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基于转录组信息的甘松 CONSTANS 转录因子家族分析  
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摘  要：目的  基于转录组数据筛选鉴定分析甘松 Nardostachys jatamansi CONSTANS（CO）转录因子家族。方法  运用生

物信息学技术对甘松植物的 CO 转录因子家族成员展开综合分析，深入探究其蛋白的理化特性、基因序列结构、亚细胞位

置、导肽和信号肽的预测，以及跨膜结构域的识别。此外，通过构建系统进化树，进一步揭示这些基因家族成员间的进化关

系。结果  在甘松的数据库中经过筛选、鉴定，最终得到 10 个 CO 转录因子，氨基酸长度为 316～440 aa，相对分子质量在

35 561.67～48 171.96，理论等电点范围为 5.11～8.63，主要在细胞核中表达，均含有 B-box 和 CCT 结构域，均不含跨膜结

构域和信号肽。构建系统进化树明确了各亚族的成员分布：第Ⅰ亚族包含 2 个成员，第Ⅱ亚族增至 3 个成员，而第Ⅲ亚族则有

5 个成员，这一发现为进一步探讨各亚族间的进化关系及特性差异提供了重要基础。结论  利用了生物信息学的手段，全面

鉴定并分析了甘松 CO 转录因子家族的理化性质、蛋白结构、系统发育关系等，对甘松 CO 转录因子家族功能的详尽研究，

为后续的深入探索提供了宝贵的参考。此外，也为理解甘松药用成分合成的调控机制提供了基础，并为未来培育出更高品质

的甘松品种提供了科学依据。 
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Abstract: Objective  According to the transcriptome data, the CONSTANS (CO) transcription factor family members were identified 

and analyzed in Nardostachys jatamansi. Methods  The bioinformatic technology was used to analyze the CO transcription factor 

family members of n N. jatamansi plants, including the physicochemical properties of proteins, gene sequence architecture analysis, 

subcellular location, peptides and signaling peptides prediction, and identification of transmembrane domains. The phylogenetic tree 

was constructed to reveal the evolutionary relationship between them. Results  A total of 10 members of the CO transcription factor 

family were screened and identified based on the N. jatamansi database. The length of amino acids was 316—440 aa, the relative 

molecular weight was 35 561.67—48 171.96, and the theoretical range of isoelectric point was 5.11—8.63. They are mainly expressed 

in the nucleus, contain B-box and CCT domains, and don’t contain transmembrane domains and signal peptides. The phylogenetic tree 

was constructed to clarify the distribution of members of each subfamily: Subfamily I contains two members, subfamily II has three 

members, and subfamily III has five members. This discovery provides an important basis for further exploration of the evolutionary 

relationship and characteristic differences among subfamilies. Conclusion  The physicochemical properties, protein structure and 
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phylogenetic relationships of CO family transcription factors were identified and analyzed by means of bioinformatics. The detailed 

study on the function of CO family transcription factors provided a valuable reference for further exploration. In addition, this study 

also provides a basis for understanding the regulatory mechanism of medicinal ingredient synthesis of N. jatamansi, and provides a 

scientific basis for higher-quality breeding in the future. 

Key words: Nardostachys jatamansi (D. Don) DC.; CONSTANS family of transcription factors; photoperiod; phylogenetic tree; 

bioinformatics analysis 

甘松 Nardostachys jatamansi (D. Don) DC.是

败酱科甘松属的多年生草地植物，主要分布于海

拔 3 000～5 000 m 的喜马拉雅高山至亚高山地区，

在我国以四川省、云南省、西藏自治区、甘肃省

和青海省为主产区[1]。《中国药典》2020 年版明确

记载，甘松经干燥处理后的根及根茎，具有显著

的药用价值[2]。它们不仅能开郁醒脾、理气止痛，外

用时还能有效祛湿消肿、治疗脚气肿毒并缓解牙

痛。此外，甘松在治疗食欲不振、缓解脘腹胀满、

抗心律失常[3]、抗抑郁[4]等方面亦展现卓越疗效。尤为

值得一提的是，甘松在尤纳尼医及古印度阿育吠陀医

学体系中占据着举足轻重的地位，被广泛地应用于医

疗领域，具有其深厚的历史底蕴与广泛的临床价值。

在我国，它不仅是藏、维、蒙、纳西、傈僳等传统民

族医学中临床常用的药材之一[5]，还是藏香的关键成

分之一，在藏香的制作中占据重要地位[6]。 

植物完成一个完整的生命周期需要经过营养生长

和生殖生长 2 个阶段，其中，开花是植物从营养生长

转变为生殖生长的重要标志。光周期是影响植物花芽

分化的重要环境因子，对植物的生长发育、环境的适应

以及产量的形成都具有重要意义[7-9]。CONSTANS（CO）

基因在植物的光周期调控中占据核心地位，它是感知

日照长度的关键元件。这一基因将光信号与生物钟信

号有效整合，通过将光信号转变为开花信号，正调控下

游开花相关基因 suppressor of overexp-ression of cp1

（SOC1）和 flowereing locus t（FT）表达，进而调控植

物开花[10]。 

Putterill 等 [11] 最 早 从 模 式 植 物 拟 南 芥

Arabidopsis thaliana L.中分离出 CO 基因，并通过实

时荧光定量 PCR（RT-PCR）检测到 CO 基因在根和

叶中均有表达。CO 基因通常以多拷贝的形式存在

于植物基因组中，且多数包含 2～4 个外显子。在进

化过程中，这些基因展现出了显著的多样性，在 CO

基因的 B1 亚家族中，大部分成员具有 2 个外显子

和 1 个内含子的结构；而 B2 亚家族则呈现出一种

独特的模式，每个 CO 基因均包含 4 个外显子和 3

个内含子，且这些结构单元的排列相位遵循“0，0，

2”的规律。相比之下，B3 亚家族的结构更为复杂

多变。多数 B3 亚家族的 CO 基因含有 2 个外显子，

但也有部分基因具备 4 个外显子。值得注意的是，

如 CrCO3 基因这样的特例，拥有高达 14 个外显子

和 13 个内含子，这一特性在系统进化树中表现为

CrCO3 独立分化成一个独特的进化枝[12]。CO 蛋白

的序列中，其特有的串联 B-box 结构域在调控植物

开花过程中起着关键作用，通过与其他蛋白的相互

作用来影响开花座位 T 的表达。Dahal 等[13]公布了

拟南芥 CO 蛋白中串联 B 结构域的晶体结构解析结

果。在拟南芥中，CO 基因与另外 16 个 CO-like

（COL）基因共同构成了 CO 基因家族。该家族成

员显著特征在于其包含 2 个保守结构域：靠近 N 端

的 B-box 结构域和接近 C 端的 CCT（CO、COL-

like、TOC1）结构域，这些结构域对于该家族成员

的功能发挥至关重要[13]。 

甘松的药用价值主要体现在其营养器官——根

茎上，其产量和品质受到开花时期和侧根发育情况

的显著影响。这些生长阶段和形态变化对于甘松药

材的整体性能具有决定性作用[14]。开花是植物由营

养生长向生殖生长转变的关键阶段，这一过程与甘

松的生育周期、授粉效率、种子发育的最优时期以及

甘松产量的提升均密切相关[14-16]。CO 转录因子家族

在调控开花时间、花器官发育以及侧根生长中发挥

着关键作用，然而关于甘松中 CO 转录因子家族的

研究尚属空白。鉴于此，本课题组利用课题组前期积

累的转录组数据，对甘松 CO 转录因子家族进行了

深入的生物信息学功能鉴定与分析，这一工作不仅

填补了甘松 CO 转录因子研究的空白，也为进一步

揭示甘松 CO 转录因子家族在花器官形成和侧根发

育中的分子调控机制提供了坚实的理论基础。 

1  材料 

样品由西南民族大学草地资源学院刘圆教授

鉴定为甘松 N. jatamansi (D. Don) DC.。植株现蕾后

套袋，收集同一株甘松的种子。 



·1348· 中草药 2025 年 2 月 第 56 卷 第 4 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2025 February Vol. 56 No. 4 

   

2  方法 

2.1  样品的处理 

将甘松种子均匀播种于 6 个花盆，于光照培养

箱中，设置温度 20 ℃、相对湿度 50%、8 h/16 h 光

照/黑暗的条件培养，直至幼苗长出 2 片真叶。选择

3 盆喷施定量的 50 mg/mL 吲哚乙酸溶液，设置为

处理组；另外 3 盆喷洒等量体积的清水，设置为对

照组。处理 24 h 后采集叶片样本，每份样本 3 个生

物学重复。采样后立即液氮速冻，−80 ℃保存。最

终，将处理后的样本递交给上海欧易生物医学科技

有限公司进行转录组测序。 

2.2  甘松 CO 转录因子家族的获取、筛选与热图

分析 

甘松 CO 转录因子家族序列来源于课题组上传

于 NCBI 的 SRA 数据库中的转录组数据，检索号分

别为 SRR21656214、SRR21656215、SRR21656216、

SRR21656217 、 SRR21656218 、 SRR21656219 、

SRR21656220 、 SRR21656221 、 SRR21656222 、

SRR21656223 、 SRR21656224 、 SRR21656225 、

SRR21656226 、 SRR21656227 、 SRR21656228 、

SRR21656229、SRR21656230、SRR21656231。通过

Swiss 注释和 NR 数据库进行搜索，设定筛选的 E

值阈值为 1×10−5，从 NCBI 数据库中检索筛选转录

因子的开放阅读框（open reading frame，ORF）。利

用 CDD 和 Pfam 验证分析转录因子的保守结构域，

剔除掉不完整的序列后，最终获得 CO 转录因子蛋

白序列。对对照组和实验组的 CO 基因表达量进行

分析，通过 TBtool 软件制作表达量热图。 

2.3  甘松 CO 家族蛋白的二级结构、理化特性、三

级结构以及保守基序（motif）的分析 

通 过 Expasy 平 台 （ https://web.expasy.org/ 

protparam/），解析 CO 蛋白序列的相对分子质量和

理论等电点等关键理化参数。利用 SOPMA 工具

（ https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat. pl? 

page= /NPSA/npsa_sopma.html）对蛋白序列的二级结

构进行预测。利用 MEME 软件（ https://meme-

suite.org/doc/meme.html）对甘松 CO蛋白的保守基序进

行分析。甘松CO蛋白的三维结构通过SWISS MODEL

平台（https://swissmodel.expasy.org/）进行预测。 

2.4  甘松 CO 家族蛋白导肽、亚细胞定位、跨膜结

构、信号肽预测分析 

通 过 TargetP-2.0 平 台 （ https://services. 

healthtech.dtu.dk/service.php?TargetP-2.0）预测 CO 

家族的导肽。借助Cello（http://cello.life.nctu.edu.tw/）

对亚细胞定位进行预测分析。利用 SignalP-5.0

（ https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-

5.0/）对信号肽进行预测。使用 TM-HMMServer2.0

（http://www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM/）预测其

跨膜结构。 

2.5  甘松与拟南芥 CO 家族蛋白系统进化树构建 

系统进化树构建采用MEGA7软件的邻位连接法

（neighbor-joining，NJ）算法，利用 iTOL 平台优化。 

3  结果与分析 

3.1  甘松 CO 家族蛋白的筛选与热图分析 

甘松相关的研究数据主要源自课题组前期完

成的转录组测序。本研究从 Swiss-Prot 和 NR 数据

库中筛选出24个CO转录因子家族，利用ORFfinder

工具分析其开放阅读框，通过 CDD 和 Pfam 平台进

行结构域预测分析，剔除缺乏完整保守结构域或重

复的序列，最终筛选出 10 个 CO 蛋白序列。为方便

后续研究，按照转录组数据的编号顺序依次命名为

NcCONSTANS01～NcCONSTANS10（表 1）。10 个 

表 1  甘松 CO 转录因子家族成员理化性质分析 

Table 1  Analysis of physicochemical properties of members of CO transcription factor family in N. jatamansi 

序列 基因 ID 氨基酸长度/aa 相对分子量 PI 不稳定指数 脂肪系数 平均亲水指数 

NcCONSTANS01 TRINITY_DN10805_c0_g1_i1_6 440 48 171.96 5.11 51.65 66.70 −0.401 

NcCONSTANS02 TRINITY_DN14460_c0_g1_i1_2 393 44 597.24 5.21 53.11 73.97 −0.616 

NcCONSTANS03 TRINITY_DN10619_c0_g1_i1_2 316 35 561.67 5.63 40.79 61.36 −0.679 

NcCONSTANS04 TRINITY_DN28045_c0_g1_i2_9 321 36 277.74 8.63 47.31 56.17 −0.835 

NcCONSTANS05 TRINITY_DN29110_c0_g1_i3_8 413 46 143.25 5.89 55.56 54.58 −0.732 

NcCONSTANS06 TRINITY_DN21661_c0_g1_i3_7 383 43 218.49 5.34 51.91 56.79 −0.760 

NcCONSTANS07 TRINITY_DN26061_c1_g1_i2_1 349 39 431.80 5.92 51.47 63.64 −0.734 

NcCONSTANS08 TRINITY_DN11498_c0_g1_i1_4 318 36 051.14 5.31 50.70 64.37 −0.719 

NcCONSTANS09 TRINITY_DN31058_c0_g2_i2_5 380 42 173.93 7.96 54.04 61.55 −0.481 

NcCONSTANS10 TRINITY_DN32319_c0_g1_i10_5 431 47 890.56 5.77 44.73 62.71 −0.670 

https://services/
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CO 基因在对照组和实验组中的表达水平有所不同

（ 图 1 ）。 例 如 ， 基 因 NcCONSTANS03 、

NcCONSTANS07、NcCONSTANS08 在对照组中的表

达水平较高，而在实验组中的表达水平较低；相反，

基 因 NcCONSTANS02 、 NcCONSTANS04 、

NcCONSTANS05 、 NcCONSTANS06 、 NcCONST- 

ANS09 在对照组中的表达水平较低，而在处理组中

的表达水平较高。表明 CO 基因在植物的光周期调

控中起重要作用，IAA 处理通过改变植物的光周期

响应机制，间接影响 CO 基因的表达。 

 

图 1  甘松 CO 基因家族热图分析 

Fig. 1  Heat map analysis of CO gene family in N. jatamansi 

3.2  甘松 CO 蛋白序列理化性质分析 

利用 Protparam 分析 10 条甘松 CO 蛋白序列的

理化性质，结果表明氨基酸长度介于 316～440 aa，

相对分子质量在 35 561.67～48 171.96，理论等电点

（PI）为 5.11～8.63，其中有 8 条蛋白为酸性（PI＜

7），另外 2 条为碱性（PI＞7），脂肪系数为 40.79～

55.56。甘松 CO 蛋白的平均疏水指数为−0.835～

−0.401（均为负），其中 80%的蛋白（8 条）平均疏

水指数＜−0.5，表明大多数具有亲水性质；另外 20%

（2 条）的蛋白表现出两性特性（表 1）。 

3.3  甘松 CO 蛋白亚细胞定位 

利用 Cellov.2.5 在线数据库对 10 个甘松 CO 蛋

白进行亚细胞定位预测。结果分析表明，10 个甘松

CO 蛋白主要定位于细胞核内，这一发现支持了它

们作为转录因子在正常生理条件下能够有效调控下

游基因表达的功能 [17]。然而，值得注意的是，

NcCONSTANS04 和NcCONSTANS06 2 个蛋白在细

胞质中的定位占比较高，而在细胞核中的定位占比

较低。这一差异表明，相比其他 8 个蛋白，

NcCONSTANS04 和 NcCONSTANS06 可能在调控

下游基因表达方面表现出较弱的活性。 

基于以上分析，推测 CO 蛋白作为转录因子，并

不依赖于蛋白转运过程，而是直接在细胞核内发挥转

录调控作用。这一特性保证了它们在调控基因表达时

的高效性和直接性，不同蛋白在亚细胞定位上的差异

即揭示了它们在调控功能上的潜在差异（表 2）。 

表 2  甘松 CO 转录因子家族亚细胞定位 

Table 2  Subcellular localization of CO transcription factor family in N. jatamansi 

编号 
预测评分 

细胞核 胞外 液泡 细胞质 叶绿体 溶酶体 质膜 线粒体 高尔基体 细胞骨架 过氧化物酶体 内质网 

NcCONSTANS01 3.650 0.658 0.216 0.154 0.084 0.078 0.077 0.042 0.015 0.011 0.008 0.006 

NcCONSTANS02 2.756 0.058 0.021 0.645 0.837 0.008 0.058 0.551 0.014 0.024 0.020 0..009 

NcCONSTANS03 4.753 0.040 0.007 0.068 0.033 0.009 0.014 0.056 0.002 0.002 0.015 0.002 

NcCONSTANS04 2.500 0.027 0.058 1.103 0.785 0.013 0.015 0.428 0.013 0.019 0.029 0.010 

NcCONSTANS05 4.330 0.274 0.192 0.059 0.022 0.034 0.051 0.018 0.007 0.008 0.002 0.003 

NcCONSTANS06 2.095 0.061 0.042 1.492 0.523 0.011 0.023 0.605 0.019 0.030 0.042 0.024 

NcCONSTANS07 4.656 0.137 0.025 0.064 0.022 0.007 0.013 0.054 0.014 0.003 0.001 0.004 

NcCONSTANS08 4.203 0.308 0.026 0.156 0.035 0.116 0.052 0.062 0.008 0.006 0.015 0.013 

NcCONSTANS09 3.437 0.989 0.033 0.090 0.106 0.079 0.154 0.075 0.009 0.006 0.005 0.017 

NcCONSTANS10 3.957 0.441 0.082 0.215 0.053 0.086 0.038 0.073 0.019 0.010 0.011 0.016 
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3.4  甘松 CO 蛋白二级结构与三级结构分析 

通过 SOPMA 平台预测甘松 CO 家族成员的二

级结构（表 3）。结果表明，CO 家族的蛋白序列主

要由 α-螺旋、β-转角、无规则卷曲和延伸链等结构

元素构成。其中，α-螺旋和无规则卷曲占据了二级

结构的主要部分，约占总体的 85%，这一比例显著

地反映了这2种结构元素在形成蛋白质特殊构象中的

关键作用。相对而言，无规则卷曲和 β-转角在二级结

构中的占比则较小。这些结构元素的不同比例和组合

方式共同决定了甘松 CO 蛋白的特定结构和功能。利

用 SWISS-MODEL 在线工具对甘松中的 10 个 CO 蛋

白序列进行结构预测，成功构建了三维模型，从而能

够直观地观察其空间结构特征，包括 α-螺旋、β-转角、

无规则卷曲和延伸链的分布（图 2）。 

表 3  甘松 CO 转录因子家族二级结构 

Table 3  Secondary structure of CO transcription factor family in N. jatamansi 

编号 α-螺旋/% 延伸链/% β-转角/% 无规则卷曲/% 

NcCONSTANS01 23.86 12.95 3.41 59.77 

NcCONSTANS02 40.71  7.12 3.31 48.85 

NcCONSTANS03 30.06  8.86 2.85 58.23 

NcCONSTANS04 34.89  9.66 3.12 52.34 

NcCONSTANS05 26.63 10.65 3.39 59.32 

NcCONSTANS06 43.86  7.83 2.87 45.43 

NcCONSTANS07 23.50 11.46 3.15 61.89 

NcCONSTANS08 33.96 10.69 0.94 54.40 

NcCONSTANS09 26.32 15.00 4.74 53.95 

NcCONSTANS10 25.52 12.76 3.25 58.47 

    

NcCONSTANS01 NcCONSTANS02 NcCONSTANS03 NcCONSTANS04 

    

NcCONSTANS05 NcCONSTANS06 NcCONSTANS07 NcCONSTANS08 

  

NcCONSTANS09 NcCONSTANS10 

图 2  甘松 CO 转录因子家族三维结构预测 

Fig. 2  Tertiary structure prediction of CO transcription factor family in N. jatamansi 



 中草药 2025 年 2 月 第 56 卷 第 4 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2025 February Vol. 56 No. 4 ·1351· 

    

经过深入分析，发现甘松 CO 蛋白的 4 个亚族

之间，以及同一亚族内不同蛋白之间，在 α-螺旋、

β-转角、无规则卷曲和延伸链的比例上皆存在显著

差异。这种结构上的多样性直接导致了它们在空间

结构上的不同，进而可能赋予这些蛋白各自独特的

功能特性。这些发现为深入理解甘松 CO 家族蛋白

的结构-功能关系提供了重要线索。 

3.5  甘松 CO 蛋白的基序特性解析 

通过 MEME 在线软件，对甘松 CO 蛋白的保守

基序进行分析（图 3）。结果显示，CO 蛋白中共有

6 个显著的保守基序，将其命名为 motif1～motif6，

长度为 13～48 aa。在这些保守基序中，motif2、

motif1 和 motif3 被识别为 B-box 结构域，而 motif1

还同时属于 CCT 结构域。进一步分析显示，本研究

中的 10 个甘松 CO 蛋白序列中，每个序列均包含

3～5 个这样的保守基序。这些保守基序和结构域的

存在，为理解甘松 CO 蛋白家族的功能特性和分子

机制提供了重要的线索。 

 

图 3  甘松 CO 转录因子家族 motif 分布 

Fig. 3  Motif distribution of CO transcription factor family in N. jatamansi 

3.6  信号肽、导肽及跨膜结构域的预测与解析 

利用 SignalP-5 在线工具对 10 个 CO 蛋白的信

号肽进行预测，结果表明所有 CO 蛋白均不具备信

号肽特征，表明它们属于非分泌蛋白；利用 TM-

HMMServer 2.0 对甘松 CO 蛋白的跨膜结构进行预

测，结果同样表明这 10 个蛋白均未展现出跨膜结

构特性（表 4）。这一结果与先前关于它们亲水性的

分析相吻合，进一步支持了甘松 CO 蛋白不具备跨

膜运输功能，也不作为转录因子通过核孔进行转运

的推论。 

表 4  甘松 CO 转录因子家族导肽、信号肽、和跨膜结构域预测 

Table 4  Prediction of transduction peptide, signal peptide and transmembrane domain of CO transcription factor family in 

N. jatamansi 

编号 
预测评分 

信号肽 线粒体转运肽 叶绿体转运肽 类囊体转运肽 跨膜结构 

NcCONSTANS01 0.002 9 0.003 4 0.000 1 0.000 0 无 

NcCONSTANS02 0.005 4 0.001 8 0.011 8 0.000 6 无 

NcCONSTANS03 0.004 7 0.003 0 0.000 0 0.000 0 无 

NcCONSTANS04 0.003 2 0.000 1 0.000 3 0.000 3 无 

NcCONSTANS05 0.000 8 0.000 0 0.000 0 0.000 0 无 

NcCONSTANS06 0.005 8 0.000 8 0.000 0 0.000 1 无 

NcCONSTANS07 0.001 0 0.000 3 0.000 3 0.000 1 无 

NcCONSTANS08 0.001 6 0.000 1 0.000 0 0.000 0 无 

NcCONSTANS09 0.030 3 0.153 8 0.018 8 0.000 0 无 

NcCONSTANS10 0.002 5 0.011 0 0.000 0 0.000 0 无 

NcCONSTANS 01 
NcCONSTANS 02 
NcCONSTANS 03 
NcCONSTANS 04 
NcCONSTANS 05 
NcCONSTANS 06 
NcCONSTANS 07 
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3.7  甘松 CO 家族成员系统进化树构建 

运用软件 MEGA7，对从拟南芥官网数据库

（TAIR）获取的 17 个拟南芥 CO 蛋白序列与甘松中

的 10 个 CO 蛋白序列与进行同源性比较。基于同源

性分析，利用邻位法成功构建了系统进化树，利用

iTOL 平台进行优化处理（图 4）。结果显示，甘松的

10 个 CO 蛋白在 3 个不同亚族中均有分布。

NcCONSTANS03 和 NcCONSTANS08 蛋白被归类于

第 1 亚族（ BI ），展现出最高的保守性；

NcCONSTANS02、NcCONSTANS04 和 NcCON、

STANS06 则属于第 2 亚族（BII），保守性也相对较

高；而 NcCONSTANS01、NcCONSTANS05、NcCON、

STANS07、NcCONSTANS09 和 NcCONSTANS10 则

被归类于第 3 亚族（BIII），相较于前 2 个亚族，保守

性较低，这一发现为理解甘松 CONSTANS 蛋白的进

化关系和功能特性提供了重要线索[18]。 

 

图 4  甘松与拟南芥 CO 转录因子家族比对系统进化树 

Fig. 4  Phylogenetic tree of CO transcription factor family comparison between N. jatamansi and Arabidopsis Thaliana (L.) 

Heynh. 

4  讨论 

4.1  甘松 CO 转录因子家族在多种生理活动中扮

演着至关重要的调控角色 

CO 转录因子作为植物光周期中促进开花的关

键调控因子，在成花转变过程中起着至关重要的作

用。它充当了生理钟与花分生组织决定基因之间的

桥梁，协调并调控开花相关的生理过程[19]。在长日

照条件下，植物幼叶维管组织中的韧皮部 CO 蛋白

结合至 FT 基因启动子，激活其表达，这是植物开

花过程的核心环节。在光周期中 CO 转录因子参与

调控拟南芥开花的机理目前研究的已经很透彻：①

CO 通过与 HAP3（HEMEACTIVATORPROTEIN3）

和 HAP5（HEMEACTIVATORPROTEIN5）形成复

合物，共同调控 FT 基因的表达[20]。②COP1 与 SPA1

相互结合形成复合体从而降解 CO 蛋白抑制植物开

花[21]。③CRY2 与 COP1 和 SPA1 形成复合体，抑

制了 COP1-SPA1 复合体对 CO 的降解，从而有利

于植物开花的进程[22]。④CDF1 与 CO 的启动子结

合，从而抑制了 CO 基因转录的起始过程。⑤GI 与

FKF1 形成的复合体通过降解 CDF1，促进了 CO 基

因转录的起始。⑥FKF1 与 CO 形成复合物，进而增

强 FT 基因的表达[23-24]。目前关于甘松的 CO 转录

因子家族的研究尚属空白。本研究成功地从甘松中

鉴别出 10 个功能未知的 CO 转录因子家族，并进

行了全面的分析。这一工作为后续对甘松 CO 转录

因子家族的功能分析及验证奠定了坚实的基础。相

较于拟南芥，甘松中 CO 蛋白的数量较少。这种差

异可能源于多个因素，如转录组序列完整性的不
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足，或是甘松中 CO 转录因子家族较高的重复率及

其在拼接过程中的较高丢失率。这些发现凸显了不

同物种间 CO 转录因子家族在数量和功能上的显著

差异，以及它们在进化过程中可能面临的限制。 

4.2  甘松 CO 转录因子家族对药材品质的影响 

植物从营养生长过渡到生殖生长的关键节点

是开花，而这一过程发生的时间点被称为开花时

间，是植物生命周期中的一个标志性转变[25]，此阶

段也称为抽薹[26]。许多根茎类药材在抽薹开花后，

其药效会明显减弱。例如，白芷 Angelica dahurica 

(Fisch. ex Hoffm.) Benth. & Hook. f. 在早期抽薹的情

况下，其根部的折干率会明显低于未抽薹的植株[27]。

当归 Angelica sinensis (Oliv.) Diels.的早期抽薹，这

导致其在营养生长阶段无法有效积累有效成分，药

用部位的肉质根发生萎缩和纤维化，最终完全丧失

药 用 价 值 [28] 。 在 人 工 栽 培 条 件 下 ， 防 风

Saposhnikovia divaricate (Turcz.) Schischk.植物在第

二年就出现大量植株抽薹开花的现象，这导致防风

植物的根部逐渐木质化，从而对药材的整体品质产

生显著的不良影响[29]。佟晓楠等[30]研究团队利用实

时荧光定量 PCR（RT-qPCR）技术，深入探究了甜

橙不同品种中 CsCO3、CsCO4 及 CsCO7 3 个基因

的时空特异性表达模式。其研究结果显示，上述 3

个 CO 基因在甜橙进入花期时展现出更为显著的响

应变化，这一发现强烈暗示了这 3 个基因在调控甜

橙花期发育过程中发挥着不可或缺的关键作用。 

由于甘松的的药用部位为根茎，而其开花的时

间影响其根部的发育及品质，通过调控光照时长，

能够有效的调控甘松的开花，从而达到提高其药材

的药用价值的目的。 

4.3  甘松 CO 转录因子家族参与光周期调控促进

药用部位的优质生产 

CO 基因在植物成花过程中扮演着关键角色，

它既直接又间接地促进花发育，调控植物成花的早

晚[31]。研究表明，当 Hd1mRNA 功能缺失时，长日

照条件下植物的开花会被促进，而在短日照条件下

则会被抑制,这一发现为理解植物开花调控机制提

供了新的视角[32]。胡萝卜在栽培过程中易出现早期

抽现象，这使得肉质根发生木质化，极大地影响了

胡萝卜的产量。因此，对于寒冷地区的早期胡萝卜

栽培而言，先期抽薹成为了一个亟待解决的重要问

题[33]。CO 基因在植物的光周期调控中扮演核心角

色，它能直接启动并增强下游 FTmRNA 基因的表

达，进而促进植物的抽薹开花过程[34]。随着抽薹进

程的深入，植物的生长中心由地下转移至地上，导

致根系中的营养成分被逐渐消耗，导致木质部发生

明显的纤维化。此外，次生木质部和韧皮部的面积

比例减少，木质化过程中薄壁细胞的数量也相应减

少[35]。在当归植株未进行抽薹时，其根系中的次生

韧皮部与次生木质部的面积比例大致为 2∶1。然

而，一旦进入抽薹阶段，这一比例发生了显著变化，

变为 1∶10，显示了抽薹对植物根系结构的显著影

响[36]。研究表明，马铃薯 StCO 随着光周期呈现出

显著的规律性变化，抑制马铃薯 FT 同源基因的表

达水平，进而调控马铃薯块茎的形成[37]。综上所述，

光周期的调控能够影响甘松 CO 基因的表达，其被

激活后，会直接促进下游基因 FTmRNA 的表达，从

而引起花器官的分化，与此同时，根部开始木质化。

因此，通过合理调控光周期，可实现对甘松药用部

位根茎的优质生产的控制。 

甘松 CO 转录因子家族的深入探究与挖掘仍需

进一步加强。本研究通过生物信息学的手段详细分

析甘松 CO 转录因子家族的理化性质、二级结构、

三级结构等，预测了其潜在的生物学作用及所参与

的生理机制，不仅能为甘松优质高产的栽培提供理

论依据，还为后续实验筛选和培育出更为优良的甘

松品种提供技术支撑。 
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