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摘　 要: 蛋白质是构成生命系统的基本元件之一ꎬ是大部分生物学功能的执行者ꎮ 蛋白质丰度与其生物学

功能息息相关ꎬ其丰度受基因表达过程中各环节严格精密的调控ꎮ 其中ꎬ蛋白质丰度与其相应 ｍＲＮＡ 丰度

存在较强的相关性ꎬ蛋白质丰度差异的 ４０％可由 ｍＲＮＡ 丰度来解释ꎮ 茉莉酸信号途径调节巴西橡胶树中的

天然橡胶生物合成ꎬ但相关基因彼此间的表达丰度差异尚待阐明ꎮ 该文比较了 Ｓ / ２Ｄ ｄ３ 割胶制度下ꎬ１５ 个

橡胶生物合成调控相关基因 ＣＯＩ１、ＪＡＺ１、ＪＡＺ２、ＪＡＺ３、ＭＹＣ１、ＭＹＣ２、ＭＹＣ３、ＭＹＣ４、ＭＹＣ５、ＧＡＰＤＨ、ＨＭＧＲ１、
ＳＲＰＰ、ＲＥＦ、ＨＲＴ１、ＨＲＴ２ 以及 ２ 个常用内参基因 １８Ｓ、ＡＣＴＩＮ１ 在 １０ 个橡胶树种质胶乳中的表达丰度差异ꎻ
将 ＡＣＴＩＮ１ 的表达丰度设定为 １ꎬ以此为标准计算出样品中其他基因的表达丰度ꎮ 结果表明:相同个体中不

同基因的转录丰度差异明显ꎬ不同个体中相同基因集的丰度大小排序存在一定差异ꎻ同一基因在不同个体

中的转录丰度差异明显ꎬ这 １６ 个基因的最大丰度分别是最低丰度的 ９.４３、６.０４、１０.０２、１２.２９、１８.８２、９.２２、
３８.４６、１１２.８３、１２１.３６、１５.３４、１９.０９、１３.５４、１０.０５、１９.８０、２４.８３、１１.８２ 倍ꎬ他们的变异系数分别为 ７３.０５％、
５５.１９％、６９.０９％、６７.３７％、６６.５９％、５３.８７％、８３.２５％、１２２.０２％、１６６.３４％、５９.８９％、７０.５９％、７５.６７％、７４.２０％、
６８.３４％、８４.２３％、７８.５９％ꎻ总的来说ꎬ在群体水平上ꎬ１６ 个基因的转录丰度从高到低依次为 １８Ｓ>ＳＲＰＰ>
ＨＭＧＲ１>ＲＥＦ>ＭＹＣ２ / ＨＲＴ１>ＣＯＩ１>ＭＹＣ１ /ＭＹＣ４>ＧＡＰＤＨ / ＪＡＺ１ /ＭＹＣ５>ＪＡＺ２>ＨＲＴ２ /ＭＹＣ３ / ＪＡＺ３ꎬ他们的群体

平均丰度依次为 ＡＣＴＩＮ１ 的２８ ３８２.２６、４３.６４、１１.３９、７.１６、５.４７、５.１０、１.０７、０.７５、０.７４、０.４５、０.４２、０.３３、０.１２、
０.０６、０.０６、０.０４ 倍ꎮ 值得注意的是ꎬ无论在个体水平还是群体水平上ꎬ１８Ｓ 的丰度毫无疑问是最大的ꎬ在
ｍＲＮＡ 中ꎬＳＲＰＰ 的丰度最大ꎬＪＡＺ１ 大于 ＪＡＺ２ 和 ＪＡＺ３ꎬＭＹＣ２ 大于 ＭＹＣ１、ＭＹＣ３、ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ꎬＨＲＴ１ 大于

ＨＲＴ２ꎮ 综上结果表明ꎬ结构基因和功能基因的丰度高于调控基因ꎮ 在基因相对表达分析中ꎬ常对目的基因

和内参基因作均一化处理ꎬ从而掩盖了不同基因间的真实丰度差异ꎬ因此ꎬ在基因表达分析中ꎬ既要关注基

因的相对表达量ꎬ也要关注基因间的丰度差异ꎬ这有助于更全面地理解基因的功能ꎮ
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ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ
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１０.０５ꎬ １９.８０ꎬ ２４.８３ꎬ １１.８２ ｔｉｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ７３.０５％ꎬ ５５.１９％ꎬ
６９.０９％ꎬ ６７.３７％ꎬ ６６.５９％ꎬ ５３.８７％ꎬ ８３.２５％ꎬ １２２.０２％ꎬ １６６.３４％ꎬ ５９.８９％ꎬ ７０.５９％ꎬ ７５.６７％ꎬ ７４.２０％ꎬ ６８.３４％ꎬ
８４.２３％ꎬ ７８.５９％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ａｔ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌꎬ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ １６ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｈｉｇｈ
ｔｏ ｌｏｗ ｗａｓ １８Ｓ>ＳＲＰＰ>ＨＭＧＲ１>ＲＥＦ>ＭＹＣ２ / ＨＲＴ１>ＣＯＩ１>ＭＹＣ１ /ＭＹＣ４>ＧＡＰＤＨ / ＪＡＺ１ /ＭＹＣ５>ＪＡＺ２>ＨＲＴ２ /ＭＹＣ３ /
ＪＡＺ３ꎬ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｌｙꎬ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗｅｒｅ ２８ ３８２.２６ꎬ ４３.６４ꎬ １１.３９ꎬ ７.１６ꎬ ５.４７ꎬ ５.１０ꎬ １.０７ꎬ ０.７５ꎬ ０.７４ꎬ
０.４５ꎬ ０. ４２ꎬ ０. ３３ꎬ ０. １２ꎬ ０. ０６ꎬ ０. ０６ꎬ ０. ０４ ｔｉｍｅｓ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＡＣＴＩＮ１ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｉｔ ｉｓ ｗｏｒｔｈ ｎｏｔｉｎｇ ｔｈａｔꎬ ｔｈｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ １８Ｓ ｉｓ ｕｎｄｏｕｂｔｅｄｌｙ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔꎬ ａｎｄ ｉｎ ｍＲＮＡꎬ ＳＲＰＰ ｉｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔꎬ ＪＡＺ１ ｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＪＡＺ２ ａｎｄ
ＪＡＺ３ꎬ ＭＹＣ２ ｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＭＹＣ１ꎬ ＭＹＣ３ꎬ ＭＹＣ４ ａｎｄ ＭＹＣ５ꎬ ＨＲＴ１ ｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ＨＲＴ２ ａｔ ｂｏｔｈ ｔｈｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔꎬ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ
ｏｆ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｅｎｅｓ. Ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅ ａｒｅ ｕｓｕａｌｌｙ
ｈｏｍｏｇｅｎｉｚｅｄꎬ ｔｈｕｓ ｍａｓｋｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓꎬ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｗｅ ｓｈｏｕｌｄ ｐａｙ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｔｏ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｈｅｌｐｆｕｌ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａ ｍｏｒｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｗａｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓꎬ ｒｕｂｂｅｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎬ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ

　 　 蛋白质是构成生命系统的基本元件之一ꎬ是
大部分生物学功能的执行者ꎮ 蛋白质丰度与其生

物学功能息息相关ꎬ其丰度受基因表达过程中各

环节严格精密的调控ꎮ 其中ꎬｍＲＮＡ 丰度可以解

释蛋白质丰度差异的主要部分ꎮ
蛋白质丰度与其相应的 ｍＲＮＡ 丰度有一定的

１４６４ 期 杨署光等: 橡胶树橡胶生物合成调控相关基因表达丰度比较



相关性ꎮ Ｌｕ ｅｔ ａｌ. (２００７)对大肠杆菌和酵母细胞

蛋白质组进行定量时发现ꎬ细胞内蛋白质丰度与

相应的 ｍＲＮＡ 丰度具有较高相关性 (大肠杆菌

Ｒ２ ＝ ０.４７ꎬ酵母 Ｒ２ ＝ ０.７３)ꎮ Ｌａｕｒｅｎｔ ｅｔ ａｌ.(２０１０)研
究了 ７ 个代表物种的蛋白质和 ｍＲＮＡ 丰度ꎬ发现

蛋白质丰度与其 ｍＲＮＡ 丰度存在 ０.３６ ~ ０.７０ 的正

相关性ꎮ Ｓｃｈｗａｎｈäｕｓｓｅｒ ｅｔ ａｌ. ( ２０１１) 在研究小鼠

ＮＩＨ３Ｔ３ 细胞内定量蛋白质组时发现蛋白质丰度

与相 应 ｍＲＮＡ 丰 度 存 在 较 强 的 相 关 性 ( Ｒ２ ＝
０.４１)ꎮ Ｍａｒｑｕｅｒａｔ ｅｔ ａｌ. (２０１２)对裂殖酵母的增殖

细胞和静止细胞进行定量蛋白质组研究ꎬ发现细

胞内蛋白质丰度与其相应 ｍＲＮＡ 丰度具有一定相

关性(Ｒ２ ＝ ０.５５)ꎮ 综上所述ꎬ在细胞群体水平上ꎬ
蛋白质丰度与其相应 ｍＲＮＡ 丰度存在较强的相关

性ꎬｍＲＮＡ 丰度可以解释蛋白质丰度差异的主要

部分(约 ４０％)ꎮ
茉莉酸信号途径调控巴西橡胶树的橡胶生物

合成(Ｄｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ橡胶产量与茉莉酸信号

途径关键环节基因和橡胶生物合成酶基因的表达

正相关(杨署光等ꎬ２０１９ａꎬｂ)ꎮ 目前的 ｑＰＣＲ 基因

表达分析主要关注基因间、样本组织间或处理条

件下基因的相对表达量ꎬ很少关注功能相关基因

的丰度差异ꎮ 在基因相对表达分析中ꎬ常对目的

基因和内参基因作均一化处理ꎬ从而掩盖了不同

基因间的真实丰度差异ꎬ因此ꎬ在基因表达分析

中ꎬ既要关注基因的相对表达量ꎬ也要关注基因间

的丰度差异ꎬ这有助于更全面地理解基因的功能ꎮ
该研究将每个样品中 ＡＣＴＩＮ１ 的基因丰度设为 １ꎬ
分析 １５ 个橡胶生物合成调控相关基因以及常用

作内参基因的基因 １８Ｓ 的丰度差异ꎬ以期能更全

面地理解这些相关基因在橡胶生物合成调控中的

地位和作用ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

实验材料(表 １)和实验设计与先前的报道相

同ꎬ先前报道了 ９ 个茉莉酸信号途径关键环节基

因 ＨｂＣＯＩ１、 ＨｂＪＡＺ１、 ＨｂＪＡＺ２、 ＨｂＪＡＺ３、 ＨｂＭＹＣ１、
ＨｂＭＹＣ２、ＨｂＭＹＣ３、ＨｂＭＹＣ４、ＨｂＭＹＣ５ 和 ６ 个橡胶

生 物 合 成 酶 基 因 ＨｂＨＲＴ２、 ＨｂＳＲＰＰ、 ＨｂＲＥＦ、
ＨｂＨＭＧＲ１、ＨｂＨＲＴ１、ＨｂＧＡＰＤＨ 在这 １０ 个橡胶树

种质中的相对表达差异ꎬ以及这些基因间的表达

相关性(杨署光等ꎬ２０２０)ꎻ该研究进一步利用这些

基因的 ｑＰＣＲ 结果ꎬ分析这些基因间的丰度差异ꎮ

表 １　 实验材料
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

种质
Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

生物学重复
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｐｅｔｉｔｉｏｎ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

ＰＲ１０７ ３ １ꎬ ２ꎬ ３

ＲＲＩＭ６００ ３ ４ꎬ ５ꎬ ６

Ｒｅ ｋｅｎ ６２８ ３ ７ꎬ ８ꎬ ９

Ｒｅ ｋｅｎ ５２５ ３ １０ꎬ １１ꎬ １２

Ｒｅ ｋｅｎ ５２３ ３ １３ꎬ １４ꎬ １５

ＲＯ / ＣＭ / １０ ４４ / １６０ ３ １６ꎬ １７ꎬ １８

ＭＴ / ＩＴ / １３ ２９ / ８ ３ １９ꎬ ２０ꎬ ２１

ＲＯ / Ｃ / ８ ２４ / １０４ ２ ２２ꎬ ２３

ＲＯ / Ｉ / １０３ １０７ ４ ２４ꎬ ２５ꎬ ２６ꎬ ２７

ＲＯ / ＣＭ / １０ ４４ / ４５４ ３ ２８ꎬ ２９ꎬ ３０

１.２ 方法

根据 ＧｅｎＢａｎｋ( ＪＦ７７５４８８)的全长 ｃＤＮＡ 序列

设计 ＡＣＴＩＮ１ 的 ｑＰＣＲ 引物ꎬＦ:ＧＴＴＣＴＡＣＡＡＧＴＧＣ
ＴＴＴＧＡＴＧＧＣＧＡꎬＲ:ＧＣＡＧＣＣＡＴＡＡＣＡＴＧＡＡＡＣＧＣ
ＡＡＴＡＧꎻ引物的扩增效率为 ９２.７％ꎬｑＰＣＲ 产物为

１９０ ｂｐꎮ
根据“Ａ ＝ ２△Ｃｑ ＝ ２Ａｃｔｉｎ１ Ｃｑ－ Ｇｅｎｅ Ｃｑ”计算每个样品

中各基因的丰度(ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬＡ)ꎬ即将每个样品中

ＡＣＴＩＮ１ 的丰度均设为 １(Ａ ＝ ２△Ｃｑ ＝ ２Ａｃｔｉｎ１ Ｃｑ－ Ａｃｔｉｎ１ Ｃｑ ＝
２０ ＝ １)ꎮ
１.３ 数据处理

采用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ５ 作图ꎻ采用 ＳＰＳＳ 软件

的 Ｄｕｎｃａｎ 检验进行多重比较分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 基因转录的平均丰度

总的来说ꎬ在群体水平上ꎬ１６ 个基因的转录丰

度差异很大(图 １)ꎮ 从高到低排序为 １８Ｓ>ＳＲＰＰ>

２４６ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



ＨＭＧＲ１ >ＲＥＦ>ＭＹＣ２ / ＨＲＴ１ >ＣＯＩ１ >ＭＹＣ１ /ＭＹＣ４ >
ＧＡＰＤＨ / ＪＡＺ１ /ＭＹＣ５ > ＪＡＺ２ > ＨＲＴ２ /ＭＹＣ３ / ＪＡＺ３ꎮ
其 中 ＭＹＣ２ / ＨＲＴ１、 ＭＹＣ１ /ＭＹＣ４、 ＧＡＰＤＨ / ＪＡＺ１ /
ＭＹＣ５、ＨＲＴ２ /ＭＹＣ３ / ＪＡＺ３ 之间差异不显著 ( Ｐ >
０.０５)ꎻＳＲＰＰ 基因的丰度极显著 ( Ｐ < ０. ０１) 高于

ＲＥＦꎻＨＲＴ１ 基因的丰度极显著 ( Ｐ < ０. ０１) 高于

ＨＲＴ２ꎻ５ 个 ＭＹＣｓ 家族成员中ꎬＭＹＣ２>ＭＹＣ１ /ＭＹＣ４>
ＭＹＣ５>ＭＹＣ３ ( Ｐ < ０. ０１)ꎻ３ 个 ＪＡＺｓ 家族成员中ꎬ
ＪＡＺ１>ＪＡＺ２>ＪＡＺ３(Ｐ<０.０１)ꎮ

平均丰度为各基因在 ３０ 个样品中的平均数±标准差ꎮ 从左

到右ꎬ基因丰度从高到低排列ꎮ 不同大写字母表示组间差

异极显著(Ｐ<０.０１)ꎬ不同小写字母表示组间差异显著(Ｐ<
０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｄａｔａ ａｒｅ `ｘ ± ｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｅ ｉｎ
３０ ｓａｍｐｌｅｓ(ｏｒ ｓａｍｐｌｅ ｓｅｔ). Ｆｒｏｍ ｌｅｆｔ ｔｏ ｒｉｇｈｔꎬ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｓ
ａｒｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ｈｉｇｈ ｔｏ ｌｏｗ. Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１)ꎬ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ
ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ( Ｐ < ０. ０５). Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 １　 ３０ 个样品基因转录的平均丰度
Ｆｉｇ. １　 Ａｖｅｒａｇｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｉｎ ３０ ｓａｍｐｌｅｓ

２.２ 相同样品中不同基因的表达丰度

在个体水平上ꎬ相同个体中不同基因的转录

丰度差异明显(图 ２－图 ６):如样品 ２３ 和 ２８ 中ꎬ１６
个基因的丰度彼此间差异均到达 Ｐ< ０. ０１ 或 Ｐ<
０.０５ 的显著水平ꎮ 不同样品中相同基因集的丰度

大小排序存在一定差异(图 ２－图 ６ꎬ表 １):所有样

品中ꎬ排名一致的是 １８Ｓ 和 ＳＲＰＰꎬ分别为第 １ 和

第 ２ꎻ排名第 ３ 的主要是 ＨＭＧＲ１(６７％)ꎻ排名第 ４
的主要是 ＲＥＦ(５３％)ꎻ排名第 ５ 的主要是 ＭＹＣ２
(６０％)ꎻ排名第 ６ 的主要是 ＨＲＴ１(５７％)ꎻ排名第

７、第 ８ 的主要是 ＣＯＩ１(５７％ꎬ４０％)ꎻ排名第 ９ 的主

要是 ＭＹＣ４(３０％)和 ＧＡＰＤＨ(３０％)ꎻ排名第 １０、第
１１ 的主要是 ＪＡＺ１(４７％ꎬ３０％)ꎻ排名第 １２ 的主要

是 ＭＹＣ４ ( ２３％)、ＭＹＣ５ ( １７％)、 ＧＡＰＤＨ ( １７％)、
ＪＡＺ２(１７％)、ＭＹＣ３ ( １７％)ꎻ排名第 １３ 的主要是

ＪＡＺ２( ５０％)ꎻ排名第 １４、第 １５、第 １６ 的主要是

ＪＡＺ３(２７％ꎬ３０％ꎬ３７％)ꎻ排名第 １６ 的主要是 ＪＡＺ３
(３７％)和 ＭＹＣ３(３３％)ꎮ 同一基因在不同样品中

的丰度排序范围不一样ꎬ如 ＭＹＣ２ 在 ３０ 个样品中

有 ３ 种位次ꎬ而 ＭＹＣ５ 则多达 ９ 种位次ꎮ ＳＲＰＰ 和

ＲＥＦ 是构成橡胶树橡胶粒子的 ２ 种主要蛋白ꎬ本
研究的所有样品中ꎬＳＲＰＰ 基因的丰度均极显著

(Ｐ<０.０１)高于 ＲＥＦꎮ ＨＲＴ１ 和 ＨＲＴ２ 是橡胶树橡

胶转移酶家族的 ２ 个成员ꎬ本研究的所有样品中ꎬ
ＨＲＴ１ 基因的丰度均极显著(Ｐ<０.０１)高于 ＨＲＴ２ꎮ
该研究的所有样品中ꎬＭＹＣｓ 家族的 ５ 个成员中ꎬ
ＭＹＣ２ 的丰度最高ꎬＭＹＣ２ 基因的丰度均极显著

(Ｐ<０.０１)高于 ＭＹＣ１、ＭＹＣ３、ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ꎮ 该研

究的所有样品中ꎬＪＡＺｓ 家族的 ３ 个成员中ꎬＪＡＺ１
的丰度最高ꎬＪＡＺ１ 基因的丰度均极显著(Ｐ<０.０１)
高于 ＪＡＺ２ꎬＪＡＺ３ꎻ绝大部分样品(２５ 个ꎬ８３.３％)的
ＪＡＺ２ 丰度大于 ＪＡＺ３ꎬ仅有 ５ 个样品(７ꎬ８ꎬ９ꎬ１５ꎬ
２１ꎻ１６.７％)的 ＪＡＺ３ 丰度大于(７ꎬ８ꎬ９ꎻ１０％)或相

当于(１５ꎬ２１ꎻ６.７％)ＪＡＺ２ꎮ
２.３ 相同基因在不同样品中的表达丰度

在个体水平上ꎬ同一基因在不同个体中的转

录丰度差异明显ꎬ变异系数在 ５３.８７％ ~ １６６. ３４％
之间(图 ７－图 １０)ꎮ ＣＯＩ１ 在 ３.９×１０ ￣１ ~ ３.７×１００之

间ꎬ变异系数 ７３.０５％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量

级ꎻＪＡＺ１ 在 １. ９ × １０ ￣１ ~ １. １５ × １００ 之间ꎬ变异系数

５５.１９％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量级ꎻ ＪＡＺ２ 在

３.０×１０ ￣２ ~ ３.０×１０ ￣１之间ꎬ变异系数 ６９.０９％ꎬ个体间

差异可达 １ 个数量级ꎻＪＡＺ３ 在 １.０×１０ ￣２ ~ １.３×１０ ￣１

之间ꎬ变异系数 ６７.３７％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量

级ꎻＭＹＣ１ 在 １. ５ × １０ ￣１ ~ ２. ８ × １００ 之间ꎬ变异系数

６６. ５９％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量级ꎻＭＹＣ２ 在

１.４×１００ ~ １.２４×１０１之间ꎬ变异系数 ５３.８７％ꎬ个体

间差异可达 １ 个数量级ꎻＭＹＣ３ 在 ４.５×１０ ￣３ ~ １.７×
１０ ￣１之间ꎬ变异系数 ８３.２５％ꎬ个体间差异可达 ２ 个

数量级ꎻ ＭＹＣ４ 在 ４.０×１０ ￣２ ~ ４.４×１００之间ꎬ 变异系
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表 １　 样品中基因丰度的差异分布
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

样品数及百分数
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ
ａｎｄ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

丰度排序
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｒｄｅｒ

第 １
１ｓｔ

第 ２
２ｎｄ

第 ３
３ｒｄ

第 ４
４ｔｈ

第 ５
５ｔｈ

第 ６
６ｔｈ

第 ７
７ｔｈ

第 ８
８ｔｈ

第 ９
９ｔｈ

第 １０
１０ｔｈ

第 １１
１１ｔｈ

第 １２
１２ｔｈ

第 １３
１３ｔｈ

第 １４
１４ｔｈ

第 １５
１５ｔｈ

第 １６
１６ｔｈ

１８Ｓ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ３０

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％) １００

ＳＲＰＰ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ３０

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ (％) １００

ＨＭＧＲ１ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２０ ５ ５

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ６７ １７ １７

ＨＲＴ１ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ３ ３ ６ １７ １

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) １０ １０ ２０ ５７ ３

ＲＥＦ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ７ １６ １ ６

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ２３ ５３ ３ ２０

ＭＹＣ２ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ６ １８ ６

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ２０ ６０ ２０

ＭＹＣ１ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ １ ９ ８ ５ ４ ２ １

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ３ ３０ ２７ １７ １３ ７ ３

ＣＯＩ１ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ １６ １２ ２

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ５７ ４０ ７

ＭＹＣ４ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ６ ９ ３ ３ ７

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ７ ２０ ３０ １０ １０ ２３

ＭＹＣ５ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ２ １ ６ ５ ３ ３ ５ ３

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ７ ７ ３ ２０ １７ １０ １０ １７ １０

ＪＡＺ１ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ３ １４ ９ ２

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ７ １０ ４７ ３０ ７

ＧＡＰＤＨ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ９ ８ ５ ５ １

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ７ ３０ ２７ １７ １７ ３

ＪＡＺ２ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ３ ５ １５ ２ ３ ２

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) １０ １７ ５０ ７ １０ ７

ＪＡＺ３ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ８ ９ １１

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) ７ ２７ ３０ ３７

ＭＹＣ３ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ５ ６ ３ ６ １０

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) １７ ２０ １０ ２０ ３３

ＨＲＴ２ 数目 Ｎｕｍｂｅｒ ５ １４ ７ ４

百分数 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ(％) １７ ４７ ２３ １３

数 １２２.０２％ꎬ个体间差异可达 ２ 个数量级ꎻＭＹＣ５
在 ２.０×１０ ￣２ ~ ４.４×１００之间ꎬ变异系数 １６６.３４％ꎬ个
体间差异可达 ２ 个数量级ꎻＧＡＰＤＨ 在 ８. ０ × １０ ￣２ ~
１.２×１００之间ꎬ变异系数 ５９.８９％ꎬ个体间差异可达

２ 个数量级ꎻＨＭＧＲ１ 在 １.５×１００ ~ ２.９×１０１之间ꎬ变
异系数 ７０. ５９％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量级ꎻ
ＳＲＰＰ 在 １. ２ × １０１ ~ １. ６ × １０２ 之间ꎬ变异系数 ７５.

６７％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量级ꎻＲＥＦ 在 ２. ８ ×
１００ ~ ２.８×１０１之间ꎬ变异系数７４.２０％ꎬ个体间差异

可达 １ 个数量级ꎻ ＨＲＴ１ 在 ６. ５ × １０ ￣１ ~ １. ３ × １０１ 之

间ꎬ变异系数 ６８.３４％ꎬ个体间差异可达 ２ 个数量

级ꎻＨＲＴ２ 在 １.１× １０ ￣２ ~ ２. ８ × １０ ￣１ 之间ꎬ变异系数

８４.２３％ꎬ个体间差异可达 １ 个数量级ꎻ１８Ｓ 在 ６.５×
１０３ ~ ７.７×１０４之间ꎬ变异系数７８.５９％ꎬ个体间差异
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图 ２　 相同样品中不同基因的转录丰度
Ｆｉｇ. ２　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓａｍｐｌｅ

可达 １ 个数量级ꎮ

３　 讨论与结论

核糖体( ｒｉｂｏｓｏｍｅ)是最古老、精细复杂的细胞

器ꎬ 其结构和组成从原核到真核高度保守(靳聪聪

等ꎬ２０１８)ꎮ 核糖体 ＲＮＡ(ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎬｒＲＮＡ)是
细胞中最为丰富的 ＲＮＡꎬ在真核细胞中约有 ５０％
的 ＲＮＡ 是 ｒＲＮＡ(苏志宁和洪励上ꎬ２００９)ꎻｒＲＮＡ
是核糖体的主要结构组分之一ꎬ占原核生物核糖

体相对分子量的 ６４.７８％ꎬ占真核生物核糖体相对

分子量的 ５８.７２％(刘望夷ꎬ２００９)ꎮ 本研究中ꎬ１８Ｓ
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图 ３　 相同样品中不同基因的转录丰度
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓａｍｐｌｅ

的基因丰度最高ꎬ与结构蛋白相对调控蛋白丰度

较高(Ｓａｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ Ｇｉｅｇé ＆ Ｂｒｅｎｎｉｃｋｅꎬ １９９９ꎻ
Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ王曦光等ꎬ２０１７)ꎬ蛋白质表达水

平较高的基因倾向于进化保守(Ｄｒｕｍｍｏｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５ꎻ Ｄｒｕｍｍｏｎｄ ＆ Ｗｉｌｋｅꎬ ２００８)ꎬ与主要执行细

胞核心功能(Ｂｅｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)的一般结果一致ꎮ

ＳＲＰＰ、ＨＭＧＲ１、ＲＥＦ、ＨＲＴ１ 是橡胶生物合成

的关键酶ꎬＳＲＰＰ 和 ＲＥＦ 也是橡胶粒子的 ２ 个主要

构成蛋白(Ｄｅｎｎｉｓ ＆ Ｌｉｇｈｔꎬ １９８９ꎻ Ｏｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ
Ｂｅｒｔｈｅｌｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎻ ＣＯＩ１、 ＪＡＺ１、 ＪＡＺ２、 ＪＡＺ３、
ＭＹＣ１、ＭＹＣ２、ＭＹＣ３、ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ 是茉莉酸信号

途径的关键蛋白ꎬ参与橡胶生物合成调控(Ｄｅｎｇ ｅｔ
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图 ４　 相同样品中不同基因的转录丰度
Ｆｉｇ. ４　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓａｍｐｌｅ

ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 本研究表 明ꎬ ＳＲＰＰ、 ＨＭＧＲ１、 ＲＥＦ、
ＨＲＴ１ 的基因丰度显著高于 ＪＡＺｓ 和 ＭＹＣｓ 家族成

员ꎬ与功能蛋白 /结构蛋白的丰度普遍高于调控蛋

白 ( Ｉｓｈｉｈａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｂｅｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
Ｎａｇａｒａｊ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)的结果相符ꎮ ＨＭＧＲ１ 位于多

个代谢途径的上游ꎬ细胞质中的 ＧＡＰＤＨ 是参与糖

酵解反应的关键酶ꎬ其基因丰度高于 ＪＡＺ２、ＪＡＺ３
和 ＭＹＣ３ꎬ与功能上参与基础“物质流”的蛋白质丰

度高于调控精细“信息流”的蛋白质丰度(Ｚｈｏｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)的结果相似ꎮ

体外分析表明ꎬＨＲＴ２ 而非 ＨＲＴ１ 与橡胶合成

有关(Ａｓａｗａｔｒｅｒａｔａｎａｋｕｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ这与不同产
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图 ５　 相同样品中不同基因的转录丰度
Ｆｉｇ. ５　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓａｍｐｌｅ

量的橡胶树种质中 ＨＲＴ１ 的基因表达比 ＨＲＴ２ 保

守(杨署光等ꎬ２０１９ａ)的结果一致ꎻ然而ꎬＨＲＴ１ 的

基因丰度显著高于 ＨＲＴ２ꎬ表明 ＨＲＴ１ 可能起着一

种更为保守的功能ꎮ
基因组序列分析草图表明ꎬ橡胶树中分别存

在 １０ 个 ＲＥＦ 和 １２ 个 ＳＲＰＰ 基因成员(Ｒａｈｍａｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ这些基因在基因组中的定位相同(Ｏｈ
ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ Ｓｏｏｋｍａｒｋꎬ １９９９)ꎬ进化分析表明 ＲＥＦ
和 ＳＲＰＰ 是同源蛋白ꎬ起源于共同的祖先基因ꎬ同
属于一个大的植物胁迫相关蛋白家族(Ｋａｒｉｎｅ ｅｔ
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图 ６　 相同样品中不同基因的转录丰度
Ｆｉｇ. ６　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓａｍｐｌｅ

ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ ＲＥＦ 和 ＳＲＰＰ 的 ｍＲＮＡ 在乳管细胞中

高表达(Ｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ꎻ Ｋｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３ꎻ Ｃｈｏｗ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７ꎻ Ｃｈｏｔｉｇｅａｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ Ｔａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎬ本研究获得类似结果ꎻ在胶乳中ꎬＲＥＦｓ 家

族的转录丰度最高(９.４４％)ꎬ其次是 ＳＲＰＰｓ 家族

(１.２１％)(Ｃｈｏｔｉｇｅａｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ在个体成员水平

上ꎬ本研究中 ＳＲＰＰ 的丰度大于 ＲＥＦꎮ
ＭＹＣ１、ＭＹＣ２、ＭＹＣ３ 在胶乳中特异表达ꎬ而

ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ 主要在花中表达(赵悦ꎬ２０１１)ꎬ这和

前者与橡胶产量的相关性高于后者(杨署光等ꎬ
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图 ７　 相同基因在不同样品中的转录丰度
Ｆｉｇ. ７　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

２０１９ｂ)的结果一致ꎻ然而ꎬ胶乳中 ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ 的

丰度还高于 ＭＹＣ３ꎬＭＹＣ４ 的丰度与 ＭＹＣ１ 相当ꎬ说
明 ＭＹＣ４、ＭＹＣ５ 也在胶乳代谢过程中起作用ꎮ 因

此ꎬ在基因表达分析中ꎬ既要关注基因的相对表达

量ꎬ也要关注基因间的丰度差异ꎬ这有助于更全面

地理解基因的功能ꎮ
本研究结果表明ꎬ不同功能 /环节的橡胶生物

合成调控相关基因间的转录丰度差异显著ꎬ并且

这种差异在不同橡胶树种质间基本一致ꎻ无论在

种质内还是种质间ꎬ这些基因在个体内 /间的转录

水平均处于一定的变动状态ꎬ相对而言ꎬ调控基因

的变异程度大于功能基因和结构基因ꎮ 本研究获

得的是割胶后 ３ ｄ 的基因转录丰度结果ꎬ由于割胶

显著促进橡胶树的橡胶生物合成ꎬ并且割胶包含

排胶和机械伤害 ２ 种效应ꎬ因此ꎬ研究伤害和排胶

对相关基因转录丰度的影响以及系统的追踪割胶

后这些基因转录丰度的动态变化过程ꎬ有助于完

善橡胶生物合成调控的理论机制ꎮ

参考文献:

ＡＳ ＡＷＡＴＲＥＲＡＴＡＮＡＫＵＬ Ｋꎬ ＺＨＡＮＧ ＹＷꎬ ＷＩＴＩＴＳＵＷＡＮ
　 ＮＡＫＵＬ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇꎬ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃＤＮＡ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｃｉｓ￣ｐｒｅｎｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｓ
ｆｒｏｍ Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ—Ａ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｉｎｇ ｉｎ
ｎａｔｕｒａｌ ｒｕｂｂｅｒ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ [Ｊ]. Ｅｕｒ Ｊ Ｂｉｏｃｈｅｍꎬ ２７０(２３):
４６７１－４６８０.

ＢＥＣＫ Ｍꎬ ＳＣＨＭＩＤＴ Ａꎬ ＭＡＬＭＳＴＲＯＥＭ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｔｈｅ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｏｍｅ ｏｆ ａ ｈｕｍａｎ ｃｅｌｌ ｌｉｎｅ [ Ｊ]. Ｍｏｌ Ｓｙｓｔ
Ｂｉｏｌꎬ ７: ５４９.

ＢＥＲＴＨＥＬＯＴ Ｋꎬ ＬＥＣＯＭＴＥ Ｓꎬ ＥＳＴＥＶＥＺ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４. Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ ＲＥＦ ( Ｈｅｖｂ１) ａｎｄ
ＳＲＰＰ ( Ｈｅｖｂ３ ) ｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｕｔｏａｓｓｅｍｂｌｉｎｇ [ Ｊ ].
Ｂｉｏｃｈｉｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ Ａｃｔａꎬ １８４４(２): ４７３－４８５.

ＣＨＯＴＩＧＥＡＴ Ｗꎬ ＤＵＡＮＧＣＨＵ Ｓꎬ ＰＨＯＮＧＤＡＲＡ Ａꎬ ２０１０.
ｃＤＮＡ ｌｉｂｒａｒｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｌａｔｅｘ ｏｆ Ｈｅｖｅａ ｂｒａｓｉｌｉｅｎｓｉｓ [ Ｊ ].

０５６ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



图 ８　 相同基因在不同样品中的转录丰度
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图 ９　 相同基因在不同样品中的转录丰度
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图 １０　 相同基因在不同样品中的转录丰度
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