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　 　 摘要:　 为探究外源赤霉素对三青(青皮、青肉、青叶)莴笋拔节的影响机制ꎬ本研究以 ２ 种不同拔节能力的三

青莴笋品种天香青和高山青为试验材料ꎬ以喷施清水为对照(ＣＫ)ꎬ分别进行喷施赤霉素处理ꎬ分析赤霉素对莴笋

生长的影响ꎮ 结果表明ꎬ喷施赤霉素处理天香青和高山青的株高分别比 ＣＫ 增加 ６１.７４％和 ３２.５１％ꎬ茎叶鲜重比分

别增加 ５６.３３％和 ４０.３５％ꎬ但对单株地上部分鲜重无显著影响ꎮ 差异表达基因 ＧＯ 分析结果显示ꎬ２ 个莴笋品种喷

施赤霉素处理分别与 ＣＫ 在生物学过程的差异主要在细胞形成过程ꎬ而 ２ 个品种在生物学过程的差异主要在细胞

核和 ＤＮＡ 等方面ꎮ 与拔节有关的差异表达基因主要集中在二萜生物合成(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)途径ꎮ 实时荧

光 ＰＣＲ 验证结果显示ꎬ喷施赤霉素处理天香青和高山青茎尖 ＧＡ３ｏｘ 基因相对表达量分别比 ＣＫ 降低 ５５.４％和

６９􀆰 ６％ꎻ拔节能力较好的高山青莴笋 ＧＡ２０ｏｘ 和 ＫＡＯ 基因相对表达量高于拔节能力弱的天香青莴笋ꎮ 综上ꎬ外源赤

霉素能影响莴笋内源赤霉素合成途径中关键基因的表达ꎬ三青莴笋拔节能力与内源赤霉素合成关键基因ＬｓＧＡ２０ｏｘ１
表达和赤霉素代谢有关的转录因子基因表达有关ꎮ
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　 　 莴笋(Ｌａｃｔｕｃａ ｓａｔｉｖａ)是高山、高原地区夏季种

植的主要反季节蔬菜ꎬ具有较高的经济效益ꎮ 四川

省莴笋常年种植面积约６.７×１０４ ｈｍ２ꎮ 其中ꎬ青皮、
青肉、青叶的三青莴笋是四川目前种植面积较大的

莴笋品种ꎬ市场接受度高ꎮ 但三青莴笋茎秆拔节能

力弱ꎬ自然环境下其植株矮小ꎬ商品性较差ꎮ
赤霉素(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎꎬ ＧＡ)在植物种子萌发、茎

伸长、叶片面积增大和开花等生长过程中发挥重要

作用[１]ꎮ ＧＡ 生物合成能力弱的植物或突变体常出

现植株矮化和开花延迟等表型特征ꎬ利用外源 ＧＡ
处理这些植物或植株可促进其生长发育[２]ꎮ 目前ꎬ
在大豆[３]、番茄[４]、生菜和芝麻菜[５] 等作物的种植

过程中ꎬ外源 ＧＡ 得到广泛应用ꎮ 同样ꎬ外源赤霉素

是三青莴笋种植过程中常用的生长调节剂ꎬ可有效

促进三青莴笋的拔节增高ꎬ提高其商品性[６]ꎮ
目前ꎬ虽然从植物、真菌和细菌中已经鉴定到

１３０ 多种 ＧＡꎬ但其中大多数 ＧＡ 没有生物活性ꎬ在
植物中主要充当生物活性形式的前体或是失活代谢

物ꎮ 植物中具有生物活性的 ＧＡ 主要包括 ＧＡ１、
ＧＡ３、ＧＡ４ 和 ＧＡ７

[７]ꎮ 编码 ＧＡ２０ 氧化酶(ＧＡ２０ｏｘ)
和 ＧＡ３￣氧化酶(ＧＡ３ｏｘ)的基因表达水平对 ＧＡ 生物

合成有重要影响ꎬ这 ２ 个基因催化生物活性 ＧＡ 合

成的最后步骤[８￣９]ꎮ 施用外源 ＧＡ３可以改变多种植

物的转录组特征和调节 ＧＡ 信号通路的关键部

分[１０￣１１]ꎮ 鉴于目前施用外源赤霉素对三青莴笋赤

霉素合成相关基因表达影响研究缺乏的现状ꎬ本研

究以 ２ 种不同拔节能力的三青莴笋品种天香青和高

山青为试验对象ꎬ喷施相同浓度的赤霉素ꎬ分析赤霉

素对莴笋生长和转录组的影响ꎬ旨在明确赤霉素促

进三青莴笋拔节机制和不同三青莴笋品种拔节能力

差异的原因ꎬ为科学合理利用赤霉素、提高三青莴笋

商品性供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

自主拔节能力较弱的三青莴笋品种天香青

(ＴＱ)来源于四川省绵阳科兴种业有限公司ꎬ自主拔

节能力较好的三青莴笋品种高山青(ＧＱ)来源于绵

阳市农业科学研究院ꎮ 分析纯 ＧＡ３购自成都市科隆

化学品有限公司ꎮ
１.２　 试验设计

２０２３ 年 ９ 月 ４ 日于塑料大棚内进行莴笋育苗ꎬ９
月 ２８ 日选择长势一致的幼苗定植于四川省农业科学

院园艺研究所试验场中(３０°３７′１２″Ｎꎬ １０４°０６′３６″Ｅ)ꎮ
每个品种设 ２ 个小区ꎬ小区长 ２􀆰 ０ ｍꎬ宽 １􀆰 ５ ｍꎬ定植

前施足基肥ꎮ 定植时ꎬ行距 ３０ ｃｍꎬ株距 ３０ ｃｍꎬ每个

小区种植莴笋 ３０ 株ꎮ 当莴笋幼苗第 ５ 片叶展开时

(１０ 月 １８ 日)ꎬ２ 个小区分别进行喷施清水(ＣＫ)和喷

施 ４０ ｍｇ / Ｌ赤霉素溶液处理ꎬ喷施量以叶片滴水为

度ꎮ 其他管理措施按当地常规方案进行ꎮ
１.３　 测定项目及方法

１.３.１　 生长指标测定　 ２０２４ 年 １ 月 １２ 日莴笋进入

上市期ꎬ每处理选取中等长势植株 ６ 株ꎬ测定不同处

理莴笋株高、茎粗、茎鲜重、绿叶鲜重ꎮ 株高采用刻

度尺测量ꎻ茎粗采用游标卡尺测量ꎬ测定茎秆中上部

位和中下部位粗度ꎬ取平均值得到ꎻ茎鲜重、绿叶鲜

重利用电子天平称量ꎬ地上部分重量为茎鲜重和绿

叶鲜重之和ꎬ茎叶鲜重比根据莴笋茎秆鲜重 /绿叶鲜

重得到ꎮ
１.３.２　 转录组分析　 ２０２３ 年 １１ 月 ２９ 日取 ２ 个品

种不同处理莴笋顶端 ２ ｃｍ 组织ꎬ将样品放入液氮中

速冻ꎬ保存于－８０ ℃冰箱备用ꎬ每个处理 ３ 个样品ꎮ
利用 Ｔｒｉｚｏｌ 试剂进行样本总 ＲＮＡ 提取ꎬ利用 Ｎａｎｏ￣
Ｄｒｏｐ２０００ 超微量分光光度计(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉ￣
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ｆｉｃｗ 公司产品)检测样本总 ＲＮＡ 浓度及纯度ꎬ利用

专用琼脂糖电泳或 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪(美国

Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｉｎｃ 公司产品)检测总 ＲＮＡ 完整

性ꎮ 取检测合格的总 ＲＮＡꎬ使用 ＮＥＢＮｅｘｔ Ｕｌｔｒａ ＩＩ
ＲＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ 试剂盒(美国 Ｎｅｗ
Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ Ｉｎｃ 产品)构建文库ꎮ 使用 Ａｇｉｌｅｎｔ
２１００ 生物分析仪、Ａｇｉｌｅｎｔ Ｈｉｇｈ Ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ＤＮＡ Ｋｉｔ
试剂盒(美国 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｉｎｃ 公司产品)进
行文库质量检测ꎮ 利用 Ｑｕａｎｔｉｆｌｕｏｒ￣ＳＴ 荧光计(美国

Ｐｒｏｍｅｇａ 公司产品) 和 Ｑｕａｎｔ￣ｉＴ ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ
Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ 试剂盒(美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司产品)检测文

库总浓度ꎮ 利用 ＳｔｅｐＯｎｅＰｌｕｓ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ Ｓｙｓ￣
ｔｅｍｓ(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司产品)定量检测有

效文库浓度ꎮ 多样品 ＤＮＡ 文库(Ｍｕｌｔｉｐｌｅｘｅｄ ＤＮＡ
ｌｉｂｒａｒｉｅｓ)均一化后等体积混合ꎮ 将混合好的文库逐

步稀释定量后在 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 平台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
公司产品)测序ꎮ 以上工作由上海派森诺生物有限

公司完成ꎮ 测序完成后生成 ＦＡＳＴＱ 格式的原始数

据(ＲＡＷ ｄａｔａ)ꎬ采用 Ｆａｓｔｐ ０.２２.０ 软件去除 ３′端带

接头的序列以及平均质量分数低于 Ｑ２０ 的读数

(Ｒｅａｄｓ)ꎬ获得高质量数据 ( Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎬ然后以

Ｌｓａｔ＿Ｓａｌｉｎａｓ＿ｖ７ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / ａｓ￣
ｓｅｍｂｌｙ / ＧＣＦ＿００２８７００７５.１ / )为参考基因组ꎬ使用 ＨＩ￣
ＳＡＴ２ 软件将高质量数据与参考基因组比对ꎮ 使用

ＨＴＳｅｑ ｖ０.９.１ 软件统计参考基因组中每个基因被测

序片段覆盖的次数ꎬ作为基因的原始表达量ꎬ采用

ＦＰＫＭ(每千个碱基的转录每百万映射读取的片段

数)对表达量进行标准化ꎮ 采用 Ｄｅｓｅｑ ｖ１.３８.３ 软件

进行比较组合之间的差异表达分析ꎬ筛选差异表达

基因条件为: ｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜ >１(ＦＣ 为差异倍数)ꎬ差异显

著性 Ｐ 值<０􀆰 ０５ꎮ 使用 Ｒ 语言的 ＤＥＳｅｑ 工具进行各

样品表达量主成分分析(ＰＣＡ)ꎮ 使用ｔｏｐＧＯ ｖ２.５０.０
软件进行 ＧＯ 富集分析ꎬ通过超几何分布方法计算 Ｐ
值ꎬ以 Ｐ 值<０􀆰 ０５ 为显著富集的标准ꎬ找出差异表达

基因显著富集的 ＧＯ 条目ꎮ 使用 ＣｌｕｓｔｅｒＰｒｏｆｉｌｅｒ
ｖ４.６.０软件进行 ＫＥＧＧ 通路富集分析ꎬ以 Ｐ 值 <
０􀆰 ０５ 为显著富集通路ꎮ 将莴笋基因编码的转录因

子与植物转录因子数据库 ( ＰｌａｎｔＴＦＤＢꎬ ｈｔｔｐｓ: / /
ｐｌａｎｔｔｆｄｂ.ｇａｏ￣ｌａｂ.ｏｒｇ / )比较ꎬ从而预测得到转录因

子及其所属家族ꎬ然后对转录因子的差异表达基

因进行统计ꎮ
为验证转录组测序的结果ꎬ对赤霉素代谢途径

中 ３ 个重要基因ꎬ即编码 ＧＡ２０ｏｘ 的 ＬｓＧＡ２０ｏｘ１ 基因

( ＬＯＣ１１１９０４０２２ )、 编 码 ＫＡＯ 的 ＬｓＫＡＯ１ 基 因

(ＬＯＣ１１１８７９９８０ )、 编 码 ＧＡ３ｏｘ 的 ＬｓＧＡ３ｏｘ１ 基 因

(ＬＯＣ１１１９１０２３９)进行荧光定量 ＰＣＲ 验证ꎮ 以 ＬｓＥＦ２
(ＬＯＣ１１１９０４５２４)为内参基因ꎬ定量荧光 ＰＣＲ 引物如表

１ 所示ꎮ 荧光定量 ＰＣＲ 采用 ２０ μＬ 反应体系ꎬ使用

ＡｃｅＱ ｑＰＣＲ ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 试剂盒(南京诺唯

赞生物科技股份有限公司产品)和 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ ４８０Ⅱ实

时荧光定量 ＰＣＲ 仪(瑞典 Ｒｏｃｈｅ 公司产品)进行荧光

定量 ＰＣＲꎮ ＰＣＲ 反应程序设置为两步法:９５ ℃预变性

５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １５ ｓꎬ６０ ℃退火 /延伸 ４０ ｓꎬ４０ 个循环ꎮ
反应结束时采集 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ 荧光信号ꎬ扩增结束后进

行熔解曲线分析ꎬ以 ０􀆰 １１ ℃ / ｓ升温速率将温度由 ６５ ℃
增至 ９５ ℃ꎮ 以 ２－△△Ｃｔ方法计算各基因的相对表达量ꎮ

表 １　 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ

引物名称　 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　

ＬｓＧＡ２０ｏｘ１￣Ｆｗ ＡＣＡＡＴＡＣＡＧＡＡＧＴＴＧＣＴＴＡＣＡＴ

ＬｓＧＡ２０ｏｘ１￣Ｒｖ ＧＣＴＣＡＣＣＡＣＣＴＴＡＴＣＣＴＴ

ＬｓＫＡＯ１￣Ｆｗ ＡＡＧＧＣＴＴＣＧＴＡＡＧＴＴＧＡＣ

ＬｓＫＡＯ１￣Ｒｖ ＣＣＡＡＴＧＣＴＡＡＧＡＣＣＡＣＡＴ

ＬｓＧＡ３ｏｘ１￣Ｆｗ ＣＣＡＡＣＣＧＴＴＡＴＡＧＴＡＧＡＴＴＣＴＧＴ

ＬｓＧＡ３ｏｘ１￣Ｒｖ ＧＣＡＴＣＡＡＣＣＡＣＡＴＣＡＧＴＣＴ

ＬｓＥＦ２￣Ｆｗ ＴＧＡＡＡＣＡＡＣＴＧＧＡＣＣＣＡＡＣＡ

ＬｓＥＦ２￣Ｒｖ ＴＡＡＣＴＴＧＴＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＧＡ

１.４　 数据处理

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件进行数据分析与统计ꎬ利
用 ＳＰＳＳ ２０.０ 和 Ｄｕｎｃａｎ’ ｓ 新复极差法进行处理间

差异显著性分析ꎬ利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法分析相关性ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 喷施赤霉素对莴笋生长的影响

喷施赤霉素能显著影响莴笋的生长指标(表 ２ꎬ
图 １)ꎮ 喷施赤霉素后ꎬ天香青和高山青 ２ 种品种莴

笋株 高 分 别 比 喷 施 清 水 对 照 增 加 ６１􀆰 ７４％ 和

３２􀆰 ５１％ꎮ 相同处理下ꎬ高山青的株高高于天香青ꎮ
喷施赤霉素处理天香青(ＴＱ￣ＧＡ４)株高与喷施清水

高山青(ＧＱ￣ＣＫ)无显著差异ꎮ ４ 个处理单株地上部

分鲜重为０.７３~ ０􀆰 ８０ ｋｇꎬ处理间无显著差异ꎮ 喷施

赤霉素处理天香青和高山青茎叶鲜重比均分别显著
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高于清水对照ꎬ而 ＧＱ￣ＣＫ 和 ＴＱ￣ＧＡ４ 处理间茎叶鲜

重比无显著差异ꎮ 喷施赤霉素天香青和高山青平均

茎粗分别比 ＣＫ 降低 １９􀆰 ３０％和 １６􀆰 ３３％ꎬ而 ＧＱ￣ＣＫ
和 ＴＱ￣ＧＡ４ 处理平均茎粗无显著差异ꎮ 从上面分析

可知ꎬ施用赤霉素后ꎬ２ 个三青莴笋品种虽然单株地

上部分鲜重无显著变化ꎬ但茎粗均下降、株高和茎叶

鲜重比增加ꎬ说明赤霉素的施用有利于光合物质向

茎分配ꎬ进而提高莴笋的商品性ꎮ

表 ２　 喷施赤霉素对三青莴笋生长指标的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｓｐｒａｙｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｏｆ
３￣ｇｒｅｅｎ ｌｅｔｔｕｃｅ

处理　 株高
(ｃｍ)

单株地上
部分鲜重

(ｋｇ)
茎叶鲜重比

平均茎粗
(ｍｍ)

ＴＱ￣ＧＡ４ ８４.０１±４.９０ｂ ０.８０±０.１５ａ ４.６９±０.７３ｂ ４４.７８±５.６１ｂ

ＴＱ￣ＣＫ ５１.９４±６.７６ｃ ０.７６±０.２１ａ ３.００±０.９１ｃ ５５.４９±６.４８ａ

ＧＱ￣ＧＡ４ １１０.４２±３.４４ａ ０.７４±０.１４ａ ７.２０±１.０１ａ ３６.８０±６.７２ｃ

ＧＱ￣ＣＫ ８３.３３±４.３２ｂ ０.７３±０.０８ａ ５.１３±１.２１ｂ ４３.９８±２.４１ｂ
ＴＱ￣ＧＡ４:天香青喷施 ４０ ｍｇ / Ｌ 赤霉素处理ꎻＴＱ￣ＣＫ:天香青喷施清水
对照ꎻＧＱ￣ＧＡ４:高山青喷施 ４０ ｍｇ / Ｌ 赤霉素处理ꎻＧＱ￣ＣＫ:高山青喷
施清水对照ꎮ 同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ

ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 ２ 注ꎮ
图 １　 赤霉素对三青莴笋株高的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ３￣ｇｒｅｅｎ ｌｅｔｔｕｃｅ

２.２　 基因表达差异分析

不同处理基因表达量的主成分分析如图 ２ 所示ꎮ
从图中可以看出ꎬ基因表达量解释度最大的 ２ 个主成

分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的贡献率分别为 ５３􀆰 ８％和 ２４􀆰 ５％ꎬ累
计贡献率达 ７８􀆰 ３％ꎬ因此这 ２ 个主成分可解释喷施赤

霉素对天香青和高山青莴笋基因表达量的影响ꎮ 同

一品种不同处理样本的主成分得分相对较近ꎬ而品种

间样本的主成分得分相对较远ꎮ

ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ２　 不同处理基因表达量的主成分分析

Ｆｉｇ.２ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　 　 不同处理间差异表达基因的变化情况如图 ３ 所

示ꎮ 从图中可以看出ꎬ与喷施清水对照 ( ＴＱ￣ＣＫ、
ＧＱ￣ＣＫ)相比ꎬ喷施赤霉素处理天香青(ＴＱ￣ＧＡ４)中
上调的差异表达基因(ＤＥＧ)为 ３３５ 个ꎬ下调的差异

表达基因为 ２２８ 个ꎬ而喷施赤霉素处理高山青(ＧＱ￣
ＧＡ４)莴笋中上调的差异表达基因和下调的差异表

达基因分别为 ３７７ 个和 ８３ 个ꎮ 与喷施赤霉素高山

青(ＧＱ￣ＧＡ４) 相比ꎬ喷施赤霉素天香青莴笋 ( ＴＱ￣
ＧＡ４)中上调的差异表达基因和下调的差异表达基

因分别为 ５２０ 个和 ４７２ 个ꎮ 与喷施清水高山青

(ＧＱ￣ＣＫ)相比ꎬ喷施清水天香青莴笋(ＴＱ￣ＣＫ)中上

调的差异表达基因和下调的差异表达基因分别为

３３６ 个和 ２４３ 个ꎮ 由此可见ꎬ喷施赤霉素对不同三

青莴笋品种的基因表达水平有显著影响ꎮ

ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 上调、下调表达指

比较组中ꎬ与前者相比ꎬ后者上调表达或下调表达ꎮ
图 ３　 不同比较组的差异表达基因数量

Ｆｉｇ.３ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ

５２８１张泽锦等:外源赤霉素对三青莴笋拔节影响及转录组初步分析



２.３　 差异表达基因功能富集分析

２.３.１　 差异表达基因 ＧＯ 富集分析　 不同比较组差

异表达基因 ＧＯ 富集分析结果如图 ４ 所示ꎮ 喷施赤

霉素处理天香青( ＴＱ￣ＧＡ４)与喷施清水对照( ＴＱ￣
ＣＫ)比较组差异表达基因在细胞组分(Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍ￣
ｐｏｎｅｎｔꎬ ＣＣ)方面主要富集在细胞外区域(Ｅｘｔｒａｃｅｌ￣
ｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ)、 膜固有成分 ( Ｉｎｔｒｉｎｓｉｃ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ
ｍｅｍｂｒａｎｅ) 及高尔基体亚区室 ( Ｇｏｌｇｉ ｓｕｂｃｏｍｐａｒｔ￣
ｍｅｎｔ)等ꎬ在分子功能(Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ＭＦ)方面

主要富集在水解 Ｏ￣糖基化合物的水解酶活性

( Ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｈｙｄｒｏｌｙｚｉｎｇ Ｏ￣ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｃｏｍ￣
ｐｏｕｎｄｓ)、水解酶活性(Ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ)及 ３￣氧代￣
酰基￣辅酶 Ａ 合成酶活性(３￣ｏｘｏ￣ａｒａｃｈｉｄｏｙｌ￣ＣｏＡ ｓｙｎ￣
ｔｈａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ)等ꎬ在生物学过程(Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ
ＢＰ)方面主要富集在碳水化合物代谢过程(Ｃａｒｂｏｈｙ￣
ｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)、细胞壁组织或生物形成

(Ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ)及多糖代谢过程

(Ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)等ꎮ
喷施赤霉素处理高山青(ＧＱ￣ＧＡ４)与喷施清

水对照(ＧＱ￣ＣＫ)比较组差异表达基因在细胞组分

(ＣＣ)方面主要富集在染色体(Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)、染色

体部分 ( Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｐａｒｔ) 及 非 膜 束 缚 细 胞 器

(Ｎｏｎ￣ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｂｏｕｎｄｅｄ ｏｒｇａｎｅｌｌｅ)等ꎬ在分子功能

(ＭＦ)方面主要富集在蛋白质异二聚化活性( Ｐｒｏ￣
ｔｅｉｎ ｈｅｔｅｒｏｄｉｍｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ )、 ＤＮＡ 结 合 ( ＤＮＡ
ｂｉｎｄｉｎｇ)及蛋白质二聚化活性( Ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｉｍｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ａｃｔｉｖｉｔｙ)等ꎬ在生物学过程(ＢＰ)方面主要富集在染

色体组织、细胞周期( Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ)、细胞周期过程

(Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ ｐｒｏｃｅｓｓ)及细胞器组织(Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｏｒｇａｎ￣
ｉｚａｔｉｏｎ)等ꎮ

喷施赤霉素处理天香青(ＴＱ￣ＧＡ４)与喷施赤霉

素处理高山青(ＧＱ￣ＧＡ４)比较组差异表达基因在细

胞组分方面主要富集在 ＤＮＡ 包装复合体 ( ＤＮＡ
ｐａｃｋａｇｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘ)、核小体(Ｎｕｃｌｅｏｓｏｍｅ)及染色体

部分(Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｐａｒｔ)等ꎬ在分子功能(ＭＦ)方面

主要富集在蛋白质异二聚化活性(Ｐｒｏｔｅｉｎ ｈｅｔｅｒｏｄｉｍ￣
ｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ)、蛋白质二聚化活性(Ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｉｍｅｒ￣
ｉｚａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ)及水解 Ｏ￣糖基化合物的水解酶活性

( Ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｈｙｄｒｏｌｙｚｉｎｇ Ｏ￣ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｃｏｍ￣
ｐｏｕｎｄｓ)等ꎬ在生物学过程 ( ＢＰ) 方面主要富集在

ＤＮＡ 包装(ＤＮＡ ｐａｃｋａｇｉｎｇ)、核小体组装 (Ｎｕｃｌｅｏ￣
ｓｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ)及染色体组织(Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｏｒｇａｎｉｚａ￣

ｔｉｏｎ)等ꎮ
喷施清水对照高山青(ＧＱ￣ＣＫ)与喷施清水对

照天香青(ＴＱ￣ＣＫ)比较组差异表达基因在细胞组分

方面主要富集在细胞周期过程(Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ ｐｒｏｃｅｓｓ)、
细胞周期(Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ) 及染色体组织 ( Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ)等ꎬ在生物学过程(ＢＰ)方面主要富集

在前核糖体(Ｐｒｅｒｉｂｏｓｏｍｅ)、核部分(Ｎｕｃｌｅａｒ ｐａｒｔ)及
Ｎｏｃ 复合体(Ｎｏｃ ｃｏｍｐｌｅｘ)等ꎮ

上述结果说明ꎬ２ 个不同拔节能力的三青莴笋

喷施赤霉素后生物学过程方面的差异对细胞形成有

较大影响ꎬ功能差异主要富集在细胞核和 ＤＮＡ 形成

等过程ꎮ
２.３.２　 差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析 　 不同比较

组差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析结果如图 ５ 所示ꎮ
喷施赤霉素处理天香青(ＴＱ￣ＧＡ４)和喷施清水对照

(ＴＱ￣ＣＫ)比较组差异表达基因富集排名前 ３ 的代谢

通路为脂肪酸伸长(Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ)ꎬ角质层、
木栓层和蜡质生物合成(Ｃｕｔｉｎꎬ ｓｕｂｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｗａｘ ｂｉ￣
ｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)及淀粉和蔗糖代谢 ( Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)ꎮ 与赤霉素代谢途径二萜生物合成

(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)相关的差异表达基因有 １
个ꎮ 喷施赤霉素处理高山青(ＧＱ￣ＧＡ４)和喷施清水

对照(ＧＱ￣ＣＫ)比较组差异表达基因富集排名前 ３
代谢通路为 ＤＮＡ 复制(ＤＮＡ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ)、错配修复

(Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｒｅｐａｉｒ)及同源重组(Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｒｅｃｏｍｂｉ￣
ｎａｔｉｏｎ)ꎮ 与天香青品种一样ꎬ有 １ 个差异表达基因

富集到赤霉素代谢途径二萜生物合成(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)ꎮ 喷施赤霉素处理天香青(ＴＱ￣ＧＡ４)和
喷施赤霉素处理高山青(ＧＱ￣ＧＡ４)比较组差异表达

基因富集排名前 ３ 代谢通路为 ＤＮＡ 复制(ＤＮＡ ｒｅｐ￣
ｌｉｃａｔｉｏｎ)、Ｎ￣聚糖生物合成(Ｎ￣Ｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)及
同源重组 (Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ)ꎬ与 ＧＱ￣ＧＡ４
和 ＧＱ￣ＣＫ 比较组类似ꎮ 同样有 １ 个差异表达基因

富集到二萜生物合成 ( Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)ꎮ
ＧＱ￣ＣＫ 和 ＴＱ￣ＣＫ 比较组差异表达基因富集排名前

３ 的代谢通路为 ＤＮＡ 复制(ＤＮＡ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ)ꎬ托烷、
哌啶和吡啶生物碱生物合成 ( Ｔｒｏｐａｎｅꎬ ｐｉｐｅｒｉｄｉｎｅ
ａｎｄ ｐｙｒｉｄｉｎｅ ａｌｋａｌｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)及 ＡＢＣ 转运蛋白

(ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ)ꎬ同样二萜生物合成(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)亦为显著富集代谢通路ꎮ 由此可见ꎬ与
株高相关的赤霉素合成途径在 ４ 个比较组中均存在

差异表达基因ꎮ
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ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ Ｐ:差异基因在特定条目中随机聚集的概率ꎮ
图 ４　 不同比较组差异表达基因 ＧＯ 功能分析

Ｆｉｇ.４　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ

　 　 不同比较组赤霉素代谢途径二萜生物合成

(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ) 关键基因表达水平不同

(图 ６)ꎮ 与 ＴＱ￣ＣＫ 和 ＧＱ￣ＣＫ 相比ꎬＴＱ￣ＧＡ４ 处理和

ＧＱ￣ＧＡ４ 处理二萜生物合成代谢通路中编码 ＧＡ３ｏｘ
(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ３ｂｅｔａ￣ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ)的基因 ＬｓＧＡ３ｏｘ１ 表

达均出现下调ꎻ与 ＴＱ￣ＧＡ４ 处理相比ꎬ ＧＱ￣ＧＡ４ 处理

二萜生物合成代谢通路中编码 ＫＡＯ (Ｅｎｔ￣ｋａｕｒｅｎｏｉｃ

ａｃｉｄ ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ)和 ＧＡ２０ｏｘ(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ￣４４ ｄｉｏｘｙ￣
ｇｅｎａｓｅ)的基因 ＬｓＫＡＯ１ 和 ＬｓＧＡ２０ｏｘ１ 表达上调ꎻ同
样ꎬ与 ＴＱ￣ＣＫ 相比ꎬＧＱ￣ＣＫ 二萜生物合成代谢通路

中编码 ＧＡ２０ｏｘ 的基因 ＬｓＧＡ２０ｏｘ１ 表达上调ꎮ 因此ꎬ
喷施外源赤霉素能降低赤霉素合成关键基因的表

达ꎬ拔节能力较好的 ＧＱ 品种赤霉素合成关键基因

的表达量高于拔节能力较差的 ＴＱ 品种ꎮ
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ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ５　 不同比较组差异表达基因 ＫＥＧＧ 富集分析

Ｆｉｇ.５　 ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ
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ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ ＧＡ＋数字表示不同类型的赤霉素ꎬ红色表示基因表达上调ꎬ绿色表示基因表达下调(上调、下调

指比较组中ꎬ与前者相比ꎬ后者上调或下调)ꎮ
图 ６　 不同比较组赤霉素合成路径中关键基因表达情况

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｋｅｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｐａｔｈｗａｙ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ

２.３.３　 赤霉素合成关键基因的 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 验证　 不同

处理赤霉素代谢途径中 ３ 个差异表达基因相对表达量

如图 ７ 所示ꎮ 喷施赤霉素处理(ＴＱ￣ＧＡ４ 和 ＧＱ￣ＧＡ４)
天香青和高山青莴笋顶端生长点中编码 ＧＡ３ｏｘ 的基因

ＬｓＧＡ３ｏｘ１相对表达量分别比相应对照降低 ５５􀆰 ４％和

６９􀆰 ６％ꎻＧＱ￣ＣＫ 和 ＧＱ￣ＧＡ４ 处理莴笋顶端生长点中编

码 ＧＡ２０ｏｘ 的基因 ＬｓＧＡ２０ｏｘ１ 相对表达量分别是 ＴＱ￣
ＣＫ 和 ＴＱ￣ＧＡ４ 处理的 ２􀆰 ６ 倍和 ４􀆰 ７ 倍ꎮ ＧＱ￣ＧＡ４ 处理

莴笋顶端生长点中编码 ＫＡＯ 的基因 ＬｓＫＡＯ１ 相对表达

量是 ＴＱ￣ＧＡ４ 的 １􀆰 ４ 倍ꎮ 上述结果与转录组数据基本

一致ꎬ说明转录组数据可以表征不同处理莴笋中赤霉

素代谢中基因转录水平ꎮ
　 　 ４个处理共有的差异基因 ＬｓＧＡ３ｏｘ１和 ＬｓＧＡ２０ｏｘ１与

莴笋生长指标相关性分析结果如表 ３所示ꎮ 从表中可以

看出ꎬＬｓＧＡ２０ｏｘ１基因相对表达量与株高和茎叶鲜重比均

呈正相关ꎬ而与地上部分鲜重和平均茎粗呈负相关ꎻＬｓ￣
ＧＡ３ｏｘ１基因相对表达量与株高、地上部分鲜重、茎叶鲜

重比 ３个指标都呈负相关ꎮ 由于 ＬｓＧＡ３ｏｘ１ 基因表达量

与生长指标相关系数的绝对值相对较低ꎬ因此ꎬ
ＬｓＧＡ２０ｏｘ１基因相对表达量对三青莴笋的生长影响更大ꎮ
２.３.４　 差异表达转录因子基因　 不同比较组差异表达

转录因子基因数量如图 ８ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬＴＱ￣
ＧＡ４处理和 ＴＱ￣ＣＫ 比较组差异表达转录因子基因在

ｂＨＬＨ、ＡＰ２、ＷＲＫＹ 家族分别有 ２ 个ꎬ其余家族差异表达

转录因子基因均为 １ 个ꎮ 与 ＴＱ￣ＣＫ 相比ꎬＴＱ￣ＧＡ４ 处

理 ２ 个 ｂＨＬＨ 家族差异表达转录因子基因均下调ꎬＡＰ２、
ＷＲＫＹ 家族差异表达转录因子基因上调和下调各 １ 个ꎮ
ＧＱ￣ＧＡ４ 处理与 ＧＱ￣ＣＫ 比较组差异表达转录因子基因

在ＭＹＢ、ｂＺＩＰ、ＹＡＢＢＹ、Ｃ２Ｈ２、ｂＨＬＨ 及 Ｂ３ 家族分别有 ２
个ꎬ其他家族均为 １ 个ꎮ 与 ＧＱ￣ＣＫ 相比ꎬＧＱ￣ＧＡ４ 处理

ＹＡＢＢＹ、Ｃ２Ｈ２、ｂＨＬＨ 及 Ｂ３等家族差异表达转录因子基

因均下调ꎬｂＺＩＰ 家族差异表达转录因子基因上调和下

调各 １ 个ꎬＭＹＢ 家族差异表达转录因子基因均上调ꎮ
ＴＱ￣ＧＡ４ 处理和 ＧＱ￣ＧＡ４ 处理比较组差异表达转录因

子基因主要分布在 Ｂ３ 和 ＧＡＴＡ 家族ꎬ数量均为 ３ 个ꎬ
ＡＰ２、Ｃ２Ｈ２、ＥＲＦ、ＴＡＬＥ、ＹＡＢＢＹ、Ｃ３Ｈ、ＭＹＢ、Ｄｏｆ 及 ｂＨＬＨ
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ＴＱ￣ＧＡ４、ＴＱ￣ＣＫ、ＧＱ￣ＧＡ４、ＧＱ￣ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ７　 赤霉素代谢途径中关键基因相对表达量

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｋｅｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ

等家族差异表达转录因子基因均为 ２ 个ꎻＧＱ￣ＣＫ 和

ＴＱ￣ＣＫ 比较组差异表达转录因子基因主要在 ＭＹＢ 和

Ｃ３Ｈ 家族ꎬ均为 ３ 个ꎬＢ３ 家族 ２ 个ꎬ其他家族差异表达

转录因子基因均为 １ 个ꎮ 转录因子 Ｃ３Ｈ、Ｂ３、ｂＨＬＨ 在

植物激素合成、信号转导、生物胁迫和非生物胁迫响应

等过程中发挥重要作用ꎬ因此ꎬ喷施赤霉素处理能影响

到莴笋的生长、发育等过程ꎮ

表 ３　 基因相对表达量与三青莴笋生长指标的相关性

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ａｎｄ
ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｏｆ ３￣ｇｒｅｅｎ ｌｅｔｔｕｃｅ

基因相对表达量　 　 株高
地上部分

鲜重
茎叶

鲜重比
平均
茎粗

ＬｓＧＡ３ｏｘ１ 相对表达量 －０.５３ －０.５４ －０.４６ ０.４７

ＬｓＧＡ２０ｏｘ１ 相对表达量 ０.６４ －０.８９ ０.７３ －０.６７

上调、下调表达指比较组中ꎬ与前者相比ꎬ后者上调表达或下调表达ꎮ
图 ８　 不同比较组差异表达转录因子基因数

Ｆｉｇ.８　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ
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３　 讨论与结论

外源赤霉素能促进作物生长ꎮ 施用赤霉素能提

高油茶同化物在花芽和果实中的分配比例[１２]ꎮ 施

用外源赤霉素可以增加去顶云南松合成干物质在地

上部和萌发枝条的分配比例[１３]ꎬ也可以调节虎杖干

物质在茎叶的分配比例[１４]ꎮ 本研究结果表明ꎬ喷施

外源赤霉素ꎬ能增加三青莴笋株高ꎬ提高茎叶鲜重

比ꎬ但对单株地上部分鲜重无显著影响ꎮ 茎叶鲜重

比的提高有利于更多的生物量分配到茎中ꎬ这能提

高莴笋茎产量及其商品性ꎮ
ｂＨＬＨ 转录因子家族在植物的生长发育和次生

代谢中起重要作用ꎬ参与调控植物萜类化合物合

成[１５￣１７]ꎮ 水稻 ｂＨＬＨ 家族转录因子 ＤＰＦ 可以激活

ＣＰＳ２、ＣＹＰ９９Ａ２ 基因的转录ꎬ促进二萜类抗毒素合

成[１８]ꎮ 本研究发现ꎬ不同品种和处理比较组在细胞

形成、ＤＮＡ 表达及赤霉素合成代谢的二萜生物合成

(Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)途径均有差异ꎬ差异转录

因子主要分布在 Ｃ３Ｈ、Ｂ３、ｂＨＬＨ 等转录因子家族ꎮ
这可能是本研究中不同处理及品种莴笋生长指标出

现差异的重要因素ꎮ
ＧＡ 生物合成由 ＧＡ 反馈机制调节ꎮ ＧＡ 缺乏能

诱导拟南芥 ＡｔＧＡ２０ｏｘ１ 基因的表达ꎬ但施用外源 ＧＡ
会下调 ＡｔＧＡ２０ｏｘ１ 基因的表达量[１９]ꎮ 施用 ＧＡ３ 或

烯效唑能调节水稻 ＯｓＧＡ２０ｘ３ 基因的表达水平ꎬ但
对 ＯｓＧＡ２Ｏｘ１ 和 ＯｓＧＡ２Ｏｘ２ 的表达水平无影响[２０￣２１]ꎮ
ＧＡ２０ｏｘ 和 ＧＡ３ｏｘ 是调节生物活性赤霉素合成的关

键基因ꎬ其表达水平对植物生长至关重要ꎮ Ｔｆ￣
ＧＡ２０ｏｘ２ 或 ＴｆＧＡ３ｏｘ１ 的过表达能诱导转基因植物

ＧＡ 的过度合成[２２]ꎮ ＧＡ３处理后苹果植株内源活性

ＧＡ 含量增加[２３]ꎮ 本研究结果表明ꎬ喷施赤霉素后ꎬ
２ 个莴笋品种内源赤霉素合成的关键基因 ＬｓＧＡ３ｏｘ１
表达量下调ꎬ即外源赤霉素能抑制内源赤霉素的合

成ꎬ但外源赤霉素的补充植株的生长仍得到促进ꎮ
在不喷施赤霉素的情况下ꎬ拔节能力较好的莴笋品

种赤霉素代谢途径中赤霉素合成关键基因 Ｌｓ￣
ＧＡ２０ｏｘ１ 相对表达量显著高于拔节能力较差的莴笋

品种ꎻ喷施赤霉素后ꎬ拔节能力较好高山青品种 Ｌｓ￣
ＧＡ２０ｏｘ 相对表达量虽比 ＣＫ 有所下调ꎬ但仍高于喷

施赤霉素的天香青ꎮ 此外ꎬ拔节能力较好的莴笋品

种高山青喷施赤霉素后ꎬ另外 １ 个赤霉素合成关键

基因 ＬｓＫＡＯ１ 的相对表达量也显著高于拔节能力较

差品种天香青ꎬ这说明内源赤霉素合成能力对莴笋

的拔节能力有重要影响ꎮ 由于转录组分析中存在基

因注释不完全准确等问题ꎬ未来的研究中还需要进

一步拓展研究对象ꎬ并结合代谢组学、蛋白组学开展

多组学的联合研究ꎬ进一步明确赤霉素对莴笋拔节

的作用机制ꎮ
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