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摘　 要: 分析外源性茉莉酸甲酯对广藿香 ＪＡ 信号转导途径关键基因 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１ 及倍半萜合成途径

关键基因 ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 表达的影响ꎬ为深入研究茉莉酸甲酯调控广藿香 ＪＡ 信号转导途径及倍半萜合成

途径的分子机制奠定基础ꎮ 该文分别用 ０.１０ 和 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１的 ＭｅＪＡ 喷施广藿香叶片ꎬ于处理后的 ０、２、

６、１２、２４、４８、７２ ｈ 摘取叶片ꎬ运用实时荧光定量 ＰＣＲ 对 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１、ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因的表达量

进行检测ꎮ 结果表明:０.１０ 和 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１的 ＭｅＪＡ 对广藿香 ＪＡ 信号转导途径 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１ 及倍半

萜合成途径 ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因表达均有不同程度的促进作用ꎬ其中对 ＪＡＺ２ 基因表达影响最显著ꎮ ０.１０

ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理 ２ ｈ 时ꎬＪＡＺ２ 表达量上调 １３.５２ 倍ꎻ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理 ４８ ｈ 时ꎬＪＡＺ２ 表

达量上调 １９.０９ 倍ꎮ ＪＡ 信号转导途径关键基因 ＪＡＺ２ 与倍半萜合成途径关键基因 ＦＰＰＳ 存在极显著正相关

关系ꎮ 综上结果表明 ＭｅＪＡ 溶液可诱导广藿香 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１、ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因的表达ꎬ且不同浓

度 ＭｅＪＡ 对基因表达有着不一样的影响ꎻＪＡＺ２ 是 ＪＡ 信号转导途径里响应 ＭｅＪＡ 诱导的主要基因ꎬ其可激活

倍半萜合成途径 ＦＰＰＳ 基因的协同表达ꎬ进而影响广藿香醇等倍半萜合成ꎮ
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ｓｕｃｈ ａｓ ｐａｔｃｈｏｕｌｉ ａｌｃｏｈｏｌ.
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ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 广 藿 香 ( Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ ) 为 唇 形 科

(Ｌａｍｉａｃｅａｅ)刺蕊草属(Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ)植物ꎬ以干燥

地上部分入药ꎬ是我国传统中药之一ꎬ具有芳香化

湿、开胃止呕、发表解暑的功效(国家药典委员会ꎬ
２０１５)ꎮ 广藿香中的挥发油主要为倍半萜类化合

物ꎬ数量超过 ２４ 种ꎬ其中以广藿香醇为主要成分

(Ｄｅｇｕｅｒｒｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 广藿香醇具有保护胃肠

道、抗病原微生物、抗氧化、抗肿瘤和调节免疫系

统等作用( Ｉｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ 徐雯ꎬ２０１７)ꎮ 近年来ꎬ
广藿香被用作药用提取物、食品添加剂和香料ꎬ广
泛应用于药品、食品及日用化妆品行业ꎮ 因此ꎬ研
究广藿香醇合成的分子机制ꎬ从分子水平上调控

广藿香倍半萜的代谢以提高广藿香醇含量ꎬ具有

重要的实际意义ꎮ
茉莉酸甲酯(ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅꎬ ＭｅＪＡ)是一种

新型植物激素ꎬ参与植物生长发育调节和防御反

应ꎬ可有效调控药用植物中次生代谢产物的生物

合成(Ａｖａｎｃｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 茉莉酸( ｊａｓｍｏｎｉｃａｃｉｄꎬ
ＪＡ)信号转导途径是调控植物次生代谢产物合成

的主要途径之一(Ｒｙａｎꎬ １９９０)ꎬ由多个基因或蛋

白的协同作用完成ꎮ 其中茉莉酸 ＺＩＭ 结构域蛋白

( ｊａｓｍｏｎａｔｅ ＺＩＭ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ＪＡＺ)、冠
菌 素 不 敏 感 蛋 白 １ ( ｃｏｒｏｎａｔｉｎｅ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ １ꎬ
ＣＯＩ１)、转录因子 ＭＹＣ２ 等是 ＪＡ 信号转导的核心

模块ꎬ常通过彼此之间的相互作用来调控植物次

生代谢产物的合成( Ｋａｔｓｉｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ Ｂｒｏｗｓｅꎬ
２００９ꎻ Ｃｈｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ

倍半萜是药用植物中常见的有效成分ꎮ 研究

倍半萜合成途径中关键酶基因的调控网络ꎬ对调

控挥发性萜类合成具有重要价值ꎮ 其中倍半萜合

酶基因角鲨烯单加氧酶( ｓｑｕａｌｅｎｅ ｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅꎬ
ＳＱＬＥ)位于倍半萜类化合物骨架合成的上游途

径ꎬ能促进倍半萜物质的合成(王焕ꎬ２０１５)ꎮ 法尼

基 焦 磷 酸 合 酶 ( ｆａｒｎｅｓｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ
ＦＰＰＳ)是合成倍半萜的前体法尼基焦磷酸( ＦＰＰ)
的关键酶ꎮ 倍半萜合酶( ｔｅｒｐｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＴＰＳ)如
广藿香醇合酶(ｐａｔｃｈｏｕｌｏｌ ｓｙｎｔｈａｓｅꎬ ＰＴＳ)能进一步

催化 ＦＰＰ 生成广藿香醇等倍半萜类化合物(Ｆｒｉｓｔｅｒ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

前人研究表明ꎬＭｅＪＡ 可通过 ＪＡ 信号转导开

启一系列萜类合成途径相关基因的协同表达ꎬ从
而在转录水平上影响植物的萜类代谢ꎬ增加萜类
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化合物的积累(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｓｕｔｔｉｐａｎｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１ꎻ何雪莹ꎬ２０１６)ꎮ 目前ꎬ对 ＭｅＪＡ 处理广藿香

后 ＪＡ 信号转导途径及倍半萜合成途径相关性的

研究尚未见报道ꎬ而进一步研究其分子机制对提

高广藿香倍半萜类化合物的合成与积累具有重要

价值ꎮ 因此ꎬ本实验用不同浓度 ＭｅＪＡ 处理广藿

香ꎬ运 用 实 时 荧 光 定 量 ＰＣＲ ( ｑＲＴ￣ＰＣＲ) 检 测

ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１、ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因的表达

量ꎬ旨在了解 ＭｅＪＡ 对广藿香 ＪＡ 信号转导途径和

倍半萜合成途径关键基因表达的影响ꎬ挖掘受

ＭｅＪＡ 调控的基因ꎬ为深入研究广藿香 ＪＡ 信号转

导途径及倍半萜合成途径的分子机制奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

选择广东省四会市广藿香植株ꎬ将扦插苗移

栽至广东药科大学中药学院种植 １０ 个月ꎬ株高约

９０ ｃｍꎮ 经广东药科大学中药学院严寒静教授鉴

定为唇形科刺蕊草 属 植 物 广 藿 香 ( Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ
ｃａｂｌｉｎ)ꎮ
１.２ 用 ＭｅＪＡ 处理广藿香植株

选取长势相近且良好的广藿香 １６ 株ꎬ随机分

为两组ꎬ分别是实验组和对照组ꎬ设 ３ 个生物学重

复ꎮ 以 １ ｍＬ 无水乙醇为溶剂ꎬ配制 ０.１０ ｍｍｏｌ
Ｌ￣１ ＭｅＪＡ 溶液ꎬ用小喷瓶均匀喷施在广藿香叶片表

面ꎬ直至水滴滴落ꎬ立即用透明塑料膜将植株覆

盖ꎬ１.５ ｈ 后移除塑料膜ꎮ 分别于处理后的 ０、２、６、
１２、２４、４８、７２ ｈ 摘取叶片ꎬ用锡纸包裹放入液氮中

速冻 ０.５ ｈ 后ꎬ放入－８０ ℃冰箱保存ꎬ用于总 ＲＮＡ
提取ꎮ 以 １ ｍＬ 无水乙醇按照同倍数稀释后喷施

于广藿香为对照组ꎮ
０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理方法同上ꎮ

１.３ 广藿香总 ＲＮＡ 提取及 ｃＤＮＡ 第一链合成

使用 ＴＲＩ ｐｕｒｅ Ｒｅａｇｅｎｔ 和 ＲＮＡ ｐｒｅｐ Ｐｕｒｅ Ｐｌａｎｔ
试剂盒ꎬ按照说明书提取广藿香总 ＲＮＡꎬ用 １％琼

脂糖凝胶电泳检测其完整性ꎬ超微量紫外分光光

度计 ＵＶ２４５０ 测定其浓度和纯度ꎬ将 ＲＮＡ 放入－８０
℃冰箱保存ꎮ 从冰箱取出 ＲＮＡꎬ测定其浓度和纯

度ꎬ计算用于反转录的 ＲＮＡ 量ꎬ使用 Ｅｖｏ Ｍ￣ＭＬＶ

ＲＴ Ｆｏｒ ＰＣＲ 试剂盒按说明书进行反转录ꎬ获得

ｃＤＮＡ 第一链ꎮ
１.４ 基因表达量的测定

根据本课题组广藿香转录组测序得到的

ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、ＣＯＩ１、ＳＱＬＥ、ＦＰＰＳ 基因序列及 ＮＣＢＩ
公布的 ＰＴＳ 基因序列ꎬ用 ＣｍＳｕｉｔｅ８ 软件设计 ｑＲＴ￣
ＰＣＲ 引物(表 １)ꎮ 以 １８Ｓ ｒＲＮＡ 为内参基因ꎬ１８Ｓ
引物同见表 １(刘璐等ꎬ２０１６)ꎮ

使用 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｅｍｉｘ Ｐｒｏ Ｔａｑ ＨＳ ｑＰＣＲ
试剂盒ꎬ按照说明书配制 ２０ μＬ 反应体系:ＳＹＢＲ

Ｇｒｅｅｎ Ｐｒｅｍｉｘ Ｐｒｏ Ｔａｑ ＨＳ Ｐｒｅｍｉｘ １０ μＬꎬｃＤＮＡ １.５
μＬꎬＰｒｉｍｅｒ Ｆ ０. ４ μＬꎬＰｒｉｍｅｒ Ｒ ０. ４μＬꎬＲＮａｓｅ ｆｒｅｅ
ｗａｔｅｒ ７.７ μＬꎮ ｑＲＴ￣ＰＣＲ(Ｂｉｏ￣Ｒａｄ ＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓꎬＩｎｃ)
反应程序:预变性 ９５ ℃、３０ ｓꎬ１ 个循环ꎻ变性 ９５
℃、５ ｓꎬ退火及延伸 ６０ ℃、３０ ｓꎬ４０ 个循环ꎮ 空白

对照用水代替 ｃＤＮＡ 模板ꎬ每个样品设三个技术重

复ꎬ复孔间 Ｃｔ 值的 ＳＴＤ<０.２ꎮ

表 １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物序列
Ｔａｂｌｅ １　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

基因
Ｇｅｎｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ＪＡＺ２ ＪＡＺ２￣Ｆ ＣＣＣＡＧＣＴＧＡＣＡＡＴＣＴＴＣＴＡＣ

ＪＡＺ２￣Ｒ ＡＡＴＧＣＣＡＣＴＧＣＴＣＴＧＴＴＴＣＣ

ＭＹＣ２ ＭＹＣ２￣Ｆ ＣＣＴＡＡＴＣＧＣＧＴＴＣＡＴＣＡＧＡＣ

ＭＹＣ２￣Ｒ ＧＴＧＣＡＧＡＡＧＡＡＧＧＴＧＡＡＧＡＧ

ＣＯＩ１ ＣＯＩ１￣Ｆ ＴＴＡＧＡＧＴＡＧＡＧＣＧＴＧＧＧＧＣＴ

ＣＯＩ１￣Ｒ ＣＧＡＧＡＣＧＴＡＧＡＣＧＧＣＣＡＡＡＴ

ＳＱＬＥ ＳＱＬＥ￣Ｆ ＧＡＧＡＣＧＣＧＴＴＣＧＴＧＴＡＡＴＡＧ

ＳＱＬＥ￣Ｒ ＣＣＣＴＣＴＧＡＧＣＡＴＣＡＡＴＣＴＴＣ

ＦＰＰＳ ＦＰＰＳ￣Ｆ ＡＧＧＴＣＣＣＴＡＡＧＧＴＴＧＧＴＡＴＧ

ＦＰＰＳ￣Ｒ ＧＧＡＡＣＴＣＣＡＣＣＴＣＡＴＴＧＡＡＣ

ＰＴＳ ＰＴＳ￣Ｆ ＡＴＴＣＡＧＴＣＣＧＡＡＣＡＣＴＴＧＡＧ

ＰＴＳ￣Ｒ ＧＡＡＣＡＧＧＧＴＧＡＡＧＧＴＡＣＡＡＣ

１８Ｓ １８Ｓ￣Ｆ ＴＣＡＡＣＣＡＴＡＡＡＣＧＡＴＧＣＣＧＡＣＣ

１８Ｓ￣Ｒ ＴＴＴＣＡＧＣＣＴＴＧＣＧＡＣＣＡＴＡＣＴＣＣ

１.５ 数据分析

采用 ２－ ΔΔ Ｃｔ法计算基因相对表达量( Ｌｉｖａｋ ＆
Ｓｃｈｍｉｔｔｇｅｎꎬ ２００１ )ꎮ ΔＣｔ处理 ＝ Ｃｔ处理 － Ｃｔ内参(处理) ꎻ
ΔＣｔ对照 ＝ Ｃｔ对照 －Ｃｔ内参(对照) ꎻΔΔＣｔ ＝ ΔＣｔ处理 －ΔＣｔ对照ꎻ
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２－ ΔΔ Ｃｔ即基因的相对表达量ꎮ 运用 ＳＰＳＳ 分析软

件ꎬ用独立样本 Ｔ 检验对数据进行差异显著性分

析ꎻ用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法对 ＪＡ 信号转导途径和倍半萜合

成途径中的关键基因进行相关性分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 广藿香总 ＲＮＡ 的质量检测

提取的广藿香总 ＲＮＡꎬ用 １％琼脂糖凝胶电泳

和紫外分光光度计检测其质量ꎮ 电泳图显示 １８Ｓ、
２８Ｓ 条带清晰分明且 ２８Ｓ 条带的亮度大致为 １８Ｓ
条带的两倍(图 １)ꎬ表明 ＲＮＡ 完整性良好ꎻ紫外分

光光度计检测结果显示ꎬＯＤ２６０ / ＯＤ２８０ 在 １. ８ ~ ２. １
之间ꎬ表明 ＲＮＡ 纯度较高ꎮ ＲＮＡ 质量较好ꎬ满足

后续实验需要ꎮ

图 １　 ＲＮＡ 琼脂糖凝胶电泳
Ｆｉｇ. １　 ＲＮＡ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ

２.２ ＭｅＪＡ 处理对广藿香基因表达量的影响

２.２.１　 ＭｅＪＡ 对广藿香 ＪＡ 信号转导途径关键基因

ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、 ＣＯＩ１ 表 达 的 影 响 　 ＪＡＺ２ 在 ０. １０
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ２、６、１２、２４、４８、７２ ｈ
表达变化显著ꎬ其表达量与对照组相比分别上调

１３.５２、４.５４、４.１５、９.２７、９.１０、３.２３ 倍ꎬ差异达极显

著和显著水平ꎻＪＡＺ２ 在 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液

处理后 ２４、 ４８、 ７２ ｈꎬ其表达量分别上调 ９. ６９、

１９.０９、３.３７ 倍ꎬ差异达极显著和显著水平(图 ２:
Ａ)ꎮ ＭＹＣ２ 在 ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ２、
６、４８、７２ ｈꎬ其表达量与对照组相比分别上调 ３.４９、
２.４７、３.２３、２.６９ 倍ꎬ差异达极显著水平ꎻＭＹＣ２ 在

０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ２４、４８、７２ ｈꎬ其
表达量分别上调 ２.１８、２.１９、２.５５ 倍ꎬ差异达显著

水平(图 ２:Ｂ)ꎮ 两种不同浓度 ＭｅＪＡ 溶液处理后ꎬ
ＣＯＩ１ 的表达量变化不大 (图 ２:Ｃ)ꎮ 由此可知ꎬ
０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液可在处理初期促进广藿

香 ＪＡＺ２ 和 ＭＹＣ２ 的表达ꎬ而用 ０. ２５ ｍｍｏｌ Ｌ￣１

ＭｅＪＡ 溶液诱导后基因响应较慢ꎬ直到 ２４ ｈ 表达量

才开始上调ꎮ 其中 ＪＡＺ２ 表达量上调最显著ꎬ而对

ＣＯＩ１ 的表达影响不大ꎮ
２.２.２ ＭｅＪＡ 对广藿香倍半萜合成途径关键基因

ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、 ＳＱＬＥ 表 达 的 影 响 　 ＳＱＬＥ 在 ０. １０
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ２、４８、７２ ｈ 表达变化

明显ꎬ其表达量与对照组相比分别上调 １. ６４、
２.５３、１. ７６ 倍ꎬ差 异 达 显 著 水 平ꎻ ＳＱＬＥ 在 ０. ２５
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ２、６ ｈ 表达量分别下

调 ７３％、６３％ꎬ４８ ｈ 表达量上调 ２.３７ 倍ꎬ差异达显

著水平(图 ２:Ｄ)ꎮ ＰＴＳ 在 ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶

液处理后 ６、４８、７２ ｈ 表达变化明显ꎬ其表达量与对

照组相比分别上调 ２.６５、４.８１、２.５５ 倍ꎬ差异达极

显著和显著水平ꎻＰＴＳ 在 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶

液处理后 １２、４８、７２ ｈꎬ其表达量与对照组相比分

别上调 ２.６７、４.８８、２.２３ 倍ꎬ差异达极显著和显著

水平(图 ２:Ｅ)ꎮ ＦＰＰＳ 在 ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶

液处理后 ４８、７２ ｈꎬ表达量与对照组相比分别上调

２.５３、 １. ８６ 倍ꎬ差异达显著水平ꎻ ＦＰＰＳ 在 ０. ２５
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理后 ４８ ｈꎬ表达量与对照

组相比上调 ２. ２０ 倍ꎬ差异达显著水平(图 ２:Ｆ)ꎮ
由此可知ꎬ在 ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液处理初期ꎬ
ＳＱＬＥ 表达量上调ꎬ而在 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液

处理初期ꎬＳＱＬＥ 表达量则下降ꎮ ＰＴＳ 和 ＦＰＰＳ 均

在 ＭｅＪＡ 溶液处理后的 ４８ ｈ 上调表达明显ꎮ
２.３ 相关性分析

２.３.１ ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 处理后广藿香 ＪＡ 信号

转导途径及倍半萜合成途径关键基因表达的相关

性分析 　 从表 ２ 可以看出ꎬ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ
诱导后ꎬＰＴＳ 与 ＳＱＬＥ、ＦＰＰＳ 与 ＳＱＬＥ、ＰＴＳ 与 ＦＰＰＳ
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∗表示差异显著(０.０１<Ｐ<０.０５)ꎻ ∗∗表示差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ
∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (０.０１<Ｐ<０.０５)ꎻ ∗∗ｍｅａｎｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１).

图 ２　 ＭｅＪＡ 处理对广藿香基因表达的影响
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＭｅＪＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎ ｃａｂｌｉｎ

均存在极显著正相关关系ꎮ
２.３.２ ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 处理后广藿香 ＪＡ 信号

转导途径及倍半萜合成途径关键基因表达的相关

性分析 　 从表 ３ 可以看出ꎬ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ
诱导后ꎬＰＴＳ 与 ＳＱＬＥ、ＦＰＰＳ 与 ＳＱＬＥ、ＰＴＳ 与 ＦＰＰＳ
均存在显著正相关关系ꎻＪＡ 信号转导途径关键基

因 ＪＡＺ２ 与倍半萜合成途径关键基因 ＦＰＰＳ 存在极

显著正相关关系ꎬ相关系数 ｒ 达到 ０.９１４ꎮ

３　 讨论与结论

在植物中ꎬ茉莉酸甲酯的作用与植物激素发

挥的作用相似ꎬ可通过信号转导途径有效调节植

物的生长发育、应激反应以及代谢产物 (Ｄｅｖｏｔｏ ＆

３６５４ 期 邓文静等: 茉莉酸甲酯对广藿香 ＪＡ 信号转导途径及倍半萜合成途径关键基因表达的影响



表 ２　 ０.１０ ｍｍｏｌＬ ￣１ ＭｅＪＡ 处理后 ＪＡ 信号转导及

倍半萜合成途径基因表达的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｋｅｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ
ＪＡ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｐａｔｈｗａｙ

ａｆｔｅｒ ０.１０ ｍｍｏｌＬ ￣１ ＭｅＪＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

基因
Ｇｅｎｅ ＪＡＺ２ ＭＹＣ２ ＣＯＩ１ ＳＱＬＥ ＰＴＳ

ＭＹＣ２ ０.６７０

ＣＯＩ１ －０.３６４ －０.３６４

ＳＱＬＥ ０.１９７ ０.７０９ －０.２０１

ＰＴＳ －０.０１４ ０.５５６ －０.１４２ ０.８８１∗∗

ＦＰＰＳ ０.１９１ ０.７１８ －０.１４７ ０.９６９∗∗ ０.９２０∗∗

　 注: ∗∗表示在 ０.０１ 水平(双侧)上显著相关ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗∗ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０.０１ ｌｅｖｅｌ
(ｂｉｌａｔｅｒａｌ) .

表 ３　 ０.２５ ｍｍｏｌＬ ￣１ ＭｅＪＡ 处理后 ＪＡ 信号转导及

倍半萜合成途径基因表达的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｋｅｙ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ

ｏｆ ＪＡ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｅ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｐａｔｈｗａｙ ａｆｔｅｒ ０.２５ ｍｍｏｌＬ ￣１ ＭｅＪＡ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

基因
Ｇｅｎｅ ＪＡＺ２ ＭＹＣ２ ＣＯＩ１ ＳＱＬＥ ＰＴＳ

ＭＹＣ２ ０.６１４

ＣＯＩ１ ０.４０１ －０.０６８

ＳＱＬＥ ０.６６６ ０.４０７ ０.０９６

ＰＴＳ ０.６７８ ０.２５３ －０.０２０ ０.８６２∗

ＦＰＰＳ ０.９１４∗∗ ０.６０９ ０.１４１ ０.８５３∗ ０.８００∗

　 注: ∗表示在 ０.０５ 水平(双侧)上显著相关ꎻ∗∗表示在 ０.０１
水平(双侧)上显著相关ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０. ０５ ｌｅｖｅｌ
(ｂｉｌａｔｅｒａｌ)ꎻ ∗∗ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０. ０１
ｌｅｖｅｌ(ｂｉｌａｔｅｒａｌ)

Ｔｕｒｎｅｒꎬ ２００３ꎻ 蒋科技等ꎬ２０１０)ꎮ 通过研究植物

ＪＡ 信号转导途径和倍半萜合成途径ꎬ挖掘受 ＭｅＪＡ
调控的基因是进一步研究两个途径分子机制的关

键ꎮ 本研究结果发现ꎬ０. １０ 和 ０. ２５ ｍｍｏｌＬ￣１ 的

ＭｅＪＡ 喷 施 广 藿 香ꎬ ＪＡ 信 号 转 导 途 径 的 ＪＡＺ２、
ＭＹＣ２、ＣＯＩ１ 及倍半萜合成途径 的 ＰＴＳ、 ＦＰＰＳ、
ＳＱＬＥ 基因表达量均有不同程度的上调ꎬ其中 ＪＡＺ２
表达量上调极显著ꎮ 这与已报道的丹参 ＪＡＺｓ 基因

(裴天林ꎬ ２０１９)、丹参 ＳｍＭＹＣ２ 基因 (周 阳 云ꎬ
２０１５)、青蒿 ＪＡＺ 和 ＣＯＩ１ 基因(陈俞裴ꎬ２０１７)、广

藿香 ＦＰＰＳ 基因( Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)、菊花 ＴＰＳ 基

因(王威姣ꎬ２０２０)经 ＭｅＪＡ 处理后上调表达的结

果类似ꎮ 本研究结果表明广藿香 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、
ＣＯＩ１、ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因在转录水平上响应了

ＭｅＪＡ 的诱导ꎬ关于进一步的响应调节机制仍需深

入研究ꎮ
不同浓度 ＭｅＪＡ 的应用对基因表达量和表达

趋势的影响是不一样ꎮ 本研究中ꎬ０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１

ＭｅＪＡ 溶液可在处理初期促进广藿香 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２
和 ＳＱＬＥ 的表达ꎬ而在 ０.２５ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液

诱导初期ꎬ基因表达量没有明显上调ꎬ甚至出现抑

制基因表达的现象ꎮ 梁晓薇等(２０１７)研究发现ꎬ
０.０２ 和 ０.０５ ｍｍｏｌＬ￣１的低浓度 ＭｅＪＡ 在处理初期

能促进甘草酸相关合成途径酶基因表达ꎬ但较高

浓度的 ＭｅＪＡ(０.１０ ｍｍｏｌＬ￣１)在处理初期没有诱

导相关基因表达ꎮ 笔者推测 ＭｅＪＡ 浓度过高会抑

制基因的表达ꎬ随着处理时间的延长ꎬ植物体内

ＭｅＪＡ 降解到合适的浓度ꎬ进而促进基因的表达ꎮ
ＭｅＪＡ 浓度的高低是一个相对值ꎬ不同植物不同品

种或者是同种植物的不同基因都有着不同的适宜

诱导浓度ꎮ
用 Ｐｅａｒｓｏｎ 法分析广藿香 ＪＡ 信号转导途径与

倍半萜合成途径关键基因的相关性ꎬ可知 ０. ２５
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 溶液诱导后ꎬ广藿香 ＪＡ 信号转导

途径 ＪＡＺ２ 与倍半萜合成途径 ＦＰＰＳ 基因存在极显

著正相关关系ꎬ相关系数 ｒ 高达 ０.９１４ꎬ推测外源性

茉莉酸甲酯可通过广藿香 ＪＡ 信号转导途径 ＪＡＺ２
基因激活倍半萜合成途径 ＦＰＰＳ 基因的协同表达ꎬ
进而调控广藿香倍半萜类合成ꎬ这与前人研究发

现 ＭｅＪＡ 可通过 ＪＡ 信号转导开启一系列萜类合成

途径相关基因的协同表达ꎬ从而在转录水平上影

响植物的萜类合成的结果相符(Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ
Ｓｕｔｔｉｐａｎｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ 何雪莹ꎬ２０１６)ꎻ而低浓度

ＭｅＪＡ 溶液诱导后ꎬ两个途径关键基因间不存在极

显著正相关关系ꎮ 由于植物基因调控网络具有复

杂性ꎬ推测只有当 ＭｅＪＡ 溶液达到一定浓度时ꎬ广
藿香 ＪＡ 信号转导途径关键基因才能开启倍半萜

合成 途 径 相 关 基 因 的 协 同 表 达ꎮ 此 外ꎬ ０. １０
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 诱导后ꎬ倍半萜类合成骨架的上

游基因 ＳＱＬＥ 与广藿香醇合成途径的下游基因

４６５ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



ＰＴＳ、ＦＰＰＳ 存在极显著性正相关关系ꎬ且 ０. ２５
ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｅＪＡ 诱导也具有类似的正向调节效

果ꎬ推测 ＭｅＪＡ 诱导后倍半萜类合成骨架的上游基

因能够影响广藿香醇合成途径下游基因的表达ꎮ
下游基因 ＰＴＳ 和 ＦＰＰＳ 在两种浓度 ＭｅＪＡ 诱导下

分别存在极显著和显著正相关关系ꎬ表达量均在

４８ ｈ 达到最大值ꎬＦＰＰＳ 能够催化异戊烯基焦磷酸

( ＩＰＰ)和二甲基烯丙基焦磷酸(ＤＭＡＰＰ)生成法尼

基焦磷酸(ＦＰＰ)等前体物质ꎬ而 ＰＴＳ 则可以催化

ＦＰＰ 生成广藿香醇等倍半萜类化合物( Ｆｒｉｓｔｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ推测 ＭｅＪＡ 诱导 ４８ ｈ 后广藿香醇含量

会有一定程度的增加ꎮ
经外源 ＭｅＪＡ 处理后ꎬ基因表达量在一定时间

内上调ꎬ随着时间的延长会逐渐下调至处理前水

平(魏洁书等ꎬ２０１３ꎻ梁晓薇等ꎬ２０１７)ꎮ 本研究中ꎬ
用两种浓度 ＭｅＪＡ 溶液处理广藿香ꎬＪＡＺ２、ＳＱＬＥ、
ＰＴＳ、ＦＰＰＳ 基因表达量均在 ４８ ｈ 达到最大值ꎬ
ＭＹＣ２ 和 ＣＯＩ１ 基因表达量分别在 ２ ｈ 和 １２ ｈ 达到

最大值ꎬ但 ７２ ｈ 时各个基因的表达均呈现逐渐回

落的趋势ꎬ说明基因表达受 ＭｅＪＡ 的调控是激发式

的ꎬ随着时间的延长最终会恢复至正常水平ꎮ 综

上所述ꎬＭｅＪＡ 溶液可诱导广藿香 ＪＡＺ２、ＭＹＣ２、
ＣＯＩ１、ＰＴＳ、ＦＰＰＳ、ＳＱＬＥ 基因的表达ꎬ且不同浓度

ＭｅＪＡ 对基因表达有着不一样的影响ꎻＪＡＺ２ 是 ＪＡ
信号转导途径里响应 ＭｅＪＡ 诱导的主要基因ꎬ其可

激活倍半萜合成途径 ＦＰＰＳ 基因的协同表达ꎬ进而

影响广藿香醇等倍半萜合成ꎮ
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