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　　摘要：基于转录组数据分析并结合谷子基因组数据库鉴定出１０个候选 ＮＣＥＤ基因，对它们的结构特点、理化性
质、启动子元件功能等进行分析，并以抗旱（ＧＧ）和干旱敏感谷子品种（ＪＦ１６）为材料，对 ＰＥＧ胁迫前后差异基因的表
达特点进行分析。结果表明，谷子中编码ＮＣＥＤ家族基因启动子中含较多与抗旱胁迫相关的功能元件；经 ＰＥＧ胁迫
处理后，Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００在ＧＧ和 ＪＦ１６中表达量均上调，但上调幅度有所差异。该研究结果进一步加强了对植物
ＮＣＥＤ基因家族的了解，也为后续进行谷子抗旱机制和抗旱分子育种提供了理论借鉴依据。
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　　谷子［Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ（Ｌ．）Ｐ．Ｂｅａｕｖ．］是禾本科狗尾草属
的粮草兼用作物，最早被驯化种植于中国北方，已有８７００多
年的栽培史［１］，其营养价值高，富含人体所需的类胡萝卜素、

氨基酸、叶酸和硒等成分［２］，至今仍被誉为“五谷之首”。谷

子叶面积小、自花授粉、蒸腾效率和水分利用效率高，具有耐

干旱、耐贫瘠特性［３］。但是近年来，随着全球气候变暖，可利

用水资源日趋匮乏，干旱成为制约作物正常生长发育的关键

因素之一。

发掘谷子耐旱基因，了解其基因家族在干旱胁迫条件下

的表达模式，对谷子抗旱新品种选育具有极为重要的指导作

用。作物在干旱、盐碱、低温、冻害等非生物胁迫条件下，可通

过自身调节来适应或抵制这些胁迫［４－５］。脱落酸（ａｂｓｃｉｓｉｃ
ａｃｉｄ，ＡＢＡ）作为一种植物激素，是一种极为重要的逆境信号，
不仅在植物生长发育过程不同阶段起重要作用，而且在干旱、

低温、衰老、盐渍等多种逆境响应中起着重要调控作用，可通

过介导叶片气孔关闭过程来抵御干旱胁迫［６－７］。

９－顺式 －环氧类胡萝卜素双加氧酶（９－ｃｉｓ－
ｅｐｏｘｙｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ，ＮＣＥＤ）属于类胡萝卡素双加氧裂
解酶 （ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｃｌｅａｖａｇｅｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅｓ，ＣＣＤｓ）家族成员，被认
为是高等植物ＡＢＡ生物合成过程中最重要的限速酶，有研究
表明其表达量与植物体内 ＡＢＡ含量呈正相关［８－１０］。编码

ＮＣＥＤ的基因最初是从玉米突变体 ｖｉｖｉｐａｒｏｕｓｌ４（ｖｐｌ４）中被克
隆［１１］，随后在其他植物如番茄［１２］、豇豆［１３］、拟南芥［８，１４］、柱花

草［１５］等中也克隆得到了 ＮＣＥＤ基因。近年来，我国在 ＮＣＥＤ
响应小麦、拟南芥、花生、烟草、水稻等作物干旱胁迫的研究中

发现，干旱胁迫可以诱导 ＮＣＥＤ基因表达和内源 ＡＢＡ的积
累，且在一定范围内，该基因表达与 ＡＢＡ积累随脱水延长而
明显增强［１６－２０］，这说明ＮＣＥＤ基因在提高植物抗旱能力方面
具有重要研究价值。

谷子是重要的抗逆模式作物，目前，尚无对谷子中 ＮＣＥＤ
家族进行系统研究的相关报道，干旱胁迫下谷子 ＮＣＥＤ基因
家族情况及其结构特点和表达特征并不明晰。本研究以耐旱

品种勾勾母鸡咀（ＧＧ）和干旱敏感品种晋汾１６（ＪＦ１６）为试验
材料，在人工气候室模拟昼夜条件对其进行培养，于苗期进行

２０％聚乙二醇６０００（ＰＥＧ－６０００）模拟干旱处理后取材，用于
表达谱测序。从中找到抗旱相关基因 ＮＣＥＤ后，利用生物信
息学方法从谷子基因组数据库中鉴定同源 ＮＣＥＤ基因，并系
统分析其基因家族成员的结构特点、理化特性、启动子调控元

件、进化关系以及该基因家族成员在干旱胁迫下的表达特点，

旨在为进一步研究谷子抗旱分子育种提供有用信息。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本试验所用植物材料为耐旱性品种勾勾母鸡咀（ＧＧ）和

干旱敏感性品种晋汾１６（ＪＦ１６），均由山西农业大学农业生物
工程研究所提供。将这２个品种种植在混合均匀的基质（营
养土 ∶蛭石＝３∶１）上，然后将其放于人工气候室，模拟外界
昼夜条件进行１４ｈ光培养（２８℃）和１０ｈ暗培养（２３℃），出
苗培养２１ｄ后，将２个品种谷子幼苗用一定量的２０％ ＰＥＧ－
６０００模拟干旱胁迫处理０．５ｈ，而对照组幼苗用同等量的蒸
馏水处理相同时间。之后在对照组和处理组中的每个品种中

分别随机取出３株幼苗，进行ＲＮＡ提取和表达谱测序。
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１．２　试验方法
根据表达谱测序结果查询到 ＮＣＥＤ基因名，并通过查阅

相关文献和代谢途径，明确其注释功能；利用 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅｖ
１２１（ｈｔｔｐｓ：／／ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．ｊｇｉ．ｄｏｅ．ｇｏｖ／ｐｚ／ｐｏｒｔａｌ．ｈｔｍｌ）基因组
数据库进行搜索，查找ＮＣＥＤ基因家族信息。利用 ＧＳＤＳ２．０
（ｈｔｔｐ：／／ｇｓｄｓ．ｃｂｉ．ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／）软件进行基因结构分析；利
用ＥｘＰＡＳＹ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ）软件对谷子 ＮＣＥＤ基因
家族的蛋白质分子量和理论等电点等理化性质进行预测分

析；利用 ＰｌａｎｔＣＡＲＥ（ｈｔｔｐ：／／ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｐｓｂ．ｕｇｅｎｔ．ｂｅ／
ｗｅｂｔｏｏｌｓ／ｐｌａｎｔｃａｒｅ／ｈｔｍｌ／）预测谷子 ＮＣＥＤ基因家族启动子
（基因上游１５００ｂｐ序列）相关元件并进行统计；采用 ＭＡＧＡ
７．０软件对谷子ＮＣＥＤ蛋白及拟南芥、水稻、小麦和玉米等近
源物种中ＮＣＥＤ蛋白构建进化树，进行亲缘关系比对。

２　结果与分析

２．１　谷子ＮＣＥＤ基因的基本信息及结构分析
在Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅｖ１２．１的谷子数据库中找到１０个 ＮＣＥＤ家

族基因，并对其基本信息（染色体位置、ＣＤＳ序列和氨基酸序
列）进行统计与分析，结果发现，谷子 ＮＣＥＤ家族基因分布在
不同的染色体上，其中１号、４号和９号染色体上各包含１个
成员，２号和３号染色体上各包含２个成员，５号染色体上的
ＮＣＥＤ家族基因最多，为３个（表１）。谷子 ＮＣＥＤ家族基因
ＣＤＳ序列的平均长度为１７７３ｂｐ，不同成员的 ＣＤＳ序列长度
之间也存在差异，其中 Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００的 ＣＤＳ序列最长，为
１９６５ｂｐ；Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００的 ＣＤＳ序列最短，为１６３８ｂｐ（表
１）。

表１　谷子９－顺式环氧类胡萝卜素双加氧酶基因的基本信息及蛋白的理化性质

基因编号 基因 染色体位置
ＣＤＳ序列长度
（ｂｐ）

氨基酸序列长度

（ａａ）
蛋白质等电点

（ＰＩ）
蛋白质分子量

（ｋｕ）

１ Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００ ２ １７４９ ５８２ ６．３０ ６２６８３．１９
２ Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００ ９ １９６５ ６５４ ６．３３ ７０８６２．５６
３ Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００ ３ １８０９ ６０２ ５．８４ ６４８３６．２５
４ Ｓｅｉｔａ．１Ｇ２８８４００ １ １９５３ ６５０ ６．６４ ６９６８７．１６
５ Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００ ３ １６３８ ５４５ ５．９０ ６１３９０．２３
６ Ｓｅｉｔａ．２Ｇ１７４５００ ２ １８３３ ６１０ ６．７１ ６８１６１．５０
７ Ｓｅｉｔａ．４Ｇ０６２８００ ４ １７０７ ５６８ ５．８１ ６４４３５．６３
８ Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５８００ ５ １７３４ ５７７ ６．４８ ６２６３４．９６
９ Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５６００ ５ １６８３ ５６０ ６．０４ ６１２９１．４２
１０ Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００ ５ １６６２ ５５３ ７．６６ ６０５８５．９１

　　为进一步分析谷子 ＮＣＥＤ家族基因的结构特征，使用
ＧＳＤＳ２．０软件对ＮＣＥＤ家族成员的基因序列和 ＣＤＳ序列进
行结构分析，结果显示，ＮＣＥＤ家族不同成员之间的结构存在
较大差异，其中Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００和Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００具有相同

的结构，都没有内含子和上下游，只有编码区序列；其余８个
基因都含有内含子和编码区序列，但数目差异较大，并且

Ｓｅｉｔａ．１Ｇ２８８４００和Ｓｅｉｔａ．４Ｇ０６２８００与其余６个基因结构差
异更大，未发现上下游结构（图１）。

２．２　谷子ＮＣＥＤ理化性质
根据豫谷１号ＮＣＥＤ的ｃＤＮＡ序列预测到的氨基酸序列

可知，谷子ＮＣＥＤ家族基因氨基酸序列的平均长度为５９０ａａ，
而不同成员的氨基酸序列长度之间存在差异，其中 Ｓｅｉｔａ．
９Ｇ１５６５００的氨基酸序列最长，为６５４ａａ；Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００的
氨基酸序列最短，为 ５４５ａａ（表 １）。蛋白质分子量在
６０５８５．９１～７０８６２．５６ｋｕ之间，平均值为６４６５６．８８ｋｕ，其中
Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００的蛋白质分子量最大（７０８６２．５６ｋｕ），Ｓｅｉｔａ．
５Ｇ３１５７００的蛋白质分子量最小（６０５８５．９１ｋｕ）；等电点介于
５．８１（Ｓｅｉｔａ．４Ｇ０６２８００）～７．６６（Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００）之间，均值
为６．３７，并且除 Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００的蛋白质等电点呈弱碱性
外，其余９个均呈酸性，可见它们发挥其最大催化活性的最适

ｐＨ值有所差异（表１）。
２．３　谷子ＮＣＥＤ基因家族系统进化树

为进一步分析谷子ＮＣＥＤ基因家族之间及其与其他植物
ＮＣＥＤ之间亲缘关系的远近，了解其进化过程，将所得到的谷
子ＮＣＥＤ基因编码的蛋白序列与其他物种（水稻、玉米、高
粱、拟南芥、大麦、小麦和狗尾草）进行 ＢＬＡＳＴ蛋白同源性检
索，并下载其他物种的 ＮＣＥＤ蛋白序列，之后将其与谷子
ＮＣＥＤ基因家族成员进行比对，并构建进化树（图２）。结果
发现，谷子 ＮＣＥＤ基因家族中，Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５８００、Ｓｅｉｔａ．
５Ｇ３１５６００和Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００单独聚为一大类，暗示这３个基
因虽然与谷子中一些基因亲缘关系较近，但在进化过程中它

们所编码的蛋白序列存在较多氨基酸变异位点；而其余７个
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基因与其他７个物种的 ＮＣＥＤ聚为一大类，说明谷子的这７
个基因亲缘关系较近，并且在这一大类中，谷子 Ｓｅｉｔａ．
２Ｇ０３５４００与狗尾草中 ＮＣＥＤ基因 （Ｓｅｖｉｒ．２Ｇ０４０１００）是相同
的，它们与高粱的 ＮＣＥＤ亲缘关系最近，与水稻、小麦的亲缘
关系次之；谷子Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００与大麦ＮＣＥＤ的亲缘关系最

近；谷子 Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００与玉米 ＮＣＥＤ的亲缘关系最近；而
Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００和 Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００与拟南芥 ＮＣＥＤ的亲缘
关系的远近各次于大麦和玉米。这一结果与植物经典分类结

果相一致。

２．４　谷子ＮＣＥＤ家族基因启动子调控元件功能分析
通过ＰｌａｎｔＣＡＲＥ软件对谷子 ＮＣＥＤ家族基因启动子（基

因上游１５００ｂｐ）顺式作用元件进行功能预测，有利于进一步
鉴定该家族基因在谷子抗旱机制中所起的作用。本研究主要

对激素响应元件和逆境胁迫响应元件进行了统计，结果（表

２）表明，每个基因启动子中均含有厌氧诱导响应元件，有部
分基因启动子中含有低温响应和热响应元件；除基因 Ｓｅｉｔａ．
５Ｇ３１５６００外，其余９个基因启动子中均含有 ＡＢＡ响应元件；
除基因 Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００、Ｓｅｉｔａ．１Ｇ２８８４００和 Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００

外，其余 ７个基因均含有 ＭｅＪＡ响应元件，并且 Ｓｅｉｔａ．
５Ｇ３１５８００中最多（为１２个）；有５个基因启动子中含有ＳＡ响
应元件，它们分别是 Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００、Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００、Ｓｅｉｔａ．
２Ｇ１７４５００、Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５６００和 Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００；除基因 Ｓｅｉｔａ．
２Ｇ０３５４００、Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００和 Ｓｅｉｔａ．２Ｇ１７４５００外，其余７个
基因启动子中均含有ＧＡ响应元件，并且Ｓｅｉｔａ．４Ｇ０６２８００中最
多（为３个）；有５个基因启动子均含有ＭＹＢ响应元件，它们分别
是 Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００、Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００、Ｓｅｉｔａ．２Ｇ１７４５００、Ｓｅｉｔａ．
５Ｇ３１５８００和Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５６００。

表２　谷子ＮＣＥＤ家族基因启动子功能元件数目

基因
功能元件数目（个）

ＡＢＡ ＭｅＪＡ ＳＡ ＧＡ ＭＹＢ 低温响应 热响应 厌氧诱导响应

Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００ ４ ８ ０ ０ ０ １ １ ３
Ｓｅｉｔａ．９Ｇ１５６５００ ４ ０ ０ ０ ３ ０ ０ ２
Ｓｅｉｔａ．３Ｇ３９１０００ １ ２ １ １ １ １ ２ １
Ｓｅｉｔａ．１Ｇ２８８４００ １ ０ ０ ２ ０ ０ ０ ５５
Ｓｅｉｔａ．３Ｇ４０８３００ ２ ０ ２ １ ０ ０ ０ ７
Ｓｅｉｔａ．２Ｇ１７４５００ ２ ８ １ ０ ２ ０ ０ ４
Ｓｅｉｔａ．４Ｇ０６２８００ ２ ６ ０ ３ ０ ０ ０ １
Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５８００ ９ １２ ０ １ １ ０ ０ １
Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５６００ ０ ４ ３ １ １ ０ １ １
Ｓｅｉｔａ．５Ｇ３１５７００ ８ ８ １ １ ０ ０ ０ １

２．５　谷子ＮＣＥＤ家族基因成员在干旱胁迫下的表达模式
对谷子幼苗进行干旱胁迫处理后，根据表达谱测序结果，

对勾勾母鸡咀和晋汾１６中ＮＣＥＤ基因表达量进行分析，这２
个品种中均含有 Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００基因。从图３中可以看出，
ＧＧ和ＪＦ１６经不同处理后其体内Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００基因均有表
达，并且经干旱胁迫处理后该基因的表达量与对照相比均升

高，但该基因在干旱敏感性品种ＪＦ１６中表达量增幅明显高于
在耐旱品种ＧＧ中表达量增幅（图３）。

３　讨论与结论

脱落酸ＡＢＡ与植物生长发育调控、气孔开闭以及对逆境
适应和抵御之间关系密切，是一种尤为重要的激素调节物

质［２１－２２］。因此，有必要分析ＡＢＡ生物合成关键基因，明确其家
族基因结构与功能，掌握其在ＡＢＡ生物合成中所起作用，进而通
过调控植物体内 ＡＢＡ含量来达到植物自身生理调控目的。
ＮＣＥＤ基因就是参与ＡＢＡ生物合成调控的一类关键基因［９］。

—２４— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第１期



　　从谷子 ＮＣＥＤ家族基因启动子元件功能预测发现，有很
多调控元件与植物干旱胁迫响应物质有关，如 ＡＢＲＥ和 ｍｏｔｉｆ
ＩＩｂ（ＣＣＧＣＣＧＣＧＣＴ）是ＡＢＡ响应元件，而ＡＢＡ可通过调节气
孔开闭或者促进根系对水分吸收等途径来调控植物对干旱胁

迫的适应性，Ｎｅｉｌｌ等研究认为，ＡＢＡ是植物的抗逆诱导因
子［２３］；ＣＧＴＣＡ－ｍｏｔｉｆ和ＴＧＡＣＧ－ｍｏｔｉｆ为茉莉酸甲酯（ｍｅｔｈｙｌ－
ｊａｓｍｏｎａｔｅ，ＭｅＪＡ）响应元件，而研究报道 ＭｅＪＡ在代谢和生理
调控上类似于植物激素脱落酸的作用［２４］，它可以提高作物抗

旱性［２５］；ＴＣＡ－ｅｌｅｍｅｎｔ是水杨酸（ｓａｌｉｃｙｌｉｃａｃｉｄ，ＳＡ）响应元
件，水杨酸是植物内源信号分子之一，可通过减少植物体内细

胞自由基积累和减轻细胞膜脂过氧化等途径来缓解干旱胁迫

对植物自身的影响。陶宗娅等通过对干旱胁迫下的小麦外施

一定浓度的 ＳＡ发现，ＳＡ具有缓解干旱作用［２６］；ＴＡＴＣ－ｂｏｘ
是赤霉素（ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎａｃｉｄ，ＧＡ）响应元件，用一定浓度 ＧＡ对
烟草种子进行引发处理后可提高其种子和幼苗的抗旱性［２７］；

ＭＢＳ（ＴＡＡＣＴＧ和 ＣＡＡＣＴＧ）是 ＭＹＢ转录因子结合位点响应
元件，ＭＹＢ转录因子与植物抗逆胁迫有关，据报道，拟南芥中
ＡＴＭＹＢ４１在干旱、ＡＢＡ和盐胁迫处理下高水平表达［２８］。此

外，ＨＳＥ（ＡＡＡＡＡＡＴＴＴ）和ＬＴＲ（ＣＣＧＡＡＡ）分别是热胁迫和低
温胁迫响应元件，ＴＣ－ｒｉｃｈｒｅｐｅａｔｓ（ＡＴＴＣＴＣＴＡＡＣ）是胁迫调
控相关元件。因此可以推测谷子生长发育过程中通过这些调

控元件共同作用来响应干旱、低温等逆境胁迫。

从本试验中对ＮＣＥＤ家族中Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００基因表达量
的分析可以看出，在正常浇水条件下，２个品种谷子 ＧＧ和
ＪＦ１４中Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００表达量很低或者几乎不表达，干旱胁
迫后诱导该基因大量表达（图３），说明该基因响应干旱胁迫，
并且在耐旱品种与干旱敏感品种中所起作用相同，只是由于

表达量的差异而引起这２个谷子品种的抗旱能力不同。这与
前人研究结果相一致，前人研究报道已证明 ＮＣＥＤ基因经干
旱胁迫后大量表达，并通过调控植物内源ＡＢＡ含量来抵御干
旱胁迫［１４，２９－３０］。

综上所述，本研究基于 ＰＥＧ胁迫后谷子表达谱数据和
Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ谷子基因组数据库，鉴定出１０个谷子ＮＣＥＤ基因，
运用生物信息学方法对其基本信息、结构特点、蛋白理化性质

和启动子元件功能等进行了分析预测，并对其中一个基因

Ｓｅｉｔａ．２Ｇ０３５４００在干旱胁迫条件下的表达模式进行了分析，
研究结果为谷子抗旱分子育种提供了理论借鉴基础，后期研

究有望通过克隆谷子中 ＮＣＥＤ基因，利用转基因技术使其在
谷子中过量表达，并通过耐旱性筛选试验来验证基因功能。
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互叶白千层优株筛选及丛生芽诱导培养

杜尚广，余　 波
（南昌师范学院，江西南昌３３００３２）

　　摘要：本研究以３种互叶白千层枝叶为试验材料，采用同时蒸馏法提取精油，通过气相色谱 －质谱（ＧＣ－ＭＳ）联
用分析鉴定其化学成分。在此基础上，采用正交试验对优株诱导培养基的激素种类和浓度进行优化。结果发现，互叶

白千层品种２精油中松油醇 －４含量为４２．９％，１，８－桉树油素含量为１１．２４％，较佳的丛生芽诱导培养基为 ＭＳ＋
００５ｍｇ／ＬＮＡＡ＋０．１５ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．０５％活性炭＋０．０７ｍｍｏｌ／Ｌ硝酸镧，ｐＨ值５．８，该条件下的诱导率是９６．４％。
结果表明，互叶白千层品种２是高精油优良株系，精油成分符合国际标准（ＩＳＯ４７３０—１９９６），上述丛生芽诱导培养基为
最佳诱导培养基。
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　　互叶白千层（Ｍｅｌａｌｅｕｃａａｌｔｅｒｎｉｉｆｏｌｉａ）属于桃金娘科
（Ｍｙｒｔａｃｅａｅ）白千层属（Ｍｅｌａｔｅｕｃａ）常绿小乔木，原产于澳洲北
部沿海地带，现已被大量引种到部分热带和亚热带的国家和

地区［１］。互叶白千层耐干旱贫乏及渍水地，适合种植在气温

不低、无霜期长的地区，２０世纪８０年代引种到我国，现主要
分布在广东、广西和云南等地［２］。互叶白千层的新鲜枝叶和

树干提取的精油俗称茶树油，茶树油散发出宜人的肉豆蔻香

气，能够有效、无刺激地杀死人身体皮肤表层的真菌和细

菌［３－６］，并对一些病毒具有抑制作用［７－９］，因而广泛应用于医

用药品、食品防腐、护肤品、香料产业和农业药品等领域［１０－１３］。

互叶白千层花色洁白聚生，树型整齐，气味芳香，是创建保健园

林绿化树种的首选，且其能够耐湿生、抗水淹，可以固定河

床［１４］。所以，种植互叶白千层具有很大的生态和经济效益。

互叶白千层可分为３种类型，松油醇－４型，桉叶油素型
和混合型，现在能被广为利用的是松油醇 －４型［１５］。而我国

引进的树种良莠不齐，所提取的茶树油大部分不符合国际标

准，给茶树油的生产和贸易带来了许多问题。目前，国内并没

有学者对互叶白千层系统地进行优良精油株系筛选。所以，

有必要进行优株的筛选。互叶白千层种子多败育，发芽率仅

１０％左右，且后代易产生变异［１６］。扦插生根率虽高，但成活

率较低［１７－１８］。而通过快速繁殖技术获得的组培苗由于具有

产量高，易于生产管理，且能保持原有品种的优良性状等优

点，有希望成为互叶白千层产业化育苗的主要繁殖手段。目
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