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ＸＴＨ基因家族在‘妃子笑’荔枝花穗不同处理方式的表达分析
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( 中国热带农业科学院南亚热带作物研究所 / 农业部热带果树生物学重点实验室ꎬ 广东 湛江 ５２４０９１ )

摘　 要: 木葡聚糖内切葡聚糖酶 /水解酶(ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｅｎｄｏｔｒａｎｓｇｌｕｃｏｓｙｌａｓｅ / ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬＸＴＨ)是一类重要的糖苷

水解酶ꎬ在促进植物细胞壁延展以及响应逆境胁迫方面发挥着重要作用ꎮ 为研究荔枝 ＸＴＨ 家族基因在不

同花穗处理方式下的表达情况ꎬ该文以‘妃子笑’荔枝为实验材料ꎬ对‘妃子笑’花穗进行疏花和喷施烯效唑

处理ꎻ基于前期转录组数据库鉴定出 ２９ 个 ＬｃＸＴＨ 家族成员ꎬ利用荧光定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)技术对 ＬｃＸＴＨ 基

因家族成员在不同处理后花穗的表达进行研究ꎬ分析 ＸＴＨ 家族基因对不同花穗处理方式的响应情况ꎮ 结

果表明:ＬｃＸＴＨ 家族基因成员表达在对照、疏花处理和烯效唑处理后花穗不同发育阶段表达规律不同ꎬ且不

同基因存在表达量的差异ꎮ 其中 ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅲ、ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅳ( ＬｃＸＴＨ２、ＬｃＸＴＨ３、ＬｃＸＴＨ４、ＬｃＸＴＨ５、
ＬｃＸＴＨ６、ＬｃＸＴＨ７、ＬｃＸＴＨ９、ＬｃＸＴＨ１０、ＬｃＸＴＨ１１、ＬｃＸＴＨ１２、ＬｃＸＴＨ１３、ＬｃＸＴＨ２２ 和 ＬｃＸＴＨ２３)成员及 ＬｃＸＴＨ２０ 表

达量较高ꎬ推测在花穗发育中起关键作用ꎮ ‘妃子笑’花穗疏花处理 １４ ｄ 后 ＬｃＸＴＨ 家族大部分成员表达上

调ꎬ推测疏花对 ＬｃＸＴＨ 的表达起到正调控作用ꎻ‘妃子笑’花穗喷施烯效唑后 ＬｃＸＴＨ 家族成员的表达下调ꎬ
推测烯效唑处理对 ＬｃＸＴＨ 的表达起到负调控作用ꎮ
关键词: 荔枝ꎬ 不同处理ꎬ ＸＴＨ 基因家族ꎬ ＲＴ￣ｑＰＣＲꎬ 基因表达

中图分类号: Ｑ９４３　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２１)０４￣０５１４￣０８

Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｅｎｄｏｔｒａｎｓｇｌｕｃｏｓｙｌａｓｅ /
ｈｙｄｒｏｌａｓｅ (ＸＴＨ) ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ‘Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ’ ｌｉｔｃｈｉ

ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ＤＯＮＧ Ｃｈｅｎꎬ ＷＥＩ Ｙｏｎｇｚａｎꎬ ＷＡＮＧ Ｙｉꎬ ＺＨＥＮＧ Ｘｕｅｗｅｎꎬ ＬＩ Ｗｅｉｃａｉ∗

( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｏｒｐ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ / Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ

Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｆｒｕｉｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｚｈａｎｊｉａｎｇ ５２４０９１ꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｅｎｄｏｔｒａｎｓｇｌｕｃｏｓｙｌａｓｅ / ｈｙｄｒｏｌａｓｅ (ＸＴＨ) ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｃｌａｓｓ ｏｆ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ｔｈａｔ ｐｌａｙｓ ａｎ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ

收稿日期: ２０１９－０７－１９
基金项目: 国家荔枝龙眼产业技术体系(ＣＡＲＳ￣３２￣２０)ꎻ中央级公益性科研院所基本科研业务专项(１６３００６２０１９０２０)ꎻ国家重点研
发计划(２０１９ＹＦＤ１０００９００)ꎻ广东省自然科学基金(２０１８ＡＤ３０３０７０１２) [ Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｃｈｉｎａ Ｌｉｔｃｈｉ ａｎｄ Ｌｏｎｇａｎ Ｉｎｄｕｓｔｒｙ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｙｓｔｅｍ (ＣＡＲＳ￣３２￣２０)ꎻ Ｓｐｅｃｉａｌ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｃｅｎｔｒａｌ Ｐｕｂｌｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅｓ ｆｏｒ Ｂａｓｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ( １６３００６２０１９０２０)ꎻ ｔｈｅ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｋｅｙ Ｒ ＆ Ｄ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (２０１９ＹＦＤ１０００９００)ꎻ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (２０１８ＡＤ３０３０７０１２)]ꎮ
作者简介: 董晨(１９８１－)ꎬ硕士ꎬ副研究员ꎬ主要从事热带果树分子生物学研究ꎬ( Ｅ￣ｍａｉｌ)ｎｙｓｄｏｎｇｃｈｅｎ＠ ｓｉｎａ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 李伟才ꎬ研究员ꎬ研究方向为果树学ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｌｗｃ￣６１９＠ １６３.ｃｏｍꎮ



ＸＴＨ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ２９ ＬｃＸＴＨ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ‘Ｆｅｉｚｉｘｉａｏ’ ｌｉｔｃｈｉ
ａｓ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌꎬ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｅ￣ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｔｈｅ ｉｎｆｌｏｒｅｓｃｅｎｃｅｓ ｏｆ ｌｉｔｃｈｉ ｗｅｒｅ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｆｌｏｗｅｒ ｔｈｉｎｎｉｎｇ ａｎｄ ｕｎｉｃｏｎａｚｏｌｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
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ＬｃＸＴＨ１３ꎬ ＬｃＸＴＨ２２ ａｎｄ ＬｃＸＴＨ２３) ａｎｄ ＬｃＸＴＨ２０ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓꎬ ｐｒｅｓｕｍａｂｌｙ ｉｔ ｐｌａｙｓ ａ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｆｌｏｗｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ. ＬｃＸＴＨ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｗａｓ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ １４ ｄ ａｆｔｅｒ ｆｌｏｗｅｒ ｔｈｉｎｎｉｎｇꎬ ａｎｄ ｗｅ ｓｐｅｃｕｌａｔｅｄ ｆｌｏｗｅｒ ｔｈｉｎｎｉｎｇ
ｈａｄ ａ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ＬｃＸＴＨ. Ｕｎｉｃｏｎａｚｏｌｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎｈｉｂｉｔｅｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＬｃＸＴＨ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ
ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ＬｃＸＴＨ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｌｉｔｃｈｉꎬ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ＲＴ￣ｑＰＣＲꎬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 荔枝是原产于中国重要的热带亚热带水果ꎬ
目前荔枝产业已成为中国南方热作区的支柱产业

之一ꎬ在农村经济的发展及热区果农收入水平的

提高方面发挥着举足轻重的作用ꎮ ‘妃子笑’荔枝

花穗具有花穗长、花量大等特点ꎬ生产上需要对荔

枝的花穗进行调控处理提高坐果ꎬ调控措施通过

机械疏花或是化学调控ꎮ 荔枝花穗的生长和发育

涉及细胞壁松动和用于修饰细胞的细胞壁中的各

种蛋白质在细胞生长和发育期间细胞壁的重塑ꎮ
众所周知ꎬ纤维素－半纤维素网络在细胞壁重塑方

面起主导作用ꎬ其中木葡聚糖内转葡糖基酶 /水解

酶(ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｅｎｄｏｔｒａｎｓｇｌｕｃｏｓｙｌａｓｅ / ｈｙｄｒｏｌａｓｅꎬＸＴＨ)
是细胞壁重构过程的关键酶ꎮ 木葡聚糖内切葡聚

糖酶 /水解酶(ＸＴＨｓ)在促进植物细胞壁延展以及

响应逆境胁迫方面发挥着重要的作用ꎮ 木葡聚糖

内切葡聚糖酶 /水解酶由多基因家族编码的一大

类蛋白质ꎬ属于糖基水解酶家族 １６ꎬ具有转糖基酶

( ＸＥＴ) 和水解酶 ( ＸＥＨ) 双重作用 ( Ｎｉｓｈｉｔａｎｉ ＆
Ｔｏｍｉｎａｇａꎬ１９９２ )ꎮ 大 多 数 ＸＴＨ 酶 具 有 保 守 的

ＤＥＩＤＦＥＦＬＧ 基序ꎬ被认为是木葡聚糖内切水解酶

(ＸＥＨ)活性和木葡聚糖内切葡聚糖酶(ＸＥＴ)活性

的催化位点(Ｃａｍｐｂｅｌｌ ＆ Ｂｒａａｍꎬ１９９８)ꎮ ＸＴＨ 基因

家族的另一个结构特征是该基因的第一个外显子

的最前端序列编码并将 ＸＴＨ 蛋白转运到细胞膜或

细胞壁的信号肽(Ｙｏｋｏｙａｍａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４)ꎮ 在植物

体中 ＸＴＨ 多以基因家族的形式存在ꎬ目前随着多

个物种的基因组测序完成ꎬ越来越多的植物ꎬ如拟

南芥 ( Ｂｅｒａｒｄｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)、水稻 ( Ｙｏｋｏｙａｍａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００４)、小麦( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)、草莓(Ｏｐａｚｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１０)、谷子(元香梅等ꎬ２０１７)、番茄(Ｓａｌａｄｉé ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００６)、苎麻(陈悰ꎬ２０１７)、毛果杨 ( Ｇｅｉｓｌｅｒｌｅｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)等的 ＸＴＨ 基因家族得以鉴定ꎮ 董晨

等(２０１９)基于转录组对荔枝 ＸＴＨ 基因家族 ２９ 个

成员进行了鉴定及生物信息学分析ꎬ通过对 ＸＴＨ
基因家族 ２９ 个成员聚类分成 ４ 个亚家族ꎬ本研究

在前期研究工作基础上ꎬ通过对‘妃子笑’荔枝花

穗进行短截疏花和喷施烯效唑处理ꎬ利用 ＲＴ￣
ｑＰＣＲ 技术初步探索两种处理方式下花穗发育过

程中 ＬｃＸＴＨ 基因家族不同亚家族的表达变化规

律ꎬ为深入了解 ＸＴＨ 基因的功能及花穗发育过程

中的调控机制奠定理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 供试材料

本研究中供试材料‘妃子笑’荔枝取自广东省

湛江市湖秀新村南亚热带作物研究所荔枝栽培示

范园ꎮ
１.２ 试验方法

１.２.１ 材料处理　 ‘妃子笑’试验树随机选择ꎬ选择

标准为树龄相同、长势相近ꎬ选取 ９ 株为试验树ꎬ
在试验树花穗抽生长度约 １８ ｃｍ 时ꎬ进行以下 ３ 个

处理:( １) 对照 ( ＣＫ)ꎬ不做任何处理ꎻ ( ２) 疏花

(ＦＴ)处理ꎬ将长花穗短截至 １５ ｃｍꎻ( ３) 烯效唑

５１５４ 期 董晨等: ＸＴＨ 基因家族在‘妃子笑’荔枝花穗不同处理方式的表达分析



(Ｕｎ)处理ꎬ采用浓度为 ５０ μｇｍＬ￣１烯效唑(品牌

为四川国光ꎬ有效成分含量为 ５％)喷施花穗ꎬ喷至

花穗滴水ꎻ完全随机区组排列ꎬ单株小区ꎬ３ 次重

复ꎮ 处理后定期观察ꎬ分别取对照及两种处理后

不同时间点(０、７、１４、２８、４２ ｄ)的整个花穗ꎬ液氮

速冻后存放于－８０ ℃冰箱备用ꎬ用于 ＲＮＡ 的提取ꎮ
１.２.２ 荔枝 ＸＴＨ 基因家族表达分析　 采用华越洋生

物科技有限公司生产的 ＲＮＡ 提取试剂盒提取花穗

总 ＲＮＡꎮ 取提取后样品 １ μＬ 检测 ＲＮＡ 质量和浓

度ꎬ样 品 符 合 要 求 后ꎬ 利 用 Ｍ￣ＭＬＶ 逆 转 录 酶

(ＴａＫａＲａ )将其反转录合成 ｃＤＮＡꎮ 扩增荔枝肌动

蛋白基因(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 ＨＱ６１５６８９)作为 ＬｃＡｃｔｉｎ
内参( Ｚｈｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ根据转录组 ( ＧｅｎＢａｎｋ

ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ＳＲＰ０９２８９０)中注释的 ＬｃＸＴＨ 的核苷酸序

列(Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ利用在线软件 Ｐｒｉｍｅｒ３ｐｌｕｓ 设

计荧光定量引物(引物序列见表 １)ꎬ通过 ＢＬＡＳＴ 分

析引物的特异性ꎬ委托广州艾基生物技术有限公司

合成引物序列ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析采用 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ
Ｅｘ ＴａｑＴＭ ( ＴａＫａＲａ) 试剂盒ꎬＲｏｃｈｅ ４８０ Ⅱ定量

ＰＣＲ 系统(瑞士)ꎬ采用 ３８４ 孔板ꎬＲＴ￣ｑＰＣＲ 反应体

系为 １０ μＬꎬ 其中 ｃＤＮＡ １ μＬ(相当于 ２５ ｎｇ 总

ＲＮＡ)ꎬ２ μＬ 基因特异性引物ꎬ５ μＬ ２×ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ
ＥｘＴａｑꎬ用去 ＲＮＡ 酶的 ｄｄＨ２Ｏ 补足 １０ μＬꎮ 反应条

件: ９４ ℃ 预变性 ２ ｍｉｎꎻ ９４ ℃ １５ ｓꎬ ５８ ℃ ３０ ｓꎬ７２
℃ ３０ ｓꎬ 共 ４０ 个循环ꎮ 每个样品进行 ３ 次重复ꎮ 采

用 ２－ΔΔＣＴ法计算目标基因相对表达量ꎮ

表 １　 用于荔枝 ＸＴＨ 基因家族 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｌｉｔｃｈｉ

基因
Ｇｅｎｅ

正向引物 ５′－３′
Ｆｏｒｗｏｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ５′－３′

反向引物 ５′－３′
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ５′－３′

ＬｃＸＴＨ１ ＴＴＣＴＣＧＣＡＧＧＡＡＣＴＧＧＡＣＴＴ ＡＣＴＡＡＣＣＡＡＣＧＧＧＡＣＧＡＣＡＧ
ＬｃＸＴＨ２ ＡＣＴＧＴＧＣＣＡＴＣＡＡＣＡＣＴＧＧＡ ＣＡＧＡＡＴＧＣＡＡＧＧＣＣＴＣＣＴＡＡ
ＬｃＸＴＨ３ ＣＴＴＧＧＧＴＧＡＡＣＡＣＡＴＴＧＧＴＧ ＧＡＣＡＡＡＡＣＣＴＣＴＧＧＣＴＣＴＧＧ
ＬｃＸＴＨ４ ＧＧＧＡＣＡＡＧＣＴＴＧＡＧＴＴＧＣＡＴ ＧＡＴＣＣＴＴＴＣＴＧＡＴＧＧＣＴＧＣＴ
ＬｃＸＴＨ５ ＴＧＴＧＣＣＡＴＣＡＡＣＡＣＴＧＧＡＡＴ ＧＧＣＴＡＡＡＡＴＧＧＧＴＧＣＡＧＡＡＣ
ＬｃＸＴＨ６ ＴＣＧＡＣＧＴＡＴＧＧＡＴＧＴＧＴＴＧＧ ＡＴＡＧＧＣＴＣＡＡＡＴＧＧＧＴＧＣＡＧ
ＬｃＸＴＨ７ ＣＧＴＧＧＴＴＴＧＣＴＡＧＧＡＧＧＴＧＴ ＣＡＡＴＧＧＧＧＣＡＴＣＴＴＣＴＴＧＴＴ
ＬｃＸＴＨ８ ＴＧＣＣＡＴＣＣＡＣＴＧＡＧＡＡＴＣＴＧ ＧＧＡＡＡＧＧＧＣＡＡＣＡＧＡＧＡＡＣＡ
ＬｃＸＴＨ９ ＣＴＡＧＧＡＧＧＣＣＴＴＧＣＡＴＴＣＴＧ ＣＡＡＡＧＧＧＧＣＡＴＣＡＴＣＴＴＧＴＴ
ＬｃＸＴＨ１０ ＡＡＣＡＡＧＡＡＧＡＴＧＣＣＣＣＡＴＴＧ ＴＣＣＣＡＴＴＣＣＣＡＡＡＧＡＡＴＣＡＧ
ＬｃＸＴＨ１１ ＣＡＡＧＣＴＣＴＴＧＧＧＡＧＡＡＣＣＡＧ ＡＧＴＣＣＣＡＴＴＣＣＣＡＡＡＧＡＡＣＣ
ＬｃＸＴＨ１２ ＴＧＡＡＴＧＣＧＡＣＡＡＡＧＡＡＴＧＧＡ ＡＡＴＧＧＧＣＧＣＡＧＡＡＣＡＡＣＴＡＴ
ＬｃＸＴＨ１３ ＡＡＧＣＴＴＴＧＴＣＧＡＧＧＧＡＧＡＧＡ ＧＴＴＣＡＴＧＧＣＴＴＣＣＴＣＴＧＣＴＴ
ＬｃＸＴＨ１４ ＣＡＡＧＡＧＧＴＧＧＧＣＴＴＧＡＧＡＡＧ ＧＧＣＡＴＡＧＴＴＧＧＧＴＴＴＣＴＧＧＡ
ＬｃＸＴＨ１５ ＴＧＡＴＡＣＧＴＣＣＣＣＣＴＴＧＡＧＴＣ ＧＴＴＴＧＧＡＧＴＣＣＣＡＡＧＣＡＣＡＴ
ＬｃＸＴＨ１６ ＴＣＴＧＣＴＣＴＣＣＴＣＡＣＣＡＣＣＴＴ ＴＧＧＣＡＡＡＧＡＣＡＡＧＡＧＣＡＴＴＧ
ＬｃＸＴＨ１７ ＧＧＡＡＡＡＧＧＴＧＡＣＡＧＧＧＡＡＣＡ ＡＴＣＧＧＴＴＧＧＧＡＣＡＴＴＧＧＡＴＡ
ＬｃＸＴＨ１８ ＧＧＡＴＣＧＡＡＣＣＡＡＡＧＴＣＧＧＴＡ ＣＡＧＧＧＡＴＴＴＧＴＧＴＴＧＣＣＴＴＴ
ＬｃＸＴＨ１９ ＣＡＧＣＣＡＡＡＣＣＧＡＧＡＴＧＡＡＡＴ ＣＣＣＴＴＧＴＣＴＧＣＡＴＧＧＴＴＴＣＴ
ＬｃＸＴＨ２０ ＧＧＴＧＣＧＴＡＧＧＴＣＣＡＧＴＴＧＡＴ ＧＡＧＣＧＡＡＧＧＣＡＴＴＡＣＣＴＣＴＧ
ＬｃＸＴＨ２１ ＧＡＡＧＣＣＡＡＡＡＣＡＧＧＡＴＧＧＡＡ ＴＣＣＣＡＴＡＴＣＧＴＧＧＣＡＴＡＣＡＡ
ＬｃＸＴＨ２２ ＴＣＣＡＧＧＧＡＣＡＡＧＣＴＴＧＡＧＴＴ ＴＴＴＴＧＴＣＴＧＣＴＴＧＧＣＴＣＣＴＴ
ＬｃＸＴＨ２３ ＧＡＡＣＣＡＧＡＧＧＣＴＴＴＧＴＣＧＡＧ ＣＡＡＡＣＣＡＴＴＣＡＴＧＧＣＴＴＣＣＴ
ＬｃＸＴＨ２４ ＴＧＴＧＡＣＡＧＧＴＧＣＣＡＴＴＧＴＴＴ ＣＴＣＣＡＧＧＧＴＣＣＡＣＣＴＣＡＣＴＡ
ＬｃＸＴＨ２５ ＧＧＴＴＴＣＣＡＡＴＣＣＡＡＧＡＡＣＧＡ ＴＧＧＧＡＴＣＧＡＡＣＣＡＧＡＧＧＴＡＧ
ＬｃＸＴＨ２６ ＧＣＴＧＡＡＣＣＡＣＣＣＡＡＡＴＣＴＧＴ ＡＧＣＴＣＡＧＣＣＡＡＣＧＴＣＡＴＣＴＴ
ＬｃＸＴＨ２７ ＡＣＣＡＧＧＴＴＧＡＡＧＣＴＴＧＡＴＧＧ ＣＡＡＴＧＣＴＴＡＴＴＧＧＣＣＡＣＣＴＴ
ＬｃＸＴＨ２８ ＣＣＡＡＧＧＡＡＧＣＣＴＧＴＴＧＡＴＧＴ ＣＣＣＣＡＣＣＡＡＣＣＡＴＣＴＴＴＡＴＧ
ＬｃＸＴＨ２９ ＡＴＧＡＴＡＣＧＴＴＧＧＧＧＡＴＴＣＣＡ ＡＣＴＣＴＧＣＴＧＧＣＡＣＣＧＴＴＡＣＴ
ＬｃＡｃｔｉｎ ＧＴＧＧＴＴＣＴＡＣＴＡＴＧＴＴＣＣＣＴＧ ＣＴＣＧＴＣＧＴＡＣＴＣＡＴＣＣＴＴＴＧ
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２　 结果与分析

２.１ ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族 Ｉ 表达情况分析

ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族 Ｉ 共有 ３ 个基因成员ꎬ
分别为 ＬｃＸＴＨ１８、ＬｃＸＴＨ２０ 和 ＬｃＸＴＨ２７ꎮ ３ 个基因

在不同处理花穗发育的不同时期表达情况见图 １ꎮ
ＬｃＸＴＨ 亚家族 Ｉ 基因在不同处理花穗不同发育阶

段均有表达ꎬ但表达量存在差异ꎻ不同处理中

ＬｃＸＴＨ２０ 的表达量最强ꎬ且均在 ２８ ｄ 达到峰值ꎻ不
同处理中 ＬｃＸＴＨ１８ 和 ＬｃＸＴＨ２７ 在 ２８ ｄ 的表达量

为对照>疏花>烯效唑ꎬ表明疏花处理和烯效唑处

理抑制 ＬｃＸＴＨ１８ 和 ＬｃＸＴＨ２７ 的表达ꎬ其中烯效唑

抑制效果明显ꎮ ＬｃＸＴＨ２７ 在不同处理 ４２ ｄ 表达量

烯效唑处理较对照和疏花处理差异显著ꎮ
２.２ ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅱ表达情况分析

ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅱ共有 ４ 个基因成员ꎬ
分别为 ＬｃＸＴＨ１７、ＬｃＸＴＨ１９、ＬｃＸＴＨ２６ 和 ＬｃＸＴＨ２８ꎮ
４ 个基因在不同处理花穗发育的不同时期表达情

况见图 ２ꎮ ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅱ成员在不同处理下花

穗不同发育阶段均有表达ꎬ但相对表达量较低ꎮ
ＬｃＸＴＨ１７ 的表达在对照中表达趋势先下调ꎬ随后

在 １４ ｄ 表达上调ꎬ２８、４２ ｄ 逐渐下调ꎻ疏花、烯效唑

处理表达趋势与对照一致ꎬ但不同处理间存在表

达量的差异ꎬ烯效唑处理相对表达量较对照和疏

花处理略低ꎮ ＬｃＸＴＨ１９ 的表达趋势在对照和疏花

处理中为逐渐下调ꎬ烯效唑处理 ＬｃＸＴＨ１９ 的表达

趋势为先下调ꎬ １４ ｄ 表达上调后又逐渐下调ꎮ
ＬｃＸＴＨ２６ 的表达在不同处理前期表达没有明显变

化ꎬ在 １４ ｄ 疏花处理中表达明显升高ꎬ随后在 ２８、
４２ ｄ 表 达 逐 渐 降 低ꎮ 而 对 照 和 烯 效 唑 处 理

ＬｃＸＴＨ２６ 的表达下降的不明显ꎮ ＬｃＸＴＨ２８ 在不同

处理中表达趋势为逐渐下调ꎮ
２.３ ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅲ表达情况分析

ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅲ共有 ３ 个基因ꎬ分别

为 ＬｃＸＴＨ８、ＬｃＸＴＨ２５ 和 ＬｃＸＴＨ２９ꎮ ３ 个基因在不

同处理花穗发育的不同时期表达情况见图 ３ꎮ
ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅲ成员在不同处理花穗不同发育阶

段均有表达ꎬ但在表达量存在差异ꎮ ＬｃＸＴＨ８ 和

ＬｃＸＴＨ２５ 在对照和疏花处理 １４ ｄ 表达量均达到峰

图 １　 ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅰ表达情况分析
Ｆｉｇ. １　 ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｆａｍｉｌｙⅠｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

值ꎬ烯效唑处理 ＬｃＸＴＨ８ 和 ＬｃＸＴＨ２５ 表达高峰延

迟ꎬ且表达量较对照和疏花处理要低ꎮ ＬｃＸＴＨ２９
在疏花处理中的表达趋势与 ＬｃＸＴＨ８ 和 ＬｃＸＴＨ２５
一致ꎮ ＬｃＸＴＨ２９ 在相对表达量逐渐上调ꎬ在 ２８ ｄ
表达量最高ꎬ随后表达急剧下调ꎬ而在烯效唑处理

中 ＬｃＸＴＨ２９ 表达同样在 ２８ ｄ 达到最高ꎬ但在其他

时期的表达变化不明显ꎮ
２.４ ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅳ表达情况分析

ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅳ共有 １９ 个基因ꎬ占基

因家 族 总 数 的 ６５％ꎬ 分 别 为 ＬｃＸＴＨ１、 ＬｃＸＴＨ２、
ＬｃＸＴＨ３、ＬｃＸＴＨ４、ＬｃＸＴＨ５、ＬｃＸＴＨ６、ＬｃＸＴＨ７、ＬｃＸＴＨ９、

７１５４ 期 董晨等: ＸＴＨ 基因家族在‘妃子笑’荔枝花穗不同处理方式的表达分析



图 ２　 ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅱ表达情况分析
Ｆｉｇ. ２　 ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｆａｍｉｌｙⅡｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＬｃＸＴＨ１０、 ＬｃＸＴＨ１１、 ＬｃＸＴＨ１２、 ＬｃＸＴＨ１３、 ＬｃＸＴＨ１４、
ＬｃＸＴＨ１５、 ＬｃＸＴＨ１６、 ＬｃＸＴＨ２１、 ＬｃＸＴＨ２２、 ＬｃＸＴＨ２３ 和

ＬｃＸＴＨ２４ꎮ １９ 个基因在不同处理花穗发育的不同

时期表达情况见图 ４ 和图 ５ꎮ ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅳ成

员在不同处理花穗不同发育阶段均有表达ꎬ但在

表 达 量 存 在 差 异ꎮ 其 中 ＬｃＸＴＨ１、 ＬｃＸＴＨ１４、
ＬｃＸＴＨ１５ 和 ＬｃＸＴＨ２１ 表达量较低ꎬ表达趋势一致ꎻ
而 ＬｃＸＴＨ２、 ＬｃＸＴＨ３、 ＬｃＸＴＨ４、 ＬｃＸＴＨ５、 ＬｃＸＴＨ６、
ＬｃＸＴＨ７、 ＬｃＸＴＨ９、 ＬｃＸＴＨ１０、 ＬｃＸＴＨ１１、 ＬｃＸＴＨ１２、
ＬｃＸＴＨ１３、ＬｃＸＴＨ２２ 和 ＬｃＸＴＨ２３ 表达量较高ꎬ表达

趋势大致一致ꎬ但在 １４ ｄ 上述 ＬｃＸＴＨ 在不同处理

中表达差异比较大ꎬ其中疏花处理表达量最高ꎬ对
照次之ꎬ烯效唑处理表达量最低ꎮ 在烯效唑处理

中 ＬｃＸＴＨ 表达量低于对照和疏花且表达高峰相对

延迟ꎬ在 ４２ ｄ 表达量达到峰值ꎮ ＬｃＸＴＨ１６ 的相对

表达量在不同处理 ７ ~ ４２ ｄ 间表达较 ０ ｄ 表达上

调ꎬ而 ＬｃＸＴＨ２４ 表达量在不同处理间均在 ７ ｄ 时达

到峰值ꎬ推测其在 ７ ｄ 发挥主要作用ꎮ

３　 讨论与结论

‘妃子笑’素有爱花不惜子之说ꎬ究其原因是因

大量营养消耗而导致坐果少甚至有花无果的问题ꎬ
严重影响了荔枝的产量ꎬ限制产业发展ꎮ 在荔枝生

产上ꎬ常用的是机械短截疏花和化学调控技术ꎮ 在

花穗生长期对长的荔枝花穗进行短截ꎬ可明显地减

少花量ꎬ增加雌花比例ꎬ提高花质和坐果率ꎮ 本课

题组前期研究发现一定浓度的烯效唑处理‘妃子

笑’荔枝可使花穗的发育暂缓生长ꎬ花穗短壮ꎬ盛花

期延迟ꎬ花量大大减少ꎬ省去‘妃子笑’疏花繁重紧

张的工作ꎬ提高坐果率(李伟才等ꎬ２０１１)ꎮ
木葡聚糖内转糖苷酶 /水解酶基因(ＸＴＨ)在

促进植物细胞壁重塑以及响应逆境胁迫方面发挥

着重要的作用ꎮ Ｌｕ ｅｔ ａｌ. (２００６)分别从荔枝抗裂

和不抗裂两个品种中分离鉴定了 ３ 个 ＸＥＴ 基因

ＬｃＸＥＴ１、ＬｃＸＥＴ２ 和 ＬｃＸＥＴ３ꎬ其中 ＬｃＸＥＴ 在降低荔

枝果实开裂中有着重要作用ꎮ 本研究通过对‘妃
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图 ３　 ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族Ⅲ表达情况分析
Ｆｉｇ. ３　 ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ⅲ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

子笑’荔枝不同处理花穗发育过程中 ＬｃＸＴＨ 基因

家族的表达情况进行分析ꎬ４ 个不同亚家族中对照

和疏花处理 ＬｃＸＴＨ 基因家族在不同发育时期表达

规律大概一致ꎬ而烯效唑处理 ＬｃＸＴＨ 基因家族表

达规律与对照和疏花处理则存在较大差异ꎻＬｉｕ ｅｔ
ａｌ.(２００７)研究报道 ＧＡ 诱导 ＸＴＨ 的表达ꎬ调控细

胞壁的重塑ꎬ而烯效唑作为 ＧＡ 合成的抑制剂ꎬ抑
制了花穗的伸长ꎬ导致花穗生长速率降低ꎬ从而导

致 ＬｃＸＴＨ 的表达受抑制ꎬ表达量低于对照和疏花

处理ꎬ刚好与前人研究结果相吻合ꎮ 转录层面

ＬｃＸＴＨ 基因家族的不同发育时期的表达模式的多

样性ꎬ说明花穗发育不同时期 ＬｃＸＴＨ 活性存在变

化ꎬ而 ＬｃＸＴＨ 活性与花穗的生长速率呈正相关ꎮ
ＬｃＸＴＨ 基因家族成员在不同的发育时期表达特

点ꎬ体现出 ＬｃＸＴＨ 在荔枝花穗发育过程中细胞壁

重构方面发挥重要作用ꎮ 花穗发育不同时期

ＬｃＸＴＨ 基因家族表达存在差异ꎬ推测 ＬｃＸＴＨ 基因

家族不同成员间分别在不同的花穗发育时期发挥

功能ꎮ 其中 ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅲ、 ＬｃＸＴＨ 亚家族Ⅳ
( ＬｃＸＴＨ２、 ＬｃＸＴＨ３、 ＬｃＸＴＨ４、 ＬｃＸＴＨ５、 ＬｃＸＴＨ６、
ＬｃＸＴＨ７、 ＬｃＸＴＨ９、 ＬｃＸＴＨ１０、 ＬｃＸＴＨ１１、 ＬｃＸＴＨ１２、
ＬｃＸＴＨ１３、ＬｃＸＴＨ２２ 和 ＬｃＸＴＨ２３) 成员及 ＬｃＸＴＨ２０
表达量较高ꎬ推测其在花穗发育中起关键作用ꎮ
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图 ４　 ＬｃＸＴＨ 基因(ＬｃＸＴＨ１－ＬｃＸＴＨ７ꎬ ＬｃＸＴＨ９－ＬｃＸＴＨ１３)家族亚家族 ＩＶ 表达情况分析
Ｆｉｇ. ４　 ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ(ＬｃＸＴＨ１－ＬｃＸＴＨ７ꎬ ＬｃＸＴＨ９－ＬｃＸＴＨ１３)ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ＩＶ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ
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ｔｒａｎｓｆｅｒ ｏｆ ａ ｓｅｇｍｅｎｔ ｏｆ ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｔｏ ａｎｏｔｈｅｒ
ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｍｏｌｅｃｕｌｅ [ Ｊ ]. Ｊ Ｂｉｏｌ Ｃｈｅｍꎬ ２６７ ( ２９ ):

２１０５８－２１０６４.
ＯＰＡＺＯ ＭＣꎬ ＦＩＧＵＥＲＯＡ ＣＲꎬ ＨＥＮＲＩＱＵＥＺ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０１０. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｃＤＮＡｓ ｅｎｃｏｄｉｎｇ
ｘｙｌｏｇｌｕｃａｎ ｅｎｄｏｔｒａｎｓｇｌｙｃｏｓｙｌａｓｅ / ｈｙｄｒｏｌａｓｅ (ＸＴＨ) ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
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图 ５　 ＬｃＸＴＨ 基因家族亚家族 ＩＶ(ＬｃＸＴＨ１４－ＬｃＸＴＨ１４１６ꎬ ＬｃＸＴＨ１４２１－ＬｃＸＴＨ２４)表达情况分析
Ｆｉｇ. ５　 ＬｃＸＴＨ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ ＩＶ (ＬｃＸＴＨ１４－ＬｃＸＴＨ１４１６ꎬ ＬｃＸＴＨ１４２１－ＬｃＸＴＨ２４) ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｉｎ Ｆｒａｇａｒｉａ ｃｈｉｌｏｅｎｓｉｓ ｆｒｕｉｔ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉ Ｉｎｔ Ｊ Ｅｘｐ Ｐｌａｎｔ
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