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摘要：［目的］通过对花青素苷相关合成基因的表达水平和代谢产物的分析，系统地阐明‘金华美女’叶色变异与基

因表达的关系。［方法］以‘金华美女’为材料，‘贝拉大玫瑰’、杜鹃红山茶和红山茶为参照组，使用ＮＣＢＩＰｒｉｍｅｒＤｅ
ｓｉｇｎｉｎｇＴｏｏｌ设计山茶ＤＦＲ、ＡＮＳ、ＬＡＲ、ＡＮＲ和ＵＦＧＴ基因的荧光定量引物，使用实时荧光定量ＰＣＲ仪测定这５个基
因在叶片４个发育时期的表达量；采用高效液相色谱仪测定对应时期的多酚合成途径的主要次生代谢产物（儿茶
素、表儿茶素），以及花青素苷合成途径的主要代谢产物矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷的含量。［结果］表明：（１）在４个时
期中，红叶品种叶片中ＤＦＲ基因表达量与对照组差异不显著，ＡＮＳ、ＬＡＲ、ＡＮＲ和ＵＦＧＴ基因在４个时期的表达量与
对照组存在显著差异，这说明‘金华美女’类黄酮代谢途径相关基因在表达水平上发生了改变；（２）‘金华美女’叶片
中多酚含量明显低于对照组，其中，表儿茶素含量仅为０．０４ ０．２１ｍｇ·ｇ－１，这说明在生理水平上，‘金华美女’叶
片中多酚合成途径可能受阻；（３）‘金华美女’叶片中矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷含量达１．２ １．４ｍｇ·ｇ－１，４个生长
阶段均显著高于对照组，这说明‘金华美女’叶片具备持续合成花青素苷的能力。［结论］根据试验结果，推断‘金华

美女’叶色变异的主要原因可能是由于花青素还原酶基因的表达水平受到了抑制，降低了矢车菊素催化成表儿茶

素的效率，使叶片类黄酮代谢途径中以多酚为主的合成方向转向花青素苷合成方向。
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　 　 ‘金 华 美 女’（Ｃａｍｅｌｌｉａｊａｐｏｎｉｃａ ‘Ｊｉｎｈｕａ
Ｍｅｉｎü’）是山茶（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａＬ．）名贵品种‘贝拉大
玫瑰’（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａＮｕｃｃｉｏ’ｓＢｅｌｌａＲｏｓｓａ）的芽变品
种。相比绿色叶片的‘贝拉大玫瑰’，‘金华美女’

叶芽呈红色，展叶期间的嫩叶呈深紫色，随着叶片生

长，深紫色的叶片颜色逐渐淡化并变为红紫色，待叶

片成熟后，呈现暗红色，该特性使其具有既可观花也

可观叶的特性，提高了其观赏价值和经济价值。

已有研究表明，花青素苷含量变化是影响植物

叶片呈红色或者紫色最主要的因素。常见的红叶或

紫叶观赏植物，如红叶石楠（Ｐｈｏｔｉｎｉａ×ｆｒａｓｅｒｉ‘Ｒｅｄ
ｒｏｂｉｎ’）、红花

'

木（Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｕｍｃｈｉｎｅｎｓｅ（Ｒ．Ｂｒ．）
Ｏｌｉｖｅｒｖａｒ．ｒｕｂｒｕｍＹｉｅｈ）、紫色酢浆草（Ｏｘａｌｉｓｃｏｒｎｉｃ
ｕｌａｔａＬ．）、紫叶李（ＰｒｕｎｕｓｃｅｒａｓｉｆｅｒａＥｈｒｈ．）等植物的
叶片中，都含有较多的花青素苷［１－４］。花青素苷为

一种类黄酮化合物，其最初是由苯丙氨酸开始，经过

一系列复杂的黄酮代谢途径形成花青素，再通过

ＵＤＰ类黄酮糖基转移酶催化，与糖类化合物通过糖
苷键形成稳定的花青素苷。目前，花青素苷合成途

径中主要的酶以及对应的功能基因在多种植物中均

已经研究，在花青素苷合成过程中均发挥重要的作

用。在黄洋葱（ＡｌｌｉｕｍｃｅｐａＬ．）ＤＦＲ启动子区域碱
基发生突变后，导致该基因无法正常表达，使该洋葱

品种表皮从紫色变成黄色［５］。将百子莲（Ａｇａｐａｎ
ｔｈｕｓｐｒａｅｃｏｘｓｓｐ．）的ＤＦＲ基因转化到烟草（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｔａｂａｃｕｍＬ．）中，并在烟草中进行过量表达，会使烟
草花色由白色变为红色［６］。在连翘（Ｆｏｒｓｙｔｈｉａｓｕｓ
ｐｅｎｓｅＬ．）转化体系中，只有同时过量表达 ＤＦＲ和
ＡＮＳ基因才能够改变花色（由白色变红色）［７］。在
荔枝（ＬｉｔｃｈｉｃｈｉｎｅｎｓｉｓＳｏｎｎ．）和石榴（Ｐｕｎｉｃａｇｒａｎａ
ｔｕｍＬ．）的果皮从青色变为红色的过程中，可以检测

到ＵＦＧＴ基因表达明显上调［８－１０］。虽然 ＡＮＲ表达
产物不直接催化花青素苷合成，但也有证据显示，该

基因的功能与花青素苷合成存在反向调控的关

系［１１－１３］。目前，在模式植物的基因功能水平上已经

对花青素苷合成相关基因及部分化合物进行含量分

析，但很少有报道能够系统地分析基因表达水平与

生物化学水平之间的关系。在经济价值较高的红叶

或紫叶观赏植物叶片变色机理的研究中，并没有相

关报道分析相关基因与化合物含量变化的关系。

本研究以‘金华美女’叶片为材料，以绿叶山茶

‘贝拉大玫瑰’、杜鹃红山茶（Ｃ．ａｚａｌｅａＷｅｉ）和红山
茶（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａＬ．）原种作为参照，分别测定叶片４
个不同发育时期的ＤＦＲ、ＡＮＳ、ＵＦＧＴ、ＬＡＲ和 ＡＮＲ基
因的表达量，以及多酚合成途径中表儿茶素、花青素

苷合成途径中矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷在叶片中的
含量变化，以期从两类合成途径主要产物及相关调

控基因的表达量层面揭示红叶品种变化机理，为今

后开展分子育种，培育彩叶山茶新品种提供理论

依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
自２０１５年６月２５日起，取３株４年生、健康、

长势一致的‘金华美女’扦插苗，种植于中国林科院

亚热带林业研究所苗圃中，于２０１６年４月２３日起
待其叶片由叶芽展开后，取顶端第１片叶后，待第２
个叶芽叶片展开后１０ｄ摘取，待第３个叶芽叶片展
开后２０ｄ摘取，待第４个叶芽叶片展开后３０ｄ摘
取，共４个时期，分别标记为 Ｉ、ＩＩ、ＩＩＩ和 ＩＶ。每个时
期在３个同品种不同植株上重复操作５次。所有样
品采摘后均液氮研磨后 －８０°Ｃ冰箱保存备用。另
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取生长环境相同，同株数的‘贝拉大玫瑰’、杜鹃红

山茶和１株红山茶原种作为平行对照。
１．２　研究方法
１．２．１　材料ＲＮＡ提取和ｃＤＮＡ合成　叶片总ＲＮＡ
提取按照试剂盒（ＲＮ５３ＥＡＳＹｓｐｉｎＰｌｕｓ试剂盒，北京
艾德莱生物科技有限公司）说明书进行。所得到

ＲＮＡ经电泳检测应有明显的两条带，同时经分光光
度检测，确保所提取 ＲＮＡ的２６０／２８０和２６０／２３０均
介于１．８ ２．０，提取完成后置于－８０℃下保存。

按照试剂盒（ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＩＩ１ｓｔＳｔｒａｎｄｃＤＮＡ
ＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉｔ，Ｔａｋａｒａ）进行 ｃＤＮＡ合成并将得到的
ｃＤＮＡ储存于－２０℃下备用。
１．２．２　荧光定量ＰＣＲ引物设计及基因表达量分析
　根据ＮＣＢＩ数据库查询已知山茶属（ＣａｍｅｌｌｉａＬ．）
植物的ＤＦＲ、ＡＮＳ、ＬＡＲ、ＡＮＲ和ＵＦＧＴｃＤＮＡ序列，通
过实验室现有的杜鹃红山茶转录组数据进行对比，

确定相关基因的保守序列。采用ＮＣＢＩＰｒｉｍｅｒＤｅｓｉｇ
ｎｉｎｇＴｏｏｌ在线设计软件（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｔｏｏｌｓ／ｐｒｉｍｅｒｂｌａｓｔ／）设计１对扩增片段长度
约１００ １５０ｂｐ且具高度特异性的荧光定量引物
（表１），ＧＡＰＤＨ基因为内参基因。

使用试剂盒（ＳＹＢＲ ＰｒｅｍｉｘＥｘＴａｑＴＭ，Ｔａｋａｒａ）
和 ＱｕａｎｔＳｔｕｄｉｏＴＭ ７Ｆｌｅｘ荧光定量 ＰＣＲ仪（Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ）进行荧光定量 ＰＣＲ实验；采用 ＱｕａｎｔＳｔｕ
ｄｉｏＴＭＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲＳｏｆｔｗａｒｅ软件进行数据采集；采
用Ｅｘｃｅｌ２０１０软件进行数据分析。

表１　荧光定量引物
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｐｒｉｍｅｒｓｆｏｒｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ

基因

Ｇｅｎｅｎａｍｅ
引物序列

Ｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｐｒｉｍｅｒｓ
ＧｅｎｅＢａｎｋ

ＤＦＲＦ
ＤＦＲＲ

ＧＴＴＣＧＣＧＡＴＣＣＡＧＣＧＡＡＴＴＴ
ＴＣＣＡＧＡＧＣＡＡＣＣＣＴＣＡＡＴＧＧ

ＡＹ６４８０２７．１

ＡＮＳＦ
ＡＮＳＲ

ＧＣＣＡＡＡＡＧＡＡＧＡＧＣＴＧＡＣＧＧ
ＣＣＴＴＣＴＴＣＡＡＣＧＣＣＴＴＣＣＧＡ

ＪＮ９４４５７７．１

ＬＡＲＦ
ＬＡＲＲ

ＣＣＡＴＣＧＧＡＧＴＴＴＧＧＧＣＡＴＧＡ
ＧＧＣＡＣＣＣＣＡＣＡＣＴＣＴＴＣＴＡＴＣ

ＫＲ０４５７４０．１

ＡＮＲＦ
ＡＮＲＲ

ＧＣＴＡＣＡＣＣＧＧＴＣＡＡＣＴＴＴＧＣ
ＡＣＡＣＧＴＴＴＡＡＣＣＧＴＴＣＣＴＧＣ

ＡＹ６４１７２９．１

ＵＦＧＴＦ
ＵＦＧＴＲ

ＴＡＡＣＣＣＴＴＧＧＧＣＴＡＡＴＣＣＧＣ
ＴＧＴＴＧＴＣＣＧＧＧＡＴＴＧＧＴＧＡＧ

ＫＰ６８２３６０．１

１．２．３　儿茶素和表儿茶素含量测定　叶片总多酚
提取参考Ｉｎｏｍａｔａ等［１４］的方法。分别将儿茶素和表

儿茶素标准品（购于 ＣｈｒｏｍａＤｅｘ公司）用甲醇配置
成１２５、６２．５、５０、２５μｇ·ｍＬ－１４个浓度的混合标品
溶液。

色谱流动相配置及洗脱方法参考 Ｐｕｎｙａｓｉｒｉ
等［１５］的方法。

１．２．４　矢车菊素葡萄糖苷含量测定　采用 Ｋｅｒｉｏ
等［１６］的方法进行总花青素苷的提取。分别将矢车

菊素葡萄糖苷标准品配置 １００、５０、２５、１２．５μｇ·
ｍＬ－１４个浓度，使用岛津ＬＣ２０液相色谱系统（ＳＰＤ
２０Ａ紫外检测器；ＩｎｅｒｔｓｕｓｔａｉｎＣ１８色谱柱：１５０ｍｍ×
４６ｍｍ，５μｍ）测定标准品溶液标准曲线和样品的矢
车菊素－葡萄糖苷浓度，具体色谱流动相配置及洗
脱方法参考Ｌｉ等［１７］的方法。

２　结果与分析
２．１　ＤＦＲ表达量比较

ＤＦＲ基因功能是催化二氢槲皮素转化为无色矢
车菊素，这两类化合物均为无色。图１显示：在叶片
生长Ｉ期到ＩＶ期，‘金华美女’和对照组叶片的ＤＦＲ
基因表达量随着叶片生长持续上调，在ＩＶ时期该基
因平均表达量约是 Ｉ时期的３．４倍，这说明随着植
物叶片生长，类黄酮物质合成速度也在逐渐加快。

在叶片生长的相同时期内，４种山茶叶片中 ＤＦＲ表
达量差异不显著（Ｐ＞０．０５），这说明 ＤＦＲ基因可能
不是导致‘金华美女’与对照组叶色差异的关键基

因。因此，初步排除了 ＤＦＲ基因对叶色变异的
影响。

图１　不同展叶时期ＤＦＲ基因表达量

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅＤＦＲｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

２．２　ＡＮＳ表达量差异比较
图２显示：‘金华美女’叶片的 ＡＮＳ基因表达量

与对照组的完全不同，呈现缓慢下降的趋势，到 ＩＶ
时期，其表达量仅为 Ｉ时期的２０％。方差分析结果
表明：Ⅰ时期，４种山茶的ＡＮＳ基因表达量差异不显
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著，而随着叶片的生长，‘金华美女’与其余３种山茶
叶片的ＡＮＳ表达量差异极显著。ＡＮＳ基因翻译的蛋
白质功能催化无色矢车菊素转变为矢车菊素，在‘金

华美女’叶片生长过程中该基因表达量却不断降低，

这很可能存在某些因素抑制该基因的表达。

图２　不同展叶时期ＡＮＳ基因表达量

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅＡＮＳｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

２．３　ＬＡＲ表达量的差异比较
图３显示：‘金华美女’ＬＡＲ基因的表达量随着

叶片的生长而上调，在ＩＶ时期，表达量是Ｉ时期的９
倍，高于此时对照组平均表达量２．５７倍。在对照组
中，该基因的表达量随着叶片的生长呈逐渐降低的

趋势。儿茶素是植物多酚重要的组分，也是 ＬＡＲ基
因对应酶蛋白催化的重要产物，其水或醇溶液呈无

色透明，不会影响植物组织的呈色。图４显示：‘金
华美女’叶片中儿茶素含量呈逐渐下降趋势，而对照

组叶片中儿茶素含量呈逐渐上升趋势。该结果与图

５对应的ＬＡＲ基因表达量的趋势相反。虽然相应的
基因上调表达，但儿茶素的底物即无色矢车菊素可

能还是主要通过 ＡＮＳ途径合成矢车菊素，这导致
‘金华美女’儿茶素含量出现降低的趋势，从最初的

０５４ｍｇ·ｇ－１降低至０．２７ｍｇ·ｇ－１。从化学结构上
看，无色矢车菊素因为有邻位羟基（图５）［１８］，化学
基团不稳定，更容易生成矢车菊素。这就可能会导

致ＬＡＲ基因在上调表达的情况下，儿茶素含量仍出
现降低。该结果说明‘金华美女’叶片中儿茶素合

成基因ＬＡＲ的生物学功能受到了抑制，在表达量上
升的情况下，并不能高效地催化合成儿茶素，这很可

能是受到其它代谢途径的竞争。

２．４　ＡＮＲ表达量差异比较
图６显示：‘金华美女’叶片的ＡＮＲ基因表达量

图３　不同展叶时期ＬＡＲ基因表达量

Ｆｉｇ．３　ＴｈｅＬＡＲｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

图４　不同展叶时期儿茶素含量

Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｃａｔｅｃｈｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

图５　无色矢车菊素代谢途径

Ｆｉｇ．５　Ｔｈｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓｏｆｌｅｕｃｏｃｙａｎｉｄｉｎ
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与对照组的差异明显。在‘金华美女’叶片中，该基

因的表达量水平在不同展叶时期，均明显低于对照

组。尽管‘金华美女’叶片中的 ＡＮＲ表达量逐渐上
升，但在ＩＶ时期仅上升了 １．８７倍，此时对照组的
ＡＮＲ平均表达量仍高于‘金华美女’５．８倍。由图６
也可以看出：ＡＮＲ基因在对照组内保持较高的一致
性，这说明该基因在绿色叶片中的表达非常稳定。

图６　不同展叶时期ＡＮＲ基因表达量

Ｆｉｇ．６　ＴｈｅＡＮＲｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

表儿茶素是 ＡＮＲ基因对应蛋白催化合成的重
要化合物，该物质的水溶液和醇溶液均为无色透明

溶液，在植物叶片中不会改变原有叶色。图７显示：
‘金华美女’叶片中表儿茶素由 Ｉ时期的０．２１ｍｇ·
ｇ－１下降至Ⅳ期的０．０４ｍｇ·ｇ－１，含量降低了８１％。
在同一叶片生长时期内，‘金华美女’叶片中的表儿

茶素含量明显低于对照组。对照组内可能由于植株

年份以及生长状态的关系，也有较大的差异，但含量

则显著高于‘金华美女’。这说明，一方面叶片中花

青素苷合成过程可能消耗了大量表儿茶素的底物，

即矢车菊素；另一方面也可能由于合成表儿茶素对

应的基因或者酶发生了改变，迫使矢车菊素在叶片

中主要的转化途径发生改变。

综上所述，‘金华美女’叶片中表儿茶素途径受

到了某些因素的强烈抑制，无论是基因表达水平还

是化学水平，都大大低于对照组。由于 ＡＮＲ基因所
在的生物学途径距离花青素苷合成途径很近，因此，

该途径合成能力强弱很可能会通过花青素积累的方

式影响‘金华美女’叶片中花青素苷的合成能力，进

而影响叶色。

２．５　ＵＦＧＴ表达量的差异比较
矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷（Ｃｙ３ｇ）是一种常见的

图７　不同时期表儿茶素含量

Ｆｉｇ．７　Ｔｈｅｅｐｉｃａｔｅｃｈｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

植物色素，呈红色，该物质的积累能够明显改变植物

组织的颜色。该物质是由ＵＦＧＴ基因翻译的蛋白酶
进行催化合成的。‘金华美女’叶片中ＵＦＧＴ基因表
达量在４个时期基本呈先下降再上升的趋势（图
８），而对照组叶片中ＵＦＧＴ基因呈逐渐下降的趋势。
在Ｉ和 ＩＩ时期，该基因在４种山茶叶片中的表达量
差异不显著；在ＩＩＩ和 ＩＶ时期，‘金华美女’的 ＵＦＧＴ
基因表达量显著高于对照组（Ｐ＜０．０５），这说明此
时期该基因表达量水平出现了明显的差异。图９表
明：‘金华美女’叶片中矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷含量
在４个时期介于１．２ １．４ｍｇ·ｇ－１，其中，ＩＩ时期
的含量最高；而对照组叶片矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷
在ＩＩ时期含量最高，红山茶含量可达 ０．４２ｍｇ·
ｇ－１，但随着叶片继续生长，含量迅速下降。通过对
比，在这４个时期，‘金华美女’叶片中矢车菊素３
Ｏ葡萄糖苷含量明显高于对照组，尤其在叶片生长
ＩＶ时期，含量高于对照组４０至上百倍。由此可见，
在‘金华美女’叶片生长过程中，ＵＤＰ糖基转移酶
（ＵＦＧＴ）持续催化花青素合成花青素苷，花青素苷是
植物中重要的色素，色素大量的积累很大程度导致

了‘金华美女’与对照组叶片颜色的差异。

通常山茶属植物的嫩叶也呈现短期的红色，这

可能也是ＵＦＧＴ基因发挥作用；而在 ＩＩＩ和 ＩＶ时期，
‘金华美女’叶片中ＵＦＧＴ基因表达量显著高于对照
组叶片，这也反应了叶片颜色变化的实际情况。在

ＩＩＩ和ＩＶ时期，对照组叶片颜色已经呈现绿色，而此
时‘金华美女’叶片仍然呈红色。因此，通过 ＵＦＧＴ
基因表达量变化，可以初步推测该基因的持续表达
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图８　不同展叶时期ＵＦＧＴ基因表达量

Ｆｉｇ．８　ＴｈｅＵＦＧＴｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｌｅｖｅｌｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

图９　不同展叶时期矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷含量

Ｆｉｇ．９　Ｔｈｅｃｙａｎｉｄｉｎ３Ｏｇｌｕｃｏｓｉｄｅｃｏｎｔｅｎｔｉｎ４ｓｔａｇｅｓ

在叶片变红过程中起重要作用。

３　讨论
目前，在植物多酚研究过程中，已确认多酚类物

质主要由儿茶素和表儿茶素合成途径得到［１９］。从

目前的类黄酮合成途径可以推测，多酚含量降低可

能会导致叶片中花青素含量上升，由于花青素含量

的上升，又可能会促使ＵＦＧＴ基因持续进行表达，以
消耗叶片中化学结构不稳定的花青素，减少对叶片

生理的影响，使叶片积累化学性质更加稳定的花青

素苷，这就可能改变整个叶片的颜色。通过与对照

组对比可以看出，本试验中，山茶叶片中的 ＡＮＲ基
因和ＵＦＧＴ基因在叶片中存在一定的负相关性，这
与先前对苹果（ＭａｌｕｓｐｕｍｉｌａＭｉｌｌ．）果皮、葡萄（Ｖｉｔｉｓ
ｖｉｎｉｆｅｒａＬ．）果皮和红掌（ＡｎｔｈｕｒｉｕｍａｎｄｒａｅａｎｕｍＬｉｎ

ｄｅｎ）叶色变色的研究结果基本一致［１２］。

过去，很少有文献报道多酚和植物叶色之间的

相关性。本试验利用红叶的‘金华美女’与‘贝拉大

玫瑰’、杜鹃红山茶和红山茶这３种绿叶山茶进行比
较，分别从花青素苷合成途径中基因表达水平和上

下游产物的化学水平对红叶山茶品种叶色变异现象

进行了初步解释，发现多酚与叶色之间存在明显的

负相关性。根据现有的类黄酮代谢途径，本试验结

果显示：‘金华美女’叶色变异很可能是因为ＡＮＲ基
因表达水平受到了明显的抑制，并影响了矢车菊素

转化为表儿茶素的效率，进一步改变了类黄酮代谢

途径正常的走向。因此，今后需要从基因结构、下游

产物结构的角度进一步探讨多酚合成途径与叶色形

成关系，从根本上解释‘金华美女’叶色变异产生的

原因，这将有助于通过分子育种方式改造山茶属植

物或者其它科属植物，培育更多的彩叶观赏植物。

４　结论
根据ＲＴＰＣＲ结果，初步排除 ＤＦＲ基因表达量

与‘金华美女’叶色变异的相关性。通过对叶片矢

车菊素３Ｏ葡萄糖苷含量的分析看出，‘金华美女’
叶片中含有较多的矢车菊素葡萄糖苷，这也可以排
除ＡＮＳ基因发生功能性突变的可能性。若 ＬＡＲ基
因发生突变导致基因功能改变，则上游底物无色矢

车菊素会在叶片积累，这可能会促使 ＡＮＳ基因持续
高表达，也可能会促使 ＤＦＲ基因下调表达；同时该
基因下游的儿茶素含量在叶片生长过程中也会保持

较低水平，而在 Ｉ时期，‘金华美女’儿茶素含量０．
５４ｍｇ·ｇ－１，与对照组相差并不大，根据这些数据，
可以排除ＬＡＲ发生功能性突变的可能性。在Ｉ和 ＩＩ
２个时期内，‘金华美女’和对照组叶片中 ＵＦＧＴ基
因表达量的差异不显著，但在 ＩＩＩ和 ＩＶ时期，‘金华
美女’叶片中该基因表达量明显高于对照组。通过

对矢车菊素３Ｏ葡萄糖苷含量测定和叶色的直接
观察，也能看出‘金华美女’叶片中 ＵＦＧＴ基因持续
表达，这说明ＵＦＧＴ基因的功能是正常的，但不能完
全排除ＵＦＧＴ相关调控基因发生突变致使无法下调
ＵＦＧＴ基因表达量的可能性。通过对 ＡＮＲ基因表达
量和表儿茶素含量的分析看出，‘金华美女’叶片

ＡＮＲ基因表达量以及表儿茶素含量均明显低于对照
组。通常在生物体内基因发生突变的概率比较低，

而２个基因同时发生突变，又恰好改变植物叶片颜
色的概率更低，考虑到 ＡＮＲ基因所在合成途径的关
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键位置以及该基因下游产物的含量，故推断 ＡＮＲ基
因功能发生改变的概率较大，并影响了下游转录与

表达。
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