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摘  要：通过生物信息学鉴定桃基因组中生长素/吲哚乙酸（Aux/IAA）基因家族，并对其在溶质型

和硬质型桃果实成熟阶段的表达水平进行 qRT-PCR 检测。结果表明：桃 Aux/IAA 基因家族包含 22 个成

员，这些基因集中分布在 5 条染色体上，以第 1 条染色体上含有最多，为 8 个。大部分 Aux/IAA 基因包

含高度保守的Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ功能域，聚类分析表明其分为 10 类。基因结构分析显示这些基因包含 2 ~ 5

个外显子。荧光定量 PCR 分析表明 10 个 Aux/IAA 基因在溶质型桃果实的表达量高于对应时期硬质型桃

果实，其中 5 个基因随着溶质型桃果实的成熟上调表达，特别是 ppa010303m、ppa010871m 和 ppa020369m。

试验结果表明桃 Aux/IAA 家族成员在结构上高度保守，其中多个成员（尤其是 ppa010303m、ppa010871m

和 ppa020369m 等）可能参与调控桃果实的成熟。 
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Abstract：Auxin/indole-3-acetic acid（Aux/IAA）is involved in plant growth，development，and 

multiple other processes. In this study，the Aux/IAA gene family in the peach genome was identified and 

analyzed by bioinformatics，additionally，the expression levels of Aux/IAA genes were detected by 

qRT-PCR in melting-flesh and stony-hard peach fruits during fruit ripening. The results showed that 22 

PpAux/IAA candidate genes were found in the peach genome. A chromosome mapping analysis revealed 

that PpAux/IAA genes were distributed with different densities over 5 chromosomes，with the largest 

number of PpAux/IAA genes on chromosome 1（8 genes）. The DNA-binding and Aux/IAA domains，as 

well as motif Ⅰ，Ⅱ，Ⅲ and Ⅳ of the PpAux/IAA gene family were highly conserved. The phylogenetic 

analysis revealed that PpAux/IAA gene family was divided into 10 groups. The results of an intron-exon  
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structure analysis indicated that PpAux/IAA gene family members were composed of 2–5 exons. 

qRT-PCR results indicated that the expression level of ten PpAux/IAA genes in melting-flesh peach fruits 

were higher than in stony-hard peach fruits，and the expression level of 5 genes were upregulated in 

melting-flesh fruits during fruit ripening，especially for ppa010303m，ppa010871m，and ppa020369m. 

These results suggested that the PpAux/IAA gene family members are highly and structurally conserved，

and some of them（especially for ppa010303m，ppa010871m and ppa020369m）are involved in regulating 

peach fruit ripening. 

Keywords：peach；Prunus persica；Aux/IAA gene family；fruit ripening；indole-3-acetic-acid 

 

桃[Prunus persica（L.）Batsch]果实一般为溶质型（melting flesh），属于呼吸跃变型果实，在乙

烯的作用下迅速软化，达到商品成熟（吴敏 等，2003），而硬质型桃果实成熟期（stony hard）乙烯

合成受阻，果实不变软（Haji et al.，2001，2003；Tatsuki et al.，2006）。Tatsuki 等（2013）比较溶

质型和硬质型桃成熟期果实发现，两者间不仅乙烯释放量存在差异，同时生长素积累也存在明显的

差异，且硬质型桃乙烯合成受阻可能是由于其生长素（IAA）的水平较低。采用生长调节剂萘乙酸

（1-naphthaleneacetic acid，NAA）处理硬质桃果实可以诱导 ACS1 表达迅速提升，从而产生大量乙

烯，果实变软（Tatsuki et al.，2013；曾文芳 等，2015）。 

生长素通过对 Aux/IAA（auxin/indole-3-acetic acid）蛋白水平的调节进而快速诱导一系列的生长

素响应基因表达。Aux/IAA 家族的基因属于生长素原初反应基因，编码半衰期较短的核定位蛋白质。

大量研究表明这些核定位蛋白在生长素信号传导过程中通过与生长素响应因子（auxin response 

factor，ARF）形成异源二聚体而起到抑制信号转导的作用（Abel & Thedogis，1995；Leyser，2002；

Quint & Gray，2006）。Aux/IAA 基因首先在豌豆中被发现（Walker & Key，1982）。在拟南芥中共有

29 条 Aux/IAA 基因被报道分布在所有的 5 条染色体上（Liscum & Reed，2002）。大部分的 Aux/IAA

包含高度保守的Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ功能域（Abel & Thedogis，1995；Tiwari et al.，2001）。功能域Ⅰ被

证明是一个抑制功能域，而功能域Ⅱ是与生长素受体（auxin transport inhibitor response 1，TIR1）相

互作用的功能域（Dharmasiri et al.，2005），缺失此功能域的 Aux/IAA 蛋白有更长的半衰期且对生长

素也不敏感（Gray et al.，2001）。功能域Ⅲ和Ⅳ则介导 Aux/IAA 蛋白之间，或者 Aux/IAA 蛋白和

ARF 蛋白之间同源或者异源二聚体的互作（Kim et al.，1997；Ulmasov，1997；Hardtke et al.，2004）。 

Aux/IAA 家族基因在果实发育的各个阶段均起着十分重要的作用（Pattison et al.，2014）。在番

茄中，沉默 SlIAA9 基因会引起单性结实，同时单叶替代了复叶（Wang et al.，2005；Mazzucato et al.，

2015）。同样是在番茄中，沉默 SlIAA27 基因不仅引起了单性结实，果实的大小和形状也发生了改变

（Bassa et al.，2012）。近来沉默番茄的 SlIAA17 基因研究发现，相对于野生型，转基因植株果实细

胞明显增大，果皮增厚，果实变大，同时果实可溶性固形物、pH 值、硬度均发生改变（Su et al.，

2014，2015）。前人关于 Aux/IAA 基因的研究主要以果实的生长发育居多，针对果实成熟过程中

Aux/IAA 的研究鲜有报道。Trainotti 等（2007）通过芯片检测发现桃果实成熟过程中 Aux/IAA，生

长素受体等生长素相关基因表达量上调，表明桃果实成熟过程会响应生长素信号。 

围绕溶质型桃（‘中油桃 13 号’和‘黄金蜜 3 号’）与硬质型桃（‘中油桃 16 号’和‘Yumyeong’）

的对比研究，发现果实成熟期乙烯释放量和生长素积累水平表现出明显的差异（Pan et al.，2015；

Zeng et al.，2015）。本研究中以两对溶质型和硬质型桃成熟阶段的果实为试材，对桃基因组中的

Aux/IAA 基因家族进行生物信息学和表达分析，明确该基因家族序列特征及在两种肉质类型桃果实
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成熟阶段的表达特征，为进一步研究该基因家族在桃果实成熟过程中扮演的角色奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

以中国农业科学院郑州果树研究所桃育种圃保存的溶质型桃品种‘中油桃 13 号’和‘黄金蜜 3

号’以及硬质型桃品种‘中油桃 16 号’和‘Yumyeong’为试材。2014 年 6 月采集第 2 次膨大期（S3-1、

S3-2）和生理成熟期（S4-1、S4-2）的果肉样品。 

‘中油桃 13 号’采样 4 次，分别是 6 月 4 日（花后 70 d，S3-1）、6 月 13 日（花后 79 d，S3-2）、

6 月 24 日（花后 90 d，S4-1）和 6 月 30 日（花后 96 d，S4-2）。 

‘中油桃 16 号’采样 4 次，分别是 5 月 25 日（花后 60 d，S3-1）、6 月 4 日（花后 70 d，S3-2）、

6 月 13 日（花后 79 d，S4-1）和 6 月 21 日（花后 87 d，S4-2）。 

‘黄金蜜 3 号’和‘Yumyeong’采样 4 次，分别是 7 月 14 日（花后 110 d，S3-1）、7 月 19 日

（花后 115 d，S3-2）、7 月 26 日（花后 122 d，S4-1）和 7 月 30 日（花后 127 d，S4-2）。 

样品采后立即用液氮冰冻处理，–80 ℃保存备用。各时间点对应的果实硬度，生长素含量和乙

烯释放量见 Zeng 等（2015）和 Pan 等（2015）的文献。 

1.2  桃 Aux/IAA 家族成员的序列分析、在染色体上的分布分析和进化树的构建 

利用 phytozome 基因组数据库（http：//www.phytozome.net/search.php）中的 Keyword search 检

索（Verde et al.，2013），以 PF02309 为关键词获得桃基因组已注释的 Aux/IAA 蛋白序列，并分析氨

基酸长度。 

采用 MapInspect 分析 Aux/IAA 家族成员在染色体上的分布。 

利用 Gene Structure Display Server（http：//gsds1.cbi.pku.edu.cn/）对基因结构进行分析。 

利用 SignalP 3.0 server（http：//www.cbs.dtu.dk/services/SignalP-3.0/）和 DBSubLoc（http：//www. 

bioinfo.tsinghua.edu.cn/~guotao/intro.html）对蛋白进行信号肽及亚细胞定位的预测；蛋白质结构域采

用 SMART（http：//smart.embl-heidelberg.de/）进行预测；分子量及等电点用 ExPASY Compute pI/Mw

程序（http：//web.expasy.org/compute_pi/）计算。 

采用 ClustalX 1.83 对桃 Aux/IAA 蛋白家族序列进行序列比对（alignment）。 

使用 MEGA 4.0 软件（Tamura et al.，2007）采用 Neighbor-Joining 法构建系统发育树，其他参

数为系统默认值。 

1.3  数字表达谱测序 

采用数字化基因表达谱测序技术筛选差异表达的 Aux/IAA 基因。 

提取‘黄金蜜 3 号’和‘Yumyeong’4 个发育时期的果实样品总 RNA，送交北京诺禾致源生物

科技有限公司，基于 illumina HiSeq 2500 技术测序平台构建常规转录组文库进行 SE50 单端测序，

获得 8 个桃的 DGE 测序数据。每个样品个体的测序数据量不少于 6 M 的 cleanreads 序列，对测序得

到的原始 reads（单端序列）进行数据评估，并将 reads 序列与参考基因序列（桃基因组数据库 http：// 

www.rosaceae.org/gb/gbrowse/ prunus_persica/）比对，同时将 reads 数量进行 RPKM 均一化（Reads Per 

Kilobase of exon model per Million mapped reads，每 1 百万个 map 上的 reads 中 map 到外显子的每 1K
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个碱基上的 reads 个数）（Mortazavi et al.，2008），基于 Aux/IAA 家族基因的 RPKM 结果（Pan et al.，

2015），采用 Multiple Array Viewer 软件绘制热图，同时对与 ACS1（ppa004774m）和 YUCCA11

（ppa008176m）基因表达类似的基因进行聚类。 

1.4  荧光 PCR 检测 

果肉组织的 RNA 提取采用多糖多酚总 RNA 提取试剂盒 SK8662（生工，上海）的方法进行。

采用反转录试剂盒 KR106（天根，北京）合成 cDNA 第一链，并以此为模板，使用 Light-Cycler 480II 

荧光定量仪进行 qPCR 检测，采用 SYBR GreenⅠMaster 试剂盒（Roche，瑞士）进行扩增反应。反

应总体积 15 µL，包含 100 ng cDNA（1 µL），2× Lightcycler 480 SYBR Green I Master（7.5 µL），0.5 

µmol · L-1 上、下游引物（各 0.75 µL）和无 RNA 酶水（5 µL）。反应程序（曾文芳 等，2015），95 

℃预变性，5 min； 95 ℃变性 30 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，共 45 个循环。每个样品 3 次

重复。采用 Primer Express 3.0 分别对各个转录本序列的设计特异性引物（表 1），引物由上海生工合

成。 

选取 Actin（ppa007242m）作为内参基因（Brandi et al.，2011），用 2-ΔΔCT 公式计算基因相对表

达量（Livak & Schmittgen，2001）。 

 

表 1  实时定量 PCR 引物 

Table 1  Real-time quantitative PCR primers 

一代桃基因组登录号 
Prunus persica v1.0  
number 

二代桃基因组登录号 
Prunus persica v2.0  
number 

上游引物 
Forward primer 

下游引物 
Reverse primer 

ppa011843m Prupe.8G232400 CCACACACAAGCTTTAATGAAAGAC CCAAGCAAAATTAAGGAGTTCCA 

ppa011821m Prupe.1G208300 TTTTGTCCTAGTGGTGGTTCATAACT GATGCAGCCCCAAACTATGTATT 

ppa011755m Prupe.6G343700 TCGTGCAAGAGGTTGAGAATCA CACAGCGCGCAGCCTAA 

ppa011570m Prupe.3G074900 CGGCTCCGGTTGATGAAA TTGGAGGTGTCCTTGGAGCTA 

ppa010871m Prupe.7G247500 TGCATTCGACCCACCTTGTA GCATTGTTGCAAACACACACAAC 

ppa010698m Prupe.1G027600 CGCTGTGTCCAAGAGATGGA CCATCGCATAAAAATACAGACACAT 

ppa010683m Prupe.1G481700 CCCTGGCAAACCTTCATCAA TCATCAACCTCCTTTCCTCAGTATC 

ppa010342m Prupe.8G232200 CCACAGCCTGCTCCTTTGAT GTTTGGTGGTTTTGGTTTATTGC 

ppa020369m Prupe.3G001800 CTGGTCGTGATGTTCATGTTTTG CCCCACCATCAGCCAATC 

ppa006744m Prupe.1G540700 CAACCGCAGCAACCAGATAA CCATCCAGCCCCACTCAAC 

ppa009545m Prupe.1G049200 TCTTCTGGTAGGCCATATTGTTTTT GCAGGCCTGTATGCTAGCACTA 

ppa010303m Prupe.7G234800 GGCTGTTGGGATAGCTCCAA GCTTGATCAGTACCATTCATTTCATT 

ppa018535m Prupe.1G027500 CTGGATGCTGGTTGGAGATGT TCTCAGCTTCTTGCAGGATGAC 

ppa011935m Prupe.3G074800 TCCCTTGGGAGATGTTTATTGAG TGGCATCCGATCTCTTCATG 

ppa007242m Prupe.6G163400 GATTCCGGTGCCCAGAAGT CCAGCAGCTTCCATTCCAA 

2  结果与分析 

2.1  桃 Aux/IAA 基因家族的全基因组鉴定、在染色体的定位和氨基酸序列分析 

通过 phytozome 基因组数据库以 PF02309 为关键词检索到桃 Aux/IAA 家族 22 个基因（表 2），

编码的氨基酸长度为 162 ~ 413 aa。ProtParam 分析显示 Aux/IAA 家族的蛋白分子量为 17.98 ~ 44.22 

kD，等电点 4.89 ~ 9.30。 

亚细胞定位预测它们定位于细胞核，且不含跨膜区和信号肽。 
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SMART 分析 Aux/IAA 家族的蛋白质包含 4 个（Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ）保守结构域。ClustalX 比对

发现几乎所有的 Aux/IAA 蛋白家族包含完整的结构域Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ，仅 ppa018956m 缺失了结构

域 I（图 1）。 

Aux/IAA 基因在桃基因组染色体上的分布见表 2 和图 2，22 个成员分布在桃基因组 8 条染色体

骨架中 5 条上，每条染色体上的基因数从 3 个到 8 个不等。其中第 1 号染色体最多，有 8 个；第 3

号染色体有 5 个；第 6、7 和 8 号染色体上各有 3 个。 

 
表 2  桃基因组中 Aux/IAA 蛋白家族的特征 

Table 2  Characteristics of Aux/IAA family in peach genome 

预测的蛋白 Predicted protein 二代桃基因组登录号 
Prunus persica v2.0  
number 

一代桃基因组登录号 
Prunus persica v1.0  
number 

定位染色体 
Chromosome 
number 

氨基酸长度/aa  
Length 

分子量/kD 
Molecular weight  

等电点 
Isoelectric point  

Prupe.1G540700 ppa006744m 1 397 43.43 6.68 

Prupe.6G210500 ppa007194m 6 378 40.87 6.56 

Prupe.3G064200 ppa007893m 3 343 38.43 6.96 

Prupe.7G225600 ppa009134m 7 321 32.41 6.84 

Prupe.8G232200 ppa010342m 8 253 27.88 6.76 

Prupe.6G343800 ppa009254m 6 255 33.23 5.11 

Prupe.1G027600 ppa010698m 1 248 26.60 8.10 

Prupe.6G343700 ppa011755m 6 197 22.38 7.49 

Prupe.1G027500 ppa018535m 1 196 22.03 6.22 

Prupe.8G232400 ppa011843m 8 193 21.71 5.96 

Prupe.3G074900 ppa011570m 3 243 22.49 7.56 

Prupe.7G234800 ppa010303m 7 255 28.41 8.22 

Prupe.3G074800 ppa011935m 3 190 21.30 7.61 

Prupe.3G058600 ppa007663m 3 360 39.74 8.96 

Prupe.8G215400 ppa008953m 8 313 32.63 6.84 

Prupe.1G049200 ppa009545m 1 413 44.22 8.72 

Prupe.7G247500 ppa010871m 7 232 26.49 9.00 

Prupe.1G481700 ppa010683m 1 240 27.03 9.30 

Prupe.1G317000 ppa023002m 1 194 22.35 4.89 

Prupe.1G208300 ppa011821m 1 195 21.20 6.49 

Prupe.3G001800 ppa020369m 3 213 21.40 5.48 

Prupe.1G085900 ppa018956m 1 162 17.98 9.24 

 

2.2  桃 Aux/IAA 蛋白家族相似性和进化树分析 

利用进化树分析软件 MEGA4.0 对桃的 22 个 Aux/IAA 基因构建进化树（图 3），这些基因可以

分为 A、B、C、D、E、F、G、I、J 和 K 共 10 组，分别含有 3、4、3、1、2、1、2、3、2 和 1 个

成员。 

通过 Aux/IAA 家族基因 CDS 区域的碱基序列与基因组序列比对得到各个基因外显子和内含子

在 DNA 序列上的分布（图 3）。各个基因都含有的内含子数从 1 到 4 不等。来自 B、C、E、F 和 G

这 5 个组的基因都含有 5 个外显子，4 个内含子；A 和 D 两组的基因含有 3 个外显子和 2 个内含子；

I 和 J 两组的基因均含有 4 个外显子和 3 个内含子；K 组的基因含有 2 个外显子和 1 个内含子。 
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图 1  桃 Aux/IAA 蛋白家族序列比对 

Fig. 1  Multiple alignments of peach Aux/IAA proteins 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 2  桃 Aux/IAA 基因在染色体上的分布 

Fig. 2  Genomic distribution of Aux/IAA genes on peach chromosomes 
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图4  AUX/IAA，ACS和YUCCA11在‘黄金蜜3号’和‘Yumyeong’

桃果实各成熟阶段（S3-1、S3-2、S4-1 和 S4-2）的表达 

Fig. 4  Expression of AUX/IAA，ACS and YUCCA11 genes in

‘Goldhoney 3’and‘Yumyeong’peach fruits were sampled at the 

S3-1，S3-2，S4-1，and S4-2 stages 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3  桃 Aux/IAA 的进化关系和结构 

进化树由 MEGA4.0 的邻接法绘制，参数设置在 1 000 次重复。黄色代表外显子，细线代表内含子，蓝色代表编码区上下游的非翻译区。 

Fig. 3  Structure and phylogenetic relationship of peach Aux/IAA proteins  

The unrooted tree was generated using MEGA4.0 program by Neighbor-Joining method. Bootstrap values from 1 000 replicates are indicated at each 

branch. The exons are represented by yellow boxes，the introns are represented by lines，and upstream/downstream regions are represented by blue boxes. 

 

2.3  桃 Aux/IAA 基因在溶质型和硬质型桃果

实成熟过程中的表达 

前期数据表明，溶质型桃（‘黄金蜜 3 号’

和‘中油桃 13 号’）随着果实的成熟，生长素

含量和乙烯释放量迅速增加，果实硬度迅速下

降；而硬质型桃（‘Yumyeong’和‘中油桃 16

号’）生长素含量和乙烯释放量均处于极低的水

平，果实硬度也没有明显改变（Pan et al.，2015；

Zeng et al.，2015）。 

采用数字表达谱对溶质型桃‘黄金蜜 3 号’

和硬质型桃‘Yumyeong’成熟期进行测序，将

其Aux/IAA家族基因的 reads数RPKM均一化，

绘制热图见图 4。 

同时将这些基因的 RPKM 值与乙烯合成

限速酶（ACS1，ppa004774m）和生长素合成

限速酶（YUCCA11，ppa008176m）基因的

RPKM 值进行聚类，结果显示 ppa011821m、

ppa011570m 、 ppa011935m 、 ppa018535m 、
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ppa011843m、ppa011755m、ppa010683m、ppa010303m、ppa010871m 和 ppa020369m 这 10 个基因与

ppa004774m、ppa008176m 聚在一起，表明这些基因的表达具有相似性，它们在硬质型‘Yumyeong’

桃的表达量均远低于溶质型‘黄金蜜 3 号’桃，且随着果实的成熟表达量迅速上升。 

以溶质型桃‘黄金蜜 3 号’和硬质型桃‘Yumyeong’成熟期的果实为试材，采用 qPCR 分析这

10 个基因的表达特点，以‘黄金蜜 3 号’（溶质型）果实第 2 次膨大期（S3-1）各基因的表达量作

为对照，结果与表达谱的结果一致，这 10 个基因在硬质型‘Yumyeong’桃的表达量均远低于溶质

型‘黄金蜜 3 号’桃（图 5）。 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

图 5  AUX/IAA 基因在‘黄金蜜 3 号’和‘Yumyeong’桃各果实发育期（S3-1、S3-2、S4-1 和 S4-2）的表达 

Fig. 5  Expression profile of peach AUX/IAA gene family during fruit ripening of‘Goldhoney 3’and‘Yumyeong’ 

peach fruits were sampled at the S3-1，S3-2，S4-1，and S4-2 stages 
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为了验证上述结果，以另一对溶质型桃‘中油桃 13 号’和硬质型桃‘中油桃 16 号’不同成熟

阶段的果实为试材进行分析，结果（图 6）显示 10 个基因在溶质型桃‘中油桃 13 号’果实的表达

量均远高于对应时期硬质型桃‘中油桃 16 号’；其中 5 个基因（ppa011570m、ppa010303m、

ppa010871m、ppa010683m 和 ppa020369m）随着果实成熟上调表达，上调最明显的 3 个基因是

ppa010303m、ppa010871m 和 ppa020369m，这些基因的表达与‘黄金蜜 3 号’和‘Yumyeong’的表 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

图 6  AUX/IAA 基因在‘中油桃 13 号’和‘中油桃 16 号’果实成熟过程中的表达 

Fig. 6  Expression profile of PpAUX/IAA gene family during fruit ripening of‘Zhongyoutao 13’and‘Zhongyoutao 16’peaches 
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达非常类似，与 ppa004774m 和 ppa008176m 的表达模式最为接近。除此之外，与在‘Yumyeong’

成熟中的表达一致，ppa011821m、ppa018535m、ppa010683m、ppa010303m、ppa010871m 和

ppa020369m 这 6 个基因在‘中油桃 16 号’果实成熟中几乎没有表达。 

因此，通过 10 个桃 Aux/IAA 家族基因在两对溶质型桃和硬质型桃成熟期的表达发现，它们在

溶质型桃的表达均高于硬质型桃，其中 ppa010303m、ppa010871m 和 ppa020369m 表现最为明显。 

3  讨论 

生长素/吲哚乙酸（Aux/IAA）基因编码核定位蛋白，属于生长素原初响应基因。Aux/IAA 基因

家族作为生长素信号转导通路的重要调节子，通过对生长素介导的转录水平的调节，参与植物生长

发育的诸多过程。本研究中通过桃全基因组分析，获得了 22 个桃的 AUX/IAA 家族基因。所有的

AUX/IAA 蛋白除 ppa018956m 缺失了结构域Ⅰ外，均包含Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ结构域。进化分析表明桃

Aux/IAA 蛋白分为 A、B、C、D、E、F、G、I、J、K 共 10 组。染色体分布表明这 22 个基因集中

分布在 5 条染色体，这些数据证实了该家族基因在进化过程中的保守性（Jain et al.，2006；Wang et 

al.，2010）。 

前人的研究表明，桃果实成熟过程中 Aux/IAA 和 TIR1 等生长素相关基因上调表达（Trainotti et 

al.，2007）。最近一些研究通过比较溶质和硬质两种类型桃的果实发现，果实成熟期生长素含量和乙

烯释放量存在明显的差异，同时伴随着控制乙烯合成关键限速酶基因 ACS1 和生长素合成限速酶基

因 YUCCA11 的表达存在趋同的变化，暗示生长素可能是桃果实成熟期乙烯释放的先决因素（Pan et 

al.，2015；Zeng et al.，2015）。本研究中通过比较分析 Aux/IAA 基因家族在两对溶质型和硬质型果

实成熟期的表达发现，两者间有多达 10 个差异表达的 Aux/IAA 基因，这些基因与 ACS1、YUCCA11

共表达，暗示着这 10 个基因在桃果实成熟过程中受到生长素的诱导表达。有报道证明番茄 Sl-IAA3 

的表达受生长素和乙烯的诱导，反义下调 Sl-IAA3 会导致生长素和乙烯调控的性状变化，包括改变

顶端优势，抑制生长素反应，抑制茎的伸长和形成顶端弯钩（Chaabouni et al.，2009）。而在拟南芥

中，AtIAA28 的突变体 iaa28-l 表现出对生长素，细胞分裂素和乙烯不敏感性（Rogg et al.，2001），

表明 Aux/IAA 可能作为激素间直接关联的转录调节子，参与植物体内激素的平衡。Aux/IAA 可能作

为生长素信号途径的重要成分参与调控 ACS1 基因的表达，又或者 ACS1 可能和 Aux/IAA 一致，也

是生长素的原初反应基因之一，然而这些仅仅只能作为推测，还有待证实。本研究中筛选得到的 5

个基因（ppa011570m、ppa010303m、ppa010871m、ppa010683m 和 ppa020369m）随着溶质型桃果

实的成熟上调表达，这些基因是否或者如何参与桃果实的成熟过程，是冗余的还是分饰不同的功能，

尚有待进一步的证明。前人围绕 Aux/IAA 的研究更多是如何影响器官发育，侧根形成等，但围绕果

实成熟的研究非常少。因此，通过本研究获得的 Aux/IAA 基因将有助于研究桃果实成熟期生长素跃

变的原因和成熟期跃变引起桃果实成熟的响应机制。 
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