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摘　 要:为揭示谷子相关内源激素对主茎形态发生及株型构建的影响,以晋谷 21 号(DJG21)及其同源
四倍体诱变株(TJG21)为试验材料,采用高效液相色谱-质谱(HPLC-MS)联用技术,研究拔节期不同
倍性谷子主茎内源激素 IAA、GAs、ABA、SA、JA的动态差异及其对主茎形态建成的影响。 结果表明,
DJG21 和 TJG21 成株主茎节间数相同,均为 15。 DJG21 和 TJG21 分别在播后 67 和 75 d 拔节完成。
拔节前期 TJG21 主茎增长较 DJG21 快,后期二者无显著差异。 DJG21 染色体经诱变加倍后,TJG21
主茎的 ABA、JA、SA含量明显增加。 TJG21 主茎拔节与节间增长滞后与其 ABA 含量增高及( IAA+
GAs) / ABA值降低密切相关。 TJG21 主茎 SA 及 JA 含量整体大于 DJG21,前期 JA 含量增加更为明
显,后期 SA含量增加更为明显。 DJG21 和 TJG21 拔节期主茎内源激素含量及调控的差异造成不同
倍性谷子生长发育进程的不同,是由遗传及环境因素双重影响下的形态发生过程。 本研究结果不仅
为人为构建激素平衡以调控谷子生长发育提供了一定的理论依据,也为不同倍性谷子拔节期转录组
分析及相关基因发掘奠定了基础。
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　 　 植物内源激素是植物自身合成的痕量生长调节
分子的总称,器官发生、形态建成、向性反应、顶端优
势及组织分化等都受到激素调控[1-2] 。 同一激素可
以调控多个发育过程,而同一特定发育过程需要多
种不同激素协同作用[3] 。 除生长素(auxin, IAA)、细
胞分裂素(cytokinin, CTK)、赤霉素( ent-gibberellane,
GAs)、脱落酸(abscisic acid, ABA)及乙烯( ethylene,
ETH)五大经典内源激素外,还包含油菜素内酯
( brassinolide, BR)、茉莉酸( jasmonie acid, JA)、水杨
酸( salicylic acid, SA)、多胺( polyamine, PAs)、植物
多 肽 ( plant polypeptide )、 玉 米 赤 霉 烯 酮

(zearaienone)、寡糖素 ( oligosaccharin)及三十烷醇
( triacontanol, TRIA)等,其中,IAA、CTK、GAs、ABA、

ETH、SA及 JA在调控植物生长发育过程中起主导作
用[4] 。

研究表明,IAA 可通过诱导 RNA 和蛋白质合成
促进细胞分裂和伸长[5-8] 。 GAs 是一类双萜化合物,
目前已鉴定出 136 种,其中,常见的具有较强生理活
性的包含 GA1、GA3、GA4、GA7 等 19 碳的含内酯结构
的 GAs[9-11] ,参与调控茎的伸长和植株增高[12-13] 。
ABA是一种具有倍半萜结构的植物激素[14-16] ,参与
胚胎发育、种子休眠与萌发、幼苗生长、根系发育、果
实成熟等过程,并对干旱、高盐、低温及病菌等胁迫
产生应答[17-19] 。 SA是小分子酚类物质,可使植物产
生系统获得性抗性 ( systematic acquired resistance,
SAR),诱导病程相关基因的表达,增强植物抗性。
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JA是一类脂肪酸衍生物,可受死体营养型病原菌及
昆虫 激 发 而 产 生 系 统 抗 性 ( induced systemic
resistance,ISR) [19] 。

多倍体化是植物进化中的一种普遍现象。 据统
计,开花植物中多倍体化发生比例大于 70%[20],每种
植物在进化史上都经历过多倍体化的循环[21]。 伴随
着多倍体化,植物在基因组和基因表达上也会发生变
化,导致多倍体株植物出现生理代谢、细胞结构差异及
表型的变异[22]。

谷子( Setaria italica)为禾本科狗尾草属一年生
草本植物,二倍体(2n = 2X = 18)谷子为自花授粉作
物[23] 。 在组培条件下,对晋谷 21 号(DJG21)进行多
倍体诱导成功获得了同源四倍体诱变株(TJG21),细
胞学鉴定 2n = 4X= 36,表型数据统计表明,变异株系
在育性、主茎形态建成等方面与二倍体均存在明显
差异,植物主茎内源激素的种类、含量水平及平衡关
系都直接影响其形态发生[24] 。 为揭示相关内源激素
对主茎形态建成的影响,本试验采用高效液相色谱-
质 谱 ( high performance liquid chromatography-mass
spectrometry, HPLC-MS)联用技术,研究不同倍性谷
子主茎中 IAA、GAs、ABA、JA 及 SA 含量差异以及在
其对主茎发育、株型维系等方面的协同调控,以期为
开展转录组分析及相关基因发掘奠定一定的理论基

础。

1　 材料与方法

1. 1　 材料
谷子栽培种晋谷 21 号(DJG21)及其同源四倍体

诱变株(TJG21)均由山西省农业科学院谷子研究所谷
子育种课题组提供。 多倍体诱变由该课题组通过组培
并采用 500 ppm秋水仙素溶液处理直径 2 mm 幼苗茎
节完成,并经多年加代筛选(图 1)。
1. 2　 方法
1. 2. 1　 田间试验设计与主茎表型数据采集 　 于
2017 年在山西省农业科学院谷子研究所谷子试验地
进行,试验地土壤为粉壤土。 0 ~ 30 cm 土壤层含有
机质 15. 7 g·kg-1、碱解氮 50. 85 mg·kg-1、速效磷 124
mg·kg-1、速效钾 74. 8 mg·kg-1。 整地前施纯 N 120
kg·hm-2、P 2O5 86 kg·hm-2、K2O 120 kg·hm-2,拔节期
结合灌水追施纯 N 70 kg·hm-2。 5 月 20 日播种,两
材料各设 5 次重复,共 10 个小区,随机区组排列。
小区面积 10. 0 m×1. 32 m,行距 33. 0 cm,株距 6. 0
cm。

谷子主茎表型数据采集于播种后 18、33、40、
48、53、59、67、75、82、88 d 进行。 每个时间点各小
区随机取 5 株,两材料各 25 株,测量节间长度和节
间直径,以 25 株均值计。 单株株高由各节间长度
累加获得,单株主茎直径取各节间直径均值。 本试
验以单株数据均值描述群体条件下不同倍性谷子

株高及主茎直径。 测定后整茎取样,液氮速冻后于
-80℃保存备用。
1. 2. 2　 主茎内源激素水平定量检测　 将每株整茎作
为测量对象,各样经液氮研磨取 0. 5 g 进行检测,加入
0. 5 mL 2-丙醇 ∶H2O ∶浓盐酸 = 2 ∶1 ∶0. 002(v ∶v ∶ v),样
品 ∶溶剂= 1 ∶10(mg ∶μL),4℃条件下 100 r·min-1恒温

震荡 30 min,加入 1 mL 二氯甲烷,继续 4℃下震荡
30 min,4℃、13 000 r·min-1离心 5 min,取下层有机相,
氮气吹干,0. 1 mL 甲醇复溶。 取 50 μL 过 C18 柱,流
速 0. 25 mL·min-1。

色谱条件:色谱柱,SHISEIDO C18 2. 0 mm× 150
mm 5 μm;流动相:5 mmol·L-1乙酸铵、0. 1%甲酸水溶
液、乙腈。

质谱条件:离子源,离子喷雾离子化源;离子喷射
电压,正离子模式 3 500 Ⅴ,负离子模式 3 000V;温度,
300℃;源内气体,N2;喷雾气压,35 PSI。

利用 HPLC-MS 联用仪测定 IAA、GAs、ABA、SA、
JA、ZT、 BR 含量。 SHISEIDO SP HPLC-Thermo TSQ
Quantum Ulta MS / MS质谱联用仪、C18 SPE 固相萃取
柱均由青岛科创质量检测有限公司提供。
1. 3　 数据分析

利用 SPSS13. 0 和 Microsoft Excel 2018 软件进行
数据分析。

表 1　 高效液相色谱流动相梯度
Table 1　 Mobile phase gradient of high
performance liquid chromatography

时间
Time / min

5 mmol·L-1乙酸铵,
0. 1%甲酸水溶液(A相)

5 mmol·L-1 ammonium acetate,
0. 1% aqueous solution of orthoformate / %

乙腈(B相)
Acetonitrile / %

0. 0 90. 0 10. 0

0. 5 90. 0 10. 0

1. 0 10. 0 90. 0

6. 0 10. 0 90. 0

8. 0 90. 0 10. 0

10. 0 90. 0 10. 0
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注:a:左为 DJG21,右为 TJG21;b:DJG21染色体数(2n= 2X
　 　 = 18);c:TJG21染色体数(2n= 4X= 36)。
Note:a:The left is DJG21, the right is TJG21. b:Chromosomes
number of DJG21(2n = 2X = 18). c:Chromosomes number of
　 　 TJG21(2n= 4X= 36).

图 1　 DJG21与 TJG21株型比较及
染色体显微观察

Fig.1　 Plant-type comparison and chromosomes
microscopic observation of DJG21 and TJG21

注:A:DJG21(左)及 TJG21(右)快速拔节期主茎形态;B:DJG21和 TJG21快速拔节期主茎节间数;C:DJG21和 TJG21快速拔
节期主茎拔节动态(播种后 18~40 d),第 1节为非伸长节;D:DJG21和 TJG21快速拔节期主茎拔节动态

(播种后 48~59 d);E:DJG21和 TJG21快速拔节期主茎拔节动态(播种后 67~88 d)。
Note:A:The stem form of DJG21 (left) and TJG21 (right) in rapid elongating stage. B:The internode number of DJG21 and TJG21 in all periods of

rapid elongating stage. C: The growth dynamics of internodes about DJG21 and TJG21 in fast elongating stage(18-40 d),Number 1 is
non-elongating internodes. D:The growth dynamics of internode about DJG21 and TJG21 in fast elongating stage(48-59 d).

E:The growth dynamics of internodes about DJG21 and TJG21 in fast elongating stage(67-88 d).
图 2　 DJG21和 TJG21拔节期主茎形态建成

Fig.2　 The stem morphogenesis about DJG21 and TJG21 in elongating stage

2　 结果与分析

2. 1　 谷子快速拔节期主茎节间分化及伸长动态
图 2-A 为数据采集期不同倍性谷子主茎生长状

况。 DJG21和 TJG21均于播后 6 d 出苗,13 d 后同时
进入拔节期,进入拔节期第 5 天,即播种后 18 d,
DJG21和 TJG21除第 1节(非伸长节)外,第 2、第 3 节
均已分化,但二者株高无明显差异 (图 2-B、 C)。
DJG21从第 3 节分化至第 15 节分化历时 48 d,而
TJG21需要 59 d(图 2-B)。 播后 33 d,二者主茎均拔
高到 4节,DJG21株高开始大于 TJG21,尤其第 2 伸长
节间长度远大于 TJG21(图 2-B、C)。 播后 40 d,二者
主茎拔高到 6节,且均出现次生根,非伸长节即第 1 节
已分化(图 2-B、C)。 播后 48 d,二者主茎节数出现差
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异,DJG21 分化至 11 节,TJG21 为 9 节(图 2-B、D)。
播后 53 d,DJG21 穗下节即第 15 节已分化,TJG21 第
10、第 11节才分化(图 2-B、第 D)。 播后 59 d,DJG21
主茎第 12、第 13 节间已分化,而 TJG21 主茎第 12 节
才开始分化(图 2-B)。 播后 67 d,DJG21 第 14 节已分
化,此后节间数不再增加,而 TJG21 穗下节此时才开
始分化(图 2-B、E)。 播后 75 d,TJG21 的第 13、第 14
节已分化,主茎拔节完成(图 2-B、E)。 不同谷子试材
主茎节分化完成后,茎尖进入孕穗阶段,已经分化的节
间进入缓慢增长过程(图 3-B)。

比较 DJG21与 TJG21 拔节期主茎形态建成动态
差异,TJG21拔节速度及节间增长速度较 DJG21 明显
滞后。 穗下节(第 15 节)拔出时间二者相差 14 d,拔
节完成时间相差 8 d。 但 DJG21 与 TJG21 成株主茎节
间数相同,共 15节。 伸长节间均为 14节,非伸长节间
以 1节居多。
2. 2　 谷子快速拔节期主茎节间直径动态

由图 3-A可知,DJG21 和 TJG21 主茎直径在播后
40 d内差异不大,此后,由于 DJG21 主茎节间直径增
长速度大于 TJG21,DJG21 主茎直径开始大于 TJG21。
二者差异在播后 48 d达到整个快速拔节期中最大,与
不同试材同期主茎拔高动态变化一致。 此后,DJG21
与 TJG21节间直径增加速度在内外环境条件下一直

处于动态变化中。 播后 75 d,DJG21 主茎直径开始小
于 TJG21,表明 TJG21节间直径增长也较 DJG21滞后。
谷子进入孕穗期后,节间物质积累速度变缓,DJG21 和
TJG21主茎长度与直径基本保持稳定。 DJG21 染色体
经诱变加倍后,拔节期主茎形态建成出现的差异反映
了其生理生化状态发生的改变。
2. 3　 谷子快速拔节期各时间段主茎拔高长度动态

在植物激素层面上,谷子内源激素对主茎形态建
成的调控是伴随着其运输过程发生的,所以谷子主茎
拔高的绝对长度较各节间更能反映内源激素的整体调

控效应。 为此,本试验对 DJG21 和 TJG21 快速拔节期
各时间段主茎拔高长度动态进行分析。 利用多项式趋
势线来描述的分析结果显示,DJG21 和 TJG21 均含 1
个拐点,1 波峰 2 波谷,其中 R2

DJG21 = 0. 901 3,R2
TJG21 =

0. 881 0,接近 1,具有统计学意义,多项式趋势线较合
理。 不同试材主茎各阶段拔高长度在整个快速拔节期
近似正态分布。 播后 40 d 内, DJG21 拔高长度与
TJG21差异不大,40 d 后前者明显增大。 与 DJG21 相
比,TJG21主茎拔高长度动态相对平缓,播后 59 ~ 67 d
DJG21和 TJG21间主茎同期拔高长度达到最大,之后,
不同试材主茎拔节期相同阶段拔高长度差异逐渐减

小,直至趋于稳定(图 3-B)。

注:A:DJG21与 TJG21快速拔节期主茎节间直径动态;B:DJG21与 TJG21快速拔节期各时间段主茎拔高绝对长度动态。
Note:A:The growth dynamics of mainstem internodes diameter about DJG21 and TJG21 in fast elongating stage. B:Dynamic

condition of absolute elongation about stem of DJG21 and TJG21 in each period of elongating stage.

图 3　 DJG21与 TJG21快速拔节各时期主茎增长动态
Fig.3　 Growth dynamics of the main stem about DJG21 and TJG21 in each period of elongating stage

2. 4　 谷子拔节期主茎内源激素含量动态
植物不同内源激素主要合成部位存在差异。

IAA、GAs主要在具有分生能力的组织中合成,如茎

尖、根尖、幼芽、幼叶和发育中的种子[4];ABA 主要在
根冠、萎蔫的叶片等部位合成;SA、JA可在植物的各个
部位合成[25]。 因此,谷子内源激素在拔节期可通过各

6721



　 7期 基于不同倍性谷子主茎形态建成的相关内源激素调控差异分析

自特有方式运输至主茎产生调控效应,即本试验将主
茎作为相关激素测定标样是合理的。 为更确切地获得

目标分子的质谱信息,采用正、负离子双重模式获得电
喷雾电离质谱图(图 4、图 5)。

注:A:从上至下依次为 SA、JA、ZT、ABA和 GA(DJG21,负离子检测);B:从上至下依次为 SA、JA、ZT、ABA和
GA(TJG21,负离子检测);C:从上至下依次为 IAA和 BR(DJG21,正离子检测方式);D从上至下依次为 TJG21:

IAA BR(TJG21正离子检测)。
Note:A:From top to bottom is SA、JA、ZT、ABA and GA,respectively(DJG21,negative ion detection) .B:From top to bottom is SA、

JA、ZT、ABA and GA,respectively(TJG21,negative ion detection) .C:From top to bottom is IAA and BR,respectively(TJG21,
positive ion detection) .D:From top to bottom is IAA and BR,respectively(TJG21, positive ion detection) .

图 4　 DJG21与 TJG21主茎内源激素 HPLC图(播后 48 d)
Fig.4　 HPLC of endogenous hormones extracted from stem of DJG21 and TJG21(48 d after sowing)

　 　 由图 6-A可知,DJG21 和 TJG21 主茎 IAA 含量在
快速拔节期差异较大,TJG21在播后 33~53 d 内,拔节
期主茎 IAA含量水平变化发生紊乱,呈先下降后上升
的趋势,DJG21动态变化趋势与 TJG21相反;播后 53~
88 d, TJG21 主茎 IAA 含量水平整体低于 DJG21。
DJG21与 TJG21主茎 GAs 在播后同一时期含量差异
不大,且在整个快速拔节期波动均不明显(除 TJG21
播后 40~53 d)(图 6-B)。 DJG21 主茎 ABA 含量在谷
子快速拔节期均明显小于 TJG21(图 6-C)。 TJG21 与

DJG21拔节期主茎( IAA+GAs) / ABA 值差异明显,播
后 33、40、48、53、59 d 均达到极显著差异。 播后 40 ~
75 d TJG21主茎拔高速度逐渐大于 DJG21,拔高速度
差异在播后 59~ 67 d 达到最大,75 d 后趋于稳定(图
3-B)。 所以 DJG21 基因组加倍后,TJG21 拔节期主茎
的形态学变异与( IAA+GAs) / ABA 值减小关系密切,
即 TJG21主茎较低的(IAA+GAs) / ABA 值对其主茎拔
节及节间伸长与充实具有抑制作用。

SA和 JA既可通过诱导气孔关闭影响光合作用及
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注:从左到右依次为 SA、JA、GA、ABA 和 IAA;ZT、BR含量太低而未被检测出。
Note:From left to right is SA、JA、GA、ABA and IAA,respectively. The content of ZT and BR was too lower to detect.

图 5　 DJG21与 TJG21主茎内源激素 HPLC纯化物MS图(播后 48 d)
Fig.5　 Mass spectrogram of endogenous hormones purified from HPLC in stem of DJG21 and

TJG21(48 d after sowing)

注:∗、∗∗分别表示 0. 05和 0. 01水平差异显著。
Note:∗、∗∗ indicate significant difference at 0. 05 and 0. 01 level,respectively.

图 6　 不同倍性谷子拔节期相关内源激素动态特性
Fig.6　 Dynamic characteristics of related endogenous hormones about the millet with different ploidy in jointing stage

碳水化合物积累进程,并通过抑制二磷酸羧化酶
(rubisco)生物合成来影响植物光呼吸作用,也可以通
过影响植物对 N、P 的吸收和葡萄糖等有机物的运输
来降低其利用与转化效率[26]。 谷子拔节期,TJG21 主
茎内 SA和 JA的含量水平整体均大于 DJG21(图 6-D、
E),表明较高的 SA、JA含量可能导致 TJG21拔节和节
间增长滞后。

3　 讨论

张立军等[27] 研究发现 GA / ABA、 IAA / ABA 和
(IAA+GA) / ABA的比值能反映植物生长状况,比值较
低时抑制型激素 ABA含量占优势,植物处于缓慢发育
或休止状态;比值较高时促生长型激素 GA、IAA 占优
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势,可有效促进植物细胞分裂、分化及组织形成。 宋
平[28]在对水稻内源 ABA 含量进行分析后证实,携有
半矮秆基因水稻品种的内源 ABA 含量显著高于高秆
品种。 Hoffmann-Benning等[29]对深水稻茎切段作不同

ABA浓度的浸水处理时发现,浸水诱导节间的剧烈伸
长可被 ABA处理所抑制,而加入 ABA 抑制剂氟洛酮
(fluridone)后,水稻胚芽鞘较对照增长了 67%。 在不
同倍性植物的激素生理方面,豆峻岭[30]证实,4X 西瓜
主茎中 ABA含量在苗期及伸蔓早期显著高于 2X主茎
同期含量,而在花期和成熟期二者间差异不明显。 在
整个营养生长阶段,4X 主茎 IAA 含量整体均低于 2X
主茎含量,而在整个苗期及伸蔓早期 4X 主茎中 GAs
含量均显著低于 2X 主茎中 GAs 含量。 本研究发现
TJG21生长变缓、株高变矮与主茎(IAA+GAs)含量较
低而 ABA 含量明显增高密切相关,这与前人研究一
致。

蔗糖是谷子拔节期重要的光合产物,而蔗糖的积
累、分配、代谢及运输均受激素调控,IAA、GA 可以促
进蔗糖向果糖、葡萄糖等还原糖的转化与利用[19]。
ABA可刺激液泡膜上 H+-ATPase和载体活性,促进蔗
糖跨膜运输[1],进而通过光合产物在细胞中的积累阻
止蔗糖还原及再利用。 ABA 也可诱导植株体内与抗
性相关的某些酶的重新合成,从而增强植物的抗逆
性[1]。 植物体抗性起关键主导作用的激素是 SA 和
JA,JA 可诱导病原相关蛋白 ( pathogenesis related
proteins, PRs)合成,与 SA 协同增强植株抗性[31]。 同
时,JA、SA 也可激发蛋白酶抑制物[26]、营养贮存蛋
白[32]等的合成及其相关基因的表达,从而促使 TJG21
主茎矮化。

激素对植物形态发生与建成的调控包括细胞及相

关组织器官的分化与增长,且多种内源激素调控通路
相互交叉[31]。 如 ABA 与 ETH 互作能明显促进器官
的脱落;IAA和 CTK 表现出明显的拮抗作用;CTK 能
抑制 IAA维持顶端优势作用[33]。 因此,研究激素对谷
子及其他植物主茎形态建成的影响,需要将所有相关
内源激素作为整体进行分析才具有统计学意义。

谷子株型依赖于由节、叶片及次生分生组织构成
的发育单位( phytomers)的数目、形成时间和发育命
运[30]。 株型构建与谷子环境适应性、生存竞争力及产
量形成密切相关。 遗传因素与环境因素的综合调控直
接影响拔节期主茎内源激素的配比、稳态及平衡,由此
维持谷子株型的多样性,使其具备了发育可塑性和对
环境的适应性,而植物激素处于诸多调控信号所构成
的网络系统的中心。 研究表明,外施激素及类似物可

以有效地构建新的内源激素平衡,进而调节和控制作
物的生长发育[34]。 研究激素调控不仅可以揭示
TJG21矮秆形成的生理机制及遗传差异,而且可以进
一步应用化学调控技术发掘相关基因,这对于实现株
高矮化、提高抗倒性以及保证高产稳产具有重要的意
义。 此外,SA和 JA 含量较高的植物抗寒性、抗旱性、
抗盐性、抗热性、抗病性[35]等均较强。 因此,TJG21 也
可作为谷子抗逆育种及矮杆种质创新的重要材料。 同
时,TJG2也为谷子线系进化提供了一个变异源泉。

4　 结论

本研究结果表明,晋谷 21 号(DJG21,2n = 2X =
18)染色体加倍后,ABA、JA、SA 含量明显增高。 较高
的 ABA含量水平及较小的( IAA+GAs) / ABA 值直接
影响其同源四倍体诱变株(TJG21,2n = 4X = 36)主茎
的形态建成,致使其拔节和节间增长明显滞后。
DJG21和 TJG21间成株主茎节间数相同,共 15 节,伸
长节间均为 14 节,非伸长节间以 1 节居多。 穗下节
(第 15节)拔出时间二者相差 14 d,拔节完成时间相
差 8 d。 晋谷 21号基因组经诱变加倍后,主茎内源激
素含量及配比的改变造成了激素调控效应的差异,进
而引起同源四倍体株型构建的变异,是由不同遗传背
景控制的形态发生过程。 本研究结果为谷子优异基因
的筛选及种质创新奠定了一定的理论基础。
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Abstract:To reveal the influences of endogenous hormones on main stem morphogenesis and plant architecture formation
millet, Jingu 21 (DJG21) and its autotetraploid mutagenesis strain (TJG21) as the experimental materials, and high
performance liquid chromatography - mass spectrometry (HPLC - MS) was carrired out to detect the dynamic differences
of endogenous hormones in stem, including IAA, GAs, ABA, SA, JA, and its influence on main stem morphogenesis
between two millet strains with different ploidy in elongation stage. The results showed that DJG21 and TJG21 have equal
internodes, both were 15. It took 67 d for DJG21 stem to finish jointing, while TJG21 was 75 d. The main stem of TJG21
growed faster than that of DJG21 in early elongation stage. But there was no significant difference between them in later
stage. The contents of ABA, JA and SA in the main stem of TJG21 increased obviously after chromosomes of DJG21 was
mutated and doubled. The elongation hysteresis of TJG21 main stem and slow growth of its internodes were closely related
to the increase of ABA content and the decrease of (IAA+GAs) / ABA value. As a whole, the contents of SA and JA in
the main stem of TJG21 were higher than those in DJG21, and the increase of JA was more obvious in the early stage,
while SA was more obvious in the later stage. The differences of endogenous hormone content and regulation between
DJG21 and TJG21 during elongating stage leaded to different growth and development processes of millet with different
ploidy, which is aprocess of morphogenesis involved with both genetic and environment factors. The results of this study
not only provide a theoretical basis for the artificial construction of hormone balance to regulate the growth and
development of millet, but also lay a foundation for transcriptional analysis of millet with different ploidy at jointing stage
and identification of candidate genes.
Keywords:Jingu 21(DJG21), autotetraploid of Jingu 21(TJG21), endogenous hormone, morphogenesis
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