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　 　 摘要:　 以瑞光 １９ 号(白肉)、浙金 ３ 号(黄肉)、红肉大红袍(ＤＢＦ￣基因型ꎬ红肉)桃果实为试验材料ꎬ研究了 ３
种果肉颜色的桃原花青素积累动态及其机制ꎮ 结果表明ꎬ在果实发育过程中ꎬ３ 种不同肉色的桃原花青素含量和积

累趋势差异明显ꎮ 白肉桃和黄肉桃中原花青素积累都伴随着果实成熟而降低ꎻＤＢＦ￣基因型红肉桃则恰好相反ꎬ含
量随果实发育急剧升高ꎬ成熟时达到最高ꎮ 无色花青素还原酶(ＬＡＲ)、花青素还原酶(ＡＮＲ)的酶活力及其编码基因

在转录水平的表达量ꎬ分别在 ３ 种肉色桃中与原花青素积累趋势一致ꎻ在白肉桃和黄肉桃中ꎬＬＡＲ 与原花青素的积

累更为密切ꎻ而在红肉桃中ꎬＡＮＲ 与原花青素的积累更为密切ꎮ
关键词:　 桃ꎻ 肉色ꎻ 原花青素ꎻ ＬＡＲ 酶ꎻ ＡＮＲ 酶
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　 　 原花青素广泛存在于植物树干、叶、花、果和种

子中ꎬ对植物的生长发育和人体动物健康均有重要

作用[１￣２]ꎮ 通过对拟南芥、西班牙三叶草和葡萄等几

个模式植物的研究ꎬ原花青素合成机制已经比较明

晰[３]ꎮ 从苯丙烷途径开始ꎬ通过无色花青素还原酶

(Ｌｅｕｃｏａｎｔｈｏｃｙａｎｉｄｉｎ ｒｅｄｕｃｔａｓｅꎬＬＡＲ) 和花青素还原

酶(Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｄｉｎ ｒｅｄｕｃｔａｓｅꎬＡＮＲ)２ 个途径形成原花

青素ꎬ因此 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 是直接调控原花青素单体以

及聚合结构单元形成的关键酶基因ꎮ
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原花青素在果品中含量极为丰富ꎬ其生理作用显

得尤为突出[１]ꎮ 一是可为果树防御生物及非生物伤

害ꎬ保证其生长发育和产量ꎻ二是与果实品质和风味

密切相关ꎬ赋予鲜食果品果肉以及果汁、葡萄酒等加

工产品独特的口感ꎻ三是原花青素还是影响果品与葡

萄酒等储藏期的关键因素之一ꎻ四是相较于果品中维

生素和花色素苷等有益成分ꎬ其具有更高的抗氧化能

力ꎬ为人类抵御各种疾病ꎮ 因此ꎬ原花青素现已成为

研究与培育富含有益成分果品的重要指标ꎮ
桃[Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ(Ｌ.) Ｂａｔｓｃｈ]是全球重要的蔷

薇科果树ꎬ栽培广泛ꎬ生产中心国包括中国、意大利、
西班牙和美国等ꎮ 桃种质资源丰富ꎬ果实按肉色主

要分为白肉桃、黄肉桃、红肉桃(包括 ｂｆｂｆ￣基因型和

ＤＢＦ￣基因型) ３ 种类型[４]ꎮ 桃果实富含抗氧化成

分ꎬ与可可、葡萄酒、茶及苹果、草莓等一样ꎬ桃ꎬ特别

是 ＤＢＦ￣基因型红肉桃果实中原花青素含量丰富ꎬ鲜
果中总含量约为 ９０~７００ ｍｇ / ｋｇ[５]ꎬ现已分离出儿茶

素和表儿茶素单体以及各种低聚和高聚产物ꎬ对其

中主要成分作了定性定量分析[６￣７]ꎮ 桃果实中原花

青素随发育期的积累和代谢机理的相关报道甚少ꎬ
且相关研究均是以白肉桃为材料[８￣１０]ꎬ红肉桃和黄

肉桃相关研究尚未涉及ꎬＬＡＲ 和 ＡＮＲ 等关键酶的酶

学特性亦未见报道ꎮ
作者在前期研究中发现ꎬ白、黄、红 ３ 种肉色桃

成熟果肉中的原花青素单体儿茶素和表儿茶素含量

存在显著差异[１１]ꎮ 因此ꎬ本研究将以瑞光 １９ 号(白
肉)、浙金 ３ 号(黄肉)、红肉大红袍(ＤＢＦ￣基因型ꎬ
红肉)为材料ꎬ进行 ３ 种果肉颜色的桃原花青素积

累动态的生理数据采集ꎬ测定调控原花青素合成的

关键酶 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力ꎻ克隆关键酶编码基因

(ＬＡＲ、ＡＮＲ)ꎬ并分析其在果实发育过程中的表达ꎮ
旨在从生理、生化(酶)和转录水平解析不同肉色桃

原花青素积累动态及其机制ꎬ为探讨桃原花青素合

成机理提供基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料及取样

本研究材料瑞光 １９ 号(白肉)、浙金 ３ 号(黄
肉)、红肉大红袍(ＤＢＦ￣基因型ꎬ红肉)均取自国家果

树种质南京桃资源圃ꎬ按照常规栽培方法种植ꎬ统一

田间管理ꎮ 每个品种从盛花后 ３０ ｄ 开始ꎬ每隔 ７ ｄ
取 １ 次样品ꎬ每次分别取 １８ 个果ꎬ分为 ３ 组ꎬ称量每

个果实大小ꎬ快速削皮ꎬ果肉切碎混合液氮冻存ꎮ 参

照 Ｌｏｍｂａｒｄｏ 等[１２]的方法ꎬ根据每个品种每个发育

期的果实大小平均值拟合各桃品种发育的 Ｓ 曲线

(图 １)ꎬ确定各品种的果实发育阶段和样品点(表
１)ꎮ

图 １　 桃果实发育曲线图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｐｅａｃｈ ｆｒｕｉｔ

表 １　 桃果实发育期采样点

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｐｅａｃｈ ｆｒｕｉｔ ｄｕｒｉｎｇ ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｐｅｒｉｏｄ

品种　
果实发育期 (ｄ)

Ｓ１ Ｓ２ Ｓ３ Ｓ４ Ｈ

瑞光 １９ 号 ３０ ５８ ７９ ９３ １００

浙金 ３ 号 ３０ ５８ ８６ １００ １０７

红肉大红袍 ３０ ５８ ７９ ９３ １００
Ｓ１、Ｓ２、Ｓ３、Ｓ４、Ｈ 分别表示果实发育天数ꎮ

１.２　 原花青素的提取与测定

将适量样品烘干至恒质量ꎬ粉碎ꎬ过 ４０ 目筛之

后ꎬ称取约 ０􀆰 ０５ ｇꎬ加入 １􀆰 ２５ ｍｌ ６０％乙醇提取液ꎬ用
超声提取法进行提取ꎬ超声功率 ３００ Ｗꎬ破碎 ５ ｓꎬ间
歇 ８ ｓꎬ提取 ３０ ｍｉｎꎬ １２ ０００ ｒ / ｍｉｎꎬ２５ ℃ꎬ离心 １０
ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ用提取液定容至 １􀆰 ２５ ｍｌꎬ待测ꎮ 吸

取 ４０ μｌ 待测液和 １６０ μｌ 工作液(工作液试剂盒购

自苏州科铭生物技术有限公司)ꎬ混匀ꎬ３０ ℃ 水浴

３０ ｍｉｎꎬ在酶标仪(Ｂｅｒｔｈｏｌｄ ＴｒｉＳｔａｒ ＬＢ９４１ꎬ 德国)上
进行 ５００ ｎｍ 单波长测定ꎮ 以 ４０ μｌ 待测液和 １６０ μｌ
Ｈ２Ｏ 的混合液为对照ꎮ 原花青素含量单位为ｍｇ / ｇ
(干质量ꎬＤＷ)ꎬ计算公式如下:

标准曲线:Ｙ＝ ０.０１９ ４ｘ＋０.０００ ６ꎬＲ２ ＝ ０􀆰 ９９９

原花青素含量＝
Ａ５００－０.０００ ６

０.０１９ ４
×５.０×２.５ /样品质

量×１０－３ ＝ ０.６４５ ０×(Ａ５００－０.０００ ６) /样品质量
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１.３　 ＡＮＲ 和 ＬＡＲ 的提取和酶活力测定

取 １ ｇ 果肉加入等量的 ＰＶＰＰꎬ液氮研磨后加入

ｐＨ７.４的 ＰＢＳ 缓冲液 ４ ℃离心ꎬ上清液即为粗酶液ꎮ
参考 Ｘｉｅ 等[１３]和杨琴等[１４] 的方法ꎬ并作一定修改ꎮ
２００ μｌ 反应体系包括 ０􀆰 １ ｍｏｌ / Ｌ的柠檬酸磷酸缓冲

盐(ｐＨ６􀆰 ５)、粗酶液、反应底物[其中无色花青素还

原酶的反应底物为二氢斛皮素(０􀆰 ６ ｍｏｌ / Ｌ)ꎬ花青素

还原酶的反应底物为矢车菊素(０􀆰 ６ ｍｍｏｌ / Ｌ)]、辅
酶 ＮＡＤＰＨ ( ２ ｍ ｍｏｌ / Ｌ) 和 ｐＨ７􀆰 ０ 的 Ｔｒｉｓ􀅰ＨＣｌ 缓
冲液(０􀆰 １ ｍｏｌ / Ｌ)ꎬ于 ４０ ℃下分别反应 ３０ ｍｉｎꎬ １０
倍体积乙酸乙酯终止反应ꎬ经萃取浓缩后ꎬ甲醇定容

至 ０􀆰 ５ ｍｌꎮ 在酶标仪 ( Ｂｅｒｔｈｏｌｄ ＴｒｉＳｔａｒ ＬＢ９４１ꎬ 德

国)上进行 ２８０ ｎｍ 单波长测定ꎮ 利用原花青素标

准品做标准曲线计算相对酶活力ꎬ单位为ｍｇ / ｇ(鲜
质量ꎬＦＷ)ꎬ试验重复 ３ 次ꎮ
１.４　 果肉总 ＲＮＡ 的提取和荧光定量 ＰＣＲ

果肉总 ＲＮＡ 提取利用 ＥＡＳＹａｐｉｎ Ｐｌｕｓ Ｐｌａｎｔ

ＲＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒(钟鼎ꎬＲＫ１６￣２０Ｔ)ꎬ提取步骤按照

试剂盒说明书进行ꎬ总 ＲＮＡ 经琼脂糖凝胶电泳以及

紫外分光光度计检测纯度合格后备用ꎮ 第一链 ｃＤ￣
ＮＡ 合成采用 ＡＭＶ Ｆｉｒｓｔ Ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ 合成试剂盒

(钟鼎ꎬＰＣ０１￣５０Ｔ)ꎬ方法参考说明书ꎬ反应条件设

置:２５ ℃ １０ ｍｉｎꎬ４２ ℃ ３０ ｍｉｎꎬ８５ ℃ ５ ｍｉｎꎮ 荧光定

量 ＲＴ￣ＰＣＲ 引物和内参基因参考 Ｄａｎｉｅｌａ 等[９] 和

Ｔｏｎｇ 等[１５]的研究ꎮ 引物序列(表 ２)委托生工生物

工程(上海)股份有限公司合成ꎮ 荧光定量 ＲＴ￣ＰＣＲ
在 ＡＢＩ ７５００ 型荧光定量 ＰＣＲ 仪中进行ꎬ利用 ＨｉＳ￣
ｃｒｉｐｔ ＱＲＴ ＳｕｐｅｒＭｉｘ 同引物(正反向引物各 ０.４ μｌ)
和 ｃＤＮＡ 模板(２ μｌ)配置 ２０ μｌ 反应体系ꎬ设置 ３ 次

重复ꎮ 荧光定量 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增条件设置:扩增程序

为 ９４ ℃ ３０ ｓꎻ９４ ℃ ２０ ｓꎬ５５ ℃ ２０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓ 循环

４５ 次ꎬ７２ ℃单点检测信号ꎮ 溶解程序为:９５ ℃ ０ ｓꎬ
６０ ℃ １５ ｓꎬ９５ ℃ ０ ｓꎬ连续检测信号ꎮ 采用 ２－ΔΔＣｔ法

对数据进行相对定量分析ꎮ

表 ２　 荧光定量 ＰＣＲ 扩增引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ

基因 序列号 正向引物(５′➝３′) 反向引物(５′➝３′)

ＡＮＲ ＡＭ２８８３００ ＡＣＴＴＣＡＡＧＧＣＴＡＡＧＧＧＧＣＴＧＣＴＧ ＣＣＡＡＧＣＣＡＧＡＴＡＡＡＣＧＣＣＡＡＴＣＡＣ

ＬＡＲ ＡＪ８７２９２６ ＣＡＴＣＣＡＣＧＧＧＧＡＡＡＴＴＣＡＣＣＴＧ ＡＣＣＣＴＴＣＣＣＡＧＡＧＴＴＡＣＣＡＴＣＡＣＴＧＡ

Ａｃｔｉｎ ＴＣ１２２３ ＧＴＴＡＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＧＣＧＴＣＴＴＣＧ ＣＴＴＣＡＣＣＡＴＴＣＣＡＧＴＴＣＣＡＴＴＧＴＣ

２　 结果与分析

２.１　 桃果实发育过程中果肉原花青素的积累变化

　 　 桃果肉原花青素含量随果实发育的积累变化见

图 ２ꎮ ３ 个桃品种原花青素含量差异很大ꎬ在发育过

程中含量分布分别为 ０.２２~ ０􀆰 ５３ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷ、０.１４~
０􀆰 ３４ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷ 和 ０.１０~ ０􀆰 ９０ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎻ原花青素

积累变化趋势差异明显ꎮ 瑞光 １９ 号含量变化趋势呈

倒 Ｖ 形ꎬ初期较低ꎬ在 Ｓ４ 时期急剧积累(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ达
到 ０􀆰 ５３ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎬ在成熟时又快速下降ꎬ含量为

０􀆰 ２２ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎮ 浙金 ３ 号初期含量最高ꎬ为 ０􀆰 ３４
ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎬＳ２ 到 Ｓ３ 时期快速降低(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ在果实

发育的后期含量趋于平稳ꎬ成熟时含量为 ０􀆰 １５
ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎮ 红肉大红袍的原花青素含量在果实发育

前期均处于很低的水平ꎬ甚至在 Ｓ２ 时期明显下降ꎬ但
随着果实发育ꎬ其含量急剧增加ꎬ成熟时达到最高ꎬ高

达 ０􀆰 ９０ ｍｇ / ｇꎬ ＤＷꎮ 在 Ｓ１ 时期ꎬ原花青素含量表现

为浙金 ３ 号>瑞光 １９ 号>红肉大红袍ꎬ其中浙金 ３ 号

是红肉大红袍的 ２ 倍(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ到了 Ｈ 时期ꎬ原花青

素含量则为红肉大红袍>瑞光 １９ 号>浙金 ３ 号ꎬ红肉

大红袍是瑞光 １９ 号和浙金 ３ 号的 ５ 倍(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
２.２　 桃果实发育过程中 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力

　 　 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 随桃果实发育的酶活力变化见图

３ꎮ 同一桃品种中 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力大小有差

异ꎬ但变化趋势基本一致ꎻ而 ３ 个桃品种之间 ＬＡＲ
和 ＡＮＲ 酶活力变化趋势差异明显ꎬ在发育不同时期

活力差异大ꎮ
　 　 瑞光 １９ 号 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力变化趋势较一

致ꎬ均是在 Ｓ１ 至 Ｓ３ 时期升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ在 Ｓ４ 时期

急剧升高(Ｐ< ０􀆰 ０１)ꎬ然后急剧下降(Ｐ< ０􀆰 ０１)ꎻ但
ＬＡＲ 的酶活力(０.２８~ ０􀆰 ７４ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷ)在各个发育

阶段均略高于 ＡＮＲ (０.１１~ ０􀆰 ６１ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷ)ꎮ 浙金
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３ 号 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力(０.２０~ ０􀆰 ４３ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷ
和 ０.１５~０􀆰 ４６ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷ)和变化趋势均基本相同ꎬ
表现为随着果实发育逐渐降低ꎬＨ 时期达到最低

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 红肉大红袍 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的酶活力分别

为 ０.１７~ ０􀆰 ３６ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷ和 ０.１２~ ０􀆰 ８０ ｍｇ / ｇꎬ ＦＷꎬ
除了 Ｓ１ 和 Ｓ２ 时期 ＬＡＲ 酶活力略高于 ＡＮＲ 外ꎬ其他

时期ꎬ特别是果实成熟期ꎬＡＮＲ 酶活力远远大于

ＬＡＲꎻ２ 个酶的酶活力变化趋势也有轻微差异ꎬＬＡＲ
酶活力在 Ｓ１ 至 Ｓ３ 时期没有显著差异ꎬ在 Ｓ４ 和 Ｈ
时期则显著升高(０.０１<Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＡＮＲ 酶活力在 Ｓ１
至 Ｓ２ 时期没有显著差异ꎬ从 Ｓ３ 时期开始显著增强

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

Ｓ１、Ｓ２、Ｓ３、Ｓ４、Ｈ 见表 １ꎮ
图 ２　 桃果肉中原花青素含量变化

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｐｒｏａｎｔｈｏｃｙａｎｉｄｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｆｌｅｓｈ ｏｆ ｐｅａｃｈ

Ｓ１、Ｓ２、Ｓ３、Ｓ４、Ｈ 见表 １ꎮ
图 ３　 桃果实发育过程中 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 酶活力

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ＬＡＲ ａｎｄ ＡＮＲ ｄｕｒｉｎｇ ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄ

　 　 在 Ｓ１ 时期ꎬＬＡＲ 的活性表现为浙金 ３ 号>瑞光

１９ 号>红肉大红袍ꎬ其中浙金 ３ 号是红肉大红袍的

２􀆰 ０ 倍ꎻ到了 Ｈ 时期ꎬＬＡＲ 的活力则为瑞光 １９ 号>红
肉大红袍>浙金 ３ 号ꎮ ＡＮＲ 的活力和 ＬＡＲ 相似ꎬ即
在 Ｓ１ 时期ꎬＡＮＲ 的活力为浙金 ３ 号>瑞光 １９ 号>红
肉大红袍ꎬ浙金 ３ 号的 ＡＮＲ 酶活力是瑞光 １９ 号和

红肉大红袍的 ５􀆰 ０ 倍ꎻ到了 Ｈ 时期ꎬＡＮＲ 的活力则

为红肉大红袍>瑞光 １９ 号>浙金 ３ 号ꎬ红肉大红袍

是瑞光 １９ 号的 ２.５ 倍、浙金 ３ 号的 ７􀆰 ０ 倍ꎮ
２.３　 桃果实发育过程中 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 的基因表达

　 　 定量 ＰＣＲ 结果见图 ４ꎮ 结果表明同一桃品种中

ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 基因在转录水平的表达量有差异ꎬ但变

化趋势基本一致ꎮ 瑞光 １９ 号 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 表达量均

是在 Ｓ４ 时期达到最高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ然后在 Ｈ 时期急

剧下降(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 浙金 ３ 号 ＬＡＲ 基因在转录水平

的表达量在 Ｓ１ 时期最高ꎬ并在 Ｓ２ 时间急剧降低

(Ｐ<０.０１)ꎬ之后ꎬ随着果实发育变化不显著ꎻ然而ꎬ
ＡＮＲ 基因在 Ｓ１ 至 Ｓ４ 各时期的表达量没有显著差

异ꎬ但显著高于 Ｈ 时期(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 红肉大红袍 ＬＡＲ
和 ＡＮＲ 表达量变化趋势有轻微差异ꎬＬＡＲ 基因在 Ｓ１
至 Ｓ３ 时期的表达水平没有显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ但
从 Ｓ４ 时期开始至 Ｈ 时期则显著升高(Ｐ< ０􀆰 ０１)ꎻ
ＡＮＲ 基因的表达水平则随着果实不同发育时期而

显著升高ꎬ在 Ｓ４ 时期达到最高水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
３ 个桃品种之间 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 表达量变化趋势

差异明显ꎬ在发育不同时期表达量差异大ꎮ 在 Ｓ１ 时
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期ꎬＬＡＲ 基因在转录水平的表达量由高到低依次为

浙金 ３ 号>红肉大红袍>瑞光 １９ 号ꎬ其中浙金 ３ 号

ＬＡＲ 的表达量是红肉大红袍和瑞光 １９ 号的 ２ 倍

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ而在 Ｈ 期ꎬＬＡＲ 的表达量由高到低依次

为 红肉大红袍>瑞光 １９ 号>浙金 ３ 号ꎮ 然而ꎬＡＮＲ

的表达量在 Ｓ１ 时期表现为浙金 ３ 号> 瑞光 １９ 号>
红肉大红袍ꎬ但到 Ｈ 时期ꎬ则恰好相反ꎬ表现为 红肉

大红袍>瑞光 １９ 号>浙金 ３ 号ꎬ其中红肉大红袍的

ＡＮＲ 表达量约为瑞光 １９ 号和浙金 ３ 号的 １０ 倍(Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎮ

Ｓ１、Ｓ２、Ｓ３、Ｓ４、Ｈ 见表 １ꎮ
图 ４　 桃果实发育过程中 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 基因表达

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＬＡＲ ａｎｄ ＡＮＲ ｄｕｒｉｎｇ ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｅｒｉｏｄ

３　 讨 论

原花青素的相关研究在其他果品中已非常深入

和广泛ꎬ 如葡萄[１６]、 柿子[１７]、 苹果[１８]、 草莓[１９]、
杏[２０]、黑莓[２１] 等ꎬ相关报道涉及原花青素在果实中

的组成和随发育期的含量变化ꎬ各种栽培措施、激素

和贮藏条件对其组分的影响ꎬ生物合成关键酶 ＬＡＲ
和 ＡＮＲ 的酶学特性和基因表达、以及功能验证等ꎮ
相较而言ꎬ桃果实中原花青素随发育期的积累以及

代谢机理研究报道鲜少ꎬ特别是关于红肉或黄肉桃

果实中原花青素的积累尚未报道ꎮ
在前人研究中ꎬ白肉桃晚蜜随着果实成熟ꎬ原花

青素总量逐渐降低[８]ꎻ白肉桃 Ｓｔａｒｋ Ｒｅｄ Ｇｏｌｄ 和

Ｂａｉｆｅｎｇ 的原花青素总量随着果实发育先积累ꎬ随后

又逐渐下降[９￣１０]ꎮ 本研究以 ３ 种肉色桃果实为试验

材料ꎬ发现原花青素在不同肉色桃的果实发育过程

中积累趋势完全不同ꎮ 在白肉桃中表现为先升高后

降低ꎬ在黄肉桃中表现为逐渐下降ꎬ说明在所试验的

白肉桃和黄肉桃中原花青素的积累都伴随着果实成

熟而降低ꎬ这与前人研究结果一致[８￣１０]ꎬ也与葡萄、
草莓和黑莓等其他果品研究结果相似[２１￣２２]ꎮ 而

ＤＢＦ￣基因型红肉桃则恰好相反ꎬ随果实发育急剧增

加ꎬ在成熟时达到最高ꎬ且远远高于白肉桃和红肉

桃ꎮ 这一结果在前期研究中也有所体现ꎬ即白肉桃

和黄肉桃成熟果肉中原花青素单体儿茶素和表儿茶

素的含量均远远低于红肉桃中儿茶素和表儿茶素的

含量[１１]ꎮ 在桃育种实践工作中ꎬ红肉桃果实在口感

上普遍存在涩味ꎬ这可能与其成熟时含有大量原花

青素有关ꎮ 针对红肉桃中原花青素有别于在白肉

桃、黄肉桃以及其他果品中的积累规律ꎬ其相关机制

需要进行进一步深入研究和探讨ꎮ
ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 基因是直接调控果品原花青素单

体以及聚合结构单元形成的关键酶基因[２３￣２４]ꎮ 具

体地ꎬＬＡＲ 途径合成 ２ꎬ３￣反式黄烷￣３￣醇ꎬ如儿茶素ꎬ
ＡＮＲ 途径生成 ２ꎬ３￣顺式黄烷￣３￣醇ꎬ如表儿茶素ꎮ
Ｄａｎｉｅｌａ 等[９] 提出 ＣＨＳ、ＣＨＩ、ＦＳＨ、ＤＦＲ、ＬＤＯＸ、ＵＦ￣
ＧＴ、ＡＮＲ、ＬＡＲ、ＦＬＳ１ 结构基因的表达与原花青素合

成有关ꎬ调控因子 ＰＡ１ 对 ＡＮＲ 和 ＬＡＲ 的表达具有调

控作用ꎻ而 Ｚｈｏｕ 等[１０] 的研究则着重提出调控因子

ＭＹＢ７ 调控 ＬＡＲ 基因的表达ꎬ而非 ＡＮＲꎮ 本研究则

以 ３ 种肉色桃为材料ꎬ探讨了原花青素积累与关键

酶 ＬＡＲ、ＡＮＲ 的酶活力和酶基因表达量的关系ꎮ 结

果表明ꎬ在同一材料中ꎬＬＡＲ、ＡＮＲ 的酶活力及其编

码基因在转录水平的表达情况与原花青素积累趋势

一致ꎮ 本研究结果很好地证实 ＬＡＲ 和 ＡＮＲ 是桃果

实中原花青素合成的关键调控基因ꎮ 此外ꎬ本研究

发现在白肉桃和黄肉桃中ꎬＬＡＲ 的酶活力和基因表

达量与原花青素的积累相关性更为密切ꎬ而在红肉

桃中ꎬＡＮＲ 与原花青素的积累更为密切ꎬ这一结果

可部分解释严娟等[１１] 报道的儿茶素含量在白肉桃

５５６严　 娟等:３ 种果肉颜色桃原花青素积累



和黄肉桃高ꎬ而表儿茶素在红肉桃中高ꎮ 本研究结

果初步明确了不同果肉颜色的桃原花青素积累与

ＬＡＲ、ＡＮＲ 酶活力及其编码基因之间的内在联系ꎬ为
进一步探讨桃原花青素合成机理提供了基础ꎮ
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