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摘 要:利用高通量测序技术对桃砧木‘GF677’生根发育的4个时期进行转录组测序和数据分析,
为阐明桃不定根发育的分子机制奠定理论基础。以扦插后0(对照)、7(激活期)、14(愈伤形成期)、

21(不定根形成期)、28
 

d(不定根伸长期)插穗基部的韧皮部为材料进行RNA-sep测序并研究其生

根机理。结果表明,生根过程中不同时期共鉴定出25
 

656个差异表达基因,其中上调13
 

166个,下
调12

 

490个。GO功能注释表明,差异表达基因主要富集在代谢过程、细胞过程、细胞、细胞组分、
细胞器黏合物和催化活性等代谢途径中。KEGG富集结果显示,差异表达基因主要响应糖酵解、
半胱氨酸和蛋氨酸、精氨酸和脯氨酸、核糖体和氨基酸生物合成。应用实时荧光定量qRT-PCR对

主要通路的15个DEGs表达模式进行验证,其中13个基因表达水平的变化与转录组基因丰度的

变化基本一致,表明转录组数据具有较高的可靠性。总之,糖酵解通路关键基因显著上调,参与激

活期的能量补给;蛋氨酸代谢通路诱导基因的表达,参与韧皮部维管组织的分化与形成;精氨酸代

谢激活 NOS 基因的表达,有利于NO的传递,实现根源信号向地上部的运输,进而调控桃的不定

根发育过程。
关键词:桃;扦插生根;转录组;差异表达基因;qRT-PCR
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Abstract:In
 

this
 

study,high-throughput
 

sequencing
 

technology
 

was
 

used
 

to
 

perform
 

transcriptome
 

sequen-
cing

 

and
 

data
 

analysis
 

on
 

the
 

four
 

periods
 

of
 

rooting
 

development
 

of
 

peach
 

rootstock
 

'GF677'
 

to
 

lay
 

a
 

theo-
retical

 

foundation
 

for
 

elucidating
 

the
 

molecular
 

mechanism
 

of
 

peach
 

adventitious
 

root
 

development.RNA-
sep

 

sequencing
 

was
 

carried
 

out
 

using
 

0
 

d
 

(control),7
 

d
 

(activation
 

phase),14
 

d
 

(callus
 

formation
 

phase),

21
 

d
 

(adventitious
 

root
 

formation
 

phase),28
 

d
 

(adventitious
 

root
 

elongation)
 

phloem
 

at
 

5
 

cm
 

at
 

the
 

base
 

of
 

the
 

cuttings
 

as
 

materials
 

and
 

studied
 

their
 

rooting
 

mechanism.The
 

results
 

showed
 

that
 

a
 

total
 

of
 

25
 

656
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

were
 

identified
 

at
 

different
 

stages
 

during
 

the
 

rooting
 

process,of
 

which
 

13
 

166
 

were
 

upregulated
 

and
 

12
 

490
 

were
 

downregulated.The
 

gene
 

ontology
 

(GO)
 

function
 

annotation
 

showed
 

that
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

were
 

significantly
 

enriched
 

in
 

metabolic
 

pathways
 

such
 

as
 

metabolic
 

processes,cellular
 

processes,cells,cell
 

components,organelle
 

binders,and
 

catalytic
 

activity.Kyoto
 

Encyclo-
pedia

 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes
 

(KEGG)
 

enrichment
 

results
 

showed
 

that
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

main-
ly

 

responded
 

to
 

glycolysis,cysteine
 

and
 

methionine,arginine
 

and
 

proline,ribosomals
 

and
 

amino
 

acid
 

biosyn-



thesis.Real-time
 

fluorescence
 

quantification
 

qRT-PCR
 

was
 

used
 

to
 

verify
 

the
 

expression
 

patterns
 

of
 

15
 

DEGs
 

of
 

the
 

main
 

pathways,and
 

the
 

changes
 

in
 

the
 

expression
 

levels
 

of
 

13
 

genes
 

were
 

basically
 

consistent
 

with
 

the
 

changes
 

in
 

gene
 

abundance
 

in
 

the
 

transcriptome,indicating
 

that
 

the
 

transcriptome
 

data
 

had
 

high
 

reliability.In
 

short,the
 

key
 

genes
 

of
 

the
 

glycolysis
 

pathway
 

were
 

significantly
 

upregulated
 

and
 

participated
 

in
 

the
 

energy
 

replenishment
 

of
 

the
 

activation
 

period;
 

the
 

expression
 

of
 

methionine
 

metabolic
 

pathways
 

in-
duced

 

gene,involved
 

in
 

the
 

differentiation
 

and
 

formation
 

of
 

vascular
 

tissue
 

in
 

the
 

phloem;
 

arginine
 

metabo-
lism

 

activated
 

the
 

expression
 

of
 

NOS
 

genes,which
 

was
 

conducive
 

to
 

the
 

transmission
 

of
 

NO,realized
 

the
 

transport
 

of
 

root
 

signals
 

to
 

the
 

upper
 

part
 

of
 

the
 

ground,and
 

then
 

regulated
 

the
 

development
 

process
 

of
 

ad-
ventitious

 

roots
 

of
 

peaches.
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  桃树(Prunus
 

persica)属蔷薇科(Rosaceae)李
属(Prunus)桃亚属(Amygdalus)植物,是世界上最

重要的落叶果树之一,分布广泛,历史悠久[1]。随着

人民生活水平提高,对果品(桃)的需求量大幅度提

高[2-3]。扦插繁殖作为桃树生产中最主要的繁殖方

式之一,具有操作简便、能稳定维持母株优良性状、
大幅降低生产成本等优点,是解决桃产业规模化生

产的重要手段[4-6]。此外,研究发现,桃扦插繁殖过

程中生根率低的问题普遍存在,国内外学者通过试

验证实适宜比例的基质有助于桃生根[7-9]。同时,一
定质量浓度的植物激素亦可促进桃绿枝扦插生根

率[10]。然而关于植物激素调控桃绿枝扦插不定根

形成的分子尚不清晰。故而,本试验利用激素IBA
和NAA诱导桃砧木‘GF677’的插穗生根,取不定

根形成期4个关键期的插穗进行转录组测序,从基

因水平阐明其作用机理对于提高桃扦插生根率有重

要意义。
不定根发育是一个受激素调控且多基因互作的

复杂过程[11],受诸多因素影响,如插条自身条件(品
种、基因、内源激素、酶活力、营养物质以及木质化程

度等)、环境条件(温度、湿度、光照等)以及植物生长

调节剂(种类、质量浓度)等[5]。本研究组经过长期

的探索,制订出一系列提高扦插成活率的措施,在前

期的研究中发现200
 

mg·L-1IBA 和120
 

mg·

L-1NAA对插条速蘸10
 

s的生根效果最好[12-13]。
生长素作为第1个被发现的植物激素,受到数种基

因调控,具有显著促进插枝生根效果[14]。Thomas
等[15]应用生长素处理葡萄插条后,发现插穗内的

PRP1和PRP2基因表达量明显上调,在葡萄扞插

不定根形成的早期起重要作用。另一方面,IBA也

是一种被广泛应用于植物扦插育苗中的植物激素。
例如,Li等[16]在芒果中研究发现,IBA可通过诱导

AUX/LAX和PIN基因的表达以影响该植株的生根

率,表达模式为前期表达水平较低,4
 

d后则呈现出急

剧升高。董志丹[17]在苹果砧木中研究发现,IBA处

理后,诱导上调生根基因(MdLBD29、MdLBD16、

MdWOX11、MdARRO1)的表达,从而使根原基形成,
产生大量的不定根。同样的,在经外源IBA 处理后

苹果 砧 木‘T337’中 发 现 MdCRF8、MdCRF10 和

MdCRF11参与调控苹果砧木不定根发育[18]。由此

可知,生长素在调控不定根形成中具有重要意义,然
而对其在桃扦插生根中的应用较为鲜见。

转录组测序具有数据量大以及精确度高等特

点,为探究基因结构与功能提供基础[19-20],已被广泛

应用于不定根形成的机理研究[21-22]。因此,本研究

以桃砧木‘GF677’的嫩枝为试验材料,对其进行

GO分析和KEGG代谢通路分析,筛选出能够促进

桃扦插生根的关键基因,探究桃树不同发育时期生

长发育和生化代谢的分子机制,为桃规模化、工厂化

扦插生产提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料及处理方法

于2021年6月选取无病害、长势良好的桃砧木

‘GF677’的当年嫩枝作为试验材料,取样地点为甘

肃省农业科学院桃园。将嫩枝处理成10~15
 

cm长

的插穗,每个插穗留3~4片叶,放入浓度为200
 

mg·L-1IBA 和120
 

mg·L-1NAA 溶液中处理

10
 

s后,插入珍珠岩的穴盘中,深度为5~8
 

cm。扦

插完后用遮荫网遮盖防晒,自动喷雾装置喷雾供水。
于0(对照)、7(激活期)、14(愈伤形成期)、21(不定

根形成期)、28
 

d(不定根伸长期)后采集基部附近的

韧皮部,每个时期3个重复。随后将所有样品放入

液氮中速冻,-80
 

℃保存备用。

1.2 RNA-seq文库制备及测序

转录组测序由华大基因科技有限公司负责。

RNA提取采用CTAB法[23],对总RNA样品的纯

度、浓度和完整性进行检测与评估。桃 mRNA被

富集通过Oligo(dT)磁珠,先将 mRNA随机打断,
随后以其为模板,以六碱基随机引物合成cDNA
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链,利用AMPure
 

XPbeads纯化双链cDNA,cDNA
文库获得借助于PCR富集,文库的有效浓度采用

Q-PCR方法进行准确定量,进而完成库检。待质检

合格后,借助于
 

IlluminaHiSeqTM2000实施高通量

测序,长度是PE150。

1.3 原始数据的处理与拼接

为保证数据结果的可靠性,将测序得到的包含

低质量、接头污染以及未知碱基N含量过高的原始

读序(raw
 

reads)进行过滤,得到高质量的干净读序

clean
 

reads进而保证所得数据可用性。使用比对软

件Bowtie将clean
 

reads比对到参考基因序列得到

比对结果,以及测序样品的序列特征信息,接着每个

基因的FPKM值依据基因的长度和比对到该基因

的次数来进行估算。

1.4 差异表达基因的功能富集分析

样 品 的 差 异 表 达 分 析 采 用 分 析 软 件

DESeq2[24],筛选标准依据于FPKM(fragments
 

per
 

kilobases
 

per
 

millionreads)值以及借助于|log2fold
 

changes|≥1与校正后P<0.05,筛选得到差异表

达基因。将 GO(gene
 

ontology)和 KEGG(kyoto
 

encyclopedia
 

of
 

genes
 

and
 

genomes)分析与 DEGs
进行比较,从而获得与基因对应的功能注释。

1.5 实时荧光定量qRT-PCR分析

对选取的15个差异基因进行qRT-PCR分析。
引物设计通过在线软件Primer3.0(http://prim-
er3.ut.ee/)进行(表1),Actin作为内参基因。利用

Light
 

Cycler􀆿96
 

Real-Time
 

PCR
 

System(Roche)

PCR仪进行扩增,扩增体系为ddH2O
 

6
 

μL、上下游

引物各1
 

μL、cDNA
 

2
 

μL、TBGreen-Ⅱ
 

10
 

μL。反

应程序为:95
 

℃变性10
 

s;60
 

℃退火10
 

s;72
 

℃延

伸10
 

s;40个循环。最后,利用2-ΔΔCT 法对定量所

得数据进行分析与计算。
表1 实时荧光定量引物

Table
 

1 qRT-PCR
 

primers

基因 基因编号 上游引物(5'-3') 下游引物(3'-5')

NOS LOC18787454 TCGCTTGTTGTTATGGGTGTGGAG GCTGGTGGTGTTTCTTCTTCAATGC

TAT2 LOC18780545 GGGCATCTGGCTATTGGAGGTAAAC CAACCAAGTCGCCATCCAGGAAC

HMT LOC18791688 ATGCTGAGTTGCTTGAGGAAGAAGG ATCGCCACTGACCACATTGATTCC

FBPase LOC18774825 AGGGATCGGATGGCAGTGCTAG TTCTCCACCTCCTCCACGCTTC

PGM LOC18784733 CCTCTCTCCTCCAAACCCATCTCTC GGCTTTAATGGTGAGGGAGTGTGAG

OAT LOC18778148 GAGTGATCTGGAGTGGAAGGAGGAG ACGACGGGAATTGGGTGGTAATTG

PpADC LOC18766643 ATTGGAGGCGGTCTGGGTATCG ACAACAGCGGCAGCATACTCTTC

MGL LOC18776049 CCCTCCTGACCCACTTCTTCCC CCTCACCATGTCCATGTCGTGTATG

MHM LOC18770067 ATGGCGTCTCACATTGTTGGATACC TGTAAATCTTCGGCACTGGTCTTCC

SMS LOC18785691 AGGAAGAGGTTTGGAATGCCAGAAG AAGCCCTAGCCTTCAAGCAACAAG

CGS LOC18782333 ACAACAACTCCAACTCAGGCATTCC TTTCAAACACCACCTCGTCACCAC

PGI LOC18793964 GCACAAAAGGGCAACCGATTGAAG GCAGAAGCGTAGGAAGATCAGCAG

PFP LOC18781818 GATGCGGTTTGCCTACGAACTTTG CCCAACTGTCCATTGCTCCACTG

GADPH LOC18769767 TGGCATTGGGTCACAAGGAATCAC GCTGTAAGAAGGTGTTGGCAAGTTG

GAPC LOC18788518 TCGGTCGTTTGGTTGCTAGAGTTG TAGTCGGTGGTGATGAAGGGATCG

2 结果与分析

2.1 转录组测序数据统计及质量分析

将15个样品经过DNBSEQ平台进行转录组测

序,经raw
 

reads过滤后得到44
 

000
 

000多个clean
 

reads。各样品测得数据过滤后,比对到参考基因组

的序列为79.66%~84.73%,Q20的百分比达到

97%以上,Q30碱基百分比达到92%(表2),说明测

得的数据准确度较高,可以作为后续数据的分析。

2.2 生根过程中差异表达基因的分析

分析不 同 时 期 的 差 异 表 达 基 因,共 检 测 到

25
 

656个差异表达基因(图1A)。与对照0
 

d相比

较,处理7、14、21、28
 

d中分别有3
 

277、2
 

746、

3
 

975、3
 

168个基因上调,3
 

342、2
 

828、3
 

844、2
 

476
个基因下调。随着处理时间的增加,在21

 

d处理下

差异基因数最多,也许是因为21
 

d为愈伤至不定根

形成的关键期,多种基因表达从而为不定根形成创

造条件。韦恩图分析表明(图1B),在各处理中有

1
 

776个高度保守基因和9
 

958个特异表达基因。

2.3 差异表达基因GO富集分析

对前20项的GO富集分析可知(图2),差异表

达基因富集过程主要有生物过程、细胞组分和分子

功能3大类。其中,生物过程中,主要存在代谢过程

以及细胞过程;细胞组分中,主要富集在细胞、细胞

组分和细胞器过程;分子功能中,主要集中在结合、
催化活性等过程。
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表2 转录组测序数据分析

Table
 

2 Analysis
 

of
 

transcriptome
 

sequencing
 

data

样品 过滤数据 比对参考基因组(占比) Q20(%) Q30(%) 数据对比效率(%)

0
 

d_1 44
 

336
 

330 81.77 97.62 93.78 97.28

0
 

d_2 44
 

405
 

308 81.62 97.38 93.12 97.44

0
 

d_3 44
 

954
 

748 83.66 98.11 94.43 98.64

7
 

d_1 44
 

739
 

052 82.34 98.16 94.55 98.17

7
 

d_2 44
 

223
 

746 82.00 97.41 93.19 97.04

7
 

d_3 44
 

702
 

664 82.52 98.16 94.57 98.09

14
 

d_1 44
 

272
 

460 80.90 97.50 93.44 97.14

14
 

d_2 44
 

297
 

046 82.33 97.49 93.39 97.20

14
 

d_3 44
 

544
 

516 82.23 98.25 94.80 97.74

21
 

d_1 44
 

570
 

636 81.10 98.22 94.75 97.80

21
 

d_2 44
 

633
 

760 80.95 98.31 95.04 97.94

21
 

d_3 44
 

255
 

656 79.66 97.49 93.41 97.11

28
 

d_1 44
 

739
 

058 82.03 98.18 94.62 98.17

28
 

d_2 44
 

521
 

146 84.73 97.39 93.15 97.69

28
 

d_3 44
 

769
 

944 83.39 97.16 92.52 98.24
  注:Q20%是碱基质量值大于20所占的比例,Q30%是碱基质量值大于30

 

所占比例。

图1 桃不同发育时期的差异基因柱形图(A)和韦恩图(B)

Fig.1 Differential
 

gene
 

bar
 

plots
 

(A)
 

and
 

Venn
 

plots
 

(B)
 

of
 

different
 

developmental
 

stages
 

of
 

peach

图2 桃不同发育时期的差异表达基因GO功能富集结果

Fig.2 Results
 

of
 

GO
 

function
 

enrichment
 

of
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

at
 

different
 

developmental
 

stages
 

of
 

peach

2.4 差异表达基因KEGG富集分析

KEGG途径富集分析结果揭示,差异基因显著

富集在半胱氨酸和蛋氨酸、精氨酸和脯氨酸以及糖

酵解/糖异生代谢途径(图3A);在图3B中,差异基

因主要响应核糖体、其他类型的O-聚糖生物合成以

及植物信号激素转导等过程;图3C中,差异基因主

要参与各种类型的 N-聚糖生物合成、其他聚糖降

解、内质网中蛋白质加工等代谢途径;在图3D中,
主要富集于核糖体、光合作用、淀粉和蔗糖代谢等途

径。值得注意的是,半胱氨酸和蛋氨酸、糖酵解/糖

异生、精氨酸和脯氨酸在桃生长发育的4个时期均

被显著富集。故而,推测这些代谢途径直接或间接

地参与桃生根过程。

2.5 桃不定根发育过程中相关通路的DEGs分析

通过KEGG富集发现,半胱氨酸和蛋氨酸、精
氨酸和脯氨酸、糖酵解/糖异生代谢途径在桃生根过

程中至关重要(图4)。图4A中,共有39个差异表达基
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注:纵轴表示基因富集到的通路;横轴的Rich
 

factor值越大,代表越显著富集;点的大小代表基因数目;点的颜色对应于不同的Qvalue范围。

图3 桃不同发育时期的差异表达基因KEGG富集散点图

Fig.3 Divergence
 

of
 

KEGG
 

enrichment
 

dispersion
 

point
 

of
 

differentially
 

expressed
 

genes
 

at
 

different
 

developmental
 

stages
 

of
 

peach

注:A.半胱氨酸和蛋氨酸代谢途径;B.精氨酸和脯氨酸代谢途径;C.糖酵解/糖异生代谢途径。

图4 不同代谢通路相关热图

Fig.4 Heat
 

map
 

of
 

different
 

metabolic
 

pathways
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因富集在半胱氨酸和蛋氨酸代谢途径。与对照

(0
 

d)相比,S-腺苷甲硫氨酸脱羧酶原酶(S-adenosyl-
methionine

 

decarboxylase
 

proenzyme,SAMDC1)和同

型半胱氨酸S-甲基转移酶3(homocysteine
 

S-meth-
yltransferase

 

3,HMT)在各处理下均显著上调表

达。由图4B可见,共有21个差异表达基因参与精

氨酸和脯氨酸代谢,其中S-腺苷甲硫氨酸脱羧酶原

酶 (S-adenosylmethionine
 

decarboxylase
 

proen-
zyme,SAMDC1)、鸟氨酸氨基转移酶,线粒体(or-
nithine

 

aminotransferase,mitochondrial,OAT)和
醛脱 氢 酶 家 族 (aldehyde

 

dehydrogenase
 

family,

ALDH)在桃4个发育时期均显著上调,但SAM-
DC1 基因的表达量较高。而脯氨酰4-羟化酶系

(probable
 

prolyl
 

4-hydroxylase,P4H)基因下调。
此外,在糖酵解代谢通路,有44个差异基因表达,糖
代谢/糖异生途径与愈伤组织形成和不定根发生关

系密 切,磷 酸 葡 萄 糖 酶,细 胞 质 (phosphoglu-
comutase,cytoplasmic,PGM2)和 醛 脱 氢 酶 家 族

(aldehyde
 

dehydrogenase
 

family,ALDH)基因上调

表达(图4C)。

2.6 差异表达基因的qRT-PCR验证

对参与半胱氨酸和蛋氨酸、糖酵解、精氨酸和脯

氨酸代谢通路中的15个差异表达基因进行qRT-
PCR验证。由图5可见,除PGI和PFP外,其余13
个基因的表达模式与RNA-seq的相一致。表明转

录组测序结果准确可靠。

图5 桃15个功能基因的荧光定量验证(qRT-PCR:直方图;FPKM:折线图)

Fig.5 Fluorescence
 

quantitative
 

verification
 

of
 

15
 

functional
 

genes
 

of
 

peach.Histograms
 

were
 

used
 

to
 

describe
 

qRT-PCR,

and
 

line
 

charts
 

were
 

used
 

to
 

describe
 

RNA-Seq

3 结论与讨论

对桃砧木‘GF677’4个不同发育时期的插条韧

皮部进行了转录组分析。结果表明,糖酵解通路关

键基因显著上调,参与激活期的能量补给;蛋氨酸代

谢通路诱导基因的表达,参与韧皮部维管组织的分

化与形成;精氨酸代谢激活 NOS 基因的表达,有利

于NO的传递,实现根源信号向地上部的运输,进而

调控桃的不定根发育过程。
扦插繁殖是获得自根苗最经济有效的技术手段

之一[25]。桃扦插成功的关键是诱导不定根形成,且
生根过程受诸多因素影响,除与植物自身的遗传特

性密切相关外,温度、湿度、扦插基质和植物生长调

节剂等也对桃生根率有不同程度的影响[26-27]。植物

激素在不定根生长发育中起关键作用。李立佼[28]

在蓝莓上研究发现IBA和IAA通过影响愈伤组织

和根原基的形成而调控不定根的生长发育。随后,
权金娥[29]发现IBA通过调控 MTA关键通路中的

SAMs和MTN 基因来调控不定根生长。本试验通

过转录组研究发现,糖酵解、半胱氨酸和蛋氨酸代

谢、精氨酸和脯氨酸代谢、核糖体和酮体的合成与降

解等通路显著富集,这些通路有可能是不定根形成

的关键途径。
糖酵解代谢途径参与植物多种发育过程,此过

程将葡萄糖和糖原降解为丙酮酸并伴随着ATP形

成[30]。研究证实,蔗糖、葡萄糖和果糖之间的转化
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主要依赖于糖酵解代谢完成,同时也可诱导不定根

的形成[31-32]。本研究在 KEGG富集分析中发现糖

酵解在激活期果糖-二磷酸醛缩酶1,细胞质(fruc-
tose-bisphosphate

 

aldolase
 

1,cytoplasmic,FBA3)、
甘 油 醛-3-磷 酸 脱 氢 酶,胞 质 (glyceraldehyde-3-
phosphate

 

dehydrogenase,cytosolic,GAPC)、和烯

醇化酶(enolase,ENO)等基因显著上调,这与张恩

亮等[21]在楸树上的研究结果一致,激活期是响应内

外源信号分子的关键时期,此阶段细胞受到刺激而

抑制不定根生长,糖酵解产生的能量与其互补。这

可能是糖酵解在不定根形成过程中显著富集的主要

原因。
氨基酸是植物生长发育系统中次生代谢物合成

的关键前体。其中,同型半胱氨酸是蛋氨酸代谢过

程中的重要中间产物[33-34]。正因为蛋氨酸作为多胺

(PA)、烟胺(NA)和乙烯生物合成过程的副产物,故
而蛋 氨 酸 代 谢 对 植 物 生 长 发 育 甚 是 重 要[35-36]。

Waduwara-Jayabahu等[35]在拟南芥中研究发现,蛋
氨酸代谢参与韧皮部维管组织的分化与形成。乙烯

作为蛋氨酸代谢循环产物可诱导不定根的形成,故
而抑制 乙 烯 的 生 物 合 成 将 影 响 不 定 根 形 成[37]。

SAMS 和MTN 基因作为蛋氨酸代谢的关键基因,
其中在SAMS 基因作用下可生成SAM,而 MTN
是催化蛋氨酸生成 MTR酶,涉及不定根形成[38-39]。
本研究发现,采用IBA和NAA处理的插穗在不定

根原基形成期SAM 的基因大量表达,且前面的研

究与本试验在桃不定根发育中的研究相符,表明蛋

氨酸代谢在桃生根过程中起着重要的作用,且蛋氨

酸代谢与IBA诱导生根存在一定的关系。

PA和NO为植物中重要信使分子,参与植物

体内几乎所有的生理生化过程,包括生长发育、抗逆

性等[40-41]。Corpas等[42]研究表明,植物内源NO主

要存在于木质部和韧皮部,这有利于NO的传递,从
而能够实现根源信号向地上部的运输。L-精氨酸在

植物体内不仅是一种重要的再利用氮素贮藏营养物

质,也是生成PA和一氧化氮(NO)的合成前体。研

究表明,精氨酸可经过 ADC或精氨酸酶-鸟氨酸脱

羧酶(ODC)途径形成PA,也可经 NOS途径形成

NO[40]。本研究中,一氧化氮合酶(putative
 

nitric
 

oxide
 

synthase,NOS)基因在不定根形成过程中呈

上调表达,说明多胺可能参与不定根根原基的形成,
这与屈东海等[43]在锯缘落地生根的研究结果相吻

合。此外,已有研究表明,植物体内脯氨酸的代谢主

要包括鸟氨酸(Orn)和谷氨酸(Glu)2个途径[44]。
其 中,吡 咯 啉-5-羧 酸 合 成 酶(Δ1-pyrroline-5-car-
boxylate

 

synthetase,P5CS)、吡咯啉-5-羧酸还原酶

(pyrroline-5-carboxylate
 

reductase,P5CR)和鸟氨

酸σ-氨基转移酶(ornithine
 

σ-aminotransferase,σ-
OAT)是合成脯氨酸的关键酶,而脯氨酸脱氢酶

(prolinede-hygragenase,PDH)则是脯氨酸降解过

程中的限速酶[45]。本研究中,OAT 基因显著上调,

P5CR、P5CS 和 脯 氨 酰 4-羟 化 酶 系 中 (probable
 

prolyl
 

4-hydroxylase,P4H)基因显著下调。由此可

知,植物体内氨基酸的调节与合成酶相关基因表达

之间存在着很大的相关性,这与曾钰[46]在枳砧上的

研究结果相一致。
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