影响



级ꎬ无表现任何症状ꎻ１ 级ꎬ叶片出现失水状ꎬ轻微

萎蔫ꎬ顶端 ４ 片叶中有 １ ~ ２ 片叶开始变褐ꎻ３ 级ꎬ
叶片萎蔫明显ꎬ顶端 ４ 片叶中有 ３ ~ ４ 片叶开始变

褐ꎻ５ 级ꎬ叶片呈现暗绿色或暗褐色萎蔫ꎻ７ 级ꎬ部
分叶片枯死ꎻ９ 级ꎬ全株枯死ꎮ 香蕉枯萎病的计算

公式病情指数:
病情指数 ＝ ∑(各级病株数 × 各级代表值) /

(总株数 × 最高级代表值) × １００％ꎮ
１.２.５ 土壤微生物数量及土壤酶活性的变化特

征　 实验于人工气候箱中进行ꎮ Ｆｏｃ４ 培养 ２ 周

后ꎬ用移液枪吸取无菌水反复吹打菌落ꎬ用灭菌后

的玻璃涂布棒刮取 Ｆｏｃ４ 的孢子到无菌水中ꎬ过滤

后ꎬ利用微型旋涡混合仪ꎬ使孢子悬液振荡均匀ꎬ
用血球计数板ꎬ统计菌液的孢子含量ꎬ无菌水稀释

后使孢子悬液浓度约为 １０６ ｃｆｕｍＬ￣１ꎮ 香蕉苗(展
叶期ꎬ有 ５ 片叶)种植于装有 １.２５ ｋｇ 自然土(无枯

萎病原菌)的小花盆中ꎬ香蕉枯萎病病原菌采用灌

根接菌法ꎮ 实验设计有 ４ 个处理ꎬ分别为 ＣＫ、Ａ、
Ｂ、Ｃꎮ 每个处理均先加入 ５０ ｍＬ Ｆｏｃ４ 菌液ꎬ再加

入 １００ ｍＬ 浓度分别为 ０、３００、６００、１ ２００ μＬＬ￣１

的 ＳＡ 溶液ꎬ其中 ＣＫ 的 ０ μＬＬ￣１以无菌水代替ꎮ
施加 ＳＡ 的处理每隔 ４ ｄ 加 １ 次ꎮ 每个处理 １０ 盆

香蕉苗ꎬ接菌半个月后采集对照及各处理的土壤

并检测其土壤微生物数量、Ｆｏｃ４ 数量变化和土壤

酶活性ꎮ
土壤细菌、真菌和放线菌的数量通过稀释平

板计数法(许光辉和郑洪元ꎬ１９８６)测定ꎬ采用的培

养基分别为牛肉膏蛋白胨、改良高氏 １ 号(苯酚

５００ ｍｇＬ￣１)和马丁(Ｍａｒｔｉｎ)孟加拉红－链霉素

(链霉素 ３０ ｍｇＬ￣１)ꎮ 计算方法(细菌 １０６个ｇ￣１

干土ꎬ真菌 １０４个ｇ￣１干土ꎬ放线菌 １０３ 个ｇ￣１干

土):每克样品的菌数 ＝同一稀释度几次重复的菌

落平均数×稀释倍数ꎮ Ｆｏｃ４ 数量的测定参考 Ｓｍｉｔｈ
等(２００８)的方法ꎬ采用 Ｋｏｍａｄａ 改良培养基ꎬ即培

养基 成 分 为 ＫＨ２ ＰＯ４ １ ｇ、 Ｆｅ￣Ｎａ￣ＥＤＴＡ ０. ０１ ｇ、
ＭｇＳＯ４７Ｈ２Ｏ ０.５ ｇ、Ｌ－天门冬酰胺 ２ ｇ、Ｄ－半乳糖

１５ ｇ 、灭菌水 １ Ｌꎻ抗生素类为二硝基苯 １ ｇ、牛胆

盐 ０.５ ｇ、四硼酸钠 １ ｇ、硫酸链霉素 ０.３ ｇꎮ 培养基

调节 ｐＨ 至(３.８±０.２)ꎮ 以 ｃｆｕｇ￣１干土表示ꎮ
土壤脲酶、蔗糖酶、酸性磷酸酶、蛋白酶、过氧

化氢酶、多酚氧化酶活性的测定分别用苯酚钠比

色法、３ꎬ５￣二硝基水杨酸比色法、磷酸苯二钠比色

法、茚三酮比色法、高锰酸钾滴定法、碘量滴定法

(关松荫ꎬ１９８６)ꎮ
１.３ 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件进行统计分析ꎻ用 ＳＰＳＳ
２２. ０ 软 件 进 行 单 因 素 方 差 分 析 ( ｏｎｅ￣ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ)ꎬ并用最小显著差数法 ( ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬＬＳＤ)进行差异显著性检验(显著性水平

设定为 α<０.０５ꎬ极显著水平设定为 α<０.０１)ꎬ采用

皮尔森(Ｐｅａｒｓｏｎ)法进行相关性分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同培养浓度下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝生长的影响

０(ＣＫ)、１５０、３００、４５０、６００ μＬＬ￣１的 ＳＡ 在平

板上处理 ７ ｄ 的结果如图 １ 和表 １ 所示ꎮ 经 ＣＫ、
Ａ、Ｂ 和 Ｃ 处理后ꎬ随着时间的延长ꎬ同一浓度培养

下 Ｆｏｃ４ 的菌落直径均显著增加(Ｐ < ０.０５)ꎬ第 ５
天相 比 第 ３ 天 分 别 增 加 了 ４１. ４３％、 ４８. ２０％、
５８.３６％、５７.１４％ꎻ在同一培养时间ꎬ随着 ＳＡ 浓度

的增加ꎬＦｏｃ４ 菌落直径则显著减小(Ｐ < ０.０５)ꎬ第
５ 天时ꎬＢ、Ｃ 比 Ａ 分别减少了 ４９. １５％、７０. ８９％ꎮ
经 Ｄ 处理后ꎬＦｏｃ４ 菌落直径随着时间的增加均没

有变化ꎬ说明该 ＳＡ 浓度对香蕉枯萎病病原菌的菌

落具有显著抑制效果ꎮ
２.２ 不同培养时间下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的抑制作用

由图 ２ 可知ꎬ随着 ＳＡ 处理浓度的升高ꎬ抑制

作用越大ꎻ第 ３ 天时ꎬＢ、Ｃ、Ｄ 处理的抑制率比 Ａ 处

理分别提高了 ４９. ２１％、５５. ４７％、５７. ２９％ꎬ且彼此

间的差异均显著(Ｐ < ０.０５)ꎻ第 １ 天至第 ７ 天ꎬＳＡ
浓度为 Ｄ 时ꎬ抑制率始终达 １００％ꎮ 另外ꎬ随着培

养时间延长ꎬＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的抑制作用随之减弱ꎬ且
呈现 ＳＡ 浓度越小抑制率降低越快的趋势ꎬ第 ７ 天

时ꎬ浓度为 Ａ、Ｂ、Ｃ 处理的抑制率比第 ４ 天分别下

降了 ６２.２２％、３２.４１％、２３.１５％ꎮ 结果表明ꎬＳＡ 对

Ｆｏｃ４ 的抑菌效果随着培养时间延长而减弱ꎮ
２.３ 液体培养条件下ꎬ ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝和孢子产

量的影响

由表 ２ 可知ꎬ液体培养条件下添加浓度为 ６００
μＬＬ￣１的 ＳＡ 后ꎬＦｏｃ４ 孢子数量显著低于 ＣＫ 处理

(相差 ４７０ 多倍)ꎬ菌丝干重仅为 ０.００８ ｇꎬ说明产

生的菌丝和孢子极少ꎬ表明添加 ＳＡ 显著抑制了菌

丝干重增加和减少了培养基中孢子数量ꎮ

４０９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＣＫ 为对照ꎬ 未添加 ＳＡꎻ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 代表 ＳＡ 浓度分别为 １５０、３００、４５０、６００ μＬＬ￣１ꎮ 下同ꎮ
ＣＫ ｉｓ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ＳＡꎻ Ａꎬ Ｂꎬ Ｃ ａｎｄ Ｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ １５０ꎬ ３００ꎬ ４５０ꎬ ６００ μＬＬ￣１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同浓度 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌落生长的影响 (７ ｄ)
Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＡ ｏｎ ｃｏｌｏｎｙ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｆｏｃ４ (７ ｄ)

表 １　 添加不同浓度 ＳＡ 后 Ｆｏｃ４ 菌落生长的变化
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｆｏｃ４ ｃｏｌｏｎｙ ｇｒｏｗｔｈ ａｆｔｅｒ

ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＡ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

菌落直径 Ｃｏｌｏｎｙ ｄｉａｍｅｔｅｒ ( ｃｍ)

３ ｄ ５ ｄ ７ ｄ

ＣＫ ４.４１±０.１７ａ ７.５３±０.０６ａ ９.０１±０.６２ａ

Ａ ２.７４±０.３９ｂ ５.２９±０.４３ｂ ７.８１±０.３５ｂ

Ｂ １.１２±０.１４ｃ ２.６９±０.１５ｃ ４.６４±０.３９ｃ

Ｃ ０.６６±０.０１ｄ １.５４±０.０９ｄ ３.１３±０.１２ｄ

Ｄ ０.５０±０ｄ ０.５０±０ｅ ０.５０±０ｅ

　 注: 不同小写字母表示各处理在 ０.０５ 水平差异显著ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ２　 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 孢子数量和菌丝干重的影响
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＳＡ ｏｎ ｓｐｏｒｅ ｎｕｍｂｅｒ

ａｎｄ ｈｙｐｈａ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ Ｆｏｃ４

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

孢子数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｏｒｅｓ
( ｃｆｕｍＬ ￣１)

菌丝干重
Ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｈｙｐｈａ

(ｇ)

ＣＫ (７.５８±１.０３) ×１０７ａ ０.３００±０.０３ａ

ＳＡ (１.６±０.２９) ×１０５ｂ ０.００８±０.０００１３ｂ

２.４ 不同 ｐＨ 条件下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝生长的影响

由图 ３ 可知ꎬ当浓度为 ３００ μＬＬ￣１、ｐＨ 为 ５
时ꎬＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝的抑制作用最大ꎬ随着 ｐＨ 增

加ꎬ抑制率显著下降ꎬｐＨ 为 ９ 时的抑菌率较 ｐＨ 为

５ 时低 ５２.６８％ꎻ当 ＳＡ 浓度为 ６００ μＬＬ￣１、ｐＨ 为 ５
时的抑制率也是最高(１００％)ꎮ 可见ꎬｐＨ 不同ꎬＳＡ
对 Ｆｏｃ４ 菌丝的抑菌率有差异ꎬ且偏酸性环境下

(ｐＨ 为 ５)的抑制作用更强ꎮ

不同小写字母表示各处理在 ０.０５ 水平差异显著ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 添加不同浓度 ＳＡ 后 Ｆｏｃ４ 抑制率随时间的变化
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ｆｏｃ４ ｗｉｔｈ ｔｉｍｅ

ａｆｔｅｒ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＡ

２.５ ＳＡ 对香蕉幼苗枯萎病病情指数的影响

随着时间的延长ꎬ香蕉苗发病程度越来越严

重(图 ４:Ａ)ꎬ病情指数逐渐增加(图 ４:Ｂ)ꎮ 粗毒

素处理 ４８ ｈ 时ꎬＣＫ 的香蕉幼苗叶片出现萎蔫ꎬ而
添加 ＳＡ 的叶片表现正常(不萎蔫)ꎬ病情指数相比

ＣＫ 降低了 ６０％ꎻ处理 ９６ ｈ 时ꎬＣＫ 植株呈现严重萎

蔫ꎬ植株部分叶片有些枯死ꎬ其病情趋向严重ꎬ添
加 ＳＡ 的病情指数显著低于 ＣＫꎻ处理 ９６ ｈ 和 １２０ ｈ
较 ＣＫ 分别降低了 ４１.６７％、４０.００％ꎬ说明添加 ＳＡ
在很大程度上降低了香蕉苗枯萎病的发病程度ꎮ
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图 ３　 不同 ｐＨ 梯度下添加 ＳＡ 后 Ｆｏｃ４ 抑制率的变化
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ Ｆｏｃ４ ａｆｔｅｒ ａｄｄｉｎｇ

ＳＡ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐＨ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

２.６ ＳＡ 对土壤微生物数量的影响

不同类型微生物数量随 ＳＡ 浓度的变化表现有

差异性(图 ５:Ｈ、Ｉ、Ｊ、Ｋ、Ｌ)ꎮ 微生物总量(图 ５:Ｈ)
在 ＳＡ 浓度为 Ａ 和 Ｂ 时显著升高ꎬＣ 处理显著低于

ＣＫ、Ａ、Ｂ 处理ꎮ 细菌数量(图 ５:Ｉ)的表现规律与微

生物总量相似ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ细菌数量在 ＳＡ 浓度为

Ａ 时显著升高ꎬＢ 浓度达最大值(与 ＣＫ 相比增幅为

２０.６７％)ꎬＣ 浓度显著降低ꎬ不同浓度间的差异均显

著(Ｐ<０.０５)ꎮ 真菌数量(图 ５:Ｊ)在 Ａ 浓度时降低

且与 ＣＫ 无显著差异ꎬＢ 浓度显著升高并达最大值

(增幅为 １９.３４％)ꎬＣ 浓度显著低于其他浓度ꎬ不同

浓度间的差异均显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 放线菌数量(图
５:Ｋ) 则为 Ａ 浓度时显著升高 (相比 ＣＫ 增幅为

４２.５８％)ꎬＢ、Ｃ 浓度降低且均显著低于 ＣＫꎮ 总体而

言ꎬ细菌、真菌和放线菌的数量在 Ｃ 浓度处理时均

显著低于 ＣＫꎬ这表明高浓度的 ＳＡ 对土壤微生物有

抑制作用ꎬ显著降低了土壤微生物的数量ꎮ

图 ４　 添加 ＳＡ 对香蕉苗生长(Ａ)和香蕉枯萎病病情指数(Ｂ)的影响
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＳＡ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ (Ａ) ａｎｄ ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ (Ｂ) ｏｆ ｂａｎａｎａ

　 　 ＳＡ 施到 Ｆｏｃ４－香蕉－土壤系统的结果表明ꎬ
Ｆｏｃ４ 数量(图 ５:Ｌ)随 ＳＡ 浓度的增加而降低ꎬ当浓

度达到 Ｃ(１ ２００ μＬＬ￣１) 时ꎬＦｏｃ４ 的数量显著低

于 ＣＫ(降低了 ２６.７５％)ꎬ说明 ＳＡ 能抑制 Ｆｏｃ４ 数

量的增加ꎬ且高浓度的抑制作用更显著ꎮ
２.７ ＳＡ 对土壤酶活性的影响

添加 ＳＡ 后ꎬ土壤酶活性差异明显(图 ６:Ｍ、Ｎ、
Ｏ、Ｐ、Ｑ、Ｒ)ꎮ 土壤脲酶、蔗糖酶、酸性磷酸酶和蛋白

酶活性的变化特征一致ꎬ在 Ａ、Ｂ 处理均趋于增大ꎬ
特别是在 Ｂ 处理时均显著提高(Ｐ<０.０５)ꎬ较 ＣＫ 分

别提高了 １８.５２％、３６.２０％、２８.５７％、１４.２９％ꎬＣ 处理

时均显著降低ꎮ 而在 Ａ 处理时土壤过氧化氢酶和

多酚氧化酶活性也是趋于增大ꎬ但在 Ｂ 处理时均趋

于减小ꎬＣ 处理时均显著降低ꎻ与 ＣＫ 相比 Ｃ 处理的

降幅分别为 ４１.８８％、５４.８２％(Ｐ<０.０５)ꎮ 总体上ꎬ土壤

酶活性随 ＳＡ 浓度的变化呈现“低促进高抑制”现象ꎮ
２.８ 土壤微生物数量与土壤酶活性的相关性分析

在接有 Ｆｏｃ４ 的条件下ꎬ添加 ＳＡ 后香蕉土壤

微生物数量和土壤酶活性之间存在一定的相关性

(表 ３)ꎮ 土壤微生物总量与细菌、真菌数量极显
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ＣＫ 为对照ꎬ未添加 ＳＡꎻ 横坐标中的 Ａ、Ｂ、Ｃ 代表 ＳＡ 浓度分别为 ３００、６００、１ ２００μＬＬ￣１ꎮ 下同ꎮ
ＣＫ ｗａｓ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ＳＡꎻ Ａꎬ Ｂ ａｎｄ Ｃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ＳＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ３００ꎬ ６００ ａｎｄ １ ２００ μＬＬ￣１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 添加不同浓度 ＳＡ 后土壤微生物数量的响应
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＡ

著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与蔗糖酶、酸性磷酸酶、多酚

氧化酶显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎮ 土壤细菌数量与蔗

糖酶、酸性磷酸酶、多酚氧化酶显著正相关 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ土壤真菌与放线菌显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎬ
与蔗糖酶、多酚氧化酶活性显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎻ
土壤放线菌与蔗糖酶、蛋白酶、多酚氧化酶活性呈

显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎮ 蔗糖酶与脲酶显著正相关

(Ｐ<０.０５)ꎬ与酸性磷酸酶、多酚氧化酶均显著负相

关(Ｐ<０.０５)ꎻ过氧化氢酶与多酚氧化酶显著负相

关(Ｐ<０.０５)ꎮ 这说明土壤微生物数量和土壤酶活

性互相影响ꎬ同时受土壤微生物区系的双重调节ꎮ
Ｆｏｃ４ 的数量与细菌、放线菌、微生物总量具有显著

的正相关关系ꎬ而与其他 ６ 种酶和真菌的相关性

均不显著ꎮ

３　 讨论与结论

在水稻根系分泌物中ꎬ提取的化感物质对西

瓜枯萎病菌的孢子形成和萌发有抑制作用(Ｒｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１６)ꎬ２ꎬ４－二叔丁基苯酚显著抑制了番茄叶

霉病菌的孢子萌发和菌丝生长(周宝利等ꎬ２０１３)ꎮ
本研究与上述研究结果类似ꎮ 以前期实验中从韭

菜浸提液分离出的化感物质 ２－甲基－２－戊烯醛的

衍生物———ＳＡ 为材料(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ本研究

结果表明ꎬＳＡ 显著抑制了 Ｆｏｃ４ 菌丝的生长ꎮ 相对

于对照ꎬ添加 ＳＡ 显著抑制了 Ｆｏｃ４ 菌丝生长、减小

了 Ｆｏｃ４ 的菌落直径以及降低了孢子数量ꎬ说明 ＳＡ
对 Ｆｏｃ４ 菌丝的生长具有一定的化感效应ꎬＳＡ 可能
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图 ６　 添加不同浓度 ＳＡ 后土壤酶活性的响应
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＡ

会通过抑制 Ｆｏｃ４ 菌丝的生长以及抑制孢子数量的

增加ꎬ从而降低香蕉枯萎病的发生或蔓延ꎮ 本研

究结果与 Ｚｈａｎｇ 等(２０１３)和黄永红等(２０１１)的实

验结果一致ꎬ进一步证明韭菜化感物质对香蕉枯

萎病的发生有一定的抑制效果ꎮ ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝

具有一定的化感作用ꎬ主要原因可能是韭菜属于

葱属植物ꎬ其提取物中含有硫化合物对 Ｆｏｃ４ 具有

抑制作用(杨静美等ꎬ２０１４ꎻＧａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ
化感物质对病原菌的生长具有一定的抑制作

用ꎬ所有化感物质的抑制作用几乎都与其浓度有

关(Ｋｒａｖｃｈｅｎｋｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ 不同浓度 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４
的抑制情况有所差异ꎬＦｏｃ４ 菌落生长直径随着 ＳＡ
浓度的增加显著减小ꎬ抑制率随之升高ꎬ液体培养

条件下 ＳＡ 浓度为 ６００ μＬＬ￣１的孢子数量显著低

于对照ꎬ说明 ＳＡ 与培养基混合后浓度在 ６００ μＬ
Ｌ￣１及以上时对 Ｆｏｃ４ 抑制效果最佳ꎬ而在小于此浓

度条件下ꎬ随着实验时间的持续ꎬＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的抑

制效果则趋于减弱ꎮ 此结果一方面与病原菌 Ｆｏｃ４
本身的生物学特性有关ꎬＳＡ 达不到抑制 Ｆｏｃ４ 的临

界浓度时ꎬ会对低浓度 ＳＡ 产生抗性ꎮ 这说明一定

浓度的韭菜粗提液能抑制 Ｆｏｃ４ 菌丝生长和孢子数

量增加ꎬ从而提高抑制率ꎮ 这可能是草莓酸有效

防控香蕉枯萎病的主要机制ꎮ
另外ꎬ林妃等(２０１０)的研究表明ꎬｐＨ 为 ５ 时

最适合 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长ꎬ在 ｐＨ ６ ~ ７ 时菌丝生长

最快ꎮ 本研究得出ꎬ不同 ｐＨ 条件下ꎬＳＡ 对 Ｆｏｃ４
菌丝的抑制作用有差异ꎬ当 ｐＨ 为 ５ 时抑制率显著

大于 ｐＨ 为 ７ 和 ９ꎬ说明 ｐＨ 为 ５ 时(即酸性环境

下)ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 菌丝的抑制作用可能更好ꎮ 在实际

农田中ꎬ香蕉连作会引起土壤向偏酸性发展ꎬ也说

明 Ｆｏｃ４ 趋向于生长在偏酸环境ꎮ 通过添加外源化

感物质 ＳＡ 来抑制香蕉枯萎病的发生ꎬ且 ＳＡ 还是

在最适合 Ｆｏｃ４ 菌丝生长的条件下发挥较好的作

用ꎬ这在香蕉枯萎病防治上具有良好的应用前景ꎮ
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本研究不足的是ꎬ对菌丝生长所设置的 ＳＡ 最终浓

度只到 ６００ μＬＬ￣１ꎬ结合后面的实验结果ꎬ应当在

６００ μＬＬ￣１后加大最大浓度ꎻ只分析了 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４
菌落和菌丝以及孢子数量影响的结果ꎬ应增加孢

子萌发实验结果的分析ꎬ以使得研究内容更全面ꎻ
ＳＡ 是韭菜挥发物中的衍生物ꎬ在环境中易挥发

(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ这就导致 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的实验

结果可能会随着时间的变化而改变ꎮ 为了提高 ＳＡ
的有效性ꎬ在今后的生产实践中可以提高 ＳＡ 微胶

囊化等技术ꎬ更有利于香蕉枯萎病的防控ꎮ
土壤微生物数量与土传病害的发生和防控具

有紧 密 的 联 系 ( 廖 咏 梅 等ꎬ ２０２０ )ꎮ 袁 秀 梅 等

(２０１６)研究发现ꎬ蚕豆根系化感物显著影响土壤

微生物数量和种群结构变化ꎮ 本研究结果表明ꎬ
在接有 Ｆｏｃ４ 的条件下ꎬ与未添加化感物质 ＳＡ 相

比ꎬ添加 ＳＡ 后香蕉苗土壤细菌、真菌和放线菌的

数量发生显著变化ꎬ说明化感物 ＳＡ 对香蕉土壤微

生物区系具有化感效应ꎮ ＳＡ 浓度不同ꎬ对不同种

土壤微生物的数量影响有差异ꎮ 其中ꎬ放线菌仅

在 ３００ μＬＬ￣１处理时显著升高ꎬ其他处理时显著

低于对照ꎬ而细菌和真菌均在 ６００ μＬＬ￣１处理时

显著升高ꎬ１ ２００ μＬＬ￣１处理时显著降低ꎮ 另外ꎬ
Ｆｏｃ４ 的数量随 ＳＡ 浓度的升高呈降低的趋势ꎮ 此

结果与杨阳等(２０１３)的研究结果类似ꎬ其研究表

明分蘖洋葱根系化感物增加了黄瓜土壤细菌和放

线菌的数量ꎬ降低了尖镰孢菌的数量ꎻ韩春梅等

(２０１０)也得出类似的结论ꎮ 本研究中ꎬ可能是 ＳＡ
进入土壤后ꎬ对某些微生物具有趋化作用ꎬ可能会

增加一些有益菌群的数量ꎬ减少有害菌群的数量ꎬ
同时打破土壤微生物区系的平衡ꎬ削弱或消除有

益菌群和有害菌群的拮抗作用ꎬ从而影响植物或

植物与微生物的互作ꎬ这可能是减缓香蕉枯萎病

发生的原因之一ꎬ与 Ｚｈｏｕ 等(２０１２)结论相一致ꎮ
因此ꎬ进一步研究不同浓度 ＳＡ 对香蕉土壤生物地

球化学元素性质所造成的影响ꎬ将有助于进一步

深入探讨 ＳＡ 化感作用的机理ꎮ
ＳＡ 对土壤酶活性存在一定的影响ꎬ与土壤微

生物数量相似ꎬ添加不同浓度 ＳＡꎬ香蕉土壤酶活性

随 ＳＡ 浓度的增加而增加ꎬ达到一定浓度后下降ꎬ
表现出“低促高抑”的现象ꎮ 与本研究结果相似ꎬ
刘苹等(２０１３)的研究指出ꎬ花生所生长的土壤酶

活性在低含量脂肪酸处理时增加ꎬ高含量脂肪酸

处理时显著降低ꎮ 而与韩春梅等(２０１０)、Ｃｈｅｎ 等

(２００９)研究结果有所不同ꎬ其指出土壤酶活性随

香草醛等化感物质含量的增加而增强ꎮ 不同研究

结果有差异ꎬ一方面可能是所研究的化感物质和

植物不同ꎻ另一方面可能是土壤微生物是土壤酶

的主要来源之一ꎬ其数量的变化可能会影响土壤

酶活性的改变ꎮ 本研究中ꎬ当 ＳＡ 浓度为 １ ２００
μＬＬ￣１处理时ꎬ土壤细菌、真菌和放线菌的数量均

显著降低ꎬ这与该浓度下土壤酶活性显著较低相

一致ꎬ且相关性分析得出ꎬ土壤细菌、真菌和放线

菌数量均与蔗糖酶、多酚氧化酶等显著正相关ꎬ此
研究结果与韩春梅等(２０１２)相似ꎮ 因此ꎬ本研究

中化感物质 ＳＡ 对香蕉土壤的微生物和酶活性均

表现出浓度效应的差异性ꎬ对香蕉生长的影响可

能是直接作用和间接作用的综合表现ꎮ
化感物质与抗病特性存在相关性ꎮ 大葱根系

分泌物能提高土壤微生物的多样性ꎬ对枯萎病菌

的萌发有明显的抑制作用(时伟等ꎬ２０１４)ꎮ 李蕾

等(２００９)的研究表明ꎬ除 １％浓度处理外ꎬ其余浓

度的西芹鲜根乙醇浸提液对黄瓜枯萎病菌均有显

著或极显著的化感抑制作用ꎮ 茄子黄萎病抗病性

与根际土壤中放线菌数量ꎬ与土壤多酚氧化酶、过
氧化氢酶、脲酶、蛋白酶活性正相关(周宝利等ꎬ
２０１３)ꎮ 与前人的研究结果略有不同ꎬ本研究中

Ｆｏｃ４ 数量随 ＳＡ 浓度的升高呈降低的趋势ꎬ到

１ ２００ μＬＬ￣１时显著降低ꎬ可见该浓度 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４
具有显著抑制效果ꎻ相关性分析表明ꎬ添加 ＳＡ 后

土壤 Ｆｏｃ４ 数量与细菌、放线菌、微生物总量具有显

著相关性ꎬ与土壤酶和真菌的相关性未达到显著

水平ꎮ 土壤微生物是土壤酶的主要来源(关松荫ꎬ
１９８６)ꎬ土壤微生物数量的改变是香蕉枯萎病发病

后的重要特征(邓晓等ꎬ２０１１)ꎮ 而香蕉枯萎病是

由 Ｆｏｃ４ 侵染香蕉维管束引起的系统性病害ꎬ因为

Ｆｏｃ４ 土壤种群密度与病害危害程度呈正相关(吴
小燕等ꎬ２０１３)ꎬ所以 Ｆｏｃ４ 数量的减少在很大程度

上说明香蕉枯萎病的发病率在降低ꎬ表明化感物

质 ＳＡ 在一定程度上对香蕉枯萎病具有抑制作用ꎮ
另外ꎬ本研究在平板实验中ꎬ当 ＳＡ 浓度为 ６００
μＬＬ￣１时对 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长具有显著的抑制效

果ꎬ而在盆栽实验中ꎬ与对照相比ꎬ当用该浓度处

理时ꎬ土壤微生物总量、细菌、真菌数量也显著升

高ꎬ而 Ｆｏｃ４ 的数量无显著差异ꎬ当 ＳＡ 浓度为１ ２００
μＬＬ￣１ 时ꎬ Ｆｏｃ４ 的数量显著降低ꎮ 可见ꎬ ＳＡ 对

Ｆｏｃ４ 的影响因基质不同而有差异ꎮ 可能是当 ＳＡ

９０９１１１ 期 滕秋梅等: 韭菜化感物质草莓酸对香蕉枯萎病菌的影响



表 ３　 土壤微生物数量与土壤酶活性的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

项目
Ｉｔｅｍ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

微生物总量
Ｔｏｔａｌ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｅｓ

Ｆｏｃ４ 脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

蔗糖酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

酸性
磷酸酶
Ａｃｉｄ

ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

蛋白酶
Ｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ

过氧化
氢酶

Ｃａｔａｌａｓｅ

多酚
氧化酶

Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ
ｏｘｉｄａｓｅ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

１

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ

０.１３４ １

真菌
Ｆｕｎｇｉ

０.９６８ －０.０３４� １

微生物总量
Ｔｏｔａｌ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ

１.０００�� ０.９２６ ０.９６８�� １

Ｆｏｃ４ ０.８４７� ０.３０７� ０.８８４ ０.８４６� １

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

０.９０８ ０.４１２ ０.８８８ ０.９０７ ０.９７４ １

蔗糖酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

０.９８９� ０.１９５� ０.９７２� ０.９８９� ０.９１６ ０.９５７� １

酸性磷酸酶
Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

０.９８５� ０.２３６ ０.９１１ ０.９８５� ０.７９１ ０.８８７ －０.９６４� １

蛋白酶
Ｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ

０.７８２ ０.６９５� ０.６９３ ０.７７８ ０.８６８ ０.９３９ ０.８３５ ０.８１０ １

过氧化氢酶
Ｃａｔａｌａｓｅ

０.１６４ ０.８８６ ０.１０７ ０.１６１ ０.５３９ ０.５４４ ０.２８１ ０.１９５ ０.７３３ １

多酚氧化酶
Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏ ｘｉｄａｓｅ

０.１９９� ０.９４２� ０.０９９� ０.８８７� ０.５０７ ０.５４５ －０.２９３� ０.２４４ ０.７６２ －０.９９０� １

　 注: � Ｐ<０.０５ꎬ �� Ｐ<０.０１ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � Ｐ<０.０５ꎬ �� Ｐ<０.０１.

进入土壤后ꎬ其影响着土壤微生物组分ꎬ潜在地影

响着植物以及植物和微生物的相互作用 (韩春梅

等ꎬ２０１２)ꎻ因为培养基和土壤是两个不同的基质ꎬ
所以 ＳＡ 发挥显著效果所需要的量一般会有不同ꎮ
本研究先在培养基上找出 ＳＡ 发挥作用的最适浓

度ꎬ再应用于土壤(同时选择了最适浓度的 ０.５ 倍

和 ２ 倍一起实验)ꎬ进一步探索施用 ＳＡ 对土壤生

态环境的影响ꎮ 本研究结果发现ꎬ６００ μＬＬ￣１以

上高浓度时ꎬＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长和数量具有一

定的抑制作用ꎬ且对土壤微生物和酶活性也产生

了影响ꎬ但培养基上得出的 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 影响的最

适浓度与在土壤中的不完全一致ꎮ 因此ꎬＳＡ 对

Ｆｏｃ４ 在大田实验下的最佳表现还需进一步开展

研究ꎮ
综上所述ꎬ韭菜挥发性物质 ＳＡ 能有效地抑制

香蕉枯萎病病原菌的生长ꎬ抵御病原菌侵染寄主ꎬ
且被施用后容易降解ꎬ对环境危害小ꎬ为人们开发

杀菌剂提供了新思路ꎮ 该物质对 Ｆｏｃ４ 病原菌有

显著的抑制作用ꎬ改善了香蕉土壤生态系统环境ꎬ

可以为农药领域提供一种高效且无毒的天然源杀

菌剂ꎮ 为了能够在生产上大面积推广使用 ＳＡ 技

术防控香蕉枯萎病ꎬＳＡ 对土壤生物活性起重要调

控作用的最适浓度及其分子作用机理等需要进一

步的研究ꎮ
在纯培养条件和有植物存在的条件下ꎬＳＡ 对

Ｆｏｃ４ 均具有化感效应ꎬ说明化感物质 ＳＡ 在香蕉枯

萎病病害的防治上具有一定的应用潜力ꎮ ＳＡ 浓

度的增加对 Ｆｏｃ４ 菌丝的生长抑制作用随之增加ꎬ
偏酸性条件下 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的抑制效果更好ꎬ添加

ＳＡ 后显著降低了香蕉幼苗的病情指数ꎮ ６００ μＬ
Ｌ￣１及以上浓度的 ＳＡ 对 Ｆｏｃ４ 的菌丝生长具有良好

的抑制效果ꎬＳＡ 浓度达到 １ ２００ μＬＬ￣１时ꎬ土壤

中 Ｆｏｃ４ 的数量显著降低ꎬ土壤微生物数量的增加

和酶活性的提高也被显著抑制了ꎮ 由于土壤环境

是十分复杂的缓冲系统ꎬ且 ＳＡ 容易挥发、在土壤

中的半衰期短ꎬ因此同样浓度抑制 Ｆｏｃ４ 的效果在

室内培养基纯培养的条件下比实际土壤中的作用

效果要显著ꎮ

０１９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷
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施硒对三个香蕉品种植株生长、生理及果实品质的影响
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摘　 要: 该文以‘南天黄’ ‘中蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’三个香蕉品种为材料ꎬ研究土壤淋施硒酸钠溶液对香蕉植株

生长、果实产量和品质ꎬ以及叶片 ＭＤＡ、脯氨酸、硒含量的影响ꎮ 结果表明:(１)每株 ０.２５、０.５０ ｇ 施硒处理能显

著促进三个香蕉品种株高的增长ꎬ对‘南天黄’ ‘红香蕉’基茎围的增长促进作用显著ꎬ对‘中蕉 ９ 号’基茎围

促进作用不显著ꎮ (２)施硒对植株营养生长过程中叶片 ＭＤＡ 含量的影响较小ꎬ仅在部分时间段 ＭＤＡ 含量显

著升高或降低ꎻ每株 ０.２５、０.５０ ｇ 的硒酸钠处理能显著降低三个香蕉品种叶片中脯氨酸含量ꎮ 施硒对香蕉叶片

中硒含量具有显著影响ꎬ施硒浓度越高ꎬ叶片中硒含量也越高ꎮ (３)施硒能显著提高各香蕉品种单株产量ꎬ对
‘中蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’单果重促进作用显著ꎬ对‘南天黄’单果重促进作用不显著ꎻ每株 ０.２５ ｇ 施硒处理ꎬ‘中
蕉 ９ 号’的单株产量为 ２４.３８ ｋｇ、单果重为 １６５.８６ ｇꎬ分别比对照高出了 １２.８０％、１４.６９％ꎮ (４)土施适宜浓度的

硒酸钠能提高香蕉果实中维生素 Ｃ、钾含量ꎬ‘南天黄’ ‘中蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’三个香蕉品种施硒后维生素 Ｃ
含量最高可达 １２.７、１３.９、１０.６ ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ比对照分别提高了 １２.７２％、１８.８４％、２９.３９％ꎻ钾含量最高可达 ３４９、
２７９、３９７ ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ比对照分别提高 ２９.６２％、３３.２８％、４７.７７％ꎮ (５)硒处理浓度越高ꎬ果实中硒含量也越高ꎻ
对照处理的香蕉果实硒含量未达到富硒标准ꎬ每株经 ０.２５、０.５０ ｇ 硒酸钠处理后三个香蕉品种的果实硒含量

均达到富硒标准ꎮ 综上认为ꎬ土壤淋施硒酸钠溶液能提高香蕉果实中的硒含量ꎬ促进香蕉植株生长、提升果实

品质ꎬ且对降低叶片中 ＭＤＡ 和脯氨酸含量具有一定影响ꎬ但对不同香蕉品种的影响效果存在差异ꎬ该研究结

果为富硒香蕉的生产栽培提供了理论依据ꎮ
关键词: 香蕉ꎬ 硒ꎬ 生长指标ꎬ 生理特性ꎬ 果实品质
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓꎬ ‘Ｎａｎｔｉａｎｈｕａｎｇ’ ‘Ｚｈｏｎｇｊｉａｏ ９’ ａｎｄ ‘Ｈｏｎｇｘｉａｎｇｊｉａｏ’ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ａｓ
ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎａｔｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｙｉｅｌｄꎬ ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙꎬｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ
ＭＤＡꎬ ｐｒｏｌｉｎｅ ａｎｄ ｓｅｌｅｎｉｕｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ０.２５ ａｎｄ ０.５０ ｇｐｌａｎｔ￣１ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎａｔｅ
ｃｏｕｌｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｂａｓａｌ ｓｔｅｍ ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ
‘Ｎａｎｔｉａｎｈｕａｎｇ’ ａｎｄ ‘Ｈｏｎｇｘｉａｎｇｊｉａｏ’ꎬ ｂｕｔ ｎｏｔ ‘Ｚｈｏｎｇｊｉａｏ ９’. (２)Ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｈａｄ ｌｉｔｔｌｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ＭＤＡ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈꎬ ａｎｄ ＭＤＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｏｒ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｎｌｙ ｉｎ ｐａｒｔ ｔｉｍｅ. Ｔｈｅ
ｐｒｏｌｉｎｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ａｔ ０.２５ ａｎｄ ０.５０ ｇｐｌａｎｔ￣１ ｓｏｄｉｕｍ
ｓｅｌｅｎａｔｅ. Ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｈａｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ. Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ
ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ. (３) Ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｕｌｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ
ｆｒｕｉｔ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ‘Ｚｈｏｎｇｊｉａｏ ９’ ａｎｄ ‘Ｈｏｎｇｘｉａｎｇｊｉａｏ’. Ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｉｎｇｌｅ ｆｒｕｉｔ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ‘Ｚｈｏｎｇｊｉａｏ ９’ ａｔ ０.２５ ｇ
ｐｌａｎｔ￣１ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎａｔｅ ｗｅｒｅ ２４.３８ ｋｇ ａｎｄ １６５.８６ ｇꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ １２.８０％ ａｎｄ １４.６９％ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｅｃｋ
(ＣＫ). Ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎｉｔｅ ｃｏｕｌｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｉｎ
ｆｒｕｉｔｓ. (４) Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｖｉｔａｍｉｎ Ｃ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ‘Ｎａｎｔｉａｎｈｕａｎｇ’ ‘Ｚｈｏｎｇｊｉａｏ ９’ ａｎｄ ‘Ｈｏｎｇｘｉａｎｇｊｉａｏ’ ｗｅｒｅ １２.７ꎬ １３.９ ａｎｄ １０.６
ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ １２.７２％ꎬ １８.８４％ ａｎｄ ２９.３９％ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ＣＫ. Ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗｅｒｅ ３４９ꎬ ２７９
ａｎｄ ３９７ ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ２９.６２％ꎬ ３３.２８％ ａｎｄ ４７.７７％ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ＣＫ. (５) Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｉｎ ｆｒｕｉｔｓ. Ｔｈｅ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｆｒｕｉｔｓ ｉｎ ＣＫ ｄｉｄ ｎｏｔ ｒｅａｃｈ ｔｈｅ
ｓｔａｎｄａｒｄ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｒｅａｃｈｅｄ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｆｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｗｉｔｈ ０.２５ ａｎｄ ０.５０ ｇｐｌａｎｔ￣１ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎａｔｅ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎａｔｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ
ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｉｎ ｂａｎａｎａ ｆｒｕｉｔｓꎬ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｉｍｐｒｏｖｅ ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｂａｎａｎａꎬ ａｎｄ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＭＤＡ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ. Ｔｈｅｓｅ
ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｂａｎａｎａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｂａｎａｎａꎬ ｓｅｌｅｎｉｕｍꎬ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｅｘꎬ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙꎬ ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ

　 　 硒是一种矿物质微量营养素ꎬ具有独特的物

理和化学性质(Ｂｒｏａｄｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ １９５７ 年硒

首次被认对人类健康存在影响ꎬ此时距其被发现

已近一个世纪ꎮ 目前ꎬ硒已被确认是人和动物必

需的微量元素ꎬ适量补硒可预防因缺乏维生素 Ｅ
而引起的肝坏死、心血管疾病、肌肉紊乱疾病、癌
症等(Ｃｏｂｏ￣Ａｎｇｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 硒酸盐是心血管

系统中一种重要的抗氧化剂(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
２０１９ 年ꎬ欧盟动物饲料添加剂和产品( ＦＥＥＤＡＰ)
研究小组对硒酸钠作为反刍动物营养饲料添加剂

的安全性和有效性进行了评估ꎬ确认硒酸钠是一

种能满足动物需求的有效硒源( Ｂａｍｐｉｄｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 植物硒被认为是人体硒摄入的主要来源

(Ｒａｙｍａｎꎬ ２００８)ꎮ 硒也是一种对植物生长有益的

微量元素ꎮ 适量的硒有助于促进植物叶绿素合

成、增强新陈代谢、提高光合效率及对矿质元素的

转运与积累等(赵巍ꎬ２０１１ꎻＫｈａｌｉｑ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ
通常将土壤中的硒划分为元素态硒、硒酸盐和亚

硒酸盐、金属硒化物、有机结合态和小分子有机硒

化物(赵中秋等ꎬ２００３)ꎮ 硒酸盐易溶于水ꎬ不被土

壤粘粒吸附ꎬ很容易淋滤和迁移ꎬ是植物的主要可

利用态硒(陈松灿等ꎬ２０１４)ꎮ
香蕉营养价值丰富ꎬ具有多种生理功能(唐健ꎬ

２０１５)ꎮ 其产量和贸易量在全球居首位ꎬ是全球十

大主食之一(Ｄｉｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 目前ꎬ有关施硒对

香蕉的生长和生理等方面的影响研究甚少ꎮ 张远

飞等(２０１８)研究 ４ 种含硒肥料叶面喷施对香蕉的

影响ꎬ结果表明喷施硒肥后香蕉产量及果实硒含量

均有一定程度增加ꎮ 但是ꎬ缺乏施硒对香蕉植株生

理及果实营养成分影响的相关研究ꎮ 本研究通过

４１９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



土壤淋施硒酸钠溶液ꎬ研究施硒对三个香蕉品种株

高、基茎围、果实营养和硒含量的影响ꎬ以及植株叶

片中丙二醛(ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅꎬ ＭＤＡ)、脯氨酸和硒

含量的动态变化ꎮ 旨在对比土壤施硒对不同香蕉

品种影响的差异ꎬ筛选适宜的施硒浓度ꎬ以期为富

硒香蕉的生产栽培提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

试验于 ２０１８ 年 １０ 月至 ２０２０ 年 ４ 月在广西壮

族自治区农业科学院科学研究基地进行ꎮ 土壤基

本理化性状:ｐＨ 值 ６.７０ꎬ有机质 ２２.８ ｇｋｇ￣１ꎬ全氮

２.４２ ｇｋｇ￣１ꎬ全磷 ０.９７５ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾 ２.３３ ｇｋｇ￣１ꎬ
水解性氮 １１３ ｍｇｋｇ￣１ꎬ有效磷 ２１.９ ｍｇｋｇ￣１ꎬ速效

钾 ２２６ ｍｇｋｇ￣１ꎬ全硒 ０.３８０ ｍｇｋｇ￣１ꎮ 供试香蕉品

种为‘南天黄’ ‘中蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’ꎮ
１.２ 方法

采用两因素试验设计ꎬＡ 因素为施硒酸钠的 ４
个水平ꎬ即 ０(ＣＫ)、０.２５、０.５０、０.７５ ｇ株 ￣１ꎬＢ 因

素为三个香蕉品种ꎮ 每个处理 ６ 株ꎬ３ 次重复ꎮ
‘南天黄’ ４ 个处理依次编号为 Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４ꎻ
‘中蕉 ９ 号’ ４ 个处理依次编号为 Ｚ１、Ｚ２、Ｚ３、Ｚ４ꎻ
‘红香蕉’ ４ 个处理依次编号为 Ｈ１、Ｈ２、Ｈ３、Ｈ４ꎮ
试验用香蕉苗为 ８ ~ ９ 叶龄组培营养杯苗ꎬ２０１８ 年

１０ 月 １２ 日筛选生长较一致的健壮植株种植于基

地ꎬ行距 ２００ ｃｍꎬ株距 ３００ ｃｍꎬ每公顷种植１ ６６５
株ꎮ ２０１９ 年 ５ 月 ６ 日在香蕉植株营养生长旺盛期

进行施硒处理ꎬ将硒酸钠(Ｎａ２ ＳｅＯ４ꎬ纯度≥９８％)
溶于 １ Ｌ 水中ꎬ一次性均匀淋在植株根周ꎬ对照为

淋 １ Ｌ 清水ꎮ 采用随机区组试验设计ꎬ设保护行ꎮ
各处理水肥及病虫害等统一管理ꎬ每公顷施有机

肥１０ ５００ ｋｇ、钾 肥 ８１０ ｋｇꎬ按 氮 肥 ( Ｎ) ∶ 磷 肥

(Ｐ ２Ｏ５) ∶ 钾肥(Ｋ２Ｏ)＝ １ ∶ ０.５ ∶ ２ 施用ꎮ
２０１９ 年 ５ 月 ６ 日于施硒前(０ ｄ)和施硒后 ３０、

６０、９０、１２０、１５０ ｄ 分别测量株高、基茎围ꎬ取从上

往下数第 ３ 片完全展开叶片的中部检测 ＭＤＡ、脯
氨酸和全硒含量ꎻ２０１９ 年 １０ 月各品种陆续进入抽

蕾期ꎬ每个果穗留 ７ 梳ꎮ ２０２０ 年 ２—４ 月在香蕉果

实达到七成熟时采收ꎬ测量单株产量、单果重ꎬ取
第 ３ 梳果实催熟后检测果肉可溶性糖、总酸、维生

素 Ｃ、蛋白质、钾、全硒含量ꎮ 每个处理选择长势均

匀的 ３ 株测量ꎬ３ 次重复ꎮ

株高、单株产量、单果重参照黄秉智等(２００６)
的方法测量ꎻ基茎围采用软尺测量植株基部与土

壤交界处的周长ꎻ ＭＤＡ、脯氨酸参照郝建军等

(２００６)的方法检测ꎻ叶片、果实全硒含量及果实营

养指标委托广西益普检测技术有限公司参照相关

标准检测ꎬ即全硒含量参照 ＧＢ ５００９.９３—２０１７、可
溶性糖含量参照 ＮＹ / Ｔ ２７４２—２０１５、总酸含量参照

ＳＢ / Ｔ １０２０３—１９９４、 维 生 素 Ｃ 含 量 参 照 ＧＢ
５００９. ８６—２０１６、 蛋 白 质 含 量 参 照 ＧＢ ５００９. ５—
２０１６、钾含量参照 ＧＢ ５００９.９１—２０１７ꎮ
１.３ 数据处理

利用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件进行统计分析ꎬ用 ＳＰＳＳ
１９.０ 软件进行多重比较检验差异显著性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 施硒对三个香蕉品种株高的影响

如图 １ 所示ꎬ随着施硒量的增加三个香蕉品种

株高呈现先增高后降低的趋势ꎮ 对‘南天黄’用

Ｎ２、Ｎ３ 处理 ６０ ｄ 后株高显著高于 Ｎ１ꎬ处理 １５０ ｄ
时株高分别为 ２６３.６２、２６０.８２ ｃｍꎬ比对照处理提高

３.９９％、２.８９％ꎻＮ４ 处理 ９０ ~ １２０ ｄ 时株高显著低

于 Ｎ１ꎬ处理 １５０ ｄ 时株高与 Ｎ１ 差异不显著ꎮ 对

‘中蕉 ９ 号’用 Ｚ２ 处理 ６０ ｄ 后株高显著高于 Ｚ１ꎬ
处理 １５０ ｄ 株高为 ２８６. ２８ ｃｍꎬ比对照处理提高

２.７１％ꎻＺ３ 处理 ３０ ｄ 后株高显著高于 Ｚ１ꎬ处理 １５０
ｄ 株高为 ２８８.７４ ｃｍꎬ比对照处理提高 ３.５９％ꎻＺ４
处理株高与 Ｚ１ 差异不显著ꎮ 对‘红香蕉’用 Ｈ２、
Ｈ３ 处理 ３０ ｄ 后株高显著高于 Ｈ１ꎬ处理 １５０ ｄ 株高

分别 为 ３５９. ６１、 ３６３. ５０ ｃｍꎬ 比 对 照 处 理 提 高

２.５５％、３.６６％ꎻＨ４ 处理 ６０ ｄ 时株高显著低于 Ｈ１ꎬ
之后与 Ｈ１ 差异不显著ꎮ 可见ꎬ每株土施 ０. ２５、
０.５０ ｇ 的硒酸钠能显著促进‘南天黄’ ‘中蕉 ９
号’ ‘红香蕉’三个香蕉品种株高的增长ꎮ
２.２ 施硒对三个香蕉品种基茎围的影响

如图 ２ 所示ꎬ对‘南天黄’用 Ｎ２、Ｎ３ 处理 ６０ ｄ
后基茎围显著高于 Ｎ１ꎬ处理 １５０ ｄ 基茎围分别为

８７.９６、８８.７７ ｃｍꎬ比对照处理提高 ６.３０％、７.２８％ꎻＮ４
基茎围与 Ｎ１ 差异不显著ꎮ 对‘中蕉 ９ 号’用 Ｚ３ 处

理 ３０~９０ ｄ 基茎围显著高于 Ｚ１ꎬ处理 １２０ ｄ 后与 Ｚ１
差异不显著ꎻＺ２、Ｚ４ 基茎围与 Ｚ１ 差异不显著ꎮ 对

‘红香蕉’用 Ｈ３ 处理 ９０、１５０ ｄ 基茎围显著高于 Ｈ１ꎬ
处理 １５０ ｄ 基茎围为 １００.６６ ｃｍꎬ比对照处理提高
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同一组柱形图上的不同小写字母表示差异显著 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ 无字母或出现相同字母表示差异不显著ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｒ ｃｈａｒｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５). Ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｌｅｔｔｅｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 施硒对三个香蕉品种株高的影响
Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ

ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

图 ２　 施硒对三个香蕉品种基茎围的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｂａｓａｌ ｓｔｅｍ

ｃｉｒｃｕｍｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

４.６２％ꎻＨ２、Ｈ４ 基茎围与 Ｈ１ 差异不显著ꎮ 可见ꎬ每
株土施 ０.２５、０.５０ ｇ 的硒酸钠能显著促进‘南天黄’
基茎围的增长ꎬ每株土施 ０.５０ ｇ 的硒酸钠能显著促

进‘红香蕉’基茎围的增长ꎬ而本试验中的施硒处理

对‘中蕉 ９ 号’基茎围的促进作用不明显ꎮ
２.３ 不同施硒处理对三个香蕉品种叶片中ＭＤＡ 含

量的影响

如图 ３ 所示ꎬ对‘南天黄’ 用 Ｎ２ 处理叶片中

ＭＤＡ 含量在处理 ３０ ｄ 时显著高于 Ｎ１ꎬ１２０ ｄ 时显著

低于 Ｎ１ꎬ其他时间段与 Ｎ１ 差异不显著ꎻＮ３ 处理 ３０
ｄ 时ꎬＭＤＡ 含量显著高于 Ｎ１ꎬ９０~１２０ ｄ 时显著低于

Ｎ１ꎻＮ４ 处理 ３０ ｄ 时ꎬＭＤＡ 含量显著高于 Ｎ１ꎻ各处

理其他时间段与 Ｎ１ 差异不显著ꎮ 对‘中蕉 ９ 号’用
Ｚ２、Ｚ３ 处理各时间段叶片中 ＭＤＡ 含量与 Ｚ１ 差异不

显著ꎻＺ４ 处理 ９０ ｄ 时ꎬＭＤＡ 含量显著高于 Ｚ１ꎬ其他

时间段与 Ｚ１ 差异不显著ꎮ 对‘红香蕉’用 Ｈ３ 处理

６０~９０ ｄ 时ꎬ叶片中 ＭＤＡ 含量显著低于 Ｈ１ꎬ其他时

间段 ＭＤＡ 含量与 Ｈ１ 差异不显著ꎻＨ２、Ｈ４ 处理与

Ｈ１ 的 ＭＤＡ 含量差异不显著ꎮ 可见ꎬ施硒对三个香

蕉品种营养生长阶段叶片中 ＭＤＡ 含量产生影响ꎬ
适宜浓度的硒酸钠在部分营养生长阶段对降低‘南
天黄’ ‘红香蕉’叶片中 ＭＤＡ 含量具有一定效果ꎮ
２.４ 不同施硒处理对三个香蕉品种叶片中脯氨酸

含量的影响

如图 ４ 所示ꎬ对‘南天黄’用 Ｎ２ 处理 ６０ ~ １２０
ｄ 时ꎬ叶片中脯氨酸含量显著低于 Ｎ１ꎬ其他时间段

与 Ｎ１ 差异不显著ꎻＮ４ 处理 ３０ ｄ 时ꎬ脯氨酸含量显

著高于 Ｎ１ꎬ处理 １５０ ｄ 时显著低于 Ｎ１ꎮ 对‘中蕉 ９
号’施硒后各时间段叶片中脯氨酸含量均低于对

照ꎬＺ２ 处理 ３０ ~ １５０ ｄ 时脯氨酸含量显著低于 Ｚ１ꎻ
Ｚ３ 处理 ３０ ~ １２０ ｄ 时脯氨酸含量显著低于 Ｚ１ꎮ 对

‘红香蕉’用 Ｈ２ 处理 ３０ ~ ９０ ｄ 时ꎬ脯氨酸含量显

著低于 Ｈ１ꎻＨ３ 处理 ３０ ~ １２０ ｄ 时ꎬ脯氨酸含量显

著低于 Ｈ１ꎻ处理 １５０ ｄ 时各施硒处理与对照差异

不显著ꎮ 可见ꎬ施硒对降低三个香蕉品种叶片中

脯氨酸含量具有明显效果ꎬ‘南天黄’ ‘中蕉 ９ 号’
以每株 ０.２５ ｇ 的硒酸钠处理效果最佳ꎬ‘红香蕉’
以每株 ０.５０ ｇ 的硒酸钠处理为宜ꎮ
２.５ 不同施硒处理对三个香蕉品种叶片中硒含量

的影响

如图 ５ 所示ꎬ施硒后三个香蕉品种叶片中硒含

量显著增加ꎬ施硒浓度越高硒含量越高ꎬ同一香蕉

品种相同时间段各处理间差异显著ꎮ 三个香蕉品

种各处理营养生长过程中叶片硒含量的变化趋势

一致ꎬ处理 ３０ ｄ 时硒含量增加到最高值ꎬ处理 ６０ ~
９０ ｄ 时下降趋势较大ꎬ之后趋于平缓ꎮ ‘中蕉 ９
号’各施硒处理各时间段叶片中的硒含量均小于

‘南天黄’和‘红香蕉’ꎮ 可见ꎬ本试验中施硒能提

高三个香蕉品种叶片中的硒含量ꎮ
２.６ 施硒对三个香蕉品种产量的影响

如图 ６ 所示ꎬ对‘南天黄’用 Ｎ２ 处理单株产量

显著高于 Ｎ１ꎬ为 ２１.４９ ｋｇꎬ比对照处理提高８.３４％ꎻ
‘南天黄’各施硒处理单果重与对照差异不显著ꎮ
Ｚ２ 处理单株产量显著高于 Ｚ１ꎬ为 ２４.３８ ｋｇꎬ比对照

处理提高 １２.８０％ꎻ对‘中蕉 ９ 号’用 Ｚ２ 处理单果
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图 ３　 不同施硒处理对三个香蕉品种
叶片中 ＭＤＡ 含量的影响

Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ＭＤＡ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

重显著高于 Ｚ１ꎬ为 １６５. ８６ ｇꎬ比对照处理提高

１４.６９％ꎮ ‘红香蕉’各施硒处理的单株产量和单

果重均显著高于 Ｈ１ꎬ其中 Ｈ４ 的单株产量和单果

重最高ꎬ分别为 １２.７８ ｋｇ、１２２.２０ ｇꎬ比对照处理提

高 １２.１２％、１８.６４％ꎮ 可见ꎬ适量施硒对三个香蕉

品种单株产量的增加具有显著的促进作用ꎬ对‘中
蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’单果重的促进作用明显ꎮ
２.７ 施硒对三个香蕉品种果实品质的影响

如表 １ 所示ꎬ‘南天黄’各施硒处理果实中可

图 ４　 不同施硒处理对三个香蕉品种
叶片中脯氨酸含量的影响

Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｒｏｌｉｎｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

溶性糖含量均显著高于 Ｎ１ꎻ维生素 Ｃ 含量与钾含

量的变化趋势一致ꎬＮ２ 处理显著高于 Ｎ１ 及其他

施硒处理ꎬＮ３ 处理显著高于 Ｎ１ꎻ施硒后香蕉果实

维生素 Ｃ、钾含量最高可达 １２.７、３４９ ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ
比对照处理分别提高 １２.７２％、２９.６２％ꎮ 对‘中蕉

９ 号’用 Ｚ３ 处理果实中维生素 Ｃ 含量显著高于 Ｚ１
(为 １３.９ ｍｇ１００ｇ￣１)ꎬ比对照处理提高１８.８４％ꎬ
Ｚ２、Ｚ４ 处理与 Ｚ１ 差异不显著ꎻＺ３、Ｚ４ 处理果实中

钾含量显著高于 Ｚ１ꎬＺ３ 处理钾含量为 ２７９ ｍｇ
１００ｇ￣１ꎬ比对照处理后提高 ３３.２８％ꎮ 对‘红香蕉’
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图 ５　 不同施硒处理对三个香蕉品种叶片中硒含量的影响
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ Ｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

用 Ｈ４ 处理后果实中可溶性糖含量显著低于 Ｈ１ꎬ
Ｈ２、Ｈ３ 处理与 Ｈ１ 差异不显著ꎻ维生素 Ｃ 含量经

Ｈ３ 处理后显著高于对照和其他施硒处理(为 １０.６
ｍｇ１００ｇ￣１)ꎬ比对照处理提高 ２９.３９％ꎬＨ２ 处理显

著高于 Ｈ１ꎻ各施硒处理果实中的钾含量均显著高

于 Ｈ１ꎬ施硒浓度越高钾含量也越高ꎬＨ４ 处理钾含

量达 ３９７ ｍｇ１００ｇ￣１ꎬ比对照处理提高 ４７. ７７％ꎮ
三个香蕉品种果实中的硒含量随施硒浓度增加而

增加ꎬ各施硒处理均显著高于对照ꎮ 可见ꎬ土施适

宜浓度的硒酸钠能有效提高三个香蕉品种果实中

维生素 Ｃ、钾、硒的含量ꎬ对‘南天黄’香蕉果实中

可溶性糖含量的增加具有明显促进作用ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 施硒对香蕉植株生长的影响

适量浓度的硒能够促进植物生长发育ꎬ硒浓

度过高对植物生长具有抑制作用 ( Ｇｕｅｒｒｅｒｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１４) ꎮ 土施硒酸钠对作物生长的促进作用

在冬小麦、小白菜上均有报道(付冬冬等ꎬ２０１１ꎻ
李伟等ꎬ２０１８) ꎮ 香蕉作为大型草本植物ꎬ植株生

长健壮有利于抗倒伏及后期产量的形成ꎮ 本研

究中ꎬ每株土施 ０. ２５、０. ５０ ｇ 的硒酸钠对 ‘南天

黄’ ‘中蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’三个香蕉品种的株高

增长促进作用显著ꎬ但促进作用起始时间存在差

异ꎮ 施硒对三个香蕉品种基茎围的影响存在差

异ꎬ土施适量的硒对‘南天黄’ ‘红香蕉’基茎围

增长的促进作用显著ꎬ对‘中蕉 ９ 号’基茎围的促

进作用不显著ꎮ 杜少平等( ２０２０)研究表明适量

的外源硒肥可促进西瓜对矿质元素的吸收ꎬ进而

促进西瓜产量和品质的形成ꎮ 本研究中ꎬ土施适

量的硒酸钠能显著促进三个香蕉品种产量的形

成ꎬ‘南天黄’ ‘中蕉 ９ 号’每株施硒均在 ０. ２５ ｇ
时产量最高ꎬ‘红香蕉’各施硒处理产量差异不显

著ꎮ 施硒对‘南天黄’单果重影响不显著ꎬ对‘中

蕉 ９ 号’ ‘红香蕉’单果重的影响趋势与产量相

似ꎮ 这说明适量施硒能有效促进香蕉植株生长

健壮ꎬ提高果实产量ꎮ
３.２ 施硒对香蕉叶片中生理指标的影响

植物处于逆境条件下或在器官衰老时ꎬ会发

生质膜过氧化作用ꎬ产生的 ＭＤＡ 会对生物膜造成

严重损伤ꎬＭＤＡ 积累过多会降低抗衰老能力和植

物抗逆性ꎮ 逆境胁迫或早衰会使植物体内脯氨酸

积累增多ꎬ可以通过脯氨酸反映植物的氧化衰老

状况ꎮ 刘群龙等(２０１４)研究表明喷施低浓度的亚

硒酸钠可降低梨树叶片 ＭＤＡ 和脯氨酸的含量ꎮ
本研究中ꎬ土施硒酸钠对‘南天黄’ ‘红香蕉’叶片

ＭＤＡ 含量存在一定影响ꎬ在植株生长过程中的部

分时间段每株 ０.５０ ｇ 硒处理叶片中 ＭＤＡ 含量显

著降低ꎬ施硒对‘中蕉 ９ 号’叶片中 ＭＤＡ 含量影响

不显著ꎮ 土施适量浓度的硒酸钠对降低三个香蕉

品种叶片中脯氨酸含量均具有明显效果ꎬ每株

０.２５ ｇ 的硒酸钠处理在‘中蕉 ９ 号’的整个营养生

长期叶片脯氨酸含量显著降低ꎬ其他两个香蕉品

种则只在部分生长阶段脯氨酸含量显著降低ꎮ

８１９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ６　 施硒对三个香蕉品种产量的影响
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

表 １　 施硒对三个香蕉品种果实品质的影响
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｒｕｉｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂａｎａｎａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

可溶性糖
Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒ (％)

总酸
Ｔｏｔａｌ ａｃｉｄ ( ｇ１００ｇ ￣１)

维生素 Ｃ
ＶＣ (ｍｇ１００ｇ ￣１)

蛋白质
Ｐｒｏｔｅｉｎ ( ｇ１００ｇ ￣１)

钾
Ｋ (ｍｇ１００ｇ ￣１)

硒
Ｓｅ (μｇｋｇ ￣１)

Ｎ１ １７.０±０.７ｂ ０.２８７±０.０３１ １１.３±０.６ｃ １.１５±０.１１ ２６９±１７ｃ ２.８０±０.４４ｄ
Ｎ２ １８.５±０.４ａ ０.２３７ ±０.０２３ １２.７±０.６ａ １.０８±０.０６ ３４９±２３ａ ３４.０±９.９ｃ
Ｎ３ １８.５±０.６ａ ０.２６７±０.０４０ １２.０±０.５ｂ １.２４±０.０９ ３１７±１１ｂ ６４.７±１０.０ｂ
Ｎ４ １８.８±０.５ａ ０.２６０±０.０２０ １１.４±０.５ｂｃ １.１７±０.１０ ２４７±１６ｃ １０８±１３ａ
Ｚ１ １８.０±０.３ ０.３３３±０.０２３ １１.７±０.５ｂ １.３３±０.１０ ２０９±１３ｂ ５.６０±１.１５ｄ
Ｚ２ １８.４±０.７ ０.３９７±０.０５３ １２.１±０.６ｂ １.３３±０.０４ ２１８±９ｂ ３４.０±６.２ｃ
Ｚ３ １８.２±０.９ ０.３６０±０.０３６ １３.９±０.５ａ １.３６±０.０９ ２７９±１６ａ ７６.０±９.２ｂ
Ｚ４ １７.５±０.２ ０.３３７±０.０２５ １２.３±０.５ｂ １.３１±０.０４ ２７２±１４ａ １０３±１５ａ
Ｈ１ １９.８±０.８ａ ０.１４７±０.０１２ ８.２±０.７ｃ １.６３±０.０９ ２６９±１７ｃ ５.９７±０.５１ｃ
Ｈ２ ２０.５±０.８ａ ０.１５０±０.０１０ ９.７±０.６ａｂ １.６４±０.０４ ３５０±１２ｂ ３０.０±７.９ｃ
Ｈ３ ２０.２±０.５ａ ０.１４０±０.０１７ １０.６±０.４ａ １.５６±０.０５ ３８９±１１ａ ７３.０±５.３ｂ
Ｈ４ １８.２±０.６ｂ ０.１３７±０.００６ ８.９±０.３ｂｃ １.４７±０.１２ ３９７±７ａ １６０±２６ａ

　 注: 同列数据后不同小写字母表示差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎬ 无字母或出现相同字母则表示差异不显著ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｄａｔａ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎬ ｗｈｉｌｅ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒｓ ｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｉｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ.

３.３ 施硒对香蕉果实品质的影响

施硒对果树果实营养成分的积累具有一定的

促进作用ꎬ这可能与硒参与植物体内的生理生化

代谢有关ꎮ 印宁等(２０２０)研究叶面施硒对三个葡

萄品种果实品质的影响ꎬ认为施硒能显著提高各

品种葡萄果实的综合品质ꎬ显著提高可溶性糖、可
溶性蛋白、可溶性固形物含量ꎬ显著降低有机酸ꎻ
戚霄晨等(２０１９)研究认为施硒能显著提高樱桃果

实维生素 Ｃ 含量ꎬ降低可滴定酸含量ꎬ对可溶性固

形物影响不显著ꎻ而本研究认为ꎬ施硒能显著提高

三个香蕉品种果实中维生素 Ｃ 和钾含量ꎬ显著提

高‘南天黄’果实中可溶性糖含量ꎮ 施硒后三个香

蕉品种果实中总酸和蛋白质含量变化不显著ꎮ 硒

与矿质元素间存在交互作用ꎬ张世博(２０２０)研究

认为外源 Ｓｅ 通过双重协同作用促进芽菜 Ｚｎ 的吸

收ꎬ且对土壤中不同形态钾素含量及果实中钾含

量存在影响ꎻ本研究认为ꎬ适宜的硒浓度能促进香

蕉果实钾元素的吸收ꎮ
３.４ 施硒对香蕉叶片及果实硒累积的影响

施硒能显著提高香蕉叶片和果实中的硒含

量ꎬ施硒浓度越高ꎬ叶片和果实中硒含量也越高ꎮ
三个香蕉品种植株进入生殖生长期后ꎬ施硒处理

叶片硒含量最低为 ０. ４７ ｍｇｋｇ￣１ꎬ最高为 ２. ６３
ｍｇｋｇ￣１ꎬ均显著高于对照处理的硒含量ꎮ 根据

９１９１１１ 期 刘洁云等: 施硒对三个香蕉品种植株生长、生理及果实品质的影响



ＤＢ４５ / Ｔ １０６１—２０１４ꎬ富硒水果适宜硒含量为 １０ ~
１００ μｇｋｇ￣１ꎬ不施硒时香蕉果实中的硒含量未达

到富硒标准ꎬ每株土施 ０.２５、０.５０ ｇ 的硒酸钠处理

三个香蕉品种果实中硒含量均达到富硒标准ꎬ每
株土施 ０.７５ ｇ 的硒酸钠处理三个香蕉品种果实中

硒含量均超出富硒标准的上限ꎮ 因此ꎬ在实际生

产过程中ꎬ应注意硒的施用量ꎬ从而避免出现果实

中硒过量的情况ꎮ
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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∗

( 广西大学 农学院ꎬ 南宁 ５３０００５ )

摘　 要: 香蕉的矮化突变是香蕉无性繁殖后代最常见的表型变异之一ꎬ但其变异的分子调控机理目前尚未

研究清楚ꎻ而内源赤霉素是影响植物株高的重要激素之一ꎬＧＡ３￣氧化酶是赤霉素生物合成后期的关键酶ꎮ
为探究 ＧＡ３￣氧化酶编码基因对香蕉矮化的分子调控机理ꎬ该研究以威廉斯 Ｂ６ 矮化突变体及其野生型亲本

为材料ꎬ通过 ＲＴ￣ＰＣＲ 技术克隆得到矮化香蕉及其野生型亲本 ＧＡ３ｏｘ 基因的全长 ｃＤＮＡ 序列ꎬ并对其推测的

氨基酸序列进行比对分析ꎬ同时利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对 ＧＡ３ｏｘ 基因在不同组织中的表达水平差异进行分析ꎮ
结果表明:(１)矮化香蕉 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 的 ＯＲＦ 长度均为 ８６４ ｂｐꎬ均编码 ２８７ 个氨基酸ꎬ经
序列比对分析发现两条氨基酸序列之间存在 ５ 个位点的差异ꎬ从而产生具有不同性质的蛋白质ꎮ (２)氨基

酸序列同源性分析表明ꎬ矮化香蕉 ＧＡ３ｏｘ 的氨基酸序列与油棕、海枣、椰子的同源性最高ꎮ (３)ｑＲＴ￣ＰＣＲ 显

示ꎬＧＡ３ｏｘ 基因在矮化香蕉叶片和茎秆中的表达水平整体上低于野生型ꎬ其中 ＧＡ３ｏｘ 在野生型茎秆中的表

达水平是矮化植株的 ２.２~ ３２ 倍ꎮ 综上推测ꎬＧＡ３ｏｘ 基因可能对香蕉茎杆的矮化变异具有重要的调控作用ꎮ
该研究结果为揭示香蕉矮化突变的分子机制与筛选优良矮化香蕉株系奠定了基础ꎮ
关键词: 香蕉ꎬ 矮化变异ꎬ ＧＡ３￣氧化酶ꎬ 基因克隆ꎬ 表达分析
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　 　 香蕉是芭蕉科的高大草本植物ꎬ主要分布于

热带和亚热带地区ꎮ 香蕉产业是种植地区和国家

的重要经济来源之一( Ｓｉｎｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ在我国

华南地区香蕉产业是仅次于柑橘的第二大重要水

果产业ꎮ 在生产过程中ꎬ尤其是在沿海地区ꎬ由于

香蕉植株高大、冠幅重、抗风性能差ꎬ遭遇台风或

热带风暴危害时容易出现严重的倒伏现象ꎬ使香

蕉产业遭受重大损失(舒海燕等ꎬ２０１６)ꎮ 株高是

影响作物抗倒伏和丰产性能的重要农艺性状ꎬ作
物越高、冠幅越大其抗倒伏性能越差(张瑞茂等ꎬ
２０１９)ꎮ 因此ꎬ筛选和创制优良的矮化新品种和新

种质是当前育种的重要目标ꎮ 然而ꎬ目前由于香

蕉的栽培品种和野生资源多数是三倍体或四倍

体ꎬ高度不育ꎬ很难通过杂交技术改良矮化其株高

性状ꎮ 但是ꎬ通过转基因或基因编辑技术可以改

良或创制矮化的香蕉新品系或新种质(崔霞和张

率斌ꎬ ２０１７ꎻ王福军和赵开军ꎬ ２０１８ꎻ李树磊等ꎬ
２０２０)ꎻ而采用转基因或基因编辑技术途径进行香

蕉株高矮化方面的分子育种ꎬ首先必须研究清楚

香蕉株高生长调控的机制和挖掘与香蕉矮化相关

的关键调控基因ꎮ
植物的株高生长主要受内源激素影响ꎬ其中

赤霉素(ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬＧＡ)是植物生长发育过程中对

株高伸长生长影响最大的激素(杨益善等ꎬ２０１５ꎻ
范业赓等ꎬ２０１９)ꎮ 目前ꎬ已鉴定的赤霉素有 １３６
种ꎬ其中具有生物活性的赤霉素有 ＧＡ１、 ＧＡ３、
ＧＡ４、ＧＡ７(Ｈｅｄｄｅｎ ＆ Ｔｈｏｍａｓꎬ ２０１２)ꎮ 这些具有

生物活性的赤霉素在植物生长发育各个阶段都发

挥着重要作用ꎬ如叶片伸展、茎的伸长、果实发育

等(Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 许多植物的株高受赤霉素

(ＧＡｓ)生物合成和代谢过程中相关酶基因的调

控ꎬ如古巴焦磷酸合成酶基因 ( ｃｏｐａｙ ｄｉｐｈｏｓｐａｔｅ
ｓｙｎｔｈａｓｅꎬＣＰＳ )、 内 根 － 贝 壳 杉 烯 合 成 酶 基 因

(ｋａｕｒｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬＫＳ)、内根－贝壳杉烯氧化酶基

因( ｋａｕｒｅｎｅ ｏｘｉｄａｓｅꎬＫＯ)、ＧＡ３ 氧化酶基因 ( ＧＡ３
ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅꎬＧＡ３ｏｘ)和 ＧＡ２ 氧化酶基因(ＧＡ２
ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅꎬ ＧＡ２ｏｘ) 等 ( Ｈｅｄｄｅｎ ＆ Ｐｎｉｌｌｉｐｓꎬ
２０００ꎻ Ｙａｍａｇｕｃｈｉꎬ ２００８)ꎮ 目前ꎬ大多数赤霉素合

成途径的关键酶基因在多种植物中已被研究和鉴

定ꎬ如在拟南芥(Ｈｅｌｌｉｗｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８)、玉米(Ｃｈｅｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)、水稻(Ａｓｈｉｋａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ｓａｓａｋｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００２)和豌豆(Ａｉｔ￣Ａｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９７ꎻ Ｄａｖｉｄｓｏｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００４)等植物中都发现了许多由于赤霉素合

成途径中代谢酶基因的变异导致矮化表型的相关

植株ꎮ 因此ꎬ赤霉素生物合成途径关键酶基因的

研究在植物矮化机制中十分重要ꎮ
ＧＡ３￣氧化酶(ＧＡ３ｏｘ)是活性赤霉素代谢途径

中最后步骤的关键酶ꎬ是由多基因家族编码的双

加氧酶ꎬ其功能是介导一个 ３β￣羟基基团到 ＧＡ９
和 ＧＡ２０ 上ꎬ将无生物活性的 ＧＡ９ 和 ＧＡ２０ 催化形

成具有生物活性的 ＧＡ１、ＧＡ４ 和 ＧＡｓ(Ｙａｍａｇｕｃｈｉꎬ
２００８ꎻ陈晶晶等ꎬ２０１４ａ)ꎮ 若 ＧＡ３ｏｘ 基因发生突

变ꎬ使植物不能合成具有活性的赤霉素ꎬ植物株高

生长受到抑制ꎬ从而导致矮化表型出现ꎮ 此外ꎬ在
许多矮化突变体中发现植物株高性状与 ＧＡ３ｏｘ 基

因的表达水平密切相关ꎬ当 ＧＡ３ｏｘ 基因的表达水

平受抑制时ꎬ植株会出现矮化性状(Ｒｏｕｍｅｌｉｏｔｉｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 因此ꎬ研究 ＧＡ３ｏｘ 基因结构变化及其

２２９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表达特点与香蕉茎杆矮化的关系是揭示香蕉矮化

变异分子机制的重要内容ꎬ对于挖掘调控香蕉株

高关键基因及其应用具有重要的研究意义ꎮ 在矮

化变异的香蕉突变体苗期ꎬ其假茎 ＧＡ１ 和 ＧＡ３ 含

量显著低于野生型亲本ꎬ并且外源 ＧＡ３ 和吲哚￣３￣
乙酸( ｉｎｄｏｌｅ￣３￣ａｃｅｔｉｃꎬＩＡＡ)能使其株高恢复到野生

型高度(陈晶晶等ꎬ２０１４ｂ)ꎮ 但是ꎬ香蕉的矮化变

异是否与 ＧＡ３ｏｘ 基因的结构和表达水平改变有

关ꎬ目前尚未见有研究报道ꎮ
本研究以威廉斯 Ｂ６ 矮化突变体及其野生型

亲本为材料ꎬ通过 ＲＴ￣ＰＣＲ 技术克隆得到矮化香蕉

及其野生型亲本 ＧＡ３ｏｘ 基因的全长 ｃＤＮＡ 序列ꎬ并
利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对 ＧＡ３ｏｘ 基因在不同组织中的

表达差异进行分析ꎮ 拟探讨以下问题:(１)矮化香

蕉和野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 蛋白同源性、理化性质分

析ꎻ(２)矮化香蕉和野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列

的结构差异分析ꎻ(３)ＧＡ３ｏｘ 基因在矮化香蕉及野

生型香蕉不同组织中的表达水平差异分析ꎮ 本研

究结果旨在为揭示香蕉矮化突变的分子机制与筛

选优良矮化香蕉株系奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

以威廉斯 Ｂ６ 矮化突变体及其野生型亲本为试

验材料ꎬ均采自于广西大学农学院农科基地温网

室ꎮ 选取长势一致、无病虫害的矮化突变体及其亲

本香蕉树各 ２ 株ꎬ分别采集香蕉生长发育前期嫩叶、
假茎样品用于基因克隆及表达分析ꎮ 所有材料采

集后立即放入液氮中冻存ꎬ－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＧＡ３ｏｘ 基因克隆与测序 　 采用 ＴＩＡＮＧＥＮ 多

糖多酚植物总 ＲＮＡ 提取试剂盒ꎬ提取香蕉幼嫩叶

片中的总 ＲＮＡꎮ 按照 Ｍ￣ＭｕＬＶ 第一链 ｃＤＮＡ 合成

试剂盒说明书将完整度较好、纯度较高的 ＲＮＡ 反

转成 ｃＤＮＡ 第一链ꎬ以 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ根据 ＮＣＢＩ 上
发表的 Ｍｕｓａ ａｃｕｍｉｎａｔａ ｓｕｂｓｐ. ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ 的 ＧＡ３ｏｘ
编码基因的 ＯＲＦ(ＸＭ＿００９３９８３７１.２)设计 １ 对特

异 引 物ꎬ 此 引 物 序 列 为 ＧＡ３ｏｘ￣Ｆ: ５′￣
ＡＴＧＡＡＴＣＣＣＡＡＴＣＣＡＡＣＧＡＣ￣３′ꎬ ＧＡ３ｏｘ￣Ｒ: ５′￣
ＴＴＡＡＣＡＡＣＡＡＡＴＣＣＣＴＴＣＧ￣３′ꎮ 采用高保真 ｔａｑ 酶

进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增ꎬＰＣＲ 反应程序:９５ ℃ ３ ｍｉｎꎻ９５
℃ １５ ｓꎬ５５ ℃ １５ ｓꎬ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃

延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ 扩增产物经 １％琼脂糖凝

胶电泳检测正确后ꎬ使用 ＳａｎＰｒｅｐ 柱式 ＤＮＡ 胶回

收试剂盒将目的片段回收纯化ꎬ将回收产物与

ＰＵＣＩ￣Ｂｌｕｎｔ 克隆载体相连接后ꎬ送至上海生工生

物公司测序ꎮ
１.２.２ ＧＡ３ｏｘ 基因表达分析 　 利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析

ＧＡ３ｏｘ 基因在矮化突变体及野生型香蕉不同组织

中的表达模式ꎮ 分别采集矮化香蕉和野生型香蕉

第 １０ 片、第 １５ 片、第 ２０ 片、第 ２５ 片叶龄期嫩叶及

对应时期的假茎ꎬ液氮速冻后提取 ＲＮＡꎻ利用

ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ
将 ＲＮＡ转化为 ｃＤＮＡꎬ并根据克隆得到的矮化

香蕉和野生型香蕉的 ＧＡ３ｏｘ 全长 ｃＤＮＡ 序列设计

特 异 性 引 物ꎬ此 引 物 序 列 为 ＧＡ３ｏｘ￣ｑＦ: ５′￣
ＣＴＧＧＡＴＣＡＣＧＣＣＣＴＣＡＡＧＣＴＣ￣３′和 ＧＡ３ｏｘ￣ｑＲ:５′￣
ＴＣＡＡＣＴＧＣＡＡＣＡＣＧＧＣＧＧＡＣＡ￣３′ꎬ扩增片段长度

为 ２０３ ｂｐꎻ以香蕉 Ａｃｔｉｎ 作为内参基因ꎬ在 ＧｅｎＢａｎｋ
登录 号 为 ＡＢ０２２０４１ꎬ 引 物 序 列 为 Ａｃｔｉｎ￣Ｆ: ５′￣
ＧＣＣＡＴＡＣＡＧＴＧＣＣＡＡＴＣＴＡＣＧＡＧＧ￣３′ 和 Ａｃｔｉｎ￣Ｒ:
５′￣ＡＴＧＴＣＡＣＧＡＡＣＡＡＴＴＴＣＣＣＧＣＴＣＡ￣３′ꎬ 扩 增 片

段长度为 １５７ ｂｐꎬ进行基因的表达定量分析ꎮ 采

用 ２ＸＵｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ ＧｒｅｅｎＦａｓｔ ｑＰＣＲ Ｍｉｘ 染料说

明书进行操作ꎬｑＲＴ￣ＰＣＲ 流程第一步为 ９５ ℃ ３
ｍｉｎꎻ第二步为 ９５ ℃ ５ ｓꎬ６０ ℃ ３４ ｓꎬ４０ 个循环ꎻ第
三步熔解曲线的绘制为 ９５ ℃ １５ ｓꎬ６０ ℃ １ ｍｉｎꎬ９５
℃ １５ ｓꎮ 每个反应重复 ３ 次ꎬ结果采用 ２－△△ＣＴ方法

计算基因的相对表达量ꎮ
１.２.３ 序列分析 　 利用 ＮＣＢＩ 数据库的 Ｂｌａｓｔｐ 进行

ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列相似性分析ꎻ通过 ＥｘＰＡＳｙ 在线

软件( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｅｂ. ｅｘｐａｓｙ. ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ)对 ＧＡ３ｏｘ
蛋白的分子质量、等电点、蛋白质稳定性等理化性

质进行分析 和 预 测ꎻ利 用 ＳｉｇｎａｌＰ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＳｉｇｎａｌＰ ) 和 ＴＭＨＭＭ Ｓｅｒｖｅｒ
Ｖ.２. ０ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｂｓ. ｄｔｕ. ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅｓ / ＴＭＨＭＭ)
分析 ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列的跨膜结构和信号肽ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 香蕉矮化突变体与野生型 ＧＡ３ｏｘ 基因的序列

比对分析

以矮化香蕉和野生型香蕉嫩叶的 ｃＤＮＡ 为模

板ꎬ利用 ｐｒｉｍｅｒ ５.０ 软件设计 ＧＡ３ｏｘ 基因的特异性

引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 扩增产物通过 １％琼脂糖凝

３２９１１１ 期 林佳琦等: 矮化香蕉及其野生型 ＧＡ３ｏｘ 基因的结构特点和表达分析



胶电泳进行检测ꎬ得到两条 １ ０００ ｂｐ 左右的特异

性条带(图 １)ꎬ测序后这 ２ 个靶序列的全长均为

１ ０９６ ｂｐꎬ将获得矮化突变体 ＧＡ３ｏｘ 基因命名为

ＧＡ３ｏｘ￣Ａ、野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 基因命名为 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇꎮ
通过测序得到 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 的全长序列均

为 １ ０９６ ｂｐꎬＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 的 ＯＲＦ 均为 ８６４
ｂｐꎬ５′￣ＵＴＲ 均为 ２３２ ｂｐꎬ均编码 ２８７ 个氨基酸ꎮ

Ｍ. ＤＬ５０００ Ｍａｋｅｒꎻ Ａ. ＧＡ３ｏｘ￣Ａꎻ Ｂ. ＧＡ３ｏｘ￣Ｇꎮ

图 １　 矮化香蕉与野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 基因 ＰＣＲ 扩增产物
Ｆｉｇ. １　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ＧＡ３ｏｘ ｇｅｎｅ

ｆｒｏｍ ｄｗａｒｆ ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｂａｎａｎａ

对 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 的氨基酸序列比对分

析结果显示ꎬ两条氨基酸序列之间的同一性高达

９８.２６％ꎬ存在 ５ 个位点的差异ꎬ分别位于第 ２９ 位、
第 ３８ 位、第 ８４ 位、第 １９６ 位和第 ２５９ 位(图 ２)ꎮ
２.２ 香蕉矮化突变体与野生型 ＧＡ３ｏｘ 蛋白质理化

性质及保守结构域分析

矮化突变体与野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列

的理化性质分析结果显示ꎬＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ
分子式分别为 Ｃ１３３８Ｈ２１５２Ｎ４０２Ｏ３９５Ｓ１７和 Ｃ１３３２Ｈ２１５０Ｎ４０２

Ｏ３９７Ｓ１６ꎬ蛋白分子量分别为 ３０ ７３５. ２８ Ｄａ 和 ３０
６６１.１４ Ｄａꎬ理论等电点均为 ９.７８ꎮ 其中ꎬＧＡ３ｏｘ￣Ａ
和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白负电荷的残基总数(Ａｓｐ＋Ｇｌｕ)均

为 ２０ 个ꎬ正电荷的残基总数 ( Ａｒｇ ＋ Ｌｙｓ) 均为 ３２
个ꎻＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白的不稳定指数分别

为 ６７.４６ 和 ６８.７９ꎬ均属于不稳定蛋白ꎻ脂肪指数

分别为 ７６. ９０ 和 ７８. ６１ꎻ亲水平均系数分别为 －
０.２４０ 和－０.２３６ꎮ 根据 ＮＣＢＩ 在线软件对编码蛋白

的结构域分析发现ꎬＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 具有 ２￣
酮戊二酸依赖性的双加氧酶与 Ｆｅ２＋结合的保守结

构域ꎬ与其他植物的 ＧＡ３ｏｘ 蛋白相同ꎮ

２.３ 香蕉矮化突变体与野生型 ＧＡ３ｏｘ 蛋白质磷酸

位点及其高级结构预测分析

蛋白磷酸位点分析结果显示ꎬ ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和

ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白均含有丝氨酸、苏氨酸和酪氨酸 ３
种氨基酸磷酸化位点ꎬＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 分别

含有丝氨酸 ２２ 个和 ２４ 个ꎬ苏氨酸 ７ 个和 ８ 个ꎬ酪
氨酸 ２ 个和 ４ 个ꎮ 跨膜结构分析显示 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和

ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 氨基酸序列的期望值分别为 ０.０３７ ２９ 和

０.０２８ ９８ꎬ均无跨膜区域ꎮ
利用 ＳＯＰＭＡ 在线软件对 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣

Ｇ 蛋白的二级结构的预测分析结果显示ꎬＧＡ３ｏｘ￣Ｇ
蛋白 含 有 ４ 种 构 象ꎬ 包 括 ２８. ５７％ 的 α￣螺 旋、
１６.３８％的延伸链、３.４８％的 β￣转角和 ５１.５７％的无

规则卷曲(图 ３)ꎻＧＡ３ｏｘ￣Ａ 蛋白含有 ４ 种构象ꎬ分
别为 ２６.１３％的 α￣螺旋、１７.４２％的延伸链、３.４８％
的 β￣转角和 ５２.９６％的无规则卷曲(图 ４)ꎮ
２.４ 香蕉矮化突变体与野生型 ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列

同源性比对分析

利用 ＮＣＢＩ 中的 Ｂｌａｓｔｐ 分析矮化突变体与野

生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 蛋白的氨基酸序列ꎬ同时与其他

物种的氨基酸序列同源性比对结果发现ꎬ矮化香

蕉 ＧＡ３ｏｘ 的 氨 基 酸 序 列 与 油 棕 ( ＸＰ ＿
０１０９１５１３７.１ )、 海 枣 ( ＸＰ ＿ ００８８１１６０３. ３ )、 椰 子

(ＡＲＩ４５６０１.１)的同源性最高ꎬ序列同源性分别为

６２.５％、６２.５％和 ６１.５％ꎮ 经序列比对发现ꎬ香蕉矮

化突变体及其野生型亲本 ＧＡ３ｏｘ 的氨基酸序列在

Ｎ 末端比油棕、海枣和椰子 ３ 种植物的 ＧＡ３ｏｘ 少

了 ６３ 个氨基酸ꎬＣ 末端少了 ７ 个氨基酸(图 ５)ꎮ
２.５ 香蕉矮化突变体与野生型 ＧＡ３ｏｘ 基因的表达

模式分析

利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术研究 ＧＡ３ｏｘ 基因在矮化突

变体及野生型香蕉茎秆生长的不同叶龄期的表达

情况ꎮ 由图 ６ 可知ꎬＧＡ３ｏｘ 基因在矮化突变体及野

生型香蕉不同叶龄期的叶片中表达水平不同ꎮ 在

第 １０ 叶和第 １５ 叶龄期 ＧＡ３ｏｘ 在野生型香蕉叶片

中的相对表达量均高于矮化香蕉ꎬ但在第 ２０ 叶和

第 ２５ 叶叶龄期时野生型香蕉叶片中的相对表达

量均显著低于矮化香蕉ꎮ 在野生型香蕉叶片中ꎬ
ＧＡ３ｏｘ 在第 １５ 叶叶龄期表达水平最高ꎬ其次是第

１０ 叶叶龄期ꎬ而在第 ２０ 叶和第 ２５ 叶叶龄期时表

达水平较低ꎬ第 １０ 叶和第 １５ 叶叶龄期的表达水平

极显著高于第 ２０ 叶和第 ２５ 叶叶龄期ꎬ而在第 ２０
叶和第 ２５ 叶叶龄期中的表达差异不显著ꎻ 在矮化

４２９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ２　 矮化香蕉与野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 氨基酸序列比对分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧＡ３ｏｘ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｄｗａｒｆ ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｂａｎａｎａ

红色. 延伸链ꎻ 蓝色. α￣螺旋ꎻ 紫色. 无规则卷曲ꎻ 绿色. β￣转角ꎮ 下同ꎮ
Ｒｅｄ. Ｅｘｔｅｎｄｅｄ ｃｈａｉｎꎻ Ｂｌｕｅ. α￣ｈｅｌｉｘꎻ Ｐｕｒｐｌｅ. Ｒａｎｄｏｍ ｃｏｉｌꎻ Ｇｒｅｅｎ. β￣ｔｕｒｎ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白二级结构预测
Ｆｉｇ. ３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ ｐｒｏｔｅｉｎ

图 ４　 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 蛋白二级结构预测
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧＡ３ｏｘ￣Ａ ｐｒｏｔｅｉｎ

突变体中ꎬＧＡ３ｏｘ 在第 １５ 叶和第 ２５ 叶叶龄期时表

达水平显著或极显著高于第 １０ 叶和第 ２０ 叶叶龄

期时的表达水平ꎬ而在第 １０ 叶和第 ２０ 叶叶龄期之

间的表达差异不显著ꎮ
在香蕉假茎中ꎬＧＡ３ｏｘ 基因在矮化突变体及野

生型香蕉不同叶龄期的表达水平不同ꎮ 在野生型

香蕉茎秆中ꎬＧＡ３ｏｘ 在第 ２０ 叶叶龄期时表达水平

最高ꎬ第 ２５ 叶叶龄期是其次ꎬ在第 １０ 叶和第 １５ 叶

叶龄期中的相对表达量次之ꎬ并且在第 ２０ 叶叶龄

期的表达水平显著或极显著高于其他叶龄期ꎻ在
矮化突变体中ꎬＧＡ３ｏｘ 在第 ２５ 叶叶龄期表达水平

最高ꎬ第 ２０ 叶叶龄期是其次ꎬ在第 ２０ 叶和第 ２５ 叶

叶龄期时表达水平显著或极显著高于第 １０ 叶和

第 １５ 叶叶龄期时的表达水平ꎬ而在第 １０ 叶和第

１５ 叶叶龄期之间的表达差异不显著ꎮ 同时ꎬＧＡ３ｏｘ
在矮化植株茎秆中的表达量均显著或极显著低于

野生型ꎬ其中在第 １０ 叶叶龄期时野生型茎秆中

ＧＡ３ｏｘ 的表达量是矮化型的 ３２ 倍ꎬ在第 １５ 叶叶龄

期野生型茎秆中 ＧＡ３ｏｘ 的表达水平是矮化型的 ７
倍ꎬ在第 ２０ 叶叶龄期时野生型植株茎杆中 ＧＡ３ｏｘ
的表达水平达最高ꎬ其表达水平是矮化型的 ２. ２
倍(图 ７)ꎮ
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黑色阴影和其他阴影框分别表示相同和相似氨基酸ꎮ
Ｂｌａｃｋ ｓｈａｄｅｄ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｈａｄｅｄ ｂｏｘｅｓ ｓｈｏｗ ｉｄｅｎｔｉｃａｌ ａｎｄ ｓｉｍｉｌａｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ.

图 ５　 矮化香蕉和野生型香蕉 ＧＡ３ｏｘ 与其他植物同源蛋白的序列比对分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｗａｒｆ ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｂａｎａｎａ ＧＡ３ｏｘ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

３　 讨论与结论

赤霉素是影响植物生长发育的重要植物激素

之一ꎬ植物体内活性赤霉素含量的减少会导致植

物矮化ꎬＧＡ３￣氧化酶(ＧＡ３ｏｘ)是赤霉素生物合成

途径中的关键酶ꎬＧＡ３ｏｘ 的重要功能是将无生物

活性的 ＧＡ９ 和 ＧＡ２０ 催化形成具有生物活性的

ＧＡ１ 和 ＧＡ４(Ｙａｍａｇｕｃｈｉꎬ２００８)ꎮ 目前ꎬ已在拟南

芥( Ｈｅｌｌｉｗｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ )、 水 稻 ( Ｓａｓａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００２)、豌豆(Ｒｅｉｎｅｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)等植株中鉴定

得到 ＧＡ３￣氧化酶对植物茎秆的矮化具有重要的调

控作用ꎮ 为进一步探究 ＧＡ３ｏｘ 对香蕉矮化的分子

调控机制ꎬ本研究克隆得到矮化香蕉及野生型香

蕉的 ＧＡ３ｏｘ 的全长 ｃＤＮＡ 序列并对其氨基酸序列

进行生物信息学分析ꎮ 结果表明ꎬ ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和

ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白均属于不稳定蛋白ꎬ具有亲水性ꎬ并
且 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和 ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白的二级结构均具有 ４
种构 象ꎬ 蛋 白 磷 酸 位 点 分 析 显 示 ＧＡ３ｏｘ￣Ａ 和

ＧＡ３ｏｘ￣Ｇ 蛋白均含有丝氨酸、苏氨酸和酪氨酸 ３
种氨基酸磷酸化位点ꎬ本研究结果与水稻(殷小林

等ꎬ２０１９)、甘蔗(闫海锋等ꎬ２０２０)的 ＧＡ３ｏｘ 蛋白

分析结果一致ꎮ 氨基酸同源比对分析发现ꎬ矮化

香蕉及其野生型 ＧＡ３ｏｘ 的氨基酸序列与油棕、海
枣、椰子的同源性最高ꎮ

在水稻(李金华等ꎬ２００７)、马铃薯(Ｒｏｕｍｅｌｉｏｔｉｓ

６２９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



小写和大写字母分别表示 ０.０１ 和 ０.０５ 水平的显著

性差异ꎮ 下同ꎮ
Ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ａｎｄ ｕｐｐｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ ０.０１ ａｎｄ ０.０５ ｌｅｖｅｌｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ６　 ＧＡ３ｏｘ 在矮化香蕉和野生型
香蕉叶片中的表达水平

Ｆｉｇ. ６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＧＡ３ｏｘ ｉｎ ｄｗａｒｆ
ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｂａｎａｎａ ｌｅａｖｅｓ

图 ７　 ＧＡ３ｏｘ 在矮化香蕉和野生型
香蕉假茎中的表达水平

Ｆｉｇ. ７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＧＡ３ｏｘ ｉｎ ｄｗａｒｆ
ｂａｎａｎａ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｂａｎａｎａ ｐｓｅｕｄｏ ｓｔｅｍｓ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、紫花苜蓿(Ｄａｌｍａｄｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)和

西瓜 ( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０) 等作物中研究发现ꎬ当

ＧＡ３ｏｘ 基因发生突变时会导致其编码产物的功能

缺失ꎬ植物体内 ＧＡ１ 和 ＧＡ４ 含量降低ꎬ导致植株

表现出矮化表型ꎮ 在水稻矮化突变体 ｄ１８ 中由于

ＯｓＧＡ３ｏｘ２ 基因第 ２ 个外显子中的一个鸟嘌呤(Ｇ)
的缺失改变了阅读框ꎬ导致 ＯｓＧＡ３ｏｘ２ 功能的缺

失ꎬ使得植株表现出矮化特性(李金华等ꎬ２００７)ꎻ
在马铃薯中由于 ＳｔＧＡ３ｏｘ２ 基因的突变ꎬ造成植株

节间变短(Ｒｏｕｍｅｌｉｏｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ从而产生矮

化表型ꎻ紫花苜蓿矮化突变体由于 ＭｓＧＡ３ｏｘ 氨基

酸序列发生突变ꎬ损害 ＭｓＧＡ３ｏｘ 的功能并导致植

株矮 化 ( Ｄａｌｍａｄｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎻ在 西 瓜 中 由 于

ＧＡ３ｏｘ 功能的缺失阻断了 ＧＡ４ 的合成ꎬ导致植物

赤霉素含量降低ꎬ植株表现出矮化性状 ( Ｓｕｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 本研究对威廉斯 Ｂ６ 矮化突变体及其

野生型亲本 ＧＡ３ｏｘ 的 ｃＤＮＡ 序列的比对分析发现ꎬ
矮化突变体的 ＧＡ３ｏｘ 和野生型 ＧＡ３ｏｘ 的 ｃｄｓ 长度

相同ꎬ但其编码产物的氨基酸序列中存在 ５ 个位

点的差异ꎮ 因此ꎬ推测 ＧＡ３ｏｘ 结构差异可能是引

起香蕉茎秆矮化变异重要的因素ꎮ
ＧＡ３ｏｘ 基因的表达异常对植物株高发育有较

大的影响ꎬ目前已在马铃薯 ( Ｒｏｕｍｅｌｉｏｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１３)、山核桃(魏广利等ꎬ２０２１)和豌豆(Ｒｅｉｎｅｃｋｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)等作物中发现ꎬＧＡ３ｏｘ 表达量的变化

影响 了 植 物 株 高 性 状ꎮ 在 马 铃 薯 中ꎬ 由 于

ＳｔＧＡ３ｏｘ２ 的表达下调ꎬ因此突变体植株表现出矮

小、节间较短等表型(Ｒｏｕｍｅｌｉｏｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎻ在
山核桃中ꎬ过量表达 ＣｃＧＡ３ｏｘ 基因使得植株变高

(魏广利等ꎬ２０２１)ꎻ豌豆 ＰｓＧＡ３ｏｘ１ 的过量表达导

致 ＧＡ１ 含量增加ꎬ从而促进了豌豆节间的伸长

(Ｒｅｉｎｅｃｋｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 本研究发现ꎬＧＡ３ｏｘ 在香

蕉矮化突变体茎秆中的表达水平显著低于野生

型ꎬ这与马铃薯、豌豆、山核桃等植物的表达模式

相似ꎬ说明 ＧＡ３ｏｘ 基因的表达量会影响植物株高ꎬ
当 ＧＡ３ｏｘ 表达量下调时植株表现出节间缩短和矮

化等表型ꎮ
综上所述ꎬ推测矮化香蕉表型的变异原因可

能是 ＧＡ３ｏｘ 的序列发生突变导致其编码产物

ＧＡ３ｏｘ 的功能发生改变ꎻ或是其表达水平降低导

致 ＧＡ３ｏｘ 的酶活性功能降低ꎬ使香蕉的内源 ＧＡ１ /
ＧＡ４ 含量下降ꎬ从而影响了茎秆和其他器官的伸

长生长ꎮ 这表明 ＧＡ３ｏｘ 基因的突变和表达水平的

变化对于香蕉茎秆的矮化变异可能具有重要的调

控作用ꎮ 但是ꎬＧＡ３ｏｘ 的突变和表达水平降低是否

引起香蕉茎秆矮化变异ꎬ还需要进一步验证 ＧＡ３ｏｘ
基因的功能来确定ꎮ
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基于功能性状的外来植物入侵预测模型框架构建

王世雄１ꎬ２∗ꎬ 何跃军１ꎬ 王文颖２

( １. 贵州大学 林学院ꎬ 森林生态研究中心ꎬ 贵阳 ５５００２５ꎻ ２. 青海师范大学

生命科学学院ꎬ 高原科学与可持续发展研究院ꎬ 西宁 ８１０００８ )

摘　 要: 预测外来植物的潜在入侵性已成为生物多样性保护研究的重要内容ꎬ外来植物与乡土物种间的亲

缘关系是预测外来植物能否成功入侵的一个重要途径ꎮ 然而ꎬ达尔文归化难题却预测了两种截然不同的结

果(即达尔文归化假说和预适应假说)ꎮ 该研究解析了达尔文归化难题的内涵ꎬ提出了基于功能性状的外来

植物与乡土群落间的相似性关系应该是进行外来植物入侵预测的重要切入点ꎬ而功能性状的种间分化与种

内变异可能是外来植物成功入侵的两种不同生态策略ꎮ 在此基础上ꎬ该研究还通过物种功能性状的多维超

体积构建了外来植物与乡土群落间的相似性ꎬ提出了基于这种相似性的外来植物入侵预测的研究框架和基

本流程ꎮ 该模型框架的建立有助于理解外来植物的入侵机制ꎬ对外来植物的潜在入侵性预测提供了理论依

据ꎮ 当然ꎬ要实现外来植物能否成功入侵的准确预测ꎬ不仅依赖于功能性状的选择ꎬ还要考虑入侵的生境依

赖性、空间尺度的重要性以及乡土群落的可入侵性等ꎬ未来的研究重点是通过控制实验对该模型进行验证

和进一步完善ꎮ
关键词: 生物拮抗ꎬ 达尔文归化难题ꎬ 功能相似性ꎬ 亲缘关系ꎬ 性状可塑性
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ｔｒａｉｔ ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ

　 　 全球生态系统正经历着前所未有的生物多样

性变化ꎬ外来物种的入侵是重要的驱动力之一

(Ｈｕｌｍｅꎬ ２０１２ꎻ Ｓｉｍｂｅｒｌｏｆｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ 杨继和李

博ꎬ２０１７ꎻ Ｍｕｎｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 预测外来植物的潜

在入侵性已成为生物多样性保护的重要研究内容

(Ｍａｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ 郑珊珊等ꎬ２０１８)ꎮ 生物拮抗

(ｂｉｏｔｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ)是决定外来植物能否成功入侵的

重要机制ꎬ即乡土物种对外来物种表现的竞争效应

(Ｃｏｎｔｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ是广泛存在的对潜在入侵者的

一个重要自然屏障ꎮ 外来物种必须突破生物拮抗ꎬ
才有可能成功入侵(Ｎｅｒｅｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 在所有其

他条件相同的情况下ꎬ较大的生物拮抗将意味着较

低的入侵成功率ꎮ 达尔文就曾注意到外来植物与

乡土物种间的亲缘关系对外来植物成功入侵的重

要作 用ꎬ 并 提 出 了 达 尔 文 归 化 假 说 ( Ｄａｒｗｉｎｓ
ｎａｔｕｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓꎬ ＤＮＨ ) 和 预 适 应 假 说

(Ｄａｒｗｉｎ’ｓ ｐｒｅａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓꎬ ＤＰＨ) (Ｄａｒｗｉｎꎬ
１８５９)ꎮ 随着谱系生态学的发展ꎬ这两个假说逐渐

成为描述外来植物和乡土物种间的亲缘关系与外

来植物能否成功入侵的重要理论依据( Ｓｔｒａｕｓｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ 王坤等ꎬ２００９ꎻ Ｃａｓｔｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ这为

外来植物的入侵预测提供了研究思路ꎮ

１　 达尔文归化难题

达尔文归化假说(ＤＮＨ)认为ꎬ在含有同属乡

土物种较多的地方ꎬ外来植物不太容易建立自我

维持的可持续种群(Ｄａｅｈｌｅｒꎬ ２００１)ꎮ 这是因为较

近的 亲 缘 关 系 将 表 现 为 较 大 的 物 种 相 似 性

(Ｂｕｒｎｓ ＆ Ｓｔｒａｕｓｓꎬ ２０１１)ꎬ意味着存在剧烈的种间

竞争、共同的天敌以及相似的病原菌ꎮ 种间竞争

与物种相似性紧密相关ꎬ物种间的相似性越高ꎬ生
态位越相似ꎬ竞争排斥越强烈ꎬ物种共存的难度越

大ꎮ 限制相似性假说( ｌｉｍｉｔｉｎｇ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ)
认为ꎬ共存物种间存在限制相似性以避免激烈的

种间竞争(Ｍａｃａｒｔｈｕｒ ＆ Ｌｅｖｉｎｓꎬ １９６７)ꎮ 换句话说ꎬ
共存于同一个生态系统的植物性状应该趋异( ｔｒａｉｔ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ)ꎬ拥有与乡土群落不同性状的外来植物

将具有较大的入侵潜力ꎬ即生态位分化假说( ｎｉｃｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ) ( Ｌａｍｂｄｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ
同时ꎬ达尔文意识到ꎬ外来植物在含有较多同属乡

土物种的生境中成功入侵也是可能的ꎮ 特定生境

中的关键环境因素决定着哪些物种可以生长、繁
殖、扩散ꎬ即什么样的生境适合什么样的外来植物

入侵ꎬ这被称之为生境过滤假说 ( ｈａｂｉｔａｔ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ
ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ)(Ｋｒａｆｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 相近的亲缘关系

意味着相似的生态需求ꎬ使外来植物对当地环境

反而 因 有 更 好 的 适 应 性 而 有 利 于 成 功 入 侵

(Ｐｒｏｃｈｅş ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎬ即预适应假说(ＤＰＨ)ꎮ 例

如ꎬ我国和北美、热带美洲的经纬度、温度等气候

因子都比较类似ꎬ因此我国北方已分布的入侵植

物起源于北美的物种也占比较大ꎬ而长江以南地

区已分布的入侵植物起源于热带美洲的物种占比

较大ꎮ 近 ２０ 年来ꎬ学者们对这两个对立的假说进

行了很多实证研究ꎬ但得到了很不一致的结果

( Ｊｏｎｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｑｉａｎ ＆
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Ｓａｎｄｅｌꎬ ２０１７)ꎮ 因此ꎬ达尔文归化假说和预适应

假说 被 合 称 为 达 尔 文 归 化 难 题 ( Ｄａｒｗｉｎ ’ ｓ
ｎａｔｕｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｃｏｎｕｎｄｒｕｍ) ( Ｄｉｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｐａｒｋ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 由于达尔文的观点是基于物种的

系统发育相关性与决定物种共存的功能性状相似

性有关这样一个假设ꎬ因此亲缘关系可以作为性

状相似性的代理ꎬ潜在地提供尚未量化的性状信

息ꎮ 然而ꎬ也有研究发现ꎬ亲缘关系密切相关的物

种在影响物种入侵性的关键性状上存在显著差异

(Ｆｕｎｋ ＆ Ｖｉｔｏｕｓｅｋꎬ ２００７)ꎬ从功能性状的角度理解

生物抗性可能是一个更有前景的方法(Ｙａｎｎｅｌｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ

２　 功能性状的重要性

功能性状决定了物种个体的存活、生长和繁

殖(Ａｄｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ以及物种间相互作用的强

度和标志(Ｋｕｎｓｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 越来越多的证

据表明ꎬ解决物种与物种以及物种与环境间相互

作用的方法是利用物种的功能性状ꎬ而不是依赖

于它们的分类学特性(Ｖｉｏｌｌｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｌｅｖｉｎｅꎬ
２０１６ꎻ Ｐéｒｅｚ￣Ｒａｍｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ )ꎮ Ｙａｎｎｅｌｌｉ 等

(２０１７)研究表明ꎬ亲缘关系较近物种的优势性状

在抵御外来物种的入侵中发挥了最重要的作用ꎮ
然而ꎬ功能性状如何影响物种共存以及决定外来

植物入侵ꎬ目前知之甚少ꎮ 建立功能性状与外来

植物间的关系可预测外来植物的入侵ꎬ为外来植

物的入侵防治提供理论依据ꎮ
物种的功能性状一方面保持了进化上的保守

性ꎬ另一方面表现为可塑性ꎮ 功能性状的种间分

化 ( ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ) 和 种 内 变 异

( ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ)是物种实现对群落环境适

应以及对种间竞争响应的重要生态策略ꎮ
２.１ 功能性状的种间分化

外来植物对乡土群落的入侵过程就是乡土群

落被外来植物入侵干扰后的群落构建过程ꎬ外来

植物的入侵必然伴随着有限资源的争夺ꎮ 因此ꎬ
物种间的生态位分化是外来植物实现成功入侵的

一般前提ꎮ 植物的种间性状分化在一定程度上能

够反映其生态位分化ꎬ导致植物在群落内的适合

度差异ꎬ进而促进外来植物的成功入侵ꎮ 物种间

的生态分化可体现为与其资源获取和利用策略相

关的功能性状分化(Ｗｒｉｇｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎮ 同时ꎬ

与资源策略相关的功能性状之间应存在协调性ꎬ
以优化植物的资源获取和利用效率(Ｒｅｉｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３ꎻ Ａｕｂｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ
２.２ 功能性状的种内变异

性状的种内变异是群落构建的重要贡献者

(唐青青等ꎬ２０１６ꎻ Ｈｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 同一物种的

不同个体间存在明显的功能性状变异ꎬ即性状可

塑性( ｔｒａｉｔ ｐｌａｓｔｉｃｉｔｙ)ꎬ这种变异可以有效避免或者

缓冲种内竞争ꎬ是物种生存策略的权衡ꎬ具有十分

重要的进化和生态学意义(Ｍａｃｋａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ
此外ꎬ性状可塑性使植物能够应对环境异质性ꎬ并
可能在更广泛的环境下生存(Ｐａｌｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
性状可塑性也可能使外来植物和乡土物种的生态

位重叠最小化ꎬ从而提高外来植物成功入侵的概

率(Ｂｅｎｎｅｔｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 将性状的种内变异引入

外来植物入侵中ꎬ不仅可以极大提高物种入侵机

制检测的灵敏度( Ｊｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｐａｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎬ而且可以有效揭示物种入侵机制(Ａｌｂｅｒｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｃｌａｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 有研究表明ꎬ在资

源有限的环境中ꎬ性状可塑性能够提高外来植物

对资源的获取能力及利用效率ꎬ加速外来植物的

生长和繁殖ꎬ从而增强其种群竞争能力 ( Ｌｅｉｃｈｔ￣
Ｙｏｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｆｕｎｋꎬ ２００８)ꎮ 与乡土植物相

比ꎬ入 侵 植 物 常 常 具 有 较 大 的 性 状 可 塑 性

(Ｄａｅｈｌｅｒꎬ ２００３ꎻ Ｍｏｚｄｚｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ 潘玉梅等ꎬ
２０１７)ꎬ约有 ５０％入侵植物的入侵能力与其性状可

塑性相关(Ｒｅｎ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ ２００９ꎻ 刘建等ꎬ２０１０ꎻ郑
欣颖和薛立ꎬ２０１８)ꎮ 然而ꎬ群落生态学家似乎更

重视性状的种间分化ꎬ却忽视了种内变异的重要

性ꎬ而性状的种间分化与种内变异是外来植物适

应异质生境和实现成功入侵的两种不同生态策略

(Ｈｅｌｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 因此ꎬ在入侵生态学中ꎬ真
正值得关注的不仅仅是性状的种间分化或者种内

变异的绝对大小ꎬ而是二者的相对重要性及其权

衡关系ꎮ

３　 外来植物入侵预测的理论基础

达尔文归化难题通过功能性状的引入就可以

描述为如下两个不同的假说ꎮ 其一ꎬ亲缘关系相

近的一些物种集合ꎬ它们占据相同或相似生态位、
资源利用方式相同或相近ꎬ物种间存在着强烈竞

争ꎬ在含有相似功能性状的群落中ꎬ被引入的外来
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植物建立自我维持的野生种群的可能性将减少

(Ｄａｅｈｌｅｒꎬ ２００１)ꎬ即达尔文归化假说ꎮ 其二ꎬ外来

植物和乡土物种具有相似的功能性状特征ꎬ对资

源需求基本一致(Ｈｏｏｐｅｒ ＆ Ｖｉｔｏｕｓｅｋꎬ １９９７ꎻ Ｎａｅｅｍ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｓｙｍｓｔａｄꎬ ２０００ꎻ Ｄｕｋｅｓꎬ ２００１ꎻ Ｙｏｕｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎬ使其对当地环境有着更好的适应性

而有 利 于 成 功 归 化 或 者 入 侵ꎬ 即 预 适 应 假 说

(Ｄａｅｈｌｅｒꎬ ２００１ꎻ Ｄｉｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 达尔文归化

假说强调的是物种间的相互作用ꎬ而预适应假说

强调的是物种对生境的共同需求 ( Ｓｋóｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎬ外来植物能否成功入侵依赖于生境需求与

种间互作的权衡ꎬ而这种权衡关系又依赖于外来

植物与乡土群落间的相似性ꎮ
近年来ꎬ基于物种间关系的入侵研究取得了一

些重要的成果ꎬ但这些研究主要集中在外来植物与

乡土物种二者间的亲缘关系方面(Ｃａｒｍｏｎａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９ꎻ ｖａｎ Ｋｌｉｎｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ并
且基于控制实验的研究结果是否与自然条件下的

结论一致仍是一个悬而未决的问题ꎮ 自然界中的

物种关系并不是简单的两两间的物种关系ꎬ而是外

来植物与乡土群落所有物种间的一对多的关系ꎮ
同时ꎬ一对多的种间关系并不等于两两间物种关系

的平均ꎮ 不同的乡土群落意味着不同的物种多样

性、不同的功能群组成、不同的物种多度格局等ꎬ这
些不同决定了外来植物的入侵预测必须从群落水

平上整体考虑ꎮ 因此ꎬ研究外来植物和乡土物种亲

缘相似性与入侵结果间的关系ꎬ应该从外来植物与

乡土物种二者间的亲缘关系转变为外来植物与乡

土群落间的相似性关系(Ｓｋóｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 通过

构建外来植物与乡土群落间的相似性关系来进行

外来植物入侵预测ꎬ该法从整体上考虑外来植物与

乡土群落间的关系ꎬ排除了特定种间关系(如乡土

群落中的优势物种)对入侵的主导性ꎬ这使得预测

结果更加准确和全面ꎮ
为了评价外来植物与乡土群落间的相似性ꎬ

应该 引 入 基 于 功 能 性 状 的 功 能 相 似 性 指 数

( ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬ ＦＳＩ)ꎮ 根据外来植物

与乡土群落间的相似性ꎬ理论上有两种理想的关

系模式(Ｓｋóｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ即指数模式和对数模

式(图 １)ꎮ 指数模式表示的外来植物与乡土群落

间的相似性较大ꎬ即外来植物与绝大多数乡土物

种功能性状相似ꎬ在该模式下ꎬ如果外来植物成功

入侵ꎬ其可能是因为达尔文预适应假说(ＤＰＨ)ꎬ而

入侵失败则可能是由于达尔文归化假说(ＤＮＨ)ꎻ
对数模式表示的外来植物与乡土群落间的相似性

较小ꎬ即外来植物与绝大多数乡土物种功能性状

不相似ꎬ在该模式下ꎬ如果外来植物成功入侵可能

是因为达尔文归化假说(ＤＮＨ)ꎬ而入侵失败则可

能是由于预适应假说(ＤＰＨ)ꎮ
建立基于功能性状的入侵植物与乡土群落间

的相似性ꎬ不仅可以有效预测外来植物能否成功

入侵ꎬ而且可以通过群落功能性状的变化揭示外

来植物入侵机制ꎮ 对数模式下的成功入侵ꎬ种间

互作是主要作用ꎬ反映在物种性状上可能表现为

种间分化的主导性ꎬ生态位空缺或者生态位分化

是外来植物成功入侵的可能机制(Ｌａｍｂｄｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８ꎻ Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎻ指数模式下的成功入

侵ꎬ反映了物种间的共同生境需求ꎬ在该模式下要

实现成功入侵ꎬ性状的种内变异应该是主要贡献

者ꎮ 在性状趋同的前提下ꎬ性状的种内变异能够

提高外来植物对资源的获取能力及利用效率ꎬ加
速外来植物的生长和繁殖ꎬ从而增强其种群竞争

能力ꎬ内禀优势应该是外来植物成功入侵的可能

机制 ( Ｓａｘ ＆ Ｂｒｏｗｎꎬ ２０００ꎻ Ｌｅｉｃｈｔ￣Ｙｏｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７ꎻ Ｆｕｎｋꎬ ２００８)ꎮ

４　 外来植物入侵预测的流程

具体来说ꎬ建立基于功能性状的外来植物入

侵预测ꎬ大体上需要以下 ３ 个基本过程(图 ２):一
是功能性状的测定与筛选ꎻ二是基于功能性状计

算外来植物与乡土群落间的相似性ꎻ三是基于功

能性状种间分化和种内变异的分解探究外来植物

的可能入侵机制ꎮ
４.１ 功能性状的测定与筛选

有研究表明ꎬ并不是所有的性状都适合用来

预测特定的生态功能ꎬ性状的选择必须基于其作

用于特定生态功能下的潜在机制ꎮ “合理的性状

选择—考虑性状种间分化和种内变异—功能多样

性指数的选择—功能性状与生态功能的尺度匹

配”是提高物种功能性状对生态功能预测的有效

手段(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 某些性状的大量测量和

广泛的研究并不意味着它们在外来植物入侵中发

挥重要作用ꎬ可能仅仅是因为它们更易测量ꎮ 外

来植物具有不同的入侵方式ꎬ并依赖于不同的性

状组合ꎮ 例如ꎬ 一些性状 (如种子质量)对入侵的

２３９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＤＮＨ 表示达尔文归化假说ꎻ ＤＰＨ 表示达尔文预适应假说ꎮ 下同ꎮ 引自参考文献(Ｓｋóｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ有修改ꎮ
ＤＮＨ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｄａｒｗｉｎ’ｓ ｎａｔｕｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓꎻ ＤＰＨ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｄａｒｗｉｎ’ｓ ｐｒｅａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. Ｆｉｇｕｒｅ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ (Ｓｋóｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５).

图 １　 基于功能性状的外来植物与乡土群落间相似性及其入侵结果
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈａｒｔ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｌｉｅｎ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｎａｔｉｖｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ

图 ２　 基于功能性状的外来植物入侵预测流程示意图
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｌｏｗ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｉｅｎ ｐｌａｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｔｒａｉｔｓ

不同阶段表现了促进、阻碍或没有显著影响的复

杂作用(Ｐａｌｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 因此ꎬ功能性状的选

择和筛选成为了外来植物预测的重要基础ꎮ 今

后ꎬ物候特征、植物发育阶段、共存植物生长的异

步性以及一些难以测量的“硬”性状都应引起生态

学家的足够重视(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ
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４.２ 外来植物与乡土群落间的相似性分析

目前ꎬ外来植物与乡土群落间的功能相似性

构建主要有两种思路:一种是基于外来植物与乡

土群落中每一物种的相似性而形成的相似性等级

谱ꎻ另一种是基于超体积生态位的 ｎ 维性状空间

及其超体积质心之间的距离大小ꎮ 由于基于性状

的生态位差异是多维的ꎬ外来植物和乡土群落间

的相似性或者差异性应该同时跨越多个性状进行

探索( Ｇｅａｎｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｂｌｏｎｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ
Ｂｉｔｔｅｂｉｅｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 因此ꎬ本研究推荐使用第

二种方法进行外来植物与乡土群落间的相似性

评价ꎮ
Ｈｕｔｃｈｉｎｓｏｎ 的 ｎ 维超体积概念将生态位解释

为几何形状ꎬ为跨生态学和进化学的不同领域的

研究提供了基础(Ｈｕｔｃｈｉｎｓｏｎꎬ １９５７)ꎮ 这些形状

可以被解释为生态位、生态或进化策略空间或群

落结构的代表ꎮ 该方法通过评估表征一组物种所

占据的功能性状的超体积来量化生态位空间ꎬ同
时ꎬ性状超体积算法可以度量共享相同功能空间

的超体积比例以及每个物种的特异性体积分数ꎮ
因此ꎬｎ 维性状超体积能够预测物种间沿着环境梯

度生态位转移的群落内产生的功能冗余(重叠)ꎬ
并且能推断相关生态过程ꎬ如竞争排斥和生态位

分化(ｄｅ ｌａ Ｒｉｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 目前ꎬ性状超体积

概念的应用范围不断扩大ꎬ有越来越多的统计方

法可用来进行运算ꎮ 例如ꎬ基于多元核密度估计

的方法(Ｍｏｕｉｌｌｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｍａｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ
Ｂｌｏｎｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)构建性状超体积结构来评估

外来植物入侵过程中的多维生态位重叠ꎬ并表现

出了很好的效果和优势ꎮ
功能性状超体积构建后ꎬ可以通过计算多维

性状空间中超体积质心之间的欧氏距离、每个超

体积的唯一体积分数以及超体积结构之间的

Ｊａｃｃａｒｄ 相似性来评估每个数据集的超体积结构之

间的功能相似性( ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ)和生态位重

叠情况ꎮ 其中ꎬＪａｃｃａｒｄ 相似性定义为两个超体积

结构交集的体积除以两个超体积结构并集的

体积ꎮ
４.３ 功能性状的种间分化与种内变异分解

为了评估性状的种间分化和种内变异对功能

性状空间的相对贡献可以通过性状变异分解的方

式来实现(Ｌｅｐš ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ目前已有诸如“ｃａｔｉ”
等多个 Ｒ 语言的软件包可以轻松实现(Ｔａｕｄｉｅｒｅ ＆

Ｖｉｏｌｌｅꎬ ２０１６)ꎮ 其基本过程如下:首先ꎬ计算包含

样方间种内变异和物种周转的性状总变异 Ｔ１ꎮ Ｔ１

既包括不同样方(或环境)中的物种周转ꎬ也包括

不同样方(或环境)中同一物种的性状值的种内变

异ꎮ 然后ꎬ固定所有样方中同一物种的性状值ꎬ计
算一次性状变异 Ｔ２ꎮ 因为去除了同一物种的种内

变异ꎬ所以 Ｔ２只包括由样方间物种周转所引起的

性状变异ꎮ 最后ꎬ通过计算 Ｔ１和 Ｔ２之差可以估计

种内性状变异 Ｔ３的相对大小ꎮ 计算公式如下:

Ｔ１ ＝ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
ｐ ｉ × ｘ ｉ＿ｈａｂｉｔａｔ ꎻ

Ｔ２ ＝ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
ｐ ｉ × ｘ ｉ ꎻ

Ｔ３ ＝ Ｔ１ － Ｔ２ ꎮ
式中: ｐ ｉ为第 ｉ 个物种的比例ꎻｘ ｉ为固定了所

有样方中第 ｉ 个物种的性状平均值ꎻｘ ｉ＿ｈａｂｉｔａｔ为第 ｉ
个物种在不同生境中的特定性状值ꎻＳ 为群落中的

物种总数ꎮ

５　 研究展望

功能性状超体积的引入为建立外来植物与乡

土群落间的相似性奠定了重要基础ꎬ同时ꎬ性状的

种间分化和种内变异的分解也为揭示外来植物入

侵机制提供可能途径ꎮ 尽管这些均是进行外来植

物入侵预测的重要基础ꎬ但是ꎬ这些美好的前景也

面临着一些挑战ꎮ
５.１ 入侵的生境依赖性

尽管功能性状在物种入侵中扮演了十分重要

的作用ꎬ但是外来植物要能成功入侵ꎬ首先要突破

区域环境的限制ꎮ 生境条件不仅影响外来植物的

入侵过程ꎬ而且影响乡土物种的组成(Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ ＆
Ｐｙšｅｋꎬ ２０１２ꎻ Ｐｅａｒｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 环境过滤将

导致性状和功能相似的物种被筛选进入相近的生

态位ꎬ使群落内各物种的性状趋同(Ｂａｚｚａｚꎬ １９９１ꎻ
Ｌａｖｏｒｅｌ ＆ Ｇａｒｎｉｅｒꎬ ２００２)ꎮ 相反ꎬ竞争排斥会使得

生态位相似的物种无法共存于同一环境ꎬ而群落

内物种的亲缘关系则较远ꎬ表现为各物种的性状

趋异发散(Ｗｅｂｂ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ Ａｃｋｅｒｌｙ ＆ Ｃｏｒｎｗｅｌｌꎬ
２００７)ꎮ 环境过滤和生物拮抗共同作用决定了入

侵植物性状特征的分布格局ꎮ 一般来说ꎬ环境中

主要资源(如光照、水分等)梯度决定了物种功能

性状的分布范围( Ｆａｒｇｉｏｎｅ ＆ Ｔｉｌｍａｎꎬ ２００５ꎻ Ｋｒａｆｔ

４３９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ而生物拮抗决定了物种性状变异的

方向和程度ꎮ 外来植物的入侵过程就是环境过

滤、种间竞争和种内性状变异耦合作用的结果ꎮ
例如ꎬ对北非干旱带的研究表明ꎬ在资源极端限制

的环境中ꎬ外来植物和乡土物种在性状上相似ꎬ这
支持了达尔文预适应假说(ＤＰＨ)ꎮ 然而ꎬ在资源

相对丰富的环境中ꎬ外来植物和乡土植物在性状

上不相似ꎬ外来植物表现出更具入侵性的性状(更
高的比叶面积、地上生物量和高度)ꎬ这为达尔文

归化假说 ( ＤＮＨ) 提供了支持 ( Ｅｌ￣Ｂａｒｏｕｇｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 在对中欧温带地区的 ６ 种不同生境类型

中的入侵研究表明ꎬ外来物种在植物群落中成功

建立的主要决定因素是环境过滤ꎮ 然而ꎬ已建立

的外来植物如果想要成为入侵物种ꎬ就必须有足

够的差异性来占据新的生态位空间ꎬ即性状空间

的边缘(Ｄｉｖíšｅｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 因此ꎬ进一步了解

环境条件如何决定植物群落的功能结构和生态位

超体积以及检验不同环境梯度上的外来植物入侵

过程是十分必要的ꎮ 综上认为ꎬ基于功能性状的

预测模型应该充分考虑生境条件的重要性ꎮ
５.２ 空间尺度的重要性

越来越多的研究表明ꎬ达尔文的两个对立的

假说并不一定是相互排斥的(Ｃａｒｂｏｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ
Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 相反ꎬ在不同环境或空间尺度

下ꎬ每种假说都可以正确地预测生物入侵的结果ꎮ
例如ꎬＭｅｔａ 分析发现ꎬ引进的外来物种在局域尺度

上与乡土物种的亲缘关系更密切ꎬ但在更大的区

域尺度上与乡土物种的亲缘关系则不那么密切

(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 在小空间尺度(如地块或生境

尺度)上ꎬ近缘物种的相互排斥格局可能更加严重

(Ｓｗｅｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 在更大的空间尺度上ꎬ由
于广泛的共同环境偏好和较少的种间竞争ꎬ近缘

物种更有可能共存( Ｐｒｏｃｈｅş ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 美国

植物区系的研究表明ꎬ随着空间尺度的增大ꎬ环境

过滤特性超过竞争特征的概率增大ꎬ达尔文的两

个对立假说在不同的空间尺度上得到了合理解释

(Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
５.３ 乡土群落的可入侵性

外来植物能否最后成功入侵ꎬ不仅取决于其

与乡土群落的相似性或差异性ꎬ同时还依赖于乡

土群落的可入侵性ꎮ 从功能性状的角度看ꎬ物种

丰富的群落表现出不同的功能性状和获取资源的

策略ꎬ这往往会导致较高的功能多样性ꎮ 相应地ꎬ

物种较少的群落可能意味着生态位的空余ꎬ一些

建立早、生长快的外来植物可能通过快速抢占资

源产生优先效应ꎬ从而抑制生长缓慢的乡土物种

在群落中的聚集ꎮ 同时ꎬ物种多样性对生物拮抗

的影响可以进一步划分为选择效应和互补效应

(Ｌｏｒｅａｕꎬ １９９８ꎻ Ｌｏｒｅａｕ ＆ Ｈｅｃｔｏｒꎬ ２００１)ꎮ 选择效

应是指具有特定性状的物种优势将决定多样性效

应的情况ꎬ而互补效应描述的是物种之间的资源

分配或物种间的积极相互作用对多样性效应贡献

最大的情况( Ｌｏｒｅａｕ ＆ Ｈｅｃｔｏｒꎬ ２００１)ꎮ 有研究表

明ꎬ空生态位抢占(优先效应)和生态位分化(多样

性效应)均是芦苇(Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ)成功入侵

的潜在机制(Ｂｙｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 因此ꎬ结合外来

植物的功能性状以及乡土群落的可入侵性可能在

外来植物入侵预测方面提供新的见解ꎮ
本研究解析了达尔文归化难题的内涵ꎬ从物

种功能性状的保守性、种间分化及其种内变异进

行了分析ꎬ提出功能性状的种间分化与种内变异

是外来植物实现成功入侵的两种不同生态策略ꎮ
在此基础上ꎬ本研究通过物种功能性状的多维超

体积构建了外来植物和乡土群落间的相似性ꎬ提
出了基于这种相似性的外来植物入侵预测的研究

框架和基本流程ꎮ 该模型框架对理解外来植物的

入侵机制提供了理论依据ꎬ对外来植物的入侵预

测提供了实践指导ꎮ 当然ꎬ要实现外来植物成功

入侵的准确预测ꎬ不仅依赖于功能性状的选择和

测定ꎬ还要重点考虑入侵的生境依赖性、空间尺度

的重要性以及乡土群落的可入侵性等ꎬ未来的研

究重点是通过控制实验对该机制模型进行验证和

进一步完善ꎮ
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箭叶淫羊藿种子的休眠类型与萌发研究

吉浴芳１ꎬ２ꎬ 宋松泉３ꎬ 田向荣１ꎬ 高家东２ꎬ 戴嘉兴２ꎬ 刘　 军２∗

( １. 吉首大学 生物资源与环境科学学院ꎬ 湖南 吉首 ４１６０００ꎻ ２. 广东省农业科学院农业生物基因研究中心ꎬ
广东省农作物种质资源保护与利用重点实验室ꎬ 广州 ５１０６４０ꎻ ３. 中国科学院植物研究所ꎬ 北京 １０００９３ )

摘　 要: 箭叶淫羊藿具有重要的药用价值和较大的市场需求ꎬ但其种子休眠和萌发特性目前仍不够清楚ꎬ严
重影响了其产业化育苗与栽培ꎮ 为探明其种子的休眠类型及释放休眠和促进休眠的最适方法ꎬ该文以箭叶

淫羊藿的成熟种子为材料ꎬ研究种子对水分的吸收、种子的脱水耐性ꎬ以及温度、层积和植物激素对种子休

眠与萌发的影响ꎮ 结果表明:(１)箭叶淫羊藿种子不具有物理休眠ꎬ而具耐脱水性ꎮ (２)在 ４ ~ ２５ ℃和黑暗

条件下ꎬ种子萌发率为零ꎬ具有休眠特性ꎮ (３)胚与种子的比值非常小ꎬ４ ℃和 １０ ℃及变温层积能显著地促

进胚的生长发育以及增加种子的萌发速率和萌发率ꎮ (４)赤霉素和氟啶酮显著增加种子的萌发速率和萌发

率ꎮ 综上认为ꎬ箭叶淫羊藿种子的休眠类型为形态生理休眠(ＭＰＤ)ꎬ释放休眠和促进萌发的最适方法是先
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　 　 种子休眠是活种子在适宜环境条件下暂时不

能萌发的一种机制ꎬ对种子植物的生存和繁衍起

到关键作用 (Ｇａｏ ＆ Ａｙｅｌｅꎬ ２０１４)ꎮ 种子休眠是植

物对环境适应的一个重要表现 ( Ｄｏｎｏｈｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻ Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 高水平的种子休眠会

延迟萌发和萌发不整齐ꎬ从而导致生长季节的长

度缩短和生长不一致ꎻ相反ꎬ低水平的休眠可能引

起种子在有利的生长季节开始之前萌发ꎬ存在幼

苗死亡的风险 (Ｄｏｎｏｈｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ从而降低

作物的产量和质量ꎮ
休眠是一个复杂的性状ꎬ主要由遗传和环境

因素决定ꎬ植物物种之间存在种子休眠的多样性

和普遍性( Ｂａｓｋｉｎ ＆ Ｂａｓｋｉｎꎬ ２０１４)ꎮ 种子休眠可

分为生理休眠 (ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｏｒｍａｎｃｙꎬ ＰＤ)、形态

休眠 (ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｏｒｍａｎｃｙꎬ ＭＤ)、形态生理休

眠 (ｍｏｒｐｈｏｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｏｒｍａｎｃｙꎬ ＭＰＤ)、物理休

眠 (ｐｈｙｓｉｃａｌ ｄｏｒｍａｎｃｙ) 和组合休眠 (ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎａｌ
ｄｏｒｍａｎｃｙ) (Ｂａｓｋｉｎ ＆ Ｂａｓｋｉｎꎬ ２００４ꎬ２０１４ꎻ Ｉｗａｓａｋｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ ＰＤ 存在于具有充分发育和成熟胚

的种子中ꎬ主要是由种子组分中抑制剂的存在和

植物生长物质的缺乏所引 起 的 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ ＰＤ 是最普遍的休眠形式ꎬ可分为深度、中
度和浅生理休眠ꎬ广泛存在于裸子植物和所有主

要被子植物中 ( Ｂａｓｋｉｎ ＆ Ｂａｓｋｉｎꎬ ２００４ꎬ ２０１４ꎻ
Ｆｉｎｃｈ￣Ｓａｖａｇｅ ＆ Ｌｅｕｂｎｅｒ￣Ｍｅｔｚｇｅｒꎬ ２００６)ꎮ ＭＤ 的种

子胚小 (未发育完全)ꎬ但已分化ꎬ种子的萌发不

需要释放休眠的预处理ꎬ但需要较长时间让胚生

长至足够体积ꎬ之后萌发ꎮ ＭＰＤ 的种子具有未发

育完全和生理休眠的胚ꎬ其种子萌发需要释放休

眠的预处理ꎮ ＭＰＤ 的种子胚的生长 /胚根突破种

皮需要的时间比 ＭＤ 的种子长得多ꎮ
植物激素脱落酸 (ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄꎬ ＡＢＡ) 和赤霉

素 (ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬ ＧＡ) 参与种子休眠和萌发的控制

(Ｗｅｉｔｂｒｅｃｈｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ Ｉｗａｓａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
Ｄｏｎｇ 等 (２０１２) 发现ꎬ氟啶酮 ( ｆｌｕｒｉｄｏｎｅꎬＦｌｕꎬ ＡＢＡ
生物合成的抑制剂) 和 ＧＡ３显著降低莴苣种子萌发

的热休眠ꎬ而烯唑醇 ( ｄｉｎｉｃｏｎａｚｏｌｅꎬ ＡＢＡ 分解代谢

酶 ＡＢＡ ８′￣羟 化 酶 的 抑 制 剂 ) 和 多 效 唑

(ｐａｃｌｏｂｕｔｒａｚｏｌꎬ ＧＡ 生物合成途径的抑制剂) 增加莴

苣种子萌发的热休眠ꎮ 在降低莴苣种子萌发的热

休眠中ꎬ多效唑具有明显拮抗氟啶酮的作用ꎬ而氟

啶酮具有显著增加 ＧＡ３的作用ꎮ 特别是 ＡＢＡ 和 ＧＡ
水平之间的平衡及其各自的信号通路在诱导和维

持休 眠 以 及 促 进 萌 发 的 调 控 中 起 重 要 作 用

(Ｆｉｎｋｅｌｓｔｅｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｇｒａｅｂｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ 宋松

泉等ꎬ ２０２０ａꎬ ｂ)ꎮ 此外ꎬ种子休眠还被一些环境因

素释放ꎬ如后熟、变温、冷 /暖层积、交替光照等ꎬ具
体取决于物种 (Ｂａｓｋｉｎ ＆ Ｂａｓｋｉｎꎬ ２００４ꎬ ２０１４ꎻ Ｂｌａｃｋ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｆｉｎｃｈ￣Ｓａｖａｇｅ ＆ Ｌｅｕｂｎｅｒ￣Ｍｅｔｚｇｅｒꎬ ２００６)ꎮ

淫羊藿属 ( Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ Ｌ. ) 植物为小檗科

(Ｂｅｒｂｅｒｉｄａｃｅａｅ) 多年生草本植物ꎬ该属植物约 ５５
种ꎬ 我 国 有 ４５ 种ꎬ 其 中 淫 羊 藿 ( Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ
ｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕｍ)、箭叶淫羊藿 (Ｅ. ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ)、柔毛淫羊

藿 (Ｅ. ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ)、朝鲜淫羊藿 (Ｅ. ｋｏｒｅａｎｕｍ) 和巫

山淫羊藿 (Ｅ. ｗｕｓｈａｎｅｎｓｅ) 为«中华人民共和国药

典»所收载 (国家药典委员会ꎬ２０２０) ꎮ 淫羊藿为常

用中药ꎬ最早记载于«神农本草经»ꎬ具有补肾壮阳、
祛风除湿之功效ꎻ在临床上ꎬ淫羊藿常被用于治疗

０４９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



骨质疏松、更年期综合征、乳房肿块、高血压、冠心

病等ꎻ另外ꎬ淫羊藿还具有增强免疫力、抗衰老、抗
肿瘤、抗艾滋病等作用ꎮ 淫羊藿含有多种生理活性

很强的成分ꎬ主要包括黄酮类化合物、生物碱、多
糖、木脂素和一些必需的微量元素 (Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２ꎻ 李聪聪等ꎬ ２０２０)ꎮ 长期以来ꎬ种子萌发困

难ꎬ淫羊藿的栽培大多采用挖取野生植株进行分蔸

种植ꎬ但其繁殖系数低ꎬ并对野生资源造成了严重

破坏ꎮ 近年来ꎬ随着市场需求的大量增加ꎬ淫羊藿

野生资源的蕴藏量逐年锐减ꎬ濒临枯竭ꎮ 因此ꎬ利
用种子进行种苗繁育已成为淫羊藿产业化栽培中

亟须解决的关键问题ꎮ
淫羊藿属植物在果实成熟时ꎬ种胚发育不完

全ꎬ需要经过一段时间的冷层积或冷暖层积才能

萌发ꎬ具有明显的休眠现象 (樊家乙等ꎬ ２０１０ꎻ 付

长珍等ꎬ ２０１２ꎻ 田向荣等ꎬ ２０１５ꎻ 苏贺等ꎬ ２０１６ꎻ
Ｒｈｉｅ ＆ Ｌｅｅꎬ ２０２０)ꎮ ＧＡ３ 处理促进巫山淫羊藿

(苏贺等ꎬ ２０１６) 和朝鲜淫羊藿 ( Ｒｈｉｅ ＆ Ｌｅｅꎬ
２０２０) 种胚的生长ꎬ氟啶酮处理能显著增加巫山

淫羊藿种子的萌发率 (苏贺等ꎬ ２０１６)ꎮ 田向荣等

(２０１５) 利用常规萌发试验以及直接测量和石蜡

制片技术初步研究了箭叶淫羊藿种子的萌发特

性ꎮ 目前ꎬ箭叶淫羊藿种子的休眠和萌发特性仍

不够清楚ꎮ 本文以成熟的箭叶淫羊藿种子为材

料ꎬ研究了种子对水分的吸收、种子的脱水耐性以

及温度、层积和植物激素对种子萌发的影响ꎬ试图

探明箭叶淫羊藿种子的休眠类型及其释放休眠和

促进萌发的适宜方法ꎬ为产业化育苗提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

箭叶淫羊藿 (Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ) 的成熟果

实于 ２０２０ 年 ６ 月采自张家界八大公山 (１１０°０７′ Ｅ、
２９°７７′ Ｎꎬ海拔 １ ３０２ ｍ)ꎬ年平均温度小于 ９.９ ℃ꎬ最
冷月为 １ 月ꎬ平均温度 ３.５ ~ ４.３ ℃ꎬ最热月为 ７ 月ꎬ
平均温度 ２６.３ ~ ２８ ℃ꎻ年均降雨量２ ３００ ｍｍꎬ春夏

季 (４—６ 月) 降雨最多ꎬ约占 ４８％ꎮ 将收集后的果

实置于(２５±３)℃和(５０±５)％相对湿度下自然干燥ꎬ
待种子从果荚中脱落后ꎬ干燥种子含水量到(９.７±
０.４９)％ꎬ一部分种子用于耐脱水性分析ꎬ另一部分

种子在 ４ ℃中贮藏备用ꎮ
玉米‘郑单 ９５８’ (Ｚｅａ ｗａｙｓ ‘Ｚｈｅｎｇｄａｎ ９５８’)

和水稻‘日本晴’ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ‘ ｊａｐｏｎｉｃａ’) 种子

由广东省农业科学院农业生物基因中心种质资源

实验室提供ꎮ
１.２ 耐脱水性分析

将含水量为 ９.７％的种子置于筛网中ꎻ将筛网

置于盛有干燥硅胶的干燥器中ꎬ分别脱水 ０、２、４、
８、１２、２４、３６ ｈ 后ꎬ一部分种子用于测定含水量ꎬ另
一部分种子则在 ４ ℃下层积 ６０ ｄ 后在 １０ ℃和黑

暗条件下萌发ꎮ
１.３ 含水量测定

种子含水量的测定参照国际种子检验协会的

方法 (Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｅｅｄ Ｔｅｓｔｉｎｇ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎꎬ １９９９) ꎬ
以鲜重的百分比表示ꎮ
１.４ 种子对水分的吸收

箭叶淫羊藿种子、玉米种子和水稻种子分别

播种在垫有两层滤纸的培养皿中ꎬ加入 ７ ｍＬ 蒸馏

水ꎬ于 ２５ ℃和黑暗中分别吸胀不同时间后测定种

子的含水量ꎮ 种子的含水量用鲜重百分比来

表示ꎮ
１.５ 层积处理

层积基质为珍珠岩ꎮ 首先ꎬ将珍珠岩在自来

水中除去粉尘ꎬ１２１ ℃中灭菌 ３０ ｍｉｎꎬ冷却后装入

自封袋中并加入适量的无菌水ꎬ室温下放置 ２０
ｍｉｎ 后ꎬ用吸管将多余的水吸掉ꎮ 其次ꎬ将含水量

为 ９.７％的箭叶淫羊藿种子与湿润的珍珠岩 ( Ｖ /
Ｖ＝ １ ∶ １０) 在自封袋中充分混合ꎬ然后ꎬ分别在 ４、
１０、(４＋１０)、(１０＋４)、(４＋１０＋４) ℃和黑暗条件下

层积ꎮ 最后ꎬ层积不同的时间组合后ꎬ取样ꎮ 一部

分种子利用 ＯＬＹＭＰＵＳ (ＳＺ６１) 体式显微镜观察胚

的形态变化ꎬ拍照、计算胚 /种子( ｅｍｂｒｙｏ / ｓｅｅｄꎬＥ /
Ｓ)的比例 (胚的长度 /种子的长度)ꎻ另一部分种

子做萌发试验ꎬ测定种子的萌发速率和萌发率ꎮ
１.６ 种子萌发

经不同处理的种子用 ０.１％ ( Ｖ / Ｖ) ＮａＣｌＯ 灭

菌 １５ ｍｉｎ 后ꎬ播种在垫有两层滤纸的培养皿中ꎬ加
入 ６ ｍＬ 蒸馏水或不同浓度的植物激素 ＧＡ３或氟啶

酮ꎬ之后在注明温度和黑暗的条件下萌发ꎮ 以胚

根突破种皮 ２ ｍｍ 作为萌发的标准ꎮ
１.７ 统计分析

所有数据均使用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件的单因素方

差分析模型 ( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｍｏｄｅｌ) 进行分析ꎬ
平均数差异的显著性利用 Ｓｔｕｄｅｎｔ￣Ｎｅｗｍａｎ￣Ｋｅｕｌｓ
(Ｓ￣Ｎ￣Ｋ)检验确定(Ｐ ＝ ０.０５)ꎮ

１４９１１１ 期 吉浴芳等: 箭叶淫羊藿种子的休眠类型与萌发研究



２　 结果与分析

２.１ 种子对水分的吸收

为了解种子是否具有物理休眠ꎬ将收获的新

鲜箭叶淫羊藿、玉米和水稻种子在 ２５ ℃和黑暗中

分别吸胀 ０ ~ ７２ ｈꎮ 我们观察到ꎬ箭叶淫羊藿种子

具有 ２ 个阶段的水分吸收ꎬ即阶段Ⅰ (０ ~ ４ ｈ) 的

快速吸水和阶段Ⅱ(４~７２ ｈ)的缓慢吸水直到平台

期ꎮ 在阶段 Ⅰꎬ种 子 的 含 水 量 从 ９. ７％ 增 加 到

５２％ꎻ在阶段Ⅱꎬ种子的含水量 从 ５２％ 增 加 到

５６.７％ꎮ 玉米和水稻种子的吸水过程可分为 ３ 个

阶段ꎬ即阶段Ⅰ的快速吸水和阶段Ⅱ的缓慢吸水

以及阶段Ⅲ种子萌发后的迅速吸水 (图 １:Ａ)ꎮ
在吸胀的 ７２ ｈ 内ꎬ未观察到箭叶淫羊藿种子

萌发ꎻ相反ꎬ玉米和水稻种子随着吸水量的增加逐

渐萌发ꎮ 玉米和水稻种子达到 １０％萌发率的时间

分别为 ２２ ｈ 和 ３３ ｈꎬ达到 ５０％萌发率的时间分别

为 ３４ ｈ 和 ４２ ｈꎮ 当吸胀 ７２ ｈ 时ꎬ玉米和水稻种子

的萌发率分别达到 ９７％和 ９３％ (图 １:Ｂ)ꎮ
２.２ 脱水对种子萌发的影响

为研究箭叶淫羊藿种子的耐脱水性ꎬ将含水

量为 ９.７％ (鲜重为基础) 的箭叶淫羊藿种子置于

干燥硅胶表面在不同的时间进一步脱水ꎮ 脱水初

期ꎬ种子的含水量下降较快ꎬ之后缓慢下降ꎮ 如脱

水 ２ ｈ 时ꎬ种子的含水量下降了 １８.９％ꎻ从脱水 ８ ｈ
至脱水 １２ ｈꎬ含水量仅下降了 ４.２％ (图 ２:Ａ)ꎮ

脱水 ４ ｈ 和 ８ ｈꎬ当含水量从 ９.７％下降到７.３％
和 ５.７％时ꎬ种子 (经 ４ ℃层积 ６０ ｄ 后) 的萌发率增

加ꎻ随着进一步脱水ꎬ种子的萌发率稍微下降ꎬ但仍

高于对照ꎬ与对照没有显著性差异 (图 ２:Ｂ)ꎮ 脱水

后ꎬ种子的萌发速率加快ꎬ如未经脱水的种子在萌

发处理后 １５５ ｄ 时开始萌发ꎬ而经过脱水的种子在

萌发处理后 １０５ ｄ 时开始萌发 (未表明数据)ꎮ
２.３ 温度对种子萌发的影响

为发现箭叶淫羊藿种子的适宜萌发温度ꎬ将
采集的新鲜干燥种子分别在 ４、１０、１５、２０、２５ ℃和

黑暗条件下吸胀 ３０ ｄꎬ其萌发率为零 (未表明数

据)ꎮ 但是ꎬ在 ４ ℃和 １０ ℃的条件下ꎬ种子分别在

吸胀的 １１５ ｄ 和 １４５ ｄ 开始萌发ꎬ随着吸胀时间的

增加ꎬ种子的萌发率也增加ꎻ当吸胀 ２４０ ｄ 时ꎬ种子

的萌发率分别为 ５５％和 ４４％ (图 ３:Ａ)ꎮ 而在 １５、
２０、２５ ℃的条件下ꎬ到吸胀的 ２４０ ｄꎬ种子的萌发率

分别为 ２％、０ 和 ０ꎮ 种子在 ４ ℃和 １０ ℃的条件下

能够部分萌发ꎬ在 ４ ℃ 下的萌发速率和萌发率明

显高于 １０ ℃ (图 ３:Ａ)ꎮ
为进一步找到种子的适宜萌发温度ꎬ将在 １０

℃层积 ６０ ｄ 后转移到 ４ ℃ 中层积 ３０ ｄ 的种子置

于不同温度和黑暗条件下萌发ꎮ 结果发现ꎬ在 ４、
１０、１５、２０、２５ ℃ 下ꎬ种子的萌发率分别为 ８８％、
８５％、３％、２％和 ０ꎬ适宜的萌发温度为 ４ ℃ 和 １０
℃ꎮ 在萌发初期ꎬ种子在 １０ ℃中的萌发速率稍微

高于 ４ ℃ꎬ但随着萌发时间的增加ꎬ在 ４ ℃下的萌

发速率和萌发率都高于 １０ ℃ (图 ３:Ｂ)ꎮ
２.４ 层积处理对胚生长和种子萌发的影响

２.４.１ 层积对胚生长的促进作用　 箭叶淫羊藿种子

从果荚脱落时ꎬ种子中胚的体积较小ꎬ呈球形胚ꎬＥ /
Ｓ 比值仅为 ０.０７ (图 ４:ＡꎬＢ)ꎮ 随着在 ４ ℃和 １０ ℃
中层积时间的增加ꎬ胚逐渐从球形胚发育到心形

胚、鱼 雷 形 胚 和 成 熟 胚ꎬ 胚 的 体 积 也 不 断 增

加(图 ４)ꎮ
当种子在 ４ ℃中层积时ꎬ胚在层积 ０~６０ ｄ 时生

长缓慢 (Ｅ / Ｓ 比值较小)ꎬ到层积 ６０ ｄ 时ꎬＥ / Ｓ 比值

为 ０.０９ꎻ在层积的 ６１ ~ ９０ ｄ 里胚逐渐生长ꎬ到层积

９０ ｄ 时 Ｅ / Ｓ 比值为 ０.１４ꎻ在层积 ９０ ｄ 后胚迅速生

长ꎬ到层积 １６５ ｄ 时 Ｅ / Ｓ 比值为 ０.８８ (图 ４:Ｃ)ꎮ
当种子在 １０ ℃ 中层积时ꎬ胚的生长逐渐增

大ꎻ到层积 １６５ ｄ 时ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值为 ０.８ (图 ４:Ｄ)ꎮ
我们观察到ꎬ在 １０ ℃ 中层积的种子ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值

显著大于在 ４ ℃中层积的种子ꎬ如种子在 １０ ℃中

层积 ６０ ｄ 的 Ｅ / Ｓ 比值 (０.２４) 比在 ４ ℃中层积相

同时间的比值(０.０９) 增加了 １６７％ (图 ４:Ｄ)ꎮ
当种子在 ４ ℃中层积 ３０ ｄ 后转移到 １０ ℃中层

积时ꎬ胚的生长速率比一直在 ４ ℃中层积生长更快ꎮ
例如ꎬ从 ４ ℃中层积 ３０ ｄ 后转到 １０ ℃中继续层积

６０ ｄ 的种子ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值 (０.２５) 比在 ４ ℃中层积

９０ ｄ 的种子 (０.１４４) 增加了约 ７４％ꎻ在 ４ ℃中层积

６０ ｄ 后转移到 １０ ℃中层积的种子其 Ｅ / Ｓ 比值在层

积初期与一直在 ４ ℃中层积的种子类似ꎬ随着在 １０
℃中层积时间的延长ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值有所增加 (图 ４:
Ｃ)ꎮ 种子在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后转移到 ４
℃中层积时ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值均显著大于一直在 １０ ℃
中层积种子的 Ｅ / Ｓ 比值ꎮ 例如ꎬ种子一直在 １０ ℃
中层积 ９０ ｄ 时ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值为 ０.４ꎻ在 １０ ℃中层积

３０ ｄ 后转移到 ４ ℃中层积 ６０ ｄꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值为０.８３ꎻ
在 １０ ℃中层积 ６０ ｄ 后转移到 ４ ℃中层积 ３０ ｄꎬ 其
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干种子在 ２５ ℃和黑暗中吸胀不同时间后ꎬ种子的含水量和萌发率被测定ꎮ 胚根伸出种皮 ２ ｍｍ 作为种子完成萌发的标准ꎮ 所有的

数值均为 １００ 粒种子重复 ３ 次的平均值±标准误ꎮ
Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ａｆｔｅｒ ｄｒｙ ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｉｍｂｉｂｅｄ ａｔ ２５ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ. Ａ ｒａｄｉｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈ
ｏｆ ２ ｍｍ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎ. Ａｌｌ ｖａｌｕｅｓ ｗｅｒｅ ｘ±ｓｘ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｆｏｒ １００ ｓｅｅｄｓ ｅａｃｈ.

图 １　 箭叶淫羊藿、玉米和水稻种子的含水量 (Ａ) 与萌发率 (Ｂ)
Ｆｉｇ. １　 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (Ｂ) ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍꎬ Ｚｅａ ｍａｙｓ ａｎｄ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ｓｅｅｄｓ

ａ. 含水量的变化ꎻ ｂ. 萌发率的变化ꎮ 种子在干燥硅胶表面被分别脱水不同的时间后ꎬ 测定种子的含水量和萌发率ꎮ 脱水后的种子先

在 ４ ℃下层积 ６０ ｄꎬ然后在 １０ ℃和黑暗条件下萌发 ７２ ｄꎮ 胚根伸出种皮 ２ ｍｍ 作为种子完成萌发的标准ꎬ所有的数据为 ５０ 粒种子 ４ 次

重复的平均值 ± 标准误ꎮ 下同ꎮ 条形图上相同的大写字母表示不同处理之间没有显著性差异 (Ｓ￣Ｎ￣Ｋꎬ Ｐ＝０.０５)ꎮ
ａ. Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｂ. Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ. Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ａｆｔｅｒ
ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｄｅｈｙｄｒａｔｅｄ ａｔ ｓｕｒｆａｃｅ ｏｆ ｄｒｙ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ. Ｄｅｈｙｄｒａｔｅｄ ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｆｉｒｓｔ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ ４ ℃ ｆｏｒ ６０ ｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ
ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ａｔ １０ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓ ｆｏｒ ７２ ｄ. Ａ ｒａｄｉｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ２ ｍｍ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｆｏｒ ｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ. Ａｌｌ ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ
ｘ±ｓｘ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ５０ ｓｅｅｄｓ ｅａｃｈ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｕｐｐｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ａｂｏｖｅ ｂａｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｓ￣Ｎ￣Ｋꎬ Ｐ＝ ０.０５).

图 ２　 箭叶淫羊藿种子对脱水的反应
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ ｔｏ ｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎ

Ｅ / Ｓ 比值为 ０.６７ (图 ４:Ｄ)ꎮ
种子在 ４ ℃层积 ３０ ｄ 和 １０ ℃层积 ９０ ｄ 后转

移到 ４ ℃中层积ꎬ或在 ４ ℃层积 ６０ ｄ 和 １０ ℃层积

６０ ｄ 后转移到 ４ ℃中层积ꎬ胚的生长 (Ｅ / Ｓ) 都表

现出相同的趋势ꎻ而在层积 ７５ ~ １３５ ｄ 时ꎬ前者的

生长比后者稍微快些ꎬ在 １３６ ~ １６５ ｄ 时ꎬ二者的生
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Ａ. 采集的新鲜干燥种子ꎻ Ｂ. １０ ℃层积 ６０ ｄ 后转移到 ４℃层积 ３０ ｄ 的种子ꎮ
Ａ. Ｆｒｅｓｈｌｙ￣ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｄｒｙ ｓｅｅｄｓꎻ Ｂ. Ｓｅｅｄｓ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ １０ ℃ ｆｏｒ ６０ ｄ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｅｒｅｄ ｔｏ ４ ℃ ｆｏｒ ３０ ｄ.

图 ３　 温度对箭叶淫羊藿种子萌发的影响
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ

采集的新鲜干燥种子用不同的温度组合层积表明的时间后ꎬ用体式显微镜观察和测定胚的大小ꎬ拍照和计算 Ｅ / Ｓ 比值ꎮ ＡꎬＢ. 在
４ ℃和 １０ ℃层积过程中胚的形态变化ꎻ Ｃ－Ｅ. 在不同温度组合层积过程中 Ｅ / Ｓ 比值的变化ꎮ 图中箭头表示温度变化的时间点ꎮ
所有的数据为 １０ 粒种子 ３ 次重复的平均值±标准误ꎮ
Ｔｈｅ ｆｒｅｓｈｌｙ￣ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｄｒｙ ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ａｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｉｍｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｍｂｒｙｏ ｓｉｚｅ ｗａｓ ｔｈｅｎ
ｏｂｓｅｒｖｅｄꎬ ｍｅａｓｕｒｅｄꎬ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｇｒａｐｈｅｄ ｂｙ ｓｔｅｒｅｏｍｉｃｒｏｓｃｏｐｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｅ / Ｓ ｒａｔｉｏ ｗａｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ. ＡꎬＢ. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｅｍｂｒｙｏ ｄｕｒｉｎｇ
ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔ ４ ℃ ａｎｄ １０ ℃ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ Ｃ－Ｅ. Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ Ｅ / Ｓ ｒａｔｉｏ ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ａｒｒｏｗ ｉｎ
ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｈａｎｇｅ. Ａｌｌ ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｘ± ｓｘ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ １０ ｓｅｅｄｓ ｅａｃｈ.

图 ４　 不同层积处理对箭叶淫羊藿胚生长 (胚 / 种子ꎬ Ｅ / Ｓ) 的影响
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｅｍｂｒｙｏ ｇｒｏｗｔｈ (ｅｍｂｒｙｏ / ｓｅｅｄꎬ Ｅ / Ｓ) ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ
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Ａ. 种子在 ４ ℃中分别层积 ３０ ｄ 和 ６０ ｄꎬ 之后在 １０ ℃和黑暗条件下萌发ꎻ Ｂ. 种子在 １０ ℃中分别层积 ３０ ｄ 和 ６０ ｄꎬ之后在 ４ ℃
和黑暗条件下萌发ꎻ Ｃ. 种子在 ４ ℃中层积 ３０ ｄ 后转移到 １０ ℃中继续层积 ９０ ｄꎬ或在 ４ ℃中层积 ６０ ｄ 后转移到 １０ ℃中继续层

积 ６０ ｄꎬ之后在 ４ ℃和黑暗条件下萌发ꎮ 图中箭头表示种子开始萌发的时间点ꎮ 胚根伸出种皮 ２ ｍｍ 作为种子完成萌发的标准ꎮ
所有的数据为 ５０ 粒种子 ４ 次重复的平均值±标准误ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ ４ ℃ ｆｏｒ ３０ ａｎｄ ６０ ｄꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ａｔ １０ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓꎻ Ｂ. Ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ １０
℃ ｆｏｒ ３０ ａｎｄ ６０ ｄꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ａｔ ４ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓꎻ Ｃ. Ｓｅｅｄｓ ａｒｅ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ ４ ℃ ｆｏｒ ３０ ｄ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｅｒｅｄ １０ ℃
ｆｏｒ ９０ ｄ ｏｒ ａｔ ４ ℃ ｆｏｒ ６０ ｄ ａｎｄ ａｔ １０ ℃ ｆｏｒ ６０ ｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ａｔ ４ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓ. Ｔｈｅ ａｒｒｏｗ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｔｉｍｅ
ｐｏｉｎｔ ａｔ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｂｅｇｉｎｓ ｔｏ ｇｅｒｍｉｎａｔｅ. Ａ ｒａｄｉｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ２ ｍｍ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｆｏｒ ｃｏｍｐｌｅｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ. Ａｌｌ ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ
ｘ±ｓｘ ｏｆ ｆｏｕｒ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ５０ ｓｅｅｄｓ ｅａｃｈ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 不同层积处理对箭叶淫羊藿种子萌发的影响
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ

种子在 １０ ℃和黑暗中层积 １２０ ｄꎬ之后在不同浓度的 ＧＡ３(Ａ)、Ｆｌｕ (Ｂ) 和 ＧＡ３＋ Ｆｌｕ 组合 (Ｃ) 以及 ４ ℃和黑暗中萌发 ６０ ｄꎮ
Ｓｅｅｄｓ ｗｅｒｅ ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ａｔ １０ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓ ｆｏｒ １２０ ｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＧＡ３(Ａ)ꎬ Ｆｌｕ (Ｂ) ａｎｄ ＧＡ３ ＋ Ｆｌｕ
ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ (Ｃ) ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ａｔ ４ ℃ ａｎｄ ｄａｒｋｎｅｓｓ ｆｏｒ ６０ ｄ.

图 ６　 植物激素赤霉素 (ＧＡ３) 和氟啶酮 (Ｆｌｕ) 对淫羊藿种子萌发的影响

Ｆｉｇ. ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ (ＧＡ３) ａｎｄ ｆｌｕｒｉｄｏｎｅ (Ｆｌｕ) ｏｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｓａｇｉｔｔａｔｕｍ ｓｅｅｄｓ

长没有明显差异ꎻ到层积 １６５ ｄ 时ꎬ二者的 Ｅ / Ｓ 比

值均大于 ０.８ (图 ４:Ｅ)ꎮ
２.４.２ 层积对种子萌发的促进作用　 种子在 ４ ℃中

分别层积 ３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后ꎬ置于 １０ ℃ 和黑暗中萌

发ꎬ随着层积时间的延长ꎬ种子的萌发速率和萌发

率显著增加 (图 ５:Ａ)ꎮ 种子在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ
或 ６０ ｄ 后ꎬ置于 ４ ℃和黑暗中萌发ꎬ种子的萌发速

率和萌发率也显著增加ꎬ在 １０ ℃ 中层积 ３０ ｄ 和

６０ ｄ 的作用效果类似 (图 ５:Ｂ)ꎮ
种子在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后在 ４ ℃中

的萌发速率和萌发率远比在 ４ ℃中层积 ３０ ｄ 或 ６０
ｄ 后在 １０ ℃ 中萌发的种子高得多 (图 ５:ＡꎬＢ)ꎮ 例

如ꎬ４ ℃中层积 ３０ ｄ 和 ６０ ｄ 的种子在 １０ ℃中的最

初萌发时间分别为 １２５ ｄ 和 ９０ ｄꎬ在萌发 １５０ ｄ 时的

萌发率分别为 ２２.５％和 ６７％ꎻ在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ
和 ６０ ｄ 的种子在 ４ ℃中的最初萌发时间均为 ４５ ｄꎬ
在萌发 １５０ ｄ 时的萌发率分别为 ９３％和 ９６ ％ꎮ 在 ４
℃中层积 ６０ ｄ 的种子在 １０ ℃中萌发率达到 ５０％的

时间为 １３５ ｄꎬ而在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ 的种子在 ４ ℃中

萌发率达到 ５０％的时间仅为 ６０ ｄ(图 ５:ＡꎬＢ)ꎮ
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两种变温层积 (４ ℃层积 ３０ ｄ ＋ １０ ℃层积 ９０
ｄ 或 ４ ℃层积 ６０ ｄ ＋ １０ ℃层积 ６０ ｄ) 都能显著增

加种子在 ４ ℃中的萌发速率和萌发率ꎬ萌发率达到

５０％的时间均为 ７０ ｄ (图 ５:Ｃ)ꎻ与在 １０ ℃中层积

３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后在 ４ ℃中萌发的种子比较ꎬ种子的萌

发速率和萌发率稍微降低ꎬ但比在 ４ ℃中层积 ３０ ｄ
或 ６０ ｄ 后在 １０ ℃中萌发的种子高得多 (图 ５)ꎮ
２.５ 赤霉素和氟啶酮对种子萌发的促进作用

为了解箭叶淫羊藿种子萌发对植物激素 ＧＡ３和

氟啶酮的响应ꎬ种子先在 １０ ℃和黑暗中层积 １２０ ｄꎬ
使胚发育成熟ꎬ再在不同浓度的 ＧＡ３、氟啶酮和 ＧＡ３＋
氟啶酮中萌发ꎮ 结果表明ꎬ１、１０ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３对

种子的萌发没有作用ꎬ１００ ~ １０ ０００ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３

明显地促进种子萌发ꎬ１０ ０００ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３的促

进作用明显低于１ ０００ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３ꎬ以及种子的

萌发率仍然低于 ７０％ (图 ６:Ａ)ꎮ ５ ~ ５００ μｍｏｌ
Ｌ￣１氟啶酮显著地促进种子萌发ꎬ其萌发率都高于

９０％ꎬ均比对照增加 ４６％及以上 (图 ６:Ｂ)ꎮ 在添

加 １０、 １００ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３ 的同时ꎬ分别添加 １０
μｍｏｌＬ￣１或 １００ μｍｏｌＬ￣１的氟啶酮ꎬ种子的萌发

速率 (未表明数据) 和萌发率都比单独添加相同

浓度的 ＧＡ３高得多ꎬ萌发率约为 ９５％ (图 ６:Ｃ)ꎮ

３　 讨论

３.１ 箭叶淫羊藿种子对水分的吸收

种子萌发随着水分吸收开始ꎬ当胚根突破种皮

萌发结束 (Ｂｅｗｌｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 箭叶淫羊藿种子

的水分吸收具有快速吸水 (阶段Ⅰ) 和缓慢吸水

(阶段Ⅱ) 两个阶段ꎬ缺乏吸水的第Ⅲ阶段ꎮ 在阶段

Ⅰꎬ种子的含水量迅速增加到 ５２％ꎬ表明箭叶淫羊

藿种子的种皮是透水的ꎬ不具有物理休眠ꎮ 阶段Ⅰ
的水分吸收是由衬质势 (ｍａｔｒｉｘ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ) 驱动的ꎬ
因为干种子的水势非常低 (Ｏｂｒｏｕｃｈｅｖａ ＆ Ａｎｔｉｐｏｖａꎬ
１９９７)ꎮ 阶段Ⅱ的缓慢吸水直到 ７２ ｈ (甚至更长ꎬ未
表明数据) 是水分吸收的滞后期ꎮ 以上结果与巫山

淫羊藿种子的水分吸收类似 (樊家乙等ꎬ ２０１０)ꎮ
阶段Ⅲ的水分吸收是由种子萌发引起的ꎻ在吸胀的

７２ ｈ 内ꎬ箭叶淫羊藿种子的萌发率为零ꎬ没能观察

到水分吸收的第Ⅲ阶段ꎮ 在 ２５ ℃下ꎬ玉米和水稻种

子的水分吸收具有阶段Ⅰ的快速吸水ꎬ阶段Ⅱ的短

暂缓慢吸水以及阶段Ⅲ的迅速吸水ꎮ 玉米和水稻

种子的萌发率随着吸水逐渐增加ꎬ分别在吸胀后的

３４ ｈ 和 ４２ ｈ 达到 ５０％萌发率ꎮ
３.２ 脱水对种子萌发的影响

成熟脱水是正常性种子 ( ｏｒｔｈｏｄｏｘ ｓｅｅｄ) 发育

的末端事件ꎬ在植物种子 (质) 资源保存中起关键

作用 (宋松泉等ꎬ ２０２２)ꎮ 箭叶淫羊藿种子的含水

量从 ９.７％下降至 ４.６％ꎬ种子经 ４ ℃层积 ６０ ｄ 后的

萌发率仍然为 ５６.３％ꎬ表明种子具有耐脱水性ꎮ 值

得注意的是ꎬ种子萌发率低于 ６０％ꎬ不是由于种子

被脱水伤害ꎬ而是在 ４℃层积 ６０ ｄ 未能完全解除种

子的休眠特性ꎮ 本研究结果为淫羊藿属植物种子

的干燥及其种质资源的长期保存提供了耐脱水的

依据ꎮ
３.３ 温度对种子萌发的影响

温度既是影响种子萌发最重要的环境因素之

一ꎬ也决定种子萌发的能力和速率ꎬ并打破种子的

初生 和 /或 次 生 休 眠 ( Ｂｒáｎｄｅｌ ２００４ꎻ Ｂａｓｋｉｎ ＆
Ｂａｓｋｉｎꎬ ２０１４)ꎮ 箭叶淫羊藿种子分别在 ４、１０、１５、
２０、２５ ℃和黑暗条件下吸胀 ３０ ｄꎬ其萌发率为零ꎬ
表明种子具有休眠特性ꎮ 然而ꎬ在 ４ ℃和 １０ ℃的

条件下ꎬ种子分别在吸胀 １１５ ｄ 和 １４５ ｄ 时开始萌

发ꎻ到吸胀 ２４０ ｄ 时ꎬ种子的萌发率分别为 ５５％和

４４％ꎻ在 １５、２０、２５ ℃ 的条件下ꎬ到吸胀 ２４０ ｄ 时ꎬ
种子的萌发率分别为 ２％、０ 和 ０ꎮ 这表明箭叶淫

羊藿种子具有深休眠特性ꎬ温度显著影响种子的

萌发ꎬ以及 ４ ~ １０ ℃可能是箭叶淫羊藿种子萌发的

适宜温度ꎮ 苏贺等 (２０１６) 的研究结果表明ꎬ巫山

淫羊藿种子只能在低温 (４ ℃) 中萌发ꎬ不能在变

温 (１０ ℃ / ２０ ℃) 中萌发ꎮ
在 １０ ℃层积 ６０ ｄ 后转移到 ４ ℃中层积 ３０ ｄ

的种子ꎬ在 ４、１０、１５、２０、２５ ℃ 下的萌发率分别为

８８％、８５％、３％、２％和 ０ꎬ表明种子的适宜萌发温度

为 ４ ~ １０ ℃ꎮ
３.４ 层积处理对胚生长和种子萌发的影响

Ｇｒａｅｂｅｒ 等 (２０１２) 提出ꎬ休眠是一种数量性

状ꎬ其深度随着发育进程而变化ꎮ 初生休眠是种子

在成熟过程中形成的ꎬ在生理成熟时达到最高水

平ꎻ在随后的干藏 (后熟) 或层积过程中ꎬ种子的休

眠深度逐渐降低 (Ｆｉｎｃｈ￣Ｓａｖａｇｅ ＆ Ｌｅｕｂｎｅｒ￣Ｍｅｔｚｇｅｒꎬ
２００６ꎻ Ｈｏｌｄｓｗｏｒｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 箭叶淫羊藿种子脱

落时ꎬ种子中胚的体积较小 (Ｅ / Ｓ 比值为０.０７)ꎻ随
着种子在 ４、１０ ℃中层积时间的增加ꎬ胚逐渐从球形

胚发育到心形胚、鱼雷形胚和成熟胚 (Ｅ / Ｓ 比值大

６４９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



于 ０.８)ꎻ这表明箭叶淫羊藿种子具有形态休眠ꎬ在
４、１０ ℃层积过程中ꎬ胚能够逐渐生长发育ꎮ 田向荣

等 (２０１５) 观察到类似的结果ꎬ研究发现箭叶淫羊

藿种子的胚未分化ꎬ停留在球形胚阶段ꎬ在后熟过

程中ꎬ胚的结构逐步发育ꎬ形成子叶胚ꎮ 朝鲜淫羊

藿 (王晶等ꎬ ２０１３) 和巫山淫羊藿 (樊家乙等ꎬ
２０１０) 种子也具有类似的特性ꎬ需要经过一定时间

的层积才能促进胚的生长ꎮ 这些结果与朝鲜淫羊

藿在田间条件下胚的生长、萌发和出苗的物候一

致ꎮ 朝鲜淫羊藿种子的胚未发育ꎬ在田间条件下在

６—９ 月初ꎬ胚很少生长ꎬ但从 ９ 月下旬至 １１ 月胚迅

速生长ꎬ到 １２ 月初胚已完成生长ꎬ胚的长度比初始

长度增加了 １６ 倍ꎻ种子在次年 ３ 月萌发ꎬ萌发率达

８４.４％ (Ｒｈｉｅ ＆ Ｌｅｅꎬ ２０２０)ꎮ
当种子在 ４ ℃中层积 ３０ ｄ 后转移到 １０ ℃ 中

层积时ꎬ胚的生长速率比一直在 ４ ℃ 中层积生长

更快ꎻ在 １０ ℃ 中层积的种子ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值显著大

于在 ４ ℃中层积的种子ꎮ 这表明 １０ ℃ 层积有利

于胚的生长发育ꎮ 此外ꎬ当种子在 １０ ℃中层积 ３０
ｄ 或 ６０ ｄ 后转移到 ４ ℃ 中层积时ꎬ其 Ｅ / Ｓ 比值均

显著大于一直在 １０ ℃中层积种子的 Ｅ / Ｓ 比值ꎬ表
明胚和 /或胚乳中可能存在某些生长抑制物质ꎬ在
４ ℃中层积比在 １０℃中层积更有利于这些生长抑

制物质的释放和胚的生长ꎮ 本研究结果表明ꎬ变
温层积有利于箭叶淫羊藿种胚的生长发育ꎮ Ｒｈｉｅ
和 Ｌｅｅ (２０２０) 发现ꎬ当朝鲜淫羊藿种子在 ２０ ℃或

１５ ℃的恒温下培养时ꎬ胚几乎不生长ꎮ
在 １０ ℃萌发条件下ꎬ箭叶淫羊藿种子的萌发速

率和萌发率随着在 ４ ℃中层积时间的延长而显著增

加ꎮ 同样ꎬ在 ４ ℃萌发条件下ꎬ箭叶淫羊藿种子的萌

发速率和萌发率也随着在 １０ ℃中层积时间的延长

而显著增加ꎻ而在 １０ ℃中层积 ３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后在 ４
℃中的种子萌发速率和萌发率却远远高于在 ４ ℃中

层积 ３０ ｄ 或 ６０ ｄ 后在 １０ ℃ 中萌发的种子 ꎮ 这些

萌发结果与层积温度对 Ｅ / Ｓ 比值的影响类似ꎮ 付

长珍等 (２０１２) 报道ꎬ拟巫山淫羊藿种子在 １５ ℃中

处理 １~７ 个月后转移到 ４ ℃中ꎬ胚的生长和种子萌

发率显著增加ꎬ但随着 １５ ℃处理时间的延长ꎬ种子

的萌发率增加ꎬ而种子的萌发速率下降ꎮ
４ ℃层积 ３０ ｄ ＋ １０ ℃层积 ９０ ｄ 或 ４ ℃ 层积

６０ ｄ ＋ １０ ℃层积 ６０ ｄ 的变温层积都能显著增加

种子在 ４ ℃ 中的萌发速率和萌发率ꎬ这与变温层

积对 Ｅ / Ｓ 比值的影响类似ꎮ

３.５ 赤霉素和氟啶酮对种子萌发的促进作用

ＡＢＡ 是休眠诱导与维持的正调控因子ꎬ是种

子萌发的负调控因子ꎻ而 ＧＡ３ 能释放休眠ꎬ促进萌

发和拮抗 ＡＢＡ 的效应ꎬ它们的水平和信号转导在

种子休眠释放和萌发中起重要作用 (Ｈａｕｖｅｒｍａｌｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ 宋松泉等ꎬ ２０２０ａꎬ ｂꎻ Ｉｗａｓａｋｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)ꎮ 对于在 １０ ℃和黑暗中层积 １２０ ｄ 的 (胚
成熟) 箭叶淫羊藿种子ꎬ１、１０ μｍｏｌＬ￣１ ＧＡ３对种

子的萌发没有作用ꎬ１００ ~ １０ ０００ μｍｏｌ Ｌ￣１ ＧＡ３明显

地促进种子萌发ꎬ但种子的萌发率仍然低于 ７０％ꎮ
这表 明 ＧＡ３ 能 部 分 促 进 种 子 的 萌 发ꎮ ５ ~ ５００
μｍｏｌＬ￣１氟啶酮显著促进种子的萌发ꎬ其萌发率

均大于 ９０％ꎻ对于种子的萌发ꎬ１０ μｍｏｌＬ￣１或 １００
μｍｏｌＬ￣１的氟啶酮对 ＧＡ３ 有加成作用ꎮ 苏贺等

(２０１６) 利用变温 (１０ ℃ / ２０ ℃) 层积 ９０ ｄ 的巫

山淫羊藿种子作为材料ꎬ研究了氟啶酮和赤霉素

对巫山淫羊藿种子休眠解除的影响ꎬ发现氟啶酮

的作用较强ꎬ赤霉素的作用较弱ꎬ并且氟啶酮可以

促进在变温中不能萌发的种子萌发ꎮ Ｒｈｉｅ 和 Ｌｅｅ
(２０２０) 观察到ꎬＧＡ３处理能增加朝鲜淫羊藿种子

胚的生长ꎬ但对种子萌发的促进作用较小ꎬ萌发率

低于 １０％ꎮ 这些结果都表明ꎬＡＢＡ 在抑制箭叶淫

羊藿种子萌发中可能具有重要作用ꎮ

４　 结论

箭叶淫羊藿种子的种皮透水ꎬ不具有物理休

眠ꎻ种子具有耐脱水性ꎬ能在低含水量和低温的条

件下贮藏ꎻ在 ４ ~ ２５ ℃和黑暗条件下ꎬ种子的萌发

率为零ꎻＥ / Ｓ 比值非常小ꎬ４、１０ ℃和变温层积能显

著促进胚的发育以及增加种子的萌发速率和萌发

率ꎻＧＡ３和氟啶酮能显著增加种子的萌发速率和萌

发率ꎮ 根据 Ｂａｓｋｉｎ 和 Ｂａｓｋｉｎ (２００４ꎬ ２０１４)、Ｆｉｎｃｈ￣
Ｓａｖａｇｅ 和 Ｌｅｕｂｎｅｒ￣Ｍｅｔｚｇｅｒ (２００６) 的观点ꎬ本研究

认为ꎬ箭叶淫羊藿种子的休眠类型为 ＭＰＤꎬ释放休

眠和促进萌发的最适方法是将种子先在 １０ ℃ 中

层积 ３０ ｄꎬ再置于 ４ ℃的环境中让其萌发ꎮ
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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

( 湖北民族大学 林学园艺学院ꎬ 湖北 恩施 ４４５０００ )

摘　 要: 为探究水杉凋落物的化感作用是否是影响其天然更新的障碍因素ꎬ该文设置了 ８ 种水杉新鲜凋落

物和自然凋落物水浸提液浓度 ２００、１００、５０、２０、１０、５、２、１ ｇＬ￣１和 ＣＫꎬ分析不同类型不同浓度凋落物水浸

提液对水杉种子萌发和生长的化感作用的影响ꎮ 结果表明:(１)水杉新鲜凋落物水浸提液对水杉种子发芽

率和发芽势影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ对发芽指数有显著影响(Ｐ<０.０５)ꎬ１、１００、２００ ｇＬ￣１显著抑制种子发芽ꎻ
水杉自然凋落物水浸提液对水杉种子萌发 ３ 个指标影响均不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ而浓度为 ５、１０、５０、２００ ｇＬ￣１

时则有抑制效应ꎮ (２)水杉种子芽长、胚轴和主根长度均在不同浓度的新鲜和自然水杉凋落物水浸提液间

差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ并随着水浸提液浓度的增加(≥１０ ｇＬ￣１)而逐渐降低ꎬ尤其是 ５０~ ２００ ｇＬ￣１范围内抑

制作用显著增强ꎮ (３)新鲜和自然水杉凋落物水浸提液对自身种子萌发后生长的抑制作用相较于对种子萌

发强ꎬ并且新鲜凋落物的化感效应抑制强度大于自然凋落物ꎮ (４)在种子萌发和生长指标中ꎬ主根长度对化

感物质反应最敏感ꎮ (５)水杉种子的芽长生长动态变化符合“Ｓ”型生长曲线(Ｒ２≥０.９８８)ꎮ 总之ꎬ水杉凋落

物对自身种子萌发和生长具有一定的化感抑制效应ꎬ影响其种群天然更新ꎬ建议在水杉种群管理中ꎬ适当清

理林下凋落物ꎬ以促进水杉种群的天然更新ꎮ
关键词: 水杉ꎬ 凋落物ꎬ 天然更新ꎬ 化感作用ꎬ 自毒作用ꎬ 水浸提
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　 　 化感物质主要是通过植物分解、根际分泌、雨
水淋溶和挥发等方式释放到环境中的水溶性物质

(Ｒｉｃｅꎬ １９８４ꎻＫｉｍｕｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ其中凋落物是

林木化感物质的重要来源之一ꎬ其在分解过程中

释放内含物质或转化为次生物ꎬ从而对种子萌发

和幼苗生长产生影响ꎬ进而成为林木天然更新障

碍的关键因素之一(Ｃａｖｉｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻＭｕｔｕｒｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＡｇｕｉｌｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 凋落物化感作用

的浓度效应主要表现为对植物种子发芽及幼苗生

长的“低促高抑”双重效应(李登武等ꎬ２０１０ꎻ庄正

等ꎬ２０１７)ꎬ或随浓度升高而抑制增强的“抑制效

应”ꎬ从而导致其天然更新出现障碍(张珊珊等ꎬ
２０１６ꎻ郭晓燕等ꎬ２０１９)ꎮ 不同部位、分解阶段凋落

物也具有不同的化感效应(Ｆｅｒｎａｎｄｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ
Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ

水 杉 ( Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ) 为 柏 科

(Ｃｕｐｒｅｓｓａｃｅａｅ)水杉属(Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ)孑遗植物ꎬ是
植物界的“活化石”ꎬ为中国特有ꎬ属国家Ⅰ级保护

树种ꎮ 现存水杉原生母树仅分布于湖北省利川

市、湖南省龙山县和重庆市石柱县之间狭窄的三

角区域内ꎬ仅存 ５ ６９６ 株ꎮ 水杉原生母树周边林下

及利川市小河水杉母树管理站、利川市林业科学

研究所人工营造的 ３５ ~ ４２ ａ 生水杉无性系种子园

中ꎬ均很难发现有天然更新的水杉幼苗及幼树存

在(林勇等ꎬ２０１７)ꎮ 这一现象引起学术界对水杉

天然更新障碍及更新繁育的极大关注ꎮ 许多专家

学者从水杉生长环境与干扰(胡先骕和郑万钧ꎬ
１９４８ꎻ林勇等ꎬ２０１７ꎻ陈俊等ꎬ２０２０)、种群与遗传结

构(黄小等ꎬ２０２０ꎻ刘小红ꎬ２０２０)、交配与扩散格局

(陈文文ꎬ２０１６)等方面进行了探索ꎬ另外也从水杉

更新繁育方面进行了大量研究ꎬ如水杉原生母树

个体及种子种源差异(吴漫玲等ꎬ２０２０)、温度(辛
霞等ꎬ２００４)、光照(郭秋菊等ꎬ２０１８)、水分( Ｆａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２０)、硒元素(郭秋菊等ꎬ２０１８)、整地覆土

(李淑娴等ꎬ２０１２)等对水杉种子萌发的影响ꎮ 但

是ꎬ目前水杉天然更新困难的机制仍不完全明确ꎮ
通过对水杉母树主要分布区调查发现ꎬ水杉

林下有大量凋落物ꎬ仅偶见 １ ~ ２ 株水杉幼苗ꎮ 木

本植物种群的天然更新是在自然力作用下ꎬ新个

体不断产生而使种群得以繁衍和扩大的重要方

式ꎬ而种子萌发和早期成苗阶段是植物天然更新

最关键的两个阶段ꎬ这两阶段又受林下凋落物产

生化感作用的影响(Ａｌｉｓｋａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ并且化

感效应在不同阶段随着释放的化感成分变化而变
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化(Ｆｅｒｎａｎｄｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 水杉母树周围累积的

凋落物所产生的化感作用是否会成为水杉天然更

新障碍的因素ꎬ为此ꎬ本研究针对不同类型水杉母

树凋落物设置不同浓度的水浸提液对水杉种子进

行萌发试验ꎬ以探究水杉凋落物化感作用对水杉

种子萌发与生长的影响ꎬ为进一步查明水杉天然

更新困难障碍提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 种子和凋落物的收集与处理

试验所用水杉种子为 ２０２０ 年 １１ 月从水杉原

生母树１ ０７６号(树龄 １１８ ａꎬ树高 ３１ ｍꎬ胸径 ８７.６
ｃｍꎬ生长地理位置为 １０８°３５′４５.１″ Ｅ、３０°０７′２０.５″
Ｎꎬ海拔 １ １１４ ｍ) 采集ꎮ 种子含水量为 ９. ７８％ ±
１.１３％ꎬ千粒重为(２.５７±０.１７) ｇꎮ

为保证收集凋落物的代表性ꎬ在湖北省利川

市林业科学研究所水杉种子园内按东南西北中五

个方向分 ３０ 个区域随机布设凋落物收集框采集ꎮ
２０２０ 年 １０ 月末ꎬ采集水杉母树上自然脱落的当季

凋落物为新鲜凋落物ꎬ即尚未进入分解过程ꎬ包括

叶、枝、果、皮等混合物ꎻ２０２０ 年 １１ 月末ꎬ收集水杉

林内地表的凋落物为自然凋落物ꎬ包括未分解层、
半分解层和全分解层枝叶果皮等的混合物ꎮ 所有

采集回来的凋落物通过室温风干后ꎬ分别进行相

应处理ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 凋落物水浸提液制备 　 首先ꎬ将新鲜凋落物

和自然凋落物分别风干、粉碎(过 １００ 目筛)ꎬ以蒸

馏水为溶剂ꎬ按料液比 １ ∶ ５ 加入蒸馏水ꎬ于室温

条件下振荡 ４８ ｈꎻ然后ꎬ１０ ０００ ｒｍｉｎ￣１ 离心 １０
ｍｉｎꎬ其上清液即为 ２００ ｇＬ￣１的母液ꎬ分别为新鲜

凋落物浸提液(标记为 ＦＬ)、自然凋落物浸提液

(标记为 ＮＬ)ꎻ最后ꎬ均放入冰箱－１８ ℃中保存ꎮ
１.２.２ 种子萌发和生长试验 　 对 ＦＬ、ＮＬ 均设置 ８
种浓度:２００、１００、５０、２０、１０、５、２、１ ｇＬ￣１ꎬ以蒸馏

水为对照(ＣＫ)ꎬ共 １７ 个处理ꎬ每处理 ３ 次重复ꎮ
取籽粒饱满的水杉种子均匀排列于铺有 ２ 层滤纸

的培养皿(Φ ９ ｃｍꎬ使用前于 １８０ ℃消毒 ２ ｈ)中ꎬ
每皿 ５０ 粒ꎬ分别加入 ４ ｍＬ 相应浸提液ꎬ置 ２０ ℃
(参考国家气象科学数据中心利川市四、五月的平

均气温ꎬ为 ２０ ℃)全黑暗(辛霞等ꎬ２００４ꎻ郭秋菊

等ꎬ２０１８)的 ＳＰＸ￣３００８５Ｈ￣Ⅱ生化培养箱ꎬ每 ３ ｄ 更

换滤纸并添加 ４ ｍＬ 的对应处理液以保证浸提液

浓度ꎮ 自水杉种子置床开始ꎬ每隔 ２４ ｈ 观察记录

发芽情况ꎬ以胚根出现为萌发标志ꎮ 待种子发芽

后在每个试验单元随机抽取 １０ 粒种子测量芽长ꎬ
记录测量直至所有种子发芽完成ꎬ约 ２０ ｄ 后测定

其胚轴(子叶着生点到主根的一段距离)长度和主

根(由胚根发育而成的根)长度(强胜ꎬ２００５)ꎮ 根

据发芽情况计算种子发芽率、发芽势和发芽指数ꎬ
根据种子发芽以及芽、根的生长情况计算化感效

应敏感指数( ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｙ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎬＲＩ) 和化

感综合效应指数 ( Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｙ
ｉｎｄｅｘꎬＳＥ)ꎬ其计算公式如下ꎮ

(１) 发芽率: Ｇ ｒ ＝
Ｇａ

Ｇ ｔ
×１００％ꎮ

式中:Ｇａ 为正常发芽的种子数ꎻＧ ｔ 为供试种

子数ꎮ

(２) 发芽势:Ｇ ｅ ＝
Ｇｍａｘ

Ｇ ｔ
×１００％ꎮ

式中:Ｇｍａｘ为发芽数最多日的发芽种子数ꎻＧ ｔ

为供试种子数ꎮ

(３) 发芽指数:Ｇ ｉ ＝
Ｇｐ

Ｇｄ
ꎮ

式中:Ｇｐ为与 Ｇｄ相对应的每天发芽种子数ꎻＧｄ

为发芽天数ꎮ
(４) 化感效应敏感指数 ( ＲＩ) (Ｗｉｌｌｉａｍｓｏｎ ＆

Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎꎬ１９８８):

ＲＩ＝ １－ Ｃ
Ｔ
(Ｔ≥Ｃ)或 ＲＩ＝ Ｃ

Ｔ
－１(Ｔ<Ｃ)ꎮ

式中:Ｃ 为对照值ꎻＴ 为处理值ꎻＲＩ>０ 为促进ꎬ
ＲＩ<０ 为抑制ꎬＲＩ 绝对值的大小与作用强度一致ꎮ

(５) 化感综合效应指数(ＳＥ)反映化感效应的

强弱ꎬ是指同一处理下对同一受体各测试项目 ＲＩ
的算术平均值ꎬ即

ＳＥ ＝ (发芽率 ＲＩ＋发芽势 ＲＩ＋发芽指数 ＲＩ＋芽
长 ＲＩ＋胚轴 ＲＩ＋主根 ＲＩ) / ６ꎮ
１.２.３ 数据处理 　 对不同浓度 ＦＬ、ＮＬ 处理下水杉

种子 萌 发 和 生 长 进 行 方 差 分 析 及 多 重 比 较

(Ｄｕｎｃａｎ)ꎻ使用 ＳＰＳＳ １８.０ 软件对不同处理下水杉

种子芽长的生长变化进行 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 模型拟合和计

算生长参数(杨志玲等ꎬ２０１１ꎻ吴漫玲等ꎬ２０２０)ꎬ即
最大线性生长速率 ( ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｎｅａｒ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅꎬ
ＭＧＲꎬ即连日生长量最大时的生长速率)、线性生

长速率( ｌｉｎｅａｒ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅꎬＬＧＲꎬ即线性生长期内的
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平均生长速率)、线性生长量( ｔｏｔａｌ ｌｉｎｅａｒ ｇｒｏｗｔｈꎬ
ＴＬＧꎬ即线性生长期内的生长量)和线性生长量占

总线性生长量的百分率ꎮ 具体计算公式如下ꎮ
Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 模型拟合方程:

ｙ＝ ｋ
１＋ｅａ－ｂｔ

ꎻ

ＭＧＲ ＝ ｖｍａｘ ＝
１
４
ｂｋꎻＬＧＲ ＝ ２

９
ｂｋꎻＴＬＧ ＝ ｋ

３
ꎮ

式中: ｙ 为芽长累计生长量ꎻ ｋ 表示拟合芽长

的生长极限值ꎻ ｔ 为生长时间ꎻ ａ 和 ｂ 为待定系数ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 凋落物浸提液对水杉种子萌发的影响

由图 １ 可知ꎬ不同类型的凋落物浸提液处理后

水杉种子萌发指标呈现一定差异性ꎮ 不同浓度 ＦＬ
对种子发芽指数有显著影响(Ｐ<０.０５)ꎬ对发芽率

和发芽势则影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ ＦＬ 处理后ꎬ种
子发芽率、发芽势和发芽指数随着浓度升高呈现

波动变化且均在 ５０ ｇＬ￣１处理时最高ꎻ而在 １ ｇ
Ｌ￣１处理时发芽率和发芽指数显著比 ＣＫ 分别减少

３６.８４２％、３２.６７７％ꎮ 不同浓度 ＮＬ 对发芽率、发芽

势和发芽指数影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ在 １ ｇＬ￣１处

理下ꎬ发芽率、发芽势与发芽指数均高于 ＣＫꎬ其中

发芽势(３６％)显著比 １０ ｇＬ￣１高 ２.３４９ 倍ꎮ 总体

来看ꎬ在 ＦＬ 浓度为 ５０ ｇＬ￣１时对水杉种子萌发有

一定促进作用ꎬ而在 １、１００、２００ ｇＬ￣１时则有一定

抑制作用ꎻＮＬ 处理下ꎬ当浓度为 １ ｇＬ￣１时显示一

定促进作用ꎬ而 ５、１０、２００ ｇＬ￣１则抑制种子萌发ꎮ
２.２ 凋落物浸提液对水杉种子生长的影响

２.２.１ 凋落物浸提液对 ３ 个种子生长指标的影响　
由图 ２ 可知ꎬ不同浓度 ＦＬ 对芽长、胚轴长和主根长

影响极显著(Ｐ<０.０１)ꎬ并且所有经过 ＦＬ 处理的种

子生长的 ３ 个指标值均小于 ＣＫꎮ 当浓度高于 １０
ｇＬ￣１时ꎬ随着浓度的升高ꎬ各指标值下降程度越

大ꎻ当低于此浓度时ꎬ３ 个种子生长指标值呈现波动

变化ꎮ 不同浓度 ＮＬ 对芽长和主根长有极显著影响

(Ｐ<０.０１)ꎬ对胚轴长影响显著(Ｐ<０.０５)ꎬ并且这 ３
个种子生长指标均在 ＣＫ 处理时为最大值(４５.０００、
１１.７６７、２８.８６７ ｍｍ)ꎬ其次为 １０ ｇＬ￣１ꎬ并且浓度高

于 １０ ｇＬ￣１时ꎬ各生长指标值随浓度升高逐步降

低ꎻ在 １~５ ｇＬ￣１范围内ꎬ芽长和胚轴长呈现逐渐降

低的趋势ꎬ主根长则表现为先降低再升高ꎬ这表明

同一类型凋落物的不同小写字母表示差异显著 ( Ｐ <
０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｙｐｅ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 水杉凋落物浸提液对自身种子萌发的影响
Ｆｉｇ. １　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ｌｉｔｔｅｒ

ｅｘｔｒａｃｔ ｏｎ ｉｔｓ ｏｗｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

随着浸提液浓度的增加ꎬ种子生长表现出一定的浓

度梯度抑制作用ꎮ 经过 ＦＬ 和 ＮＬ 处理后ꎬ不同类型

不同浓度的凋落物浸提液均对水杉种子萌发后的

生长呈现出一定的抑制作用ꎬ当浓度高于 ２０ ｇＬ￣１

时ꎬ其抑制程度尤为显著ꎮ
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图 ２　 水杉凋落物浸提液对自身种子生长的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ｌｉｔｔｅｒ

ｅｘｔｒａｃｔ ｏｎ ｉｔｓ ｏｗｎ ｓｅｅｄ ｇｒｏｗｔｈ

２.２.２ 凋落物浸提液对芽生长进程的影响 　 水杉

种子的芽长在试验期间的生长表现为开始较为缓

慢ꎬ之后较迅速ꎬ达到一定值后ꎬ又趋于缓慢ꎬ直至

生长停止ꎮ 可见ꎬ芽长的生长变化符合“ Ｓ”型生长

曲线特点ꎬ故采用 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 模型拟合ꎮ 由表 １ 可

知ꎬＦＬ 和 ＮＬ 处理下种子芽长 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ 拟合方程的

决定系数为 ０.９８８ ~ ０.９９８ꎬ均达到了极显著相关水

平ꎮ 随着 ２ 种凋落物浸提液浓度的增加ꎬ芽长的

生长曲线越平缓ꎬ芽长进入线性生长期的时间越

晚(图 ３)ꎮ 当浸提液浓度达到 １００、２００ ｇＬ￣１时ꎬ
ＦＬ 处理下芽长的生长曲线明显低于 ＮＬ 处理下的

生长曲线ꎬ说明高浓度下 ＦＬ 对芽长生长进程的抑

制作用更明显ꎮ 由表 ２ 可知ꎬＦＬ 和 ＮＬ 处理后ꎬ水
杉种子芽长 ＭＧＲ 和 ＬＧＲ 均随着浓度的增加逐渐

下降ꎬ１ ~ ５ ｇＬ￣１时高于 ＣＫꎬ而当浓度增加到 ５０
ｇＬ￣１及以上时ꎬＭＧＲ 和 ＬＧＲ 均小于 ＣＫꎻＴＬＧ 均小

于 ＣＫꎬ除 ２、５ ｇＬ￣１处理外ꎬ其余处理均随着浓度

的增加而逐渐降低ꎻ线性生长量占总生长量的百

分率为 ５５.２６３％ ~６４.６８３％ꎮ
２.３ 凋落物浸提液对水杉的化感效应评价

由表 ３ 可知ꎬＦＬ 处理后ꎬ种子萌发指标的化感

效应敏感指数(ＲＩ)在 １ ~ ５ ｇＬ￣１和 １００ ~ ２００ ｇ
Ｌ￣１处理时为负数ꎬ即表现为抑制作用ꎬ其中 １ ｇ
Ｌ￣１对种子发芽率和发芽势的抑制最强ꎬ２００ ｇＬ￣１

对发芽指数抑制最强ꎬ而 １０ ~ ５０ ｇＬ￣１有不显著的

促进作用ꎮ ＮＬ 在 １、２ ｇＬ￣１浓度处理时ꎬ种子萌

发指标的 ＲＩ 为正值ꎬ即有一定促进作用ꎬ在此之

后ꎬ随着浓度的升高ꎬ表现为无显著促进作用和抑

制作用ꎮ ＦＬ 和 ＮＬ 处理对水杉种子芽长、胚轴长

和主根长均有抑制作用ꎬ在浓度≥１０ ｇＬ￣１时ꎬ浓
度越高抑制作用越强ꎬ同时对主根长的抑制作用

高于胚轴长和芽长ꎮ
为综合分析凋落物浸提液对水杉种子萌发和

生长的化感效应ꎬ进行化感效应综合指数( ＳＥ)计

算ꎬ结果见表 ３ꎮ ＦＬ 各浓度均抑制种子萌发和生

长( －０.００１ ~ ０.５６２)ꎬ抑制作用表现为 １ ~ １０ ｇＬ￣１

范围内逐渐下降ꎬ１０ ~ ５０ ｇＬ￣１则为先上升再下降

的趋势ꎬ１００ ~ ２００ ｇＬ￣１抑制最强ꎻＮＬ 对水杉种子

萌发和生长的影响为“低促高抑”的双重效应ꎬ１
ｇ Ｌ￣１ 时 为 一 定 促 进 作 用 ( ０. ０４４)ꎬ浓 度 高 于

１ ｇＬ￣１时为抑制作用ꎬ并且浓度越高抑制越强ꎮ
综合来看ꎬＦＬ 对水杉种子萌发和生长的抑制强度

大于 ＮＬꎬ并且不同浓度呈现出不同的抑制效果ꎮ

３　 讨论与结论

种子萌发是植物生活史的重要阶段ꎬ并且显

著地受到凋落物的化感效应影响ꎬ从而影响种群

的建立和更新(刘芳黎等ꎬ２０１７)ꎮ 本研究证实水

杉凋落物对水杉种子的萌发与生长有一定程度的

抑制作用ꎬ 说明水杉母树凋落物对该种群的天然
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表 １　 不同浓度凋落物浸提液处理水杉种子芽长生长曲线方程的拟合参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｉｔｔｉｎｇ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｈｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅｓ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ
ｓｅｅｄｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｅｘｔｒａｃｔ

类型
Ｔｙｐｅ

浸提液浓度
Ｅｘｔｒａｃｔ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
( ｇＬ ￣１)

拟合方程参数 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒ

生长极限值
Ｇｒｏｗｔｈ

ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ
ｖａｌｕｅ ( ｋ)

待定系数
Ｕｎｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

(ａ)

待定系数
Ｕｎｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

( ｂ)

决定系数
Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

(Ｒ２)

检验值
Ｔｅｓｔ ｖａｌｕｅ

(Ｆ)
Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

ＦＬ １ ４２.８４９ ７.５２９ ０.６５６ ０.９９６ ４ ２３３.８２６ ０.０００
２ ３８.８８７ ７.９１３ ０.７０２ ０.９９７ １３ ７９２.１７９ ０.０００
５ ４２.６６５ ７.４９６ ０.６３９ ０.９９４ ２ ５８８.２０８ ０.０００
１０ ４０.４４２ ７.４２４ ０.６４１ ０.９９７ ５ ０１３.８２０ ０.０００
２０ ３８.３８０ ７.８１０ ０.６５９ ０.９９５ ２ ９８７.６５３ ０.０００
５０ ３４.６３０ ６.３９９ ０.５０７ ０.９９２ １ ７６３.２４１ ０.０００
１００ ３１.２９４ ６.４５７ ０.４２３ ０.９９３ １ ６２２.２４９ ０.０００
２００ ２５.０２６ ７.２７６ ０.４８２ ０.９９４ １ ６９３.２９７ ０.０００

ＮＬ １ ４１.４０９ ７.６４２ ０.６７２ ０.９９６ ３ ９８２.６３５ ０.０００
２ ３９.９０３ ７.４４３ ０.６４２ ０.９９６ ３ ６４０.５０７ ０.０００
５ ４１.３５６ ７.９３９ ０.６６４ ０.９９８ ６ ９３１.０１４ ０.０００
１０ ３８.８９３ ７.２１２ ０.６２８ ０.９９３ ２ ３４４.７９３ ０.０００
２０ ３８.０９６ ７.１０７ ０.５９７ ０.９９４ ２ ６６３.３２７ ０.０００
５０ ３４.８４８ ７.０１２ ０.５３７ ０.９８８ １ １１２.７６９ ０.０００
１００ ２８.８０８ ７.４３３ ０.５８６ ０.９９５ ２ ９１０.３３５ ０.０００
２００ ２６.０６６ ６.９７０ ０.５０４ ０.９９３ １ ７６９.１１７ ０.０００

ＣＫ ４４.８８３ ６.５７１ ０.５６３ ０.９９６ ４ ３８０.００８ ０.０００

图 ３　 不同浓度凋落物浸提液对水杉种子芽长生长曲线的影响
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｏｎ ｓｈｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ｓｅｅｄｓ

４５９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 不同浓度凋落物浸提液处理水杉种子

芽长的生长参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｒｏｗｔｈ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｈｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ ｓｅｅｄｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｅｘｔｒａｃｔｓ

类型
Ｔｙｐｅ

浸提液浓度
Ｅｘｔｒａｃｔ
ｃｏｎｃｅｎ￣
ｔｒａｔｉｏｎ

( ｇＬ ￣１)

最大线性
生长速率

ＭＧＲ
(ｍｍｄ ￣１)

线性生长
速率
ＬＧＲ

(ｍｍｄ ￣１)

线性
生长量
ＴＬＧ

(ｍｍ)

线性生长量
占总线性生长量

的百分率
Ｒａｔｉｏ ｏｆ

ｌｉｎｅａｒ ｇｒｏｗｔｈ ｔｏ
ｔｏｔａｌ ｌｉｎｅａｒ
ｇｒｏｗｔｈ
(％)

ＦＬ １ ７.０２７ ６.２４６ ２４.７３９ ５７.８０１

２ ６.８２５ ６.０６６ ２２.４５１ ５８.１１４

５ ６.８１６ ６.０５８ ２４.６３３ ５８.２８０

１０ ６.４８１ ５.７６１ ２３.３４９ ５７.７９５

２０ ６.３２３ ５.６２１ ２２.１５９ ５７.８５６

５０ ４.３８９ ３.９０２ １９.９９４ ５８.９２７

１００ ３.３０９ ２.９４２ １８.０６８ ６４.６８３

２００ ３.０１６ ２.６８１ １４.４４９ ６１.０５１

ＮＬ １ ６.９５７ ６.１８４ ２３.９０７ ５８.８２６

２ ６.４０４ ５.６９３ ２３.０３８ ５８.４２３

５ ６.８６５ ６.１０２ ２３.８７７ ６０.４９９

１０ ６.１０６ ５.４２８ ２２.４５５ ５５.２６３

２０ ５.６８６ ５.０５４ ２１.９９５ ５８.７０５

５０ ４.６７８ ４.１５９ ２０.１２０ ５６.１４９

１００ ４.２２０ ３.７５１ １６.６３２ ５８.１５４

２００ ３.２８４ ２.９１９ １５.０４９ ６１.３４２

ＣＫ ６.３１７ ５.６１５ ２５.９１３ ５７.５８４

更新存在一定化感效应ꎮ 新鲜凋落物浸提液在极

低浓度(１ ｇＬ￣１)时阻碍种子发芽ꎬ这与 Ｍａｃｉａｓ
(１９９５)的研究一致ꎬ可能是新鲜凋落物中含有萘

类、酯类、醇类等化感物质ꎬ干扰种子内部物质的

代谢ꎬ抑制细胞分裂、伸长及膜渗透性等ꎬ进而阻

碍种子萌发ꎬ因此表现出低浓度对种子萌发具有

强烈抑制作用ꎮ 但是ꎬ究竟是哪种化感物质起作

用还有待进一步研究ꎮ 高浓度(１００、２００ ｇＬ￣１)
处理的新鲜凋落物浸提液对水杉种子萌发和生长

均有一定抑制作用ꎬ这与晋梦然等(２０２０)研究格

氏栲(Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｋａｗａｋａｍｉ)未分解层浸提液在高

浓度时抑制杉木(Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ)种子发

芽的结果一致ꎮ 出现这种现象的原因是ꎬ随着化

感物质在高浓度下积累到一定程度ꎬ会导致细胞

器受到破坏(Ｍａｈｄａｖｉｋｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ从而影响植

物对水分和矿物质吸收利用ꎬ致使种子萌发和生

长受到限制ꎮ 水杉自然凋落物浸提液对水杉种子

发芽率、发芽势和发芽指数影响不显著ꎬ除了浓度

为 １ ｇＬ￣１时呈现一定的促进作用外ꎬ其余均为抑

制作用ꎬ并且在试验中发现高浓度的自然凋落物

浸提液会延迟种子萌发ꎮ Ｇａｒｎｅｔｔ 等(２００４)研究发

现新泽西州刚松、美洲越橘(Ｇａｙｌｕｓｓａｃｉａ ｂａｃａｔｔａ)和
美国白栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｂａ)３ 种主要树种的凋落物均

对新泽西州刚松的种子发芽无影响ꎬ这主要是因

为自然凋落物受土壤中微生物、风化、淋溶等作用

的影响ꎬ导致其化感物质活性有一定降低(Ａｒａｎｉｔｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ化感作用也随之减弱ꎮ

幼苗阶段在植物整个生活史中至关重要ꎬ而
芽是从种子到早期幼苗建成的最初阶段ꎬ其会受

到众多因素的影响(蔺吉祥等ꎬ２０１１)ꎮ 水杉新鲜

和自然凋落物浸提液均抑制芽长、胚轴长和主根

长ꎬ尤其是浓度高于 ２０ ｇＬ￣１时极不利于种子萌

发 后 的 生 长ꎬ 这 与 毛 红 椿 ( Ｔｏｏｎａ ｃｉｌｉａｔａ ｖａｒ.
ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ)凋落叶水浸液对毛红椿幼苗生长抑制作

用相同(郭晓燕等ꎬ２０１９)ꎮ 植物凋落物释放的化

感物 质 能 够 破 坏 内 根 组 织、 抑 制 根 毛 形 成

(Ａｇｕｉｌｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ降低对水分和营养物质的

吸收ꎬ阻碍有机物质的迅速积累ꎬ从而导致水杉种

子生长受到明显抑制ꎬ最终影响水杉幼苗在种群

中的存活力和竞争能力ꎬ这在一定程度上阻碍了

水杉种群天然更新ꎮ 本研究发现ꎬ水杉凋落物浸

提液浓度对主根长的抑制作用高于胚轴长和芽长

的抑制作用ꎬ这也进一步证实了 Ｃｈｏｎ 等(２００２)的
研究结果ꎬ即苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ)根系比种子萌

发率和胚轴长对化感自毒物质的反应更敏感ꎮ 由

于种子发芽后由主根直接向外界汲取生长所需能

量ꎬ因此根是最先受到影响且影响程度比其他部

分更加显著(张志忠等ꎬ２０１３)ꎮ
“Ｓ”型生长曲线描述某一种群受空间约束的

生长过程(卢恩双等ꎬ２００２)ꎬ本研究发现ꎬ水杉种

子芽长的生长动态变化也符合“Ｓ”型生长曲线(Ｒ２

≥０.９８８)ꎬ并且低浓度(≤２０ ｇＬ￣１)凋落物浸提

液在一定程度上促进芽的生长速率ꎬ而中高浓度

则抑制芽的生长ꎮ 这是由凋落物化感作用的浓度

依赖性造成的ꎬ低浓度作用下诱导植物产生耐受

蛋白、采取快速生长等方式以应对不良环境ꎬ当浓

度超过植物自我调节能力的阈值时ꎬ其受到的化

感抑制作用更明显 (Ｃｒａｉｎｅ ＆ Ｄｙｂｚｉｎｓｋｉꎬ ２０１３) ꎮ
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表 ３　 水杉凋落物浸提液对自身种子萌发和生长的化感效应敏感指数和化感综合效应指数的影响
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｙ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ

ｌｉｔｔｅｒ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｏｎ ｉｔｓ ｏｗｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ

类型
Ｔｙｐｅ

浸提液浓度
Ｅｘｔｒａｃｔ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
( ｇＬ ￣１)

发芽率
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

发芽势
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

ｅｎｅｒｇｙ

发芽指数
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

ｉｎｄｅｘ

芽长
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｓｈｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ

胚轴
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｈｙｐｏｃｏｔｙｌ

主根
ＲＩ 值

ＲＩ ｖａｌｕｅ ｏｆ
ｍａｉｎ ｒｏｏｔ

化感综合
效应指数

ＳＥ

平均
Ａｖｅｒａｇｅ

ＦＬ １ －０.４３６ －０.４１４ －０.２６８ －０.０５１ －０.０７１ －０.０５７ －０.２１６ －０.２２４

２ －０.２６１ －０.２１２ －０.１０８ －０.１６５ －０.１９１ －０.２５７ －０.１９９

５ －０.０５５ －０.０６１ －０.００３ －０.０６５ －０.０３６ －０.１２５ －０.０５７

１０ ０.０９３ ０.００２ ０.１２８ －０.１１４ －０.１０４ －０.００９ －０.００１

２０ －０.２３１ ０.００２ －０.１０４ －０.１７５ －０.１３０ －０.２９８ －０.１５６

５０ ０.１９２ ０.１７２ ０.１５７ －０.３２６ －０.２６９ －０.５８３ －０.１１０

１００ －０.０１４ －０.１７１ －０.２２６ －０.６１１ －０.６０５ －１.３３８ －０.４９４

２００ －０.０１４ －０.０２９ －０.３７０ －０.９０１ －０.８９２ －１.１６６ －０.５６２

ＮＬ １ ０.１２４ ０.３７１ ０.１９６ －０.１０７ －０.０８３ －０.２３９ ０.０４４ －０.２１７

２ ０.１０９ ０.２１１ ０.１４１ －０.１４１ －０.１１３ －０.３１３ －０.０１８

５ －０.０７７ －０.２５７ －０.０６７ －０.１４０ －０.１５６ －０.１９３ －０.１４８

１０ －０.０７７ －０.４７６ －０.０３０ －０.１０７ －０.０４０ －０.１８９ －０.１５３

２０ ０.０２４ ０.１７２ ０.０８８ －０.２０１ －０.１２８ －０.４０１ －０.０７４

５０ ０.００６ －０.０６１ －０.０４４ －０.２５６ －０.１２１ －１.１９３ －０.２７８

１００ ０.１５２ ０.１３０ ０.０８０ －０.５７３ －０.３３８ －１.９４３ －０.４１５

２００ ０.００６ ０.０３０ －０.１０８ －０.８３４ －０.４９８ －２.７５６ －０.６９４

此外ꎬ芽长在试验生长周期内的线性生长量占总

生长量的百分率在 ５５％以上ꎬ进一步证实无论是

在何种条件下线性生长期都是水杉生长过程中的

关键时期(吴漫玲等ꎬ２０２０)ꎮ
化感效应敏感指数是衡量化感作用强度的重

要指标ꎬ本研究发现新鲜和自然凋落物浸提液对

种子萌发后生长的影响大于对种子萌发的影响ꎮ
一方面是因为芽与化感物质直接接触ꎬ且接触的

时间最长ꎬ化感抑制作用表现明显ꎻ另一方面ꎬ由
于种子拥有种皮、种翅等保护作用ꎬ导致其对化感

作用的响应有一定程度的滞后 ( Ｄｅｖａｎｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８)ꎮ 不同类型不同浓度的凋落物浸提液对林

木种子萌发和生长的影响不同ꎬ化感综合效应指

数显示水杉新鲜凋落物浸提液对水杉种子萌发和

生长的抑制强度大于自然凋落物浸提液ꎬ这与郭

晓燕等(２０１８)和刘芳黎等(２０１７)的研究结果一

致ꎬ均表明新鲜凋落物抑制作用大于自然凋落物ꎬ
出现这种现象可能是凋落物在不同分解阶段产生

的化感物质种类或含量不同ꎬ从而造成化感效应

的差异化ꎮ 本研究所有结果是在室内实验条件下

得出ꎬ存在一定局限性ꎬ需要结合田间试验进一步

探讨、验证水杉凋落物对水杉天然萌发与更新的

影响机制ꎮ 此外ꎬ天然更新受到复杂自然环境(温
度、光照、水分、凋落物等)、人为因素(采种、干扰

等)和物种自身特性(种子活力、种源、繁殖特性、
遗传种群结构等)等多因素影响ꎬ如何有效促进水

杉天然更新还需进一步综合研究ꎮ
种子萌发和早期生长是天然更新的重要阶

段ꎬ本研究发现水杉新鲜和自然凋落物水浸提液

均对自身种子萌发和生长产生了化感作用ꎬ并且

总体表现为一定的抑制作用ꎬ验证了水杉凋落物

的化感作用是影响水杉天然更新的障碍因素之

一ꎮ 由于水杉每年落叶时间刚好在球果成熟前

后ꎬ因此今后在水杉母树保护与繁育管理中ꎬ建议

在种子雨高峰期前适当清理水杉凋落物ꎬ以避免

化感物质富积ꎬ为种子萌发和幼苗生长提供适宜

环境ꎬ从而促进水杉种群天然更新ꎮ
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摘　 要: 为深入了解 Ｃｒ６＋胁迫对人工湿地植物薏苡光合特性和微量元素吸收的影响ꎬ该文通过构筑微型垂

直流薏苡(Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ)人工湿地ꎬ采用 １ / ２ Ｈｏａｇｌａｎｄ’ｓ 营养液配制的含 ０、５、２０、４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋废水为

灌溉用水ꎬ研究铬胁迫对人工湿地植物生长、光合特性、抗氧化酶活性和微量元素吸收等的影响ꎮ 结果表

明:(１)低浓度(５ ｍｇＬ￣１)Ｃｒ６＋对薏苡的株高、茎粗和分蘖影响不显著ꎬ高浓度(２０、４０ ｍｇＬ￣１)Ｃｒ６＋则显著

抑制薏苡的生长ꎮ (２)低浓度 Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡叶片净光合速率(Ｐｎ)、气孔导度(Ｇｓ)和蒸腾速率(Ｔｒ)有不

同程度的提高ꎬ提高幅度分别为 ６.８％ ~ ５４.８％、１３.０％ ~ ４０.３％和 ９.１％ ~ ３６.４％ꎮ 高浓度 Ｃｒ６＋ 处理下ꎬ叶片

Ｐｎ、Ｇｓ、Ｔｒ等指标显著下降ꎬ但叶片胞间 ＣＯ２浓度(Ｃ ｉ)则显著提高ꎮ (３)薏苡叶片超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)和
过氧化物酶(ＰＯＤ)活性均随着处理时间的延长而提高ꎻ低浓度 Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡叶片 ＳＯＤ 活性与对照差异

不大ꎬ高浓度 Ｃｒ６＋处理下ꎬＳＯＤ 活性受到显著抑制ꎮ 薏苡叶片 ＰＯＤ 活性和丙二醛(ＭＤＡ)含量均随 Ｃｒ６＋处理

浓度的提高而提高ꎮ (４)高浓度 Ｃｒ６＋处理显著抑制根系、茎、叶对 Ｃｕ 、Ｆｅ、Ｍｎ 和 Ｚｎ 的吸收ꎮ (５)５、２０ ｍｇ
Ｌ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬ人工湿地对 Ｃｒ６＋去除率最高可达 ９９％ꎬ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下最高则为 ８６％ꎮ 综上认为ꎬＣｒ６＋

胁迫导致 Ｆｅ、Ｍｎ、Ｚｎ 和 Ｃｕ 等元素吸收量显著下降ꎬ光合受阻ꎬ抗氧化系统受损ꎬ植物生长受到抑制ꎬ最终导

致人工湿地处理含 Ｃｒ６＋废水的能力下降ꎮ
关键词: 铬ꎬ 人工湿地ꎬ 光合作用ꎬ 微量元素ꎬ 抗氧化酶
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ Ｃｒ６＋

ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ＰＯＤ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ (ＭＤＡ) ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ｃ. ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ ｌｅａｖｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ
ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ. (４) Ｔｈｅ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｕꎬ Ｆｅꎬ Ｍｎ ａｎｄ Ｚｎ ｂｙ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. (５) Ｔｈｅ ｒｅｍｏｖａｌ ｒａｔｅ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｂｙ ｔｈｅ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｗｅｔｌａｎｄ ｗａｓ ｕｐ ｔｏ ９９％
ｕｎｄｅｒ ５ ａｎｄ ２０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ａｎｄ ８６％ ｕｎｄｅｒ ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ａｌｌ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ Ｃｒ６＋

ｓｔｒｅｓｓ ｌｅａｄｓ ｔｏ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｅꎬ Ｍｎꎬ Ｚｎ ａｎｄ Ｃｕꎬ ｈｉｎｄｅｒｓ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｉｍｐａｉｒｓ
ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｓｙｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｗｈｉｃｈ ｕｌｔｉｍａｔｅｌｙ ｌｅａｄｓ ｔｏ ａ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｗｅｔｌａｎｄ
ｔｏ ｔｒｅａｔ Ｃｒ６＋ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｃｈｒｏｍｉｕｍ (Ｃｒ)ꎬ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄꎬ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｃｅ ｅｌｅｍｅｎｔꎬ ａｎｔｉｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅ

　 　 铬能够通过食物链途径进入植物、动物和人

的体内ꎬ并进行积累ꎬ且极易对生态环境和人体健

康造成伤害(Ｗｅｎｚｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３ꎻＲａｊｋｕｍａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９ꎻ樊霆等ꎬ２０１３)ꎮ 铬(Ｃｒ)在环境中的常见价

态有 Ｃｒ(Ⅲ)和 Ｃｒ(Ⅵ)ꎬ其中ꎬＣｒ(Ⅲ)毒性较低ꎬ
是人体必需的微量元素之一ꎻ而 Ｃｒ(Ⅵ)通常以铬

酸盐或重铬酸盐离子的形式与氧结合ꎬ其强氧化

性、高水溶性和膜渗透性使得极低浓度的 Ｃｒ(Ⅵ)
也具有高毒性 (王爱云等ꎬ２０１２ꎻＡｌａｈｍａｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 铬广泛应用于电镀业和染料业等行业ꎬ这
些行业工厂排放的废水是铬污染传播的重要途

径ꎬ并会导致耕地污染ꎮ 因此ꎬ加强含铬废水治理

和达标排放是避免耕地铬污染和保护有限耕地资

源的重要手段ꎮ
前人研究发现ꎬ运用化学固化法、化学稳定化

法、化学还原法、离子交换法和微生物还原法等技

术可以去除污水中铬ꎬ但这些技术存在成本较高、
操作复杂和不适于低浓度 Ｃｒ(Ⅵ)污染水体处理

(伍清新等ꎬ２０１４ꎻ田小利和李倩ꎬ２０１７) 等问题ꎮ
人工湿地是植物－微生物联合修复的一种修复模

式ꎬ因其成本低、耗能少和具有一定的生态效益的

特点ꎬ被认为是处理重金属污染修复的有效途径

(Ｒｉｖａｓｔａｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻ Ｚｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９ꎻＸｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 人工湿地对含铬污水具有较好的净化

效果ꎬ 李 志 刚 等 ( ２０１０ ) 研 究 发 现ꎬ 薏 苡 ( Ｃｏｉｘ
ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ)人工湿地能够高效去除生活污水中低

浓度 Ｃｒ６＋( <１０ ｍｇＬ￣１)ꎬ且植物表现出相对较高

的耐受性ꎬ而高浓度 Ｃｒ６＋(３０ ｍｇＬ￣１)胁迫则对薏

苡的生长有显著的抑制作用ꎮ 光合作用强弱是衡

量植物生长状态的重要指标ꎬ铬含量过高会导致

植物叶绿素分解ꎬ净光合速率 ( ｎｅｔ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｒａｔｅꎬＰｎ)、气孔导度( ｓｔｏｍａｔａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅꎬＧ ｓ)、蒸
腾速 率 ( ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ Ｔｒ ) 和 胞 间 ＣＯ２ 浓 度

( ｉｎｔｅｒｃｅｌｌｕａｒ ＣＯ２ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬＣ ｉ)等光合生理指标

下降ꎬ 最 终 导 致 植 物 的 生 长 受 到 显 著 抑 制

(Ｃｈｏｕｄｈｕｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻ邵云等ꎬ２０１２)ꎮ 其中ꎬ植
物光合速率的下降可能导致光合电子传递过程中

电子传递给 Ｏ２分子ꎬ活性氧含量增加ꎬ从而引起膜

脂过氧化ꎬ丙二醛(ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅꎬ ＭＤＡ)在体内

过量积累ꎬ使得植物体的各类代谢活动受到严重

阻碍甚至失调(杨雯一ꎬ２０２１)ꎮ 植物可通过提高

超氧化物歧化酶( ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅꎬ ＳＯＤ)和过

０６９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



氧化物酶(ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅꎬ ＰＯＤ)等抗氧化酶的活性来

抵御重金属的毒害作用(钟旻依等ꎬ２０１９)ꎮ 此外ꎬ
植物体内产生的可溶性蛋白等渗透调节物质亦可

缓解重金属胁迫(吕冬梅等ꎬ２０２１)ꎮ 但是ꎬ有关铬

胁迫条件下垂直流人工湿地植物光合参数、抗氧

化酶活性的变化特征的研究并不多见ꎮ
植物光合能力的大小与矿质养分的吸收关系

极为密切ꎬＣｕ、Ｚｎ、Ｆｅ 和 Ｍｎ 等微量元素与光合作

用关系极为密切ꎬ重金属胁迫对植物的养分吸收

和代谢产生重要影响ꎬ如 Ａｌｉ 等(２０１２)研究发现铬

胁迫抑制大麦对 Ｆｅ、Ｍｎ、Ｃｕ 和 Ｚｎ 的吸收ꎮ 肖家昶

等(２０２１)研究发现在铝胁迫下ꎬ西瓜叶片钾、钙和

镁元素积累ꎬ而钾、钙和镁元素与植物叶片光合和

抗逆等功能密切相关ꎮ 因为 Ｆｅ、Ｚｎ、Ｍｎ 和 Ｃｕ 都是

植物正常生长和代谢所必需的微量营养元素ꎬ也
是某些酶的活化剂ꎬ在植物的光合作用、呼吸作用

等方面的氧化还原过程中具有非常重要的作用

(徐根娣等ꎬ２０１５)ꎬ所以随着这些元素吸收量的减

少ꎬ将会直接导致植物光合能力的下降和生物量

的减少等问题ꎮ 迄今为止ꎬ有关 Ｃｒ６＋胁迫对植物吸

收营养元素的影响的研究仍鲜见报道ꎮ 因此ꎬ了
解 Ｃｒ６＋胁迫下植物的养分元素变化对于深入了解

人工湿地植物响应铬胁迫机制具有重要的实际

意义ꎮ
本研究拟采用构建模拟垂直流薏苡人工湿地

的方法ꎬ以含不同浓度 Ｃｒ６＋ 的铬废水 (利用 １ / ２
Ｈｏａｇｌａｎｄ’ ｓ 营养液配制)作为人工湿地灌溉用水ꎬ
拟探讨以下问题:(１)不同浓度 Ｃｒ６＋对人工湿地中

薏苡吸收微量元素的影响ꎻ(２)不同浓度 Ｃｒ６＋人工

湿地中薏苡生长、光合特性和人工湿地对 Ｃｒ６＋去除

的关系ꎮ 本研究结果可为实际人工湿地运作提供

一定的理论依据ꎬ并为今后人工湿地修复含重金

属污水提供参考价值和指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验设计

本试验于 ２０２０ 年的 ５—８ 月在广西大学农学

院科研基地网室(１０８°１７′１４″ Ｅꎬ２２°５０′１７″ Ｎ)内

进行ꎮ 当地年平均气温为 ２２.０ ℃ ꎬ属亚热带季风

气候ꎬ年均降雨量为 １ ３００ ~ ２ ０００ ｍｍꎮ
薏苡是禾本科(Ｐｏａｃｅａｅ)、薏苡属(Ｃｏｉｘ)植物ꎮ

薏苡为我国东南部常见栽培或野生植物ꎬ生于温

暖潮湿的边地和山谷溪沟ꎮ 薏苡是湿生性植物ꎬ
适应性强ꎬ对土壤要求不严ꎬ可以在富营养化的水

体中生长ꎬ根系发达ꎬ具有修复受污染水体能力

(高冲ꎬ２００８)ꎮ 因此ꎬ本试验以薏苡为人工湿地植

物ꎬ试验材料来自广西大学农学院试验基地ꎮ 参

考李志刚等(２０１０)的方法构建微型垂直流人工湿

地系统ꎬ选取上、下口直径和高度分别为 ７１、４５、６１
ｃｍ 的塑料桶ꎬ于桶内从下至上依次装填高度约 １０
ｃｍ 的鹅卵石(直径 ２ ~ ５ ｃｍ)ꎬ铺垫 ４０ ｃｍ 厚的细

沙层ꎬ在距桶底约 １０ ｃｍ 处安装水龙头作为出水

口ꎮ 每个桶内种植 ６ 株株高 ２０ ｃｍ 且长势均匀的

薏苡苗ꎮ 在 １ / ２ Ｈｏａｇｌａｎｄ’ ｓ 营养液中添加Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７

以获得含 ０(对照ꎬＣＫ)、５、２０、４０ ｍｇＬ￣１浓度 Ｃｒ６＋

的污水ꎬ不同浓度每个处理重复 ３ 次ꎮ
Ｃｒ６＋处理前 ２０ ｄꎬ用 １ / ２ Ｈｏａｇｌａｎｄ’ ｓ 营养液灌

溉人工湿地ꎮ ５ 月 １４ 日开始进行不同浓度 Ｃｒ６＋处
理ꎬ参考李志刚等(２０１８)的方法ꎬ采取间歇式进水

方式ꎬ进水后停留 ３ ｄꎬ然后落干 ４ ｄꎮ 每 ７ ｄ 为一

个周期ꎬ直至当年 ８ 月 ３０ 日试验结束ꎮ
１.２ 样品采集

分别于 Ｃｒ６＋处理后 １０、３０、６０、１００ ｄ 进行样品

采集ꎮ 取出植株并将根、茎和叶洗净拭干ꎬ一部分

叶片鲜样用于逆境生理指标的测定ꎻ另一部分把

根、茎和叶分开ꎬ放入烘箱 １０５ ℃ 杀青 ３０ ｍｉｎꎬ７０
℃烘至恒重后粉碎ꎬ最后过 ６０ 目筛后装样保存

待测ꎮ
１.３ 测定方法

１.３.１ 逆境生理指标的测定 　 叶片 ＳＯＤ 活性采用

苏州科铭试剂盒测定ꎻＰＯＤ 活性测定参照李合生

(２０００)ꎬ采用愈创木酚动力学扫描法ꎻＭＤＡ 含量

测定参照刘大林等(２０１５)ꎬ采用硫代巴比妥酸比

色法ꎮ
１.３.２ 光合生理指标的测定　 分别于 Ｃｒ６＋处理后的

第 １０、第 ３０、第 ６０ 和第 １００ 天的上午 ９: ００—
１１:３０使用 ＬＩ￣６４００ＸＴＲ 光合作用测定仪(生产厂

家:ＬＩ￣ＣＯＲꎬ产地:美国)ꎬ选择第一片展开叶(叶片

基部出现叶环时即为展开叶)ꎬ测定薏苡叶片的净

光合速率、气孔导度、蒸腾速率和胞间 ＣＯ２浓度指

标ꎮ 测定期间光照强度为(４８０±１０ )μｍｏｌ ｍ ￣ ２ꎬ
光照 时 间 为 ( １６ ± ０. ５ ) ｈꎬ 相 对 湿 度 保 持 在

６０％ ~７０％ꎮ
１.３.３ 微量元素铬、铁、铜、锰和锌含量的测定 　 将

植株的根、茎和叶分别冲洗干净后ꎬ将根系浸泡于

１６９１１１ 期 柳心怡等: Ｃｒ６＋对人工湿地薏苡光合特性和微量元素吸收的影响



浓度为 ２０ ｍｍｏｌＬ￣１的 Ｎａ２￣ＥＤＴＡ 溶液中 ３０ ｍｉｎꎬ
然后用超纯水冲洗干净ꎬ以除去吸附在根表面的

铬ꎮ 将根、茎和叶样品烘干后粉碎过 １００ 目筛ꎮ
参照王爱云等(２０１２)的方法ꎬ用浓硝酸与高氯酸

按 ４ ∶ １(Ｖ / Ｖ＝ ４ ∶ １)的方法进行消煮ꎬ并用电感耦

合等离子发射体发射光谱仪(型号:ＩＣＰ￣５０００ꎬ生
产厂家:北京聚光科技有限公司ꎬ产地:中国)测定

各组分中的 Ｃｒ、Ｆｅ、Ｃｕ、Ｍｎ 和 Ｚｎ 元素含量ꎮ
１.３.４ 农艺形状测定　 分别于 Ｃｒ６＋处理后第 １０、第
３０、第 ６０ 和第 １００ 天ꎬ测量薏苡茎粗、株高(从基

部至顶部第一个可见叶环)和分蘖数ꎮ
１.３.５ 水中 Ｃｒ６＋ 含量测定 　 参照苏长青(２０１６)的

方法ꎬ使用二苯碳酰二肼分光光度法测定出水中

Ｃｒ６＋含量ꎮ 其中所用比色管均用 １０％稀硝酸浸泡

１６ ｈ 以上ꎬ以防止试管内壁吸附 Ｃｒ６＋ꎮ
１.４ 统计分析

采用软件 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据处理

和计算ꎬ数据分析软件 ＤＰＳ ９.５０ 进行统计分析ꎬ
Ｄｕｎｃａｎ’ ｓ 法进行显著性检验(Ｐ<０.０５)ꎮ 平均数

据以“平均数 ± 标准差”表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同浓度 Ｃｒ６＋对薏苡农艺性状的影响

由表 １ 可知ꎬ各处理的薏苡株高随着 Ｃｒ６＋处理

时间的延长呈现出提高的趋势ꎬ高浓度的 Ｃｒ６＋胁迫

(２０ ~ ４０ ｍｇＬ￣１)抑制薏苡植株生长ꎮ 处理过程

中 ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理的薏苡株高与 ＣＫ 相比差异

不显著ꎬ而 ２０ ｍｇＬ￣１和 ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理均显

著抑制薏苡的株高ꎬ表明 Ｃｒ６＋对薏苡的抑制随 Ｃｒ６＋

浓度的增加而显著增强ꎮ
不同铬浓度下薏苡茎粗变化不明显ꎬ与 ＣＫ 差

异不显著ꎮ 分蘖数随 Ｃｒ６＋ 浓度的增加而减少ꎮ ５
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处理可促进薏苡分蘖ꎬ２０ ｍｇＬ￣１和

４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处理均抑制薏苡分蘖ꎬ４０ ｍｇＬ￣１

Ｃｒ６＋处理与 ＣＫ 相比分蘖数差异显著ꎮ
２.２ 不同处理下薏苡叶片光合作用的变化

由表 ２ 可知ꎬ薏苡叶片的 Ｐｎ和 Ｔｒ随 Ｃｒ６＋ 处理

时间的延长而呈先升后降的趋势ꎬＣｒ６＋ 处理 ５ ｄꎬ
Ｐｎ和 Ｔｒ值最高ꎻ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬＰｎ和 Ｔｒ均显

著大于 ＣＫꎬＣｒ６＋处理 ３０ ｄꎬＰｎ和 Ｔｒ达到最高ꎬ分别

比 ＣＫ 高 １.１ 和 １.４ 倍ꎬ随后逐渐下降ꎻ不同 Ｃｒ６＋处

理浓度相比较ꎬ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬＰｎ和 Ｔｒ值最

高ꎬ而 ２０、４０ ｍｇＬ￣１Ｃｒ６＋处理下ꎬＰｎ和 Ｔｒ均显著小

于 ＣＫꎬ浓度越高ꎬＰｎ和 Ｔｒ值越低ꎬ分别比对照低

６.１％ ~６６.４％和 ２８.２％ ~５５.９％ꎮ
随处理时间的延长ꎬＣＫ 的 Ｇ ｓ呈无规律变化ꎮ

５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬ叶片 Ｇ ｓ大于 ＣＫꎬ提高幅度

在 １６.７％ ~２６.７％之间ꎬ而高浓度的 Ｃｒ６＋胁迫(２０ ~
４０ ｍｇＬ￣１)下ꎬ除 Ｃｒ６＋处理 １０ ｄ 时 Ｇ ｓ大于对照外ꎬ
２０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理 Ｇ ｓ与 ＣＫ 差别不大ꎬ而 ４０ ｍｇ
Ｌ￣１ Ｃｒ６＋ 处理 Ｇ ｓ 值则显著低于 ＣＫꎬ降低幅度在

２７.２％ ~６０％之间ꎻ与对照相比ꎬ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理

叶片 Ｃ ｉ 与 ＣＫ 差异不大ꎬ其余处理叶片 Ｃ ｉ 均显著

大于 ＣＫꎬ并随着 Ｃｒ６＋处理浓度的提高而提高ꎮ
２.３ 不同处理下薏苡叶片逆境生理指标变化

２.３.１ 不同处理下薏苡叶片 ＳＯＤ 活性的变化 　 由

图 １ 可知ꎬ薏苡叶片的 ＳＯＤ 活性在 ８７. ９ ~ １５５. ４
Ｕｇ￣１ 之间ꎮ 随 Ｃｒ６＋ 处理时间的延长ꎬ薏苡叶片

ＳＯＤ 活性呈上升的趋势ꎮ ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理叶片

ＳＯＤ 大于 ＣＫꎻ２０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处理薏苡叶片 ＳＯＤ
活性与 ＣＫ 差异不显著ꎻ而 ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋随着处

理时间的延长ꎬ表现出先升后降的趋势ꎮ
２.３.２ 不同处理下薏苡叶片 ＰＯＤ 活性的变化 　 由

图 ２ 可 知ꎬ 薏 苡 叶 片 的 ＰＯＤ 活 性 在 １ １９４.８ ~
３ ５６２.４ Ｕｇ￣１ｍｉｎ￣１之间ꎬ随 Ｃｒ６＋ 处理时间的延

长和浓度的提高而提高ꎮ 在 ５、２０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处
理前期 ３０ ｄ 内ꎬＰＯＤ 活性与 ＣＫ 差异不显著ꎬ但随

Ｃｒ６＋处理时间的延长ꎬＣｒ６＋对叶片 ＰＯＤ 活性有显著

的促进作用ꎬＣｒ６＋处理 ６０ ~ １００ ｄꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ５、２０
ｍｇ Ｌ￣１ Ｃｒ６＋ 处 理 叶 片 ＰＯＤ 活 性 分 别 提 高 了

２７.８％ ~３６.３％和 ３６.９％ ~ ３９.４％ꎮ ４０ ｍｇＬ￣１Ｃｒ６＋

处理下ꎬ在 Ｃｒ６＋处理初期(１０ ｄ)ꎬ叶片 ＰＯＤ 活性与

ＣＫ 差异不显著ꎬ但 Ｃｒ６＋处理 ３０ ｄ 后ꎬ叶片 ＰＯＤ 活

性显著大于其他浓度处理ꎬ提高了 ２９.５％ ~ ４０.６％
和 ２６.６％ ~３１.３％ꎮ
２.３.３ 不同浓度 Ｃｒ６＋ 对薏苡叶片 ＭＤＡ 含量的影

响　 由图 ３ 可知ꎬ薏苡叶片 ＭＤＡ 含量在 ９. １２ ~
４８.８３ μｍｏｌｇ￣１之间ꎮ 随 Ｃｒ６＋处理时间的延长ꎬ叶
片 ＭＤＡ 含量呈先升后降的趋势ꎬＣｒ６＋ 处理 ３０ ｄ
时ꎬ各处理 ＭＤＡ 含量达到最高值ꎬ３０ ｄ 后呈下降

趋势ꎮ ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬ叶片 ＭＤＡ 含量与 ＣＫ
相比差异不显著ꎬ而 ２０、４０ ｍｇ Ｌ￣１Ｃｒ６＋ 处理叶片

ＭＤＡ 的含量则显著大于 ＣＫ 及 ５ ｍｇ Ｌ￣１ Ｃｒ６＋处理

２６９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下薏苡株高、茎粗和分蘖数变化
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｎｄ ｔｉｌｌｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ

ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ

(ｄ)

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

株高
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

( ｃｍ)

株高抑制率
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ
(％)

茎粗
Ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ

( ｃｍ)
分蘖数

Ｔｉｌｌｅｒ ｎｕｍｂｅｒ

１０ ０ ８７.４±４.０４ａ — １.２５±０.０６ａｂ １８±０.６３ａ

５ ８８.４±６.５４ａ — １.２８±０.０４ａ １８±０.８９ａ

２０ ７２.８±７.６６ｂ １６.７ １.１７±０.０８ｂｃ ５±０.７５ｂ

４０ ６６.６±７.５０ｂ ２３.８ １.２４±０.０５ａｂ ４±０.５２ｂ

３０ ０ １２０.３３±１０.２３ａ — １.２８±０.１９ａ ５１±３.４５ａ

５ １２４.１７±１０.３４ａ — １.２５±０.１０ａ ３９±１.３８ａ

２０ １０９.８３±１１.４８ｂ ８.７ １.１８±０.１３ａ １６±１.９７ｂ

４０ ７４.６７±１６.５５ｃ ３７.９ １.２１±０.１１ａ ７±１.１７ｂ

６０ ０ １７８.２０±２５.９７ａ — １.２７±０.１２ａ ５４±２.５３ａ

５ １９４.４０±１５.７９ａ — １.２９±０.０９ａ ４４±２.１６ａ

２０ １６８.００±２３.１９ａ ５.７ １.１９±０.１２ａ ３９±２.２６ａ

４０ １０８.６０±９.２９ｂ ３９.１ １.１９±０.０７ａ １４±１.９７ｂ

１００ ０ ２２２.６７±１５.５６ａ — １.３７±０.２１ａ ６２±２.６６ａ

５ ２３２.８３±１６.１８ａ — １.３５±０.０６ａ ６３±２.５９ａ

２０ １８４.３３±２６.９３ｂ １７.２ １.２７±０.１１ａ ６０±２.９０ａ

４０ １３２.００±２３.２５ｃ ４０.７ １.２５±０.１０ａ １４±１.８６ｂ

　 注: 抑制率(％)＝ (对照处理的株高－铬处理的株高) / 对照处理的株高×１００ꎮ 表中数据为平均值±标准差ꎬ同列中不同小写字母
表示显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ (％)＝ ( ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ－ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｃｈｒｏｍｉｕｍ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ) / ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ×
１００. Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ａｒｅ ｘ±ｓꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

的ꎮ 叶片 ＭＤＡ 含量随 Ｃｒ６＋浓度增大呈上升ꎮ 随处

理时间的延长ꎬ不同浓度 Ｃｒ６＋处理叶片 ＭＤＡ 含量

差异逐渐缩小ꎮ
２.４ 不同浓度 Ｃｒ６＋对薏苡吸收微量元素及铬的

影响

由表 ３ 可知ꎬ薏苡植株根、茎、叶的 Ｆｅ 含量分

别在 ４５０. ３６ ~ １ ９９６.３０ ｍｇｋｇ￣１、３９. ３７ ~ １７２. ４４
ｍｇｋｇ￣１和 １９８.３３ ~ ３８２.８１ ｍｇｋｇ￣１之间ꎬ不同部

位 Ｆｅ 含量大小依次为根>叶>茎ꎮ 处理 ３０ ｄ 时ꎬ５
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理根、茎、叶 Ｆｅ 含量均比处理 １０ ｄ
时有不同程度的增加ꎬ增加幅度为 ７.８％ ~ ２９.２％ꎬ
其中茎中 Ｆｅ 含量增加幅度最大ꎬ根次之ꎬ最低为

叶ꎬ而 ２０、４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处理下ꎬ根、茎、叶中 Ｆｅ
含量均呈下降趋势ꎬ下降幅度最大的为 ２０ ｍｇＬ￣１

Ｃｒ６＋处理的根ꎬ下降幅度为 ２４.６％ꎻ不同 Ｃｒ６＋ 处理

浓度相比较ꎬ除 ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理与 ＣＫ 差异不显

著外ꎬ其他浓度 Ｃｒ６＋处理均显著降低了根系对 Ｆｅ
的吸收ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ降幅最大的为 ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋

处理ꎬ降幅为 ４７.５％ꎮ
薏苡根系的 Ｍｎ 含量最高ꎬ其次是茎ꎬ最低的

是叶(表 ４)ꎮ 除 ＣＫ 和 ５ ｍｇＬ￣１Ｃｒ６＋处理 ３０ ｄ 的

茎 Ｍｎ 含量大于 １０ ｄ 处理外ꎬ随着处理时间的延

长ꎬ其他各 Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡根、茎、叶对 Ｍｎ 含量

的吸收皆呈显著下降趋势ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ在 ２０、４０
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡根系对于 Ｍｎ 的含量显著

下降ꎬ下降幅度分别在 ４. ４％ ~ １０. ６％和 ２０. ０％ ~
４２.６％之间ꎮ 整个处理过程中ꎬＣｒ６＋处理 １０、４０、６０
ｄ 薏苡叶片的 Ｍｎ 含量随 Ｃｒ６＋ 浓度升高而显著

降低ꎮ
由表 ５ 可知ꎬ薏苡植株体内积累的 Ｚｎ 含量均

随处理时间的延长而呈下降的趋势ꎬ不同部位 Ｚｎ
含量大小依次为根>叶>茎ꎮ 茎 Ｚｎ 含量随铬处理

浓度的提高而显著下降外ꎬ根和叶片 Ｚｎ 含量的变

化没有一致的规律ꎮ
薏苡植株根、茎和叶的 Ｃｕ 含量分别在 ４.６９ ~

１５.８３ ｍｇｋｇ￣１、 ２.１２ ~ ５.２３ ｍｇｋｇ￣１、 ２.８９ ~ ５.２９

３６９１１１ 期 柳心怡等: Ｃｒ６＋对人工湿地薏苡光合特性和微量元素吸收的影响



表 ２　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下薏苡叶片净光合速率、气孔导度、胞间 ＣＯ２浓度和蒸腾速率的变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｐｎꎬ Ｇ ｓꎬ Ｔ ｒ ａｎｄ Ｃ ｉ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ

(ｄ)

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

净光合速率
Ｐｎ

(μｍｏｌｍ￣２ｓ￣ １)

蒸腾速率
Ｔ ｒ

(ｍｍｏｌｍ￣２ｓ ￣１)

气孔导度
Ｇ ｓ

(ｍｏｌｍ￣２ｓ ￣１)

胞间 ＣＯ２浓度
Ｃ ｉ

(μｍｏｌｍｏｌ￣１)

１０ ０ １２.８７±０.８１ｂ １.８５±０.１４ｂ ０.１７±０.０３ｃ ２４１.９２±１５.７７ｃ

５ １６.９５±１.３９ａ ２.２５±０.１３ａ ０.２０±０.０１ｂ ２３２.３１±１１.６５ｃ

２０ ８.８０±１.３９ｃ １.５０±０.０８ｃ ０.２３±０.０３ａ ２９９.６０±３３.６４ｂｃ

４０ ４.５７±０.９８ｄ １.２３±０.０７ｃ ０.２３±０.０２ａ ３４７.９７±１５.２９ｂ

３０ ０ １８.８９±０.８４ｂ ２.３３±０.２６ｂ ０.１１±０.０１ａ １８５.８２±１７.３０ｂ

５ ２２.７１±０.４４ａ ３.２７±０.１５ａ ０.１２±０.０１ａ １９４.２１±１１.２８ａｂ

２０ １４.６０±０.５９ｃ ２.３８±０.１２ｂ ０.１１±０.１５ａ ２４４.９０±２２.１２ａ

４０ ９.３０±０.５５ｄ １.６８±０.１７ｃ ０.０６±０.０１ｂ ２４４.７８±９.０１ａ

６０ ０ １４.３２±２.３５ｂ ２.９５±０.３６ｂ ０.１１±０.０１ｂ １５７.８２±１５.７８ｂ

５ ２０.１７±１.２６ａ ３.８８±０.２４ａ ０.１５±０.０１ａ １２７.５４±６.９７ｂ

２０ １３.９３±０.９３ｂ ２.８３±０.１６ｂ ０.１０±０.０１ｂ １５１.５７±９.７２ｂ

４０ ８.１４±０.９５ｃ ２.２４±０.１５ｃ ０.０８±０.０１ｂ ２１４.７８±１１.０４ａ

１００ ０ １２.０４±２.１０ａｂ １.７７±０.１９ａ ０.０５±０.０１ａ １０８.０７±５.０８ａ

５ １５.０９±１.２２ａ ２.００±０.１３ａ ０.０６±０.０１ａ １０４.０８±１４.３６ａｂ

２０ １１.３０±０.６９ｂ １.２７±０.０５ｂ ０.０４±０.０１ｂ １２９.３４±１１.１９ａ

４０ ４.０５±０.１１ｃ ０.７８±０.０８ｃ ０.０２±０.０１ｃ １３８.３６±７.６７ａ

　 注: 表中数据为平均值±标准差ꎬ 同列中不同小写字母表示相同天数不同处理间差异显著性 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅｓ: Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ａｒｅ ｘ± ｓꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ｏｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄａｙｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

不同字母表示相同天数不同处理间差异显著性(Ｐ< ０.０５)ꎮ
下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄａｙｓ (Ｐ<０.０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下薏苡叶片
超氧化物歧化酶(ＳＯＤ)活性变化

Ｆｉｇ. １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＳＯＤ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｃｏｉｘ
ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

ｍｇｋｇ￣１之间ꎬ薏苡植株体内的 Ｃｕ 含量最高是根ꎬ
其次是叶ꎬ最低是茎ꎮ 薏苡植株体内积累的 Ｃｕ 含

图 ２　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下薏苡叶片
过氧化物酶(ＰＯＤ)活性变化

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＰＯＤ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｃｏｉｘ
ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

量均随处理时间的延长而呈下降趋势(表 ６)ꎮ
由表 ７ 可知ꎬ薏苡植株内积累的铬含量大小依

次为根>叶>茎ꎮ 薏苡根系铬的含量随 Ｃｒ６＋处理浓

度的提高而增加ꎬ处理 １０ ｄ 和 １００ ｄꎬ高浓度的

Ｃｒ６＋胁迫(２０ ~ ４０ ｍｇＬ￣１)对薏苡根系的铬含量影

４６９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ３　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下薏苡叶片丙二醛
(ＭＤＡ)含量变化

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ＭＤＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ｃｏｉｘ
ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

响差异不显著ꎬ其他时期表现均为显著ꎮ 在整个

Ｃｒ６＋处理过程中ꎬ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 处理薏苡茎对于

铬的吸收呈现出先升后降的趋势ꎮ 处理 ３０ ｄ 前ꎬ
４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 薏苡叶片对铬含量的吸收呈上升

趋势ꎬ与 １０ ｄ 相比增加了 ３５.１％ꎻ而 ３０ ｄ 促进作用

却不明显ꎬ表现为下降的趋势ꎬ处理 １００ ｄ 与 ３０ ｄ
相比薏苡叶片对铬含量的吸收下降了 ２６.６％ꎮ
２.５ 不同处理下出水 Ｃｒ６＋含量变化

由图 ４ 可知ꎬ５、２０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理下湿地出

水 Ｃｒ６＋含量极低ꎬ去除率最高可达 ９９％ꎬ随铬处理

时间的延长ꎬ两种人工湿地对 Ｃｒ６＋的去除率下降ꎬ
但在处理后期去除率最低也高达 ８９％ꎮ 而 ４０
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理对 Ｃｒ６＋的去除率与 ５、２０ ｍｇＬ￣１

Ｃｒ６＋处理相比差异显著且去除效果不明显ꎬ其在 ３０
ｄ 时达到最高ꎬ为 ８６％ꎬ３０ ｄ 后表现为下降趋势ꎮ

３　 讨论

前人研究发现ꎬ低浓度铬胁迫可促进西兰花

生长ꎬ而高浓度铬胁迫则会产生抑制作用(徐芬

芬ꎬ２０１４)ꎮ 本研究亦发现ꎬ低浓度 ５ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋

处理提高了薏苡株高ꎻ２０ ｍｇＬ￣１以上浓度 Ｃｒ６＋处
理则对薏苡株高有抑制作用ꎬ随 Ｃｒ６＋浓度提高ꎬ抑
制效果明显ꎬ但 Ｃｒ６＋处理对薏苡的茎粗影响不大ꎮ
薏苡总分蘖数随 Ｃｒ６＋ 处理浓度增加而减少ꎬ４０
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋抑制作用显著ꎮ

光合作用是绿色植物最基本和最重要的生命

活动过程ꎬ光合速率、气孔导度、胞间 ＣＯ２浓度等是

衡量光合作用强度的重要指标ꎮ 有研究表明ꎬ适
量的铬可提高植物叶片叶绿素含量ꎬ提高植物光

合能力ꎬ促进植物生长(Ｂｏｎｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９１ꎻ 欧阳峥

嵘等ꎬ２０１０)ꎻ而过量的铬胁迫会则造成植物藻细

胞线粒体损伤ꎬ叶绿体破坏ꎬ使得植物的光合效率

和呼吸作用降低ꎬ从而抑制植物生长ꎬ严重时甚至

还会导致植物死亡 ( Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ杨国远等ꎬ
２０１４ꎻ王碧霞等ꎬ２０１６)ꎮ 光合作用的限制酶主要

受到 ＣＯ２浓度的调控ꎬ而气孔导度受到 ＣＯ２的影响

(姚佳等ꎬ２０１５)ꎮ 在本研究中ꎬ薏苡叶片 Ｇ ｓ随铬处

理时间的延长而下降ꎬ表明铬胁迫会引起叶片含

水量降低ꎬ从而促使气孔关闭ꎬ导致 Ｃ ｉ 下降ꎬ进而

引起光合速率降低ꎮ 本研究发现ꎬ低浓度的 ５
ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理促进薏苡叶片 Ｐｎ和 Ｔｒ的提高ꎬ而
高浓度 ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋处理则表现出抑制作用ꎬ植
物生长的表现与光合参数的变化一致ꎬ表明高浓

度 Ｃｒ６＋胁迫可能是通过抑制薏苡的光合作用ꎬ引导

光合机构受损、光化学活性降低ꎬ从而产生明显的

光抑制ꎬ最终导致植物生长受到抑制ꎮ
重金属对植物的毒害机理之一是干扰植物对

养分的吸收ꎬ破坏植物体内的养分平衡(董钻和谢

甫练ꎬ１９９６)ꎮ Ｆｅ、Ｍｎ、Ｚｎ 和 Ｃｕ 是植物体内参与代

谢作用的酶类辅基或激化酶活性的活化剂ꎬ参加

代谢氧化还原过程ꎬ影响着植物呼吸作用、光合作

用的过程ꎮ 同时ꎬ还能提高作物对逆境和病害的

抗性(陈永林ꎬ２０１６)ꎮ 本研究发现ꎬ高浓度的 Ｃｒ６＋

胁迫(２０ ~ ４０ ｍｇＬ￣１)显著抑制薏苡根、茎和叶对

Ｆｅ、Ｍｎ 和 Ｚｎ 的吸收ꎬ而且抑制效果随着处理时间

的延长而增加ꎮ 铬胁迫干扰了植物对营养元素的

吸收与运输ꎬ其原因可能是大量的活性离子在根

尖细胞壁与质膜表面的阴离子之间相互作用ꎬ改
变了其质膜结构以及膜电位ꎬ从而使得离子转运

体的活性发生了变化ꎬ而在土壤中溶出的不同形

态活性铬也降低了多价阳离子在根皮层细胞质外

体的负载量ꎬ从而影响吸收ꎻ此外ꎬ也有可能是铬

离子与金属阳离子竞争阳离子结合位点ꎬ使得其

他营养元素的结合位点减少ꎬ从而抑制 Ｆｅ、Ｍｎ、Ｚｎ
等营养元素的吸收ꎮ 高浓度铬胁迫使植物清除氧

自由基和光合能力下降ꎬ造成植物氧化损伤ꎬ从而

导致运输至根系光合产物量下降ꎬ根系因得不到

足量的物质和能量供应ꎬ使其根系吸收元素能力

下降ꎬ进而导致植物的代谢紊乱(徐根娣等ꎬ２０１５)ꎮ

５６９１１１ 期 柳心怡等: Ｃｒ６＋对人工湿地薏苡光合特性和微量元素吸收的影响



表 ３　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理对薏苡根、茎、叶铁含量的影响(单位: ｍｇｋｇ ￣１)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ Ｆｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔꎬ

ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ (Ｕｎｉｔ: ｍｇｋｇ ￣１)

植株部位
Ｐｌａｎｔ ｐａｒｔ

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

处理时间 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｄ)

１０ ３０ ６０ １００

根
Ｒｏｏｔ

０ １ ９９６.３０±３５.７７ａ １ ０６６.９０±３１.５５ｂ ５２９.１１±２.０２ａ ５２１.７６±０.６９ａ

５ １ ４７３.７１±８.７８ｂ １ ６６９.２５±２４.２３ａ ５１９.３５±１.７７ｂ ４９２.１６±１.４９ｃ

２０ １ １９０.２２±２２.３４ｃ ８９７.６４±４.４０ｃ ４９４.８２±１.９０ｃ ５０２.７１±１.２６ｂ

４０ １ ０１２.３８±２１.０６ｄ ９０２.８８±１０.２３ｃ ４７４.３２±２.５１ ｄ ４５０.３６±０.３８ｄ

茎
Ｓｔｅｍ

０ １４０.２３±１４.４９ｂ １７２.４４±４.５４ａ １０３.９５±２.３０ａ ５４.３８±２.９６ａ

５ １３０.６５±２.２１ｂｃ １６８.７５±１.２０ａ ９１.９８±５.２９ｂ ４４.７７±１.６５ｂ

２０ １１２.６７±１４.６３ｃ １１８.１１±２.００ｂ ８２.３４±２.７１ｃ ４１.３０±３.５８ｂ

４０ １２２.２５±１２.５０ｂ １０３.１４±３.１４ ｂ ８７.８９±２.３２ｂｃ ３９.３７±２.５８ｃ

叶
Ｌｅａｆ

０ ３１３.１７±３.１８ａ ２１５.３３±７.０６ｅ ２０２.０３±１７.０８ａｂ ２８４.６１±２.４７ａ

５ ２７１.９３±２.７４ｂ ２９３.０４±３.４６ｂ １９８.６１±５.５５ｂ ２３５.６５±６.２０ｂ

２０ ２３５.６３±９.５９ｃ ２３８.６０±０.３３ｄ ２１８.５３±３.７５ａ ２１５.６２±９.３０ｃ

４０ ３０１.６８±１３.７０ａ ３８２.８１±１４.２３ａ １９８.３３±１.０１ｂ ２２４.４７±２.１８ｂｃ

表 ４　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理对薏苡根、茎、叶锰含量的影响(单位: ｍｇｋｇ ￣１)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ Ｍｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔꎬ

ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ (Ｕｎｉｔ: ｍｇｋｇ ￣１)

植株部位
Ｐｌａｎｔ ｐａｒｔ

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

处理时间 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｄ)

１０ ３０ ６０ １００

根
Ｒｏｏｔ

０ ４３２.５９±１１.３４ｂ ２４１.９７±６.８０ａ １４７.４２±７.８８ａｂ １５４.２６±３.４７ａ

５ ４５０.９２±１２.８４ａ ２４８.１０±６.１９ａ １５６.０２±５.１５ａ １３１.３０±４.９２ｂ

２０ １４８.４６±１.７８ｃ １４１.９１±４.５１ｂ １２６.８２±１.４９ｃ １１２.４１±１１.１０ｂ

４０ １２２.９７±１.９５ｄ １３９.８６±１０.２０ｂ １１１.８７±３.１２ｂ ６４.２５±６.０２ｃ

茎
Ｓｔｅｍ

０ １３７.１７±４.２４ｂ １６１.６０±２.５７ｂ １４１.９１±６.９２ｂ ９７.４３±３.９１ｂ

５ １５１.８４±１.５２ａ １７５.３６±０.６４ａ １６１.５３±４.４１ａ １２１.０４±４.４３ａ

２０ ８４.０７±０.６０ｃ ８２.８５±３.２２ｃ ９０.８１±４.２４ｃ １０７.８０±１０.４３ｂ

４０ ８６.６５±１.８５ｃ ５１.１９±１.５４ｄ ４１.７１±２.７６ｄ ３９.４７±０.８２ｃ

叶
Ｌｅａｆ

０ ９４.４４±４.７５ａ ３８.３０±０.９３ｃ ８２.４４±３.５０ａ ３９.５６±１.７９ｂ

５ ８０.５３±１.６１ｂ ４７.０４±１.８０ｂ ６９.２７±２.９２ｂ ４７.８６±２.２０ａ

２０ ５７.６１±３.７６ｄ ２３.１７±０.２３ｄ ３８.７２±０.６０ｃ ２９.３８±２.２８ｃ

４０ ４１.０７±０.７９ｅ ２４.０１±１.９５ｄ １３.８３±１.４４ｄ １８.６５±０.５１ｄ

Ｆｅ、Ｍｎ 和 Ｚｎ 是植物正常生命活动所必需的微量

元素ꎬ在植物体内参与调控叶绿素合成ꎬ调节植物

体内 ＣＯ２的供应和基质中的 ｐＨꎬ从而影响到植物

的光合作用和氧化还原反应等重要生理过程(杜

新民和张永清ꎬ２００８)ꎮ 过量的 Ｃｒ６＋导致 Ｆｅ、Ｍｎ 和

Ｚｎ 吸收量的下降ꎬ可能导致薏苡光合速率和抗氧

化系统对活性氧的调节能力下降ꎬ最终使得薏苡

的生长受到抑制ꎮ
在重金属胁迫下ꎬ植物细胞内氧化还原平衡

被破坏ꎬ从而导致植株中活性氧含量明显增加ꎬ影
响了整个活性氧清除系统对活性氧的清除能力ꎬ
导致整个生理生化过程紊乱ꎬ 从而进一步加重氧

６６９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ５　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理对薏苡根、茎、叶锌含量的影响(单位: ｍｇｋｇ ￣１)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ Ｚｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔꎬ

ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ (Ｕｎｉｔ: ｍｇｋｇ ￣１)

植株部位
Ｐｌａｎｔ ｐａｒｔ

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

处理时间 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｄ)

１０ ３０ ６０ １００

根
Ｒｏｏｔ

０ ３４.２０±４.７０ａ １８.０７±０.３８ｂ １１.０９±０.８６ｃ １１.８６±０.１８ａ

５ ２９.８５±１.０４ｂ ２５.３３±３.４６ａ １２.５５±０.１８ｂ １１.７０±０.９３ａ

２０ ２５.５８±０.５５ｃ １４.１２±０.９０ｃ １２.００±０.７２ｂｃ １０.２９±０.２７ｂ

４０ ２９.７１±０.６５ｂ １６.４７±０.３２ｂｃ １１.２６±０.３３ｃ ９.７１±２.５６ｂ

茎
Ｓｔｅｍ

０ １３.６５±０.４６ｂ １３.０１±０.８８ａ １１.２４±０.８８ａ １１.６７±１.３５ａ

５ １２.５９±０.８６ｂ １１.８２±０.４８ｂ ８.８８±０.６９ｂ ７.０９±０.９９ｂ

２０ ９.１６±０.６０ｃ ８.１０±０.０８ｄ ６.７８±１.０１ｃ ５.８７±０.９５ｂ

４０ １２.４２±１.９８ｂ ９.６３±０.３０ｃ ６.１２±０.３４ｃ ５.７８±０.５１ｂ

叶
Ｌｅａｆ

０ １３.５９±０.４７ｃ １８.０８±０.０８ｃ １４.８６±１.２９ｂ １３.０６±０.０２ａ

５ １３.５２±０.１３ｃ １９.２４±１.２０ｃ １７.５４±０.７２ａ １２.２９±０.７６ｂ

２０ １７.１５±１.６９ｂ ２０.８６±０.４３ｂ １５.３９±１.３９ｂ ９.２７±０.７６ｂ

４０ １６.６７±０.３３ｂ ２６.２５±１.７０ａ １７.０８±１.３１ａ ８.９７±１.３７ｃ

表 ６　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理对薏苡根、茎、叶铜含量的影响(单位: ｍｇｋｇ ￣１)
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ Ｃｕ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔꎬ

ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ (Ｕｎｉｔ: ｍｇｋｇ ￣１)

植株部位
Ｐｌａｎｔ ｐａｒｔ

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

处理时间 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｄ)

１０ ３０ ６０ １００

根
Ｒｏｏｔ

０ １５.８０±０.４８ａ ７.９７±０.１０ｂ ６.７１±０.０８ａ ６.１６±０.０９ａ

５ １５.８３±０.３０ａ １１.６３±０.６１ａ ５.９０±０.２０ｃ ５.６９±０.２９ｂ

２０ ９.２８±０.０９ｄ ７.４０±０.１１ｅ ５.４６±０.０６ｄ ５.１９±０.３０ｂ

４０ ８.９２±０.３０ｃ ７.６２±０.１４ｄ ５.４４±０.１８ｄ ４.６９±０.０７ｃ

茎
Ｓｔｅｍ

０ ５.２３±０.９１ｂ ５.０１±０.１３ｂ ４.３６±０.１５ａ ４.０２±０.２０ａ

５ ４.５３±０.０７ｂｃ ３.６０±０.０７ｃ ３.４１±０.１３ｂ ３.２４±０.０５ｂ

２０ ３.５８±０.７７ｃ ３.０２±０.２０ｃｄ ２.４０±０.２４ｃ ２.１２±０.１６ｃ

４０ ３.５８±０.１６ｃ ２.８６±０.０６ｄ ２.７０±０.０３ｃ ２.３６±０.２２ｂ

叶
Ｌｅａｆ

０ ５.２９±０.３２ｃ ５.０１±０.０９ａ ４.５９±０.０４ｂ ５.３２±０.２１ａ

５ ５.１３±０.１９ｃ ４.９９±０.１７ａ ４.８０±０.０２ａ ４.９４±０.０９ａ

２０ ５.０４±０.４４ｄ ４.９４±０.３４ａ ４.４４±０.１７ｃ ４.３４±０.２３ｂ

４０ ５.０１±０.１３ｂ ４.２５±０.０９ｂ ３.６４±０.１２ｄ ２.８９±０.２１ｃ

化损伤ꎬ影响植物生长(周希琴和莫灿坤ꎬ２００３)ꎮ
在本研究中的 Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡叶片 ＭＤＡ 含量随

铬浓度的增大和时间的延长而呈现先升后降的趋

势ꎬ叶片 ＭＤＡ 含量提高ꎬ说明 Ｃｒ６＋ 胁迫下细胞膜

脂过氧化水平高ꎬ膜结构受损伤程度加深ꎬ植物的

抗逆性减弱(陈晶等ꎬ２０１７)ꎮ ＳＯＤ 和 ＰＯＤ 是植物

体内重要的抗氧化酶ꎬ协助植物清除氧自由基ꎬ抵
抗氧化胁迫 (曾凡荣ꎬ２０１０)ꎮ 本研究发现ꎬ在 ５
ｍｇＬ￣１Ｃｒ６＋处理下ꎬ薏苡叶片 ＳＯＤ 和 ＰＯＤ 活性显

著增强ꎬ有利清除氧自由基ꎬ减少叶片中 ＭＤＡ 的

积累ꎬ从而提高薏苡抵抗铬胁迫能力ꎻ而 ４０ ｍｇ
Ｌ￣１Ｃｒ６＋高浓度铬胁迫对薏苡造成了严重的氧化胁

７６９１１１ 期 柳心怡等: Ｃｒ６＋对人工湿地薏苡光合特性和微量元素吸收的影响



表 ７　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理对薏苡根、茎、叶总铬含量的影响 (单位: ｍｇｋｇ ￣１)
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ Ｃｒ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｏｏｔꎬ

ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｏｉｘ ｌａｃｒｙｍａ￣ｊｏｂｉ (Ｕｎｉｔ: ｍｇｋｇ ￣１)

植株部位
Ｐｌａｎｔ ｐａｒｔ

铬处理
Ｃｒ６＋ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
(ｍｇＬ ￣１)

处理时间 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ (ｄ)

１０ ３０ ６０ １００

根
Ｒｏｏｔ

５ ５７７.７７±９０.３２ｂ ６６０.８０±３９.３７ｄ ４２８.３４±５５.８２ｃ ６４９.５２±４２.４５ｂ

２０ ６３７.９２±１０９.９６ｂ １ １０５.８７±４.０３ｃ ８８４.９５±８７.５１ｂ ９９０.０５±１１.７２ａ

４０ ６９２.０５±３４.４１ｂ １ ８３９.５２±１０１.２１ｂ １ ３９９.３７±６６.５９ａ １ ０５０.３６±５２.３１ａ

茎
Ｓｔｅｍ

５ ５１.７３±２.３３ｃ ７４.７５±４.２５ｄ ８６.０８±５.８０ｂ １４８.０７±１３.０７ｃ

２０ ７３.１５±９.６０ｃ ９１.０７±３.４６ｃ ９８.２８±８.５８ｂ １６３.６３±８.６８ｂ

４０ １３９.５４±４.３５ｂ ２３３.１６±６.６３ｂ ２０４.８８±１４.１３ａ １８２.６６±５.２４ａ

叶
Ｌｅａｆ

５ ６６.１９±１７.１６ｃ １０１.２１±１７.２５ｃ ９３.４２±９.２５ｂ １１０.１５±２３.７３ｂ

２０ １１５.４９±２８.４４ｂｃ １０８.５６±３.２２ｃ １０５.７８±４.７７ｂ １６４.２７±１６.４９ｂ

４０ １５５.８９±４４.８５ａｂ ２４０.２９±３２.９１ｂ ２０２.２３±３０.９３ａ １７６.４０±１３.１３ａ

图 ４　 不同浓度 Ｃｒ６＋处理下出水 Ｃｒ６＋变化

Ｆｉｇ. ４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｃｒ６＋ ｉｎ ｅｆｆｌｕｅｎｔ ｔｒｅａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃｒ６＋

迫ꎬ脂质过氧化程度增强ꎬ已超出了薏苡 ＳＯＤ 和

ＰＯＤ 清除氧自由基抵抗氧化胁迫的能力ꎬ尽管此

时 ＳＯＤ 仍具有较高活性ꎬ但可能由于活性氧生成

量过多ꎬＳＯＤ 来不及清除ꎬ从而使 ＭＤＡ 生成量提

高ꎬ因此 ４０ ｍｇＬ￣１ Ｃｒ６＋ 胁迫下薏苡的抗逆性降

低ꎬ使 其 生 长 受 到 抑 制ꎮ 这 一 结 果 与 汤 茜 等

(２０１８)和朱秀红等( ２０１７)的研究结果一致ꎮ 说

明 Ｃｒ６＋胁迫影响了植株的抗氧化系统ꎬ并且植株对

外源抗氧化胁迫迅速做出了反应ꎮ
人工湿地对污水中 Ｃｒ(Ⅵ)的去除与基质的吸

附、植物吸收和微生物的活动密切相关ꎬ而植物的

活动直接影响到人工湿地氧化还原条件、有机质

分配和微生物活动ꎬ从而影响到人工湿地对 Ｃｒ
(Ⅵ)去除ꎬ人工湿地植物的生长状况与其对重金

属 的 去 除 能 力 有 密 切 的 关 系 ( Ｖｙｍａｚａｌ ＆
Ｂｒｅｚｉｎｏｖａꎬ２０１６)ꎮ 本研究中ꎬ低浓度 Ｃｒ６＋ 胁迫下ꎬ
人工湿地出水所含 Ｃｒ６＋含量较低ꎬ对 Ｃｒ６＋去除能力

较强ꎬ可能是低浓度 Ｃｒ６＋胁迫下薏苡人工湿地能够

维持相对较好的长势ꎬ对 Ｃｒ６＋ 去除率较高的重要

原因ꎮ

４　 结论

综上所述ꎬ本研究发现高浓度 Ｃｒ６＋铬胁迫下ꎬ
薏苡植株体内的 Ｆｅ、Ｍｎ、Ｚｎ 和 Ｃｕ 等与光合和抗氧

化等生理功能密切相关的微量元素吸收量大幅度

下降ꎬ导致薏苡光合速率下降ꎬ抗氧化系统受损ꎬ
从而使薏苡的生长受到抑制ꎬ最终导致人工湿地

处理含 Ｃｒ６＋废水的能力下降ꎮ 但是ꎬ低浓度 Ｃｒ６＋胁
迫下的薏苡人工湿地能够维持相对较好的长势ꎬ
且人工湿地对 Ｃｒ６＋去除效率较高ꎮ
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ＷＡＮＧ ＸＹꎬ ＨＵ ＹＨꎬ ＺＨＡＮＧ ＸＱꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｐｏｔｔｅｄ
Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ２０２２ꎬ ４２(１１): １９７１－１９７９.

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１ꎬ 胡永红２ꎬ３ꎬ 张宪权２ꎬ３ꎬ 秦　 俊２ꎬ３∗ꎬ 刘群录１∗

( １. 上海交通大学 设计学院ꎬ 上海 ２００２４０ꎻ ２. 上海辰山植物园ꎬ 上海 ２０１６０２ꎻ
３. 上海城市树木生态应用工程技术研究中心ꎬ 上海 ２０００２０ )

摘　 要: 为指导绣球容器苗的合理施肥ꎬ该研究以两年生盆栽绣球 ‘花手鞠’ (Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ
‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’)为材料ꎬ利用“３４１４”平衡施肥设计ꎬ研究了氮(Ｎ)、磷(Ｐ)、钾(Ｋ)三种肥料的 ４ 个水平(Ｎ、
Ｋ２Ｏ:０、４、８、１２ ｇｐｌａｎｔ￣１ꎻＰ ２Ｏ５:０、１.５、３.０、４.５ ｇｐｌａｎｔ￣１)对‘花手鞠’生长及植物养分状况的影响ꎬ并利用

临界浓度法确定适宜的施肥量ꎬ为绣球容器苗的科学施肥提供依据ꎮ 结果表明:(１)在氮(Ｎ)肥处理中ꎬ‘花
手鞠’苗高、蓬径、植物生长指数(ＰＧＩ)、地上部分及全株生物量均随施肥量升高呈上升趋势ꎬ当施肥量超过

“２”水平时ꎬ这些指标升高不再显著ꎬ或略有下降ꎮ (２)低水平磷(Ｐ)肥(Ｐ１)和低水平钾(Ｋ)肥(Ｋ１)有利于

绣球‘花手鞠’生物量的积累ꎮ (３)绣球‘花手鞠’叶片和茎中的养分含量均随 Ｎ、Ｐ、Ｋ 施肥量的增加而升

高ꎬ而根系中 Ｋ 含量随 Ｋ 肥水平的升高变化不显著ꎬ与对照无显著差异ꎮ (４)根据临界浓度法确定绣球‘花
手鞠’叶片中 Ｎ 和 Ｐ 的适宜范围分别为 ３５.３１~ ４６.６４ ｇｋｇ￣１和 １.８８ ~ ２.２８ ｇｋｇ￣１ꎮ 综合考虑养分含量、植
物生长指标及生产成本ꎬ盆栽绣球 Ｎ、Ｐ、Ｋ 肥适宜的用量为 Ｎ２(８ ｇ Ｎｐｌａｎｔ￣１)、Ｐ１(１.５ ｇ Ｐ ２Ｏ５ｐｌａｎｔ￣１)和
Ｋ１(４ ｇ Ｋ２Ｏｐｌａｎｔ￣１)ꎮ
关键词: 绣球‘花手鞠’ꎬ 氮磷钾ꎬ “３４１４”平衡施肥ꎬ 生长ꎬ 养分含量
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｇｕｉｄｅ ｔｈｅ ｒａｔｉｏｎａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｔｔｅｄ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａꎬ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ (Ｎ)ꎬ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ (Ｐ) ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ (Ｋ) ａｔ ｆｏｕｒ ｌｅｖｅｌｓ (Ｎꎬ Ｋ２Ｏ: ０ꎬ ４ꎬ ８ꎬ １２ ｇｐｌａｎｔ￣１ꎻ Ｐ２Ｏ５: ０ꎬ １.５ꎬ ３.０ꎬ ４.５ ｇ
ｐｌａｎ￣１) ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｔｗｏ￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ ｐｏｔｔｅｄ Ｈ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ
ｂａｌａｎｃｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ “３４１４” ｍｅｔｈｏｄ. Ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｏｓａｇｅ ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ
ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ｒａｔｉｏｎａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｔｔｅｄ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ( １) Ｎ
ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ａｌｌ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｃａｎｏｐｙ ｄｉａｍｅｔｅｒꎬ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｅｘ (ＰＧＩ)ꎬ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ｗｈｏｌｅ
ｐｌａｎｔ ｂｉｏｍａｓｓｅｓ ｏｆ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｏｆ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｏｓａｇｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅｓｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｄｉｄ ｎｏｔ
ｃｈａｎｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｒ ｓｌｉｇｈｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｏｓａｇｅ ｅｘｃｅｅｄｅｄ Ｌｅｖｅｌ ２. (２) Ｌｏｗ￣ｌｅｖｅｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｐ (Ｐ１) ａｎｄ Ｋ (Ｋ１) ｗｅｒｅ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｂｉｏｍａｓｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’. (３) Ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓ ｏｆ Ｈ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｏｆ Ｎꎬ Ｐ ａｎｄ Ｋ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｄｏｓａｇｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｋ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｏｆ Ｋ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓꎬ ａｎｄ
ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ. (４) Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄꎬ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｎ ｉｎ Ｈ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｌｅａｖｅｓ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ３５.３１ ｔｏ ４６.６４ ｇｋｇ￣１ꎬ ａｎｄ Ｐ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ １.８８ ｔｏ
２.２８ ｇｋｇ￣１ . Ｃｏｎｓｉｄｅｒｉｎｇ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＰＧＩ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｃｏｓｔꎬ ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｏｓａｇｅｓ ｏｆ Ｎꎬ Ｐ ａｎｄ Ｋ ｆｏｒ
Ｈ. ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ａｒｅ Ｎ２ (８ ｇ Ｎｐｌａｎｔ￣１)ꎬ Ｐ１ (１.５ ｇ Ｐ２Ｏ５ ｐｌａｎｔ￣１) ａｎｄ Ｋ１ (４ ｇ Ｋ２ Ｏｐｌａｎｔ￣１)ꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘ Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ ’ꎬ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ ａｎｄ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ “ ３４１４ ” ｂａｌａｎｃｅｄ
ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ

　 　 绣 球 ( Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ) 为 绣 球 花 科

(Ｈｙｄｒａｎｇｅａｃｅａｅ)绣球属(Ｈｙｄｒａｎｇｅａ)落叶灌木ꎬ其
花色丰富、花序硕大ꎬ是大众所喜爱的一种观赏植

物(赵冰ꎬ２０１６ꎻ陈有民ꎬ２０１７ꎻＡｌｅｘａｎｄｅｒꎬ ２０１７)ꎮ
为满足市场对盆栽绣球苗的需求ꎬ加速优质种苗

的生产ꎬ合理施肥是一项重要的生产措施ꎮ
施肥是改变植物体内养分含量和生长发育的

有效措施(张文君ꎬ２０１２)ꎮ 其中ꎬ氮( ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬＮ)、
磷(ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬＰ)、钾(ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬＫ)是园林植物生

长发育中的三大必需营养元素 ( Ｋａｔｓｕｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 三种肥料的合理配施可以促进植物生长发

育及植株抗病能力ꎬ进而提高园林植物的观赏和经

济价值(王华荣和马文婷ꎬ２０１２)ꎮ 朱报著等(２０２０)
对杜鹃红山茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ａｚａｌｅａ)苗期元素进行了诊

断ꎬ发现杜鹃红山茶对 Ｎ 肥和 Ｋ 肥的反应比对 Ｐ 肥

更为 敏 感ꎮ 刘 晨 等 ( ２０１９ ) 对 微 型 月 季 ( Ｒｏｓａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｍｉｎｉｍａ)的研究结果表明ꎬ在不同肥料模式

处理下其营养元素含量、生长指标等显著提高ꎬ观
赏品 质 也 有 所 提 升ꎮ 在 切 花 菊 ‘ 秦 怀 玉 莲 ’
(Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ‘ Ｑｉｎｈｕａｉｙｕｌｉａｎ’) 研究

中ꎬ不同水平的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 处理中 Ｎ２Ｐ１Ｋ２ 和 Ｎ３Ｐ２Ｋ１
是适宜的处理ꎬ切花菊的生长品质和养分有效利用

率都较好(方馨妍等ꎬ２０２０)ꎮ 因此ꎬ肥料的合理用

量与配施可直接影响植物生长和养分含量等指标ꎬ

提高园林植物观赏和经济价值ꎬ有利于园林植物的

栽培养护ꎬ而不合理的肥料用量会抑制生长ꎮ
近年来ꎬ与绣球相关的研究多集中在花色相

关基因的表达分析(陈旦旦等ꎬ２０２０ꎻ薛超ꎬ２０２０)、
新品种快速繁殖(郭超ꎬ２０１５)、铝胁迫(李叶华等ꎬ
２０２０)、切花保鲜(杨景雅等ꎬ２０１８)等方面ꎮ 施肥

的相关研究主要集中在商品肥料对切花品质的影

响(王培等ꎬ２０１９)ꎻＮ 肥对绣球生长和养分吸收的

影响(Ｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻ缓释 Ｐ 肥

对绣球生长的影响( Ｓｈｒｅｃｋｈｉｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻＮ 和

Ｋ 水平及交互作用对切花绣球生长和开花影响的

田间实验( Ｔｈａｎｅｓｈｗａｒｉ ＆ Ｇｕｐｔａꎬ ２０１７)ꎮ 而定量

研究 Ｎ、Ｐ、Ｋ 三种肥料的施肥效应ꎬ特别是盆栽绣

球的养分研究还相对欠缺ꎬ这一定程度上制约了

绣球规模化生产和应用ꎮ
“３４１４”施肥试验设计已经广泛应用于农作物

的施肥研究中ꎬ在园林植物中也开始有所应用(张
文君等ꎬ２００９ꎻ金冬雪等ꎬ２０２１)ꎮ 此试验设计可进

行单因素和多因素肥料效应分析ꎬ确定植物 Ｎ、Ｐ、
Ｋ 肥的适宜用量ꎮ 本研究的材料为 ‘花手鞠’
(Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’)ꎬ是引自日

本的优良品种ꎬ在实践中有较多应用ꎮ 该品种具

有重瓣、花序直立、不易倒伏的优良性状(陆文佳ꎬ
２０１８)ꎬ还具有较强的抗性(潘月等ꎬ２０２１ꎻ凌瑞等ꎬ
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２０２１)ꎮ 本研究采用“３４１４”试验设计ꎬ研究 Ｎ、Ｐ、
Ｋ 肥对盆栽绣球生长和养分浓度的影响ꎬ探究施

肥与植株生长和各器官养分浓度的关系ꎬ确定绣

球代表品种‘花手鞠’最适的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 肥施用水平ꎬ
旨在为盆栽条件下绣球养分管理及 Ｎ、Ｐ、Ｋ 精准

配方施肥提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

本次施肥试验于 ２０２０ 年 ３ 月至 ８ 月在上海辰

山植物园隔离苗圃内(１２１°４８′ Ｅꎬ３１°２２′ Ｎ)展开ꎬ
场地位于上海市西南部的松江区ꎬ属于亚热带季

风气候ꎬ年均气温 １８.５ ℃ ꎬ试验期间苗圃的温度范

围为 ８ ~ ３６ ℃ꎮ
供试材料为‘花手鞠’ ( Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ

‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’)两年生苗ꎬ购于杭州画境种业公司ꎮ
栽植容器的上口直径 ２６ ｃｍꎬ下口直径 ２０ ｃｍꎬ高度

２６ ｃｍꎬ基质填充深度 ２０ ｃｍꎮ 盆栽基质为田园

土 ∶ 草炭 ∶ 珍珠岩 ＝ ３ ∶ ６ ∶ １(体积比) (李向林

等ꎬ２００４)ꎮ 基质的基本理化性质为 ｐＨ ６.６８ꎬ全 Ｎ
３０.０３ ｍｇｋｇ￣１、全 Ｐ ８. ３１ ｍｇｋｇ￣１、全 Ｋ ６５４. ０７
ｍｇ ｋｇ￣１、碱解 Ｎ １３. ９３ ｍｇ ｋｇ￣１、速效 Ｐ １. ３６
ｍｇｋｇ￣１、速效 Ｋ １４.９９ ｍｇｋｇ￣１ꎮ 试验所用 Ｎ 肥

为尿素(含 Ｎ ４６. ６％)ꎬＰ 肥为过磷酸钙(含 Ｐ ２Ｏ５

１４.５％)ꎬＫ 肥为硫酸钾(含 Ｋ２Ｏ ５４.１％)ꎬ购于国药

集团ꎬ均为化学分析纯ꎮ 根据植物的生长节律和

肥料的物理性质ꎬＮ 肥和 Ｋ 肥分 ７ 次ꎬ溶于水后施

入ꎬ施肥间隔约为 １５ ｄꎮ Ｐ 肥分 ３ 次ꎬ固体施入ꎬ其
中第一次作为基肥施入总 Ｐ 肥量的 ５０％ꎬ后两次

分别在初花期和盛花期ꎬ各施入 ２５％ꎮ 为了防止

雨水等其他环境因素造成的肥料流失等问题ꎬ盆
栽苗底部配有托盘ꎬ全部置于四周通风的透明塑

料棚下ꎬ覆以 ５０％遮荫率的遮荫网ꎮ
１.２ 试验方法

１.２.１ 试验设计 　 采用“３４１４”肥料试验设计ꎬＮ、
Ｐ、Ｋ ３ 个因素ꎬ每个因素有“０、１、２、３”４ 个水平ꎬ共
计 １４ 个处理(表 １)ꎮ 其中ꎬ“２”水平是试验预设

的最佳施肥量ꎬ“１”水平为“２”水平的一半ꎬ“３”水
平为“２”水平的 １.５ 倍(王圣瑞等ꎬ２００２)ꎮ 采用随

机区组设计ꎬ每个处理设置 ３ 个重复ꎬ每个重复 １０
株苗ꎬ共计 ４２０ 株ꎮ 具体每个施肥处理的试验设

计和肥料用量见表 １ꎮ

表 １　 “３４１４”施肥试验设计与肥料用量
Ｔａｂｌｅ １　 “３４１４” ｆｅｒｔｉｌｉｚｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ

ａｎｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｏｓａｇｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

肥料水平
Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｌｅｖｅｌ

Ｎ Ｐ ２Ｏ５ Ｋ２Ｏ

施肥量
Ｆｅｒｔｉｌｉｚｉｎｇ ａｍｏｕｎｔ

( ｇｐｌａｎｔ￣１)

Ｎ Ｐ ２Ｏ５ Ｋ２Ｏ

Ｔ１ Ｎ０Ｐ０Ｋ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｔ２ Ｎ０Ｐ２Ｋ２ ０ ２ ２ ０ ３ ８

Ｔ３ Ｎ１Ｐ２Ｋ２ １ ２ ２ ４ ３ ８

Ｔ４ Ｎ２Ｐ０Ｋ２ ２ ０ ２ ８ ０ ８

Ｔ５ Ｎ２Ｐ１Ｋ２ ２ １ ２ ８ １.５ ８

Ｔ６ Ｎ２Ｐ２Ｋ２ ２ ２ ２ ８ ３ ８

Ｔ７ Ｎ２Ｐ３Ｋ２ ２ ３ ２ ８ ４.５ ８

Ｔ８ Ｎ２Ｐ２Ｋ０ ２ ２ ０ ８ ３ ０

Ｔ９ Ｎ２Ｐ２Ｋ１ ２ ２ １ ８ ３ ４

Ｔ１０ Ｎ２Ｐ２Ｋ３ ２ ２ ３ ８ ３ １２

Ｔ１１ Ｎ３Ｐ２Ｋ２ ３ ２ ２ １２ ３ ８

Ｔ１２ Ｎ１Ｐ１Ｋ２ １ １ ２ ４ １.５ ８

Ｔ１３ Ｎ１Ｐ２Ｋ１ １ ２ １ ４ ３ ４

Ｔ１４ Ｎ２Ｐ１Ｋ１ ２ １ １ ８ １.５ ４

１.２.２ 生长指标的测定及计算 　 苗木的高和蓬径

于最后一次施肥半个月(８ 月 ４ 日)后进行测定ꎮ
测定蓬径时选择两个垂直方向ꎬ其中一个为最宽

的方向ꎬ求其平均值ꎮ
每个处理取生长良好的植株 ６ 株ꎬ共取样 ８４

株ꎬ进行叶、茎、根生物量的测定ꎮ
地上部分生物量 ＝叶生物量＋茎生物量ꎻ
植物生长指数( ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｅｘꎬＰＧＩ) ＝ (株

高＋蓬径 １＋蓬径 ２) / ３ꎻ
根冠比 ＝地下部分生物量 /地上部分生物量ꎮ

１.２.３ 养分含量测量 　 将烘干后的根、茎、叶干样

分别研磨ꎬ过 １００ 目筛ꎬ称取 ０.２ ｇꎮ 浓硫酸消解ꎬ
用凯式定氮仪测定植物样品中的 Ｎ 含量(Ｋｊｅｌｔｅｃ
８１００ꎬＦＯＳＳ 公司ꎬ丹麦)ꎮ 用浓硝酸消解过滤后ꎬ
采用原子吸收光谱仪(ＰＥ 公司ꎬ美国)对植物叶、
茎、根中的全 Ｐ、全 Ｋ 进行测定ꎮ
１.３ 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 对原始数据进行初步整理ꎻ运
用 ＳＰＳＳ ２５.０ 进行单因素方差分析(ＡＮＯＶＡ)ꎬ并
进行 Ｄｕｎｃａｎ 多重比较及 Ｐｅｒｓｏｎ 相关性分析ꎮ 采

用 Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｒｏ ８.５ 绘图ꎮ
根据植株生物量和叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量拟合一元
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二次方程ꎬ并进行显著性检验ꎮ 计算 ９５％最大植

株生物量对应的各器官养分含量ꎬ应用临界浓度

法确定 ‘花手鞠’ 推荐施肥量范围 (李毓琦等ꎬ
２０２１)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 施肥对‘花手鞠’苗木生长的影响

由表 ２ 可知ꎬＮ 肥处理的株高随施肥量增加呈

递增趋势ꎬ均显著高于对照处理(Ｐ< ０. ０５)ꎬ并在

Ｎ３ 水平取得最大值ꎬ但与 Ｎ１ 和 Ｎ２ 处理差异不显

著(Ｐ>０.０５)ꎮ 随着施肥量的增加ꎬ蓬径和 ＰＧＩ 呈

先升高后降低的趋势ꎮ 除 Ｎ０ 处理外ꎬ其他 Ｎ 肥处

理均能显著提高植株蓬径和 ＰＧＩ(Ｐ<０.０５)ꎬ并在

Ｎ２ 水平达到最大值ꎬ分别比对照高 ８７. ０４％ 和

８６.０３％ꎮ Ｎ 肥的施用显著提高了‘花手鞠’地上部

分和整株生物量(Ｐ<０.０５)ꎬ且均在 Ｎ３ 处理取得

最大值ꎬ“２”“３”水平间差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 随

着 Ｎ 肥用量的增加ꎬ根冠比呈递减趋势ꎬ除 Ｎ０ 处

理根冠比显著高于对照外(Ｐ<０.０５)ꎬ其他处理根

冠比均显著低于对照处理(Ｐ<０.０５)ꎬ说明施用 Ｎ
肥使养分更多地向地上部分分配ꎬ从而增加地上

部分生物量ꎬ但在一定 Ｎ 肥用量的范围内( Ｎ０ ~
Ｎ２)ꎬ根系生物量并未显著增加(Ｐ>０.０５)ꎬ从而导

致根冠比下降ꎮ
随着 Ｐ 肥用量的增加ꎬ植株苗高、ＰＧＩ、地上部

分生物量及植株生物量均呈先上升后下降的趋

势ꎬ且均在 Ｐ１ 水平取得最大值ꎬ较对照分别高

１１７.６５％、１０２.８６％、２１８.２６％和 １４３.６０％ꎮ 与对照

相比ꎬＰ 肥处理的根冠比显著降低(Ｐ<０.０５)ꎻ而在

各含 Ｐ 处理间无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ 说明 Ｐ 肥

用量不是影响‘花手鞠’养分分配的关键因素ꎮ
不同 Ｋ 肥用量对株高、蓬径、ＰＧＩ、根冠比均无

显著影响(Ｐ>０.０５)ꎮ 说明在试验条件下ꎬＫ 肥用

量不是影响‘花手鞠’生长的一个重要因素ꎮ
２.２ 施肥对‘花手鞠’叶、茎、根养分含量的影响

２.２.１ 施肥对‘花手鞠’叶片养分含量的影响 　 由

图 １ 可知ꎬ随着 Ｎ、Ｐ、Ｋ 肥用量的增加ꎬ‘花手鞠’
叶中相应的养分含量随之增加ꎬ均在“３”水平取得

最大值ꎮ 与“０”水平相比ꎬＮ３ 处理的叶片 Ｎ 含量

提 高 了 ３６１.５１％ꎬ Ｐ３ 处 理 的 Ｐ 含 量 提 高 了

１２３.４７％ꎬＫ３ 处理的 Ｋ 含量提高了 ２５８.１９％ꎮ 方

差分析结果表明ꎬ除“０”水平外ꎬ其他水平施肥处

理的叶片养分含量均显著高于对照(Ｐ<０.０５)ꎮ 叶

片 Ｐ 和 Ｋ 含量在“２”和“３”水平时差异不显著(Ｐ>
０.０５)ꎬ而叶片 Ｎ 含量在各水平间均有显著差异ꎮ
２.２.２ 施肥对‘花手鞠’茎养分含量的影响　 ‘花手

鞠’茎中营养元素含量如图 ２ 所示ꎮ 随着肥料用

量的增加ꎬ茎中相应元素的含量呈递增趋势ꎮ 茎

中 Ｎ、Ｐ 含量在 “ ２” “ ３” 水平间差异不显著 ( Ｐ >
０.０５)ꎮ 茎中 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量的最大值分别为 ２７.３３、
３.７７、 ２２. ６２ ｇ  ｋｇ￣１ꎬ 与 对 照 相 比 分 别 提 高 了

４６８.０８％、３１５.２％和 １０４.４０％ꎮ
２.２.３ 施肥对‘花手鞠’根养分含量的影响　 由图 ３
可知ꎬ根中 Ｎ 含量在 Ｎ０ 处理与对照处理间无显著

差异(Ｐ> ０. ０５)ꎬ其他 Ｎ 肥处理则显著高于对照

(Ｐ<０.０５)ꎬ Ｎ２ 与 Ｎ３ 处 理 间 无 显 著 差 异 ( Ｐ >
０.０５)ꎮ 根中 Ｐ 含量随 Ｐ 肥用量增加呈上升趋势ꎬ
在 Ｐ２ 处理达到最高值ꎬＰ２ 和 Ｐ３ 处理间无显著差

异(Ｐ>０.０５)ꎬ但均显著高于对照(Ｐ<０.０５)ꎮ Ｋ０ ~
Ｋ３ 处理的根 Ｋ 含量均低于对照ꎬＫ 肥的用量变化

对根系 Ｋ 含量无显著影响(Ｐ>０.０５)ꎮ
２.３‘花手鞠’适宜施肥量的确定

利用‘花手鞠’叶片中 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量与生物量

及 ＰＧＩ 绘制散点图ꎬ并拟合养分指标与生物量和

ＰＧＩ 的一元二次方程(图 ４)ꎮ 由图 ４ 和表 ３ 可知ꎬ
方程和显著性检验结果综合判断ꎬ六个方程中叶

片 Ｎ 含量与植株生物量及 ＰＧＩ、Ｐ 含量与植株生物

量的模型拟合成功ꎬ适合作为确定适宜施肥量范

围的依据ꎮ 以这两条养分含量与生物量抛物线上

最大生物量的 ９５％对应的叶片养分含量作为最适

含量范围和临界值ꎬ得出‘花手鞠’苗木叶片 Ｎ、Ｐ
含量的临界值分别为 ３５.３１、１.８８ ｇｋｇ￣１ꎬＮ 和 Ｐ
的最适含量范围分别为 ３５. ３１ ~ ４６. ６４ ｇｋｇ￣１ 和

１.８８ ~ ２.２８ ｇｋｇ￣１ꎮ 根据叶片 Ｎ、Ｐ 含量推断绣球

‘花手鞠’的最适施 Ｎ 量范围为 Ｎ２ ~ Ｎ３(８ ~ １２ ｇ
Ｎｐｌａｎｔ￣１)、适宜 Ｐ 肥用量为 Ｐ１( １. ５ ｇ Ｐ ２ Ｏ５ 
ｐｌａｎｔ￣１)ꎮ Ｋ 肥相关方程拟合的曲线关系均不显著

(Ｐ>０.０５)ꎬ故无法确定 Ｋ 肥的用量范围ꎬ本试验

中设计的 Ｋ 肥用量均未达到抑制生长植株生长的

程度ꎮ

３　 讨论

Ｎ 是叶绿素和核酸等的植物体内重要物质的

组成成分ꎬ对植物的生长发育具有重要作用ꎮ 绣球
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表 ２　 不同水平氮、磷、钾施肥处理间绣球‘花手鞠’生长比较
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｓ ｏｆ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ

‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｎꎬ Ｐ ａｎｄ Ｋ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

苗高
Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔ

( ｃｍ)

蓬径
Ｃａｎｏｐｙ ｄｉａｍｅｔｅｒ

( ｃｍ)

植物生长指数
ＰＧＩ

生物量 Ｂｉｏｍａｓｓ ( ｇ)

地上部分
Ａｂｏｖｅ ｇｒｏｕｎｄ

地下部分
Ｕｎｄｅｒ ｇｒｏｕｎｄ

总计
Ｔｏｔａｌ

根冠比
Ｒｏｏｔ / Ｓｈｏｏｔ

Ｔ１(ＣＫ) ２２.６７±２.１９ｃ ４１.１７±０.３３ｃ ３５.００±０.５１ｃ ３５.５９±２.３３ｃ １５.１２±１.０９ａ ５０.７２±３.２１ｂ ０.４３±０.０２ｂ

Ｔ２(Ｎ０) ３２.００±１.５３ｂ ４３.８３±１.８６ｃ ３９.８９±１.２５ｃ ２５.４±１.６５ｃ １４.８３±１.９６ａ ４０.２３±３.５９ｂ ０.５８±０.０４ａ

Ｔ３(Ｎ１) ４１.３３±０.８８ａ ６６.１７±１.０９ｂ ５７.８９±０.８７ｂ ８６.４４±４.６９ｂ １８.７３±１.６２ａ １０５.１７±６.２９ａ ０.２２±０.０１ｃ

Ｔ６(Ｎ２) ４１.３３±１.２０ａ ７７.００±４.３１ａ ６５.１１±３.０７ａ ９９.７１±５.５３ａｂ １３.０８±３.０６ａｂ １１２.７９±７.６２ａ ０.１３±０.０３ｃｄ

Ｔ１１(Ｎ３) ４２.６７±０.３３ａ ７５.００±３.６２ａ ６４.２２±２.３１ａ １０５.４７±５.９４ａ ８.０９±１.９４ｂ １１３.５５±５.９４ａ ０.０８±０.０２ｄ

Ｔ１(ＣＫ) ２２.６７±２.１９ｃ ４１.１７±０.３３ｂ ３５.００±０.５１ｂ ３５.５９±２.３３ｃ １５.１２±１.０９ａ ５０.７２±３.２１ｃ ０.４３±０.０２ａ

Ｔ４(Ｐ０) ３９.００±２.０８ｂ ７８.８３±２.０３ａ ６５.５６±２.０２ａ ９２.７７±１.３１ｂ ８.６０±１.８９ｂ １０１.３７±２.２６ｂ ０.０９±０.０２ｂ

Ｔ５(Ｐ１) ４９.３３±１.４５ａ ８１.８３±２.１９ａ ７１.００±２.２２ａ １１３.２６±３.３５ａ １０.２９±０.６８ａｂ １２３.５５±３.７６ａ ０.０９±０.０１ｂ

Ｔ６(Ｐ２) ４１.３３±１.２０ｂ ７７.００±４.３１ａ ６５.１１±３.０７ａ ９９.７１±５.５３ｂ １３.０８±３.０６ａｂ １１２.７９±７.６２ａｂ ０.１３±０.０３ｂ

Ｔ７(Ｐ３) ４１.３３±２.４０ｂ ７７.３３±５.９５ａ ６５.３３±４.７０ａ ８９.６９±４.１２ｂ １１.７８±１.４８ａｂ １０１.４７±２.６５ｂ ０.１３±０.０２ｂ

Ｔ１(ＣＫ) ２２.６７±２.１９ｂ ４１.１７±０.３３ｂ ３５.００±０.５１ｂ ３５.６０±２.３３ｄ １５.１２±１.０９ａ ５０.７２±３.２１ｄ ０.４３±０.０２ａ

Ｔ８(Ｋ０) ４１.３３±１.８６ａ ７５.００±２.０２ａ ６３.７８±１.７４ａ ９０.３０±２.３６ｃ １２.９３±１.３０ａ １０３.２３±１.０８ｃ ０.１４±０.０２ｂ

Ｔ９(Ｋ１) ３８.６７±２.０３ａ ７６.５０±２.７５ａ ６３.８９±２.５０ａ １２４.５３±３.１４ａ １２.２９±０.６２ａ １３６.８２±２.５７ａ ０.１０±０.０１ｂ

Ｔ６(Ｋ２) ４１.３３±１.２０ａ ７７.００±４.３１ａ ６５.１１±３.０７ａ ９９.７１±５.５３ｂｃ １３.０８±３.０６ａ １１２.７９±７.６２ｂｃ ０.１３±０.０３ｂ

Ｔ１０(Ｋ３) ４５.６７±３.４８ａ ８４.１７±３.６７ａ ７１.３３±３.５３ａ １１２.４６±９.０５ａｂ １３.０９±０.８０ａ １２５.５５±９.８５ａｂ ０.１２±０.０１ｂ

　 注: 同列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

处理间不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ 误差线根据标准误绘制ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ(Ｐ<０.０５)ꎻ Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 １　 施肥处理下绣球‘花手鞠’叶片养分含量
Ｆｉｇ. １　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｌｅａｖｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

分枝数量多、生长旺盛ꎬ决定了其对 Ｎ 的需求量大

(Ｔｈａｎｅｓｈｗａｒｉ ＆ Ｇｕｐｔａꎬ ２０１７)ꎮ 在本研究中ꎬＮ 肥

显著促进了‘花手鞠’的生长ꎮ 在一定 Ｎ 肥用量范

围内ꎬ株高和 ＰＧＩ 等生长指标随 Ｎ 肥用量的增加呈

递增趋势ꎮ Ｎ２ 和 Ｎ３ 处理生长指标间差异不显著ꎬ

即当 Ｎ 肥用量从每株 ８ ｇ 增加至每株 １２ ｇ 时ꎬ对
‘花手鞠’的促生长作用不再显著ꎮ 绣球‘梅里特至

尊’的施肥试验中也有相似的结果ꎬ各生长指标值

在高 Ｎ 肥处理中显著优于低 Ｎ 肥处理ꎬ但 １５、２０
ｍｍｏｌＬ￣１用量下 ＰＧＩ 和干重等差异不显著(Ｌｉ ｅｔ
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图 ２　 施肥处理下绣球‘花手鞠’茎养分含量
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｓｔｅｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ３　 施肥处理下绣球‘花手鞠’根养分含量
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｒｏｏｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ａｌ.ꎬ ２０１９ )ꎮ 此 类 结 果 在 杜 鹃 花 ( Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ
‘Ｃａｎｎｏｎ’ｓ Ｄｏｕｂｌｅ’)中也有报道(Ｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ

Ｐ 是核酸、能量物质、辅酶等的重要组成成分ꎬ
可以促进蛋白质和纤维素等的合成ꎬ是促进植物

生长发育的“品质元素”ꎮ 在本研究中ꎬＰ 肥对绣

球‘花手鞠’的株高和全株生物量有显著促进作

用ꎬ均在 Ｐ１ 处理达到最大值ꎻ而 Ｐ 肥仅对灯盏花

株高有显著影响ꎬ对植株鲜重影响不显著(赵峥

等ꎬ２００５)ꎻ对空气凤梨 Ｐ 肥仅增加了叶面积(王姗

等ꎬ２０１４)ꎬ说明不同植物对 Ｐ 肥有不同的响应ꎮ
Ｋ 参与蛋白质的合成、蛋白质和碳水化合物的

代谢ꎬ也参与快速细胞分裂和分化ꎮ Ｋ 肥施用对

绣球生长具有显著促进作用ꎬ全株生物量在低水

平 Ｋ 处理 ( Ｋ１) 中取得最大值ꎮ Ｔｈａｎｅｓｈｗａｒｉ 和

Ｇｕｐｔａ(２０１７)也发现适量的 Ｋ 肥可促进绣球的生

长ꎮ 陈洪国(２００９)在桂花的施肥研究中发现ꎬＫ
肥的过量使用会影响其他养分吸收ꎬ进而使得养

分平衡失调ꎬ影响开花品质ꎮ 因此ꎬ在施用足量 Ｎ
肥的同时ꎬ要适量配施 Ｋ 肥和 Ｐ 肥ꎮ

养分 含 量 是 评 价 植 物 生 长 的 重 要 指 标

(Ｇｒａｃｉａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻＯｌｉｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 叶片能

明显反映养分供应情况ꎬ在营养诊断中叶片的营

养状况是最重要的量化指标(唐菁等ꎬ２００５)ꎮ ‘花
手鞠’叶片 Ｎ 含量随施肥水平升高而显著增加ꎮ
Ｐ、Ｋ 处理叶片中的相应元素含量在“２” “３”水平

间差异不显著ꎬ说明“２”水平的 Ｐ、Ｋ 施肥量可满

足‘花手鞠’对 Ｐ、Ｋ 的需求ꎮ
本研究中ꎬ当 Ｎ 肥用量超过“２”水平后ꎬ再增

加 Ｎ 肥用量ꎬ养分浓度升高ꎬ生物量不再显著增

加ꎻ随着 Ｐ 肥用量增加ꎬ养分含量递增ꎬ但生物量

在超过 Ｐ１ 处理后产生极显著下降ꎬＫ 肥与 Ｐ 肥有

相似的规律ꎬ也在 Ｋ１ 处理处出现生物量的转折

点ꎮ 这可用 Ｔｉｍｍｅｒ(１９９７)提出的稳态营养模型理

论进行解释ꎮ 在“贫养期” ( ｄｉｆｉｃｉｅｎｃｙ)ꎬ植物的生

物量和体内的养分积累量均随施肥增加而增加ꎬ
逐渐达到“养分充足” ( ｓｕｆｆｉｃｉｅｎｃｙ)状态ꎮ 此后ꎬ持
续提供养分ꎬ生物量增加不再显著ꎬ进入平台期ꎬ
而植物体内养分浓度持续升高ꎮ 此时植物进入

“奢养消耗” ( ｌｕｘｕｒｙ ｃｏｎｓｕｍｐｔｉｏｎ)阶段ꎬ在此阶段

植株积累了充足的营养ꎬ 可提高植物的抗逆能力

６７９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ４　 绣球‘花手鞠’叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量与生物量和 ＰＧＩ 的关系
Ｆｉｇ. ４　 Ｑｕａｄｒａｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ＰＧＩ ａｎｄ Ｎꎬ Ｐꎬ Ｋ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ

ｉｎ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

表 ３　 绣球‘花手鞠’叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量与生物量及 ＰＧＩ 的回归方程
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｒ ＰＧＩ ａｎｄ Ｎꎬ Ｐꎬ Ｋ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ

ｉｎ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｈａｎａｔｅｍａｒｉ’ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

因变量
Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｖａｒｉａｂｌｅ

自变量
Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｖａｒｉａｂｌｅ

回归方程 (ｎ＝ １２)
Ｒｅｇｒｅｓｓｉｖｅ ｅｑｕａｔｉｏｎ (ｎ＝ １２)

Ｒ 值
Ｒ ｖａｌｕｅ

显著性
Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

生物量
Ｂｉｏｍａｓｓ (Ｙ１)

Ｎ Ｙ１ ＝ －０.０４６Ｎ２＋４.２９３Ｎ＋１８.３１９ ０.９５９ Ｐ<０.０１
Ｐ Ｙ１ ＝ －３８.８２７Ｐ２＋１７７.１５４Ｐ－８０.００９ ０.７５２ Ｐ<０.０１
Ｋ Ｙ１ ＝ －０.０４６Ｋ２＋４.２９３Ｋ＋１８.３１９ ０.４０３ Ｐ>０.０５

植物生长指数
ＰＧＩ (Ｙ２)

Ｎ Ｙ２ ＝ －０.０２５Ｎ２＋２.０３０Ｐ＋２３.４５６ ０.９１５ Ｐ<０.０１
Ｐ Ｙ２ ＝ －１３.６００Ｐ２＋６６.１０８Ｐ－９.２０２ ０.５０６ Ｐ<０.０５
Ｋ Ｙ２ ＝ －０.００４Ｋ２＋０.９７４Ｋ＋３９.９４１ ０.４１５ Ｐ>０.０５

７７９１１１ 期 汪雪影等: 氮、磷、钾肥对绣球‘花手鞠’容器苗生长及养分状况的影响



及移栽成活率ꎮ 继续提供养分ꎬ则会造成养分过

多ꎬ产生“养分毒害”ꎮ

４　 结论

根据施肥对盆栽绣球生长的影响进行模型拟

合ꎬ并结合肥料经济效益和环保因素考虑ꎬ两年生

‘花手鞠’盆栽苗的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 肥适用量分别确定为

Ｎ２(８ ｇ Ｎｐｌａｎｔ￣１)、Ｐ１(１.５ ｇ Ｐ ２Ｏ５ｐｌａｎｔ￣１)和 Ｋ１
(４ ｇ Ｋ２Ｏｐｌａｎｔ￣１)ꎮ
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木兰科植物组织培养技术研究进展

宦智群１ꎬ 徐小蓉２ꎬ 耿兴敏１∗ꎬ 唐　 明２

( １. 南京林业大学 风景园林学院ꎬ 南京 ２１００３７ꎻ ２. 贵州师范大学 生命科学学院ꎬ 贵阳 ５５０００１ )

摘　 要: 我国木兰科(Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ)植物栽培历史悠久且种类丰富ꎬ具有很高的科研价值、观赏价值、生态价

值与经济价值ꎮ 但是ꎬ生境的破坏和自身繁殖能力的限制ꎬ使木兰科许多种的生存受到威胁ꎮ 由于传统繁

殖方式繁殖效率低下ꎬ而组织培养技术是推进木兰科种质资源保存及开发利用的有效途径ꎬ因此组织培养

技术可以应用于濒危资源保护、育种和无性系苗木的商业化生产ꎮ 木兰科植物的组织培养中无菌短枝扦插

途径研究较多ꎬ体系已相对完善ꎬ一些种类的木兰科植物可以通过此途径得到生根苗ꎻ而关于器官发生途径

的研究相对较少ꎬ愈伤组织诱导困难及不定芽分化困难的问题仍没有得到有效解决ꎬ并且体细胞胚发生途

径在国内鲜有研究ꎮ 该文从无菌短枝扦插、器官发生、体细胞胚发生等不同再生途径出发ꎬ分析了外植体类

型、培养基类型、生长调节剂浓度、培养条件等方面对离体生长的影响ꎬ归纳了组培过程中生根困难与褐化

等技术问题与解决措施ꎬ展望了木兰科植物组织培养技术未来的研究方向ꎬ以期为木兰科植物的组培快繁

技术研究提供理论依据和技术参考ꎮ
关键词: 木兰科ꎬ 组织培养ꎬ 生根ꎬ 褐化ꎬ 无菌短枝扦插
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ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｓｈｏｏｔ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｙｓｔｅｍ ｉｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｐｅｒｆｅｃｔ. Ｓｏｍｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｃａｎ ａｃｈｉｅｖｅ ｒｏｏｔｉｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｉｓ ｗａｙ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｆｅｗ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｏｒｇａｎｏｇｅｎｅｓｉｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ｏｆ ｃａｌｌｕｓ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓ
ｂｕｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｈａｖｅ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｓｏｌｖｅｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｌｓｏꎬ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｆｅｗ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ｉｎ
Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ｒｅｖｉｅｗｅｄ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｗａｙｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｓｈｏｏｔ
ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎꎬ ｏｒｇａｎｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ. Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｅｘｐｌａｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ ｍｅｄｉｕｍ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ ｇｒｏｗｔｈ
ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｕｌｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｔｈｅ
ｐａｐｅｒ ｓｕｍｍａｒｉｚｅｄ ｔｈｅ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｏｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｂｒｏｗｎｉｎｇꎬ ａｎｄ ｐｒｏｓｐｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｄｉｒｅｃｔｉｏｎｓ. Ｉｔ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｒａｐｉｄ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅꎬ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅꎬ ｒｏｏｔｉｎｇꎬ ｂｒｏｗｎｉｎｇꎬ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｓｈｏｏｔ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ

　 　 木兰科(Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ)植物作为多心皮类植

物的典型代表ꎬ是探索被子植物起源与发展演化

的关键材料ꎬ科学研究价值极高ꎻ该科植物大多为

春季观花木本ꎬ树形优美ꎬ叶、果、花均具较高的园

林观赏价值(杨成华等ꎬ２０１７)ꎬ常应用于工矿、居
住区、道路、庭院绿化和公园绿地等方面(宋怀芬

和刘会萍ꎬ２０１４)ꎻ它们可以作为工业用材、药材和

香料树种(孔焱焱ꎬ２０１８)ꎬ具有较高的经济价值ꎮ
由于对木兰科分类系统和亲缘关系的认知分歧ꎬ
其类群概念至今尚未统一ꎬ分类系统众多ꎬ目前国

内普遍被大家接受且应用最多的是刘玉壶(１９９７)
系统ꎬ因此本文也采用该分类系统ꎮ 据不同分类

系统统计ꎬ世界木兰科种类数目为 ２４０ ~ ３００ 种ꎻ
«中国植物志» (２００４) 中记载中国有木兰科植物

１１ 属 １０７ 种ꎬ«中国木兰» (２００４) 记载 １１ 属 １７８
种ꎬＦｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ(２００８)记载 １２ 属 １１２ 种ꎮ 我国

木兰科的物种丰富度中心在云南、贵州、广西、湖
南、广东等地ꎬ物种丰度由东南、西南地区向北、东
北和西北逐渐减少ꎮ

虽然我国的木兰科植物种类丰富ꎬ但野生资

源匮乏与繁殖困难ꎬ严重限制了木兰科植物的推

广栽培ꎬ导致其在园林中应用的种类十分有限(谭
秀梅等ꎬ２０１８)ꎮ 木兰科中许多植物自然结实率低

(向光锋等ꎬ２０１９)ꎬ并且人类活动破坏了原有生

境ꎬ野生资源保存情况不容乐观ꎮ 据«中国植物红

皮书»(１９９１)记载ꎬ木兰科中被列为国家重点保护

的珍稀濒危植物有 ３９ 种之多ꎬ是被子植物中受到

严重威胁种类最多的科ꎻ据«中国生物多样性红色

名录高等植物卷»(２０１３)记载ꎬ木兰科植物中存

在易危(ＶＵ) ４０ 种、濒危( ＥＮ) ２７ 种、极危( ＣＲ) ９
种、近危(ＮＴ) ６ 种、地区灭绝( ＲＥ) １ 种ꎮ 木兰科

植物的有性繁殖存在发芽率低、种源欠缺的问题ꎬ

常规无性繁殖中嫁接繁殖不适合工厂化育苗ꎬ扦
插繁殖生根困难(王欢等ꎬ２０１３ꎻ张果等ꎬ２０１６)ꎮ

组织培养技术是木兰科植物资源保育及开发

的有效途径ꎬ可通过组织器官离体保存保育植物

种质资源ꎬ也可通过工厂化育苗为园林绿化提供

大量苗木以减少对野生资源的需求ꎮ 虽然我国木

兰科植物的部分树种在建立优良再生体系方面取

得了一定的进展ꎬ但研究种类有限ꎬ鲜有应用于工

厂化生产实践ꎬ并且组培过程中存在褐化、生根困

难、愈伤组织再分化困难等技术问题ꎮ 本文对木

兰科植物不同再生途径的相关研究进行了论述ꎬ
总结组培过程中普遍存在的褐化、生根困难等技

术难题与解决措施ꎬ以期为木兰科植物高效的再

生体系建立提供理论基础ꎮ

１　 无菌短枝扦插途径

木本植物组织培养有无菌短枝扦插、器官发

生、体细胞胚发生等再生途径ꎮ 国内木兰科植物

的组织培养中无菌短枝扦插途径研究较多ꎮ 虽然

木兰属(Ｍａｇｎｏｌｉａ)和含笑属(Ｍｉｃｈｅｌｉａ)的部分种类

已经建立了完整的再生体系ꎬ但种类有限ꎬ增殖系

数低、褐化及生根困难等技术难题仍未得到解决ꎻ
其 他 如 木 莲 属 ( Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ )、 拟 单 性 木 兰 属

(Ｐａｒａｋｍｅｒｉａ)等仅见个别种有研究ꎬ且大多处于初

步探索阶段ꎮ
１.１ 无菌体系的建立

外植体的选择、取材时间、处理方式、消毒方

式是影响无菌体系建立的几个关键因素ꎮ
木兰科植物的无菌短枝扦插一般选取茎尖、

带腋芽的幼嫩茎段、顶芽或侧芽作为外植体(表

１)ꎮ 由于新生组织内含有的病菌以及酚类物质比

１８９１１１ 期 宦智群等: 木兰科植物组织培养技术研究进展



在自然环境生长时间较长的植物材料少ꎬ因此选

取靠近枝条顶端的芽和茎段ꎬ这些部位污染率和

褐化率相对低ꎬ存活率相对高(Ｍａｒｉａꎬ ２０１２ꎻ唐军

荣等ꎬ２０１４)ꎮ
外植体的取材时间极大程度地影响着组培苗

的污染率、褐化率与启动率ꎬ需综合考虑三者来确

定取材时期ꎮ 一般来说ꎬ木兰科植物夏季 ( ７—８
月)取材的外植体褐化严重(黄树军等ꎬ２０１３)ꎬ休
眠期(１２ 月至翌年 １ 月)取材的外植体污染率、褐
化率相对较低(都婷等ꎬ２０１３ꎻＭａｒｉａꎬ ２０１２)ꎬ而春

季蕾期阶段(５ 月)采集的初代外植体形态发生能

力强ꎬ启动率较高(Ｋｏｎｏｐｋｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ
外植体处理方式不同会影响启动培养的结

果ꎮ 由于托叶会阻碍嫩芽的营养吸收ꎬ外层鳞片

影响灭菌效果ꎬ因此消毒前去除外层鳞片ꎬ消毒后

去除托叶的顶芽外植体的启动速度、启动率、顶芽

长势均好于对照(唐军荣等ꎬ２０１４)ꎮ 此外ꎬ宁阳等

(２０１５)研究表明切掉叶柄的茎段外植体较之叶柄

已自然掉落的茎段ꎬ腋芽萌发受到抑制且更易

褐化ꎮ
芽、茎段外植体的消毒均以 ０.１％ ＨｇＣｌ２为佳ꎬ

灭菌时间要根据外植体的采集时间、幼嫩程度来

确定ꎬ休眠期取材的外植体消毒时间应高于生长

期取材的ꎬ幼嫩的外植体消毒时间应低于成熟的

(都婷等ꎬ２０１３)ꎮ 对于灭菌困难的种类ꎬ污染严重

的可以鉴定其相关内生细菌ꎬ筛选适宜种类和浓

度的抑菌剂添加至培养基中ꎮ
１.２ 启动培养

基础培养基、生长调节剂是影响启动培养的

关键因素ꎮ 从表 １ 可以看出ꎬＭＳ 培养基是木兰科

植物芽和茎段启动培养的常用基础培养基ꎮ ６￣ＢＡ
的用量对芽的诱导及生长的影响极大ꎬ外植体的

启动速度往往随 ６￣ＢＡ 浓度的增加而增加(都婷

等ꎬ２０１３)ꎬ最佳 ６￣ＢＡ 浓度取决于培养基中蔗糖与

氮盐的比例ꎬ６￣ＢＡ、蔗糖和氮盐水平不适合会导致

褐化(Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ ６￣ＢＡ 的适宜浓度一

般为 ０.５ ~ ２ ｍｇＬ￣１ꎬ并与少量的 ＮＡＡ(０.０５ ~ ０.２
ｍｇＬ￣１)、ＩＢＡ(０.０５ ~ ０.２ ｍｇＬ￣１)等生长素配合

使用(表 １)ꎮ 启动培养中ꎬ一些种类可能存在腋

芽活性较低的现象ꎬ仅添加 ６￣ＢＡ 不足以使芽生

长ꎬ此时需要加入适量的赤霉素 ( ＧＡ３ ) ( ０. １ ~ ２
ｍｇＬ￣１)来打破休眠ꎬ并刺激芽的生长(Ｗｏｊｔａｎｉａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＣｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ其作用效果依赖于

ＭＳ 培养基中的蔗糖与氮盐的比例(Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ
１.３ 增殖培养

基础培养基、生长调节剂同样是影响增殖培

养的关键因素ꎮ ＭＳ 培养基是最广泛用于木兰科

植物增殖培养的基本培养基(表 １)ꎮ 但是ꎬ不同

木兰种和品种的增殖阶段对基本培养基组成的要

求是 基 因 特 异 性 的 ( Ｋｏｎｏｐｋｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ )ꎮ
Ｓｏｋｏｌｏｖ 等(２０１４)研究表明常用于葡萄离体繁殖

的 ＶＭ 培养基与常用于核桃、白蜡、榆树等离体繁

殖的 ＤＫＷ 培养基能提高一些种类的增殖速率和

芽的整体质量ꎬ与 ＭＳ 具有相似的作用ꎬ在木兰科

植物的增殖阶段具有应用前景ꎮ
目前ꎬ最适合木兰科植物增殖培养的细胞分

裂素是 ６￣ＢＡꎬ对多种木兰及栽培品种腋芽增殖效

果显著(Ｐａｒｒｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｓｏｋｏｌｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ
其最佳浓度因基因型的不同而不同ꎬ范围为 ０.２５ ~
５ ｍｇＬ￣１(Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 但是ꎬ６￣ＢＡ 会

导致某些木兰组培材料玻璃化ꎬ降低芽的质量ꎬ并
抑制生根ꎮ ＭＴ(ｍｅｔａ￣Ｔｏｐｏｌｉｎ)是一种与 ６￣ＢＡ 结构

相似的细胞分裂素ꎬ可以减少木兰品种‘Ａｎｎ’玻璃

化苗的产生(Ｐａｒｒｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 此外ꎬ苯基脲类

细胞分裂素 ＣＰＰＵ 是 ６￣ＢＡ 生物活性的 １０ ~ １００ 倍

且价格低廉ꎬ在其他植物的组培中被广泛用于促

进侧芽分化与植株生长(孙晓波等ꎬ２０２０)ꎬ在木兰

科植物中尚未见应用ꎬ可考虑与 ＭＴ、低剂量的纳

米碳(冯璐等ꎬ２０１７)等作为 ６￣ＢＡ 的替代品ꎬ应用

于木兰科植物的增殖培养ꎮ 增殖培养期间ꎬ组培

苗易褐化ꎬ需要注意的是在后期应适当降低 ６￣ＢＡ
的浓度(Ｋｏｎｏｐｋｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)且及时转瓶(周丽

华等ꎬ２００２)ꎮ
木兰科植物外植体的增殖能力具有基因型特

异性(Ｓｏｋｏｌｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ不同基因型的木兰科

植物的增殖分化难易程度不一ꎬ在同样的培养基

与生 长 调 节 剂 条 件 下ꎬ 二 乔 玉 兰 ( Ｍｏｇｎｏｌｉａ ×
ｓａｌｌａｎｇｉａｎａ) 的 增 殖 率 明 显 高 于 白 玉 兰 ( Ｍ.
ｄｅｎｕｄａｔａ)和紫玉兰(Ｍ. ｌｉｌｉｆｌｏｒａ) (李艳等ꎬ２００５)ꎬ
而星花木兰(Ｍ. ｓｔｅｌｌａｔａ)腋芽的增殖率高于二乔木

兰(Ｍａｒｉａꎬ ２０１２)ꎮ
１.４ 生根培养

在木兰科植物的生根培养过程中ꎬ常通过降

低无机盐浓度和调整基本培养基组成来促进生

根ꎬ无机盐含量只需为增殖培养时的一半ꎬ即可满

２８９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



足生根培养所需养分(邓演文等ꎬ２０１８)ꎮ １ / ２ＭＳ
培养基是目前大多数木兰科植物选择的生根培养

基ꎮ 外植体的生根潜力可能受基础培养基组成的

影响较小( Ｓｏｋｏｌｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎬ白玉兰在 １ / ２ＭＳ
培养基以及 １ / ４ＭＳ 培养基中都能生根ꎬ两者的生

根率和生根数差别不大(孟雪ꎬ２００５)ꎮ
生长调节剂在根原基形成与生长中起关键作

用ꎬ多数木兰科植物需添加生长素才会有较高的生

根率ꎬＩＢＡ 是最常用于木兰科植物生根培养的生长

素(表 １)ꎬ不同浓度的 ＩＢＡ 能够调节产生根系数量

与长度(Ｋａｍｅｎｉｃｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎮ 木兰离体生根明

显依赖于 ＩＢＡ 和蔗糖水平ꎬ且这两种水平在不同基因

型之间是不同的ꎬ玉兰品种‘Ｅｌｉｚａｂｅｔｈ’ ‘Ｂｕｒｇｕｎｄｙ’
‘Ｓｐｅｃｔｒｕｍ’在含有 ６ ｍｇＬ￣１ ＩＢＡ 和 ３０ ｇＬ￣１蔗糖的

１ / ２ＭＳ 培养基上生根效果最好 (Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ 对于生根困难的种类ꎬ则通过改善生根培

养的条件和改变生根的方式等技术措施来促进生

根(具体方法于文章 ５.２ 部分详述)ꎮ
１.５ 培养条件

光照、温度和 ｐＨ 值等培养条件是影响木兰科

植物形态发生的重要因素ꎬ在木兰科组织培养中

所选择的蔗糖浓度、ｐＨ、培养温度、光照强度和光

照时间相差不大ꎬ分别是蔗糖 ２０ ~ ４０ ｇＬ￣１、ｐＨ
５.６ ~ ６.７(木兰科植物偏好碱性土壤)、培养温度

２３ ~ ２８ ℃、光照强度 １ ０００ ~ ３ ０００ ｌｘ、光照时间

１０ ~ １６ ｈｄ￣１ꎮ
相关培养条件在不同培养阶段与不同基因型

的植物中有所差异ꎬ有时需要具体探讨ꎮ 例如ꎬ蔗
糖是木本植物组织培养中最常用的碳源(Ｗｏｊｔａｎｉａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ而 Ｋａｍｅｎｉｃｋａ 等( １９９８)发现果糖、
甘露糖和木糖是二乔玉兰芽增殖最有效的碳源ꎬ
其次是蔗糖ꎮ 培养基中常用的铁源是硫酸亚铁

(ＦｅＳＯ４)ꎬ而 Ｓｏｋｏｌｏｖ 等 ( ２０１５) 研究表明螯合铁

ＮａＦｅＥＤＴＡ 和 Ｆｅ(ＩＩＩ)ＡＣ 比非螯合铁 ＦｅＳＯ４７Ｈ２Ｏ
更合适作为广玉兰(Ｍ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ)和二乔玉兰增

殖和生根培养基中的铁源ꎮ 不同光质可能通过影

响相应光受体的活性进而影响激素水平ꎬ 从而影

响植物的生长发育ꎮ 由于红光可以促进地上部分

生长ꎬ蓝光、远红光则可以促进地下部分生长(任

桂萍等ꎬ２０１６)ꎬ因此可以考虑在启动和增殖阶段

使用红光ꎬ在生根阶段使用蓝光和远红光来促进

组培苗的生长ꎮ

２　 器官发生途径

木兰科植物器官发生途径的研究目前仍只限

于木兰属和含笑属的少量种类ꎬ愈伤组织诱导困

难及其不定芽分化困难的问题仍没有得到有效解

决ꎮ 木兰科植物的器官发生途径除个别通过叶片

直接分化得到不定芽外(李艳等ꎬ２００５)ꎬ大多通过

间接器官再生途径ꎬ先由外植体形成愈伤组织ꎬ再
由愈伤组织分化为不定芽ꎮ
２.１ 愈伤组织诱导

木兰科植物可以通过营养器官(顶芽、茎段、
叶片、叶柄)和繁殖器官(花托、花瓣、花药)等诱导

出愈伤组织(表 ２)ꎮ 外植体来源不同ꎬ愈伤组织

的诱导率也会不同ꎮ 一般来说ꎬ顶芽和茎段较易

诱导出愈伤组织ꎬ且愈伤组织生长状态较好ꎮ 厚

朴(Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ)不同取材部位的

愈伤组织诱导率为茎段>顶芽>叶片(谢燕燕等ꎬ
２０１７)ꎻ凹叶厚朴(Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｂｉｌｏｂａ)外植

体脱分化形成愈伤组织的能力大小为顶芽及茎段

>雌蕊>花被>雄蕊>托叶>叶柄(刘叶蔓等ꎬ２００８)ꎮ
适宜的基本培养基对愈伤组织分化起着关键

作用ꎮ ＭＳ 培养基和 Ｂ５ 培养基最常用于木兰科植

物的愈伤组织诱导(表 ２)ꎮ 实验证明ꎬＭＳ 培养基

适合大多数木兰科植物的多种外植体的愈伤组织

诱导ꎮ 但是ꎬ对于个别种类ꎬ如厚朴、凹叶厚朴的

芽、茎段ꎬ以及黄兰含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｍｐａｃａ)的叶

柄等外植体ꎬＭＳ 培养基中 ＮＨ４
＋浓度较高ꎬ可能会

对愈伤组织造成毒害ꎬ不利于其分化生长ꎬＢ５ 培

养基更加适合其愈伤组织诱导(黄树军等ꎬ２０１３ꎻ
Ｓｈｕｋｌａꎬ ２０１４ꎻ谢燕燕等ꎬ２０１７)ꎮ

不同生长调节剂处理对愈伤组织的诱导率存

在明显差异ꎬ并且诱导出愈伤组织的形态、生长状

态和色泽等随生长调节剂种类及其配比的不同而

不同(何培琦等ꎬ２０１０)ꎮ ２ꎬ４￣Ｄ(１ ~ ５ ｍｇＬ￣１)和

６￣ＢＡ(１~ ５ ｍｇＬ￣１)是木兰科植物愈伤组织诱导

中常用的细胞分裂素(表 ２)ꎮ 适宜浓度的 ２ꎬ４￣Ｄ
或 ６￣ＢＡ 诱导愈伤组织所需时间短且愈伤组织生

长良好(黄树军等ꎬ２０１３ꎻＳｈｕｋｌａꎬ２０１４)ꎮ ６￣ＢＡ 与

２ꎬ４￣Ｄ 或 ＫＴ 同时使用能提高诱导率和愈伤组织

的质量ꎮ 罗在柒等(２０１０)对紫玉兰的不同外植体

进行愈伤组织诱导ꎬ从诱导率和增殖系数来看ꎬ
２ꎬ４￣Ｄ ４ ｍｇＬ￣１＋６￣ＢＡ １ ｍｇＬ￣１的组合下诱导效
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表 １　 木兰科植物组织培养中无菌短枝扦插途径
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｓｈｏｏｔ ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ

种及品种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｒ

外植体
Ｅｘｐｌａｎｔ

培养阶段
Ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｇｅ

培养基
Ｍｅｄｉｕｍ (ｍｇＬ ￣１)

培养结果
Ｒｅｓｕｌｔ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

木兰属 Ｍａｇｎｏｌｉａ

白玉兰
Ｍ. ｄｅｎｕｄａｔａ

休眠芽
Ｄｏｒｍａｎｔ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ
Ｔ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５＋ＮＡＡ ０.０５
１ / ２ＭＳ＋ＩＢＡ ０.２
腐熟土 ∶ 细河沙(Ｒｏｔｔｅｎ ｓｏｉｌ ∶ Ｆｉｎｅ ｒｉｖｅｒ
ｓａｎｄ)＝ ３ ∶ １

ＲＲ ８０％
ＴＲ ９０％

孟雪ꎬ２００５

紫玉兰
Ｍ. ｌｉｌｉｆｌｏｒａ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＮＡＡ ０.１
ＭＳ＋ＮＡＡ ２＋６￣ＢＡ ０.１ 暗培养
(Ｄａｒｋ ｃｕｌｔｕｒｅ)２０ ｄ 后转入 １ / ２ＭＳ

ＰＣ １.５３
ＲＲ ３５％

陆秀君等ꎬ２００９

紫玉兰
Ｍ. ｌｉｌｉｆｌｏｒａ

顶芽、腋芽
Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｂｕｄꎬ
ａｘｉｌｌａｒｙ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ
Ｒ
Ｔ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.１ ~ １ ＋ＫＴ ０.１ ~ １
ＭＳ＋６￣ＢＡ ２ ＋ ＩＡＡ ０.１
１ / ２ＭＳ＋ＩＢＡ ２ ＋ ＮＡＡ ０.２
河沙 Ｒｉｖｅｒ ｓａｎｄ

ＰＣ ４.０２
ＲＲ ９０％
ＴＲ ８５％

周丽华等ꎬ２００２

天女木兰
Ｍ. ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ

幼嫩茎段
Ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｓｔｅｍ

Ｉ、Ｐ
Ｒ
Ｔ

Ｂ５＋６￣ＢＡ ０.５＋ＩＢＡ ０.３
１ / ４ＭＳ＋ＩＢＡ １＋ＮＡＡ ０.５
苔藓 ∶ 蛭石(Ｍｏｓｓ ∶ Ｖｅｒｍｉｃｕｌｉｔｅ)＝ １ ∶ １

ＩＲ ７２％
ＲＲ ７０％
ＴＲ ８５％

杜凤国等ꎬ２００６

星花木兰
Ｍ. ｓｔｅｌｌａｔａ

顶芽
Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｂｕｄ

Ｉ

Ｐ
Ｒ

ＬＳ＋６￣ＢＡ ０.７＋ＮＡＡ １＋ＧＡ３ ０.１＋
ＡＳＡ ５＋Ｖｉｔａｍｉｎ
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５＋Ｍｉｌｌｅｒ ｖｉｔａｍｉｎ
１ / ２ＭＳ＋ＬＳ ｖｉｔａｍｉｎ＋ＧＡ３ ０.１＋ＩＢＡ ４

ＰＣ １０.７
ＲＲ ９０％

Ｍａｒｉａꎬ ２０１２

二乔玉兰
Ｍａｇｎｏｌｉａ × ｓｏｕｌａｎｇｉａｎａ

腋芽
Ａｘｉｌｌａｒｙ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ
Ｔ

Ｓ＋ＩＢＡ ０.０７＋ＮＡＡ ０.０３
１ / ２ＭＳ＋ＩＢＡ ０.０２~ ０.１
沙 ∶ 泥炭(Ｓａｎｄ ∶ Ｐｅａｔ)＝ ２ ∶ １

ＲＲ ９６.２％
ＴＲ ９０％

Ｋａｍｅｎｉｃｋａ 等ꎬ
２０００

红花山玉兰
Ｍ. ｄｅｌａｖａｙｉ

茎尖、茎段
Ｓｈｏｏｔ ｔｉｐꎬ ｓｔｅｍ

Ｉ
Ｐ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ２＋ＩＡＡ ０.０１＋ＫＴ １
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５ ＋ＮＡＡ ０.０１

获得不定芽
Ｏｂｔａｉｎｉｎｇ
ａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓ

ｂｕｄｓ

王奇等ꎬ２００９

广玉兰
Ｍ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ

幼嫩茎段
Ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｓｔｅｍ

Ｉ
Ｐ
Ｒ
Ｔ

１ / ２ＭＳ＋ＺＴ ３ ＋ＮＡＡ ０.２
１ / ２ＭＳ＋６￣ＢＡ １ ＋ＮＡＡ ０.１
１ / ２ＭＳ＋ＩＢＡ ０.５
泥炭 ∶ 珍珠岩
(Ｐｅａｔ ∶ Ｐｅｒｌｉｔｅ)＝ ３ ∶ １

ＩＲ ９２％
ＰＣ ３

ＴＲ １００％

王水燕等ꎬ２０１７

厚朴
Ｍ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ

腋芽
Ａｘｉｌｌａｒｙ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ

１ / ２ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＮＡＡ ０.５
１ / ２ＭＳ＋ＮＡＡ １

ＲＲ ６５％ 金丽丽和
张丽萍ꎬ
２０１８

含笑属
Ｍｉｃｈｅｌｉａ

峨眉含笑
Ｍ. ｗｉｌｓｏｎｉｉ

顶芽
Ｔｅｒｍｉｎａｌ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＮＡＡ ０.２
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.３＋ＮＡＡ ０.３
１ / ２ＭＳ＋ ＮＡＡ ０.５＋ ＩＢＡ ０.５

ＲＲ ７８％ 闵炜和
陈志萍ꎬ
２００７

醉香含笑
Ｍ. ｍａｃｃｌｕｒｅｉ

茎段、茎尖
Ｓｔｅｍꎬ ｓｈｏｏｔ ｔｉｐ

Ｉ
Ｐ

Ｒ
Ｔ

１ / ３ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.２＋ＮＡＡ ０.０２
１ / ３ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.３＋ＮＡＡ ０.２
１ / ３ＭＳ＋ＡＣ ３００
１ / ４ＭＳ＋ＩＢＡ ２＋ＮＡＡ ３
沙 ∶ 椰糠 ∶ 泥炭土(Ｓａｎｄ ∶
Ｃｏｃｏｎｕｔ ｂｒａｎ ∶ Ｐｅａｔ)＝ ２ ∶ ２ ∶ １

ＲＲ ９３.２％
ＴＲ ９７.６％

李雪等ꎬ２００５

乐昌含笑
Ｍ. ｃｈａｐｅｎｓｉｓ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＩＢＡ ０.１
１ / ２ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.４＋ＩＢＡ ０.６＋ＮＡＡ ０.８ ＲＲ ５０％

吴月燕等ꎬ２００７

紫花含笑
Ｍ. ｃｒａｓｓｉｐｅｓ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ
Ｔ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５＋ＩＢＡ ０.１
１ / ２ＭＳ＋ ＮＡＡ ３ ＋ ６￣ＢＡ ０. １ 暗 培 养 ( Ｄａｒｋ
ｃｕｌｔｕｒｅ)１５ ｄꎬ后转入 １ / ２ＭＳ
泥炭 ∶ 珍珠岩 ∶ 砻糠灰 ( Ｐｅａｔ ∶ Ｐｅｒｌｉｔｅ ∶
Ｒｉｃｅ ｃｈａｆｆ ａｓｈ)＝ ３ ∶ ２ ∶ １

ＰＣ ３.５
ＲＲ ３３％
ＴＲ ８５％

朱碧华等ꎬ２００９

４８９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 １

种及品种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｒ

外植体
Ｅｘｐｌａｎｔ

培养阶段
Ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｇｅ

培养基
Ｍｅｄｉｕｍ
(ｍｇＬ ￣１)

培养结果
Ｒｅｓｕｌｔ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

云南含笑
Ｍ. ｙｎｎｎａｎｅｎｓｉｓ

冬芽
Ｗｉｎｔｅｒ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ

壮苗
Ｓｔｒｏｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５ ~ ２＋ＮＡＡ ０.１~ ０.３
ＭＳ＋６￣ＢＡ ２＋ＮＡＡ ０.１
ＭＳ＋６￣ＢＡ １ ＋ＮＡＡ ０.３

ＰＣ ３.２ 都婷等ꎬ２０１３

石碌含笑
Ｍ. ｓｈｉｌｕｅｎｓｉｓ

茎段
Ｓｔｅｍ

Ｉ １ / ２ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＮＡＡ ０.１ ＩＲ ７９.６％ 郑珂媛ꎬ２０１７

木莲属 Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ

华木莲
Ｍ. ｄｅｃｉｄｕａ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ ＭＳ＋６￣ＢＡ １.５＋ＩＢＡ ０.１ ~ ０.２ 芽难以诱导
Ｂｕｄｓ ａｒｅ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ

ｔｏ ｉｎｄｕｃｅ

尤润等ꎬ２０１９

灰木莲
Ｍ. ｇｌａｕｃａ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５＋ＮＡＡ ０.１
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.３＋ＮＡＡ ０.０５＋ＫＴ １
１ / ２ＭＳ＋ＮＡＡ ２

ＩＲ ８９.３％
ＰＣ ２.７

ＲＲ ５８.３％

乔梦吉ꎬ２０１３

单性木兰属 Ｋｍｅｒｉａ

单性木兰
Ｋ. ｓｅｐｔｅｎｔｒｉｏｎａｌｉｓ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ ＭＳ＋６￣ＢＡ ２＋ＫＴ ２＋２ꎬ４￣Ｄ ０.５ ＩＲ ７０％ 杨梅等ꎬ２０１７

拟单性木兰属 Ｐａｒａｋｍｅｒｉａ

云南拟单性木兰
Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ

ＭＳ＋ ６￣ＢＡ ０. ５ ＋ ２ꎬ ４￣Ｄ ０. １ ＋ ＫＴ
０.５ １ / ２ ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５ ＋ＮＡＡ ０.１ ＋
ＧＡ３ ０.１

获得不定芽
Ｏｂｔａｉｎｉｎｇ
ａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓ

ｂｕｄｓ

甘露等ꎬ２０１０

云南拟单性木兰
Ｐ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

茎尖、带芽茎段
Ｓｈｏｏｔ ｔｉｐꎬ ｓｔｅｍ

ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ
Ｒ
Ｔ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ２ ＋ＩＡＡ ０.０１＋ＫＴ １
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５＋ＮＡＡ ０.０１
１ / ２ＭＳ＋ＮＡＡ ０.５＋ＩＢＡ ３
蛭石 Ｖｅｒｍｉｃｕｌｉｔｅ

ＲＲ ８０％
ＴＲ ８０％

陈芳等ꎬ２００５

乐东拟单性木兰
Ｐ. ｌｏｔｕｎｇｅｎｓｉｓ

带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.２＋ＩＢＡ ０.０５ 获得不定芽
Ｏｂｔａｉｎｉｎｇ
ａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓ

ｂｕｄｓ

宁阳等ꎬ２０１５

品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒ

‘Ａｎｎ’ 腋芽
Ａｘｉｌｌａｒｙ ｂｕｄ

Ｉ、Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.０９
１ / ２ＭＳ＋ＩＢＡ ０.１＋ＡＣ １ ０００

ＰＣ ３.２
ＲＲ １６％

Ｐａｒｒｉｓ 等ꎬ ２０１２

‘Ｖｕｌｃａｎ’ 带芽茎段
Ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｂｕｄ

Ｉ
Ｐ
Ｒ

ＭＳ＋６￣ＢＡ １
ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５
ＭＳ＋ＩＢＡ ６

ＲＲ ９１.３％
ＴＲ ８７.５％

Ｋｉｍ 等ꎬ ２０２０

　 注: 培养阶段 Ｉ、Ｐ、Ｒ、Ｔ 分别为启动、增殖、生根、移栽的英文缩写ꎻ 相对应的培养结果 ＩＲ、ＰＣ、ＲＲ、ＴＲ 分别为诱导率、增殖系数、
生根率、移栽成活率的英文缩写ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｇｅｓ Ｉꎬ Ｐꎬ Ｒ ａｎｄ Ｔ ａｒｅ ｔｈｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎꎬ ｒｏｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ
ｒｅｓｕｌｔｓ ＩＲꎬ ＰＣꎬ ＲＲ ａｎｄ ＴＲ ａｒｅ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｒｏｏｔｉｎｇ ｒａｔｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｒａｔｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

果比 较 理 想ꎻ 而 墨 西 哥 大 叶 木 兰 ( Ｍａｇｎｏｌｉａ
ｄｅａｌｂａｔａ)叶片外植体在 ＭＳ＋２ꎬ４￣Ｄ １.５ ｍｇＬ￣１ ＋
ＫＴ １.５ ｍｇＬ￣１的培养基上ꎬ获得绿色、致密的愈伤

组织(Ｄｏｍíｎｇｕｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ
在培养条件的选择中ꎬ暗培养比光培养更有

利于一些木兰科植物的愈伤组织的形成和生长ꎮ
暗培养下的日本厚朴(Ｍ. ｏｂｏｖａｔａ)顶芽外植体比

光培养先诱导出愈伤组织ꎬ且在相同时间内ꎬ愈伤

组织鲜重增长量大于光培养(付晓云等ꎬ２００９)ꎮ

黑暗环境中厚朴顶芽外植体的愈伤组织诱导率比

光照条件下高且产生的愈伤组织形态结构较好ꎬ
可能是光照有利于多酚类物质的积累ꎬ多酚类物

质和酚氧化酶产生的化学反应产生有害的醌类物

质ꎬ从而导致外植体死亡(何培琦等ꎬ２０１０)ꎮ
２.２ 愈伤组织的再分化

木兰科植物的愈伤组织再分化较困难(表 ２)ꎬ
很多外植体诱导出的愈伤组织质地松软或褐化严

重ꎬ最终未能分化成芽ꎮ 木兰科植物愈伤组织能
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否分化出芽器官ꎬ与所用的基本培养基有关ꎮ 吴

月燕和袁东明(２００１)比较了 ＭＳ、ＭＳ’、１ / ２ＭＳ、ＧＳ
培养基对乐昌含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ)叶片愈伤组

织再分化的影响ꎬ结果表明 ＭＳ’培养基是愈伤组

织再分化的最佳培养基ꎮ
愈伤组织的再分化受细胞分裂素与生长素的

浓度与配比影响ꎮ ＧＡ３是促使愈伤组织分化为芽

的有效途径ꎬ常与分裂素 ６￣ＢＡ、２ꎬ４￣Ｄ、ＫＴ 等配合

使用ꎮ 在 ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.６ ｍｇＬ￣１＋ＧＡ３ ０.５ ｍｇＬ￣１

培养基上ꎬ天女木兰(Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ)嫩茎愈伤

组织成功分化成芽(孙铭鸿等ꎬ２０１２)ꎻ在 ＭＳ’ ＋６￣
ＢＡ １ｍｇＬ￣１＋ ＧＡ３ ２ ｍｇＬ￣１培养基上ꎬ乐昌含笑

叶片愈伤组织再分化成芽的比率最高(吴月燕和

袁东明ꎬ２００１)ꎮ
未来对于木兰科植物愈伤组织再分化困难的

问题ꎬ应当探索更多用于诱导愈伤组织的外植体

种类ꎬ同时致力于抑制愈伤组织的褐化ꎬ确保得到

的愈伤组织颜色良好ꎬ质地紧密ꎻ此外ꎬ还应进一

步探索基本培养基与生长调节剂对愈伤组织分化

的影响ꎮ

３　 体细胞胚培养

国内对体细胞胚诱导培养的相关研究较少ꎬ
仅有杂交鹅掌楸( Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ× ｓｉｎｏａｍｅｒｉｃａｎｕｍ)的

体细胞胚培养的研究见于报道ꎮ 陈金慧(２００３)以
杂交鹅掌楸幼胚为外植体ꎬ以蔗糖为渗透剂提高

渗透压ꎬ在 ＭＳ＋１~ ４ ｍｇＬ￣１培养基上有效诱导出

体细胞胚ꎮ 体胚发生初期添加 ０.１ ｍｇＬ￣１的磺肽

素(ＰＳＫ)可以提高未成熟胚的脱分化率并能有效

改善培养细胞的状态ꎻ０.５ ｍｇＬ￣１的 ＰＳＫ 能够促

进胚性愈伤组织的形成和增殖(陈金慧等ꎬ２０１３)ꎮ
１ μｍｏｌＬ￣１的茉莉酸甲酯(ＭｅＪＡ)可以提高杂交

鹅掌楸的体胚发生率和成熟率、降低畸形胚发生

率ꎬ２ ｍｇＬ￣１ ＡＢＡ 能够增强 ＭｅＪＡ 的上述效应(成
铁龙等ꎬ２０１７)ꎮ

国外对木兰科中木兰属植物胚状体的培养研

究相对较多ꎮ 幼胚是木兰科植物适宜的体胚发生

外植体ꎬ弗吉尼亚木兰 (Ｍａｇｎｏｌｉａ ｖｉｒｇｉｎｉａｎａ)、福来

氏木兰(Ｍ. ｆｒａｓｅｒｉ )、尖头木兰(Ｍ. ａｃｕｍｉｎａｔａ)、金
字塔 玉 兰 (Ｍ. ｐｙｒａｍａｔａ) 和 北 美 大 叶 木 兰 (Ｍ.
ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ)、墨西哥大叶木兰、日本厚朴、黄兰含

笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｍｐａｃａ)都通过未成熟种子成功诱

导出体细胞胚(Ｍｅｒｋｌｅ ＆ Ｗｉｅｃｋｏꎬ １９９０ꎻ Ｍｅｒｋｌｅ ＆
Ｗａｔｓｏｎꎬ １９９３ꎬ １９９４ꎻ Ｒｏｓａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ Ｋｉｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ａｒｍｉｙａｎｔｉꎬ ２０１２ꎻ Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
Ｃｏｒｔａｚａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ

基因型、培养基和发育时期等是影响体细胞

胚发生的关键因素ꎮ 体细胞胚诱导培养一般选择

在添加一定浓度 ２ꎬ４￣Ｄ(０.０１ ~ １ ｍｇＬ￣１)的 ＷＰＭ
培养基上进行 ( Ａｒｍｉｙａｎｔｉꎬ ２０１２ꎻ Ｃｏｒｔａｚａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 有机附加物是木兰科体胚诱导所必需的

营养物质ꎬ酪蛋白水解物、谷氨酰胺常被添加至诱

导培养基中ꎮ 未成熟种子最佳采集时间为花后

３ ~ ４ 周ꎻ培养基中添加蔗糖比添加葡萄糖更利于

体细胞胚的形成ꎬ蔗糖的最适添加量为 ３％(Ｋｉｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ

成功诱导出的体细胞胚往往转移到无激素的

培养基上继续萌发成苗ꎬ黄兰含笑体细胞胚在 ＭＳ
培养基上萌发率为 ３４％ (Ａｒｍｉｙａｎｔｉꎬ ２０１２)ꎬ日本

厚朴体细胞胚在 １ / ２ＭＳ 培养基上萌发率在 ８０％以

上ꎬ并形成正常的初生叶和根(Ｐａｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ
体细胞胚培养存在的问题是体胚诱导率和分

化成苗率都很低ꎬ并且成功诱导出的体细胞胚中

还有相当一部分是不能发育成苗的畸形胚(Ｍｅｒｋｌｅ
＆ Ｗｉｅｃｋｏꎬ １９９０ꎻ Ｍｅｒｋｌｅ ＆ Ｗａｔｓｏｎꎬ １９９３ꎬ １９９４ꎻ
Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ在今后的研究中还需进一步

探索ꎮ

４　 胚培养

木兰科植物的胚培养大多是幼胚培养ꎮ 由于

带种皮的种胚消毒不易彻底ꎬ因此接种前必须剥

去种皮ꎮ 幼胚灭菌时ꎬ相较于带外种皮与中种皮

的种子ꎬ只带内种皮的种子污染率更低(徐石等ꎬ
２００８)ꎮ ０.１％ ＨｇＣｌ２消毒醉香含笑(Ｍ. ｍａｃｃｌｕｒｅｉ)
种胚 ６ ~ ９ ｍｉｎꎬ能获得 ６０％ ~６５％无菌且可萌发的

外植体(刘英ꎬ ２０２１)ꎮ 天女木兰种子采用 ７５％酒

精 ３０ ｓ ＋ＮａＣｌＯ １０ ｍｉｎ 灭菌效果最佳ꎬ存活率达

４８％(于新杰ꎬ２０１６)ꎮ
在基本培养基的选择方面ꎬＢ５ 培养基较为适

宜ꎬ其含有幼胚生长所需的 Ｃａ２＋、Ｋ＋等大量元素和

微量元素(杜凤国等ꎬ２００６ꎻ于新杰ꎬ２０１６)ꎮ 在植

物生长调节剂的选择方面ꎬ６￣ＢＡ 显著影响芽的增

殖ꎬ６￣ＢＡ 和 ＮＡＡ 较 ＺＴ、ＫＴ、ＩＢＡ、２ꎬ４￣Ｄ、ＩＡＡ 更适

合白玉兰幼胚离体培养中的增殖培养ꎮ 天女木兰

６８９１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 木兰科植物组织培养中器官发生途径
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｏｒｇａｎｏｇｅｎｅｓｉｓ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｐｌａｎｔｓ

种及品种
Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｒ

外植体
Ｅｘｐｌａｎｔ

培养阶段
Ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｇｅ

培养基
Ｍｅｄｉｕｍ (ｍｇＬ ￣１)

培养结果
Ｒｅｓｕｌｔ

参考文献
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Ｊｕｖｅｎｉｌｅ ｓｔｅｍ

Ｃ
Ｂ
Ｒ

ＭＳ＋ＺＴ ０.４＋２ꎬ４￣Ｄ ２.５
ＭＳ＋ＧＡ３ ０.５＋ＢＡ ０.６
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Ｃ Ｂ５＋６￣ＢＡ ３＋２ꎬ４￣Ｄ ３ ＩＲ ７０.７％ 黄树军等ꎬ２０１３

墨西哥大叶木兰
Ｍ. ｄｅａｌｂａｔａ

嫩叶
Ｙｏｕｎｇ ｌｅａｆ

Ｃ
Ｂ
Ｒ
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２０１０

紫玉兰
Ｍ. ｌｉｌｉｆｌｏｒａ

幼嫩花瓣
Ｔｅｎｄｅｒ ｐｅｔａｌ
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白玉兰
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李桂荣等ꎬ２０１３
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深山含笑
Ｍ. ｍａｕｄｉａｅ

上下胚轴
Ｅｐｉｃｏｔｙｌꎬ ｈｙｐｏｃｏｔｙｌ

Ｃ
Ｂ
Ｒ
Ｔ

ＭＳ＋２ꎬ４￣Ｄ ２＋ＢＡ ３＋ＮＡＡ ０.２
ＭＳ＋ＢＡ ２＋ＮＡＡ ０.２
１ / ２ＭＳ＋ＮＡＡ ０.５
塑料泡沫 ∶ 椰糠 ∶ 河沙( Ｐｌａｓｔｉｃ ｆｏａｍ ∶
Ｃｏｃｏｎｕｔ ｂｒａｎ ∶ Ｒｉｖｅｒ ｓａｎｄ)＝ ２ ∶ ２ ∶ １

ＩＲ ９５％
ＤＲ ４０％

ＴＲ ９２％

曾宋君等ꎬ２０００

乐昌含笑
Ｍ. ｃｈａｐｅｎｓｉｓ

嫩叶
Ｙｏｕｎｇ ｌｅａｆ

Ｃ
Ｂ

１ / ２ＭＳ＋ＮＡＡ ０.５
ＭＳ＋ＧＡ３ ２＋６￣ＢＡ １＋ＩＡＡ ０.１

ＩＲ ９６.７％
ＤＲ ７１％

吴月燕和
袁东明ꎬ２００１

乐昌含笑
Ｍ. ｃｈａｐｅｎｓｉｓ

茎段
Ｓｔｅｍ

Ｃ ＭＳ＋６￣ＢＡ １.５＋ＮＡＡ ０.５＋ＰＶＰ ２５０ ＩＲ ５０％ 陈卫军等ꎬ２００５

云南含笑
Ｍ. ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

嫩叶
Ｙｏｕｎｇ ｌｅａｆ

Ｃ ＭＳ＋６￣ＢＡ １＋ＮＡＡ ０.１ ＩＲ ６０％ 刘芳等ꎬ２０１１

黄兰含笑
Ｍ. ｃｈａｍｐａｃａ

叶轴
Ｒａｃｈｉｓ

Ｃ １ / ２ＭＳ＋２ꎬ４￣Ｄ ０~ １.１＋６￣ＢＡ ０.０２~ ０.２ 得到愈伤组织
Ｏｂｔａｉｎｉｎｇ ｃａｌｌｕｓ

Ｌａｉ ＆ Ｌｅｅꎬ１９９４

黄兰含笑
Ｍ. ｃｈａｍｐａｃａ

叶柄
Ｐｅｔｉｏｌｅ

Ｃ Ｂ５＋２ꎬ４￣Ｄ ８ ＩＲ ３８％ Ｓｈｕｋｌａꎬ ２０１４

黄兰含笑
Ｍ. ｃｈａｍｐａｃａ

腋芽
Ａｘｉｌｌａｒｙ ｂｕｄ

Ｃ ＭＳ＋ＩＡＡ ０.１＋２ꎬ４￣Ｄ ０.１ 得到愈伤组织
Ｏｂｔａｉｎｉｎｇ ｃａｌｌｕｓ

Ａｂｄｅｌｍａｇｅｅｄ 等ꎬ
２０１２

木莲属 Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ

华木莲
Ｍ. ｄｅｃｉｄｕａ

叶
Ｌｅａｆ

Ｃ ＭＳ＋６￣ＢＡ １.５＋ＩＢＡ ０.１５ ＩＲ ３８％ 尤润等ꎬ２０１９

　 注: 培养阶段 Ｃ、Ｂ、Ｒ、Ｔ 分别为愈伤诱导、芽分化、生根、移栽的英文缩写ꎻ相对应的培养结果 ＩＲ、ＤＲ、ＲＲ、ＴＲ 分别为诱导率、分化
率、生根率、移栽成活率的英文缩写ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｔａｇｅｓ Ｃꎬ Ｂꎬ Ｒ ａｎｄ Ｔ ａｒｅ ｔｈｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃａｌｌｕｓ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎꎬ ｂｕｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎꎬ ｒｏｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｔｈｅ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ＩＲꎬ ＤＲꎬ ＲＲ ａｎｄ ＴＲ ａｒｅ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎬ ｒｏｏｔｉｎｇ ｒａｔｅ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｒａｔｅꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

幼胚离体培养的最适增殖培养基是 Ｂ５ ＋ ６￣ＢＡ ２
ｍｇＬ￣１＋ＮＡＡ ０.０４ ｍｇＬ￣１＋ＩＢＡ ０.５ ｍｇＬ￣１＋ＡＣ
１ ｇＬ￣１ꎬ增殖系数超过 ３.６(陆秀君等ꎬ２００８)ꎮ 适

合凹叶厚朴增殖的培养基为 ＭＳ＋６￣ＢＡ ２.５ ｍｇＬ￣１

＋ＮＡＡ ０.５ ｍｇＬ￣１ꎬ增殖系数可达 ６.２(马英姿等ꎬ
２０１４)ꎮ 由于木兰科植物种子中酚类物质含量较
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多且易出现褐化ꎬ因此在培养基中往往加入 ＡＣ
(陆秀君等ꎬ２００８)或 ４ ~ ８ ｇＬ￣１的聚乙烯吡咯烷

酮(ＰＶＰ)来抑制其褐化(刘英ꎬ２０２１)ꎮ
由于木兰科植物成熟种子休眠期较长ꎬ休眠

延长了种子的萌发进程ꎬ因此直接利用木兰科植

物成熟种子启动离体培养的研究相对较少ꎮ 目前

仅见的报道是 Ｓｏｋｏｌｏｖ 等(２０１４)对广玉兰和二乔

玉兰的研究ꎬ具体的做法是先对种子层积处理 ３０
ｄ 和 ９０ ｄ 后再进行离体培养ꎬ其种子萌发培养基

为 ＭＳ＋６￣ＢＡ ０.５ ｍｇＬ￣１ꎬ萌发植株生长良好ꎬ层
积处理后的种子在离体条件下的发芽率和成活率

均好于直接播种ꎮ

５　 技术难点

５.１ 褐化

褐化在木兰科植物的组培过程中普遍存在ꎬ
外植体的褐化影响了多种木兰科植物芽的萌发、
愈伤组织的增殖与分化(刘均利和马明东ꎬ２００７ꎻ
刘叶蔓等ꎬ２００８)ꎬ导致组培效率不高ꎬ从而限制了

组培苗大规模的生产(周丽艳等ꎬ２００８ꎻ王欢等ꎬ
２０１２)ꎮ 对于木兰科植物易褐化的问题ꎬ前人通过

外植体类型选择、采条季节选择、外植体预处理方

式、添加抗氧化剂、暗培养等多种方法加以抑制ꎬ
并取得了较好的效果ꎮ

(１)外植体类型选择:由于不同外植体中多酚

氧化酶( ＰＰＯ)与酚类物质各异ꎬ因此选择低 ＰＰＯ
活性或低酚类含量的外植体可有效降低褐化程

度ꎬ如天女木兰的侧芽作为外植体ꎬ褐化程度较之

其他部位要低(徐石等ꎬ２００８ꎻ王欢等ꎬ２０１２)ꎮ
(２)采条季节选择:植物在不同季节的代谢活

动有强弱ꎬＰＰＯ 的活性有所不同ꎬ如白玉兰外植体

在春、冬两季取材 ＰＰＯ 活性较低且褐化率较低

(周丽艳等ꎬ２００８ꎻ王欢等ꎬ２０１２)ꎮ
(３)外植体的预处理方式:接种前的预处理包

括浸泡外植体与低温预处理ꎬ如在清水中浸泡 １２
ｈ 以上(王奇等ꎬ２００９)、在 １ ｇＬ￣１维生素 Ｃ(ＶＣ)
或 ＰＶＰ 溶液中浸泡 ４ ~ ６ ｈ(王欢等ꎬ２０１２ꎻ王倩颖

等ꎬ２０１７)、４ ℃ 低温预处理 ５ ~ ７ ｄ (朱碧华等ꎬ
２００９)、８ ℃ 低温暗培养 ４ ｄ (刘均利和马明东ꎬ
２００７)都可以有效减轻褐化ꎮ

(４)暗培养:黑暗环境可以抑制 ＰＰＯ 的活性ꎬ
培养初期一定时间的暗培养可以降低褐化率(周

丽艳等ꎬ２００８ꎻ王欢等ꎬ２０１２)ꎮ
(５)培养基类型:培养基中 ＮＨ４

＋ 浓度过高可

能会导致褐化ꎬ如相较于高浓度 ＮＨ４
＋ 的 ＭＳ 培养

基ꎬＢ５ 培养基降低了天女木兰外植体的褐化率

(王欢等ꎬ２０１２)ꎮ
(６)植物生长调节剂:６￣ＢＡ、ＫＴ 等细胞分裂素

既能促进酚类化合物的合成ꎬ又能刺激 ＰＰＯ 的活

性ꎮ ６￣ＢＡ 对二乔玉兰的芽中酚类物质的产生具有

调节作用ꎬ随着 ６￣ＢＡ 浓度的升高(０.２~１ ｍｇＬ￣１)ꎬ
酚类物质含量呈上升趋势(Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

(７)添加抗氧化剂、吸附剂:向培养基中添加

适宜浓度的抗氧化剂[如柠檬酸(ＣＡ)、ＶＣ、硝酸银

(ＡｇＮＯ３)]或吸附剂(如 ＰＶＰ、ＡＣ)能有效抑制褐

化ꎮ ＣＡ 通过降低 ＰＯＤ 活性或结合培养基中的金

属离子抑制 ＰＰＯ 的活性ꎬ防止酶促褐变ꎻＡｇＮＯ３通

过降低 ＭＳ 培养基中易引起酚类物质产生的 ＮＨ４
＋

来抑制褐变ꎬ而 ＡＣ、ＰＶＰ 则是通过吸附外植体产

生的醌类物质来抑制褐变ꎮ 适宜的抗褐化剂因基

因型与外植体种类的不同而异(王倩颖等ꎬ２０１７)ꎬ
如 Ｎａ２Ｓ２Ｏ３、ＣＡ 对白玉兰外植体的抑褐效果好于

ＰＶＰ、ＶＣ(周丽艳等ꎬ２００８)ꎬ而 ＰＶＰ、ＶＣ 对天女木

兰外植体抗褐化效果却更好(王欢等ꎬ２０１２ꎻ高红

兵等ꎬ２０１７)ꎮ 景宁木兰 (Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｎｏｓｔｅｌｌａｔａ) 叶

片最佳抗褐化剂为 ＡｇＮＯ３ꎬ而带芽茎段和根部的

最优抗褐化剂为 ＣＡ(王倩颖等ꎬ２０１７)ꎮ 由于过高

浓度的 ＰＶＰ 和 ＡＣ 会抑制芽的增殖和根的形成

(Ｐａｒｒｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ因此需要探索抗褐化剂的适

宜浓度ꎮ 一般 ＶＣ 使用的最适浓度为 ５００ ｍｇ
Ｌ￣１ꎬＰＶＰ 最适浓度为 １ ０００ ~ １ ５００ ｍｇＬ￣１ꎬＣＡ 最

适浓度为 ３００ ｍｇＬ￣１(高红兵等ꎬ２０１７)ꎬＡＣ 浓度

以 ０.５％为佳(曾宋君等ꎬ２０００ꎻ陆秀君等ꎬ２００８)ꎮ
目前ꎬ木兰科植物组培的褐化问题主要通过

在培养基中添加抗褐化剂来抑制ꎬ除了上述提到

的抗褐化剂外ꎬ抗氧化剂一类中的植酸、Ｌ￣半胱氨

酸、甘露醇、血清白蛋白等未见应用于木兰科植物

的组培ꎬ可在未来的实验中尝试ꎮ 此外ꎬ螯合剂乙

二胺四乙酸二钠(ＥＤＴＡ)可替代蛋白质与多酚氧

化酶类进行螯合ꎬ减少酚的氧化作用ꎻＰＡＬ 抑制剂

２￣氨 基 茚 满￣２￣膦 酸 ( ２￣ａｍｉｎｏｉｎｄａｎｅ￣２￣ｐｈｏｓｐｈｏｎｉｃ
ａｃｉｄꎬＡＩＰ)可以通过抑制苯丙氨酸生物合成来减少

褐变( Ｊｏｎｅｓ ＆ Ｓａｘｅｎａꎬ ２０１３)ꎻ表没食子儿茶素没

食子酸酯(ＥＧＣＧ)可以通过抑制 ＰＰＯ 以抑制褐变

(Ｓａｅｌｅａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎻ高剂量的纳米碳可以防止
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褐化现象(冯璐等ꎬ２０１７)ꎮ 这些不同抗褐化剂对

褐化的抑制效果ꎬ都将成为未来研究的内容ꎮ
５.２ 生根困难

木本植物组织培养普遍存在生根困难问题ꎬ
如紫花含笑(Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｒａｓｓｉｐｅｓ)组培苗生根率仅有

３３％(朱碧华等ꎬ２００９)ꎬ紫玉兰带芽茎段组培苗生

根率仅有 ３５％(陆秀君等ꎬ２００９)ꎬ玉兰品种‘Ａｎｎ’
的生根率只有 １６％(Ｐａｒｒｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ而有些种

类甚至无法生根ꎬ只能进行到增殖培养阶段(郑珂

媛ꎬ２０１７ꎻ杨梅等ꎬ２０１７ꎻ尤润等ꎬ２０１９)ꎮ
基因型、树种产地、培养条件等都可能是影响

生根的因素ꎬ前人通过改善生根培养的条件、改变

生根的方式等技术措施来促进生根ꎮ 调节培养基

中的生长调节剂种类和浓度等可以促进生根ꎬ如
对难以生根的木兰品种‘黄鸟’可以通过降低其生

根培养基中的蔗糖浓度(２０ ｇＬ￣１)来促进有效生

根(Ｗｏｊｔａｎｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎻ添加低浓度的 ＡＣ 可优

化生根效果(陈金慧和施季森ꎬ２００２ꎻＰａｒｒｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎻ添加适宜的生根剂如新型植物活性剂ＤＡ￣６
有利于天女木兰组培苗生根(孙铭鸿等ꎬ２０１２)ꎮ
对生根类型为诱导生根型的一些木兰科植物如紫

花含笑(宋晓琛等ꎬ２０１４)ꎬ可以适当调整培养基成

分ꎬ诱导出愈伤组织ꎬ从而促进其不定根的形成ꎮ
改变生根方式ꎬ如试管外生根、浸泡生根法是提高

生根率的途径ꎬ郭治友等(２００８)利用试管外生根

将杂交鹅掌楸组培苗的生根率提高至 ８３.３％ꎮ 此

外ꎬ间歇浸没式培养系统是近年来发展起来的一

种植物组织培养系统ꎬ较之传统的固体培养ꎬ具有

培养周期短、增殖率高、自动化程度高、培养通量

大等特点(张杰等ꎬ２０２０)ꎬ利用此系统或可促进

生根ꎮ

６　 研究展望

在我国木兰科植物的组织培养研究中ꎬ无菌

短枝扦插途径的再生体系已相对完善ꎬ从灭菌到

启动、增殖、生根的培养基与生长调节剂的选择虽

有大量研究ꎬ但研究的植物种类有限ꎮ 顶芽、茎段

相较于其他外植体易于获得且诱导率高ꎬ无菌短

枝扦插途径作为木兰科植物组织培养的主要再生

途径ꎬ应考虑将更多具有优良特性的野生种质资

源纳入研究范围ꎮ
器官发生途径、体细胞胚发生途径研究相对

尚浅ꎬ器官发生途径中选择的外植体类型有限ꎬ其
他植物中最常用于诱导愈伤组织的叶片却因为褐

化而难以诱导愈伤ꎬ并且仅有极少的种类能诱导

愈伤组织再分化为芽ꎮ 体细胞胚发生途径在国内

鲜有研究ꎬ并且存在体胚诱导率和分化成苗率低

的问题ꎮ 此外ꎬ木兰科植物组培中普遍存在褐化

与生根困难的技术难题ꎬ目前尚未从根源上得到

解决ꎬ这也限制了组培苗的大批量繁殖ꎮ
针对上述问题ꎬ未来木兰科植物的组织培养

需围绕以下几个方面重点展开研究ꎮ (１)全面探

索木兰科不同植物种类的组织培养ꎬ特别是木兰

属、含笑属以外的种类ꎬ通过组培的技术手段ꎬ保
存更多珍稀濒危的野生种质资源ꎻ对于已经建立

再生体系的品种ꎬ可进一步优化再生培养条件ꎬ提
高再生效率ꎬ以备工厂化育苗之需ꎮ (２)探索更多

种类的外植体的离体再生ꎬ尝试雄蕊、雌蕊、花被、
花柱、花托、子房、叶柄、根等不常见的外植体种

类ꎮ (３)针对增殖系数普遍较低的问题ꎬ可以通过

研究增殖期间内源激素的变化来确定适宜的外源

激素浓度与配比ꎬ并考虑环境因子如温度和光照

对增殖的影响ꎮ (４)对于褐化问题ꎬ除探讨外植体

类型与取材时期、预处理方式、不同种类的抗氧化

剂、吸附剂对于褐化的抑制效果外ꎬ应结合酚类物

质、ＰＰＯ 等相关酶的活性测定ꎬ鉴定褐化反应的底

物ꎬ并研究组培褐化的分子调控机制ꎬ进一步揭示

褐化机理ꎬ从而通过改变相关基因的表达从根源

上减少褐化ꎮ (５)对于生根困难问题ꎬ可以通过改

善生根培养的条件、改变生根的方式和添加适宜

的生根剂来促进生根ꎬ并对生根的组培苗生理生

化指标进行分析ꎬ在此基础上进行解剖学观察ꎬ判
断生根类型、研究生根机理ꎮ (６)体细胞胚胎培养

作为再生途径之一ꎬ可以克服生根困难的问题ꎬ但
在国内却鲜有研究ꎬ应作为未来探索的重点ꎮ

在组培技术的应用方面ꎬ木兰科植物中珍稀

濒危的种类众多ꎬ少数种如景宁木兰 (Ｍａｇｎｏｌｉａ
ｓｉｎｏｓｔｅｌｌａｔａ)、华木莲(Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ ｄｅｃｉｄｕａ)等的组织

培养虽有初步研究 (王倩颖等ꎬ ２０１７ꎻ尤润等ꎬ
２０１９)ꎬ以 及 结 合 液 滴 玻 璃 化 技 术 低 温 保 存

‘Ａｓｈｅｉ’木兰 (Ｍａｇｎｏｌｉａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ａｓｈｅｉ)离

体茎尖的例子(Ｆｏｌｇａｄｏ ＆ Ｐａｎｉｓꎬ ２０１９)ꎬ但木兰科

更多的濒危物种的种质资源有待利用组培技术保

存ꎮ 木兰科中一些种类如厚朴和凹叶厚朴等具有

重要的药用价值ꎬ其组织培养和高产细胞系的建
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立能够为批量生产中药材原料药和厚朴酚类药物

奠定基础ꎮ 此外ꎬ组培技术还是基因工程技术的

基础ꎬ将在木兰科植物基因功能验证、品种改良及

优良新品种选育等方面发挥更大作用ꎮ
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ＳＯＮＧ ＸＣꎬ ＣＨＥＮＧ ＱＱꎬ ＤＡＩ ＸＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｒｏｏｔｉｎｇ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｉｃｒｏ￣ａｎａｔｏｍｙ
ｉｎ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｒａｓｓｉｐｅｓ [Ｊ]. Ｊｉａｎｇｘｉ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ ４２(３):
１－４. [宋晓琛ꎬ 程强强ꎬ 戴小英ꎬ 等ꎬ ２０１４. 紫花含笑组培
苗生根解剖机理研究 [Ｊ]. 江西林业科技ꎬ ４２(３): １－４.]

ＳＵＮ ＭＨꎬ ＡＮ Ｎꎬ ＺＨＯＵ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｃａｌｌｕｓ
ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ
Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｈｏｒｔｉｃ Ａｂｓꎬ ２８(４): ６－８. [孙
铭鸿ꎬ 安娜ꎬ 周清ꎬ 等ꎬ ２０１２. 天女木兰嫩茎愈伤组织诱

导及再生体系建立研究 [ Ｊ]. 中国园艺文摘ꎬ ２８(４):
６－８.]

ＳＵＮ ＸＢꎬ ＳＵ ＪＬꎬ ＣＨＥＮ ＳＳꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｐｌａｎｔｌｅｔ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｆｒｏｍ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｏｆ Ｈｙｄｒａｎｇｅａ
ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ ‘Ｅｎｄｌｅｓｓ Ｓｕｍｍｅｒ’ [ Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ
３６(１６): ６７－７２. [孙晓波ꎬ 苏家乐ꎬ 陈双双ꎬ 等ꎬ ２０２０. 大
花绣球‘无尽夏’组培苗叶片再生植株的研究 [Ｊ]. 中国
农学通报ꎬ ３６(１６): ６７－７２.]

ＴＡＮ ＸＭꎬ ＬＩＵ Ｍꎬ ＷＡＮ ＺＺꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｎａｔｉｖｅ ｐｌａｎｔ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ
ｌａｎｄｓｃａｐｅ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ [ Ｊ]. Ｃｏｎｔｅｍｐ Ｈｏｒｔｉｃꎬ (７): １１９ －
１２０. [谭秀梅ꎬ 刘敏ꎬ 万珠珠ꎬ 等ꎬ ２０１８. 云南木兰科
(Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅ)乡土植物资源及其园林应用现状 [Ｊ]. 现
代园艺ꎬ (７): １１９－１２０.]

ＴＡＮ ＺＦꎬ ＨＯＮＧ ＹＨꎬ ＨＵ Ｃꎬ ２００３. Ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ
ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ [Ｊ]. Ｊ Ｈｕｎａｎ Ａｇｒｉｃ Ｕｎｉｖꎬ ２９(６): ４７８－ ４８１.
[谭泽芳ꎬ 洪亚辉ꎬ 胡超ꎬ ２００３. 广玉兰的离体培养研究
[Ｊ]. 湖南农业大学学报ꎬ ２９(６): ４７８－４８１.]

ＴＡＮＧ ＪＲꎬ ＧＡＯ Ｚꎬ ＬＩＵ ＴＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４. Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｄｉｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｅｘｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｄｅｌａｖａｙｉ ｉｎ
ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ [Ｊ]. Ｇｕｉｚｈｏｕ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ４２(１１): ４２－４５. [唐
军荣ꎬ 高柱ꎬ 刘腾云ꎬ 等ꎬ ２０１４. 红花山玉兰组织培养外
植体的选择及其消毒方法 [Ｊ]. 贵州农业科学ꎬ ４２(１１):
４２－４５.]

ＷＡＮＧ Ｈꎬ ＤＵ ＦＧꎬ ＺＨＡＮＧ ＺＸꎬ ２０１２. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｂｒｏｗｎｉｎｇ
ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ [Ｊ]. Ｈｕｂｅｉ
Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉꎬ ５１ (１４): ３１０７－３１０９. [王欢ꎬ 杜凤国ꎬ 张志翔ꎬ
２０１２. 天女木兰组织培养的抗褐化研究 [Ｊ]. 湖北农业科
学ꎬ ５１ (１４): ３１０７－３１０９.]

ＷＡＮＧ Ｈꎬ ＤＵ Ｙꎬ ＷＡＮＧ ＺＭꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３. Ｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｏｆ ｓｏｆｔｗｏｏｄ ｃｕｔｔｉｎｇ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ [Ｊ]. Ｆｏｒ
Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ ３８(４): ４５－４７. [王欢ꎬ 杜悦ꎬ 王子明ꎬ 等ꎬ
２０１３. 天女木兰嫩枝扦插繁殖技术 [ Ｊ]. 林业科技ꎬ
３８(４): ４５－４７.]

ＷＡＮＧ Ｑꎬ ＷＡＮＧ ＺＺꎬ ＬＩ ＹＬꎬ ２００１. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ
Ｍａｇｎｏｌｉａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ Ｌ. [ Ｊ]. ＮＷ Ｐｈａｒｍ Ｊꎬ １６(１): １１－
１３. [王琪ꎬ 王喆之ꎬ 李映丽ꎬ ２００１. 荷花玉兰组织培养的
研究 [Ｊ]. 西北药学杂志ꎬ １６(１): １１－１３.]

ＷＡＮＧ Ｑꎬ ＤＥＮＧ ＬＬꎬ ＷＡＮＧ Ｌꎬ ２００９. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ
ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｄｅｌａｖａｙｉ ｖａｒ. ｒｕｂｒａ ( ｆ. ｒｕｂｒａ) [ Ｊ]. Ｓｈａｎｄｏｎｇ
Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ ３９(１): ３３－３４. [王奇ꎬ 邓莉兰ꎬ 王丽ꎬ
２００９. 红花山玉兰组织培养研究 [Ｊ]. 山东林业科技ꎬ
３９(１): ３３－３４.]

ＷＡＮＧ ＱＹꎬ ＴＡＮＧ ＪＮꎬ ＬＩＵ ＺＧꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｅｘｐｌａｎｔ
ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ａｎｄ ａｎｔｉ￣ｂｒｏｗｎｉｎｇ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｎｏｓｔｅｌｌａｔａ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅ
ｃｕｌｔｕｒｅ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ３７(９): １０８８－１０９５. [王倩颖ꎬ 唐佳
妮ꎬ 刘志高ꎬ 等ꎬ ２０１７. 景宁木兰组织培养外植体选择与
抗褐化研究 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ３７(９): １０８８－１０９５.]

ＷＡＮＧ ＳＹꎬ ＬＵ ＪＭꎬ ＺＨＵ ＴＨꎬ ２０１７. Ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ ｙｏｕｎｇ
ｓｔｅｍ ｓｅｇｍｅｎｔｓ ｏｆ ｄｗａｒｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ [Ｊ]. Ｓｈａｎｇｈａｉ
Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌꎬ (１): ７６－７７. [王水燕ꎬ 陆锦明ꎬ 朱天
华ꎬ 等ꎬ ２０１７. 小叶矮生型广玉兰嫩茎段离体培养方法
[Ｊ]. 上海农业科技ꎬ (１): ７６－７７.]

ＷＯＪＴＡＮＩＡ Ａ ꎬ ＳＫＲＺＹＰＥＫ Ｅ ꎬ ＭＡＲＡＳＥＫ￣ＣＩＯＬＡＫＯＷＳＫＡ
Ａꎬ ２０１９. Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓｕｇａｒꎬ ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ｓｔａｔｕｓ ｄｕｒｉｎｇ
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ｒｏｏｔｉｎｇ ｏｆ ｅａｓｙ￣ ａｎｄ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ￣ｔｏ￣ｒｏｏｔ ｍａｇｎｏｌｉａ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｔｉｓｓ Ｏｒｇａｎ Ｃｕｌｔꎬ １３６: ４９９－５１０.

ＷＯＪＴＡＮＩＡ Ａꎬ ＳＫＲＺＹＰＥＫ Ｅꎬ ＧＡＢＲＹＳＺＥＷＳＫＡ Ｅꎬ
２０１５. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｙｔｏｋｉｎｉｎꎬ ｓｕｃｒｏｓｅ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓａｌｔｓ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｌｉｃｓ
ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｍａｇｎｏｌｉａ× ｓｏｕｌａｎｇｉａｎａ ‘Ｃｏａｔｅｓ’ ｓｈｏｏｔｓ ｉｎ ｖｉｔｒｏ
[Ｊ]. Ａｃｔａ Ｓｃｉ Ｐｏｌ￣Ｈｏｒｔｉｃ Ｃｕｌｔｕｓꎬ １４(３): ５１－６２.

ＷＵ ＹＹꎬ ＬＩＵ ＸＬꎬ ＷＡＮＧ ＣＳꎬ ２００７. Ｒｏｏｔ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ
ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ Ｄａｎｄｙ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ
Ｓｉｎꎬ ３４ ( ４): ９９１ － ９９４. [吴月燕ꎬ 刘秀莲ꎬ 汪财生ꎬ
２００７. 乐昌含笑组织培养过程中根的诱导 [Ｊ]. 园艺学
报ꎬ ３４(４): ９９１－９９４.]

ＷＵ ＹＹꎬ ＹＵＡＮ ＤＭꎬ ２００１. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｂｕｄ ａｎｄ ｃａｌｌｕｓ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ
Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ Ｄａｎｄｙ [ Ｃ] / / Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎｉｎｔｈ
Ａｎｎｕａｌ Ｍｅｅｔｉｎｇ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ. Ｎｉｎｇｂｏ:
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ: ２１９－ ２２３. [吴月燕ꎬ 袁东
明ꎬ ２００１. 乐昌含笑离体培养中芽和愈伤组织诱导与分化
条件的研究 [Ｃ] / /浙江省园艺学会第九届年会论文
集. 宁波: 浙江省园艺学会: ２１９－２２３.]

ＸＩＡＮＧ ＧＦꎬ ＹＡＮ ＬＨꎬ ＪＩＡＮＧ ＬＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ａｎｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｐａｒａｋｍｅｒｉａ ｌｏｔｕｎｇｅｎｓｉｓ
ｓｅｅｄｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｂｕｌｌꎬ
３５(１１): ６１－６４. [向光锋ꎬ 颜立红ꎬ 蒋利媛ꎬ 等ꎬ ２０１９. 不
同种源地乐东拟单性木兰种子的形态特征及萌发特性研
究 [Ｊ]. 中国农学通报ꎬ ３５(１１): ６１－６４.]

ＸＩＥ ＹＹꎬ ＷＥＩ Ｍꎬ ＸＩＥ ＤＪꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ
ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｌｌｕｓ ｏｆ Ｍａｇｎｏｌｉａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ ｕｓｉｎｇ ｏｎ ｃｅｌｌ
ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｃｕｌｔｕｒｅ [Ｊ]. Ｊ Ｈｕｎａｎ Ｕｎｉｖ Ｃｈｉｎ Ｍｅｄꎬ ３７(４):
３６５－３６８. [谢燕燕ꎬ 卫梅ꎬ 谢德金ꎬ 等ꎬ ２０１７. 凹叶厚朴用
于细胞悬浮培养的愈伤组织的制备研究 [Ｊ]. 湖南中医
药大学学报ꎬ ３７(４): ３６５－３６８.]

ＸＵ Ｓꎬ ＬＵ ＸＪꎬ ＬＩ ＴＬꎬ ２００８. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ
Ｍａｇｎｏｌｉａ ｓｉｅｂｏｌｄｉｉ ｔｏ ｇｅｔ ｂａｃｔｅｒｉａ￣ｆｒｅｅ ｅｘｐｌａｎｔｓ [ Ｊ]. Ｊ ＮＷ
Ｆｏｒ Ｕｎｉｖꎬ ２２(３): １２７－ １２９. [徐石ꎬ 陆秀君ꎬ 李天来ꎬ
２００８. 天女木兰组织培养中有效获得无菌外植体的研究
[Ｊ]. 西北林学院学报ꎬ ２２(３): １２７－１２９.]

ＹＡＮＧ ＣＨꎬ ＤＥＮＧ ＬＸꎬ ＺＨＯＵ ＪＷꎬ ２０１７. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎａｔｉｖｅ
Ｍａｇｎｏｌｉａｃｅａｅｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ [ Ｊ]. Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ
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书　 讯

　 　 生物安全问题是人类文明发展到一定阶段的产物ꎮ 随着生产水平的提高和人口的不断增加ꎬ大规模传染病
及人类因争夺土地和资源而爆发的各种战争ꎬ使得与生物安全有关的事件越来越多ꎬ影响越来越大ꎬ特别是在经
济全球化和生物技术快速发展的今天ꎬ生物安全已成为一个涉及政治、军事、经济、科技、文化和社会等诸多领域
的世界性安全与发展的基本问题ꎬ受到各国政府的空前关注和高度重视ꎮ

广义生物安全学是研究生物技术快速发展以及公共健康和生态系统免受危险生物因子及相关因素侵害的一
门学科ꎬ其内容涵盖现代生物技术研发及应用的安全性、生物多样性保护、实验室生物安全、流行病防控、环境与
生态安全ꎬ以及与生物科技相关的军事安全等诸多方面ꎮ 该书主要介绍广义生物安全学的基本理论、技术原理、
研究概况及风险防范措施ꎮ 全书共 ９ 章ꎬ内容包括实验室生物安全ꎬ转基因生物的安全性ꎬ食品安全与风险防控ꎬ
大规模流行病、生物恐怖及生物战ꎬ生物学及生态安全中的生物伦理ꎬ土壤、大气和水环境的生物安全性ꎬ农资产
品、重金属及新型污染物与生物安全ꎬ生物多样性的安全性ꎬ地质环境过程与生物安全等国际社会普遍关注的重
大生物安全问题ꎮ 本书内容包含大量社会热点和前沿科学问题ꎬ有助于各类读者拓宽视野ꎬ增强对广义生物安全
学的认识和关注ꎬ提高系统分析和解决复杂问题的能力ꎮ 每章均附有思考题、主要参考文献、拓展阅读和知识扩
展网址ꎮ 该书内容不仅适合高等院校生物学、生态学、农学、林学、医学、环境科学、海洋科学和公共安全等专业的
高年级本科生和研究生ꎬ以及从事生物技术、环境工程、生态治理、生物保护、流行病防护等相关专业的技术人员
使用ꎬ也可作为普通大学生和各类企事业单位管理人员了解生物安全知识的通识读本ꎮ

由南京师范大学连宾教授担任主编ꎬ国内九所高校 １４ 名一线教师参加编写的«广义生物安全学»ꎬ已由科学
出版社于 ２０２２ 年 ９ 月正式出版发行(责任编辑:刘畅、韩书云 / 责任校对:严娜ꎻ页数:３１２ꎻ字数:５１８４００ꎻ定价:８９
元ꎮ ＩＳＢＮ ９７８－７－０３－０７３０３５－０)ꎮ

科学出版社官网上订购网址:ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｅｃｓｐｏｎｌｉｎｅ.ｃｏｍ / ｇｏｏｄｓ.ｐｈｐ? ｉｄ ＝ ２１７５２１
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