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摇 摇 摘要:摇 以枸杞果实为试验材料,利用 RACE 技术克隆枸杞酸性转化酶基因 LbAI 的全长 cDNA 序列,应用生物

信息学软件分析 LbAI 预期编码蛋白质特征;采用气相色谱法和实时荧光定量 PCR 技术,分析不同发育阶段枸杞果

实及不同颜色成熟果实中可溶性糖含量及 LbAI 在果实中的相对表达量。 结果显示:LbAI 的 cDNA 序列全长2 252
bp,开放阅读框(ORF)长1 920 bp,编码 642 个氨基酸,LbAI 编码的蛋白质相对分子量和等电点(pI)分别为70 600
和5郾 9,GenBank 登录号为 KM191309。 进化树分析结果显示,枸杞与马铃薯和番茄的亲缘关系最近,相似性在 85%
以上。 随着果实生长发育,枸杞果实中果糖和葡萄糖含量不断升高,而蔗糖呈现出降低趋势;不同颜色枸杞果实中

糖含量差异较大,成熟红色和黄色果实中果糖和葡萄糖含量显著高于黑色果实,但蔗糖含量在黑色果实中最高,在
红色果实中最低;LbAI 相对表达与果实中葡萄糖含量变化基本一致。 表明 LbAI 基因在枸杞果实糖积累过程中具有

重要的作用。
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摇 摇 Abstract:摇 The acid invertase gene (LbAI) full鄄length cDNA sequence from the fruits of wolfberry (Lycium barbarum
L. ) was clone by rapid amplification of cDNA ends (RACE), the features of LbAI鄄encoded protein were analyzed by bioin鄄
formatics software, and the patterns of gene expression and accumulation of soluble sugars at different fruits growth stages
and differently鄄colored fruits of wolfberry were analyzed by real鄄time fluorescent quantitative PCR ( qRT鄄PCR) and gas

chromatography ( GC). The full length of LbAI cDNA
sequence was 2 252 bp, containing a 1920 bp open
reading frame (ORF) which encoded 642 amino acids with
a relative molecular mass of 70 600 and isoelectric point
(pI) of 5. 9. The phylogenetic tree showed that LbAI had
the closest genetic relationship with Solanum tuberosum
and S. lycopersicum,with the similarities above 85% . The
contents of glucose and fructose increased along with the
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fruit growth and development, while sucrose content declined. The contents of glucose and fructose in red and yellow fruits
were significantly higher than those in black fruit at maturity. The content of sucrose in black fruit was the highest and in
red fruit was the lowest. The expression level of LbAI was consistent with the glucose content in fruits. It was suggested that
LbAI might play an important role in sugar accumulation of wolfberry fruits.

Key words:摇 wolfberry; acid invertase; gene cloning; expression; soluble sugar

摇 摇 枸杞为茄科(Solanaceae)枸杞属(Lycium L. )多
年生落叶灌木, 具有很强的抗逆性, 是改良盐碱地

的先锋树种[1鄄3],其果实中含有丰富的糖类物质[4]。
糖是果实品质和风味物质的主要成分,也是色素、氨
基酸、维生素和芳香物质等其他营养成分合成的基

础原料,还参于新陈代谢和能量供给,并在细胞转导

中起着信号分子的作用[5鄄6]。 转化酶是调节蔗糖代

谢的关键酶之一,在枸杞糖积累过程中发挥着主要

作用[7鄄8]。 因此,克隆枸杞转化酶基因,对其进行生

物信息学和表达特性分析,进一步研究转化酶在枸

杞果实发育过程中糖积累的作用具有重要意义。
转化酶广泛存在于高等植物中,不同组织存在

着多种转化酶同工酶形式,主要包括酸性转化酶

(AI)和碱性或中性转化酶(NI)。 酸性转化酶可分

为可溶性酸性转化酶和不可溶性酸性转化酶[9鄄10]。
可溶性酸性转化酶主要存在于液泡中,其活性升高

常与植物幼嫩组织的快速生长、贮藏器官的迅速膨

大相关,其机理可能是蔗糖被 AI 分解为果糖和葡萄

糖,导致液泡渗透压升高,从而诱导液泡生长和细胞

分裂[11鄄12]。 AI 酶活性的缺乏是蔗糖积累的先决条

件,酶活性高于临界阀值时将不再积累高浓度的蔗

糖,主要起分解蔗糖作用[13]。 枸杞果实转色前后枸

杞果实中 AI 活性明显升高,糖的积累以葡萄糖和果

糖为主[14],在成熟宁夏枸杞果实中,葡萄糖和果糖

含量与 AI 和 NI 均呈极显著正相关,糖积累也以果

糖和葡萄糖为主,且蔗糖含量很低[7,15]。 王丽娟

等[16]以宁夏枸杞为试验材料,克隆得到了枸杞可溶

性酸性转化酶(SAI)的全长,并发现该基因在枸杞

花中表达量最高,在根中表达水平较低。 有关枸杞

酸性转化酶(LbAI)分子水平研究相对滞后,克隆的

枸杞 SAI 基因在果实不同发育时期基因表达与糖含

量的关系及其参与果实糖积累的分子机制鲜有报

道。 本研究采用 RACE鄄PCR 技术克隆枸杞 AI 的

cDNA 全长,并用生物信息学分析该基因的序列特

征。 在此基础上,利用 GC 法和 qRT鄄PCR 技术分别

对不同发育阶段枸杞果实中糖含量及 LbAI 相对表

达量进行测定分析,以期为枸杞果实糖积累的分子

机理研究提供理论基础。

1摇 材料与方法

1. 1摇 供试材料

试验以国家枸杞工程技术研究中心枸杞种质资

源圃保存的宁杞 1 号、黄果枸杞和黑果枸杞十年生

枸杞树为材料。 采集宁杞 1 号开花后 9 d、15 d、22
d、27 d 和 34 d 的果实,黄果枸杞和黑果枸杞采集成

熟果实,并分别进行糖含量测定和荧光定量分析。
所有供试材料采样后迅速置于液氮中,在-80 益冰

箱保存。
1. 2摇 试验方法

1. 2. 1摇 总 RNA 的提取及第一链 cDNA 的合成摇 采

用 Trizol 提取液提取宁杞 1 号成熟果实中总 RNA,
提取过程参照 Trizol 试剂盒(天根生化科技有限公

司产品)说明书进行。 cDNA 第一链的合成使用试

剂盒 RevertAid First Strand cDNA Synthesis Kit &
DNase I (Thermo Scientific 公司产品)完成。
1. 2. 2 摇 目的基因中间片段克隆摇 根据 NCBI 公布

的茄科植物(马铃薯、番茄、烟草等)酸性转化酶基

因保守区的核苷酸序列,运用 Primer 5. 0 软件设计

兼并引物 F1 和 R1 (表 1)。 PCR 扩增体系(50郾 0
滋l), 包括10伊PCR buffer Ex Taq 5郾 0 滋l、 dNTP (2
mmol / L) 5郾 0 滋l、上下游引物各(10 滋mol / L) 2郾 0
滋l、模板 cDNA 1郾 0 滋l、Ex Taq (5 U / 滋l) 0郾 5 滋l、
dd H2O 34郾 5 滋l。 反应程序为 94 益预变性 5 min;98
益变性 10 s,60 益退火 30 s,68 益延伸 1 min 30 s,
30 个循环;68 益延伸 5 min。 PCR 产物纯化后与载

体 pMD18T(TaKaRa 公司产品)进行连接,然后转到

感受态细胞上,挑选阳性克隆送到华大基因测序。
1. 2. 3摇 目的基因 5忆端序列克隆摇 根据克隆出中间

片段,设计引物 GSP1、GSP2 和 GSP3(表 1)。 采用

Invitrogen 公司的 5忆RACE System for Rapid Amplifi鄄
cation of cDNA Ends(Version 2. 0)试剂盒进行目的

基因的 5忆端序列克隆。 使用 SUPERSCRIPT 域 RT
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酶和引物 GSP1 对总 RNA 进行目的基因第一链

cDNA的合成,用 RNase Mix 对合成的 cDNA 进行去

RNA 处理,使用 DNA 纯化系统对经 RNAase 处理过

的 cDNA 进行纯化,然后,用 TdT 酶和 dCTP 对纯化

后的 cDNA 进行末端加上多聚 C ( dC)。 以引物

GSP2 和试剂盒里自带的桥连铆钉引物 AAP 对已经

加 dC 尾的 cDNA 进行 PCR 第一轮扩增,扩增体系

(50郾 0 滋l),包括 ddH2O 31郾 5 滋l、10伊PCR buffer 5郾 0
滋l、MgCl2 (25 mmol / L) 3郾 0 滋l、dNTP (10 mmol / L)
1郾 0 滋l、GSP2(10 滋mol / L) 2郾 0 滋l、Abridged Anchor
Primer(10 滋mol / L) 2郾 0 滋l、dC鄄tailed cDNA 5郾 0 滋l、
DNA 聚合酶(5 U / 滋l) 0郾 5 滋l。 扩增程序为 94 益预

变性 2 min;94 益变性为 1 min, 55 益退火 45 s, 72
益延伸 1郾 2 min, 35 个循环; 72 益延伸 5 min。 取出

第一轮 PCR 产物 5 滋l,用引物 GSP3 和试剂盒里自

带的通用扩增引物 AUAP 进行巢式 PCR 第二轮扩

增,扩增程序为 94 益预变性 2 min;94 益变性为 1
min, 54 益退火 45 s, 72 益延伸 1 min, 35 个循环;
72 益延伸 5 min, 5 益保存。 PCR 产物纯化后与载

体 pMD18T (TaKaRa 公司产品)进行连接,然后转

到感受态细胞上,挑选阳性克隆送到深圳华大基因

科技有限公司测序。
1. 2. 4摇 目的基因 3忆端序列克隆摇 根据克隆出的中

间片段,设计引物 3忆461鄄1 和 3忆461鄄2(表 1)。 采用

Clontech 公司生产的 SMARTerTM RACE cDNA Am鄄
plification Kit 试剂盒进行目的基因的 3忆端序列克

隆。 使用逆转录酶 SMARTScribeTM Reverse Tran鄄
scriptase 和引物 3忆CDS primer A 对总 RNA 进行逆转

录合成 cDNA,以引物 3忆461鄄1 和 UPM,对合成的

cDNA 为模板进行第一轮 PCR 扩增,扩增体系(50
滋l),包括 ddH2O 31郾 0 滋l、10伊Advantage 2 PCR buff鄄
er 5郾 0 滋l、50伊Advantage 2 Polymerase Mix 1郾 0 滋l、
dNTP ( 10 mmol / L ) 1郾 0 滋l、 3忆 461鄄1 引 物 ( 10
滋mol / L) 2郾 0 滋l、UPM 引物(10X) 5郾 0 滋l、cDNA 5郾 0
滋l。 扩增程序为 94 益变性 4 min; 94 益 30 s,72 益
3 min,5 个循环;94 益 30 s,70 益 30 s,72 益 3 min,
5 个循环;94 益 30 s,68 益 30 s,72 益 3 min,27 个

循环。 将第一轮 PCR 扩增产物稀释 50 倍后,用引

物 3忆461鄄2 和 UPM 进行第二轮 PCR 扩增。 扩增程

序为 94 益变性 4 min; 94 益 30 s,72 益 3 min, 5 个

循环;94 益 30 s,70 益 30 s,72 益 3 min,5 个循环;
94 益 30 s,68 益 30 s,72 益 3 min,27 个循环, 5 益

保存。 PCR 产物纯化后与载体 pMD18T ( TaKaRa
公司产品)进行连接,然后转到感受态细胞上,挑选

阳性克隆送到深圳华大基因科技有限公司测序。
1. 2. 5摇 全长 cDNA 拼接验证摇 运用 ContigExpress
软件对酸性转化酶基因的中间片段、5忆片段、3忆片
段进 行 拼 接, 利 用 NCBI 网 站 上 Open Reading
Frame Finder 软件对拼接结果进行编码区分析。
在编码区序列两端设计 1 对引物 F2 和 R2 (表

1),对拼接结果进行 PCR 扩增验证。 扩增体系

(50郾 0 滋l): 包括10伊 PCR buffer Ex Taq 5郾 0 滋l、
dNTP (2 mmol / L)5郾 0 滋l、引物各(10 滋mol / L)2郾 0
滋l、模板 cDNA 1郾 0 滋l、Ex Taq (5 U / 滋l) 0郾 5 滋l、
ddH2O 34郾 5 滋l。 扩增程序为 94 益变性 4 min; 94
益 30 s,55 益 30 s,72 益 3min,35 个循环; 72 益
10 min, 5 益 保 存。 PCR 产 物 纯 化 后 与 载 体

pMD18T (TaKaRa 公司产品)进行连接,然后转到

感受态细胞上,挑选阳性克隆送到深圳华大基因

科技有限公司测序。
1. 2. 6 摇 生 物 信 息 学 分 析 摇 利用网站 ( http: / /
www. expasy. ch / tools / pi_tool. html)分析 LbAI 基因

所编码蛋白质的等电点和分子量,并利用 DNAStar
软件生成 LbAI 氨基酸序列进化树,分析其进化关

系。 利用 MEGA5. 0 软件进行基因氨基酸序列同

源性比较。
1. 2. 7摇 实时荧光定量表达分析摇 根据 LbAI 的全长

cDNA 序列设计 PCR 引物 F3 和 R3(表 1), 以枸杞

18S 基因作为内参基因,设计引物 18S鄄F 和 18S鄄R
(表 1)。 不同发育阶段枸杞果实和不同颜色枸杞果

实 RNA 提取第一链 cDNA 的合成按照方法 1. 2. 1
进行,采用 BIO鄄RAD CFX ConnectTM 荧光定量 PCR
检测系统进行试验,使用 Power SYBR 襅 Green PCR
Master Mix (Applied Biosystems 襅)试剂,反应体系

为2伊SYBR PCR Mix 10郾 0 滋l、正反向引物各 0郾 5 滋l、
cDNA 0郾 5 滋l,加水至 20郾 0 滋l,每个样品设计 3 个重

复。 反应程序为 95 益预变性 3 min;95 益 10 s,55
益 30 s,72 益 30 s,40 个循环; 65 益开始以 1 s 0郾 5
益逐步升温至 95 益。 反应完成后进行溶解曲线分

析,参照 2-吟吟CT法计算基因的相对表达量。
1. 2. 8摇 可溶性糖测定摇 参照 Zhao 等[4] 方法,用气

相色谱法测定枸杞果实中的可溶性糖含量。 采用

Microsoft Excel 2003 对可溶性糖含量和相对表达量

进行作图分析。
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表 1摇 所用引物序列

Table 1摇 Primes used in the experiment

引物名称 摇 摇 摇 摇 引物序列 (5忆寅3忆) 摇 摇 说明

F1 AAYTGGATGAAYGATCCTAATGG 中间片段扩增

R1 TCASTTT CHCCAATCCAWCCCCA

GSP1 GGCGAAAGGCAAGTAG 5忆端片段扩增

GSP2 CCCCATGTGATATTTCCCCAA

GSP3 ATGGTACCATCCCTTGTGG

3忆461鄄1 ATAACGGGCCAGGTATAAAGCATGTGC 3忆端片段扩增

3忆461鄄2 TTGGGTTGAG GCT GGACTATGGGAA

F2 GATTCCTCAATCTTCCATAC 全长扩增

R2 CCATTTCTTAATGGGACAGGTG

F3 CAGTCACCGGAGTTGCAAAA 实时定量荧光 PCR

R3 ACCACGCGTAGGAAACAGTA

18S鄄F CGCGGAAGTTTGAG GCAATA 实时定量荧光 PCR 的内参基因

18S鄄R TTCAAAGATTACCCGGGCCT

2摇 结果与分析

2. 1摇 枸杞 LbAI 的克隆与分析

在 NCBI 中依据登录的茄科植物酸性转化酶基

因的保守区域设计兼并引物 F1 和 R1,克隆出枸杞

AI 中间片段(图 1), 测序结果为 830 bp。 根据得到

的中间保守序列设计 5忆和 3忆末端的 RACE 引物,5忆
端片段测序结果为 502 bp(图 1),3忆端片段测序结

果1 058 bp(图 1)。 将克隆到的 3 个部分片段利用

ContigExpress 软件进行拼接,获得了枸杞 AI 基因全

长 cDNA 序列,全长2 190 bp,其中 ORF 为1 920 bp,
编码 642 个氨基酸。 在编码区设计引物 F2 和 R2,
PCR 扩增产物见图 1,测序结果为2 252 bp,与拼接

结果的编码区大小相符,说明拼接结果正确,该基因

命名为 LbAI,GenBank 登录号为 KM191309。
2. 2摇 枸杞 LbAI 氨基酸序列及进化树分析

枸杞 LbAI 的 cDNA 序列及其推导氨基酸组成

如图 2 所示,利用 DNAStar、ORF Finder 和 BioXM 软

件分析,该序列含有完整的开放阅读框,编码 642 个

氨基酸,起始密码子为 ATG,终止密码子为 TAA,编
码产物的分子量为70 600,等电点为 5郾 9;其中酸性

氨基酸(Asp+Glu)60 个,碱性氨基酸(Arg+Lys)50
个。 脂肪系数为 84郾 19,不稳定参数为 40郾 21,根据

不稳定参数值在 40 以下为稳定蛋白质,可推断 LbAI
所编码的蛋白质为不稳定蛋白质。

M:DL2000 marker;1:中间片段;2:5忆端片段;3:3忆端片段;4:ORF。
图 1摇 枸杞 LbAI的中间片段、5忆片段、3忆片段和全长 PCR 电泳

图

Fig. 1摇 Agarose gel electrophoresis of PCR product in interme鄄
diate, 5忆RACE, 3忆RACE and full鄄length of LbAI gene

经过 NCBI 网站和 BLAST 比对,发现 LbAI 的核苷

酸序列与马铃薯(ABF18956. 1)、番茄(ADE44160. 1)和
甜瓜(ABX55832. 1)的 LbAI 核苷酸序列相似性较高,分
别为 86%、85%和 85%;与水稻(AAD10239. 1)和苜蓿

(AES90955. 2) 的 LbAI 核苷酸序列相似性较低,分别为

66%和 60%。 将枸杞与以上 5 个物种进行氨基酸序列

多重比对(图 3),利用 Mega6. 06 软件将 LbAI 与 NCBI
检索的酸性转化酶进行氨基酸序列比对,并构建系统

进化树,结果(图 4)显示,枸杞与马铃薯、番茄等茄科植

物亲缘关较近;与梨和苜蓿等关系较远。
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下画线代表起始密码子;*代表终止密码子。
图 2摇 枸杞 LbAI基因的 cDNA 序列及其所推导氨基酸序列

Fig. 2摇 The cDNA sequence and deduced amino acid sequence of LbAI gene
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A:樱桃番茄 Solanum lycopersicum(ADE44160. 1); B:甜瓜 Cucumis melo(ABX55832. 1); C:马铃薯 Solanum tuberosum(ABF18956. 1);D:枸杞

Lycium(KM191309);E:水稻 Oryza sativa Japonica Group(AAD10239. 1);F:苜蓿 Medicago truncatula (AES90955. 2)。
图 3摇 枸杞 LbAI基因编码的氨基酸序列与其他物种同源氨基酸序列多重比对

Fig. 3摇 Alignment of the deduced amino acid sequences of wolfberry LbAI and other species
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图 4摇 枸杞 LbAI基因编码的氨基酸序列与其他植物 LbAI基因编码的氨基酸序列的发育树分析

Fig. 4摇 Phylogenetic tree of wolfberry and other species based on LbAI amino acid sequence

2. 3摇 枸杞 LbAI 表达分析

2. 3. 1摇 不同发育阶段枸杞果实中 LbAI 表达模式摇
通过 qRT鄄PCR 研究 LbAI 在不同发育阶段枸杞果实

中表达情况(图 5A),并利用气相色谱法分析不同发

育阶段枸杞果实中果糖、葡萄糖和蔗糖含量变化(图
5B)。 发现 LbAI 在开花后 9 ~ 14 d 相对表达量显著

降低,在开花后 14 ~25 d 表达量缓慢降低,在开花后

25 d 达到最低,之后快速升高,开花后 34 d(果实成熟

期)的 LbAI 相对表达量升至最高。
糖含量测定结果(图 5B)显示,枸杞果实中果糖

和葡萄糖含量随着果实生长发育逐渐升高,在开花后

34 d(果实成熟期)的升至最高,即为 40郾 7 mg / g和
2郾 49 mg / g; 果实中蔗糖含量随着果实生长发育逐渐

降低,在开花后 34 d 的降至最低,即为 0郾 68 mg / g。
比较分析不同发育阶段枸杞果实中 LbAI 表达量与果

实中果糖、葡萄糖和蔗糖含量变化的关系,发现果实

中 LbAI 表达量与果糖和葡萄糖含量成线性正相关,
相关系数为 0郾 627 和 0郾 748,而与蔗糖含量成线性负

相关,相关系数为 -0郾 519。 可见,在果实发育过程

中,LbAI 对果实中葡萄糖含量影响较大。

A:枸杞果实中 LbAI 相对表达量;B:枸杞果实中糖含量。
图 5摇 不同发育时期枸杞果实中 LbAI 基因表达量及糖含量

Fig. 5摇 Expression level of LbAI and sugar contents in wolfberry fruits at different growth and developmental stages

2. 3. 2摇 不同颜色果实中 LbAI 表达模式摇 通过对不

同颜色枸杞成熟果实中 LbAI 的 qRT鄄PCR 分析(图
6A),发现该基因在黄色果实中相对表达量最高,在
黑色果实中最低,红色果实居中,其中,黄色果实中

表达量是红色果实的 1郾 1 倍,是黑色果实的 300 倍。
分析不同颜色枸杞成熟果实中糖含量变化,结果

(图 6B) 显示,果糖在红色果实中最高,为 40郾 7
mg / g;葡萄糖在黄色果实中最高,为 2郾 8 mg / g;果糖
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与葡萄糖在黑色果实中均最低,分别为 7郾 7 mg / g和
1郾 1 mg / g )。 蔗 糖 在 黑 色 果 实 中 最 高, 为 1郾 38
mg / g; 在红色果实中最低,为 0郾 68 mg / g。 比较不同

颜色枸杞果实中 LbAI 表达量与果实中果糖、葡萄糖

和蔗糖含量变化的关系,发现果实中 LbAI 表达量与

果糖、葡萄糖含量成线性正相关,相关系数分别为

0郾 496 和 0郾 996,而与蔗糖含量成线性负相关,相关

系数为 -0郾 995。 可见,LbAI 对不同颜色果实中葡萄

糖和蔗糖含量影响较大。

A:LbAI 基因相对表达量;B:糖含量。
图 6摇 不同颜色枸杞果实中 LbAI 基因表达量及糖含量

Fig. 6摇 Expression level of LbAI and sugar contents in differently鄄coloured fruit of wolfberry

3摇 讨 论

自从胡萝卜中分离出第一个酸性转化酶基

因[17]以来,现已从番茄[18]、马铃薯[19]、拟南芥[20]、
葡萄[21]、甜瓜[12]、甘蔗[22]等多种作物中分离到编码

该酶的全长或部分核苷酸序列。 这些基因分为两大

类:一类是碱性等电点的与细胞壁紧密相连转化酶,
另一类是酸性等电点的液泡酸性转化酶[23]。 本研

究通过同源克隆法从宁夏枸杞果实中成功获得 AI
的 cDNA 序列,并拥有完整的编码框,根据 AI 基因

编码的氨基酸序列分析,枸杞与其他茄科物种具有

很高的同源性。 利用 PSORT 在线服务器进行 AI 基
因所编码蛋白质亚细胞定位,发现该蛋白质可能位

于液泡上,可见,LbAI 属于液泡酸性转化酶基因。
本研究通过 qRT鄄PCR 技术,分析宁夏枸杞不同

发育阶段果实中 LbAI 表达特征,发现随着果实生长

发育 LbAI 表达水平呈现出高鄄低鄄高趋势,其中,成熟

果实中 LbAI 高度表达,且显著高于其他发育阶段。
这与番茄 TIAI 在成熟果实中高度表达相一致[24],
但不同于甜橙 AI 在果实成熟过程中的逐渐减弱表

达[25]。 本研究发现 LbAI 表达高峰在枸杞果实成熟

期。 前人对玉米[26] 和木薯[27] 的转化酶基因的研究

也得出相似的结论。 本研究对不同颜色成熟枸杞果

实中 LbAI 的表达分析发现 LbAI 在 3 份枸杞材料中

都有表达,且在黄色果实中表达量最高,在黑色果实

中最低,红色果实居中。 这些结果表明 LbAI 参与不

同颜色枸杞果实的生长发育,其在黄色果实中的高

表达有利于促进果糖积累,这与 AI 参与甘蔗和甜橙

调节果实中糖分积累[22, 28]相一致,但该基因是否与

枸杞果实花色素苷生物合成有关需要进一步研究。
本研究测定了宁夏枸杞不同发育阶段和不同颜

色果实中糖含量,随着果实的发育果糖和葡萄糖含

量显著升高,而蔗糖含量不断降低,这与其他研究一

致[4],且果糖和葡萄糖含量和 LbAI 表达量从开花后

14 d 大体上呈现出相似变化趋势,在果实成熟期两

者均达到最高值;不同颜色果实中糖含量为红色果

实果糖含量最高,黄色果实中葡萄糖含量最高,黑色

果实中两者含量均最低。 枸杞果实中葡萄糖含量和

LbAI 表达量呈现出较高的一致性( r = 0郾 996**),这
说明 LbAI 对枸杞果实中糖积累具有主要作用。 有

关果实中 LbAI 是否还有其他功能还有待于进一步

的研究。
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