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茅苍术组培苗继代过程的退化机制研究
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摘　要： 利用植物组织培养法，收集茅苍术（Atractylodes lancea （Thunb.） DC.）第 3、10 和 17 代的无菌苗，

测定其外观形态与生理生化指标，并利用转录组测序分析基因的差异表达情况。结果显示，随着组织培养继代

次数的增加，茅苍术组培苗的增殖率下降，生物量、株高、叶长宽比逐渐降低，出现表型退化。生理指标测定

结果显示，端粒酶逆转录酶的活性降低，叶绿素荧光参数 Fo、Fm 逐渐下降，而可溶性糖含量、H2O2、MDA 含

量及 SOD、POD、CAT 等抗氧化酶活性逐渐升高；内源激素 IAA、CTK、GA3 含量也逐渐上升，进一步提示随

着继代次数增加，组培苗退化程度加深。转录组分析结果表明，脂肪酸降解被抑制，乙酰辅酶 A 合成受阻，影

响萜类骨架合成；赤霉素、乙烯通路基因表达下调，脱落酸、生长素通路基因表达上调，激素代谢出现紊乱，

进而引起相关生理生化过程失调，造成茅苍术组培苗分子水平的退化。研究结果说明，茅苍术组培苗长期继代

培养发生形态退化，代谢紊乱，体内氧化胁迫加重，影响了脂肪酸降解等初生代谢过程、萜类等次生代谢物生

物合成及激素信号转导通路相关基因的表达，最终导致退化发生。

关键词： 茅苍术；无性繁殖；继代培养；生理生化；转录组测序

中图分类号：S567.21+1　　　　　文献标识码：A　　　　　文章编号：2095-0837（2025）02-0273-10

Degradation mechanism of tissue culture seedlings during the
subculture process in Atractylodes lancea (Thunb.) DC.
Jiang Yuhui1 ，Wang Meng1 ，Chen Lei1 ，Chen Qingmei2 ，Xu Jianzhong3 ，

Yao Linying3 ，Sen Lin1 *，Yu Kun1 *

 （1.  College of Pharmacy, Hubei University of Chinese Medicine, Wuhan 430065, China； 2.  Hubei Provincial Hospital of Traditional
Chinese Medicine, Wuhan 430060, China； 3.  Hubei Weierkang Modern Chinese Medicine Co., Ltd., Huanggang, Hubei 438000, China）

Abstract：This  study  investigated  the  effects  of  prolonged  subculture  on Atractylodes lancea tissue  culture
seedlings  by  examining  morphological,  physiological,  biochemical,  and  transcriptomic  changes  across  the
third,  tenth,  and  seventeenth  subculture  generations.  Results  indicated  that:  (1)  With  increasing  subculture
generations, growth rates declined, and seedlings exhibited reduced biomass, height, and leaf length-to-width
ratios, indicative of phenotypic degradation. (2) Telomerase reverse transcriptase activity and chlorophyll fluo-
rescence  parameters  (Fo and Fm)  decreased,  while  soluble  sugar,  hydrogen  peroxide  (H2O2),  malondialde-
hyde  (MDA),  and  the  activities  of  superoxide  dismutase  (SOD),  peroxidase  (POD),  and  catalase  (CAT)  in-
creased. (3) Levels of endogenous hormones, including indole-3-acetic acid (IAA), cytokinin (CTK), and gib-
berellin (GA3), also increased significantly with successive subcultures, indicating a progressive degree of hor-
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monal dysregulation and degradation. (4) Transcriptome analysis revealed inhibition of fatty acid degradation,
down-regulation of genes associated with the mevalonate (MVA) pathway, and blockade of acetyl coenzyme
A synthesis. Genes associated with the gibberellin and ethylene pathways were down-regulated, while those
related to the abscisic acid and auxin pathways were up-regulated. These disruptions in hormone metabolism
and associated physiological processes contributed to metabolic imbalances and molecular-level degradation.
Overall,  prolonged  subculture  led  to  morphological  atrophy,  metabolic  disturbances,  accumulation  of  stress
substances, inhibition of primary metabolic processes such as fatty acid degradation and secondary metabo-
lite  biosynthesis,  and  dysregulation  of  genes  related  to  hormone signal  transduction  pathways.  These  com-
bined effects culminated in the progressive degradation of A. lancea tissue culture seedlings.

Key words：Atractylodes lancea；Asexual reproduction；Subculture；Physiology and biochemistry；Tran-

scriptome sequencing

植物组织培养是将离体器官、组织或细胞等

在无菌条件下培养，使其重新分化发育成完整植

株的技术，但有研究发现随着继代时间延长，继

代培养物可能出现不同程度的退化现象[1]。如薛美

凤等[2] 研究发现，棉花（Gossypium hirsutum L.）
胚性愈伤组织随着继代培养时间的延长，再生能

力下降，不育率升高。王艳丽等[3] 研究发现，长期

继代培养下，黑松（Pinus thunbergii Parl.）愈伤

组织发生和植株再生能力下降。Wang 等[4] 研究表

明，天麻（Gastrodia elata Bl.）幼苗在长期无性

繁殖下出现了形态退化和产量下降。研究表明，

许多植物材料在继代培养 1 年以上时，培养物的

形态发生能力和遗传稳定性等都可能会有较大程

度的退化。

退化的发生可能与生理生化变化及遗传信息

有关。都晓龙等 [5] 的研究表明，长期继代培养下，

水稻（Oryza sativa L.）的愈伤组织再生率与分化

率显著下降，与抗氧化酶活性变化有关。王胤和

姚瑞玲[6] 的研究发现，长期继代培养下，植物生长

素与赤霉素比例失衡，造成马尾松（Pinus masso-
niana Lamb.）继代芽生根能力衰退。董静等 [7] 的

研究指出，在长期继代培养后，生理生化代谢活

性下降，如可溶性糖、可溶性蛋白含量上升，淀

粉酶活性下降，导致楸树（Catalpa bungei C. A.
Mey.）愈伤组织分化再生困难。

苍 术 为 菊 科 茅 苍 术（Atractylodes  lancea
 （Thunb.） DC.）或北苍术（A. chinensis （DC.）
Koidz.）的干燥根茎[8]，具有燥湿健脾，祛风散寒，

明目等功效。现代药理学研究表明，茅苍术具有

促进肠胃运动、抗缺氧、抗血糖、抗菌、抗病毒

等作用[9]。江苏茅山一带是茅苍术传统道地产区，

但自 20 世纪 80 年代以来，茅苍术野生资源受到

掠夺性采挖，目前已难觅踪迹，无法为市场提供

药材货源。栽培苍术夏季高温季节地上部分早枯，

造成结实率较低，且种子育苗过程病害严重，种

子苗产量低[10]。因此，生产上多采取根茎切块无性

繁殖，但多代无性繁殖易出现种质退化，造成药

材产量降低、品质下降。

本研究以茅苍术组培苗为材料，在无菌环境

下探究长期多代培养后，其组培苗的表型特征、

生理生化与基因表达的改变，以期为初步揭示茅

苍术无性繁殖退化的可能机制奠定理论基础。 

1　材料与方法
 

1.1　实验材料

于 2021 年 11 月采集江苏茅山的野生茅苍术

种子，经湖北中医药大学刘合刚教授鉴定为菊科

植物茅苍术的种子。将采集的茅苍术种子冲洗消

毒，剥去种皮，将消毒之后的胚接种到灭菌培养

基中，培养在适宜条件的培养箱中，生长 4 个月

后得到大小适宜的 0 代茅苍术组培苗。

在实验室无菌条件下，将 0 代组培苗取出，

每株组培苗按不定芽生长方向分切，切成大小相

近的多株组培苗，并接种到无菌培养基中。后续

每 30 d 进行一次继代工作，并收集第 3、10、17
代苗龄 30 d 的茅苍术组培苗样本，液氮冷冻，于

−80 ℃ 保存待用。 

1.2　测定方法 

1.2.1　形态学指标

随机选取第 3、10、17 代的茅苍术组培苗，

在苗龄 30 d 时，将组培苗从瓶中取出，用吸水纸

吸干表面水分，测定外观形态特征数据。利用游
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标卡尺直接测定组培苗的株高；利用分析天平直

接测定组培苗的生物量，并计算增殖率；利用纸

片比重法测定组培苗的叶面积，同时测量叶片长

度与宽度，计算长宽比，每组 6 个重复。 

1.2.2　生理生化指标

利用 Flour Pen 100 便携式叶绿素荧光仪测定

叶绿素荧光参数，取第 3、10、17 代茅苍术组培

苗，苗龄 30 d 时位于中部的完全展开叶，将叶片

暗处理 30 min 后测定 OJIP 值，包括：初始荧光

 （Fo）、最大荧光（Fm）和最大光化学速率（Fv/Fm），

每组设置 6 个重复。

利用蒽酮比色法[11] 测定可溶性糖的含量；利

用考马斯亮蓝-G250 法[12] 测定可溶性蛋白的含量。

利用试剂盒（北京盒子生工科技有限公司）测定

过 氧 化 氢 酶（CAT）、 超 氧 化 物 歧 化 酶 （SOD）

和过氧化物酶（POD）的活性，以及胁迫物过氧

化氢（H2O2）与丙二醛（MDA）的含量。利用酶

联免疫分析试剂盒（江苏酶免实业有限公司）测

定植物生长素 IAA、植物总细胞分裂素 CTK、植物

赤霉素 GA3 含量与端粒酶逆转录酶活性。每组设

置 3 个重复。 

1.3　转录组测序

将第 3、10、17 代苗龄 30 d 的苍术组培苗用

液氮冷冻，每组设置 3 个重复。干冰保存运输至

公司进行转录组测序。首先提取样品 RNA，RNA
样品检测合格后，构建文库，文库检测合格后，

使用高通量测序平台 Illumina Nova Seq 6000 进行

测序。原始数据过滤掉低质量数据后得到 clean
reads。利用 DESeq 2 软件进行差异表达分析，筛

选 P-adj<0.05 且 |log2 FoldChange|>1 的差异表达

基因。利用 Cluster Profiler 软件进行差异表达基

因富集分析，实现差异表达基因的 GO 富集分析

和 KEGG 富集分析。 

1.4　数据处理

所有实验数据均采用 SPSS 26 软件进行显著

性差异分析与相关性分析，不同字母代表不同代

数组培苗间在 P<0.05 水平下具有显著差异。利用

GraphPad Prism 8.0.1 软件进行标准曲线的拟合与

作图。 

2　结果与分析
 

2.1　形态变化

本研究发现，经过多次继代培养后，茅苍术

组培苗外观发生明显变化，黄叶增多，愈伤组织

减小，质地由坚韧转向酥脆易断（图 1）。增殖率

第 14 代 下 降 较 为 明 显 ， 14 代 之 后 下 降 趋 势 较

缓（图 2：A）。生物量随着继代次数的增加出现

梯度下降，株高也呈现出相同的趋势，叶面积梯

度增加，叶长宽比均呈现梯度下降的趋势（图 2：

B~E）。 

2.2　生理生化指标变化 

2.2.1　叶绿素荧光参数

叶绿素荧光参数分析结果如图 3 所示，随着

继代次数的增加，初始荧光 Fo 及最大荧光 Fm 呈现

出相同的趋势，继代早期显著下降，后期变化不

显著（图 3：A、B）。随着继代次数的增加，最

大光化学速率 Fv/Fm 值增大（图 3：C）。 

2.2.2　可溶性糖、可溶性蛋白含量

第 3、10、17 代的可溶性糖、可溶性蛋白含

量测定结果如图 4 所示，在长期继代培养下，可
 

A B C D

1 cm 1 cm 1 cm 1 cm

A~D：第 0、3、10、17 代组培苗。

A-D: Tissue culture seedlings of initial, 3rd, 10th, and 17th generation, respectively.
图 1　4 个不同阶段茅苍术组培苗的形态特征

Fig. 1　Appearances of tissue culture seedlings in four distinct stages
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溶性糖含量在继代后期显著上升，而可溶性蛋白

含量呈现出先增加后降低的趋势。 

2.2.3　抗氧化酶活性与胁迫物的含量

第 3、10、17 代的抗氧化酶活性与胁迫物的

含量测定结果如图 5 所示。CAT、SOD 与 POD 活

性 均 随 着 继 代 次 数 的 增 加 呈 现 逐 渐 上 升 的 趋

势，CAT 活性在继代后期上升较显著，SOD 活

性在继代早期上升较为显著，而 POD 呈现梯度

上升趋势（图 5：A~C）。MDA 含量的随着继代

次数的增加而显著上升。H2O2 含量的测定结果虽

然呈现先上升后下降趋势，但第 17 代的活性显著

高于第 3 代（图 5：D、E）。 

2.2.4　内源激素含量

第 3、10、17 代茅苍术组培苗的内源激素含
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图 2　不同继代次数茅苍术组培苗表型参数
Fig. 2　Phenotypic parameters of tissue culture seedlings from different generations
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图 3　不同继代次数茅苍术组培苗的叶绿素荧光参数
Fig. 3　Chlorophyll fluorescence parameters of tissue culture seedlings from different generations
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量如图 6 所示。IAA 和 GA3 均呈现梯度上升趋势

 （图 6：A、C），CTK 呈现出前期缓慢下降后期

显著上升的趋势（图 6：B）。第 17 代时的 IAA、

GA3 含 量 显 著 高 于 第 3 代 ， 而 CTK 含 量 变 化 不

显著。
 

2.2.5　端粒酶逆转录酶活性

端粒酶逆转录酶（TERT）的活性如图 7 所示，

随着继代次数的增加而显著下降，同时相关性分

析发现，TERT 活性与代数呈显著负相关。
 

2.3　转录组分析
 

2.3.1　差异表达基因筛选

本研究筛选 FDR<0.05 且 |log2 FoldChange|>
1 的基因为显著差异表达基因，并进行了火山图分

析（图 8）。火山图中每一个点表示一个基因，越
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图 4　不同继代次数茅苍术组培苗的可溶性糖含量与可溶性蛋白含量
Fig. 4　Soluble sugar and protein content in tissue culture seedlings from different generations
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Fig. 5　Antioxidant indicators of tissue culture seedlings from different generations
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靠近两端的基因，差异程度越大。本研究发现，

随着继代次数的增加，差异基因数目增加，且分

布更发散，显著差异增加，说明长期的无性繁殖，

出现大量差异表达基因。 

2.3.2　差异表达基因富集分析

GO 富集分析结果显示（附图 11）），组培苗

各代差异表达基因在生物过程功能区富集数目最

多的 term 是“防御反应（Defense response，GO：

0006952）”和“信 号 转 导 （Signal  transduction，

GO：0007165）”。在细胞组分功能区富集数目

最 多 的 term 是“细 胞 膜 （Integral  component  of
membrane， GO： 0016021）”  、“细 胞 核 （Nu-
cleus，GO：0005634）”和“ 细胞质（Cytoplasm，

GO： 0005737）”。 在 分 子 功 能 区 下 ，“  ATP 结

合（ATP  binding， GO： 0005524）”、“金 属 离

子结合（Metal  ion binding，GO：0046872）”和

 “  DNA 结 合  （DNA  binding， GO： 0003677）”

最为富集。

KEGG 富集通路分析发现（附图 22）），显著

富 集 且 数 目 最 多 的 pathway  是 代 谢 途 径

 （Metabolic pathways），次生代谢物的生物合成

 （Biosynthesis  of  secondary  metabolites）， 植 物

激素信号转导途径（Plant hormone signal trans-
duction）， MAPK 信 号 通 路 -植 物 （MAPK signa-
ling pathway - plant）。 

2.3.3　差异基因代谢途径分析

根据 KEGG 富集结果对比基因表达差异，选

取 P 值最小的 14 条通路分析组培苗经历持续的

继代培养后基因表达差异（表 1）。在长期的组

织继代培养下，茅苍术组培苗的初生代谢、次生

代谢以及信号转导途径均受到影响。初生代谢

途径涉及光合作用-天线蛋白、光合作用、光合

生物的碳固定等，次生代谢途径涉及次生代谢

物的生物合成、不饱和脂肪酸的生物合成、α-亚麻

酸代谢、苯丙素生物合成、类黄酮生物合成、单

萜类生物合成、鬼臼毒素生物合成等，信号转导

途径涉及 MAPK 信号通路-植物、植物激素信号转

导等。 

2.3.3.1　脂肪酸代谢途径

乙酰辅酶 A（Acetyl-CoA）是许多代谢途径的

关键节点。柠檬酸循环是绝大多数生物体的主要

分解代谢途径，是糖、脂质以及氨基酸代谢的最

后共同途径，是新陈代谢的中心环节，为细胞生

理活动提供能量[13]。脂肪酸降解途径（ko00071）

 

25

20

15

10

5

0

植
物
生
长
素
含
量

C
on

te
nt

 o
f I

AA
 / 

μg
/L

D3 D10 D17

b

ab

a

代数
Number of generations

A 15

10

5

0

植
物
分
裂
素
含
量

C
on

te
nt

 o
f C

TK
 / 

μg
/L

D3 D10 D17

ab
b

a

代数
Number of generations

B 150

100

50

0

植
物
赤
霉
素
含
量

C
o
n
te

n
t 
o
f 
G

A
3
 / 

pg
/m

L

D3 D10 D17

b

ab

a

代数
Number of generations

C

图 6　不同继代次数茅苍术组培苗的植物内源激素含量
Fig. 6　Plant endogenous hormone content in tissue culture seedlings from different generations
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中（附图 31）），酰基辅酶 A 氧化酶、烯酰辅酶 A

水合酶、3-羟酰辅酶 A 脱氢酶、乙酰辅酶 A 酰基

转移酶 1 表达下调，可能抑制脂肪酸分解代谢，

乙酰辅酶 A 合成降低，柠檬酸循环受阻，脂肪酸

的分解代谢受到严重影响。
 

2.3.3.2　萜类骨架合成途径

萜类骨架合成（ko00900）途径中（附图 42）），

随着继代次数的增加，MVA 途径中的羟甲基戊二

酰辅酶 A 还原酶、磷酸甲羟戊酸激酶、二磷酸甲

羟戊酸脱羧酶等多种蛋白酶表达下调，其中羟甲
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表 1　不同代数差异基因代谢通路
Table 1　Differential gene metabolic pathways

路径编号
Pathway ID

相关通路
Relative pathway

D3 vs D10 D3 vs D17

下调 Down 上调 Up 下调 Down 上调 Up

ko04016 MAPK 信号通路-植物 98 156 123 141

ko01110 次生代谢物生物合成 523 400 538 448

ko00196 光合作用-天线蛋白 1 28 0 32

ko01100 代谢通路 842 668 892 728

ko00195 光合作用 5 57 8 50

ko01040 不饱和脂肪酸生物合成 45 22 61 0

ko00592 α-亚麻酸代谢 36 29 − −

ko04075 植物激素信号转导通路 120 89 132 97

ko00940 苯丙素类生物合成 80 25 − −

ko00941 类黄酮的生物合成 20 25 21 22

ko04712 昼夜节律-植物 − − 18 32

ko00902 单萜类生物合成 − − 17 16

ko00999 鬼臼毒素生物合成 24 41 28 50

ko00710 光合生物的碳固定 36 38 31 37

 

1~2）如需查阅附图内容请登录《植物科学学报》网站（http://www.plantscience.cn）查看本期文章。

　第 2 期 江宇慧等：茅苍术组培苗继代过程的退化机制研究 279

http://www.plantscience.cn


基戊二酰辅酶 A 还原酶是 MVA 途径第一个限速酶。

MEP 途径差异基因表达则较为复杂，上游与下游

部分多种酶表达上调，但中游部分多种酶表达下

调， 如 异 戊 烯 基 二 磷 酸 δ 异 构 酶 、 异 戊 二 烯 合

酶等。 

2.3.3.3　激素信号转导途径

植 物 激 素 信 号 转 导 路 径（ko04075）中 （附

图 51）），在生长素信号转导通路上，TIR1 节点

上有 1 个差异表达基因上调，TIR1 是植物体内响

应生长素的信号蛋白，能抑制生长素的运输能力，

其对于植物抵抗胁迫作用具有重要作用[14]。在赤霉

素信号转导上，GID2 节点有 1 个差异表达基因下

调，GID2 是 GA 信号转导途径中的正向调节因子

之一，在泛素化途径中帮助降解 DELLA 蛋白，消

除其对植物生长的抑制作用，从而调节植物株高[15]。

在脱落酸信号转导中，ABF 节点有 4 个基因表达

上调，ABF 蛋白参与了植物生长发育的多个阶段。

在乙烯信号转导中，SIMKK 和 EIN1 节点各有 1 个

差异基因，EIN2 节点有 3 个差异基因表达下调，

其中 EIN2 是乙烯信号转导过程中起正调控作用的

关键因子，同时也是核心调节因子[16]。因此，长期

继代培养影响了苍术多种激素信号转导途径的基

因表达。 

3　讨论

在植物的生长发育过程中，生物量、株高等

特征都是判断植物生长状态的重要指标，而叶片

的大小和形状直接影响植物对光能的吸收[17]。本研

究通过茅苍术种子形成的根茎诱导出的组培苗在

不断继代培养的过程中，总体表现出增殖率、生

物量、株高、叶长宽比逐渐下降，证实长期的无

性繁殖下出现了退化现象。

叶绿素荧光参数能快速、精准地反映植物对

光能的吸收和利用状况[18]。随着继代次数的增加，

Fo、Fm 降低，表明在光反应中非光化学能量耗散

增加，PSⅡ反应中心受到损伤，而 Fv / Fm 值升高

预示 PSⅡ反应中心原初光能转化效率提升，表明

长期的继代培养影响了 PSⅡ反应中心活性，但具

体作用方式不明。可溶性糖可以调控植物的生长

和发育；可溶性蛋白可以调控细胞内代谢活动。

同时，它们还能维持植物渗透压平衡，其含量的

变化也体现了植物抗逆性的强弱[8]。在本研究中，

可溶性糖含量不断增加，说明在继代培养的过程

中，可溶性糖不断积累，影响组培苗的渗透压平

衡与生长发育。可溶性蛋白含量先增加后降低，

说明在继代后期，茅苍术组培苗可能受到胁迫增

加，蛋白的合成与代谢受阻，代谢紊乱，组培苗

抗逆性下降。在逆境条件下，植物体内会产生大

量活性氧（如 O2
−·和 H2O2），机体通过提高抗氧

化酶活性如 SOD、CAT、POD 等，来分解活性氧

以维持自身的正常代谢，而 MDA 是生物体内脂质

过氧化反应的终产物，其含量间接反映组织过氧

化损伤程度[19-21]。茅苍术组培苗的胁迫物质 MDA
与 H2O2 含量显著上升，抗氧化酶活性均显著上升，

表明虽然继代过程中抗氧化酶活性提高以清除过

量的活性氧，但是胁迫物含量已经超过植物自身

的清除能力，产生大量的过氧化物，形成了一定

程度的氧化胁迫，损伤细胞结构。植物内源激素

是植物体内调节自身生理代谢的活性物质，参与

并调控植物整个生长发育过程[22]。本研究中第 17
代时 IAA、CTK 与 GA3 含量均显著高于第 3 代，

说明长期的继代培养使植物内源激素积累，激素

比例失衡，导致植物体内代谢受阻，生长发育减

缓，形态特征发生变化。端粒酶逆转录酶作为端

粒酶核心蛋白亚基之一，在体内具有维持端粒长

度，延缓植物衰老退化的作用 [23]。而茅苍术组培

苗 TERT 活性随着代数增加而下降，进一步证明

长期的无性繁殖引起了茅苍术细胞的退化。

转录组分析结果表明，不同代数的茅苍术组

培苗基因表达差异较大。随着继代次数的增加，

脂肪酸代谢途径大量蛋白酶表达下调，导致柠檬

酸循环受阻，影响苍术体内代谢活性；在萜类骨

架合成通路中，MVA 途径多种蛋白酶表达下调，

萜类骨架合成重要中间产物乙酰辅酶 A 的合成受

阻，抑制茅苍术萜类物质的合成。在激素信号转

导途径中，多种激素信号转导途径基因的差异表

达，导致激素运输能力受阻，抑制植物各组织的

生长分化。此外，激素信号转导途径基因差异表

达可能不仅影响苍术的形态发生能力，还能调控

植物的光合作用、营养物质积累与运输、抗氧化
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系统等各项生理生化过程。

长期继代培养将影响组培苗生理生化过程，

但是至今为止尚无茅苍术组培苗的相关研究，现

有研究仅探究了茅苍术试管苗在长期继代培养过

程中产生的基因表达变化[10]，并未进行系统全面的

分析。本文首次对茅苍术组培苗的退化现象进行

鉴定，揭示了长期继代培养下生理生化与分子水

平的变化，并探讨了茅苍术无性繁殖退化的可能

机制。本研究中，茅苍术组培苗在经历连续十余

次的继代培养后，发生了形态特征上的退化，植

物体胁迫水平增加，也发生生理水平上的退化。

同时在长期无性繁殖下，茅苍术组培苗出现基因

表达差异，初生代谢、次生代谢与激素信号转导

途径等均受到影响。

本课题组前期研究初步断定苍术组培苗的退

化的拐点位于 10 代之后，对茅苍术第 3、10、17
代组培苗的形态、生理、生化和转录组的变化进

行了全面分析，进一步确定了退化拐点处于该区

域。因此，后续应该深入拐点前后茅苍术组培苗

形态特征、生理生化与分子水平指标的变化，并

联系代数进行相关性分析，实现茅苍术代数鉴定，

之后对次生代谢产物含量进行测定，并将其与相

关基因表达变化建立关联，确定茅苍术质量等级

优劣的代数范围，促进茅苍术无性繁殖培养与质

量控制标准化。
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