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摘要：观赏植物在改善人居环境中发挥着重要作用，培育具有高观赏价值的新奇植物品种是观赏植物育种的主要方 

向。分子生物学技术为观赏植物的基础研究和种质创新带来了全新的思路和途径，文中重点介绍了国内外分子标 

记、基因克隆、基因工程等分子生物学技术在观赏植物上的应用研究进展。 
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The Application of Molecular Biotechnology in Ornamental Plants Culture 
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Abstract：Ornamental plants play an important role in improving environment，and have been a 

necessary part of human’S spiritual life．To create novel species with high ornamental value is the 

primary direction of ornamental breeding．Biotechnology shows new approaches and ways to the 

basic research and the germ plasm creating of ornamental plants．The advances of ornamental 

plants made by molecular biotechnology were reviewed in this paper． 

Key words：molecular biotechnology，molecular marker，gene cloning，genetic engineering，orna— 

mentaI plants 

分子生物学技术已经在动植物的基础研究和常 

规育种等领域得到了广泛应用，其在观赏植物上的 

应用虽起步比较晚，但一些园艺学家和分子生物学 

家也已开展了许多有意义的基础性研究工作，主要 

集中在分子标记技术、基因克隆和基因工程等方面。 

1 分子标记技术 

分子标记是以生物大分子的多态性为基础的遗 

传标记，它可用于植物遗传图谱的构建、基因定位、 

比较基因组学、标记辅助育种等。分子标记技术的发 

展为观赏植物的系统发育学研究、花卉品系的鉴别、 

构建指纹图谱、基因定位等开辟了有效的途径，从而 

为准确地研究观赏植物提供了强有力的手段。 

1．1 遗传多样性与系统学演进研究 

目前，应用分子标记技术已对一些观赏植物的 

系统发育进行了研究。 

矮牵牛是研究比较早的观赏植物之一，Pehier— 

D等对 10个矮牵牛花杂交系和 7个野生种进行了 

+ 收稿 日期：2004—11—22 
潘会堂为通讯作者 

RAPD分析，来研究其遗传多样性及这些杂交系可 

能的起源祖先[1]。陈向明等利用 RAPD对 7种花色 

系的 35个牡丹栽培品种进行了分析，34个随机引 

物共扩增出418个位点，其中有 337个多态位点，充 

分说明了品种之间丰富的多态性[2]。戴思兰等对菊 

花起源问题进行了RAPD分析、探讨，并提出栽培 

菊花 主要 起 源 于 D．indium、D．vestitum 和 D． 

nankingenseE引
。 Kobayashi等应用AFLP技术揭示 

了日本野生常绿杜鹃Rhododendron kiusianum ，R． 

kaempferi及其 自然杂种种群之间的遗传变化H]。 

Dendauw等对起源于远东的盆栽杜鹃和来自中国 

昆明山区海拔 250~-3 500 m的33个野生杜鹃种群 

用AFLP和标记基因 matK进行了分析，并对 2种 

分类方法进行了比较，结果表明，2种方法对于杜鹃 

的系统分类可以相互补充【5]。 

总之，许多观赏植物的遗传多样性与系统学演 

进研究都应用了分子标记技术，这使人们对观赏植 

物的认识从宏观形态深入到了分子水平的微观世 
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界，并对准确把握观赏植物种质资源，实现观赏植物 

种质资源的可持续利用有着极其重要的意义。 

1．2 DNA指纹图谱的构建与商品鉴别 

对园艺植物品种的鉴定以往主要采用形态观察 

和同工酶分析的方法，但由于形态观察受到环境条 

件和观察者主观性的影响，而同工酶分析又受到可 

使用的酶种的限制，从而使品种鉴定效率较低、误差 

较大、一些性状相近的品种难以鉴定。而分子标记可 

以在 DNA水平提供大量的遗传标记，构成 DNA指 

纹图谱，用于鉴定品种的真实性和纯度、确定品种的 

亲缘关系，以及用于新品种登记和品种知识产权保 

护等[6]。梁红健等用 10对引物对 19个中国兰花品 

种进行了RAPD分析，共产生 83条扩增带型，其中 

有 80条为多态性带，每个兰花品种都有其特有的带 

型和可与其它品种相区别的带型，从而可将不同的 

品种区分开来[7]。牡丹是 日本岛根县的县花，运用 

RAPD技术可以识别其 12个主要品种，另外 20多 

个品种的区别正在研究中。通过优良品种的选定和 

品质管理，可生产出高品质的牡丹苗(原载[日]《农 

业技术))Vo1．54，No．8，1999)。Wiejacha等用RAPD 

技术对虎耳草科酷栗属植物杂交育种亲本及后代进 

行了鉴定。因此，高质量的指纹图谱可作为新品种登 

记、注册和产权保护的重要依据 ]。 

1．3 分子遗传物理图谱的构建 

分子标记技术的出现和发展大大推动了观赏植 

物遗传图谱的构建。RAPD技术应用于遗传作图， 

不需要预先克隆标记或进行序列分析，而是直接完 

成多态性 DNA标记的寻找，并同时完成对这些标 

记的遗传作图，从中找出不同DNA序列之间的连 

锁遗传关系和相关位置。 

目前，观赏植物遗传图谱的构建工作已经展开。 

亚洲百合‘Connecticut King’具有抗Fusarium和不 

受郁金香破裂病毒(TBV)侵染的优 良特性，Van 

Heusden等研究认为，TBV抗性可能是由单基因控 

制，用 QTL作图的方法对 ‘Connecticut King’的 

100个回交群体进行了遗传作图，结果表明：百合 

(2n一2X一24)遗传图包括 24个连锁群，有 251个 

分子标记，覆盖 1 367 cm，约有 25 的分子标记不 

能连锁。4个抗Fusarium数量性状位点分别位于第 

1、第 5、第 13和第 16条染色体上，而抗 TBV的基 

因则位于第九条染色体上 ]。Chaparro等利用桃树 

(Prunus persica)F2群体进行作图，其中包括 83个 

RAPD标记，1个等位酶标记和 4个形态标记，从而 

构建了 1个具有 15个连锁群的图谱口 。Peltier-D 

等利用 RAPD标记和形态学标记构建了矮牵牛 

(Petunia)连锁图谱，他们利用 BC1群体构建出具 7 

个连锁群的连锁图，其中包括 35个 RAPD位点，它 

覆盖了整个基 因组 262．9 cm，平均图距 为 8．2 

cm [̈ ]
。 Dunemann—F等利用 239个 RAPD标记，38 

个 RFLP标记和 2个微卫星标记构建了北美杜鹃 

(Rhododendron)的分子连锁图谱。遗传连锁图谱可 

为以后检测具有重要经济性状的基因位点提供一个 

框架图[123。 

1．4 园艺性状的定位 

应用分子标记构建的遗传连锁图谱为园艺性状 

的定位提供了有利条件，使得 目的基因的克隆更为 

方便。Iuoras等利用RAPD分析来确定太阳花中那 

些与分枝隐性基因相关的标记[1 。Hohon等利用矮 

牵牛 AFLP的图谱发现，FLS基因(类黄酮合成基 

因)和 F1连锁，而F1位点是控制类黄酮合成的，表 

明F1是FLS的结构基因[143。Hohon等利用 AFLP 

构建连锁图谱，并把矮牵牛花中控制色素 P一450酶 

({lavonoid3’一hydroxylase和 3’5一hydroxycase)的 

1和 2基因进行了定位[1 。Dunemann—F利用 

北美杜鹃的连锁图谱进行 QTL分析，对缺绿病和 

花色这些数量性状进行了定位研究[1 ，为进一步克 

隆目的基因奠定了基础。 

1．5 其它 

DNA分子标记还可以用于观赏植物的杂种优 

势预测和辅助选择育种。许多观赏植物的育种是通 

过有性杂交的手段来实现的，而 DNA分子标记的 

应用，使研究人员能够在整个基因组范围内对大量 

亲本间的遗传距离进行估测，并在此基础上有效地 

预测具有强优势的组合[1 ，指导杂交组合的选配以 

及杂种优势的分析和预测。Kanyarat等对亚洲杂交 

百合的育种进行研究时，从 278个RAPD标记中找 

到一个分子标记和一个形态标记(雄性不育)紧密连 

锁于花的寿命 。 

2 基因克隆技术 

2．1 基于PCR技术的基因克隆 

目前，根据同源序列设计引物，应用 PCR技术 

直接从观赏植物中已经克隆了许多目的基因片段 

如，Jdnvdry等从天竺葵 的 3个种 (Pelargonium 

frutetorum，P．inquinans，P．1anceolatum)和 3个 

杂种 P．zonale、P．peltatum和P．grandiflorum的种 
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间杂交中分别克隆了查尔酮合成酶基因[1 ；刘青林 

等根据乙烯受体基因ETR1的保守区设计引物，通 

过RT—PCR方法从月季花瓣中克隆了ETR1 cDNA 

片段 嘲；陆海等用 PCR方法成功地从木本植物银 

杏基因组总 DNA中扩增克隆得到木质部细胞特异 

性表达的富甘氨酸蛋白质基因(GRP1．8)的启动 

子[2妇；张建业等克隆了银杏雄株 LEAFY全长基 

因 ；汪政科从中国水仙花中克隆对花形态发育有 

重要调控作用的AGAMOUS同源基因[2引，等等。 

2．2 基于连锁遗传图的基因图谱克隆 

又称定位克隆技术，这是建立在拥有 RFLP等 

分子标记(Molecular marker)的连锁遗传图的基础 

之上，基因产物未知时的新基因克隆技术。Hatten— 

dorf等通过图位克隆的方法克隆了月季抗病基因 

(RGAs)，为解决月季两大病害(灰霉病和黑斑病)， 

提高月季的产量奠定了基础[2 。 

2．3 基于基因组学方法的基因克隆 

Lavid等通过筛选文库的方法克隆到了编码月 

季花瓣挥发酚类物质合成的氧一甲基转移酶基因 

OOMT1和OOMT2，该基因的表达与月季花的花香 

密切相关[2 。Guterman等人应用基因组学的方法， 

以四倍体月季[‘Fragrant Cloud(FC)’和 ‘Golden 

Gate(GG)’]花瓣为材料，构建了由2 100个基因组 

成的 EST数据库，并制成 DNA芯片用于表达分 

析。从中克隆到的次生代谢相关基因与花香表达一 

致，并在细菌中进行了该基因的表达研究；同时，还 

筛选到一些与花香相关的侯选基因[2 。 

基于同类物种之间基因组的保守性以及染色体 

上基因顺序和含量的相似性发展起来的比较基因组 

学(Comparative mapping)，为进化研究、饱和遗传 

图谱的建立、同源基因(Orthologus genes)的克隆提 

供了有力手段，一旦某同源基因被克隆和测序，信息 

可很快用于其它植物上同源基因的克隆，这为进一 

步开展基因工程研究奠定了基础。 

3 遗传改良技术 

3．1 改良观赏植物的品质 

观赏植物的品质主要由花色、花型、花期、株形 

等来体现，通过基因工程技术对其加以改良，是培育 

新品种的一条捷径。 

3．1．1 花色 

Van等将查尔酮合成酶基因CHS的cDNA反 

向转入矮牵牛中，使原来紫红色的花变为粉红带白， 

甚至有的花完全变自 。Courtney等将 CHS基因 

以正义和反义 2个方向分别导入粉红色菊花中，得 

到浅粉红色和白色花，而对照没有出现白色花 。 

Elomaa等将来自玉米和大丁草的，编码黄烷酮 

醇还原酶(DFR)的 1基因和 gdfr基因的 cDNA 

转入白色矮牵牛中，A1基因的转化植株表现为白 

色，而且在整个生长过程中色素多变，而 gdfr C基 

因的DNA转化植株则表现为非常稳定的红色[2 。 

Zuker等将来 自农杆菌的rolC基因转入香石竹，转 

基因后代根系生长旺盛，切花产量提高；转黄烷酮羟 

化酶(FH7’)基因的香石竹后代产生系列花色，并且 

花的香味增加，经 GC—MS分析花朵的安息香酸盐 

含量提高 1O～100倍，经过2年栽培证明，转基因获 

得的性状能够稳定遗传 。。。 

3．1．2 花期 

花卉形态包括花器官形态、花枝着生状态、花序 

类型及植株形态等。花器官的大小、重瓣性、花枝多 

少、花序类型、植株形态是否优美都直接影响到花卉 

的观赏价值，而花期的长短则是影响其商业价值的 

重要因素。人们已经开始利用基因工程手段来培育 

花型丰富、花期延长的观赏植物新品种。 

LFY基因与调控花分生组织的启动相关，对植 

物的花期早晚起调控作用。Weige[等将来自拟南芥 

的LFY基因转入杨树，结果使得需要 8年才能开花 

的杨树品种提前到7个月就能开花[3 。邵寒霜等将 

LFy基因转入菊花，在获得的转基因株系中，有 3 

株花期较正常植株分别提早 65、67、7O天，有 2株分 

别推迟 78、9O天才开花[3引。Giovannini等将来自拟 

南芥的开花基因CONSTANS(CO)转入紫菀中，获 

得的转基因后代花期提前 2个月，而且花量增加 

3O％ 。 。 

3．1．3 株形 

观赏植物植株的形态直接影响其观赏效果，对 

观赏植物的株形的研究主要集中在矮化方面。Pelle— 

grineschi等利用发根农杆菌介导法将野生型质粒 

导入柠檬天竺葵，获得了节间缩短、分枝和叶片增 

加、植株形态优美的天竺葵品种 。 

为了获得矮化的盆栽菊花，Petty等将来自拟 

南芥的编码赤霉素抑制因子的基因GAI转入菊花， 

获得了不同程度的矮化株系[3 。Zheng等(2001)将 

烟草光敏色素PHYB1基因导入菊花品种 ‘Iridon’ 

中，转基因植物与对照相比，株型明显矮化，分枝角 

度变大，冠幅变宽[3 。而转 rolC基因菊花品种 
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‘White Snowdon’表现为丛生、矮化，叶多分裂[3 。 

Mercuri等(2001)通过根癌农杆菌将 rol A，B，C基 

因导入补血草杂交种 Ll16(Limonium otolepis× 

Limonium latifolium)，获得超压缩类型转基因植 

株，高度比对照降低 1 rfl，叶面积变小，叶色加深，花 

序增多，密度增加，因此可用于盆栽_3 。Yu等将 

DOH1基因以反义形式导入石斛(Dendrobium no— 

bile)，获得分枝性强且矮化的转基因石斛，表明 

DOH1在改变植株的形态与结构上也具有潜在的 

利用价值 ]。理想的株形增加了整株观赏植物的观 

赏性，使之具有更高的观赏价值。 

3．2 提高观赏植物的抗逆性 

3．2．1 抗病 

植物病害一直是影响观赏植物观赏效果的主要 

因素之一，人们已经通过转基因手段开展了抗病植 

物的培育。 

Korbin等 用 番 茄 斑 点 枯 萎 病 毒 核 蛋 白 

(TSWV)基因转化大丁草，获得了抗TSwV的大丁 

草转基因植株。傅荣昭等将兔防御素 Ⅳ尸一1基因导 

入菊花品种‘001’中，并获得了抗性植株_4 。Zuker 

等将抗真菌基因(osmotin，尸R一1、几丁质酶基因)转 

入香石竹并获得了抗病原菌(Fusarium oxysporum 

f．sp．Dianthi)的株系_4 。Dohm等用农杆菌侵染法 

研究了几种抗真菌蛋白基因过量表达对月季品种 

Heckenzauber和Pariser Charme抗黑斑病的影响， 

结果表明，转化效率最高为 3 ，在获得的转基因株 

系中有 8O个为抗黑斑病株系[4 。Seetharam等用 

PCR的方法获得了编码 85KD的转半胱氨酸蛋白 

酶抑制基因PMC，并以UEP1为启动子转化菊花， 

获得了 3o个株系，植株中PMC基因的高效表达， 

降低了‘western flower thrips’的发病率 。 

3．2．2 抗逆境 

全球环境的变化，使得许多植物都面临着更多 

的逆境胁迫，能够在逆境下正常生长的观赏植物越 

来越受到园林绿化的重视。Dunemann等将来自农 

杆菌的rol基因转入杜鹃，获得了 14个转基因株 

系，又将其中 l1个株系用 rolABC基因转化，在转 

基因后代中部分株系根系生长增强，在富含石灰质 

的培养基中根系明显生长强健，这将有助于杜鹃适 

应钙质土壤。同时他们还将 Fro2基因转入杜鹃，将 

有利于杜鹃对土壤中铁的吸收，从而提高杜鹃的抗 

碱能力[4 。 

4 结束语 

分子生物技术与观赏植物的有机结合，为人们 

充分了解、认识以及更好地改良、应用观赏植物创造 

了有利条件。特别是基因工程技术，为观赏植物的性 

状改良提供了全新的思路，使得人为定向修饰某个 

或某些目标性状并保留其它原有的优良性状，培育 

出新、奇、特的观赏植物品种变得更具有可操作性， 

加之观赏植物绝大多数只供观赏而非食用，较其他 

转基因作物更安全，更容易被批准推广，一旦有突破 

并成功应用于生产实践，将会产生良好的经济效益、 

生态效益和社会效益。 
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