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2 个 Sh2 甜玉米自交系种子萌发过程中
关键水解酶活性及相关基因表达的动态分析

程昕昕淤, 牛永胜, 刘摇 正
(安徽科技学院, 安徽 凤阳 233100)

摘要: 为阐明 Sh2 甜玉米(Zea mays subsp. saccharata Sturt.)种子萌发过程中关键水解酶对种子贮藏物质利用的作

用,以 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 的种子为材料,对种子萌发 2、4、6、8 和 10 d 时贮藏物质的消耗量和利用率

以及总淀粉酶和蔗糖合成酶的活性进行了测定,并采用实时荧光定量 PCR 技术对 9 个相关基因的表达特性进行了

分析。 结果表明:种子萌发 6 d 时 2 个自交系的单粒种子贮藏物质消耗量大幅度提高,说明种子内的贮藏物质进入

快速分解阶段。 随萌发时间的延长,2 个自交系的单粒种子贮藏物质消耗量逐渐升高,而贮藏物质利用率则呈先升

高后降低的趋势;总体上看,自交系 BF109 的单粒种子贮藏物质消耗量显著高于自交系 Q267(P<0. 05),而其贮藏

物质利用率则显著低于后者。 随萌发时间的延长,2 个自交系种子内的总淀粉酶和蔗糖合成酶活性也总体呈先升

高后降低的趋势,并且自交系 BF109 种子内 2 种酶活性基本上低于或显著低于自交系 Q267。 实时荧光定量 PCR
分析结果表明:在种子萌发 2 ~ 10 d 期间,2 个自交系种子中 9 个 琢-淀粉酶和蔗糖合成酶相关基因的相对表达量均

有较大差异 ,但 7 个 琢-淀粉酶相关基因(包括 琢-Amy1A、琢-Amy2A、琢-Amy3A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、琢-Amy3D 和

琢-Amy3E)的相对表达量均在萌发前期较高,利于合成 琢-淀粉酶并参与淀粉水解;琢-Amy1A、琢-Amy2A、琢-Amy3D
和 SuSy-2 基因的相对表达量在种子萌发 2 ~ 10 d 均较高,而 琢-Amy3A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、琢-Amy3E 和 SuSy-3
基因的相对表达量仅在种子萌发 2 d 时较高,说明 琢-Amy1A、琢-Amy2A、琢-Amy3D 和 SuSy-2 基因可能是 Sh2 甜玉

米种子萌发过程中的关键水解酶基因。 总体来看,自交系 Q267 种子中相关基因的相对表达量显著高于自交系

BF109,这可能是导致自交系 Q267 种子中总淀粉酶和蔗糖合成酶活性及贮藏物质利用率较高的主要原因。
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Dynamic analyses on key hydrolytic enzyme activity and related gene expression of two inbred
lines of Sh2 sweet corn during seed germination process摇 CHENG Xinxin淤, NIU Yongsheng, LIU
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Abstract: In order to clarifying the effect of key hydrolytic enzymes on storage substance utilization in
seed of Sh2 sweet corn (Zea mays subsp. saccharata Sturt.) during seed germination process, taking
seeds of inbred line BF109 and Q267 of Sh2 sweet corn as materials, consumption and utilization rate of
storage substances and activities of total amylase and sucrose synthase were detected when seed
germinated for 2, 4, 6, 8 and 10 d, and expression characteristics of nine related genes were analyzed by
real鄄time fluorescence quantitative PCR technology. The results show that consumption of storage
substances in single seed of two inbred lines increases greatly when seed germinates for 6 d, meaning that
storage substances in seed enter fast decomposition stage. With prolonging of germination time,
consumption of storage substances in single seed of two inbred lines increases gradually, while utilization
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rate of storage substances appears the trend of firstly increasing and then decreasing. On the whole,
consumption of storage substances in single seed of inbred line BF109 is significantly higher than that of
inbred line Q267 (P<0. 05), while its utilization rate of storage substances is significantly lower than that
of the latter. With prolonging of germination time, activities of total amylase and sucrose synthase in seed
of two inbred lines also generally appear the trend of firstly increasing and then decreasing, and activities
of two enzymes in seed of inbred line BF109 are basically lower or significantly lower than those of inbred
line Q267. Analysis result of real鄄time fluorescence quantitative PCR shows that during seed germination
for 2-10 d, there is a great difference in relative expression of nine genes related to 琢鄄amylase and
sucrose synthase in two inbred line seeds, but relative expressions of seven genes related to 琢鄄amylase
including 琢鄄Amy1A, 琢鄄Amy2A, 琢鄄Amy3A, 琢鄄Amy3B, 琢鄄Amy3C, 琢鄄Amy3D and 琢鄄Amy3E all are higher
at the early germination stage, which is beneficial to synthetize 琢鄄amylase and involve in starch
hydrolysis. Relative expressions of 琢鄄Amy1A, 琢鄄Amy2A, 琢鄄Amy3D and SuSy鄄2 genes all are higher
during seed germination for 2-10 d,while those of 琢鄄Amy3A,琢鄄Amy3B,琢鄄Amy3C,琢鄄Amy3E and SuSy鄄3
genes are higher only when seed germinates for 2 d, meaning that 琢鄄Amy1A, 琢鄄Amy2A, 琢鄄Amy3D and
SuSy鄄2 genes are probably key hydrolytic enzyme genes of Sh2 sweet corn during seed germination
process. Overall, relative expressions of related genes in seed of inbred line Q267 are significantly higher
than those of inbred line BF109; it may be the main reason for causing higher activities of total amylase
and sucrose synthase and higher utilization rate of storage substances in seed of inbred line Q267.

Key words: Sh2 sweet corn (Zea mays subsp. saccharata Sturt.); seed germination; utilization rate of
storage substances; amylase; sucrose synthase; gene expression

摇 摇 甜玉米(Zea mays subsp. saccharata Sturt.)为玉米

属(Zea Linn.)中因基因突变而产生的 1 个亚种,主要

包括 su1、su2、sh1、sh2、sh4、du、ae、bt1、bt2、se 和 wx 共

11 个隐性突变基因,其中 sh1、sh2、sh4、bt1 和 bt2 基因

突变体的蔗糖向淀粉的转变过程明显受阻,致使其胚

乳的含糖量较高,乳熟期胚乳的可溶性糖含量高达

15%以上,由此也造成甜玉米种子的干物质积累不充

足,种子皱缩干秕、发芽率低、拱土能力差,对其种植

和生产产生不利影响。 因此,甜玉米生产的首要条件

是提高其种子活力,使之拥有较强的种子萌发和成苗

能力。
植物种子萌发主要包括胚萌动和幼苗形成 2 个

阶段[1]。 通常,种子在萌发期间需要的营养和能量主

要来自其对贮藏物质的转化和利用。 吸胀后,种子的

呼吸作用明显加强,在淀粉酶和蔗糖合成酶等一系列

酶的作用下,淀粉和蛋白质等内部贮藏物质的代谢活

动逐渐活跃并发生转变,为幼苗早期生长提供必需的

营养和能量[2-4]。 因此,在种子萌发过程中,幼苗生长

主要受种子贮藏物质消耗量和利用率的影响。
淀粉酶和蔗糖合成酶是影响种子萌发和幼苗生

长的 2 个关键酶。 其中,琢-淀粉酶(EC3. 2. 1. 1)可将

种子中贮藏的淀粉水解为糖类物质,为幼根和幼苗形

成提供能量[5-7];蔗糖合成酶(EC2. 4. 1. 13)是种子贮

藏物质代谢过程中必需的关键酶之一,既可催化蔗糖

合成又可催化蔗糖分解,是一种可逆酶,其作用就是

催化蔗糖和 UDP 转化为 UDP-葡萄糖和果糖[8-10]。
相关的研究结果[6,11-12]表明:琢-淀粉酶在种子萌发过

程中合成,并且主要受赤霉素(GA)和脱落酸(ABA)
的调控。 在水稻(Oryza sativa Linn.)种子萌发过程中,
琢-淀粉酶基因(包括 琢-Amy1A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、
琢-Amy3D 和 琢-Amy3E)在不同组织中的表达具有较

大差异[6,13]。 蔗糖合成酶是由多基因编码的酶类,目
前在玉米(Zea mays Linn.)中已经发现了 3 个与籽粒

生长相关的蔗糖合成酶编码基因,分别为 Sh1、Sus1
和 Sus3[14]。

为了明确 琢-淀粉酶和蔗糖合成酶对甜玉米种子

萌发过程中贮藏物质利用的作用,作者以 2 个 Sh2 甜

玉米自交系 BF109 和 Q267 的种子为供试材料,对种

子萌发过程中贮藏物质的消耗量和利用率、淀粉酶和

蔗糖合成酶活性及9个相关基因(包括 琢-Amy1A、
琢-Amy2A、琢-Amy3A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、琢-Amy3D、
琢-Amy3E、SuSy-2 和 SuSy-3)表达特性的动态变化进

行了分析和比较,以期为甜玉米优良品种的培育研究

提供理论依据。

1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

实验用 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子均

由安徽玉米工程技术研究中心提供。 前者为从美国
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先锋种业引进的自交系,百粒质量 9. 08 g;后者是利

用二环系法选育出的自交系,百粒质量 11. 75 g。
实验使用的主要仪器有 7500 型实时荧光定量

PCR 仪(美国 ABI 公司)、5427R 高速冷冻离心机(德
国 Eppendorf 公司)和 JS-680D 电泳凝胶成像分析系

统(上海培清科技有限公司);淀粉酶和蔗糖合成酶活

性检测试剂盒均由南京建成生物工程研究所研发,
Trizol 试剂盒为北京天为时代科技有限公司产品,
PrimeScript RT reagent Kit 为上海华舜生物公司产品,
buffer、dNTPs 和 Taq DNA 聚合酶等购自生工生物工

程(上海)股份有限公司;所有引物合成均交由生工生

物工程(上海)股份有限公司完成。
1. 2摇 方法

1. 2. 1 摇 种子萌发 摇 按 照 GB / T 3543. 1—1995 至

GB / T 3543. 7—1995 中的方法进行种子萌发实验。
将种子用质量体积分数 0. 1%HgCl2溶液消毒 15 min,
然后用蒸馏水冲洗 3 次,每次 1 min;用高温灭菌滤纸

吸干表面水分,挑选大小均匀且健康饱满的种子,置
于 104 益烘箱中处理至种子含水率为 13% ;将种子置

于铺有3层湿润滤纸的发芽盒(长度 30 cm、宽度

20 cm)中,每盒 50 粒种子;每个自交系 15 盒,各自分

成 3 组,视为 3 个重复。 将发芽盒置于(25依1) 益条

件下暗培养,每天观察种子萌发情况,每 2 天取 1 盒

萌发种子进行相关指标检测和基因表达量分析。
1. 2. 2摇 种子贮藏物质消耗量和利用率分析摇 种子萌

发前,首先称量 50 粒已经去除剩余 13% 水分的种子

的总质量,并计算单粒种子质量,记为种子原始干质

量(W0)。 分别于种子萌发 2、4、6、8 和 10 d 时各取

1 个发芽盒,将发芽盒内种子萌发出的幼苗(包括胚

根和胚芽)与剩余籽粒分开,分别用锡纸包好并置于

104 益烘箱中持续干燥处理 24 h 后称量,分别记为单

株幼苗干质量(W1)和单粒种子剩余干质量(W2)。 参

照 Soltani 等[15]的方法计算单粒种子贮藏物质消耗量

(W3)和单粒种子贮藏物质利用率(R),计算公式分别

为“W3 =W0-W2冶和“R =W1 / W3冶。 实验设 3 次重复,
结果取平均值。
1. 2. 3摇 酶活性测定 摇 采用淀粉酶活性(碘-淀粉比

色法)检测试剂盒和蔗糖合成酶活性检测试剂盒分别

测定种子萌发过程中的总淀粉酶和蔗糖合成酶活性。
在种子萌发 2、4、6、8 和 10 d 时分别取样,清洗并吸干

种子表面水分后,称取 1 g 种子,加入 9 mL 总淀粉酶

(或蔗糖合成酶)提取剂,于冰浴中研磨成匀浆;4 益、

4 000 r·min-1离心 10 min,上清液即为总淀粉酶(或
蔗糖合成酶)粗提液。 按照各自检测试剂盒说明书中

的操作流程分别测定种子萌发过程中总淀粉酶和蔗

糖合成酶活性。 每个指标重复检测 3 次,结果取平均

值。
1. 2. 4摇 实时荧光定量 PCR 分析 摇 在种子萌发 2、4、
6、8 和 10 d 时分别取样(其中,萌发 2 d 时取种胚,萌
发 4 ~ 10 d 时取幼苗),参照 Trizol 试剂盒说明书中的

操作流程提取种子胚中的总 RNA,采用质量体积分数

1%琼脂糖凝胶电泳检测总 RNA 的质量和浓度,并用

PrimeScript RT reagent Kit 将总 RNA 反转录成 cDNA。
以玉米 18S rRNA 基因的转录水平为内参、采用 9 个

琢-淀粉酶和蔗糖合成酶基因的特异引物(引物序列见

表 1)进行实时荧光定量 PCR 反应,每个样品重复扩

增 3 次。
扩增反应在 7500 型实时荧光定量 PCR 仪上进

行。 反应体系总体积 20. 0 滋L,包括 14. 5 滋L ddH2O、
0. 5 滋L dNTPs、 正向和反向引物各 1. 0 滋L、 2. 5 滋L
10伊buffer、0. 5 滋L Taq DNA 聚合酶及 1. 0 滋L cDNA 模

板。 扩增程序为:95 益预变性 1 min;95 益变性 15 s,

表 1摇 用于 Sh2 甜玉米 9 个 琢-淀粉酶和蔗糖合成酶基因实时荧光定
量 PCR 扩增的特异引物序列
Table 1摇 Sequence of special primers used for real鄄time fluorescence
quantitative PCR amplification of nine genes of 琢鄄amylase and sucrose
synthase of Sh2 sweet corn

基因名称
Gene name

引物类型1)

Primer type1)
引物序列(5忆寅3忆)
Primer sequence (5忆寅3忆)

琢鄄Amy1A F ACCCAGGAGTACCATGCATCTTC
R GTTCGTTCTCTAGTTGCGCGAC

琢鄄Amy2A F GGCAACCCATGCATCTTCTACG
R GAGTTCTAGTACGACGTGCTGC

琢鄄Amy3A F AATCTGGCTGTGAGGAGGTGAC
R CAGCAAACCCAAAGTAGGCTCGT

琢鄄Amy3B F ACAACCATGACACTGGCTCCAC
R GTGTGGGACCTCATGGGACGTAAA

琢鄄Amy3C F ACACAGAACTCATGGCCGTTCC
R GTGTGGGACCTCATGGGACGTAAA

琢鄄Amy3D F ATAGCGGGCTCAAGCCCTAAACTG
R CGAGTTTGGTCAAAGATGTGCCGT

琢鄄Amy3E F AGCTTCGATCGATGTACGCTTCG
R GCCTTACATGGGACAATTAGGACG

SuSy鄄1 F CATCTCAGGCTGAGACTCTGA
R CAAATTCAATCGACCTTACTT

SuSy鄄2 F TCGGAGTTCAACCACAGGTTCC
R GTTTCGCACACGAACTGTGGTA

摇 1) F: 正向引物 Forward primer; R: 反向引物 Reverse primer.
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65 益退火 15 s,72 益延伸 5 min,共 40 个循环;最后

于 72 益再延伸 10 min。 扩增产物于 4 益保存、备用。
采用 2-驻驻Ct计算目的基因的相对表达量。
1. 3摇 数据处理及统计分析

采用 EXCEL 2007 和 DPS 7. 05 统计分析软件进

行相关数据的处理和统计学分析。

2摇 结果和分析

2. 1摇 贮藏物质消耗量和利用率的动态变化

种子萌发过程中 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和

Q267 单粒种子贮藏物质消耗量和利用率的动态变化

见表 2。 由表 2 可以看出:随着种子萌发时间的延长,
自交系 BF109 和 Q267 的单粒种子贮藏物质消耗量均

逐渐升高,而单粒种子贮藏物质利用率则呈现先升高

后降低的变化趋势,且 2 个自交系的单粒种子贮藏物

质利用率最高值出现的时间不同,分别为种子萌发

6 和 8 d。
由表 2 还可见:与自交系 BF109 相比,自交系

Q267 的单粒种子贮藏物质消耗量较低,但单粒种子

贮藏物质利用率却较高。 种子萌发 2、4、8 和 10 d,
2 个自交系间的单粒种子贮藏物质消耗量均存在显著

差异(P<0. 05);种子萌发 4、8 和 10 d,2 个自交系的

单粒种子贮藏物质利用率也存在显著差异。 种子萌

发 10 d 时,自交系 BF109 和 Q267 的单粒种子贮藏物

质消耗量分别较各自种子萌发 2 d 时增加了 9. 70 和

6. 74 mg,说明在种子萌发过程中 Sh2 甜玉米不同自

交系因种子萌发而消耗的贮藏物质总量明显不同。
2. 2摇 总淀粉酶和蔗糖合成酶活性的动态变化

种子萌发过程中 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和

Q267 种子中总淀粉酶和蔗糖合成酶活性的变化见表

3。 由表 3 可见:种子萌发 2 ~ 10 d,自交系 BF109 和

Q267 种子中的总淀粉酶和蔗糖合成酶活性总体呈先

升高后降低的趋势。 在自交系 BF109 和 Q267 种子

中,总淀粉酶酶活性分别在种子萌发 6 和 8 d 时达到

最高值,分别为 6. 68 和 7. 63 U·g-1;蔗糖合成酶酶

活性则分别在种子萌发 4 和 8 d 时达到最高值,分别

为 1. 59 和 1. 50 U·g-1。

表 2摇 种子萌发过程中 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子贮藏物质消耗量和利用率的动态变化(軍X依SD) 1)

Table 2摇 Dynamic changes in consumption and utilization rate of storage substances in seeds of inbred line BF109 and Q267 of Sh2 sweet corn
during seed germination process (軍X依SD) 1)

萌发时间 / d
Germination time

单粒种子贮藏物质消耗量 / mg
Consumption of storage substances in single seed

BF109 Q267

单粒种子贮藏物质利用率
Utilization rate of storage substances in single seed

BF109 Q267

2 1. 58依0. 04a 1. 37依0. 02b #摇 #摇
4 2. 18依0. 07a 1. 77依0. 12b 0. 34依0. 01b 0. 38依0. 02a
6 3. 09依0. 65a 3. 11依0. 17a 0. 50依0. 02a 0. 53依0. 04a
8 5. 87依0. 14a 4. 89依0. 49b 0. 47依0. 02b 0. 56依0. 03a

10 11. 28依0. 37a 8. 11依0. 41b 0. 44依0. 05b 0. 53依0. 03a

摇 1) #: 数值接近 0 The values are close to 0. 同行中不同的小写字母表示 2 个自交系间同一指标差异显著(P<0. 05) Different small letters in the
same row indicate the significant difference in the same index between two inbred lines (P<0. 05) .

表 3摇 种子萌发过程中 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子总淀粉酶和蔗糖合成酶活性的动态变化(軍X依SD) 1)

Table 3摇 Dynamic change in activities of total amylase and sucrose synthase in seeds of inbred line BF109 and Q267 of Sh2 sweet corn during seed
germination process (軍X依SD) 1)

萌发时间 / d
Germination time

总淀粉酶活性 / U·g-1

Activity of total amylase

BF109 Q267

蔗糖合成酶活性 / U·g-1

Activity of sucrose synthase

BF109 Q267

2 1. 88依0. 17b 4. 11依0. 95a 1. 35依0. 05a 1. 42依0. 06a
4 4. 09依0. 37b 5. 83依0. 09a 1. 59依0. 03a 1. 40依0. 03b
6 6. 68依0. 09a 7. 19依0. 37a 1. 48依0. 01a 1. 40依0. 13a
8 5. 84依0. 21b 7. 63依0. 04a 1. 37依0. 11a 1. 50依0. 06a

10 5. 86依0. 56b 6. 70依0. 11a 1. 34依0. 05b 1. 47依0. 07a

摇 1) 同行中不同的小写字母表示 2 个自交系间同一指标差异显著(P<0. 05) Different small letters in the same row indicate the significant difference in
the same index between two inbred lines (P<0. 05) .
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摇 摇 由表 3 还可见:在种子萌发过程中,自交系 Q267
种子中的总淀粉酶活性均高于 BF109,种子萌发 2、
8 和 10 d 时前者的蔗糖合成酶活性也高于后者。 其

中,种子萌发 2、4、8 和 10 d 时 Q267 种子中的总淀粉

酶活性显著高于 BF109(P<0. 05);Q267 种子中的蔗

糖合成酶活性在种子萌发 4 d 时显著低于 BF109,而
在种子萌发 10 d 时则显著高于 BF109,即在种子萌发

后期,Sh2 甜玉米自交系 Q267 种子的总淀粉酶和蔗

糖合成酶活性总体上高于自交系 BF109。
2. 3摇 琢-淀粉酶和蔗糖合成酶相关基因相对表达量的

动态变化

采用实时荧光定量 PCR 技术对种子萌发过程中

Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子中 9 个 琢-淀粉

酶和蔗糖合成酶相关基因的表达量进行检测,结果见

表 4。
由表 4 可以看出:Sh2 甜玉米自交系 BF109 和

Q267 种子萌发过程中 琢 -淀粉酶相关基因(包括

琢-Amy1A、琢-Amy2A、琢-Amy3A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、
琢-Amy3D 和 琢-Amy3E 基因)和蔗糖合成酶相关基因

(包括 SuSy-2 和 SuSy-3 基因)的相对表达量变化差

异较大。 其中, 琢 - Amy1A、 琢 - Amy2A、 琢 - Amy3D 和

SuSy-2 基因的相对表达量在种子萌发 2 ~ 10 d 时相

对较高,而 琢-Amy3A、琢-Amy3B、琢-Amy3C、琢-Amy3E
和 SuSy-3 基因的相对表达量仅在种子萌动期(萌发

2 d) 较高,说明 琢 - Amy1A、琢 - Amy2A、琢 - Amy3D 和

SuSy-2 基因可能是影响 Sh2 甜玉米种子萌发的关键

水解酶基因。
由表 4 还可见:种子萌发 2 d 时 Sh2 甜玉米自交

系 BF109 和 Q267 的 琢-淀粉酶基因和蔗糖合成酶相

关基因的相对表达量间均存在显著差异(P<0. 05)。
总体上看,种子萌发期间自交系BF109种子中9个
琢-淀粉酶和蔗糖合成酶相关基因的相对表达量低于

自交系 Q267。

表 4摇 种子萌发过程中 Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子中 琢-淀粉酶和蔗糖合成酶相关基因相对表达量的动态变化(軍X依SD) 1)

Table 4摇 Dynamic change in relative expression of related genes of 琢鄄amylase and sucrose synthase in seeds of inbred line BF109 and Q267 of Sh2
sweet corn during seed germination process (軍X依SD) 1)

萌发时间 / d
Germination time

琢-Amy1A 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy1A

BF109 Q267

琢-Amy2A 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy2A

BF109 Q267

琢-Amy3A 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy3A

BF109 Q267

2 0. 20依0. 01b 1. 00依0. 10a 7. 66依0. 35a 1. 00依0. 10b 0. 62依0. 02b 1. 00依0. 02a
4 13. 00依0. 47a 1. 02依0. 10b 0. 39依0. 05b 0. 83依0. 13a #摇 0. 07依0. 00
6 0. 06依0. 00b 106. 32依6. 34a 0. 09依0. 01b 4. 31依0. 16a -摇 -摇
8 1. 20依0. 10b 3. 27依0. 11a 0. 99依0. 01a 1. 05依0. 07a -摇 -摇

10 0. 10依0. 00b 3. 80依0. 35a 6. 98依0. 55a 2. 91依0. 18b -摇 -摇

萌发时间 / d
Germination time

琢-Amy3B 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy3B

BF109 Q267

琢-Amy3C 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy3C

BF109 Q267

琢-Amy3D 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy3D

BF109 Q267

2 0. 39依0. 01b 1. 00依0. 10a 0. 40依0. 01b 1. 00依0. 03a 0. 17依0. 01b 1. 00依0. 03a
4 #摇 0. 05依0. 00 0. 03依0. 00a 0. 05依0. 00a 0. 73依0. 03b 1. 02依0. 00a
6 #摇 #摇 #摇 0. 23依0. 01 0. 04依0. 00b 18. 36依0. 77a
8 #摇 #摇 #摇 0. 01依0. 00 0. 11依0. 00b 0. 33依0. 02a

10 # # #摇 0. 01依0. 00 0. 03依0. 00b 0. 08依0. 01a

萌发时间 / d
Germination time

琢-Amy3E 相对表达量
Relative expression of 琢鄄Amy3E

BF109 Q267

SuSy-2 相对表达量
Relative expression of SuSy鄄2

BF109 Q267

SuSy-3 相对表达量
Relative expression of SuSy鄄3

BF109 Q267

2 0. 44依0. 03b 1. 00依0. 01a 0. 54依0. 01b 1. 00依0. 03a 0. 02依0. 00b 1. 00依0. 01a
4 0. 01依0. 00b 0. 05依0. 00a 0. 68依0. 02b 1. 08依0. 00a -摇 -摇
6 #摇 0. 31依0. 01 0. 07依0. 00b 3. 30依0. 14a -摇 -摇
8 -摇 -摇 0. 52依0. 10a 0. 02依0. 00b -摇 -摇

10 - - #摇 0. 01依0. 00 -摇 -摇

摇 1) #: 数值接近 0 The values are close to 0; -: 未测出 Undetected. 同行中不同的小写字母表示 2 个自交系间同一基因的相对表达量差异显
著(P<0. 05) Different small letters in the same row indicate the significant difference in relative expression of the same gene between two inbred lines
(P<0. 05) .
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3摇 讨摇 摇 论

种子萌发主要是指胚乳中的贮藏物质在酶的作

用下水解并形成新组织或新器官[15]。 Cheng 等[16] 发

现,水稻种子萌发 4 d 时其胚乳中的贮藏物质进入快

速分解阶段;而在本研究中,Sh2 甜玉米自交系 BF109
和 Q267 种子胚乳中的贮藏物质在种子萌发 6 d 时进

入快速分解阶段。 种子萌发过程中(萌发 2 ~ 10 d),
Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 的种子贮藏物质消

耗量和利用率存在较大差异,其中 BF109 的种子贮藏

物质消耗量基本上高于 Q267,而其贮藏物质利用率

却低于 Q267,并且在种子萌发 4、8 和 10 d 时 2 个自

交系的种子贮藏物质消耗量和利用率均存在显著差

异(P<0. 05)。 表明在种子萌发过程中,物质消耗量

高的种子,其种子贮藏物质利用率不一定高,即种子

萌发过程中贮藏物质消耗量与利用率间不相关。
植物种子中的淀粉酶包括 琢-淀粉酶和 茁-淀粉

酶,其中,琢-淀粉酶主要影响种子萌发后期幼苗生长

的速率[2,7,17-19],而 茁-淀粉酶则主要在种子萌发早期

通过降解淀粉促进种子萌发及幼苗生长。 本研究结

果表明:Sh2 甜玉米自交系 BF109 和 Q267 种子中的

总淀粉酶活性存在一定差异,分别在种子萌发的 2 ~ 6
和 2 ~ 8 d 持续升高,其中 BF109 种子中的总淀粉酶

活性在种子萌发 6 d 时达到最高(6. 68 U·g-1),而
Q267 种子中的总淀粉酶活性则在种子萌发 8 d 时达

到最高(7. 63 U·g-1),这可能与种子萌发前期 茁-淀
粉酶的不断释放及 琢-淀粉酶的大量合成有关。

植物种子中的 琢-淀粉酶合成主要受 GA 和 ABA
的调控[12,19-20],并且种子中的 琢-淀粉酶相关基因(包
括 琢-Amy1A、琢-Amy3B、琢-Amy3D 和 琢-Amy3E 基因)
在不同组织中具有表达特异性[6,13]。 Sh2 甜玉米自交

系 BF109 和 Q267 种子中的 7 个 琢-淀 粉酶相关 基

因 (包括 琢-Amy1A、 琢-Amy2A、 琢-Amy3A、 琢-Amy3B、
琢-Amy3C、琢-Amy3D 和 琢-Amy3E 基因)主要在种子

萌发前期表达,这一表达特性有利于种子在萌发前期

尽快合成 琢-淀粉酶以便将胚乳中的淀粉水解为小分

子的碳水化合物,为幼苗生长提供充足的能量。 相比

较而言,在种子萌发过程中,自交系 Q267 种子中的

琢-淀粉酶相关基因的相对表达量大多显著高于自交

系 BF109,致使 Q267 种子中的总淀粉酶活性较高,推
测这可能与萌发后期自交系 Q267 种子中不需要为合

成新的 琢-淀粉酶而消耗大量贮藏物质有关。
蔗糖合成酶在作物生长发育过程中具有重要作

用。 相关研究结果显示蔗糖合成酶能够影响豆科

(Fabaceae)植物根瘤的固氮代谢及其韧皮部的运输

能力[8,21];另外,蔗糖合成酶还是受多基因编码调控

的酶类[14]。 本研究中,种子萌发期间 2 个 Sh2 甜玉米

自交系种子的蔗糖合成酶活性存在明显差异,在种子

萌发过程中 SuSy - 2 基因的相对表达量一直高于

SuSy-3 基因,提示该基因可能在种子萌发过程中对

贮藏物质利用具有重要作用。 自交系 Q267 种子中的

SuSy-2 基因相对表达量显著高于自交系 BF109,使
Q267 种子中的蔗糖合成酶活性相对较高,推测这可

能与萌发后期 Q267 种子中不需要合成新的蔗糖合成

酶而消耗大量贮藏物质有关。
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