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多花黄精种子萌发前后基因表达特征分析
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摘　 要: 多花黄精种子具有综合休眠现象ꎬ解析其种子萌发前后基因表达的变化ꎬ对探讨种子生理、打破休

眠等具有重要作用ꎮ 该研究基于高通量 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 测序技术ꎬ对萌发过程的 ４ 个阶段进行转录组

测序及生物信息学分析ꎬ剖析萌发前后差异基因表达特征ꎮ 结果表明:(１)通过 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎬ分别获得

３８８ ２３１个 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ 和 １７８ ３１９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ (２)萌发前后显著性差异表达的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 １１ ８１７ 个ꎬ其中

上调的有 ６ ４０５ 个ꎬ下调的有 ５ ４１２ 个ꎮ (３)ＧＯ 富集分析表明ꎬ上调与下调的差异基因均主要富集在生物过

程和分子功能中ꎬ主要参与代谢过程、催化活性等ꎮ (４)ＫＥＧＧ 富集分析表明ꎬ差异基因主要富集于核糖体、
植物激素信号转导、淀粉和蔗糖代谢等通路中ꎻ上调的差异基因中富集在核糖体 ２３１ 个、植物激素信号转导

５６ 个、淀粉和蔗糖代谢 ７６ 个ꎬ下调的差异基因中富集在苯丙烷生物合成 ４８ 个、植物激素信号转导 ４８ 个、淀
粉和蔗糖代谢 ４８ 个ꎻ４０ 个差异基因参与了生长素通路中关键酶的合成ꎻ淀粉和蔗糖代谢通路中ꎬ编码蔗糖

磷酸合酶等基因下调ꎬ而编码糖原磷酸化酶等基因则上调ꎮ 该研究结果初步明确了植物激素信号转导与淀

粉和蔗糖代谢在多花黄精种子萌发前后起着关键作用ꎬ并阐明了这两条通路上参与的关键基因ꎬ为多花黄

精种子的生理、繁殖及育种等深入研究提供了参考ꎮ
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属多年生草本植物(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎬ为习用的

药食两用物种(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２ꎻ Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ
具有补气养阴、健脾、润肺、益肾的功效ꎬ用于治疗

脾胃气虚、体倦乏力、胃阴不足、口干食少、肺虚燥

咳等疾病(国家药典委员会ꎬ ２０２０)ꎮ 现代药理研

究表明ꎬ多花黄精含有多糖、生物碱、黄酮等生化

成分ꎬ具有降血糖、抗疲劳、抗炎、抗菌和调节免疫

等作用(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎬ ２０２０ꎻ Ｇａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ
随着人们对多花黄精的认知加深ꎬ其倍受青睐ꎬ栽
培面积逐步扩大(黄申等ꎬ ２０２０)ꎮ 多花黄精等药

用植物的种子存在后熟的生理现象ꎬ收获后需要

沙藏贮存ꎬ常规晒干后迅速降低种子的发芽率(刘
保财等ꎬ ２０１５ꎻ 安瑞朋等ꎬ ２０２０)ꎬ而多花黄精种

子苗的繁育对多花黄精的生产及其产业健康发展

具有重要意义(刘保财等ꎬ ２０１７)ꎮ
转录组测序技术已成为种子萌发( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０２２)、生物合成 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２ꎻ Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)等关键基因发现的有效手段ꎮ 基于转录组方

法ꎬ对重楼种子休眠解除过程中差异基因的表达情

况及相关代谢通路进行研究ꎬ明确重楼种子的休眠

与脱落酸、赤霉素、生长素、油菜甾醇、细胞分裂素、
乙烯、茉莉酸和水杨酸相关(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎻ粗

茎秦艽种子萌发前、萌发中及萌发后 ３ 个阶段的转

录组分析结果表明ꎬ光照条件和激素水平为粗茎秦

艽种子萌发过程的重要调控因子(杨晓等ꎬ ２０２１)ꎻ
鸡骨草种子具有极低的发芽率ꎬ通过赤霉素处理ꎬ
编码 ＣＹＰ７８Ａ５、Ｂｇ７ｓ、ＧＡ￣２０￣ｏｘ、 ｒｄ２２、ＭＹＢ４、ＬＥＡ、
ＣＨＳ 等蛋白的基因发生了上调 ( Ｓｈｉｍｉｚｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)ꎻ同属黄精种子的转录组学研究揭示了变温

可打破种子上胚轴的休眠机制ꎬ明确植物激素、染
色体修饰、ＤＮＡ 甲基化、ｍＲＮＡ 降解、胚乳弱化和细

胞壁结构相关的基因协同控制着黄精种子萌发、上
胚轴休眠和幼苗形成(Ｌｉａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 在黄精种

子发育与休眠解除过程中ꎬ与种胚形态建成、多糖

分解及蛋白质合成等相关的差异基因表达上调且

涉及多个代谢途径的相互作用ꎬ构成复杂的休眠解

除调控网络(罗丽娜和向增旭ꎬ ２０２１ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)ꎮ 然而ꎬ当前关于多花黄精种子的萌发过程

的基因研究报道较少ꎬ尤其是对种子萌发具有关键

作用的特征性表达通路与基因尚不清楚ꎬ阻碍了多

花黄精种子育苗、种子生理及其综合开发利用ꎮ 本

研究利用转录组学方法ꎬ对多花黄精种子萌发过程

中的 ４ 个阶段开展了测序ꎬ拟探讨:(１)多花黄精种

子萌发后ꎬ哪些通路为关键通路ꎻ(２)这些关键通路

上哪些基因进行了显著变化ꎮ 为打破多花黄精种

９７０２１１ 期 刘保财等: 多花黄精种子萌发前后基因表达特征分析



子休眠、促进种子萌发及其生理生化等方面研究奠

定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料和试剂

试验材料采集于福建省泰宁县ꎬ经福建省农

业科学院农业生物资源研究所陈菁瑛研究员鉴定

为多花黄精(Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ ｃｙｒｔｏｎｅｍａ)ꎬ种植于邵武

市和平镇和平村林下ꎮ ２０１９ 年 １１ 月采集 １０ 株果

皮发黑的成熟的果实ꎬ经 ８ ｄ 堆置发酵后ꎬ用手捏

碎变软的果实ꎬ漂去果皮等杂质并用水清洗ꎬ干净

的种子作为试验材料备用ꎮ
ＤＰ４４１￣ＲＮＡｐｒｅｐ Ｐｕｒｅ 多糖多酚植物总 ＲＮＡ

提取试剂盒ꎬ购自天根生化科技(北京)有限公司ꎻ
ＮＥＢＮｅｘｔ® ＵｌｔｒａＴＭ ＲＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔꎬ 购 自

Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ Ｉｎｃ.ꎻ ＴｒａｎｓＳｃｒｉｐｔ® Ａｌｌ￣ｉｎ￣Ｏｎｅ Ｆｉｒｓｔ￣Ｓｔｒａｎｄ
ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ(Ｏｎｅ￣Ｓｔｅｐ ｇＤＮＡ
Ｒｅｍｏｖａｌ ) ( ＡＴ３４１ )ꎬ ＰｅｒｆｅｃｔＳｔａｒｔ® Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ
ＳｕｐｅｒＭｉｘ (ＤｙｅⅡ)ꎬ购自北京全式金生物技术有限

公司ꎻ无水乙醇ꎬ购自西陇科学股份有限公司ꎮ
１.２ 仪器和设备

ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ ( 德 国 Ｉｍｐｌｅｎ 公 司 )ꎻ Ａｇｉｌｅｎｔ
２１００ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ (安捷伦科技有限公司)ꎻ５４２４Ｒ
高速低温离心机(德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公司)ꎻ２１００ 凝

胶成像仪(上海勤翔科学仪器有限公司)ꎻ水平电

泳装置(北京市六一仪器厂)ꎻ海尔 ＭＩ￣２２７０Ｍ (Ｎ)
微波炉(青岛海尔微波制品有限公司)ꎻ微量紫外－
可见光分光光度计(ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ) [赛默飞世尔

科技(中国) 有限公司]ꎻＡＥ１２４ / ＪＹ１０００２ 型电子

分析天平(上海舜宇恒平科学仪器有限公司)ꎻＡＢＩ
ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏ ３ 荧光定量 ＰＣＲ 仪[赛默飞世尔科技

(中国)有限公司]ꎮ
１.３ 材料处理

将洗干净的种子用无菌水冲洗 １０ 遍ꎬ立即取

约 ３ ｇ 种子ꎬ放入液氮中冻存 １０ ｍｉｎꎬ然后移入－８０
℃冰箱中保存ꎬ直到 ＲＮＡ 提取(图 １: Ａ)ꎮ 剩下的

种子用于沙藏ꎬ沙藏所需的河沙需经过 １２１ ℃ 灭

菌 ３０ ｍｉｎꎬ并用少量的无菌水保持河沙湿润ꎬ沙藏

期间每周定期检查并用无菌水补充水分ꎮ 沙藏

１５０ ｄ 后ꎬ挑选胚刚突破种皮的种子(图 １: Ｂ)和初

步形成的第一个微根状茎的种子(图 １: Ｃ)ꎬ种植

２０ ｄ 后ꎬ挑选变绿的微根状茎的种子(图 １: Ｄ)ꎬ

以上萌发阶段各取样约 ３ ｇꎬ用清水冲洗干净ꎬ吸
干表面的水分ꎬ立即放入液氮中冻存 １０ ｍｉｎꎬ再移

入－８０ ℃冰箱中保存ꎬ用于 ＲＮＡ 提取ꎮ 上述取样

均 ３ 次生物学重复ꎮ
１.４ 建库测序

取上述沙藏前 ( Ａ)、萌发后 ( Ｂ)、微根状茎

(Ｃ)、绿色微根状茎(Ｄ)４ 个萌发阶段的种子各约

０.５ ｇꎬ采用 ＤＰ４４１￣ＲＮＡｐｒｅｐ Ｐｕｒｅ 多糖多酚植物总

ＲＮＡ 提取试剂盒[天根生化科技(北京)有限公

司]分别提取各萌发阶段的总 ＲＮＡꎬ３ 次生物学重

复ꎮ ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ:检测 ＲＮＡ 纯度(ＯＤ ２６０ / ２８０
及 ＯＤ ２６０ / ２３０ 比值)和 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ:
检测 ＲＮＡ 完整性ꎮ 进一步使用试剂盒 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 的

ＮＥＢＮｅｘｔ® ＵｌｔｒａＴＭ ＲＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔꎬ参照说明

书构 建 文 库ꎮ 构 建 文 库 后ꎬ 先 使 用 Ｑｕｂｉｔ ２. ０
Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ 初 步 定 量ꎬ 再 使 用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００
Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ 检测文库的 ｉｎｓｅｒｔ ｓｉｚｅꎬ符合预期后ꎬ用
ｑＲＴ￣ＰＣＲ 对文库有效浓度进行准确定量ꎮ 库检合

格后ꎬ由北京诺禾致源科技股份有限公司应用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 完成序列的测定ꎮ
１.５ 数据分析

１.５.１ 数据组装及注释　 将获得的 Ｒａｗ ｒｅａｄｓ 去除

带接头、含 Ｎ 和低质量 ｒｅａｄｓꎬ获得 Ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ并进

行 Ｑ２０、Ｑ３０ 和 ＧＣ 含量计算ꎮ 当前多花黄精尚无

参考基因组序列ꎬ因此本研究采用 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装方

法ꎬ使用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件对 Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 进行拼接、组装ꎬ
进一步通过 Ｃｏｒｓｅｔ(Ｄａｖｉｄｓｏｎ ＆ Ｏｓｈｌａｃｋꎬ ２０１４)软

件ꎬ对转录本聚类去冗余ꎬ最终每个 ｃｌｕｓｔｅｒ 被定义

为“ Ｕｎｉｇｅｎｅ”ꎬ用 ＢＵＳＣＯ ( Ｂｅｎｃｈｍａｒｋｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ
Ｓｉｎｇｌｅ￣Ｃｏｐｙ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｓ) 对拼接得到的 Ｔｒｉｎｉｔｙ. ｆａｓｔａꎬ
ｕｎｉｇｅｎｅ. ｆａｓｔａ 和 ｃｌｕｓｔｅｒ. ｆａｓｔａ 进行拼接质量评估ꎬ
作为后续分析的参考序列ꎮ 使用 ＮＣＢＩ ｂｌａｓｔ 对

Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行 Ｎｔ 注释ꎬＤｉａｍｏｎｄ 对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行 Ｎｒ、
ＫＯＧ / ＣＯＧ、Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 注释ꎬ ＨＭＭＥＲ 对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进

行 Ｐｆａｍ 注释ꎬＫＡＡＳ 对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行 ＫＥＧＧ 注释ꎬ
Ｂｌａｓｔ２ ＧＯ 进行 ＧＯ 注释ꎮ
１.５.２ 基因表达水平分析 　 采用 ＲＳＥＭ 软件( Ｌｉ ＆
Ｄｅｗｅｙꎬ ２０１１)ꎬ调用 Ｂｏｗｔｉｅ２ 对比并对结果进行统

计ꎬ以 Ｔｒｉｎｉｔｙ 拼接得到的转录组作为参考序列

(Ｒｅｆ)ꎬ将每个样品的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 往 Ｒｅｆ 上做匹配ꎬ
获得单个样品的匹配率ꎬ统计每个样品中某基因比

对到的 ｒｅａｄｓ 数目ꎬ然后进行 ＦＰＫＭ (ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｐｅｒ Ｍｉｌ￣

０８０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 １　 种子沙藏前(Ａ)、萌发后(Ｂ)、微根状茎(Ｃ)、绿色微根状茎(Ｄ)
Ｆｉｇ. １　 Ｓｅｅｄ ｂｅｆｏｒｅ ｓａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅ (Ａ)ꎬ ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ (Ｂ)ꎬ ｍｉｃｒｏｒｈｉｚｏｍｅｓ (Ｃ)ꎬ ｇｒｅｅｎ ｍｉｃｒｏｒｈｉｚｏｍｅｓ (Ｄ)

ｌｉｏｎｓ ｂａｓｅ ｐａｉｒｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ) 转换ꎬ进而得到单个样

品中基因和转录本的表达水平ꎮ
１.５.３ 差异基因表达分析 　 使用基于负二项分布

的模型确定数字基因表达数据中的差异表达的

ＤＥＳｅｑ Ｒ 包(１.１０.１)进行两个条件 /组的差异表达

分析ꎬ使用 Ｂｅｎｊａｍｉｎｉ 和 Ｈｏｃｈｂｅｒｇ 的方法校正得到

Ｐ 值以控制错误发现率ꎬＰａｄｊ<０.０５ 的基因认定为

差异表达ꎮ 基于 ＧＯｓｅｑ( Ｙｏｕｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)所述

方法对筛选到的 ＤＥＧｓ 进行 ＧＯ 富集分析ꎮ 基于

ＫＥＧＧ 注 释 结 果ꎬ 使 用 ＫＯＢＡＳꎬ 进 行 ＫＥＧＧ
Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析(Ｍａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎮ
１.５.４ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证　 经过差异表达基因分析后ꎬ
在植物信号转导通路中ꎬ随机选取 ６ 个差异基因ꎬ
设计引物(表 １)ꎬ以沙藏前后的 ＲＮＡ 为模板ꎬ按照

ＴｒａｎｓＳｃｒｉｐｔ® Ａｌｌ￣ｉｎ￣Ｏｎｅ Ｆｉｒｓｔ￣Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ＳｕｐｅｒＭｉｘ ｆｏｒ ｑＰＣＲ ( Ｏｎｅ￣Ｓｔｅｐ ｇＤＮＡ Ｒｅｍｏｖａｌ )
(ＡＴ３４１) 试剂盒进行反转录合成 ｃＤＮＡꎮ 参照

ＰｅｒｆｅｃｔＳｔａｒｔ® Ｇｒｅｅｎ ｑＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ( ＋ＤｙｅⅡ)试剂

盒说明书ꎬ以 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ在 ＡＢＩ ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏ ３
仪上完成 ｑＲＴ￣ＰＣＲꎮ 用 ２－ΔΔＣｔ方法计算每个基因

在不同样品中的相对表达量( Ｌｉｖａｋ ＆ Ｓｃｈｍｉｔｔｇｅｎꎬ
２００１)ꎮ Ａｃｔｉｎ 为内参基因ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 转录组测序和 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装

测序后ꎬ获得的具体数据见表 ２ꎬ各样本获得

了 ４２ ５８９ ４７０ 以上的 Ｒａｗ ｒｅａｄｓꎬ过滤后得到 ６.０３
Ｇｂ 以 上 的 测 序 量ꎬ Ｑ３０ ≥ ９３. ０４％ꎬ ＧＣ 含 量 为

４６.９８％ ~４９.４７％ꎮ 由于尚无多花黄精的全基因组

作为参考ꎬ因此采用 ｄｅ ｎｏｖｏ 方法对序列进行组装ꎬ
分别获得了 ３８８ ２３１ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ (３６１ ９５６ １５７ ｂｐ)
和１７８ ３１９ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (１４６ ０２２ ９１３ ｂｐ)ꎬＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ

和 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的最大长度、Ｎ５０ 长度分别为 １５ ８７５、
１５ ８７５、 １ ２９４、 １ ０５９ ｂｐꎮ 获 得 的 １７８ ３１９ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 在 Ｎｔ、 Ｎｒ、 ＫＯＧ / ＣＯＧ、 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、 Ｐｆａｍ、
ＫＥＧＧ、ＧＯ 全部 １００％注释ꎬ各数据注释个数及比

例见 表 ３ꎬ ７ 个 数 据 库 共 注 释 了 １７８ ３１９ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ
２.２ 萌发前后基因表达水平

以组装后的序列为模板ꎬ将沙藏前 Ａ１、Ａ２、Ａ３
和萌发后 Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３ 各样本的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 与之比

对ꎬ各样本的匹配 ｒｅａｄｓ 数目和匹配率见表 ４ꎬ沙藏

前的匹配率为 ７５.１９％ ~ ７５.６７％ꎬ萌发后的匹配率

为 ７１. ６３％ ~ ７４. ２３％ꎮ 对各样品表达的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
数目进行统计并转换为 ＦＰＫＭꎬ然后根据 ＦＰＫＭ 大

小划分区间ꎬ各区间的表达量及所占比例见表 ５ꎬ
萌发后的 Ｂ１、Ｂ２ 和 Ｂ３ ＦＰＫＭ>１５ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量

均高于沙藏前的 Ａ１、Ａ２ 和 Ａ３ꎬ说明经沙藏萌发

后ꎬ高表达的基因数目得到了增加ꎮ
２.３ 萌发前后基因表达差异分析

比较萌发前后的各样品基因(图 ２: Ａ)ꎬ共有

显著性差异的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ １１ ８１７ 个ꎬ其中表达上调

的有 ６ ４０５ 个ꎬ表达下调的有 ５ ４１２ 个ꎮ 进一步将

上调或下调差异基因在 ＧＯ 数据库中富集(图 ２:
Ｂ)ꎬ无论是上调还是下调的差异基因ꎬ均主要富集

在生物过程 ( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ＢＰ ) 和分子功能

(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬＭＦ) 中ꎬ相对而言ꎬ细胞组成

(ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬＣＣ)富集的转录本较少ꎮ 而在

ＢＰ 中差异表达基因主要参与代谢过程、单生物代

谢过程等ꎬ如参与代谢过程的显著差异表达基因

中上调的有 ２ ２５１ 个ꎬ下调的有 １ ５１６ 个ꎬ包括

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣４０８４５.０、Ｃｌｕｓｔｅｒ￣１１０９９. ０ 等上调的基因和

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５. ７９３７２、 Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５. ８７３４９ 等下调

的基因ꎮ 在 ＭＦ 中差异表达基因主要参与催化活

性、氧化还原酶活性等ꎬ 如参与催化活性的显著差

１８０２１１ 期 刘保财等: 多花黄精种子萌发前后基因表达特征分析



表 １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｑＲＴ￣ＰＣＲ

基因
Ｇｅｎｅ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

序列 (５′ ➝ ３′)
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′ ➝ ３′)

ＡＵＸ１￣１
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.９１１１９￣Ｆ ＣＣＴＣＴＣＣＴＴＣＴＴＧＧＴＣＣＴＧＴＡ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.９１１１９￣Ｒ ＧＧＴＧＧＣＴＣＡＡＣＴＴＡＴＧＡＴＧＣＴ

ＡＵＸ１￣２
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８７８６１￣Ｆ ＴＧＣＴＣＡＴＣＣＡＴＣＡＧＴＴＣＡＴＡＡＣＣ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８７８６１￣Ｒ ＧＡＡＴＡＣＧＡＴＴＧＣＧＡＧＧＡＡＣＣＡＴＡ

ＣＨ３
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣５８６０８.０￣Ｆ ＡＡＧＡＡＧＡＣＣＴＣＣＡＧＡＡＧＡＧＣＡＴＡ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣５８６０８.０￣Ｒ ＧＡＣＡＡＴＣＴＣＣＣＡＧＡＡＣＡＡＣＡＣＡＴ

ＴＦ
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.４５５３７￣Ｆ ＣＴＴＣＣＴＧＣＴＧＣＴＴＴＣＴＣＴＴＡＧＴＧ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.４５５３７￣Ｒ ＴＧＣＧＧＣＴＧＣＴＣＡＧＡＴＴＡＴＴＧ

ＭＹＣ２
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８１１９５￣Ｆ ＡＧＡＴＣＡＧＣＴＣＡＧＣＴＴＣＣＡＴＣＡ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８１１９５￣Ｒ ＣＡＴＴＣＣＡＧＴＴＣＣＴＴＣＧＣＣＡＴＴ

３.２.１.２１
Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.４３９９６￣Ｆ ＡＣＡＡＧＧＧＴＴＡＡＴＧＧＧＡＣＴＴＣＴＣＴ

Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.４３９９６￣Ｒ ＣＴＧＡＡＧＡＡＴＣＧＣＣＴＣＣＡＡＧＴＧ

Ａｃｔｉｎ
Ａｃｔｉｎ＿Ｃｌｕｓｔｅｒ￣Ｆ ＣＡＣＣＧＡＴＴＧＡＣＡＣＡＡＧＧＡＧＡＧ

Ａｃｔｉｎ＿Ｃｌｕｓｔｅｒ￣Ｒ ＡＧＧＡＴＧＧＣＴＴＡＣＴＡＣＡＴＴＧＡＣＴＴＣ

表 ２　 测序 ｒｅａｄｓ 质量统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｑｕａｌｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅａｄｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

原始
ｒｅａｄｓ
Ｒａｗ
ｒｅａｄｓ

高质量
ｒｅａｄｓ
Ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ

过滤
后的
碱基
Ｃｌｅａｎ
ｂａｓｅ
(Ｇｂ)

错误率
Ｅｒｒｏｒ
ｒａｔｅ
(％)

准确率
>０.９９９
Ｑ３０
(％)

ＧＣ
含量
ＧＣ

ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

Ａ１ ４８ ５２０ １４０ ４５ ５４６ ０９６ ６.８３ ０.０２ ９４.３８ ４９.４７

Ａ２ ４７ １７０ ０８２ ４４ ４５１ ３７２ ６.６７ ０.０２ ９４.３１ ４９.４０

Ａ３ ４５ ６２０ ２３８ ４３ ０７１ ６０６ ６.４６ ０.０２ ９４.２７ ４９.３８

Ｂ１ ４２ ５８９ ４７０ ４０ １７９ １７４ ６.０３ ０.０２ ９４.４４ ４６.９８

Ｂ２ ４６ ９９６ ３４０ ４５ ８２６ ０７８ ６.８７ ０.０３ ９３.０４ ４８.５４

Ｂ３ ４５ ６３７ ３７４ ４４ ５６０ ７８２ ６.６８ ０.０３ ９３.２７ ４８.２０

Ｃ１ ４８ １７５ ７６６ ４５ ８７３ ６８２ ６.８８ ０.０２ ９４.８４ ４７.５２

Ｃ２ ４４ ４３６ ８１４ ４１ ９９９ ４９８ ６.３０ ０.０２ ９４.４７ ４７.４９

Ｃ３ ４７ ６２８ ２８６ ４５ ７６０ ９０４ ６.８６ ０.０２ ９４.４２ ４７.６１

Ｄ１ ４３ １８３ ４７４ ４１ ２９０ ４３０ ６.１９ ０.０２ ９４.６１ ４７.４８

Ｄ２ ４７ １３９ ６９０ ４４ ３７３ ６７６ ６.６６ ０.０２ ９４.８３ ４７.４６

Ｄ３ ４６ ６１３ ８４８ ４４ ０６３ ４８８ ６.６１ ０.０２ ９４.４４ ４７.４５

　 注: Ａ１、Ａ２ 和 Ａ３ 为沙藏前的种子ꎻ Ｂ１、Ｂ２ 和 Ｂ３ 为胚根刚突
破种皮时萌发的种子ꎻ Ｃ１、Ｃ２ 和 Ｃ３ 为微根状茎ꎻ Ｄ１、Ｄ２ 和 Ｄ３
为变绿的微根状茎ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａ１ꎬ Ａ２ ａｎｄ Ａ３ ａｒｅ ｓｅｅｄｓ ｂｅｆｏｒｅ ｓａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅꎻ Ｂ１ꎬ Ｂ２
ａｎｄ Ｂ３ ａｒｅ ｓｅｅｄｓ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｗｈｅｎ ｒａｄｉｃｌｅｓ ｊｕｓｔ ｂｒｅａｋ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ
ｓｅｅｄ ｃｏａｔｓꎻ Ｃ１ꎬ Ｃ２ ａｎｄ Ｃ３ ａｒｅ ｍｉｃｒｏｒｈｉｚｏｍｅｓꎻ Ｄ１ꎬ Ｄ２ ａｎｄ Ｄ３ ａｒｅ
ｇｒｅｅｎ ｍｉｃｒｏｒｈｉｚｏｍｅｓ.

表 ３　 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释率
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅ

数据库
Ｄａｔａｂａｓｅ

Ｕｎｉｇｅｎｅ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ

百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

ＮＲ ５２ ７９６ ２９.６

ＮＴ ３３ ７４６ １８.９２

ＫＯ ２０ ０１９ １１.２２

ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ ４１ ３３５ ２３.１８

ＰＦＡＭ ４４ ７０６ ２５.０７

ＧＯ ４４ ７０６ ２５.０７

ＫＯＧ １３ ７７１ ７.７２

Ａｌｌ ｄａｔａｂａｓｅｓ ５ ７５８ ３.２２

Ａｔ ｌｅａｓｔ ｏｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ ７８ ０００ ４３.７４

Ｔｏｔａｌ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ １７８ ３１９ １００

表 ４　 各样品 ｒｅａｄｓ 与组装转录本比对
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｐｐｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｒｅａｄｓ

ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

总 ｒｅａｄｓ
Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ

总匹配
Ｔｏｔａｌ ｍａｐｐｅｄ

(％)

Ａ１ ４５ ５４６ ０９６ ３４ ４６４ ２７４ (７５.６７％)

Ａ２ ４４ ４５１ ３７２ ３３ ４７４ ８３２ (７５.３１％)

Ａ３ ４３ ０７１ ６０６ ３２ ３８４ ６８２ (７５.１９％)

Ｂ１ ４０ １７９ １７４ ２９ ８２４ ０７４ (７４.２３％)

Ｂ２ ４５ ８２６ ０７８ ３２ ８２４ ９４０ (７１.６３％)

Ｂ３ ４４ ５６０ ７８２ ３２ ４９８ ５４８ (７２.９３％)

　 注: Ａ１、Ａ２、Ａ３ 为沙藏前的种子ꎬ３ 次重复ꎻＢ１、Ｂ２、Ｂ３ 为萌
发后的种子ꎬ３ 次重复ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａ１ꎬ Ａ２ ａｎｄ Ａ３ ａｒｅ ｓｅｅｄｓ ｂｅｆｏｒｅ ｓａｎｄ ｓｔｏｒａｇｅꎬ ｔｈｒｅｅ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓꎻ Ｂ１ꎬ Ｂ２ ａｎｄ Ｂ３ ａｒｅ ｓｅｅｄｓ ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎꎬ ｔｈｒｅｅ
ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

异表达基因中上调的有 １ ８１５ 个ꎬ下调的有１ ３２７
个ꎬ包括 Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８８５５６、Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５.８８４０２
等上 调 的 基 因 和 Ｃｌｕｓｔｅｒ￣６８６１５. ２９４０１、 Ｃｌｕｓｔｅｒ￣
６８６１５.６２３６１ 等下调的基因ꎮ 在 ＣＣ 中差异表达基

因主要参与核糖体、核糖核蛋白复合物生成等ꎬ如
参与核糖体的显著差异表达基因中上调的有 ２２２
个ꎬ下调的有 ９５ 个ꎮ 值得关注的是ꎬ在富集的这

些 ＧＯ Ｔｅｒｍｓ 中ꎬ几乎所有的上调差异基因数目都

高于下调差异基因数目ꎮ
为了明确差异表达基因相互协调及其生物学

功能ꎬ 通过 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ 显著性富集确定差异表

２８０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 ５　 各样品表达水平 ＦＰＫＭ 区间数量统计
Ｔａｂｌｅ ５　 ＦＰＫＭ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

ＦＰＫＭ 区间 ＦＰＫＭ ｉｎｔｅｒｖａｌ

０≤ＦＰＫＭ≤０.１ ０.１<ＦＰＫＭ≤０.３ ０.３<ＦＰＫＭ≤３.５７ ３.５７<ＦＰＫＭ≤１５ １５<ＦＰＫＭ≤６０ ＦＰＫＭ>６０

Ａ１ ６６ ８９０(３７.５１％) １５ １２７(８.４８％) ６９ ５０６(３８.９８％) １６ ７４６(９.３９％) ７ ６６８(４.３０％) ２ ３８２(１.３４％)

Ａ２ ６５ ６７４(３６.８３％) １３ ６６９(７.６７％) ７１ １９７(３９.９３％) １７ ５４２(９.８４％) ７ ８５６(４.４１％) ２ ３８１(１.３４％)

Ａ３ ６５ １５５(３６.５４％) １２ ９３５(７.２５％) ７１ ７３２(４０.２３％) １８ １５３(１０.１８％) ７ ９５３(４.４６％) ２ ３９１(１.３４％)

Ｂ１ ４５ ７２９(２５.６４％) ８ ９２８(５.０１％) ８４ ６６６(４７.４８％) ２６ ４１８(１４.８２％) ９ ７３１(５.４６％) ２ ８４７(１.６０％)

Ｂ２ ９０ ４６１(５０.７３％) ４ １５５(２.３３％) ４６ ５８５(２６.１２％) ２５ ２８２(１４.１８％) ８ ７７６(４.９２％) ３ ０６０(１.７２％)

Ｂ３ ９２ ７１３(５１.９９％) ２ ３７３(１.３３％) ４２ ３０７(２３.７３％) ２８ ２４０(１５.８４％) ９ ６７６(５.４３％) ３ ０１０(１.６９％)

Ａ１. 氧化还原过程ꎻ Ａ２. 代谢过程ꎻ Ａ３. 脂肪酸生物合成过程ꎻ Ａ４. 碳水化合物代谢过程ꎻ Ａ５. 脂肪酸代谢过程ꎻ Ａ６. 脂质代谢
过程ꎻ Ａ７. 细胞碳水化合物代谢过程ꎻ Ａ８. 一元羧酸生物合成过程ꎻ Ａ９. 脂质生物合成过程ꎻ Ａ１０. 细胞多糖代谢过程ꎻ Ａ１１. 核
糖体生成ꎻ Ａ１２. 单生物代谢过程ꎻ Ａ１３. 核糖核蛋白复合物生成ꎻ Ａ１４. 细胞葡聚糖代谢过程ꎻ Ａ１５. 葡聚糖代谢过程ꎻ Ａ１６. 细胞
壁ꎻ Ａ１７. 外部封装结构ꎻ Ａ１８. 核糖体ꎻ Ａ１９. 质外体ꎻ Ａ２０. 脂肪酸合成酶复合物ꎻ Ａ２１. 核糖核蛋白复合物ꎻ Ａ２２. 脂质颗粒ꎻ
Ａ２３. 单层包围的脂质储存体ꎻ Ａ２４. 催化活性ꎻ Ａ２５. 氧化还原酶活性ꎻ Ａ２６. 水解酶活性ꎬ作用于糖基键ꎻ Ａ２７. 水解酶活性ꎬ水
解 Ｏ￣糖基化合物ꎻ Ａ２８. 四吡咯结合ꎻ Ａ２９. 血红素结合ꎻ Ａ３０. 铁离子结合ꎻ Ａ３１. 氧化还原酶活性ꎬ作用于配对供体ꎬ结合或减少
分子氧ꎻ Ａ３２. 核糖体的结构成分ꎻ Ａ３３. 转移酶活性ꎬ转移除氨基酰基以外的酰基ꎮ
Ａ１. Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ￣ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ２. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ３. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ４. Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ５. Ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ６. Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ７. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ８. Ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ９. Ｌｉｐｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ１０. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ１１. Ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ａ１２. Ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ１３. Ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ａ１４. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｇｌｕｃａｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ Ａ１５. Ｇｌｕｃａｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ
Ａ１６. Ｃｅｌｌ ｗａｌｌꎻ Ａ１７. Ｅｘｔｅｒｎａｌ ｅｎｃａｐｓｕｌａｔｉｎｇ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ Ａ１８. Ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ Ａ１９. Ａｐｏｐｌａｓｔꎻ Ａ２０. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ Ａ２１.
Ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｏｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ Ａ２２. Ｌｉｐｉｄ ｐａｒｔｉｃｌｅꎻ Ａ２３. Ｍｏｎｏｌａｙｅｒ￣ｓｕｒｒｏｕｎｄｅｄ ｌｉｐｉｄ ｓｔｏｒａｇｅ ｂｏｄｙꎻ Ａ２４. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ａ２５. Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ Ａ２６. Ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ａｃｔｉｎｇ ｏｎ ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｂｏｎｄｓꎻ Ａ２７. Ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬｈｙｄｒｏｌｙｚｉｎｇ Ｏ￣ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓꎻ Ａ２８. Ｔｅｔｒａｐｙｒｒｏｌｅ
ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ａ２９. Ｈｅｍｅ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ａ３０. Ｉｒｏｎ ｉｏｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ Ａ３１. Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ａｃｔｉｎｇ ｏｎ ｐａｉｒｅｄ ｄｏｎｏｒｓꎬｗｉｔｈ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｏｒ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｏｘｙｇｅｎꎻ Ａ３２. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｃｏｎｓｔｉｔｕｅｎｔ ｏｆ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ Ａ３３. Ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｔｒａｎｓｆｅｒｒｉｎｇ ａｃｙｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｔｈｅｒ ｔｈａｎ ａｍｉｎｏ￣ａｃｙｌ ｇｒｏｕｐｓ.

图 ２　 萌发前(Ａ)与萌发后(Ｂ)的基因表达差异
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ｂｅｆｏｒｅ (Ａ) ａｎｄ ａｆｔｅｒ (Ｂ) ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

达基因参与的最主要生化代谢和信号转导途径ꎬ
挑选富集最显著的 ２０ 个 ｐａｔｈｗａｙ 进行展示 (图

３)ꎮ 差异表达基因主要富集于核糖体、植物激素

信号转导、淀粉和蔗糖代谢、苯丙烷生物合成、脂
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Ａ. 芪类、二芳基庚烷和姜醇生物合成ꎻ Ｂ. 淀粉与蔗糖的代
谢ꎻ Ｃ. 鞘脂代谢ꎻ Ｄ. 核糖体ꎻ Ｅ. 植物激素信号转导ꎻ
Ｆ. 苯丙烷类生物合成ꎻ Ｇ. 苯丙氨酸代谢ꎻ Ｈ. 吞噬体ꎻ
Ｉ. 戊糖和葡萄醛酸相互转化ꎻ Ｊ. 亚油酸代谢ꎻ Ｋ. 柠檬烯和
蒎烯降解ꎻ Ｌ. 谷胱甘肽代谢ꎻ Ｍ. 半乳糖代谢ꎻ Ｎ. 类黄酮
生物合成ꎻ Ｏ. 黄酮和黄酮醇的生物合成ꎻ Ｐ. 脂肪酸延长ꎻ
Ｑ. 脂肪酸合成ꎻ Ｒ. 氰基氨基酸代谢ꎻ Ｓ. 昼夜节律－植物ꎻ
Ｔ. 花色素苷生物合成ꎮ
Ａ. Ｓｔｉｌｂｅｎｏｉｄꎬ ｄｉａｒｙｌｈｅｐｔａｎｏｉｄ ａｎｄ ｇｉｎｇｅｒｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ
Ｂ. Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｃ. Ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
Ｄ. Ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ Ｅ. Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ Ｆ.
Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｇ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
Ｈ. Ｐｈａｇｏｓｏｍｅꎻ Ｉ. Ｐｅｎｔｏｓｅ ａｎｄ ｇｌｕｃｕｒｏｎａｔｅ ｉｎｔｅｒｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｓꎻ
Ｊ. Ｌｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｋ. Ｌｉｍｏｎｅｎｅ ａｎｄ ｐｉｎｅｎｅ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｌ. Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｍ. Ｇａｌａｃｔｏｓｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｎ. Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｏ. Ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｐ. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎꎻ Ｑ. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｒ. Ｃｙａｎｏａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｓ. Ｃｉｒｃａｄｉａｎ
ｒｈｙｔｈｍ￣ｐｌａｎｔꎻ Ｔ. Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ.

图 ３　 差异基因 ＫＥＧＧ 通路富集
Ｆｉｇ. ３　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ

肪酸生物合成和延伸、类黄酮生物合成、黄酮和黄

酮醇的生物合成、花青素生物合成等通路中ꎬ显著

性差异表达的基因分别富集到核糖体通路中 ３０７

个、淀粉和蔗糖代谢通路中 １２４ 个、植物激素信号

转导通路中 １０４ 个、类黄酮生物合成种 ３７ 个、脂
肪酸生物合成 ３４ 个和延长 ３４ 个ꎬ以及花青素生物

合成中 ８ 个、黄酮和黄酮醇生物合成中 ５ 个ꎮ 这些

通路与种子萌发前后的生理变化和形态结构的形

成有着紧密的关系ꎮ
为了进一步解析差异基因参与的通路变化ꎬ

将上调和下调的差异基因分别进行 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ
富集ꎬ分别展示挑选富集的前 ２０ 条通路(上调图

４: Ａꎻ下调图 ４: Ｂ)ꎮ 在上调的显著性差异表达基

因中ꎬ主要富集于核糖体( ｒｉｂｏｓｏｍｅꎬ２３１ 个)、吞噬

体(ｐｈａｇｏｓｏｍｅꎬ７４ 个)、淀粉和蔗糖代谢(ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ
ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ７６ 个)、植 物 激 素 信 号 转 导

( ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎬ５６ 个)、脂肪酸

延伸( ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎꎬ２４ 个)等通路中ꎬ其中富

集到核糖体、淀粉和蔗糖代谢、脂肪酸伸长等通路

中的差异表达基因数显著富集ꎻ而下调的差异表

达 基 因 主 要 富 集 在 苯 丙 烷 类 生 物 合 成

(ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ４８ 个)、植物激素信

号转导( ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎬ４８ 个)、
淀粉和蔗糖代谢( ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ４８
个)、类黄酮生物合成 ( ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ２２
个)等通路中ꎬ并且植物激素信号转导、淀粉和蔗

糖代谢等通路的差异表达基因显著富集ꎮ 可见ꎬ
参与植物激素信号转导、淀粉和蔗糖代谢等通路

中的差异表达基因ꎬ无论是上调还是下调ꎬ均有较

多的差异表达基因富集ꎬ这些基因可能与植物休

眠、萌发等有着紧密的关系ꎮ
２.４ 萌发前后激素信号转导通路差异表达基因

基于上述分析ꎬ参与植物激素和信号转导的

基因在种子休眠与萌发过程中起着关键作用ꎬ为
此将萌发前后显著的差异基因进一步匹配到植物

激素信号通路中ꎬ差异富集及表达量见图 ５ꎬ结果

表明富集于生长素通路中关键酶的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 共有

４０ 个(２７ 个上调ꎬ３ 个下调)ꎬ主要编码的酶:生长

素内向转运载体( ａｕｘｉｎ ｉｎｆｌｕｘ ｃａｒｒｉｅｒꎬＡＵＸ１)、运输

抑制 响 应 蛋 白 １ ( ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅ １ꎬ
ＴＩＲ１)、 生 长 素 响 应 蛋 白 /吲 哚￣３￣乙 酸 ( ａｕｘｉｎ￣
ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ / ｉｎｄｏｌｅ￣３￣ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬＡＵＸ / ＩＡＡ)、
生长素响应因子(ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒꎬＡＲＦ)、生长

素响应酰胺合成酶(ｇｒｅｔｃｈｅｎ ｈａｇｅｎ ３ꎬＧＨ３)基因家

族(ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ＧＨ３ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ)、ＳＡＵＲ( ｓｍａｌｌ
ａｕｘｉｎ ｕｐ ＲＮＡ)家族蛋白(ＳＡＵＲ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ)ꎬ 并

４８０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 Ａ: Ａ. 芪类、二芳基庚烷和姜醇生物合成ꎻ Ｂ. 甾体生物合成ꎻ Ｃ. 淀粉与蔗糖的代谢ꎻ Ｄ. 核糖体ꎻ Ｅ. 植物激素信号转导ꎻ
Ｆ. 光合作用－天线蛋白ꎻ Ｇ. 光合作用ꎻ Ｈ. 苯丙烷类生物合成ꎻ Ｉ. 吞噬体ꎻ Ｊ. 戊糖和葡萄醛酸相互转化ꎻ Ｋ. 氧化磷酸化ꎻ Ｌ. 柠
檬烯和蒎烯降解ꎻ Ｍ. 类黄酮生物合成ꎻ Ｎ. 脂肪酸延长ꎻ Ｏ. ＤＮＡ 复制ꎻ Ｐ. 氰基氨基酸代谢ꎻ Ｑ. 昼夜节律－植物ꎻ Ｒ. 光合生物中
的碳固定ꎻ Ｓ. 生物素代谢ꎻ Ｔ. 花色素苷生物合成ꎮ 图 Ｂ: Ａ. 泛醌和其他萜类－醌的生物合成ꎻ Ｂ. 酪氨酸代谢ꎻ Ｃ. 芪类、二芳基
庚烷和姜醇生物合成ꎻ Ｄ. 淀粉与蔗糖的代谢ꎻ Ｅ. 鞘脂代谢ꎻ Ｆ. 倍半萜和三萜生物合成ꎻ Ｇ. 植物激素信号转导ꎻ Ｈ. 苯丙烷类生
物合成ꎻ Ｉ. 苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成ꎻ Ｊ. 苯丙氨酸代谢ꎻ Ｋ. 亚油酸代谢ꎻ Ｌ. 柠檬烯和蒎烯降解ꎻ Ｍ. 谷胱甘肽代谢ꎻ
Ｎ. 半乳糖代谢ꎻ Ｏ. 类黄酮生物合成ꎻ Ｐ. 黄酮和黄酮醇的生物合成ꎻ Ｑ. 脂肪酸合成ꎻ Ｒ. 昼夜节律－植物ꎻ Ｓ. 类胡萝卜素合成ꎻ
Ｔ. α－亚油酸代谢ꎮ
Ｆｉｇ. Ａ: Ａ. Ｓｔｉｌｂｅｎｏｉｄꎬ ｄｉａｒｙｌｈｅｐｔａｎｏｉｄ ａｎｄ ｇｉｎｇｅｒｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｂ. Ｓｔｅｒｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｃ. Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｄ. Ｒｉｂｏｓｏｍｅꎻ
Ｅ. Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ Ｆ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣ａｎｔｅｎｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎻ Ｇ. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｈ. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｉ. Ｐｈａｇｏｓｏｍｅꎻ
Ｊ. Ｐｅｎｔｏｓｅ ａｎｄ ｇｌｕｃｕｒｏｎａｔｅ ｉｎｔｅｒｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎｓꎻ Ｋ. Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎꎻ Ｌ. Ｌｉｍｏｎｅｎｅ ａｎｄ ｐｉｎｅｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｍ. Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ
Ｎ. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎꎻ Ｏ. ＤＮＡ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎꎻ Ｐ. Ｃｙａｎｏａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｑ. Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ ｐｌａｎｔꎻ Ｒ. Ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ Ｓ. Ｂｉｏｔｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｔ. Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ. Ｆｉｇ. Ｂ: Ａ. Ｕｂｉｑｕｉｎｏｎｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｑｕｉｎｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ
Ｂ. Ｔｙｒｏｓｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｃ. Ｓｔｉｌｂｅｎｏｉｄꎬ ｄｉａｒｙｌｈｅｐｔａｎｏｉｄ ａｎｄ ｇｉｎｇｅｒｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｄ. Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｅ. Ｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｆ. Ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ａｎｄ ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｇ. Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ Ｈ. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｉ.
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅꎬ ｔｙｒｏｓｉｎｅ ａｎｄ ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｊ. Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｋ. Ｌｉｎｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｌ. Ｌｉｍｏｎｅｎｅ ａｎｄ ｐｉｎｅｎｅ
ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ Ｍ. Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｎ. Ｇａｌａｃｔｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｏ. Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｐ. Ｆｌａｖｏｎｅ ａｎｄ ｆｌａｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｑ. Ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｒ. Ｃｉｒｃａｄｉａｎ ｒｈｙｔｈｍ ｐｌａｎｔꎻ Ｓ. Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ Ｔ. Ａｌｐｈａ Ｌｉｎｏｌｅｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ.

图 ４　 前 ２０ 条差异基因 ＫＥＧＧ 通路富集
Ｆｉｇ. ４　 ＴＯＰ ２０ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｓ

且除 ＳＡＵＲ 之外ꎬ与萌发前相比ꎬ萌发后多数为上

调ꎬ即萌发后表达量得到提高ꎮ 而在油菜素内酯

生物合成过程中ꎬ参与编码关键酶的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 仅

有 ６ 个ꎬ 除 编 码 油 菜 素 内 酯 信 号 激 酶

(ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄｓ￣ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｋｉｎａｓｅꎬＢＳＫ) 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
外ꎬ编码其他关键基因油菜素内酯激酶受体抑制

因子 １(ＢＲＩ１ ｋｉｎａｓｅ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ １ꎬＢＲＩ１)、抗油菜素内

酯 １ / ２ ( ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ １ / ２ꎬ ＢＺＲ１ / ２)、木
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图 ５　 萌发前后参与编码植物激素信号转导关键酶 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 表达水平
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｐｌａｎｔ

ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

葡聚 糖 [ 木 葡 糖 基 转 移 酶 活 性 ( Ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ:
ｘｙｌｏｇｌｕｃｏｓｙｌ ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ＴＣＨ４ꎬ ＴＣＨ４)]、细胞周期

素 Ｄ３ (Ｃｙｃｌｉｎ Ｄ３ꎬ ＣＹＣＤ３) 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 均上调ꎬ
即萌发后表达量得到提高ꎮ
２.５ 萌发前后淀粉和糖代谢通路差异表达基因

前述结果表明ꎬ淀粉和糖代谢在萌发前后发生

急剧的变化ꎬ将萌发后较萌发前的所有显著差异基

因匹配到淀粉和糖代谢(ｋｏ００５００)通路中ꎬ获得差

异基因编码的关键蛋白ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ蔗糖磷酸合

酶(ＥＣ ２.４.１.１４: ｓｕｃｒｏｓｅ￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ)、海藻

糖 ６－磷酸合酶(ＥＣ ２.４.１.１５: ｔｒｅｈａｌｏｓｅ ６￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ｓｙｎｔｈａｓｅ)、１ꎬ４￣α￣葡聚糖分支酶(ＥＣ ２.４.１.１８: １ꎬ４￣
ａｌｐｈａ￣ｇｌｕｃａｎ ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ)、海藻糖 ６￣磷酸酶

(ＥＣ ３.１.３.１２: ｔｒｅｈａｌｏｓｅ ６￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ)、β￣
淀粉酶(ＥＣ ３.２.１.２: ｂｅｔａ￣ａｍｙｌａｓｅ)、果糖激酶(ＥＣ
２.７.１. ４: ｆｒｕｃｔｏｋｉｎａｓｅ)、葡萄糖￣６￣磷酸异构酶(ＥＣ:

５.３.１.９: ｇｌｕｃｏｓｅ￣６￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ)等关键酶的

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 均下调ꎬ相反地ꎬ糖原磷酸化酶( ＥＣ ２. ４.
１.１: ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｓｅ)、４￣α￣葡聚糖转移酶(ＥＣ
２.４.１.２５: ４￣ａｌｐｈａ￣ｇｌｕｃａｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ)、葡萄糖￣１￣磷酸

腺苷酸转移酶 ( ＥＣ ２. ７. ７. ２７: ｇｌｕｃｏｓｅ￣１￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
ａｄｅｎｙｌｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ)、内切葡聚糖酶 ( ＥＣ ３. ２. １. ４:
ｅｎｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ)、胞外核苷酸焦磷酸酶 /磷酸二酯酶

家 族 成 员 ( ＥＣ ３. １. ４. １: ｅｃｔｏｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｙｒｏｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ / ｐｈｏｓｐｈｏｄｉｅｓｔｅｒａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ )
等关键酶的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 均上调ꎬ而麦芽糖酶－葡糖淀

粉酶(ＥＣ ３.２.１. ２０: ｍａｌｔａｓｅ￣ｇｌｕｃｏａｍｙｌａｓｅ)、β￣葡萄

糖苷酶 ( ＥＣ ３. ２. １. ２１: ｂｅｔａ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ) 等 酶 的

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 既有上调也有下调ꎮ 编码这些关键酶的

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 中上调的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与淀粉降解和种子萌

发有关ꎬ而下调的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 则与种子的休眠、物质

的贮藏有关ꎮ

６８０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 ６　 萌发前后参与编码淀粉和糖代谢关键酶 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 表达水平
Ｆｉｇ. ６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ

ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

２.６ 差异基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析

为了验证转录组获得的数据ꎬ于植物信号转

导通路中ꎬ随机选择具有显著差异表达的 ６ 个基

因ꎬ采用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 进行分析ꎬ由图 ７ 可知ꎬ各样本

的表达量与转录组表达的趋势基本一致ꎮ

３　 讨论与结论

植物的种子萌发受自身激素和生理 ( Ｈｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２２ )ꎬ 以 及 环 境 中 水 分 ( Ａｌｑｕｒａａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２２)、温度(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)等因素影响ꎮ 黄

精种子因果实的成熟度、着生部位不同ꎬ种子的含

水率、可溶性糖、可溶性蛋白、淀粉种类、粗脂肪、
超氧化物歧化酶等生理生化成分存在差异ꎬ从而

导致 种 子 的 发 芽 率 与 发 芽 势 不 同 ( 常 晖 等ꎬ
２０２２)ꎮ 沙藏是打破种子休眠的常用方法之一ꎬ多
花黄精种子经过约 １５０ ｄ 沙藏后ꎬ种子的发芽率、
发芽势得到显著提高(刘保财等ꎬ ２０１５)ꎮ

本研究对多花黄精种子经沙藏萌发前后差异

表达基因进行 ＧＯ 富集分析ꎬ结果发现显著性差异

基因主要参与代谢过程、催化活性、单生物代谢过

程、氧化还原酶活性、核糖体等ꎮ Ｌｉ 等(２０２２)对多

花黄精不同生长年限根茎进行转录组测序分析ꎬ
差异基因的 ＧＯ 富集分析也主要参与催化活性、代
谢过程等ꎬ这与本研究结果基本一致ꎬ也与罗丽娜

和向增旭(２０２１)报道的黄精种子休眠解除的差异

基因 ＧＯ 富集结果基本一致ꎮ
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ 显著性富集分析表明萌发后较

萌发前的差异表达基因主要富集于核糖体、植物

激素信号转导、淀粉和蔗糖代谢等通路中ꎬ上调的

差异基因主要富集在核糖体(２３１ 个)、吞噬体(７４
个)、淀粉和蔗糖代谢(７６ 个)、植物激素信号转导

(５６ 个)等通路中ꎻ下调的差异基因主要富集在苯

丙烷生物合成 ( ４８ 个)、植物激素信号转导 ( ４８
个)、淀粉和蔗糖代谢(４８ 个)等通路中ꎬ而富集到

淀粉和蔗糖代谢、植物激素信号转导等通路中的

差异基因ꎬ无论是上调还是下调ꎬ均有较多的差异

表达基因参与ꎬ与前人报道结果基本一致(张红瑞

等ꎬ ２０２１)ꎮ 因此ꎬ这两条通路可作为种子萌发前

后的特征性通路ꎮ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ 富集到植物激素
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Ａ. 萌发前ꎻ Ｂ. 萌发后ꎮ
Ａ. Ｂｅｆｏｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ.

图 ７　 萌发前后 ６ 个差异基因的 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证
Ｆｉｇ. ７　 Ｖｅｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｙ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

通路的基因有 ３５４ 个ꎬ萌发前后有显著差异表达

的基因有 １０４ 个ꎬ其中上调的有 ５６ 个和下调的 ４８
个ꎬ尤其是富集于生长素通路中关键酶的基因有

４０ 个(２７ 个上调ꎬ３ 个下调)ꎬ这与报道多花黄精

种子萌发过程中 ＩＡＡ、ＡＢＡ、ＧＡ３和 ＴＺＲ 含量存在

变化结果一致(陈怡等ꎬ ２０２０ꎻ 张武君等ꎬ２０２２)ꎬ
即种子沙藏过程中ꎬ许多基因参与了植物激素的

代谢与转导ꎬ特别是编码生长素类通路上关键酶

的基因ꎮ 值得引起关注的是油菜素内酯在种子萌

发过程中作用ꎬ虽然参与编码关键酶的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
仅有 ６ 个ꎬ但萌发后ꎬ基本上都是表达上调ꎮ 富集

到淀粉和蔗糖的代谢通路的基因有 ３９７ 个ꎬ萌发

前后有显著差异表达的基因有 １２４ 个ꎬ其中上调

的有 ７６ 个ꎬ下调的有 ４８ 个ꎬ编码蔗糖磷酸合酶、
海藻糖 ６￣磷酸合酶等基因表达量下调ꎬ而编码磷

酸化酶、４￣α￣葡聚糖转移酶等基因的表达量上调ꎬ
这与报道的多花黄精种子中含有淀粉、直链淀粉、
支链 淀 粉、可 溶 性 糖 等 结 果 一 致 (王 晶 晶 等ꎬ
２０２２)ꎬ即种子在沙藏过程中ꎬ淀粉的种类、糖的形

态逐步由萌发前的贮藏形式变为水解形式ꎬ增加

这些物质的水溶性ꎬ以满足种子萌发的生理需要ꎮ
可见ꎬ编码植物激素信号转导、淀粉和蔗糖代谢植

物激素通路上的基因ꎬ可作为种子萌发前后的主

要特征性基因ꎮ 此外ꎬ有部分差异基因参与了脂

肪酸延伸、脂肪酸生物合成途径ꎬ这与报道的多花

黄精种子内分布脂肪油一致(祝明珠等ꎬ ２０２０)ꎮ
而本研究中与光合相关通路的差异基因均出现下

调ꎬ与报道的光照对多花黄精种子萌发未有显著

影响结果基本一致(周新华等ꎬ ２０１６)ꎮ 有 ８ 个差

异显著表达的基因参与了花青素通路ꎬ是否与多

花黄精植株茎秆颜色有绿色和紫色有关(姜武等ꎬ
２０２１)ꎬ有待进一步研究ꎮ

综上所述ꎬ多花黄精种子经沙藏萌发后发生

了系列的生理与形态结构变化ꎬ本研究初步分析

了种子萌发前后关键基因的变化ꎬ明确了植物激

素信号转导与淀粉和蔗糖代谢在多花黄精种子萌

发前后起着关键作用ꎬ进一步阐明了植物激素信

号转导与淀粉和蔗糖代谢通路的关键基因ꎬ可作

为多花黄精种子的萌发特征ꎬ为多花黄精种子的

生理、育苗等深入研究提供参考ꎮ
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