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摘要：为挖掘湿地松(Pinus elliottii)松脂合成相关的基因，对不同采脂期的木质部和针叶进行高通量转录组测序，与火炬松

(Pinus taeda)参考基因组进行比对，共获得了 68 211 条 unigenes，546 356 450 条 clean reads，平均比对率达 90.21%。将不同

时期木质部、木质部与针叶间进行两两对比，以 P<0.05，|log2FoldChange|>1.0 为标准来筛选差异基因，并进行 GO 和 KEGG

富集分析。结果表明，参与萜类物质合成的差异基因有 133 个，其中大部分富集在 MEP 途径，从差异基因中挑选 8 个产脂

相关的候选基因进行 RT-qPCR 验证，确定 HMGR、DXS、TPS、ABC 转运蛋白基因与产脂存在关联性。通过转录组测序与

分析，挖掘出 133 个参与松脂萜类物质合成相关的差异基因，其中萜烯合酶基因(TPS)和 ABC 转运基因在正调控萜类物质合

成中发挥关键作用。 

关键词：湿地松；松脂；转录组；产脂候选基因 
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Abstract: In order to explore the genes related to pine resin biosynthesis in Pinus elliottii, a total of 12 samples of 

xylem at different resin collection stages and needles were used for high-throughput transcriptome sequencing. 

Compared with the reference genome of P. taeda, a total of 68 211 unigenes and 546 356 450 clean reads were 

obtained with an average mapping rate of 90.21%. The expression profiles between needles and xylem were 

compared in pairs. The differentially expressed genes (DEGs) were selected according to P<0.05, |log2foldchange|> 

1.0, and then annotated by GO and KEGG enrichment analysis. The results showed that 133 DEGs involved in 

terpene synthesis, most of which were enriched in MEP pathway. Eight candidate genes related to pine resin 

biosynthesis were selected from the DEGs and validated by RT-qPCR, in which HMGR, DXS, TPS, ABC 

transporter genes were highly correlated with the rosin production. Therefore, 133 differential genes related to 

pine resin biosynthesis were mined through transcriptome sequencing, and among which three TPS genes and two 

ABC transporter genes positively regulate terpenoid synthesis. 

Key words: Pinus elliottii; Resin; Transcriptome; Candidate genes involved in resin biosynthesis 



532 热带亚热带植物学报           第 31 卷 

 

 

湿地松(Pinus elliottii)属于常绿乔木，自上世纪

三十年代从美国引进国内[1]，因其生长迅速、产脂

力高、抗性强等特点，很快成为我国南方地区重要

的造林树种[2]。近年来，湿地松因其松脂产量高、

杂质少、松节油含量高等优势，脂用价值日益凸显，

加上松材线虫病危害致使马尾松(P. massoniana)栽

培面积不断缩减，在某些地区湿地松已逐渐取代马

尾松成为主要采脂树种[3–4]。 

松脂不仅能为生产林化产品提供可再生的原

料，也是松树抵御昆虫以及食草动物攻击的重要手

段[5]。松脂是萜烯类混合物，以异戊二烯亚基(C5)

为基本单位，主要通过 2 种不同的途径：甲羟戊酸

(mevalonic acid, MVA)和甲基赤藓糖磷酸(methyl- 

erythritol phosphate, MEP)途径合成。目前在马尾松

中利用转录组测序[6]、在油松(P. tabuliformis)中利用

基因组测序[7]初步解析了松脂生物合成调控机制, 

并发现了一些可能参与调控松脂合成的关键基因，如

萜烯合酶、细胞色素 P450、ABC 转运蛋白和香叶基

二磷酸合酶等。然而，相对于其他产脂树种，湿地松

松脂合成相关的调控机制方面研究较少。 

江西省湿地松的采脂期通常为 5 月—10 月，松脂

产量在 7、8 月达到峰值，到 10 月底采脂活动基本结

束。本研究选取湿地松第一代种子园中同一无性系

Ⅱ-142 在不同采脂期 4、8、10 月的木质部和针叶作

为样本进行转录组测序，与火炬松(P. taeda)基因组进

行比对，以了解湿地松松脂合成相关基因随季节性变

化的表达差异，并通过对比产脂高峰期(8 月)与产脂

量低谷时期(4、10 月)、高产脂无性系与低产脂无性

系的基因表达差异，筛选出松脂合成的关键调控基

因，以期为后续的高产脂育种工作提供科学的参考。 
 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

选择江西省峡江县林木良种场湿地松第一代

种子园(115°24′ E, 27°33′ N)中无性系Ⅱ-142 为试验

材料，分别在 4 月(采脂前期)、8 月(采脂高峰期)和

10 月(采脂结束期)采集无性系 1.3 m 胸径处树干的

木质部组织和针叶，4、8、10 月的木质部样本编号

为 SAPB、SAUB、SOCB，针叶为混样，编号为 SPN，

每组样本设置 3 个重复。采集同一种子园中的高产

脂无性系 2-0420 (产量约 20 kg/ind.)和低产脂无性

系 2-113 (产量约 5 kg/ind.)的木质部和针叶进行 RT- 

qPCR (real-time reverse-transcription polymerase chain 

reaction)验证，所有样品采集后放入液氮速冻，保

存在-80 ℃超低温冰箱中随时取用。 

1.2 RNA 提取和转录组测序 

CTAB 法提取总 RNA，采用琼脂糖凝胶电泳、

Nanodrop 及 Agilent 2100 分析仪检测总 RNA 的浓

度、纯度以及完整性。构建 cDNA 文库，首先利用

Oligo(dT)磁珠对 mRNA 进行富集，然后用阳离子随

机打断 mRNA，并以得到的片段为模板获得 cDNA

文库。文库构建后使用 Agilent 2100 bioanalyzer 和

RT-qPCR 对文库质量进行检测，检测合格后采用

IlluminaHiSep4000 进行转录组测序。 

1.3 数据质控、基因比对及组装 

转录组测序获得的原始数据(raw reads)首先要

进行过滤，除掉质量低的、带接头的以及碱基信息

不明确的 reads，从而获得高质量的 clean reads。其

次，对 clean data 进行 Q20、Q30 和 GC 含量的计算。

最后使用 HISAT2 软件将质控后的 clean reads 与火

炬松基因组进行比对，并用 StringTie 软件进行新转

录本组装。 

1.4 差异基因筛选及富集分析 

差异基因表达分析通过 DESeq2 软件(1.20.0)进

行，并使用 Hochberg 和 Benjamini 的方法来对 P 值

进行调整，以 P<0.05，|log2FoldChange|>1.0 为标准

筛选差异基因，通过 clusterProfiler (3.4.4)软件对差

异基因进行 GO 和 KEGG 富集分析，并修正了基因

长度偏差。 

1.5 产脂相关基因表达验证   

挑选 8 个与产脂相关的基因进行实时荧光定量

PCR，验证其在无性系Ⅱ-142 的 4、6、8、10 月的

木质部和针叶中的表达量以及在高、低产脂的无性

系中的表达量差异。利用 PrimeScript™ RT Master 

Mix (Perfect Real Time)试剂盒(TaKaRa, 大连)进行

反转录，并通过 Primer-BLAST 在线平台设计引物

(表 1)，内参基因为 UBI。用 CFX 实时定量 PCR 扩

增仪(Bio-Rad, 上海)进行实时荧光定量 PCR，反应

程序为 95 ℃ 30 s，95 ℃ 5 s，60 ℃ 30 s，共 40 次

循环。使用 2–∆∆CT法计算相对表达量。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 转录组数据质量评估及组装 

对原始数据进行过滤得到 546 356 450 条 clean
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表 1 荧光定量 PCR 引物 

Table 1 Primers of quantitative real-time PCR  

基因 Gene 功能 Function 正向引物 Forward primer (5′~3′) 反向引物 Reverse primer (5′~3′) 

PITA_13112 羟甲基戊二酰辅酶 A 还原酶 HMGR TGCGAGGGAAGACGAGAAAC CCAACGAAATCCCGTTCAGC 

PITA_15631 1-脱氧-D-木酮糖-5-磷酸合酶 DXS GACAAATGGCCTCTCAGGCT CCCCTTTCAAGTCACGACCA 

PITA_39473 萜烯合酶 TPS TCACAGCGGCAGTTAAGAGG TGCTTCTCCTGCCATTTCGT 

PITA_38904 萜烯合酶 TPS AGACACGCTCAACTATGCCC ATGTGCCAATGCGATAACCG 

PITA_28724 萜烯合酶 TPS TTTCGGGCTTCCCAAATTGC TCTCGTGAAAGACCGCAGAC 

PITA_33107 ABC 转运蛋白 ABC transporter CACGATGTGAGTGGTGGGAA ACTTGAGATTTGGGAGCCCG 

PITA_13961 ABC 转运蛋白 ABC transporter TCTTCTGGACGAGGCCACTA AGAGGCGATGAGCAACAACA 

PITA_05351 ABC 转运蛋白 ABC transporter GGAAAGGAAGGAGCCAGCAT CTTTTGCCCTCCCGACATCT 

 

reads, 总碱基为 81.94G。每个样本的 Q20 值均超过

98%，Q30 值平均为 94.77%，GC 含量为 44~46.5，

且与火炬松基因组的平均比对率达到 90.21% (表

2)。不同样本间的相关性系数为 0.829~0.961，说明样

本间的表达模式比较接近。这表明转录组数据质量较

好，可以用于后续分析。并利用 StringTie 软件共获得

了 16 460 条新的 unigenes，加上比对上火炬松转录组

的 51 751 条 unigenes，共获得 68 211 条 unigenes。 

 

表 2 样品测序的质量评估 

Table 2 Quality assessment of sample sequencing 

样品 
Sample 

有效读数 
Clean reads 

有效碱基 
Clean base (G) 

错误率 
Error rate /% 

Q20 /% Q30 /% GC 含量 
GC content /% 

比对率 
Mapping rate /% 

SAPB1 44 486 976 6.67 0.02 98.28 94.77 45.27 89.51 

SAPB2 46 965 990 7.04 0.02 98.22 94.56 45.02 89.41 

SAPB3 45 608 798 6.84 0.02 98.24 94.61 44.87 89.39 

SAUB1 43 784 800 6.57 0.02 98.25 94.60 44.95 90.18 

SAUB2 44 650 364 6.70 0.02 98.34 94.81 44.92 89.27 

SAUB3 45 091 286 6.76 0.02 98.30 94.74 45.13 89.01 

SOCB1 45 677 568 6.85 0.02 98.44 95.03 44.93 90.79 

SOCB2 48 009 558 7.20 0.02 98.28 94.62 44.79 90.07 

SOCB3 44 206 068 6.63 0.02 98.41 94.89 44.84 91.07 

SPN1 46 744 072 7.01 0.02 98.32 94.67 46.35 91.24 

SPN2 45 394 470 6.81 0.02 98.42 94.92 46.23 91.72 

SPN3 45 736 500 6.86 0.02 98.47 95.01 45.60 90.86 

合计 Total 546 356 450 81.94      

平均 Average    98.33 94.77 45.24 90.21 

 

2.2 差异基因表达分析 

以 P<0.05，|log2FoldChange|>1.0 为基因差异表

达的筛选标准，从图 1 可见，不同采脂时期木质部

中差异表达基因数量不一，其中以 8 月与 10 月样

品间(SAUB vs SOCB)的差异基因最多，为 6 023 个

unigenes，8 月与 4 月间(SAUB vs SAPB)的差异基

因最少，为 3 221 个 unigenes，3 个对比组合(图 2)

共有的差异基因仅为 366 个 unigenes，少于它们各

自独有的差异基因。 

相对于不同采脂时期，不同组织间获得的差异

基因数量较多(图 1)，其中以 8 月份木质部与针叶间

(SAUB vs SPN)的差异基因最多，为 12 908 个 unigenes, 

包括 5 287 个上调基因和 7 621 个下调基因，3 个不

同比对组合(SAPB vs SPN、SAUB vs SPN、SOCB vs 

SPN)中，共有的差异基因为 6 919 个，4、8、10 月

各自独有的差异基因分别为 1 800、2 333 和 2 255 个

(图 2)。 

2.3 差异基因的 GO 富集分析 

对所有样本间的差异基因进行 GO 富集分析

(图 3), 结果表明木质部与针叶间(SAPB vs SPN、

SAUB vs SPN、SOCB vs SPN)差异最显著的条目均

为光合作用，而 SOCB vs SPN 组合用于蛋白质翻译

的 tRNA 氨基酰化(tRNA aminoacylation for protein 

translation)、tRNA 氨基酰化(tRNA aminoacylation) 
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图 1 不同采脂时期湿地松不同器官的差异基因数。SAPB: 4 月木质部; SAUB: 8 月木质部; SOCB: 10 月木质部; SPN: 针叶。下同 

Fig. 1 DEGs in different organs of Pinus elliottii at different resin collection stages. SAPB: Xylem in April; SAUB: Xylem in August; SOCB: Xylem in October; 

SPN: Needle. The same below 

 

 
图 2 差异基因韦恩图 

Fig. 2 Wayne diagram of DEGs 

 

等分类差异也比较显著；不同采脂时期的木质部间

(SAUB vs SAPB、SAUB vs SOCB、SOCB vs SAPB)

的差异基因 GO 富集分析表明，SAUB vs SOCB、

SOCB vs SAPB间的差异基因富集的条目基本一致,

但SAUB vs SOCB差异最显著的条目为有机物分解

代谢过程，SOCB vs SAPB 差异最显著的条目为对

生物胁迫的反应。对于 SAUB vs SAPB 组合，差异

基因主要富集在对非生物胁迫的反应和对水分的

反应这 2 条类目中。 

2.4 松脂合成相关的通路分析 

将不同样本间的差异基因进行 KEGG 富集分

析(图 4)，结果表明木质部与针叶间差异基因富集的

通路差别不大，差异最显著的通路为卟啉与叶绿素

代谢、光合作用、玉米素生物合成等。不同采脂时

期的木质部间差异基因的 KEGG 富集表明，SAUB 

vs SAPB、SAUB vs SOCB 差异最显著的通路都为

类黄酮生物合成，而 SOCB vs SAPB 差异最显著的

富集通路为苯丙烷生物合成。与松脂合成相关的萜

类通路方面，SAPB vs SPN、SOCB vs SPN、SOCB 

vs SAPB 间均有差异基因富集在二萜生物合成通路,

而 SAPB vs SPN 在萜类骨架合成、单帖生物合成等

通路的差异也很显著。 

为深入了解湿地松松脂在基因和酶水平上的

代谢，基于 KEGG 富集结果对萜类合成相关通路进 
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图 3 差异基因的 GO 富集分析 

Fig. 3 Enriched GO terms of DEGs 

 

 
图 4 差异基因的 KEGG 富集分析 

Fig. 4 Enriched KEGG pathways of DEGs 
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行了分析，并对其在不同阶段不同组织中表达谱绘

制了热图，以说明参与松脂生物合成和积累的候选

基因的表达谱。分析表明萜类合成相关的差异基因

共有 133 个(图 5)，参与 MEP 途径的差异基因有 93

 

 
图 5 湿地松萜烯生物合成途径。AACT: 乙酰辅酶 A 乙酰转移酶; HMGS: 羟甲基戊二酰辅酶 A 合成酶; HMGR: 羟基甲基戊二酰辅酶 A 还原酶; MVK: 

甲羟戊酸激酶; PMVK: 磷酸甲戊酸激酶; MVD: 二磷酸戊二酸脱羧酶; DXS: 1-脱氧-D-木酮糖-5-磷酸合酶; DXR: 1-脱氧-D-木酮糖-5-磷酸还原酶; MCT: 

2-C-甲基-D-赤藓糖醇 4-磷酸胞苷基转移酶; CMK: 4-二磷酸胞苷基-2-C-甲基-D-赤藓糖醇激酶; MECPS: 2-C-甲基-D-赤藓糖醇 2,4-环二磷酸合酶; HDS: 

2-C-甲基-D-赤藓糖醇 2,4-环二磷酸合酶; HDR: 2-甲基-D-赤藓糖醇 2,4-环二磷酸还原酶; IPPI: 异戊烯基二磷酸 δ 异构酶; GPPS: 香叶基二磷酸合酶; 

FPPS: 法呢基焦磷酸合酶; GGPPS: 香叶基香叶基二磷酸合酶; STPS: 倍半萜合酶; MTPS: 单萜合酶; DTPS: 二萜合酶; CYP450: 细胞色素 P450。 

Fig. 5 Resin terpene biosynthesis pathways in Pinus elliottii. AACT: Acetyl-CoA acetyltransferase; HMGS: Hydroxy methylglutaryl-CoA synthase; HMGR:  

Hydroxy methylglutaryl-CoA reductase; MVK: Mevalonate kinase; PMVK: Phosphomevalonate kinase; MVD: Diphosphomevalonate decarboxylase; DXS:  

1-Deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase; DXR: 1-Deoxy-D-xylulose-5-phosphatereductoisomerase; MCT: 2-C-Methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyl- 

transferase; CMK: 4-Diphosphocytidyl-2-C-methyl-Derythritolkinase; MECPS: 2-C-Methyl-D-erythritol 2,4-cyclodiphosphate synthase; HDS: 2-C-Methyl-D- 

erythritol 2,4-cyclodiphosphate synthase; HDR: 2-Cmethyl-D-erythritol 2,4-cyclodiphosphate reductase; IPPI: Isopentenyl-diphosphate δ-isomerase; GPPS: 

Geranyl diphosphate synthase; FPPS: Farnesyl pyrophosphate synthase; GGPPS: Geranylgeranyl diphosphate synthase; STPS: Sesquiterpene synthase; MTPS: 

Monoterpene synthase; DTPS: Diterpene synthase; CYP450: Cytochrome P450. 
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个，其中 3 个 DXS 基因；参与 MVA 途径的差异基

因仅有 12 个，其中有 6 个为 HMGR 基因。在通路

中共发现 68 个 TPS 基因，其中有 42 个二萜合酶、

25 个单萜合酶、1 个倍半萜合酶；ABC 转运蛋白基

因有 27 个，其中 13 个在 8 月表达量最高。 

2.5 产脂相关基因的 RT-qPCR 验证 

从差异基因(图 5)中选择萜类合成通路上游的

HMGR、DXS 基因和下游的 TPS 基因，以及具有转运

功能 ABC 转运蛋白基因进行实时定量 PCR 验证，结

果表明(图 6, 7)，HMGR (PITA_13112)基因在 10 月的

表达量最高，在高产脂无性系中的表达量显著高于低

产脂无性系；DXS (PITA_15631)基因在针叶中表达量

显著高于木质部，而在不同月份的木质部之间差异不

大，在高产脂无性系中的表达量高于低产脂无性系, 

但差异并不显著；3 个 TPS 基因(PITA_ 39473、PITA_ 

38904 和 PITA_28724)在 8 月的表达量显著高于其他

月份和针叶的，高产脂无性系表达量显著高于低产脂

无性系，其中 TPS1 (PITA_39473)基因在高、低产脂

无性系中的差异极显著(P<0.001); 除了 ABC2 (PITA_ 

13961)基因在 10 月的表达量高于 8 月，其他 ABC 转

运蛋白基因(PITA_33107、PITA_05351)都在 8 月的表

达量最高，整体上在高产脂的无性系中的表达量高于

低产脂无性系。实时荧光定量的结果与转录组数据基

本一致，说明转录组数据是可靠的。�
 

 
图 6 8 个基因实时荧光定量 PCR 结果。柱上不同字母表示显著差异(P<0.05); 4: 4 月的木质部; 6: 6 月的木质部; 8: 8 月的木质部; 10: 10 月的木质部。 

Fig. 6 RT-qPCR analysis results of 8 genes. Different letters upon column indicate significant difference at 0.05 level. 4: Xylem in April; 6: Xylem in June; 8: 

Xylem in August; 10: Xylem in October. 

 

 
图 7 8 个差异基因的表达。*: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001。 

Fig. 7 Expression of 8 DEGs in Pinus elliottii. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P< 

0.001. 

3 结论和讨论 
 

湿地松是重要的产脂树种之一，由于其基因组

较大和遗传背景不清，调控松脂合成的机制研究进

展缓慢。测序技术的快速发展，为湿地松松脂合成

的分子机制研究提供了很好的研究手段，目前已经

完成了湿地松全长转录组和高通量转录组测序工

作[8–9]。但针对松脂合成通路解析及其相关调控基

因挖掘与鉴定等方面的分析则较少涉及，分子调控

机制的研究还处于开始阶段。因此，本研究以湿地

松无性系的针叶与不同采脂时期的木质部作对比, 

针对松脂产量季节性变化开展二代高通量测序，并

以火炬松基因组为参考进行有参分析，Q30 平均为
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94.77%，与火炬松基因组的平均比对率为 90.21%，

高于前人[10]的研究报道，说明本实验的转录组数据

质量较高。 

松脂主要由萜类物质组成，在针叶树种中萜类

物质通过 MVA 和 MEP 途径合成，有很多基因参与

萜类物质生物合成[6]。本研究中发现 133 个差异基

因参与萜类物质合成，包括 HMGR、DXS、ABC 转

运蛋白基因等。HMGR 和 DXS 基因分别是 MVA 途

径和 MEP 途径中的第 1 个关键的限速酶[11–12]。本

研究中共发现 6 个 HMGR 基因，其中 5 个在针叶中

表达量较高，而在油松中发现 HMGR 基因在新萌发

的针叶中表达量显著高于 1 a 生和 2 a 生针叶，说明

新萌发针叶可能是萜类物质合成的主要场所[7]；1 

个 HMGR (PITA_13112)基因在 10 月木质部和针叶

中呈高表达，实时定量 PCR 验证结果发现该基因在

10 月产脂量最高，与转录组测序结果一致，且该基

因在高产脂的无性系中的表达量显著高于低产脂

无性系，说明该基因在湿地松中可能是调控松脂合

成的关键基因。但在思茅松(Pinus kesiya var. lang- 

bianensis)的高产脂机制研究中，HMGR 基因在高、

低产脂无性系中无差异表达[13]。因此，HMGR 基因

在不同松类树种中表达模式不一，在湿地松萜类物

质合成中的具体调控作用尚需进一步验证。在湿地

松中发现 3 个 DXS 基因呈差异表达，选择 DXS 基

因(PITA_15631)进行验证，发现在不同月份的木质

部之间表达量差异不显著，在高产脂无性系与低产

脂无性系中差异也不显著。在思茅松中，DXS 基因

(AIY22671.1)在高产脂无性系中呈现高表达[13]，该

基因与DXS基因(PITA_15631)相似度为 98.81%, 为

同一家族中不同基因；而在马尾松的 8 个 DXS 基因

中有 5 个在低产脂无性系中呈现高表达，仅有 1 个

在高产脂无性系中具有较高表达量[14]，因此，该

DXS 基因与其他松树中已报道的 DXS 基因序列存

在差异，其生物学功能可能存在差异，故其在湿地

松中的调控作用尚需要深入开展功能验证。 

萜烯合酶基因(TPS)分为 7 个基因亚家族，包括

TPS-a、TPS-b、TPS-c、TPS-d、TPS-e/f、TPS-g 和 TPS-h, 

松属植物的 TPS 基因通常属于 TPS-d 家族[14], 它是

萜类合成通路下游的一个关键基因，催化底物(如

GPP、FPP、GGPP 和 OPP)上烯丙基二磷酸键的断

裂或质子化，电离产生酶结合活性碳阳离子中间

体，然后在酶活性位点的空间约束下重新排列或环

化，最终形成不同链长的有环或无环萜类化合物,

对萜类多样性的贡献极大[15–16]。已有研究表明，松

科植物中含有大量的萜类合成酶，火炬松中鉴定出

68 个萜类合成酶[17]，马尾松中有 50 个 TPS 转录本，

19 个呈差异表达[18]，通过基因组测序发现油松有

134 个 TPS 基因，远高于其他植物中发现的 TPS 基

因数量[7]。本研究通过转录组测序发现了 68 个 TPS

基因，其中绝大部分在针叶中表达量较高，而在不

同月份的木质部中呈差异表达的 TPS 有 19 个。在

木质部呈差异表达的 19 个 TPS 基因中选择 3 个进

行实时定量 PCR 验证，结果表明 3 个 TPS 基因在

产脂高峰期的表达与其他时期具有显著差异，其中

2个TPS基因(PITA_39473和PITA_38904)的表达趋

势与测序结果一致，1 个 TPS 基因(PITA_28724)与

测序结果有点偏差，但在高产脂无性系中表达量也

显著高于低产脂无性系。这与思茅松、马尾松的研

究结果相似[13–14]，说明这 3 个 TPS 基因正调控萜类

物质合成。 

ABC 转运蛋白是进行生物体内跨膜运输的一种

特殊蛋白，含有 1 个由 12 个跨膜螺旋组成的跨膜

结构域(TMD)和与 ATP 结合的区域(NBD)，可分为

内向转运蛋白和外向转运蛋白[19]。ABC 转运蛋白参

与植物次生代谢物的运输，还具有调控基因转录的

功能[20]。在松属植物中，ABC 参与松脂合成相关的

萜烯类物质转运，已经发现其 ABC 转运基因表达在

火炬松和马尾松中与松脂合成相关[6,21]。本研究通

过转录组测序分析，发现了 27 个 ABC 转运基因, 其

中大部分在 8 月的表达量最高。3 个 ABC 转运基因，

除了 ABC2 (PITA_13961)外，ABC1 (PITA_33107)和

ABC3 (PITA_05351)均在产脂高峰期(8 月)的表达量

最高，与转录组测序结果一致，且整体上在高产脂

无性系中的表达量高于低产脂无性系。同样，在湿

地松中通过转录组测序与分析筛选出 6 个与产脂相

关的 ABC 转运基因，其中 4 个 ABC 转运基因在高

产脂无性系中表达量较高，2 个 ABC 转运基因则在

低产脂无性系中表达量较高[22]，在马尾松中也有类

似情况[6]。因此，ABC 转运基因家族中不同基因可

能在松脂合成调控中发挥不同作用，具体调控机制

尚需要开展进一步的研究与探索。 

综上，本研究挖掘出 133 个参与萜类物质合成

通路的相关差异基因，其中 HMGR、DXS、TPS、

ABC 转运蛋白等基因在萜类物质合成中发挥重要

的调控作用，HMGR 和 DXS 基因为松脂萜类物质

合成上游通路中关键的限速酶，而 3 个 TPS 基因
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(PITA_39473、PITA_38904 和 PITA_28724)和 2 个

ABC 转运蛋白基因(PITA_33107 和 PITA_05351)在

松脂萜类物质合成下游通路中发挥关键的正调控

作用。 
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