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逆境胁迫对苦荞花期总黄酮含量及关键酶
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摘 要:为探究花期苦荞在逆境胁迫下的总黄酮含量变化及其响应机理，以川荞 3 号为材料，研究了盐
( NaCl) 、干旱( PEG －6000) 及 UV-B 3 种逆境胁迫对苦荞花期各组织中总黄酮含量的影响，及黄酮合成
关键酶基因( CHI、F3H、FLS、FLS1) 表达量与花期总黄酮含量之间的关系。结果表明: 3 种胁迫处理后，
根、茎、叶、花中的总黄酮含量均有不同程度的增加。在 NaCl胁迫下，根、茎、叶、花中的总黄酮含量明显
增加，且在 12 h时叶中达到最高值( 160. 0 mg·g －1 ) ;当采用 PEG － 6000 处理后，苦荞的根、茎、叶、花中
的总黄酮含量均显著升高，且叶、花对 PEG － 6000 胁迫较其它组织敏感; UV-B 胁迫也能显著提高苦荞
根、茎、叶中的总黄酮含量，且叶中总黄酮含量变化最大，但花中总黄酮含量却呈极显著下降。Real-time
PCR分析表明，在上述逆境胁迫下 CHI、F3H、FLS及 FLS1 基因的 mRNA量在茎、叶、花中的变化与总黄
酮含量变化趋势相一致，推测这些基因可能在花期苦荞对逆境胁迫的适应中发挥重要作用。本研究结
果可为解析苦荞在逆境下的响应机制和通过基因工程培育高黄酮苦荞新品种提供理论依据。
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苦荞( Fagopyrum tataricum) 为蓼科荞麦属一年生
双子叶草本植物，在我国主要分布于黄土高原及西南
地区［1 － 2］。苦荞被誉为 21 世纪的营养食品，其最重要
的生物活性成分为黄酮类化合物，主要包括芦丁、槲皮
素、异槲皮素和花青素等，其中芦丁占总黄酮含量的
70% ～85%［3 － 4］。研究发现黄酮类化合物不仅在植物
激素信号及有性繁殖、促进花粉管和种子萌发、参与植
物抗逆等方面具有重要作用［5］，还在人体保健与疾病
治疗等方面具有重要作用［6 － 7］。

黄酮类化合物的合成与积累量取决于其合成途径
中的关键酶，它们在植物次生代谢物合成途径中往往
位于代谢支路分叉口或次生代谢物合成途径的下游。
精确控制黄酮合成途径分支上关键酶基因的表达及其
酶活，能进一步决定代谢流的流向。查尔酮异构酶
( chaleoneisomerase，CHI) 是黄酮类化合物生物合成途
径上游的关键酶［8］。洋葱中 CHI 基因的失活导致斛
皮素含量显著下降［9］;大麦中 CHI 基因的缺失导致原

叶中类黄酮含量明显减少［10］。黄酮醇合成酶( flavonol
synthase，FLS ) 、黄酮醇合成酶 1 ( flavonol synthase 1，
FLS1) 和黄烷酮 3 －羟化酶( flavanone 3 － hydroxylase，
F3H) 属于依赖 2 －酮戊二酸的双加氧酶家族［11 － 12］。
FLS可以催化二氢黄酮醇作为异黄酮和花青素等黄酮
类物质的共同前体，同时，二氢黄酮醇还可以在二氢黄
酮醇 4 －还原酶( dihydroflavonol 4 － reductase，DFR) 作
用下生成无色花色素。由于 FLS 与 DFR 都以二氢黄
酮醇为底物，因此可以通过抑制花色素的合成而增加
黄酮醇的生成，或者通过抑制黄酮醇的合成来提高花
色素的含量，从而得到不同的目的产物。F3H 是黄烷
酮分支点的一个核心酶，催化柚皮素生成，目前发现
F3H有几种不同的表达模式，其中在拟南芥中可与其
上游的 CHS、CHI等基因协同表达［13］。

目前，国内外关于荞麦黄酮类化合物的研究在提
取、测定方面已有较多报道，关于荞麦不同生育时期主
要器官的黄酮含量与变化研究、不同播种期及不同纬
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度、海拔、温度、光照等生态因子与荞麦及其籽粒黄酮
含量之间的相关性研究也已相当深入和广泛［14 － 17］。
然而，荞麦在生长发育过程中，还会受到自然界各种逆
境胁迫的影响，如盐渍、干旱、辐射等，由于黄酮是一类
重要的次生代谢产物，其合成、积累与植株的生长环境
密切相关并参与植物的抗逆过程，是植物抵抗外界不
利环境的重要保护机制，但关于逆境胁迫下荞麦黄酮
含量及其相关基因表达变化的研究较少。前期通过研
究川荞 3 号整个生育期( 芽期、苗期、花期、成熟期) 总
黄酮含量变化情况，发现苦荞花期总黄酮含量最
高［18］。为了探究花期苦荞在逆境胁迫下的应答反应
机理，本研究以川荞 3 号为材料，研究盐( NaCl) 、干旱
( PEG －6000) 及 UV-B 3 种非生物逆境胁迫对花期苦
荞各组织中总黄酮含量的影响，同时利用 Real-time
PCR技术，分析黄酮合成途径中相关酶基因在逆境胁
迫下的表达变化，从分子水平上探讨总黄酮含量与相
关酶基因表达之间的关系，以期为解析苦荞应答环境
胁迫的分子机制，通过基因工程手段调控苦荞黄酮代
谢过程，培育高黄酮合成特性的苦荞新品种提供理论
基础。

1 材料与方法

1. 1 植物材料
苦荞品种川荞 3 号，其种子由四川省凉山州西昌

农业科学研究所李发良老师惠赠。
1. 2 主要试剂

芦丁标准品( C27H30O16·3H2O) 购自四川瑞进特科
技有限公司，用于 RNA 提取的液相 RNase 清除剂、柱
式植物 RNAout 3. 0 试剂盒购自北京天恩泽基因科技
有限公司，其他试剂如逆转录试剂盒 PrimeScriptTMRT

reagent Kit with gDNA Eraser、SYBR Premix Ex TaqTM

Ⅱ均购自于宝生物工程( 大连) 有限公司。
1. 3 方法
1. 3. 1 苦荞的栽培、处理及样品采集 供试材料川荞
3 号于夏秋季节种植在四川农业大学农场气象站内。
选取花期( 种子萌发后约 45 d，50%以上的花蕾盛开)
长势一致的植株，分别用 100 mmol·L －1 NaCl 溶液、
30% PEG － 6000 溶液和 UV-B ( 302 nm，辐射强度为
0. 1 mW·cm －2 ) 处理，对照组( CK) 为正常培养。采集
胁迫处理 12 h和 24 h后花期苦荞的根、茎、叶及花各
6 份，其中 3 份置于 60 ℃恒温箱烘干至恒重，用于提
取总黄酮，另 3 份迅速装入采集袋，用锡箔纸包装后冻
存于 － 80 ℃，用于提取 RNA。
1. 3. 2 苦荞总黄酮的提取和测定 参考 Liu 等［16］的
方法提取上述采集的花期苦荞各组织中的总黄酮，并
基于 AlCl3 比色法

［17］制备标准曲线来测定总黄酮含
量。
1. 3. 3 总 RNA的提取及 cDNA第 1 链的合成 按照
柱式植物 RNAout 3. 0 试剂盒中说明书提取苦荞麦花
期的根、茎、叶、花的总 RNA，利用琼脂糖凝胶( 1% ) 电
泳和 NanoDrop 2000 分光光度计( Thermo Scientific，上
海) 测定所提取的 RNA浓度和纯度。以 oligo-dT 引物
进行 cDNA的反转录，将合成的 cDNA 保存于 － 20 ℃
冰箱中，备用。
1. 3. 4 QRT-PCR检测 以反转录获得的 cDNA 为模
板进行 Real-time PCR 检测 ( Bio-Rad 中国公司，上
海) ，每个样品重复 3 次。以组蛋白 H3 基因作为内
参，采用 2 －△△Ct方法计算 Ct 值，分析查尔酮异构酶
( CHI ) 、黄烷酮 － 3 － 羟化酶 ( F3H ) 、黄酮醇合酶
( FLS) 和黄酮醇合酶 1 ( FLS1 ) mRNA 的相对表达水
平。引物序列见表 1。

表 1 黄酮合成相关基因 QRT-PCR引物序列
Table 1 QRT-PCR primer sequence of flavonoid-related biosynthesis genes

基因
Gene

Genbank登录号
Genbank accession

引物序列( 5' － 3')
Primer sequence ( 5' － 3')

产物大小
Product size /bp

CHI HQ003251. 1 F: ACTTTGAGGAATCCGCTGTGAC
R: AGGGCTTCAACATGGTGATCTGTA

144

F3H HQ003252. 1 F: GCTAAACCCAAGACTCTGACTGC
R: AAATCTCGTCCCTCTTTCCTCC

169

FLS1 JX401285. 1 F: GAGCATTCTTCACAGGAGTTTG
R: TGCAGGATTTTCTTCATTGACCAGC

127

FLS JF274262. 1 F: AAGGAGGAGTACGCCAAACC
R: AGGAGGCCAAATTCTATGAAAA

123

H3 HM628903. 1 F: CGCAGAAAGTACCAGAAGAGCAC
R: GAGAGCAGACACAGCAGAGC

113
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1. 3. 5 数据分析与处理 采用 SPSS 17. 0 软件进行
数据统计、差异显著性分析，利用 Origin 8. 5 进行绘
图。图中数据为 3 次重复的平均值 ±标准误。

2 结果与分析

2. 1 逆境胁迫对花期苦荞总黄酮含量的影响

注:＊＊表示与对照组差异极显著( P ＜ 0. 01) ; * 表示差异显著( P ＜ 0. 05) 。下同。

Note: ＊＊indicates the very significant difference between treatment group and control group at 0. 01level．

* indicate the significant different at 0. 05 level． The same as following．

图 1 逆境胁迫对花期苦荞总黄酮含量的影响
Fig． 1 Influence of stress on the content of total flavonoids of Fagopyrum tataricum during florescence

图 1 表明，花期苦荞总黄酮主要集中在叶和花
中。在 NaCl胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞的根、
茎、叶中总黄酮含量显著升高，且在 12 h后叶中总黄
酮含量达到最高值( 160. 0 mg·g － 1 ) ，与 CK相比差异
达极显著; 花中总黄酮含量在 12 h 后比 CK 高了
52. 26 %，但在 24 h后却比 CK降低了 16. 49 %。与
CK相比，PEG － 6000 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦
荞的根、茎、叶及花中总黄酮含量均显著升高，尤其
是在处理 24 h后叶中总黄酮含量达 162. 1 mg·g － 1，
比 CK增加了 153. 28%，差异达极显著。UV-B 胁迫
处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞的根、茎、叶中总黄酮含
量均显著增加，在处理 24 h 后分别比 CK 增加了
126. 93 %、69. 57 %和 52. 03 % ; 然而，花中的总黄

酮含量却呈极显著下降趋势，在处理 24 h 后总黄酮
含量相比 CK降低了 38. 68 %。
2. 2 花期苦荞黄酮合成相关基因对 NaCl、PEG －
6000 和 UV-B胁迫的响应
2. 2. 1 CHI基因对 NaCl、PEG － 6000 和 UV-B 胁迫的
响应 由图 2 可知，与 CK相比，3 种胁迫处理后，根中
CHI基因表达量变化不大。NaCl 胁迫后，茎中 CHI 基
因表达量在处理 24 h 后显著提高，叶、花中 CHI 基因
表达量在处理 12 ～ 24 h后期间均极显著提高，且 12 h
后花中 CHI 基因表达量最高 ( 24. 940 ) 。PEG － 6000
胁迫处理 24 h后，茎、叶、花中 CHI基因表达量均极显
著增加。在 UV-B 胁迫处理后，茎中 CHI 基因表达量
变化不明显，24 h后 CHI基因表达量在叶中极显著增
加而花中极显著减少。
2. 2. 2 F3H基因对 NaCl、PEG －6000 和 UV-B胁迫的
响应 NaCl 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞的根中
F3H基因表达量显著降低( 图 3 ) ，与 CK 相比差异达
极显著;茎中 F3H 基因表达量先极显著减少( 0. 247 )
后极显著增加( 2. 000) ;叶、花中 F3H基因表达量先极
显著增加后显著减少，12 h后叶中 F3H基因表达量最
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图 2 CHI基因对 NaCl、PEG －6000 和 UV-B胁迫的响应
Fig． 2 Response of CHI gene to NaCl，PEG －6000 and UV-B stress

高( 12. 370) 。PEG － 6000 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，根、
茎中 F3H基因表达量先增加后减少;叶中 F3H基因表
达量先极显著减少 ( 0. 005 ) 后显著增加 ( 1. 67 ) ; 花中
F3H基因表达量增加，12 h后高达 2. 650。UV-B 胁迫
处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞根中 F3H 基因表达量减
少;茎、叶中的 F3H基因表达量先极显著减少后增加，
24 h后叶中 F3H基因表达量极显著增加( 9. 110 ) ; 然
而，处理 24 h 后花中 F3H 基因表达量显著减少
( 0. 252) 。
2. 2. 3 FLS基因对 NaCl、PEG － 6000 和 UV-B 胁迫的
响应 由图 4 可知，在 NaCl 胁迫处理后，花期苦荞根
中 FLS基因表达量与 CK 相比有所降低; 茎中 FLS 基
因表达量先显著减少( 0. 493) 后极显著增加( 1. 877) ;
叶、花中 FLS 基因表达量先极显著增加后显著减少，
12 h后花中 FLS基因表达量最高( 48. 250) 。与 CK相

图 4 FLS基因对 NaCl、PEG －6000 和 UV-B胁迫的响应
Fig． 4 Response of FLS gene to NaCl，PEG －6000 and UV-B stress
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图 3 F3H基因对 NaCl、PEG －6000 和 UV-B胁迫的响应
Fig． 3 Response of F3H gene to NaCl，PEG －6000 and UV-B stress

比，PEG －6000 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞根、叶
中 FLS基因表达量减少，12 h 后叶中 FLS 基因表达量
最低( 0. 001) ;茎中 FLS基因表达量先增加( 1. 220) 后
极显著减少 ( 0. 210 ) ; 花中 FLS 基因表达量先减少
( 0. 820) 后增加 ( 1. 250 ) 。UV-B 胁迫处理 12 ～ 24 h
后，花期苦荞根、叶中 FLS 基因表达量减少; 茎中 FLS
基因表达量先极显著减少 ( 0. 133 ) 后有所增加
( 1. 200) ;花中 FLS基因表达量先极显著增加( 2. 100)
后极显著减少( 0. 005) 。
2. 2. 4 FLS1 基因对 NaCl、PEG － 6000 和 UV-B 胁迫
的响应 NaCl 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞根中
FLS1 基因表达量相比 CK 极显著降低，茎、叶、花中
FLS1 基因表达量均增加，在 12 h 后叶中 FLS1 基因表
达量最高( 31. 080 ) 。与 CK 相比，PEG － 6000 胁迫处
理后，花期苦荞根中 FLS1 基因表达量先显著增加
( 1. 820) 后减少( 0. 920) ;茎、花中的 FLS1 基因表达量
均有所增加，在 12 h 后茎中 FLS1 基因表达量最高
( 6. 050) ;叶中 FLS1 基因表达量先降低( 0. 950 ) 后增
加( 1. 680 ) 。UV-B 胁迫处理 12 ～ 24 h 后，花期苦荞
根、茎、花中 FLS1 基因表达量先增加后减少，在 12 h
后花中 FLS1 基因表达量最高( 2. 820 ) ; 叶中 FLS1 基

因表达量极显著增加，在 12 h 后叶中 FLS1 基因高达
44. 560( 图 5) 。

3 讨论

植物中的黄酮种类已超过 9 000 种，它们能以游
离态或与糖苷相结合的形式生成种类繁多、构型复杂、
生物学功能丰富的黄酮衍生物［19 － 20］。通过调控黄酮
类化合物的合成和积累，植物能够对不同的逆境作出
应答。Li等［21］研究表明，黄酮能提高植物的耐受性，
降低紫外辐射对细胞的损伤。Solovchenko 等［22］通过
UV-B胁迫光敏苹果试验，发现苹果皮细胞中的黄酮
醇能作为有效的“过滤器”过滤掉大部分 UV-B 辐射，
说明黄酮类化合物在植物对逆境胁迫的应答中具有重
要作用。

本研究结果表明，花期苦荞叶和花中的总黄酮含
量最高。在 NaCl胁迫下，12 h 后根、茎、叶、花中总黄
酮含量均明显升高，表明黄酮在花期苦荞盐胁迫应答
中具有重要作用［23］。但是，在 24 h 后花中总黄酮含
量却比 CK降低了 16. 49%，苦荞花中黄酮含量先增加
后下降，可能与外界刺激诱导黄酮合成中间产物并参
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图 5 FLS1 基因对 NaCl、PEG －6000 和 UV-B胁迫的响应
Fig． 5 Response of FLS1 gene to NaCl，PEG －6000 and UV-B stress

与合成花青素等色素有关［24］。在 PEG － 6000 胁迫
下，苦荞花期的根、茎、叶、花中的总黄酮含量均明显增
加，且叶、花对外界坏境的变化和胁迫较其它组织敏
感。蔡娜等［25］采用水分胁迫苦荞，结果显示水分胁迫
能促使苦荞总黄酮和芦丁的合成与积累。Suzuki
等［26］采用干旱胁迫处理苦荞叶子，发现苦荞叶子芦丁
含量增加了 122%，说明适当的 NaCl、PEG －6000 胁迫
可诱导黄酮的合成与积累。有研究表明，采用 UV-B
胁迫处理苦荞叶子，苦荞叶中芦丁含量增加了
129%［26］，说明黄酮类化合物与植物抵抗 UV-B 辐射
具有重要关系，且不同器官对 UV-B 胁迫的应答有所
差异。本研究发现，在 UV-B胁迫下，花期苦荞根、茎、
叶中的总黄酮含量均明显增加，且叶中总黄酮含量变
化最大，但花中的总黄酮含量却显著减少。究其原因
可能是 UV-B辐射诱导产生的黄酮代谢中间产物被用
于黄酮代谢支路花青素等色素的合成。王龙飞［27］在
研究胡枝子花青素中发现，UV-B 辐射胁迫下，花青素
大量积累，且胁迫时间越长胁迫强度越大，花青素含量
越高，说明 UV-B 辐射下部分黄酮合成前体物可能被
诱导用于花青素支路代谢。

此外，本试验中，花期苦荞各组织中黄酮代谢途径
受 NaCl、PEG －6000、UV-B胁迫的调节，叶和花中的总
黄酮含量变化比根和茎中的显著。可能由于植物的根
主要负责吸收和运输矿质元素等，非合成代谢的主要
区域，茎主要是起营养传输功能。UV-B 胁迫下，根、
茎均不是主要的刺激感知区域，因此根、茎中的总黄酮
含量较少。叶是合成代谢的主要区域，花是生殖期
( 花期) 植株生长的中心，在受到外界不良刺激时，叶、
花会快速合成黄酮类化合物，并迅速向其它组织运输
来进行自我防御;花中合成了大量的色素类物质消耗
部分黄酮类化合物，结果导致花中总黄酮比叶中含量
低［28］。

植物黄酮合成途径由多条代谢支路交错连接而
成，包含多个酶基因，这些酶基因的表达高度依赖于组
织类型和对内部或外部信号的响应。CHI 基因是催化
合成黄酮类物质基本骨架代谢途径的上游酶基因。
Kim等［9］研究发现，大麦和洋葱 CHI 缺失突变体中的
黄酮量急剧下降。Muir 等［29］发现矮牵牛 CHI 基因在
番茄中的过量表达导致番茄果皮中黄酮类化合物含量

981



核 农 学 报 30 卷

提高了 78 倍。Zhou 等［30］研究发现，UV 处理使得津
田芜菁 CHI 基因的表达量和花青素的含量增加。本
试验发现，3 种胁迫处理后 CHI 基因表达量的增加与
黄酮含量升高在一定时间段呈正相关，这与朱灿灿
等［31］在银杏黄酮研究中的结果类似。3 种胁迫处理
下 F3H基因在苦荞各组织中的含量随时间变化均很
显著，表明苦荞 F3H 基因积极响应胁迫刺激。UV-B
胁迫下苦荞各组织中 F3H 基因表达量与处理时间存
在相关性，这与许志茹等［32］利用 UV 处理津田芜菁时
BrF3H 基因的表达模式相似。F3H 基因突变后拟南
芥植株黄酮的表达量减少、对盐的抗性减弱;烟草中过
量表达 CsF3H 基因能提高其对盐的耐受能力，表明
F3H基因可能参与了盐胁迫的调控网络［33 － 34］。黄酮
醇合成酶基因 FLS 是黄酮类化合物合成通路中的重
要基因，直接决定着苦荞黄酮类化合物的积累量。
Stracke等［35］研究发现，拟南芥 fls1 突变株中黄酮含量
急剧下降，花青素含量大量积累。Kim 等［36］在用 UV-
B处理大豆时发现，GmFLS 表达量增加，黄酮含量增
加。Li等［37］用 NaCl处理北海 T8 和北海 T10，结果显
示黄酮醇合成酶基因 FLS1 和 FLS 的表达量分别下调
和上调。Ferreyra 等［38］用 UV-B 处理玉米 B73 植株，
发现 ZmFLS1 mRNA 受 UV-B 强烈诱导，其含量增加
了 20 倍。李伟等［39］研究发现，PEG 处理小麦根部能
上调 TaFLS1 表达量，推测其与小麦抗逆性相关。黄
酮类化合物的合成途径中 F3H、FLS和 FLS1 均属于催
化形成黄酮类化合物特异性代谢下游关键酶基因，逆
境胁迫下这 3 种基因与黄酮含量均出现相应变化，表
明花期苦荞黄酮含量的变化与其表达水平有着直接关
系。因此，不同器官中响应胁迫的主要基因不尽相同，
其表现形式也各有差异。

本研究发现，NaCl 胁迫 12 h 后 CHI、F3H、FLS、
FLS1 基因的 mRNA 在叶、花中表达量均显著增加，且
叶中总黄酮含量最高; PEG － 6000 胁迫根中 F3H、
FLS1 基因 12 h后、茎中 FLS1、CHI 基因 24 h 后、叶中
CHI、F3H、FLS1 基因 24 h 后、花中 CHI、F3H、FLS1 基
因 12 ～ 24 h 后表达量均显著上调，并导致花期苦荞
根、茎、叶及花中的总黄酮含量均显著升高; UV-B 胁
迫 24 h后叶中 CHI、FLS1 基因表达量上调，且花期苦
荞根、茎、叶中的总黄酮含量均显著增加，这可能是黄
酮合成途径中其他基因表达发生变化所致。CHI、
F3H、FLS、FLS1 基因可能是花期苦荞黄酮合成途径中
响应这 3 种逆境胁迫的关键酶基因，尽管它们在表达
模式上存在差异，即根中 F3H、FLS1，茎、叶、花中 CHI、
F3H、FLS、FLS1 基因分别起主要作用。本研究发现，

PEG －6000 处理 12 h后，叶中总黄酮含量与所检测的
4 个相关基因表达量不一致，根、茎中相关基因表达量
明显提高，而总黄酮含量增加较少。其原因可能是花
期苦荞根、茎向叶中输送黄酮类化合物合成前体，且输
送通道中存在的相关黄酮合成酶，在输送过程中完成
黄酮类化合物的合成，从而引起叶中总黄酮含量的增
加。PEG －6000 处理 24 h后，苦荞叶中基因表达量有
所提高，且根、茎中总黄酮含量显著增加。可能是根、
茎向叶中输送的前体减少，诱导了叶中相关基因的表
达，以维持一定的总黄酮含量来抵抗或耐受逆境。综
上所述，逆境胁迫下黄酮合成关键酶基因与黄酮合成
的关系较为复杂，进一步研究代谢途径中所有酶基因
及其产物含量才能更好地阐明这一问题。

4 结论

花期苦荞在盐( NaCl) 、干旱( PEG － 6000 ) 及 UV-
B胁迫处理后，根、茎、叶、花中的总黄酮含量均有不同
程度的升高，且花期总黄酮主要集中在叶和花中，说明
适当的胁迫处理有利于花期，尤其是在叶、花中迅速大
量积累黄酮类化合物。利用 Real-time PCR 对黄酮合
成相关酶基因的表达进行检测，发现在上述逆境胁迫
下 CHI、F3H、FLS 及 FLS1 基因的 mRNA 量在茎、叶、
花中的变化与总黄酮含量变化趋势相一致，推测 CHI、
F3H、FLS、FLS1 基因可能在苦荞的花期对这 3 种逆境
胁迫的响应中起重要作用，进一步验证后可通过生物
工程手段运用于抗逆及高黄酮合成特性苦荞新品种的
培育和研发。
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Effect of Environmental Stresses on the Contents of Total Flavonoids and
Corresponding Gene Expression in Fagopyrum tataricum During Florescence

HOU Lingli1 YANG Xiongbang1 DONG Xueni1 DING Mengqi1 ZHU Xuemei2 SHAO Jirong1

( 1College of Life Sciences，Sichuan Agricultural University，Ya'an，Sichuan 625014;
2 College of Resources and Environment，Sichuan Agricultural University，Chengdu，Sichuan 611130)

Abstract: In order to investigate the influence of environmental stress on flavonoid metabolism and the molecular
mechanisms underlying this response，the effects of salt ( NaCl) ，drought ( PEG － 6000 ) ，and UV-B radiation on the
contents of total flavonoids during florescence of Fagopyrum tataricum ( Chuanqiao No． 3 ) were examined． Treatments
with all the three stress resulted in an increase in the total amount of flavonoids in roots，stems，leaves，and flowers by
different degrees． Under NaCl and PEG － 6000 treatments，the total flavonoids in all of these tissues were increased，
while the highest value reached 160. 0 mg·g － 1 in leaves at 12 hours in NaCl stress． Besides，the leaves and flowers were
more stress-sensitive than other tissues by PEG －6000 treatment． The total contents of flavonoids were also increased in
roots，stems and leaves by UV-B stress and it went up to the highest level in leaves，while decreased evidently in
flowers． Further study by real-time PCR revealed that changes in gene expression of CHI，F3H，FLS and FLS1 were
consistent with that of the total flavonoids，suggesting these genes might play an important role in the adaptation of
Fagopyrum tataricum to environmental stresses during florescence． Our results will provide new clues for tartary
buckwheat breeding through transgenesis and have great potential for agricultural applications．
Keywords: Fagopyrum tataricum，total flavonoids content，florescence，stress，gene expression
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