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桂花花瓣醇酰基转移酶基因的克隆与表达
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华中农业大学园艺植物生物学教育部重点实验室,武汉４３００７０

摘要　为探讨桂花花瓣醇酰基转移酶基因的功能,从桂花品种‘柳叶金桂’花瓣中克隆得到１个醇酰基转移

酶基因,命名为OfAAT１,该基因全长１３８６bp,编码４６１个氨基酸;通过qRTＧPCR分析发现,OfAAT１基因在

花器官尤其在花瓣中大量表达,而在幼叶中基本不表达;其表达量随着花朵的开放逐渐增加,至盛花期达到最

大,末花期又减少;OfAAT１基因的表达量在盛花期还呈现明显的昼升夜降的节律性变化;进一步的氨基酸序

列比对和系统进化树分析表明,该基因编码的氨基酸存在酰基转移酶BAHD家族特有的保守结构域,与矮牵牛

PhCFAT亲缘最近,其次是大豆 GmCHAT和马铃薯StCHAT;结合桂花花瓣香气挥发性成分分析,初步推测桂

花 OfAAT１的功能可能与矮牵牛PhCFAT相似,可催化松柏醇产生松柏二酯,进一步被降解为异丁香酚,或与

大豆 GmCHAT和马铃薯StCHAT相似,与以脂肪酸为底物的酯类香气合成相关.
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　　桂花(OsmanthusfragransLour．)是我国十大

传统名花之一,以其浓香闻名.桂花不仅具有良好

的观赏品质,广植于庭院绿地,深受大众的喜爱,同
时其在食品加工、香精、香料工业等方面彰显出巨大

的经济价值[１].前人通过 GC/MS技术分析认为,
桂花香气的挥发性成分主要有萜类、酯类、醇类、酮
类和醛类等[２Ｇ３],基于 GC/MS结合 GCＧO 技术分析

的最新研究表明,以‘柳叶金桂’(‘LiuyeJingui’)、
‘厚瓣 银 桂’(‘Houban Yingui’)和 ‘镉 橙 丹 桂’
(‘GechengDangui’)品种为代表检测出的５４种挥

发性成分中,鉴定出了１７种对桂花香气形成具有贡

献的活性成分.这其中酯类挥发性成分如丁酸叶醇

酯、丁酸己酯是桂花香气活性物质中的重要组分,且
香气强度在‘柳叶金桂’中均明显高于其他２个桂花

品种[３].醇酰基转移酶是酯类生物合成途径中最末

端的关键酶,在不同植物中具有广泛的底物选择性,
可利用多种酰基 CoA 和多种醇作为底物形成不同

的酯类化合物[４].近年来,一些来自于植物花和果

实的醇酰基转移酶基因相继被报道,如矮牵牛PhＧ
CFAT[５]、月季RhAAT１[６]、草莓FaAAT２ [７]、猕

猴桃AdATs [８]和番茄SlAAT１[４]等.这些基因均

属于酰基转移酶类的BAHD家族,具有作为酶活性

位点的 HxxxD基序和附加的DFGWG及其变异基

序的２个保守结构域[９].但目前还未见关于桂花醇

酰基转移酶基因的研究,更没有从分子水平研究桂

花中重要的酯类香气物质与酰基转移酶类 BAHD
家族成员之间关系的相关报道.本试验以酯类物质

含量丰富的‘柳叶金桂’(O．fragrans‘LiuyeJinＧ
gui’)为材料,利用 RACE 技术从其花瓣中克隆到

一个醇酰基转移酶基因,利用分子生物学数据库和

分析软件对该基因编码的蛋白质序列进行分析比对

和系统进化关系预测,并结合基因的时空表达分析

及酯类挥发性物质的变化趋势,初步推测该基因可

能的功能,旨在揭示桂花花瓣酯类挥发性物质的分

子代谢机制,并为桂花香气品质遗传改良与分子育

种提供理论依据.

1　材料与方法

1.1　材　料

本试验以华中农业大学校园生长势良好的桂花
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品种‘柳叶金桂’(O．fragrans‘LiuyeJingui’)成年

树(树龄约５０a)为供试材料,于２０１１年４月采集其

春梢幼嫩叶片(自上而下第 ２~４ 片叶),按照周

媛[１０]和杨康民[１]的花期划分方法,于同年１０月分

别采集其铃梗期、初花期、盛花期和末花期４个时期

的花瓣以及盛花期不同组织部位.昼夜节律样品采

样时间为０６:００－２４:００,每隔６h取样１次,其他样

品均为０７:００－０９:００.从不同花序上混合采样

２g,花香检测用新鲜花瓣,其余样品及时置于液氮

速冻,后放置于－８０℃冰箱进行贮存备用.
1.2　RNA 的提取

取０．２g贮存样品用液氮进行磨样,主要步骤

参照 Trizol试剂盒说明书进行.
1.3　RACE 操作

取不同开花时期等量混合后的RNA２μg进行

反转 录 获 得 ５′RACE 和 ３′RACEcDNA,参 照

SmartRACE(Clontech,USA)操作说明书进行.
1.4　3′RACE 扩增

根据张园[１１]获得的 CFAT短片段标签序列设

计２条正向引物:OfAAT１Ｇ３′Ｇ１和 OfAAT１Ｇ３′Ｇ２
(表１).第 １ 轮扩增的引物为 OfAAT１Ｇ３′Ｇ１ 和

UPM.反应体系为(共２０μL):PremixTaq® Mix
(２×)１０μL,OfAAT１Ｇ３′Ｇ１(１０μmol/L)０．２μL,

UPM(１０μmol/L)１μL,３′RACEcDNA１μL为

模板,加水至２０μL.反应程序:９４℃预变性５min,

９４℃变性３０s,６８℃退火３０s,７２℃延伸３min,２５
个循环,７２℃延伸１０min.第２轮扩增的引物为

OfAAT１Ｇ３′Ｇ２和 UPN,以稀释２５倍后的第１轮扩

增产物１μL为第３轮扩增的模板,按比例扩大反应

体系,后续PCR条件同第１轮扩增.
1.5　亚克隆和测序

PCR产物经１％琼脂糖凝胶电泳分析,回收,按
照全式金公司(北京)的亚克隆说明书操作连接到

pEASYTMＧT１Simple载体上,然后转化到大肠杆

菌克隆感受态细胞 Trans１ＧT１,涂布含１００ mg/L
Kan的 LB 平板.以 M１３R 和 M１３F 为引物进行

PCR阳性检测,对检测的阳性克隆进行测序.
1.6　5′RACE 扩增

根据３’RACE的测序信息设计２条反向引物:

OfAAT１Ｇ５′Ｇ１和OfAAT１Ｇ５′Ｇ２(表１).第１轮扩

增引物为OfAAT１Ｇ５′Ｇ１和 UPM,以５′RACEcDＧ
NA为模板;第２轮扩增引物为 OfAAT１Ｇ５′Ｇ２和

UPN,PCR条件同３′RACE扩增.回收目的片段,

进行亚克隆和测序.
1.7　生物信息学分析

利用DNAMAN进行信息序列拼接和比对,所
得序列在 NCBI进行Blast比对(http://www．ncbi．
nLm．nih．gov/BLAST/),开放读码框(ORF)预测在

ORFFinder(http://www．ncbi．nlm．nih．gov/gorf/

orfig．cgi)上进行,用 MEGA５．１软件进行Bootstrap
检测和分子进化树的构建,在Expasy网站(http://

www．expasy．org/tools/)分析预测蛋白质结构.
1.8　 OfAAT1 基因的 qRTＧPCR 分析

分 别 提 取 不 同 样 品 的 总 RNA,DNaseⅠ
(RNaseＧfree)(ThermoFisherScientific,USA)处理

后,用RevertAidFirstStrandcDNASynthesisKit
(ThermoFisherScientific,USA)进行反转录合成

cDNA第１链.以组成型表达的细胞激动蛋白基因

(βＧactin)作为内参基因,内参引物为actinＧR和acＧ
tinＧF,OfAAT１ 基 因 引 物 为 AATＧR 和 AATＧF
(表１).在 ABIPRISM® ７５００荧光定量 PCR 仪上

进行扩增,反应体系及程序参考 Takara公司的

SYBR® PremixExTaqTMII(PerfectRealTime)操
作说明书(Takara,Japan),每个样品３次重复.用

２Ｇ△△Ct法进行相对表达量的分析[１２].
表１　基因克隆与表达分析的特异引物

Table１　Primersusedforgenecloningandexpressionanalysis

引物 Primers 序列 Sequence

RACEPCR

　AAT１Ｇ３′Ｇ１ AGCCGAGGGAGGAGATGACCTTTCCAAG

　AAT１Ｇ３′Ｇ２ GATGAAGCCGCCATTGTTGTATCCTCCG

　AAT１Ｇ５′Ｇ１ CCAATCTCCATTCTCTCTCACGCTAGGC

　AAT１Ｇ５′Ｇ２ CCGCATCCGAAGTTCAATTTCGTCACG

RTＧqPCR

　AAT１Ｇf０ TATTATCATCTATACCCCCACCTCC

　AAT１Ｇr０ GCTTCTTTTGGCTCTATTTTCACTG

　ActinＧf０ ATTAGTCCTCTTCCAGCCTTCTTTG

　ActinＧr０ ATTATTTCCTTGCTCATACGGTCAG

1.9　HSＧSPMEＧGCＧMS 香气检测

参考 Cai等[３]的 HSＧSPMEＧGCＧMS方法萃取

挥发态香气物质.将２g花瓣密封于２０mL萃取瓶

中平衡１５min,由２cm 的萃取头(５０/３０μmDVB/

Carboxen/PDMS,Supelco公司,美国)于室温(２５±
２)℃下顶空萃取３０min.萃取结束后,于２３０℃解

吸附５min.GC/MS分析系统采用的是 Thermo
DSQⅡ气相色谱Ｇ质谱联用仪,配备 HPＧ５MS石英

毛细管色谱柱(３０m×０．２５mmI．D,０．２５μm 膜厚

７３
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度,Agilent公司,美国).将 GCＧMS分析所得质谱

图与 NIST(２００５)谱库检索比对标准物质的质谱

图,然后根据科瓦茨保留指数(Kovats’Retention
Indices,RI)和相关参考文献进行进一步定性确认,
并根据总离子流色谱峰的峰面积归一化法进行

定量.

2　结果与分析

2.1　桂花 OfAAT1 基因的克隆及氨基酸序列分析

利用RTＧPCR和RACE方法,从桂花中克隆到

基因的５′端cDNA为１２７５bp,３′端为４４７bp,序列

组装后得１６５４bp的cDNA,其中包含１个１３８６
bp的完整开放阅读框,该基因被命名为OfAAT１,
在 GenBank中登录号为 KM００６４９６.OfAAT１包

含了４６１个氨基酸,预测的分子质量和等电点分别

为５１．３９２８ku和５．７９.将桂花 OfAAT１与其他植

物已知功能的醇酰基转移酶进行序列比对分析,结
果(图１)表明,桂花醇酰基转移酶 OfAAT１与矮牵

牛Petunia×hybrida 松柏醇乙酰基转移酶 PhCＧ
FAT的相似性最高,达到６１％,其次是大豆GlyＧ
cinemax 顺Ｇ３Ｇ己烯Ｇ１Ｇ醇乙酰基转移 GmCHAT,相
似性为４９％,与矮牵牛(Petunia×hybrida,PhBＧ
PBT)、甜 瓜 (Cucumismelo,CmAAT２)、仙 女 扇

(Clarkiabreweri,CbBEAT)、苹果(MalusdomesＧ
tica,MdAAT１)和月季(Rosahybrid,RhAAT１)相
似性均较低,分别为２４％、２１％、１８％、２１％和１５％.
这些序列共同的特点是在其氨基酸序列中含有

BAHD酰基转移酶家族特有的 HXXXD 和附加的

DFGWG保守结构域(或者有些特殊变异).因此,
可确定从桂花中克隆的该基因是 BAHD酰基转移

酶家族的一个成员.利用 MEGA５．１软件的邻接

法,将 OfAAT１与 GenBank上登录的不同物种的

酰基转移酶进行分子进化树分析,结果(图２)表明,
桂花 OfAAT１蛋白与矮牵牛 PhCFAT 聚为一类,
亲缘 关 系 相 对 最 近.其 次,葡 萄 VvHCT、土 豆

StCHAT、大 豆 GmCHAT 聚 为 另 一 类,与 桂 花

OfAAT１较 近,而 其 他 的 矮 牵 牛 PhBPBT、甜 瓜

CmAAT２、苹果 MdAAT１等聚为一簇,但与桂花

OfAAT１相对较远.因此,推测桂花 OfAAT１与矮

牵牛PhCFAT的功能类似.
2.2　桂花 OfAAT1 基因的时空表达分析

通过设计特异性引物(表１)进行qRTＧPCR,对
桂花OfAAT１基因在不同组织部位、开花时期以

及昼夜变化的表达量进行了分析,结果(图３)表明:

OfAAT１基因在幼叶中基本不表达,而在花器官中

特异表达,包括花瓣、雄蕊、雌蕊与花梗,其中花瓣表

　黑色箭头标示为 HXXXD与 DFGWG２个保守结构域 TheHXXXDandDFGWGconservedmotifsareidentifiedbyhorizontalarrows．
图１　桂花OfAAT１和其他几种植物已知醇酰基转移酶功能的氨基酸序列比对

Fig．１　DeducedaminoacidsequencesalignmentofOfAAT１withAATsfromotherspecies

８３
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　Cb:仙女扇;Cm:甜瓜;Cs:柑橘;Gm:大豆;Lt:拉瑞尔;Md:苹果;Ph:矮牵牛;Rh:月季;Sl:番茄;St:马铃薯;Tc:可可;Vv:葡萄

Cb:Clarkiabreweri;Cm:Cucumismelo;Cs:Citrussinensis;Gm:Glycinemax;Lt:Larreatridentata;Md:Malusdomestica;Ph:PetuＧ

nia×hybrida;Rh:Rosahybrid;Sl:Solanumlycopersicum;St:Solanumtuberosum;Tc:Theobromacacao;Vv:Vitisvinifera．

图２　桂花OfAAT１和同源蛋白的同源性比对分析

Fig．２　HomologyalignmentofOfAAT１andotherhomologousprotein

　A:OfAAT１在桂花处于盛花期时不同组织部位的表达;B:OfAAT１在桂花不同开花时期的花瓣片中的表达;C:OfAAT１桂花盛

花期时昼夜表达.A:ExpressionpatternofOfAAT１geneindifferentorgansoffullyＧopenflowers;B:ExpressionpatternofOfAAT１

geneatdifferentflowerperiod;C:CircadianchangeofOfAAT１transcriptatdifferenttimepoints．

图３　桂花OfAAT１的时空表达分析

Fig．３　SpatialandtemporalexpressionanalysisofOfAAT１

９３
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达量最高;在开花进程中,开花早期表达量呈现较低

的水平,当到达盛花期时,表达量显著增加,末花期

之后,表达量又有微弱的下降;连续３个昼夜观测表

明,OfAAT１基因表达量在变化过程中呈现出明显

的昼夜节律,均表现为白天升高、夜晚降低的趋势.
2.3　桂花不同开花时期的酯类香气物质变化

为探讨OfAAT１基因表达与桂花酯类香气合

成释放之间的关系,对‘柳叶金桂’花瓣不同开花时

期的挥发性成分进行检测,并重点分析了酯类挥发

性物质的含量变化(表２).结果表明,在桂花的不

同开花时期中,正丁酸Ｇ２Ｇ戊酯、异丁酸叶醇酯、丁酸

叶醇酯、γＧ癸内酯的含量均呈现先升高后下降的单

峰型变化,即从铃梗期到盛花期含量逐渐增加,到盛

花期出现峰值,末花期开始下降.这一变化趋势与

OfAAT１基因的表达变化趋势基本一致.而另外

一些含量较低的酯类物质如异丁酸叶醇酯、nＧ戊酸Ｇ
表２　‘柳叶金桂’不同开花时期的酯类挥发性物质

Table２　Estervolatilesemittedby‘LiuyeJingui’atdifferentflowerperiods

物质名称

Compoundname

峰面积(×１０６)Area
铃梗期

ReadyＧtoＧopenbuds
初花期

JustＧopenedflowers
盛花期

FullyＧopenflowers
末花期

Senescenceflowers
正丁酸Ｇ２Ｇ戊酯

Butanoicacid,２Ｇpentenylester,(Z)Ｇ
６．４９±０．３４ ２３．２０±３．６０

异丁酸叶醇酯

CisＧ３ＧHexenylisoＧbutyrate
０．７３±０．２９ １０．９８±１．６０ ９．７０±０．９２ ９．１０±１．５８

丁酸叶醇酯

Butanoicacid,３Ｇhexenylester,(Z)Ｇ
０．８３±０．４４ ８７．８１±１２．０３ ２０４．７±３０．１６ ２１．１５±７．６０

丁酸己酯

Butanoicacid,hexylester
６．１４±２．２０ ２１．５３±８．２２ １．１０±０．３０

nＧ戊酸Ｇ顺式Ｇ３Ｇ己烯Ｇ１Ｇ基酯

nＧValericacidcisＧ３Ｇhexenylester
０．４２±０．１４ ３．４２±０．６０ ３．８４±０．６８ ３．３６±０．７３

顺式Ｇ３Ｇ己烯基异戊酸酯

cisＧ３ＧHexenylisovalerate
３．３５±０．３６ ３．５１±０．３６

(Z)Ｇ己酸Ｇ３Ｇ己烯酯

Hexanoicacid,３Ｇhexenylester,(Z)Ｇ
１．１６±０．４６ ０．２８±０．０５

γＧ癸内酯 γＧDecalactone ４３．４４±１２．２７ ４０９．７０±７６．３２ ２８１．０６±４０．９９ ４８．９２±５．６６
总量 Total ４５．４２±１３．２４ ５２４．５４±９３．０９ ５４８．６２±８５．３９ ８７．４２±１６．２８
　注:表中‘空白’表示不存在或未检测出该物质.Note:‘Thebank’meansnotdetectedorexisted．

顺 式Ｇ３Ｇ己 烯Ｇ１Ｇ基 酯、顺 式Ｇ３Ｇ己 烯 基 异 戊 酸 酯、
(Z)Ｇ己酸Ｇ３Ｇ己烯酯等物质的含量则保持较为平稳

的水平.

3　讨　论

酯类挥发性成分是桂花特征香气物质中重要的

组成成分,醇酰基转移酶是酯类合成途径中最末端

的关键酶,在酯类合成中扮演着重要的角色[９].本

研究通过RTＧPCR和 RACE技术从桂花花瓣中获

得了酰基转移酶基因BAHD家族中的OfAAT１基

因.张园[１１]运用cDNAＧAFLP 与 RTＧPCR技术仅

获得了３′端８６２bp的基因片段,根据Blastn比对分

析,认为与PhCFAT 相似性为６８％,直接将该基因

片段命名为CFAT.本研究在此基础上不仅克隆

到了包含一个完整开放阅读框的基因全长(１３８６
bp),还通过生物信息学分析认为,该基因属于酰基

转移酶BAHD 家族,具有该家族高度保守结构域

HXXXD 以及附加 DFGWG 的 NFGCG 突变结构

域.前人已有研究表明,这些保守区域在一些酶中

会发 生 一 些 变 化,如 DFGWG 这 个 保 守 区 在 苹

果[１３]、矮牵牛[５]中均变为 NFGWG,在杨树中变成

DFGFG、DFGWA、DFGWK、NFGWG、DLGFG、

DYGWG和 NLGWG这样的一些区域[１４].BAHD
酰基转移酶是一个多功能蛋白质大家族,可利用酰

基CoA 作为底物,产生各种挥发性酯类、修饰后的

花青素以及与植物抵抗病原微生物侵害的相关化合

物[１５].将 OfAAT１与其他植物进行Blastp比对以

及系统进化树分析,与已知功能的矮牵牛PhCFAT
相似性为６１％,亲缘关系最近.前人研究认为,PhＧ
CFAT可催化松柏醇产生松柏二酯,进一步被降解

为异丁香酚等苯丙烷类物质[５].一些桂花品种花瓣

释放的挥发性物质中可检测到异丁香酚的异构体丁

香酚,而有些品种,如本试验中的‘柳叶金桂’尚未检

测到[２Ｇ３,１６Ｇ１８].因此,OfAAT１虽与 PhCFAT 相似

性最高,推测功能相似,但底物尚不确定,建议命名

为OfAAT１.另一方面,我们在‘柳叶金桂’花瓣中

０４
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检测到大量以脂肪酸为前体的酯类挥发性物质,如
丁酸叶 醇 酯、丁 酸 已 酯、γＧ葵 内 酯 等 ８ 种,桂 花

OfAAT１与合成这一酯类香气有关的大豆 GmＧ
CHAT以及马铃薯StCHAT相似性分别为４９％和

４８％,与甜瓜 CmAAT２、苹果 MdAAT１氨基酸相

似性仅为２０％左右.但有研究表明,BAHD家族的

成员在结构上都有一定的相似性,但其相似性在氨

基酸水平上只有１０％~３０％[１４].因此,OfAAT１
也很有可能参与桂花花瓣中脂肪酸酯类香气物质的

合成.
本研究中,OfAAT１在幼叶中基本不表达,而

在花器官中特异表达,尤其在花香的主要产生部位

花瓣中大量表达.这一结果与前人研究的金桂中芳

樟醇OfLIS 基因的表达模式一致[１８].同时,与其

亲缘关系最近的矮牵牛PhCFAT 也具有花部特异

性表达的特点一致[５].在桂花OfAAT１不同开花

进程的表达量变化研究中发现,铃梗期、初花期保持

较低的水平,到盛花期后显著增加,末花期又呈下降

趋势,这与桂花酯类香气释放规律基本同步,如正丁

酸Ｇ２Ｇ戊酯、异丁酸叶醇酯、丁酸叶醇酯、γＧ癸内酯等

主要酯类物质的含量呈现铃梗期到盛花期逐渐增

加,盛花期达到最大值,到末花期出现了显著的下

降.基于这一结果,我们推测:(１)末花期酯类合成

的前体底物不断消耗导致酯类香气合成减弱;(２)酯
类香气物质的合成和OfAAT１表达的变化具有一

定相关性;(３)BAHD家族存在多个成员.猕猴桃、
苹果、梨、甜瓜等果实中均分离出多个与酯类香气合

成 有 关 的 AAT 基 因[８,１９Ｇ２０]. 因 此,可 能 存 在

OfAAT１的其他家族成员,和OfAAT１共同参与

了酯类香气物质的合成.本研究中OfAAT１基因

表达量日变化显示香气合成基因OfAAT１具有明

显的昼夜节律变化.虽然,由于盛花期花瓣开放状

态变化迅速导致连续３d的表达量有较为显著的差

异,但昼升夜降的节律变化基本一致,并与金鱼草香

气合成基因变化规律相似.金鱼草主要依靠蜜蜂授

粉,其重要香气活性物质月桂烯和EＧβＧ罗勒烯的释

放与其相关的单萜合酶和１Ｇ脱氧ＧDＧ木酮糖Ｇ５Ｇ磷酸

合成酶基因DXPS 的变化规律一致,均呈现白天升

高夜晚降低的昼夜变化[２１Ｇ２２].而依靠蛾类授粉的矮

牵牛则主要在夜晚释放香气,其中异丁香酚的释放

量与PhCFAT 表达量相一致,均表现为夜晚达到

最大值,而最低值出现在白天[５].这说明植物花香

释放与其传粉昆虫习性相关,并且这种昼夜规律受

基因表达量与底物有效性等因素的直接控制[２３].
近几年来,一些植物如桃、苹果、金鱼草等的花

香代谢途径通过转录组测序结合香气物质代谢得到

了较为全面的解析[２４Ｇ２６],下一步工作将通过转录组

测序结合酯类挥发性物质的分析,克隆其他BAHD
家族成员,并对OfAAT１及其他成员进行功能分

析以解析桂花酯类香气合成代谢的调控机制.
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Cloningandexpressionofthealcoholacyltransferase
genefromOsmanthusfragransflowers

LIUCai　ZENGXiangling　ZHENGRiru　LUOJing　WANGCaiyun

KeyLaboratoryofHorticulturalPlantBiology,MinistryofEducation,

HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　Thealcoholacyltransferasegene,namedasOfAAT１,wasisolatedfromOsmanthusfraＧ
grans‘LiuyeJingui’flower．Thefulllengthofthisgenewas１３８６bpencodingaproteinof４６１amino
acids．TheresultofqRTＧPCRanalysesshowedthattheexpressionofOfAAT１wasweakinyoungleaves
andspecificintheflowerorgans,withthehighestlevelinthepetals．ThegeneexpressionincreasedgradＧ
uallywiththeopeningofflowersandreachedthemaximumvalueatthestageoffullbloom．Duringthis
stage,theexpressionofOfAAT１hadasignificantcircadianrhythm．AminoacidsalignmentandphylogeＧ
neticanalysisshowedthatOfAAT１containedconserveddomainoftheacyltransferaseBAHDfamily,

andhadhigherhomologywithPhCFATfrompetunia,GmCHATfromsoybeanandStCHATfrompotaＧ
to．Combiningwithanalyzingcomponentsofvolatileesters,theOfAAT１functionwaspredictedtobe
thesimilartothatofPhCFAT,whichcatalyzesthesynthesisofconiferylacetatewithconiferylalcohol
andthedegradationofittoisoeugenol．Meanwhile,OfAAT１mightinvolveinthesynthesisoffattyacid
esters,thesameasGmCHATandStCHAT．ItwillbehelpfulforunderstandingthemechanismsofmeＧ
tabolismofvolatileestersinO．fragransLour．

Keywords　OsmanthusfragransLour．;alcoholacyltransferase;qRTＧPCR;aromavolatilecompoＧ
nents;volatilearoma
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