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摘 要：探讨陕西大叶秦艽中环烯醚萜积累和关键酶基因表达的相关性，采用超高效液相色谱-四级杆-静电场轨道

阱高分辨质谱仪（UPLC-Q-Exactive MS）分析了环烯醚萜的含量，运用实时荧光定量 PCR（quantitative real-time

PCR，qRT-PCR）测定环烯醚萜生物合成途径中关键酶基因的表达水平， SPSS 计算相关性。结果表明，

大部分环烯醚萜在根中含量最高，11-O-β-吡喃葡萄糖马钱苷酸酯在叶中含量最高，断氧化马钱苷酸

在 花 中 含 量 最 高 。 14 个 酶 基 因 在花部位表达高于其他部位， 马 钱 苷 酸 O-甲 基 转 移 酶 （ loganate

O-methyltransferase，LAMT）在叶中的表达量最高，香叶醇 8-羟化酶（genraniol 8-hydroxylase，G8O）在根

中表达量最高。相关性分析表明，7-去氧马钱苷元葡萄糖基转移酶（7-deoxyloganetic acid glucosyltransferase，

7-DLGT）、异戊烯基焦磷酸异构酶（ isopentenyl-diphosphate delta-isomerase，IDI）、裂环马钱苷合成酶

（secologanin synthase，SLS）、甲羟戊酸二磷酸脱羧酶（mevalonate pyrophosphate decarboxylase，MVD）、7-去

氧马钱苷酸 7-羟化酶（7-deoxyloganic acid 7-hydroxylase，7-DLH）基因与环烯醚萜的含量呈高度正相关。关

键酶基因表达在环烯醚萜的合成中发挥重要作用，是环烯醚萜积累调控的基础，是道地陕西秦艽质量形成机

制的重要组成部分。
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Abstract:To research the correlation between the accumulation of iridoids and expression of key enzymes genes of Gentiana

macrophylla, UPLC-Q-Exactive MS was used to detect iridoids content, and then quantitative real-time PCR (qRT-PCR)

was used to analyze the expression of key enzyme genes in iridoids biosynthesis. Correlation was calculated by SPSS. The

results showed that most iridoids were mainly distributed in roots, while loganic acid 11-O-β-glucopyranosyl ester was



distributed in leaves and secologanoside was distributed in flowers. The expression of genes was higher in flower parts than

in other parts, the expression of loganate O-methyltransferase (LAMT) was the highest in leaves and the expression of

Genraniol 8-hydroxylase (G8O) was the highest in roots. Correlation analysis showed that the relative expression of

7-deoxyloganetic acid glucosyltransferase (7-DLGT), Isopentenyl-diphosphate delta-isomerase (IDI), secologanin

synthase (SLS), mevalonate pyrophosphate decarboxylase (MVD) and 7-deoxyloganic acid 7-hydroxylase (7-DLH) genes

were positively correlated with the contents of iridoids. The expression of the key enzyme genes play an important role in

the synthesis of iridoids, which lay a foundation for the regulation of the accumulation of iridoids, and is also an important

part of the mechanism of quality formation in the G. macrophylla.
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秦艽始载于《神农本草经》，功能祛风湿、清湿热、止痹痛、退虚热，用于治疗风湿痹痛、筋

脉拘挛、骨蒸潮热等，具有抗炎镇痛、保肝、抗病毒、抗肿瘤、免疫抑制、抗氧化等药理作用[1-6]。

2020版《中国药典》收载基原有大叶秦艽 Gentiana macrophylla、麻花秦艽 G. stramineaMaxim.、粗

茎秦艽 G. crassicaulis Duthie ex Burk、小秦艽 G. dahurica Fisch.。伴随着日益增长的中药材用量需求，

大面积的过度采挖使得野生秦艽已列入国家三级重点保护植物名单[7]。大叶秦艽作为陕西道地药材，

研究其质量形成机制是解决秦艽质量和资源问题的最佳途径。药材的质量评价是以有效成分为重点，

而环烯醚萜类作为秦艽的主要有效成分，其合成和积累直接影响秦艽药材质量[8]。

环烯醚萜是秦艽的次生代谢产物，阐明秦艽环烯醚萜类生物合成途径才能揭示秦艽药材质量形

成内在机制。环烯醚萜的生物合成途径分为 3个阶段，分别为中间体的生成、环烯醚萜骨架构成、

后修饰阶段。目前，国内外研究归纳了环烯醚萜类成分，了解了其生物合成途径和关键酶基因[9-12]，

为研究开发环烯醚萜类药物奠定基础，尚未见环烯醚萜合成关键酶基因表达量与环烯醚萜含量相关

性的文献报道。

本文以大叶秦艽为实验材料，通过 UPLC-Q-Exactive MS 研究不同组织中环烯醚萜的合成积累

规律，在转录组数据中选择环烯醚萜合成途径的关键酶基因，分析其表达情况，对环烯醚萜积累与

生物合成途径关键酶基因表达量进行相关性分析，探讨了秦艽中环烯醚萜的合成积累规律，为阐明

秦艽药材质量形成提供了依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料



三年生栽培大叶秦艽于 2021年 7月采自陕西省宝鸡市陇县八渡镇（34°N，106°E），经西北大

学教授鉴定为大叶秦艽（G. macrophylla），标本和留样保存于陕西省生物医药重点实验室。挑选 6

株生长良好的大叶秦艽作为 6个生物学重复，按根、茎、叶、花 4个器官分割，每个样品一部分置

于烘箱烘干，研钵研磨粉碎用于 UPLC-Q-Exactive MS 分析，另一部分立即放入液氮中冷冻，存放

在-80 ℃冰箱。

1.2 仪器与设备

UPLC-Q-Exactive四级杆-静电场轨道阱高分辨质谱仪（Thermo Fisher Scientific）；OSAKA SODA

CAPCELL PAK MG C18色谱柱（150 mm×2.0 mm，5 μm；Shiseido）；BT120G电子天平（Sartorius）；

KQ-500DE超声波清洗机（昆山舒美）；Bioanalyzer 2100（Agilent）；QuantGene 9600实时荧光定

量仪（BioTek）；NanoDrop2000超微量紫外分光光度计（Thermo Fisher Scientific）。

1.3 试剂

龙胆苦苷（批号 B20763）、马钱苷酸（批号 B20823）、獐牙菜苦苷（批号 B21644）、6'-O-β-D-

葡萄糖基龙胆苦苷（批号 B21835）、獐牙菜苷（批号 B21643）（纯度均大于 98％，上海源叶生物

科技有限公司）。

1.4 UPLC-Q-Exactive MS分析

1.4.1 供试品溶液的制备

称取药材粉末（过 3 号筛）0.25 g，精密称定，置于 10 mL 容量瓶中，加入甲醇至刻度线下，

超声处理（功率 500 W，频率 40 kHz）30 min，冷却至室温，用甲醇定容，滤过，取续滤液，进样

前用 0.22 μm微孔滤膜滤过。

1.4.2 对照品溶液的制备

精密称取适量马钱苷酸、獐牙菜苦苷、6'-O-β-D-葡萄糖基龙胆苦苷、龙胆苦苷、獐牙菜苷对照

品，30%甲醇溶解并定容，制成对照品溶液，浓度分别为 0.298 0、0.059 7、0.090 0、0.045 5、0.029

7 mg/mL。

1.4.3 色谱条件

色谱条件参考文献[13]并优化。色谱柱为 OSAKA SODA CAPCELL PAK MG C18色谱柱（150 mm

× 2.0 mm，5 μm），流动相为乙腈（A）-0.1%甲酸水（B），梯度洗脱，条件：（0~2 min，5%A；

2~20 min，5%→15%A；20~38 min，12%→40%A；38~50 min，40%→80%A；50~56 min，80%→5%



A）；体积流量 0.3 mL/min，进样室温度 10 ℃，柱温 35 ℃；进样量 10 μL。

1.4.4 质谱条件

离子源为 HESI源，正负离子检测模式，鞘气流速 4.58 L/min；辅助气流速 7.97 L/min；喷雾电

压 3.44 kV；毛细管温度 320 ℃；离子传输管温度 350 ℃；辅助气温度 350 ℃；扫描模式：Full

MS/dd-MS2，Full MS分辨率 70 000，dd-MS2分辨率 17 500，扫描范围 m/z为 100~800。碰撞气体为

氮气（纯度＞99.99%），碰撞能为 30 eV。

1.5 内参基因的选择及引物设计

从课题组构建的秦艽转录组数据中选取 6条植物常用内参基因序列，包括泛素（ubiquitin，UBC）、

18S核糖体 RNA（18S ribosomal RNA，18S rRNA）、β-肌动蛋白（β-Actin）、微管蛋白（tubulin，

TUA）、3-磷酸甘油醛脱氢酶（glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase，GAPDH）、转录延伸因

子（elongation factor，EF-1α）。使用 PrimerQuest Tool设计候选内参基因的引物，引物序列见表 1。

表 1 候选基因的 qRT-PCR引物序列

Table 1 Primer sequences of candidate genes in qRT-PCR

内参基因

Internal reference gene

引物序列（5'→3'）

Primer sequence（5'→3'）

产物长度

Length of product（bp）

GAPDH
F：GGTGTGAACCATGAGAAGTATGA

123
R：GAGTCCTTCCACGATACCAAAG

UBC 13
F：AGCAGCTCAAGGATCTATGC

111
R：AAGTATCAGGAGGGCCAATAAC

β-Actin
F：GAGGTATCCTGACCCTGAAGTA

104
R：CACACGCAGCTCATTGTAGA

EF-1α
F：CCGCTAACATCACCACTGAA

107
R：CACGGAGACGTTCTTGATGT

TUA
F：CGCCTGATCTCACAGGTTATT

107
R：CTTGGGTATGGGACCAGATTAG

18S rRNA F：TGAGAAACGGCTACCACATC 104



R：ACTCAAAGAGCCCGGTATTG

1.6 环烯醚萜生物合成关键基因表达测定

1.6.1 总 RNA的提取和 cDNA的合成

采用 Trizol法分别提取秦艽根、茎、叶和花的 RNA，用 1.5%琼脂糖凝胶电泳检测 RNA完整性，

超微量紫外可见分光光度计检测RNA的浓度和纯度。将RNA反转录成 cDNA，获得的 cDNA于-20 ℃

冰箱保存备用。

1.6.2 qRT-PCR条件

根据课题组构建的秦艽转录组数据，选取秦艽环烯醚萜类生物合成途径 16 个关键酶基因设计

引物，序列见表 2，并在实时荧光定量 PCR仪上进行表达分析。qRT-PCR反应体系（20 μL）：2X SYBR

Green Pro Taq HS Premix 10 μL、cDNA 1 μL、正向和反向引物（10 μmol/L）各 0.4 μL，蒸馏水补足

至 20 μL，每个样本重复 3次。扩增程序：95 ℃ 5 min，95 ℃ 10 s，60 ℃ 30 s，共 40个循环。

1.6.3 数据处理

qRT-PCR结束后得到基因的扩增循环数（cycle threshold，Ct），以秦艽根部为对照组，使用 2-∆∆Ct

法计算各部位表达差异倍数。

1.7 相关性分析

采用 SPSS 26.0 统计学软件分析环烯醚萜含量与基因表达量的相关性，计算 Spearman

相关系数，并使用 OmicStudio tools 制作热图。

表 2引物序列

Table 2 Primer sequences

基因

Gene

注释

Annotation

序列

Sequence

HDS
4-羟基-3-甲基-2-丁烯基焦磷酸合酶

4-Hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate synthase

F：TTGGTTGCTCTGCGTGTTG

R：CCTTCTGATATTCGTCTTCTGTGTA

HDR
4-羟基-3-甲基-2-丁烯基焦磷酸还原酶

4-Hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate reductase

F：GATCTTATGCTAGTAATCGGAGGTT

R：GCCAATTCTCTTCTCACTATCAATC

IDI
异戊烯基焦磷酸异构酶

Isopentenyl-diphosphate delta-isomerase

F：TCTGGTGGATGCGAATGATAAC

R：CGTTGCTGAAGAAGTAACTCGTA

PMK 磷酸甲羟戊酸激酶 F：GGTTCTTCAACAATCATCAATACGG



Phosphomevalonate kinase R：CTCAATCTCAGGCAATCGCAAT

MVD
甲羟戊酸二磷酸脱羧酶

Mevalonate pyrophpsphate decarboxylase

F：CTGTGTTGAGAAGTGGAATCGT

R：AAGCAGTAAGGCAGCAGTCT

GPPS
香叶基焦磷酸合成酶

Geranyl diphosphate synthase

F：GTATTGGTTCAGAAGGATTAGTAGC

R：AGCAGCAGTCTTGTGAATGTG

GES
香叶醇合成酶

Geranyl diphosphate diphosphatase

F：TGGAGGCAATGAAGTTGATAGATAC

R：ACGCAGTGAAGTAGTGAGTAGAT

G8O
香叶醇 8-羟化酶

Geraniol 8-hydroxylase

F：GCAACAAGCACGCTGGAAT

R：CACACCGCAAGTATGGCAAT

8-HGO
8-羟基香叶醇氧化还原酶

8-Hydroxygeraniol dehydrogenase

F：ATTGTTGGTCTTGGTGGTCTTG

R：TGGCTTCCTTCTTCTTCCTATCA

IS
环烯醚萜合酶

Iridoid synthase

F：ACATAATGAGTTGGTGGTGGAA

R：CTGCCTACGATGCCTGTGA

IO
环烯醚萜氧化酶

Iridoid oxidase

F：AGGTTCCTGATACGCTTAC

R：GGTCTCATTCATCCTCTTATTC

7-DLNGT
7-去氧马钱苷酸葡萄糖基转移酶

7-Deoxyloganetin glucosyltransferase

F：AGGTCCATTCAGAGAACTTGTTG

R：ACACCACCAGCACCATTAGT

7-DLGT
7-去氧马钱苷元葡萄糖基转移酶

7-Deoxyloganetic acid glucosyltransferase

F：GGAGTTAATGGAGGTGAGAA

R：CGCTCTTGGCAACTATGT

7-DLH
7-去氧马钱苷酸 7-羟化酶

7-Deoxyloganic acid 7-hydroxylase

F：TTATGACTGTTGAACGGATG

R：CCTCTTGCCATTGTCTGT

LAMT
马钱苷酸 O-甲基转移酶

Loganate methyltransferase

F：GGAGTAGTCAGCGAGGAGAA

R：GTTCCATCACAGTAGGCAAGT

SLS
裂环马钱苷合成酶

Secologanin synthase

F：GGTTGGAGATGTTAATGAGAATGC

R：CTGGATGGTATGGTGAATGTGAG



2 结果与分析

2.1 大叶秦艽不同部位 UPLC-Q-Exactive MS图谱分析

UPLC-Q-Exactive MS 条件下，分别测定正负离子模式下的总离子流图，并通过母离子

列表法进行二级碎片扫描。通过相关数据库的比对、参考文献的查询，结合精确相对分子质

量，鉴定大叶秦艽根、茎、叶、花中 10 种环烯醚萜成分如图 1 所示。根、茎、花、

叶中都含有的环烯醚萜有 7 种，未在叶部位检测到莫诺苷、紫药苦苷； 11-O-β-

吡喃葡萄糖马钱苷酸酯只在根、叶中检测到。

环烯醚萜的保留时间、碎片离子见表 3。正负离子模式的主要区别在于目标

离子不同，以及在质谱中产生的离子类型和峰的差异，含量高的环烯醚萜在正负

离子模式下都可以检测到，但负离子模式下成分分离更明显。



图 1 大叶秦艽负离子模式下根（A）、茎（B）、叶（C）、花（D）总离子流图

Fig. 1 Total ion chromatograms of roots(A), stems(B), leaves(C) and flowers(D) of G. macrophylla in negative

mode



表 3 UPLC-Q-Exactive MS对大叶秦艽中环烯醚萜鉴定

Table 3 Iridoids identified in G. macrophylla by UPLC-Q-Exactive MS

序号

No.

环烯醚萜

Iridoid

时间

tR

离子模式

Ion mode

实测值

Measured

value

误差

Error

（×10-6）

碎片离子

Fragment ion

分子式

Molecular

formula

部位

Organ

参考文献

Reference

1

11-O-β-吡喃葡萄糖马钱苷酸酯

Loganic acid

11-O-β-glucopyranosyl ester

6.95 [M+HCOO]- 583.1870 -1.66
375.1304、313.1309、213.0761、169.0865、

113.0229、59.0122
C22H34O15 R、L 13

2
马钱苷酸

Loganic acid
10.98 [M-H]- 375.1299 0.61

213.0764、169.0861、151.0754、133.0647、

113.0231、95.0487、69.0329
C16H24O10 R、S、L、F 14

3
莫诺苷

Morroniside
11.69 [M-Na]- 429.1366 -0.23

267.0845、235.0575、203.0521、185.0418、

110.6607、79.2134
C17H26O11 R、S、F 15

4
断氧化马钱苷酸

Secologanoside
13.78 [M-H]- 389.1104 3.78

319.0093、2199.2400、183.0659、165.0549、

121.0645、69.0329、59.0122
C16H22O11 R、S、L、F 16

5
獐牙菜苦苷

Swertiamarine
14.21 [M+HCOO]- 419.1201 1.43

302.6173、179.0552、149.0597、141.0181、

119.0336、113.0230、89.0228、59.0122
C16H22O10 R、S、L、F 17



注：R、S、L、F分别代表根、茎、叶、花。

Note: R, S, L and F represent roots, stems, leaves, and flowers.

6
6'-O-β-D-葡萄糖基龙胆苦苷

6'-O-β-D-Glucosylgentiopicroside
14.71 [M+HCOO]- 563.1631 2.38

221.0665、193.0498、179.0552、161.0445、

131.0337、101.0229、89.0228
C22H30O14 R、S、L、F 17

7
紫药苦苷

Swertiapunimarin
15.66 [M+H]+ 521.1862 -0.58

251.4391、197.0808、179.0703、151.0751、

127.0389、111.0801
C22H32O14 R、S、F 16

8
龙胆苦苷

Gentiopicroside
16.79 [M+HCOO]- 401.1093 0.92

324.6015、219.0556、149.0597、121.0648、

113.0231、93.0333、89.0228
C16H20O9 R、S、L、F 17

9
獐牙菜苷

Sweroside
18.10 [M+HCOO]- 403.1254 2.03

312.8494、205.4160、151.0749、125.0229、

89.0229、81.0329
C16H22O9 R、S、L、F 17

10 Gentimacroside 36.72 [M-H]- 531.1522 2.64
315.0727、297.0625、189.0910、153.0182、

109.0280
C26H28O12 R、S、L、F 18



2.2 环烯醚萜成分的积累规律分析

以峰面积表示秦艽中环烯醚萜的含量，绘制出大叶秦艽不同部位的环烯醚萜相对含量图

（见图 2），由图可知，10种环烯醚萜中有 7种在不同器官间具有显著性差异（P＜0.05），

大部分环烯醚萜在根中含量最高，11-O-β-吡喃葡萄糖马钱苷酸酯在叶中含量最高，

断氧化马钱苷酸在花中含量最高。

图 2 环烯醚萜成分在根、茎、叶、花中的分布

Fig. 2 Distribution of iridoids components in roots, stems, leaves and flowers

注：R、S、L、F分别代表根、茎、叶、花。与根相比，*P < 0.05；**P < 0.01；***P < 0.001。



Note: R, S, L and F represent roots, stems, leaves, and flowers, respectively. Compared with roots, *P < 0.05; **P <

0.01; ***P < 0.001.

2.3秦艽中内参基因的筛选

如图 3所示，6个候选内参基因的 Ct值分布在 10~37之间。其中，18S rRNA基因的 Ct

值最小，GAPDH、β-Actin和 EF-1α基因的 Ct值偏高，秦艽各候选内参基因在不同器官中的

表达水平差异较小。

图 3 候选内参基因的 Ct值

Fig. 3 Ct values of candidate reference genes

采用软件分析 6 个内参基因的表达稳定性。该软件计算平均表达稳定性值（M）

基于平均两两变异之间的所有基因测试。M 值最低的基因表达最稳定，M 值最高

的基因表达最不稳定。GeNorm 的结果显示 UBC 13（M=0.540）和 18S rRNA（M=0.540）

两个基因的M值最小，表达稳定性最佳，EF-1α表达最不稳定。NormFinder 的结果显示，

18S rRNA表达最稳定，EF-1α表达最不稳定。BestKeeper软件中稳定性好的前 3个内参

基因为 UBC 13、18S rRNA和β-Actin（见图 4）。

图 4 软件分析候选内参基因的表达稳定性



Fig. 4 Analysis of expression stability of candidate reference genes by software

如表 4所示，综合 GeNorm、NormFinder、BestKeeper软件以及ΔCt值分析，并对其得出

的排名进行几何平均数计算，6个候选内参基因稳定性综合排名由高到低依次为，UBC

13>18S rRNA>β-Actin>TUA>GAPDH>EF-1α，最稳定的内参基因为 UBC 13。

表 4 候选内参基因表达稳定性综合排名

Table 4 The comprehensive ranking of expression stability of candidate reference genes

排名

Rank

分析方法

Analysis method

ΔCt BestKeeper Normfinder GeNorm 结果 Result

1 UBC 13 UBC 13 18S rRNA UBC 13 UBC 13

2 18S rRNA 18S rRNA UBC 13 18S rRNA 18S rRNA

3 β-Actin β-Actin TUA β-Actin β-Actin

4 TUA TUA β-Actin TUA TUA

5 GAPDH GAPDH GAPDH GAPDH GAPDH

6 EF-1α EF-1α EF-1α EF-1α EF-1α

2.4 环烯醚萜合成途径酶基因表达分析

以 UBC13为内参基因，考察 16个上、中、下游关键酶基因在秦艽不同部位间的差异表

达情况。以根作为对照组，横、纵坐标分别为秦艽各部位和表达差异倍数，绘制相对表达量

的统计图见图 5。

参与环烯醚萜生物合成的 16 个基因中，共有 14 个基因在不同部位间具有显著

差异性（P＜0.05）。14 个酶基因在花部位表达高于其他部位，LAMT在叶中的表达量

最高，G8O在根中表达量最高。



图 5 环烯醚萜生物合成途径相关基因的表达



Fig. 5 Expression pattern of genes involved in iridoids biosynthesis pathway

注：R、S、L、F分别代表根、茎、叶、花，与根相比，*P < 0.05；**P < 0.01；***P < 0.001。

Note: R, S, L and F represent roots, stems, leaves, and flowers, respectively. Compared with roots, *P < 0.05; **P <

0.01; ***P < 0.001.

2.5 环烯醚萜含量与基因表达相关性分析

如图 6所示，横坐标为 16个基因，纵坐标为 10种环烯醚萜。由图可以看出环烯醚萜

与 7-DLGT、IDI、SLS、7-DLH、MVD呈高度正相关。

图 6 环烯醚萜含量和关键酶基因表达相关性分析

Fig. 6 Correlation analysis between the content of iridoids and expression of key enzyme genes

3 讨论与结论

随着中医药的发展，中药材需求量不断增加，秦艽野生资源濒临枯竭，因此已逐步开展

秦艽人工栽培生产，但其药材质量和产量都需提高。药用植物有效成分是中药发挥药效的物



质基础，也是药材质量的关键。环烯醚萜作为秦艽的主要有效成分，其合成和积累直接影响

秦艽药材质量。因此，本研究通过分析环烯醚萜含量的积累以及环烯醚萜生物合成途径关键

酶基因的表达，进一步探明秦艽药材质量形成机制。本研究采用 UPLC-Q-Exactive MS 分析

了大叶秦艽根、茎、花、叶不同部位环烯醚萜含量的积累，共鉴定出 10个环烯醚萜，大部

分环烯醚萜在根中高度积累，与 Chen 等 [19]分析粗茎秦艽中根部的环烯醚萜含量

丰富一致，与 Liang等[20]研究麻花秦艽根部主要活性成分为环烯醚萜一致，可见环烯醚萜

主要集中在秦艽的根部。

在基因表达分析中，准确分析表达量的前提是筛选稳定的内参基因。本研究中，使用

NormFinder、GeNorm、Bestkeeper这 3个软件对候选内参基因稳定性进行评估，3种软件得

出的排名有所差别，这一差异是由于不同的分析软件其筛选的原理和重点不一样[21]。例如在

草果种子[22]、冬虫夏草菌[23]、彩色马蹄莲[24]等的内参基因筛选中，各软件评估结果并不完

全相同。综合多种分析方法考虑内参基因的排名和稳定值，得出 UBC 13是秦艽不同器官基

因表达分析的最佳内参基因。以 UBC 13为内参分析相关基因的表达情况，参与环烯醚萜

生物合成的 16 个基因中，14 个酶基因在花部位表达高于其他部位，LAMT在叶中的

表达量最高，G8O在根中表达量最高，推测大叶秦艽环烯醚萜生物合成中最为活跃

的器官是花，但在环烯醚萜含量分析中发现，环烯醚萜类化合物主要集中在秦艽的

根部，因此在秦艽植物体中可能存在复杂的合成产物运输机制。在全萼秦艽 [25]中基

因相对表达量为地上部位（茎、叶、花）高于地下部位（根），与本实验大叶秦艽

基因相对表达量在花中高于其他部位不同，推测是不同种秦艽造成基因表达差异。

已有研究表明，白芍在发育期间 IDI 基因的表达与单萜苷含量呈显著正相关

[26]，广藿香中 MVD 基因的表达与广藿香酮含量呈显著正相关 [27]。本研究中同一

基因与不同的环烯醚萜含量的相关性具有差异，这可能是因为不同的环烯醚萜虽

然具有相同的母核结构，但是官能团不同，合成途径有差异导致。根据环烯醚萜

中环戊烷环是否裂环，可将环烯醚萜类化合物分为闭环环烯醚萜和裂环环烯醚萜。

结果显示，本文实验所考察的基因表达与 11-O-β-吡喃葡萄糖马钱苷酸酯和马钱

苷酸这两个闭环环烯醚萜苷的相关性小于其余裂环环烯醚萜苷，表明基因表达与成分结

构存在一定的关系。在所分析的全部 16个基因中，7-DLGT、 IDI、SLS、MVD、7-DLH

基因的表达相较于其他基因，与环烯醚萜的相关性更高，对环烯醚萜合成的调控作



用较强，提示促进这几个基因的表达水平更容易提高环烯醚萜的生物合成。在环烯

醚萜的合成途径中，MVD、IDI为合成焦磷酸异戊烯酯（ Isopentenyl diphosphate, IPP）

的关键酶，7-DLGT、7-DLH、SLS 为下游途径的关键酶，催化生成了裂环马钱子苷

（ secologanin）。综上所述，MVD、 IDI、7-DLGT、7-DLH、SLS 基因调控了秦艽

中环烯醚萜类成分合成的功能，为将来通过调控基因表达实现环烯醚萜含量的增加

提供理论依据，为提高秦艽药材质量提供了途径。
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