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摘  要：目的  为了探知宁夏枸杞 Lycium barbarum 花药发育过程及挖掘花药发育相关基因。方法  以单双核花粉时期和成

熟花粉时期的花药为研究材料，通过高通量 Illumina HiSeq2500 测序平台进行转录组分析。结果  组装共获得 128 151 条

Unigene，将 Unigene 与 NCBI 的非冗余蛋白质数据库（non-redundant protein databasse，NR）、去冗余的蛋白序列数据库

（Swiss prot protein database，Swiss-Prot）、基因本体数据库（gene ontology，GO）、直源同源群集数据库（clusters of 

orthologous groups，COG）、真核同源群数据库（euKaryotic orthologous groups，KOG）、基因功能和代谢途径数据库（Kyoto 

encyclopedia of genes and genomes，KEGG）数据库比对，共有 40 140 条得到注释。在错误发现率（false discovery rate，

FDR）＜0.05 且差异倍数（fold change，FC）≥2 的条件下，单双核花粉时期与成熟花粉时期的差异表达基因共有 46 个。

KEGG注释发现有 4个差异表达基因参与甘油酯代谢、亚油酸代谢、苯丙氨酸代谢和苯丙烷类生物合成 4个途径中。富含亮

氨酸重复蛋白、细胞周期蛋白、类受体蛋白激酶、E3泛素蛋白连接酶等 11个差异表达基因参与了花药发育过程。随机选取

其中 5 个差异表达基因进行 qRT-PCR 验证，表达结果与转录组数据基本一致，表明其数据真实可靠。结论  为进一步解释

宁夏枸杞花药发育的相关分子机制奠定了基础，也为后续研究宁夏枸杞花药发育的生物学特征提供了有益的基因资源。 
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Abstract: Objective  To investigate the anther development process of Lycium barbarum, and explore the genes related. Methods The anther 

transcriptome analysis was performed by the high-throughput Illumina HiSeq2500 sequencing platform using anthers of single microspore and 

bi-cellular pollen stage and mature pollen stage as research materials. Results  A total of 128,151 unigene were obtained after assembly, and 

40,140 unigenes were annotated by searching databases of NR, Swiss-Prot, GO, COG, KOG and KEGG. Under the condition of FDR (false 

discovery rate) ＜ 0.05 and FC (fold change) ≥ 2, a total of 46 differentially expressed genes were found between single microspore and 

bi-cellular pollen stage and mature pollen stage. KEGG annotations identified four differentially expressed genes involved in four pathways: 

glycerol ester metabolism, linoleic acid metabolism, phenylalanine metabolism and phenylpropanoid biosynthesis.There were eleven 

differentially expressed genes were involved in the anther development process, such as leucine-rich repeat protein (LRR), cyclin (Cyclin), 
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receptor-like protein kinase (RPK), E3 ubiquitin protein ligase (MBR1), and so on. Five of the different expression genes among the eleven genes 

were randomly selected for qRT-PCR verification, and the expression results were basically consistent with the transcriptome data, indicating that 

the data were true and reliable. Conclusion  This study lays the foundation for further explaining the molecular mechanisms related to anther 

development in L. barbarum., and also provides useful genetic resources for subsequent studies on the biological characteristics of anther 

development in L. barbarum. 

Key words: Lycium barbarum L.; anther development; transcriptome; differentially expressed genes; biological characteristics 

宁 夏 枸 杞 Lycium barbarum L. 属 于 茄 科

（Solanaceae）枸杞属 Lycium Linn．落叶灌木，是重

要的药食兼用植物，具有很高的食用、药用和生态

保护价值[1]。枸杞是我国传统的名贵中药材和重要

经济作物，具有调节免疫、润肺明目等功效，枸杞

叶、果和根中都含有人体所需的蛋白质、氨基酸和

微量元素[2]。枸杞子是一味常用的补肝益肾中药，

现代医学研究证实其含有胡萝卜素、维生素 A、维

生素 C、维生素 B1 及钙、磷、铁、锌、锰等营养

成分，对造血功能有促进作用，还具有抗衰老、抗

肿瘤、抗脂肪肝及降血糖等作用[3]。 

花主要由花萼、花瓣、雄蕊和雌蕊 4 部分组

成，其中花药作为雄蕊最重要的组成部分，其发育

过程复杂且精细，首先由雄蕊原基经过减数分裂形

成小孢子四分体结构，然后花药继续膨大生长，小

孢子由四分体结构发育成花粉粒，药室破裂释放花

粉，最终花药组织衰老退化[4]。研究植物的花药发

育，对于提高植物的抗逆能力、培育新品种以及提

高产量具有重要的理论意义与实践价值[5]。花药发

育相关基因的研究在许多植物已有报道，在番茄

中，通过 RNAi，使 SlNCED1 基因编码的 9-顺式-

环氧类胡萝卜素双加氧酶（9-cis-epoxycarotenoid 

dioxygenase，NCED）活性降低，导致番茄花药发

育相关基因 TomA92b9、TomA108、SlbHLH080 和

5B-CRP 的转录下调，导致花药发育异常，从而产

生了大量异常花粉 [6] ；百合花药发育相关的

LoUDT1 基因可以在 dyt1-3 突变体中适当表达，产

生正常的花粉粒[7]；水稻中 OsbHLH35 基因的严格

表达对水稻花药发育至关重要[8]。关于枸杞生长发

育[9]，生理生态[10]以及基因克隆等方面的研究已有

相关报导，其中枸杞 Lb14-3-3c 基因已经被克隆并

进行功能验证，结果表明该基因参与枸杞花药发育

过程中淀粉供能的调控[2]。枸杞花药的研究尚处于

起步阶段[11]。由于枸杞基因组和转录组相关信息

相对缺乏，成为制约研究枸杞花药发育及其调控机

制的一个因素。因此，通过转录组学技术挖掘并研

究一些与枸杞花药发育相关基因的表达调控，对于

解析枸杞花药发育的分子机制具有重要意义。 

目前，基于高通量测序技术的转录组分

析，已经在植物、动物、微生物转录组研究中

广泛应用[12]。因此，本实验利用RNA-Seq技术，选

择以体外更加容易培养的单双核花粉时期和减数分

裂完成以后的成熟花粉时期枸杞花药进行转录组测

序，得到的 Unigene 进行 NCBI 的非冗余蛋白质数据

库（non-redundant protein databasse，NR）、基因本体

数据库（gene ontology，GO）、直源同源群集数据库

（clusters of orthologous groups，COG）、真核同源群

数据库（euKaryotic orthologous groups，KOG）、基

因功能和代谢途径数据库（Kyoto encyclopedia of 

genes and genomes，KEGG）、去冗余的蛋白序列数

据库（Swiss prot protein database，Swiss-Prot）、蛋白

质家族数据库（protein family，Pfam）注释，筛选出

与花药发育相关的差异表达基因，结果为进一步研

究枸杞花药发育提供基因资源和研究基础。 

1  材料 

“宁杞１号”是宁夏枸杞研究所钟鉎元[13]选育

的高产、优质、适应性强的枸杞新品种。于 2016 年

6 月取自宁夏育新枸杞种业有限公司（106°

6'11.516"E，38°31'1.808"N）标准化管理的枸杞实验田

经宁夏大学生命科学学院郑蕊博士鉴定为宁夏枸杞

L. barbarum L.。参照徐青等[14]的方法，采集枸杞单

双核花粉时期（S1）和成熟花粉时期（S2）的花蕾，

设置 3 个生物学重复，S1 时期和 S2 时期的 3 个样品

分别编号为 A1～A3 和 B1～B3。花蕾的采集结合形

态观察、纵横径测量和花药压片法，于干冰上剥离

不同时期花蕾中的花药（图 1），并立即置于液氮中

速冻，长期保存于−80 ℃冰箱备用。 

2  方法 

2.1  RNA 提取及测序文库构建   

RNA 提取参照 TaKaRa 公司的 RNAisoplus 产

品说明书进行，提取 RNA 样品浓度由微量紫外检

测仪 NanoDrop 测定，并使用琼脂糖凝胶电泳检测

RNA 完整性，以确保枸杞转录组测序文库满足后

续分析的需要。 
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A-S1 时期的花蕾和花药  B-S2 时期的花蕾和花药 

A-flower buds and anther of single microspore and bi-cellular pollen 

stage  B-flower buds and anther of mature pollen stage 

图 1  不同发育时期的花蕾和花药 

Fig. 1  Flower buds and anther of different developmental 

periods 

2.2  测序及原始数据的处理   

通过高通量 illuminaHiSeqTM2500 测序平台对已

构建好的 cDNA 文库进行测序，并获得下机数据即

原始读段（raw reads）。利用 Trinity 软件对测序获得

的 Clean data 进行组装，获得枸杞转录组 Unigene 数

据库，通过测序错误率和GC 含量对测序数据的质量

进行评估，得到 Clean data 进行分析。 

2.3  差异基因的功能注释   

使用 BLAST 软件将 Unigene 与 NR、GO、

COG、KOG、KEGG、Swiss-Prot、Pfam 等数据库

比对（BLAST 参数 E-value≤1.0×10−5 和 HMMER 

参数E-value≤1.0×10−10），获得Unigene 注释信息。 

2.4  花药发育相关差异表达基因的筛选   

使用 DESeq 软件对“宁杞１号”花药 S1 和 S2 

2 个发育时期的差异表达基因进行分析。在差异表

达分析过程中采用公认有效的 Benjamini-Hochberg

方法对原有假设检验得到的显著性 P值进行校正，

并最终采用校正后的 P 值，即错误发现率（false 

discovery rate，FDR）＜0.05 为差异表达基因筛选

的关键指标，以降低对大量基因的表达值进行

独立的统计假设检验带来的假阳性。在筛选过

程中，将 FDR＜0.05 且差异倍数（fold change，

FC）≥2 作为筛选标准。其中，FC 表示 2 样品（组）

间表达量的比值。 

2.5  qRT-PCR 分析   

本研究为了验证转录组数据的可靠性，以枸杞

组成型表达基因 LbActin为内参（GenBank登陆号：

HQ415754.1），随机选取 5 个相对表达量较高的差

异表达基因进行 qRT-PCR 验证，设计 qRT-PCR 特

异引物（表 1），利用反转录试剂盒将 RNA 反转录

得到 cDNA，采用 TB Green Premix Ex Taq II 试剂

盒，在荧光定量 PCR 仪上进行定量检测，样品设

置 3 个生物学重复，采用 2−ΔΔCt 法计算差异基因的

相对表达量。 

表 1  qRT-PCR 引物 

Table 1  Primers used for real-time quantitative PCR 

基因 ID 基因名称 正向引物 反向引物 

c68267.graph_c0 PRX 5’-CACCTGTGGATAGGAAGATCA-3’ 5’-GGAGCACTGTGGATTCATACT-3’ 

c68844.graph_c0 AGPs 5’-AGTGAGTGCGAACAATTAAC-3’ 5’-GTGGTAGTAAGAGATGCGTT-3’ 

c77007.graph_c0 MBR1 5’-ACGGAAGCTCTGCACATAG-3’ 5’-GATGACATGGATATTCGTGAT-3’ 

c75034.graph_c0 RPK 5’-GAGTATATCTGATGGATATA-3’ 5’-ACAGGATTAGGTGGCCTA-3’ 

c72608.graph_c0 LRR 5’-GATGAACATTGAGTTAACTA-3’ 5’-CTTCACAACCATTTCAAT-3’ 

HQ415754.1 LbActin 5’-GACCTTCAATGTTCCCGCTATG-3’ 5’-GCCATCACCAGAGTCCAACAC-3’ 

2.6  统计学方法   

本研究使用统计学软件 SPSS22 和 Excel2016

对数据进行分析。 

3  结果与分析 

3.1  枸杞花药转录组测序和 clean data 组装 

样品经过转录组测序以后，共获得 44.72 Gb 

clean data，Q30 碱基百分比在 92.07%以上（表

2），表明转录组数据丰富，质量较高。利用

Trinity 软件对 clean data 数据进行组装，共得到

128151 条 Unigene，序列总长度为 93 244 314 

bp，平均长度为 727.61 bp，N50 为 1170 bp，其

中长度区间位于 200～300 bp 的 Unigene 数量最

多，为 42 785 条，占 33.39%（表 3），表明组装

完整性较高，可用于后续分析。 

3.2  Unigene 功能注释 

使用 BLAST 软件将 Unigene 序列与 NR、

GO、COG、KOG、KEGG、Swiss-Prot、Pfam 等 7

个数据库比对，最终获得 40 140 个有注释信息的

Unigene，占 Unigene 总数的 31.32%（表 4）。 

3.3  差异表达基因分析 

采用 DESeq 方法筛选，设置筛选差异条件

FDR＜0.05，且 FC≥2，作为筛选标准，共获得差

异表达基因 46 个，且相对于 S1 时期，这些基因均

在 S2 时期下调表达（图 1）。 

1 cm 

 A            B 
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表 2  转录组测序产量 

Table 2  Statistics of transcriptome sequencing output 

样品 读取数 碱基数 GC/% Q30/% 

A1 29 290 375 8 634 418 326 43.17 92.44 

A2 23 477 506 6 921 070 682 43.02 92.87 

A3 21 597 616 6 404 336 100 43.51 92.14 

B1 22 641 025 6 720 401 740 42.99 92.07 

B2 28 977 330 8 608 669 924 43.10 92.46 

B3 25 044 764 7 431 459 824 42.86 92.36 

表 3  组装结果 

Table 3  Statistics of assembly results 

序列长度/nt 基因（占比/%） 

200～300 42 785（33.39） 

300～500 34 095（26.61） 

500～1000 27 280（21.29） 

1000～2000 14 326（11.18） 

≥2000 9665（7.54） 

总数/条 128 151 

总长度/bp 93 244 314 

N50 长度/bp 1170 

平均长度/bp 727.61 

表 4  Unigene 注释信息 

Table 4  Unigene annotation information 

数据库 Unigene 数量 百分率/% 

NR 39 352 30.71 

GO 17 501 13.66 

COG 9 184  7.17 

KOG 19 040 14.86 

KEGG 11 092  8.66 

Pfam 22 739 17.74 

Swiss-prot 21 530 16.80 

总计 40 140 31.32 
 

3.3.1  差异表达基因的 GO 功能分类  对差异表达

基因进行 GO 分析，结果表明有 8 个差异表达基因

分别被注释到生物学过程（biological process，BP）

细胞组分（cellular component，CC）和分子功能

（molecular function，MF）中（图 2）。 

其中， 分子功能中催化活性 （ catalytic 

activity）和蛋白结合（binding）所占比例最高，

分别为 7 个（87.5%）和 6 个（75%）；细胞组分

中最多的是细胞膜部分（membrane），共有 1 个，

占 12.5%；生物学过程中则是代谢过程（metabolic 

process）、细胞过程（cellular process）和单组织

过程（single-organism process）比重较大，分别

为 4 个（50%）、3 个（37.5%）和 2 个（25%），

如表 5 所示。 

3.3.2  差异表达基因 COG/KOG 分类  对差异表达 

 

绿色和红色的点代表有显著性表达差异的基因，绿色代表基因表

达量下调，红色代表基因表达量上调，黑色的点代表无显著性表

达差异的基因 

In the picture, green and red dots represent genes with significant 

differences in expression, green represents down-regulation of gene 

expression, red represents up-regulation of gene expression, and 

black dots represent genes with no significant difference in 

expression 

图 1  差异表达基因火山图 

Fig. 1  Volcano map of differentially expressed genes  

基因进行 COG 分类（图 3），结果显示，有 17 个

差异表达基因分布于 8 类基因家族，注释最多的

是仅一般功能预测（general function prediction 

only，4）；其次是翻译（translation，3），复制、

重组和修复（ reproduction、 reorganization and 

repair，3），信号转导机制（signal transduction 

mechanisms，3）；注释最少的是氨基酸的运输和

代谢（transport and metabolism of amino acids，

1），脂质的运输和代谢（transport and metabolism 

of lipids ， 1 ） ， 碳 水 化 合 物 运 输 与 代 谢

（carbohydrate transport and metabolism，1）以及

次生产物合成运输及代谢（secondary metabolites 

biosynthesis transport and catabolism，1）。 

KOG 分类发现共有 10 个基因被注释到 5 个

功能中（图 4），其中，含转录本数目最多的是

仅一般功能的预测（general function prediction 

only，5）；其次是翻译后修饰（post-translational 

modifications ， 3 ） 、 蛋 白 质 转 换 （ protein 

turnover，3）和伴侣蛋白（chaperones，3)；最少

的是细胞周期调控（cell cycle control，1）、细胞 
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图 2  差异表达基因 GO 二级节点注释 

Fig. 2  GO secondary node annotations of differentially expressed genes 

表 5  差异表达基因 GO 功能分类 

Table 5  GO functional classification of differentially 

expressed genes 

GO 功能分类 功能注释 DEGs 数量 百分率/% 

CC 细胞膜 1 12.5 

MF 
催化活性 

蛋白结合 

7 

6 

87.5 

75.0 

BP 

代谢过程 

细胞过程 

单组织过程 

4 

3 

2 

50.0 

37.5 

25.0 

分裂（celldivision，1）、染色体分裂（chromosome 

partitioning，1）、氨基酸的转运和代谢（amino 

acid transport and metabolism，1）以及信号转导机

制（signal transduction mechanisms，1）。 

3.3.3  差异表达基因 KEGG 注释  对差异表达基

因进行KEGG注释，发现有 3个差异表达基因分别

参与甘油酯代谢、亚油酸代谢、苯丙氨酸代谢和苯

丙烷类生物合成 4 条代谢通路（表 6）。 

 

 

横坐标为 COG 各分类内容，纵坐标为基因数目 

The abscissa is the content of COG classification, and the ordinate is the number of genes 

图 3  差异表达基因 COG 注释分类 

Fig. 3  COG annotation of differentially expressed genes
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D Cell cycle control, cell division, chromosome partitioning[0～0] 
E Amino acid transport and metabolism[1%～5.88%] 
F Nucleotide transport and metabolism[0～0] 
G Carbohydrate transport and metabolism[1%～5.88%] 
H Coenzyme transport and metabolism[0～0] 
I Lipid transport and metabolism[1%～5.88%] 
J Translation, ribosomal structure and biogenesis[0～0] 
K Transcription[3%～17.65%] 
L Replication, recombination and repair[3%～17.65%] 
M Cell wall/membrane/envelope biogenesis[0～0] 
N Cell motility[0～0] 
O Posttranslational modification, protein turnover, chaperones[0～0] 
P Inorganic ion transport and metabolism[0～0] 
Q Secondary metabolites biosynthesis, transport and catabolism[1%～5.85%] 
R General function prediction only[4%～23.53%] 
S Function unknown[0～0] 
T Signal transduction mechanisms[3%～17.65%] 
U Intracellular trafficking, secretion, and vesicular transport[0～0] 
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W Extracellular structures[0～0] 
Y Nuclear structure[0～0] 
Z Cytoskeleton[0～0] 

fr
eq

u
en

cy
 

4 

 

 

3 

 

 

2 

 

 

1 

 

 

0 

 

A B C D E F G H I J K L M N O P Q R S T U V W Y Z 

Function Class 



·832· 中草药 2022 年 2 月 第 53 卷 第 3 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2022 February Vol. 53 No. 3 

   

 
横坐标为 KOG 各分类内容，纵坐标为基因数目 

The abscissa is the content of KOG classification, and the ordinate is the number of genes 

图 4  异表达基因 KOG 注释分类 

Fig. 4  KOG annotation of differential expressed genes 

表 6  差异表达基因 KEGG 功能注释 

Table 6  KEGG functional annotation ofdifferentially 

expressed genes 

编号 KEGG 功能注释 基因数量 基因 ID 

ko00561 甘油酯代谢 1 c77096.graph_c1 

ko00591 亚油酸代谢 1 c31079.graph_c0 

ko00940 苯丙烷类生物合成 1 c68267.graph_c0 

ko00360 苯丙氨酸代谢 1 c68267.graph_c0 

3.4  花药发育相关基因筛选 

通过对枸杞转录组测序结果进行功能注释、功

能分类及代谢途径分析发现，共筛选到 11 个与花

药发育相关的差异表达基因（表 7）。 

3.5  差异表达基因的 qRT-PCR 验证 

随机选取5个差异表达基因进行qRT-PCR分析。5

个差异表达基因即过氧化物酶（peroxidase，PRX）、阿

拉伯半乳糖蛋白（arabinogalactan protein，AGP）、 

表 7  花药发育相关差异表达基因 

Table 7  Differentially expressed genes related to anther development 

基因 ID 基因描述 变化倍数 基因表达 

c68267.graph_c0 过氧化物酶 −4.590 996 613 下调 

c77096.graph_c1 二酰基甘油酰基转移酶 −2.919 934 769 下调 

c75034.graph_c0 过氧化物酶 −3.479 978 950 下调 

c72608.graph_c0 富含亮氨酸重复蛋白 −3.232 330 297 下调 

c73778.graph_c0 硫氧还蛋白 −2.932 284 773 下调 

c77007.graph_c0 E3 泛素蛋白连接酶 −3.571 161 469 下调 

c68844.graph_c0 阿拉伯半乳糖蛋白 −3.730 754 896 下调 

c77579.graph_c0 限制性内切酶 −3.097 051 914 下调 

c77438.graph_c0 内切酶 −2.956 411 029 下调 

c69446.graph_c0 细胞周期蛋白 −3.158 118 976 下调 

c31079.graph_c0 脂氧合酶 −3.124 745 110 下调 

 

E3 泛素蛋白连接酶（E3 ubiquitin-protein ligase 

MBR1 ）、类 受 体 蛋 白 激 酶 （ receptor protein 

kinase-like ， RPK ） 和 富 含 亮 氨 酸 重 复 蛋 白

（leucine-rich repeat protein，LRR），在 S2 时期的表

达量相对于 S1 时期的表达量均下调，且 5 个差异

表达基因表达水平在 S2 时期极显著低于 S1 时期，

与转录组测序结果基本一致（图 5），表明转录组数

据结果可靠。 
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***代表差异极显著，P＜0.001 

***The representative difference was extremely significant P < 0.001 

图 5  差异表达基因 qRT-PCR 验证 

Fig. 5  qRT-PCR validation of differentially expressed genes 

3.6  相关性分析 

利用统计学软件对 S1 和 S2 2 个时期的转录组

数据和 qRT-PCR 结果进行相关性分析，结果表明

S1、S2 2 个时期差异表达基因的 qRT-PCR 结果与

转录组数据相关系数分别为 0.25、0.41，呈正相

关，说明转录组数据可靠。 

4  讨论 

本研究对“宁杞１号”花药发育过程中 S1

时期和 S2 时期的花药进行转录组测序，测序结

果 与 NR 、 GO 、 COG 、 KOG 、 KEGG 、

Swiss-Prot、Pfam 7 个数据库比对，有注释信息

的 Unigene 占 Unigene 总数的 31.32%，未被注释

到的 Unigene 占 68.68% ，可能原因是这些

Unigene 为非编码序列，无法进行同源序列比

对；另外，由于枸杞基因组信息缺乏，这些没有

被注释到的基因可能是一些未知的基因。对于筛

选的差异基因数目较少，推测原因可能是大多数

基因在 S1 时期和 S2 时期差异表达不明显。 

花药发育转录组分析显示，在 S1 和 S2 2 个

时期，有 46 个基因差异表达，且在 S2 时期全部

下调表达。46 个差异表达基因中，有 33 个基因

在 NR 数据库中得到注释。将 33 个基因在

PubMud 数据库检索发现，PRX、二酰基甘油酰

基转移酶、RPK、富含亮氨酸重复基因、硫氧还

蛋白、E3 泛素蛋白连接酶、AGP、限制性内切

酶等 11 个基因（表 7）与拟南芥[15-16]等植物花药

发育过程有关。GO和KEGG功能分析表明，有 4

个差异表达基因被注释到甘油酯代谢、亚油酸代

谢、苯丙氨酸代谢和苯丙烷类生物合成 4 个代谢

途径中，其中编码PRX的基因既在苯丙氨酸代谢

中表达，也在苯丙烷生物合成中表达，说明该基

因的功能与这 2 个代谢途径比较密切。 

PRX 是苯丙烷类生物合成中的一类关键酶，

苯丙烷类生物合成作为一个重要的代谢通路，是苯

丙素代谢网络的核心。苯丙素生物合成会影响植物

直立生长，植物体内长途水分运输[16]以及花器官

的发育 [17-18]。徐青等 [14]的研究结果显示，S1 时

期，绒毡层细胞退化，降解产物流入药室，汇聚形

成中央大液泡；S2 时期，绒毡层细胞完全消失，

表明绒毡层降解产物是花药发育必须的营养物质；

Jacobowitz 等[15]的研究发现，PRX 基因是拟南芥花

药发育过程中维持绒毡层和小孢子细胞壁完整性必

不可少的，PRX 基因突变会导致绒毡层的肥大而

导致雄性不育；同时，Hecht 等[16]的研究发现，受

体样蛋白激酶 2 基因属于 LRR-RLK 家族，是花药

中层和绒毡层分化所必需的，受体样蛋白激酶 2 基

因突变的花药中不存在中间层，且绒毡层显示肥

大，表明受体样蛋白激酶 2 会影响绒毡层的发育来

控制花粉的成熟。本研究结果显示，PRX基因和受

体样蛋白激酶 2 基因在花药发育 S2 时期的表达量

下调，由此推测，在 S1 时期花药发育需要绒毡层

的降解产物提供营养，此时 PRX 基因和受体样蛋

白激酶 2 基因的表达量较高，而 S2 时期花粉已完

全成熟，不再需要绒毡层的降解来提供营养，所以

这 2 个基因的表达量较 S1 时期下调。这与前人的

研究结果一致，因此推测 PRX 和受体样蛋白激酶

2 基因是 S1 时期降解绒毡层为花药发育提供营养

物质必需的基因。此外，甘油酯代谢过程受到二

酰 基 甘 油 酰 基 转 移 酶 基 因 （ diacylglycerol 

acyltransferase，DGAT）的表达调控，Banilas

等 [19]的研究结果显示，DGAT2 基因在成熟或衰

老的橄榄组织中高度表达，同时 DGAT2 基因转

录物也在花药和子房发育的后期积累，表明

DGAT2 基因表达主要影响着花药成熟时期的发

育；这与本课题组的研究结果不同，推测可能原

因是 S2 时期花药的发育受到 DGAT2 基因和其他

基因共同调控。 

随机选取 5个差异表达基因进行 qRT-PCR验证

和相关性分析，qRT-PCR结果与转录组数据一致。

相关性分析结果表明，S1、S2 2 个时期 5 个差异表

达基因的 qRT-PCR 结果与转录组数据呈正相关，

说明转录组数据真实可靠。本研究筛选到的差异表

达基因，在花药发育过程中发挥重要的作用，这些

相
对
表
达
量
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差异表达基因的发现为后续研究枸杞花药发育提供

基因资源和奠定研究基础。 
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