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摘　 要： 麻疯树（Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ）种子含油率高，种子中的油类物质可作为生物柴油被开发和利用，是极具

潜力的生物质能源树种之一。 麻疯树雌雄异花，在自然条件下雄花数量通常远远大于雌花，这大大限制了

种子和油的产量，因此开展麻疯树性别分化与花发育分子机理的研究具有重要意义。 该研究选取 １０ 个麻

疯树的 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 基因（ ＪｃＡＧＬ１，ＪｃＡＧＬ６，ＪｃＡＧＬ９，ＪｃＡＧＬ１１，ＪｃＡＧＬ１５，ＪｃＡＧＬ６１⁃３，ＪｃＡＧＬ６２⁃１，ＪｃＡＧＬ６２⁃６，ＪｃＡ⁃
ＧＬ６２⁃７，ＪｃＡＧＬ８０⁃２），提取麻疯树早期发育各个阶段的雌雄花总 ＲＮＡ，并反转录成 ｃＤＮＡ，采用实时荧光定量

方法，探索早期发育不同阶段的麻疯树雌雄花目的基因的表达情况。 结果表明：目的基因在发育起始的雌

雄花中的表达具有差异，比如 ＪｃＡＧＬ６ 和 ＪｃＡＧＬ１５ 在雄花中表达量要高于雌花，而 ＪｃＡＧＬ１，ＪｃＡＧＬ９ 和 ＪｃＡＧＬ１１
在雌花中的表达量要高于雄花，这说明花原基中目的基因表达会直接或间接决定性别分化的方向；在之后

的发育过程中，目的基因的表达情况在雌雄花中有所不同：随着花的发育，目的基因在雌雄花中的表达量变

化存在差别，这反应出麻疯树雌雄花发育中目的基因表达模式上的差异；另外，也能看出在此过程中各个目

的基因又发挥着不同的功能。 该研究结果为进一步探究麻疯树雌雄花发育相关基因的表达提供了理论依

据，为了解麻疯树性别分化和花发育的分子机理奠定了基础。
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　 　 麻疯树（Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ）为大戟科麻疯树属植

物，多年生木本，原产于美洲热带地区，在我国也

有分布（中国科学院植物研究所，１９７９）。 麻疯树

种子含油率高，可用于生产生物燃油而得到广泛

关注 （Ｂａｈａｄｕｒ ｅｔ ａｌ， ２０１３）；麻疯树种子中还含有

蛋白质、多肽、萜类和一些小分子物质，如种仁中

含有一类核糖体失活蛋白（ ｃｕｒｃｉｎ），可能具有抗肿

瘤作用（Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ，２００３）；另外，植株中的一些活性

成分还可以用于杀虫和抑菌（Ｗｅｉ ｅｔ ａｌ，２００４）。 因

此，麻疯树在生产生物燃油的同时，还可开发出不

同种类的医药产品，具有较好的发展前景。
麻疯树属雌雄同株异花植物（Ｎｅｇｕｓｓｉｅ ｅｔ ａｌ，

２０１４）为二歧聚伞花序，一个花序上雌雄花的比值

为 １ ∶ １０ ～ １ ∶ ２０ （郭承刚等， ２００７；何亚平等，
２００８）。 种子的产量是麻疯树产业发展的关键

（Ｃｈｉｋａｒａ ＆ Ｊａｗｏｒｓｋｙ，２００７），而麻疯树雄花的数量

远远多于雌花则极大地限制了种子的产量。 因

此，分析造成麻疯树雌雄花数量差异的原因以及

开展麻疯树性别分化与花发育分子机理的研究对

该产业的发展具有重要意义。
ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 蛋白家族在植物性别分化和花发

育上起着十分重要的作用（Ｓｍａｃｚｎｉａｋ ｅｔ ａｌ，２０１２）。

ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 家族蛋白是一类重要的转录因子（Ｐｅｌ⁃
ｌｅｇｒｉｎｉ ｅｔ ａｌ，１９９５；Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ，２０００），该类蛋白的

特点是在 Ｎ 端含有一段比较保守的 ＭＡＤＳ 结构

域。 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 蛋白因在结构上的差异分为两

类：Ⅰ型（ ＴｙｐｅⅠ）和Ⅱ型（ ＴｙｐｅⅡ）。 Ⅰ型只含有

一段 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 区域（Ｄｅ Ｂｏｄｔ ｅｔ ａｌ，２００３；Ｋｏｆｕｊｉ
ｅｔ ａｌ，２００３；Ｐａｒｅｎｉｃｏｖá ｅｔ ａｌ，２００３），而Ⅱ型除了 Ｎ
端含有 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 区域外，通常在其下游还具有 Ｉ
（ ｉｎｔｅｒｖｅｎｉｎｇ）和 Ｋ （ｋｅｒａｔｉｎ⁃ｌｉｋｅ）区域，此外在其 Ｃ
端还含有一段高度可变的区域，这四个区域统称

为 ＭＩＫＣ 结构（Ｋａｕｆｍａｎｎ ｅｔ ａｌ，２００５），所以Ⅱ型又

被称为 ＭＩＫＣ 型（ＭＩＫＣ⁃ｔｙｐｅ）。 Ⅰ型往下又可分为

Ｍα、Ｍβ、和 Ｍγ 三个亚族；Ⅱ型又可分为 ＭＩＫＣＣ型

和 ＭＩＫＣ∗型两种（Ｈｅｎｓｃｈｅｌ ｅｔ ａｌ，２００２）。 目前，对
于Ⅰ型的研究比较少，只在拟南芥中有部分报道

（Ｋöｈｌｅｒ ｅｔ ａｌ，２００３，２００５；Ｐｏｒｔｅｒｅｉｋｏ ｅｔ ａｌ，２００６；Ｙｏｏ
ｅｔ ａｌ，２００６；Ｂｅｍｅｒ ｅｔ ａｌ，２００８；Ｃｏｌｏｍｂｏ ｅｔ ａｌ，２００８；
Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ，２００８；Ｓｔｅｆｆｅｎ ｅｔ ａｌ，２００８），其具体功能并

不是十分清楚。 Ⅱ型 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 蛋白研究得比较

多，具体功能在许多植物中也得到证实，Ⅱ型

ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 蛋白与植物性别分化以及花发育有关

并且也参与植物其他的生理生化反应（黄方等，

１８１２ 期 廖望等： 麻疯树雌雄花中 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 基因的表达分析



２０１２）。 在花发育 ＡＢＣＤＥ 模型中，参与花发育的

基因分为 ＡＢＣＤＥ 五类，除 Ａ 类中 ＡＰ２ 之外，其余

证实均为 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 家族蛋白 （Ｗｏｌｌｍａｎｎ ｅｔ ａｌ，
２０１０），可见其在花发育中所起的重要作用。

本研究通过 ＲＴ⁃ＰＣＲ 技术对麻疯树的 １０ 个

ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 基因在雌雄花早期发育的不同阶段的

表达情况进行分析，初步探究这些基因与麻疯树

雌雄花发育的关系，为深入了解麻疯树的性别分

化与花发育的分子机理提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１ 材料

所用材料来源于四川省西昌市金河乡（２６°５６′
Ｎ，１０１°６８′ Ｅ）自然生长的麻疯树，于 ５—７ 月期间

采集麻疯树的花序。 为保证结果的可靠性，每株

麻疯树只采集 １ 个花序，共采集 ２０ 个；根据 Ｗｕ ｅｔ
ａｌ（２０１１）对麻疯树雌雄花发育阶段的描述，将花

发育过程分成三个阶段（第一阶段、第二阶段、第
三阶段），通过体式显微镜（Ｏｌｙｍｐｕｓ，ＳＺ２）观察，在
花序上筛选到第一、第二、第三阶段的雌雄花（图

１），所取材料立即放入液氮，带回实验室于－８０ ℃
保存待用。
１．２ 方法

选取 １０ 个基因进行表达分析，分别为 ＡＧＡ⁃
ＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ １（ ＪｃＡＧＬ１，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６２９５４３），ＡＧＡ⁃
ＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ６（ ＪｃＡＧＬ６，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６４３０７７），ＡＧＡ⁃
ＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ９（ ＪｃＡＧＬ９，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６４４８３５），ＡＧＡ⁃
ＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ １１（ＪｃＡＧＬ１１，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６３５１２６），ＡＧ⁃
ＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ １５ （ ＪｃＡＧＬ１５， Ｇｅｎｅ ＩＤ： １０５６２８７６６ ），
ＡＧＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ６１⁃３（ＪｃＡＧＬ６１⁃３，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６３４５３８），
ＡＧＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ６２⁃１（ＪｃＡＧＬ６２⁃１，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６３１６６３），
ＡＧＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ６２⁃６（ＪｃＡＧＬ６２⁃６，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６３９９０５），
ＡＧＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ６２⁃７（ＪｃＡＧＬ６２⁃７，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６４４７５４），
ＡＧＡＭＯＵＳ⁃ｌｉｋｅ ８０⁃２（ＪｃＡＧＬ８０⁃２，Ｇｅｎｅ ＩＤ：１０５６３６７４３）。
通过 ＮＣＢＩ 数据库获得这 １０ 个基因所编码蛋白的

氨基酸序列，利用 ＤＮＡｍａｎ６．０ 软件对这 １０ 个蛋白

质进行氨基酸序列对比， ＮＣＢＩ 数据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｈｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ／ ｃｄｄ ／ ｗｒｐｓｂ． ｃｇｉ） 进

一步分析蛋白质所具有的蛋白质保守结构域，确

认这 １０ 个基因均为 ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 家族基因。
１．２．１ 总 ＲＮＡ 提取和 ｃＤＮＡ 的获得　 使用 ＴａＫａＲａ
ＭｉｎｉＢＥＳＴ 植物 ＲＮＡ 提取试剂盒（ ＴａＫａＲａ，大连）
分别提取三个发育阶段麻疯树雌雄花的总 ＲＮＡ。
用 １％琼脂糖凝胶做电泳检测 ＲＮＡ 完整性，接着

用 Ｎａｎｏｖｕｅ 分 光 光 度 计 （ Ｈｅａｌｔｈｃａｒｅ Ｂｉｏ⁃Ｓｃｉｅｎｃｅｓ
ＡＢ，瑞典）检测 ２６０ ／ ２８０ｎｍ 和 ２６０ ／ ２３０ｎｍ 下的吸

光值以预估 ＲＮＡ 的纯度，只有 ＯＤ２６０ ／ ２８０ 为 １．９ ～
２．１，ＯＤ２６０ ／ ２３０大于 ２．０ 的样品才能用于后续试验。

使用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔｓ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ
Ｅｒａｓｅｒ（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ）试剂盒（ ＴａＫａＲａ，大连）
对所提取的 ＲＮＡ 进行反转录：按照试剂盒说明

书，先对样品进行去基因组 ＤＮＡ 反应，之后再进

行反转录反应获得 ｃＤＮＡ 并于－２０ ℃保存待用。
１．２．２ 目的片段的普通 ＰＣＲ 扩增　 根据 Ｋａｒｕｐｐａｉｙａ
ｅｔ ａｌ（２０１７）对麻疯树内参基因的筛选，选取 ＥＦ（Ｅ⁃
ｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ １⁃ａｌｐｈａ）作为本实验的内参基因，按
照定量 ＰＣＲ 引物设计原则，利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ６
软件设计这 １１ 个基因的定量 ＰＣＲ 引物（表 １），所
有引物均由华大基因合成。

随机选择某一时期的雌雄花的 ｃＤＮＡ 作为模

板用以上引物进行普通 ＰＣＲ 反应，反应体系 ２０
μＬ， 其 中 ２ × ＴＳＩＮＧＫＥ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （ ｂｌｕｅ ）
（ＴＳＩＮＧＫＥ，北京） １０ μＬ，模板、正向引物、反向引

物各 １ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ７ μＬ；普通 ＰＣＲ 反应程序如下：
９４ ℃ ５ ｍｉｎ；９４ ℃ ３０ ｓ，５８ ℃ ３０ ｓ，７２ ℃ １５ ｓ，共
３５ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ；１２ ℃保存。 ＰＣＲ 反应结

束后，用 １％琼脂糖凝胶电泳进行检测。
１．２．３ 目的基因的定量检测 　 采用 ＣＦＸ Ｃｏｎｎｅｃｔ
ｓｙｓｔｅｍ（Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ）对三个时期雌雄花的目的基因进

行 ＲＴ⁃ＰＣＲ 检测，反应体系 ２５ μＬ，其中的组分为 ２
× ＳＹＢＲ 􀅹 Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭ （ Ｔｌｉ ＲＮａｓｅＨ Ｐｌｕｓ）
１２．５ μＬ，正向引物（１０ μｍｏｌ·Ｌ⁃１） １ μＬ，反向引物

（１０ μｍｏｌ · Ｌ⁃１ ） １ μＬ， ｃＤＮＡ １ μＬ， ＲＮａｓｅ Ｆｒｅｅ
ｄｄＨ２Ｏ ９．５ μＬ。 以无模板体系作为对照组，每个样

品 ３ 个重复，按如下反应程序进行 ＲＴ⁃ＰＣＲ 反应：
９５ ℃预变性 ３０ ｓ；９５ ℃变性 ５ ｓ，６０ ℃ ３０ ｓ，每个

循环结束后均会对荧光信号进行采集，共 ４０ 个循

环；６５ ℃开始，以每步 ０．５ ℃的速度升高至 ９５ ℃，
每个温度维持 ５ ｓ 时间采集信号，取溶解曲线为单

２８１ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



注： Ａ． 第一阶段雄花； Ｂ． 第二阶段雄花； Ｃ． 第三阶段雄花； Ｄ． 第一阶段雌花； Ｅ． 第二阶段雌花； Ｆ． 第三阶段雌花。
Ｎｏｔｅ： Ａ． Ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｓｔａｇｅ； Ｂ． Ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｓｔａｇｅ； Ｃ． Ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ｓｔａｇｅ； Ｄ． Ｆｅｍａｌｅ

ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｓｔａｇｅ； Ｅ． Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｓｔａｇｅ； Ｆ． Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ｓｔａｇｅ．

图 １　 不同发育阶段的雌雄花
Ｆｉｇ． １　 Ｅａｒｌｙ ｆｌｏｗｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｓｔａｇｅｓ

表 １　 普通 ＰＣＲ 以及 ｑＰＣＲ 所用引物
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｎｏｒｍａｌ ＰＣＲ ａｎｄ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ

目标基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物序列（５′⁃３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′⁃３′）

扩增片段
长度

Ｐｒｏｄｕｃｔ
ｌｅｎｇｔｈ
（ｂｐ）

Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ
Ｆａｃｔｏｒ

Ｆ：ＧＴＣＴＧＴＴＧＡＧＡＴＧＣＡＣＣＡＴＧＡＡＧ
Ｒ：ＴＡＧＡＧＧＣＡＡＣＡＡＡＡＣＣＡＣＧＴＴＴＣ

１０８

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ １

Ｆ：ＡＣＡＧＧＡＧＣＡＧＣＡＡＣＡＧＣＡＡＣＡＧ
Ｒ：ＴＧＧＧＣＧＡＧＡＧＴＡＡＴＧＧＴＧＡＴＴＧＧ

１３３

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ６

Ｆ：ＴＣＴＧＴＴＣＴＣＴＧＣＧＡＴＧＣＴＧＡＡＧＴＴＧ
Ｒ：ＡＧＣＴＣＴＧＴＧＴＣＴＣＡＣＧＴＴＣＡＡＴＧＣＴ

１５７

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ９

Ｆ：ＴＧＡＣＴＧＡＴＣＴＡＣＡＡＣＧＣＡＡＧＧＡＡＣＡ
Ｒ：ＴＧＡＡＡＧＡＡＡＣＣＡＴＣＧＣＣＣＴＧＡＧＧ

１６６

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ １１

Ｆ：ＡＧＡＧＧＡＴＡＧＡＧＡＡＣＡＣＡＡＣＧＡＡＴＣＧ
Ｒ：ＣＡＣＧＧＣＴＧＧＡＧＡＡＧＡＣＡＡＴＧＡＧ

１２９

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ １５

Ｆ：ＧＣＡＡＡＣＡＧＣＡＧＧＣＡＡＧＴＴＡＣＡＴＴＣＴ
Ｒ：ＡＴＡＡＣＡＧＣＡＡＣＣＴＣＡＧＣＡＴＣＡＣＡＧＡ

９８

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ６１⁃３

Ｆ：ＴＴＣＡＴＴＣＧＧＴＣＡＣＣＣＡＧＡＡＧＴＣＧ
Ｒ：ＣＧＡＴＴＡＡＧＴＧＧＴＧＧＣＴＧＡＴＧＧＡＧＴＴ

８９

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ６２⁃１

Ｆ：ＣＣＧＴＡＡＴＣＣＴＣＴＴＣＴＣＣＧＡＧＣＡＴ
Ｒ：ＣＧＧＴＣＡＣＡＧＣＡＣＴＡＣＴＡＣＴＡＣＴＡＣＴ

１４７

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ６２⁃６

Ｆ：ＡＡＧＣＧＡＣＴＴＧＴＧＧＡＡＣＴＴＣＡＧＡＴＴＣ
Ｒ：ＴＴＣＡＣＧＡＧＧＡＧＧＡＧＣＡＣＣＡＡＴＴＣ

１１１

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ６２⁃７

Ｆ：ＣＧＡＡＧＡＣＧＡＧＣＣＧＡＣＧＡＣＣＴＴＡ
Ｒ：ＡＣＴＣＣＴＴＣＡＣＴＧＣＣＴＣＣＴＣＡＴＡＣＴＣ

９８

ＡＧＡＭＯＵＳ⁃
ｌｉｋｅ ８０⁃２

Ｆ：ＡＣＴＣＴＴＴＧＴＧＧＧＧＴＴＧＴＴＧＣ
Ｒ：ＡＧＧＧＡＧＡＡＧＧＣＣＡＡＡＣＡＴＣＴ

７６

峰的数据，通过 ２－ΔΔＣＴ（ Ｌｉｖａｋ）法对数据进行处理，
得到相对表达结果，用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ５ 软件绘制

柱形图。

２　 结果与分析

２．１ 目的片段的扩增

对提取的总 ＲＮＡ 进行 １％琼脂糖凝胶电泳和

质量检测，图 ２ 结果显示 ＯＤ２６０ ／ ２８０均在 １．９ ～ ２．１ 之

间且 ＯＤ２６０ ／ ２３０＞２．０，说明 ＲＮＡ 质量符合后续实验

要求。 以设计的目的基因以及内参基因 ＥＦ 引物

对 ｃＤＮＡ 进行普通 ＰＣＲ 扩增，经测序和 １％琼脂糖

凝胶电泳结果显示均得到预期的目的片段。
２．２ 麻疯树雌雄花早期不同阶段目的基因的定量分析

ｑＰＣＲ 结果如图 ３ 所示，ＪｃＡＧＬ１ 和 ＪｃＡＧＬ９ 基

因在雌雄花中表达状况相似，在雌花早期发育的

第一阶段有相对比较高的表达，随后花发育时期

进入第二阶段直至第三阶段表达量逐渐下降；但
两个基因在雄花发育初期表达量相对较低，且随

着花的发育，表达量逐渐上升。 ＪｃＡＧＬ６ 无论是

在雌花还是雄花中，随着花发育均呈现逐渐下降的
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注： Ｍ． 分子量标准； １． ＪｃＡＧＬ１ 扩增结果； ２． ＪｃＡＧＬ６ 扩增结果； ３． ＪｃＡＧＬ９ 扩增结果； ４． ＪｃＡＧＬ１１ 扩增结果；
５． ＪｃＡＧＬ１５ 扩增结果； ６． ＪｃＡＧＬ６１⁃３ 扩增结果； ７． ＪｃＡＧＬ６２⁃１ 扩增结果； ８． ＪｃＡＧＬ６２⁃６ 扩增结果；

９． ＪｃＡＧＬ６２⁃７ 扩增结果； １０． ＪｃＡＧＬ８０⁃２ 扩增结果； １１． ＥＦ 扩增结果。
Ｎｏｔｅ： Ｍ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔａｎｄａｒｄ； １． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ１ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ２． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ６ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ３． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ９ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ；

４． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ１１ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ５． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ１５ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ６． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ６１⁃３ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ７． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ
ＪｃＡＧＬ６２⁃１ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ８． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ６２⁃６ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ９． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ６２⁃７ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ；

１０． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＪｃＡＧＬ８０⁃２ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ； １１． Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＥＦ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ．

图 ２　 普通 ＰＣＲ 扩增结果
Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｎｏｒｍａｌ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ

趋势，但整体上雄花中的表达量要高于雌花。 ＪｃＡ⁃
ＧＬ１１ 在雌雄花中的表达情况明显不同，虽然雌花

发育的第二、第三阶段相对于第一阶段有所下降，
但三个阶段均处于比较高的表达水平；雄花中虽

然第二阶段相对于其他两个阶段的表达量有所上

升，但整体上都处于较低表达的状态。 ＪｃＡＧＬ１５ 基

因在雄花发育的三个阶段一直有比较高的表达，
且表达量基本稳定；在雌花发育中，一阶段未表达

或表达量过低，到二阶段才有明显的表达，直至第

三阶段达到较高的水平。 ＪｃＡＧＬ６１⁃３ 在雌花中的

表达如同 ＪｃＡＧＬ１ 和 ＪｃＡＧＬ９，初期表达量很高，远
高于 ＪｃＡＧＬ１ 和 ＪｃＡＧＬ９ 在雌花发育第一阶段的表

达量，之后随时间表达量逐渐降低，但依旧有较高

的表达水平；在雄花中，第一阶段的表达量相较于

雌花低，到第二阶段有所上升但仍低于雌花，到第

三阶段又下降。 ＪｃＡＧＬ６２⁃１ 在雌花中的表达随发

育先下降后上升，第一阶段表达量很高，第三阶段

相较第二阶段虽有所上升但不及第一阶段水平；
在雄花中表达量则是先上升后下降。 ＪｃＡＧＬ６２⁃６
在雌花中的表达量基本保持稳定的，而在雄花中

表达量则是逐渐上升。 ＪｃＡＧＬ６２⁃７ 在雄花中表达

量逐渐上升；在雌花中，表达量随时间先上升后降

低，在第二阶段的表达量最高。 ＪｃＡＧＬ８０⁃２ 在雌花

中表达量先下降后上升，第三阶段和第一阶段表

达水平相似；在雄花中表达量逐渐上升，但第二阶

段到第三阶段上升幅度不大（如图 ３）。

３　 讨论与结论

根据 Ｗｕ ｅｔ ａｌ（２０１１）对麻疯树早期花发育的描

述，通过体式显微镜对麻疯树雌雄花进行形态结构

观察，将采集到的处于发育早期的麻疯树雌雄花按

发育时期分成第一、第二、第三阶段。 第一阶段为

花发育的起始，开始由营养生长向生殖生长转变，
花原基出现并开始发育。 大量研究表明，雌雄分化

是花原基选择性发育的结果 （ Ｄｅｌｏｎｇ ｅｔ ａｌ，１９９３；
Ｇｒａｎｔ ｅｔ ａｌ，１９９４），在分子水平上就是表现为相关基

因的选择性表达，因此麻疯树花早期发育的第一阶

段特定基因的差异表达是决定麻疯树花性别的重

要因素。 从表达结果可以看出，在第一阶段各个目

的基因在雌雄花中的表达情况均有一定的差异，其
中 ＪｃＡＧＬ１， ＪｃＡＧＬ９， ＪｃＡＧＬ１１， ＪｃＡＧＬ１５， ＪｃＡＧＬ６１⁃３，

４８１ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



注： 横坐标的 １、２、３ 分别表示早期花发育的第一阶段、第二阶段、第三阶段。 实验 ３ 孔重复，
柱的高度表示基因的相对表达量的高低，标准误差在图上标出。

Ｎｏｔｅ： １， ２， ａｎｄ ３ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｓｃｉｓｓａ ｉｎ ｔｈｉｓ ｆｉｇｕｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ， ｓｅｃｏｎｄ ａｎｄ ｔｈｉｒｄ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｅａｒｌｙ ｆｌｏｗｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｅａｃｈ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ， ｔｈｅ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ ｏｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｂａｒｓ．

图 ３　 ｑＰＣＲ 检测结果
Ｆｉｇ． ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ
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ＪｃＡＧＬ６２⁃１ 差异最为明显，表明目的基因的差异表

达可能会影响雌、雄花原基的分化。
在发育初期决定花原基性别后，各个目的基

因表达水平的变化又直接或间接影响雌雄花的进

一步生长发育。 ＪｃＡＧＬ１ 和 ＪｃＡＧＬ９ 在雌雄花中的

表达模式相反，在雌花中随着发育表达量逐渐降

低，说明对雌花发育有负调控作用；在雄花中则是

逐渐升高，说明还能正向调控雄花发育。 ＪｃＡＧＬ１１
在花发育三个阶段雌花中的表达量均明显高于雄

花，这表明该基因在雌花的早期发育过程中发挥

重要作用。 ＪｃＡＧＬ１５ 在第一、第二阶段雄花中表达

量要明显高于雌花，该基因在发育初期的高表达

有效促进花原基向雄花分化；第三阶段该基因在

雌花中表达量明显上升，雌雄花中表达水平接近，
说明 ＪｃＡＧＬ１５ 也可以促进雌雄蕊的进一步成熟，
在拟南芥中 ＡｔＡＧＬ１５ 主要参与胚胎发生和果实成

熟（Ｈｅｃｋ ｅｔ ａｌ，１９９５；Ｆｅｒｎａｎｄｅｚ ｅｔ ａｌ，２０００；Ｈａｒｄｉｎｇ
ｅｔ ａｌ，２００３），ＪｃＡＧＬ１５ 在第三阶段的表达情况可能

是在为胚胎的发生做准备，这与拟南芥中功能相

似。 ＪｃＡＧＬ６１⁃３ 和 ＪｃＡＧＬ６２⁃１ 在第一阶段发育中雌

花的表达量要明显高于雄花，高表达可以诱导花

原基向雌花发育；之后 ＪｃＡＧＬ６１⁃３ 在雌花中的表达

量逐渐降低，呈现出负调控作用；而 ＪｃＡＧＬ６２⁃１ 在

雌花中表达量迅速下降至与雄花相当的表达水

平，可能是因为该基因主要是在发育起始这一特

定时期发挥功能，行使功能后便迅速恢复至正常

水平。 ＪｃＡＧＬ６２⁃６ 在雄花中表达量逐渐升高，说明

有促进雄蕊发育的作用；在雌花中没有明显变化，
说明不参与雌蕊的发育；而且无论是在雌花还是

雄花中表达量都比较高，说明可能还有参与到花

非 性 别 器 官 的 生 长 和 发 育。 ＪｃＡＧＬ６２⁃７ 和

ＪｃＡＧＬ８０⁃２ 在雄花中表达量逐渐升高，表现出正调

控作用；在雌花的第二个发育阶段 ＪｃＡＧＬ６２⁃７ 表达

相对于其他两个阶段上调，而 ＪｃＡＧＬ８０⁃２ 则是下

调，说明这两个基因在雌花第二阶段的发育中发

挥较大的作用，前者为正调控，后者为负调控。
ＪｃＡＧＬ６ 在雌雄花中表达差异不大，表达量随着发

育逐渐降低，说明可能主要参与到花的发育，对性

别分化的影响较小。
本研究利用 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 对麻疯树中的 １０ 个

ＭＡＤＳ⁃ＢＯＸ 基因的表达进行了检测和分析，结果

表明目的基因参与麻疯树的雌雄分化以及花发

育，而且各个基因表达情况不同，说明它们各自发

挥不同的功能，但所发挥的具体功能以及相关机

理尚不是很清楚，因此还需要进一步对目的基因

的功能进行探究。
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