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　 　 摘要：　 以贵州野生鸭儿芹为材料，研究了与植物抗逆境胁迫有关的细胞色素 Ｐ４５０ （ ＣＹＰ４５０） 家族

成员异黄酮 ２ ′⁃羟化酶（ Ｉ２′Ｈ）基因对温度胁迫的应答和响应。 利用 ＰＣＲ 扩增技术克隆得到鸭儿芹异黄酮

２ ′⁃羟化酶基因 ＣｊＩ２′Ｈ，该基因的开放阅读框长为１ ５２７ ｂｐ，可编码 ５０８ 个氨基酸，通过 ＤＮＡＭＡＮ 软件预测

其蛋白质分子质量为 １．２７０ ９× １０ ５，等电点（ ｐＩ）为 ４．８０。 进化树分析结果表明 ＣｊＩ２′Ｈ 编码的氨基酸序列

在不同植物间相对保守。 实时定量 ＰＣＲ 结果显示鸭儿芹在 ３０ ℃ 处理下，叶柄中 ＣｊＩ２′Ｈ 基因的相对表达

量随处理时间的增加而上升，且在 ２４ ｈ 时达到峰值；１０ ℃ 处理下，ＣｊＩ２′Ｈ 基因的相对表达量明显低于高

温处理。 说明 ＣｊＩ２′Ｈ 基因表达与温度胁迫存在关联性，高温胁迫后该基因的表达响应大于低温胁迫。
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　 　 鸭儿芹 （Ｃｒｙｐｔｏｔａｅｎｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ）为伞形科

（Ａｐｉａｃｅａｅ） 鸭儿芹属 （Ｃｒｙｐｔｏｔａｅｎｉａ） 的多年生草本

植物。 鸭儿芹为药食同源性野生蔬菜，可全株入药，
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用于治疗肿毒、尿闭和蛇咬伤等［１⁃２］。 在中国主要

分布于华北、华东、华中、西北等一些省区，一般生长

于海拔为 ２００ ～ ２ ４００ ｍ 的凉爽潮湿半阴地带［３］。
目前，日本鸭儿芹的栽培已进入工厂化阶段，中国部

分省区也已经成功驯化鸭儿芹，并开始使用其种子

进行人工繁殖［４］。 在鸭儿芹栽培过程中，其品质受

生长季节的温度影响较大。
异黄酮 ２′⁃羟化酶 （ Ｉ２′Ｈ） 是细胞色素 Ｐ４５０

（ＣＹＰ４５０） 家族成员之一，该基因家族广泛分布于

植物体中。 这一家族的酶类不仅参与植物体的基

础代谢，还参与植物的次生代谢，产生可降解外源

化学药物毒性的次生代谢产物，使植物能够抵抗

逆境胁迫［５⁃６］ 。 异黄酮 ２′⁃羟化酶可参与异黄酮衍

生物抗菌化合物的生物合成。 在辅因子的作用

下，异黄酮经 Ｉ２′Ｈ 的催化，其 ２′⁃Ｃ 部位被羟化产

生 ２⁃羟基异黄酮，最终转化为植物抗毒素等黄酮

类化合物［７⁃８］ 。 黄酮类物质能够提高植物抵抗寒

冷、高温能力，并且对人体有多种药理作用，如降

脂、降糖、抗氧化及抗癌、抗心血管疾病等［９⁃１０］ 。
本研究以贵州野生鸭儿芹为研究对象，克隆与

逆境胁迫响应相关的 ＣｊＩ２′Ｈ 基因，并以不同生长温

度处理的鸭儿芹叶柄为材料，通过实时荧光定量

ＰＣＲ 分析 ＣｊＩ２′Ｈ 基因在不同温度下的表达情况，为
深入研究 ＣｊＩ２′Ｈ 基因在鸭儿芹抗寒、耐热机制中的

作用提供借鉴。

１　 材料和方法

１．１　 植物材料

２０１４ 年 ９ 月将本实验室保存的贵州省野生鸭

儿芹种子播种于南京农业大学伞形科蔬菜遗传与

种质创新实验室实验大棚内。 待植株长到四叶期

时，剪取叶片组织，用锡纸包裹后，液氮速冻，用于

提取总 ＲＮＡ、反转录合成 ｃＤＮＡ 和克隆 ＣｊＩ２′ Ｈ
基因。

将棚内种植的鸭儿芹植株移至光照培养箱中，
设定生长环境条件：白天和夜晚温度分别是 ２２ ℃和

２０ ℃，光照和黑暗时间均为 １２ ｈ。 恢复生长 ７ ｄ 后，
分别对鸭儿芹植株进行 １０ ℃和 ３０ ℃下处理 ０ ｈ、
０􀆰 ５ ｈ、１􀆰 ０ ｈ、２􀆰 ０ ｈ、４􀆰 ０ ｈ、８􀆰 ０ ｈ、１２􀆰 ０ ｈ 和 ２４􀆰 ０ ｈ，
剪取每个处理阶段健壮植株第 ４ 片叶的叶柄进行保

存，用于提取叶柄组织中的总 ＲＮＡ、反转录合成

ｃＤＮＡ 和荧光定量 ＰＣＲ。

１．２　 ＲＮＡ 的提取与 ｃＤＮＡ 的合成

根据 ＲＮＡ ｓｉｍｐｌｅ Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ Ｋｉｔ（北京 Ｔｉａｎｇｅｎ
公司产品）试剂盒的操作说明，提取鸭儿芹叶片和

叶柄组织总 ＲＮＡ，室温干燥沉淀 ５ ｍｉｎ 后，加入 ５０
μｌ ＲＮａｓｅ⁃ｆｒｅｅ 水溶解沉淀，待 ＲＮＡ 完全溶解后，用
分光光度计检测其纯度，并用琼脂糖凝胶电泳检测

ＲＮＡ 的质量。 利用 Ｐｒｉｍｅ Ｓｃｒｉｐｔ ＲＴ ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ（大
连 ＴａＫａＲａ 公司产品）试剂盒，将提取的总 ＲＮＡ 反

转录成 ｃＤＮＡ。 ｃＤＮＡ 合成体系的总体积为 ２０ μｌ，
反应条件及过程：将总 ＲＮＡ 和 ５０ μｍｏｌ ／ Ｌ Ｏｌｉｇｏ
（ｄＴ）混合后，在 ７０ ℃下水浴 １０ ｍｉｎ；然后加入 Ｍ⁃
ＭＬＶ 反转录酶（２００ Ｕ）、ｄＮＴＰ（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、ＲＮａｓｅ
抑制剂（４０ Ｕ，ＴａＫａＲａ 公司产品）及灭菌的双蒸水，
在 ４２ ℃水浴中放置 ６０ ｍｉｎ，再用 ７０ ℃水浴 １５ ｍｉｎ
以达到变性的目的。
１．３　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因的克隆

根据从鸭儿芹转录组数据库［１１］ 中得到的

ＣｊＩ２′Ｈ 序列，用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５．０ 设计 １ 对克隆

引物，上游引物序列为 ５′⁃ＣＡＴＡＴＣＣＣＡＴＣＡＣＴＣＴＴ⁃
ＧＣＴＣＴＡＣＡ⁃３′，下游引物序列为 ５′⁃ＴＡＣＣＡＡＡＧＴ⁃
ＴＡＴＣＡＡＧＣＴＡＴＣＡＧＴＣＡ⁃３′。 以反转录的 ｃＤＮＡ 为

模板，使用 Ｅｘ Ｔａｑ Ｋｉｔ（大连 ＴａＫａＲａ 公司产品）进

行 ＣｊＩ２′Ｈ 基因的扩增，ＰＣＲ 体系（２０ μｌ）包括如

下：ｃＤＮＡ 模板 １ μｌ，ＰＣＲ ｍｉｘ １０ μｌ，１０ μｍｏｌ ／ Ｌ正
反引物各 １ μｌ，灭菌的 ｄｄＨ２Ｏ ７ μｌ。 ＰＣＲ 反应程

序为：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，然后以 ９４ ℃变性 ５０ ｓ、
５８ ℃退火 ５０ ｓ 和 ７２ ℃延伸 ２ ｍｉｎ 为条件进行 ３４
个循环，最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 扩增产物放

４ ℃冰箱中保存。
１．４　 ＰＣＲ 扩增产物的连接、转化和测序

用 １􀆰 ５％的琼脂糖凝胶电泳分离 ＰＣＲ 扩增产

物，回收目的条带。 将回收产物与 ｐＭＤ１９⁃Ｔ 载体

（大连 ＴａＫａＲａ 公司产品）连接，转化大肠杆菌 ＤＨ５α
感受态细胞，涂板，于 ＬＢ 氨苄平板培养基上培养过

夜。 精细挑选白色单个菌落继续扩大培养，检测目

的条带大小正确后送至南京金斯瑞生物科技有限公

司进行测序。
１．５　 序列分析

利用 ＤＮＡＭＡＮ （Ｖｅｒｓｉｏｎ ５．２２） 软件确定ＣｊＩ２′Ｈ
基因的开放阅读框（Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅ，ＯＲＦ）序列

并翻译成相应的氨基酸序列，利用 ＮＣＢＩ 数据库中

的 Ｂｌａｓｔ⁃ｐ 进行同源比对，利用 Ｃｌｕｓｔａｌ Х （Ｖｅｒｓｉｏｎ １．
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８１） 进行氨基酸序列的多重序列比对，用 ＳＰＯＭＡ 进

行二级结构预测，利用软件 ＭＥＧＡ ６．０ 构建系统进

化树。
１．６　 实时荧光定量 ＰＣＲ 和基因表达分析

根据 ＣｊＩ２′Ｈ 序列信息，采用 Ｐｒｉｍｅｒ ５．０ 设计荧

光定量引物，用实时荧光定量 ＰＣＲ 技术分析该基因

的表达情况。 实时定量 ＰＣＲ 采用 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ
Ｔａｑ 试剂盒（大连 ＴａＫａＲａ 公司产品），根据试剂盒

说明进行操作。 相对定量使用参照基因的△Ｃ ｔ 法，
表达差异等于 ２－△Ｃｔ，△Ｃｔ ＝ Ｃｔ目标基因 －Ｃｔａｃｔｉｎ。 采用

ｉＱＴＭ５ ｓｏｆｔｗａｒｅ 和 ｉＱＴＭ５ Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ 完成

荧光定量 ＰＣＲ。 根据克隆到的 ＣｊＩ２′Ｈ 基因序列，设
计荧光定量正向引物 ＣｊＩ２′Ｈ⁃ＧＦ （５′⁃ＣＡＧＧＧＴＡＧ⁃
ＧＴＴＣＴＣＧＴＣＣＡＧＴＴ⁃３′）和反向引物 ＣｊＩ２′Ｈ⁃ＧＲ （５′⁃
ＴＴＣＧＴＣＴＡＡＧＡＴＴＴＣＴＣＣＡＧＴＧ⁃３′）。 用鸭儿芹 ａｃｔｉｎ
基因作为内参基因［１２］，其正向引物为 ａｃｔｉｎＦ （５′⁃
ＣＴＧＣＡＡＡＧＡＧＣＡＧＣＴＣＴＴＣＴＧＴＧＧＡ⁃３′），反向引物

为 ａｃｔｉｎＲ （ ５′⁃ＴＧＴＡＡＧＴＴＧＴＣＴＣＧＴＧＧＡＴＴＣＣＴＧＣ⁃
３′），目标基因与 ａｃｔｉｎ 基因一起扩增。 表达分析采

用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 和 ＳＰＳＳ ２０．０ 进行。

２　 结果与分析

２．１　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因的克隆

对克隆产物进行测序，获得全长为 １ ５９２ ｂｐ 的

ＣｊＩ２′Ｈ 基因序列。 通过 ＯＲＦ 预测，ＣｊＩ２′Ｈ 基因编码蛋

白属于 ＣＹＰ４５０ 家族成员（图 １），开放阅读框长度为

１ ５２７ ｂｐ，可编码 ５０８ 个氨基酸（图 ２），其中碱基 Ａ、
Ｔ、Ｇ、Ｃ 的总量分别为 ４３４ 个、４５９ 个、３３８ 个 和 ２９６
个，分别占总碱基数的 ２８􀆰 ４２％、３０􀆰 ０６％、２２􀆰 １３％和

１９􀆰 ３８％。 对其蛋白质基本物理化学参数的分析预测

结果显示，鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 蛋白质分子量为 １．２７０ ９×
１０５，等电点（ｐＩ）＝ ４􀆰 ８０。 通过对其氨基酸亲水 ／疏水

性预测（图 ３）可知，该氨基酸疏水性区域多于亲水性

区域，该氨基酸可能属于疏水性氨基酸。

图 １　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 保守域预测

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｏｆ ＣｊＩ２′Ｈ ｆｒｏｍ Ｃｒｙｐｔｏｔａｅｎｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ

２．２　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因碱基序列及氨基酸序列的

同源性比较分析

　 　 将获得的鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因碱基序列和氨

基酸序列分别与同源性较高的葡萄 （ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆ⁃
ｅｒａ） 、梅 （Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ）两物种的 Ｉ２′Ｈ 基因碱基

序列和氨基酸序列进行比对。 基因碱基序列比

对结果表明鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因碱基序列与两物

种的基因碱基序列序列一致性达到 ７６．９３％ （图

４） 。 三者氨基酸序列比对结果表明 ＣｊＩ２′Ｈ 氨基

酸序列与葡萄、梅两种植物的氨基酸序列一致性

也高达 ７０．５９％。 三者基因的开放阅读框长度不

同，编码氨基酸长度也不相同（图 ５） 。 其中鸭儿

芹的 Ｉ２′Ｈ 基因编码 ５０８ 个氨基酸，而葡萄的 Ｉ２′
Ｈ 基因编码 ４９９ 个氨基酸，梅的 Ｉ２′Ｈ 基因编码

５０７ 个氨基酸。 三者基因碱基序列和氨基酸序列

的一致性均较高，表明 Ｉ２′Ｈ 基因碱基序列和氨

基酸序列在鸭儿芹、葡萄和梅三种植物中相对

保守。
２．３　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 的进化分析

为了进一步研究鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 进化关系，选
取 １２ 种物种的 Ｉ２′Ｈ 氨基酸序列一起构建进化树

（图 ６） 。 在进化树上，伞形科鸭儿芹和豆科的蒺

藜状苜蓿、鹰嘴豆和黄芪的 Ｉ２′Ｈ 亲缘关系较近，
而与白僵菌和尖孢镰刀菌的亲缘关系较远，且同

为豆科的蒺藜状苜蓿、鹰嘴豆和黄芪以及同为真

菌的白僵菌和尖孢镰刀菌分别在同一分支上，表
明 Ｉ２′Ｈ 的氨基酸序列在同科植物的进化中比较

保守。
２．４　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因在温度胁迫下的表达

为研究鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因在不同温度胁迫下

的表达情况，将生长一致的鸭儿芹植株分为 ２ 组，分
别进行 １０ ℃低温和 ３０ ℃高温处理，处理时间为 ０
ｈ、０􀆰 ５ ｈ、１􀆰 ０ ｈ、２􀆰 ０ ｈ、４􀆰 ０ ｈ、８􀆰 ０ ｈ、１２􀆰 ０ ｈ 和 ２４􀆰 ０
ｈ，通过荧光定量 ＰＣＲ 检测鸭儿芹叶柄中 ＣｊＩ２′Ｈ 基

２４６ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０１６ 年 第 ３２ 卷 第 ３ 期



∗表示终止密码子，方框标记的核苷酸片段为克隆引物序列。
图 ２　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 基因碱基序列及其编码的氨基酸序列

Ｆｉｇ．２　 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｃｉｄ ａｎｄ ｄｅｄｕｃｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＣｊＩ２′Ｈ ｆｒｏｍ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ

图 ３　 鸭儿芹 ＣｊＩ２′Ｈ 氨基酸的亲水性和疏水性

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃｉｔｙ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｃｉｔｙ ｏｆ ＣｊＩ２′Ｈ⁃ｅｎｃｏｄｅｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｏｆ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ
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图 ４　 鸭儿芹、葡萄和梅的 Ｉ２′Ｈ 基因序列比对

Ｆｉｇ．４　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｉ２′Ｈ ｆｒｏｍ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ， Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ ａｎｄ Ｐｒｕｎｕｓ ｍｕｍｅ

图 ５　 鸭儿芹、葡萄和梅的 Ｉ２′Ｈ 氨基酸序列比对

Ｆｉｇ．５　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｉ２′Ｈ ｆｒｏｍ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ， Ｖ． ｖｉｎｉｆｅｒａ ａｎｄ Ｐ． ｍｕｍｅ
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括号内为氨基酸登录号， 其他物种来源的 Ｉ２′Ｈ 氨基酸序列皆来源于 ＮＣＢＩ 数据库，标尺上的数字代表遗传距离。
图 ６　 ＣｊＩ２′Ｈ 与其他物种 Ｉ２′Ｈ 的蛋白质序列系统进化树

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｉ２′Ｈ ｏｆ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

因的表达量（０ ｈ 处理为对照，设表达量为 １）。 结果

（图 ７）表明，在 ３０ ℃高温处理下，ＣｊＩ２′Ｈ 基因的相

对表达量均明显高于对照，且随着处理时间的延长

呈上升趋势，处理 ２４ ｈ 时相对表达量达到最高，是
对照的 ５􀆰 ０７ 倍。 在 １０ ℃低温处理下，ＣｊＩ２′Ｈ 基因

的相对表达量在处理 ８ ｈ 前没有明显增加，甚至低

于对照；处理 １２ ｈ、２４ ｈ 时基因表达量显著高于对

照；处理 ０􀆰 ５ ｈ 与处理 ２􀆰 ０ ｈ 以及处理 １􀆰 ０ ｈ 与 ４􀆰 ０
ｈ 时的表达量相近，均无显著差异；处理 ８ ｈ 的相对

表达量最低，仅为对照的 ０􀆰 ５６ 倍；处理 １２􀆰 ０ ｈ 的表

达量达到峰值，为对照的 ２􀆰 ４ 倍。 同时，鸭儿芹

ＣｊＩ２′Ｈ 基因在低温处理下的相对表达量明显低于高

温处理下的相对表达量。

３　 讨 论

细胞色素 Ｐ４５０ 家族是高等植物中广泛分布的

酶蛋白家族之一。 本研究中的 ＣｊＩ２′Ｈ 基因编码的

酶是 ＣＹＰ８１Ｅ，为 ＣＹＰ４５０ 家族中的第Ⅳ类家族成

员，它在植物苯丙烷类代谢途径中发挥着重要作

用［１３⁃１４］。 多种内外因素（如寒冷、干旱、细胞缺水和

ＵＶ⁃Ｂ 胁迫等）均可以诱导植物体内 ＣＹＰ８１ 家族成

员基因的表达，使其在不同植物中表现出多种生物

功能。 异黄酮类化合物与次生代谢产物的羟化和抵

抗逆境胁迫相关，还参与对有毒物质的降解［１５］。
Ｉ２′Ｈ基因在高温和低温处理下均可诱导植物细胞产

生异黄酮 ２′⁃羟化酶，通过一系列还原反应后产生 ２⁃

不同小写字母表示差异达到 ０．０５ 显著水平。
图 ７　 不同温度处理下鸭儿芹叶柄中 ＣｊＩ２′Ｈ 基因的相对表达

水平

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＣｊＩ２′Ｈ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｃ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈａｓｓｋ ｉｎ ｐｅｔｉｏｌｅｓ

羟基异黄酮，最终产生紫檀素、染料木素等植物抗毒

素，以抵御环境胁迫对自身的伤害［１６⁃１８］。
鸭儿芹生长的适宜温度为 １５ ～ ２２ ℃。 人工栽

培下的野生鸭儿芹，其品质和生长速度都会受到温

度的影响，研究不同温度下鸭儿芹叶柄组织中 ＣｊＩ２′
Ｈ 基因的表达情况有利于明确鸭儿芹对高低温胁迫

的抵抗机制，为人工栽培野生鸭儿芹提供借鉴。 本

试验从贵州野生鸭儿芹叶组织中克隆得到 ＣｊＩ２′Ｈ
基因，并检测其在叶柄组织中不同温度下的基因表

达情况。 结果表明， ３０ ℃ 高温处理下的鸭儿芹

ＣｊＩ２′Ｈ基因表达量要明显高于低温处理下该基因的
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表达量。 表明鸭儿芹在遭受高温胁迫时，ＣｊＩ２′Ｈ 基

因会有更多的表达，产生 Ｉ２′Ｈ 催化异黄酮羟化物的

形成来抵御高温，故在高温持续处理下 ＣｊＩ２′Ｈ 基因

的表达量上升。 ＣｊＩ２′Ｈ 基因表达量上升有利于促进

植株细胞诱导产生更多抵抗外界不良环境的物质，
提高植株对高温的抗性［１３，１８⁃２０］。 上述结果与鸭儿芹

属于冷凉性蔬菜，具有较耐冷的特点相吻合［２１］。
关于温度对植物生长发育过程中的调节机制研

究较多，本试验结果表明 ＣｊＩ２′Ｈ 基因参与了鸭儿芹

对温度胁迫调控过程，且对高温胁迫表现更为敏感。
鸭儿芹遭受温度胁迫时黄酮类物质合成的具体机

制，以及在鸭儿芹植株中可大量表达的异黄酮种类，
还需进一步进行相关探索与研究。
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