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药用植物转录组研究现状与展望

严志祥，罗茜，张翼冠，赵军宁
（四川省中医药转化医学中心，四川省中医药科学院转化药理与临床应用研究所；国家中医药管理

局中药质量生物评价重点研究室，四川省道地药材系统开发工程技术研究中心，中药品质评价与创新中药研究四川省重点实验室，成都
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摘要：我国是世界上药用植物种质资源最丰富的国家之一。而基于我国数千年生产和实践的道地药材是优质中药材的代名

词。研究药用植物药效相关的遗传基因，尤其是为中医临床所公认的道地药材，与保护植物种质资源、指导药材采集和生产、

揭示药效功能分子机制提供了一个新的思路。随着高通量测序技术的普及和测序成本的降低，药用植物基因转录组研究得

到了较大的发展。笔者围绕转录组学在药用植物研究中的研究现状进行综述和展望，指出了遗传资源的整合和多学科联合

研究在药用植物研究中的重要性。
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　　我国幅员辽阔，自然条件复杂，是世界上植物种质资源
最丰富的国家之一，全国已知植物约有 ２５７００种，其中很
多植物都具有药用价值。根据２０世纪８０年代的系统资源
调查发现，我国有中药材资源１２８０７种，其中药用植物资
源种类有３８３科，２３０９属，１１１４６种［１］，在中药材资源总数

中大约占８７％。《中国药典》２０１５年版收载的植物类中药
已达５００多种，其中为中医临床所公认的道地药材有 ２００
余种［２］。

对药用植物遗传资源的研究是近年来的热点，尤其是

对药用植物的转录组研究，２０１６年与 ２００６年相比，研究
文献增加了１５倍以上（７７４ｖｓ４６，图 １）。转录组是指特
定细胞或组织在某一功能状态或发育阶段下转录出来的

所有 ＲＮＡ的集合，包括非编码 ＲＮＡ和编码蛋白质的 ｍＲ
ＮＡ［３］。转录组测序技术（ＲＮＡＳｅｑ）是利用深度测序技术
进行转录组分析的新技术，能够在单核苷酸水平对任意

一个物种的整体转录活动进行检测［４］。转录组与基因组

相比，在药用植物遗传资源的研究中具有以下特点：①基
因组的组装较为复杂，成本高，而转录组在一定程度上反
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映了基因的信息，且 ＲＮＡＳｅｑ技术不需知道基因组序列
便可对任意一个物种的整体转录活动进行检测，而大多

数药用植物还缺乏基因组信息，故该技术特别适用于药

用植物遗传资源的研究。②转录组与基因组相比，还强
调了时间和空间的限制，它反映的是一套基因在不同时

空因素下的表达，而道地药材引种到不同地区种植，即使

基因背景一致，但因其基因呈现差异性表达，导致次生代

谢产物不一致，从而引起道地性差异，故转录组技术特别

适用于发现和鉴定与道地药材药效功能相关的基因及研

究基因表达的调控机制［５６］。

１　药用植物转录组研究现状
１１　研究对象的概况

近年来，随着高通量测序技术的进步，药用植物功能基

因组学研究得到了较大发展，药用植物基因组转录组的研究

团队主要集中在中国、印度、加拿大等国家，涉及包括青蒿

（Ａｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ）、丹参（Ｓａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ）、红豆杉（Ｔａｘｕｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、三七［Ｐａｎａｘｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ（Ｂｕｒｋ）ＦＨＣｈｅｎ］等诸
多药用植物功能基因研究，国内外关于药用植物的转录组研

究见表１。

图１　药用植物转录组文献数量统计图

表１　国内外代表性药用植物转录组文章信息汇总

药用植物名称　　 拉丁学名 植物分类　　　 研究团队 发表年份

银杏 Ｇｉｎｋｇｏｂｉｌｏｂａ 银杏科，银杏属 ＩｋｈｌａｓＡＫｈａｎ，ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１１［７］

红豆杉 Ｔａｘｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ 红豆杉科，红豆杉属 ＬｏｎｇｊｉａｎｇＹｕ ２０１２［８］

东北红豆杉 Ｔａｘｕｓｃｕｓｐｉｄａｔａ 红豆杉科，红豆杉属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１１［９］

小叶买麻藤 Ｇｎｅｔｕｍｐａｒｖｉｆｏｌｉｕｍ 买麻藤科，买麻藤属 ＺｅｐｉｎｇＪｉａｎｇ，ＳｈｅｎｇｑｉｎｇＳｈｉ ２０１６［１０］

七叶一枝花 ＰａｒｉｓｐｏｌｙｐｈｙｌｌａＳｍｉｔｈｖａｒｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ（Ｆｒａｎｃｈ）ＨａｎｄＭａｚｚ． 百合科，重楼属 ＳｈｅｎｇｃｈａｏＹａｎｇ ２０１６［１１］

西藏延龄草 Ｔｒｉｌｌｉｕｍｇｏｖａｎｉａｎｕｍ 藜芦科，延龄草属 ＲａｍＫｕｍａｒＳｈａｒｍａ ２０１７［１２］

铁皮石斛 ＤｅｎｄｒｏｂｉｕｍｏｆｆｉｃｉｎａｌｅＫｉｍｕｒａｅｔＭｉｇｏ（Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ） 兰科，石斛属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１３［１３］

魔芋 Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ 天南星科，魔芋属 ＹｉｎｇＤｉａｏ，ＺｈｏｎｇｌｉＨｕ ２０１３［１４］

鱼腥草 ＨｏｕｔｔｕｙｎｉａｃｏｒｄａｔａＴｈｕｎｂ 三白草科，蕺菜属 ＸｉａｎｊｉｎＷｕ ２０１４［１５］

箭叶淫羊藿 Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍｓａｇｉｔｔａｔｕｍ（ＳｉｅｂＥｔＺｕｃｃ）Ｍａｘｉｍ 小檗科，淫羊藿属 ＹｉｎｇＷａｎｇ ２０１０［１６］

凤丹 ＰａｅｏｎｉａｓｕｆｆｒｕｔｉｃｏｓａｃｖＦｅｎｇＤａｎ 芍药科，芍药属 ＬｕｑｉＨｕａｎｇ ２０１７［１７］

罂粟 Ｐａｐａｖｅｒｓｏｍｎｉｆｅｒｕｍ 罂粟科，罂粟属 ＰｒａｂｏｄｈＫｕｍａｒＴｒｉｖｅｄｉ ２０１３［１８］

博落回 ＭａｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａａｎｄＭａｃｌｅａｙａｍｉｃｒｏｃａｒｐａ 罂粟科，博落回属 ＪｉａｎｇｕｏＺｅｎｇ，ＡｎＹｕａｎＧｕｏ，
ＸｉｎｇｙａｏＸｉｏｎｇ

２０１３［１９］

萝卜 Ｒａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓ 十字花科，萝卜属 ＭａｏｔｅｎｇＬｉ ２０１３［２０］

大麻 Ｃａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａ 桑科，大麻属 ＴｉｍｏｔｈｙＲＨｕｇｈｅｓ，ＪｏｎａｔｈａｎＥ
Ｐａｇｅ

２０１１［２１］

虎杖 Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍｃｕｓｐｉｄａｔｕｍ 蓼科，虎杖属 ＨＡＯＤａＣｈｅｎｇ，ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１５［２２］

小蓼 Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍｍｉｎｕｓ 蓼科，蓼属 ＨｏｅＨａｎＧｏｈ ２０１７［２３］

白木香 Ａｑｕｉｌａｒｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ（Ｌｏｕｒ）Ｇｉｌｇ 瑞香科，沉香属 ＪｉａｎｈｅＷｅｉ ２０１２［２４］

冬瓜 Ｂｅｎｉｃａｓａｈｉｓｐｉｄａ 葫芦科，冬瓜属 ＤａｓｅｎＸｉｅ ２０１３［２５］

蒙古黄芪 ＡｓｔｒａｇａｌｕｓｍｅｍｂｒａｎａｃｅｕｓＢｇｅｖａｒｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ（Ｂｇｅ）Ｈｓｉａｏ 豆科，黄芪属 ＸｕａｎＬｉ，ＰｅｎｇＮａｎ ２０１５［２６］

岩蔷薇 Ｃｉｓｔｕｓｃｒｅｔｉｃｕｓｓｕｂｓｐｃｒｅｔｉｃｕｓ 半日花科，岩蔷薇属 ＡｎｇｅｌｏｓＫＫａｎｅｌｌｉｓ ２００８［２７］

沙棘 ＨｉｐｐｏｐｈａｅｒｈａｍｎｏｉｄｅｓＬ． 胡颓子科，沙棘属 ＰｒｉｔｉＫｒｉｓｈｎａ
ＰｒａｋａｓｈＣｈａｎｄＳｈａｒｍａ
ＰｒａｋａｓｈＣｈａｎｄＳｈａｒｍａ
ＰｒａｋａｓｈＣｈａｎｄＳｈａｒｍａ

２０１２［２８］

２０１２［２９］

２０１３［３０］

２０１４［３１］
刺毛黧豆 Ｍｕｃｕｎａｐｒｕｒｉｅｎｓ（Ｌ）ＤＣ 豆科，黧豆属 ＮＳａｔｈｙａｎａｒａｙａｎａ，ＡｓｈｌｅｙＮ．

Ｅｇａｎ
２０１７［３２］

牛大力（美丽鸡血藤）Ｃａｌｌｅｒｙａｓｐｅｃｉｏｓａ（Ｃｈａｍｐ）ＳｃＨｏｔ 豆科，崖豆藤属 ＺｈｉｙｉｎｇＬｉ ２０１６［３３］

唐古红景天 ＲｈｏｄｉｏｌａａｌｇｉｄａＬ 景天科，红景天属 ＳｈｉｌｏｎｇＣｈｅｎ ２０１４［３４］

苦参 Ｓｏｐｈｏｒａｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ 豆科，槐属 ＫａｚｕｋｉＳａｉｔｏ ２０１５［３５］

甘草 Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｕｒａｌｅｎｓｉｓ 蝶形花科，甘草属 ＡｎｄｒéＳｔｅｉｎｍｅｔｚ，
ＳｈｉＬｉｎＣｈｅｎ

２０１０［３６］

喜树 Ｃａｍｐｔｏｔｈｅｃａａｃｕｍｉｎａｔａ 蓝果树科，喜树属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１１［３７］

印度苦楝树 ＡｚａｄｉｒａｃｈｔａｉｎｄｉｃａＡＪｕｓｓ（ｎｅｅｍ） 楝科，蒜楝属 ＢｉｎａｙＰａｎｄａ ２０１２［３８］

西洋参 ＰａｎａｘｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉｕｓＬ． 五加科，人参属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ
ＤａｎＢｒｏｗｎ
ＴａｅＪｉｎＹａｎｇ

２０１０［３９］

２０１３［４０］

２０１４［４１］
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续表１
药用植物名称　　 拉丁学名 植物分类　　　 研究团队 发表年份

三七 Ｐａｎａｘｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ（Ｂｕｒｋ）ＦＨＣｈｅｎ 五加科，有参属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１１［４２］

柴胡 Ｒａｄｉｘｂｕｐｌｅｕｒｉ 伞形科，柴胡属 ＪｉａｎｈｅＷｅｉ，ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ ２０１５［４３］

当归 Ａｎｇｅｌｉｃａｓｉｎｅｎｓｉｓ 伞形科，当归属 ＬｉｌｉＮｉｕ ２０１７［４４］

睡茄 Ｗｉｔｈａｎｉａｓｏｍｎｉｆｅｒａ 茄科，睡茄属 ＰａｒｕｌＧｕｐｔａ ２０１５［４５］

酸浆果 Ｐｈｙｓａｌｉｓｐｅｒｕｖｉａｎａ 茄科，酸浆属 ＬｅｏｎａｒｄｏＭａｒｉｏＲａｍíｒｅｚ ２０１２［４６］

枸杞 Ｌｙｃｉｕｍｃｈｉｎｅｎｓｅ 茄科，枸杞属 ＹｉｎｇＷａｎｇ ２０１５［４７］

胡黄连 ＰｉｃｒｏｒｈｉｚａｋｕｒｒｏｏａＲｏｙｌｅｅｘＢｅｎｔｈ 玄参科，胡黄连属 ＲａｖｉＳｈａｎｋａｒ，ＳａｎｊａｙＫｕｍａｒ ２０１２［４８］

地黄 Ｒｅｈｍａｎｎｉａｇｌｕｔｉｎｏｓａ 玄参科，地黄属 ＸｉａｎｅｎＬｉ
ＦｅｎｇｑｉｎｇＷａｎｇ

２０１２［４９］

２０１７［５０］

毛地黄 Ｄｉｇｉｔａｌｉｓｐｕｒｐｕｒｅａ 玄参科，毛地黄属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ，ＳｈａｎｆａＬｕ ２０１２［５１］

洋车前子 Ｐｌａｎｔａｇｏｏｖａｔａ 车前科，车前属 ＳａｎｊａｎａＫａｕｌ ２０１６［５２］

红花 ＣａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓＬ 菊科，红花属 ＳｈａｎｇｑｉｎＨｕ ２０１２［５３］

丹参 Ｓａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ 唇形科，鼠尾草属 ＳｈｉｌｉｎＣｈｅｎ
ＷａｎｇＺｈｅｚｈｉ
ＣｈａｎｇｑｉｎｇＹａｎｇ
ＸｉｕＪｉｅＷａｎｇ，ＲｅｕｂｅｎＪＰｅｔｅｒｓ，
ＬｕｑｉＨｕａｎｇ
ＸｉｎｇｆｅｎｇＬｉ

２０１０［５４］

２０１１［５５］

２０１３［５６］
２０１４［５７］

２０１７［５８］
穿心莲 Ａｎｄｒｏｇｒａｐｈｉｓｐａｎｉｃｕｌａｔａ 爵床科，穿心莲属 ＤａｓｈａｖａｎｔｈａＲＶｕｄｅｍ ２０１６［５９］

贯叶连翘 Ｈｙｐｅｒｉｃｕｍｐｅｒｆｏｒａｔｕｍ 藤黄科，金丝桃属 ＺｈｅｚｈｉＷａｎｇ ２０１２［６０］

牛角瓜 ＣａｌｏｔｒｏｐｉｓｐｒｏｃｅｒａＲＢｒ 萝雐科，牛角瓜属 ＰａｈｎＳｈｉｃｋＣｈａｎｇ ２０１５［６１］

川西獐牙菜 ＳｗｅｒｔｉａｍｕｓｓｏｔｉｉＦｒａｎｃｈ 龙胆科，獐牙菜属 ＹｕｅＬｉｕ，ＹｉＷａｎｇ ２０１７［６２］

龙胆草 Ｇｅｎｔｉａｎａｒｉｇｅｓｃｅｎｓ 龙胆科，龙胆属 ＹｕａｎｚｈｏｎｇＷａｎｇ ２０１５［６３］

　　另一方面，药用植物的研究存在极大的不均衡发展状
况。我们将《中国药典》２０１５年版中所涉及的药用植物，
通过各药用植物的拉丁学名和 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ为关键词，
在 Ｐｕｂｍｅｄ上进行文献检索，有些药用植物的转录组研究
的文献较多，功能基因及次级代谢产物的生物合成途径

研究得较为深入，例如人参、丹参、椒、蓖麻等药用植物出

现的转录组文章有数十篇甚至百篇，而例如山楂、川贝

母、川芎、天山雪莲、天冬、天麻、五味子、温郁金、枸杞、半

夏、决明、何首乌、苦参等药用植物仅有 １～５篇，而有转
录组数据的药用植物的品种数量不到百种，与现存有记

录的万种药用植物品种相比仍存在巨大的数据生产空

间，可以说药用植物的遗传数据研究还处于原始积累

阶段。

１２　研究方向的概况
受限于药用植物的遗传资源的匮乏，当前的转录组研究

成果集中在几个主要方向（图２）。
一个药用植物物种或品种的研究往往经历两个主要的

过程，其一为数据生产阶段，人类第一次全面解码该物种的

遗传信息，以基因组和转录组数据生产为主，由少数课题组

率先公布遗传框架图和主要的基因预测结果，其他研究者的

后续研究则需要参考遗传框架图和基因功能信息；其二是数

据挖掘阶段，大量的相近品种、个体的遗传信息得以测序，为

实现特定目的，大量的实验设计和数据挖掘围绕该物种进行

中，文献举例如下。

１２１　转录组测序结果报告　多数药用植物尚未获得遗传
信息，各种药用植物在首次进行转录组测序后在 ＮＣＢＩ上公
布测序结果报告，为该药用植物的遗传信息提供数据基础。

例：木橘（Ａｅｇｌｅｍａｒｍｅｌｏｓ）是一种重要的药用植物，许多药用
成分都是从叶片中鉴定出来的，具有抗糖尿病、抗炎、抗微生

物、抗脂质和保肝活性等作用，但转录组信息未见报道。

Ｋａｕｓｈｉｋａ等［６４］利用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ２５００平台首次获得了木橘
叶片的转录组数据，共获得１１５９２ｍｉｌｌｉｏｎ高质量 ｒｅａｄｓ，２００
ｂｐ及以上长度的转录本将用于进一步分析，木橘叶片样品共
产生了１３３６１６份三位一体的转录本，聚集在４６３４５份 ｕｎｉ
ｇｅｎｅｓ中，ＧＣ所占的百分比为４０５０％。分析表明，在被调查
的１４４０个植物核心基因中，有１３７１个（９５２１％）完全或部
分存在，而每个基因的邻位基因平均数量为 ２０３个，且有
６４３３％的基因存在一个以上的邻位基因，为木橘的遗传信
息奠定数据基础。山茱萸（Ｃｏｒｎｕｓｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ）是我国等东亚
国家数千年来广泛用于治疗肝肾心血管疾病和频繁排尿等

疾病的药用植物之一，但其遗传学及分子生物学研究尚不深

入，这阻碍了其代谢分子机制研究及有效利用。Ｈｏｕ等［６５］利

用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ４０００平台获得了山茱萸的叶片和果实组织
转录组信息，从叶片和果实中分别捕获５７９５４１３４和６０９７１
６５２条 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ（ＧｅｎＢａｎｋｎｕｍｂｅｒＳＲＰ１１５４４０）。这两个文
库的 ｒｅａｄｓ被组装成５６３９２个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ，平均长度为８５６个
ｂｐ。其中，４１１４６个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ与 ＮＣＢＩ非冗余蛋白数据库中
的序列相匹配。ＧＯ数据库分析，有２４３３６个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ参与
生物过程（约占８３２６％）、细胞组成（约占５３５８％）和分子
功能（８３９３％）。此外，由ＫＯＧ数据库对１０８０８个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
进行 ＫＯＧ功能分类。通过对 ＫＥＧＧｐａｔｈｗａｙ数据库的检索
发现，１８４３５个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ被映射到３７１个 ＫＥＧＧｐａｔｈｗａｙ，此
次山茱萸转录组数据为解析遗传信息、分子机制研究奠定

基础。
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图２　药用植物转录组分析研究的整体思路

１２２　基于转录组数据开发分子标记　简单重复序列
（Ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）标记具有多态性高、易检测、重
复性好、无放射、共显性、覆盖面广、操作简单等优点，已在基

因定位、遗传多样性分析、ＤＮＡ指纹图谱的构建、分子标记辅
助育种等方面得到广泛应用。与传统的随机基因组微卫星

标记相比，基于基因的微卫星标记物更受欢迎，因为快速而

廉价的隔离方法和它们的跨物种可移植性。运用转录组序

列开发ＳＳＲ标记可帮助提供更多的信息，能够提高遗传多样
性和分子标记辅助育种研究的精准性［６６］。Ｚｅｎｇ等［１６］用４５４
ｇｓｆｌｘ焦磷酸测序技术对箭叶淫羊藿（Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍｓａｇｉｔｔａｔｕｍ）
的ｃＤＮＡｓ进行测序。从 ＥＳＴ数据集确定总共有 ２８１０个
ＥＳＴＳＳＲｓ，随机选择３２个 ＥＳＴＳＳＲｓ及合成引物对，测试其
在５２种淫羊藿中的可转移性。在引物设计得当的２１对引
物中，有１８对引物对（８５７％）可以成功转移到淫羊藿物种，
其中１６个具有较高的遗传多样性，在理论上，２８１０个中的
５６２％（１８／３２），即约１５８０个 ＥＳＴＳＳＲｓ标记物适用于淫羊
藿属内遗传研究。Ｌｕｏ等［４１］采用４５４焦磷酸测序技术对三
七（Ｐａｎａｘｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ）进行了转录组测序，获得了三萜皂苷
生物合成的候选基因，包括 ＣＹＰ４５０ｓ和 ＵＧＴｓ，同时共有 ２
７７２个简单重复序列（ＳＳＲ）被确定，ＳＳＲｓ的鉴定为三七的分
子育种和遗传学应用提供了大量的分子标记信息。Ｚｈｅｎｇ
等［１４］使用转录组测序在魔芋属（Ａｍｏｒｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ）中发现了
１０７５４个ＳＳＲ标记，在２５个个体中成功验证了１７７个多态标
记，此研究中开发的大量遗传标记物应有助于研究魔芋属的

遗传多样性和种质特性。

１２３　基于转录组数据分析关键成分的含量变化　药用
植物的关键成分是药效发挥的主要来源，一直是医药学家

重点关注的研究对象，通过转录组可以测定植物不同组织、

不同时期、不同地区样本之间关键基因的表达差异，以此更

加有效地指导选择样本的采摘、选择及分子育种等。印度

藏茴香［Ｔｒａｃｈｙｓｐｅｒｍｕｍａｍｍｉ（Ｌ．）］的有效成分麝香草酚是
一种单萜类化合物，具有抗真菌、抗菌、抗病毒、抗炎等多种

生物活性。Ｈｏｗｙｚｅｈ等［６７］通过转录组检测出萜类生物合成

通路中间阶段的基因编码酶，分析发现，两种印度藏茴香品

种的４个花序组织之间存在大量的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ存在差异表
达，同时还发现编码脱氢酶、转录因子、细胞色素 Ｐ４５０ｓ的
ｕｎｉｇｅｎｅｓ差异表达，可能与印度藏茴香萜类化合物多样性有

关，此次测序数据有助于印度藏茴香功能性育种的发展。

银杏（Ｇｉｎｋｇｏｂｉｌｏｂａ）俗称活化石，其叶片是黄酮类化合物的
主要来源，采摘收获的时间对化合物提取优化起着重要作

用。Ｎｉ等［６８］对正午采摘和午夜采摘的两种银杏叶进行转

录组分析发现，参与黄酮类生物合成的每一步骤的基因在

午夜时间大概率表达量下调，并通过 ＲｅａｌｔｉｍｅＰＣＲ进行验
证。对两个时段的银杏叶黄酮类化合物进行含量测定，午

夜时间总黄酮类化合物含量下降，进一步分析，其中大多数

成分的含量呈现不同程度的下降，这项研究发现昼夜节律

对银杏黄酮类化合物的含量有一定影响，为优化采摘时间

提供数据基础。

１２４　非生物胁迫下的转录组变化　通过对比药用植物正
常植株和非生物胁迫下的植株之间的基因表达差异，有助于

发现耐受胁迫的应激反应基因。青蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ）是抗
疟疾化合物青蒿素的植物来源，但青蒿素合成的含量有限。

为了探究不同非生物胁迫条件下青蒿素含量的变化，Ｖａｓｈ
ｉｓｔｈ等［６９］通过对４种非生物胁迫条件（高盐、寒冷、干旱、水
涝）下的青蒿植株与正常植株进行含量对比发现，除干旱外，

所有胁迫条件下青蒿素含量均有所增加。对各条件下的植

株进行转录组测序，分别得到８９３６２份（正常植株）、８１３２８
份（高盐）、７６３３７份（寒冷）、９０４７０份（干旱）和９６４９３份
（水涝）转录本，应激基因在应激条件表现出上调或排他表

达，并发现应激条件下的转录因子的变化，为青蒿多重非生

物胁迫相关基因的功能研究和多重耐受性的潜在候选基因、

应激耐受机制研究提供了新的方向。

１２５　基于转录组数据研究药效功能相关的代谢通路　许
多药用植物的活性成分是其次生代谢产物，一个基因的表达

会受到其他基因的影响，同时也会对其他基因的表达产生一

定的影响，几者相互关联，相互作用，形成基因表达调控网

络。通过转录组测序后的海量基因数据，可有助于挖掘代谢

途径数据库及代谢网络，为及时发现未知的酶提供助力。美

国人参（西洋参）（ＰａｎａｘｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉｕｓＬ．）是世界上使用最广
泛的草药之一，其主要的生物活性成分是三萜皂苷，即人参

皂苷。然而，人们对西洋参中的人参皂苷的生物合成知之甚

少，特别是在这一途径的晚期。Ｓｕｎ等［３９］对西洋参转录组数

据进行分析，发现了所有与人参皂苷合成相关的酶，均从乙

酰辅酶ａ通过异戊二烯途径开始。为了促进对喜马拉雅山
·６１５· ＣｈｉｎＰｈａｒｍＪ，２０１９Ａｐｒｉｌ，Ｖｏｌ５４Ｎｏ７　　　　 　　　　　　　　　 中国药学杂志２０１９年４月第５４卷第７期



脉上的一种濒临灭绝的药用草本植物———西藏延龄草（Ｔｒｉｌ
ｌｉｕｍｇｏｖａｎｉａｎｕｍ）的重要基因和药物重要生物合成途径的调
控机制的基本了解，Ｓｉｎｇｈ等［１２］对西藏延龄草的首次空间转

录组测序进行了研究，发现了甾体皂苷生物合成及其他次生

代谢途径中包含的基因，包括ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ、类胡萝卜素、双
萜类、类黄酮、苯丙类、甾类和萜类化合物的生物合成相关基

因，以及重要的 ＴＦ家族（ｂＨＬＨ、ＭＹＢ相关、ＮＡＣ、ＦＡＲ１、ｂＺ
ＩＰ、Ｂ３、ＷＲＫＹ）。
１２６　药用植物功能基因的挖掘　药用植物功能基因的研
究，主要是为了发现药用植物天然活性成分合成功能基因及

其表达规律，确定有效药用活性成分的生物合成途径，了解

其调控机制，并将所得的序列信息用于品种鉴定、资源保护

和扩大、种质繁育等多个方面。通过转录组学研究可以筛选

与药用活性成分相关的功能基因以及关键酶基因，对药用植

物活性成分研究与高效利用具有重要的理论和实践意义。

Ｃｈｅｎ等［２６］利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ２０００平台对３个不同的蒙古
黄芪［ＡｓｔｒａｇａｌｕｓｍｅｍｂｒａｎａｃｅｕｓＢｇｅｖａｒｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ（Ｂｇｅ．）
Ｈｓｉａｏ］组织进行 ＲＮＡ测序，发现与异丙氨酸和三萜皂苷的
生物合成相关的基因。涉及三萜皂苷生物合成的ＭＶＡ和非
ＭＶＡ通路中的基因在３个检测组织中均有差异表达。Ｙａｎｇ
等［５６］使用４５４ＧＳＦＬＫ焦磷酸测序平台对丹参（Ｓａｌｖｉａｍｉｌｔｉ
ｏｒｒｈｉｚａＢｕｎｇｅ）的根和叶组织进行转录组分析，鉴定出了 ２
６８３个在跟中高度表达的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ，其中包括丹参素生物合
成早期的编码酶基因，如柯巴基二磷酸合成酶（ＳｍＣＰＳ），类
贝壳杉烯合酶（ＳｍＫＳＬ）和ＣＹＰ７６ＡＨ１。

２　药用植物转录组研究展望
药用植物是植物中被人为定义出来的一类植物，并不

是基于科学定义的分类法。植物为了抵抗昆虫、真菌、食草

动物的侵害，会产生各种化学物质保护自己，这些化学物质

有些成为治疗人类疾病的药物有效成分，这些植物就可作

为药用植物。全世界的植物约有 ２７万种［７０］，高等植物约

２５万种，经学者调查，其中１７％具有药用潜能［７１］。在植物

界中，除了一些模式植物研究资源很丰富以外，大部分的植

物遗传资源相对较少，而药用植物相关的遗传资源更少。

因此，研究药用植物，除了方法体系需要参考植物界研究的

经典方法外，在数据和知识层面也需要利用植物界已有的

成果。２００９年美国、加拿大和中国等科学家联合发起的千
种植物转录组计划（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｏｎｅｋｐｃｏｍ／）计划完成 １
０００种植物的转录组测序［７２］，覆盖了大部分的植物科级分

类，是迄今为止最大规模的植物遗传资源计划，截止到

２０１８年１０月该计划已完成１４００余种植物的转录组数据
测序、归档和分析工作。充分利用植物遗传资源大数据可

以有效补充现有药用植物遗传资源的数据积累，而且药用

植物只有与植物界的遗传资源进行对比参照研究才能在更

大的视野层面上有新的发现。

基因组、转录组等遗传数据与代谢、蛋白质数据的联合

分析逐渐在科学研究中成为新的实验设计和数据分析模式，

而与资源普查数据、生长所处地理环境数据的综合分析将是

未来更全面理解药用植物特性的必然选择，基于现代统计

学、机器学习的数据分析技术为海量、多层次的数据分析提

供了技术可能性，将现代的 ＩＴ架构和互联网技术应用到药
用植物遗传数据共享和合作研究中将会为本领域的研究带

来思想碰撞和新的研究模式。在药用植物领域中，“道地药

材”这一概念非常重要而又颇多争议。我国的药用植物有

１１１４６种［１］，其中道地药材约２００余种，道地药材的用量占
中药材总量的８０％［２］，说明道地药材已经成为中药行业中

非常重要的一部分。道地药材之所以药效较非道地药材更

好而被各医家推崇，除了生产技术、临床选择、文化传播、市

场交通、社会政治等因素外，遗传变异和自然选择是道地药

材形成的原因，换言之，道地药材的形成是特定的基因型，在

特定的生境下受到复杂的调控，导致某些代谢过程的关键酶

基因的表达产生了时空差异的产物［７３］。通过分析和总结，

黄璐琦提出“道地药材的道地性越明显，其基因特化越明显”

的假说来阐释道地药材的形成机制［７４］。道地药材的研究是

十分典型的需要结合遗传、代谢、环境等数据进行综合分析

的领域，而如此复杂的研究课题和数据构成，将更多的依赖

于多学科的专家联合贡献，甚至在同一套数据基础上给出不

同角度的解释。

随着生物大数据生产的规模化，机器学习等数据分析

技术的应用，现代的生命科学研究已经进入大数据整合、多

学科联合的时代，“药用植物遗传数据资源平台”是切合时

代发展的需求。遗传数据资源共享平台需全面整合药用植

物的样本采集数据，样本实验数据，图片资源及遗传分析数

据等，并开发基于药用植物遗传资源数据的服务，开发快捷

的数据查询、检索、数据上传和下载功能，建立数据全面、界

面优良、使用便捷、系统稳定的药用植物资源和数据资源共

享平台。为未来所有药用植物转录组资源研究者开放数据

上传和使用通道。我们给出该平台的架构示意图供读者参

考（图３）。
综上所述，转录组测序能够全面揭示生物个体基因在特

定时期和特定组织的表达情况，在分子标记、代谢物含量监

控、功能基因的挖掘、药用植物活性成分的生物合成与调控、

探索药材道地性分子机制方面提供了新的思路和方法。但

是目前的药用植物遗传信息研究均是关注于单种或相近的

少数几种药用植物，所用的数据仅为基因数据或联合代谢部

分数据，而数据的共享、复用、联合等均未普遍涉及。我们

　　　　

图３　中草药数据资源平台示意图
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提出药用植物转录组分析的未来趋势在于大数据、多层次

数据、多学科专家的联合，在基础的技术实现层面需要构建

药用植物遗传数据资源平台，作为整体的数据存储和分析

的集中地，也作为多学科专家掌握数据权限和建立共享合

作模式的平台，为全球药用植物研究者提供前所未有的基

础资源，将极大的促进药用植物药用活性成分、生物合成途

径和基因调控等的纵向研究，以及药用植物的科研产出最

大化，同时为提升我国的药用植物研究和经济发展打下坚

实的基础，并将进一步奠定中国药用植物研究的国际地位。
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［２］　ＳｔａｔｅＡｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎｏｆＴｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅＭｅｄｉｃｉｎｅｏｆｔｈｅＰｅｏ
ｐｌｅ′ｓＲｅｐｕｂｌｉｃｏｆＣｈｉｎａＱ＆ａ４１５０，ｏｕｔｌｉｎｅｏｆｓｔｒａｔｅｇｉｃｐｌａｎｎｉｎｇ
ｆｏｒｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎｅ（２０１６２０３０）
［ＥＢ／ＯＬ］．Ｐｅｋｉｎｇ，２０１７，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｓａｔｃｍｇｏｖｃｎ／ｆａｊｉａｎｓｉ
／ｚｈｅｎｇｃｅｗｅｎｊｉａｎ／２０１８０３２４／２４７６ｈｔｍｌ．

［３］　ＣＯＳＴＡＶ，ＡＮＧＥＬＩＮＩＣ，ＦＥＩＳＩＤ，ｅｔａｌ．Ｕｎｃｏｖｅｒｉｎｇｔｈｅｃｏｍ
ｐｌｅｘｉｔｙｏｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｗｉｔｈＲＮＡＳｅｑ［Ｊ］．ＪＢｉｏｍｅｄＢｉｏｔｅｃｈｎ
ｏｌ，２０１０：８５３９１６．

［４］　ＷＡＮＧＺ，ＭＡＲＫＧ，ＭＩＣＨＡＥＬＳ．ＲＮＡＳｅｑ：ａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｏｏｌ
ｆｏｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｍｉｃｓ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧｅｎｅｔ，２００８，１０：５７６３．

［５］　ＷＡＮＧＺ，ＧＥＲＳＴＥＩＮＭ，ＳＮＹＤＥＲＭ，ｅｔａｌ．ＲＮＡＳｅｑ：ａｒｅｖｏ
ｌｕｔｉｏｎａｒｙｔｏｏｌｆｏｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧｅｎｅｔ，２００９，１０
（１）：５７６３．

［６］　ＨＵＡＮＧＣ，ＷＵＭＨ，ＬＩＧＹ．Ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔａｎｄａｄｖａｎｃｅｉｎｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓｏｆｎａｓｏｐｈａｒｙｎｇｅａｌｃａｒｃｉｎｏｍａ［Ｊ］．ＰｒｏｇＢｉｏｃｈｅｍＢｉｏ
ｐｈｙｓ（生物化学与生物物理进展），２００７，３４（１１）：１１２９１１３５．

［７］　ＬＩＮＸＨ，ＺＨＡＮＧＪ，ＬＩＹ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｏｍｉｃｓｏｆａｌｉｖｉｎｇ
ｆｏｓｓｉｌｔｒｅｅ，Ｇｉｎｋｇｏ，ｂａｓｅｄｏｎｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌ
ｏｇｙ［Ｊ］．ＰｈｙｓｉｏｌＰｌａｎｔａｒｕｍ，２０１１，１４３（３）：２０７２１８

［８］　ＬＩＳＴ，ＺＨＡＮＧＰ，ＺＨＡＮＧＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｐｒｏｆｉｌｅｏｆ
Ｔａｘｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓｃｅｌｌｓｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｍｅｔｈｙｌｊａｓｍｏｎａｔｅ［Ｊ］．ＢＭＣ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，１３：２９５．

［９］　ＷＵＱ，ＳＵＮＣ，ＬＵＯＨＭ，ｅｔａｌ．ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＴａｘ
ｕｓｃｕｓｐｉｄａｔａｎｅｅｄｌｅｓｂａｓｅｄｏｎ４５４ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ
Ｍｅｄ，２０１１，７７（４）：３９４４００．

［１０］　ＤＥＮＧＮ，ＣＨＡＮＧＥＭ，ＬＩＭＨ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｃｈａｒａｃ
ｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＧｎｅｔｕｍｐａｒｖｉｆｏｌｉｕｍｒｅｖｅａｌｓｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄ
ｉｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓｏｆｆｌａｖｏｎｏｉｄｓａｎｄｓｔｉｌ
ｂｅｎｏｉｄｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｌａｎｔＳｃｉ，２０１６，７：１７４．

［１１］　ＬＩＵＴ，ＬＩＸＸ，ＸＩＥＳＱ，ｅｔａｌ．ＲＮＡｓｅｑａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰａｒｉｓ
ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａｖａｒ．ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓｒｏｏｔｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓｆｏｒ
ｓａｐｏｎｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１６，３８（３）：１６３１７０．

［１２］　ＳＩＮＧＨＰ，ＳＩＮＧＨＧ，ＢＨＡＮＤＡＷＡＴＡ，ｅｔａｌ．Ｓｐａｔｉａｌｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｓｏｆｋｅｙｇｅｎｅ（ｓ）ｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｓｔｅｒｏｉｄ
ａｌｓａｐｏｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎｍｅｄｉｃｉｎａｌｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｈｅｒｂＴｒｉｌｌｉｕｍ
ｇｏｖａｎｉａｎｕｍ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１７，７：４５２９５．

［１３］　ＧＵＯＸ，ＬＩＹ，ＬＩＣＦ，ｅｔａｌ．ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＤｅｎｄｒｏｂｉｕｍｏｆｆｉｃｉ
ｎａｌｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｒｅｖｅａｌｓｐｕｔａｔｉｖｅａｌｋａｌｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｇｅｎｅｓａｎｄ
ｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１３，５２７（１）：１３１１３８．

［１４］　ＺＨＥＮＧＸＦ，ＰＡＮＣ，ＤＩＡＯＹ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｍｉｃｒｏｓａｔ
ｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｂｙｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｉｎｔｗｏｓｐｅｃｉｅｓｏｆＡｍｏｒ
ｐｈｏｐｈａｌｌｕｓ（Ａｒａｃｅａｅ）［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１３，１４：４９０．

［１５］　ＷＥＩＬ，ＬＩＳＨ，ＬＩＵＳＧ，ｅｔａｌ．ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＨｏｕｔ
ｔｕｙｎｉａｃｏｒｄａｔａＴｈｕｎｂ．ｂｙｉｌｌｕｍｉｎａｐａｉｒｅｄｅｎｄＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｎｄＳＳＲｍａｒｋｅｒｄｉｓｃｏｖｅｒｙ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１４，９（１）：ｅ８４１０５．

［１６］　ＺＥＮＧＳＨ，ＸＩＡＯＧ，ＧＵＯＪ，ｅｔａｌ．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａＥＳＴｄａｔａ
ｓｅｔａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＥＳＴＳＳＲｓｉｎａｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅｍｅ
ｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔ，Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍｓａｇｉｔｔａｔｕｍ（ＳｉｅｂＥｔＺｕｃｃ）Ｍａｘｉｍ
［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１０，１１：９４．

［１７］　ＸＩＥＤＭ，ＹＵＮＪ，ＨＵＡＮＧＬＱ，ｅｔａｌ．Ｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎ
ｃｉｎｇａｎｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｒｏｏｔｂａｒｋｆｒｏｍＰａｅｏｎｉａｓｕｆｆｒｕｔｉ
ｃｏｓａｃｖＦｅｎｇＤａｎ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪＣｈｉｎＭａｔｅｒＭｅｄ（中国中药杂
志），２０１７，４２（５）：２９５４２９６１．

［１８］　ＰＡＴＨＡＫＳ，ＬＡＫＨＷＡＮＩＤ，ＧＵＰＴＡＰ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇｈｉｇｈｐａｐａｖｅｒｉｎｅｍｕｔａｎｔｏｆＰａｐａｖｅｒｓｏｍｎｉｆｅ
ｒｕｍｒｅｖｅａｌｓｐａｔｈｗａｙａｎｄｕｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄｓｔｅｐｓｏｆｐａｐａｖｅｒｉｎｅｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，８（５）：ｅ６５６２２．

［１９］　ＺＥＮＧＪＧ，ＬＩＵＹＳ，ＬＩＵＷ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎｏｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ，
ｐｒｏｔｅｏｍｅａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｄａｔａｒｅｖｅａｌｓｔｈｅａｌｋａｌｏｉｄｓｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎ
ＭａｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａａｎｄＭａｃｌｅａｙａｍｉｃｒｏｃａｒｐａ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１３，８（１）：ｅ５３４０９．

［２０］　ＺＨＡＮＧＬＢ，ＪＩＡＨＢ，ＹＩＮＹＴ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆｌｅａｆｔｉｓｓｕｅｏｆＲａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓｂｙＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＰＬｏＳ
Ｏｎｅ，２０１３，８（１１）：ｅ８０３５０．

［２１］　ＢＡＫＥＬＨＶ，ＳＴＯＵＴＪＭ，ＣＯＴＥＡＧ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅ
ａｎｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆＣａｎｎａｂｉｓｓａｔｉｖａ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌ，２０１１，１２
（１０）：Ｒ１０２．

［２２］　ＨＡＯＤＣ，ＭＡＰ，ＭＵＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ｒｏｏｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆａｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＰｏｌｙｇｏ
ｎｕｍｃｕｓｐｉｄａｔｕｍ［Ｊ］．ＳｃｉＣｈｉｎａＬｉｆｅＳｃｉ，２０１２，５５（５）：４５２４６６．

［２３］　ＬＯＫＥＫＫ，ＲＡＨＮＡＭＡＩＥＴＡＪＡＤＯＤＲ，ＹＥＯＨＣＣ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｏｌｙｇｏｎｕｍｍｉｎｕｓｒｅｖｅａｌｓｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓｏｆｐｈｅｎｙｌｐｒｏ
ｐａｎｏｉｄｓａｎｄｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ［Ｊ］．ＰｅｅｒＪ，２０１７，５：ｅ２９３８．

［２４］　ＺＨＡＮＧＺ，ＧＡＯＺＨ，ＷＥＩＪＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｍｅｃｈａｎｉｃａｌｗｏｕｎｄ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆｔｈｒｅｅｙｅａｒｏｌｄＡｑｕｉｌａｒｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈａｒｍ
Ｓｉｎ（药学学报），２０１２，４７（８）：１１０６１１１０．

［２５］　ＪＩＡＮＧＢ，ＸＩＥＤＳ，ＬＩＵＷ Ｒ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏａｓｓｅｍｂｌｙａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ，ａｎｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＳＳＲ
ｍａｒｋｅｒｓｉｎｗａｘｇｏｕｒｄ（Ｂｅｎｉｃａｓａｈｉｓｐｉｄａ）［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，
８（８）：ｅ７１０５４．

［２６］　ＣＨＥＮＪ，ＷＵＸＴ，ＸＵＹＱ，ｅｔａｌ．Ｇｌｏｂａｌｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｐｒｏｆｉｌｅｓｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｓｉｎｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｈｅｒｂＡｓｔｒａｇａｌｕｓｍｅｍ
ｂｒａｎａｃｅｕｓＢｇｅ．ｖａｒ．ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ（Ｂｇｅ．）Ｈｓｉａｏ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅ
ｎｏｍｉｃｓ，２０１５，１６（７）：Ｓ１５．

［２７］　ＦＡＬＡＲＡＶ，ＦＯＴＯＰＯＵＬＯＳＶ，ＭＡＲＧＡＲＩＴＩＳＴ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓａｐｐｒｏａｃｈｅｓｆｏｒｔｈｅｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆｔｒｉｃｈｏｍｅｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｇｅｎｅｓｆｒｏｍｔｈｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＣｉｓｔｕｓｃｒｅｔｉｃｕｓｓｕｂｓｐ．ｃｒｅｔｉｃｕｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔＭｏｌＢｉｏｌ，２００８，６８（６）：６３３６５１．

［２８］　ＦＡＴＩＭＡＴ，ＳＮＹＤＥＲＣＬ，ＳＣＨＲＯＥＤＥＲＷ Ｒ，ｅｔａｌ．Ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇｓｅａｂｕｃｋｔｈｏｒｎ（Ｈｉｐｐｏｐｈａｅｒｈａｍ
ｎｏｉｄｅｓＬ．）ｂｅｒｒｙａｎｄｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆｔｈｅｍａｔｕｒｅｓｅｅｄ［Ｊ］．
ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（４）：ｅ３４０９９．

［２９］　ＳＨＡＲＭＡＰＣ，ＪＡＩＮＡ，ＣＨＡＵＤＨＡＲＹＳＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌ
ｙｓｉｓｉｎｓｅａｂｕｃｋｔｈｏｒｎ（ＨｉｐｐｏｐｈａｅｒｈａｍｎｏｉｄｅｓＬ．），ａｍｅｄｉｃｉｎａｌｌｙ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔｐｌａｎｔ［Ｃ］．Ｂａｎｇｋｏｋ（Ｔｈａｉｌａｎｄ）：ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｎｆｅｒ
ｅｎｃｅｏｎＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌａｎｄＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２：２１２４．

［３０］　ＧＨＡＮＧＡＬＲ，ＣＨＡＵＤＨＡＲＹＳ，ＪＡＩＮＭ，ｅｔａｌ．Ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｏｆ
ｄｅｎｏｖｏｓｈｏｒｔｒｅａｄａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｓｅａｂｕｃｋｔｈｏｒｎ（Ｈｉｐｐｏｐｈａｅｒｈａｍ
ｎｏｉｄｅｓＬ）ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，８（８）：ｅ７２５１６．

·８１５· ＣｈｉｎＰｈａｒｍＪ，２０１９Ａｐｒｉｌ，Ｖｏｌ５４Ｎｏ７　　　　 　　　　　　　　　 中国药学杂志２０１９年４月第５４卷第７期



［３１］　ＪＡＩＮＡ，ＣＨＡＵＤＨＡＲＹＳ，ＳＨＡＲＭＡＰＣＭｉｎｉｎｇｏｆｍｉｃｒｏｓａｔｅｌ
ｌｉｔｅｓｕｓｉｎｇｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｓｅａｂｕｃｋｔｈｏｒｎ（Ｈｉｐｐｏ
ｐｈａｅｒｈａｍｎｏｉｄｅｓＬ）ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ［Ｊ］．ＰｈｙｓｉｏｌＭｏｌＢｉｏｌＰｌａｎｔｓ，
２０１４，２０（１）：１１５１２３．

［３２］　ＳＡＴＨＹＡＮＡＲＡＹＡＮＡＮ，ＰＩＴＴＡＬＡＲＫ，ＴＲＩＰＡＴＨＩＰＫ，ｅｔａｌ．
ＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｒｅｓｏｕｒｃｅｓｆｏｒｔｈｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｌｅｇｕｍｅＭｕｃｕｎａｐｒｕ
ｒｉｅｎｓ：ｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｓｓｅｍｂｌｙ，ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ，ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ａｎｄｖａｌｉｄａｔｉｏｎｏｆＥＳＴＳＳＲｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１７，
１８（１）：４０９．

［３３］　ＸＵＬ，ＷＡＮＧＪＢ，ＬＥＩＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｔｏｒ
ａｇｅｒｏｏｔｓａｎｄｆｉｂｒｏｕｓｒｏｏｔｓｏｆｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｍｅｄｉｃｉｎａｌｈｅｒｂＣａｌｌｅ
ｒｙａｓｐｅｃｉｏｓａ（Ｃｈａｍｐ．）ＳｃＨｏｔ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１６，１１（８）：
ｅ０１６０３３８．

［３４］　ＺＨＡＮＧＦＱ，ＧＡＯＱＢ，ＫＨＡＮＧ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄａｎｄｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄｔｉｓｓｕｅｓｏｆＲｈｏｄｉｏｌａ
ａｌｇｉｄａ，ａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｅｔｈｎｏｍｅｄｉｃｉｎａｌｈｅｒｂｅｎｄｅｍｉｃｔｏｔｈｅＱｉｎｇ
ｈａｉＴｉｂｅｔａｎＰｌａｔｅａｕ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１４，５５３（２）：９０９７．

［３５］　ＨＡＮＲＣ，ＴＡＫＡＨＡＳＨＩＨ，ＮＡＫＡＭＵＲＡＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｎｉｎｅｔｉｓｓｕｅｓｔｏｄｉｓｃｏｖｅｒｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅｂｉ
ｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆａｃｔｉｖｅｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓｉｎＳｏｐｈｏｒａｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｌ
ＰｈａｒｍＢｕｌｌ，２０１５，３８：８７６８８３．

［３６］　ＬＩＹ，ＬＵＯＨＭ，ＳＵＮＣ，ｅｔａｌ．ＥＳＴａｎａｌｙｓｉｓｒｅｖｅａｌｓｐｕｔａｔｉｖｅ
ｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，
２０１０，１１：２６８．

［３７］　ＳＵＮＹＺ，ＬＵＯＨＭ，ＬＩＹ，ｅｔａｌ．ＰｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅＣａｍｐ
ｔｏｔｈｅｃａａｃｕｍｉｎａｔａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｒｅｖｅａｌｓｐｕｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ
ｃａｍｐｔｏｔｈｅｃｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｔｒａｎｓｐｏｒｔ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，
２０１１，１２：５３３．

［３８］　ＫＲＩＳＨＮＡＮＮＭ，ＰＡＴＴＮＡＩＫＳ，ＪＡＩＮＰ，ｅｔａｌ．Ａｄｒａｆｔｏｆｔｈｅ
ｇｅｎｏｍｅａｎｄｆｏｕｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｏｆａｍｅｄｉｃｉｎａｌａｎｄｐｅｓｔｉｃｉｄａｌａｎｇｉ
ｏｓｐｅｒｍＡｚａｄｉｒａｃｈｔａｉｎｄｉｃａ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，１３：４６４．

［３９］　ＳＵＮＣ，ＬＩＹ，ＷＵＱ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｔｈｅＡｍｅｒｉｃａｎｇｉｎｓｅｎｇｒｏｏｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｕｓｉｎｇａＧＳＦＬＸＴｉｔａｎｉｕｍ
ｐｌａｔｆｏｒｍｔｏｄｉｓｃｏｖｅｒｐｕｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｇｉｎｓｅｎｏｓｉｄｅｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１０，１１：２６２．

［４０］　ＷＵＤ，ＡＵＳＴＩＮＲＳ，ＺＨＯＵＳＪ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｒｏｏｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｆｏｒＮｏｒｔｈＡｍｅｒｉｃａｎｇｉｎｓｅｎｇａｓｓｅｍｂｌｅｄａｎｄｐｒｏｆｉｌｅｄａｃｒｏｓｓｓｅａｓｏｎａｌ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１３，１４：５６４．

［４１］　ＪＡＹＡＫＯＤＩＭ，ＬＥＥＳＣ，ＰＡＲＫＨＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｐｒｏ
ｆｉｌｉｎｇａｎｄｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰａｎａｘｇｉｎｓｅｎｇａｄｖｅｎｔｉｔｉｏｕｓｒｏｏｔｓ
［Ｊ］．ＪＧｉｎｓｅｎｇＲｅｓ，２０１４，３８（４）：２７８２８８．

［４２］　ＬＵＯＨＭ，ＳＵＮＣ，ＳＵＮＹＺ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅｏｆＰａｎａｘｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇｒｏｏｔｕｎｃｏｖｅｒｓｐｕｔａｔｉｖｅｔｒｉｔｅｒｐｅｎｅｓａｐｏ
ｎｉｎｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｇｅｎｅｓａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，
２０１１，１２：Ｓ５．

［４３］　ＳＵＩＣ，ＣＨＥＮＭ，ＸＵＪＳ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｒｏｏｔｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅｓａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓｏｆｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｍａｉｎｍｅｄｉｃｉｎａｌｓｅｃ
ｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓｆｒｏｍＢｕｐｌｅｕｒｕｍｃｈｉｎｅｎｓｅａｎｄＢ．ｓｃｏｒｚｏｎｅｒｉｆｏｌｉ
ｕｍ，ｔｈｅｔｗｏＣｈｉｎｅｓｅｏｆｆｉｃｉａｌＲａｄｉｘｂｕｐｌｅｕｒｉｓｏｕｒｃｅｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．
ＰｈｙｓｉｏｌＰｌａｎｔ，２０１５，１５３（２）：２３０２４２．

［４４］　ＺＨＯＮＧＴ，ＺＨＡＮＧＨ，ＤＵＡＮＸＹ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｏｂｅｓｉｔｙｅｆｆｅｃｔｏｆ
ｒａｄｉｘＡｎｇｅｌｉｃａｓｉｎｅｎｓｉｓａｎｄｃａｎｄｉｄａｔｅｃａｕｓａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅａｎａｌｙｓｅｓｏｆａｄｉｐｏｓｅｔｉｓｓｕｅｓｉｎｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔｉｎｄｕｃｅｄｍｉｃｅ
［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１７，５９９：９２９８．

［４５］　ＧＵＰＴＡＰ，ＧＯＥＬＲ，ＡＧＡＲＷＡＬＡＶ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｈｅｍｏｔｙｐｅｓｅｌｕｃｉｄａｔｅｓｗｉｔｈａｎｏｌｉｄｅ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｐａｔｈｗａｙｆｒｏｍ ｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＷｉｔｈａｎｉａｓｏｍｎｉｆｅｒａ
［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，２０１５，５：１８６１１．

［４６］　ＧＡＲＺ?ＮＭＡＲＴ?ＮＥＺＧＡ，ＺＨＵＺＩ，ＬＡＮＤＳＭＡＮＤ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
Ｐｈｙｓａｌｉｓｐｅｒｕｖｉａｎａｌｅａｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ：ａｓｓｅｍｂｌｙ，ａｎｎｏｔａｔｉｏｎａｎｄ
ｇｅｎｅｍｏｄｅｌｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，１３：１５１．

［４７］　ＫＨＡＬＤＵＮＡＢ，ＨＵＡＮＧＷＪ，ＬＩＡＯＳＨ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆｍｉｃｒｏＲＮＡｓａｎｄｔａｒｇｅｔｇｅｎｅｓｉｎｔｈｅｆｒｕｉｔａｎｄｓｈｏｏｔｔｉｐｏｆｌｙｃｉｕｍ
Ｃｈｉｎｅｎｓｅ：ａｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１５，１０（１）：ｅ０１１６３３４．

［４８］　ＧＡＨＬＡＮＰ，ＳＩＮＧＨＨＲ，ＳＨＡＮＫＡＲＲ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｓｅ
ｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＰｉｃｒｏｒｈｉｚａｋｕｒｒｏｏａｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｔｔｗｏｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓｓｈｏｗｅｄｍａｊｏｒｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｄｊｕｓｔｍｅｎｔｓ［Ｊ］．
ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，１３：１２６．

［４９］　ＳＵＮＰ，ＳＯＮＧＳＨ，ＺＨＯＵＬＬ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ
ｒｅｖｅａｌｓｐｕｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｉｒｉｄｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＲｅｈｍａｎ
ｎｉａｇｌｕｔｉｎｏｓａ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＳｃｉ，２０１２，１３：１３７４８１３７６３．

［５０］　ＷＡＮＧＦＱ，ＺＨＩＪＹ，ＺＨＡＮＧＺＹ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙ
ｓｉｓｏｆｓａｌｉｃｙｌｉｃａｃｉｄｔｒｅａｔｍｅｎｔｉｎＲｅｈｍａｎｎｉａｇｌｕｔｉｎｏｓａＨａｉｒｙｒｏｏｔｓ
ｕｓｉｎｇＲＮＡｓｅｑｔｅｃｈｎｉｑｕｅｆｏｒｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ
ａｃｔｅｏｓｉｄｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｌａｎｔＳｃｉ，２０１７，８：７８７．

［５１］　ＷＵＢ，ＬＩＹ，ＹＡＮＨＸ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａ
ｎａｌｙｓｉｓｒｅｖｅａｌｓｎｏｖｅｌｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｃａｒｄｉａｃｇｌｙｃｏｓｉｄｅｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓａｎｄｍｌｎｃＲＮＡｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｓｅｃｏｎｄａｒｙｍｅｔａｂｏｌｉｓｍａｎｄ
ｓｔｒｅｓｓｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎＤｉｇｉｔａｌｉｓｐｕｒｐｕｒｅａ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１２，
１３：１５．

［５２］　ＫＯＴＷＡＬＳ，ＫＡＵＬＳ，ＳＨＡＲＭＡＰ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｅｄｉｃｉｎａｌｌｙｉｍｐｏｒｔａｎｔＰｌａｎｔａｇｏｏｖａｔａｕｓｉｎｇＲＮＡＳｅｑ
［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１６，１１（３）：ｅ０１５０２７３．

［５３］　ＨＵＡＮＧＬＬ，ＹＡＮＧＸ，ＳＵＮＰ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｆｉｒｓｔｉｌｌｕｍｉｎａｂａｓｅｄ
Ｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓａｆｆｌｏｗｅｒｆｌｏｗｅｒｓ
［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（６）：ｅ３８６５３．

［５４］　ＬＩＹ，ＳＵＮＣ，ＬＵＯＨＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ｆｏｒＳａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａｕｓｉｎｇ４５４ＧＳＦＬＸ［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈａｒｍＳｉｎ（药
学学报），２０１０，４５（４）：５２４５２９．

［５５］　ＨＵＡＷＰ，ＺＨＡＮＧＹ，ＳＯＮＧＪ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｉｎＳａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆａｃｔｉｖｅｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１１，９８（４）：
２７２２７９．

［５６］　ＹＡＮＧＬ，ＤＩＮＧＧＨ，ＬＩＮＨＹ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＳａｌｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｒｅ
ｌａｔｅｄｔｏｔａｎｓｈｉｎｏｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１３，６（１１）：
ｅ８０４６４．

［５７］　ＧＡＯＷ，ＳＵＮＨＸ，ＸＩＡＯＨＢ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓ
ａｎｄｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓｔｏｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｔａｎｓｈｉｎｏｎｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｉｎＳａｌ
ｖｉａｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，２０１４，１５：７３．

［５８］　ＳＯＮＧＺＱ，ＧＵＯＬＬ，ＬＩＵＴ，ｅｔａｌ．ＣｏｍｐａｒａｔｉｖｅＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｈｅｎｏｌｉｃａｃｉｄｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎＳａｌｖｉａｍｉｌｔｉ
ｏｒｒｈｉｚａ，ａｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌｃｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎｅｍｏｄｅｌｐｌａｎｔ［Ｊ］．ＩｎｔＪＧｅ
ｎｏｍｉｃｓ，２０１７：９３６４５９４．

［５９］　ＣＨＥＲＵＫＵＰＡＬＬＩＮ，ＤＩＶＡＴＥＭ，ＭＩＴＴＡＰＥＬＬＩＳＲ，ｅｔａｌ．Ｄｅ
ｎｏｖｏａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｌｅａｆｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｉｎｔｈｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＡｎｄｒｏｇ
ｒａｐｈｉｓｐａｎｉｃｕｌａｔａ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｌａｎｔＳｃｉ，２０１６，７：１２０３．

［６０］　ＨＥＭ，ＷＡＮＧＹ，ＨＵＡＷＰ，ｅｔａｌ．ＤｅｎｏｖｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆＨｙ
ｐｅｒｉｃｕｍｐｅｒｆｏｒａｔｕｍｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｐｏｔｅｎｔｉａｌｇｅｎｅｓｉｎ
ｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｅｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆａｃｔｉｖｅｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１２，７（７）：ｅ４２０８１．

［６１］　ＫＷＯＮＣＷ，ＰＡＲＫＫＭ，ＫＡＮＧＢＣ，ｅｔａｌ．Ｃｙｓｔｅｉｎｅｐｒｏｔｅａｓｅ
ｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆｔｈｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＣａｌｏｔｒｏｐｉｓｐｒｏｃｅｒａＲ．Ｂｒ．ｒｅｖｅａｌｅｄ
ｂｙｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１５，１０（３）：
ｅ０１１９３２８．
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［６２］　ＬＩＵＹ，ＷＡＮＧＹ，ＧＵＯＦＸ，ｅｔａｌ．Ｄｅｅｐｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｅｓｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｓｅｃｏｉｒｉｄｏｉｄｂｉｏｓｙｎ
ｔｈｅｓｉｓｉｎｔｈｅｔｉｂｅｔａｎｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＳｗｅｒｔｉａｍｕｓｓｏｔｉｉ［Ｊ］．Ｓｃｉ
Ｒｅｐ，２０１７，７：４３１０８．

［６３］　ＺＨＡＮＧＸＤ，ＡＬＬＡＮＡＣ，ＬＩＣＸ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏａｓｓｅｍｂｌｙ
ａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｏｆｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｈｅｒｂ，Ｇｅｎｔｉａｎａｒｉｇｅｓｃｅｎｓ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＳｃｉ，２０１５，１６（５）：
１１５５０１１５７３．

［６４］　ＫＡＵＳＨＩＫＰ，ＫＵＭＡＲＳＤａｔａｏｆｄｅｎｏｖｏａｓｓｅｍｂｌｙｏｆｔｈｅｌｅａｆ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｉｎＡｅｇｌｅｍａｒｍｅｌｏｓ［Ｊ］．ＤａｔａＢｒｉｅｆ，２０１８，１９：７００
７０３．

［６５］　ＨＯＵＤＹ，ＳＨＩＬＣ，ＹＡＮＧＭＭ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｌｅａｆａｎｄｆｒｕｉｔｔｉｓｓｕｅｏｆＣｏｒｎｕｓｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓｕｓｉｎｇｉｌｌｕｍｉｎａ
ｐｌａｔｆｏｒｍ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１８，１３（２）：ｅ０１９２６１０．

［６６］　ＨＵＡＮＧＨＹ，ＤＵＨＹ，ＴＡＮＷＹ，ｅｔａｌ．ＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＳＳＲ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｂａｓｅｄｏｎｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆＥｕｃｏｍ
ｍｉａｕｌｍｏｉｄｅｓ［Ｊ］．ＳｃｉＳｉｌｖＳｉｎ（林业科学），２０１３，４９（５）：１７６
１８１．

［６７］　ＨＯＷＹＺＥＨＭＳ，ＮＯＯＲＩＳＡＳ，ＶＡＨＩＤＳＪ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓｔｏｉｄｅｎｔｉｆｙｐｕｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｔｈｙｍｏｌ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｐａｔｈｗａｙｉｎｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔＴｒａｃｈｙｓｐｅｒｍｕｍａｍｍｉＬ．
［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐｏｒｔｓ，２０１８，８：１３４０５．

［６８］　ＮＩＪ，ＤＯＮＧＬＸ，ＪＩＡＮＧＺＦ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｔｒａｎｓｃｒｉｐ
ｔｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｆｌａｖｏｎｏｉｄｐｒｏｆｉｌｉｎｇｏｆＧｉｎｋｇｏｌｅａｖｅｓｒｅｖｅａｌｓｆｌａ
ｖｏｎｏｉｄｃｏｎｔｅｎｔａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓｉｎｄａｙｎｉｇｈｔＣｙｃｌｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，
２０１８，１３（３）：ｅ０１９３８９７．

［６９］　ＶＡＳＨＩＴＨＤ，ＫＵＭＡＲＲ，ＲＡＳＴＯＧＩＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｃｈａｎｇｅｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓｅｓｉｎＡｒｔｅｍｉｓｉａａｎｎｕａ［Ｊ］．
ＳｃｉＲｅｐｏｒｔｓ，２０１８，８（１）：３４２３．

［７０］　ＴＡＮＸＭ，ＺＨＯＵＹＱ，ＣＨＥＮＪ，ｅｔａｌ．Ａｄｖａｎｃｅｓｉｎｒｅｓｅａｒｃｈｏｎ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇｉｆｒｏｍｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｃｈｉｎ
ＰｈａｒｍＪ（中国药学杂志），２０１５，５０（１８）：１５６３１５８０．

［７１］　ＭＡＭＥＤＯＶＮ．Ｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔｓｓｔｕｄｉｅｓ：ｈｉｓｔｏｒｙ，ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓａｎｄ
ｐｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］．ＭｅｄＡｒｏｍａｔｉｃＰｌａｎｔｓ，２０１２，１：８．

［７２］　ＭＡＴＡＳＣＩＮ，ＨＵＮＧＬＨ，ＹＡＮＺＸ，ｅｔａｌ．Ｄａｔａａｃｃｅｓｓｆｏｒｔｈｅ
１０００ｐｌａｎｔｓ（１ｋＰ）ｐｒｏｊｅｃｔ［Ｊ］．ＧｉｇａＳｃｉ，２０１４，３：１７．

［７３］　ＨＵＡＮＧＬＱ，ＧＵＯＬＰ，ＨＵＡＧＤ，ｅｔａｌ．ＡｔｔｒｉｂｕｔｅｓｏｆＣｈｉｎｅｓｅ
ｇｅｏｈｅｒｂｓａｎｄｉｔｓｓｔｕｄｙｓｔｒａｔｅｇｙ［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＩｎｆｏｒｍＴｒａｄｉｔＣｈｉｎ
Ｍｅｄ（中国中医药信息杂志），２００７，１４（２）：４４．

［７４］　ＨＵＡＮＧＬＱ，ＣＨＥＮＭＬ，ＸＩＡＯＰＧＴｈｅｍｏｄｅｒｎｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｂａ
ｓｉｓａｎｄｍｏｄｅｌｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓｆｏｒｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆＣｈｉｎｅｓｅｍｅｄｉｃｉｎａｌｍａｔｅ
ｒｉａｌｓ′ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ［Ｊ］．ＣｈｉｎａＪＣｈｉｎＭａｔｅｒＭｅｄ（中国中药杂
志），２００４，２９（６）：４９４．

（收稿日期：２０１８０８０５）
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