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异黄酮在豆科植物中的作用研究进展
柯丹霞*， 侯仕博， 周兆源

（信阳师范大学 生命科学学院，河南 信阳 464000）

摘 要： 介绍了异黄酮的生物合成与代谢途径，综述了其在根瘤菌与大豆共生固氮中功能的最新研究进展，

同时也介绍了其在豆科植物中的抗病、胁迫响应等其他作用，并展望了未来的研究方向，期望以异黄酮的研究为

突破口，通过基因工程技术实现豆科作物改良与非豆科作物的“人工共生固氮”，从根本上改变全球氮肥依赖格

局，促进绿色农业的可持续发展。
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Research progress on the function of isoflavones in leguminous plants
KE Danxia*， HOU Shibo， ZHOU Zhaoyuan

（College of Life Sciences， Xinyang Normal University， Xinyang 464000， China）
Abstract： The biosynthesis and metabolic pathways of isoflavones were reviewed， the latest research progress 

on their functions in symbiotic nitrogen fixation between rhizobia and soybeans were summarized， and also their 
other roles in leguminous plants were introduced，such as disease resistance and stress response. Furthermore，the 
future research directions were prospected， aiming to use isoflavone research as a breakthrough point to achieve 
legume crop improvement and “artificial symbiotic nitrogen fixation” in non-leguminous crops through genetic 
engineering technology. This could fundamentally transform the global dependence on nitrogen fertilizers and 
promote the sustainable development of green agriculture.
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0　引言

共生固氮是豆科植物与根瘤菌之间的一种互

惠共生关系。根瘤菌侵入大豆根毛后，在根部形

成根瘤，并在根瘤内进行固氮作用。固氮过程需

要消耗能量，根瘤菌通过生物固氮酶将大气中的

氮气还原为氨，为大豆提供可直接吸收利用的氮

源。同时，大豆为根瘤菌提供碳水化合物等营养

物质［1］。根瘤共生固氮满足了豆科植物对农业氮

肥的需求，是最具生产力和经济效益的固氮

系统［2］。

大豆是世界上最重要的作物之一，其种子中

含有食用油（18%~20%）和高蛋白（35%~40%）。

目前，世界上超过三分之一的食用油和三分之二

的蛋白粉来自大豆［3-4］。除了蛋白质和植物油，大

豆还是重要生物活性化合物的主要来源，如植酸、

蛋白酶抑制剂、皂苷、卵磷脂和异黄酮。其中，异

黄酮作为促进健康的植物雌激素，使得大豆成为

功能性食品。

异黄酮是豆科植物特有的代谢产物，其属于

类黄酮类，是一类酚类化合物，由肉桂酸辅酶A等

酶合成。大豆异黄酮在植物生长发育以及与微生

物的互作过程中扮演着重要角色［5-7］，尤其是在根

瘤菌与大豆共生固氮过程中的作用备受关注。研
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究表明，在共生固氮过程中，豆科植物一方面分泌

黄酮类和异黄酮类化合物至根际，吸引根瘤菌聚

集到植物根部，释放结瘤因子信号［8-9］；另一方面大

豆体内异黄酮含量的增加，可以抑制植物生长素

的运输，使其在结瘤起始部位累加，从而促进结瘤

器官发生［10］。因此，大豆异黄酮在豆科植物与根

瘤菌的共生固氮过程中发挥重要作用。研究异黄

酮在共生固氮中的作用，不仅是解析植物-微生物

互作机制的突破口，也为农业绿色转型和全球粮

食安全提供了创新方向。未来研究需结合基因组

学、代谢组学及合成生物学手段，优化异黄酮信号

通路，实现从基础科学到实际应用的跨越。

1　异黄酮生物合成与代谢

异黄酮的生物合成主要局限于豆科植物和少

数其他物种。异黄酮主要是通过苯丙氨酸途径和

类黄酮合成途径两个阶段合成的（图 1）。异黄酮

分别由类黄酮合成途径的中间底物、柚皮素和甘

草素产生。柚皮素在大多数植物中都很常见，类

黄酮合成途径的其他化合物，如黄酮、黄酮醇和花

青素也由它衍生。类黄酮合成途径的另一种中间

底物——甘草素，由查尔酮异构酶（CHI）和查尔酮

还原酶（CHR）产生。CHI 存在于大多数植物中，

而CHR只存在于豆类中。

考虑到这些化合物与共生形成的相关性，黄

酮类基因在结瘤形成过程中的差异表达是特别有

趣的。与苯丙素合成有关的基因在结节实质和结

节皮层高度表达。苯丙素是木质素的主要组成部

分，它们是细胞壁的物理屏障或机械支撑。由于

根瘤维管束是通过根瘤的内皮层发育的，而木质

素的积累是必需的，因此根瘤实质中苯丙素通路

基因的表达将负责根瘤维管束的合成。

一般来说，已知苯丙氨酸途径上的基因是由

环境胁迫（营养缺乏、过热、病原体攻击等），并通

过发育和组织特异性调控触发的［11］。已有研究证

实，存在多个上游的苯丙氨酸途径酶，即苯丙氨酸

解氨酶（Phenylalanine ammonia-lyase， PAL）、肉桂

酸 4-羟化酶（Cinnamate 4-hydroxylase， C4H）和 4-

香豆酰-CoA连接酶（4-coumaryl：coaligase， 4CL）。

首先 PAL 可以催化苯丙氨酸脱氨过程，生成反式

肉桂酸，然后通过 C4H 催化氧化反应过程生成对

香豆酸；经由 4CL连接一个辅酶A，进一步形成 4-

香豆酰-CoA；4CL激活硫代酯化后，4-香豆酰-CoA
进入类黄酮合成途径［12］。

接下来，部分 4-香豆酰-CoA 和 3 分子的苹果

酰 CoA 会 在 查 尔 酮 合 酶（Chalcone synthase， 
CHS）的作用下发生缩合反应，再经过查尔酮还原

酶（Chalconereductase，CHR）催化生成异甘草素

（Isoliquiritigenin）；一部分的异甘草素经过异黄酮

合酶（Isoflavone synthase， IFS）可生成黄豆黄素

图1　异黄酮生物合成途径

Fig.  1　Isoflavone biosynthesis pathway
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（Glyzein）；另一部分异甘草素经过查尔酮异构酶

（Chalcone isomerase，CHI）催化又可生成甘草素

（Liquiritigenin）；之后经过一系列反应过程可以生

成大豆黄素（Daidzein）［12］。

另一部分的 4-香豆酰-CoA 经过查尔酮合酶

（CHS）缩 合 形 成 柚 皮 苷 查 尔 酮（Naringenin 
chalcone），后续由查尔酮异构酶（CHI）催化可以生

成柚皮素（Naringenin）；柚皮素本身作为共用底物

存在于黄酮类和异黄酮类物质合成途径中，因此

在这一步骤中柚皮素的去向是影响异黄酮合成的

关键因素［12］。部分的柚皮素会通过一些其他过程

生成另外的非异黄酮类产物，例如：黄酮-3羟化酶

（F3H）以 柚 皮 素 为 底 物 最 终 生 成 黄 酮 醇

（Flavonols）；因此，它与 IFS 竞争异黄酮的形成。

类似的产物还有黄酮、花色素苷、凝缩类丹宁等。

之后在异黄酮合酶（IFS）和 2-羟基异黄酮脱水酶

（2-Hydroxyisoflavanone Dehydratase， HID）的 作

用下，可催化生成染料木苷（Genistein）。

2， 7， 4- 三 羟 基 异 黄 酮 （2， 7， 4-

trihydroxyisoflavonone）除了可以被 2-羟基异黄酮

脱水酶（HID）催化，还可以经过甲基化生成芒柄花

素（Formononetin），其合成所需底物为甘草素

（Liquiritigenin）；或是甲基化生成鹰嘴豆芽素 A
（BiochaninA），合 成 所 需 底 物 为 柚 皮 素

（Naringenin）。其中，关键酶以及调控节点如表 1
所示，其中 CHS（查尔酮合酶）作用特点是异甘草

素分支需与 CHR（查尔酮还原酶）协同催化，而柚

皮苷查尔酮分支仅需 CHS 单独作用。CHI（查尔

酮异构酶）是决定黄酮类与异黄酮类代谢流向的

关键酶。IFS（异黄酮合酶）作用特点是细胞色素

p450酶、异黄酮合成的特异性酶。HID（2-羟基异

黄酮脱水酶）作用特点是调控异黄酮终产物的多

样性。F3H（黄酮-3 羟化酶）作用特点是与 IFS 竞

争柚皮素底物，抑制异黄酮生成。

2　异黄酮在根瘤菌与大豆共生固氮过程中

的作用
异黄酮类化合物是大豆根际分泌物中的重要

化学信号，可以吸引根瘤菌聚集到植物根部，通过

刺激根瘤菌，促使结瘤因子合成和分泌，并同时刺

激根瘤共生信号转导，参与根瘤器官的生长和发

育，调节根瘤的形成［13］。而某些特定的异黄酮只

诱导相容的根瘤菌产生结瘤因子，从而决定了植

物与根瘤菌的共生范围［14］。

2. 1　结瘤早期信号分子

根瘤菌基因分为两类，第一类基因是参与合

成细菌细胞表面胞外多糖、脂多糖和 β-1，2-葡聚糖

等的基因［15］。第二类基因是结瘤相关基因。来自

植物的异黄酮类化合物是诱导结瘤基因激活的关

键因子［16-18］，此过程需要转录激活蛋白 NodD的参

与。首先，植物分泌的异黄酮与NodD蛋白形成复

合物，促进根瘤菌结瘤基因的转录。随后根瘤菌

产生结瘤因子（NF，Nod factor），被植物识别从而

启动根的早期结瘤反应。大豆黄素和染料木素是

大豆产生的两种特殊的异黄酮类化合物，可诱导

日本慢生根瘤菌结瘤基因的表达［19-21］。

异黄酮通过化学诱导、基因诱导、信号转导调

控及生长素平衡，在结瘤早期构建了豆科植物-根

瘤菌的精准对话，是共生固氮启动不可或缺的分

子开关。其浓度动态和宿主特异性进一步确保了

共生效率与抗病性的平衡。

异黄酮类化合物的合成基因在结瘤早期被诱

导表达。研究表明，编码关键酶的基因表达会被

慢生根瘤菌诱导表达，例如苯丙氨酸解氨酶

（PAL）和查尔酮合成酶（CHS）。查尔酮合成酶基

因（GmCHS）参与异黄酮碱性骨架的合成；异黄酮

合成酶基因（GmIFS）参与大豆苷元和染料木素的

合成；查尔酮还原酶基因（GmCHR）是大豆苷元合

成的关键基因［22］，这些酶参与大豆根部异黄酮类

化合物的合成［23］。在抑制大豆异黄酮合成的关键

基因后，接种根瘤菌的大豆难以形成根瘤［24-26］。利

用 RNAi 技术干扰和沉默短叶紫花苜蓿异黄酮合

成途径限速酶（CHS）基因，使根中异黄酮类化合

物浓度降低，抑制根瘤的形成，而外源供给异黄酮

类化合物前体柚皮素和甘草素可恢复短叶紫花苜

表1　异黄酮合成关键竞争酶与调控节点

Tab.  1　Key competitive enzymes and regulatory nodes in isoflavone synthesis

代谢节点代谢节点

4⁃香豆酰⁃CoA分支

柚皮素代谢枢纽

2,7,4⁃三羟基异黄酮

竞争酶竞争酶

CHS ± CHR
IFS vs F3H

HID vs 甲基化酶

产物方向产物方向

异甘草素 vs 柚皮苷查尔酮

异黄酮类 vs 黄酮醇类

大豆黄素/染料木素 vs 芒柄花素/鹰嘴豆芽素A
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蓿正常结瘤和根中异黄酮类化合物含量［27］。在定

型根瘤的结瘤过程中，异黄酮合成途径至少在四

个不同的阶段被激活：第一，在一个氮营养缺乏条

件下释放异黄酮类化合物作为信号化合物；第二，

在Nod因子感知作为防御相关基因后不久；第三，

在根瘤原基发育期间；第四，在没有已知生理功能

的成熟根瘤中。

植物产生的内源性异黄酮作为根瘤菌的化学

引诱剂和结瘤基因表达的诱导剂，不仅可以诱导

根瘤菌结瘤因子的形成，还参与调控结瘤基因的

转录表达，从而参与豆科植物的结瘤过程［28］。大

豆异黄酮作为大豆生长早期根系分泌物，大部分

是以大豆苷元衍生物形式存在的。染料木素可以

使根瘤菌产生的胞外多糖的组成和分子量分布发

生改变，在根瘤比例的调节和根瘤的生长发育中

起关键作用。异黄酮敏感根瘤菌在大豆根中大豆

黄酮和染料木素浓度较低的情况下，仍能识别大

豆根并正常结瘤。随着大豆根中染料木黄酮和大

豆黄酮浓度的降低，根瘤数和重量减少［29-30］。用根

瘤菌接种染料木素和大豆苷元培养后的植株，可

以提高大豆根瘤的干重和固氮能力［31-34］。

2. 2　生长素抑制剂

除了作为信号分子诱导结瘤基因表达以外，

异黄酮还能调节植物生长素的运输［35］。生长素是

植物生长发育的重要激素，参与细胞分裂、伸长和

分化等过程。在豆科植物与根瘤菌共生过程中，

生长素水平的调控对于根瘤的形成和发育至关重

要。在胡瓜下胚轴部位， 染料木素能抑制与植物

运输生长素抑制剂NPA的结合［36］。而在大豆中异

黄酮可以抑制根瘤菌侵染部位生长素的极性运

输，使生长素在结瘤起始部位累加，从而促进根瘤

的器官发生［10］。大豆根系分泌的异黄酮（如大豆

黄酮和染料木素）既能诱导根瘤菌基因表达，又能

通过抑制生长素运输增强共生信号。

外源氮素会降低根系异黄酮含量，间接减少

生长素在根瘤部位的积累，抑制结瘤。而补充异

黄酮可恢复生长素分布模式，促进结瘤相关基因

（如NFR1、ENOD93）的表达。无论是苜蓿和白三

叶草的不定型根瘤［37-38］，还是大豆的定型根瘤，其

中的异黄酮都可以调节生长素的流动［39］。但对于

共生固氮过程来说，异黄酮作为慢生型大豆根瘤

菌 nod 基因诱导物的作用远比调节植物生长素运

输的作用更重要。 异黄酮通过抑制生长素运输蛋

白，调控生长素在根部的局部浓度，促进根瘤器官

发生。这一机制与异黄酮作为结瘤信号分子的功

能协同作用，是豆科植物-根瘤菌共生固氮的关键

环节。同时，氮素等环境因素通过影响异黄酮合

成，间接调节生长素动态和结瘤效率。

2. 3　与氮代谢的关系

施用氮铵、硝态氮和尿素显著降低了大豆根

系中大豆苷元和染料木素的浓度，减少了根瘤数

量，固氮酶活性也显著降低［40］。氮通过抑制苯丙

烷途径关键酶（PAL、C4H、IFS）的活性或表达，减

少异黄酮合成，同时在高氮环境下，植物将资源优

先分配给初级代谢（如蛋白质合成），导致苯丙烷

途径分支的异黄酮合成受限。

研究表明，单侧供氮系统抑制大豆根系两侧

异黄酮的合成和分泌，影响根瘤菌和根际根系的

识别过程，从而影响大豆结瘤。说明大豆结瘤受

氮的系统调控，这与根系中异黄酮的早期合成密

切相关。氮素对大豆根瘤固氮的系统性抑制作用

始于根瘤早期，系统地抑制了大豆根系和根系分

泌物中异黄酮的浓度。单侧氮素或异黄酮处理后

大豆根瘤固氮能力的变化与根系和根系分泌物中

异黄酮浓度的变化一致［41］。而外施异黄酮可部分

抵消氮的抑制作用，恢复根瘤菌的结瘤信号传导

和根瘤器官发生。氮素系统调控大豆根瘤固氮是

否与异黄酮有关还有待进一步研究。

异黄酮在豆科植物共生固氮中扮演双重角

色：既是启动结瘤的关键信号分子，又是氮代谢调

控的靶点。其合成与氮水平呈负相关，通过动态

平衡植物对氮源的利用策略（依赖土壤氮或共生

固氮）。这一机制为优化豆科作物氮肥管理及培

育高效固氮品种提供了理论依据。

3　异黄酮在豆科植物中的其他作用

异黄酮是一类黄酮类化合物，主要存在于豆

科植物中，其中，大豆产生的异黄酮含量最高［42］。

异黄酮的大小和化学结构与人类雌激素相似。因

此，它们通常被称为“植物雌激素”。异黄酮以糖

基化形式存在于大豆中，然而，它们的生物活性来

自它们的糖苷配基。

异黄酮在豆科植物中还可以充当植物抗毒

素，即植物在压力或病原体攻击期间产生的化合

物［43-44］。大豆异黄酮能够帮助大豆防御致病性微

生物（如大豆疫霉等），异黄酮通过诱导苯丙烷代
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谢途径关键酶（如PAL、CHS）的表达，提升植物对

病原攻击的响应效率。在某些情况下，豆科植物

百脉根（Lotus japonicus）感知到非生物胁迫引发的

信号转导途径与生物胁迫类似，从而刺激异黄酮

的生物合成而不是黄酮醇。此外，也有报道称，在

百脉根叶片中添加还原谷胱甘肽（促使植物产生

抗生素）可以诱导异黄酮的生物合成，以应对生物

胁迫。有趣的是，在丁香假单胞菌（Pseudomonas 
syringae）诱导的生物胁迫下，大豆异黄酮的生物

合成显著增加，而黄酮醇、花青素和单宁等其他类

黄酮的表达明显下调［17］。苯丙烷衍生化合物在植

物生长和发育以及防御生物和非生物胁迫方面发

挥作用。异黄酮本身可能并不具有非生物胁迫功

能，推测其可以通过影响其合成过程中上游的苯

丙氨酸途径来间接影响非生物胁迫。

植物在低肥、金属毒害等逆境胁迫或环境改

变时能够诱导异黄酮基因的表达，并通过自身的

调节机制来增强对外界各种恶劣环境的适应性。

同时，异黄酮也会在干旱、低温和 UV-B 辐射等胁

迫下积累，通过抗氧化活性减轻氧化损伤。大豆

r2r3 型 MYB 转录因子基因 GmMYB12 参与了转

基因拟南芥的类黄酮积累，并通过增加脯氨酸积

累调节渗透平衡、保护膜完整性和维持 ROS 稳态

提高植物对非生物胁迫的耐受性。

此外，异黄酮在植物与真菌的共生中也起着

重要作用，可促进孢子萌发、菌丝形成和生长以及

根内丛枝形成［45］。在菌根共生的后期，类黄酮可

能参与调节菌根的形成［46］。特定的异黄酮可以刺

激菌丝生长［47］，这些效应通常是宿主特异性的，就

像植物-根瘤菌共生一样。事实上，结瘤的自调节

和菌根的自调节这两个控制根瘤菌和菌根共生形

成的负反馈回路可能具有共同的元素。然而，一

些植物类黄酮对真菌共生的抑制作用也有报道，

无论是在菌根真菌宿主的植物中，还是在非寄主

植物中［48］。类黄酮也可以在植物-真菌相互作用的

早期阶段作为防御反应积累；然而，一旦共生关系

建立，真菌共生体就可以使用类黄酮作为碳源［49］。

异黄酮不仅是豆科植物-微生物互作的核心信

号分子，还在抗病、胁迫响应、代谢调控及跨物种

应用中发挥多功能作用。其合成与调控机制的研

究为农业抗病育种、氮高效品种选育及植物代谢

工程提供了重要靶点。

4　结束语

异黄酮作为大豆根系分泌物的一种，在多个

生物学过程中起着重要的作用（图 2）：可以调节生

长素运输；作为抗病原体的植物抗毒素；与 NodD
蛋白形成复合物，促进 nod基因的转录，进而形成

根瘤；与固氮细菌、真菌共生。根系分泌物可以促

进磷和铁的吸收，除氮外，根系分泌物还能促进其

他微量元素如磷（P）和铁（Fe）的有效吸收。

利用大豆 IFS 基因 IFS1 或 IFS2 成功地改造

了水稻、拟南芥、烟草、玉米、生菜和矮牵牛花等非

豆类植物的异黄酮通路。与大豆种子相比，这些

转基因植物中的异黄酮含量一直非常低。在 35S
启动子调控下，转大豆 IFS基因的水稻植株叶片和

根部均可产生异黄酮［50］。通过将大豆异黄酮合成

酶基因（GmIFS1）转入水稻，验证其能否合成异黄

酮（染料木素）并增强对稻瘟病的抗性。该研究首

次证明转基因水稻通过表达大豆 GmIFS1基因合

成染料木素，能有效抵抗稻瘟病菌侵染，为利用次

级代谢工程培育抗病作物提供了理论依据和技术

路径。异黄酮作为植物抗毒素可能诱导非特异性

抗性，为开发持久抗病品种提供新策略［51］。施加

图2　大豆根系分泌物异黄酮的作用

Fig.  2　The role of isoflavones in soybean root exudates

168



柯丹霞，侯仕博，周兆源 .异黄酮在豆科植物中的作用研究进展

氮素可以提高水稻等作物的氮平衡指数、叶绿素

指数和类黄酮指数，使种间竞争力得到提升［52］。

近年来在异黄酮生物合成途径中重要酶的鉴

定和表征方面取得的进展有助于提高大豆中异黄

酮的含量。异黄酮水平变化的调控是一个受多种

遗传和环境因素影响的复杂机制。异黄酮生物合

成的转录调控是通过修饰转录因子如MYBs来增

加或降低大豆中异黄酮的水平［53-56］。例如，R1 型

MYB 转录因子 GmMYB176 已被证明通过调节

CHS8 基因表达影响异黄酮合成。R2R3 型 MYB 
转录因子 GmMYB39 和 GmMYB100 负调控异黄

酮的生物合成，而 GmMYB29 正调控异黄酮的生

物合成。除此之外，通过泛素化和 SUMO（Small 
Ubiquitin-like Modifier， SUMO）化过程可以清楚

了解异黄酮生物合成的翻译后调控。同样，合成

代谢工程技术，如基于多基因表达载体系统

（CRISPR/cas9），将用于异黄酮生物合成基因的

精确表达和调控［57］。借助这些有效工具，探究异

黄酮及异黄酮合成途径与根瘤信号传导途径之间

的关系，以期培育出富含大豆异黄酮、固氮效率高

和适应性强等多个优良性状的特色大豆新品种，

促进我国大豆产业的可持续发展。

如何提高异黄酮在豆科植物中的积累量也受

到广泛关注。JIANG 等［58-59］通过 RNAi 介导的基

因沉默探讨了 F3H 和 GmFNSII 基因对异黄酮合

成的负调控。GmFNSII基因沉默导致大豆毛状根

中染料木素积累增加。F3H 和 GmFNSII 的基因

沉默增加大豆苷元和染料木素等异黄酮的积累。

GOU 等［60］改造了苜蓿中异黄酮途径基因（CHS、
CHI、IFS和F3H）的不同组合，增加了异黄酮和原

花青素的积累。研究发现，下调 MtF3H并过表达

GmIFS1、GmCHS7 和 GmCHI1A 对异黄酮、黄酮

和原花青素的积累更有效。最近，MALLA等［61］通

过生物基因转移和农杆菌介导的基因转移两种方

法，将 GmIFS 转入洋葱（Allium cepa L.）中，使其

积累染料木素。结果表明，与农杆菌介导的基因

转移法相比，生物基因转移法积累了 62.65 nm/g 
FW的染料木素。因此，引入转录因子被认为对异

黄酮生物合成的调控更加有效，提示其可用于豆

科植物和非豆科植物异黄酮生物合成调控的新策

略。此外，豆科植物可以通过与根瘤菌共生互利

吸收土壤中的氮素，但大部分植物并不具备与根

瘤菌共生的能力，因此，可以通过遗传转化使得非

豆科植物成为根瘤菌的宿主植物，比如通过根癌

农杆菌介导的遗传转化将 NFR1等基因转入禾本

植物如水稻中［62］。

目前人们正在努力获得具有高异黄酮含量的

大豆品种，例如通过结合 BSA-seq 与 WGCNA、

VIGS 和毛根转化的方法能够有效鉴定自然群体

中的异黄酮候选基因［63］，再通过 dQTG.seq模型分

析影响大豆异黄酮含量表型可塑性的遗传位

点［64］，最终成功确定多个相关基因。此外，LIU
等［65］通过将批量分离分析测序 （BSA-seq） 和全基

因组关联研究 （GWAS） 相结合，发现了一种

R2R3-MYB 基 因 家 族 中 的 GmMYB77，通 过

CRISPR/Cas9 基因编辑技术构建了 GmMYB77
的突变体，研究表明，GmMYB77对异黄酮含量负

调控，通过对GmMYB77基因进行编辑，可直接产

生丙二酰基甘草素和总异黄酮含量高的大豆材

料，提高大豆的工业和膳食价值 。ZHANG 等［66］

通过开发大豆多重 CRISPR/Cas9基因编辑系统，

成功实现了对异黄酮合成竞争途径基因（GmF3H
1、GmF3H2和GmFNSII‑1）的同步敲除，显著提升

了大豆异黄酮含量及对大豆花叶病毒（SMV）的抗

性。该研究首次将多基因编辑技术应用于大豆代

谢工程，为高产异黄酮及抗病育种提供了新材料，

同时建立了高效的多靶点编辑体系，为复杂性状

调控（如多基因通路互作）研究提供了技术范式。

但在某些情况下，高异黄酮含量是不可取的，

例如用于婴儿营养配方的大豆，异黄酮的雌激素

效应可能对婴儿发育产生不利的健康影响［67］。因

此，获得异黄酮类化合物含量减少的大豆新品种

也非常重要，而确定这些化合物的生物合成途径

的所有调控因素是实现这一目标的基础。在受负

调节因子影响的突变体中，异黄酮含量可能升高，

而在受正调节因子影响的突变体中，异黄酮含量

可能降低，这两种类型的突变体都应该引起关注。

异黄酮是豆科植物次生代谢的核心产物，不仅驱

动共生固氮的分子对话，还通过多重机制协调植

物抗逆、发育调控及生态互作，其合成与调控的复

杂性（如多基因网络、环境响应）为农业和生物技

术研究提供了丰富的研究方向。

异黄酮研究为豆科作物改良与非豆科植物功

能拓展提供了重要突破口，未来需跨学科合作推

动理论创新与技术应用，助力可持续农业与健康

产业发展。随着合成生物学与纳米材料技术的突
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破，未来有望实现非豆科作物的“人工共生固氮”，

从根本上改变全球氮肥依赖格局，为碳中和目标

下的绿色农业发展提供更具建设性的解决方案。
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