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摘　 要: 广藿香药材以广藿香酮含量较高的酮型广藿香为最优质ꎮ 而广藿香酮为一种萜类成分ꎬ其生物合

成途径尚未明确ꎮ ＭＶＡ(甲羟戊酸)途径是萜类化合物生物合成的重要途径ꎮ 为了分析 ＭＶＡ 途经基因表

达与化学成分的相关性从而获得促进广藿香酮合成的潜在基因ꎬ该文以 ２ 种酮型广藿香栽培品种(石牌广

藿香、高要广藿香)为材料ꎬ通过实时定量 ＰＣＲ 分析基因表达和主要成分含量测定ꎬ并研究了供试材料不同

时期的茎、叶中与甲羟戊酸代谢途径相关的 ＨＭＧＲ、ＭＫ、ＭＤＤ 基因表达及化学成分ꎮ 结果表明:(１)ＨＭＧＲ
基因在石牌广藿香嫩叶中表达更明显ꎻ ＭＫ 基因在石牌广藿香和高要广藿香中表达模式相似ꎬ主要在老茎

中表达ꎻＭＤＤ 基因在石牌广藿香叶中比高要广藿香表达量更高ꎬ在两种广藿香的茎中表达模式相似ꎮ (２)
同属于酮型广藿香ꎬ石牌广藿香与高要广藿香的化学成分相似ꎬ老叶广藿香醇含量最高ꎬ老茎的广藿香酮含

量更高ꎮ (３)ＭＤＤ 和 ＭＫ 基因与广藿香酮的合成正相关ꎮ 综上结果所述ꎬ酮型广藿香两个栽培种 ＭＶＡ 途

径的基因表达模式相似ꎬＭＤＤ 和 ＭＫ 基因可能为酮型广藿香萜类代谢途径的关键基因ꎮ
关键词: 广藿香ꎬ ＭＶＡ 途径ꎬ 广藿香酮ꎬ ＭＤＤ 基因ꎬ ＭＫ 基因
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　 　 广藿香(Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ) 为唇形科刺蕊草

属植物ꎬ以全草入药(国家药典委员会ꎬ２０２０)ꎬ为
芳香化湿药ꎬ是“藿香正气散”、“抗病毒口服液”、
“保济丸”等中成药的主要成分ꎬ也是香料、化妆品

等的主要原料之一ꎮ 广藿香在新型冠状病毒肺炎

诊疗中也发挥了重大作用ꎬ在 ５ 种相关证的治疗

方案中有所应用(国家卫生健康委员会和国家中

医药管理局ꎬ２０２０)ꎮ 广藿香挥发油的主要成分为

萜类化合物(陈赫等ꎬ２０１８)ꎮ 萜类化合物主要通

过甲羟戊酸(ｍｅｖａｌｏｎａｔｅꎬ ＭＶＡ)途径和甲基赤藓

醇 ４￣磷酸(ｍｅｔｈｙｌｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ４￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅꎬ ＭＥＰ)途径

合成(Ｙｕ ＆ Ｕｔｓｕｍｉꎬ ２００９)ꎬ其中 ＭＶＡ 途径也称为

细胞质途径ꎬＭＥＰ 也称为质体途径( Ｌｉｃｈｔｅｎｔｈａｌｅｒꎬ
２０１５)ꎮ 通常ꎬＭＶＡ 途径产生倍半萜ꎬ而 ＭＥＰ 途径

将前体提供给半萜类、单萜类和二萜类成分ꎮ 萜

类合成途径中的多种合成酶是 ＭＶＡ 和 ＭＥＰ 途径

代谢 调 控 的 重 要 靶 点 ( Ｈｅｍｍｅｒｌｉｎꎬ ２０１２)ꎮ 在

ＭＶＡ 途径中ꎬ三个乙酰辅酶 Ａ 分子和一个 ３￣羟基￣
３￣甲基戊二酰辅酶 Ａ 分子最初聚集ꎬ然后中间分

子参 与 由 羟 基￣３￣甲 基 戊 二 酰 辅 酶 Ａ 合 成 酶

(ＨＭＧＳꎬＥＣ ２.３.３.１０)和 ３￣羟基￣３￣甲基戊二酰辅酶

Ａ 还原酶(ＨＭＧＲꎬＥＣ １.１.１.３４)催化的反应ꎮ 甲羟

戊酸激酶(ＭＶＫꎬＥＣ ２. ７. １. ３６)、磷酸羟戊酸激酶

(ＰＭＫꎬ ＥＣ ２. ７. ４. ２) 和甲羟戊酸二磷酸脱羧酶

(ＭＤＤＥＣꎬＥＣ ４.１.１.３３)形成 ＩＰＰ(异戊烯焦磷酸)ꎮ
之后由法尼基二磷酸合成酶(ＦＰＰＳꎬＥＣ ２.５.１.１０)催
化胞质 ＩＰＰ 和 ＤＭＡＰＰ(二甲基烯丙基焦磷酸)的凝

聚ꎬ形成倍半萜的中间体(图 １)ꎮ
随着转录组测序和全基因组测序的兴起ꎬ对

广藿香醇的生物合成途径研究逐渐增多ꎮ Ｎａｔｈ
(２０１０)从广藿香转录组文库中发掘到 ７４ 个萜类

生物合成相关基因ꎬ并检测其在广藿香叶、茎和花

中的表达ꎬ检测了倍半萜生物合成途径中与广藿

香醇合成有关酶的活性ꎮ 此外ꎬ还有研究从广藿

香中克隆到了倍半萜 ＭＥＰ 途径的限速酶 ＨＭＧＲ
的 ｃＤＮＡꎬ并做了生物信息学分析及在大肠杆菌

(Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ)中的表达(Ｙｕ ＆ Ｕｔｓｕｍｉꎬ ２００９)ꎮ
广藿香属于十大岭南特色“广药”ꎬ也是“粤八

味”之一ꎮ 由于地理条件的差别ꎬ不同产地的广藿

香具有不同的形态特征和挥发油含量ꎮ 广藿香药

材商品按产地主要分为石牌广藿香、高要广藿香、
湛江广藿香、海南广藿香四种(徐颂军等ꎬ２００３)ꎮ
根据广藿香酮(ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ)和广藿香醇(ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ)
相对含量可将广藿香药材分成醇型广藿香和酮型

广藿香ꎮ 醇型广藿香包括湛江广藿香、海南广藿

香ꎻ酮型广藿香则包括石牌广藿香、高要广藿香ꎮ
石牌广藿香原产于广州石牌一带ꎬ传统认为ꎬ石牌

广藿香为广藿香的道地品种ꎬ质量最优ꎮ 但随着城

市化的进程ꎬ市场上石牌广藿香已十分少见ꎬ逐渐

被高要广藿香所取代ꎮ 广藿香酮已被证明具有多

种功能ꎬ包括抗胃溃疡(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)、阻止增

殖(Ｓｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)和抗菌活性(Ｙｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)等ꎮ
因此ꎬ与醇型广藿香主要应用于化妆品和香料行业

不同ꎬ酮型广藿香更多被应用于中医药领域ꎮ
广藿香酮属于萜类物质衍生物ꎬＭＶＡ 是通路萜

类物质的上游合成代谢途径ꎬ茎和叶是广藿香药材

的主要取材组织部位ꎮ 因此ꎬ明确代谢途径基因的

时空表达模式ꎬ不同生长时期茎叶的有效成分含量

以及与基因表达的相关性ꎬ对于阐明广藿香酮在高

要广藿香和石牌广藿香中的合成途径和提高药材

质量具有重要意义ꎬ是有效利用广藿香的重要前

提ꎮ 作者前期的研究中ꎬ已经将两种醇型广藿香

(海南广藿香和印尼广藿香)进行了萜类代谢途径

表达分析(Ｏｕｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ研究结果显示两种

醇型广藿香不同部位不同生长阶段的萜类代谢相

关基因表达类似ꎬ挖掘了广藿香醇合成相关候选基
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图 １　 ＭＶＡ 萜类代谢途径相关基因
Ｆｉｇ. １　 ＭＶＡ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂａｃｋｂｏｎｅ ｐａｔｈｗａｙ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ

因ꎬ为醇型广藿香的应用提供了基础ꎮ 目前ꎬ在石

牌广藿香和高要广藿香的萜类代谢途径及叶、茎部

分的表达差异比较方面还是空白ꎮ 对萜类代谢途

径进行表达分析ꎬ能够对酮型广藿香和醇型广藿香

的差异提供分子基础ꎮ 同时ꎬ将基因表达与成分含

量进行相关性分析ꎬ可发掘提高有效成分含量的潜

在基因ꎮ 对酮型广藿香两个栽培种的代谢途径及

各部位的挥发油含量及成分进行比较ꎬ也可促进对

广藿香药材种质资源的有效评估ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 植物材料

石牌广藿香和高要广藿香采自于广州天河龙

洞岭南中药园广藿香种植地(１１３°２２′ Ｅꎬ ２３°１２′
Ｎꎬ海拔 ３９ ｍ)ꎮ 由广东食品药品职业学院莫小路

教授鉴定ꎮ 取两个品种的幼叶进行全长基因的克

隆ꎮ 实时定量 ＰＣＲ(ＲＴ￣ｑＰＣＲ)分析材料根据叶片

的大小及叶在茎上的位置将广藿香的叶和茎分为

三个时期(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) (图 ２):嫩叶(茎顶端

刚出来的第一对叶)ꎻ成熟叶 (第四至第五个节

叶)ꎻ老叶ꎻ嫩茎(茎顶端)ꎻ成熟茎(未木质化)ꎻ老
茎(木质化)ꎮ 每个样品采集约 １ ｇꎬ在液氮中冷

冻ꎬ在－８０ ℃保存ꎮ

ＯＬ. 老叶ꎻ ＭＬ. 成熟叶ꎻ ＹＬ. 幼叶ꎻ ＯＳ. 老茎ꎻ ＭＳ. 成熟

茎ꎻ ＹＳ. 幼茎ꎮ 下同ꎮ
ＯＬ. Ｏｌｄ ｌｅａｖｅｓ ｔｕｒｎｉｎｇ ｂｒｏｗｎ ａｎｄ ｗｉｔｈｅｒｅｄꎻ ＭＬ. Ｇｒｅｅｎꎬ ｆｕｌｌｙ￣
ｅｘｐａｎｄｅｄ ａｎｄ ｉｎｔａｃｔ ｍａｔｕｒｅ ｌｅａｖｅｓꎻ ＹＬ. Ｔｅｎｄｅｒ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ ｏｎ
ｔｈｅ ｓｈｏｏｔ ｔｉｐꎻ ＯＳ. Ｌｉｇｎｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｂｒｏｗｎ ｏｌｄ ｓｔｅｍｓꎻ ＭＳ. Ｓｌｉｇｈｔｌｙ￣
ｌｉｇｎｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｍａｔｕｒｅ ｓｔｅｍｓꎻ ＹＳ. Ｎｏｎ￣ｌｉｇｎｉｆｉｅｄ ｙｏｕｎｇ
ｓｔｅｍｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 广藿香植物材料
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｌａｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ

１.２ ＲＮＡ 提取和 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 分析

按照文献(Ｏｕｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)的方法进行ꎮ
在对 ＲＮＡ 的质量和完整性进行检查后ꎬ将高质量的

ＲＮＡ 用于基因分离或基因表达的测定ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ
方法如文献所述(Ｏｕｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ每个反应重

复三次ꎮ ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物见表 １ꎬ数据以三个生物重

复的平均值 ± 标准差表示ꎮ 根据文献 ( Ｌｉｖａｋ ＆
Ｓｃｈｍｉｔｔｇｅｎꎬ ２００１)计算基因表达水平ꎮ
１.３ 化学试剂

广藿香酮对照品(批号:Ｇ￣０５５￣１８０７１０ꎬ 成都

７４７５ 期 康大力等: 酮型广藿香 ＭＶＡ 途径基因表达分析及与主要成分合成相关性研究



表 １　 ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物
Ｔａｂｌｅ １　 ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

实时定量 ＰＣＲ 引物 (５′￣３′)
ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣３′)

ＨＭＧＲ Ｆ: ＴＧＴＣＴＣＴＧＡＴＧＴＣＧＧＣＣＡＴＡ

Ｒ: ＴＣＡＡＴＧＧＣＧＧＡＴＣＴＣＴＣＴＣＴ

ＭＤＤ Ｆ: ＧＡＧＴＣＣＡＣＣＴＣＣＡＧＡＡＡＣＣＡ

Ｒ: ＧＧＧＴＴＧＡＴＧＡＧＴＧＡＣＣＧＡＣＴ

ＭＫ Ｆ: ＡＴＧＡＧＧＴＣＧＣＴＴＣＣＡＴＣＡＴＣ

Ｒ: ＴＴＴＣＧＡＴＴＧＴＡＧＣＡＴＧＧＣＴＧ

瑞芬思生物科技有限公司)ꎻ广藿香醇对照品(批
号:Ｂ￣０３７￣１８０１２２ꎬ成都瑞芬思生物科技有限公

司)ꎻ正十八烷( ＳＩＧＭＡ 公司)ꎻ乙腈色谱纯(德国

默克公司)ꎻ甲酸(德国默克公司)ꎻ无水乙醇、乙
醚、甲醇、无水硫酸钠等试剂均为分析纯ꎮ
１.４ 仪器设备

Ａｇｉｌｅｎｇ１２００ 高效液相色谱仪(包括四元梯度

泵、自动进样器、ＰＤＡ 检测器、在线脱气机ꎬ美国安

捷伦公司)ꎻＡｇｉｌｅｎｔ７８９２Ａ / ５９７５Ｃ 型气相色谱－质

谱联用仪(美国安捷伦公司)ꎻ色谱柱为 ＨＰ￣５ 石英

毛细管柱(０.２５ μｍ × ３０.０ ｍ × ２５０ μｍ)ꎻＢＴ １２５Ｄ
十万分之一分析天平(德国赛多利斯)ꎻ超纯水为

ｍｉｌｌｉ￣Ｑ 超纯水机制备(美国 Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ 公司)ꎻ挥发

油提取器ꎻ水分测定仪ꎮ
１.５ 广藿香化学成分的分析

１.５.１ 挥发油的提取 　 采集石牌广藿香与高要广

藿香成熟茎、老茎、成熟叶、老叶(石牌广藿香与高

要广藿香的嫩茎及嫩叶挥发油含量太低ꎬ无法提

取ꎬ本研究不进行这两个时期的数据测定)ꎮ 样品

放至通风处室温阴干ꎬ切成 １ ~ ２ ｃｍ 的小段ꎬ备用ꎮ
取干燥的广藿香药材 ２００ ｇꎬ置于 ５ ０００ ｍＬ 圆底烧

瓶中ꎬ加 ３ ０００ ｍＬ 蒸馏水浸泡 １ ｈ 后开始提取ꎮ
提取方法见«中国药典» (国家药典委员会ꎬ２０２０)
通则 ２２０４ 项规定方法(甲法)ꎮ
１.５.２ 广藿香醇含量测定　 对照品溶液及供试品溶

液的制备:均按文献(陈瑜珍等ꎬ２０２０)的方法进行ꎮ
气相色谱条件:初始温度 １８０ ℃ꎬ停留 ２ ｍｉｎꎬ以每

５℃的速率升温至 ２３０ ℃ꎻ进样口温度 ２８０ ℃ꎬ辅助

温度 ２８０ ℃ꎬ分流进样ꎬ分流比为 １０ ∶ １ꎮ 离子源温度

为 ２３０ ℃ꎬ四级杆温度 １５０ ℃ꎬ全扫描方式ꎬＮＩＳＴ１４.１
质谱库挥发油中广藿香醇 ＧＣ￣ＭＳ 分析(图 ３)ꎮ
１.５.３ 广藿香酮含量测定 　 对照品溶液、供试品溶

液制备:均按文献(陈瑜珍等ꎬ２０２０)的方法进行ꎮ
色谱条件 　 色谱柱:ＰｈｅｎｏｍｅｎｅｘꎬＧｅｍｉｎｉ ５ μ Ｃ１８

(２５０ ｍｍ × ４.６０ ｍｍ)ꎮ 流动相为乙腈－０.２％甲酸

水溶液( ６５％ ∶ ３５％)ꎬ等度洗脱ꎬ流速 ０. ８ μｇ
ｍｉｎ￣１ꎬ柱温 ３０ ℃ꎬ检测波长 ３１０ ｎｍꎬ进样体积 １０
μＬꎮ 运行时间 １５ ｍｉｎꎬ色谱图见图 ４ꎮ 线性关系考

察:按照色谱条件ꎬ精密吸取不同浓度广藿香酮标

准品溶液 １０ μＬꎬ注入 ＨＰＬＣ 色谱仪ꎬ检测峰面积ꎬ
以进样浓度为横坐标ꎬ峰面积为纵坐标ꎬ进行线性

回归(图 ５)ꎬ回归方程为 Ｙ ＝ １８. ３５Ｘ－ ４７. １９ꎬＲ２ ＝
０.９９９ ９ꎬ线性范围为 ６.２５ ~ ２００ μｇｍＬ￣１ꎮ 稳定性

试验:取配制好的供试品溶液任一种ꎬ制备后在不

同时间对样品按色谱条件进样分析ꎬ共分析 ６ 次

(制备后 ２、４、６、８、１２、２４ ｈ)ꎬ测定广藿香酮峰面

积ꎬ结 果 表 明 相 对 标 准 偏 差 ( ｒｅｌａｔｉｖｅ ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎꎬＲＳＤ)为 １.０５％ꎬ表明供试品溶液在 ２４ ｈ
内是稳定的ꎮ 精密度实验:取 ５０ μｇｍＬ￣１对照品

溶液ꎬ按色谱条件测定ꎬ连续进样 ６ 次ꎬ测定峰面

积ꎬ广藿香酮峰面积的 ＲＳＤ 为 ０.６３％ꎬ表明高效液

相色谱这套仪器的精密度良好ꎬ实验数据可信ꎮ
重复性试验:取同一批广藿香油 ６ 份ꎬ每份 ０.１５ ｇꎬ
精密称定ꎬ按照步骤 ２ 方法配制后ꎬ按色谱条件测

定ꎮ 结 果ꎬ 样 品 中 广 藿 香 酮 峰 面 积 的 ＲＳＤ 为

０.８６％ꎬ表明该方法的重复性良好ꎮ 数据分析方

法:挥发油含量分析均使用 ＬＳＤ 法进行多重比较ꎻ
Ｒ ３.６ 软件以及 ａｇｒｉｃｏｌａｅ 包进行统计分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 酮型广藿香萜类代谢 ＭＶＡ 途径中 ＨＧＭＲ、
ＭＫ、ＭＤＤ 基因在茎叶不同时期的表达

为了比较石牌广藿香和高要广藿香次生代谢

相关基因的时空表达模式ꎬ本研究对 ＭＶＡ 途径中

三个关键酶基因(ＨＧＭＲ、ＭＫ、ＭＤＤ)在叶片和茎中

的表达量进行了检测(图 ６)ꎮ 结果表明:在石牌

广藿香叶片生长发育过程中ꎬ ＨＧＭＲ、ＭＤＤ、ＭＫ 表

达下降ꎬ但当叶片衰老后ꎬ表达则又增高ꎻ茎发育

过程中ꎬＨＭＧＲ、ＭＤＤ、ＭＫ 表达均呈增高趋势ꎬ在
老茎中表达最高ꎮ 在高要广藿香中ꎬ发现了相似

的基因表达模式ꎻ唯有 ＨＧＭＲ 在叶中表达趋势与

石牌广藿香不同ꎬ其在成熟叶片中高表达ꎬ幼叶次

之ꎬ老叶最低(图 ６)ꎮ
２.２ 广藿香醇和广藿香酮的含量与相关基因表达

的关系

为了进一步确定广藿香在药材商品中最佳的

药用部位ꎬ本研究测定了酮型广藿香在成熟茎、老
茎、成熟叶、 老叶四个部位的广藿香醇和广藿香酮
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Ａ. 广藿香醇标准品总离子色谱图ꎻ Ｂ. 广藿香醇挥发油总离子色谱图ꎻ Ｃ. 广藿香醇质谱图ꎮ
Ａ. Ｔｏｔａｌ ｉｏｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ ｓｔａｎｄａｒｄꎻ Ｂ. Ｔｏｔａｌ ｉｏｎ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｐ. ｃａｂｌｉｎ ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌꎻ Ｃ. Ｍａｓｓ
ｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙ ｏｆ Ｐ. ｃａｂｌｉｎ ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ.

图 ３　 广藿香挥发油中广藿香醇的 ＧＣ￣ＭＳ 分析
Ｆｉｇ. ３　 ＧＣ￣ＭＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ ｉｎ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌ

的含量ꎮ 结果表明:石牌广藿香的老茎广藿香酮

含量最高ꎬ为 ３０１ μｇｇ￣１ꎬ而成熟茎为 ２３３ μｇ ￣１ꎬ
二者差异较大ꎻ而高要广藿香的老茎和成熟茎中

广藿香酮的含量差异不大ꎬ老茎为 ２４２ μｇｇ￣１ꎬ成
熟茎为 ２３９ μｇｇ￣１(图 ７)ꎮ 石牌广藿香和高要广

藿香嫩茎和嫩叶挥发油含量过低ꎬ本研究未对其

进行测定ꎮ 同样ꎬ广藿香醇在老茎和成熟茎的挥

发油太少ꎬ也未能检测到其含量ꎮ 两种酮型广藿

香的广藿香醇含量ꎬ老叶均比成熟叶高ꎬ其中石牌

广藿香的老叶广藿香醇的含量为 ５５９ μｇｇ￣１ꎬ成
熟叶为 ４０３ μｇｇ￣１ꎻ高要广藿香的老叶广藿香醇

的含量为 ４４５ μｇｇ￣１ꎬ成熟叶为 ４１５ μｇｇ￣１ꎮ
为了进一步评价基因与植物化学物质之间的

关系ꎬ使用 ＸＬＳＴＡＴ 将不同部位与采收时期广藿香
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Ａ. 广藿香酮标准品的 ＨＰＬＣ 色谱图ꎻ Ｂ. 广藿香酮挥发油的 ＨＰＬＣ 色谱图ꎮ
Ａ. ＨＰＬＣ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ ｓｔａｎｄａｒｄꎻ Ｂ. ＨＰＬＣ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍ ｏｆ Ｐ. ｃａｂｌｉｎ ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌ.

图 ４　 广藿香挥发油中广藿香酮的 ＨＰＬＣ 分析
Ｆｉｇ. ４　 ＨＰＬＣ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ ｉｎ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ａｂｌｉｎ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌ

醇和广藿香酮的含量以及相对应基因的表达水平

进行相关性分析ꎬ估计 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数ꎮ 结果表

明ꎬＭＫ (Ｒ２ ＝ ０.７５８ꎬ Ｐ<０.０５)和 ＭＤＤ (Ｒ２ ＝ ０.７５８ꎬ
Ｐ<０.０５)的表达加速了广藿香酮的积累ꎮ

３　 讨论与结论

广藿香药材的道地品种属于酮型广藿香如高

要广藿香ꎬ而石牌广藿香在市场上却因为产量低

而少见ꎮ ｑＰＣＲ 被认为是检测 ＲＮＡ 水平最灵敏、
高效快捷的方法ꎬ常用于单个或多个基因的表达

分析ꎮ 本研究分析结果显示ꎬＭＶＡ 途径 ３ 个基因

的表达模式在石牌和高要两个栽培种间高度相

似ꎮ 在遗传学中ꎬ基因表达是以环境依赖方式连

接基因型和表型的基本因素 ( Ｎｅｖｏｚｈａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 这可能从分子水平上解释了高要广藿香

０５７ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



图 ５　 广藿香酮线性关系图
Ｆｉｇ. ５　 Ｌｉｎｅａｒ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ

ｉｎ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ

和石牌广藿香同属一个化学型的原因ꎬ为市场上

用高要广藿香代替石牌广藿香提供了理论支持ꎮ
石牌广藿香在宋代就从印度尼西亚传入ꎬ并移植

到中国广东省的高要等地区ꎮ 目前ꎬ广藿香的种

植主要是靠扦插繁殖和组织培养ꎮ 因此ꎬ酮型广

藿香的基因变异和物种分化有限ꎬ不利于物种变

异(徐颂军等ꎬ２００３ꎻ吴友根等ꎬ２００７)ꎮ 这可能是

高要广藿香的 ＭＶＡ 途径基因表达模式与石牌广

藿香相似的原因ꎮ
植物中萜类化合物的产生和积累具有组织特

异性特点ꎬ它们的增加与发育阶段有关(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎮ 本研究发现ꎬ在石牌广藿香和高要广藿香

两个品种叶片的三个发育阶段广藿香酮含量都非

常低ꎬ而在两个品种的衰老茎中ꎬ广藿香酮含量增

加ꎮ 因此ꎬ广藿香酮的生物合成也具有组织特异

性和生长周期依赖性ꎬ在种植酮型广藿香时ꎬ茎应

受到更多的关注ꎮ
从广藿香药材质量优良评价来看ꎬ广藿香酮

含量是广藿香质量的重要指标ꎮ 本研究发现 ＭＫ
和 ＭＤＤ 基因可能是影响广藿香中广藿香酮含量

的重要基因ꎬ为通过代谢工程转基因方法提高广

藿香中广藿香酮的含量提供了研究思路ꎮ 此外ꎬ
二者在广藿香酮生物合成中的作用还需要进一步

通过转基因等分子生物学和代谢工程手段验证ꎮ
人们普遍认为ꎬ道地药材是药用植物长期适

应环境的结果ꎬ遗传因素可能是道地药材与非道

地药材化学成分差异显著的根本原因ꎮ 本研究结

果发现ꎬ高要广藿香和石牌广藿香的 ＭＫ 和 ＭＤＤ
基因表达模式相似ꎬ在石牌广藿香和高要广藿香

中ꎬ广藿香酮的含量均较高ꎬ表明高要广藿香能够

以 ＭＫ 在幼叶中的表达水平来规范剩余基因的表达水平ꎻ
ＲＴ￣ｑＰＣＲ 数据以三个生物学重复的平均值±标准差表示ꎮ
ＳＰ. 石牌广藿香ꎻ ＧＹ. 高要广藿香ꎮ 下同ꎮ
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ＭＫ ｉｎ ｙｏｕｎｇ ｌｅａｖｅｓ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｎｏｒｍａｌｉｚｅ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｒｅｍａｉｎｉｎｇ ｇｅｎｅｓꎻ ＲＴ￣ｑＰＣＲ ｄａｔａ ｗｅｒｅ
ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａｓ ｘ ± ｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ. ＳＰ. Ｓｈｉｐａｉ
ｃｕｌｔｉｖａｒꎻ ＧＹ. Ｇａｏｙａｏ ｃｕｌｔｉｖａｒ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ６　 ＨＧＭＲ、ＭＫ、ＭＤＤ 基因的时空表达模式
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ

ｏｆ ＨＭＧＲꎬ ＭＫ ａｎｄ ＭＤＤ ｇｅｎｅｓ

代替石牌广藿香具有合理性ꎮ ＭＶＡ 途径的 ＭＫ 和

ＭＤＤ 基因与广藿香酮合成正相关ꎬ本研究结果阐

明了广藿香的基因表达和化学成分相关性ꎬ将有

助于萜类产物生物合成的提高ꎬ为更好地利用广

藿香奠定了基础ꎮ
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图 ７　 石牌广藿香和高要广藿香栽培种广藿香醇和广藿香酮的含量
Ｆｉｇ. ７　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ ａｎｄ ｐｏｇｏｓｔｏｎｅ ｉｎ Ｓｈｉｐａｉ ａｎｄ Ｇａｏｙａｏ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
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