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超声诱导对发芽花生的转录组分析及 
苯丙烷类合成相关基因的挖掘 

 
解梦汐，于淼，鲁明，付欣，张良晨，石太渊

*
 

（辽宁省农业科学院食品与加工研究所，辽宁沈阳 110034） 

摘要：为解析超声处理对花生发芽过程中基因及代谢通路的变化差异，本研究以前期筛选出适宜富集白藜芦醇的花生品种为试

验原料，以经超声诱导后的发芽花生（CS）为研究对象，并以未经诱导处理的发芽花生（KB）作为对照组开展试验。结果表明：共

获得 1104 个差异表达基因（DEG），其中 521 个上调表达基因和 583 个下调基因。在差异表达基因的 GO 富集分析中，对富集程度明

显的前 20 个类别做出功能分析。共得到 21 个不同的 COG 功能注释，主要参与碳水化合物的运输和代谢、翻译后修饰和蛋白质转换。

有 21 个 DEGs 富集到苯丙烷类的生物合成途径，是 KEGG 富集分析最显著的通路。发芽花生转录本与 KEGG 数据库中的苯丙烷类

生 物 合 成 途 径 比 对 结 果 表 明 共 3 个 基 因 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51 、 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.VGN2GE 和

arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.Y23DM6 参与发芽花生苯丙烷类物质的合成。上述结果表明超声诱导能够调控发芽花生苯丙烷类生物合成

代谢途径的基因表达。 
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文章篇号：1673-9078(2022)02-64-71                                          DOI: 10.13982/j.mfst.1673-9078.2022.2.0622 

Transcriptomic Analysis of the Effects of Ultrasound Induction on Peanut 

Sprout and the Mining of Genes Involved in Phenylpropanoid 

Biosynthesis  
XIE Mengxi, YU Miao, LU Ming, FU Xin, ZHANG Liangchen, SHI Taiyuan* 

(Food and Processing Research Institute, Liaoning Academy of Agricultural Sciences, Shenyang 110034, China) 
Abstract: To analyze the differences in genetic and metabolic pathways during germination in peanuts, peanut varieties were pre-screened 

to identify those with resveratrol enrichment for further evaluation. Germinated peanuts subjected to induction with ultrasound (CS) were used 

as the experimental group, and uninduced germinated peanuts (KB) were used as the control group. A total of 1104 differentially expressed 

genes (DEGs) was obtained, including 521 upregulated genes and 583 downregulated genes. In the Gene Ontology enrichment analysis of the 

DEGs, functional analysis of the top 20 categories with obvious enrichment levels was performed. Twenty-one different cluster of orthologous 

group functional annotations were obtained, which primarily involved carbohydrate transportation and metabolism, post-translational 

modification, and protein conversion. There were 21 biosynthetic pathways in which DEGs were enriched in phenylpropanoids, which are the 

most significant pathways for Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) enrichment analysis. The KEGG database showed that the 

genes arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51, arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.VGN2GE, and arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.Y23DM6 are involved in 

phenylpropanoid biosynthesis. These results indicate that ultrasound induction can regulate the expression of genes related to phenylpropanoid  
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biosynthetic pathways in germinating peanuts, and transcriptomic changes can be determined at the molecular level in peanut buds induced by 

ultrasound. 
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花生（Arachis hypogaea L.）又名“长生果”，是

我国一种重要的经济作物和油料作物，含有大量蛋白

质、膳食纤维和不饱和脂肪酸。花生发芽过程中总酚

含量和反式白藜芦醇等生物活性成分增加，具有高抗

氧化活性，因此发芽花生被专家视为理想的新型功能

芽菜品种，也称花生芽[1]。花生在发芽过程中通过调

控苯丙烷代谢途径提高苯丙烷类化合物如酚酸、白藜

芦醇和黄酮类物质的含量。大量研究证实了酚类物质

的产生有助于植物应对多种外界生物和非生物的胁

迫，而这些物质的产生涉及植物次生代谢过程信号传

导途径的调控作用[2,3]。 
在实际生产中，为解决花生芽生产周期长、活性

成分富集消减速度慢等问题，国内外学者通过利用物

理场诱导如超声处理[4-6]、紫外照射[7,8]、外源添加[9]、

高压静电场[10]等手段对花生或发芽花生的生物活性

成分进行富集。Sales 等[8]研究表明，经过超声诱导的

花生总酚含量从 0.84 mg GAE/g 提升至 1.22~1.89 mg 
GAE/g；Yu 等[4,5]研究表明超声诱导能够显著提高发芽

花生的白藜芦醇含量，且随着超声频率和发芽时长而

变化，此现象也与花生品种的差异密切相关。但是未

见超声诱导对发芽花生苯丙烷类活性物质合成相关基

因的表达调控的研究报道。 
为了加强对发芽花生更深层次的开发利用，本研

究选用超声诱导处理后的发芽花生作为研究对象进行

转录组测序，并利用生物信息学方法对其测序数据进

行功能注释分类、代谢通路分析，探讨超声诱导处理

对发芽花生苯丙烷类合成相关基因的表达的作用。 

1  材料与方法  

1.1  试验材料及超声处理 

材料于2020年6月采自辽宁省农业科学院沙地治

理研究所花生研究基地，所选品种为阜花 23 号。选取

大小均一且无破损的 200 粒花生籽粒放在纱布上，用

体积分数为 1%的次氯酸钠（次氯酸钠:水=1:100）浸

泡消毒 20 min，再用纯净水冲洗三次，避光浸泡 6 h
后，连同纱布放在烧杯里，烧杯加水没过花生，放入

超声仪器中进行超声处理。超声参数设置为 35 ℃、

30 min、240 W（60%）、85 kHz。处理后，种子放置

在托盘上，底部铺上滤纸，铺上纱布然后另一半纱布

盖上进行避光发芽。经过 72 h 后，取空白对照组和超

声诱导下的花生胚芽置于液氮中快速冷冻，于-80 ℃
冰箱中保存备用，送至上海美吉生物有限公司。 

1.2  总 RNA提取、cDNA文库构建和测序 

从组织样品中提取 total RNA，利用Nanodrop 2000
对所提RNA 的浓度和纯度进行检测，琼脂糖凝胶电泳

检测RNA 完整性，Agilent 2100 测定RIN 值。样品检

测合格后利用带有 Oligo（dT）的磁珠与 ployA 进行

A-T碱基配对，加入 fragmentation buffer，可以将mRNA
随机断裂，通过磁珠筛选分离出 300 bp 左右的小片段。

在逆转录酶的作用下，加入六碱基随机引物（random 
hexamers），以mRNA 为模板反转合成一链 cDNA，随

后进行二链合成，形成稳定的双链结构。然后加入End 
Repair Mix 将其补成平末端，随后在 3’末端加上一“A”
碱基，用于连接Y 字形的接头。最后通过 PCR 扩增，

纯化 PCR 产物，得到最终文库。文库质量检测合格后，

不同文库按照目标下机数据量进行 pooling，利用

Illumina 平台进行测序（PE 文库，读长 2×150 bp）。 

1.3  测序数据质控 

使用软件 SeqPrep 去除 reads 中的接头序列，去除

由于接头自连等原因导致没有插入片段的 reads；将序

列末端（3’端）低质量（质量值小于 30）的碱基修剪

掉，如剩余序列中仍然有质量值小于 10 的碱基，则将

整条序列剔除，否则保留；去除含 N 比率超过 10%的

reads；舍弃去 adapter 及质量修剪后长度小于 50 bp 的

序列得到 clean data，使用 TopHat2（http://tophat.cbcb. 
umd.edu/）软件进行序列比对分析。 

1.4  差异表达基因的筛选  

以样品 KB 组作为对照样品，与样品 CS 进行基

因表达量的比较。将错误发现率（false discovery rate，
FDR）≤0.001 且差异倍数（fold change）≥2 作为 DEG
的筛选标准，满足此筛选标准的基因即为 DEG。  

1.5  DEG的功能注释  

通过 BLAST 软件将筛选到的所有 DEG 分别与

NCBI 非冗余蛋白数据库（Non-redundant Protein 
Sequence Database，NR）、京都基因与基因组百科全

书（Kyoto Encyclopedia of Genesand Genomes，KEGG）

数据库、基因本体论（GeneOntology，GO）、蛋白质
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直系同源簇数据库（COG）、蛋白质序列数据库

（Swiss-Prot）、蛋白数据库（TrEMBL）和非冗余蛋

白序列库（NR）等一系列数据库，并对基因进行功能

注释、分析以及统计。 

2  结果与讨论  

2.1  发芽花生转录组测序数据统计分析  

表1 发芽花生转录组测序统计 

Table 1 Transcriptomic sequencing statistics of peanut sprout   

样品编号 Read Sum Clean bases Q20/% Q30/% GC/% 

CS3_1 41076398 5921050834 98.5 95.23 44.64 

CS3_2 54729862 7963769963 98.47 95.13 45.17 

CS3_3 42818848 6229123218 98.4 94.91 45.2 

KB3_1 53736262 7863065452 98.5 95.14 45.17 

KB3_2 45490608 6632624241 98.35 94.76 45.18 

KB3_3 48874254 7145042689 98.49 95.13 45.04 

注：（1）Sample：样品名称；（2）Raw Sum：原始测序数据的总条目数（reads，代表测序读段，一个 reads 即为一条）；（3）Clean 

bases：质控后测序总数据量（即 Clean reads 数目乘以 reads 长度）；（4）Q20（%）、Q30（%）：对质控后测序数据进行质量评估，Q20、

Q30 分别指测序质量在 99%和 99.9%以上的碱基占总碱基的百分比，一般 Q20 在 85%以上，Q30 在 80%以上；（5）GC content（%）：

质控数据对应的 G 和 C 碱基总和占总碱基的百分比。 

表2 基因功能注释统计 

Table 2 Functional annotation of ref genes 

Sample Raw reads Raw bases Clean reads GC/% 

GO 27880(0.573) 32507(0.5851) 33775(0.5032) 43951(0.5188) 

KEGG 22200(0.4562) 26104(0.4699) 28853(0.4298) 37824(0.4465) 

COG 46411(0.9538) 53312(0.9596) 60883(0.907) 77079(0.9099) 

NR 47998(0.9864) 54935(0.9888) 65247(0.972) 82113(0.9693) 

Swiss-Prot 39446(0.8106) 45725(0.8231) 49409(0.7361) 63545(0.7501) 

Pfam 40083(0.8237) 45639(0.8215) 50644(0.7545) 63691(0.7518) 

Total_anno 48056(0.9876) 54980(0.9896) 65374(0.9739) 82254(0.971) 

Total 48660(1.0) 55555(1.0) 67124(1) 84714(1) 

将构建好的发芽花生转录组文库通过 HiSeq 2000
高通量测序，得到超声处理 CS 组和空白对照组 KB
的三次生物学重复间的相关系数均大于 0.9，ReadSum
的平均值分别为 46208369 条和 49367041 条，数据过

滤后超声处理 CS 组和空白对照组 KB 的平均总碱基

数分别是 6.98 Gb 和 7.45 Gb，GC 含量分别为 45.00%
和45.13%，这些序列的Q20和Q30分别在98%和94%
以上。以上数据说明全部样品转录组测序质量较高，

可为后续的差异表达基因分析提供了科学的依据。  

2.2  发芽花生转录组功能注释  

将组装获得的所有基因和转录本与 NR、

Swiss-Prot、Pfam、EggNOG、GO 和 KEGG 六个常用

数据库进行序列比对（图 1），最终获得有注释信息

的表达基因数目为 48660，各个数据库注释到的表达

基因有较大的区别，其中 NR 数据库注释到 47998 个

表达基因，占比 98.64%，GO 和 COG 分别有 27880

个和 46411 个表达基因，占比 57.30%和 95.38%，得

到注释最少的数据库为 KEGG，仅有 22200 个表达基

因，占比为 45.62%。长度位于 300~1000 bp 和长度

≥1000 bp 的数目分别有 18310 个和 19233 个（表 2）。 

 
图1 基因功能注释统计 

Fig.1 Functional annotation of ref genes 

2.3  花生芽响应超声诱导DEGs数目的分析 
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图2 花生芽响应超声诱导DEGs比较的火山图   

Fig.2 Volcano map of Differential gene under ultrasound 

inductio  

为研究发芽花生响应超声诱导的基因表达情况，

对超声处理后的差异表达基因进行分析（图 2）。两

组样品中共筛选出 1104 个 DEGs，其中上调 DEGs 共
有 583 个，用红色点表示；下调 DEGs 共有 521 个，

用绿色点表示；灰色点代表非差异表达基因。结果表

明，上调 DEGs 的数目低于下调 DEGs 的数目。 

2.4  DEGs的蛋白聚类分析  

 
图3 COG功能注释 

Fig.3 COG classification 

注：A：RNA 加工和修饰；B：染色体结构和动力学；C：

能量生产及转换；D：细胞周期调控，细胞分裂，染色体分离；

E：氨基酸转运和代谢；F：核酸转运和代谢；G：碳水化合物

转运和代谢；H：辅酶转运和代谢；I：脂类转运和代谢；J：翻

译，核糖体结构和生物起源；K：转录；L：复制，重组和修复；

M：细胞壁/细胞膜/包膜的生物发生；N：细胞活性；O：翻译

后修饰，蛋白转运；P：无机离子的转运和代谢；Q：次生代谢

产物的合成，转运和代谢；R：一般功能预测；S：未知功能；

T：信号传导机制；U：细胞内运输，分泌和囊泡运输；V：防

御机制；W：细胞外结构；Y：核结构；Z：细胞骨架。 

将 DEGs 和 COG 数据库进行比对，并对 DEGs
的功能进行预测和统计归类，结果显示，共有 14497
条 DEGs 与数据库中的基因相似度高。根据功能分类，

可初步将花生种子转录组中的差异基因分为 21 类（图

3），数据分析发现，DEGs 的 COG 功能涉及大多数

的生命活动，其中种类全面，数量最多的是转录类的

基因，其次是碳水化合物的运输和代谢、重复和修复

及翻译后修饰、蛋白代谢、信号转导机制、氨基酸转

运和代谢等类别；辅酶的运输和代谢类数量最少，只

有 4 个；与油脂转运及代谢相关的基因有 654 个；此

外仍有 643 个 DEGs 未知功能类别（图 3）。 

2.5  基因功能分类分析  

 
图4 GO注释 

Fig.4 GO annotations analysis 

对超声诱导下发芽花生的 DEGs 进行了 GO 富集

分析，共分为生物进程（biological process）、分子功

能（ molecular functions ）和细胞组分（ cellular 
component）三个大类。在 DEGs 富集数目的共 33 个

亚类中（图 4），生物进程注释到 13 个分支，DEGs
主要集中在细胞组成或生物发生和细胞进程，分别有

292 个和 241 个基因功能得到注释，说明细胞组分类

的相关基因在超声诱导花生发芽的生物进程中起着非

常重要的作用。富集在细胞组分的 DEGs 主要分为 10
个分支，其中细胞组分包含的基因数目最多，共有 217
个，其次是膜的组成部分。在分子功能的 9 个分支中，

参与催化活性和涉及结合功能的基因数量远超过参与

其他生物过程的基因数，分别有 338 个和 245 个基因。 

2.6  DEGs的代谢通路富集分析 

为了进一步探索 DEGs 的生物学功能，解析花生

芽在超声诱导下的代谢调控网络，对 DEGs 进行了

KEGG 富集分析，共有 327 个 DEGs 富集到了 97 条

通路中。在富集显著的前 20 条代谢通路中（图 5），

包含苯丙烷生物合成（24）、植物激素信号转导（15）、
胞吞作用（12）、植物与病原体的相互作用（11）、

黄酮类生物合成（10）、淀粉和蔗糖代谢（8）、核糖

体（8）、剪接体（7）、亚油酸代谢（6）、磷酸肌醇

代谢（6）、谷胱甘肽代谢（6）、甘油磷脂代谢（6）、

错配修复（6）、同源重组（6）、基因复制（6）、内
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质网中的蛋白质加工（5）、类胡萝卜素的生物合成（5）、
氨酰基 tRNA 的生物合成（5）、抗坏血酸和藻酸盐代

谢（5）、α-亚麻酸代谢（5）、精氨酸和脯氨酸代谢

（5）、氨基糖和核苷酸糖代谢（5）、糖酵解/糖异生

（5）、RNA 转运（5）、核苷酸切除修复（5）等。

富集分析结果说明花生芽通过代谢、合成次生代谢物

等途径参与超声诱导的响应。 

 
图5 KEGG功能富集统计 

Fig.5 KEGG enrichment analysis   

注：纵坐标表示 KEGG pathway，下方横坐标表示比对上

该通路的基因/转录本数量，对应的是折线上的不同的点；上方

横坐标表示富集的显著性水平，对应的是柱子的高度，其中，

FDR 越小，-log10（padjust）值越大，该 KEGG pathway 越显

著富集。（注：默认按 padjust<0.5 的前提下显示 top20 的富集结

果，若提醒“没有数据”请确定下是否满足条件）。 

2.7  花生芽在超声诱导下的转录因子分析 

转录因子在调控植物非生物胁迫抗性方面起着重

要作用[11-13]，本研究分析超声诱导下花生芽的 DEGs，
共属于 48 个转录因子家族。其中 B3 家族包含 293 个

基因，其次是 MYB 家族 288 个、bHLH 家族 281 个，

MYB_related 家族 261 个以及 ERF 家族 210 个，说明

这些家族转录因子的表达在发芽花生受超声诱导下调

控效果显著。 
本研究发现 B3 转录因子是发芽花生在超声处理

下表达量变化最多的家族。研究表明已知 MYB、B3、
WRKY、bHLH、bZIP 等转录因子表达量变化能提高

植物适应逆境的能力[14]。其中 B3 家族是一类含有 B3
功能域的转录因子家族，在植物的生长发育过程中发

挥重要的调控作用，其功能域是一种可以和 DNA 特

异结合且高度保守的结构域[15]。B3 家族转录因子除了

有参与 DNA 结合 B3 结构域外，还有其他保守的结构

域，包括 AP2，生长素应答因子，生长素/吲哚-3-乙酸

等。bHLH 转录因子家族是植物中最大的基因家族之

一，广泛的参与了植物代谢、发育及对各种胁迫的应

答机制[16]。MYB 转录因子是植物中最大的转录因子

家族之一，广泛参与植物生理生化过程，包括植物表

皮组织细胞分化、外界环境因素响应、激素应答等[17]。

研究表明，MYB 转录因子的功能多种多样，对植物

的生长发育至关重要。例如，MYB 转录因子可通过

控制各个细胞分裂时期来实现对细胞周期的调控，也

可通过调节植物次生代谢相关基因的表达来调节花青

素、类黄酮等次生代谢产物的合成，在非生物胁迫和

生物胁迫响应中也扮演了重要的角色[15]。此外，MYB
转录因子还能调控植株对植物激素的响应[16]。 

 
图6 转录因子家族统计 

Fig.6 Statistics of TF family 

2.8  花生芽在超声诱导下DEGs的苯丙烷类生

物合成途径 

苯丙烷类生物合成途径为 DEGs 富集数目最多的

代谢通路，分析该调控途径对研究玉米响应盐胁迫的

分子机制具有重要意义（图 7）。发现共有 21 DEGs
得到富集，其中过氧化物酶（E1.11.1.7）注释到 10 个，

下调 3 个，上调 7 个；β-葡糖苷酶上调（EC3.2.1.21）
1 个；四氢大麻酸合酶上调 1 个；甘露醇脱氢酶上调 2
个；网状氧化酶样蛋白上调 1 个；4-香豆酸酯-CoA 连

接酶上调 2 个；亚精胺羟肉桂酰基转移酶上调 1 个；

氰基β-葡萄糖苷酶上调1个，下调1个；咖啡酰-CoAO- 
甲基转移酶上调 2 个；肉桂酰基-CoA 还原酶上调 2 个。 

前人研究报道白藜芦醇在植物体内是以苯丙氨酸

为底物，通过苯丙烷途径生成[18]，因此本研究所得的

所有转录本与KEGG通路数据库中的苯丙烷合成途径

（map00940）进行比对，结果发现花生芽中arahy. 
Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51 、 arahy.Tifrunner.gnm1. 
ann1.VGN2GE 、 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.Y23DM6
这三个基因显著上调与白藜芦醇合成途径相关，其中

arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51为肉桂酰基辅酶A
还原酶（Cinnamoyl-CoA reductase 2）参与了肉桂酸的

合成。苯丙氨酸（PHE，Phenylalanine）首先经过苯

丙氨酸解氨酶（PAL，phenylalanine ammonia lyase）



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2022, Vol.38, No.2 

69 

脱氨基作用失去氨基之后转化为肉桂酸（Cinnamic 
acid），肉桂酸再通过肉桂酸羟化酶（C4H，cinnamate-4- 
hydroxylase）发生羟基化磷脂反应得到对香豆酸

（Cinnamoyl-COA），在本通路结果中arahy.Tifrunner. 
gnm1.ann1.VGN2GE 、 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1. 
Y23DM6 基 因 均 为 4- 香 豆 酸 酯 -CoA 连 接 酶

（4-coumarate-CoA ligase），参与了由4-香豆酸辅酶A
连接酶（4CL，4-coenzyme A ligase）得到对香豆辅酶

A的生物合成。前人报道香豆辅酶A（4-coumaroyl- 

COA）最后在外界因素刺激下，开启白藜芦醇生成途

径，由1分子的对香豆酰辅酶A和3分子的丙二酰辅酶A
（Malonyl-COA）在芪合酶（STS，stilbene synthase）
的催化作用下缩合生成1分子的反式白藜芦醇[19]。由

此可以说明在花生芽在超声诱导下产生机械损伤，通

过 调 控 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51 、 arahy. 
Tifrunner.gnm1.ann1.VGN2GE、arahy.Tifrunner.gnm1. 
ann1.Y23DM6促进白藜芦醇的富集。 

 

 
图7 苯丙烷类生物合成途径   

Fig.7 Phenylpropanoid biosynthesis pathway  

本研究发现苯丙烷类生物合成途径是富集数目最

显著的一条代谢通路，共有21个相关基因得到注释。

在植物次生代谢途径中，所有黄酮类物质、木质素和

白藜芦醇等大部分酚类物质均经苯丙氨酸代谢途径合

成，研究已经表明，植物体内这些关键酶在应对外界

生物及非生物逆境时起到至关重要的调控次生代谢作

用[20-23]。例如，PAL活性的提高增强了大豆根部木质

素的合成进；甘草黄酮类物质的提高与PAL、C4H基

因及其酶活性的增加有着不可分割的联系[24,25]。上述

结果表明，超声诱导提高了发芽花生苯丙烷类合成途

径中基因的表达，这意味着发芽花生苯丙烷代谢途径

中的下游产物也将可能被超声诱导所改变，这也进一

步验证了本研究在前期试验中发现超声诱导能够显著

提高发芽花生的白藜芦醇含量的结果[4-6]。殷向静[26]

利用超声诱导葡萄富集白藜芦醇，发现白藜芦醇的富

集受到白藜芦醇合酶的转录控制，而超声处理能够引

起白藜芦醇合酶活性升高。此外，李淑莹[27]的研究表

明，超声联合苯丙氨酸诱导可对花生芽中白藜芦醇的

富集产生协同效应，原因是由于超声可以提高肉桂酸

-4-羟基化酶、4-香豆酸-辅酶A连接酶、类黄酮3-O-葡
萄糖基转移酶4种酶的活性。Ling等[28]研究超声处理

（400 W，6 min）与0.4%过乙酸在20 ℃对枇杷贮藏过

程中生理变化的影响，结果表明，联合超声和乙酸处

理后，枇杷果实中总黄酮含量在第3 d达到最高值，且

高于对照组。这可能是因为超声联合过乙酸在处理可

以提高枇杷果实内多酚氧化酶和过氧化物酶的活性，

而这两种酶则是参与苯丙烷途径和氧化过程的重要

酶，从而产生多种具有结构和防御功能的酚类化合物
[2]。此外，卞紫秀等[23]研究表明，利用超声处理可以

有效地促进苦荞麦种子的萌发，从而富集苦荞芽苗中
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黄酮类化合物。这可能要归因于超声处理能有效激活

植物种子萌发期的各种酶类的活性[24]，显著提高种子

萌发率，同时诱导种子中一些生物活性成分的合成，

这与本研究发现的结果相一致，说明超声诱导能够调

控发芽花生苯丙烷类生物合成代谢途径的基因表达情

况。 

3  结论 

为了揭示发芽花生如何应答超声外源场诱导，筛

选在超声诱导后起重要调节作用的基因，本研究在前

期研究基础上，选出适宜富集白藜芦醇的花生品种阜

花 23 号为试验原料，是较有代表性的一个研究材料，

为此次研究奠定了良好的材料基础。研究了经超声诱

导后的发芽花生（CS）和未经诱导处理的发芽花生

（KB）的转录组差异，证实了超声能够影响发芽花生

苯丙烷类物质的生物合成，从两组样品中共筛选出

1104 个差异基因，其中上调 583 个，下调 521 个。通

过与七大数据库的比对分析，解析了发芽花生在超声

诱导下所涉及到的功能分类、代谢通路及生物进程的

调控，功能注释表明差异基因主要富集在遗传信息处

理、代谢途径和蛋白质转换。并挖掘到 3 个

（arahy.Tifrunner.gnm1.ann1.DXZI51、arahy.Tifrunner. 
gnm1.ann1.VGN2GE 、 arahy.Tifrunner.gnm1.ann1. 
Y23DM6）参与发芽花生苯丙烷类物质的显著基因，

这些研究结果为揭示发芽花生苯丙烷类物质的生物合

成途径提供一定的参考依据。但众多基因复杂的调控

网络及发芽过程中酚酸、木质素及总黄酮等物质在超

声诱导处理下的代谢机理需要进一步深入探讨，目的

在于将来通过外援手段改变此类基因的调节功能，让

发芽花生的营养和功能性成分的变化向对人类有利的

发现发展。 
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