
中草药  Chinese Traditional and Herbal Drugs  第 47 卷 第 22 期 2016 年 11 月 

   

·4118· 

药用植物腺毛研究进展 
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摘  要：植物体表面附有多种毛状组织，其中具有分泌作用的为腺毛。腺毛作为植物体中重要的分泌组织，可特异性合成多

种次生代谢产物。近年来随着药用植物研究的不断深入，腺毛对于药用植物的研究意义日益凸显，多种药用成分在植物腺毛

中合成、修饰及储藏，其生长发育状态可直接影响药材整体品质的优劣。从形态结构、研究技术、内含物代谢过程、代谢分

子调控等方面对药用植物腺毛的研究进展进行综述。 
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Research progress in glandular trichomes of medicinal plants 
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Abstract: On the surfaces of plants, there are many small protrusions of epidermal origin − trichomes. Trichomes are normally divided 
into two general categories: non-glandular and glandular. Glandular trichomes, an important secretory tissue in plant, can synthesize a 
variety of secondary metabolites specially. In recent years, with the deepening of research on medicinal plants, the importance of 
glandular trichomes research has been increasing prominent significance. A variety of medicinal ingredients were synthesized, 
modificated, and storaged in glandular trichomes. The growth situation of glandular trichomes can directly affect the quality of 
medicinal materials. Here we provide an update on the methods and technologies which have been used to investigate glandular 
trichomes. In additon, we also review the literature on the structure, biochemistry, and gene regulatory of glandular trichomes. 
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腺毛是指植物中能分泌挥发油、树脂、黏液等

物质的毛茸，由单细胞或多细胞构成，被誉为“生

物合成工厂”，是一种极度特化的植物结构，相对于

其他植物组织，腺毛的代谢过程非常鲜明地表现了

植物体的代谢特点。因此腺毛的研究对于人们理解

植物次生代谢的调控方式、次生代谢的演化历程乃

至植物遗传谱系整体状态都有着重要意义。 
腺毛广泛存在于唇形科、茄科、菊科等科属的

药用植物中，随着精准技术和研究方案的成熟，以

腺毛为着眼点的药用植物研究正在逐步受到更广大

科研工作者的关注，其中薄荷 Mentha haplocalyx 
Briq.、黄花蒿 Artemisia annua Linn. 等药用植物的

腺毛研究已非常成熟，本文就药用植物腺毛的研究

现状进行综述。 
1  腺毛形态 

腺毛主要由腺头、腺柄和基细胞 3 部分组成，  
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广泛分布植物的茎、叶、花等器官表面。不同植物

中腺毛的种类形态变化很大，在同一植物中常常同

时存在 2～3 种，亦被作为植物的分类特征之一[1]。

其中腺鳞为特化的腺毛组织，其腺头由 6～8 个分泌

细胞组成，呈辐射状排列。腺鳞的分泌细胞外侧存

在致密的角质层，角质层与分泌细胞所形成的空腔，

为腺毛的分泌物提供了储存场所[2]。腺毛具有分泌

功能，故腺毛的分泌细胞具有较发达亚细胞分泌结

构如内质网、高尔基体等。对于植物体亚细胞结构

的研究多采用组织化学染色结合透射电镜技术。由

于该技术对化学定性的局限，腺毛亚细胞结构的研

究主要集中于亲脂类物质与黏液类物质[3-5]。 
2  腺毛分离及纯化 

腺毛的分离及纯化富集技术一直是开展腺毛研

究的技术核心及难点，在成熟的分离技术出现之前，

科研工作者多将植物体器官本身等同于腺毛，如溶

剂直接萃取腺毛内含物，此类方法不可避免地导致

腺毛研究具有较高的组织背景，特别是在分子机制

研究中，较高的组织背景相当程度上掩盖了有效信

息，给实验结果带来误差，因此成熟的分离技术的

出现促使了腺毛研究有了长足的进步[6-8]。其中腺毛

的分离方法大体可分为定向机械法、解离混悬法和

原位分离法。 
2.1  定向机械法 

定向机械法是指运用较简单的工具，对腺毛定

向进行最直接的机械操作。Chiang 等[9]用镊子将烟

草 Nicotiana tabacum L. 的腺毛取下，直接浸泡在

有机溶剂中予以分析。Yamaura 等[10]用胶带粘取的

方法从植物百里香 Thymus mongolicus Ronn. 表面

粘取腺毛组织，辅以玻璃毛细管使其游离于溶媒

中。亦有科研工作者在毛细管中加入少量溶媒，直

接对腺毛进行机械破碎后分析。此类方法虽从某种

程度上可以实现腺毛的分离，但其工作精度较差、

对操作人员要求较高、工作效率低，难以满足短时

间大量获得腺毛组织的实验需求，并不能很好地适

应多种分析研究。 
2.2  解离混悬法 

解离混悬法是指将植物组织置于解离培养液

中，经过特定的处理后使腺毛游离于培养液中，其

主要有球磨法、刷落法、酶解法。球磨法系指将植

物组织与玻璃微珠共同混悬于解离培养液中，与此

同时将混悬液整体做纵向机械运动，利用玻璃微珠

的切向刮擦作用促使腺毛脱落[11]。该方法因其对

薄荷、罗勒 Ocimum basilicum L.、烟草等植物有良

好的适用性，经过科研工作者不断的改良已成为腺

毛分离的主流方法之一[12-14]。刷落法系指先将腺毛

经特定处理使其与植物体的结合变弱，再使用软硬

适中的毛刷将腺毛刷落，其中常用的前处理方法有

超低温 [15]和乙二醇双  (2-氨基乙基醚 ) 四乙酸

（EGTA）孵育[16]。酶解法系指利用纤维素酶、半纤

维素酶、果胶酶将植物细胞的细胞壁酶解去除，最

终实现腺毛得以游离。 
解离混悬法可在短时间内获得大量腺毛，但其

不可避免地会带入大量其他植物组织，这为后期的

纯化富集处理提出了更高的要求。腺毛的纯化富集

多利用腺毛组织与其他组织在形状、大小、密度等

特性的差异进行分离。Gershenzon 等[2]在利用球磨

法获得薄荷腺毛组织后，将其通过孔径为 350、105、
20 μm 的细胞筛组获得了相对纯净的腺毛组织。

Sallets 等[14]将通过细胞筛组后的组织液进行梯度密

度离心，进一步提高了腺毛组织液的纯度。但是，

植物腺毛的尺寸、形状、种类繁多，故腺毛纯化富

集方法在不同物种间存在适用性障碍。 
2.3  原位分离法 

原位分离法主要包括显微操作法和激光显微切

割法，系指植物组织不经繁复的前处理过程，直接

从植物体上获得腺毛组织。Clark 等[17]运用显微取

样与负压装置，从总花荆芥 Nepeta racemosa Lam.
上分离得腺毛组织并进行了相关化学分析，但因其

装置较为粗放并未收到较大程度的关注。Nonomura
等 [18] 运用新一代显微操作系统研究了番茄

Lycopersicon esculentum Mill. 腺毛分泌物对白粉菌

的抗性，此种显微操作系统可以较为准确地获取腺

毛表面分泌物，操作精度较高。 
激光显微切割是一种新兴细胞分离技术，其将

激光切割系统与显微光学系统相集成，对观察到的

特定显微组织进行极高精度的定点切割，此种技术

几乎可以适应各种显微切割案例。近年来已逐步用

于腺毛及亚腺毛结构的研究中。Happyana 等[19]利用

激光显微切割系统将大麻 Cannabis sativa Linn. 腺
毛的腺头与腺柄分离，分别进行内含物化学研究。

除此以外，Olofsson 等[20]利用激光分割了黄花蒿腺

毛，将黄花蒿腺毛不同部位的分泌细胞加以区别分

析。原位分离法可以最大程度上保持腺毛在内生环

境下的状态，精度高，无需进行纯化操作。但原位

分离法需要一定的仪器支持，寻找和获取特定目标
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的效率较低，不具备短时间获大量腺毛的条件。 
此外，本团队沿用冻刷法的同时，利用荆芥

Schizonepeta tenuifolia (Benth.) Briq. 花穗腺鳞与其

他植物组织在尺寸、密度、聚丙烯材料亲和性等性

质的差异，建立了荆芥穗腺鳞的分离纯化方法，该

方法具有简便、快速、低成本等优势[21]。 
3  腺毛内含物分析技术及其合成代谢机制研究 
3.1  腺毛内含物分析技术 

腺毛内含物分析系指对腺毛角质层下储存的分

泌产物进行化学分析，是腺毛研究的关键步骤之一，

由于样品量通常较少，其对检测器的灵敏度有着相

对较高的要求。故高灵敏度的质谱技术在腺毛化合

物的研究中应用最为广泛，根据所分析化合物的性

质气相色谱、液相色谱和毛细管电泳色谱等分离系

统常与其联用。 
腺毛的分泌物主要为萜类等挥发性成分，故气

质联用（GC-MS）技术最为常见。Fischedick 等[22]

利用 GC-MS 对大麻腺毛中大麻酚类和萜类化合物

进行了代谢图谱研究。Gang 等[23]运用 GC-MS 对罗

勒腺毛中苯丙素的代谢过程进行研究。除此之外，

经衍生化后的多糖、木质素、脂肪酸类成分亦可采

用 GC-MS 予以分析， Marks 等 [16] 对拟南芥

Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. 非腺毛的化学组成

进行研究，明确了其中单糖和木质素的组分比例，

但此类方法在具有分泌功能的腺毛中还未见运用报

道。液质联用技术主要针对腺毛中非挥发性成分的

研究，如黄酮类、糖苷、生物碱类等，该技术也被

用于腺毛中生物大分子的鉴定[13,24]。此外，核磁共振

技术有着极强的化合物定性能力，在对腺毛代谢产

物的研究中也有相关运用。研究对象主要为单一化

合物，或研究者对研究对象有着较强的靶标目的[19]。 
3.2  腺毛内含物合成代谢机制研究 
3.2.1  萜类化合物  萜类化合物是腺毛代谢物中最

主要的成分，常以异戊烯二磷酸（ isopentenyl 
diphosphate，IPP）为合成的初始原料，通过聚合作

用不断延长碳链，依次形成半萜、单萜、倍半萜、

二萜等多种化合物。IPP 的主要形成途径为甲基赤

藓糖磷酸（methylerythritol phosphate，MEP）途径

及甲羟戊酸（mevalonic acid，MVA）途径，MEP
途径主要定位于质体中，而 MVA 途径主要在细胞

质中完成[25]。但哪一种方式是腺毛 IPP 合成的主要

途径长期存在争议[26-33]，近期研究表明 2 种途径在

多个植物腺毛中并不完全独立，在下游合成中可出

现某些代谢产物的交流和转移。其中单萜和二萜等

主要由 MEP 途径合成，而倍半萜均可来源于二者，

其中 MEP 途径占主导作用[34]。MVA 与 MEP 途径

在生物系统进化中有着重要的节点意义，如何更加

客观地理解二者在腺毛中的协作关系，对人们科学

地诠释植物的进化进程有着重要影响[35]。在药用植

物的萜类合成的研究中，薄荷醇与青蒿素最为系统。 
（1）薄荷醇：薄荷醇是薄荷腺毛内含物中最主

要的单萜，也是薄荷单萜代谢的最终产物。薄荷腺

鳞作为一个完整的植物组织，其受到整体植株调控，

同时腺毛自身也进行着相对独立的统筹，在稳定的

自然环境中可以较为完整的储存其代谢产物，是研

究植物萜类代谢的良好模式[36]。研究结果表明薄荷

腺毛的萜类合成速率与植物体对CO2的固定速率呈

正相关，且生成后 20～30 h 内代谢活动最为活跃，

主要萜类成分大都在此时段内代谢合成[37]。 
薄荷醇为对薄荷烷型单萜化合物（p-menthane 

monterpenoids），具有抗炎、镇痛、解热、杀菌等多

种药理作用[38]。经过多年的科学研究[39-41]，薄荷醇

的代谢过程已较为清晰。其合成原料为牻牛儿基焦

磷酸（geranyl diphosphate，GPP），经柠檬烯环化酶

等的催化下形成下游产物，具体代谢过程见图 1。 
柠檬烯几乎是薄荷中所有对薄荷烷型单萜的直

接或间接合成前体，其基本构建了此大类化合物的

化学骨架，故对柠檬烯合成、修饰及代谢路径的研

究具有重要意义。柠檬烯是通过柠檬烯环化酶对开

环的 GPP 环化而得，柠檬烯环化酶在腺毛分泌细胞

的细胞质中合成，后经跨膜运输进入质体进行修饰，

并在质体中完成柠檬烯的合成和初步化学修饰[42]，

柠檬烯的主要代谢途径为 3 位及 6 位的羟化反应，

分别形成反式薄荷烯醇及反式香芹醇，因此通过对

3、6 位羟化酶的沉默可以大幅度提高柠檬烯在薄荷

腺毛中的量[43]。反式薄荷烯醇经还原、异构等反应

最终合称为胡薄荷酮，该步反应主要发生于线粒体

中，故猜测在此过程中的代谢底物存在质体-内质

网-线粒体的转运过程[41,44]。 
胡薄荷酮在整个代谢过程中扮演着代谢中心的

角色，它是多种单萜的合成前体，如薄荷呋喃、薄

荷酮、薄荷醇等。其中薄荷酮是胡薄荷酮代谢的主

要下游产物，共有 2 种构型，但有研究表明，胡薄

荷酮还原酶不存在立体异构的选择特异性，其构型

的转变可能为某种异构酶的催化结果[41]。薄荷呋喃

被认为是薄荷醇合成过程中的副产物，其量受到外 
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6-iso-piperitenone reductase  7-cytochrome P450 (−)-mintlactone synthase  8-iso-pulegone isomerase  9-cytochrome P450 menthofuran synthase  
10-pulegone-iso-menthone reductase  11-pulegone-menthone reductase  12-menthone-menthol reductase  13-menthone-neomenthol reductase 

图 1  薄荷烷型单萜类成分的代谢过程 
Fig. 1  Metabolic process of p-menthane monoterpenoids 

界环境因素的影响，故其亦被认为是植物受到胁迫

时的信号成分。薄荷呋喃具有肝毒性，控制薄荷呋

喃在薄荷油中的量，有助于提高薄荷油的整体品质，

对此有关学者已进行初步尝试[45-46]。除此以外，研

究表明薄荷醇作为代谢的最终产物，其在薄荷腺毛

中的单一累积主要是由于腺毛结构的阻隔及相关代

谢酶的调控所致[7]。本团队在对同为唇形科的裂叶

荆芥腺鳞代谢规律研究中发现，其腺鳞中主要萜类

的代谢过程与薄荷基本相似，但其最终主要富集产

物为胡薄荷酮。本团队猜测此亦与荆芥腺鳞结构的

阻隔及相关代谢酶的调控有关[47]。 
综上所述，薄荷醇的合成是多种代谢酶相互协

作的高效转化过程，可在较短时间内大量合成。在

柠檬烯的环状骨架形成后，各催化酶对中间产物中

羟基、羰基及双键等位点进行氧化还原修饰，整体

过程明朗简洁，具有较高的模式研究意义。 
（2）青蒿素：青蒿素为倍半萜类成分，具有抗

疟作用，其主要生成于黄花蒿的头状腺毛中[48-49]。

青蒿素的合成主要发生于细胞质中，具体代谢过程

见图 2[50]，由图 2 可知青蒿素的合成过程也主要基

于羟基、羰基和双键的氧化还原过程，其发挥药效

的环状氧桥结构并不能在腺毛中进行生物合成。黄

花蒿的头状腺毛共由 8 个细胞 4 层垂直排列而成。

对于青蒿素的各分泌过程在这 4 层细胞中的分布情

况，现仍存在较大争议。Ollson 等[51]通过激光显微

切割及 qRT-PCR 技术发现，青蒿素合成过程中的关

键酶紫穗槐 -4,11-二烯合酶（ amorpha-4,11-diene 
synthase，ADS）仅在顶端细胞中有所表达，故推测

青蒿素在此合成。而 Soetaert 等[52]对各层细胞进行

转录组学研究，结果表明各层细胞中皆具有青蒿素

合成所需的各个催化酶。 
3.2.2  非萜类化合物  腺毛除了分泌特定的萜类成

分外，还含有聚酮、多糖、生物碱等多种非萜类化

合物，但这些化合物通常组织特异性不强。故针对

该类成分在腺毛中的分布、合成和代谢研究较为冷

门，多集中于模式植物[53-55]。对于药用植物，此方

面研究仅处于初步定性阶段，大多还不能形成系统

性理论体系[56-57]。但随着研究的深入，部分具有生

物活性的化合物，已逐渐被证实在腺毛中合成。 
金丝桃素是一种具有多种药理活性的聚酮类化

合物，其合成场所为腺毛的液泡[58]。聚酮类化合物在

腺毛中普遍存在，此类化合物常具有明显的光学特 
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1-紫穗槐-4,11-二烯合酶  2-紫穗槐二烯-1,2-羟化酶  3-乙醇脱氢酶  4-青蒿醛 Δ11(13) 还原酶  5-醛脱氢酶 

1-amorpha-4,11-diene synthase  2-amorphadiene-1,2-hydroxylase  3-alcohol dehydrogenase  4-artemisinic aldehyde Δ11(13) reductase  5-aldehyde 
dehydrogenase 

图 2  青蒿素的代谢过程 
Fig. 2  Metabolic process of artemisinin 

性，故腺毛在荧光显微下可观察到特有的荧光现象。

现有的实验表明，聚酮类化合物主要分布于腺毛顶端

的角质层下，具有抵抗光学损伤的生理作用[59]。苯丙

素类化合物如丁香酚在罗勒的腺毛中能够检出，该

类成分为该植物提供了辛辣的气味，以抵抗昆虫的

入侵[23,60]。大麻酚酸类化合物具有极强的镇静、止

痛和麻醉生理活性。运用激光显微切割及液质联用

技术，分别检测了大麻腺毛的腺头与腺柄，结果发

现大麻酚酸类化合物在二者中的量皆非常丰富，由

此推测腺头与腺毛可通过内部协作完成大麻酚酸的

合成[19]。 
4  腺毛代谢的分子调控机制 

分子调控机制研究一直是腺毛研究的出发点，

传统方法是以植物个体作为研究对象，在浩如烟海

的遗传信息中“钓取”目的序列，再逐一进行功能

性验证。此种方法针对某种特定的酶或催化因子，

分析针对性强，几乎所有经典的转化过程皆由此法

研究而得[61-64]。但传统方法组织背景高、工作量大、

成功率低，并不是一种优秀的研究方案。随着腺毛

分离的方法日益成熟，以腺毛为单一研究对象的代

谢机制研究逐渐受到关注。腺毛的分离纯化大大降

低了研究中的组织背景，使腺毛的代谢特征更加明

确。但是所获的腺毛组织样本量较少，从中发现并

验证序列功能的研究并不多见。 
而“组学”（代谢组学、蛋白质组学、转录组学）

研究思路可较好地适应腺毛小样本量的特点。“组

学”的研究方法并不单一拘泥于少量的靶向性信息，

其旨在运用高灵敏度、高通量的技术手段获得多维

度的大容量信息，并以其为分析主体，在更高维度

上建立内在关联。在药用植物的腺毛研究中，“组学”

的研究方法已逐步受到重视并加以运用。 
4.1  蛋白质组学   

Wu 等[65]运用二维凝胶技术比较了黄花蒿腺毛

与全叶组织中的蛋白表达情况，共 93 个无重复蛋白

得以定性，这些蛋白涉及电子链传递、青蒿素的生

成、糖酵解等多种生物代谢过程。Champagne 等[13]

对薄荷腺鳞中的总蛋白进行蛋白质组学研究，共定

性了 1 666 条蛋白，其中 57 条蛋白参与次生代谢，

这些蛋白中主要参与单萜、苯丙素、酚醛等化合物

的代谢以及相关产物的转运。 
4.2  转录组学   

相比蛋白质组学，转录组学所需的样品量更

少，这一技术特点十分贴合腺毛样品量少的特点。

Jin 等[12]分离了薄荷的腺鳞及无腺鳞的叶肉组织，

对二者的转录本进行生物信息学分析。结果显示

在鉴定的 3 919 条 Unigenes 中，近 67%存在明显

差异，其中涉及萜类合成、细胞色素 P450 及脂类

转运等多个代谢过程。Soetaert 等[52]在黄花蒿腺

毛的转录组研究中发现，黄花蒿的头状腺毛为青

蒿素等倍半萜类成分的主要合成场所，但非腺毛
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亦可能合成某些特定萜类成分。值得一提的是，

针对单个细胞的转录组学研究已日渐成熟，并逐

步运用动物细胞的研究，若此技术运用于腺毛的

研究中将有效地提高研究精度，增加人们对腺毛

个体化代谢的认识。 
5  腺毛合成生物学研究 

腺毛是植物体中最重要的分泌组织之一，故针

对腺毛的基因改造可实现对腺毛内含物的特定改

造，主要目的可分为 3 类：一是提高有效或经济成

分的产量；二是降低有害成分的量；三是利用腺毛

生产异源性化合物。 
5.1  提高有效或经济成分的产量 

提高有效成分的产量是基因工程不变的主题，

在腺毛的实践中也是如此。腺毛基因改造多以上游

基因为改造对象，以增加目的产物的量。Mahmoud
等[66]通过上调了 1-脱氧-D-木酮糖醇-5-磷酸还原异

构酶（DXR）酶在薄荷腺毛中的表达，可将薄荷腺

毛挥发油产量提高 50%，此种改变不会对下游产物

的比例造成影响。除此以外，柠檬烯-3-氧化酶是薄

荷腺毛中单萜类合成的起始酶，通过抑制该酶活性

可大幅度提高柠檬烯在挥发油中的比例（2%～

80%）[43]。除了通过改变代谢酶的活性，增加腺毛

的密度亦是提高化合物产量的可行方案。Singh
等[67]运用农杆菌转化法，培育了携带 β-glucosidase
基因的黄花蒿品系，大幅度提高了黄花蒿叶与花中

腺毛的比例及青蒿素的量。 
5.2  降低有害成分的量 

部分腺毛内含物对人体具有明显的毒害作用，

严重影响了挥发油品质，如胡薄荷酮、薄荷呋喃[46]。

通过抑制薄荷呋喃生成酶和胡薄荷酮还原酶可以有

效地控制二者的量，提升薄荷挥发油的总体品质[45]。 
5.3  异源性化合物的生产 

异源性化合物的生产系指利用基因工程在腺毛

中生产非改造对象的原本含有的代谢产物。此种改

造技术需要研究者对改造对象的代谢调控情况有着

较为全面的理解。贝恩德等[68]对在具有腺毛的植物

中生产萜烯及萜类进行了研究并取得了专利，其中

共涉及了近 80 种萜烯及萜类化合物，具有开创性的

指导意义。 
6  展望 

以腺毛为着眼点的药用植物研究，有助于在组

织、细胞及分子水平上理解药用植物的代谢过程，

为药用植物研究注入了更多“自然”和“动态”的

研究思想。但腺毛研究现阶段仍然存在众多挑战和

困境，这也将是未来腺毛研究的重点。 
6.1  腺毛的分离和纯化 

腺毛的分离和纯化是研究展开的基础，现阶段

以激光显微切割为代表的原位取样法可实现腺毛的

特化取样，但此种方案需要人工识别目的细胞，无

法在短时间内获得大量腺毛。而解离混悬法虽可在

短时间内富集大量腺毛，但如此获得的样品即使经

过纯化富集仍含有其他植物组织，从而对最终的实

验结果造成干扰。如何综合两者的优势，实现短时

间内富集大量干净的腺毛，仍值得科研工作者的重

点关注。另外，在动物细胞的研究中已然可见类似

技术如“Cell sorting”[69]，不过如何将此技术真正

运用于腺毛研究还需进一步地探讨。 
6.2  腺毛内含物检测及非萜类化合物 

药用植物腺毛内含物中萜类化合物受到了重点

关注，其他非萜类化合物的研究较少。此类现象的

产生，一方面是由于腺毛自身富含萜类化合物，另

一方面也是因为现有化合物检测技术的限制。非萜

类化合物大都为非挥发性成分，故定性检测手段主

要为液质联用技术。相比于应用于萜类化合物检测

的 GC-MS 技术，液质联用不具备商业化的质谱谱

库，对于化合物的鉴定能力较弱。除此以外非萜类

化合物大都不具备明显的组织特异性，如黄酮、脂

肪酸、烷烃[70]等化合物主要以附着的方式存在于植

物体表面，这导致对于某个特定非萜类化合物在腺

毛中的定位研究较少。 
6.3  腺毛代谢分子调控机制 

“组学”的研究思路可从小样本量的研究对象中

获得大量信息，对腺毛有着良好的适用性。但在保证

信息样本“有效性”和“纯净度”的问题上，该方法

存在天然的弊端。如在对氨基酸或核苷酸序列进行拼

接及功能标注时，“组学”的研究方案需要研究对象

具有上一级的生物信息数据以作参考。故研究对象需

要有较好的生物信息学研究基础，这从某种程度上增

加了实验设计的局限。故相比传统的“个体-钓取-验
证”的研究方案，“腺毛-组学”虽然更加便捷，所获

信息量也更为丰富与全面，但其仅对模式植物具有较

强的适用性。其次该方法更加倾向于解释已知基因在

腺毛这一有机生命体中，更高阶的“行为密码”，而

不是针对简单的功能状态。综上所述如何实现在更为

广泛的植物中，扩大“组学”研究的适用价值必然是

叩开腺毛分子调控研究的关键步骤。 
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我国传统药用植物中存在相当部分的具腺毛的

植物，如荆芥、广藿香 Pogostemon cablin (Blanco) 
Benth.、艾叶 Artemisia argyi Levl.、白英 Solanum 
lyratum Thunb. 等，其中部分植物可以参考薄荷、

黄花蒿等模式植物进行腺毛的代谢研究，这对揭示

药用植物自身药性的形成和转变具有良好的指导意

义。就现阶段来看国内对于传统药用植物的腺毛研

究还仅处于简单的组织化学定性阶段，从植物微观

组织下研究药效成分还不为多见，这也预示了其广

阔的研究前景。 
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