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不同成熟期桃儿七果实氨基酸代谢及相关基因表达水平的变化  

张玲瑜 1，韩江媛 1，李  霞 2，苏红彦 2，刘  迪 1，栗孟飞 2* 

1. 甘肃农业大学生命科学与技术学院，甘肃 兰州  730070 

2. 甘肃农业大学农学院 干旱生境作物学国家重点实验室，甘肃 兰州  730070 

摘  要：目的  揭示桃儿七 Sinopodophyllum hexandrum果实成熟过程中形态特征和氨基酸代谢的变化。方法  以不同成

熟期（S1～S9）果实为材料，分别对形态特征、氨基酸含量及相关基因表达水平进行测定与分析。结果  在果实成熟过程

中，形态特征（如果实颜色、长度和直径）、氨基酸含量及相关基因表达水平均发生显著变化；其中，S6相比 S1，果实长

度、直径、鲜质量和干质量分别增加 2.21、2.18、31.42和 49.05倍；氨基酸含量在 S5和 S9显著高于其他时期；10个候

选氨基酸代谢相关基因（如精氨酸脱羧酶 2、芳香酸脱水酶 6 和天冬酰胺合成酶）在 S4～S8 相比 S2 均呈现不同程度的

下调表达。结论  随着发育成熟，果实形态特征、氨基酸代谢及相关基因表达水平发生了动态变化，将对桃儿七果实的开

发利用提供重要参考。 
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Abstract: Objective  To reveal the changes of morphological characteristics and amino acid metabolism in fruit of Sinopodophyllum 

hexandrum at different ripening stages. Methods  The morphological characteristics, amino acid content, and related genes expression 

were determined and analyzed in fruit of S. hexandrum at different ripening stages (S1 to S9). Results  There were significant 

differences in morphological characteristics (e.g., fruit color, length, and diameter), amino acid content, and related genes expression 

during fruit ripening. The fruit length, diameter, fresh weight, and dry weight showed a 2.2, 2.18, 31.42, and 49.05 fold increase at the 

S6 compared with S1; the content of amino acid were greater at the S5 and S9 than other stages; the 10 candidate genes related to 

amino acid metabolism [e.g., arginine decarboxylase 2 (ADC2), arogenate dehydratase 6 (ADT6), and asparagine synthetase (AS)] 

showed a down-regulation to some extent at S4 to S8 compared with S2. Conclusion  There were dynamic differences in 

morphological characteristics, amino acid metabolism and related gene expression levels with fruit ripening. These finding will provide 

useful references for the development and utilization of S. hexandrum fruits.  
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桃儿七 Sinopodophyllum hexandrum Royle为小

檗科桃儿七属多年生草本植物，其干燥成熟果实称

为小叶莲 Sinopodophylli Fructus，系藏族习用药材，

                                                        
收稿日期：2025-08-02 

基金项目：国家自然科学基金资助项目（81560617）；国家中药材产业技术体系（CARS-21）；道地药材生态种植及质量保障项目（202203002）；

国家中医药管理局（GHC-2024-ZFGM-411） 

作者简介：张玲瑜（1989—），女，甘肃兰州人，硕士研究生，主要从事药用植物生物学方面研究。E-mail: zhangly42499@163.com 

*通信作者：栗孟飞（1980—），男，河南驻马店人，教授，博士生导师，主要从事药用植物资源与利用方面研究。E-mail: lmf@gsau.edu.cn  

具有调经活血功效，用于治疗血瘀经闭、难产、死

胎和胎盘不下等症[1]。目前，从小叶莲中分离鉴定

的活性成分主要有木脂素类“（如鬼臼毒素、去氧鬼
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臼毒素和 4′-去甲鬼臼毒素等）和黄酮类“（如槲皮素、

山柰酚和芦丁等），具有抗肿瘤、抑菌、调血脂等药

理作用[2-3]；另外，还含有蛋白质、脂肪酸、多糖、

维生素、氨基酸、微量元素等其他成分[4]。尽管对

小叶莲活性成分和药理作用的研究已取得一定进

展，但多集中在抗肿瘤领域，其他药理作用和食用

价值并未展开深入研究。 

近年来，随着桃儿七野生资源的保护和利用，其

繁殖能力和仿野生种植面积显著增加[5-6]。对其果实小

叶莲的开发和利用进入新的阶段，比如抑菌、调血脂

和与其他药材配伍等研究陆续开展[7]。研究发现，桃

儿七果实生物量和代谢产物含量受到环境因素和采

收季节的影响。比如，低海拔下果实的纵径、横径和

干质量均高于高海拔，而纵横比则相反；低海拔下果

皮和果肉中可溶性糖、总黄酮和酚类化合物的含量均

显著高于高海拔[8]；随着生长年限延长（4～9年），单

株果实数量显著增加[9]；随着果实成熟，鬼臼毒素含

量显著降低，而总黄酮类化合物和可溶性糖含量显著

增加，参与鬼臼毒素生物合成的关键基因如苯丙氨酸

解氨酶（phenylalanine ammonia lyase，PAL）、4-香豆

酸：辅酶 A 连接酶 1（4 coumarate：CoA ligase 1，

4CL1）和 4-香豆酸：辅酶A连接酶 2（4 coumarate：

CoA ligase 2，4CL2）均下调，参与黄酮类化合物生物

合成的关键基因如查耳酮合成酶（chalcone synthase，

CHS）、查耳酮合成酶 1（chalcone synthase 1，CHS1）

和查耳酮合成酶 3（chalcone synthase 3，CHS3）等上

调，而参与多糖生物合成的关键基因如 β-呋喃果糖苷

酶（beta-fructofuranosidase， soluble isoenzyme I， 

INV*DC4）、可能的果糖激酶-6（probable fructokinase-

6，At1g66430）和 4-α-葡聚糖转移酶 DPE2（4-α-

glucanotransferase DPE2，DPE2）表达量变化幅度较

大[10]。到目前为止，对于不同成熟期桃儿七果实形

态特征、氨基酸含量及相关基因表达水平的变化，

还未见报道。因此，本研究以不同成熟期桃儿七果实

为材料，对其形态特征、氨基酸含量及相关基因表达

水平进行测定与分析，旨在为桃儿七果实的开发利用

提供重要参考。 

1  材料 

选取甘肃省甘南藏族自治州卓尼县纳浪乡仿

野生种植点（海拔 2 450 m，34°30′N，103°41′E）的

5 年生桃儿七植株，物种由中国医学科学院药用植

物研究所齐耀东研究员鉴定为小檗科桃儿七属植

物桃儿七 S. hexandrum Royle。自 2022年 6月 11日

开始采集不同成熟期果实，每隔 7 d采集 1次（n＝

12），至 8月 6日共采集 9次（S1～S9）。根据课题

组前期研究，S1和 S2属于幼果期、S3和 S4属于

膨大期、S5～S7 属于成熟期、S8 和 S9 属于软化

期。果实采集后经流水冲洗，一部分置于冰盒中带

回用于果实形态特征和氨基酸含量测定；一部分用

液氮速冻后带回置于−80 ℃保存，用于基因表达水

平测定。 

2  方法 

2.1  果实特征的测定 

使用数显游标卡尺测量果实长度和直径，拍照

记录果实横纵切面；用数显电子天平称量果实鲜质

量和干质量（果实于 80 ℃恒温烘箱中干燥）。 

2.2  氨基酸含量的测定 

采用茚三酮试剂显色法测定游离氨基酸含

量 [11]。具体步骤为：准确称取 0.50 g新鲜果实，置

于研钵中，加入 1 mL 10%乙酸研磨至匀浆，倒入 50 

mL离心管中，用 15 mL蒸馏水分次将残渣洗入上

述离心管中，在室温下提取 1 h；其次，22 ℃、4 000 

r/min 离心 20 min，收集上清液，用蒸馏水定容至

25 mL；然后，吸取 1 mL提取液置于 20 mL具塞干

燥试管中，依次加入 1.0 mL无氨蒸馏水、0.5 mL乙

酸-氰酸盐缓冲液和 3.0 mL水合茚三酮显色液，充

分混匀后至于 100℃水浴中反应 15 min；最后，反

应液自然冷却后，用 60%乙醇定容至 20 mL，利用

分光光度计在 570 nm下测定吸光度“（A）值，以不

加样品的溶液为空白对照。氨基酸含量以亮氨酸为

标准品标定，计算公式如下： 

氨基酸含量＝(C×V2)/(V1×M×1 000) 

C为氨基酸的量，V1为测定样品溶液的体积，V2为提取液的

体积，M为材料的鲜质量 

2.3  氨基酸代谢相关基因的挖掘 

基于不同成熟期桃儿七果实，选择幼果期、膨

大期、成熟期、软化期 4个关键时期的代表 S2、S4、

S6 和 S8 做基因表达验证转录组测序（https:// 

dataview.ncbi.nlm.nih.gov/object/PRJNA 909622）[10]。

利用 uniprot数据库（https://www. uniprot.org/），根

据基因编码的蛋白质生物学功能，挖掘与氨基酸代

谢直接相关的差异表达基因。 

2.4  基因本体（gene ontology，GO）和京都基因与

基因组百科全书（Kyoto encyclopedia of genes and 

genomes，KEGG）富集分析 

利用在线网站“（https://www.omicsmart.com/#/）
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对所挖掘的 18 个直接参与氨基酸代谢的差异基因

进行 GO和 KEGG富集分析。 

2.5  基因 RT-qPCR 检测 

根据差异基因 CDS 序列，利用 NCBI Primer-

BLAST(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-

blast/)设计基因引物序列（表 1）。引物合成由上海

生工生物工程技术服务有限公司完成。使用 Plant 

RNA Kit（R6827，Omega公司）提取总 RNA，利

用 FastKing cDNA Kit“（KR116，天根生化科技有限

公司）合成 cDNA，利用 SuperReal PreMix Plus

“（SYBR Green）（FP205，天根生化科技有限公司）

进行 RT-qPCR 检测，具体反应体系及条件见说明

书。以 Actin作为内参基因[12]，利用 2−ΔΔCt法计算基

因的相对表达水平[13]。 

表 1  RT-qPCR 检测引物序列 

Table 1  Primer sequences used in RT-qPCR quantification 

基因名称 序列 (5’→3’) 扩增产物大小/bp 序列号 

ACT 正向:“GCAGGGATCCACGAGACCACC 104 AJ245731.1 

反向: CCCACCACTGAGCACATTGTTCC 

ADC2 正向:“AGCTTTCCGTTCGACCTGTT 163 Isoform0010517 

反向: AGACAATCCAGCATCCCAGC 

ADT6 正向:“CTGGGGTGACTAAAGGCGAG 110 Isoform0028450 

反向: GTCTTCTACTGCTTGGCGGT 

AS 正向:“CCATTGGTTTTGCGACATGC 155 Isoform0016254 

反向: CATTGCTTGGCAGCCTTTGT 

CHY1 正向:“GTGGTGACTGAGAAAGCGGT 127 Isoform0023787 

反向: CAGCCGTGAGCCCTAAGTAT 

DAP 正向:“AAGGTTGCACGTACCGATGT 167 Isoform0016544 

反向: CGAGGGCTGTCATCTGTTGT 

GDCSH 正向:“GGGTAGCAGTTTTGGAGCTGT 118 Isoform0034080 

反向: ATTGATCGCTCCAGGTCCTTC 

IPSP 正向:“TGCAAGGGTTGGTTTGGAGT 169 Isoform0029348 

反向: TCACCCTTGTGTCTGGATGC 

METK 正向:“AATCCATCTGGCCGTTTCGT 139 Isoform0032937 

反向: CCACCTTGGTTGGGTCCTTT 

P5CS 正向:“TCCGTTGGGTGTTCTTCTGG 130 Isoform0021032 

反向: TGCATTAGATCGCCTGGCTT 

THA1 正向:“TGACGACGTATTGGGTTCGG 154 Isoform0019864 

反向: AACTTCACTCCCCCTCACCT 

2.6  统计与分析 

每个实验重复 3次。采用 Excel 2019进行数据

计算与制图。运用 SPSS 22.0 软件进行 One-Way 

ANOVA Duncan数据差异显著性分析。 

3  结果与分析 

3.1  不同成熟期果实形态特征的变化 

如图 1所示，桃儿七果实在成熟过程中，形

态特征和质量发生了显著变化。果皮颜色由青

（S1～S6）变红（S7～S9）；胎座逐渐发育，在 S6

时期开始与内果皮分离，逐渐形成浆果；种子发

育过程中，种皮颜色由白色（S1～S3）经粉红色

（S4～S5）变成红色（S6～S9）（图 1-A）。果实长

度和直径在 S1～S6 时期显著增加，S6 时期相对

于 S1分别增加了 2.21和 2.18倍，S6～S9时期没

有显著变化（图 1-B、C）。果实鲜质量和干质量

在 S1～S6时期显著增加，S6时期相对于 S1分别

增加了 31.42 和 49.05 倍；S7 时期显著下降，相

对于 S6 分别降低了 1.24 和 1.39 倍，至 S9 时期

没有显著变化（图 1-D、E）。 

3.2  不同成熟期果实氨基酸含量的变化 

如图 2所示，桃儿七果实在成熟过程中，氨基

酸含量发生了显著变化。S1～S5时期，氨基酸含量

显著增加，在 S5时期达到 13.22 mg/g；S6时期显

著下降，相对于 S5时期降低了 1.71倍，然后至 S9  
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A-果实表型；B-果实长度；C-果实直径；D-果实鲜质量；E-果实干质量；不同小写字母表示在 P＜0.05水平下达到显著性差异。 

A, fruit phenotype; B and C showing fruit length and diameter, respectively; D and E showing fruit fresh and dry weight, respectively. Different lowercases 

indicate significant differences at P < 0.05 level. 

图 1  不同成熟期桃儿七果实形态特征的变化 

Fig. 1  Changes in fruit characteristics of S. hexandrum at different ripening stages 

 

不同小写字母表示在 P＜0.05水平下达到显著性差异。 

Different lowercases indicate significant differences at P < 0.05 level. 

图 2  不同成熟期桃儿七果实氨基酸含量的变化 

Fig. 2  Changes in amino acid content in fruit of S. 

hexandrum at different ripening stages 

时期又显著增加，在 S9时期达到 13.01 mg/g；S9与

S5时期相比没有显著差异。 

3.3  不同成熟期氨基酸代谢相关基因挖掘 

由表 2结果显示，共挖掘到与氨基酸代谢直接

相关的 18 个差异基因：精氨酸脱羧酶（arginine 

decarboxylase，ADC）、精氨酸脱羧酶 2（arginine 

decarboxylase 2，ADC2）、芳香酸脱水酶/预苯酸脱水

酶 6（arogenate dehydratase/prephenate dehydratase 6，

ADT6）、天冬酰胺合成酶（asparagine synthetase，

AS）、天冬酰胺合成酶 1（asparagine synthetase 1，

AS1）、 3-羟基异丁酰辅酶 A 水解酶  1（ 3-

hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase 1，CHY1）、LL-二

氨基庚二酸氨基转移酶（ LL-diaminopimelate 

aminotransferase ， DAP ）、 苯 乙 醛 合 酶

（phenylacetaldehyde synthase，ELI5）、谷氨酸脱羧酶

（glutamate decarboxylase，GAD）、甘氨酸裂解系统

H蛋白（glycine cleavage system H protein，GDCSH）、 
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表 2  不同成熟期直接参与桃儿七果实氨基酸代谢的差异基因及其 RPKM 值 

Table 2  Differentially expressed genes directly participating in metabolism of amino acid in fruit of S. hexandrum at 

different ripening stages as well as their RPKM values 

序号 基因名称 蛋白质名称 
RPKM值 

S4 vs S2 S6 vs S2 S8 vs S2 

 1 ADC 精氨酸脱羧酶 −1.49   −1.67   −2.17  

 2 ADC2 精氨酸脱羧酶 2 −1.46   −1.96   −2.29  

 3 ADT6 芳香酸脱水酶/预苯酸脱水酶 6 −1.16   −1.73   −1.73  

 4 AS 天冬酰胺合成酶 −4.60   −2.81   −5.57  

 5 AS1 天冬酰胺合成酶 1 −4.83   −2.90   −5.43  

 6 CHY1 3-羟基异丁酰辅酶 A水解酶 1 −2.04  −10.59   −8.18  

 7 DAP LL-二氨基庚二酸氨基转移酶 −1.34   −3.95   −3.51  

 8 ELI5 苯乙醛合酶 −1.59   −2.56   −3.26  

 9 GAD 谷氨酸脱羧酶 −1.16   −1.50   −1.08  

10 GDCSH 甘氨酸裂解系统 H蛋白 −1.15   −6.48  −10.62  

11 IPSP 非金属依赖型磷酸丝氨酸磷酸酶 −4.16   −7.90   −8.33  

12 LYSA2 二氨基庚二酸脱羧酶 2 −1.06   −4.17   −3.79  

13 MET 5-甲基四氢蝶呤三谷氨酸-高半胱氨酸甲基转移酶 −1.04   −2.26   −2.56  

14 METK S-腺苷甲硫氨酸合酶 −1.57   −1.92   −2.49  

15 METK2 S-腺苷甲硫氨酸合酶 2 −0.84   −2.29   −2.04  

16 P5CS Δ1-吡咯啉-5-羧酸合酶 −2.19   −2.70   −3.69  

17 PTO1242 谷氨酸甲亚氨酰转移酶 −1.26   −4.87   −7.08  

18 THA1 L-苏氨酸醛缩酶 1 −1.04   −1.84   −1.25  
 

非金属依赖型磷酸丝氨酸磷酸酶（metal-independent 

phosphoserine phosphatase，IPSP）、二氨基庚二酸脱

羧酶 2（diaminopimelate decarboxylase 2，LYSA2）、

5-甲基四氢蝶呤三谷氨酸-高半胱氨酸甲基转移酶

（5-methyltetrahydropteroyl triglutamate-homocysteine 

methyltransferase，MET）、S-腺苷甲硫氨酸合酶（S-

adenosylmethionine synthase，METK）、S-腺苷甲硫氨

酸合酶 2（ S-adenosylmethionine synthase 2 ，

METK2）、Δ1-吡咯啉-5-羧酸合酶（Delta-1-pyrroline-

5-carboxylate synthase，P5CS）、谷氨酸甲亚氨酰转

移酶（glutamate formimidoyltransferase，PTO1242）

和低特异性 L-苏氨酸醛缩酶 1（Low-specificity L-

threonine aldolase 1，THA1）；随着果实成熟，18个

基因均呈现不同水平的负表达，RPKM值在 S4、S6

和 S8 时期相对于 S2 的变化范围分别为−4.83

（AS1）～−0.84（METK2）、−10.59（CHY1）～−1.50

（GAD）和−10.62（GDCSH）～−1.08（GAD）。 

3.4  不同成熟期氨基酸代谢相关基因分析 

通过对所挖掘的 18 个直接参与氨基酸代谢的

差异基因进行 GO和 KEGG富集分析，结果发现，

在 GO 数据库中共富集到 30 条途径，前 5 条途径

分别为 α-氨基酸代谢过程、细胞氨基酸代谢过程、

细胞氨基酸分解代谢过程、羧酸分解代谢过程和有

机酸分解代谢过程；KEGG 数据库共富集到 26 条

途径，前 5条途径分别为氨基酸生物合成、次级代

谢物生物合成、代谢途径、懒氨酸生物合成、精氨

酸和脯氨酸代谢（图 3）。 

3.5  不同成熟期氨基酸代谢相关基因表达水平的

RT-qPCR 验证 

通过对直接参与氨基酸代谢的 10 个代表性

差异基因进行 RT-qPCR验证，结果如图 4所示，

S2、S4、S6、S8时期 10个基因：ADC2、ADT6、

AS、CHY1、DAP、GDCSH、IPSP、METK、P5CS

和 THA1基因的相对表达水平与 RPKM值基本一

致。与 S2 相比，S4、S6 和 S8 时期 10 个基因的

表达水平均呈现下调，下调范围分别为 1.32～

3.19、1.06～12.50、1.58～8.70、1.41～1.63、2.50～

6.90、1.46～3.97、1.45～13.21、1.06～2.91、1.05～

6.46、1.87～11.10倍。 

4  讨论 

果实发育成熟是一个复杂过程，伴随着果实大

小、颜色、形状、品质、风味等发生动态变化，且 
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图 3  氨基酸代谢基因 GO (A、B) 和 KEGG (C、D)富集分析 

Fig. 3  GO (A, B) and KEGG (C, D) enrichment analysis of genes participating in metabolism of amino acid 
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不同小写字母表示同一基因在不同成熟期在 P＜0.05水平下达到显著性差异。 

Different lowercases indicate significant difference at P < 0.05 level among different ripening stages for the same gene. 

图 4  不同成熟期直接参与桃儿七果实氨基酸代谢的 10 个代表性基因的表达水平 

Fig. 4  Expression level of 10 representative genes directly participating in metabolism of amino acid in fruit of S. 

hexandrum at different ripening stages

不同物种间存在较大差异[14]。就形态特征和质量而

言，苹果、梨和茄子等的果实生长呈现单“ S”型，

而油蟠桃、樱桃和杏等呈现双“ S”型[15]；同时，果

实中营养物质“（如糖、蛋白质和氨基酸）和生物活

性物质“（如黄酮、酚和萜类）含量及其相关基因表

达水平也发生显著变化[16]。本研究结果显示，桃儿

七果实在成熟过程中，果实形态特征、营养物质氨

基酸含量及其相关基因表达水平发生了动态变化。 

研究表明，果实发育是细胞分裂、增大和分

化使果实体积和质量增加的过程，其长度和直径

的增长能直观反映果实大小变化[17]；果实在迅速

膨大期，通过细胞分裂来增加细胞数目，在成熟

后的缓慢生长期，果皮与果肉间的间隙增大、果

皮与果肉分离、果肉变软，果实体积略有缩小、

质量略有下降[18]；同时，果实颜色也会发生显著

变化，通常呈现为由青变红/黄[19-20]。本研究发现，

桃儿七果实成熟过程中，表皮颜色由青变红，果

实长度、直径和质量在 S1～S6时期显著增加，果

实长度和直径至 S9时期没有显著变化，而鲜质量

和干质量在 S7时期显著下降。这与其他浆果（如

葡萄、蓝莓、猕猴桃）成熟过程中的形态特征变

化基本一致[21-23]。对葡萄研究发现，果实在成熟

软化过程中各组分降解，复合体结构发生改变，

细胞间隙变大[24]。本研究桃儿七果实成熟后期，

果皮与果肉发生了明显分离，会伴随着营养物质

消耗、水分减少、种子内部不断成熟，使得鲜质

量和干质量在 S7～S9显著下降。 

氨基酸是构成果实品质的重要成分之一，并参

与果实其他品质特征成分和风味物质的合成[25]。研

究表明，在果实生长发育过程中，氨基酸含量受到

生理生化代谢的调控，即使同一品种，由于生长环

境的变化，氨基酸的积累也会发生显著差异[26]。本

研究发现，桃儿七果实成熟过程中，氨基酸含量整

体呈现“ N”型趋势。这与龙眼果实发育早期氨基酸

含量逐渐升高，后期下降，整体呈现升高趋势的结

果基本一致[26]。 

研究表明，果实成熟过程中，有诸多基因参与

生理生化的调控，如番茄果实成熟过程中参与果实

软化的多聚半乳糖醛酸酶基因表达显著上调[27]；猕

猴桃果实在采收期参与细胞壁重塑的 β-半乳糖苷

酶基因呈现高表达[28]；香蕉在成熟后期参与氨基酸

代谢的泛素连接酶基因呈现高表达[29]。本研究发

现，桃儿七果实成熟过程中，有 18个差异基因直接

参与氨基酸代谢，GO和 KEGG分析均首先富集

在氨基酸代谢或生物合成途径，通过对其中 10

个基因进行表达量验证，基本呈现随着果实成熟

呈现下调表达。就具体功能而言，ADC2 基因编

码的精氨酸脱羧酶 2 参与精氨酸分解代谢和多

胺生物合成[30]；ADT6 基因编码的预苯酸脱水酶

6参与预苯酸转化为苯丙氨酸[31]；AS基因编码的

天冬酰胺合成酶参与天冬氨酸生物合成[32]；CHY1

基因编码的 3-羟基异丁酰基-辅酶 A 水解酶 1 参

与缬氨酸分解代谢[33]；DAP 基因编码的 LL 二氨

基苯甲酸氨基转移酶参与赖氨酸生物合成 [34]；

GDCSH基因编码的甘氨酸切割系统 H蛋白参与甘

氨酸分解代谢[35]；IPSP基因编码的金属非依赖性磷

酸丝氨酸磷酸酶参与丝氨酸生物合成[36]；METK基

因编码的 S-腺苷甲硫氨酸合成酶参与蛋氨酸合成
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S-腺苷甲硫氨酸[37]；P5CS基因编码的 1-二氢吡咯-

5-羧酸合成酶参与脯氨酸生物合成[38]；THA1 基因

编码的低特异性 L-苏氨酸醛缩酶 1参与苏氨酸分解

代谢[39]。以上结果说明，这些基因均在桃儿七果实

成熟过程中氨基酸生物合成或分解代谢方面发挥

了重要作用。 

综合结果表明，桃儿七果实随着成熟进程，形

态特征、氨基酸含量及相关基因表达水平发生了显

著动态变化。该研究结果对于深入了解桃儿七果实

发育特性及果实的开发利用提供了有益参考。对于

成熟过程中单个氨基酸含量的变化及其与相关基

因的关联分析，还需要进一步的研究分析。 
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