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摘要： 对中华猕猴桃（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．）品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实发育过程（花后 ２～１４０ ｄ 及采后 ７～１６ ｄ）中果

肉颜色的变化进行了观察，并对果实采后果肉中叶绿素和类胡萝卜素含量以及叶绿素和类胡萝卜素生物合成和降

解相关基因的表达进行了研究。 结果表明：花后 ２～１４０ ｄ，中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’的果肉为绿色；采后 ７～ １６ ｄ，
果肉颜色由绿变黄，果肉中叶绿素含量先升高后显著降低，类胡萝卜素含量无显著变化；类胡萝卜素 ／叶绿素比在

采后 １６ ｄ 显著升高。 采后 １２ ｄ 果肉中叶绿素生物合成相关基因中 ＣＡＯ１、ＧｌｕＴＲ１、ＬＨＣＢ１、ＬＨＣＢ２、ＣＢＲ１ 和 ＣＬＨ１ 基

因的相对表达量较采后 ７ ｄ 显著升高，之后显著降低；采后 １２ ～ １６ ｄ 果肉中叶绿素降解相关基因中 ＰＡＯ１、ＰＡＯ２、
ＰＰＨ１、ＰＰＨ２、ＰＰＨ３、ＳＧＲ１ 和 ＳＧＲ２ 基因的相对表达量总体上显著高于采后 ７ ｄ，说明果肉中叶绿素含量降低是叶绿

素的生物合成减少及其降解增加共同作用的结果。 采后 １２～１６ ｄ 果肉中类胡萝卜素生物合成相关基因中 ＣｒｔＩＳＯ１、
ＺＩＳＯ１、ＬＣＹＢ２、ＣＹＰ１ 和 ＣＨＹ１ 基因的相对表达量较采后 ７ ｄ 显著升高，类胡萝卜素降解相关基因中 ＮＣＥＤ１、
ＮＣＥＤ２、ＺＥＰ１ 和 ＣＣＤ２ 基因的相对表达量也显著升高，说明类胡萝卜素生物合成和降解达到平衡，导致类胡萝卜素

含量无显著变化。 相关性分析结果显示：中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素含量与 ＰＡＯ２ 基因的相

对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，但与 ＳＧＲ１ 基因的相对表达量显著负相关；类胡萝卜素含量与 ＬＣＹＢ２ 和 ＣＹＰ１
基因的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关；个别叶绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因相对表达量间

的相关性在 ０ ０５ 或 ０ ０１ 水平上显著。 研究结果显示：中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素的生物

合成减少及其降解增加是导致叶绿素含量降低和果肉变黄的主要原因。
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　 　 猕猴桃（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｓｐｐ．）种质资源极其丰富，果肉

颜色变异丰富［１］，包括浅绿色、深绿色、黄色、橙色、
红色和紫色等［２］。 目前世界上主要栽培的中华猕猴

桃（ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｐｌａｎｃｈ．） 品种有 ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’ 和

‘红阳’（‘Ｈｏｎｇｙａｎｇ’），二者果肉颜色均为黄色。 猕

猴桃果肉颜色主要取决于猕猴桃果实中叶绿素、类胡

萝卜素和花青素的含量，在果实生长、成熟和软化过

程中，叶绿素、类胡萝卜素和花青素等色素的含量不

断变化［２］。 黄肉中华猕猴桃果实发育早期果实中主

要含叶绿素和类胡萝卜素，随着果实发育、成熟和软

化，叶绿素降解，而保留原有的类胡萝卜素，果肉颜色

变为黄色［２］。 研究猕猴桃果肉颜色以及色素的代谢

和表达调控对于培育彩色猕猴桃新种质具有重要意

义。 已有研究者对猕猴桃果肉中部分叶绿素和类胡

萝卜素的生物合成和降解相关基因的表达调控进行

了分析［３－４］。 而有关叶绿素和类胡萝卜素生物合成

和降解通路的所有基因尚未进行全面系统的研究和

分析。 Ｈｕａｎｇ 等［５］完成了中华猕猴桃品种‘红阳’的
全基因组测序，为系统研究猕猴桃果肉颜色形成的分

子调控机制奠定了基础。
中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’为黄肉中华猕猴桃

品种之一。 作者已对该品种在南京地区的生物学特

性和果实发育规律进行了研究［６］。 在此基础上，本
研究对中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实发育的动态

变化进行了观察，并选择采后贮藏过程中果肉颜色变

化的关键节点分析叶绿素和类胡萝卜素含量以及叶

绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因的表达

特性，以期阐明中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果肉颜色

形成的分子机制。

１　 材料和方法

１ １　 材料

供试中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采自江苏

省中国科学院植物研究所南京六合基地。 于 ２０１６ 年

４ 月 ２２ 日至 ９ 月 ７ 日（花后 ２～１４０ ｄ），随机选取 ５ 株

样株，每株采集 ５ 个无病虫害且大小基本一致的果

实，每 ７ ｄ 采集 １ 次，并拍照记录。 并于 ９ 月 ７ 日采

收所有果实，置于（２３±２） ℃恒温箱中，每天观察果

肉颜色，根据果肉颜色的变化差异拍照和取样。 每次

取 １０ 个果实，重复 ３ 次。
１ ２　 方法

１ ２ １　 叶绿素和类胡萝卜素含量测定　 称取果肉混

合样品约 ５ ｇ，参考李合生［７］ 的方法测定果肉中叶绿

素和类胡萝卜素的含量。 然后根据公式“类胡萝卜

素 ／叶绿素比＝类胡萝卜素含量 ／叶绿素含量”计算类

胡萝卜素 ／叶绿素比。 每次取 １０ 个果实，重复测定

３ 次。
１ ２ ２　 基因表达特性分析　 根据已报道的中华猕猴

桃‘红阳’基因组数据库中叶绿素和类胡萝卜素生物

２
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合成和降解相关基因的序列 （ ｈｔｔｐ：∥ ｂｉｏｉｎｆｏ． ｂｔｉ．
ｃｏｒｎｅｌｌ． ｅｄｕ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｋｉｗｉ ／ ｈｏｍｅ． ｃｇｉ ）， 利 用 Ｂｅａｃｏｎ
Ｄｅｓｉｇｎｅｒ ７ ０ 软件设计引物（表 １），引物由北京擎科

新业生物科技有限公司合成。 内参基因为猕猴桃

Ａｃｔｉｎ 基因［８］，引物为 Ａｃｔｉｎ－Ｆ （５′－ＴＧＣＡＴＧＡＧＣＧＡＴ
ＣＡＡＧＴＴＴＣＡＡＧ－３′） 和 Ａｃｔｉｎ－Ｒ （５′－ＴＧＴＣＣＣＡＴＧＴ
ＣＴＧＧＴＴＧＡＴＧＡＣＴ－３′）。

采用改良的 ＣＴＡＢ 法［９］ 提取果肉中的总 ＲＮＡ，
利用能消除 ＲＮＡ 中残留 ＤＮＡ 的反转录试剂盒

ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ ｗｉｔｈ ｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ
（Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ） 〔宝生物工程（大连）有限公司〕
合成 ｃＤＮＡ，具体操作参照说明书。 实时荧光定量

ＰＣＲ 反应参考文献［１０］的方法。 反应体系包含 １０
倍稀释 ｃＤＮＡ １ ０ μＬ、０ １５ ｎｍｏｌ·Ｌ－１上游引物和下

表 １　 用于中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实中叶绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因 ＰＣＲ 扩增的引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａｎｄ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｆｒｏｍ ｆｒｕｉｔ ｏｆ
Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

　 基因
　 Ｇｅｎｅ

登录号
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

引物序列（５′→３′） 　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′→３′）

正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

叶绿素生物合成和降解相关基因 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ
　 ＣＡＯ１ Ａｃｈｎ３５３００１ ＴＣＣＣＧＴＴＣＣＡＴＣＴＴＡＣＣＡＴＣＣＣ ＴＴＡＴＴＧＡＧＣＣＡＡＧＧＴＧＡＡＧＡＧＧＡＣ
　 ＧｌｕＴＲ１ Ａｃｈｎ０４１３１１ ＡＧＧＴＣＡＡＡＣＡＡＧＴＣＧＴＣＡＡＡＧＴＣＧ ＣＧＧＴＧＡＴＴＧＣＧＴＧＣＴＴＡＡＡＣＡＧ
　 ＬＨＣＢ１ Ａｃｈｎ１５４３２１ ＴＴＣＧＧＧＴＴＡＣＡＧＣＧＧＴＴＣＡＧＧ ＡＴＣＡＧＣＧＴＧＧＴＴＡＴＧＧＡＧＡＡＧＧＧ
　 ＬＨＣＢ２ Ａｃｈｎ１５２５９１ ＡＴＧＧＡＴＴＧＡＧＧＴＣＣＴＡＧＴＣＡＴＴＧＧ ＴＣＴＴＣＴＴＣＴＣＣＴＧＧＴＣＣＧＡＴＧＣ
　 ＲＢＣＳ１ Ａｃｈｎ３１１５１１ ＴＣＡＡＧＡＣＴＣＴＣＡＡＣＴＧＧＣＴＴＣＡＡＣ ＣＡＴＣＡＡＡＣＴＣＡＡＧＧＣＡＡＧＧＧＡＡＣＣ
　 ＣＢＲ１ Ａｃｈｎ１４６００１ ＧＴＧＡＡＣＣＴＧＡＴＧＡＴＧＴＧＣＧＧＡＡＧ ＴＧＴＴＣＧＴＣＣＣＡＧＣＡＴＴＧＴＴＴＡＴＣＣ
　 ＣＬＨ１ Ａｃｈｎ３７８０９１ ＧＣＴＣＡＴＣＡＧＡＣＡＣＡＴＣＧＣＴＴＣＣ ＣＧＴＧＧＡＣＴＴＧＡＴＣＴＣＡＴＣＧＧＴＴＧ
　 ＣＬＨ２ Ａｃｈｎ３７８１０１ ＴＧＧＴＡＡＴＣＧＧＧＴＣＧＧＧＴＴＴＧＧ ＡＡＧＣＣＣＴＴＧＴＴＣＴＣＡＴＣＡＴＣＴＡＧＣ
　 ＣＬＳ１ Ａｃｈｎ００１９５１ ＴＴＣＡＧＴＣＡＣＴＴＣＣＴＧＴＧＧＣＴＴＴＴＧ ＣＣＡＡＧＡＡＧＡＧＣＡＡＧＧＧＣＧＴＴＡＴＡＣ
　 ＰＡＯ１ Ａｃｈｎ０６８７２１ ＡＣＧＣＴＣＣＧＡＡＴＣＴＣＴＣＣＡＡＣＡＧ ＣＴＴＣＣＡＣＴＧＣＣＴＴＣＣＣＧＡＣＡＣ
　 ＰＡＯ２ Ａｃｈｎ２１２７１１ ＴＧＡＡＧＧＡＧＧＧＴＴＣＴＧＣＴＧＡＴＧＴＣ ＣＧＴＴＴＧＧＡＴＡＧＧＡＴＧＧＴＴＧＡＴＧＧＣ
　 ＰＰＨ１ Ａｃｈｎ１９３４９１ ＡＧＡＧＧＡＴＧＧＡＡＡＧＡＴＣＧＴＧＡＧＡＧＧ ＣＧＡＧＣＡＡＣＣＡＡＡＧＧＡＧＣＣＡＡＴＴＣ
　 ＰＰＨ２ Ａｃｈｎ１９３５０１ ＧＧＡＡＧＡＣＧＧＴＧＴＴＧＡＴＣＴＧＧＴＡＡＣ ＴＡＧＣＣＧＣＣＴＣＡＡＴＣＣＡＴＣＴＧＣ
　 ＰＰＨ３ Ａｃｈｎ３３４３４１ ＧＧＡＡＧＡＣＧＧＡＡＡＧＡＴＡＧＣＧＡＧＡＧＧ ＴＧＣＣＡＴＡＣＣＡＣＧＡＡＣＣＡＧＧＡＣ
　 ＳＧＲ１ Ａｃｈｎ３６１６１１ ＣＣＡＡＧＡＡＣＴＴＡＣＡＣＡＣＴＣＡＣＡＣＡＣ ＡＣＣＡＡＣＣＣＴＧＴＡＡＣＴＧＧＧＡＡＴＴＧ
　 ＳＧＲ２ Ａｃｈｎ２８４８４１ ＧＣＣＡＣＧＡＡＣＣＴＡＣＡＣＣＣＴＣＴＣ ＡＣＴＴＣＴＴＴＣＣＡＣＴＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＧ
类胡萝卜素生物合成和降解相关基因 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ
　 ＰＳＹ１ Ａｃｈｎ１４８８４１ ＣＧＡＣＣＡＴＣＴＡＣＡＡＴＧＣＴＧＣＴＣＴＣ ＡＣＴＣＴＴＴＣＣＡＣＣＣＡＴＣＡＣＴＣＡＣＣ
　 ＰＳＹ２ Ａｃｈｎ３３５７５１ ＣＧＡＴＧＡＧＧＣＧＧＡＧＡＡＡＧＧＡＧＴＣ ＴＣＧＴＧＡＡＧＴＴＧＴＴＧＴＡＧＴＣＧＴＴＧＧ
　 ＣｒｔＩＳＯ１ Ａｃｈｎ０５８３０１ ＴＴＴＧＡＴＡＡＣＣＣＴＧＧＣＡＴＴＧＧＡＡＧＣ ＡＣＴＣＧＧＡＣＧＧＡＧＡＧＡＴＴＧＴＴＴＧＧ
　 ＰＴＯＸ１ Ａｃｈｎ１５０７３１ ＧＣＴＴＧＧＴＧＧＴＴＴＧＡＣＣＧＣＴＴＴＣ ＧＣＴＣＣＴＣＴＣＣＴＴＧＴＧＣＣＴＴＧＡＴＧ
　 ＺＤＳ１ Ａｃｈｎ２７４５２１ ＴＡＧＴＴＧＧＡＧＴＧＣＣＴＧＴＧＧＴＴＡＣＧ ＧＣＴＴＧＣＣＴＴＡＧＴＴＧＣＣＴＴＧＡＴＣＧ
　 ＺＩＳＯ１ Ａｃｈｎ２４８９６１ ＧＡＴＧＧＴＴＧＧＧＣＡＧＧＴＧＡＴＴＴＧＧ ＡＡＴＧＡＣＧＣＴＴＧＴＴＣＧＧＣＴＣＴＴＣ
　 ＰＤＳ１ Ａｃｈｎ１９９６４１ ＴＧＴＧＡＡＣＣＴＴＧＣＣＧＴＣＣＣＴＴＡＣ ＴＴＴＣＣＴＧＡＡＡＧＡＡＣＡＧＣＡＣＣＴＴＣＣ
　 ＬＣＹＢ１ Ａｃｈｎ１９８２８１ ＣＧＡＧＣＧＴＴＧＴＧＴＧＡＴＴＣＣＴＡＴＧＧ ＧＣＴＧＣＧＧＣＴＡＧＡＧＴＣＣＴＴＧＣ
　 ＬＣＹＢ２ Ａｃｈｎ３４７１２１ ＧＡＧＧＣＡＴＴＴＧＧＧＣＡＴＣＡＧＡＧＴＧ ＣＴＡＴＧＧＣＡＴＣＧＧＣＴＡＧＧＡＣＡＧＧ
　 ＬＣＹＥ１ Ａｃｈｎ０６１２６１ ＣＡＣＡＡＧＡＡＡＧＧＡＡＡＣＧＣＣＡＧＡＧＡＧ ＣＣＣＧＡＧＡＡＡＴＣＣＣＴＧＣＣＡＣＡＴＣ
　 ＣＹＰ１ Ａｃｈｎ１０６３７１ ＧＴＴＡＴＣＧＧＣＴＣＧＴＡＴＴＧＣＴＴＣＧＧ ＡＣＴＡＡＴＣＧＣＴＣＣＣＴＴＴＧＣＣＴＣＡＧ
　 ＣＹＰ２ Ａｃｈｎ３１８０４１ ＣＡＧＡＴＴＴＴＧＣＣＴＴＧＴＴＧＣＣＴＴＴＣＧ ＣＡＴＴＧＣＣＡＧＴＧＣＴＡＣＣＧＴＴＧＡＣ
　 ＣＨＹ１ Ａｃｈｎ０１１６９１ ＴＣＣＴＧＣＧＡＴＡＧＣＣＣＴＣＣＴＣＴＣ ＧＣＣＡＴＣＣＣＡＡＡＣＡＣＣＧＴＴＡＴＴＣＣ
　 ＮＣＥＤ１ Ａｃｈｎ０６１８５１ ＣＡＧＡＡＡＧＣＧＧＣＧＧＣＡＡＴＧＧ ＧＣＧＡＡＧＴＴＣＣＣＴＧＣＧＡＴＴＴＧＧ
　 ＮＣＥＤ２ Ａｃｈｎ１７６３５１ ＴＧＧＴＧＴＡＣＧＡＣＧＡＧＡＡＧＡＡＧＡＣＧ ＣＡＧＡＧＧＴＧＧＡＡＧＣＡＧＡＡＧＣＡＡＴＣ
　 ＺＥＰ１ Ａｃｈｎ０１３１７１ ＧＣＣＴＧＣＴＧＡＴＡＴＴＧＡＧＡＣＴＧＴＴＧＧ ＡＧＧＴＴＧＣＴＣＧＴＴＧＴＧＡＡＡＴＧＣＧ
　 ＶＤＥ１ Ａｃｈｎ３６８０３０ ＴＴＧＴＧＧＡＴＧＡＧＴＴＣＡＡＣＧＡＧＴＧＴＧ ＡＧＡＧＴＡＧＧＡＴＣＡＧＧＧＡＣＡＧＧＡＡＡＧ
　 ＶＤＥ２ Ａｃｈｎ３６８０４１ ＧＧＴＣＣＴＧＡＡＣＣＡＣＣＣＣＴＴＧＴＡＧ ＣＣＣＡＣＣＴＴＣＴＣＡＡＣＣＴＣＣＴＣＴＴＣ
　 ＣＣＤ１ Ａｃｈｎ３７８７３１ ＡＧＡＡＧＧＣＧＧＡＧＧＡＧＧＡＧＡＧＧ ＣＴＧＧＴＧＴＧＧＣＴＧＴＧＡＡＧＡＡＴＣＧ
　 ＣＣＤ２ Ａｃｈｎ２７６７３１ ＴＧＡＴＧＧＧＣＧＧＧＴＧＧＴＴＴＧＴＣ ＣＴＧＴＧＴＴＧＧＴＣＡＣＴＡＴＴＧＧＡＴＧＣＧ

３
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游引物以及 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭ 〔宝生物工程

（大连）有限公司〕１０ ０ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ２０ ０ μＬ。
反应程序为：９５ ℃ 预变性 ４ ｍｉｎ；９５ ℃ 变性 ２０ ｓ、
５７ ℃退火 ２０ ｓ、７２ ℃延伸 ４０ ｓ，４０ 个循环。 每个样品

３ 次重复，根据 ２－ΔΔＣＴ计算各基因的相对表达量［１１］。
１ ３　 数据分析

采用 ＳＰＳＳ １７ ０ 软件处理数据，采用 Ｄｕｎｃａｎ’ ｓ
新复极差法进行显著性检验。 实时荧光定量 ＰＣＲ 数

据采用 ＭｅＶ ４ ９ ０ 软件绘制热图。 对叶绿素和类胡

萝卜素含量与其生物合成和降解相关基因相对表达

量间以及叶绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关

基因相对表达量间进行皮尔森相关性分析。

２　 结果和分析

２ １　 果实发育动态变化分析

中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实发育动态变化

见图 １。 由图 １ 可见：花后 ２～１４０ ｄ，中华猕猴桃品种

１－２５： 分别为花后 ２、９、１６、２３、３０、３７、４４、５１、５８、６５、７２、７９、８６、９３、１００、１０７、１１４、１２１、１２８、１３５ 和 １４０ ｄ 以及采后 ７、１２、１４ 和 １６ ｄ 的果实横切面
Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｅ ｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｒｕｉｔ ａｔ ２， ９， １６， ２３， ３０， ３７， ４４， ５１， ５８， ６５， ７２， ７９， ８６， ９３， １００， １０７， １１４， １２１， １２８， １３５， ａｎｄ １４０ ｄ ａｆｔｅｒ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ， ａｎｄ ７，
１２， １４， ａｎｄ １６ ｄ ａｆｔｅｒ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

图 １　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实发育动态变化
Ｆｉｇ． １　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｆｒｕｉｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

４
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‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’的果肉为绿色，其中，花后 ５８ ｄ，果实中种

子开始变白；花后 ７９ ｄ，种子为浅棕色；花后 ９３ ｄ，种
子开始变黑。 花后 １４０ ｄ 采收后，随着果实的成熟和

软化，果肉颜色逐渐变黄。
２ ２　 果实采后果肉中叶绿素和类胡萝卜素含量的动

态变化分析

根据中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉

颜色的变化情况（图 １），对采后 ７、１２、１４ 和 １６ ｄ 果肉

中叶绿素和类胡萝卜素含量分别进行了测定。 结果

（表 ２ ） 表 明： 采 后 ７ ～ １６ ｄ， 中 华 猕 猴 桃 品 种

‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果肉中叶绿素含量呈先升高后降低的变

化趋势，采后 １６ ｄ（果肉完全变成黄色），果肉中叶绿

素含量显著降低；采后 １２ ～ １６ ｄ，果肉中类胡萝卜素

含量较采后 ７ ｄ 升高，但差异未达到显著水平；而果

肉中类胡萝卜素 ／叶绿素比呈逐渐升高的变化趋势，
且在采后 １６ ｄ 显著升高。

表 ２　 中华猕猴桃品种 ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中色素含量变化
（Ｘ±ＳＥ） １）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｆｌｅｓｈ ｏｆ ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ
Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’（Ｘ±ＳＥ） １）

采后天数 ／ ｄ
Ｄａｙｓ ａｆｔｅｒ
ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ

色素含量 ／ （ｍｇ·ｋｇ－１）
Ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ

叶绿素
Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ

类胡萝卜素
Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ

类胡萝卜素 ／
叶绿素比
Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ／

ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｒａｔｉｏ

７ ０ ０９４±０ ０１２ａ ０ ０２８±０ ００６ａ ０ ３０３±０ ０７３ｂ
１２ ０ １３５±０ ０１７ａ ０ ０４３±０ ００７ａ ０ ３２７±０ ０６７ｂ
１４ ０ １４０±０ ０１７ａ ０ ０５２±０ ０１０ａ ０ ３７５±０ ０８９ｂ
１６ ０ ０２４±０ ００７ｂ ０ ０４５±０ ０１３ａ ２ ０２９±０ ８５０ａ

　 １）同列中不同的小写字母表示差异显著 （ Ｐ ＜ ０ ０５ ） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
（Ｐ＜０ ０５） ．

２ ３　 果实采后果肉中叶绿素和类胡萝卜素生物合成

和降解相关基因的表达特性分析

中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶

绿素 生 物 合 成 相 关 基 因 ＣＡＯ１、 ＧｌｕＴＲ１、 ＬＨＣＢ１、
ＬＨＣＢ２、ＲＢＣＳ１、ＣＢＲ１、ＣＬＨ１、ＣＬＨ２ 和 ＣＬＳ１，叶绿素

降解相关基因 ＰＡＯ１、 ＰＡＯ２、 ＰＰＨ１、 ＰＰＨ２、 ＰＰＨ３、
ＳＧＲ１ 和 ＳＧＲ２，类胡萝卜素生物合成相关基因 ＰＳＹ１、
ＰＳＹ２、ＣｒｔＩＳＯ１、ＰＴＯＸ１、ＺＤＳ１、ＺＩＳＯ１、ＰＤＳ１、 ＬＣＹＢ１、
ＬＣＹＢ２、ＬＣＹＥ１、ＣＹＰ１、ＣＹＰ２ 和 ＣＨＹ１ 以及类胡萝卜素

降解相关基因 ＮＣＥＤ１、ＮＣＥＤ２、ＺＥＰ１、ＶＤＥ１、ＶＤＥ２、
ＣＣＤ１ 和 ＣＣＤ２ 的表达特性见图 ２。
２ ３ １　 叶绿素生物合成和降解相关基因的表达特性

分析　 由图 ２－Ａ 可见：采后 １２ ｄ 叶绿素生物合成相

关基因中 ＣＡＯ１、 ＧｌｕＴＲ１、 ＬＨＣＢ１、 ＬＨＣＢ２、 ＣＢＲ１ 和

ＣＬＨ１ 基因的相对表达量较采后 ７ ｄ 的相对表达量显

著升高，之后显著降低；采后 ７ ～ １６ ｄ，ＲＢＣＳ１ 和 ＣＬＳ１
基因的相对表达量呈先升高后降低再升高的变化趋

势；采后 ７ ～ １６ ｄ，ＣＬＨ２ 基因的相对表达量无显著

变化。
由图 ２－Ｂ 可见：采后 ７～１６ ｄ，叶绿素降解相关基

因中 ＰＡＯ２、ＰＰＨ２ 和 ＰＰＨ３ 基因的相对表达量呈先显

著升高后降低的变化趋势；ＰＡＯ１、ＰＰＨ１ 和 ＳＧＲ２ 基

因的相对表达量呈先升高后降低再升高的变化趋势；
采后 １６ ｄ，ＳＧＲ１ 基因的相对表达量显著升高。 总体

上看，ＰＡＯ１、ＰＰＨ１、ＰＰＨ２、ＳＧＲ１ 和 ＳＧＲ２ 基因在采后

１６ ｄ 的相对表达量显著高于采后 ７ ｄ 的相对表达量。
２ ３ ２　 类胡萝卜素生物合成和降解相关基因的表达

特性分析　 由图 ２－Ｃ 可见：采后 ７～１６ ｄ，类胡萝卜素

生物合成相关基因中 ＣｒｔＩＳＯ１、ＺＩＳＯ１ 和 ＬＣＹＢ１ 基因

的相对表达量呈先升高后降低的变化趋势；ＣＹＰ１ 和

ＣＨＹ１ 基因的相对表达量呈逐渐升高的变化趋势；
ＬＣＹＢ２ 基因的相对表达量显著升高；ＣＹＰ２ 基因的相

对表达量在采后 １６ ｄ 显著升高；ＬＣＹＥ１ 基因的相对

表达量则呈先升高后降低再升高的变化趋势；ＰＳＹ１、
ＰＳＹ２、ＺＤＳ１ 和 ＰＤＳ１ 基因的相对表达量无显著变化；
ＰＴＯＸ１ 基因的相对表达量呈逐渐降低的变化趋势。
总体上看，ＣｒｔＩＳＯ１、ＺＩＳＯ１、ＬＣＹＢ２、ＣＹＰ１ 和 ＣＨＹ１ 基

因在采后 １２ ～ １６ ｄ 的相对表达量显著高于采后 ７ ｄ
的相对表达量。

由图 ２－Ｄ 可见：采后 ７～１６ ｄ，类胡萝卜素降解相

关基因中 ＮＣＥＤ１、ＮＣＥＤ２、ＺＥＰ１ 和 ＣＣＤ２ 基因的相

对表达量显著升高，ＶＤＥ１ 基因的相对表达量呈先升

高后显著降低再升高的变化趋势，ＶＤＥ２ 基因的相对

表达量呈先降低后升高的变化趋势，ＣＣＤ１ 基因的相

对表达量呈先升高后显著降低的变化趋势。
２ ４　 相关性分析

中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶

绿素和类胡萝卜素含量与其生物合成和降解相关基

因相对表达量间的相关性分析分别见表 ３ 和表 ４。
结果表明：中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉

中叶绿素含量与叶绿素降解相关基因中 ＰＡＯ２ 基因

的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，与叶绿素

降解相关基因中 ＳＧＲ１ 基因的相对表达量在 ０ ０５ 水

平上显著负相关。 果肉中类胡萝卜素含量与类胡萝

卜素生物合成相关基因中 ＬＣＹＢ２ 和 ＣＹＰ１ 基因的相

５
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Ｄ１，Ｄ２，Ｄ３，Ｄ４： 分别为采后 ７、１２、１４ 和 １６ ｄ Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ７， １２， １４， ａｎｄ １６ ｄ ａｆｔｅｒ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

Ａ： 叶绿素生物合成相关基因 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ； Ｂ： 叶绿素降解相关基因 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ； Ｃ： 类胡萝卜素生
物合成相关基因 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ； Ｄ： 类胡萝卜素降解相关基因 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ．

图 ２　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因的表达特性
Ｆｉｇ． ２　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ａｎｄ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｆｒｏｍ ｆｌｅｓｈ ｏｆ

ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关。
中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶

绿素和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因相对表

达量间的相关性分析分别见表 ５ 和表 ６。 结果显示：
中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素

和类胡萝卜素生物合成和降解相关基因中个别基因

相对表达量间在 ０ ０５ 或 ０ ０１ 水平上显著相关。 其

中，叶绿素生物合成和降解相关基因中，ＣＡＯ１ 基因

的相对表达量与 ＧｌｕＴＲ１、 ＬＨＣＢ１、 ＬＨＣＢ２、ＣＬＨ１ 和

ＰＰＨ３ 基因的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，

表 ３　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素含量与叶绿素生物合成和降解相关基因相对表达量间的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｆｌｅｓｈ ｏｆ ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

指标
Ｉｎｄｅｘ

与不同基因相对表达量的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＡＯ１ ＧｌｕＴＲ１ ＬＨＣＢ１ ＬＨＣＢ２ ＲＢＣＳ１ ＣＢＲ１ ＣＬＨ１ ＣＬＨ２

叶绿素含量 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ０ ３５０ ０ ０７２ ０ ４７４ ０ ４４０ －０ ７６３ ０ ４８３ ０ １４６ －０ ６５５

指标
Ｉｎｄｅｘ

与不同基因相对表达量的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＬＳ１ ＰＡＯ１ ＰＡＯ２ ＰＰＨ１ ＰＰＨ２ ＰＰＨ３ ＳＧＲ１ ＳＧＲ２

叶绿素含量 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ －０ １８０ －０ ７４４ ０ ９０８∗ －０ ３８８ ０ ０９２ ０ ５３５ －０ ９７２∗ －０ ８６５

　 １）∗： 表示在 ０ ０５ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ．

６
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表 ４　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中类胡萝卜素含量与类胡萝卜素生物合成和降解相关基因相对表达量间的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ
ｆｒｏｍ ｆｌｅｓｈ ｏｆ ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

指标
Ｉｎｄｅｘ

与不同基因相对表达量的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＰＳＹ１ ＰＳＹ２ ＣｒｔＩＳＯ１ ＰＴＯＸ１ ＺＤＳ１ ＺＩＳＯ１ ＰＤＳ１ ＬＣＹＢ１ ＬＣＹＢ２ ＬＣＹＥ１

类胡萝卜素含量 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ －０ ０６５ ０ ７６７ ０ ８２８ －０ ４５２ ０ ３３５ ０ ８２３ ０ ２３５ ０ １５０ ０ ９４０∗ ０ １９４

指标
Ｉｎｄｅｘ

与不同基因相对表达量的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＹＰ１ ＣＹＰ２ ＣＨＹ１ ＮＣＥＤ１ ＮＣＥＤ２ ＺＥＰ１ ＶＤＥ１ ＶＤＥ２ ＣＣＤ１ ＣＣＤ２

类胡萝卜素含量 Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ０ ９２５∗ ０ １０６ ０ ６２３ ０ ５４９ ０ ４６７ ０ ６７９ －０ ２８５ ０ １５１ －０ ３２８ ０ ３９０

　 １）∗： 表示在 ０ ０５ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ．

表 ５　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中叶绿素生物合成和降解相关基因相对表达量间的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｆｌｅｓｈ ｏｆ
ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

相对表达量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ

不同基因相对表达量间的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＡＯ１ ＧｌｕＴＲ１ ＬＨＣＢ１ ＬＨＣＢ２ ＲＢＣＳ１ ＣＢＲ１ ＣＬＨ１ ＣＬＨ２

ＣＡＯ１ １ ０００
ＧｌｕＴＲ１ ０ ９５９∗ １ ０００
ＬＨＣＢ１ ０ ９２０∗ ０ ８５１ １ ０００
ＬＨＣＢ２ ０ ９６４∗ ０ ９０３∗ ０ ９９１∗∗ １ ０００
ＲＢＣＳ１ ０ ２１４ ０ ４４０ －０ ０９０ ０ ０１２ １ ０００
ＣＢＲ１ ０ ７９８ ０ ７２８ ０ ９７０∗ ０ ９３０∗ －０ ２４４ １ ０００
ＣＬＨ１ ０ ９７８∗ ０ ９９７∗∗ ０ ８６９ ０ ９２２∗ ０ ３９２ ０ ７４０ １ ０００
ＣＬＨ２ ０ ４７５ ０ ６９９ ０ ２６８ ０ ３４４ ０ ９１５∗ ０ １４８ ０ ６４７ １ ０００
ＣＬＳ１ ０ ８０３ ０ ８９５ ０ ５４０ ０ ６３９ ０ ７４５ ０ ３４７ ０ ８８６ ０ ８４１
ＰＡＯ１ ０ ３０８ ０ ５３９ ０ ０３５ ０ １２８ ０ ９８９∗∗ －０ １１０ ０ ４８８ ０ ９６４∗
ＰＡＯ２ ０ ６３７ ０ ３９４ ０ ６１７ ０ ６３４ －０ ４２２ ０ ５２９ ０ ４６７ －０ ３２１
ＰＰＨ１ ０ ６３６ ０ ７７５ ０ ３３１ ０ ４４０ ０ ８８１ ０ １３３ ０ ７５４ ０ ９０３∗
ＰＰＨ２ ０ ７７９ ０ ７７６ ０ ４７２ ０ ５８４ ０ ５７３ ０ ２４４ ０ ７９６ ０ ５８３
ＰＰＨ３ ０ ９７８∗ ０ ８８０ ０ ９３３∗ ０ ９６５∗ ０ ０２６ ０ ８２４ ０ ９１４∗ ０ ２８４
ＳＧＲ１ －０ ３４０ －０ ０８０ －０ ５５０ －０ ４８５ ０ ８３４ －０ ６０２ －０ １４５ ０ ６５４
ＳＧＲ２ ０ ０２６ ０ ２７２ －０ ２６０ －０ １６５ ０ ９８１∗∗ －０ ３８３ ０ ２１７ ０ ８５７

相对表达量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ

不同基因相对表达量间的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＬＳ１ ＰＡＯ１ ＰＡＯ２ ＰＰＨ１ ＰＰＨ２ ＰＰＨ３ ＳＧＲ１ ＳＧＲ２

ＣＡＯ１
ＧｌｕＴＲ１
ＬＨＣＢ１
ＬＨＣＢ２
ＲＢＣＳ１
ＣＢＲ１
ＣＬＨ１
ＣＬＨ２
ＣＬＳ１ １ ０００
ＰＡＯ１ ０ ７９１ １ ０００
ＰＡＯ２ ０ ２２９ －０ ４００ １ ０００
ＰＰＨ１ ０ ９７０∗ ０ ９０４∗ ０ ０２９ １ ０００
ＰＰＨ２ ０ ９１８∗ ０ ５８３ ０ ５０１ ０ ８６８ １ ０００
ＰＰＨ３ ０ ６８４ ０ １１５ ０ ７７４ ０ ４８９ ０ ７２４ １ ０００
ＳＧＲ１ ０ ２５７ ０ ７８９ －０ ８２４ ０ ４７５ ０ ０５２ －０ ５２０ １ ０００
ＳＧＲ２ ０ ６０２ ０ ９５７∗ －０ ５７８ ０ ７７３ ０ ４１４ －０ １６６ ０ ９２５∗ １ ０００

　 １）∗： 表示在 ０ ０５ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ； ∗∗： 表示在 ０ ０１ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ．
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表 ６　 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后果肉中类胡萝卜素生物合成和降解相关基因相对表达量间的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ６ 　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｆｒｏｍ ｆｌｅｓｈ ｏｆ
ｐｏｓｔｈａｒｖｅｓｔ ｆｒｕｉｔ ｏｆ Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’

相对表达量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ

不同基因相对表达量间的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＰＳＹ１ ＰＳＹ２ ＣｒｔＩＳＯ１ ＰＴＯＸ１ ＺＤＳ１ ＺＩＳＯ１ ＰＤＳ１ ＬＣＹＢ１ ＬＣＹＢ２ ＬＣＹＥ１

ＰＳＹ１ １ ０００
ＰＳＹ２ ０ ０００ １ ０００
ＣｒｔＩＳＯ１ ０ １０４ ０ ９８７∗∗ １ ０００
ＰＴＯＸ１ －０ ４４２ ０ １１４ －０ ０４２ １ ０００
ＺＤＳ１ ０ ７１６ ０ ６６７ ０ ７０８ －０ ０５８ １ ０００
ＺＩＳＯ１ ０ １２１ ０ ９８６∗∗ １ ０００∗∗ －０ ０４５ ０ ７２１ １ ０００
ＰＤＳ１ ０ ９３２∗ ０ ３６１ ０ ４５７ －０ ３９７ ０ ９０２∗ ０ ４７２ １ ０００
ＬＣＹＢ１ ０ ２３６ ０ ７４０ ０ ６７８ ０ ５４１ ０ ７９２ ０ ６８４ ０ ４６８ １ ０００
ＬＣＹＢ２ －０ １２２ ０ ９３３∗ ０ ９５０∗ －０ １４１ ０ ４６６ ０ ９４４∗ ０ ２３３ ０ ４４８ １ ０００
ＬＣＹＥ１ ０ ５１５ ０ ７０４ ０ ６８８ ０ ２８９ ０ ９３８∗ ０ ６９９ ０ ７１９ ０ ９５１∗ ０ ４２８ １ ０００
ＣＹＰ１ ０ ３０４ ０ ６６３ ０ ７６９ －０ ６６８ ０ ５２０ ０ ７７０ ０ ５４２ ０ １３１ ０ ８１３ ０ ２８８
ＣＹＰ２ ０ ８６８ －０ １７５ －０ ０２５ －０ ８１７ ０ ４１０ －０ ０１２ ０ ７６０ －０ ２１７ －０ １１１ ０ ０９６
ＣＨＹ１ ０ ４７３ ０ １２７ ０ ２８１ －０ ９７０∗ ０ ２４５ ０ ２８４ ０ ５１２ －０ ３４４ ０ ３５６ －０ ０９５
ＮＣＥＤ１ ０ ７６６ ０ ６０９ ０ ７０６ －０ ４５３ ０ ９１２∗ ０ ７１７ ０ ９４０∗ ０ ５０１ ０ ５４５ ０ ７２１
ＮＣＥＤ２ ０ １６３ ０ ９２０∗ ０ ８８１ ０ ３５１ ０ ８０４ ０ ８８５ ０ ４７３ ０ ９４４∗ ０ ７１７ ０ ９０６∗
ＺＥＰ１ ０ １７４ ０ ９８０∗∗ ０ ９７４∗ ０ １２０ ０ ７９８ ０ ９７６∗ ０ ５１３ ０ ８２６ ０ ８６１ ０ ８２６
ＶＤＥ１ ０ ６２０ ０ ２８８ ０ ２５９ ０ ４０８ ０ ７８５ ０ ２７４ ０ ６６１ ０ ８１９ －０ ０５４ ０ ８７９
ＶＤＥ２ ０ ７２１ －０ ２７２ －０ １１５ －０ ９１７∗ ０ ２０４ －０ １０６ ０ ５９２ －０ ４３３ －０ １２６ －０ １３３
ＣＣＤ１ －０ ３０４ ０ ２９９ ０ １５３ ０ ９７３∗ ０ １６７ ０ １５２ －０ ２０２ ０ ７１９ ０ ０１０ ０ ４９７
ＣＣＤ２ ０ ７３５ ０ ００７ ０ １６６ －０ ９２７∗ ０ ３９２ ０ １７５ ０ ７０８ －０ ２４８ ０ １４６ ０ ０５１

相对表达量
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｌｅｖｅｌ

不同基因相对表达量间的相关系数１） 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｓ１）

ＣＹＰ１ ＣＹＰ２ ＣＨＹ１ ＮＣＥＤ１ ＮＣＥＤ２ ＺＥＰ１ ＶＤＥ１ ＶＤＥ２ ＣＣＤ１ ＣＣＤ２

ＰＳＹ１
ＰＳＹ２
ＣｒｔＩＳＯ１
ＰＴＯＸ１
ＺＤＳ１
ＺＩＳＯ１
ＰＤＳ１
ＬＣＹＢ１
ＬＣＹＢ２
ＬＣＹＥ１
ＣＹＰ１ １ ０００
ＣＹＰ２ ０ ４６６ １ ０００
ＣＨＹ１ ０ ８２５ ０ ７９３ １ ０００
ＮＣＥＤ１ ０ ７７８ ０ ６５５ ０ ６２０ １ ０００
ＮＣＥＤ２ ０ ４１５ －０ １８５ －０ １１８ ０ ６１１ １ ０００
ＺＥＰ１ ０ ６３７ －０ ０６５ ０ １２３ ０ ７１０ ０ ９６４∗ １ ０００
ＶＤＥ１ －０ １２０ ０ １４９ －０ ３０６ ０ ４９９ ０ ６２６ ０ ４６０ １ ０００
ＶＤＥ２ ０ ４７５ ０ ９７０∗ ０ ８６２ ０ ５１９ －０ ３６０ －０ ２０２ －０ ０９６ １ ０００
ＣＣＤ１ －０ ５１４ －０ ７３７ －０ ８９５ －０ ２３９ ０ ５４８ ０ ３２６ ０ ５５７ －０ ８７７ １ ０００
ＣＣＤ２ ０ ６９２ ０ ９５２∗ ０ ９３９∗ ０ ７０８ －０ １１６ ０ ０７０ －０ ０３６ ０ ９６０∗ －０ ８３５ １ ０００

　 １）∗： 表示在 ０ ０５ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ； ∗∗： 表示在 ０ ０１ 水平上显著相关 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｔ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ．

ＲＢＣＳ１ 基因的相对表达量与 ＣＬＨ２、ＰＡＯ１ 和 ＳＧＲ２ 基

因的相对表达量在 ０ ０５ 或 ０ ０１ 水平上显著正相关，
ＰＡＯ１ 基因的相对表达量还与 ＣＬＨ２、ＰＰＨ１ 和 ＳＧＲ２
基因的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，ＳＧＲ１

８
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基因的相对表达量与 ＳＧＲ２ 基因的相对表达量在

０ ０５ 水平上显著正相关，ＰＡＯ２ 基因的相对表达量与

其他叶绿素生物合成和降解相关基因的相对表达量

的相关性均不显著。 类胡萝卜素生物合成和降解相

关基因中，ＰＳＹ１ 基因的相对表达量与 ＰＤＳ１ 基因的

相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，ＰＳＹ２ 基因的

相对表达量与 ＣｒｔＩＳＯ１、 ＺＩＳＯ１、 ＬＣＹＢ２、 ＮＣＥＤ２ 和

ＺＥＰ１ 基因的相对表达量在 ０ ０５ 或 ０ ０１ 水平上显著

正相关，ＺＤＳ１ 基因的相对表达量与 ＰＤＳ１、ＬＣＹＥ１ 和

ＮＣＥＤ１ 基因的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相

关，ＰＤＳ１ 基因的相对表达量还与 ＮＣＥＤ１ 基因的相对

表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，ＬＣＹＢ１ 基因的相

对表达量与 ＬＣＹＥ１ 和 ＮＣＥＤ２ 基因的相对表达量在

０ ０５ 水平上显著正相关，ＬＣＹＢ２ 基因的相对表达量

还与 ＣｒｔＩＳＯ１ 和 ＺＩＳＯ１ 基因的相对表达量在 ０ ０５ 水

平上显著正相关，ＣＹＰ１ 基因的相对表达量与其他类

胡萝卜素生物合成和降解相关基因的相对表达量的

相关性均不显著。

３　 讨论和结论

猕猴桃果实发育早期，果肉颜色为绿色。 随着果

实发育，黄肉猕猴桃果肉色度显著降低，变为黄色，而
绿肉猕猴桃果肉仍呈绿色，色度变化较小［３］。 中华

猕猴桃品种‘金丰’ （‘Ｊｉｎｆｅｎｇ’）在花后 １３０ ～ １４０ ｄ，
色度迅速降低，果实变软，可溶性固形物含量增加，果
肉颜色由绿变黄［１２］。 叶绿素和类胡萝卜素是黄肉猕

猴桃果实中的主要色素，其含量决定了果肉颜色［２］。
黄肉猕猴桃果实成熟和软化过程中，果肉中的叶绿素

降解成无色的叶绿素中间产物，剩下黄色的类胡萝卜

素［４］。 中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’在果实采后成熟

和软化过程中，果肉逐渐变黄，叶绿素含量先升高后

显著降低，类胡萝卜素含量有所升高但无显著变化，
说明其果肉中叶绿素含量降低是果肉变黄的主要

原因。
叶绿素代谢分为叶绿素生物合成、叶绿素循环和

叶绿素降解 ３ 个阶段［１３］。 Ｐｉｌｋｉｎｇｔｏｎ 等［３］ 研究认为，
叶绿素生物合成相关基因中 ＲＢＣＳ 和 ＣＡＯ 基因在黄

肉猕猴桃中相对表达量的降低导致叶绿素生物合成

下降。 叶绿素降解相关基因中 ＰＡＯ 基因编码的蛋白

质可以催化脱镁叶绿素 ａ 为叶绿素分解物，使果肉中

绿色减少［１４］，该基因在黄肉中华猕猴桃和绿肉美味

猕猴桃〔Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｖａｒ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ （Ａ． Ｃｈｅｖ．） Ａ．
Ｃｈｅｖ．〕中均表达，但是在黄肉猕猴桃果实发育阶段其

相对表达量更高，是叶绿素降解的关键基因。 ＳＧＲ 基

因同样也是叶绿素降解的关键基因，可以通过激发

ＰＰＨ、ＰＡＯ 和 ＲＣＣＲ 等多个叶绿素降解酶（ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ
ｃａｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ， ＣＣＥｓ） 和捕光复合物 Ⅱ （ ｌｉｇｈｔ⁃
ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘ Ⅱ，ＬＨＣⅡ）相互作用，形成 ＳＧＲ－
ＣＣＥ－ＬＨＣⅡ复合体，从而促使叶绿素从 ＬＨＣⅡ上解

离，进入降解途径［１５］。 本研究中，中华猕猴桃品种

‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果肉中叶绿素含量与 ＰＡＯ２ 基因的相对表

达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，与 ＳＧＲ１ 基因的相

对表达量在 ０ ０５ 水平上显著负相关，与上述研究结

果存在异同，具体原因需进行进一步研究。 本研究

中， 中 华 猕 猴 桃 品 种 ‘ Ｈｏｒｔ１６Ａ ’ 果 肉 中 ＣＡＯ１、
ＧｌｕＴＲ１、ＬＨＣＢ１、ＬＨＣＢ２、ＣＢＲ１ 和 ＣＬＨ１ ６ 个叶绿素生

物合成相关基因的相对表达量随着叶绿素的降解显

著降低，而 ＰＡＯ１、ＰＡＯ２、ＰＰＨ１、ＰＰＨ２、ＰＰＨ３、ＳＧＲ１ 和

ＳＧＲ２ ７ 个叶绿素降解相关基因在果实采后 １２ ～ １６ ｄ
的相对表达量总体上显著高于采后 ７ ｄ 的相对表达

量，推测这是造成果肉中叶绿素含量降低的原因。
类胡萝卜素在植物果实中积累，可以使果实呈现

黄色、橙色或红色［１６］。 植物体内类胡萝卜素的生物

合成途径在物种间相对保守［１７－１９］。 但类胡萝卜素生

物合成的调控机制在不同物种间存在差异。 辣椒

（Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌｉｎｎ．）中 ＰＳＹ 和 ＰＤＳ 基因的相对

表达量高， 类胡萝卜素含量高［２０］。 甜橙 〔 Ｃｉｔｒｕｓ
ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌｉｎｎ．） Ｏｓｂｅｃｋ〕中 ＰＤＳ 基因的相对表达量与

类胡萝卜素含量正相关［２１］。 大籽猕猴桃（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ
ｍａｃｒｏｓｐｅｒｍａ Ｃ． Ｆ． Ｌｉａｎｇ）中 ＰＳＹ、ＺＤＳ 和 ＬＣＹＢ 等基因

的相对表达量升高，类胡萝卜素含量升高［４］。 大籽

猕猴桃和黑蕊猕猴桃（Ａｃｔｉｎｉｄｉａ ｍｅｌａｎａｎｄｒａ Ｆｒａｎｃｈ．）
杂交后代中，随着果实发育进程类胡萝卜素含量升

高，同时 ＬＣＹＢ 基因的相对表达量升高，并且在高类

胡萝卜素含量或低类胡萝卜素含量基因型中相对表

达量差异大，说明 ＬＣＹＢ 基因在类胡萝卜素的积累过

程中起着非常重要的作用［４］。 本研究中，中华猕猴

桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果肉中类胡萝卜素含量与 ＬＣＹＢ２
基因的相对表达量在 ０ ０５ 水平上显著正相关，与上

述研究结果一致。 在采后 ７ ～ １６ ｄ，中华猕猴桃品种

‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果肉颜色逐渐变黄，类胡萝卜素含量升高

但无显著变化，而类胡萝卜素生物合成相关基因中

ＣｒｔＩＳＯ１、ＺＩＳＯ１、ＬＣＹＢ２、ＣＹＰ１ 和 ＣＨＹ１ 基因的相对表

９



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ２７ 卷　

达量以及类胡萝卜素降解相关基因中 ＮＣＥＤ１、
ＮＣＥＤ２、ＺＥＰ１ 和 ＣＣＤ２ 基因的相对表达量均显著升

高，说明可能是类胡萝卜素生物合成和降解达到了

平衡。
综上所述，中华猕猴桃品种‘Ｈｏｒｔ１６Ａ’果实采后

贮藏过程中，果肉中叶绿素生物合成减少和叶绿素降

解增加导致叶绿素含量降低，是果肉变黄的主要原

因。 建议选择猕猴桃果肉中叶绿素和类胡萝卜素生

物合成和降解中的关键基因进行功能分析，并对其调

控机制进行深入研究。 此外，叶绿素和类胡萝卜素生

物合成和降解相关基因中个别基因的相对表达量间

存在显著相关性，而这些基因间的联系尚未见报道，
需要通过进一步的实验进行验证。
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