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摘要: 为研究干旱胁迫及复水对马铃薯(Solanum tuberosum)类黄酮合成途径影响的机制, 以‘克新1号’为试验材

料, 利用高通量测序技术分析了苗期干旱处理(40%土壤相对含水量维持14 d, DT)与对照(70%土壤相对含水量

维持14 d, DCK)、复水处理(40%土壤相对含水量持续14 d, 然后恢复到70%土壤相对含水量维持7 d, RT)与对

照(70%土壤相对含水量维持21 d, RCK)之间类黄酮合成途径中基因表达的差异。结果表明, 干旱胁迫后, 马铃

薯中类黄酮合成途径变化显著(P<0.01), 该途径共有10个基因发生了差异表达, 影响7个酶的合成, 其中查尔酮

合酶(EC 2.3.1.74)、柚皮素3-双加氧酶(EC 1.14.11.9)、类黄酮3′,5′-羟化酶(EC 1.14.13.88)的基因表达显著上调, 
从而可能促进了异黄酮、黄酮醇和黄酮以及高圣草素、二氢杨梅素的形成。PGSC0003DMG400019110和
PGSC0003DMG400003563的上调表达导致查尔酮合酶和柚皮素3-双加氧酶的合成加快。复水对类黄酮合成

途径的恢复效果较好, 差异表达基因减少到2个, 除莽草酸邻羟基肉桂酰转移酶(EC 2.3.1.133)与咖啡酰CoA-O-
甲基转移酶(EC 2.1.1.104)的基因表达仍存在显著差异外, 其余酶均已无差异。
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黄酮类化合物是高等植物中的一类次生代谢

产物, 是植物体中重要的抗氧化物质(Treutter 2006), 
具有多重功能, 可以通过提高过氧化物酶的活力和

减少丙二醛含量来消除和减轻由干旱引发的活性

氧伤害(Rice-Evans 2001; Niyogi等1997, 1998; Tattini
等2004), 还可通过增加脱落酸(abscisic acid, ABA)间
接增强植物的抗旱性, 因此植物体中类黄酮的合成

对于提高植株抗旱能力起着极其关键的作用。

前人对马铃薯(Solanum tuberosum)体内类黄

酮生物合成途径中一些生物学信息及基因进行了

研究, 结果表明, 不同组织器官中类黄酮含量不同, 
花中类黄酮含量最高, 叶次之, 块茎最低(马连杰

2011); 彩色马铃薯块茎中类黄酮-3-O-葡萄糖基转

移酶的含量高于叶片(肖继坪等2015), 类黄酮-3-O-
葡萄糖基化酶在根、叶和块茎中的表达量远高于

茎和花(卢其能等2009)。对柑橘的研究表明, 不同

类型柑橘的类黄酮组成也存在较大差异(刘贤青等

2015)。项亚等(2016)的研究表明, 红肉苹果果皮

的类黄酮提取物质可以有效清除1,1-二苯基-2-苦
基苯肼(1,1-diphenyl-2-picrylhydrazyl, DPPH), 清除

率高达92.77%。

有关干旱胁迫对植物体内类黄酮的影响学者

们也做了大量研究工作, 结果表明干旱胁迫会导

致植株体内类黄酮含量发生变化。范敏等(2008)

的研究表明, 3-二氢黄酮羟化酶(flavonone-3-hy-
droxylase, F3H)和黄酮合成酶(flavonol synthase, 
FLS)基因在轻度或中度胁迫下呈不同程度的增加, 
其中叶片中F3H基因表达量的增加快于根系; 适度

干旱可以促进银杏黄酮类物质的合成, 当土壤相对

含水量介于40%~45%时, 叶内黄酮类物质的合成显

著增多(朱灿灿等2010); 黄酮类化合物在黄芪不同

器官中分布和含量不尽相同, 在遭受干旱胁迫时毛

蕊异黄酮葡萄糖苷大量积累, 但过度干旱胁迫不利

于其积累(李光跃等2017)。孙坤等(2015)对沙棘的

研究结果显示, 随干旱胁迫程度的增强, 总黄酮、

槲皮素、山奈酚和杨梅素含量均表现为先降低后

增加的趋势; 但肋果沙棘试管苗叶片中总黄酮含量

并没有显著变化。干旱胁迫对不同植物根和叶总

黄酮含量影响较明显(王军喜等2011; 张成军等

2005; 蔡娜等2008)。叶梅荣等(2008)的研究显示, 
低浓度的大豆异黄酮能明显减轻干旱胁迫对油菜

幼苗生长的伤害作用。综上, 在遭受干旱胁迫后, 
植株体内类黄酮含量会受到不同程度的影响, 但对

其变化机制系统研究较少。马铃薯作为重要的粮
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蔬兼用作物, 是继玉米、水稻、小麦之后的第四大

作物, 在保障粮食安全、促进农民增收中具有重要

作用。我国马铃薯种植主要分布在干旱半干旱地

区, 根系浅对水分较敏感(李勤志2008; Anithaku-
mari等2012), 水分不足成为马铃薯产量和品质提高

的主要限制因素。因此, 研究马铃薯遭受干旱胁迫

后体内类黄酮含量变化机制, 对明确马铃薯抗旱机

制, 筛选抗旱基因有重要的指导意义。

1  材料与方法

1.1  植物材料

以内蒙古地区种植面积较大的马铃薯(Solanum 
tuberosum L.) ‘克新1号’为试验材料, 种薯级别为

原原种, 由内蒙古民丰薯业有限责任公司提供。

1.2  试验设计

试验于2015年12月在内蒙古农业大学马铃薯

研究室进行。采用盆栽法, 选择规格为高50 cm、

上口直径为30 cm的塑料桶, 内装过筛沙壤土4 kg, 
土壤取自内蒙古农业大学教学农场, 土壤田间持

水量为28.51%, 选取大小均一、重5~7 g的母薯原

原种整薯播种, 每盆播种3块, 播种后保持土壤相

对含水量70%左右。出苗后在株高约5 cm时施以

干旱处理(40%土壤相对含水量维持14 d, DT)和对

照(保持土壤相对含水量为70%并持续14 d, DCK), 
复水处理(40%土壤相对含水量持续14 d, 然后恢复

到70%土壤相对含水量维持7 d, RT)与对照(70%土

壤相对含水量维持21 d, RCK), 每处理10个重复。

处理期间每天9:00~10:00采用称重法控水和补水, 
确保每个处理土壤含水量保持在处理水平。胁迫

14 d后取干旱处理和对照样品, 复水7 d取复水处理

和对照样品。取样时, 每处理分别采集30个单株上

马铃薯幼嫩叶片并混合均匀。每次样品采集后用

液氮速冻, 置于−80°C冰箱中储存备用。试验期间, 
室内温度保持在(23±2)°C, 平均相对湿度为50%。

1.3  试验方法

试验从4个处理的样品中分别随机取3份, 即3
个生物学重复, 用于高通量测序, 测序数据经过比

对, 得出不同处理间的差异表达基因, 再对差异表

达基因与已公布的基因组进行比对, 将差异表达

基因进行功能分类(GO富集), 同时对差异表达基

因所在的代谢通路(KEGG)进行显著性分析, 明确

干旱胁迫下马铃薯体内代谢通路与对照的差异

性。若差异显著(P<0.05), 则对该通路做进一步深

入分析, 明确其变化机制。

2  实验结果

2.1  干旱胁迫后类黄酮合成途径中表达发生显著

变化的基因

高通量测序结果表明, 马铃薯苗期连续干旱

胁迫14 d, 叶片中与对照间差异表达基因为655个, 
其中与类黄酮合成途径相关的差异表达基因有10
个(表1)。从表1中可以看出, 马铃薯遭受干旱胁迫

后, 类黄酮合成途径发生极显著变化(P<0.01)。10
个差异表达基因中, 与甲基转移酶相关的基因有2
个, 分别是PGSC0003DMG400006448和PGSC-
0003DMG400006214; 与细胞色素P450单氧化酶相

关的基因有4个 ,  分别是Novel00078、PGSC-
0003DMG400000425、PGSC0003DMG400003289

表1  干旱胁迫后马铃薯类黄酮合成途径中的差异表达基因

Table 1  Differentially expressed genes in the flavonoid biosynthesis pathway in potato under drought stress

序号                  基因编码       KO路径                                                      描述

  1 Novel00078 sot:102585799 与细胞色素P450 98A3相似

  2 PGSC0003DMG400006448 sot:102599242 S-腺苷-L-蛋氨酸依赖性甲基转移酶类||氧甲基转移酶家族

  3 PGSC0003DMG400003563 sot:102577463 酮戊二酸/铁依赖二氧酶||异青霉素N合成类酶||非血红素加氧酶  
   N-末端结构域

  4 PGSC0003DMG400000425 sot:102577676 细胞色素P450, 保守区域

  5 PGSC0003DMG400011189 sot:102577662 氯霉素乙酰转移酶类结构域||转移酶

  6 PGSC0003DMG400006214 sot:102595685 S-腺苷-L-蛋氨酸依赖性甲基转移酶类||氧甲基转移酶家族

  7 PGSC0003DMG400003289 sot:102590870 细胞色素P450, 保守区域

  8 PGSC0003DMG400024643 sot:102593656 细胞色素P450, 保守区域

  9 PGSC0003DMG400019110 sot:102577598 N-末端||查尔酮/二苯乙烯合酶, C-末端||亚硫解酶类||硫解酶类

10 PGSC0003DMG400014152 sot:102588095 氯霉素乙酰类转移酶结构域||转移酶
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和PGSC0003DMG400024643; 与加氧酶相关的基

因有1个, 为PGSC0003DMG400003563; 与查尔酮

合酶相关的基因有1个 ,  为PGSC0003DMG4- 
00019110; 与乙酰转移酶相关的基因有2个, 分别

是PGSC0003DMG400011189和PGSC0003D-
MG400014152。
2.2  类黄酮合成途径中差异基因Gene Ontology注释

表2显示, 类黄酮合成途径中的10个表达有差

表2  类黄酮合成途径中9个差异基因对应的前5位GO富集通路

Table 2  The top five GO accession of nine differential genes in the flavonoid biosynthesis pathway

                基因编码     GO富集 功能类型                   描述

PGSC0003DMG400014152 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0016747 分子功能 转移酶活性

 GO:0003674 分子功能 分子功能

 GO:0016746 分子功能 转移酶活性, 酰基组转移

 GO:0016740 分子功能 转移酶活性

PGSC0003DMG400019110 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0044763 生物过程 单细胞过程

 GO:0003824 分子功能 过氧化氢酶活性

PGSC0003DMG400003289 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0008152 生物过程 代谢过程

PGSC0003DMG400006214 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0044711 生物过程 单体生物合成过程

PGSC0003DMG400011189 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0016747 分子功能 转移酶活性

 GO:0003674 分子功能 分子功能

 GO:0016746 分子功能 转移酶活性

 GO:0016740 分子功能 转移酶活性

PGSC0003DMG400000425 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0008152 生物过程 代谢进程

PGSC0003DMG400003563 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0051213 分子功能 双加氧酶活性

PGSC0003DMG400006448 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 过氧化氢酶活性

 GO:0044711 生物过程 单体生物合成过程

Novel00078 GO:0044710 生物过程 单体代谢过程

 GO:0044699 生物过程 单体生物过程

 GO:0008150 生物过程 生物过程

 GO:0003824 分子功能 催化活性

 GO:0008152 生物过程 代谢过程
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异的基因中, 除PGSC0003DMG400024643基因未

注释到Gene Ontology (GO)任何条目外, 其余9个基

因均不同程度注释到GO的条目中, 其中PGSC-
0003DMG400019110基因注释到36个GO条目, 包
括27个代谢过程, 7项分子功能, 2项细胞组成, 而
PGSC0003DMG400014152和PGSC0003DMG4- 
00011189基因只注释到5个GO富集, 均与分子功能

有关。表明基因在植物体内具有多重功效, 在不

同的通路中发挥着不同的功效。从各基因注释的

前5个GO条目可以看出, 功能描述基本可以划分为

两类, 其中PGSC0003DMG400011189和PGSC-
0003DMG400014152的GO通路与催化活性和转移

酶活性相关, 其他7个基因则与催化活性和单体生

物代谢过程相关。

2.3  干旱胁迫对马铃薯类黄酮合成途径的影响

从图1中可以看出, 遭受干旱胁迫后, 马铃薯

类黄酮合成途径中有10个基因的表达发生了显著

变化, 其中PGSC0003DMG400006448、PGSC-
0003DMG400003563、Novel00078、PGSC0003D-
MG400000425、PGSC0003DMG400019110呈上调

表达, PGSC0003DMG400011189、PGSC0003D-
MG400006214、PGSC0003DMG400003289、
PGSC0003DMG400024643、PGSC0003DMG- 
400014152呈下调表达, 对类黄酮合成途径中的柚

皮素3-双加氧酶(EC 1.14.11.9)、咖啡酰CoA-O-甲
基转移酶(EC 2.1.1.104)、类黄酮3′,5′-羟化酶(EC 
1.14.13.88)、查尔酮合酶(EC 2.3.1.74)、香豆酰莽

草酸3′-单加氧酶(EC 1.14.13.36)、黄酮醇合酶(EC 
1.14.13.21)、莽草酸邻羟基肉桂酰转移酶(EC 
2.3.1.133) 7个酶的合成产生了影响, 其中参与查尔

酮合酶、柚皮素3-双加氧酶、类黄酮3′,5′-羟化酶

合成的差异表达基因呈上调表达, 参与莽草酸邻

羟基肉桂酰转移酶、黄酮醇合酶合成的差异基因

呈下调表达, 而参与香豆酰莽草酸3′-单加氧酶、

咖啡酰CoA-O-甲基转移酶合成的差异表达基因中

既有下调基因又有上调基因。从图1中还可以看

出, 查尔酮合酶、柚皮素3-双加氧酶、类黄酮3′,5′-
羟化酶涉及到的分支途径较多, 对类黄酮的生物

合成途径影响较大, 特别是查尔酮合酶介导了黄

酮类化合物合成的第一步, 对类黄酮合成途径的

影响较为关键。

2.4  干旱胁迫对马铃薯类黄酮生物合成途径中高

圣草素合成的影响

由图2可以看出, 干旱胁迫对马铃薯类黄酮合

成途径中高圣草素的合成影响显著。在该途径中, 
有7个基因变化显著, 其中Novel00078和PGSC-
0003DMG400003289基因共同对香豆酰莽草酸3′-
单加氧酶造成影响, PGSC0003DMG400019110的
上调表达促进了查尔酮合酶的合成, PGSC0003D-
MG400014152和PGSC0003DMG400011189基因的

下调表达抑制了莽草酸邻羟基肉桂酰转移酶的生

成 ,  PGSC0003DMG400006448的上调表达和

PGSC0003DMG400006214的下调表达对咖啡酰

CoA-O-甲基转移酶造成影响, 进而影响高圣草素

的合成。

2.5  干旱胁迫对马铃薯异黄酮、黄酮醇和黄酮合

成的影响

图3显示 ,  马铃薯类黄酮合成途径中 ,  异黄

酮、黄酮和黄酮醇是主要产物。异黄酮、黄酮醇

和黄酮三者生物合成途径均有2条, 均以苯丙氨酸

为底物, 且由苯丙氨酸到对香豆酰CoA的途径为共

有途径, 之后查尔酮合酶作为中介酶对异黄酮、

黄酮醇和黄酮合成的影响发生了显著变化。在控

制查尔酮合酶的基因中, PGSC0003DMG400019110
的表达发生了显著变化, 表明干旱胁迫激发了该

基因的表达, 进而影响到查尔酮合酶的形成, 加速

了异黄酮、黄酮醇和黄酮的合成, 对马铃薯自身

起到保护作用。在黄酮醇和黄酮生物合成的第二

条途径中, 由于PGSC0003DMG400003563基因的

上调表达, 促使柚皮素3-双加氧酶的合成发生显著

变化, 从而加速了黄酮醇和黄酮的合成。反-肉桂

酸4-单加氧酶、查尔酮异构酶、黄酮醇合酶在干

旱胁迫下未发生变化, 表明这3种酶对干旱胁迫不

敏感。

2.6  干旱胁迫对马铃薯类黄酮生物合成途径中二

氢杨梅素合成的影响

从图4可以看出, 二氢杨梅素的形成过程中, 
除查尔酮合酶呈显著变化外, 柚皮素3-双加氧酶、

类黄酮3′,5′-羟化酶、类黄酮3-单加氧酶也发生了

显著变化, 其中柚皮素3-双加氧酶、类黄酮3′,5′-羟
化酶对应的基因PGSC0003DMG400003563和
PGSC0003DMG400000425均呈上调表达, 类黄酮
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图3  干旱胁迫对马铃薯异黄酮、黄酮醇和黄酮生物合成的影响

Fig.3  Effects of drought stress on isoflavonoid, flavone and flavonol biosynthesis in potato
下划线表示控制该酶合成的基因呈显著差异。

图2  干旱胁迫对马铃薯类黄酮生物合成途径中高圣草素合成的影响

Fig.2  Effects of drought stress on homoeriodictyol synthesis in flavonoid biosynthesis pathway in potato
下划线表示控制该酶活性的基因呈显著差异。
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3-单加氧酶对应的基因PGSC0003DMG400024643
呈下调表达。由于类黄酮3′,5′-羟化酶、类黄酮3-
单加氧酶共同参与了柚皮素到圣草酚过程及二氢

山奈酚到槲皮素过程, 而柚皮素3-双加氧酶参与了

柚皮素到二氢山奈酚、圣草酚到二氢槲皮素、五

羟基黄烷酮到二氢杨梅素3个过程, 因此在干旱胁

迫下, 上述基因的变化促进了类黄酮合成途径中

二氢杨梅素的合成。

2.7  复水对马铃薯类黄酮生物合成途径的影响

复水后, 马铃薯类黄酮合成途径中仍有2个差

异表达基因, 分别是参与莽草酸邻羟基肉桂酰转

移酶合成的PGSC0003DMG400011189基因和参与

咖啡酰CoA-O-甲基转移酶合成的Novel01237基
因。前者是干旱胁迫下产生的差异表达基因, 复
水后仍未得到显著恢复, 后者是复水后产生的基

因差异表达。与干旱胁迫时相比, 复水后参与莽

草酸邻羟基肉桂酰转移酶合成的差异表达基因

PGSC0003DMG400014152、参与咖啡酰CoA-O-
甲基转移酶合成的差异表达基因PGSC0003D-
MG400006448和PGSC0003DMG400006214均已恢

复到正常表达水平。表明旱后复水对某些基因表

达的恢复不彻底, 还会产生一些新的差异表达基

因。总体来看, 旱后复水对马铃薯类黄酮合成途

径的恢复效果显著, 途径中查尔酮合酶、类黄酮

3′,5′-羟化酶等关键酶的基因表达均恢复到正常水

平, 由于未恢复的基因只影响高圣草素合成途径

中的一个分支, 并不会显著影响高圣草素的合成, 
因此旱后复水对马铃薯类黄酮生物合成途径恢复

效果较好。

3  讨论

遭受干旱胁迫后, 植物体内会产生一些适应性

变化来维持植株正常的代谢活动, 体内抗氧化物

质的增加可以有效抵抗干旱胁迫(Kranner和Birtic 
2005)。黄酮类化合物作为植物体中重要的抗氧化

物质(Koes等1994), 在抵御逆境引发的伤害时起调

节作用(Niyogi等1997, 1998; Tattini等2004)。类黄

酮包括黄酮、黄酮醇、异黄酮、黄烷酮、黄烷

醇、花色素(Rice-Evans等1996)。本研究结果表

明, 马铃薯体内的类黄酮包括异黄酮、黄酮醇和

黄酮, 遭受干旱胁迫后, 异黄酮、黄酮醇和黄酮有

增长的潜势, 起主导作用的是查尔酮合酶的变化; 
乔小燕等(2009)对茶叶的研究也得出相似的结

论。干旱胁迫后, 马铃薯类黄酮合成途径中, 控制

查尔酮合酶合成的PGSC0003DMG400019110基因

呈上调表达, 导致查尔酮合酶合成加速, 进而促进

异黄酮、黄酮醇和黄酮的形成。由此可见, 编号

为PGSC0003DMG400019110的基因对水分胁迫较

图4  干旱胁迫对马铃薯类黄酮生物合成途径中二氢杨梅素合成的影响

Fig.4  Effects of drought stress on dihydromyricetin synthesis in flavonoid biosynthesis pathway in potato
下划线表示控制该酶合成的基因呈显著差异。



植物生理学报88

图
5  

 复
水
对
马
铃
薯
类
黄
酮
合
成
途
径
的
影
响

Fi
g.

5 
 E

ffe
ct

s o
f r

eh
yd

ra
tio

n 
on

 fl
av

on
oi

d 
bi

os
yn

th
es

is
 p

at
hw

ay
 in

 p
ot

at
o

绿
色
框
代
表
基
因
下
调
表
达
。



刘素军等: 干旱胁迫及复水对马铃薯类黄酮合成途径中关键酶及基因表达的影响 89

敏感 ,  在马铃薯类黄酮合成途径中起重要的作

用。在黄酮醇和黄酮合成途径中, 干旱胁迫激发

了PGSC0003DMG400003563基因的上调表达, 导
致柚皮素3-双加氧酶合成速度加快, 从而促进黄酮

醇和黄酮的生物合成; 这与前人的研究结论一致

(朱灿灿等2010; 谢宝东等2002)。
在异黄酮、黄酮醇和黄酮合成途径中, 参与

的酶还包括查尔酮异构酶、黄酮醇合酶, 但干旱

胁迫后这两个酶的合成并未发生变化, 表明查尔

酮异构酶、黄酮醇合酶对干旱胁迫不敏感。也说

明在外界环境发生变化时, 植物代谢途径的改变

是由于部分关键基因表达的变化对某种酶的合成

产生影响所造成, 并不是该途径中的所有酶均发

生显著变化。

干旱胁迫后类黄酮代谢途径中产生10个差异

表达基因, 但并非所有差异表达基因都注释到GO
条目, 本研究中编号为PGSC0003DMG400024643
的基因未注释到GO条目。其他9个基因注释的前5
位GO条目中, 功能类型主要集中在生物过程和分

子功能这两类, 条目对应的功能描述也主要集中

在生物代谢过程、催化活性和转移酶活性3个方

面。其中PGSC0003DMG400011189和PGSC-
0003DMG400014152与转移酶活性和催化活性相

关, 其他7个基因与生物代谢过程及催化活性相

关。GO富集基因功能的相对集中性体现了在同一

代谢途径中不同基因功能的统一性。

圣草素合成途径中, 共有4个酶的合成发生了

改变, 其中查尔酮合酶合成速度加快, 莽草酸羟基

肉桂酰转移酶合成速度则有所下降, 说明干旱胁

迫不仅会激发一些基因的表达, 同时也会抑制某

些基因的表达, 而香豆酰莽草酸3′-单加氧酶、咖

啡酰CoA-O-甲基转移酶的合成变化更为复杂, 参
与该酶合成的既有上调表达基因, 又有下调表达

基因 ,  因此干旱胁迫对香豆酰莽草酸3′-单加氧

酶、咖啡酰CoA-O-甲基转移酶合成的影响机制还

需进一步研究。

复水后, 处理与对照间比较, 类黄酮代谢途径

中差异表达基因数目大幅减少, 除莽草酸邻羟基

肉桂酰转移酶和咖啡酰CoA-O-甲基转移酶合成仍

存在一定的差异外, 其他酶的合成均恢复到对照

水平, 说明马铃薯苗期遭受干旱胁迫后恢复供水, 

对马铃薯类黄酮合成途径具有显著恢复效果, 其
中查尔酮合酶、柚皮素3-双加氧酶等在异黄酮、

黄酮醇和黄酮生物合成途径中的关键酶得到恢复, 
这对维持马铃薯体内类黄酮的正常含量起到决定

性的作用。但旱后复水并不能使干旱造成的差异

基因得到完全恢复, 甚至还会产生一些新的差异

基因, 表明旱后复水补偿机制较为复杂, 还需深入

研究。
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Effects of drought stress and rehydration on gene expression of key 
enzymes in the flavonoid biosynthesis pathway in potato
LIU Su-Jun1,2, MENG Mei-Lian1,*, CHEN You-Jun3

1Agronomy College, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010019, China
2College of Life Sciences and Technology, Inner Mongolia Normal University, Hohhot 010022, China
3College of Life Sciences, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010019, China

Abstract: In order to understand the influence of drought stress and rehydration on the synthesis and regulation 
of flavonoids in potato (Solanum tuberosum), differential gene expression of flavonoid synthesis was investigat-
ed in this study. Using cultivar ‘Kexin No.1’ as experimental material, high-throughput sequencing technique 
was used. The experimental treatments included drought treatment (40% relative soil water content for 14 d, 
DT) and its control (70% relative soil water content for 14 d, DCK), rehydration treatment (40% relative soil 
water content for 14 d and then rehydrated to 70% for 7 d, RT) and its control (70% relative soil water content 
for 21 d, RCK). The results showed that flavonoids biosynthesis in potato was significantly regulated by 
drought stress (P<0.01). Altogether 10 genes in the pathway were differentially expressed between DT and 
DCK treatments, which could affect the activities of seven enzymes. The genes encoding chalcone synthase (EC 
2.3.1.74), naringenin-3-dioxygenase (EC 1.14.11.9) and flavonoid 3',5'-hydroxylase (EC 1.14.13.88) were up-
regulated significantly under drought stress, which might further affect the formation of isoflavones, flavonols, 
flavonoids, homoeriodictyol and dihydromyricetin. The upregulation of PGSC0003DMG400019110 and 
PGSC0003DMG400003563 promoted the biogenesis of chalcone synthase and naringenin-3-dioxygenase. Re-
hydration after drought stress restored flavonoid biosynthesis to an extent, the number of differentially ex-
pressed genes reduced from 10 to 2, only genes encoding shikimate O-hydroxycinnamoyl transferase (EC 
2.3.1.133) and caffeoyl coenzyme A O-methyltransferase (EC 2.1.1.104) were differentially expressed.
Key words: potato; drought stress; rehydration; flavonoid; chalcone synthase
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