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北柴胡和狭叶柴胡中黄酮类成分及其关键酶基因表达的组织差异分析 

杨林林，赵  钰，韩  梅*，杨利民* 
吉林农业大学中药材学院，吉林 长春  130118 

摘  要：目的  研究北柴胡 Bupleurum chinense、狭叶柴胡 B. scorzonerifolium 不同组织中黄酮类成分含量及其关键酶基因表

达量的关系。方法  以北柴胡及狭叶柴胡的根、茎、叶、果实为实验材料，采用 HPLC 法测定不同组织中黄酮类成分（芦

丁、槲皮素、山柰素、异鼠李素）的含量，用紫外分光光度法测定总黄酮含量，用实时荧光定量 PCR（qRT-PCR）法检测黄

酮类成分关键酶基因 IFS、F3H、DFR 表达量，用 SPSS 软件进行相关性分析。结果  北柴胡、狭叶柴胡地上部分（茎、叶、

果实）黄酮类成分含量显著高于根，其中黄酮类成分主要为芦丁，芦丁在北柴胡叶中含量最高可达 106.961 mg/g；北柴胡、

狭叶柴胡中总黄酮分布有明显的组织差异，含量由高到低为叶≥果实＞茎＞根；北柴胡 IFS、F3H、DFR 基因地上部分表

达量远高于根，其中 IFS 基因表达量与芦丁含量呈显著正相关（P＜0.05），F3H 基因和 DFR 基因的组织表达量呈显著正相

关（P＜0.05），而狭叶柴胡各组织 IFS、F3H、DFR 基因表达均处于较低水平。结论  北柴胡、狭叶柴胡黄酮类成分组织含

量与关键酶基因的组织表达有一定的一致性，关键酶基因的组织差异表达调控了黄酮类成分在不同组织中的合成与积累。 
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Analysis of tissues difference of flavonoids and key enzyme genes expression in 
Bupleurum chinense and B. scorzonerifolium 

YANG Lin-lin, ZHAO Yu, HAN Mei, YANG Li-min 
College of Chinese Medicinal Materials, Jilin Agricultural University, Changchun 130118, China 

Abstract: Objective  To investigate the relationship between the content of flavonoids and the key enzyme genes expression in different 
tissues of Bupleurum chinense and B. scorzonerifolium. Methods  The roots, stems, leaves, and fruits of B. chinense and B. 
scorzonerifolium were used as test materials, determination of flavonoids (rutin, quercetin, kaempferol, and isorhamnetin) in different 
tissues by HPLC, determination of total flavonoids by UV spectrophotometry, the tissues expression of key enzyme genes (IFS, F3H, and 
DFR) in flavonoids synthesis was determined by real-time quantitative PCR, correlation analysis was performed with SPSS. Results  The 
content of flavonoids in the aerial parts (stems, leaves, and fruits) of B. chinense and B. scorzonerifolium was significantly higher than that 
in roots, the content of flavonoids was mainly rutin, and the content of rutin in the leaves of B. chinense leaves was up to 106.961 mg/g; 
The distribution of total flavonoids in B. chinense and B. scorzonerifolium was obviously different, the content was from high to low: 
leaves ≥ fruit > stem > root; The expression of B. chinense IFS, F3H, and DFR gene in the aerial parts was much higher than that in roots, 
IFS gene was significantly positive correlated with rutin (P < 0.05), F3H gene was significantly positive correlated with DFR gene (P < 
0.05), but the expression of IFS, F3H, and DFR gene in each tissues of B. scorzonerifolium was at lower level. Conclusion  The content of 
flavonoids in different parts of B. chinense and B. scorzonerifolium was consistent with the expression of flavonoids synthesis key enzyme 
genes, the differential expression of key enzyme genes regulates the synthesis and accumulation of flavonoids in different tissues. 
Key words: Bupleurum chinense DC.; Bupleurum scorzonerifolium Willd.; rutin; quercetin; kaempferin; isorhamnetin; gene 
expression levels; correlation coefficient 
 

北柴胡 Bupleurum chinense DC.、狭叶柴胡 B. 
scorzonerifolium Willd. 是伞形科柴胡属多年生草本

植物[1-2]。《中国药典》2015 年版中规定北柴胡、狭

叶柴胡的干燥根为药材柴胡[3]，用于治疗炎症、解

热、疟疾等已有 2 000 年以上历史[4]。柴胡多以根

入药，然而多篇报道表明柴胡地上部分黄酮类成 
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分含量丰富[5-6]，黄酮类成分在植物生长发育过程

中扮演重要角色，保护植物免受紫外线、细菌、

真菌等的伤害[7]，还可使植物呈现不同的花色[8]。

同时，黄酮类成分对肿瘤、心血管等疾病的治疗和

预防都发挥重要作用[9]。但入药过程中柴胡地上部

分常被舍去，地上部分未被充分利用，无疑造成了

药用植物资源的浪费。 
黄酮类化合物独特的生物活性备受研究者关

注，药用植物黄酮类成分代谢合成途径及功能基

因的研究已取得较大进展，但是北柴胡、狭叶柴

胡中黄酮类成分生物合成途径的研究还比较滞

后，少见柴胡属植物中黄酮类生物合成途径功能

基因的报道。Sui 等[10]对北柴胡、狭叶柴胡的根组

织进行了转录组测序（NCBI 登录号：GSE51187），
从中发现了多个参与次级代谢产物合成的基因，本

研究在此转录组数据库中选择了北柴胡、狭叶柴胡

中 3 个参与黄酮类化合物合成的同源关键酶基因。

其中异黄酮合成酶（isoflavone synthase，IFS）催化

二氢黄酮类化合物的芳香基团由 C-2 位向 C-3 位转

移生成异黄酮类化合物 [11]；黄烷酮 -3β-羟化酶

（flavanone 3-β-hydroxyalse，F3H）可催化二氢黄

酮类化合物 C-3 位羟基化生成二氢黄酮醇类化合

物[12]，二氢黄酮醇还原酶（dihydroflavonol 4-reductase，
DFR）是植物花青素和鞣质合成的重要调控分支

点[13-14]。对黄酮类化合物合成关键酶基因进行表达分

析，同时与黄酮类成分含量相关联，可为研究柴胡中

黄酮类成分积累和调控机制提供基础。 
本研究以北柴胡及狭叶柴胡根、茎、叶、果实

为实验材料，用高效液相色谱法测定不同组织中 4
种黄酮类成分（芦丁、槲皮素、山柰素、异鼠李素）

的含量，紫外分光光度法测定其中总黄酮含量，使

用实时荧光定量 PCR 法（qRT-PCR）仪分别测定北

柴胡、狭叶柴胡不同组织中 3 个同源的黄酮类化合

物合成关键酶基因（IFS、F3H、DFR）表达量，初

步研究了 3 个黄酮类化合物合成关键酶基因与黄酮

类化合物含量的关系。以期通过对北柴胡、狭叶柴

胡中黄酮类化合物生物合成途径的研究，推动柴胡

次生代谢工程的发展，为柴胡资源的充分利用、提

高药材品质、质量控制等提供技术支撑。 
1  材料与设备 
1.1  材料 

北柴胡于 2017 年 9 月 3 日采集于吉林农业大

学药园，野生狭叶柴胡于 2017 年 9 月 5 日采集自

吉林省白城市洮北区平台镇西北方向约 2.71 km
（N45°74′，E122°64′）草甸草原，分别随机采集北

柴胡、狭叶柴胡各 10 株，经吉林农业大学中药材

学院杨利民教授鉴定为北柴胡 B. chinense DC.、狭

叶柴胡 B. scorzonerifolium Willd. 正品。将采集的新

鲜样本置于冰盒中保鲜，带回实验后小心用净水冲

刷泥沙，用滤纸吸干水分后将北柴胡及狭叶柴胡分

解为根、茎、叶、果实 4 部分，将北柴胡、狭叶柴

胡不同组织用灭菌后的小刀切成小块，北柴胡、狭

叶柴胡不同组织部位的小块混合均匀后分装于冻

存管中，立即置于液氮中速冻，贮存于−80 ℃超低

温冷藏箱以用于后续实验。将剩余清洗干净的北柴

胡、狭叶柴胡组织（根、茎、叶、果实）置于烘箱

中低温烘干至恒定质量，用粉碎机磨成细粉，用于

4 种黄酮类成分及总黄酮含量测定。 
1.2  试剂 

对 照 品 芦 丁 （ 质 量 分 数 91.9% ， 批 号

100080-201610）和槲皮素（质量分数 99.1%，批号

100081-201610）购于中国食品药品检定研究院；对

照品山柰素（质量分数 98%，批号 B1704064）和

异鼠李素（质量分数 98%，批号 K1624010）购于

上海阿拉丁生化科技股份有限公司；甲醇、乙腈（色

谱纯，Fisher Scientific 公司）；甲醇（萃取剂）等其

他试剂均为国产分析纯；多糖多酚植物总 RNA 提

取试剂盒购于长春百金有限公司；PrimeScript RT 
reagent Kit with gDNA Eraser反转录试剂盒、SYBR® 
Premix Ex TaqTM GC 荧光染料等购于长春海灵科贸

有限公司。 
1.3  仪器 

Agilent1260 高效液相色谱仪（美国 Agilent 公

司）；SMART-N 纯水机仪（上海康雷分析仪器有限公

司）；SB-800 超声波清洗仪（宁波新芝生物科技有限

公司）；AUY220 电子天平（日本岛津公司）；UV-1700
紫外分光光度计（日本 Shimadzu 公司）；Mx3000P
荧光定量 PCR 仪（美国 Aligent）；MDF-382E 超低温

冰箱（日本 SANYO 公司）；Heraeus Fresco 21 微量离

心机（美国 Thermo 公司）；NanoDrop 2000 核酸/蛋

白定量仪（美国 Thermo 公司）；SIM-F140 制冰机（日

本 Sanyo 公司）。 
2  方法 
2.1  HPLC 法测定黄酮类成分含量 
2.1.1  对照品溶液的制备  分别取芦丁、槲皮素、

山柰素对照品 10 mg，精密称量，小心置于 10 mL
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量瓶中。由于异鼠李素溶解度较低，另精密称取

异鼠李素对照品 10 mg，小心置于 100 mL 量瓶中。

分别加甲醇定容至刻度，摇匀，即得各对照品母

液（芦丁、槲皮素、山柰素质量浓度为 1 mg/mL，
异鼠李素质量浓度为 0.1 mg/mL）。分别精密量取

芦丁、槲皮素、山柰素对照品母液各 1 mL，异鼠

李素对照品母液 5 mL 置于 10 mL 量瓶中，加甲

醇定容至刻度，摇匀，得到混合对照品溶液（芦

丁、槲皮素、山柰素质量浓度为 0.1 mg/mL，异

鼠李素质量浓度为 0.05 mg/mL）。 
2.1.2  供试品溶液的制备  精密称取北柴胡或狭

叶柴胡根、茎、叶、果实粉末 2.0 g，置具塞锥形瓶

中，精密加入体积分数 70%甲醇 40 mL，超声（功

率 800 W，频率 40 kHz）处理 30 min，滤过，重复

提取 3 次后合并滤液置于蒸发皿中，50 ℃水浴挥

干，残渣用 70%甲醇溶解并定容至 10 mL 量瓶中，

摇匀，过 0.22 μm 滤膜后即得供试品溶液。由于北

柴胡、狭叶柴胡地上部分芦丁含量极高，需进一步

稀释 10～25 倍得供试品溶液。 
2.1.3  色谱条件  参考韦英杰等[5]的方法。依利特

Hypersil ODS2（250 mm×4.6 mm，5 μm）色谱柱，

流动相 0.1%磷酸水（A）-乙腈（B），梯度洗脱，

条件：0～15 min，5%～20% B；15～30 min，20%～

25% B；30～60 min，25%～45% B；60～70 min，
45%～50% B。体积流量 1.0 mL/min，检测波长 360 
nm，柱温 35 ℃。 
2.1.4  标准曲线的绘制  取黄酮类化合物芦丁、

槲皮素、山柰素、异鼠李素混合对照品溶液，依次

稀释得到浓度分别为初始浓度 1/50、1/20、1/10、
1/5、2/5、3/5、4/5、1/1 的黄酮类化合物混合对照

品溶液。按照“2.1.3”项色谱条件，依次进样 20 μL，
以峰面积为纵坐标（Y），溶液质量浓度为横坐标

（X），绘制标准曲线，结果线性关系良好，回归方

程见表 1。 
2.1.5  4 种黄酮类化合物含量测定  分别取北柴胡

或狭叶柴胡根、茎、叶、果实的供试样品 3 份，按

照“2.1.2”项方法制备供试品溶液，按“2.1.3”项

色谱条件进样 20 μL，通过回归方程计算其中 4 种

黄酮类化合物的含量。 
2.2  紫外分光光度法测定样品中总黄酮含量 
2.2.1  对照品溶液的配制  取芦丁对照品 10 mg，
精密称量，小心置于 10 mL 量瓶中，加甲醇定容至

刻度，摇匀，即得芦丁对照品溶液（芦丁质量浓 

表 1  芦丁、槲皮素、山柰素、异鼠李素的线性回归分析 
Table 1  Regression analysis of rutin, quercetin, kaempferol, 
and isorhamnetin 

化合物 回归方程 r2 线性范围/(μg∙mL−1)

芦丁 Y＝34.662 X－36.254 0.999 1 2～100 

槲皮素 Y＝80.856 X－55.956 0.999 9 2～100 

山柰素 Y＝85.832 X－96.255 0.999 9 2～100 

异鼠李素 Y＝80.575 X－105.09 0.999 2 1～ 50 

 
度为 1 mg/mL）。 
2.2.2  供试品溶液的制备  按“2.1.2”项的方法制备。 
2.2.3  标准曲线的绘制  参考周亚福等[15]的方法。

分别精密量取芦丁对照品溶液 0、0.02、0.10、0.20、
0.40、0.80、1.60、2.40 mL 于 10 mL 量瓶中，加 60%
乙醇溶液定容至 4 mL，各加 5%亚硝酸钠溶液 0.4 
mL，摇匀，放置 6 min，再各加 10%硝酸铝溶液 0.4 
mL，摇匀，放置 6 min，各加 4%氢氧化钠溶液 4 mL，
用 60%乙醇溶液定容至 10 mL，摇匀，放置 15 min，
以蒸馏水做空白对照，在 510 nm 处检测吸光度（A）
值。以 A 值为纵坐标（Y），总黄酮质量为横坐标（X），
绘制标准曲线，结果在 0.02～2.40 mg，总黄酮质量

与 A 值线性关系良好，回归方程为 Y＝0.772 X－
0.008 2，r2＝0.999 5。 
2.2.4  样品总黄酮含量测定  分别取北柴胡或狭

叶柴胡根、茎、叶、果实的样品 3 份，按照“2.2.2”
项方法制备供试样品溶液，取 1 mL 供试品溶液按

“2.2.3”项方法操作，通过回归方程计算其中总黄

酮的含量。 
2.3  qRT-PCR 法测定各基因的表达量 
2.3.1  总 RNA 提取及 cDNA 合成  分别取北柴胡

或狭叶柴胡根、茎、叶、果实组织样品 50～200 mg
在液氮中研磨成粉，按照长春百金公司的总 RNA
提取试剂盒的操作步骤提取总 RNA ，采用

NanoDrop 2000 检测仪测定不同组织总 RNA 浓度。

采用PrimeScript RT reagent Kit with gDNA Eraser反
转录试剂盒将总 RNA 逆转录合成 cDNA，于−20 ℃
保存备用。 
2.3.2  qRT-PCR 法  利用 qRT-PCR 的方法检测北柴

胡、狭叶柴胡中黄酮类成分合成关键酶基因的组织表

达模式。北柴胡以延伸因子 EF1α 基因为内参[16]，狭

叶柴胡以微管蛋白 β-tubulin 基因为内参。qRT-PCR
法分别检测北柴胡、狭叶柴胡不同组织（根、茎、

叶、果实）中 IFS、F3H、DFR 基因表达量（转录



中草药  Chinese Traditional and Herbal Drugs  第 50 卷 第 1 期 2019 年 1 月 

   

• 191 •

组数据库中北柴胡及狭叶柴胡同源 IFS 基因编号

分别为 HHH_rep_c6754、ZZZ_rep_c363；同源 F3H
基因编号分别为 ZZZ_rep_c8447、HHH_c9371；
同源 DFR 基因编号分别为 HHH_rep_c2965、
ZZZ_rep_c2235）。每个反应重复 3 次，各基因以

根中的表达量作为对照，采用 2−ΔΔCt 法分析结果。

反应体系：灭菌水 7.5 μL，SYBR® Premix Ex TaqTM 
10 μL，引物各 0.5 μL，50×ROX Reference Dye II 
0.5 μL，cDNA 模板 1 μL，总计 20 μL。反应程序：

94 ℃预变性 30 s；45 个循环（94 ℃变性 5 s，55 
℃退火 30 s，72 ℃延伸 20 s）。所用各引物序列

见表 2。 

表 2  qRT-PCR 引物 
Table 2  Primers of relative quantitative PCR 

基因 上游引物 (5’→3’) 下游引物 (5’→3’) 扩增长度/bp 

IFS ACAACGGCGGAACATACG ACACTGCTTGCCACTCACC 176 

F3H AAGAAGTGGAGCAAGGGAAAG CGGAGACATTGGTGGAGAAA 165 

DFR ATGTTGCTACACCGTGGTTAC AAATCGAAAGATCCCTCCTC 132 

EF1α GAAGGTGACAACATGATTGAGAGG TGAAGAGGGAGACGAAGAGGTT 128 

β-tubulin ATGTTCAGGCGCAAGGCTT TCTGCAACCGGGTCATTCAT 101 
 
3  结果与分析 
3.1  不同组织中 4 种黄酮类化合物含量 

HPLC 法测定北柴胡及狭叶柴胡根、茎、叶、

果实中 4 种黄酮类成分含量结果如表 3 所示，整

体上北柴胡根、叶、果实中 4 种黄酮类成分含量

高于狭叶柴胡，芦丁在 4 种黄酮类成分中占比极

高，占 4 种成分总量的 95%以上，槲皮素、山柰

素、异鼠李素的含量极低，在北柴胡、狭叶柴

胡的根和茎中难以检测到槲皮素和异鼠李素。

芦丁在北柴胡不同组织中的分布规律为叶＞果

实＞茎＞根，芦丁在北柴胡不同组织中的分布以

叶中含量最高，达 106.961 mg/g；芦丁在狭叶柴

胡不同组织中的分布为果实中含量最高，达

27.047 mg/g。 
3.2  不同组织中总黄酮含量 

紫外分光光度法测定北柴胡及狭叶柴胡根、

茎、叶、果实中总黄酮含量结果如图 1 所示，北柴

胡中总黄酮含量组织分布由高到低为叶＞果实＞

茎＞根，北柴胡叶中总黄酮含量丰富，达 118.826 
mg/g，北柴胡根中质量分数仅 5.705 mg/g；狭叶柴

胡中总黄酮含量组织分布由高到低为叶≈果实＞

茎＞根，在狭叶柴胡叶和果实中总黄酮质量分数分

别为 35.884 mg/g 和 37.594 mg/g。比较北柴胡、狭

叶柴胡不同组织中总黄酮含量，可知北柴胡全草总 

表 3  北柴胡、狭叶柴胡不同组织中 4 种黄酮类成分含量 ( x ±s, n = 3) 
Table 3  Contents of four flavonoids in different tissues of B. chinense and B. scorzonerifolium ( x ±s, n = 3) 

质量分数/(mg∙g−1) 
药材 部位 

芦丁 槲皮素 山柰素 异鼠李素 

根   0.179 — 0.009 — 

茎   2.639 — 0.008 — 

叶 106.961 0.265 0.034 0.071 

北柴胡 

果实  47.525 0.386 0.011 0.042 

根   0.080 — — — 

茎   4.974 — — — 

叶  18.756 0.008 0.017 0.007 

狭叶柴胡 

果实  27.047 0.111 0.010 — 

“—”表示该成分未检出 
“—” means that the component is not detected 
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不同字母表示差异显著（P＜0.05） 

Different letters means significant (P < 0.05) 

图 1  北柴胡、狭叶柴胡不同组织中总黄酮含量 ( x ±s, n = 3) 
Fig. 1  Total flavonoids contents in different tissues of B. 
chinense and B. scorzonerifolium ( x ±s, n = 3) 

黄酮含量高于狭叶柴胡，外部环境和内在遗传因素的

差异共同作用下造成了药材的异种异质。北柴胡、狭

叶柴胡地上部分，尤其是叶和果实，存在丰富的黄酮

类成分资源，应对其进行合理开发利用，减少药用植

物资源的浪费。 
3.3  不同组织中黄酮类成分合成关键酶基因表达量 

采用 qRT-PCR 方法，检测北柴胡根、茎、叶、

果实组织中参与黄酮类成分合成的关键酶基因

IFS、F3H、DFR 的相对表达量，结果（图 2）发现

北柴胡 IFS、F3H、DFR 基因主要在地上部分表达，

根组织中表达量极低。北柴胡 IFS 基因在叶中表达

量最高，其次是茎和果实，北柴胡 IFS 基因在地上

部分的表达量是地下部分根中的数百倍；北柴胡

F3H、DFR 基因有相似的组织表达模式，表达量高

低均为果实＞茎＞叶＞根，北柴胡 F3H、DFR 基因

在果实中的表达量是根中的近 2 000 倍。北柴胡

IFS、F3H、DFR 基因的表达表现出了明显的组织特

异性，其在地上部分的特异性表达直接影响了北柴

胡中黄酮类成分的组织分布，由于根组织中北柴胡 

 
图 2  北柴胡关键酶基因 qRT-PCR 表达分析 ( x ±s, n = 3) 

Fig. 2  Expression analysis of B. chinense key enzyme genes 
by real-time PCR ( x ±s, n = 3) 

黄酮类成分合成基因的沉默，导致根组织中极少合

成或者不合成黄酮类成分。 
采用 qRT-PCR 方法，检测狭叶柴胡根、茎、

叶、果实组织中参与黄酮类成分合成的关键酶基因

IFS、F3H、DFR 的相对表达量，结果见图 3。狭叶

柴胡 IFS、F3H、DFR 基因的组织表达与北柴胡存

在较大差异，其中狭叶柴胡 IFS、DFR 基因有相似

的组织表达模式，狭叶柴胡叶中 IFS、DFR 基因的

表达显著高于根、茎、果实，但叶中表达量仅为根

中的 2 倍左右，而在北柴胡中 IFS、DFR 基因叶中

的表达量可达根中的数百倍；狭叶柴胡 F3H 基因在

不同组织中表达量高低为根＞果实＞叶＞茎。狭叶

柴胡中 3 个黄酮类成分基因的表达并未表现出地上

部分显著高于地下部分，可能是因为狭叶柴胡处于

果实后生长期，其组织中黄酮类成分已经积累到一

定程度，因此相关基因表达处于较低水平，其组织

内不再进行相关次级代谢产物的合成。 

 
图 3  狭叶柴胡关键酶基因 qRT-PCR 表达分析  
( x ±s, n = 3) 
Fig. 3  Expression analysis of B. scorzonerifolium key 
enzyme genes by real-time PCR ( x ±s, n = 3) 

3.4  黄酮类成分含量与关键酶基因表达相关性分析 
对北柴胡不同组织中黄酮类成分含量及其关

键酶基因表达量进行 Pearson 相关性分析，结果见

表 4。芦丁含量与总黄酮含量极显著相关（P＜
0.01），说明芦丁是总黄酮中的主要成分，芦丁作为

北柴胡中的主要黄酮类化合物，可能在北柴胡生长发

育过程中发挥着重要的生理功能，对北柴胡抵御紫外

线、抗菌、抗氧化等生物过程发挥着积极作用[17]。北

柴胡 IFS 基因的表达与芦丁含量表现出显著正相关

（P＜0.05），说明北柴胡 IFS 基因对植物组织中芦丁

的合成与积累有重要影响。北柴胡 F3H 基因表达和

DFR 基因表达呈显著正相关（P＜0.05），它们在北

柴胡中可能存在协同调控来共同影响黄酮类化合

物合成，北柴胡 F3H、DFR 基因并未与黄酮类成分 
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表 4  北柴胡基因表达量与黄酮类成分含量相关性分析 
Table 4  Correlation of gene expression and flavonoids in different tissues of B. chinense 

成分或基因 芦丁 总黄酮 IFS F3H DFR
芦丁 1.000  0.995** 0.959* 0.067 0.266
总黄酮 0.995** 1.000 0.912 0.166 0.360 
IFS 0.959* 0.912 1.000 −0.100 0.169 
F3H 0.067 0.166 −0.100 1.000  0.954* 
DFR 0.266 0.360 0.169  0.954* 1.000 

*相关性显著（P＜0.05），**相关性极显著（P＜0.01），下同 
*Correlation is significant (P < 0.05), **Correlation is very significant (P < 0.01), same as below 

均表现出高度的相关性，这是由于它们位于黄酮

类成分合成途径的中游，最终植物体内各种单体

黄酮类化合物还需要多个关键酶基因的调控。对

狭叶柴胡不同组织中黄酮类成分含量及其关键酶

基因表达量进行 Pearson相关性分析，结果见表 5。
与北柴胡相同的是，芦丁也是狭叶柴胡组织中的

主要黄酮类成分（P＜0.05）。狭叶柴胡 IFS 基因

与 DFR 基因表达显著正相关（P＜0.05），但狭叶

柴胡 3 个黄酮类成分关键酶基因的表达未与黄酮

类成分含量的相关性达到显著水平，推测可能是

由于采样时狭叶柴胡处于果实后生长期，其体内

黄酮类成分已经积累到一定程度，狭叶柴胡 IFS、
F3H、DFR 基因表达不再活跃，而基因的表达对

次级代谢产物最终的形成往往具有滞后性，因此

在本研究中各关键酶基因的表达与黄酮类成分含

量没有达到显著相关。 

表 5  狭叶柴胡基因表达量与黄酮类成分含量相关性分析 
Table 5  Correlation of gene expression and flavonoids in different tissues of B. scorzonerifolium 

成分或基因 芦丁 总黄酮 IFS F3H DFR 
芦丁 1.000  0.972* 0.256 −0.005 0.407 
总黄酮  0.972* 1.000 0.476 −0.141 0.610 
IFS 0.256 0.476 1.000 −0.524  0.986* 
F3H −0.005 −0.141 −0.524 1.000 −0.537 
DFR 0.407 0.610  0.986* −0.537 1.000 

 
4  讨论 

柴胡属药材因地上部分含有丰富的黄酮类化

合物而被广大学者关注，黄酮类成分在植物提高自

身保护和生存竞争能力、协调与环境关系上发挥着

重要作用，同时也为人类医药健康事业发展提供了

潜在的资源。本研究对北柴胡、狭叶柴胡中 4 种黄

酮类成分及总黄酮含量进行了测定，发现北柴胡、

狭叶柴胡中黄酮类成分主要是芦丁，在北柴胡叶中

芦丁含量高达 106.961 mg/g，芦丁在北柴胡、狭叶

柴胡叶和果实中含量较高，根中含量极低，这与前

人的研究结果一致[5,18-21]。而北柴胡、狭叶柴胡不

同组织中槲皮素、山柰素、异鼠李素含量极低，甚

至在根、茎中检测不到。目前《中国药典》2015 年

版中仅规定以北柴胡、狭叶柴胡的干燥根入药，但

我国少数地区还以狭叶柴胡全草入药[22]，因此进行

北柴胡、狭叶柴胡不同组织器官中要药效成分差异

的物质基础研究，根据不同需求对北柴胡、狭叶柴

胡的地上部分和地下部分分别药用，可提高药材资

源的利用率，实现药材的进一步合理开发利用。 

药材的主要药效成分多为次级代谢产物，清晰

地认识以次生代谢产物为主体的药效成分的形成

积累规律是实现药材质量控制的重要基础，也是目

前药材质量控制技术研究的瓶颈[23]。关于植物中黄

酮类化合物途径的关键酶基因研究已取得较大进

展，各催化黄酮类成分合成的关键酶基因已逐渐发

掘并明确其功能，但是在柴胡属植物中少见关于黄

酮类成分合成关键酶基因的报道，过去人们主要关

注柴胡属植物中皂苷类成分的分子合成机制，而随

着柴胡属植物不同组织器官中次级代谢产物成分、

化学结构的相关报道，柴胡属植物地上部分丰富的

黄酮类成分也逐渐受到关注，但是关于它们的生物

合成机制研究还较少。本实验研究了柴胡属两种植

物（北柴胡、狭叶柴胡）中 3 个黄酮类成分合成关

键酶基因（IFS、F3H、DFR）的组织表达模式，发

现北柴胡 IFS、F3H、DFR 基因主要在地上部分表

达，它们的组织表达模式与黄酮类化合物的组织分

布具有一致性，其中北柴胡 IFS 基因表达与芦丁含

量呈显著正相关（P＜0.05），说明黄酮类化合物的
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组织差异表达一定程度上造成了其合成的次生代

谢产物的组织差异，而黄酮类次生代谢产物在植物

中可起到抵御逆境、抗菌、抗病毒等作用，与外部

环境直接接触的地上部分可能受外界环境（紫外线

等）影响从而上调了黄酮类化合物合成的关键酶基

因的表达，因而得以适应环境。在狭叶柴胡中研究

发现 IFS、F3H、DFR 基因的表达均处于较低水平，

可能是因为采样时狭叶柴胡处于果实后生长期，其

体内黄酮类化合物产量足以保证其适应环境，因而

相关基因的表达下调。次生代谢产物在植物提高自

身保护和生存竞争能力、协调与环境关系上发挥着

重要作用，综合北柴胡、狭叶柴胡中黄酮类化合物

关键酶基因的组织表达情况，其表达的上调、下调

可能受外部环境的影响，植物体内受到外部环境信

号的调控，从而增强、减弱植物体内次生代谢产物

的合成与积累[23]。深入开展阐明北柴胡、狭叶柴胡

中次生代谢化合物合成与积累的基因表达机制，从

分子角度阐释北柴胡、狭叶柴胡次生代谢产物的组

织差异成因，以及外部环境如何对植物体内次生代

谢产物的合成产生影响，是实现药材质量资源充分

利用、不同组织差别对待的基础，通过认识规律阐

明机制推动药材质量控制技术的创新，最终实现药

材质量“安全、可控、稳定、一致”的目标。 
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