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摘要:为促进番红花品种改良和资源优化利用,通过对干旱胁迫下番红花不同品种代谢物分析,筛选其差异

代谢物,探索代谢物在番红花不同品种间的差异和变化规律。番红花不同品种采用室内无土亏水栽培,基于

UPLC-MS/MS与GC-MS双检测平台和自建数据库检测番红花样本代谢物,对进行差异比较的分组样品进

行主成分分析(PCA)、正交偏最小二乘法判别分析(OPLS-DA),选取变量重要性投影 VIP>1和差异倍数

(FC)值FoldChange≥2或FoldChange≤0.5来筛选差异代谢物,利用京都基因和基因组百科全书(KEGG)
数据库进行功能注释和富集分析。共检测到2458个代谢物,酚酸类占全部代谢物比例最高,达13.22%,其
次是黄酮类、萜类和脂质类。筛选出番红花不同品种差异显著代谢物数目325个,其中下调代谢物数目244个,
上调81个。PCA第一主成分(PC1)贡献率为63.49%。总代谢物中被KEGG注释到的代谢物489个、差异

显著代谢物79个。Metabolicpathways代谢通路下的差异代谢物为61个,占被注释差异代谢物总数的比例

为77.22%。进一步对差异代谢物进行KEGG分析,发现国产番红花整体代谢物含量高于与原产地品种。
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  番红花(CrocussativusL.)是我国药食同源

多年生草本植物,属鸢尾科番红花属球根花卉,三
倍体(3X=24)不育,被我国农业部列为重点发展

的中草药植物品种之一[1-2]。番红花含有番红花

酸、番红花素和氨基酸等有效成分,在医药上具有

清凉解毒、活血安神等功效,在临床上也可治疗各

种疾病,在国外还用作染色料和食品着色剂[3]。
番红花开花晶莹剔透,成片种植观赏效果较好,亦
可用作园林绿化和耐阴地被植物自然配置。番红

花应用前景广阔,因其作用和需求量大而备受关

注,被誉为“植物软黄金”[4]。国外对番红花研究

多集中在有效成分、药物利用等方面[5-6],国内对

番红花栽培技术、肥料利用和生理生态等方面进

行了相关研究[7-8],关于在室内干旱胁迫下番红花

的代谢物类型与变化规律资料鲜见报道。
番红花一般于11月开花,花丝是重要的医用

材料,采花期遇连续阴雨天气易造成采花困难,影
响花丝品质,导致番红花商品价值降低。随着番

红花价格走高和乡村振兴特色产业结构升级,国
内番红花种植面积逐渐扩大,上海、浙江、安徽、河
南等地栽培面积较大,国内学者对番红花生产应

用与加工研究逐步深入。根据番红花生物学特性

和本地环境条件,有学者探索了室内无土播种采

花再进行大田种植的“二段式”栽培方式[9]。雨水

偏少地区则用番红花种球在土壤下种植1次,每
年连续采收地上花丝,2~4年后再挖出种球的

“一段式”生产方式,均取得较好的应用效果。本

研究采用分段式番红花生产方式,在室内栽培架

上进行无土种植番红花[10],播种至采花期番红花

在完全干旱亏水条件下生长发育,不用栽培基质

和营养液,通过番红花种球自身营养和人为调控

环境因子促进生长发育。
番红花原产地中海和伊朗地区,在20世纪

70年代经西藏引入我国[11]。我国番红花品种资

源较少,与原产地番红花相比,也存在种球退化和

花丝品质参差不齐的现象。所以通过番红花不同
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品种代谢变化研究,对番红花科学生产、质量评价
和绿色调控等具有重要意义。代谢组学分析是对
样本所有的代谢物进行全面的定量和定性分析,
不同的代谢物发挥不同功能[12-13],因此对番红花
代谢网络和代谢物的分析有利于对其进行基因改
良或建立体外合成物质。

本研究以我国当地番红花主栽品种为主要材
料,与原产地伊朗番红花品种进行比较,对样本代
谢物进行全面地定性和定量分析。为了更加清楚
地了解在无土栽培干旱胁迫下番红花不同品种代
谢物的变化规律,采用分离和检测设备具有稳定
性好、化合物定性分析能力强、分辨率和灵敏度
高、检测速度快及动态检测范围宽的气相质谱平
台(GC-MS)和液相质谱平台(LC-MS)[14],研究
完全亏水栽培条件下番红花不同品种代谢物差异
与含量变化,利用京都基因与基因组百科全书
(KEGG)数据库分析其代谢通路和富集变化,以
期为实现番红花品种改良和资源优化利用提供参
考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

本研究番红花种球分别来自安徽省亳州市谯
城区番红花生产基地的“颍淮1号”(China)和伊
朗马克亚尔贸易公司“Tarvand”(Iran)番红花品
种。番红花种球大小一致,健壮无病虫害。开花
期15~22d,平均单个种球质量22.53g,剔除10g
以下小种球。把种球放在室内冷凉黑暗通风处储
藏,以顺利度过夏季生理休眠期。

UPLC-MS/MS和GC-MS双检测平台试剂
甲醇、乙腈、正己烷采用 Merck品牌标准品,甲酸
试剂采用Aladdin品牌标准品,氯化钠用国药分
析纯材料。
1.2 干旱胁迫处理

本研究采用无土栽培对番红花种球进行干旱
胁迫处理的方法。试验按照番红花不同品种分为

2个处理(Iran和China),不设置对照。1个栽培
架为1个番红花品种处理,每个处理3次重复,每
个处理设1个区组,区组随机排列。选取6个样
品,分为2组进行代谢研究。试验在阜阳职业技
术学院园艺生产示范基地进行。
2024年9月12日,番红花种球用1%多菌灵

粉剂 和 0.5% 高 锰 酸 钾 溶 液 集 中 浸 泡 消 毒

30min,晾干后摆放于黑色塑料育苗穴盘(规格:
48.0cm×48.0cm×5.0cm)中,放置时种球顶芽
向上。每穴盘均匀摆放30个种球,分级整齐摆
放,穴盘放在钢制栽培架上。穴盘种球上架前,先
进行室内密封用硫磺熏蒸消毒24h,通风48h后

使用,将摆满种球的穴盘放置在立体钢制栽培架
上。立体架层间距约40cm,宽度以并排放置2个

穴盘为宜,高度180cm,底层离地面约20cm,栽
培架间距60cm,用于人工作业和倒盘调向。
1.3 生长管理

番红花发芽前期创造黑暗少光环境。温度控

制在20~25℃,室内相对湿度(RH)50%~65%。
定期向地面洒水、喷雾,随时挑出发霉腐烂种球。
顶芽抽出并生长至约1.0cm时,增加室内光照强

度10%,达到500lx,以散射光为主。花蕾出现时

增加光照强度,有效光照强度达2500lx。开花
期温度保持在12~17℃,相对湿度为60%~
80%。11月花冠充分展开,雌蕊花柱和柱头成熟

时采取花丝样本,低温保存处理并测定相关指标。
1.4 样品提取

取番红花花丝样品,将样品平均分成两份后

进行不同平台的提取流程。
1.4.1 LC-MS平台样品提取 (1)花丝样品放
置于冻干机(Scientz-100F)中真空冷冻干燥;(2)利
用研磨仪(MM400,Retsch)研磨(30Hz,1.5min)
至粉末状;(3)利用电子天平(MS105DM)称取50mg
样本粉末,加入1200μL-20℃预冷的70%甲
醇水内标提取液(不足50mg按每50mg样本加

入1200μL提取剂的比例加入);(4)每30min
涡旋1次,每次持续30s,共涡旋6次;(5)离心
(转速12000r·min-1,3min)后,吸取上清,用微

孔滤膜(0.22μmporesize)过滤样品,并保存于
进样瓶中,用于UPLC-MS/MS分析。
1.4.2 GC-MS平台样品提取 (1)从-80℃冰

箱中取出样品进行液氮研磨,涡旋混合均匀,每个

样本称取约500mg(液体1mL)于顶空瓶中;
(2)分别加入饱和NaCl溶液,10μL(50μg·mL-1)
内标溶液;(3)全自动顶空固相微萃取 HS-SPME
进行样本萃取,以供GC-MS分析。
1.5 UPLC-MS/MS采集条件

数据采集仪器系统主要包括超高效液相色谱
(UPLC)和串联质谱(MS/MS)。

液相条件主要包括,(1)色谱柱:AgilentSB-C18
1.8μm,2.1mm×100.0mm;(2)流动相:A相为
超纯水(加入0.1%的甲酸),B相为乙腈(加入0.1%
的甲酸);(3)洗脱梯度:0minB相比例为5%,
9min内 B相比例线性增加到95%,并维持在

95%1min,10~11min,B相比例降为5%,并以

5%平衡至14min;(4)流速0.35mL·min-1;柱
温40℃;进样量2μL。

质谱条件主要包括:电喷雾离子源(ESI)温
度500℃;离子喷雾电压(IS)5500V(正离子模
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式)/-4500V(负离子模式);离子源气体I(GSI),气
体II(GSII)和气帘气(CUR)分别设置为3.4×102,
4.1×102 和1.7×102kPa,碰撞诱导能量参数设
置为高。QQQ扫描使用 MRM 模式,并将碰撞
气体(氮气)设置为中等。通过进一步的去簇电压
(DP)和碰撞能(CE)优化,完成了各个 MRM 离
子对的DP和CE。根据每个时期内洗脱的代谢
物,在每个时期监测一组特定的 MRM离子对。
1.6 GC-MS平台采集条件

HS-SPME萃取条件:在60℃恒温条件下,
震荡5min,120μmDVB/CWR/PDMS萃取头插
入样品顶空瓶,顶空萃取15min,于250℃下解
析5min,然后进行GC-MS分离鉴定。采样前萃
取头在FiberConditioningStation中250℃下老
化5min。

色谱条件:DB-5MS 毛细管柱(30.00m×
0.25mm×0.25μm,AgilentJ&W Scientific,
Folsom,CA,USA),载气为高纯氦气(纯度不小
于99.999%),恒流流速1.2mL·min-1,进样口
温度250℃,不分流进样,溶剂延迟3.5min。程
序升温:40℃保持3.5min,以10℃·min-1升至

100 ℃,再 以7℃·min-1 升 至 180 ℃,最 后 以

25℃·min-1升至280℃,保持5min。
质谱条件:电子轰击离子源(EI),离子源温度

230℃,四级杆温度150℃,质谱接口温度280℃,电
子能量70eV,扫描方式为选择离子检测模式
(SIM),定性定量离子精准扫描(GB23200.8-
2016)。

2 结果与分析

2.1 代谢物定性定量分析

LC-MS平台利用软件Analyst1.6.3处理质

谱数据。GC-MS平台通过 MassHunter软件处

理质谱分析后的下机原始数据,用于定性定量分

析。试验结果表明仪器稳定,分析操作重复性好。
LC-MS平台和GC-MS平台混样质控QC样本的

总离子流图(TIC)及LC-MS平台 MRM 代谢物

检测多峰图(XIC),详见OSID附图1和附图2。
对于LC-MS平台,基于本地代谢数据库,对

番红花样本的代谢物进行了质谱定性定量分析。
OSID,附图2中多反应监测模式 MRM代谢物检

测多峰图展示了样本中能够检测到的物质,每个

不同颜色的色谱峰代表检测到的一个代谢物[15]。
通过三重四级杆筛选出每个物质的特征离子,在
检测器中获得特征离子的信号强度(CPS),用 Mul-
tiQuant软件打开样本下机质谱文件,进行色谱峰

的积分和校正工作,每个色谱峰的峰面积(Area)
代表对应物质的相对含量,最后导出所有色谱峰

面积积分数据保存。
为了比较所有检测到的代谢物在不同样本中

的物质含量差异,根据代谢物保留时间与峰型的

信息,对每个代谢物在不同样本中检测到的色谱

峰进行校正,以确保定性定量的准确。图1显示

了随机抽取的代谢物在不同样本中的定量分析积

分校正结果。

图1 代谢物定量分析积分校正
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  代谢物的组成具有样本特异性,不同类型的

样本所包含的代谢物类别及比例不同。本研究共

检测定性2458个代谢物,酚酸类占全部代谢物

比例最高,达13.22%,其次是黄酮类、萜类和脂

质类,分别占比11.15%、10.98%和9.24%。占

比最少的是卤代烃和鞣质类,分别为0.04%和

0.08%。一共检测到23种黄酮类化合物,其中包

括13种黄酮、5种二氢黄酮、2种黄酮醇、1种花

青素、1种查尔酮和1种异黄酮。
2.2 主成分分析(PCA)

PCA用R软件的内置统计prcomp函数,设

置参数scale=True。对番红花不同品种花丝样

本代谢物进行多元统计分析,比较各组样本之间

的总体代谢物差异和组内样本之间的变异度大

小[16]。如图2所示,PCA分析结果显示第一主成

分(PC1)贡献率为63.49%,第二主成分(PC2)贡
献率为10.72%,第 三 主 成 分(PC3)贡 献 率 为

10.33%。前5个主成分的解释率见图3。PCA
结果表明番红花不同品种样本各组之间代谢组有

分离趋势,样品组内代谢组分离不明显,说明样本

在处理后,样本代谢物发生了明显的变化,这与番

红花花丝样本表型变化具有一致性。

图2 番红花不同品种PCA分析

图3 分组主成分分析解释率

2.3 代谢物OPLS-DA分析

本研究采用正交偏最 小 二 乘 法 判 别 分 析

(OPLS-DA)[17],结合了正交信号矫正(OSC)和
PLS-DA方法,将X 矩阵信息分解成与Y 相关和

不相关的两类信息,通过去除不相关的差异来筛

选和分析差异代谢物。OPLS-DA在原始数据进

行log2 转换后,再进行中心化处理。其中X为样

本定量信息矩阵,Y 为样本分组信息矩阵。
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本研究 OPLS-DA 评价模型的预测参数有

R2
X,R2

Y 和Q2。如图4~5所示,Q2>0.98(P≤
0.05),R2

X=0.723,R2
Y=1。结果表明当前模型是

稳定可靠的模型。OPLS-DA的S-plot分析结果

显示,越靠近右上角和左下角的代谢物表示其差

异越显著(图6),红色的点表明代谢物的VIP>1,

绿色的点表示代谢物的VIP≤1。

图4 OPLS-DA模型概要

图5 OPLS-DA验证图

图6 OPLS-DAS-plot

2.4 代谢物含量差异动态分布

为了更清楚地表达总体差异代谢物在番红花

不同品种间的变化特征,本研究首先针对各比较

组中代谢物进行差异倍数(FoldChange,FC)值
进行计算。在此基础上,根据FC值从小到大的

顺序对所有代谢物进行排列,绘制代谢物含量差

异动态分布图。为进一步突出关键信息,对该分

布图中Iran品种相比China品种上调和下调前

的10个代谢物进行标注(图7)。

2.5 差异代谢物筛选与分析

本研究基于OPLS-DA模型得到变量重要性

投影(VIP),筛选出番红花不同品种间差异代谢

物。同时结合单变量分析的P-value/FDR(生物

学重复≥2)或差异倍数(FC)值进一步筛选出差

异代谢物。本研究差异代谢物筛选标准为选取

VIP>1,FC≥2或FC≤0.5的代谢物。结果表明

番红花不同品种差异显著代谢物数目325个,

Iran品种较China品种下调代谢物数目244个,
上调代谢物数目81个。下调明显的化合物有酚

酸类 绿 原 酸 (3-O-咖 啡 酰 奎 宁 酸)、新 绿 原 酸

(5-O-咖啡酰奎宁酸)、隐绿原酸 (4-O-咖啡酰奎

宁酸)、黄酮类芹菜素-5-O-葡萄糖苷、芹菜素-7-O-
(6″-对香豆酰)葡萄糖苷和萜类藏红花素4。芳烃

类苯乙烯、核苷酸及其衍生物尿苷二磷酸乙酰葡

萄糖胺、萜类α-马榄烯、黄酮类4'-羟基-5,7-二甲

氧基黄烷酮等表现上调趋势。

2.6 差异代谢物KEGG功能注释与分类

代谢物在生物体内相互作用,形成不同的通

路。利用KEGG数据库对代谢物进行注释,形成

含有差异代谢物的代谢通路[18]。腺苷对心血管

系统和肌体的许多其他系统及组织均有生理作

用。Adenosine(腺苷)是用于合成三磷酸腺苷

(ATP)、Adenine(腺嘌呤)、Inosine(肌苷)的重要

上游物质,转化合成的 Hypoxanthine(次黄嘌呤)
可以降低体内脂肪,Xanthine(黄嘌呤)可作为中

枢神经激活剂。
统计筛选出的差异显著的代谢物在 KEGG

数据库中的注释情况(表1)。总 代 谢 物 中 被

KEGG注释到的代谢物共计489个,被KEGG注

释到的差异显著代谢物共计79个。

38



     黑 龙 江 农 业 科 学 7期

图7 代谢物含量差异动态分布

表1 KEGG通路注释差异代谢物统计

KEGG通路 ko号
差异代

谢物/个

代谢物/

个

总差异代

谢物/个

总代谢物/

个

嘌呤代谢(Purinemetabolism) ko00230 13 25 79 489
咖啡碱代谢(Caffeinemetabolism) ko00232 3 5 79 489
代谢通路(Metabolicpathways) ko01100 61 351 79 489
次生代谢物生物合成(Biosynthesisofsecondarymetabolites) ko01110 28 191 79 489
核苷酸代谢(Nucleotidemetabolism) ko01232 17 29 79 489
ABC运转蛋白(ABCtransporters) ko02010 7 46 79 489
辅因子生物合成(Biosynthesisofcofactors) ko01240 13 61 79 489
玉米素生物合成(Zeatinbiosynthesis) ko00908 7 10 79 489
氧化磷酸化(Oxidativephosphorylation) ko00190 2 6 79 489
光合作用(Photosynthesis) ko00195 2 3 79 489
色氨酸代谢(Tryptophanmetabolism) ko00380 2 11 79 489
泛酸盐和辅酶A生物合成(PantothenateandCoAbiosynthesis) ko00770 2 11 79 489
糖酵解/糖合成(Glycolysis/Gluconeogenesis) ko00010 2 7 79 489
柠檬酸循环(TCAcycle) ko00020 1 9 79 489
缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的降解(Valine,leucineandisoleucinedegradation) ko00280 1 8 79 489
丙酸代谢(Propanoatemetabolism) ko00640 1 5 79 489
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表1(续)

KEGG通路 ko号
差异代

谢物/个

代谢物/

个

总差异代

谢物/个

总代谢物/

个

氨基酸生物合成(Biosynthesisofaminoacids) ko01230 4 47 79 489

核苷酸糖生物合成(Biosynthesisofnucleotidesugars) ko01250 4 15 79 489

类黄酮生物合成(Flavonoidbiosynthesis) ko00941 7 25 79 489

嘧啶代谢(Pyrimidinemetabolism) ko00240 9 20 79 489

  对差异显著代谢物 KEGG的注释结果按照

KEGG中通路类型进行分类,分类图如图8所

示。代谢通路途径下的差异代谢物61个,占被注

释上的差异代谢物总数的比例为77.22%。次生

代谢物的生物合成代谢通路下的差异代谢物28个,
占35.44%。柠檬酸循环、脂肪酸代谢、谷胱甘肽

代谢等通路差异代谢物较少,占1.27%。

图8 差异代谢物KEGG分类
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3 讨论

代谢组学可以用于代谢途径或代谢网络的解

析,不同生物个体的宏观表型现象的代谢基础研

究,不同疾病、药物等物理、化学或病原生物刺激

后代谢产物的应答机制,以及食品、药物等安全评

价[19-20]。番红花生理代谢活性物质较多,前期研

究约50种物质得到注释[21],基于本研究对番红

花不同品种代谢物的定性定量分析,总代谢物中

被KEGG注释到的代谢物489个,被 KEGG注

释到的差异显著代谢物79个。番红花不同品种

代谢物差异变化可能和原产地环境、品种特性及

种植方式有关。也有研究发现,某类特定代谢物

可能品种质量差异较大,代谢物在体内积累和相

互转化是造成差异代谢物上调和下调的内在因

素[22]。通过相关文献发现筛选出的差异代谢物

与其药理作用密切相关[23]。本研究中酚酸类具

有较广泛的抗菌和抗氧化作用,绿原酸 (3-O-咖
啡酰奎宁酸)、新绿原酸 (5-O-咖啡酰奎宁酸)、隐
绿原酸 (4-O-咖啡酰奎宁酸)表现下调。

伊朗番红花品种原产 地 种 植 区 平 均 海 拔

>2000m,气候冷凉湿润,生产环境的变化会引

起番红花生理生化活性物质的变化[24]。国产番

红花生长发育适应性强,与伊朗品种比较总体代

谢物有上调趋势,如黄酮类芹菜素-5-O-葡萄糖

苷、芹菜素-7-O-(6″-对香豆酰)葡萄糖苷和萜类藏

红花素4。其中黄酮类化合物大部分为色原酮的

衍生物,本研究中黄酮类化合物类型主要有黄酮、
二氢黄酮。藏红花素是番红花主要的药理活性成

分,由西红花酸和龙胆二糖或葡萄糖形成的一系

列酯类化合物,国产藏红花素含量高于伊朗品种。
代谢通路途径下的差异代谢物61个,占被注

释上的差异代谢物总数的比例为77.22%。次生

代谢物生物合成代谢通路下的差异代谢物28个,
占35.44%。KEGG富集分析结果可为植物生理

代谢的复杂变化活动研究提供基础信息依据[25]。
代谢通路下差异代谢物数量可能是代谢物在不同

代谢过程中消耗或累积的物质发生反应转变成其

他物质,不同的代谢物发挥不同的功能,说明植物

的初生代谢和次生代谢网络较为复杂,生命活动

中产生的代谢物相互联系且存在差异[26]。

4 结论

本研究结果表明,在无土栽培干旱胁迫下,我
国番红花品种花丝代谢物有效成分高于伊朗品

种,生物合成的上游和中间物质含量较高,能为物

质转化和能量累积提供基础物质。为今后高效利

用番红花品种和优化生产方式提供相关依据,同
时为差异代谢物代谢途径、新物质合成等提供基

础参考。此外,在不同的处理或生物过程中,番红

花代谢物组成会发生改变,也会引起番红花表型

的变化。关于番红花每个代谢通路的调控基因功

能表达、蛋白质代谢及代谢产物利用可结合基因

组、转录组等进一步研究分析。
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KEGGEnrichmentAnalysisofDifferentialMetabolitesin
DifferentVarietiesofSaffron(CrocussativusL.)

UnderDroughtStressinSoillessCulture
LIDonglin1,WANGWenli1,DENGLailong1,LIRenjie2

(1.SchoolofUrbanandRuralConstruction,FuyangVocationalandTechnicalCollege,Fuyang236031,

China;2.HorticulturalCollege,AnhuiAgriculturalUniversity,Hefei230036,China)

Abstract:Inordertopromotetheimprovementofsaffronvarietiesandoptimizetheutilizationofresources,the
differencesandvariationpatternsofmetabolitesamongdifferentvarietiesofsaffron wereexploredby
experimentalanalysisofmetabolitesofdifferentvarietiesofsaffronunderwaterdeficitenvironmentand
Screeningfordifferentialmetabolism.Differentvarietiesofsaffronwerecultivatedindoorswithoutsoilor
waterdeficit,metabolitesinsaffronsamplesweredetectedusingUPLC-MS/MSandGC-MSdualdetection
platformsandselfbuiltdatabases,differentialgroupedsampleswerecomparedwithPrincipalComponent
Analysis(PCA)andOrthogonalPartialLeastSquaresDiscriminantAnalysis (OPLS-DA).Differential
metaboliteswerescreenedonthebaseofvariableimportanceprojection(VIP>1)anddifferencefoldchange
values(FC≥2orFC≤0.5),andfunctionalannotationandenrichmentanalysisofdifferentialmetaboliteswere
studiedusingKyotoEncyclopediaofGenesandGenomes(KEGG)database.Atotalof2458metaboliteswere
detectedintheexperimentalplatform,phenolicacidsaccountforthehighestproportionofallmetabolites,

reached13.22%,followedbyflavonoids,terpenoids,andlipids.The325significantlydifferentmetabolites
werescreenedindifferentvarietiesofsaffron,including244down-regulatedmetabolitesand81up-regulated
metabolites.Thecontributionrateofthefirstprincipalcomponent(PC1)ofPCAreached63.49%.The489
metabolitesand79significantlydifferentmetaboliteswereannotatedbyKEGGamongthetotalmetabolites.
Therewere61differentiallymetabolitesinthemetabolicpathways,accountingfor77.22% ofthetotal
annotateddifferentiallymetabolites.FurtherKEGGanalysisofdifferentialmetabolitesrevealedthattheoverall
metabolitecontentofdomesticallyproducedsaffronwashigherthanthatofthenativevariety.
Keywords:soillessculture;droughtstress;saffron(Crocussativus L.);differentvarieties;metabolites;

KEGGanalysis
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