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药用蒲公英低温和高温胁迫下内参基因筛选与

相关基因表达分析 
乔永刚*，王勇飞，曹亚萍，贺嘉欣，贾孟君，李  政，张鑫瑞，宋  芸 
（山西农业大学生命科学学院，山西太谷 030801） 

摘  要：为研究不同温度胁迫下药用蒲公英最适内参基因与温度响应相关基因的表达，分别以低温

（4 ℃）和高温（38 ℃）胁迫 0、3、6、12、24 和 48 h 共 12 个处理的叶片为材料，选取 10 个候选内参

基因 18S、EF1α、TUB、40S、GAPDH、β-actin、ACT11、TUA、60S 和 SKIP，利用 RT-qPCR 技术以及 geNorm、

NormFinder 和 BestKeeper 软件评价其稳定性。利用筛选出的最适内参基因对药用蒲公英 12 个温度响应基

因（AP2/ERF、Dof、ICE1、MYB、bZIP、NTL6、HSF、Gols、HSP、NAC、XCT 和 WRKY）的表达水平

进行定量分析。结果显示：温度胁迫下药用蒲公英最适内参基因为 18S 和 GAPDH；药用蒲公英 AP2/ERF、

HSF、Glos、HSP、NAC、XCT 基因在低温和高温胁迫下均为先上调后下调表达，bZIP、NTL6 在温度胁

迫下波动变化，Dof、ICE1、MYB 在低温胁迫下先上调后下调表达，高温胁迫下持续下调表达，WRKY 在

高温胁迫下表达量远远高于低温胁迫。依据基因表达量推测，药用蒲公英低温和高温胁迫的响应机制存

在差异，AP2/ERF、Dof 主要响应低温胁迫，HSF、XCT、WRKY 主要响应高温胁迫。 
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Abstract：In order to research the optimal reference genes and the responsive genes expression of 

Taraxacum officinale under different temperature stress，the leaves of Taraxacum officinale that were 

treated for 0，3，6，12，24 and 48 h under low temperature（4 ℃）and high temperature（38 ℃） were 

used as material. 18S，EF1α，TUB，40S，GAPDH，β-actin，ACT11，TUA，60S and SKIP were selected 

as candidate reference genes，RT-qPCR technology，geNorm，NormFinder and BestKeeper were taken 

advantage of evaluating the stability. Utilizing the optimal selected reference genes analyzed the 

expression level of 12 temperature-responsive genes（AP2/ERF，Dof，ICE1，MYB，bZIP，NTL6，HSF，

Gols，HSP，NAC，XCT，WRKY）. The results showed that，the optimal reference genes were 18S and  
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GAPDH under different temperature stresses. The expression levels of AP2/ERF，HSF，Glos，HSP，NAC，

XCT were firstly up-regulated and then down-regulated during low and high temperature stress. Changes 

of bZIP and NTL6 were undulant under temperature stresses. Dof，ICE1 and MYB were firstly up-regulated 

and then down-regulated under low temperature stress，but down-regulated continuously under high 

temperature. The expression of WRKY under high temperature stress was much higher than that under low 

temperature stress. Based on the genes expression，it was speculated that the response mechanism of 

Taraxacum officinale were different under low temperature and high temperature stress. AP2/ERF and Dof 

mainly responded to low temperature stress，and HSF，XCT and WRKY mainly played a role in high 

temperature stress. 

Keywords：Taraxacum officinale；temperature stress；reference gene；expression analysis 

 

蒲公英是菊科多年生草本，同属约 2 000 余种，是重要的药食观赏兼用植物，野生资源分布遍

及中国（中国科学院中国植物志编辑委员会，1999），主要栽培于东北与华北地区，其最适生长温度

为 20 ~ 25 ℃，低于或高于最适温度会影响植株正常生长（张晓晖，2012）。随着全球气候变化异常，

极端天气发生的频率增多，如春季“倒春寒”（王梓 等，2015）与夏季高温（李小锋，2015）等都

发生于蒲公英生育期内，直接影响蒲公英的产量与品质。药用蒲公英（Taraxacum officinale F. H. 

Wigg.）具有植株大、产量高等特点，是目前蒲公英生产中常用的栽培种，在山西、河南、河北等地

大面积栽培，目前，对其研究多集中于药理（Menke et al.，2018）及生理（乔永刚 等，2018）方面，

关于不同温度胁迫下相关基因的表达情况及其内参基因知之甚少。 

研究基因表达时，需要内参基因对目标基因的表达水平进行标准化衡量（龙翔宇，2011；袁伟 等，

2012；李丹丹 等，2017；宋晓波 等，2019）。常用的内参基因有肌动蛋白基因（ACT）、甘油醛–3–

磷酸脱氢酶基因（GAPDH）等，但是在许多情况下这些基因的表达水平并不是很稳定（胡瑞波 等，

2009；周晓慧 等，2014；高金玉 等，2017）。因此在研究基因表达时需要筛选适合的内参基因。常

用 geNorm、NormFinder 以及 BestKeeper 等软件分析候选内参基因在不同试验条件的表达稳定性（蒋

婷婷 等，2015；马璐琳 等，2019）。 

本研究中对药用蒲公英幼苗进行高温和低温胁迫，利用 RT-qPCR 技术以及 geNorm、NormFinder

和 BestKeeper 3 种软件分析候选内参基因稳定性，根据筛选的最适内参基因对药用蒲公英温度响应

相关基因进行表达分析，以期为解析药用蒲公英温度响应机制，培育耐温度胁迫的优质药用蒲公英

种质提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料胁迫及其 RNA 提取与 cDNA 合成 

试验所用材料为山西农业大学培育的‘铭贤 1 号’药用蒲公英。挑选饱满无虫蛀的种子，2019

年 2 月 20 日播种于装有营养土和蛭石（营养土︰蛭石 = 1︰1）的营养钵（规格：10 cm × 10 cm）中，

人工气候室[昼温（25 ± 2）℃，夜温（20 ± 2）℃，相对湿度 65%，光照强度 12 000 lx，光周期为

光照 16 h/黑暗 8 h]培养，出苗后每营养钵定苗 1 ~ 2 株，在 6 ~ 7 叶期进行胁迫试验。 

选取长势一致、生长良好的幼苗，分别置于低温（4 ℃）冷光培养箱和恒温（38 ℃）恒湿培

养箱中处理 0、3、6、12、24 和 48 h，每处理 10 株，每个胁迫处理 3 次生物学重复。采取第 2 节
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位叶片于液氮中速冻，–80 ℃保存备用。 

利用华越洋试剂盒（0416-50）提取各处理材料总 RNA，用 Nanodrop 2000C 测定样品 RNA 的

浓度和纯度。利用琼脂糖凝胶电泳（2%）检测其完整性。将 RNA 稀释至 100 ng · μL-1，以其为模板，

利用全式金反转录试剂盒（AE311-03）合成 cDNA，–20 ℃保存。 

1.2  候选内参基因和温度响应相关基因的选择及引物设计 

以水稻（Kimet al.，2003）、马铃薯（Nicot et al.，2005）、番茄（王艳和刘瑜，2015）以及药用

蒲公英近缘物种橡胶草（覃碧 等，2016）等已被验证的内参基因序列为参考，选择植物中常用的

10 个内参基因（表 1）。根据拟南芥、烟草、水稻等模式植物已验证的 12 个温度响应相关基因（表

2）。利用刘晓婷等（2018）的方法设计荧光定量 PCR 引物。 

 

表 1  药用蒲公英候选内参基因引物信息 

Table 1  Primer information of candidate reference genes in Taraxacum officinale 

基因 
Gene 

引物序列（5′–3′） 
Primer sequence 

扩增产物长度/bp 
Products length 

退火温度/℃ 
Tm 

18S F：GGTTTACTCGTCCCTTTTGT；R：CCTATGATGTATCCCATGCT 141 52.1/50.9 
EF1α F：TCTCACGAGGTTTCAAAGAC；R：GAGGGTAAGTTCGTCTCTTTTC 167 51.8/52.7 
TUB F：GGAAATATGTCGGTAACAGC；R：GTACGTAGACTGTCCATAGTACCAG 133 50.6/55.9 
40S F：CACTCAAAGGTTGTTAGAGTCC；R：AACTCTTAAGTACGGACAGGAG 155 52.9/53.3 
GAPDH F：AGTTGGTTTCGTGGTATGAC；R：ACATGTCAGTGAACAGGTAGAC 154 52.2/54.0 
β-actin F：GGAAGGATCTTTATGGGAAC；R：CAGACACTATACTTCCTCTCAGG 151 49.8/53.8 
ACT11 F：CGAGCGTGGTTACTCATTCA；R：TTTCCATCTCTTGCTCGTAGTC 104 54.8/54.1 
TUA F：CTTCCTCATCTTCCACTCCTTC；R：CTTGGACTTCTTGCCGTAGT 97 54.8/54.6 
60S F：ATGAACGTTGGTGCTGGT；R：CTGGTTCGTCCTTCTTCTTCTC 118 54.5/51.0 
SKIP F：GAAAGAGAGAGGGAGAGAAGGT；R：CCAGTAGATGCCATTCCAAGAG 122 55.4/55.4 

 
表 2  药用蒲公英温度响应相关基因引物信息 

Table 2  The related genes primer information of temperature responses in Taraxacum officinale 

基因 
Gene 

基因名称 
Gene name 

功能 
Function 

引物序列（5′–3′） 
Primer sequences 

AP2/ERF AP2/ERF 转录因子基因 
AP2/ERF transcription factor gene 

参与逆境防御信号途径 
Involved in adversity defense signal way 

F：GCTAACCCTAGACGGACTTTG 
R：CTTGACTGCCCTTCTCTTCTAC 

Dof Dof 转录因子家族基因 
Dof transcription factor gene 

参与逆境响应过程 
Involved in stress response process 

F：CCGATTTACCCTTCACCTTACT 
R：GATTCCGGTTCTCTCGAATGT 

ICE1 CBF 基因转录激活因子 
CBF transcription activator 

ICE-CBF 级联反应 
ICE-CBF cascade reaction  

F：CACCACCATGTTCTTGGAATTG 
R：GGTGAGAGAAGCGTAGGTATTG 

MYB CBF 基因家族基因 
CBF gene gamily gene 

激活下游低温响应基因 
Activating low temperature responsive gene 

F：GACTCCTAAAGGGACACCAATAC 
R：CCTGTCCGTAAATTCCTCCTAAC 

bZIP 碱性亮氨酸拉链类转录因子基因 
Basic leucine zipper motif trans- 
cription factor gene 

降低 COR（cold-responsive）基因表达 
Reduce COR gene expression 

F：GTATCACCACCCAGCATTACA 
R：TCCAGAGGTTGGTACATCAAAG 

NTL6 低温应答 PR 基因 
Cold response PR gene 

参与低温胁迫响应 
Involved in cold stress responses 

F：CAAGAGTCAACAAAGGGTCAAC 
R：TCCCTGACACTCTTCCAAATC 

HSF 热激转录因子 
Heat stress transcription factors 

高温响应信号转导途径的末端组分 
Terminal components of high temperature 
response signal transduction pathway 

F：CGCAACCAATGGAAGGTCTA 
R：TGACCTCCTCTACTCCATGAAA 

Gols 肌醇半乳糖苷合成酶 
Galactinol synthase 

参与植物应对非生物胁迫 
Involved in abiotic stress responses of plants 

F：CCGAAACCGTGTCTCTTCTT 
R：GGTGTCACCATTAGGGTCTTT 

HSP 热休克蛋白 
Heat shock proteins 

对高温应激产生应答 
Response to heat stress 

F：CATAAAGGGTGTCGTCGGATTAG 
R：CAACCCTGTGACTCCAGAATAC 

NAC NAC 转录因子基因 
NAC transcription factor gene 

参与植物对非生物胁迫响应 
Involved in abiotic stress responses of plants 

F：CCGTATGTGCTCTGTCGTTTA 
R：CTGAGGGAGGTGAAGCAATAC 

XCT 红光响应基因 
XAPS circadian timekeeper gene 

参与植物应对温度胁迫过程 
temperature stress responses in plant 

F：GTCACAAGGGAGCAGTATGT 
R：GCTCCTCTTCCTCTTGTTGTAG 

WRKY WRKY 转录因子基因 
WRKY transcription factor gene 

参与植物非生物胁迫响应 
Involved in abiotic stress responses of plants 

F：GGGTATGATGGTGAAGGAGATG 
R：AACGACTCTTGGCTCTCTTATG 
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1.3  内参基因引物特异性检测与 RT-qPCR 

以药用蒲公英低温胁迫 0 h 的 cDNA 为模板进行 PCR。反应体系（10 μL）为 2× Es Taq MasterMix

（康为世纪）5 μL，上游引物 0.5 μL，下游引物 0.5 μL，cDNA 1 μL，ddH2O 3 μL。反应程序为 94  ℃

预变性 2 min，94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，72 ℃再延伸 2 min，32 个循环。PCR

产物用 2%琼脂糖凝胶电泳检测。 

利用 Bio-Rad CFX-96 进行实时荧光定量 PCR。反应体系具体为：2× TransStart® Tip Green qPCR 

SuperMix 5 μL，cDNA 1 μL，上游引物 0.2 μL，下游引物 0.2 μL，ddH2O 3.6 μL，3 次重复。实时荧

光定量 PCR 反应程序为：94 ℃预变性 30 s，94 ℃变性 5 s，55 ℃退火 15 s，72 ℃延伸 10 s，45 个

循环，70 ~ 95 ℃熔解曲线：0.5 ℃ 5 s，信号采集。 

1.4  数据处理和内参基因稳定性评价 

利用 Microsoft Excel 2016 处理基因的 CT 值，使用 geNorm、NormFinder 和 BestKeeper 评价内

参基因稳定性。根据 3 种软件评价结果，综合分析内参稳定性（Wang et al.，2017）。根据筛选出的

内参基因，检测温度响应相关基因的表达水平，每个样品 3 次重复。表达量计算参照刘霞宇（2017）

的方法。 

2  结果与分析 

2.1  RNA 质量检测与内参基因引物特异性分析 

对 RNA 进行电泳检测，结果（图 1，A）显示各处理 RNA 的 18S 和 28S 条带完整无拖尾，说

明提取的 RNA 完整性较好。对其浓度和质量进行检测，RNA 的 A260/A280值在 1.9 ~ 2.1 之间，A260/A230

值在 2.1 ~ 2.3 之间，RNA 可用于 cDNA 合成。 

以药用蒲公英低温胁迫 0 h 的 cDNA 为模板对 10 个内参基因进行 PCR，琼脂糖电泳结果（图 1，

B）显示，各内参基因片段在 100 ~ 200 bp 之间，与预期结果一致，产物扩增良好，无二聚体，说明

筛选的内参基因引物可用于后续试验。 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

图 1  药用蒲公英 RNA（A）和候选内参基因琼脂糖电泳图谱（B） 

Fig. 1  RNA（A）and candidate reference genes agarose gel electrophoresis map（B）in Taraxacum officinale 

 

2.2  候选内参基因表达分析 

CT 值是反映基因表达丰度的重要参数。对各处理 10 个候选内参基因的 CT 值进行统计（图 2），



乔永刚，王勇飞，曹亚萍，贺嘉欣，贾孟君，李  政，张鑫瑞，宋  芸. 
药用蒲公英低温和高温胁迫下内参基因筛选与相关基因表达分析. 
园艺学报，2020，47 (6)：1153–1164.                                                                                   1157 

 

10 个基因 CT 值在 17 ~ 38 之间，18S 和 GAPDH 的 CT 比较小，其基因表达丰度高，ACT11、TUA、

60S、SKIP 的 CT 比较大，基因表达丰度低，EF1α、TUB、40S、β-actin 的 CT 处于中间范围。简单

从 CT 值可以看出 18S 在不同胁迫时期表达较为稳定，且表达较高，可以作为内参基因。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 2  药用蒲公英 10 个候选内参基因 CT值 

Fig. 2  CT value of candidate reference genes in Taraxacum officinale 

 

2.3  药用蒲公英温度胁迫下候选内参基因的表达稳定性 

2.3.1  geNorm 

geNorm 软件 V 值（配对变异值，Pairwise variation value）可以确定筛选内参基因的数量，M 值

（表达稳定值，Expression stability）可以判断基因稳定性，M 值越小越稳定。由图 3，A 可知，配

对变异值 V2/3 小于 0.15，所以 2 个基因作为温度胁迫下内参基因组合便可满足要求。由图 3，B 可

知，M 值以 18S 和 GAPDH 最小，稳定性最好，因此选择 18S 和 GAPDH 组合作为药用蒲公英温度

胁迫下内参基因。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

图 3  geNorm 分析内参基因配对变异值（A）和表达稳定性（B） 

Fig. 3  Analyzing pairwise variation value（A）and expression stability（B）of reference genes by geNorm 

 

2.3.2  NormFinder 

NormFinder 软件根据基因的表达稳定值筛选内参基因，稳定值越小，基因越稳定。由表 3 可知，

内参基因稳定性以 GAPDH 和 18S 最好（GAPDH > 18S）。 
 

 



Qiao Yonggang，Wang Yongfei，Cao Yaping，He Jiaxin，Jia Mengjun，Li Zheng，Zhang Xinrui，Song Yun. 
Reference genes selection and related genes expression analysis under low and high temperature stress in Taraxacum officinale. 

1158                                                                     Acta Horticulturae Sinica，2020，47 (6)：1153–1164. 

表 3  NormFinder 分析药用蒲公英温度胁迫下内参基因稳定性 

Table 3  The expression stability ranking of candidate reference genes under temperature stress in Taraxacum officinale by NormFinder 

基因 
Gene 

稳定值 
Stability value 

标准差 
Standard deviation 

排名 
Ranking 

GAPDH 0.247 0.119 1 
18S 0.421 0.128 2 
40S 0.603 0.154 3 
β-actin 0.609 0.155 4 
EF1α 0.613 0.156 5 
SKIP 0.737 0.177 6 
60S 0.978 0.223 7 
ACT11 0.985 0.224 8 
TUB 0.996 0.226 9 
TUA 1.163 0.259 10 

 

2.3.3  BestKeeper 

BestKeeper 主要通过比较基因 CT 值的标准偏差（SD）和变异系数（CV）来判断各基因的稳定

性，SD 值越小，稳定性越好。由表 4 可知，各内参基因稳定性以 18S 和 GAPDH 最好（18S > GAPDH）。 

 
表 4  BestKeeper 分析候选内参基因稳定性结果 

Table 4  The expression stability results of reference genes by BestKeeper 

基因 
Gene 

最大值 
Maximum value 

最小值 
Minimum value 

几何平均数 
Geometric mean 

算术平均数 
Arithmetic mean 

变异系数/% 
CV 

标准差 
SD 

排名 
Ranking 

18S 19.13 17.98 18.35 18.35 1.52 0.28 1 
GAPDH 22.93 21.48 22.31 22.32 1.29 0.29 2 
ACT11 32.93 30.23 31.53 31.54 2.55 0.80 3 
SKIP 37.38 34.53 35.83 35.84 2.51 0.90 4 
EF1α 29.21 25.58 27.13 27.15 3.81 1.03 5 
β-actin 26.65 23.45 24.75 24.78 4.22 1.05 6 
40S 29.82 25.81 27.32 27.34 3.91 1.07 7 
TUA 34.58 31.40 33.12 33.14 3.36 1.11 8 
60S 35.20 30.46 32.03 32.06 3.96 1.27 9 
TUB 31.99 27.03 29.45 29.49 5.27 1.56 10 

 

综上所述，18S 和 GAPDH 可作为药用蒲公英温度胁迫的最佳内参基因组合。 

2.4  药用蒲公英温度响应相关基因表达分析 

以 18S 和 GAPDH 为内参基因，利用 RT-qPCR 分析 12 个温度响应相关基因的表达水平（图 4）。

随着胁迫时间延长，AP2/ERF、HSF、Glos、HSP、NAC 和 XCT 在高温胁迫和低温胁迫中表达均有

先上调后下势，bZIP 和 NTL6 在温度胁迫中表达量波动变化，以上基因表达高峰值均显著高于 25 ℃

对照；说明这些基因以不同的调控方式参与药用蒲公英高温胁迫和低温胁迫响应过程。 

Dof、ICE1、MYB 低温胁迫中表达先上调后下调，而在高温胁迫中表达量逐渐下调，说明 Dof、

ICE1、MYB 可能在低温胁迫过程中通过表达上调响应生理过程，而在高温胁迫中则相反。 

HSF、XCT、WRKY 在高温胁迫下表达量明显高于低温胁迫，尤其是 WRKY 基因在高温胁迫中

表达量比低温中高 10 倍以上，它们可能在药用蒲公英高温生理响应中发挥重要作用；AP2/ERF 和

Dof 在低温胁迫下表达量较高，可能主要参与低温应答调节，说明药用蒲公英在高低温胁迫过程中

温度响应基因可能存在不同的调控模式。另外，在低温胁迫 24 h，AP2/ERF、Dof、ICE1、MYB、

Glos、HSP 和 NAC 表达量最高，可能是随着低温胁迫时间的延长，药用蒲公英幼苗出现耐受低温的

临界时间点。 
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图 4  药用蒲公英温度响应相关基因表达分析 

Fig.4  Genes expression analysis of temperature responses in Taraxacum officinale 

P < 0.05. 

3  讨论 

随着药用植物分子生物学领域研究的深入，对其功能基因的表达研究逐渐成为热点（马莹 等，

2017），选择合适的内参基因作为参照是研究目的基因在不同试验条件下或者不同组织中表达的关键

（Yu et al.，2018；苏西娅 等，2019），因此针对特定物种特定试验环境需要开发和筛选最适的内参

基因。本研究中筛选出 GAPDH 和 18S 作为药用蒲公英温度胁迫下的最适内参基因，GAPDH 是植

物常用的内参基因，本研究也不例外，18S 在部分植物中表达丰度过高被证明在目的基因表达量低

时不适宜作为内参（周晓馥 等，2016），本研究中 18S 表达稳定，是药用蒲公英温度胁迫下的最适

内参基因之一。 

植物中 AP2/ERF、bZIP、HSF、Glos、HSP、NAC 和 XCT 等基因参与温度等非生物胁迫响应机

制（王冰和程宪国，2017；吴昊 等，2018），本研究的结果也证实这些基因参与药用蒲公英温度胁

迫响应。植物在不同非生物胁迫下受多基因共同调控，AP2/ERF（杜春芳，2016）被认为是低温响

应基因，HSF（庞强强 等，2017）是高温响应基因，本研究的结果与此相符合。而 Dof（却枫 等，

2015）、XCT（王玉晗，2014）和 WRKY（陆畅 等，2015；王利彬，2018）在高温和低温胁迫下均

发挥作用，本研究中 Dof 主要在低温中响应，XCT 和 WRKY 在高温胁迫下表达量远远高于低温胁迫，

表明其在响应高温胁迫中发挥作用。 

有研究发现 AP2/ERF 类转录因子通过响应水杨酸、脱落酸（ABA）等多种信号转导网络来调控

植物非生物胁迫应答反应（张计育 等，2012）；Dof 转录因子可以调控植物保卫细胞特异基因表达

和参与水杨酸信号途径，进而调节植物防御反应（蔡晓锋 等，2013）。本研究中药用蒲公英 AP2/ERF

在低温胁迫初期基因表达上调，可能是其参与乙烯、ABA 等信号转导途径，诱导 COR 基因的表达

调控网络，促使保护酶和渗透调节物质发挥作用，从而增加药用蒲公英的低温耐受性（Zhou et al.，

2011；郭仰东 等，2018）；胁迫后期基因表达水平下调，可能是药用蒲公英胁迫后期叶片细胞亚显

微结构遭到严重破坏（乔永刚 等，2018），使相关基因调控网络中断，从而降低基因表达水平。Dof

在低温胁迫 24 h 内表达上调，可能是 Dof 基因的高度表达促使保卫细胞特异基因表达水平上调，增

强了保卫细胞抗低温能力，积极参与水杨酸信号途径，减弱细胞损伤。Nishizawa 等（2006）证实了

HSF 可以调控胁迫防御相关基因的转录和表达；王玉晗（2014）研究发现温度胁迫通过诱导 DNA

甲基化水平降低促使 XCT 表达水平升高，参与植物红光信号途径，调控植物生命活动过程；WRKY
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转录因子作为水杨酸、ABA 等信号通路中的关键组分，参与植物应对非生物逆境响应途径（李冉和

娄永根，2011）。本研究的结果揭示药用蒲公英 HSF 基因在高温胁迫胁迫 6 h 内表达持续上调，可

能是 HSF 通过转录调控途径使得 HSF 蛋白增加，对药用蒲公英叶片细胞结构起保护作用，胁迫后

期持续下调说明 HSF 蛋白的保护作用有一定限度（Jacob et al.，2017）。WRKY 持续上调表达，可能

是由于 WRKY 通过积极响应多种激素信号网络，增强药用蒲公英的耐高温性；也可能是 WRKY 高表

达促进脯氨酸的积累从而保护叶片免受高温损伤（Sun et al.，2015）。此外，XCT 表达上调说明药用

蒲公英可能在高温胁迫过程中积极参与红光信号途径，增强其高温耐受性。 

本试验中利用 qRT-PCR 对药用蒲公英温度胁迫的内参基因进行了筛选，确定了 2 个最适内参基

因组合 GAPDH 和 18S，药用蒲公英低温和高温胁迫的响应机制存在差异，AP2/ERF、Dof 主要响应

低温胁迫，HSF、XCT、WRKY 主要响应高温胁迫。 
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