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［摘要］　药用植物表皮毛是一种特殊的表皮细胞结构，在抵御虫害、减少蒸腾等方面发挥重要作用。多组学技
术在药用植物表皮毛研究中未被广泛应用，却扮演着重要的角色。以黄花蒿、薄荷等药用植物为对象，对组学和多

组学在表皮毛内含物成分分析、合成代谢和分子调控等方面的应用情况进行总结和展望，为今后开展其他药用植物

表皮毛发育及调控机制研究提供参考。
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植物表皮毛是由原表皮细胞（最外层的胚胎细胞）

分化而来的一种特殊的表皮细胞结构［１］，通常形成于

植物的叶、茎、花、根等器官表面。其形态特征、密

度和生长位置在不同物种间或同一植物不同器官表面存

在一定差异，药用植物亦是如此。依据细胞组成可将表

皮毛分为单细胞毛和多细胞毛，按其形状又可分为头

状、钩状、星状等，表皮毛也可按照其是否具有分泌能

力被分为腺毛和非腺毛［２］。腺毛又分为分泌型腺毛和

非分泌型腺毛，不仅在被子植物中广泛存在，在裸子植

物和苔藓植物中也有分布［３４］。非腺毛是一种由表皮细

胞分化而成的不具分泌功能的突起物，广泛存在于植物

地上器官如叶、茎、花及果实的表皮上，是植物长期进

化形成的应对恶劣环境的特殊结构。由于腺毛与药用植

物合成、分泌次生代谢产物之间具有一定关联，因此，

科研工作者们在唇形科、茄科、菊科、大麻科和锦葵科

植物中开展了广泛研究［５１０］。前期研究证实，药用植物

表皮毛具有抵御病虫害、减少蒸腾和提高抗逆性等作

用。虽然表皮毛对大多数药用植物来说并非是关键性

的，但是表皮毛的发育研究能够为细胞分化研究提供一

定基础［１１］。同时，表皮毛还是药用植物体内部分次生

代谢产物合成、代谢的场所，通过调控表皮毛的发育对

提高目的次生代谢产物合成意义非凡。

随着现代分析技术的不断发展，多组学联合分析

方法在植物研究中被广泛应用并扮演着重要的角色。

目前，该方法除被应用于植物表皮毛发育相关研究

外，还广泛应用于植物其他器官的研究，例如生殖器

官种子、花和果实［１２１５］，营养器官根、茎和叶［１６１７］。

此外，多组学还被应用于药用植物连作障碍形成的机制

研究［１８］、种质资源鉴定［１９］、次生代谢产物调控机制解

析［２０］等方面。本研究将黄花蒿 ＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬｉｎｎ、
薄荷ＭｅｎｔｈａｈａｐｌｏｃａｌｙｘＢｒｉｑ等表皮毛研究较为成熟的
药用植物作为阐述对象，归纳总结多组学研究方法在药

用植物表皮毛内含物成分分析、合成代谢和分子调控等

方面的应用情况，同时展望了多组学在药用植物表皮毛

研究中的应用前景，对今后开展其他药用植物表皮毛发

育及调控机制研究具有一定参考价值。

１　多组学概述

多组学（ｍｕｌｔｉｏｍｉｃｓ）是一种将２种或２种以上组
学关联分析的研究方法，例如将基因组学、转录组

学、蛋白质组学、代谢组学、表观组学或微生物组学

等组学数据加以整合，联合分析并深入挖掘其生物学

意义。随着高通量测序技术和系统生物学的迅速发

展，多组学研究方法已经成为生命科学领域不可或缺

的研究手段［２１２２］。药用植物表皮毛生长发育过程中，

细胞在转录、翻译和代谢水平上的变化都可以用高通

量测序技术定性和定量的检测出来。因此，多组学研

究方法可以从不同的维度更好地阐明药用植物表皮毛

细胞生命过程，获取表皮毛生长发育从表皮细胞到表

皮毛个体水平的动态变化情况，从而进一步研究药用

植物表皮毛生长发育及调控机制，提高药用植物表皮

毛及次生代谢产物含量，培育优良品种。

２　多组学在药用植物表皮毛研究中的应用现状

利用中国知网（ＣＮＫＩ）、万方数字化期刊全文数
据库和谷歌学术（ＧｏｏｇｌｅＳｃｈｏｌａｒ）网站的检索功能（去
除专利和引用），以 “多组学”分别并 “药用植物”

“植物表皮毛”“药用植物表皮毛”为检索词进行中

英文篇名检索，检索时间为２００９—２０１９年。结果发
现，以 “多组学”并 “药用植物”为检索词检索出

来的文献最多，近１０年相关文章发表数量呈明显的
上升趋势（图１）。以 “多组学”并 “植物表皮毛”为

检索词，共检索到１５０篇相关文章。其中，２０１５年以
前该类文章发表较少；然而，以 “多组学”并 “药

用植物表皮毛”为检索词检索到的文章少之甚少。

通过以上检索结果可以看出，多组学研究方法被越

来越多地应用到药用植物表皮毛相关研究中。相信

随着基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学、

表观组学或微生物组学等方法和系统生物学算法的

不断发展和进步，通过整合多种组学高通量数据、

建立多组学关联分析大数据库，可以为今后用系统

的思维或方式从多角度、多层次、整体性地去深入

研究药用植物表皮毛发育、内含物合成代谢和分子

调控的形成机制提供了重要的工具。

注：ＭＰ药用植物（ｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔ）；ＰＴ植物表皮毛（ｐｌａｎｔ

ｔｒｉｃｈｏｍｅ）；ＭＰＴ药用植物表皮毛（ｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔｔｒｉｃｈｏｍｅ）。

图１　２００９—２０１９年多组学在药用植物表皮毛
研究中的文献检索情况
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３　用于药用植物表皮毛研究的多组学

药用植物表皮毛能够产生不同种类的次生代谢

产物，是萜类、黄酮类、多糖类、酚类和生物碱类

等天然产物合成、积累和储存的 “细胞化学工厂”。

目前，针对部分药用植物表皮毛中次生代谢产物的

生物合成途径及调控开展了大量研究，并取得了一

定成果。鉴于目前基因组测序和单细胞测序价格较

为昂贵，用于可分泌次生代谢产物的药用植物表皮

毛研究的多组学联合分析方法主要为转录组、蛋白

质组与代谢组三联分析。转录组学被用来分析某一

特异基因的表达与植物表型的关系，但是所转录出

来的ｍＲＮＡ并不是完全能够被翻译成蛋白质，在部
分研究中，通过将转录组与蛋白质组数据相结合可

以对复杂生命体细胞内的调控活动加以解释。代谢

组学是基因表达的最终产物，能够直观地将生物体

内真实发生的物质代谢过程展示出来［２３２５］。因此，

当转录组和蛋白组数据联合分析不足以解释生物体

内某组织器官或细胞内复杂调控活动时，代谢组学

分析能够获得该组织器官或细胞生理学的瞬时快照，

进而实时定量反映出组织器官或细胞内正在发生的

物质代谢过程。除此之外，转录组、蛋白质组与表

观组关联分析可以清楚地阐明基因表达和表观遗传

变化的分子机制和生物学现象。也可通过将全基因

组与转录组关联分析，深入研究药用植物表皮毛的

发育及基因表达等问题，两者相互验证和补充。随

着转录组测序的不断发展，将对药用植物表皮毛功

能基因挖掘、发育机制研究发挥重要作用［２６］。

４　多组学在药用植物表皮毛研究中的应用与展望

４１　多组学在药用植物腺毛研究中的应用与展望

通过查阅文献发现，目前，药用植物腺毛的研

究主要集中于腺毛内含物的成分分析、合成代谢和

分子调控方面。

４１１　 药用植物腺毛内含物成分分析　腺毛内含
物的成分分析是研究腺毛的基础，而药用植物表面

的腺毛量一般较少，这就需要分析仪器的检测器灵

敏度较高，还能同时满足小样品量的检测。一般情况

下，根据腺毛内含物的性质，选择气质联用（ＧＣＭＳ）
或液质联用（ＨＰＬＣＭＳ）等高灵敏度的质谱技术进行
分析。此外，对于一些有着较强靶标目的的植物腺

毛代谢产物，需要联合核磁共振技术共同定性分

析［２７］。药用植物腺毛的内含物主要为萜类等挥发性

物质，故此前ＧＣＭＳ在腺毛内含物成分分析的研究
中应用最为广泛。

目前，植物腺毛提取的方法逐渐成熟，而代谢

组学方法完全可以实现对药用植物腺毛的检测。因

此，代谢组学的研究对象正从药用植物叶片逐步转

移到腺毛上，对腺毛内含物进行定性与定量分析。

如研究人员已采用ＧＣＭＳ分别对大麻腺毛中大麻酚
类、萜类化合物和罗勒腺毛中苯丙素的代谢图谱进

行分析［２８２９］。代谢组学仅局限于部分靶向化合物，

而多组学联合分析旨在运用高通量等技术获得更多

维度的信息，以代谢组数据为分析主体，在多维度

上建立关联。相信今后药用植物腺毛内含物成分分

析研究中，代谢组学关联其他组学的研究方法能逐

步受到重视并加以运用。

４１２　药用植物腺毛内含物合成代谢及分子调控研
究　前期学者对药用植物体内腺毛内含物的成分分
析发现，萜类化合物是药用植物腺毛内含物中最主

要的成分，除了分泌萜类成分外，还含有聚酮、多

糖、生物碱等其他非萜类成分，但非萜类成分在药

用植物腺毛中的研究较少［３０］。而且，对于药用植物

腺毛内含物合成代谢及分子调控研究仍处于初级阶

段，比较完善、系统的理论体系尚未建成［３１３２］。因

此，本文主要对几种研究较深入的药用植物腺毛内

含物中的类萜化合物合成代谢及分子调控研究进行

阐述。

青蒿素是一种主要合成于黄花蒿头状腺毛中的倍

半萜类成分［３３３４］，具有良好的抗疟疾效果，研究其在

黄花蒿腺毛中代谢调控机制对于培育青蒿素高产植株

具有重要意义。Ｔｅｌｌｅｚ等［３５］报道了黄花蒿头状腺毛由

１０个细胞组成，之后Ｓｏｅｔａｅｒｔ等［３６］通过对黄花蒿腺毛

转录组测序，发现头状腺毛是青蒿素合成的场所。但

是，对于腺毛内青蒿素在每层细胞的分泌情况，仍然

存在一定的争议。Ｏｌｓｓｏｎ等［３７］采用定量反转录聚合
酶链反应（ｑＲＴＰＣＲ）和激光显微切割方法分析每层细
胞青蒿素合成酶的表达情况，仅在腺毛顶端细胞中发

现一种促青蒿素合成的关键酶（紫穗槐４，１１二烯合
酶）有所表达，故推断青蒿素在腺毛顶端合成；然而，

Ｓｏｅｔａｅｒｔ等［３６］通过转录组学数据分析，在每层细胞中

均发现青蒿素合成所需的催化酶。此外，一些学者

通过转录组学、代谢组学及蛋白质组学等多种组学

·０５５·
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研究方法已经从黄花蒿腺毛中克隆出了调控基因和

转录因子，大量的报道已经证实了腺毛细胞在控制

青蒿素生物合成中有重要的作用［３８４４］。Ｗｕ等［４５］对

黄花蒿腺毛与全叶中的蛋白表达情况进行了蛋白质

组学方法比较，定性了涉及青蒿素生成、糖酵解、

电子链传递等多种代谢过程的多个蛋白。

薄荷醇被发现是存在于薄荷腺毛内含物中主要

的单萜类化合物，同时，它也是薄荷中单萜类化合

物代谢的最下游产物。薄荷腺鳞是薄荷植株中完整

的植物组织，能够较为完整地储存其代谢产物，可

以作为植物萜类代谢研究的良好模型［４６］。经过近几

年的组学研究，薄荷腺毛内含物薄荷醇的代谢途径

已较为清晰［４７４９］。柠檬烯是薄荷中对薄荷烷型单萜

的合成前体，可经柠檬烯环化酶催化发生３、６位的
羟化反应形成反式薄荷烯醇等下游产物，而该催化

酶在腺毛细胞中合成，通过组学研究发现，沉默３、
６位羟化酶可以提高薄荷腺毛中柠檬烯的含量［５０５１］。

除此以外，多组学研究还表明薄荷腺毛结构的阻隔

及相关代谢酶的调控是导致薄荷醇累积的主要因

素［５２］。Ｃｈａｍｐａｇｎｅ等［５３］对薄荷腺鳞进行蛋白质组学

研究，共定性了１６６６条蛋白，其中包括参与单萜、
苯丙素、酚醛等化合物的代谢及相关产物转运的

５７条蛋白。Ｊｉｎ等［５４］对薄荷腺鳞和无腺鳞的叶肉组

织分别进行转录组测序并比对分析，结果发现，被

鉴定的３９１９条序列中，近６７％存在明显差异，其中
涉及萜类化合物合成代谢等多个过程。

荆芥穗来源于唇形科的裂叶荆芥 Ｓｃｈｉｚｏｎｅｐｅｔａ
ｔｅｎｕｉｆｏｌｉａ（Ｂｅｎｔｈ）Ｂｒｉｑ，其花萼片上分布大量腺鳞。
荆芥穗的有效成分是主要存在于腺鳞中的挥发油，

故荆芥穗品质的好坏与腺鳞的密度及内含物成分的

多少存在一定关系。在研究裂叶荆芥腺鳞代谢规律

过程中发现，其主要萜类化合物的代谢过程与薄荷

基本相似，但最终代谢产物为胡薄荷酮。胡薄荷酮

是薄荷腺毛内萜类化合物代谢最终产物薄荷醇的上

游产物。推测其可能与裂叶荆芥腺鳞结构的阻隔及

相关代谢酶的调控有关［５５］，下一步还需应用转录

组、蛋白质组或基因组等组学方法对其调控机制进

行深入研究。

４２　多组学在药用植物非腺毛研究中的应用与展望

根据植物表皮毛是否具有分泌功能的分类标准，

非腺毛不具有分泌功能。因此，早期人们大多认为

植物体内生物活性物质合成与非腺毛的发育存在较

小关系甚至不存在关系，所以植物非腺毛的研究一

直不被关注。Ｍａｒｋｓ等［５６］对 拟南 芥 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ（Ｌ）Ｈｅｙｎｈ非腺毛的化学组成进行分析，
确定了非腺毛中木质素和单糖的组分比例。Ｔｏｚｉｎ
等［５７］认为，在部分唇形科和马鞭草科植物中，非腺

毛参与生物活性物质的合成、储存和释放。但是关

于药用植物非腺毛分子调控相关研究报道较少。

２０１９年，Ｊｕｄｄ等［５８］采用高效液相色谱四极杆飞行
时间串联质谱法（ＨＰＬＣＱＴＯＦＭＳ／ＭＳ）、半定量反
转录聚合酶链反应（ｓｅｍｉｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＲＴＰＣＲ）、实
时定量反转录聚合酶链反应（ｒｅａｌｔｉｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ＲＴＰＣＲ）和质谱成像技术（ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｉｍａｇｉｎｇ）
等结合的方法，发现青蒿素在黄花蒿非腺毛细胞中

也有合成。该报道不仅增加了人们对青蒿素合成场

所方面的认识、修正了目前青蒿素生物合成的观念，

还可能加速新的代谢工程方法的创新，实现青蒿素

的高产和稳定生产。

通过以上研究不难看出，虽然近些年药用植物

非腺毛研究较少，但是研究者们已经开始认识到药

用植物非腺毛研究的重要性。今后，除开展非腺毛

在药用植物保护、分类和药材鉴别方面研究外［５９］，

应更加注重应用多组学研究方法探索药用植物非腺

毛与生物活性物质代谢合成及其他重要但未见报道

的功能。

５　结语

表皮毛广泛存在于唇形科、菊科、茄科等药用

植物中，如艾 ＡｒｔｅｍｉｓｉａａｒｇｙｉＬｅｖｌｅｔＶａｎｔ、广藿香
Ｐｏｇｏｓｔｅｍｏｎｃａｂｌｉｎ（Ｂｌａｎｃｏ）Ｂｅｎｔｈ、白英 Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｒａｔｕｍＴｈｕｎｂ、碎米桠 Ｉｓｏｄｏｎｒｕｂｅｓｃｅｎｓ（Ｈｅｍｓｌｅｙ）
ＨＨａｒａ等。随着单一组学精准技术的不断发展和多
组学联合分析研究的不断成熟，越来越多的科研工

作者开始关注药用植物表皮毛与次生代谢产物调控

之间的研究，而其他药用植物表皮毛发育的多组学

研究可以参考黄花蒿、薄荷等植物的研究策略。这

对揭示药用植物体内活性物质的合成、储存和代谢

具有重要的指导意义［６０］。

随着人们对药用植物表皮毛研究的不断深入，

由表皮毛发育解剖学、组织化学、超微结构等基础

研究已经逐步发展到目前的表皮毛发育调控机制研

究。显而易见，凭借基因组、转录组、蛋白质组或

·１５５·
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代谢组中的某一种组学已经无法满足药用植物表皮

毛发育相关的深层次研究，因此，应用多组学联合

分析技术开展药用植物表皮毛发育及次生代谢产物

合成调控机制研究势在必行。

然而，就目前研究情况看来，我国大多数传

统药用植物的表皮毛研究还处于简单的发育解剖

学或组织化学研究阶段，仅对很少一部分药用植

物表皮毛进行了深入研究，如对黄花蒿表皮毛发

育及青蒿素合成调控机制，其他药用植物微观组

织下开展表皮毛发育与次生代谢产物合成的研究

报道甚少，这也暗示出多组学在药用植物表皮毛

相关研究中具有十分广阔的前景。但是，多组学

大数据联合分析仍然面临一定的挑战，如何科

学、有效地把多个组学数据关联起来，从多组学

大数据中挖掘更多有价值的信息，探究药用植物

表皮毛生长发育过程中的奥秘，将是今后需要持

续不断去探索的问题。

参考文献

［１］　ＴＩＡＮＮＮ，ＬＩＵＦ，ＷＡＮＧＰＤ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｂａｓｉｓｏｆ
ｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ
ｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＧｅｎｅ，２０１７，１２（１）：１１２．

［２］　王红霞，丁谦，李景娟，等．植物表皮毛发育分子调控研
究进展［Ｊ］．植物生理学报，２０１９，５５（６）：７１１７１７．

［３］　ＵＰＨＯＦＪ，ＨＵＭＭＥＬＫ，ＳＴＡＥＳＣＨＥＫ．ＰｌａｎｔＨａｉｒｓ［Ｍ］．
Ｂｅｒｌｉｎ：ＧｅｂｒüｄｅｒＢｏｒｎｔｒａｅｇｅｒ，１９６２．

［４］　ＪＯＨＮＳＯＮＨＢ．Ｐｌａｎｔｐｕｂｅｓｃｅｎｃｅ：Ａｎｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］．
ＢｏｔＲｅｖ，１９７５，４１（３）：２３３２５８．

［５］　ＲＡＭＩＲＥＺＡＭ，ＳＡＩＬＬＡＲＤＮ，ＹＡＮＧＴ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｏｆｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｅ ｌａｃｔｏｎｅｓ ｉｎ ｐｙｒｅｔｈｒｕｍ （Ｔａｎａｃｅｔｕｍ
ｃｉｎｅｒａｒｉｉｆｏｌｉｕｍ）［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１３，８（５）：ｅ６５０３０．

［６］　ＬＡＮＧＥＢＭ，ＷＩＬＤＵＮＧ Ｍ Ｒ，ＳＴＡＵＢＥＲ ＥＪ，ｅｔａｌ．
Ｐｒｏｂｉｎｇｅｓｓｅｎｔｉａｌｏｉｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｓｅｃｒｅｔｉｏｎｂｙｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｓｆｒｏｍｍｉｎｔｇｌａｎｄｕｌａｒ
ｔｒｉｃｈｏｍｅｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉＵＳＡ，２０００，９７（６）：２９３４
２９３９．

［７］　ＧＲＡＨＡＭＩＡ，ＢＥＳＳＥＲＫ，ＢＬＵＭＥＲＳ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓａｆｆｅｃｔｉｎｇＤｅｌｔａ９ｔｅｔｒａｈｙｄｒｏｃａｎｎａｂｉｎｏｌ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａ［Ｊ］．ＪＥｘｐＢｏｔ，２００９，６０
（１３）：３７１５３７２６．

［８］　ＩＡＮＡＧ，ＫＡＴＲＩＮＢ，ＳＵＳＡＮＢ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｏｆ
ＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬ．ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｌｏｃｉａｆｆｅｃｔｉｎｇｙｉｅｌｄｏｆｔｈｅ
ａｎｔｉｍａｌａｒｉａｌｄｒｕｇ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１０，３２７（５９６３）：３２８３３１．

［９］　ＡＺＩＺＮ，ＤＩＸＯＮＲＡ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｌｆａｌｆａ

ｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２００５，２２１（１）：２８３８．
［１０］　ＦＲＩＤＭＡＮＥ，ＷＡＮＧＪＨ，ＩＩＪＩＭＡＹ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ，

ｇｅｎｏｍｉｃ，ａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌａｎａｌｙｓｅｓｏｆｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓ
ｆｒｏｍｔｈｅｗｉｌｄｔｏｍａｔｏｓｐｅｃｉｅｓＬｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｈｉｒｓｕｔｕｍｉｄｅｎｔｉｆｙ
ａｋｅｙｅｎｚｙｍｅｉｎｔｈｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｍｅｔｈｙｌｋｅｔｏｎｅｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００５，１７（４）：１２５２１２６７．

［１１］　ＳＣＨＥＬＬＭＡＮＮＳ，ＨＵＬＳＫＡＭＰＭ．Ｅｐｉｄｅｒｍａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ：
ＴｒｉｃｈｏｍｅｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓａｓａｍｏｄｅｌｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＩｎｔＪＤｅｖ
Ｂｉｏｌ，２００５，４９（５／６）：５７９５８４．

［１２］　ＡＧＵＩＬＡＲＨＥＲＮＡＮＤＥＺＶ，ＫＩＭＤＹ，ＳＴＡＮＫＥＹＲＪ，
ｅｔａｌ．Ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｉｃａｎａｌｙｓｅｓｒｅｖｅａｌａｃｅｎｔｒａｌｒｏｌｅｆｏｒ
ｕｂｉｑｕｉｔｙｌａｔｉｏｎｉｎｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇｔｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｐｒｏｔｅｏｍｅ
ｄｕｒｉｎｇｐｈｏｔｏｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓ［Ｊ］．ＭｏｌＰｌａｎｔ，２０１７，１０（６）：
８４６８６５．

［１３］　ＷＥＩＸ，ＬＩＵＫＹ，ＺＨＡＮＧＹＸ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｃｏｖｅｒｙ
ｆｏｒｏｉｌｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｑｕａｌｉｔｙｉｎｓｅｓａｍｅ［Ｊ］．ＮａｔＣｏｍｍｕｎ，
２０１５，６：８６０９．

［１４］　ＬＩＵＫＤ，ＦＥＮＧＳＸ，ＰＡＮＹＬ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｆｌｏｒａｌ
ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎａｎｄｆｌｏｗｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎｓｕｇａｒａｐｐｌｅ（Ａｎｎｏｎａ
ｓｑｕａｍｏｓａＬ．）［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｌａｎｔＳｃｉ，２０１６，７：１６９５．

［１５］　ＸＵＱ，ＣＨＥＮＬＬ，ＲＵＡＮＸＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆ
ｓｗｅｅｔｏｒａｎｇｅ（Ｃｉｔｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）［Ｊ］．ＮａｔＧｅｎｅｔ，２０１３，４５
（１）：５９６６．

［１６］　ＰＥＴＲＩＣＫＡＪＪ，ＷＩＮＴＥＲＣＭ，ＢＥＮＦＥＹＰＮ．Ｃｏｎｔｒｏｌｏｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｒｏｏｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＡｎｎｕＲｅｖＰｌａｎｔＢｉｏｌ，
２０１２，６３（１）：５６３５９０．

［１７］　ＷＡＮＧＸＱ，ＺＨＡＮＧＲＹ，ＳＨＩＺ，ｅｔａｌ．Ｍｕｌｔｉｏｍｉｃｓ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｆｒａｃｔｕｒｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｆｏｒ
ｍａｉｚｅｉｎｔｅｒｎｏｄｅ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１９，９（１）：８１８３．

［１８］　李明杰，冯法节，张宝，等．多元组学背景下地黄连作障
碍形成的分子机制研究进展［Ｊ］．中国中药杂志，２０１７，
４２（３）：４１３４１９．

［１９］　程超华，唐蜻，邓灿辉，等．表型组学及多组学联合分析
在植物种质资源精准鉴定中的应用［Ｊ］．分子植物育
种，２０２０，１８（８）：２７４７２７５３．

［２０］　ＷＡＮＧＳ，ＹＡＮＧＣ，ＴＵＨ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｆｌａｖｏｎｏｉｄｓｉｎＣｉｔｒｕｓｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｓｃｉ
Ｒｅｐ，２０１７，７（１）：１０５４９．

［２１］　ＫＩＭ Ｊ，ＷＯＯ Ｈ Ｒ，ＮＡＭ Ｈ Ｇ．Ｔｏｗａｒｄ ｓｙｓｔｅｍｓ
ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｏｆｌｅａｆｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ：Ａｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｍｕｌｔｉ
ｏｍｉｃｓｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｏｎｌｅａｆｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅｒｅｓｅａｒｃｈ［Ｊ］．Ｍｏｌ
Ｐｌａｎｔ，２０１６，９（６）：８１３８２５．

［２２］　ＺＨＡＮＧＴＺ，ＨＵＹ，ＪＩＡＮＧＷ Ｋ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆ
ａｌｌｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｃｏｔｔｏｎ（ＧｏｓｓｙｐｉｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍＬ．ａｃｃ．ＴＭ１）
ｐｒｏｖｉｄｅｓａｒｅｓｏｕｒｃｅｆｏｒｆｉｂｅｒｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｎａｔ

·２５５·



２０２１年３月　第２３卷　第３期 中国现代中药　ＭｏｄＣｈｉｎＭｅｄ Ｍａｒ２０２１　Ｖｏｌ２３　Ｎｏ３

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２０１５，３３（５）：５３１５３７．
［２３］　汤冰倩，刘峰，邹学校．多组学联合分析在植物生长发

育研究中的应用［Ｊ］．湖南农业科学，２０１９（８）：１２４
１２７，１３２．

［２４］　ＪＯＲＤＡＮＫＷ，ＮＯＲＤＥＮＳＴＡＭＪ，ＬＡＵＷＥＲＳＧＹ，ｅｔａｌ．
Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｈｕｍａｎｒｅｃｔａｌａｄｅｎｏｃａｒｃｉｎｏｍａ
ｗｉｔｈｉｎｔａｃｔｔｉｓｓｕｅｍａｇｎｅｔｉｃｒｅｓｏｎａｎｃｅｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ［Ｊ］．Ｄｉｓ
ＣｏｌｏｎＲｅｃｔｕｍ，２００９，５２（３）：５２０５２５．

［２５］　ＲＯＧＥＲＳＳ，ＧＩＲＯＬＡＭＩＭ，ＫＯＬＣＨＷ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｎｇ
ｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃａｎｄｐｒｏｔｅｏｍｉｃ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐｒｏｆｉｌｅｓｕｓｉｎｇｃｏｕｐｌｅｄｃｌｕｓｔｅｒｍｏｄｅｌｓ［Ｊ］．
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００８，２４（２４）：２８９４２９００．

［２６］　詹忠根．铁皮石斛基因组学、转录组学与功能基因研究
进展［Ｊ］．中草药，２０１９，５０（１６）：３９７９３９８９．

［２７］　ＨＡＰＰＹＡＮＡＮ，ＡＧＮＯＬＥＴＳ，ＭＵＮＴＥＮＤＡＭ Ｒ，ｅｔａｌ．
Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃａｎｎａｂｉｎｏｉｄｓｉｎｌａｓｅｒｍｉｃｒｏｄｉｓｓｅｃｔｅｄｔｒｉｃｈｏｍｅｓ
ｏｆｍｅｄｉｃｉｎａｌＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａｕｓｉｎｇＬＣＭＳａｎｄｃｒｙｏｇｅｎｉｃ
ＮＭＲ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，８７（１１）：５１５９．

［２８］　ＦＩＳＣＨＥＤＩＣＫＪＴ，ＨＡＺＥＫＡＭＰＡ Ｔ，ＥＲＫＥＬＥＮＳＴ，
ｅｔａｌ．ＭｅｔａｂｏｌｉｃｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇｏｆＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａＬ．，
ｃａｎｎａｂｉｎｏｉｄｓａｎｄｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓｆｏｒｃｈｅｍｏｔａｘｏｎｏｍｉｃａｎｄｄｒｕｇ
ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎｐｕｒｐｏｓｅｓ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１０，７１
（１７／１８）：２０５８２０７３．

［２９］　ＧＡＮＧＤ Ｒ，ＷＡＮＧ ＪＨ，ＤＵＤＡＲＥＶＡ Ｎ，ｅｔａｌ．Ａｎ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｏｒａｇｅ ａｎｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ
ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐｅｎｅｓｉｎｓｗｅｅｔｂａｓｉｌ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，２００１，
１２５（２）：５３９５５５．

［３０］　ＫＡＮＧＪＨ，ＭＣＲＯＢＥＲＴＳＪ，ＳＨＩＦ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｆｌａｖｏｎｏｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅ Ｃｈａｌｃｏｎｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ ｍｏｄｕｌａｔｅｓ
ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓｏｆｔｏｍａｔｏ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，２０１４，１６４（３）：１１６１１１７４．

［３１］　刘孟奇，杨世勇，李寒冰．冬凌草腺毛的形态学及组织
化学研究［Ｊ］．西北植物学报，２０１１，３１（１１）：２２０４
２２０９．

［３２］　彭励，胡正海．甘草腺毛的形态发生和组织化学研
究［Ｊ］．分子细胞生物学报，２００７，４０（６）：３９５４０２．

［３３］　ＤＵＫＥＳＯ，ＰＡＵＬＲＮ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｆｉｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ
ｔｈｅｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬ．［Ｊ］．ＩｎｔＪ
ＰｌａｎｔＳｃｉ，１９９３，１５４（１）：１０７１１８．

［３４］　ＤＵＫＥ Ｍ Ｖ，ＰＡＵＬ Ｒ Ｎ，ＥＬＳＯＨＬＹ Ｈ Ｎ，ｅｔａｌ．
Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎａｎｄａｒｔｅｍｉｓｉｔｅｎｅｉｎｆｏｌｉａｒｔｉｓｓｕｅｓ
ｏｆｇｌａｎｄｅｄａｎｄｇｌａｎｄｌｅｓｓｂｉｏｔｙｐｅｓｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬ．［Ｊ］．
ＩｎｔＪＰｌａｎｔＳｃｉ，１９９４，１５５（３）：３６５３７２．

［３５］　ＴＥＬＬＥＺＭ Ｒ，ＣＡＮＥＬ Ｃ，ＲＩＭＡＮＤＯ Ａ Ｍ，ｅｔａｌ．
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｏｆｉｓｏｐｒｅｎｏｉｄｓｉｎｇｌａｎｄｅｄａｎｄ
ｇｌａｎｄｌｅｓｓＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９９，５２

（６）：１０３５１０４０．
［３６］　ＳＯＥＴＡＥＲＴＳＳ，ＶＡＮＮＥＳＴＥＣＭ，ＶＡＮＤＥＷＯＥＳＴＹＮＥ

ＭＬ，ｅｔａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｇｌａｎｄｕｌａｒ
ａｎｄｆｉｌａｍｅｎｔｏｕｓｔｒｉｃｈｏｍｅｓｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．ＢＭＣ
ＰｌａｎｔＢｉｏｌ，２０１３，１３（１）：２２０．

［３７］　ＯＬＳＳＯＮＭＥ，ＯＬＯＦＳＳＯＮＬＭ，ＬＩＮＤＡＨＬＡＬ，ｅｔａｌ．
Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｅｎｚｙｍｅｓｏｆａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｔｏｔｈｅ
ａｐｉｃａｌｃｅｌｌｓｏｆｇｌａｎｄｕｌａｒｓｅｃｒｅｔｏｒｙｔｒｉｃｈｏｍｅｓｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａ
ａｎｎｕａＬ．［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００９，７０（９）：１１２３１１２８．

［３８］　ＣＨＥＮＭ Ｈ，ＹＡＮＴＸ，ＳＨＥＮＱ，ｅｔａｌ．ＧＬＡＮＤＵＬＡＲ
ＴＲＩＣＨＯＭＥＳＰＥＣＩＦＩＣ ＷＲＫＹ １ ｐｒｏｍｏｔｅｓａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌ，２０１７，
２１４（１）：３０４３１６．

［３９］　ＬＯＭＭＥＮＷＪ，ＳＣＨＥＮＫＥ，ＢＯＵＷＭＥＥＳＴＥＲＨＪ，ｅｔａｌ．
Ｔｒｉｃｈｏｍｅｄｙｎａｍｉｃｓａｎｄａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａｌｅａｖｅｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔａＭｅｄ，２００６，７２（４）：３３６３４５．

［４０］　ＴＡＮ Ｈ Ｘ，ＸＩＡＯ Ｌ，ＧＡＯ ＳＨ，ｅｔａｌ．Ｔｒｉｃｈｏｍｅａｎｄ
ａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎｒｅｇｕｌａｔｏｒ１ｉｓｒｅｑｕｉｒｅｄｆｏｒｔｒｉｃｈｏｍｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ａｎｄａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．Ｍｏｌ
Ｐｌａｎｔ，２０１５，８（９）：１３９６１４１１．

［４１］　ＴＥＯＨＫＨ，ＰＯＬＩＣＨＵＫＤＲ，ＲＥＥＤＤＷ，ｅｔａｌ．Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ａｎｎｕａＬ．（Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）ｔｒｉｃｈｏｍｅｓｐｅｃｉｆｉｃｃＤＮＡｓｒｅｖｅａｌ
ＣＹＰ７１ＡＶ１，ａｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｗｉｔｈａｋｅｙｒｏｌｅｉｎｔｈｅ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｔｈｅａｎｔｉｍａｌａｒｉａｌｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｅｌａｃｔｏｎｅ
ａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎ［Ｊ］．ＦＥＢＳＬｅｔｔ，２００６，５８０（５）：１４１１１４１６．

［４２］　ＸＩＡＯＬ，ＴＡＮＨＸ，ＺＨＡＮＧＬ．Ａｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａｇｌａｎｄｕｌａｒ
ｓｅｃｒｅｔｏｒｙｔｒｉｃｈｏｍｅｓ：Ｔｈｅｂｉｏｆａｃｔｏｒｙｏｆａｎｔｉｍａｌａｒｉａｌａｇｅｎｔ
ａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎ［Ｊ］．ＳｃｉＢｕｌｌ，２０１６，６１（１）：２６３６．

［４３］　ＹＡＮＴＸ，ＬＩＬ，ＸＩＥＬＨ，ｅｔａｌ．ＡｎｏｖｅｌＨＤＺＩＰＩＶ／
ＭＩＸＴＡｃｏｍｐｌｅｘｐｒｏｍｏｔｅｓｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｉｎｉｔｉａｔｉｏｎａｎｄ
ｃｕｔｉｃｌｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌ，
２０１８，２１８（２）：５６７５７８．

［４４］　ＷＥＴＺＳＴＥＩＮ Ｈ Ｙ，ＰＯＲＴＥＲ ＪＡ，ＪＡＮＩＣＫ Ｊ，ｅｔａｌ．
Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎａｎｄ ｃｌｏｎａｌｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ ｏｆｈｉｇｈ ａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎ
ｇｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｌａｎｔＳｃｉ，２０１８，９：
３５８．

［４５］　ＷＵＴ，ＷＡＮＧ Ｙ，ＧＵＯ Ｄ．Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎｏｆｇｌａｎｄｕｌａｒ
ｔｒｉｃｈｏｍｅｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａＬ．ｕｓｉｎｇｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１２，７（８）：ｅ４１８２２．

［４６］　ＧＥＲＳＨＥＮＺＯＮＪ，ＭＣＣＯＮＫＥＹＭ Ｅ，ＣＲＯＴＥＡＵＲＢ．
Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｅａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｉｎｌｅａｖｅｓｏｆ
ｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，２０００，１２２（１）：２０５２１４．

［４７］　ＴＵＲＮＥＲ Ｇ Ｗ，ＤＡＶＩＳ Ｅ Ｍ，ＣＲＯＴＥＡＵ Ｒ Ｂ．
Ｉｍｍｕｎｏｃｙｔｏｃｈｅｍｉｃａｌｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆｓｈｏｒｔｃｈａｉｎ ｆａｍｉｌｙ
ｒｅｄｕｃｔａｓｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍｅｎｔｈｏｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ［Ｊ］．

·３５５·



２０２１年３月　第２３卷　第３期 中国现代中药　ＭｏｄＣｈｉｎＭｅｄ Ｍａｒ２０２１　Ｖｏｌ２３　Ｎｏ３

Ｐｌａｎｔａ，２０１２，２３５（６）：１１８５１１９５．
［４８］　ＳＲＩＶＩＤＹＡ Ｎ，ＤＡＶＩＳＥ Ｍ，ＣＲＯＴＥＡＵ Ｒ Ｂ，ｅｔａｌ．

Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆ（４Ｓ）ｌｉｍｏｎｅｎｅｓｙｎｔｈａｓｅｍｕｔａｎｔｓ
ｒｅｖｅａｌｓｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓｏｆｃａｔａｌｙｔｉｃｏｕｔｃｏｍｅｉｎａｍｏｄｅｌ
ｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃＮａｔｌＡｃａｄＳｃｉ，２０１５，１１２
（１１）：３３３２３３３７．

［４９］　ＣＲＯＴＥＡＵＲ Ｂ，ＤＡＶＩＳＥ Ｍ，ＲＩＮＧＥＲ Ｋ Ｌ，ｅｔａｌ．
（－）Ｍｅｎｔｈｏｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｇｅｎｅｔｉｃｓ［Ｊ］．
Ｎａｔｕｒｗｉｓｓｅｎｓｃｈａｆｔｅｎ，２００５，９２（１２）：５６２５７７．

［５０］　ＴＵＲＮＥＲＧ，ＧＥＲＳＨＥＮＺＯＮ Ｊ，ＮＩＥＬＳＯＮ ＥＥ，ｅｔａｌ．
Ｌｉｍｏｎｅｎｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ， ｔｈｅ ｅｎｚｙｍｅ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ
ｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ，ｉｓｌｏｃａｌｉｚｅｄｔｏ
ｌｅｕｃｏｐｌａｓｔｓｏｆｏｉｌｇｌａｎｄｓｅｃｒｅｔｏｒｙｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，
１９９９，１２０（３）：８７９８８６．

［５１］　ＭＡＨＭＯＵＤ Ｓ Ｓ，ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｍ，ＣＲＯＴＥＡＵ Ｒ．
Ｃｏｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｌｉｍｏｎｅｎｅ３ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅｉｎｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ
ｐｒｏｍｏｔｅｓａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｏｆｌｉｍｏｎｅｎｅｉｎｔｈｅｅｓｓｅｎｔｉａｌｏｉｌ［Ｊ］．
Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００４，６５（５）：５４７５５４．

［５２］　ＭＣＣＯＮＫＥＹＭ Ｅ，ＧＥＲＳＨＥＮＺＯＮＪ，ＣＲＯＴＥＡＵＲＢ．
Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎ
ｔｈｅｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓｏｆｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，
２０００，１２２（１）：２１５２２４．

［５３］　ＣＨＡＭＰＡＧＮＥＡ，ＢＯＵＴＲＹ Ｍ．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓｎａｐｓｈｏｔｏｆ
ｓｐｅａｒｍｉｎｔ（ＭｅｎｔｈａｓｐｉｃａｔａＬ．）ｌｅａｆｔｒｉｃｈｏｍｅｓ：Ａｇｅｎｕｉｎｅ
ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｆａｃｔｏｒｙ［Ｊ］．Ｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓ，２０１３，１３（２２）：３３２７

３３３２．
［５４］　ＪＩＮＪＪ，ＰＡＮＩＣＫＥＲＤ，ＷＡＮＧＱ，ｅｔａｌ．Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｕｎｒａｖｅｌｓｔｈｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃａｂｉｌｉｔｙｏｆＳｐｅａｒｍｉｎｔ
（Ｍｅｎｔｈａｓｐｉｃａｔａ）ｐｅｌｔａｔｅｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｓｔｈｒｏｕｇｈ
ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＢＭＣＰｌａｎｔＢｉｏｌ，２０１４，１４
（１）：１１５．

［５５］　蒋征，王红，张小龙，等．裂叶荆芥花穗腺鳞代谢规律研
究［Ｊ］．植物科学学报，２０１６，３４（２）：２９９３０７．

［５６］　ＭＡＲＫＳＭＤ，ＢＥＴＡＮＣＵＲＬ，ＧＩＬＤＩＮＧＥ，ｅｔａｌ．Ａｎｅｗ
ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒｉｓｏｌａｔｉｎｇ ｌａｒｇｅ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｒｉｃｈｏｍｅｓｆｏｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ，ｃｅｌｌｗａｌｌａｎｄｏｔｈｅｒｔｙｐｅｓｏｆ
ａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＪ，２００８，５６（３）：４８３４９２．

［５７］　ＴＯＺＩＮＬ，ＳＩＬＶＡＳ，ＲＯＤＲＩＧＵＥＳＴＭ．Ｎｏｎｇｌａｎｄｕｌａｒ
ｔｒｉｃｈｏｍｅｓ ｉｎ Ｌａｍｉａｃｅａｅ ａｎｄ Ｖｅｒｂｅｎａｃｅａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ：
Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌｆｅａｔｕｒｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｍｏｒｅ
ｔｈａｎｐｈｙｓｉｃａｌｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮＺＪＢｏｔ，２０１６，５４（４）：４４６
４５７．

［５８］　ＪＵＤＤＲ，ＢＡＧＬＥＹ Ｍ Ｃ，ＬＩＭ Ｚ，ｅｔａｌ．Ａｒｔｅｍｉｓｉｎｉｎ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎｎｏｎｇｌａｎｄｕｌａｒｔｒｉｃｈｏｍｅｃｅｌｌｓｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａ
ａｎｎｕａ［Ｊ］．ＭｏｌＰｌａｎｔ，２０１９，１２（５）：７０４７１４．

［５９］　植汉成，郭宝林，葛菲，等．非腺毛形态在（药用）植物分
类和植物类药材鉴别方面的研究进展［Ｊ］．中国现代中
药，２０１８，２０（４）：４８９４９４．

［６０］　蒋征，王红，吴
!

南，等．药用植物腺毛研究进展［Ｊ］．中
草药，２０１６，４７（２２）：４１１８４１２６．

（收稿日期：２０１９１２０７　　编辑：戴玮

檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿

）

（上接第５２８页）
［４］　刘昌孝，陈士林，肖小河，等．中药质量标志物（ＱＭａｒｋｅｒ）：

中药产品质量控制的新概念［Ｊ］．中草药，２０１６，４７（９）：
１４４３１４５７．

［５］　张铁军，许浚，申秀萍，等．基于中药质量标志物
（ＱＭａｒｋｅｒ）的元胡止痛滴丸的“性效物”三元关系和作
用机制研究［Ｊ］．中草药，２０１６，４７（１３）：２１９９２２１１．

［６］　张红伟，张振凌．“一测多评”法在中药质量控制中的研

究进展［Ｊ］．海峡药学，２０１０，２２（１１）：８８８９．
［７］　杨菲，王智民，张启伟，等．“一测多评”法测定丹参酚酸

类成分的含量［Ｊ］．中国中药杂志，２０１１，３６（１７）：
２３７２２３７９．

［８］　郝敏，陆兔林，毛春琴，等．基于中药质量标志物的
饮片质量 控 制 研 究 ［Ｊ］．中 草 药，２０１７，４８（９）：
１６９９１７０８．

（收稿日期：２０２００６０１　　编辑：王笑辉）

·４５５·




