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摘  要：一心维纳斯蝴蝶兰（Phalaenopsis I-Hsin Venus）花型优雅、花期持久、花香馥郁，是优良的香花品种，具有

较高的园林观赏价值和经济价值。为筛选适用于一心维纳斯蝴蝶兰花香物质合成相关基因表达分析的内参基因，本研

究以一心维纳斯蝴蝶兰不同花期（中蕾期、初开期、盛开前期、盛开中期、盛开后期、衰败期）的转录组数据为基础，

选取了 ACT1、ACT2、ACT3、GAPDH、EF1α、TUA、TUB 和 Ubi 共 8 个管家基因作为候选内参基因，利用实时荧光

定量 PCR（RT-qPCR）技术检测候选内参基因在花朵不同发育时期的表达情况，并利用 geNorm、NormFinder、BestKeeper

三个内参基因稳定性分析软件对候选内参基因进行分析。综合分析结果表明，ACT1 的稳定性最高，可作为一心维纳斯

蝴蝶兰相关基因表达分析的最适内参基因。 
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Abstract: Phalaenopsis I-Hsin Venus is an excellent variety of fragrant flowers, with elegant flower types, long flower-
ing period and rich floral fragrance, which has high garden ornamental value. ACT1, ACT2, ACT3, GAPDH, EF1α, TUA, 

TUB and Ubi, were selected as the candidate internal reference genes based on the transcriptome data of different flower 
development stages in Phal. I-Hsin Venus to select the appropriate reference genes for RT-qPCR analysis of the corre-

lated genes in the biosynthesis pathway of the floral scent in Phalaenopsis I-Hsin Venus. The expression of the candi-
date internal reference genes in inflorescences at different stages was detected by RT-qPCR. The candidate internal pa-

rameter genes were analyzed by combining three internal parameter gene stability analysis software: geNorm, Norm-
Finder and BestKeeper. The results of comprehensive analysis showed that ACT1 was the most stable and could be used 

as the best internal reference gene for the expression analysis of Phal. I-Hsin Venus. 
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实 时 荧 光 定 量 PCR 技 术 （ quantitative 

real-time PCR, RT-qPCR）是指在 PCR 反应体系中

添加荧光基团（探针或者染料），在 PCR 扩增进

程中借助荧光信号的积累进行实时监测 [1]。

RT-qPCR 目前已普遍应用于分子生物学研究和医

学研究等领域[2]。因 RT-qPCR 的特异性强、无污

染性和准确性高，其被广泛应用于基因表达验证

方面的研究[3]。但是，RNA 的质量或试验操作的

偏差等因素会影响最终结果的精准度[4]。使用内

参基因对结果进行校对并纠正，可以大大降低目

标基因与数据表达水平之间的差异，从而提高试

验的准确性。 

内参基因通常选用管家基因，这类基因以稳

定表达著称，但目前并没有哪个内参基因能确保

在所有情况下都能稳定表达[5]。理想的内参基因

在不同条件不同组织中均会稳定表达，而试验研

究中内参基因的恒定表达仅仅是在一定的试验环

境下和一定的组织中才会实现[6]。在特定试验条

件下或给特定组织或品种进行 RT-qPCR 表达稳定

分析前，应该选择合适的内参基因。目前常用的

内参基因主要包括肌动蛋白基因（ACT）、18S 核

糖体 RNA（18SrRNA）、3-磷酸甘油醛脱氢酶基因

（GAPDH）、转录延伸因子基因（EF1α）、多聚泛

素酶基因（UBQ）、α 微管和 β 微管蛋白基因（TUA、

TUB）以及亲环蛋白基因（CYP）等。 

蝴蝶兰（Phalaenopsis spp.）因花朵形态像蝴

蝶而得名，又称蝶兰，其花色艳丽，花姿娇俏，

花期长，广泛分布于中国、泰国、菲律宾、马来

西亚等地，属热带亚热带气生兰，被称为“兰花

皇后”。蝴蝶兰的原生种数量少，市场上广泛栽培

与应用的品种部分是杂交种，在花卉市场上颇受

欢迎[7]。随着市场的不断变化和消费者需求的多

样化，品种的不断创新及改良是必要手段，蝴蝶

兰香花品种的培育是目前重要的育种目标之一。

一心维纳斯蝴蝶兰（Phal. I-Hsin Venus）是以金

龙蝴蝶兰（Phal. Dragon’s Gold）和 Phal. I-Hsin 

Viola Tria 为亲本杂交选育而成的香花品种，具有

花香浓郁、花色绚丽多彩、花型轻盈、花期持久

等特性，是研究蝴蝶兰花香的理想材料。前期研

究表明，一心维纳斯蝴蝶兰随着花朵开放，花香

物质逐渐增加而产生花香，其香气成分主要为萜

类物质，且成分复杂。目前还需对其花香合成与

释放相关的分子机制进行更深入地挖掘。 

本研究基于蝴蝶兰一心维纳斯品种的花朵转

录组数据，筛选出 ACT1、ACT2、ACT3、GAPDH、

EF1α、TUA、TUB 和 Ubi 这 8 个候选内参基因，

分别对其进行引物设计，并通过 RT-qPCR 得到在

蝴蝶兰 6 个不同花期中的表达量。利用软件评估

内参基因的稳定性，筛选出理想的内参基因。为

后期开展一心维纳斯蝴蝶兰花香物质合成和释放

相关功能基因研究提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

本研究以福建农林大学森林兰苑温室大棚中

的蝴蝶兰一心维纳斯品种的花朵为材料，于 2021

年 3—6 月花朵集中开放时期的 10：00—14：00

采集，采集包括中蕾期（ZL）、初开期（CK，0 d）、

盛开前期（S7，7 d）、盛开中期（S15，15 d）、盛

开后期（S30，30 d）、衰败期（SB，45 d 及以上）

6 个时期，设置 3 个生物学重复。采集后的样品

迅速放入液氮中，迅速转移至‒80 ℃冰箱里备用。 

1.2  方法 

1.2.1  总 RNA 提取与 cDNA 合成  使用 RNA 提

取试剂盒（Plant RNA Kit, OMEGA）提取一心维

纳斯蝴蝶兰不同花期的总 RNA。使用 1%的琼脂

糖凝胶电泳检测提取 RNA 的完整性，超微量紫外

分光光度计检测 RNA 的浓度和纯度。使用反转录

试剂盒（PrimeScriptTM RT reagent Kit with gDNA 

Eraser 试剂盒，TaKaRa）将检测合格的样品 RNA

反转录成 cDNA，将得到的 cDNA 样品放于-20 ℃

冰箱备用。 

1.2.2  候选内参基因筛选  根据已测序完成的一

心维纳斯蝴蝶兰不同花期的转录组数据（未发

表），FPKM 值为 92.61 以上并且各基因样品表达

量较为一致的情况下[8]，通过网站（http://orchidb-

ase.itps.ncku.edu.tw/）[9]查找小兰屿蝴蝶兰（Phal. 
equestris）基因组数据进入 NCBI 的 Blast P 程序进

行同源基因比对，初步筛选出 8 个内参基因（表 1）。 

1.2.3  RT-qPCR  通过 Primer 3（https://primer3.ut. 

ee/）在线网站和 DNAMAN 9.0 软件，基于已知

的内参基因的核苷酸序列来设计引物（表 2），引

物由福州白鲸生物科技有限公司合成。使用 TB 

Green Premix Ex Taq Ⅱ试剂盒（TaKaRa 公司）

进行 RT-qPCR，反应体系为：10 μL TB Green 

Premix Ex TaqⅡ、正反引物各 0.8 μL、0.4 μL ROX 

Reference DyeⅡ、6 μL 灭菌水、2 μL cDNA 溶液，

反应程序为：95 ℃预变性 30 s；95 ℃变性 5 s， 
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表 1  根据 FPKM 值及 Blast P 比对筛选到的 8 个候选内参基因 
Tab. 1  FPKM values and Blast P results of eight reference genes 

FPKM 值 FPKM value 基因 ID 
Gene ID ZL CK S7 S15 S30 SB 

比对结果 
Blast result 

基因
Gene

Cluster-12453.29110 154.95 245.18 151.11 185.91 187.15 200.06 Actin [Phal. equestris](XP_020579615.1) ACT1 

Cluster-12453.26608 137.23 131.98 112.97 104.18 110.05 92.61 Actin [Phal. equestris]( XP_020579615.1) ACT2 

Cluster-12453.24947 438.96 493.51 485.79 412.00 441.05 381.22 Actin [Phal. equestris](XP_020592572.1) ACT3 

Cluster-12453.34291 920.55 942.18 865.43 1211.37 986.25 992.34 EF-1-alpha [Phal. equestris](XP_020578237.1)EF1α 

Cluster-12453.24701 622.49 970.93 1704.86 1031.90 1014.65 743.37
Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 2, 
cytosolic [Phal. equestris](XP_020593213.1)

GAPDH

Cluster-12453.24761 735.44 798.77 675.91 252.96 532.77 203.12
Tubulin alpha-3 chain [Phal. equestris] 
(XP_020585177.1) 

TUA 

Cluster-12453.24914 791.45 488.23 203.63 142.16 335.64 155.48
Tubulin beta chain-like [Phal. equestris] 
(XP_020586293.1) 

TUB 

Cluster-12453.26344 1274.65 1548.93 4773.55 1304.54 1307.18 1103.33
Ubiquitin; Flags: Precursor [Phal. equestris] 
(XP_020591356.1) 

Ubi 

 
表 2  候选内参基因的引物序列 

Tab. 2  Primer sequences for internal control genes 

基因名称 
Gene name 

正向引物序列（5'‒3'） 
Forward primer sequence (5'‒3') 

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

产物长度 
Product size/bp 

ACT1 ATGCCATCCTTCGTTTGG GCTATTCTTCGCAGTCTCCAG 182 

ACT2 GTGTTTGGATTGGAGGCTC GACGATTGAAGGACCAGATTC 98 

ACT3 TGGATTTGCTGGAGATGATG CTTTGATTGAGCCTCGTCC 127 

EF1α TGAAGATGATTCCCACGAAG TTGGCAGCAGATTTGGTAAC 166 

GAPDH ATTGCTTGGCTCCTCTTGC TCCAGTCCTTGCTTGATGG 126 

TUA TGCCAAGTGATACGACTGTG CTGGATGAAAGAGTTGCCTG 107 

TUB ATACCGAGGGTGCTGAACTC TGGCATACTTGGAATCCTTG 94 

Ubi CGTACCCTCGCCGATTACAA CACTTTCCCAGAGTCGCCAA 183 

 

60 ℃退火延伸 30 s，40 个循环。溶解曲线温度设

置为 60~95 ℃，升温速度为 0.2 ℃/s。每个基因每

个时期 3 次技术重复，得出的数据计算△Ct 值后

使用 2‒△△Ct 公式运算。 

1.3  数据处理 

将一心维纳斯蝴蝶兰 6 个花期的 cDNA 等量

混合，设置 5 个浓度梯度（5‒1、5‒2、5‒3、5‒4、

5‒5），每个浓度梯度设置 3 个重复，对样品进行

RT-qPCR。以获得的 5 个梯度下各个内参基因的

Ct 值为纵坐标，稀释倍数的对数值为横坐标制作

标准曲线，并利用公式计算各候选内参基因的扩

增效率（E）[10]，E=(10‒1/k‒1)100%。 

参考当前已有的试验中对内参基因稳定性的

分析方法 [11] ，通过 geNorm 、 NormFinder 和

BestKeeper 三个分析软件对各候选内参基因在一

心维纳斯蝴蝶兰 6 个不同花期中的稳定性进行分

析，综合 3 个软件得出的稳定性排名，筛选出最

适的内参基因。 

2  结果与分析 

2.1  内参基因 RT-qPCR 分析 

RT-qPCR 分析得出的结果如图 1 所示，溶解

曲线均仅出现单一峰，表明 8 个内参基因均未出

现引物二聚体。引物二聚体会产生荧光信号，干

扰到目的基因的定量[12]，无引物二聚体，说明引

物的特异性较好，满足 RT-qPCR 下一步试验的

条件。 

以一心维纳斯蝴蝶兰不同发育阶段的 cDNA

为模板进行 RT-qPCR 扩增，根据标准曲线得到的

斜率（K）、相关系数（R2），计算引物扩增效率（E）。

结果表明（表 3），ACT1 和 ACT3 扩增效率分别

为 121.95%和 112.23%，高于 110%。其余的 6 个

候选内参基因的扩增效率均在 90%~110%之间，

且 8 个候选内参基因相关系数（R²）在 0.9826~ 

0.9998 之间，表明特异性及扩增效率良好，满足

RT-qPCR 操作。 
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图 1  候选内参基因溶解曲线 
Fig. 1  Dissolution curve of each reference gene 

 

表 3  8 种引物的相关系数与扩增效率 
Tab. 3  Amplification efficiency and correlation  

of eight candidate genes 

基因 
Gene 

E/% R² K 

ACT1 121.95 0.9983 ‒2.8881 

ACT2 101.78 0.9976 ‒3.2799 

ACT3 112.23 0.9996 ‒3.0599 

EF1α 94.79 0.9826 ‒3.4535 

GAPDH 96.99 0.9993 ‒3.3962 

TUA 102.18 0.9997 ‒3.2708 

TUB 104.57 0.9998 ‒3.2170 

Ubi 105.92 0.9960 ‒3.1878 
 

候选内参基因的 Ct 值越大，基因的表达量越

小；反之，候选内参基因的 Ct 值越小，基因的表

达量越大，且同一个候选内参基因 Ct 值的波动越

大，说明该基因的表达稳定性越小。对 8 个内参

基因在各样本中的表达水平（Ct 值）进行分析（表

4），在一心维纳斯蝴蝶兰 6 个花期中，各候选内

参基因在不同样本中的 Ct 平均值为 20.789~ 

27.735。其中 GAPDH 的平均 Ct 值最低，其表达

量最高；ACT1 的平均 Ct 值最高，其表达水平最

低；ACT1、ACT3、TUB、ACT2、TUA、Ubi、EF1α、
GAPDH 的平均表达水平依次升高。TUB 的 Ct 值

变化幅度最大，Ct 差值为 3.594；GAPDH 波动范

围最小，Ct 差值为 1.981。 
 

表 4  8 个候选基因在 6 个样本中的 Ct 值 
Tab. 4  Ct values of eight candidate reference genes in six samples 

基因 Gene ZL CK S7 S15 S30 SB 平均值 Average

ACT1 27.245 26.739 26.862 27.786 29.026 28.749 27.735 

ACT3 26.695 26.906 26.127 27.288 28.421 28.188 27.271 

TUB 24.468 23.908 25.123 26.461 27.502 26.962 25.737 

ACT2 23.744 23.829 23.711 24.622 25.793 25.766 24.578 

TUA 24.449 23.717 23.122 24.892 25.720 25.477 24.563 

Ubi 23.378 22.750 22.527 23.871 25.174 24.494 23.699 

EF1α 20.757 22.439 19.893 20.849 22.492 21.975 21.401 

GAPDH 20.749 20.326 19.878 20.513 21.859 21.411 20.789 
 



2192 热 带 作 物 学 报  第 44 卷 

 

2.2  候选基因表达稳定性分析 

2.2.1  geNorm软件分析  通过 geNorm 软件计算

候选内参基因的表达稳定值 M（表 5），M 值与稳

定性呈负相关，M<1.5 时被认为是理想内参。在

本研究中，8 个候选内参基因在不同时期花序中

的 M 值均小于 0.7，表现出较高的稳定性。在不

同时期花序中，ACT1 和 ACT2 的 M 值最低

（0.207），稳定性最好，其次是 Ubi（0.257），而

相对来说，EF1α 表达最不稳定（M 值最高，为

0.663）。但由于 M<1.5 时就能被认为是理想内参，

则 8 个内参基因均有较为良好的稳定性，表达稳

定性由大到小排序为 ACT1=ACT2>Ubi>ACT3> 

GAPDH>TUA>TUB>EF1α。 
 
表 5  geNorm 分析候选基因的表达稳定性 

Tab. 5  Expression stability of candidate genes  
analyzed by geNorm 

基因名称 Gene name M 排名 Rank 

ACT1、ACT2 0.207 1 

Ubi 0.257 2 

ACT3 0.283 3 

GAPDH 0.330 4 

TUA 0.374 5 

TUB 0.495 6 

EF1α 0.663 7 

 
2.2.2  NormFinder 软件分析  使用 NormFinder

软件计算出的表达稳定值 M 越小，说明该基因越

稳定，反之，M 值越大，该基因稳定性就越差。

如表 6 所示，在不同时期花序中，8 个内参基因

的稳定性依次为 Ubi>ACT1>ACT3>ACT2>TUA> 

GAPDH>TUB>EF1α，其中，Ubi 表达稳定性最高，

EF1α表达稳定性最低。 
 

表 6  NormFinder 软件分析候选基因的表达稳定性 
Tab. 6  Expression stability of candidate genes  

analyzed by NormFinder 

基因名称 Gene name M 排名 Rank 

Ubi 0.011 1 

ACT1 0.110 2 

ACT3 0.136 3 

ACT2 0.185 4 

TUA 0.282 5 

GAPDH 0.295 6 

TUB 0.868 7 

EF1α 1.109 8 

2.2.3  BestKeeper 软件分析  使用 BestKeeper 软

件计算 Ct 值的标准偏差（stardand deviaton, SD）

及变异系数（coefficient of variation, CV）并比较

各值的大小，分析判断该内参基因的表达稳定性。

SD 和 CV 越小，稳定性越好。由表 7 可知，除了

TUB 之外的内参基因的 SD 值均小于 1，表达稳

定 性 依 次 为 GAPDH>ACT3>ACT1>TUA>Ubi> 

ACT2>EF1α，其中 GAPDH 稳定性最好，EF1α 稳

定性较差。TUB 的 SD 值大于 1，说明稳定性较

差，相对来说，不适合作为内参基因。 
 

表 7  BestKeeper 软件分析候选基因的表达稳定性 
Tab. 7  Expression stability of candidate genes analyzed by 

BestKeeper 

基因名称 
Gene name 

标准偏差 
SD 

变异系数 
CV 

排名 
Rank 

GAPDH 0.56 2.71 1 

ACT3 0.69 2.55 2 

ACT1 0.79 2.84 3 

TUA 0.80 3.26 4 

Ubi 0.81 3.43 5 

ACT2 0.82 3.32 6 

EF1α 0.82 3.87 7 

TUB 1.24 4.81 8 

 

2.2.4  综合评价  上述 3 个分析结果表明，3 个

软件的结果存在相似之处，但同时也存在差异。

geNorm 软件分析结果表明，ACT1 和 ACT2 稳定

性最高；NormFinder 软件分析结果表明，Ubi 稳

定性最高；BestKeeper 软件分析结果表明，

GAPDH 稳定性最高。因此，对 3 个软件分析的结

果进行几何平均值计算并排名（表 8），排名越高，

几何平均值越小，该基因表达越稳定。在一心维

纳斯蝴蝶兰花朵不同发育时期中，ACT1 的表达 
 

表 8  Excel 综合分析候选基因的表达稳定性排名 
Tab. 8  Expression stability of candidate genes was ranked 

by Excel comprehensive analysis 

基因名称 
Gene name 

几何平均值 
Geometric mean value 

排名 
Rank 

ACT1 1.817 1 

Ubi 2.154 2 

ACT3 2.621 3 

ACT2、GAPDH 2.884 4 

TUA 4.642 5 

TUB 6.952 6 

EF1α 7.319 7 
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最稳定，是一心维纳斯蝴蝶兰花朵不同发育时期

中最理想的内参基因，其次是 Ubi；表达最不稳

定的是 EF1α，不合适用作内参基因。 

3  讨论 

RT-qPCR 技术是被广泛应用的基因表达分析

的主要技术手段，但其结果的准确性需依靠试验

所选出的对特定物种表达稳定性较高的内参基

因，未经试验证实而使用其他试验中发表的内参

基因可能会导致结果出现偏差[13]。因此，在进行

目的基因表达水平研究时，首先需要筛选在特定

条件下合适的内参基因。目前，多种观赏花卉的内

参筛选试验均有报道，如石蒜（Lycoris radiata）[14]、

萱草（Hemerocallis fulva）[10]、茉莉花（Jasminum 
sambac）[15]等，大辣椒蝴蝶兰（Phal. Hybrid, Big 

Chili）在低温胁迫条件下的内参基因研究已有报

道[16]，但还未见蝴蝶兰花香释放过程中相关内参

基因的筛选研究。 

本研究通过 3 种软件分析了 8 个候选内参基

因在一心维纳斯蝴蝶兰花朵不同发育时期中的稳

定性情况。3 种分析软件得出的结果有所不同，

但表达比较稳定和最不稳定的候选内参基因基本

相同。geNorm 软件和 NormFinder 软件得出的结

果较为相似，BestKeeper 软件得出的结果相差较

大，可能是 BestKeeper 软件分析时直接使用 Ct

值这一原始数据，导致与 geNorm 和 NormFinder

软件比较差异性相对大。该分析结果在其他内参

基因筛选的报道中也常有出现，如曹映辉等[17]在

建兰（Cymbidium ensifolium）花香物质合成相关

基因内参基因筛选中，geNorm 和 NormFinder 软

件得出的结果一致性较高，均表明 TUB 与 CYP 表

达较为稳定，而 BestKeeper 却不同；齐香玉等[15]

在茉莉（J. sambac）不同组织（含花朵）中内参

基因的筛选试验中表明，在 BestKeeper 中 Actin
的稳定性最好，但是其在 geNorm 和 NormFinder

中的稳定性却较差，反之 SAND 和 UPL7 在

BestKeeper 中的稳定性不好，但其在 geNorm 和

NormFinder 中的稳定性较好。因此，需要对 3 个

软件的最后结果进行几何平均数计算并分析排

名，降低误差，以提高结果的准确性，最后根据

综合分析得到最理想的内参基因。 

Actin 基因参与真核生物细胞的许多重要生

命活动，如细胞形状的维持、胞质环流、细胞运

动、细胞分裂、细胞分化、细胞内的物质运输、

极性键成以及信号转导等[18]。在理想状态下，无

论是细胞类型或发育阶段不同，还是处理方法不

同，一个理想的内参基因都能稳定表达。由于

Actin 基因在个体各个生长阶段的大多数组织中

持续表达，变化小，序列高度保守，Actin 基因常

作为内参基因使用[19]。一心维纳斯蝴蝶兰花朵不

同发育时期的理想候选内参基因是 ACT1。在其他

物种的内参基因筛选报道中，也有 ACT 被选为理

想的内参基因的情况。李晗等 [20]选择羽衣甘蓝

（Brassica oleracea var. acephala）不同发育时期

的柱头作为材料通过qRT-PCR对7个候选内参基因

进行筛选，筛选出 ACT 基因为最合适的内参基因。

ACT 在马铃薯（Solanum tuberosum）中也能稳定表

达[21]。Actin 在甘草干旱条件下[22]、板蓝根 ABA 处

理条件下及冬油菜低温胁迫条件下的表达均最为

稳定[23-24]。 

EF1α 基因在一心维纳斯蝴蝶兰花朵不同时

期中表达的稳定性最差，而仇志浪等[25]在甜樱桃

（Prunus avium）花芽不同时期的内参基因筛选中

得出的最佳内参基因是 EF1α；NICOT 等[26]在马

铃薯植株不同胁迫条件下的内参基因筛选中得出

的最稳定基因也是 EF1α。说明并不存在理想的内

参基因适用于所有植物，在不同植物不同条件下，

需要根据实际情况筛选合适的内参基因。 

在聚宝红玫瑰蝴蝶兰（Phal. cultivar, Jiuhbao 

Red Rose）内参基因的研究中，基于 geNorm 和

NormFinder 分析，Actin 在蝴蝶兰的大多数测试样

本中表现出高度稳定性，表明 Actin 是蝴蝶兰

qRT-PCR分析的合适参考基因[27]。CHUANG等[28]

在研究贝丽娜蝴蝶兰（Phal. bellina）花香物质合

成相关功能基因时，选用 PbActin1 作为内参基因。

本研究则着重筛选出蝴蝶兰花朵花香释放时期所

适用的内参基因，为今后蝴蝶兰花香物质合成相

关基因功能及分子机制的研究提供更有针对性的

参考依据。 

4  结论 

本研究利用 qRT-PCR 技术，通过 3 个分析软

件（geNorm、NormFinder、BestKeeper）来分析

评估一心维纳斯蝴蝶兰的 8 个候选内参基因

（ACT1, ACT2, ACT3, EF1α, GAPDH, TUB, TUA, 

Ubi）在不同花期中的稳定性，经过综合分析表明，

内参基因稳定性排序为 ACT1>Ubi>ACT3>ACT2= 

GAPDH>TUA>TUB>EF1α，得出 ACT1 为最为理
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想的内参基因，Ubi 次之。在一心维纳斯蝴蝶兰

花香物质合成与释放的研究过程中，对相对基因

表达量进行分析时，可用 ACT1 基因作为内参基

因进行校正。 
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