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植物次生代谢产物生物合成基因簇研究进展 
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湖北中医药大学, 武汉 430074 

摘要  植物产生的次生代谢产物为人类提供了丰富的药物、香料和工业原料。随着分子生物学和基因组学研究的快速发展, 

目前已解析了多种植物的次生代谢产物生物合成基因簇(BGCs)。这为我们快速获取目标产物的生物合成通路和发掘新颖的

天然产物开辟了新路径。该文重点围绕植物次生代谢产物生物合成基因簇的定义和特点、基本结构模型与演化以及调控机

制等进行综述, 以期为相关研究提供理论依据和借鉴。 
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植物产生的丰富天然产物, 特别是多样化的次生

代谢产物(secondary metabolites)为其自身适应生态

环境 , 防御天敌以及病虫害侵扰提供了物质基础

(Nützmann and Osbourn, 2014)。不同植物在其进化

过程中可产生物种特异或新的代谢产物, 这些产物为

人类提供了丰富的药物、香料和工业原料, 对农业、

医药和工业生产均具有极其重要的价值。在我国的传

统中医药实践和现代医学发展过程中, 源于各类中草

药的次生代谢产物已广泛应用于治疗各种疾病, 或用

于新药研发(Verpoorte and Memelink, 2002)。 

随着现代分子生物学技术的飞速发展, 特别是基

因组、转录组和代谢组等多组学研究的不断深入, 大

量植物天然产物生物合成的关键途径和机制得以解

析(Zhu et al., 2018)。其中, 植物次生代谢产物生物

合成基因簇(biosynthetic gene clusters, BGCs)的发

现为我们快速获取目标产物的生物合成通路和发掘

新颖的天然产物开辟了新路径(杨谦等, 2021)。基于

基因组数据, 通过生物合成基因簇预测及后续的功能

验证, 可全面获取相关通路基因及调控元件。相比传

统的基因挖掘方法极大地提高了通路解析效率和精

准度。同时, 随着植物基因组测序的广泛开展, 多个

植物基因组的比较分析为批量挖掘及应用生物合成

通路相关功能基因和酶提供了可能(Boutanaev et al., 

2015)。 

本文从植物次生代谢产物生物合成基因簇的定

义和特点、基本结构模型、进化和表达调控机制、部

分重点研究的基因簇参与合成的化合物以及微生物

和植物次生代谢产物合成基因簇的比较等方面进行

综述, 为更好地发掘和利用植物多样化的次生代谢产

物提供理论依据。 

1  植物次生代谢产物生物合成基因簇的

定义和特点 

自1997年在玉米(Zea mays)中发现一种防御性化合

物DIMBOA的生物合成基因簇以来, 截至2022年5月, 

已有40多篇文献报道了30多个不同类型的植物次生

代谢产物生物合成基因簇(Frey et al., 1997; Park et 

al., 2018; Bharadwaj et al., 2021; Li et al., 2022; Wu 

et al., 2022; Zhan et al., 2022), 其中包括在药用植

物罂粟(Papaver somniferum)和丹参(Salvia miltiorr-

hiza)中发现的基因簇(Guo et al., 2018; Park et al., 

2018)。这些基因簇参与合成的化合物中一半以上为

萜类, 其次是糖苷类和生物碱。近年来, 植物生物合

成基因簇研究呈上升趋势(图1), 且基因簇参与合成

的化合物种类日益丰富。 

·专题论坛· 
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图1  近年来植物次生代谢物生物合成基因簇研究的文章数量 

 

Figure 1  Number of published articles on plant secondary 

metabolic biosynthetic gene clusters in recent years 
 

次生代谢产物生物合成基因簇是指在植物和细菌

(或真菌)等生物基因组的一定范围内(通常几十到几

百kb)连续出现的至少包括3个非同源(non-homolo-

gous)类型的基因合集 (Nützmann and Osbourn, 

2014)。这些基因隶属同一或者关联的生物合成通路, 

其中1个关键基因编码的酶催化代谢产物骨架的形

成 , 其它基因编码多样化修饰中间产物骨架的酶 , 

形成终端产物(Osbourn, 2010)。细胞色素P450超家

族(cytochromes P450, CYP)基因在植物基因簇中广

泛存在(吕海舟等, 2017)。基于氨基酸序列相似性

(>40%), CYP基因可分为若干家族, 源于不同家族的

基因常被视作非同源类型基因(Nelson and Werck- 

Reichhart, 2011)。 

植物基因簇具有一些共性和差异化特征。植物生

物合成基因簇通常包括某个终端次生代谢产物合成

通路上编码第1步催化反应酶的基因, 称为信号基因

(signature gene)。同时, 还附加2个或更多基因编码

通路下游的修饰酶(亦称剪裁酶(tailoring enzymes))。

以玉米的Bx基因簇为例, 该基因簇中的Bx1基因是玉

米中色氨酸合成酶α-亚基的同源基因, 可将吲哚-3-

甘油磷酸转化为吲哚, 而Bx2–Bx5均为CYP71C家族

基因, 可逐步催化修饰吲哚转化为DIBOA (DIMBOA

前体物质) (Frey et al., 1997)。番茄(Solanum lyco-

persicum)的单萜合成酶基因簇则由TPS、CPT和

CYP等非同源基因组成, 其中TPS基因编码信号酶, 

合成单萜骨架, CPT和CYP基因编码剪裁酶, 催化修

饰中间产物形成单萜目标化合物 (Matsuba et al., 

2013; 吕海舟等, 2017)。Gao等(2018)分析了罂粟基

因组 , 发现天然药物诺司卡品 (Noscapine)和吗啡

(Morphine)的生物合成基因簇也具有类似的信号和修

饰基因(Guo et al., 2018); 并且发现在诺司卡品和燕

麦根皂苷(avenacin)的生物合成基因簇中, 基因排序

与其在代谢通路上的反应步骤存在明显的共线性关系

(Winzer et al., 2012)。 

2  生物合成基因簇: 从微生物到植物 

微生物次生代谢产物生物合成基因簇的研究早于植

物。Smith等于1990年就实现了在粗糙脉孢菌(Neu-

rospora crassa)和黑曲霉(Aspergillus niger)中转入

青霉素合成基因簇, 异源表达抗生素(青霉素)基因

(Smith et al., 1990)。在目前已测定的80多个链霉菌

全基因组中, 每个链霉菌属基因组可编码约30个次

生代谢产物生物合成基因簇(Komaki et al., 2018)。微

生物的生物合成基因簇通常也由主干基因(backbone 

gene)和修饰酶基因组成。主干基因编码聚酮合酶

(polyketide synthases)、非核糖体肽合成酶(nonri-

bosomal peptide synthetases)、二甲基烯丙基色氨酸

合成酶(dimethylallyl tryptophan synthases)和萜烯

环化酶(terpene cyclases)等; 聚集在主干基因周围

的修饰酶基因(主要包括氧化还原酶、加氧酶和脱氢

酶等)则负责修饰骨架多样化的次生代谢产物。随着

研究的不断深入 , 批量化发掘工具(如antiSMASH) 

(antibiotics & Secondary Metabolite Analysis Shell)

的发布极大地提升了微生物生物合成基因簇的发掘

效率(Blin et al., 2019)。其内置的聚类分析算法能鉴

定45种不同类型次生代谢产物的生物合成途径, 并

能详细预测其中多种类型基因簇可合成的次生代谢

产物(Weber and Kim, 2016)。目前, antiSMASH已应

用于植物基因簇研究。 

Netzker等 (2015)和Nützmann等 (2018)研究表

明, 植物和微生物中大多数能产生类药分子的次生代

谢产物生物合成基因簇常处于“沉默状态”, 需特殊

的环境压力刺激唤醒其表达, 从而催化相关次生代谢

产物的合成。水稻(Oryza sativa)在受到病原菌攻击

时, 会激活“沉默状态”的基因簇, 合成一些二萜

(Kariya et al., 2020)。低浓度的甲氧苄氨嘧啶可作为

© 植物学报  Chinese Bulletin of Botany



136  植物学报  59(1)  2024   

 

诱导剂唤醒沉默的生物合成基因簇, 促进泰国伯克霍

尔德菌(Burkholderia thailandensis)产生100多种正

常生长条件下不会产生的次生代谢产物(Okada et al., 

2016)。目前, 已有大量关于微生物基因簇激活的研

究, 而植物的相关研究较少。 

微生物与植物次生代谢产物生物合成基因簇的

联系至今仍是未解之谜。Yue等(2013)研究表明, 植

物基因组中的一些核基因家族是从原核生物、真菌或

病毒中获取, 但在基因簇研究领域, 基因水平转移并

未被广泛证实, 且有研究表明植物基因簇是独立起源

进化的(Nützmann and Osbourn, 2014; Nützmann et 

al., 2018; Rokas et al., 2018, 2020)。例如, 在植物

基因簇中, 真菌基因簇通路特异性转录调控因子和转

运子(transcriptional regulators and transporters)并

不常见(Rokas et al., 2020)。另外, 有研究发现植物

基因簇也含有转运体和协调激活的调控基因(Darbani 

et al., 2016; Hen-Avivi et al., 2016; Shen et al., 

2021)。因此, 微生物次生代谢产物合成基因簇研究

可为植物中的相关研究提供借鉴与参考。 

3  植物次生代谢产物生物合成基因簇的

形成与演化 

目前, 关于植物次生代谢产物生物合成基因簇形成的

进化遗传机制尚不清楚。假设植物产生大量特异且丰

富的次生代谢产物与其适应多样化的生态环境相关, 

基因簇的产生则可能有利于植物适应特殊的生境, 进

而生存和繁衍, 而不是利于代谢通路本身的形成与进

化(Nützmann et al., 2016)。许多植物基因簇是在一

个相对较短的时间内形成, 且仅出现在特定的植物分

类单元中(Field et al., 2011; Matsuba et al., 2013)。

假设植物基因组具有高度的可塑性, 基因簇的出现则

可保持通路基因的紧密连锁和稳定遗传, 避免基因组

重组带来表达和功能上的干扰, 呈现出一定的选择性

优势(selective advantage)。在较长的时间尺度上, 基

因簇本身也可能经历从生到死的动态历程。此外, 基

因簇的产生可保证植物特异性代谢产物生物合成通

路的完整性, 避免产生有毒或有生物活性的中间产

物, 不利于植物的生长适应。人工突变、RNA干扰或

过表达基因簇相关基因会导致累积大量有毒的中间

产物, 从侧面验证了这一假设(Field et al., 2011; Xu 

et al., 2012)。Ghanbarian和Hurst (2015)研究表明, 

基因组上物理位置邻近的基因表达具有重要的相关

性, 物理位置邻近可强化基因簇基因的共表达特性, 

为基因簇整体调控提供更多的机会。此外, 基因簇的

形成还可能具有一定的物理廊道效应, 促进底物依次

级联反应, 使代谢产物的合成效率最大化。 

目前推测的几种植物基因簇的起源方式包括从

头组装(图2A), 以及基于基因对(图2B)和基因簇(图

2C)的复制等(Nützmann et al., 2016; Bharadwaj et 

al., 2021)。在基因簇的从头组装中, 关键信号基因可

能直接或间接来源于初生代谢(primary metabolism) 

途径, 进而作为基因簇的“种子”基因。例如, 由环

阿屯醇合成酶(cycloartenol synthase)基因分化而来 
 

 

图2  植物生物合成基因簇起源的3种可能方式(改自Nützmann et al., 2016) 

 

Figure 2  Three possible scenarios for the origin of biosynthetic gene clusters in plants (modified from Nützmann et al., 2016) 
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的燕麦根皂苷基因簇的关键信号基因AsbAS1招募于

甾醇合成途径(Qi et al., 2004)。拟南芥(Arabidopsis 

thaliana)基因簇则是通过对氧化鲨烯环化酶(oxidos-

qualene cyclase, OSC)以及CYP705基因对的原始

复制及其它新基因的招募形成(Field et al., 2011)。拟

南芥与其近缘种琴叶拟南芥(A. lyrata) thalianol基因

簇的核苷酸序列高度同源, 且具有类似的基因组排列

顺序和根组织的特异性表达, 因而二者可能拥有共同

的祖先进化起源(Liu et al., 2020)。最近, Yang等

(2021)比较分析了3个罂粟基因组, 发现诺司卡品以

及吗啡的生物合成通路基因可能通过补丁式(patch-

work)跳跃演化聚集成簇。 

4  植物次生代谢物生物合成基因簇的基

本结构模型 

Nützmann等(2016)总结了植物次生代谢物生物合成

基因簇的4种基本结构模型(图3)。除类似拟南芥基因

簇(Field and Osbourn, 2008)的经典简约模式(图3A)

外, 一些基因簇还包括编码其它酶的附加基因(pe-

ripheral genes), 这些基因与基因簇的核心基因功能

相关或无关(图3B)。例如, 高粱蜀黍氰苷(dhurrin)生

物合成基因簇中包含了共表达的转运蛋白基因SbM-

ATE (Darbani et al., 2016)。一些基因簇除分布于同

一染色体区域外, 同一通路的基因还会在其它染色体

上形成卫星簇(satellite subgroups) (包括1个或2个剪

裁酶基因) (图3C)。例如, 黄瓜(Cucumis sativus)中负

责葫芦苦素(cucurbitacin)生物合成的5个基因主要以

基因簇的方式存在于其6号染色体上, 其它4个CYP

通路基因则以卫星簇或单基因的形式分别存在于第1

和3号染色体上(Shang et al., 2014)。此外, 关键信号

基因在基因簇中的位置也可能会被“边缘”化, 出现

在远离基因簇的地方(图3D)。例如, 番茄甾体类生物

碱苷α-番茄碱(α-tomatine)生物合成中的关键信号基

因GAME7虽与核心基因簇基因共处于7号染色体 , 

但位置在远离核心基因约7 880 kb处(Itkin et al., 

2013)。类似的, 诺司卡品生物合成关键基因BBE和

TNMT也不在其核心基因簇中(Guo et al., 2018)。 

5  植物基因簇的表达调控机制 

植物次生代谢产物生物合成基因簇的表达符合时空 

 

图3  植物次生代谢物生物合成基因簇的4种结构模型(改自

Nützmann et al., 2016) 

*信号基因 

 

Figure 3  Four basic structural models of plant secondary 

metabolite biosynthesis gene clusters (modified from Nütz-

mann et al., 2016) 

*Signature genes 
 

调节的一般规律, 同时一些转录因子和染色质重塑

(chromatin remodeling)也可能在基因簇的基因表达

调控中具有重要作用(方荣俊等, 2014; Nützmann et 

al., 2016; Bharadwaj et al., 2021)。燕麦根皂苷生物

合成基因簇中的信号基因AsbAS1和其它修饰基因的

表达主要集中在根尖, 表明相关次生代谢产物的合成

具有明显的组织特异性(Haralampidis et al., 2001; Li 

et al., 2022)。类似的, 玉米DIMBOA的生物合成受到

生长发育调控 , 主要局限于叶和根 (Frey et al., 

1997)。水稻中, 一些二萜生物合成基因簇的表达受几

丁质寡糖诱导和紫外线辐射激活, 也主要存在于叶和

根中(Bhara-dwaj et al., 2021)。 

目前, 在植物中已发现一些转录因子特异性调控

次生代谢产物生物合成基因簇的表达。黄瓜中, 3个

bHLH类转录因子基因(Bt、Bl和Br)分别调控果实、叶

和根中的葫芦苦素生物合成基因簇的表达, 从而影响

其苦味产生(Shang et al., 2014)。一些驯化的黄瓜品

种由于Bt基因突变 , 导致其苦味消失(Chomicki et 
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al., 2020)。植物代谢相关基因簇也受到表观遗传广泛

调控。Yu等(2016)对拟南芥、玉米、燕麦(Avena sativa)

和水稻的研究均发现, 组蛋白H3赖氨酸27的三甲基

化(H3K27me3)水平与相关基因簇的表达呈负相关。

位于水稻7号染色体上生物合成5,10-diketo-casbene

抗病二萜的DGC7基因簇可以被组蛋白去甲基化酶

JMJ705通过茉莉酸甲酯介导去甲基化(Zhan et al., 

2020)。拟南芥中thalianol和marneral成簇基因也受到

SWR1染色质重塑复合物的正调控, 且活跃的基因簇

通常出现在远离异染色质和细胞核边缘的热点区域

(Nützmann et al., 2020)。 

6  植物次生代谢产物的种类和相关基

因簇 

6.1  萜类 

萜类(terpenoids)是自然界中结构和功能最丰富的天

然产物, 也是现有研究中发现的由基因簇参与合成最

多的植物代谢产物。目前已知的萜类有5 000多种, 约

占植物天然产物的40% (Vranová et al., 2013; Liu et 

al., 2020)。根据结构中包含异戊二烯单元的数量不

同, 萜类物质可分为单萜、倍半萜、二萜和三萜等。

植物中萜类生物合成途径主要包括甲羟戊酸(meva-

lonate pathway, MVA)和甲基赤藓糖醇-4-磷酸(2-C- 

methyl-D-erythritol-4-phosphate, MEP)途径。萜类生

物合成通路中, 萜类合成酶(terpene synthases, TS)

基因和不同类型的CYP基因通常形成基因簇。前者作

为信号酶负责不同萜类骨架的产生, 后者则执行修饰

任务, 促进多样化萜类终端产物的形成。Boutanaev

等(2015)系统分析了17种植物的基因组 , 发现TS/ 

CYP基因簇的结构和功能具有丰富的多样性(图4)。在

双子叶和单子叶植物中, 该类基因簇可能具有不同的

起源和组装机制。双子叶植物的基因对起源方式(图

2B)可能是TS/CYP基因簇进化多样化的主要方式 ; 

单子叶植物中, 新基因簇的形成则通过已有基因簇的

基因组重排产生。对双子叶植物拟南芥和单子叶植物

燕麦相关基因簇的分析也验证了这一假说(Qi et al., 

2004, 2006; Field et al., 2011)。Liu等(2020)基于十

字花科多个基因组, 系统挖掘了OSC基因相关的三

萜生物合成基因簇, 发现这些基因簇多位于植物基因

组的高变区域, 其进化相对独立, 故与其它基因组区

域缺乏共线性。 

6.2  生氰糖苷类 

植物中含有60多种生氰糖苷(cyanogenic glycoside, 

CG) (Jones, 1998; Takos et al., 2011) (图4)。早期研

究发现, 生氰糖苷存在于拟南芥和双色拟南芥中且具

有阻碍食草动物取食的作用(Jones, 1998; Tattersall 

et al., 2001)。同时 , 生氰糖苷水解释放的氢氰酸

(hydrogencyanide)在亚麻 (Linum usitatissimum)抵

抗枯萎病过程中也发挥重要作用(Biere et al., 2004)。

目前, 由基因簇参与合成的生氰糖苷类化合物主要有

亚麻苦甙(linamarin)、百脉根甙(lotaustralin)和蜀黍氰

苷, 参与这3类化合物合成的3种前体氨基酸(l-缬氨

酸、l-异亮氨酸以及l-酪氨酸)的生物合成基因也聚集

在一起(Takos et al., 2011)。由CYP79D3编码的生氰

糖苷合成酶催化生氰糖苷合成的第1步反应 , 而

CYP736A2和UGT85K3位于CYP79D3的周围, 共同

参与整个生物合成途径。高粱(Sorghum bicolor)中, 

编码转运蛋白的基因SbMATE2也存在于该基因簇

中, 并与其它基因共表达(Darbani et al., 2016)。已知

生氰糖苷具有抵抗病原体以及食草动物取食的作用

(Kakes, 1989), 这一共表达是否通过未知机制进行

尚待进一步研究。 

6.3  生物碱类 

生物碱(alkaloid)是多种中药的有效成分, 其药理作

用包括抗病毒、抗菌和抗肿瘤等(Tao et al., 2020)。

在植物中发现了2种由基因簇参与合成的生物碱, 一

种是罂粟中的苄基异喹啉类生物碱诺司卡品和吗啡

(Winzer et al., 2012), 另一种是马铃薯(Solanum 

tuberosum)和番茄中的甾族生物碱α-番茄素(Darbani 

et al., 2016)。罂粟中, 编码O-甲基转移酶和CYP酶合

成诺司卡品的基因簇由10个基因构成。进一步研究发

现, 这一基因簇实际上隶属于1个由15个基因组成的

更大基因簇, 其包含的其它5个酶参与可待因和吗啡

等止痛剂的合成(Guo et al., 2018)。茄科植物中的甾

体生物碱(steroidal glycoalkaloids, SGAs)具有抗营

养物质吸收的作用, 能破坏或阻碍营养物质在动物体

内的消化吸收(Roddick et al., 2001)。Itkin等(2013)

对马铃薯和番茄进行研究, 发现了10个编码SGAs生

物合成酶的基因序列, 其中6个基因位于7号染色体  
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图4  3种典型植物中生氰糖苷生物合成基因簇(改自Takos et al., 2011) 

图中箭头代表基因的方向, 方框表示已确认的生氰糖苷生物合成基因, 其中CYP79基因标记为红色方框, CYP71和CYP736基因

分别标记为橙色和绿色方框, UGT85基因为蓝色方框。百脉根染色体下方为与CYP736A2相似的3个假基因, 高粱染色体下方显示

的为假基因CYP71。Rho基因座位于CM0241等位基因的2 cM范围内。其余基因的编号和注释如下: (1) 顺式还原酮加双氧酶; (2) 

核酸结合, OB折叠; (3), (4) 假设蛋白; (5) 核糖核酸酶H; (6) 短链脱氢/还原酶; (7), (8) 假定转座酶; (9) 富亮氨酸重复受体样蛋白

激酶; (10), (11) α/β-折叠水解酶; (12) 假设蛋白; (13)–(15) 假定羟腈裂解酶; (16) 假设蛋白。 

 

Figure 4 Genomic clustering of cyanogenic glucoside biosynthetic genes in three typical plants (modified from Takos et al., 

2011) 

Functional genes are presented by arrows indicating their orientation. Confirmed genes in cyanogenic glycoside biosynthesis 

are labelled above each bar, with CYP79 genes in red, CYP71 genes in orange, CYP736 genes in green, and UGT85 genes in 

blue. The three CYP736A2-like pseudo-genes are indicated below the Lotus corniculatus bar, as is the additional CYP71 in 

Sorghum bicolor. The Rho locus is within 2 cM of the CM0241 contig. The remaining genes are numbered and annotated as 

follows: (1) Acireductone dioxygenase; (2) Nucleic acid binding, OB-fold; (3), (4) Hypothetical proteins; (5) Ribonuclease H; (6) 

Short-chain dehydrogenase/reductase; (7), (8) Putative transposases; (9) Leucine-rich repeat receptor-like protein kinase; (10), 

(11) α/β-fold hydrolases; (12) Hypothetical protein; (13)–(15) Putative hydroxynitrile lyases; (16) Hypothetical protein. 

 

 

的相邻区域, 而另外2个(CYP88D亚家族的GAME4

和转氨酶基因GAME12)位于12号染色体上。 

6.4  其它 

除上述类型的次生代谢产物外, 异羟肟酸、酚胺、聚

酮化合物以及脂肪酸等脂肪族化合物的合成也有基

因簇参与。例如, Guo等(2017)在稗草(Echinochloa 

crusgalli)中发现可合成异羟肟酸类次生代谢产物

DIMBOA的3个基因簇, 同时当稗草与水稻混种时, 

该基因簇会快速启动DIMBOA的合成, 从而明显抑制

水稻生长。另外, 玉米中发现的Bx基因簇也参与该类

物质的合成(Frey et al., 1997; von Rad et al., 2001; 

Jonczyk et al., 2008)。 

酚胺类物质是一种多样化的特殊代谢物, 包括羟

基肉桂酰普特卡因、羟基肉桂酰拉马汀和羟基肉桂酰

色胺, 在植物抵抗生物胁迫方面具有重要作用。Shen

等(2021)研究发现, 水稻中的羟基肉桂酰酪胺基因簇

参与酚胺类化合物的合成, 该基因簇包含1个产生辅

助因子5'-磷酸吡哆醇(PLP)的5'-磷酸吡哆醇氧化酶

(OsPDX3)、1个依赖PLP的酪氨酸脱羧酶(OsTyDC1)

以及2个重复的羟基肉桂酰转移酶(OsTHT1和Os-

THT2)。大麦(Hordeum vulgare) Cer-cqu基因簇中3

个Cer (Eceriferum)基因(Cer-c、Cer-q和Cer-u)紧密

相连, 参与合成β-二酮和羟基β-二酮(Schneider et 
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al., 2016)。番茄中除萜类化合物的合成有基因簇参与

外, 脂肪族化合物(法卡林二醇和中链酰基糖)的合成

也与基因簇有关(Jeon et al., 2020)。 

7  展望 

测序技术的发展极大地提高了识别和解析植物生物

合成基因簇的能力, 且相关研究也逐渐拓展到生物合

成和调控基因的挖掘(Shang et al., 2014)、转录和表

观遗传调控机制的揭示(Yu et al., 2016; Zhan et al., 

2020)及初生和次生代谢物的多样化研究(Jeon et al., 

2020)等不同方面和层次。越来越多新工具的应用加

速了植物生物合成基因簇的研究(Gaquerel et al., 

2014; Yamamuro et al., 2016; Luo et al., 2020; 

Yang et al., 2020; Zhan et al., 2020; Li and Ga-

querel, 2021; Varshney et al., 2021; Wu et al., 

2021)。例如, 以深度学习(deep learning)为代表的人

工智能技术开始应用到生物学研究中, 也必将应用到

批量生物合成基因簇的发掘 (Tunyasuvunakool et 

al., 2021)。未来次生代谢产物基因簇研究可能会发展

为基于大数据计算的生物信息学分析预测, 及结合现

有代谢网络和精准实验验证的模块化工作。随着数据

量的积累、研究速度的加快及植物基因簇的大量挖掘

和功能研究, 将会发现更多的稀有天然产物, 为人类

健康生活提供更多的物质基础和医药保障。 
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Abstract  The secondary metabolites produced by plants provide human beings with a wealth of pharmaceutical, per-

fume and industrial raw materials. With the rapid development of molecular biology and genomics research, the biosyn-

thetic gene clusters (BGCs) of secondary metabolites of various plants have been analyzed, which opens a new path for 

us to quickly obtain the biosynthetic pathways of target products and discover novel natural products. This paper focuses 

on the definition and characteristics of plant secondary metabolite biosynthesis gene clusters, and its basic structural 

models, evolution and regulatory mechanisms, in order to provide theoretical basis and reference for related research. 
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