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摘  要：目的  克隆菘蓝 Isatis indigotica 中咖啡酸氧甲基转移酶（I. indigotica fortune caffeic acid O-methyltransferase，IiCOMT）
编码基因，并进行生物信息学及表达分析。方法  采用 cDNA 末端快速扩增（RACE）技术克隆菘蓝 IiCOMT 的全长 cDNA，

进而通过 PCR 获得其基因组 DNA 序列。通过 qRT-PCR 检测 IiCOMT 在四倍体菘蓝和二倍体菘蓝各器官以及不同胁迫条件

下的表达情况。结果  IiCOMT 全长 cDNA 为 1376 bp（GenBank 登录号 DQ115905），包含 1 个 1092 bp 的开放阅读框（open 
reading frame，ORF），编码 363 个氨基酸残基，其对应的 DNA 序列含有 3 个内含子，4 个外显子。IiCOMT 基因在 2 种倍

性菘蓝的根茎叶均有表达，且四倍体菘蓝中的表达均高于二倍体。胁迫因素盐处理（NaCl）、冷处理（4 ℃）、水杨酸

（salicylicacid，SA）、茉莉酸甲脂（methyl jasmonate，MeJA）、赤霉素（gibberellic acid，GA3）和脱落酸（abscisic acid，ABA）

均能诱导 IiCOMT 表达水平上调。结论  IiCOMT 的克隆及表达分析，为进一步阐明与咖啡酸氧甲基转移酶相关的四倍体菘

蓝优良性状形成的分子机制奠定了基础。 
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Abstract: Objective  To clone the caffeic acid O-methyltransferase (IiCOMT) coding gene from Isatis indigotica, and perform its 
bioinformatics and expression analysis. Methods  The full-length cDNA of IiCOMT was cloned by rapid amplification of cDNA 
ends (RACE), and its genomic DNA sequence was obtained by PCR. qRT-PCR was used to detect the expression of IiCOMT in 
tetraploid and diploid I. indigotica organs and under different stress conditions. Results  The full-length cDNA of IiCOMT was 
1376 bp (GenBank accession number: DQ115905) in length with an open reading frame (ORF) of 1092 bp, encoding a polypeptide 
of 363 amino acid residues, and its corresponding DNA sequence contained three introns and four exons. IiCOMT gene was 
expressed in the roots, stems and leaves of the two kinds of I. indigotica, and the expression level in the tetraploid I. indigotica was 
higher than that of diploid. Salt (NaCl), cold (4 ℃), salicylic acid (SA), methyl jasmonate (MeJA), gibberellic acid (GA3) and 
abscisic acid (ABA) treatments could all induce the up-regulation of IiCOMT expression. Conclusion  The investigation of gene 
cloning and expression analysis of IiCOMT laid a foundation for further elucidating the molecular mechanism underlying the 
superiority of tetraploid I. indigotica related to caffeic acid O-methyltransferase. 
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染色体加倍是植物进化过程中一个普遍的现象，

也是促进植物优异性状形成的重要动力，如抗旱、抗

虫、器官巨型等。这些性状可使多倍体植物更好地适

应生态环境的变化并增加其在农业应用方面的机会[1]。 
菘蓝 Isatis indigotica Fort.是一种在中国被广

泛使用的中药材原植物，与模式植物拟南芥同属

十字花科，其根入药为板蓝根，叶入药为大青叶，

具有清热解毒、凉血消斑、利咽止痛的功效[2]。

本课题组前期通过多倍体育种，筛选获得了高产、

高抗且抗病毒活性高的四倍体菘蓝优良品系[3]。

化学成分研究显示，以落叶松脂素为代表的木脂

素类成分是板蓝根发挥抗病毒功效的活性物质基

础，其在四倍体菘蓝中的含量显著高于二倍体亲

本。然而，需要指出的是即使在四倍体板蓝根中，

抗病毒活性成分落叶松脂素及落叶松脂素苷的含

量仍然较低，分别仅为 47.14、84.67 µg/g[4]。本课

题组前期利用拟南芥全基因组寡核苷酸芯片对二

倍体和四倍体菘蓝的全基因组基因表达进行比较

研究，发现木脂素单体生物合成途径的一些基因

在四倍体中的表达明显高于二倍体，包括咖啡酸

氧甲基转移酶（caffeic acid O-methyltransferase，
COMT）、咖啡酰辅酶 A 氧甲基转移酶（caffeoyl- 
CoA O-methyltransferases，CCoAOMT）和苯丙氨

酸裂解酶（phenylalanine ammonia-lyase，PAL）[5]。

基于以上推测，这些酶在四倍体菘蓝中的高表达可

能使得特定木脂素单体合成增加，进而影响到以之

为合成中间原料的落叶松脂素及其苷的生物合成，

这很可能是四倍体菘蓝抗病毒活性高的原因。因此，

四倍体菘蓝中高表达的木脂素生物合成途径基因的

获得及表达特征的评价可作为研究四倍体菘蓝抗病

毒活性高的遗传基础的重要切入点。 
COMT 是较早发现的参与木质素单体生物合成

的关键酶，可以催化咖啡酸（caffeic acid）、咖啡醛

（caffealdehyde）、咖啡醇（caffeyl alcohol）、5-羟基松

柏醛（5-hydroxyconiferaldehyde）和 5-羟基松柏醇

（5-hydroxyconiferyl alcohol）的氧甲基化反应[6-11]。自

从 1991年 Bugos等[12]首次从杨树中克隆出 COMT
基因，目前已有众多 COMT 基因从植物中克隆获

得，包括拟南芥、小麦、高粱、苜蓿、甘蔗等[13]。

在杨树、烟草、苜蓿、玉米等植物中的研究均表

明，抑制表达 COMT 时，木质素含量显著降低，

且影响不同类型木质素单体在木质素总量中的比

例[14-17]。由于 COMT 能催化咖啡醇直接生成 G 型

木质素单体松柏醇（coniferyl alcohol），该化合物

正是菘蓝中抗病毒活性成分落叶松脂素生物合成

的重要前体[11]，因此推测 COMT 的表达水平对菘蓝

落叶松脂素的含量积累至关重要。 
鉴于 COMT 对落叶松脂素生物合成的关键作

用，且基因芯片的结果也显示四倍体菘蓝中 COMT
的表达水平显著高于二倍体亲本，是二倍体的 3.7
倍[5]，提示该基因的高表达与四倍体菘蓝中落叶松

脂素的高积累密切关联。因此，本实验对菘蓝 COMT
（IiCOMT）进行了基因克隆和表达特征研究，以期

为通过分子育种提高落叶松脂素等抗病毒活性成分

的含量，培育高品质菘蓝品系奠定基础。 
1  材料与试剂 
1.1  材料 

二倍体和四倍体菘蓝种子采集自海军军医大学

药学院植物园，由第二军医大学乔传卓教授提供并

鉴定为菘蓝 I. indigotica Fort.。 

1.2  试剂 
DH5α 感受态细胞和 Taq Plus DNA 聚合酶购自

申能博彩生物工程公司，克隆载体 pMD-18T、One 
Step RNA PCR Kit 试剂盒、LA Taq 酶、DNA 分子

量标准 DL-2000 均购自 TaKaRa 公司（日本），RNA
提取所用 TRIzol 试剂和 DNA 提取所用 CTAB 试剂

购自 GIBCO 公司（美国），SMARTTM RACE cDNA 
Amplification Kit 试剂盒购自 CLONTECH 公司（日

本），限制性内切酶购自 New England 公司（美国），

小量胶回收试剂盒和小量质粒抽提试剂盒购自上海

华舜生物工程有限公司，NovoScript® 1st Strand 
cDNA Synthesis Kit 试 剂 盒 （ E041-01A ） 和

NovoScript® SYBR One-Step qRT-PCR Kit 试剂盒

（E092-01A）购自上海近岸蛋白质科技有限公司。

引物合成由上海生工生物工程公司完成。 
2  方法 
2.1  样品的处理 

将 2 种种子用水浸泡至出芽后，移至 1∶1 的泥

炭土和珍珠岩中培养，幼苗生长在 25 ℃光照 [120 
µmol photons/(m2·s)]16 h、18 ℃暗环境 8 h 的控温

室中，自来水浇灌。收集生长 2 个月的 2 种倍性菘

蓝幼苗的根、茎和叶，用于 RNA 和 DNA 的提取。 
2.2  菘蓝核酸的提取以及 RACE cDNA 的获得 

取四倍体菘蓝幼苗，按照 CTAB 法以及

TRIzol 法操作说明分别提取菘蓝 DNA 及 RNA。

按 SMARTTM RACE cDNA Amplification Kit 的操
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作程序获得菘蓝 3’-ready 和 5’-ready RACE 
cDNA，并分装保存于−20 ℃冰箱备用。 
2.3  IiCOMT 基因全长 cDNA 及对应的基因组序列

的获得 
以 3’-ready 和 5’-ready RACE cDNA 为模板，

由 COMT 特异引物 COMT3’GSP1 和 COMT5’GSP1
进行 PCR，下游引物为 UPM（Universal Primer A 
Mix，Clontech 公司，日本）；以 PCR 产物为模板，

由 COMT 特异引物 COMT3’GSP2 和 COMT5’GSP2
进行巢式 PCR，下游引物为 NUP（Nested Universal 

Primer A，Clontech，日本）；测序结果比对拼接后，

设计 COMT 全长引物 COMTF-S 和 COMTF-AS，分
别以菘蓝 cDNA 和 DNA 为模板利用 LA Taq 酶进行

PCR 获得 IiCOMT 全长 cDNA 及对应的基因组序

列。为了考察二倍体中 IiCOMT 基因序列是否与四

倍体一致，以 COMTF-S 和 COMTF-AS 为引物，二

倍体菘蓝 RNA 为模板，RT-PCR 扩增得到了二倍体

菘蓝 COMT 的 cDNA 序列。电泳回收目的条带克隆

到 pMD18-T 载体（TaKaRa 公司，日本）上，送测

序。PCR 实验中所用的引物序列见表 1。

表 1  IiCOMT 基因克隆和表达分析所用引物序列 
Table 1  Primer sequences used in gene cloning and expression analyses of IiCOMT 

用途 引物名称 引物序列（5’→3’） 

3’-READY RACE 第 1 轮扩增 COMT3’GSP1 GTGTTTCCATTGCTGCTCTTTGTC 

UPM CTAATACGACTCACTATAGGGCAAGCAGTGGTATC

AACGCAGAGT 

3’-READY RACE 第 2 轮扩增 NUP CTAATACGACTCACTATAGGGC 

COMT3’GSP2 TGGGATTCCATTCAACAAGGCTTATG 

5’-READY RACE 第 1 轮扩增 UPM CTAATACGACTCACTATAGGGCAAGCAGTGGTATC

AACGCAGAGT 

COMT5’GSP1 GCCTCGAGTTCTTTCGCAGTCCGTTC 

5’-READY RACE 第 2 轮扩增 COMT5’GSP2 ATGGAGTGCTTGTTTGGTCAAGAGGC 

NUP CTAATACGACTCACTATAGGGC 

四倍体菘蓝 IICOMT 基因 CDNA 全长扩增 COMTF-S  AGCAACTGAAAATGGGCTCAACGGTG 

COMTF-AS  GTTTATGTTTTATTCATCACTAAGGGA 

二倍体菘蓝 IICOMT 基因 CDNA 全长扩增 同上 AGCAACTGAAAATGGGCTCAACGGTG 

IICOMT 基因组 DNA 序列扩增 同上 GTTTATGTTTTATTCATCACTAAGGGA 

COMT QRT-PCR  qRT-F TCATGAAGTGGATATGCCATGC 

qRT-R CCAACATAATGCAATCAACATGGA 

ACTIN QRT-PCR  actin-F ATCCTCCGTCTTGACCTTGCT 

actin-R TTTCCCGTTCTGCTGTTGTG 

2.4  菘蓝 COMT 基因的生物信息学分析 
使用 Vector NT I Suite 8.0 软件和 BlastP 2.2.3

（http://www.ncbi.nlm. nih.gov）进行序列比对，使用

网站（http://www.ncbi.nlm.nih.gov）的 ORF Finder
完 成 ORF 的 查 找 和 核 苷 酸 的 翻 译 。 使 用

http://www.expasy.org 网站提供的相关生物信息学

分析软件进行蛋白质基本性质的分析。多重比对中

所用 COMTs 包括拟南芥 AtOMT1（Arobidopsis 
thaliana caffeic acid O-methyltransferases，GeneBank
登录号：AT5G54160）、蒺藜苜蓿MtOMT2（Medicago 
truncatula caffeic acid O-methyltransferases ，

GeneBank 登录号 ABE85155）、颤杨 PtOMT1（Populus 

tremuloides caffeic acid O-methyltransferases ，

GeneBank 登录号 Q00763）和月季 RcOMT2（Rosa 
chinensis caffeic acid O-methyltransferases ，

GeneBank 登录号 AB086104）。 
2.5  IiCOMT 基因的器官及胁迫表达分析 

采用 TRIzol 法提取二倍体和四倍体菘蓝的根、

茎和叶，以及各种胁迫处理后的四倍体菘蓝叶片的

RNA。处理方法如下：将四倍体菘蓝幼苗置于 4 ℃
冰箱 32 h 进行冷处理；将 250 mmol/L NaCl、500 
μmol/L 茉莉酸甲酯（methyl jasmona，MeJA）、100 
μmol/L 赤霉素（gibberellin A3，GA3）、100 μmol/L 脱
落酸（abscisic acid，ABA）、1 mmol/L 唾液酸（sialic 
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acid，SA） 5 种溶液分别喷洒于四倍体菘蓝幼苗的

叶表面，收集处理后 32 h 的叶片样品。分别将未作

冷处理或喷洒蒸馏水的四倍体菘蓝叶片作为对照样

品。使用 qRT-PCR 检测 COMT 基因的表达水平，

分别将不同器官及处理下的菘蓝总 RNA 用

NovoScript® 1st Strand cDNA Synthesis Kit 试剂盒

逆转录成 cDNA，作为 qRT-PCR 反应的模板。COMT
基因特异引物（qRT-F、qRT-R）和内参基因引物

（ actin-F、 actin-R） [18] 见表 1，反应程序参照

NovoScript® SYBR One-Step qRT-PCR Kit 试剂盒。

基因相对表达量用 2−ΔΔCt方法计算。 
3  结果与分析 
3.1  IiCOMT 全长 cDNA 及其基因组 DNA 序列的

克隆及其特征分析 
通过 RACE 获得 IiCOMT 的 cDNA 序列，全长

1376 bp，包含 1 个 1092 bp 的开放阅读框（ORF），
编码 363 个氨基酸残基（图 1-A）。IiCOMT 基因的

cDNA 含有 25 bp 的 5’ UTR，259 bp 的 3’ UTR（图

2），二倍体和四倍体菘蓝 COMT 基因的 cDNA 序列

完全一致。扩增 IiCOMT 基因组 DNA 的 PCR 得到

了一条清晰的条带（图 1-B）。经测序，IiCOMT 基

因组 DNA 序列全长 1776 bp（图 2），与 cDNA 比 

 
A-IiCOMT基因全长 cDNA的PCR产物  B-IiCOMT基因组DNA的PCR
产物 
A-PCR product of full length cDNA of IiCOMT  B-PCR product of IiCOMT 
genomic DNA 

图 1  四倍体菘蓝 IiCOMT 基因的克隆 (箭头所指为扩增目

标片段) 
Fig. 1  Gene cloning of IiCOMT from tetraploid I. 

indigotica (arrow marked target fragment) 

对发现，IiCOMT 编码区对应的DNA 序列含有 3 个内

含子，它们的剪接遵守GT/AG 法则[19]。通过与拟南芥

Arobidopsis thaliana (L.) Heynh.、蒺藜苜蓿Medicago 
truncatula Gaertn.相应基因DNA 序列比较后发现，三

者在外显子/内含子的组成结构上一致，均是 4 个外显

子被 3 个内含子隔开，但三者的内含子长度和序列变

化很大，而外显子的位置和长度则相对保守（图 3）。

 
cDNA 序列用大写字母表示，内含子用小写字母表示，起始密码子用粗体表示，终止密码子用斜粗体表示，外显子/内含子的 GT/AG 剪接位点加

框表示，预测的多聚腺嘌呤信号位点用下划线表示 
The cDNA sequence is indicated in capital letter and the intron is indicated in lowercase, the start codon (ATG) is in bold and the stop codon (TGA) is in 
italically bold, the intron-exon junctions (GT/AG) are boxed, putative polyadenylation signals are underlined 

图 2  IiCOMT 基因全长 cDNA、内含子和编码氨基酸序列 
Fig. 2  Full-length cDNA sequence, intron sequence and deduced amino acid sequence of IiCOMT 
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外显子用白色方框表示，内含子用黑色方框表示 

The exons are represented as boxes without background and the introns filled with grey background 

图 3  IiCOMT 及其他 COMT 基因编码区对应的基因组序列组成 
Fig. 3  Genomic organization of IiCOMT and other COMT genes

3.2  IiCOMT 蛋白的特征分析 
基 于 ProtParam （ http://us.expasy.org/tools/ 

protparam.html）和Vector NTI Suite 8.0 的预测和分析，

IiCOMT 的等电点（pI）为 7.58，相对分子质量约为

39 480。同源比对发现 IiCOMT 与其他植物的 COMTs
有很高的相似性，与拟南芥、月季 Rosa chinensis 
Jacq. 、颤杨 Populus tremuloides Michx.和蒺藜苜蓿的

同源性依次为 79%、71%、71%、70%。在 IiCOMT
中 存 在 3 个 与 甲 基 供 体 腺 苷 蛋 氨 酸 （ S- 
adenosyl-L-methionine，SAM）结合相关的保守区域，

分别是 Motif A（A202～A210）、Motif B（A254～A264）、

Motif C（A284～A299）；并且Motif A 和Motif B 及Motif 

B 和 Motif C 之间的距离也是高度保守，分别是 52、
30（图 4）。基于保守域的特征，将植物的氧甲基转移

酶划分成 2 个超家族，IiCOMT 属于第 2 类植物氧甲

基转移酶（OMT-II）（表 2）。比对结果显示在 A119～

A175这个区域，IiCOMT 与其他植物的 COMTs 之间也

有较高的同源性。在这个区域中预测出催化羟基肉桂

酸甲基化反应的酶中固有的 2 个保守元件 S1、S2。
S1 元件的保守序列是 GVS（V/M/I/L）（A/S）（P/A）

（L/I）XLMN（Q/H）（D/G），在 IiCOMT 中位于 A119～

A131；S2 元件的保守序列是（V/I）L（D/E）GG（I/V）

PFNKAYGM，在 IiCOMT 中位于 A145～A158，S1 和

S2 通常相隔 13 个氨基酸（图 4）。
 

 

相同的氨基酸残基用黑色背景表示  保守的区域 Motif A、Motif B、Motif C、S1 Motif、S2 Motif 用黑色方框表示 
Identical amino acid residues are denoted by black backgrounds. The conserved regions, including Motif A, Motif B, Motif C, S1 Motif and S2 Motif are boxed 

图 4  IiCOMT 蛋白与其他植物 COMT 蛋白氨基酸序列的比对 
Fig. 4  Full-length alignments of deduced IiCOMT protein with other plant COMTs 
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表 2  IiCOMT 中高度保守的腺苷蛋氨酸依赖的植物 II 类氧甲基转移酶的 7 个特征域及其距离 
Table 2  Seven characteristic motifs of plant OMT-II S-adenosyl-L-methionine-dependent methyltransferases conserved in 
IiCOMT and its distances among them  

特征域            保守序列           IiCOMT 序列     
Motif A LVDVGGGXG VVDVGGGNG 
Spacing I 52 52 
Motif B VPXXDAXXMKW VPKGDAMIMKW 
Spacing II 30 30 
Motif C ALPXXGKVIXXEXILP ALPENGKVIVAECILP 
Motif I LDRXLRLL LDRILRLL 
Motif J IKGINFDLPHVI LKGINFDLPHVI 
Motif K PGVEHVGGDMF PGIEHVGGDMF 
Motif L GGKERTXXEFXXLA GGKERTAKELEALA 

3.3  IiCOMT 基因的表达分析 
使用 qRT-PCR 分析 IiCOMT 基因在二倍体、四

倍体菘蓝不同器官中的表达情况。结果表明，

IiCOMT 基因在 2 种倍性菘蓝的根茎叶中均有表达。

在二倍体和四倍体菘蓝中 IiCOMT 基因表达量最高

的均为茎，这与植物木质素在茎中木质部大量沉积

是一致的；二倍体菘蓝中 IiCOMT 基因表达量最低

的是根，而在四倍体中是叶。IiCOMT 基因在四倍

体菘蓝根、茎、叶中的表达均显著高于二倍体亲本，

其中四倍体菘蓝根（板蓝根）中 IiCOMT 的表达量

是二倍体中的约 3.3 倍（图 5）。 
为了考察环境胁迫是否影响 IiCOMT 表达，本

实验对四倍体菘蓝幼苗进行处理以分析 IiCOMT 基

因在这些因素影响下的表达变化。结果表明，与对

照相比，不同处理条件（4 ℃、250 mmol/L NaCl、
500 μmol/L MeJA、100 μmol/L GA3、100 μmol/L 
ABA、1 mmol/L SA）处理 32 h 后，IiCOMT 的表达

均出现了不同程度的上调。其中 100 μmol/L GA3 处
理诱导效果最佳，与对照相比，IiCOMT 的表达水

平提高了约 4.3 倍（图 6）。 

 
2-二倍体菘蓝  4-四倍体菘蓝  R-根  S-茎  Ｌ-叶 

2-diploid I. indigotica  4-tetraploid I. indigotica  R-root  S-stem  L-leaf 

图 5  IiCOMT 在二倍体和四倍体菘蓝不同器官中的表达分析 
Fig. 5  IiCOMT expression levels in diploid and tetraploid 

I. indigotica 

 

图 6  IiCOMT 在不同处理 32 h 后的基因表达分析 
Fig. 6  Expression profiling of IiCOMT after various 
treatments for 32 h 

4  讨论 
四倍体菘蓝是本课题组经过多倍体育种培育

的高产高抗且抗病毒活性强的优良品系，为了探

索其优异品质形成的分子机制，前期进行了深入

的研究[20-24]。研究结果表明，从筛选获得的 2 种倍

性菘蓝的差异基因入手是揭示四倍体菘蓝优良品质

形成的遗传基础的可行之路。 
COMT 作为木脂素生物合成的关键酶，前期拟

南芥基因芯片筛选显示四倍体菘蓝中 COMT 的表

达水平显著高于二倍体亲本[5]，可作为揭示 2 种倍

性菘蓝落叶松脂素等木脂素类成分差异的遗传基础

进而通过分子育种培育抗病毒活性好的优质菘蓝品

系的重要切入点。因此，本研究对 IiCOMT 进行了

基因克隆和表达特征研究。生物信息学分析发现

IiCOMT 与其他植物的 COMTs 有较高的相似性，包

含 Motif A、Motif B 和 Motif C 保守结构域且三者

间离也高度保守，这能保证其形成特异的空间构型

与甲基供体 SAM 结合[25]；此外还包含 S1 和 S2 保

守元件，它们可能与酶的底物特异性识别有关[26]。

可以推测，IiCOMT 具有其他植物氧甲基转移酶类
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似的功能，参与木脂素单体的生物合成。应用

qRT-PCR 检测 IiCOMT 在四倍体和二倍体菘蓝不同

器官中的表达情况，结果表明 IiCOMT 在四倍体菘

蓝根、茎、叶中的表达均显著高于二倍体，其中四

倍体菘蓝根（板蓝根）中 IiCOMT 的表达量是二倍

体中的约 3.3 倍，与基因芯片筛选差异表达基因的

结果相符[5]。该结果明确了 IiCOMT 在 2 种倍性菘

蓝中的表达差异，为研究与之相关的四倍体菘蓝木

脂素类成分高积累的分子机制提供了科学依据。 
本研究发现寒冷、高盐和多种信号分子（赤霉

素、甲基茉莉酸、脱落酸和水杨酸）处理均可以诱

导 IiCOMT 在四倍体菘蓝中的表达。文献报道，胁

迫处理对其他植物中 COMT 的表达也具有显著影

响。例如，UV-B 处理可以显著提高当归的根、叶

柄、叶中 COMT（AsCOMT)的表达水平[27]；聚乙二醇

6000（PEG）模拟干旱胁迫能诱导番茄 COMT1
（SiCOMT1）表达量上调[28]；割胶处理能诱导橡胶树

中的 COMT（HbCOMT1）的表达水平快速上升[29]。

这些研究结果均提示 COMT 可能参与了植物胁迫

响应。近期，Zhang 等[30]研究发现将法国苔草 Carx 
rigescens L. 中的 COMT 基因转化拟南芥能提升抗

盐胁迫能力；Liu 等[31]研究发现过表达 SiCOMT1 能

提高番茄对盐胁迫的抗性。本研究发现多种胁迫处

理均可诱导 IiCOMT 表达水平的上升，IiCOMT 的

表达是否能提高菘蓝抗逆水平值得深入研究。此外，

IiCOMT 诱导表达的结果也提示可以借助诱导处理

提高 IiCOMT 的表达水平，促进菘蓝中落叶松脂素

等抗病毒活性成分的生物合成。 
综上，本实验对前期筛选出对菘蓝木脂素类成

分生物合成具有潜在调控作用的 IiCOMT 基因进行

了基因克隆及表达分析研究，为进一步阐明与

COMT 相关的四倍体菘蓝优良品质的分子机制提供

了条件，也为利用基因工程技术进行分子育种提高

落叶松脂素等抗病毒活性成分的含量奠定了基础，

具有重要研究意义和现实价值。 
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