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　 　 摘要：为研究木薯不同亲本杂交亲和力的差异，分别以华南 ５ 号、华南 ６ 号、华南 ７ 号为亲本进行正反交，统计不同组合间

稔实率的差异。 同时对受精柱头蛋白质进行分析，研究柱头对杂交亲和力影响的蛋白质调控水平。 结果表明：ＳＣ５（♀） ×
ＳＣ７（♂）平均稔实率最高为 ２６ ２２％ ，ＳＣ７（♀） × ＳＣ５（♂）平均稔实率最低为 １１ １３％ 。 通过双向电泳和质谱法分析母本 ＳＣ５
和 ＳＣ７ 授粉柱头的蛋白质变化，得到 ２７ 个差异蛋白质点，其中 １９ 个蛋白质出现上调表达，这些差异表达蛋白质分别参与碳代

谢及能量代谢、分子伴侣和氨基酸代谢；而 ８ 个蛋白质下调表达，它们分别参与蛋白质合成及氢氰酸代谢；表明这些代谢途径

对木薯亲和力高低有一定的影响。
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木薯（Ｍａｎｉｈｏｔ ｅｓｃｕｌｅｎｔａ Ｃｒａｎｔｚ）高度杂合，Ｆ１ 强

烈分离，难以进行定向选择。 要从 ２ 个优势亲本的

杂种后代中选出一个理想的重组类型，需要对大量

的 Ｆ１单株进行选育，大大地增加了杂交授粉的工作

量，同时也加大了田间栽培和选择工作。
我国木薯品种改良工作可追溯到 ２０ 世纪 ５０ 年

代，通过比较评选，推广出高产、适应性广的华南

２０５ 和东莞红尾， 育成早熟高产的甜品种华南
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６０６８［２］。 １９８０ － ２０００ 年间，中国热带农业科学院热

带作物品种资源研究所、广东省农业科学院和广西

亚热带作物研究所等单位相继育成华南 １２４、华南

８００２、华南 ８０１３ 等高产耐寒的木薯新品种。 ２０００
年后，又育成华南 ５ 号、华南 ６ 号、华南 ７ 号、华南 ８
号和华南 ９ 号等高产高淀粉和食用木薯新品种。

选择优良品种作为亲本，进行杂交育种是我国

木薯品种改良的重要途径［３］；然而当前在木薯亲本

选配时存在很大盲目性。 通过开展亲本间杂交亲和

力的研究，有助于选配稔实率高的亲本，获得较多的

杂交种子，为选育优良专用性品种提供物质基础。
目前国内有关植物杂交亲和力研究包括杜鹃花

属［４］、切花菊［５］、苹果［６］、小豆［７］、黄花菜［８］、粳稻与

籼稻［９］以及不同属间研究［１０⁃１３］，有关木薯方面的研

究较少。 亲本间杂交不育以及正反交遗传差异经常

影响到杂交后代获得。 本研究以华南 ５ 号、华南 ６
号、华南 ７ 号为亲本进行正反交，统计不同组合间稔

实率。 同时对授粉柱头蛋白质进行分析，研究柱头

对杂交亲和力影响的蛋白质调控水平，为木薯杂交

育种亲本的选配提供理论依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

本研究所用的亲本材料华南 ５ 号（简称 ＳＣ５，下
同）、华南 ６ 号（ＳＣ６）和华南 ７ 号（ＳＣ７）均选自中国

热带农业科学院热带作物品种资源研究所国家木薯

种质资源圃。 ３ 个品种分别配组，设计正反杂交 ６
个组合（表 １）。

１ ２　 试验方法

１ ２ １　 亲本间杂交　 在雌花开放前，在所授粉的母

株上选定当天开放的花序，用作父本的雄花也同时

选定花序，套 ＰＶＣ 塑料袋隔离。 采下雄花，使雄蕊

花药轻轻地接触雌蕊的柱头，授粉工作在每天的

１２：３０ ～ １５：００ 间进行，授粉后套上新的 ＰＶＣ 塑料

袋，挂上标签，写明杂交组合、授粉日期和花数。 ３０ ｄ
后统计稔实率。
１ ２ ２　 柱头蛋白质提取与分离　 授粉后 １ ｄ，采集

柱头，参照 Ｓ． Ｃｈｅｎ 等［１４］ 苯酚抽提法提取授粉柱头

蛋白质。
１ ２ ３　 差异蛋白质分析与鉴定　 用 Ｄｅｌｔａ ２Ｄ 软件

分析蛋白质双向电泳图谱，从中选择差异倍数在

１ ５ 倍以上的蛋白质点。 挖取差异蛋白质点，加入

６０ μＬ 超纯水对蛋白质点进行清洗，后加入 ２００ μＬ
脱色液（２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＮＨ４ＨＣＯ３，５０％ ＣＨ３ＣＮ），超声

波脱色 ５ ｍｉｎ，用胰蛋白酶液酶解，３７ ℃水浴过夜。
取完全酶解的样品，３０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｓ 后按顺序

将样品点到 Ａｎｃｈｏｒｃｈｉｐ 标靶上，置入质谱仪（Ｂｒｕｋ⁃
ｅｒ）中扫描，并利用 ＮＣＢＩ 数据库进行搜库匹配，确
定差异点蛋白质的信息。

２　 结果与分析

２ １　 不同配组正反杂交授粉结果比较

以华南 ５ 号、华南 ６ 号和华南 ７ 号 ３ 个品种分

别作父母本进行了杂交授粉组合，共计获得 ６ 个正

反交组合，其杂交结实率见表 １。

表 １　 ＳＣ５、ＳＣ６ 和 ＳＣ７ 木薯品种正反交杂交授粉情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃａｓｓａｖａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ＳＣ５，ＳＣ６ ａｎｄ ＳＣ７ ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ

母本

Ｆｅｍａｌｅ
父本

Ｍａｌｅ
授粉时间（年）

Ｔｉｍｅ
授粉花数

Ｐｏｌｌｉｎａｔｅ ｆｌｏｗｅｒ ｎｕｍｂｅｒ
结果数

Ｆｒｕｉｔ ｎｕｍｂｅｒ
稔实率（％ ）
Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｒａｔｅｓ

平均稔实率（％ ）
Ａｖｅｒａｇｅ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｒａｔｅｓ

ＳＣ５ ＳＣ６ ２０１１ ３８８ ９０ ２３ ２０ ２１ １３

２０１２ １０３４０ １９７１ １９ ０６

ＳＣ６ ＳＣ５ ２０１１ ３０７ ５９ １２ ７０ １４ ４２

２０１２ ２９７４ ４８０ １６ １３

ＳＣ５ ＳＣ７ ２０１１ ３６８ ８５ ２３ １０ ２６ ２２

２０１２ １１５３３ ３３８３ ２９ ３３

ＳＣ７ ＳＣ５ ２０１１ ６４８ ６７ １０ ３４ １１ １３

２０１２ ２２９１ ２７３ １１ ９２

ＳＣ６ ＳＣ７ ２０１１ ２９９ １０５ ３５ １２ ２８ ８８

２０１２ ３２５９ ７３８ ２２ ６４

ＳＣ７ ＳＣ６ ２０１１ ４２３ １０４ ２４ ５９ ２１ ４３

２０１２ ２８７０ ５２４ １８ ２６

５６２



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １６ 卷

从表 １ 可以看出，不同父母本正反交稔实率差异

明显；ＳＣ５（♀） × ＳＣ６（♂）平均稔实率为 ２１ １３％，ＳＣ６
（♀） × ＳＣ５（♂）平均稔实率为 １４ ４２％，正反交相差

６ ７１％；ＳＣ５（♀） × ＳＣ７（♂）平均稔实率为 ２６ ２２％，
ＳＣ７（♀） × ＳＣ５（♂）平均稔实率为 １１ １３％，正反交相

差 １５ ０９％； ＳＣ６ （♀） × ＳＣ７ （♂） 平 均 稔 实 率 为

２８ ８８％，ＳＣ７（♀） ×ＳＣ６（♂）平均稔实率为 ２１ ４３％，正
反交相差 ７ ４５％。 可见，不同父母本组配的正反交稔

实率也不同，以 ＳＣ５ 和 ＳＣ６ 作母本的杂交结实率相对

较高。
２ ２　 亲本正反交柱头蛋白质分离结果

正反交结实率试验表明，ＳＣ５ 作母本的结实率

显著高于 ＳＣ７ 作母本的结实率，选择这 ２ 个品种，在
杂交授粉后 １ ｄ，提取和定量柱头蛋白质，经双向电

泳分离后，凝胶染色和扫描，得到了重复性较好的柱

头蛋白质双向电泳图谱（图 １）。

图 １　 木薯亲本 ＳＣ５（右）和 ＳＣ７（左）杂交授粉后雌蕊柱头蛋白质的双向电泳图谱

Ｆｉｇ １　 ２⁃ＤＥ ｇｅｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｓｔｉｇｍａ ｏｆ ＳＣ５（ｒｉｇｈｔ）ａｎｄ ＳＣ７（ ｌｅｆｔ）ａｆｔｅｒ ｐｏｌｌｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ｃａｓｓａｖａ

２ ３　 正反交差异蛋白质的分布及鉴定结果

利用 Ｄｅｌｔａ ２Ｄ 软件分别将柱头蛋白质双向电泳

图谱进行比对，将 ３ 次重复图谱中差异表达水平在

１ ５ 倍以上的蛋白点标出（图 ２）。
以授粉 １ ｄ 的 ＳＣ７ 雌蕊柱头蛋白质双向电泳图

谱为对照，经 Ｄｅｌｔａ ２Ｄ 分析软件比对发现 ３０ 个重复

性较好的差异蛋白质位点，差异表达水平均在 １ ５ 倍

以上，其在图谱中的分布如图 ２ 所示（图 ２ 为 Ｄｅｌｔａ
２Ｄ 软件处理后的 ＳＣ５ 和 ＳＣ７ 双向电泳的叠加图）。
当蛋白质点重合显示黑色时，表示两者无显著差异，
当蛋白质点出现差异时，仅显示蓝色或黄色，如点 ２
仅在 ＳＣ７ 柱头图谱中表达，在图谱中显示为蓝色点。

在 ３０ 个差异表达的蛋白质点中，上调表达蛋白

质点有 ２１ 个，下调表达的蛋白质点有 ９ 个。 经过二

级质谱技术 ＭＡＬＤＩ⁃ＴＯＦ⁃ＴＯＦ⁃ＭＳ ／ ＭＳ 鉴定到其中的

２７ 个蛋白，包括 ８ 个下调蛋白点及 １９ 个上调蛋白

点（表 ２）。 这些差异蛋白质涉及能量代谢（８ 个）、
分子伴侣（４ 个）、蛋白质合成（３ 个）、ＨＣＮ 代谢（２
个）、氨基酸代谢（１ 个）、结构蛋白（１ 个）共 ６ 个功

能群，此外还包括 ８ 个未知功能的蛋白质。 其中在

亲和力较好的 ＳＣ５ 中，具有优势表达的蛋白质包

括：参与能量代谢的 ８ 个蛋白质，除了果糖二磷酸醛

黑色箭头所指为表达水平上调的蛋白点；

白色箭头所指为表达水平下调的蛋白点；

蓝色点：ＳＣ７ 柱头蛋白质；黄色点：ＳＣ５ 柱头蛋白质

Ｂｌａｃｋ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍａｔｃｈｅｓ ａｆｔｅｒ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ，

Ｗｈｉｔｅ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍａｔｃｈｅｓ，

Ｂｌｕｅ ａｒｒｏｗ ｉｓ ｓｔｉｇｍａ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＳＣ７，Ｙｅｌｌｏｗ ａｒｒｏｗ ｉｓ ｓｔｉｇｍａ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ＳＣ５

图 ２　 ＳＣ５ 与 ＳＣ７（对照）柱头差异蛋白质在图谱中的分布

Ｆｉｇ． ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｓｔｉｇｍａ
ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＳＣ５ ａｎｄ ＳＣ７
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缩酶表达下调外， ＡＴＰ 合酶、丙酮酸脱氢酶、磷酸甘

油酸激酶、甲硫氨酸亚砜还原酶、磷酸丙糖异构酶等

７ 个蛋白质表达水平上调。 分子伴侣为热激蛋白，

其表达水平上调。 相反，参与蛋白质合成相关的蛋

白质延长因子、蛋白酶体及起始因子，其表达水平低

于 ＳＣ７。

表 ２　 柱头差异蛋白质鉴定结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｓｔｉｇｍａ

编号

Ｃｏｄｅ
蛋白名称

Ｐｅｏｔｅｉｎ ｎａｍｅ
序列号

Ａｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

理论等电

点 ／ 分子量

（ｋＤ）ｐＩ ／ Ｍａｓｓ

差异表达倍数

Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅｓ

碳代谢及能量代谢相关蛋白 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ａｎｄ ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

６ ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ ｖａｃｕｏｌａｒ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５１０５９６ ４ ９９ ／ ５４ ３５ ２ ２５ ± ０ １９（ ＋ ）

７ ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ ｖａｃｕｏｌａｒ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５１０５９６ ４ ９９ ／ ５４ ３５ ２ １４ ± ０ ２０（ ＋ ）

８ ＡＴＰ 合酶 ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｂｅｔａ ｓｕｂｕｎｉｔ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５３２２２７ ６ ００ ／ ５９ ９３ ３ ２４ ± ０ ２２（ ＋ ）

１１ 丙酮酸脱氢酶 Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ Ｅ１ ｂｅｔａ ｓｕｂｕｎｉｔ ｉｓｏｆｏｒｍ １⁃ Ｚｅａ ｍａｙｓ ＡＡＣ７２１９２ ５ ５４ ／ ３９ ８１ １ ６９ ± ０ １２（ ＋ ）

１３ 磷酸甘油酸激酶 Ｐｈｏｓｐｈｏｇｌｙｃｅｒａｔｅ ｋｉｎａｓｅ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５１３３５２ ５ ６５ ／ ４２ ３９ ２ ３５ ± ０ １８（ ＋ ）

１５ 甲硫氨酸亚砜还原酶Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｓｕｌｆｏｘｉｄｅ ｒｅｄｕｃｔａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ Ｐ． ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ ＸＰ＿００２３１８６９２ ６ ５９ ／ ２１ ３８ ＋ ∞

２０ 果糖二磷酸醛缩酶 Ｆｒｕｃｔｏｓｅ⁃ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ ａｌｄｏｌａｓｅ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２６３０８ ８ ６４ ／ ４２ ７９ ２ ３６ ± ０ ２０（ － ）

２４ 磷酸丙糖异构酶 Ｔｒｉｏｓｅｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ⁃ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ＡＡＴ４６９９８ ５ ８７ ／ ２７ ２３ １ ６０ ± ０ １２（ ＋ ）

分子伴侣 Ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ

１ 热激蛋白 ８２ Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ８２（ＨＳＰ８２）⁃ Ｏ． ｓａｔｉｖａ ＣＡＡ７７９７８ ４ ９９ ／ ８０ １９ ２ ０８ ± ０ １６（ ＋ ）

３ 热激蛋白 Ｈｅａｔ Ｓｈｏｃｋ ７０ｋＤ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ Ｇ． ｍａｘ ＣＡＡ４４６２０ ５ ３６ ／ ７０ ８８ １ ９５ ± ０ １３（ ＋ ）

５ 热激蛋白 Ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５１８３２４ ６ １０ ／ ７１ １２ ３ ６８ ± ０ ２４（ ＋ ）

３０ 热激蛋白 １８ １ ｋＤ ｃｌａｓｓ Ｉ ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｐ２７８７９ ５ ２０ ／ １６ ４７ ２ ２９ ± ０ １３（ ＋ ）

蛋白质合成 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

１２ 延长因子 Ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｔｕ，ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｃ⁃ｌｉｋｅ⁃ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ ＸＰ＿００２２７７３０１ ６ ２４ ／ ５２ ６９ － ∞

２５ 蛋白酶体 Ｐｒｏｔｅａｓｏｍｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ ｔｙｐｅ ６，９，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２７９９５ ５ １７ ／ ２４ ８７ １ ８０ ± ０ １８（ － ）

２９ 起始因子 Ｉｎｉｔｉａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｅＩＦ５⁃Ａ⁃ Ｍ． ｅｓｃｕｌｅｎｔａ ＡＡＦ７９４０１ ５ ３５ ／ ２１ ０６ １ ７０ ± ０ １８（ － ）

氢氰酸代谢 ＨＣＮ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

２ Ｌｉｎａｍａｒａｓｅ ⁃ Ｍ． ｅｓｃｕｌｅｎｔａ ＡＡＢ２２１６２ ５ ５２ ／ ６１ ３７ － ∞

４ Ｌｉｎａｍａｒａｓｅ⁃ Ｍ． ｅｓｃｕｌｅｎｔａ ＡＡＢ２２１６２ ５ ５２ ／ ６１ ３７ － ∞

氨基酸代谢 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

１４ 组氨酸激酶 Ｓｅｎｓｏｒｙ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ ｋｉｎａｓｅ，ｐｕｔａｔｉｖｅ⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２１１５２ ６ ５２ ／ １６ ７４ ＋ ∞

结构 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

２２ 膜蛋白 Ｒｅｍｏｒｉｎ⁃ Ｍ． ｉｎｄｉｃａ ＡＧＢ０７４４５ ５ ６９ ／ ２２ ０２ ＋ ∞

未知功能蛋白 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｕｎｋｎｏｗｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

９ 未知蛋白 Ｕｎｋｎｏｗｎ⁃ Ｐ． ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ ＡＢＫ９３１９８ ８ ３６ ／ ４１ ０５ ＋ ∞

１７ 假定蛋白 Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＳＯＲＢＩＤＲＡＦＴ＿０８ｇ０１８５６０⁃Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ ＸＰ＿００２４４２３４１ ９ ４７ ／ ４５ ５３ ２ ９２ ± ０ １６（ ＋ ）

１８ 假定蛋白 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２５０２８ ８ ４５ ／ ７ ９１ － ∞

１９ 未知蛋白 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｗｉｔｈ ｕｎｋｎｏｗｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ⁃Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５１９４５２ ６ ００ ／ ２３ ６８ ＋ ∞

２１ 假定蛋白 Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ⁃Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２３６３１ ８ １４ ／ ３１ ９６ １ ７２ ± ０ １０（ ＋ ）

２３ 假定蛋白 Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＲＣＯＭ＿０７２２８８０⁃ Ｒ． ｃｏｍｍｕｎｉｓ ＸＰ＿００２５２４８５０ ６ ２９ ／ ４５ ５０ ２ ９８ ± ０ １９（ － ）

２７ 未知蛋白 Ｕｎｎａｍｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔ⁃ Ｇ． ｍａｘ ＣＡＮ０８８２５ ５ １６ ／ ２５ １３ ２ ２２ ± ０ １５（ ＋ ）

２８ 假定蛋白 Ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＰＲＵＰＥ＿ｐｐａ０２３９６９ｍｇ，ｐａｒｔｉａｌ⁃Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ＸＰ＿００７１９９３３７ ７ ８５ ／ １７ ２５ ２ ３４ ± ０ １９（ ＋ ）

（ ＋ ）表示蛋白质点表达上调；（ － ）表示蛋白质点表达下调

（ ＋ ）ｉｎｄｉｃａｔｅ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍａｔｃｈｅｓ ａｆｔｅｒ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ，ａｎｄ（ － ）ｉｎｄｉｃａｔｅ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｍａｔｃｈｅｓ
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对成功鉴定到的 ２７ 个蛋白质按功能分类，其中

参与能量代谢的蛋白质占 ３０％ ，分子伴侣占 １５％ ，
蛋白质合成占 １１％ ，氢氰酸代谢占 ７％ ，结构蛋白占

４％ ，氨基酸代谢占 ４％ ，未知功能蛋白占 ２９％ 。 表

明亲和力与这些代谢过程息息相关，多种代谢共同

调节木薯授粉后亲本的亲和过程，其中能量代谢起

重要作用。

３　 讨论

不同种质作母本其稔实率差异明显，从而说明

不同种质作为母本，其广义的亲和力有很大的差异，
这跟单一组合的正反交亲和力的结果一致，观点与

李开绵等［１５］的研究结果一致。 ３ 个品种中，ＳＣ５ 作

母本较好。 不同的种质作父本其稔实率差异明显，
从而说明不同种质作为父本，其广义的亲和力有很

大的差异，这跟单一组合的正反交亲和力的结果一

致。 ３ 个品种中，ＳＣ７ 作父本较好。
杂交亲和力高低与很多因素有关，如花粉活力、

授粉数量、日最高和最低温度及日最高和最低湿度

等［１６］。 在杂交过程中，亲本组配正反交对杂交亲和

力也有较大的影响，如李开绵等［１５］ 通过正反交试验

得出同一组合的正反交其亲和力是有差异的，而稔

实率的高低与母本的关系颇大。 本研究中也有

ＳＣ５、ＳＣ６、ＳＣ７ 的正反交试验，共配组了 ６ 个正反交

组合，试验结果表明，不同父母本正反交稔实率差异

明显；其中 ＳＣ ５ × ＳＣ ７ 平均稔实率为 ２６ ２２％ ，
ＳＣ ７ × ＳＣ ５ 平均稔实率为 １１ １３％ 。 因此，在杂交

过程中，正反交对结实率有较大的影响。 本试验结

果与李振坚等［１７］对重唇石斛的研究结果一致。
本研究选用正反交稔实率相差最大的母本 ＳＣ５

和 ＳＣ７ 研究花柱对杂交亲和力的蛋白质调控水平，
经过二级质谱技术鉴定到其中的 ２７ 个蛋白质中，１９
个蛋白质点出现上调表达，包括 ７ 个参与碳代谢及

能量代谢的蛋白，４ 个分子伴侣，１ 个参与氨基酸代

谢的蛋白，１ 个结构蛋白以及 ６ 个未知功能的蛋白

质。 说明与 ＳＣ７ 相比，ＳＣ５ 的柱头参与这几类的代

谢活动更为旺盛。 同样参与蛋白质合成及氢氰酸代

谢的蛋白均表达下调，表明此代谢过程也与高亲和

力息息相关。 而与对照相比，出现的组氨酸激酶

（点 １４）可能与 ＳＣ５ × ＳＣ７ 的高亲和力有很大的相

关性，由于无法排除品种间柱头蛋白质存在的差异，
因此蛋白质与高亲和力的相关性仍需进一步研究。

杂交能够促进基因重组从而获得更好的性状，
因此广泛开展杂交育种研究是遗传改良的重要途径

之一［１８］。 杂交亲和性与很多因素有关，如花粉的生

活力、日最高、最低温度和湿度及双亲的遗传背景

等。 蛋白质组的研究结果也显示杂交亲和性是一个

复杂的生理过程，是很多外界环境因素与蛋白质相

互作用协调的结果。 同一母本，不同父本间杂交亲

和力的差异仍然需要从生理结构、显微结构、分子水

平等多个方面进行更深入的研究。
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