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摘  要：降香黄檀是一种珍稀多年生香药两用植物，但其生长周期长且成材缓慢是该植物合理利用与开发的重要限制

因素。为了解降香黄檀根系活性成分并对其进行合理利用，本研究以降香黄檀一年生幼苗根为对象，利用气雾栽培技

术在短期内获得大量且优质的气雾根。通过高通量测序技术对降香黄檀土培根与气雾栽培根 2 组根系转录组进行测序

及差异比较，挖掘降香黄檀根系次生代谢物合成的关键基因和通路。结果表明，降香黄檀土培根与气雾根比较组中共

筛选出 7731 个显著性差异表达基因（DEGs），其中 4447 个上调，3284 个下调。经 GO、KEGG 富集分析及 GSEA 富

集分析表明，这些基因主要富集在防御信号转导、氨基酸代谢、次级代谢产物的生物合成等通路。其中倍半萜和三萜

生物合成通路、防御信号转导通路在降香黄檀土培根中高表达，氨基酸代谢通路、黄酮类成分生物合成通路在气雾根

中高表达。进一步对其相关通路分析，挖掘出降香黄檀次生代谢物合成的相关基因，即黄酮代谢通路中的候选关键差

异基因 evm.TU.scaffold_100.907、MSTRG.3788、evm.TU.scaffold_233.200、evm.TU.scaffold_111.78、evm.TU.scaffold_5.71

与倍半萜合成通路的候选关键差异基因 evm.TU.scaffold_36.788、MSTRG.8652、evm.TU.scaffold_40.382、MSTRG.27285、

MSTRG.28295。本研究通过比较降香黄檀土培根与气雾根的转录组差异，初步揭示了 2 组间基因表达层面差异，挖掘

其调控次生代谢物合成的基因和通路。通过以上探索，为后续降香黄檀根部资源的深度研发积累数据和提供参考。 
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Abstract: Dalbergia odorifera is a rare perennial plant valued for both its medicinal and aromatic properties. However, 

its long growth cycle and slow maturation to meet traditional medicinal standards are major constraints for its rational 
utilization and development. To investigate the active components in its roots and facilitate the use, this study utilized 

aeroponic cultivation to rapidly obtain a substantial quantity of high-quality roots from one-year-old seedlings. Com-
parative transcriptome analysis between soil-cultivated roots and aeroponic roots was conducted using high-throughput 

sequencing to identify key genes and pathways involved in root secondary metabolite biosynthesis. The results revealed 
7731 significantly differentially expressed genes (DEGs) between the two groups, with 4447 upregulated and 3284 

downregulated. GO, KEGG and GSEA enrichment analyses indicated that the DEGs were primarily associated with 
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defense signal transduction, amino acid metabolism, and the biosynthesis of secondary metabolites. Specifically, ses-

quiterpene and triterpene biosynthesis pathways and defense signal transduction pathways were highly expressed in 
soil-cultivated roots, whereas amino acid metabolism and flavonoid biosynthesis pathways were upregulated in aero-

ponic roots. Further analysis identified candidate key DEGs related to secondary metabolite synthesis: 
evm.TU.scaffold_100.907, MSTRG.3788, evm.TU.scaffold_233.200, evm.TU.scaffold_111.78 and evm.TU.scaffold_5.71 

in the flavonoid pathway, and evm.TU.scaffold_36.788, MSTRG.8652, evm.TU.scaffold_40.382, MSTRG.27285 and 
MSTRG.28295 in the sesquiterpene pathway. This study preliminarily elucidates the differences in gene expression be-

tween soil-cultivated roots and aeroponic roots, uncovering genes and pathways regulating secondary metabolite syn-
thesis. The findings would provide valuable data and references for the further development and utilization of D. odori-

fera root resources. 

Keywords: Dalbergia odorifera T. Chen; aeroponic roots; transcriptome; differentially expressed genes; terpenoids; 
flavonoids 
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降香黄檀（Dalbergia odorifera T. Chen）是豆

科黄檀属多年生木本植物，也是兼具药用价值与

经济价值的名贵中药材“降香”的来源，为《中

华人民共和国药典》记载的珍贵药材，其天然材

料仅在海南岛，为国家二级保护植物，入药部位

为干燥心材[1]。其含有多种生物活性成分，如挥

发油类橙花叔醇、金合欢烯等和黄酮类柚皮素、

甘草素等 [2-3]。其干燥心材中提取出的黄酮类化

合物有抗炎、抗菌、神经保护和抗氧化等药理作

用 [4]。然而降香黄檀生长缓慢，人工栽种通常需

6~7 a 才能产生心材，在野生条件下通常需 10 a

以上。因此，降香黄檀在短时间内难以产生大量

心材，且需求量大、供不应求，加之人类过度滥

伐，导致降香黄檀野生资源匮乏且成为珍稀濒危

保护植物[5]。为了降香黄檀的资源保护和开发，

进行大规模的引种栽培仅能初步缓解降香黄檀

资源枯竭问题，不足以推动其资源利用多样化的

挖掘与发展 [5-6]。因此，缩短培育周期、挖掘新

的药用部位与成分对降香黄檀资源的深度开发

十分重要。 

近年来，各种新型栽培模式的兴起，如水质

栽培、气雾栽培等，为药用植物的栽培与资源利

用开发提供新的思路与方向。气雾栽培技术通过

优化根系微环境，周期性雾化供给营养液，使根

系处于高氧、低阻力的气雾环境下，大大增加了

根系的生物量。目前，气雾栽培技术已经逐渐应

用在药用植物栽培中，例如车前草、小叶桢楠等

药用植物 [7-8]。在此栽培模式下，降香黄檀气雾

根相较于传统土培根能在短期内具有大量且发

达的有活力的不定根，为扩大其资源利用提供了

新的思路与方向[9-10]。转录组测序技术可以反映

特定组织在某种状态下所有基因结构和表达情

况，有助于分析植物响应不同环境及状态下的分

子机制 [11]。随着高通量测序技术的不断进步与

发展，转录组学已广泛应用于影响植物根系的

次生代谢物质的基因的调控与挖掘，目前许多

传统药用植物如白木香[Aquilaria sinensis (Lour.) 

Spreng.]、大黄（ Rheum palmatum L.）、黄芪

[Astragalus membranaceus (Fisch.) Bunge]等次生

代谢产物的研究[12-14]均运用结合组学技术的分析

方法。因此，利用转录组技术研究降香黄檀不同

培养状态下根系基因转录水平的变化，有助于进

一步了解调控降香黄檀根系次生代谢物相关的

基因与合成通路。 

本研究通过降香黄檀土培根与气雾栽培所获

得的气雾根，使用高通量测序技术对 2 组根系进

行转录组测序，通过比较 2 组间转录组相关差异，

对调控降香黄檀根系次生代谢物相关的基因与合

成通路进行解析，为推动降香黄檀根部资源的深

度开发提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

研究材料为降香黄檀一年生实生苗，购自广

州大森林种苗场，经广州中医药大学中药学院詹

若挺教授通过参考《中华人民共和国药典》[1]与

《中国植物志》[15]鉴定为豆科黄檀属植物降香黄

檀（Dalbergia odorifera T. Chen）。降香黄檀土培

根（DOS）来源于降香黄檀一年生土培苗的侧根，

降香黄檀气雾根（DOA）源于经 IBA+NAA 生根

诱导（1.0 g/L，蘸根 10 s）、高磷营养液（9-40-25+

微量元素）供给间歇喷雾（30 min 循环周期，每
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次 1 min）及可控环境[(26±1)℃，12 h 光周期]培

养 30 d 后的新生侧根（图 1），将鲜样用无菌水冲

洗干净，滤纸轻压吸干表面水分，用液氮速冻于

冻存管中，移至–80 ℃冰箱中备用。每个试验组 3

个生物学重复，共 6 个样本，分别为 DOS-1、

DOS-2、DOS-3；DOA-1、DOA-2、DOA-3。 
 

 

图 1  降香黄檀土培根（A）与气雾根（B） 
Fig. 1  D. odorifera soil-cultivated roots (A) 

and aeroponic roots (B) 
 

1.2  方法 

1.2.1  RNA 提取、文库构建与测序  用液氮研磨

冻存的样品，利用 Trizol 试剂盒提取样品中 RNA，

并对 RNA 的完整性、浓度、纯度进行检验和测定。

选取质量合格的 RNA 样品送至广州基迪奥生物

有限公司完成文库的构建与测序工作。 

1.2.2  序列处理与分析   首先对原始序列进行

过滤，去除超过 10%未知碱基序列与低质量碱基

超过 50%的序列[16]。其次，使用 Bowtie 2 工具

对 clean data 进行 rRNA 比对，将比对到的 rRNA

进行移除[17]。最后，使用 HISAT 2.2.4 工具将处

理后的 clean data 与参考基因组进行比对，保证

数据质量 [18]。考虑到序列长度与测序深度的影

响，使用每千碱基转录本每百万映射片段数

（fragments per kilobase million, FPKM）标准原

始 化 基 因 的 表 达 水 平 ， 并 进 行 主 成 分 分 析

（principal components analysis, PCA）来展现样

本之间的关系。 

1.2.3  差异基因的筛选及富集分析  使用 DESeq 

2 软件筛选组间差异基因，筛选条件为 FDR<0.05，

|fold change|≥1[19]。对差异基因进行 GO 和 KEGG

富集分析，以 q（P 的校正值）≤0.05 为阈值，筛

选显著富集的 GO 条目和 KEGG 通路。 

使用 GSEA（gene set enrichment analysis）

和 MSigDB 软件进行基因集富集分析[20]，将各样

本测得的基因表达量进行排序，排序标准为

Signal2Noise。其次，将目标 GO 条目或 KEGG

通路富集到基因与整理好的有序基因集进行比

对并排名，获得富集分数值（enrichment score, 

ES）。对 ES 值进行归一化处理获得正常化富集

评分值（normalized enrichment score, NES）。最

后，对基因集进行 P 检验，并对 NES 进行多重

检验校正得 FDR。将|NES|>1，NOM p-val<0.05，

FDR q-val<0.25 的 GO 条目或 KEGG 通路定义为

有意义的富集通路。 

1.2.4  qRT-PCR 验证转录组数据  使用试剂盒

TRUEscript RT MasterMix（北京艾德莱生物科

技有限公司）、2×SybrGreen qPCR Mix（北京艾德

莱生物科技有限公司）对 5 个调控降香黄檀黄酮

和 5 个调控倍半萜合成的关键差异基因进行

qRT-PCR 验证。使用 Primer 3 Input（v.0.4.0）在

线网站对验证基因进行引物设计，并进行 PAGE

（polyacrylamide gel electrophoresis）纯化，引物

合成由生工生物工程股份有限公司（广州）完成。 

2  结果与分析 

2.1  转录组测序数据质量分析 

对降香黄檀土培根与气雾根样本进行转录组

测序，每一组设置 3 个生物学重复，并对原始测

序数据进行统计与质量评估。结果显示，在本次

测序所得 raw data 中，带接头序列、低质量序列、

带 polyA 序列和含氮比例大于 10%的序列占比较

低，并且经过滤后各组样品中 clean data 与 raw 

data 的比值高于 99%，表明测序质控良好、数据

可靠，可进行后续分析（表 1）。参考基因组比对

结果显示，超过 94% clean data 被定位到参考基

因组中，且定位区域在外显子（表 2）。 

2.2  样本关系分析 

基于 FPKM 对各样本基因表达情况进行比较

分析，根据各样本基因的表达量进行 PCA 分析和

相关性热图分析，PCA 分析结果显示，DOS-1、

DOS-2、DOS-3、DOA-1、DOA-2、DOA-3 按照

试验分组聚为 2 簇，试验组间差异较大。相关性

热图分析结果显示，各样本的皮尔斯相关系数均

大于 0.8，即试验组内样本相关性强，生物学重复

性良好（图 2）。 
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左为 2 组间差异基因数目条形图，右为 2 组间火山图。 

The left is a bar chart of the number of differentially expressed genes between the two groups, the right 
is a volcano chart between the two groups. 

图 3  降香黄檀土培根与气雾根间差异基因分析 
Fig. 3  Analysis of differential genes between D. odorifera soil-cultivated roots and aeroponic roots 

 

2.4  差异表达基因功能注释和富集分析 

2.4.1  GO 注释  为明确 DEGs 功能，对降香黄

檀 DOS 与 DOA 进行 GO 功能分析。结果显示，

DOS-VS-DOA 共注释到 7371 个 GO 条目，涉及

的 DEGs 有 5042 个。其中，生物过程（biological 

process, BP）注释到的 GO 条目最多，为 4589

个；分子功能（molecular function, MF）次之，

为 1996 个；细胞组分（cellular component, CC）

注释到的数量最少，为 787个。对各本体中显著

富集程度排名前 20 的 GO 条目进行分析（图 4）。 

 

A：细胞组分；B：分子功能；C：生物过程。 
A: Cellular components; B: Molecular functions; C: Biological processes. 

图 4  差异基因 GO 富集分析（前 20） 
Fig. 4  GO enrichment analysis of DEGs (Top 20) 
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结果表明，在 MF 本体中，氧化还原酶活性

（GO:0016491）、蛋白激酶活性（GO:0004672）、

催化活性（GO:0003824）等条目的富集程度较高。

在 CC 本体中，膜（GO:0016020）、膜固有成分

（GO:0031224）、膜的组成部分（GO:0016021）

等条目富集程度较高。在 BP 本体中，氧化还原

过程（GO:0055114）、蛋白磷酸化（GO:0006468）、

磷酸化（GO:0016310）等条目的富集程度较高。 

2.4.2  GO 基因集富集分析  为了在 DOS-VS- 

DOA 中筛选到更多差异表达的 GO 条目，对其进

行 GO 的基因集富集分析。结果发现，共得到 3468

个 GO 条目，其中具有显著意义的 GO 条目达 387

个。根据 ES 对有意义的 GO 条目进行分类，结果

显示，在降香黄檀气雾根中显著富集的 GO 条目

较多，有 362 个，其中 ES 较高的条目是甾醇生

物合成过程（GO:0016126）、天冬酰胺生物合成

过程（GO:0006529）和 γ-氨基丁酸分解代谢过程

（GO:0009450）。而在降香黄檀土培根显著富集

的 GO 条目较少，有 25 个，其中富集分数排名靠

前的是花粉-雌蕊相互作用（GO:0009875）、花粉

识别（GO:0048544）和木质部韧皮部模式的形成

（GO:0010051）（图 5）。 

2.4.3  KEGG 通路分析   为进一步了解降香黄

檀土培根与气雾根之间的差异表达机制，对降香

黄檀 DOS 与 DOA 的 DEGs 进行 KEGG 富集分析。

结果显示，DOS-VS-DOA 比较组共富集到 5 个 A

大类、19 个 B 大类，共 132 条 KEGG 通路，涉

及到的 DEGs 有 1448 个。在 B 类 KEGG 通路中，

碳代谢类、氨基酸代谢类、其他次生代谢物合成

类、脂质代谢类和信号转导类通路富集到的差异

基因较多（图 6）。为了解 2 组不同培养体系下降

香黄檀根系关键的 KEGG 通路以及调控基因，进

一步对富集到的 KEGG 通路进行筛选。分析得到

了 23 个显著富集的通路，其中富集前 20 的通路如

图 6 所示。统计结果表明，其中黄酮和黄酮醇生物

合成、缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解、氰基氨基

酸代谢、氨基糖和核苷酸代谢和植物病原相互作用

等通路较为显著。这些代谢通路对于解析不同培养

体系下降香黄檀根系关键 DEGs 提供重要参考。 

2.4.4  KEGG 基因集富集分析  为了在 DOS-VS- 

DOA 比较组中筛选到更多有意义的差异通路，对

KEGG 通路进行 GSEA 分析。结果显示，2 个试

验组中共富集到 118 个 KEGG 通路，其中有显著

性意义的通路有 59 个。并且，在上述有显著性意

义的通路中，降香黄檀气雾根显著富集 KEGG 条

目较多，有 53 个。其中缬氨酸、亮氨酸和异亮氨

酸降解（KO00280）、嘧啶代谢（KO00240）、核

糖体（KO03010）、β-丙氨酸代谢（KO00410）等 

 

 

左图为上调条目，右图为下调条目；上调代表在降香黄檀气雾根中高表达，下调代表在降香黄檀土培根中高表达。 

Left figure is up-regulated items, right figure is down-regulated items; Up-regulation indicates high expression in the aeroponic roots of  
D. odorifera, down-regulation indicates high expression in the soil-cultivated roots of D. odorifera. 

图 5  GO 基因集富集分析 
Fig. 5  Analysis of GO gene sets enrichment 
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图 6  差异表达基因 KEGG 富集分析 
Fig. 6  KEGG enrichment analysis of DEGs 

 
通路的 ES 较高。在降香黄檀土培根中显著富集

的 KEGG 条目较少，有 6 个。其中角质、木栓质

和蜡质生物合成（KO00073）、植物-病原相互作

用（KO04626）、二萜生物合成（KO00904）、倍

半萜类和三萜类生物合成（KO00909）等通路的

ES 较高（图 7）。 

2.5  降香黄檀根系苯丙烷类与黄酮类代谢通

路分析 

苯丙烷类与黄酮类代谢途经是植物中重要的

次生代谢物途径之一，也是降香黄檀中重要的活

性成分。在本研究中，通过 KEGG 分析，在苯丙

烷合成途径以及其下游黄酮生物合成途径中有 41

个基因发挥主要作用（图 8）。包括查尔酮合酶

（CHS，6 个）、柚皮素 3-双氧合酶（F3H，1 个）、

黄酮醇合成酶（FLS，2 个）、反式肉桂酸 4-单加

氧酶（CYP73A，2 个）、黄酮合酶Ⅱ（CYP93B2-16，

2 个）、黄碱素 3′-单加氧酶（CYP75B1，2 个）、异

黄酮 7-O-葡萄糖苷-6′-O-丙二醛转移酶（IF7MAT，

3 个）、黄酮醇-3-O-L-鼠李糖苷-7-O-葡萄糖基转

移酶（UGT73C6，1 个）、黄酮醇-3-O-葡萄糖苷葡

萄糖基转移酶（FG3，3 个）、黄酮醇-3-O-葡萄糖

苷 L-鼠李糖基转移酶（FG2，1 个）、4-香豆酸辅

酶 A 连接酶（4CL，7 个）、莽草酸 О-羟基肉桂酰

转移酶（HCT，6 个）、 

 

 

左图为上调条目，右图为下调条目；上调代表在降香黄檀气雾根中高表达，下调代表在降香黄檀土培根高表达。 

Left figure shows the up-regulated items, right figure shows the down-regulated items; Up-regulation indicates high expression in the aero-
ponic roots of D. odorifera, down-regulation indicates high expression in the soil-cultivated roots of D. odorifera. 

图 7  KEGG 基因集富集分析 
Fig. 7  Analysis of KEGG gene sets enrichment
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蓝色为低表达量；红色为高表达量。 

Blue indicates low expression level; Red indicates high expression level. 

图 8  降香黄檀根系苯丙烷类与黄酮类代谢途（A）及相关差异基因（B） 
Fig. 8  Metabolic pathways of phenylpropanes and flavonoids in root system of D. odorifera (A) and related differential genes (B) 

 

咖啡酰辅酶 A-O-甲基转移酶（CCoAOMT，5 个）。 

2.6  降香黄檀根系倍半萜与三萜类代谢通路

分析 

本研究在倍半萜类和三萜类生物合成通路中，

共富集到 5 个显著性差异的倍半萜合酶基因，包括

1 个上调和 4 个下调 DEGs（上/下调表示 DOA 相

对于 DOS 的上/下调）。上调表达的 evm.TU.scaff- 

old_36.788 被注释为 NAD+依赖性法尼醇脱氢酶

（FLDH，1 个），直接参与调控金合欢醛的合成；

表达量下调的 evm.TU.scaffold_40.382、MSTR- 

G.27285 和 MSTRG.28295 被注释为(-)-大根香叶烯

D 合酶（GERD，3 个），直接参与调控大根香叶

烯的合成；表达量下调的 MSTRG.8652 被注释为

(3S,6E)-橙花叔醇合酶（NES1，1 个），直接参与

调控橙花叔醇的合成（表 3）。 

2.7  DEGs 的 qRT-PCR 验证 
对上述分析所得关键 DEGs 进行 qRT-PCR 验

证，包括 5 个调控黄酮类基因、5 个倍半萜合酶

基因。结果表明，DOA 中 evm.TU.scaffold_111.78、

evm.TU.scaffold_5.712、evm.TU.scaffold_100.907、 

表 3  降香黄檀根系倍半萜与三萜类合成途径 

（KO00909）的关键差异表达基因 
Tab. 3  Key genes with differential expression in 
sesquiterpenoid and triterpenoid biosynthesis 

(KO00909) of D. odorifera roots 

基因 ID 
Gene ID 

差异表达基因 
DEGs 

表达模式 
Expression pattern

evm.TU.scaffold_36.788 FLDH 上调 

evm.TU.scaffold_40.382 GERD 下调 

MSTRG.27285 GERD 下调 

MSTRG.28295 GERD 下调 

MSTRG.8652 NES1 下调 

 
MSTRG.3788、evm.TU.scaffold_36.788 5 个基因高

表达；MSTRG.8652、evm.TU.scaffold_40. 382、

MSTRG.27285、MSTRG.28295、evm.TU.scaff-old_ 

233.200 5 个基因低表达；且与转录组测序结果一

致，表明测序结果真实可信（图 9）。 

3  讨论 

降香黄檀是我国珍贵的林木药用植物，因其 
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图 9  降香黄檀土培根与气雾根差异基因 qRT-PCR 验证 
Fig. 9  qRT-PCR validation of differential genes between D. odorifera soil-cultivated roots and aeroponic roots 

 

自然野生数量少、生长周期长，加之过渡砍伐与

买卖，使得该物种的合理利用与开发受到阻碍。

本研究首次将气雾栽培技术应用于降香黄檀幼苗

根系栽培上，使其在短时间内获得大量优质气雾

根，通过比较降香黄檀土培根与气雾根的转录组

差异，筛选出调控降香黄檀根系生长及次生代谢

物合成的关键候选基因和相关通路，为降香黄檀

合理利用开发提供新思路与方向。 

在 DOS-VS-DOA 中共筛选出 7731 个显著

DEGs（4447 个上调，3284 个下调，上/下调表示

DOA 相对于 DOS 上/下调）。这些 DEGs 可能在降

香黄檀根系生长和次生代谢调控中起到关键调控

作用。进一步对 DEGs 进行 GO 注释、KEGG 富

集分析。GO 注释分析结果显示，在生物过程方

面，2 种样本的差异主要与物质代谢相关，其中 α-

氨基酸的分解代谢与蛋白质的磷酸化过程最为关

键；在细胞组分方面，2 种样本的差异主要与生

物膜相关，其中质膜整体部分的构建最为关键；

在分子功能方面，2 种样本的差异主要集中在氧

化还原活性方面。值得注意的是，木质部和韧皮

部模式的形成（GO:0010051）条目在土培根中显

著富集，这与降香黄檀土培根木质化程度高的表

型相对应。 

KEGG 通路富集分析表明其差异主要集中在

氨基酸代谢、次生代谢产物合成、防御信号转导

三大方面。氨基酸代谢方面，降香黄檀气雾根的
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表达水平更高，初级生命活动相较于降香黄檀土

培根更为旺盛。次生代谢物合成方面，土培根在

二萜生物合成与倍半萜类和三萜类生物合成通

路中高表达，而气雾根在泛醌和其他萜类醌生

物、黄酮和黄酮醇生物合成通路中高表达。防御

信号转导方面，植物病原相互作用通路差异基因

在降香黄檀土培根中具有较高的表达量。研究结

果表明降香黄檀土培根相较于气雾根而言，在生

长过程中面临着更多病原微生物刺激等不利因

素的影响。 

在苯丙烷类与黄酮类代谢途径中， evm. 

TU.scaffold_35.226（上调）被注释为柚皮素 3-双氧

合酶，该基因是调控黄酮醇合成的关键基因[21]，在

烟草中过表达黄酮醇合酶（AcFLS HRB）会促进

幼苗根的生长，并且外源添加芦丁可以起到同样

的促生长作用[22]。提示该基因可能通过积累黄酮

代谢物正向调控其气雾根的发育。而在倍半萜与

三萜类生物合成通路中共富集到 5 个关于调控倍

半萜合酶的基因，evm.TU.scaffold_36.788（上调）

被注释为 NAD+依赖性法尼醇脱氢酶（FLDH），

直接参与金合欢醛的合成。研究结果显示，金合

欢醛有助于增强未成熟金星品种的油桃组织抗褐

化的抵抗力[23]。推测该基因可能通过调控金合欢

醛的合成来提高植物组织抗褐化的能力，从而在

降香黄檀气雾根的生长发育过程中起到正向调控

作用。其中 MSTRG.8652（下调）被注释为(3S,6E)-

橙花叔醇合酶（NES1），其直接参与橙花叔醇的

合成。相较于降香黄檀气雾根而言，土培根在倍

半萜类物质积累方面优于气雾根。有研究指出，

随着依兰花的生长与逐渐盛开，其中大根香叶烯

的含量在逐渐升高，表明随着植物的生长发育，

该调控基因表达趋势会逐渐上升[24]，降香黄檀气

雾根培育周期短，代谢物处于初步积累阶段，而

土培根生长培育周期较长其调控大根香叶烯合成

的酶基因上调表达明显，这也与研究结果一致。 

4  结论 

本研究通过对降香黄檀土培根与气雾根进行

转录组测序比较分析，从转录组层面揭示了降香

黄檀土培根与气雾根的差异表达，并挖掘出与黄

酮代谢相关的关键候选基因 evm.TU.scaffold_ 

100.907、MSTRG.3788、evm.TU.scaffold_233.200、

evm.TU.scaffold_111.78、evm.TU.scaffold_5.712，

与倍半萜合成相关的基因 evm.TU.scaffold_36. 

788、MSTRG.8652、evm.TU.scaffold_40.382、MST- 

RG.27285 和 MSTRG.28295 是影响降香黄檀根系

中次生代谢物积累的关键候选基因。这些发现不

仅为深入解析降香黄檀根部活性成分积累的分子

机制奠定重要基础，也为促进降香黄檀新资源开

发积累数据。 
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