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摘  要：本研究以白肉火龙果（Hylocereus undatus）为材料，研究茉莉酸甲酯（MeJA）处理调控白肉火龙果采后成熟

的机制。利用高通量测序的数字基因表达谱（DEGs）技术，对 MeJA 处理 16 d 的白肉火龙果果实和对照组的样品进行

差异基因表达谱分析。结果显示，MeJA 处理导致 15 596 个基因差异表达，其中上调表达基因 6135 个，下调表达基因

9461 个。GO 功能显著性富集分析表明，差异表达基因主要涉及细胞过程、生物调节、物质合成、催化活性、结合活

性和转运活性等。KEGG 基因通路富集分析发现，差异表达基因富集于多条代谢通路上，主要涉及光合作用、植物激

素信号转导、蛋白质加工、淀粉和糖类代谢等代谢途径。进一步分析发现，MeJA 处理导致多个参与乙烯信号途径和细

胞壁代谢途径的基因表达量显著下调，如 ERF、EIN、XTH、PG 和 PME 家族成员等。上述结果表明，MeJA 处理可能

抑制了乙烯信号转导和细胞壁代谢过程，从而延缓白肉火龙果采后成熟，延长果实的贮藏时间。本研究结果将为热带

特色水果采后保鲜技术的开发与应用奠定基础。 
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Abstract: The molecular mechanism underlying white-fleshed pitaya (Hylocereus undatus) in response to MeJA treat-
ment during the fruit postharvest ripening was investigated. The differentially expressed genes (DEGs) response to 

MeJA treatment were analyzed by the digital gene expression profiling technology. The results showed that compared 
with the control, a total of 15 596 DEGs, including 6135 up-regulated genes and 9461 down-regulated genes, were 

identified. Gene ontology analysis showed that most DEGs were involved in cell metabolism, biological regulation, 
biosynthesis, catalysis, binding activities and transport activities. KEGG pathway enrichment analysis revealed that all 

DEGs were assigned in many pathways, mainly involving in photosynthesis, plant hormone signal transduction, protein 
processing and starch and carbohydrate metabolism. Moreover, the transcripts of most genes involved in ethyl-

ene-signaling transduction and cell-wall degradation, belonging to ERF, EIN, XTH, PG and XTH family, were found to 
be significantly down-regulated. These results strongly suggest that MeJA treatment may be involved in delaying the 

softening of white-pitaya by restraining the ethylene-signaling transduction and retarding the degradation of cell wall 
during postharvest ripening. The results would lay a foundation for further research on developing the more efficient 

postharvest preservation technology for tropical fruits. 
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白肉火龙果（Hylocereus undatus）又名红龙

果、仙蜜果和情人果等，是仙人掌科（Cactaceae）

量天尺属（Hylocereus）植物[1]。火龙果作为一种

新型的保健水果，富含膳食纤维、蛋白质和维生素

等营养物质，其花中也含有大量的药效成分[2-3]。

20 世纪 90 年代，火龙果被引种至我国台湾、广

东、四川和云南等地区并大规模种植，加速了火

龙果产业发展[4]。由于火龙果的含水量大，在运

送期间极易发生劣变，出现果皮皱缩、果肉褐变

和腐烂变质等现象[5]。研究发现，火龙果在常温

状态下储存 3 d 左右就会出现鳞片黄化、萎蔫和

果实腐烂等现象，造成巨大的经济损失[6]。此外，

随着火龙果种植面积不断扩大，火龙果的病虫害

也日趋严重，对产量和质量都造成了严重不利影

响[7]。因此，通过利用化学生物保鲜剂维持采后

火龙果的品质，延长火龙果果实的贮藏期，对火

龙果产业的可持续性发展具有重要意义。 

茉莉酸甲酯（methyl jasmonate, MeJA）是一

种天然植物生长调节物质，在植物的应激反应和

次生代谢过程中作为一种信号分子，调控着植物

体的生长发育和各种抗逆反应[8]。WANG 等[8]发

现 MeJA 处理不仅能够激发植物防御基因的表

达，还能够改变挥发性信号化合物的释放以吸引

害虫的捕食者或天敌，从而提高植物对病虫害的

抗性。此外，研究发现外源MeJA处理番茄（Solanum 

lycopersicum）[9]、葡萄（Vitis vinifera）[10]、香蕉

（Musa nana）[11]、苹果（Malus pumila）[12]、柿

子 （ Diospyros kaki ） [13] 、 蓝 莓 （ Vaccinium 

uliginosum）[8]和杧果（Mangifera indica）[14]等果

实，能够增强果实抗性，减少腐烂，有效地延长

果实储藏期。如 HASAN 等[13]发现 MeJA 处理能

够改变柿果的色泽及果实中抗氧化物酶等的活

性；唐伟杰等[12]证实低浓度的 MeJA 能够通过减

缓膜脂过氧化，降低果实采后褐变，进而维持苹

果常温贮藏品质。尽管 MeJA 在水果保鲜方面的

应用研究相对较多，但主要集中在对果实的生理

变化方面的影响，而有关 MeJA 调控果实保鲜的

分子机理的研究在国内外仍相对较少。 

基于转录组测序（RNA-seq）的数字基因表

达谱（DGE）技术是指通过利用新一代高通量测

序技术快速检测生物体的基因表达情况，筛选出不

同条件下的差异表达基因，从而揭示差异表达基因

功能及参与的生物代谢途径[15]。目前此技术因为

精确性高、重复性好和通量高等优点已经在基础医

学和生物科学研究等领域广泛应用。学者们利用该

技术对西瓜（Citrullus lanatus）[16]、桃（Amygdalus 

persica）[17]、哈密瓜（Cucumis melo）[18]和甘蔗

（Saccharum officinarum）[19]等进行了基因表达模

式的转录水平分析。本研究通过利用 DGE 技术对

MeJA 处理的白肉火龙果果实总 RNA 测序，筛选

出 MeJA 处理后的差异表达基因，并将差异表达

基因进行 GO、KEGG 富集分析，明确差异表达

基因的功能与表达情况，旨在揭示 MeJA 处理下

影响白肉火龙果果实采后成熟的分子调控机制。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

白肉火龙果购于广东省湛江市麻章果树种植

场。挑选质量、果皮颜色、大小一致且无机械损

伤的白肉火龙果果实，用 1%（V/V）NaClO 灭菌

5 min，用自来水充分清洗干净。将灭菌后的果实

分为 MeJA 处理组（MeJA）和对照组（CK），每

组设置 4 个重复。MeJA 组用浓度为 1.0 mmol/L

的 MeJA 浸泡 30 min，CK 组则用蒸馏水浸泡

30 min，待其表面干燥后，再将所有的火龙果密

封于同样条件的保鲜盒中，置于常温保存。16 d

后从每组中收取 4 个果实样品，用锡箔纸包好再

放入样品袋中，做好标记，随后利用液氮快速冰

冻处理以防止酶对组织的降解，储存在超低温冰

箱中，用于总 RNA 提取。 

1.2  方法 

1.2.1  RNA 提取、纯度检测和文库构建  用植物

总 RNA 提取试剂盒提取处理后火龙果果实的总

RNA，将提取的总 RNA 样品送至广州基迪奥生

物科技有限公司进行 RNA 纯度的检测，将检测合

格的 RNA 样品进行 mRNA 的富集、双链 cDNA

的合成和文库构建，采用 Illumina HiSeqTM 2500

平台进行转录组测序[20-22]。利用 RSEM 软件的

bowtie2 将 Trinity 拼接得到的转录组作为参考序

列。为保证测序得到的原始数据的质量，对 raw 

reads 数据进行过滤，剔除低质量数据，将过滤后

的 clean reads 与参考转录组进行比对。 

1.2.2  基因富集和差异表达基因可视化分析  对

read count 数据进行标准化处理，然后利用 DESeq

技术对处理组和对照组序列进行差异分析[22]。对

差异基因进行 GO 功能富集分析，筛选条件为 P

≤0.05；KEGG 富集分析，筛选条件为 Q≤0.05。

利用 FDR 与 log2FC 来筛选差异基因，筛选条件
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为 FDR≤0.05 且|log2FC|>1。使用 GOseqR 软件对

差异表达基因进行 GO 富集分析，使用 KOBASs

软件对差异表达基因进行 KEGG 富集分析，使用

TBtools 软件制作热图。 

2  结果与分析 

2.1  表型分析 

为探究茉莉酸甲酯对白肉火龙果采后成熟

的影响，本研究对处理 16 d 的白肉火龙果果实

硬度和可溶性固形物含量进行分析，结果如图 1

所示。与对照组相比，MeJA 处理导致白肉火龙

果果实硬度增加了 17.1%，果实内部可溶性固形

物减少了 20.8%，表明 MeJA 处理可能通过调控

火龙果果实硬度和可溶性固形物含量影响火龙

果采后成熟。 

 

 
*表示差异显著（P<0.05）。 

* indicates significant difference (P<0.05). 
图 1  MeJA 处理下白肉火龙果果实硬度（A）和 

可溶性固形物含量差异（B） 
Fig. 1  The differences of fruit firmness (A), and total 

soluble solids (B) in pitaya fruit response to MeJA treatment 
during postharvest ripening 

 
2.2  测序基因质量评估 

CK和MeJA处理的测序数据经过过滤低质量

数据后分别获得 19 847 126 和 22 263 172 条有效

序列，分别占原始序列总数的 95.53%和 96.73%。

CK 和 MeJA 处理的低质量 reads 数的占比分别为

4.45%和 3.24%。将过滤后的数据与参考基因组序

列进行比对，发现 CK 和 MeJA 处理中可以比对

到唯一基因上的 reads 数分别占总 reads 数的

10.90%和 18.17%，表明白肉火龙果基因组注释信

息相对较少。此外，分析利用测序饱和度检测白

肉火龙果的测序量和检测到的基因数量之间的协

同性，结果发现 MeJA 处理中被检测基因数量饱

和曲线较 CK 更快达到饱和，因此测序数据足以

满足后续分析的要求。 

2.3  MeJA 处理白肉火龙果的差异表达基因分析 

对 CK 与 MeJA 处理的白肉火龙果果实组织

中的差异表达基因分析，结果显示 MeJA 处理导

致 15 596 个基因差异表达，其中 6135 个基因上

调，9461 个基因下调，差异表达基因中下调基因

的数目明显高于上调基因数，下调基因数目占总

差异基因数目的 60.66%，这说明 MeJA 处理可能

通过在分子水平上影响多个基因的表达，进而影

响果实采后成熟（图 2）。 
 

 

图 2  MeJA 处理白肉火龙果的差异表达基因分析 
Fig. 2  Overview of differential expression genes in 

white-fleshed pitaya response to MeJA treatment 
 

2.4  差异表达基因的 GO 功能显著性富集分析 

利用 COG（Cluster of Orthologous Groups of 

proteins）数据库对 MeJA 处理的白肉火龙果差异

表达基因进行功能分类，其中 GO 分为 3 个大类，

分别是生物过程（biological process）、细胞组分

（ cellular component）和分子功能（ molecular 

function）。由图 3 可知，MeJA 处理 16 d 后，差异

表达基因共涉及 45 个 GO 分类条目，其中参与生

物过程、分子功能和细胞组分相关的 GO 条目分别

有 18、12 和 15 条，分别占总数的 40.0%、26.7%

和 33.3%。参与生物过程的差异基因主要主要包括

代谢过程（2124 个上调，2495 个下调）、多组织过

程（122 个上调，122 个下调）、单一组织过程（1555

个上调，1951 个下调）和生物调节（670 个上调，

698 个下调）等；参与细胞组分的差异基因主要包

括细胞组分（1646 个上调，2018 个下调）、膜及膜

组分（1120 个上调，1652 个下调）和细胞器及其

组分（1529 个上调，2249 个下调）等相关过程的

基因；参与分子功能的差异基因主要包括催化活性 
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图 3  差异基因 GO 分类 
Fig. 3  Gene ontology categories of DEGs 

 
（1888 个上调，2207 个下调）、结合活性（1752

个上调，1793 个下调）和转运活性（168 个上调，

215 个下调）等。从显著富集的 GO 分类条目可知，

MeJA 处理 16 d 后火龙果的差异表达基因主要参

与多组织过程、发育过程、生物节律、细胞连接、

膜及膜组分、电子载体活性和催化活性等，其中下

调表达的差异基因均多于上调表达差异基因。 

2.5  差异基因的 KEGG 基因通路富集分析 

利用 KEGG 数据库对差异表达基因进行代谢

通路富集分析，白肉火龙果在 MeJA 处理 16 d 的

差异表达基因被注释到 125 条代谢通路（KEGG 

Pathway）上，富集最为显著的前 20 条通路如图

4 所示。其中，富集差异基因数目最多的途径主

要包括核糖体途径（ ko03010）、碳循环途径

（ko01200）、氧化磷酸化（ko00190）、光合碳固

定（ko00710）、氨糖和核糖代谢（ko00520）和乙

醛酸代谢（ko00630）等途径。拥有差异表达基因

数目最多的是核糖体途径，该途径中鉴定出 103

个上调表达基因和 221 个下调表达基因。同时，

碳循环途径所含的差异表达基因仅次于核糖体途

径，分别有 106 个上调表达基因和 156 个下调表

达基因。此外，参与氧化磷酸化和 TCA 循环途径

的差异表达基因分别为 161（117 个下调表达基

因，44 个上调表达基因）和 70 个（19 个上调表

达基因，51 个下调表达基因）。 

KEGG 基因通路富集分析与 GO 功能富集分

析结果一致，表现为差异表达基因主要参与细胞

内三羧酸循环、氧化磷酸化过程、有机体碳循环

和氨基酸代谢等过程。上述结果表明，MeJA 可

能通过影响白肉火龙果果实内能量代谢和物质循

环等过程，进而影响白肉火龙果果实的采后成熟。 

2.6  MeJA 处理下白肉火龙果果实生长素和乙

烯通路相关基因的表达变化 

植物激素是一类对植物代谢和生长发育具有

重要调控作用的化学物质。为进一步探究 MeJA

调控白肉火龙果采后成熟的机制，本研究分析

MeJA 处理 16 d 的白肉火龙果果实的转录组数据，

并对转录组中激素信号途径响应相关的蛋白编码

基因的转录水平进行比较分析，包括 15 个生长素

响应因子 ARF（auxin-response factor）、5 个生长

素外排转运蛋白 PIN（auxin efflux carrier com-

ponent）、3 个生长素结合蛋白 ABP（auxin-binding 

protein） 以及乙烯信号转导途径中 3 个乙烯上游

受体因子 ETR（ethylene receptor）、5 个 EIN 成员 



260 热 带 作 物 学 报  第 46 卷 

 

 

图 4  差异基因 KEGG 富集分析 
Fig. 4  KEGG enrichment analysis of differently expressed genes 

 

（ethylene insensitive protein）和 24 个乙烯响应因

子 ERF/ABI4/CRF（ethylene-responsive transcrip-

tion factor）等。由图 5 可知，与 CK 相比，MeJA

处理导致 13 个生长素代谢途径相关基因的表达

量明显上调，且至少上调 1.2 倍。其中 IAA16

（Unigene0000823）、ARF（Unigene0013726）、

ARF18（Unigene0017453）以及 PIN（Unigene-

0053295）等基因的表达量甚至上调约 13 倍。同

时，MeJA 也导致 20 个生长素相关基因的表达量

显著下调。此外，MeJA 导致 4 个乙烯相关基因

（Unigene0011639、Unigene0028216、Unigene00-

40632 和 Unigene0044750）的表达量上调 12 倍，

8 个乙烯信号途径基因的表达量下调 10 倍以上，

包括 EIN3（Unigene0012846）、ERF（Unigene-

0015368、Unigene0019345 和 Unigene0037933）、

CRF（Unigene0022674）、ABI（Unigene0016273）、

ABR（Unigene0017926）和 ERS（Unigene0028469）。

以上结果表明 MeJA 通过影响生长素和乙烯信号

途径来影响白肉火龙果采后成熟过程。 

2.7  MeJA 处理下白肉火龙果果实生长素和乙

烯通路相关基因的转录差异 

对 MeJA 处理的白肉火龙果果实中差异表达

基因进行进一步筛选，其中与细胞壁代谢相关的

基因共筛选到 58 个，主要包括果胶酶（pectinase）

家族基因 PE、多聚半乳糖醛酸酶（polygalact-

uronase ）基因 PG 、木葡聚糖内糖基转移酶

（xyloglucan endotransglucosylase）基因 XTH 和

细胞壁水解酶（cell wall-associated hydrolase）基

因 CWH 等（图 6）。其中，有 22 个细胞壁代谢相

关编码基因的表达量约降低 10 倍，如 3 个 PE 基

因（Unigene0010738、Unigene0017116 和 Uni-

gene0029700）和 11 个 PG 基因（Unigene0007056、

Unigene0011523 、 Unigene0011809 和 Unigene-

0012855 等）；此外，13 个细胞壁代谢相关基因的

表达量显著上调，包括 11 个 XTH（Unigene 

0006676、Unigene0013995、Unigene0015122 和

Unigene0029787 等）、1 个 PE（Unigene0013690）

和 1 个 PG（Unigene0018581）。综上可知，MeJA

可能通过降低细胞壁代谢相关基因的转录，进而

保持果实采后成熟阶段细胞壁结构的完整性，延

缓果实软化进程。 

2.8  MeJA 处理对白肉火龙果果实内呼吸代谢

途径关键基因的差异调控 

采后果实的衰老受果实内呼吸代谢途径影响，

而糖酵解（glycos lys i s ,  EMP）、柠檬酸循环

（tricarboxylic acid, TCA）和磷酸戊糖途径（pentose 

phosphate pathway, PPP）是植物内重要的呼吸代谢

途径。其中磷酸果糖激酶（phosphofructoskinase, 
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图 5  MeJA 处理的白肉火龙果果实中与生长素和乙烯相关的差异表达基因分析 

Fig. 5  Differently expressed genes involved in auxin and ethylene signaling pathway in white  
pitaya response to MeJA treatment 

 

 
图 6  MeJA 处理的白肉火龙果果实中与细胞壁代谢相关的差异表达基因 

Fig. 6  Differently expressed genes involved in cell-wall metabolism in white pitaya response to MeJA treatment 



262 热 带 作 物 学 报  第 46 卷 

 

PFK）、异柠檬酸脱氢酶（isocitrate dehydrogenase, 

IDH）、葡萄糖-6-磷酸脱氢酶（glucose-6-phosphate 

dehydrogenase, G6PDH）和 6-磷酸葡萄糖酸脱氢

酶（6-phosphogluconate dehydrogenase, 6PGDH）

是上述呼吸代谢过程中的关键限速酶，调控整个

呼吸代谢过程的速率和呼吸代谢类型的转变。

MeJA 处理对白肉火龙果果实内 PFK、 IDH、

G6PDH 和 6PGDH 等基因表达的调控如表 1 所

示，与 CK 相比，MeJA 处理 16 d 显著抑制果实

中 PFK 的转录，抑制果实内 EMP 途径，进而降

低了呼吸过程中底物的消耗。同时，MeJA 处理

也导致 2 个 IDH（Unigene0005502 和 Unige-

ne0008291）的表达量明显下调和 2 个 IDH

（Unigene0028329 和 Unigene0030950）的表达

量显著上调，进而影响 TCA 循环的速率。此外，

PPP 途径中多个 G6PDH 和 6PGDH 的表达量均

明显下调。综上可知，MeJA 可能通过影响呼吸

代谢速率延缓果实衰老。 
 

表 1  MeJA 处理对火龙果呼吸代谢过程关键基因的表达调控 
Tab. 1  Regulation of DEGs involved in respiratory pathways by MeJA treatment 

RPKM 基因 ID 
Gene ID CK MeJA  

log2Ratio
(MeJA/CK)

表达模式 
Expression pattern

P 值 
P value 

错误发现率 
FDR 

基因功能注释 
Gene function annotation

Unigene0021135 9.083 0.324 –4.810 下调 7.69E-06 2.62E-05 6-磷酸果糖激酶 

Unigene0026293 9.369 0.001 –13.194 下调 3.85E-06 2.62E-05 6-磷酸果糖激酶 

Unigene0005502 163.716 19.787 –3.049 下调 2.41E-85 2.62E-05 异柠檬酸脱氢酶 

Unigene0008291 73.609 0.001 –16.166 下调 9.98E-67 2.62E-05 异柠檬酸脱氢酶 

Unigene0028329 16.392 36.956 1.173 上调 5.51E-10 2.62E-05 异柠檬酸脱氢酶 

Unigene0030950 9.868 25.909 1.393 上调 2.27E-03 1.34E-05 异柠檬酸脱氢酶 

Unigene0000994 30.103 0.001 –14.878 下调 1.52E-08 7.57E-08 葡萄糖-6-磷酸脱氢酶 

Unigene0031937 29.464 72.880 1.306 上调 1.82E-25 3.99E-24 葡萄糖-6-磷酸脱氢酶 

Unigene0036186 7.787 0.001 –12.927 下调 1.56E-02 2.85E-02 葡萄糖-6-磷酸脱氢酶 

Unigene0029252 14.446 0.001 –13.818 下调 2.39E-19 3.55E-18 6-磷酸-葡萄糖酸脱氢酶

Unigene0029254 106.924 49.145 –1.121 下调 3.19E-23 6.21E-22 6-磷酸-葡萄糖酸脱氢酶

Unigene0029733 7.130 15.888 1.156 上调 4.18E-05 1.27E-04 6-磷酸-葡萄糖酸脱氢酶

Unigene0033845 29.490 0.001 –14.848 下调 6.05E-08 2.76E-07 6-磷酸-葡萄糖酸脱氢酶

Unigene0033847 20.125 43.051 1.097 上调 3.14E-09 1.72E-08 6-磷酸葡萄糖酸脱氢酶 

 

3  讨论 

近年来，水果保鲜技术是一个研究热点。以

前常用的保鲜方法是低温冷藏，但是通过外源激

素处理延长果实的储藏时间已经成为保鲜技术的

探索热点。部分研究发现，外源赤霉素处理有效

延缓香蕉果实衰老进程，保持果实品质，延长了

果实的贮藏期[23-25]。ZHOU 等[25]发现 0.5 mmol/L 

IAA 处理能够调控抗氧化酶活性和细胞壁代谢相 

关基因的表达，维持芒果的采后品质。火龙果作

为我国热带亚热带地区重要的经济型水果，具有

较高的经济价值和食用价值。火龙果果实主要于

夏秋季节采收，这 2 个季节雨水较多，且火龙果

果实水分多、含糖量高，不耐储藏，一般在采后

3 d 出现黄化、萎蔫等现象，7 d 后果皮出现皱缩，

12 d 后果实开始出现腐烂[26]。研究发现，MeJA 处

理能够显著影响番茄[27]、荔枝（Litchi chinensis）[28]、

猕猴桃（Actinidia deliciosa） [29]和桃（Prunus 

persica）[30]等果实的品质，明显延长果实储藏时

间，减少果实腐烂的机率。尽管多个研究均证实

MeJA 能改变果实的生理生化特性，延缓果实采

后腐烂，但有关具体机制的报道仍不清楚[31-36]。 

近年来，随着高通量测序技术的应用，转录

组测序分析技术逐步用来揭示植物响应逆境胁迫

和采后水果保鲜的机制。本研究通过利用转录组

技术对 MeJA 处理的白肉火龙果果实进行差异表

达结果分析。高通量测序结果显示，与 CK 相比，

MeJA 处理导致 15 596 个基因的表达量有显著变

化，其中上调表达基因有 6135 个，下调表达基因

有 9461 个。与对照组相比，火龙果响应 MeJA 处

理的差异表达基因分布于多个代谢途径，具有功

能多样性。GO 功能显著性富集分析显示，差异

基因分布的范围很广，主要包括细胞代谢过程、
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生物调节、发育过程、催化活性、结合活性和转

运活性等，这说明 MeJA 调控白肉火龙果成熟过

程的转录系统是一个高度开放且敏感的表达系

统，其中大量基因的差异性表达影响果实内众多

生物化学反应过程。进一步利用 KEGG 数据库对

差异基因进行 Pathway 显著性富集分析发现，这

些差异基因主要参与果实成熟过程中的生物代谢

途径，如 TCA 循环途径、氧化磷酸化途径和有机

体碳循环途径等，这与柿果和番茄中的研究结果

相一致[37-38]，表明 MeJA 能通过影响果实内物质

代谢与循环影响果实成熟。 

果实在成熟过程中会发生一系列生理改变，

如果实颜色、内容物、香气物质的含量变化[39]。

果实的成熟是一个复杂的过程，涉及多种植物激

素的参与，如生长素和乙烯等。艾辛梓[38]发现外

源生长素 2, 4-D 能够抑制樱桃番茄果实中乙烯的

产生和类胡萝卜素的积累，从而延缓果实成熟。

本研究发现 MeJA 处理影响多个生长素代谢途径

中相关基因的转录，表明 MeJA 通过影响生长素

的合成与降解影响果实成熟。在番茄中，敲除突

变体 ein3 表现出果实不成熟的表型[39-40]。在番木

瓜中，乙烯诱导的生长素转录因子 CpARF2 被证

实能够与乙烯信号因子 CpEIL1 发生互作，增强

CpEIL1 对下游细胞壁代谢基因 CpXTH12 和

CpPE51 的表达，进而促进果实成熟[41]。本研究

发现 8 个乙烯信号途径相关基因（如 EIN3、ERF、

CRF 和 ABR 等）的表达水平受 MeJA 处理显著抑

制，表明 MeJA 可能通过抑制乙烯的生成延缓果

实衰老。细胞壁代谢相关酶类在促进果实成熟方

面发挥重要作用，如果胶甲酯酶、多聚半乳糖醛

酸酶和木葡聚糖内糖基转移酶等 [41]。本研究发

现，MeJA 处理导致多个参与细胞壁代谢的基因

表达量呈现出差异变化，其中 22 个细胞壁代谢相

关基因的表达量下调约 10 倍，而 13 个相关基因

的表达量上调，这与 WANG 等[42]在蓝莓和苹果中

的研究结果相一致，表明 MeJA 能够影响细胞壁

降解相关基因的表达量以延缓果实的软化。 

综上，通过对 MeJA 处理组和 CK 对照组的

果实样品进行 RNA-seq 分析，比较 2 组的差异基

因可知，大量与果实生长发育、生物代谢过程和

激素信号转导途径有关的基因均参与了白肉火龙

果对 MeJA 处理的响应。MeJA 通过调控白肉火龙

果果实中激素（如生长素和乙烯）信号途径以及

细胞壁代谢过程中相关基因的表达，抑制白肉火

龙果果实软化，延长果实的贮藏期。本研究初步探

讨了 MeJA 处理对白肉火龙果采后成熟的分子调

控机制，为火龙果采后保鲜的研究奠定理论基础。 
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