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多花黄精种子解除休眠和萌发的代谢产物变化机制 
 

牛雨晴 1, 朱育菁 1, 郑梅霞 1, 朱雁鸣 1, 陈宏 1, 黄贤贵 2*, 苏海兰 1* 
(1. 福建省农业科学院作物研究所, 福建省种质资源中心，福州 350013；2. 福建省农业科学院植物保护研究所，福州 350012) 

 

摘要：多花黄精(Polygonatum cyrtonema)种子存在综合性休眠，严重制约其生产和产业发展。该研究利用暖温沙藏处理打破

种子休眠，并以休眠解除和萌发过程的 6 个阶段为研究对象，进行代谢组学、转录组学以及二者的联合分析。结果表明，氨

基酸代谢与合成在多花黄精种子解除休眠和萌发过程中发挥关键作用；联合分析氨基酸代谢与合成相关通路中 L-苏氨酸、L-

谷氨酸、吲哚、S-腺苷甲硫氨酸和胆碱 5 个代谢物及 10 个差异基因的相关性；挖掘了二磷酸腺苷、丙氨酸-色氨酸、香豆素

151、女贞苷、N-甲基苏氨酸和景天庚酮糖-7-磷酸作为多花黄精种子萌发的重要特征分子以及与它们相关的 10 个基因，并

通过 qPCR 验证了部分基因的表达趋势。该研究从代谢物变化和分子机制层面揭示了多花黄精种子休眠解除的关键代谢通路

和基因调控网络，为进一步解析种子休眠解除的分子机制和优化多花黄精种子萌发条件提供了理论依据。 

关键词：多花黄精；沙藏；种子休眠；萌发；代谢组学；转录组学 

doi: 10.11926/jtsb.4938    CSTR: 32235.14.jtsb.4938 

 

Changes of Metabolites in Dormancy Release and Germination of 
Polygonatum cyrtonema Seeds 
 

NIU Yuqing1, ZHU Yujing1, ZHENG Meixia1, ZHU Yanming1, CHEN Hong1, HUANG Xiangui2*, 

SU Hailan1* 
(1. Institute of Crop Sciences, Fujian Academy of Agricultural Sciences, Fujian Germplasm Resources Center, Fuzhou 350013, China; 2. Institute of Plant 

Protection, Fujian Academy of Agricultural Sciences, Fuzhou 350012, China) 

 

Abstract: The seeds of Polygonatum cyrtonema have a comprehensive dormancy, which seriously restricts its 

production and industrial development. The seed dormancy was broken by using warm sand storage treatment, 

and the changes in metabolomics, transcriptomics at six stages of dormancy release and germination were 

analyzed. The results showed that amino acid metabolism and synthesis played a key role in the process of 

dormancy release and germination of P. cyrtonema seeds. The correlation between five metabolites (L-threonine, 

L-glutamic acid, indole, S-adenosylmethionine and choline) and ten differentially expressed genes in the amino 

acid metabolism and synthesis related pathways was analyzed. Adenosine diphosphate, alanine-tryptophan, 

coumarin 151, loniceroside, N-methylthreonine and sedoheptulose-7-phosphate were identified as important 

characteristic molecules for the germination of P. cyrtonema seeds, and ten related genes were also identified. The 

expression trends of some genes were verified by qPCR. The key metabolic pathways and gene regulatory 

networks were revealed for the release of seed dormancy of P. cyrtonema from the levels of metabolite changes 

and molecular mechanisms, which would provide a theoretical basis for further understanding the molecular 
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mechanism of seed dormancy release and optimizing the germination conditions of P. cyrtonema seeds. 

Key words: Polygonatum cyrtonema; Sand storage; Seed dormancy; Germination; Metabolomics; Transcriptomics 

 

多花黄精(Polygonatum cyrtonema)是天门冬科

(Asparagaceae)黄精属多年生草本植物[1]，其根状茎

肥厚且富含黄精多糖，能够提高人体内的细胞超氧

化物歧化酶活性和机体免疫力，具有很好的补气养

阴、健脾和降脂等功效[2–5]。多花黄精作为“药食同

源”的中药材，由于其食用及药用价值突出，市场

需求逐步扩大。多花黄精传统的繁殖方式包括根茎

繁殖和种子繁殖，根茎繁殖浪费根茎，还易因长期

无性繁殖造成种质退化和病虫害频发，而其种子产

量大，种子繁殖能有效避免种质退化还能降低育

苗成本[6]。但是，多花黄精种子休眠是由其种皮

与胚乳结构、内源激素以及胚的发育情况等综合

因素造成的，表现为自然条件下萌发率低，萌发

时间长[7–8]，严重影响多花黄精的生产和产业发展。

种子休眠解除过程中的物质代谢对种子发芽及植

株形态建成至关重要，逐渐成为评价种子活力和品

质的重要指标[9]。因此，研究多花黄精种子解除休

眠和萌发过程中关键代谢物的变化规律，对如何

“解休眠、促萌发、助生产”具有重要现实意义。 

陈怡等[8]指出多花黄精种子萌发过程中脱落酸

(abscisic acid, ABA)含量降低并维持在较低水平，生

长素(3-indoleacetic acid, IAA)、赤霉素(gibberellins, 

GA3)和反式玉米素(transzeatin, TZR)含量呈上升-下

降-上升趋势；张武君等[10]报道多花黄精种子萌发

过程中可溶性糖、粗脂肪、蛋白质、α-和 β-淀粉酶

活性频繁波动；Qi 等[11]研究表明多花黄精种子中含

有类黄酮、酯类和有机酸等多种物质；刘保财等[12–13]

研究表明多花黄精种子沙藏前后的差异基因显著

富集在激素信号转导、蔗糖与淀粉代谢途径。总之，

有关多花黄精种子休眠解除与萌发的研究集中在

转录组测序及生理指标测定[14–15]等方面，对代谢物

的变化了解甚少。本实验室前期已经对多花黄精休

眠解除过程的蛋白质、脂肪和淀粉等能量物质变化

进行了研究[16]，但对调节其休眠解除的关键代谢物

尚未明确。本研究利用暖温沙藏打破多花黄精种子

休眠，以 6 个萌发阶段种子为试验材料，采用代谢

组学和转录组学相结合的方法，分析多花黄精种子

休眠解除过程的代谢物变化，研究该过程差异代谢

物和差异基因的相关性，旨在为从代谢物变化和分

子机制上理解多花黄精种子休眠解除提供参考。 

1 材料和方法 
 

1.1 材料 

供试材料于 2023 年 10 月采集于福建省光泽县

多花黄精种植示范基地，选取健康且均匀一致的种

子备用，所有样本来源的植株均经福建省农业科学

院农业生态研究所陈敏健副研究员鉴定为多花黄

精(Polygonatum cyrtonema)。 

1.2 方法 

材料处理    将细沙过 100 目筛子后用水浸湿,

将湿润的细沙与种子按 5:1 拌匀，于 23 ℃培养箱中

避光培养。分别在 0、15、25、35、40 和 45 d 取样。

每个阶段每份样品取样 2 g，液氮速冻后保存于

–80 ℃超低温冰箱。取样均 3 次生物学重复。 

代谢组测序    本研究委托北京诺和致源有

限公司完成。实验过程中，将 100 mg 多花黄精种

子经液氮冷冻研磨后，采用预冷的 80%甲醇溶液

(500 μL)进行重悬处理。样品经冰浴 5 min 后，在

4 ℃下 15 000×g 离心 20 min。随后取适量上清液, 

用质谱级水稀释至甲醇终浓度为 53%，再次在相同

条件下离心，收集上清液用于 LC-MS 分析。质谱

参数设置如下：质量扫描范围为 m/z 100~1 500；采

用电喷雾离子源(ESI)，喷雾电压 3.5 kV，鞘气压力

35 psi，辅助气流量 10 L/min；离子传输管温度维持

在 320 ℃，射频电平设为 60，辅助气加热器温度

350 ℃；检测模式包括正负离子模式；MS/MS 采用

数据依赖型扫描模式。数据分析在 Linux 系统环境

下，运用 R 语言和 Python 编程实现[17–18]。 

代谢组数据统计分析    本研究采用多数据

库联合策略对鉴定到的代谢物进行功能注释，具体

包括KEGG通路数据库、人类代谢组数据库(HMDB)

和脂质代谢物数据库(LIPID Maps)。代谢物表达模

式的可视化分析通过 R 语言中的 Pheatmap 包实现，

其中代谢物丰度数据经 z-score 标准化处理。为探究

差异代谢物间的相互作用关系，采用 Pearson 相关

分析法计算相关系数，相关性的统计学显著性通

过 cor.mtest()函数进行评估(显著性水平设定为P< 

0.05), 最终利用 corrplot 包实现相关性网络的可视化

呈现[18]。 

转录组测序    委托北京诺和致源有限公司
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进行。使用 TIANGEN 试剂盒(DP419)提取 6 个阶段

样品的 RNA，每个阶段 3 次生物学重复，使用 Nano- 

drop和Agilent 2100 bioanalyzer检测RNA纯度和完

整性。参考 Novogene 生物信息学研究所的方法[19]，

用 DNase I 处理在总 RNA 中富集到的 mRNA，完

全去除基因组 DNA 污染，然后用与磁珠结合的 oligo 

poly-T 进行纯化。利用 AMPure XP 系统(Beckman 

Coulter，Beverly，USA)合成和筛选 370~420 bp 大

小的 cDNA，构建 mRNA-seq 文库。文库构建完成

后，进行 Illumina NovaSeq 6000 测序，测序片段被

高通量测序仪测得的图像数据经 CASAVA软件碱

基识别转化为序列数据(reads)，采用 Trinity 软件[20]

对 clean reads 进行拼接。 

转录组数据统计分析    以 padj<0.05 & |log2 

(fold change)|>1 为显著差异表达的阈值[21]。 

代谢组数据与转录组数据联合分析    对筛

选出来的差异代谢物和差异基因进行联合分析，并

基于 KEGG 数据库进行富集和功能注释，进一步分

析基因和代谢物之间的关系。 

    实时荧光定量 PCR    利用 NCBI 中 Primer- 

BLAST 页面设计引物(表 1)。使用 PerfectStart® Taq

热启动酶(全式金)进行荧光定量 PCR，3 次生物学

重复。用 2–ΔΔCT法[22]计算相对表达量。内参基因为

GAPDH。 

 

表 1  荧光定量 PCR 引物序列 

Table 1 Sequence of qPCR primers 

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

Cluster-29214.101805 TGCAATAATGTCATCAAGGAC ATCCAAATTGGTGGAGATAG 

Cluster-29214.101806 CAACCTTGAATTCTGCTGCA CTACAGGTTGCAATCTACAA 

Cluster-29214.12982 GTAGGCAATTCAACATCTA TTAGTTGTCCTGGTCCAG 

GAPDH GCCTGTGGTTATCACTGCCT CGGATCGTCTGCTCCACTAC 

     

数据处理    采用 Excel 2010 进行数据处理和

图表绘制，SPSS 进行方差分析(ANOVA)。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 多花黄精种子萌发过程的形态变化 

多花黄精种子萌发过程分为 6 个阶段(图 1)。 

0 d (T0)：种子未萌发，处于完全休眠状态；15 d 

(T1)：胚组织开始萌动，微微从种脐露出；25 d (T2)：

胚组织开始生长；35 d (T3)：胚伸长超过 1 cm，视

为种子休眠完全解除；40 d (T4)：胚组织膨大，并

开始长出侧芽；45 d (T5)：微根茎形成。因此，T3

阶段是休眠解除的分界点。 

2.2 不同萌发阶段的代谢组学分析 

对多花黄精种子萌发过程中的 6 个阶段进行代

谢组分析，并分析 5 个比较组(T1 vs T0、T2 vs T1、

T3 vs T2、T4 vs T3、T5 vs T4)的差异代谢物数量, 随

着种子休眠解除和萌发，从差异代谢产物数量(图

2: A)和代谢物聚类分析(图 2: B)来看，部分代谢物

在休眠解除期(T0~T2)和种子萌发期(T3~T5)内变化

不大。但是众多代谢物在种子休眠解除期低表达, 

种子萌发期时表达量变高，而部分休眠解除期高表

达的代谢物在种子萌发期表达量变低，说明多花黄

精种子从休眠解除到种子萌发是因为大量代谢物

含量发生了显著变化。 

2.3 差异代谢物的比较分析 

采用可变重要度投影(VIP)值结合差异多重度

(fold-change)值进一步筛选差异代谢物，判定标准

为 VIP>1 和 FC≥2.0 或≤0.5，并以火山图的形式呈

现(图 3)。T1 和 T0 比较负离子模式下共有 11 个差 

 

 
图 1 多花黄精的种子萌发过程。T0~T5 分别为萌发 0、15、25、35、40、45 d。下同 

Fig. 1 Germination process of Polygonatum cyrtonema seeds. T0-T5 is 0, 15, 25, 35, 40, and 45 days, respectively. The same below 
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图 2 多花黄精种子萌发过程中的差异代谢物数量(A)和聚类分析(B) 

Fig. 2 Number (A) and cluster analysis (B) of differential metabolites in Polygonatum cyrtonema seeds during germination 

 

 

图 3 差异代谢物的火山图 

Fig. 3 Volcanic map of differential metabolites 

 

异代谢物，其中上调 5 种，下调 6 种；T2 和 T1 比

较负离子模式下共有 28 个差异代谢物，其中上调

18 种，下调 10 种；T3 和 T2 比较负离子模式下共

有 51 个差异代谢物表达，其中上调 43 种，下调 8

种。T4 和 T3 比较负离子模式下共有 24 个差异代

谢物，其中上调 18 种，下调 6 种；T5 和 T4 比较

负离子模式下共有 17 个差异代谢物表达，其中上调

5 种，下调 12 种。由此可见，T3 期是休眠结束和

开始萌发的关键期，也是明显的分界点，种子休眠

解除期(T0~T2)差异代谢物数量不断增多，种子萌发

期(T3~T5)差异代谢物数量开始下降。 

2.4 差异代谢物的 KEGG 富集分析 

T3 阶段是休眠解除的分界点，对解除休眠及萌

发的代谢物进行比较分析。在负离子模式下，T3 vs 
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T2、T4 vs T3 和 T5 vs T4 比较组中氨基酸生物合成、

次生代谢产物的生物合成、萜类化合物和聚酮类化

合物的代谢等是显著富集的代谢通路(图 4)。氨基酸

生物合成途径富集到 2-酮戊二酸、4-氧代脯氨酸、

L-色氨酸、瓜氨酸等；次生代谢产物的生物合成途

径富集到肉桂酸、芥子酸、紫丁香苷；萜类化合物

和聚酮类化合物的代谢途径富集到车叶草甘、腺苷

5′单磷酸。 

 

 
图 4 差异代谢物的 KEGG 富集分析。Ratio: 差异代谢物在通路中的比例。下同 

Fig. 4 KEGG enrichment analysis of differentially expressed metabolites. Ratio: Proportion of differential metabolites in the pathway. The same below 

 

2.5 差异代谢物联合差异基因的 KEGG 富集分析 

对 T3 vs T2、T4 vs T3 和 T5 vs T4 比较组中的

差异代谢物和差异基因进行联合分析(图 5)。3 个比

较组中共同富集的代谢通路分别有 36、32 和 33 条。

11 条代谢通路与氨基酸的代谢及合成相关，包括氨

基酸的生物合成(biosynthesis of amino acids)、精氨

酸和脯氨酸代谢(arginine and proline metabolism)、

甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢(glycine, serine and 
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threonine metabolism)、精氨酸生物合成 (arginine 

biosynthesis)、颉氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的生物合

成(valine, leucine and isoleucine biosynthesis)、苯丙

氨酸代谢(phenylalanine metabolism)、苯丙氨酸、酪

氨酸和色氨酸的生物合成(phenylalanine, tyrosine 

and tryptophan biosynthesis)、β-丙氨酸代谢(β-alanine 

metabolism)、组氨酸代谢(histidine metabolism)、丙

氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢(alanine, aspartate and 

glutamate metabolism)、半胱氨酸和蛋氨酸代谢

(cysteine and methionine metabolism)。可见，氨基酸

的代谢与合成在多花黄精种子休眠解除与萌发过

程中发挥关键作用。 

 

 
图 5 差异基因和差异代谢物联合 KEGG 富集分析 

Fig. 5 Combined KEGG enrichment analysis of differentially expressed genes and metabolites 

 

2.6 相关性分析 

差异基因和差异代谢物联合 KEGG 富集分析

结果中，有 11 条代谢通路与氨基酸的合成与代谢

相关。其中，氨基酸的生物合成通路中有 4 个差异

代谢物(L-苏氨酸、S-腺苷蛋氨酸、L-鸟氨酸、L-苯

丙氨酸)、精氨酸和脯氨酸代谢通路中有 4 个差异代

谢物(银杏内酯、L-谷氨酸、S-腺苷甲硫氨酸、L-鸟

氨酸)、甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢通路中有 2

个差异代谢物(胆碱、L-苏氨酸)、精氨酸生物合成

通路中有 2 个差异代谢物(L-谷氨酸、L-鸟氨酸)、颉
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氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的生物合成通路中有 1 个

差异代谢物(L-苏氨酸)、苯丙氨酸代谢通路中有 2

个差异代谢物(苯乙酰氧酸、L-苯丙氨酸)、苯丙氨

酸、酪氨酸和色氨酸的生物合成通路中有 2 个差异

代谢物(吲哚、L-苯丙氨酸)、β-丙氨酸代谢通路中有

2 个差异代谢物(泛酸、尿嘧啶)、组氨酸代谢通路中

有 2 个差异代谢物(咪唑乙酸、L-谷氨酸)、丙氨酸、

天冬氨酸和谷氨酸代谢通路中有1个差异代谢物(L-

谷氨酸)、半胱氨酸和蛋氨酸代谢通路中有 1 个差异

代谢物(S-腺苷甲硫氨酸)。根据差异代谢物和差异

基因的相关性和富集结果对5个差异代谢物和前10

的差异基因(按 P 值从小到大排序)绘制相关性网络

图(图 6)。 

2.7 种子萌发过程中重要特征代谢物与差异基因的

相关性 

多花黄精种子萌发过程中，二磷酸腺苷、丙氨酸-

色氨酸、香豆素 151、女贞苷、N-甲基苏氨酸和景天

庚酮糖-7-磷酸是差异变化最明显的 6 个化合物，可见

它们也是种子休眠解除的重要特征分子(表 2)。通过

转录组测序分析，选取了 10 个与 6 个化合物相关的

基因，并将代谢组分析结果同转录组分析结果基于

皮尔森相关系数进行相关性分析，以度量差异基

因与差异代谢物之间的关联程度(图 7: A)。Cluster 

29214.101805 与二磷酸腺苷、女贞苷和 N-甲基苏氨

酸显著负相关，与丙氨酸-色氨酸和景天庚酮糖-7-磷

酸显著正相关。因此，挖掘到 6 个多花黄精种子休

眠解除的重要特征分子以外，还挖掘了调控 6 个化

合物的关键调控基因。另外，从中选取 3 个基因进

行 qRT-PCR 检测，结果表明这 3 个基因在 T3、T4、

T5 阶段的变化与转录组结果一致(图 7: B~D)。 

 

3 结论和讨论 
 

3.1 氨基酸合成与代谢通路是多花黄精种子解除休

眠与萌发的关键通路 

多花黄精种子表现为综合性休眠，其萌发是一

个复杂且动态的生理过程[20–25]。已有研究表明，特

定代谢途径在植物种子解除休眠和萌发过程中发 

 

 
图 6 氨基酸合成与代谢通路上关键差异基因和关键差异代谢物相关性网络图。黄色框: 代谢物; 蓝色框: 基因; 红色线: 正相关; 蓝色线: 负相关; 相

关性系数越大，颜色越深。 

Fig. 6 Correlation network map of key differential genes and key differential metabolites in amino acid synthesis and metabolic pathways. Yellow box: Metabolite; 

Blue box: Gene; Red line: Positive correlation; Blue line: Negative correlation; the higher the correlation coefficient, the darker the line color. 
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图 7 种子萌发过程差异代谢物与差异基因相关性热图(A)和差异基因的 qPCR 分析(B~D)。A: 颜色越红，正相关性越强，颜色越蓝，负相关性越强，

椭圆越扁，代表相关性的绝对值越高; *: P<0.05; B~D: 柱形: qPCR; 折线: FPKM。 

Fig. 7 Correlation heat map of differential metabolites and differential genes (A) and qPCR analysis of differential genes (B-D) during seed germination. A: The 

redder the color, the stronger the positive correlation, the bluer the color, the stronger the negative correlation, and the flatter the ellipse, which means the 

absolute value of the correlation is higher. *: P<0.05. B-D: Bar: qPCR; Line: FPKM.  

 

表 2 种子萌发过程重要特征代谢物变化 

Table 2 Changes in important characteristic metabolite during seed germination 

分类 
Classification 

代谢物 
Metabolite 

差异倍数 Fold change 

T3 vs T2 T4 vs T3 T5 vs T4 

核苷、核苷酸和类似物 Nucleosides, nucleotides, and analogues 二磷酸腺苷 ADP 4.82 3.61 3.90 

苯丙烷类和聚酮类 Phenylpropanoids and polyketides 女贞苷 Ligustroflavone 3.80 2.87 2.93 

苯丙烷类和聚酮类 Phenylpropanoids and polyketides 香豆素 151 Coumarin 151 2.51 3.34 2.65 

有机酸及其衍生物 Organic acids and derivatives N-甲基苏氨酸 N-Methylthreonine 6.06 5.43 4.78 

有机氧化合物 Organic oxygen compounds 景天庚酮糖-7-磷酸 1.35 2.56 2.72 

有机酸及其衍生物 Organic acids and derivatives 丙氨酰-色氨酸 Ala-Trp 2.34 3.68 2.87 

 

挥关键作用。Zhang 等[26]报道 CTK 的玉米素生物合

成途径在黄精种子的上胚轴休眠解除中发挥了重

要作用，其中黄精细胞分裂素脱氢酶基因(PcCKXs)

与类黄酮生物合成代谢物以及精氨酸和脯氨酸代

谢物具有显著相关性，揭示了其与黄精休眠解除密

切相关。此外，张文武等[27]对多花黄精种子不同萌

发时间点(0、7、14、21 和 35 d)的代谢物分析表明，

TCA 循环，精氨酸和脯氨酸代谢及淀粉和蔗糖代谢

是影响种子萌发的主要代谢途径。不同于以往研

究，本研究表明除了嘧啶代谢和嘌呤代谢等基础代

谢过程，氨基酸合成与代谢在多花黄精种子休眠解

除过程中发挥关键作用，并分析了关键差异代谢物

与差异基因的相关性。本研究检测到，氨基酸代谢

相关的差异代谢物如 L-苏氨酸、S-腺苷蛋氨酸、L-

鸟氨酸和 L-苯丙氨酸在不同阶段(T0~T5)发生了显

著变化。L-苏氨酸在多个氨基酸代谢途径中发挥重

要作用，包括其在 T3 期显著上调，这与休眠解除

和萌发开始的关键节点相一致。同时，L-谷氨酸和

S-腺苷甲硫氨酸等代谢物在精氨酸和脯氨酸代谢

途径中的显著上调，进一步支持了氨基酸代谢在多

花黄精种子解除休眠中的中心枢纽作用，游离氨基

酸的动态变化为种子的萌发提供了代谢物质基础。
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氨基酸不仅显著参与了种子成熟和早期萌发 ,还

在种子的代谢网络中扮演了能量枢纽的角色[28]。童

金凤[29]的研究指出，多花黄精种子萌发过程中,氨基

酸、糖和糖苷及有机酸的合成途径共同作用, 这与

本研究结果高度相似。通过 KEGG 富集分析, 本研

究进一步揭示了氨基酸的代谢与合成途径(如精氨

酸和脯氨酸代谢、甘氨酸代谢、苯丙氨酸代谢)在多

花黄精种子解除休眠和萌发中的关键地位。 

除氨基酸合成与代谢通路外，有机酸及其衍生

物共同参与了种子萌发的代谢过程[30–31]。已有研究

表明，多花黄精种子萌发 0~14 d 内，苹果酸，琥珀

酸，柠檬酸等含量在显著升高，而在 14 d 后显著降

低[32]，这与本研究结果一致。本研究表明大部分有

机酸在 T3、T4 和 T5 显著低于休眠阶段(T0~T2)，

这种下降可能与多花黄精种子形成初生根茎后的

上胚轴休眠相关。绝大多数有机氧化合物在 T3、

T4 和 T5 显著低于 T0 阶段，这可能是由于萌发早

期以呼吸作用为主，消耗有机物生成能量，尚未

进行光合作用制造有机物，从而导致有机氧化物

含量的降低。这支持了种子萌发需大量氧气的结

论[33]。 

3.2 6 个代谢物和 10 个基因与多花黄精种子解除休

眠和萌发高度相关 

本研究结果表明，二磷酸腺苷、丙氨酸-色氨酸、

香豆素 151、女贞苷、N-甲基苏氨酸和景天庚酮糖-7-

磷酸共 6 个代谢物在多花黄精种子解除休眠和萌发

过程中起关键作用。这些代谢物在种子萌发后期含

量下降，暗示这些代谢通路在萌芽过程中被激活, 

强化了多花黄精种子中生物活性分子的富集，同时

也表明代谢物被快速的用于多花黄精种子萌发。对

与上述 6 个代谢物显著相关的 10 个差异基因，通

过相关性网络分析，进一步明确这些基因在多花黄

精种子萌发过程中的潜在调控作用。这些基因可能

作为种子萌发过程中的调控核心，为进一步解析其

在调控氨基酸代谢、能量生成及其他基础代谢中的

作用提供了方向。此外，这些基因的表达模式为探

索“主基因”或调节基因提供了基础，未来的研究应

聚焦于这些基因是否能够调控游离氨基酸的水平,

尤其是在种子发育早期游离氨基酸如何从营养组

织转运到生殖组织的问题。 

香豆素 151 和女贞苷属于苯丙烷类和聚酮类物

质，苯丙烷代谢是最重要的植物次生代谢途径之

一，产生超过 8 000 种代谢物，对植物生长发育及

植物环境互作有重要作用[34]。乐昌含笑(Michelia 

chapensis)、兜兰(Paphiopedilum sp.)等植物种子的

萌发过程中，苯丙烷生物合成和苯丙氨酸代谢途径

的关键基因表现出显著差异表达[35–36]。与此相一

致，本研究也表明苯丙烷类代谢物(如香豆素 151)

在多花黄精种子休眠解除的关键阶段显著富集，进

一步支持了这一代谢途径在种子萌发过程中的中

心作用。苯丙烷类与聚酮类物质如何调控氨基酸、

糖类及有机酸等基础代谢过程，仍需通过转录组学

和基因组学等综合分析进一步阐明，从而为提升多

花黄精种子萌发率提供理论依据。有研究表明，苯

丙烷代谢在植物发育及环境适应中具有高度可塑

性，其代谢过程受多种调控机制影响，包括转录水

平和翻译后修饰等途径[37–38]。多花黄精种子萌发过

程中，苯丙烷代谢是否与氨基酸合成、糖类代谢及

有机酸代谢共同调控仍有待进一步探索。这些复杂

的代谢互作关系为种子休眠解除和萌发机制研究

提供了新的研究视角。 

综上，本研究系统性揭示了多花黄精种子休眠

解除过程中氨基酸的合成与代谢途径的核心作用,

运用转录组学和代谢组学联合分析氨基酸代谢与

合成相关通路中 L-苏氨酸、L-谷氨酸、吲哚、S-腺

苷甲硫氨酸和胆碱 5个代谢物及 10 个差异基因的

相关性。多花黄精种子萌发过程中有机酸及其衍生

物、有机氧化合物、苯丙烷类和聚酮类物质的生物

代谢过程活跃，其中，二磷酸腺苷、丙氨酸-色氨酸、

香豆素 151、女贞苷、N-甲基苏氨酸和景天庚酮糖- 

7-磷酸被鉴定为多花黄精种子萌发过程的重要特征

分子。 
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