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摘要: 【目的】类胡萝卜素含量是影响番茄 Solanum lycopersicum 果实色泽和口感的重要因素。本研究旨在解析

在番茄成熟过程中茉莉酸对类胡萝卜素积累的影响。【方法】采摘授粉后 38 d的番茄果实，施加外源激素及抑制

剂，培养 5 d后检测果实中类胡萝卜素的含量，并利用 qRT-PCR 技术系统分析番茄成熟过程中类胡萝卜素合成

基因的表达变化，研究茉莉酸、乙烯及抑制剂对这些基因表达的影响。【结果】乙烯和茉莉酸甲酯处理组番茄类

胡萝卜素的质量浓度是对照组的 1.73 和 1.65 倍，且类胡萝卜素合成相关基因 SlCRTISO、SlPSY1 的表达量上

调。此外，乙烯生物合成通路基因 SlACS1、SlACS2 、SlACS3、SlACO1、SlACO2、SlACO3、SlACO5 和 SlACO6 及

乙烯信号转导通路基因 SlERF.B3、SlEIL2 的表达量上调，茉莉酸信号转导通路核心基因 SlMYC2 的表达量也上

调。【结论】茉莉酸甲酯对番茄果实中类胡萝卜素积累具有上调作用，并影响主导果实成熟的关键激素−乙烯

的合成及信号转导。本研究结果为发现茉莉酸调控番茄果实中类胡萝卜素合成的机制提供了较为重要的线索，

对实现番茄果实的成熟调控有指导意义。
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Abstract: 【Objective】Carotenoid  content  is  an  important  factor  affecting  the  color  and  taste  of  tomato

(Solanum  lycopersicum)  fruit.  This  study  aims  to  investigate  the  effect  of  jasmonic  acid  on  carotenoid

accumulation  during  tomato  ripening, 【Method】Tomato  fruits  at  38  days  after  pollination  were  harvested,
 

 
 

收稿日期：2025–02–20　　网络首发时间：2025–07–14 15:00:18

首发网址：https://link.cnki.net/urlid/44.1110.S.20250714.1425.007

作者简介：李　结，E-mail: 3221314402@qq.com；通信作者：陈银华，主要从事热带作物与微生物互作基础及调控研究，
E-mail: yhchen@hainanu.edu.cn；于晓惠，主要从事番茄基因功能研究，E-mail: xiaohuiyu@hainanu.edu.cn

基金项目：海南省自然科学基金面上项目 (324MS011)；海南省自然科学基金青年基金项目 (322QN330)；国家自然科学基金
地区基金 (31960526)

 

华南农业大学学报 Journal of South China Agricultural University 2025, 46(5): 740-748 DOI: 10.7671/j.issn.1001-411X.202502017

 
 

mailto:3221314402@qq.com
mailto:yhchen@hainanu.edu.cn
mailto:xiaohuiyu@hainanu.edu.cn
https://doi.org/10.7671/j.issn.1001-411X.202502017
https://doi.org/10.7671/j.issn.1001-411X.202502017
https://doi.org/10.7671/j.issn.1001-411X.202502017


treated with exogenous hormones and their inhibitors and cultivated for five days. The carotenoid content was

measured, and the expression changes of carotenoid synthesis genes during tomato ripening were systematically

analyzed  using  qRT-PCR  technology.  The  effects  of  jasmonic  acid,  ethylene  and  their  inhibitors  on  the

expression  of  these  genes  were  studied. 【Result】The  results  showed  that  methyl  jasmonate  and  ethylene

treatments increased the carotenoid mass concentrations to 1.65-fold and 1.73-fold of the control, respectively,

and upregulated the expression levels of carotenoid synthesis-related genes SlCRTISO and SlPSY1. In addition,

the  expression  levels  of  ethylene  biosynthesis  pathway  genes  SlACS1,  SlACS2,  SlACS3,  SlACO1,  SlACO2,

SlACO3, SlACO5 and SlACO6, and ethylene signal transduction pathway genes SlERF.B3 and SlEIL2 were up-

regulated. The expression of the core gene SlMYC2 of the jasmonic acid signal transduction pathway was also

up-regulated. 【Conclusion】Methyl  jasmonate  positively  regulates  carotenoid  accumulation  in  tomato  fruits,

and  affects  the  synthesis  and  signal  transduction  of  ethylene,  the  key  hormone  controlling  fruit  ripening.  This

study  provides  important  clues  for  understanding  jasmonic  acid-mediated  regulation  of  carotenoid  synthesis,

with implications for controlling tomato fruit ripening.

Key words:  Solanum lycopersicum; Ethylene; Methyl jasmonate; Carotenoid; Gene expression
  

ε

番茄 Solanum lycopersicum 是全球重要的蔬菜

作物，具有显著的经济价值和营养价值。在果实成

熟过程中，伴随果实颜色、口感、风味及硬度等一系

列变化[1]，这些变化受外部信号、内源激素和遗传调

节因子的影响[2-3]。色泽的变化是源于类胡萝卜素的

大量积累和叶绿素的降解。类胡萝卜素含量是影响

番茄果实色泽和口感的重要因素。番茄果实转色伴

随着叶绿体向有色体转变，在有色体中类胡萝卜素

积累。类胡萝卜素种类繁多，主要包括红色的番茄

红素和黄色的 β−胡萝卜素[4]。类胡萝卜素主要在植

物的质体中合成，合成过程中所需的相关酶由核基

因编码，并被转运到质体中直至成熟[5]。类胡萝卜

素的合成过程为：由两分子的牻牛儿牻牛儿基二磷

酸 (Geranylgeranyl pyrophosphat，GGPP) 缩合并在

八氢番茄红素合酶 (Phytoene synthase，PSY) 的作

用下形成无色的八氢番茄红素，经八氢番茄红素脱

氢酶 (Phytoene desaturase，PDS) 和 ζ−胡萝卜素脱氢

酶 (ζ-carotene desaturase，ZDS) 脱氢形成顺式番茄

红素，然后由类胡萝卜素异构酶 (Ca ro t eno i d
isomerase，CRTISO) 异构为反式番茄红素，在番茄

红素 β−环化酶 (Lycopene beta cyclase，LCYB) 和番

茄红素 −环化酶 (Lycopene epsilon cyclase，LCYE)
的催化下进行环化，分别生成 α−胡萝卜素和 β−胡
萝卜素，番茄红素的环化导致了类胡萝卜素的多样

性 [ 6 ]。在许多植物中，LCYBs 由 2 个基因编码：

LCYB1 编码质体特异性番茄红素环化酶，强烈激活

并促进 β−胡萝卜素积累，LCYB1 转录本在叶片、花

被片和柱头中表达较低；LCYB2 是通过基因复制衍

生的 LCYB1 旁系同源物，研究表明，LCYB2 转录调

控的缺失可能是导致植物类胡萝卜素含量低的原

因[7-8]，质体特异性 LCYB2 的下调让番茄红素大量

积累，并使番茄果实呈现深红色[9]。

乙烯 (Ethylene，ET) 对呼吸跃变型果实的成熟

至关重要，其生物合成和信号转导途径已被深入研

究[1,10]。大量研究表明，ET 通过调控 ET 应答基因的

转录来调控果实成熟，包括 ET 应答因子 ERF 家族

基因和  ET 不敏感 3 (EIN3/EIL) 转录因子基因，

目前鉴定的多数 ERFs 都可以被 ET 诱导，并且均

与果实成熟密切相关[11-12]。番茄中， SlERF.B3 参与

调控 ET 的生物合成以及类胡萝卜素积累 [13 ]，而

SlERF6 是类胡萝卜素积累的负调控因子。RNAi 沉
默 SlERF6 果实类胡萝卜素含量，相较于野生型，表

型出现更高的类胡萝卜素积累水平。SlERF6 对外

源 ET 有响应，且在成熟突变体 rin 中，SlERF6 的表

达水平均显著下降，表现出 ET依赖性[14]。 此外，初

级响应因子 EIN3 是次级响应因子 ERF1 表达的必

要条件。过表达 EIN3 的转基因植物中，ERF1 组成

型表达会激活多种 ET 反应基因和表型。ERF1 作
用于 EIN3 和 ET 信号通路的下游，这表明核蛋白

EIN3 和 ERF1 在由 ET气体引发的转录调控级联中

依次发挥作用[15]。EIN3/EIL 包含 1个小的转录因子

基因家族，且不同的 SlEIL 家族基因在番茄果实发

育过程中具有不同的转录水平，表明 SlEIL 之间的

作用不同 [10 ,16]。在番茄果实成熟过程中，EIL2 对
β−胡萝卜素和抗坏血酸的积累具有调控作用，

SlEIL2 可直接调控 SlERF.G6 和 SlERF.H30 的转

录，从而增加 SlLCYB2 的表达，以促进番茄红素向

黄色的 β−胡萝卜素的转化[17]。
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茉莉酸 (Jasmonic acid，JA) 是一种近几年才被

认识到的植物激素。JA 在植物中参与抗性调控、花

粉育性、次生代谢产物合成等过程[11]，除此之外，JA
还与果实成熟的多种性状密切相关，包括 β−胡萝卜

素、酚类物质、芳香物质的合成以及果实软化过

程[18] ，从而影响果实成熟。JA 在不同果实的成熟调

控中发挥着不同的作用，甚至有时表现出相反的功

能。在桃子中，外源施用茉莉酸甲酯   (Me thy l
jasmonate，MeJA)会负调控 ET 及 吲哚乙酸 (Indole-
3-acetic acid，IAA) 的生物合成及信号转导通路，使

ET 合成基因 ACS1 和 ACO1 及受体基因 ETR2 在
成熟初期短时下调，同时生长素的合成、转运及感

受基因的表达也发生下调，从而阻碍成熟进程[19-20]。

然而，对于大多数果实而言，JA 的作用则是加速成

熟。在苹果中，JA 通过诱导信号转导途径中的

MdMYC2 基因的表达，促进其与 ET 生物合成基因

MdACO1 和 MdACS1 启动子的结合，从而提高果实

中的 ET 含量[21]。在番茄中，SlMYC2 过表达能增加

果实中番茄红素和类胡萝卜素的含量 [22-23]。在猕猴

桃中，联合施用 JA 和 ET，也可以通过影响 NAC 基
因与 ACS 基因启动子的结合，增加 ET 含量[24]。在

番茄中，JA 熏蒸处理可以增加番茄果实中番茄红

素、类胡萝卜素、α−萜类、愈创木酚及其他风味成

分、挥发物质以及可溶性固体的含量，同时抑制果

实软化的过程[25]。

综上所述，JA 对于果实成熟过程中的类胡萝

卜素积累具有一定的调控作用，但在番茄中，JA 对

于上述过程影响的研究较少。ET 在番茄成熟过

程中发挥了重要作用，JA 在影响果实成熟过程中

是否通过 ET 途径，这些也尚未可知。本研究对番

茄果实外源施用  Me JA、ET  及其乙烯抑制剂

(MCP)，探讨 JA 对果实中类胡萝卜素积累的影响

及可能的调控通路。通过这一研究，旨在深入分

析 JA 在番茄类胡萝卜素代谢途径中的作用，为进

一步研究 JA 在调控番茄果实成熟中的机制提供理

论依据。 

1   材料与方法
 

1.1    材料

本研究以番茄 AC (Solanum lycopersicum Mill.
cv Ailsa Craig) 为试验材料，种植于温室，营养土与

蛭石体积比为  3∶1 ，培养条件为：在恒温   (25±
1) ℃ 条件下白天 14 h 及夜间 10 h 培养，光照强度

250 mmol/ (m2 ·s) ，相对空气湿度 80%。选取授粉后

38 d 的番茄果实，进行不同激素处理，将处理后的

果实置于光照为 20 000 lux、温度为 25 ℃ 的条件下

培养。培养 5 d 后果实用于类胡萝卜素含量的检

测，将果实随机分为 5 组，放入专门用于作激素处

理的塑料瓶中，设置 CK、ET、MCP、MeJA和MCP+
MeJA 5 种处理，分别用蒸馏水、1 g·L−1 乙烯利 、
1 mg·L−1 MCP、100 µmol·mL−1 MeJA 和 1 mg·L−1

MCP+100 µmol·mL−1MeJA 将果实全部没过浸泡

1 h，将溶液全部倒掉，用喷壶把果实表面全部喷上

对应试剂，接着用密封袋将果实密封，并用黑色塑

料袋将其包裹放在 25 ℃ 培养箱中暗处理 24 h[26]，

每组处理 3 个重复，最后将处理的材料在液氮中速

冻，并于−80 ℃ 保存，用于之后的 RNA 提取。 

1.2    方法 

1.2.1    类胡萝卜素代谢相关基因的筛选与引物

设计　根据文献 [17, 27]筛选得到番茄类胡萝卜素

相关基因，使用  NCBI-Prime-BLAST 设计引物

(表 1) ，由北京擎科生物技术有限公司海口分公司

合成，引物用于 qRT-PCR分析。 

1.2.2    番茄类胡萝卜素含量测定　番茄类胡萝卜

素含量测定参照文献 [28]进行改进，类胡萝卜素的

质量浓度 (单位：μg·mL−1)用下列公式计算：

ρ(总类胡萝卜素) = D450 nm÷0.25×V样×1 000÷m，

式中，V 样为提取液体积，mL；m 为样本鲜质量，g。 

1.2.3    总 RNA 的提取与反转录　以激素处理后

的番茄果实为材料，采用 Trizol 法分别提取 RNA。
用琼脂糖凝胶电泳检测总  RNA 的质量，使用

NANODROP 2000c (Thermo, 美国) 测定其浓度和

纯度。根据反转录试剂盒 HiScript IV RT SuperMix
for qPCR (+gDNA wiper) 反转录 RNA。 

1.2.4    qRT-PCR 分析　以番茄果实各 cDNA 为模

板，根据 TaKaRa 公司的 TB GreenTM Premix Ex Taq
II (TIi RNaseH Plus) 说明书进行 qRT-PCR，检测目

的基因的表达情况。qRT-PCR 所使用的引物见

表 1，将第 1 链 cDNA 稀释至 100 ng·μL−1 作为模

板，以 SlASR1 为内参基因。反应体系为：TB GreenII
10 μL，cDNA 2 μL，正、反向引物各 1 μL，ddH2O
6 μL。反应程序为：95 ℃ 预变性 30 s；95 ℃ 变性

5 s，60 ℃退火 34 s，95 ℃延伸 15 s，40个循环；60 ℃
延伸 60 s。同一样品重复 3 个反应，相对表达量以

2−ΔΔCt 表示。 

1.2.5    数据分析　用Microsoft Excel进行数据处理

和计算，用 Graphpad Prism 进行 t 检验和单因素方

差分析，用 Graphpad Prism和 Adobe Illustrator软件

进行绘图。 
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2   结果与分析
 

2.1    ET 和 MeJA 促进番茄果实类胡萝卜素积累

ET 和 MeJA 处理的果实颜色比对照组更深

(图 1)，同时，ET 和 MeJA 处理组类胡萝卜素质量

浓度是对照组的 1.73和 1.65倍，而 MCP 抑制番茄

皮中类胡萝卜素的积累， MeJA 则缓解了部分 MCP
对番茄类胡萝卜素积累的抑制 (图 2)。这些结果表

 

表 1   引物信息

Table 1    Primer information
 

基因名称

Gene name
基因编号

Gene number
正向引物序列(5'→3')

Forward primer sequence
反向引物序列(5'→3')
Reverse primer sequence

SlPSY1 Solyc03g031860.3 AGAGGTGGTGGAAAGCAA TCTCGGGAGTCATTAGCAT
SlPDS Solyc03g123760.3 AAGGCGCTGTCTTATCAGGAAA TAAACTACGCTTGCTTCCGACA
SlZDS Solyc01g097810.3 ACCGTACAACTACGCTACAATGG CATCTGGCGTATAGAGGAGATTG
SlCRTISO Solyc10g081650.2 GCTTTGTGGCTTGAGTTGGG CTACCAGCATTCTGGGGCAA
SlLCYB Solyc04g040200.3 TTGACTTAGAACCTCGTTATTGG AACAGTTCCCTTTGTCATTATCTC
SlLCYE Solyc12g008980.2 GCCACAGGTTATTCAGTCGTCA CCAGTCCAAATAGGAAAAACGAT
SlACS1 Solyc08g008087.1 TGTGCTTCAAACAAAGGGACT AATCCATCCAATCTTCGAAACG
SlACS2 Solyc01g095080.3 TGGATGGAAAAGAAGCAACA TGAGGGAGGAATAGGTGACG
SlACS3 Solyc02g091990.3 TTTTGTCGAGTCCACTGCTC AGTCGAAAAACCCACTTGGA
SlACS4 Solyc05g050010.3 CAAGCACAATGGAAGAGGAA CTACGAGCGAGGAATTGGAG
SlACS5 Solyc04g077410.3 ACAATTGCGAATTGGGTTGT TTAATATATCTTCAATTTCCCTTTCAA
SlACS6 Solyc08g008087.1 AGAACAAGGAGCAAACTTGAAA TTCCTTGCTTGGACCATAGG
SlACO1 Solyc07g049530.3 TGCAAGTGCTTAGATCCCAAT ACCATACATAAGAAGAGCAAATAATG
SlACO2 Solyc12g005940.2 GTGCATAGAGTGATCGCACA CAACTAGAGCTGGTGCTGGA
SlACO3 Solyc09g089580 TTGATGATTACATGAAGTTATATGCTG CAATTTGATCAACTAATTCCACATT
SlACO4 Solyc02g081190 GGCTAAGGAGCCTAGGTTTGA AACAAATTCCCCCTTGAAAAA
SlACO5 Solyc07g026650.3 CACCTCGGCTTTCAGGATT GAAAAAGGGGAAAATATATCACTG
SlACO6 Solyc02g036350 AAGAGCCAAGGTTTGAAGCA TCTTTTCTTCCCATTCCCATT
SlMYC2 Solyc08g076930.1 TGGTGCTAGAGAGACGTGGA CACATTGGCACTGGAAGCAC
SlERF.B3 Solyc05g052030.1 TCCGATGACATCTCCCCTGT ATGGCCTTCTCCTTACCCCT
SlEIL1 Solyc06g073720.2 CTACCCCTCACACCTTGCAG TGCACTTTCCTTGGCTGTCA
SlEIL2 Solyc01g009170.3 CTGAAGGAGGCGGAAACAG AGCAGGTCCATTGCGATCAA
SlEIL3 Solyc01g096810.3 TTGATCGAAATGGCCCTGCT GGGTGGAGATACCCCCTTCT
SlEIL4 Solyc06g073730.2 GGGGTTCTGTGGGGATCTTG CGCTGTTAGGACACCAACCT
SlASR1 Solyc04g071610.3 CCTGTTCCACCACAAGGACAA GTGCCAAGTTTACCGATTTGC
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ET：乙烯，MeJA：茉莉酸甲酯，MCP：乙烯抑制剂，MeJA+MCP ：茉莉酸甲酯+乙烯抑制剂；标尺=2 cm。

ET: Ethylene, MeJA: Methyl jasmonate, MCP: Ethylene inhibitor, MeJA+MCP: Methyl jasmonate+ethylene inhibitor; Bar=2 cm.

图 1    不同激素处理后番茄果实的表型

Fig. 1    Phenotypes of tomato fruits after different hormone treatments
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明，ET 和 JA 在番茄类胡萝卜素积累过程中可能存

在相互作用，并且 JA 可能通过 ET 来调控类胡萝卜

素的合成。 

2.2    MeJA 诱导类胡萝卜素合成相关基因的表达

为了进一步从分子水平解析 JA 调控类胡萝卜

素合成的机制，我们在上述处理果实中检测了类胡

萝卜素合成途径基因的表达水平。结果 (图 3) 显

示：暴露于 ET 和 MeJA 的果实中，SlCRTISO 和
SlPSY1 基因的表达水平显著高于对照果实。与对

照果实相比，暴露于 MCP 或 MeJA+MCP 的果实

中， SlCRTISO、SlPDS 和 SlZDS 基因的表达水平显

著降低。而与番茄红素降解相关的基因 SlLCYB 和

SlLCYE 在 MCP 和 MeJA+MCP 处理组的表达水平

显著高于对照组。这些结果表明 ET 和 MeJA 均能

诱导番茄类胡萝卜素合成相关基因的表达，而 MCP
抑制上述基因的表达。同时，MeJA 能够在一定程

度上缓解 MCP 对上述基因的表达抑制作用，提示

JA 可能通过与 ET 信号通路的相互作用调控类胡

萝卜素的合成。 

2.3    MeJA 诱导 ET 生物合成关键基因的表达

已有文献报道，SlACS2 和 SlACS4 在 ET 诱导

下表达量上调，并且与果实成熟过程中表达量上

调，与果实成熟正相关，此外，SlACO1 和 SlACO4
的表达随果实成熟而被诱导，而 SlACO3 在果实成

熟前期表达量较高[29-30]。如图 4 所示，在 MeJA 处
理后分析果实中  S l A C S  基因的表达量，发现

SlACS1、SlACS2 和 SlACS3 基因表达量均显著高于

对照组，而 SlACS4、SlACS5 和 SlACS6 基因的表达

量均显著低于对照组。在  MeJA 处理的果实中，

SlACO1、SlACO2、SlACO3、SlACO5 和 SlACO6 基
因的表达量均显著高于对照组，而 SlACO4 基因的

表达量显著低于对照组。这些结果表明，MeJA 处
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图 2    乙烯和茉莉酸甲酯诱导野生型番茄类胡萝卜素的积累

Fig. 2    Carotenoid accumulation in wild-type tomato induced
by ethylene and methyl jasmonate
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图 3    促成熟激素及抑制剂对类胡萝卜素合成相关基因表达的影响

Fig. 3    Effects of maturation hormones and inhibitor on the expressions of genes related to carotenoid synthesis
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理显著影响与 ET 合成相关的关键基因表达，提示

JA 可能通过上调某些 ET 合成相关基因，调控 ET
的生物合成，从而促进果实的成熟过程。 

2.4    MeJA 影响番茄果实中激素信号转导途径基

因的表达

已有文献报道， JA 和 ET 均显著诱导番茄果实

中类胡萝卜素的合成 ，ET和 JA信号途径中多个基

因在类胡萝卜素积累中发挥功能[21,31]。本研究也检

测了上述基因的表达。结果 (图 5)显示，暴露于 ET
和 MeJA 的果实中，SlMYC2、SlERF.B3、SlEIL1、
SlEIL2、SlEIL3 和 SlEIL4 基因的表达量均显著高于

对照组，相比之下，暴露于 MCP 和 MeJA+MCP 处
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图 4    茉莉酸甲酯对乙烯生物合成关键基因表达的影响

Fig. 4    Effects of methyl jasmonate on the expressions of key genes in ethylene biosynthesis
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图 5    茉莉酸甲酯对激素信号转导途径基因表达的影响

Fig. 5    Effects of methyl jasmonate on expressions of hormone signaling pathway genes
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理的果实中，这些基因的表达水平较低。此外，暴

露于 ET、MeJA、MCP 和 MeJA+MCP 的果实中，

SlEIL1 、 SlEIL2 和 SlEIL4 基因的表达量均显著高

于对照组。这些结果表明，SlMYC2、SlERF.B3、
SlEIL1、SlEIL2、SlEIL3 和 SlEIL4 在 ET 和 JA 诱导

番茄类胡萝卜素合成过程中发挥重要作用，且可能

是 ET 和 JA 调控番茄类胡萝卜素的一个关键交叉

节点。 

3   讨论

果实成熟期的色泽变化主要源于类胡萝卜素

的积累和叶绿素的降解，其中番茄红素和 β−胡萝卜

素是成熟果实的主要色素成分，分别决定果实的红

色和橙色特征[32]。在类胡萝卜素合成通路中，PSY1
基因编码的 PSY是该代谢途径的关键限速酶，其表

达水平直接影响类胡萝卜素的积累[15]。在类胡萝卜

素生物合成途径中，番茄红素环化反应是一个关键

分支点：LCYE 催化 ε−环化反应生成 α−胡萝卜素，

而 LCYB 则介导 β−环化反应生成 β−胡萝卜素[33]。

因此，在番茄类胡萝卜素代谢过程中，PSY1、LCYB
及 LCYE 构成多基因协同调控网络：LCYB 及 LCYE
基因上调，则番茄红素的含量降低；PSY1 基因下

调，则抑制类胡萝卜素合成通路；三者协同使番茄

果实呈现橙色表型[34-35]。

本研究发现，经 MeJA 处理的番茄果实中类胡

萝卜素含量显著增加，进一步的 qRT-PCR 分析表明，

MeJA 能够促进 SlCRTISO 和 SlPSY1 等合成相关基

因的表达，同时抑制 SlLCYB 和 SlLCYE 等降解相关

基因的转录水平，从而提高类胡萝卜素的积累。这

些结果表明，MeJA 可能通过直接调控类胡萝卜素

合成基因的表达，促进番茄果实成熟期间色素的

积累。

类胡萝卜素是番茄果实成熟过程中合成的重

要色素营养物质。研究发现，植物激素 MeJA 在果

实成熟过程中起重要作用，能够在不影响收获质量

的情况下改善水果颜色并加速成熟[36]。MeJA 通过

引发叶绿素降解，促进其他有色色素的生物合成，

包括花色素苷和类胡萝卜素的积累[37]。有研究指

出，颜色的改善与 ET 生物合成的加速密切相关，尤

其是在苹果中[38]。Kondo 等[39] 的研究显示，在梨采

后成熟中施用 MeJA 可增加呼吸跃变前期的 ET生

成，而在达到呼吸跃变期后，MeJA 则抑制 ET 生
成，延缓果实在环境条件下的软化。我们的试验结

果与此一致，MeJA 处理不仅能促进番茄果实中类

胡萝卜素的积累，还增强了与类胡萝卜素合成相关

基因的表达。

此外，有研究表明，SlMYC2 过表达可以增加番

茄果实中番茄红素和类胡萝卜素的含量，SlMYC2
在果实发育和成熟过程中调节类胡萝卜素的生物

合成[22-23]。在番茄中， SlERF.B3 参与 ET 生物合成

调控，并对类胡萝卜素积累起到重要的作用[13]。在

番茄果实成熟过程中，EIL2 对 β−胡萝卜素和抗坏

血酸的积累有调控作用，SlEIL2  可以直接调控

SlERF.G6 和 SlERF.H30 的转录，促进番茄红素向

黄色的 β−胡萝卜素转化[17]。番茄中共鉴定到 8 个
ACS 基因家族成员，其中 SlACS2 和 SlACS4 在 ET
诱导下，表达量在果实成熟过程中上升，且与果实

成熟度呈正相关，而 SlACS1 和 SlACS6 只在果实成

熟初期发挥作用[40]。ACO 催化是 ET 合成途径的最

后一步反应。在番茄已克隆得到的 6 个 ACO 基因

(SlACO1~SlACO6) 中，SlACO1 和 SlACO4 在果实成

熟过程中表达量上升[32]，而 SlACO2 主要在花药中

表达，SlACO3 在果实成熟前期表达较强[41]。近年

来，ACO 基因的功能也在多年生果树中得到转基因

验证，包括苹果、梨和猕猴桃等 [ 42 ]。在本研究中，

MeJA 处理上调了与 ET 生物合成相关的基因，包

括 SlACS1、SlACS2、SlACS3、SlACO1、SlACO2、
SlACO3、SlACO5 和 SlACO6 的表达水平。同时，

MeJA 还上调了与 ET 信号转导相关基因的转录水

平，如 SlERF.B3、SlEIL3 和 SlEIL4。这表明，MeJA
促进番茄采后成熟的主要机制之一可能是通过上

调 ET 合成相关基因的表达，同时提升大多数 ET
信号转导相关基因的转录水平，从而增强 ET 的产

生、响应和作用。

综上所述，本研究揭示了 JA 和 ET 在番茄果实

类胡萝卜素合成中的重要作用及其相互作用。JA
不仅通过促进 ET 合成间接促进类胡萝卜素积累，

还可能通过直接调节类胡萝卜素合成途径的基因

发挥重要作用。未来的研究可以进一步探索 JA 和
ET 在类胡萝卜素合成中的具体分子机制，以及它

们如何通过其他转录因子和信号通路相互作用，调

控番茄果实的成熟与品质。 

4   结论

本研究揭示了 JA 在番茄类胡萝卜素积累及其

调控机制中的重要作用。首先， JA 能促进番茄类

胡萝卜素的合成与果实着色，且与果实成熟主导激

素 ET 之间可能存在相互作用，JA 可能通过调节

ET 信号通路进一步促进类胡萝卜素的积累。其次，

JA 对类胡萝卜素合成相关基因的表达具有显著调

控作用，尤其是 SlCRTISO、SlPSY1 等基因的表达在

JA 处理下显著上调，与 ET 对上述基因的影响一
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致，而 MCP 处理则抑制了这些基因的表达。此外，

JA 还通过上调  ET 合成相关基因，如  SlACS1、
SlACS2 、SlACS3、SlACO1、SlACO2、SlACO3、
SlACO5 和 SlACO6 等基因的表达，调控 ET 的生物

合成，进一步促进果实成熟。最后，JA 信号通路基

因 SlMYC2 在 MeJA 和 ET 的处理下表达量上调，

表明 SlMYC2 在 ET 和 JA 共同调控类胡萝卜素合

成过程中发挥着至关重要的作用。因此， JA 可能

通过与 ET相互作用共同参与番茄果实中类胡萝卜

素的合成过程，本研究可以为今后的番茄果实成熟

与色泽调控研究提供新的理论基础和研究方向。
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