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摘要：石斛兰是重要的新花卉作物资源，具有极高的经济价值。对近年来石斛属分子生物学研究进行了综述，包括

现代分子生物学手段在石斛属分类研究的开发与利用，花色、花发育、抗逆等关键基因研究，遗传转化体系建立及转

基因技术研究等。就今后石斛属植物主要研究方向进行了展望，以期为今后石斛属植物分子生物学研究理清思路。
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　　石斛属（ＤｅｎｄｒｏｂｉｕｍＳｗａｒｔｚ）为兰科（Ｏｒｃｈｉｄａｃｅ
ａｅ）三大属之一，其原种将近２０００种，主要分布于
亚洲热带、亚热带地区和太平洋岛屿。作为我国中

药材的石斛兰，是许多中成药的重要成分，而作为观

赏植物的石斛兰美丽又芳香，是我国和世界著名

花卉［１－２］。

国内外在石斛兰栽培育种［１－３］、组织培养［１，４］、

花芽分化［５］、光合特性［６－７］、菌根发育［８－１０］等方面

取得了许多富有成效的研究结果。随着现代分子生

物学技术的发展，石斛属分子鉴定、相关功能基因分

析及转基因等研究也取得了较大进展［１１－１３］。本文

就近年来石斛属植物分子生物学主要研究进展进行

综述，为进一步开展该属植物抗逆机理、重要观赏性

状的形成与代谢发育研究提供参考。

１　分子生物学辅助石斛属分类鉴定
石斛属植物常用的传统分类鉴定方法为性状鉴

别，由于石斛属植物种属间形态学和组织学特征差

异很小，给鉴别评价带来极大难度。显微技术的发

展将性状鉴别与组织结构显微鉴别相结合，推动了

石斛属鉴别的发展。随着现代分析技术的发展，以

成分分析为主的指纹图谱鉴别法，弥补了性状鉴别

法的缺陷，但容易受诸多因素的干扰［１４－１５］。石斛属

植物分类鉴定随着分子生物学的发展提升到分子水
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平，近２０年来，ＤＮＡ分子标记在石斛属分类鉴定方
面得到广泛应用。与其它分类鉴定方法相比，ＤＮＡ
分子标记遗传稳定性好，多态性高，检测准确迅速，

直接反映不同种属间ＤＮＡ的差异性，能够快速准确
地鉴定外形相近的石斛属植物。目前，用于石斛属

植物种质资源鉴定的ＤＮＡ分子标记技术主要有：以
ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交为核心的 ＤＮＡ分子标记技术，如限制
性片段长度多态性（ＲＦＬＰ）等；基于聚合酶链式反应
（ＰＣＲ）的分子标记技术，如随机扩增多态性 ＤＮＡ
（ＲＡＰＤ）、简单重复间隔序列（ＩＳＳＲ）、扩增片段长度
多态性（ＡＦＬＰ）等；ＤＮＡ序列标记，如叶绿体基因组
核酮糖１，５二磷酸羧化酶／氧化酶大亚基（ｒｂｃＬ），叶
绿体赖氨酸ｔＲＮＡ基因（ｔｒｎＫｇｅｎｅ）和叶绿体赖氨酸
基因的内含子序列（ｍａｔＫ），以及核糖体 ＤＮＡ内转
录间隔区（ｒＤＮＡＩＴＳ）［１５－１６］。

以ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交为核心的ＲＦＬＰ开发应用最早，
分类鉴定结果可靠且稳定，但检测周期长，多态性

差、操作复杂，且具有种属特异性［１５－１６］。在石斛属

分类鉴定中，常将ＲＦＬＰ与ＰＣＲ技术相结合，避免了
单纯使用 ＲＦＬＰ操作繁琐等缺点，同时弥补了序列
测定和位点特异性鉴别差的不足。张婷等［１７］利用

ＲＦＬＰ结合 ＰＣＲ技术，成功鉴定了束花石斛（Ｄｅｎ．
ｃｈｒｙｓａｎｔｈｕｍＬｉｎｄｌ．）、流苏石斛 （Ｄｅｎ．ｆｉｍｂｒｉａｔｕｍ
Ｈｏｏｋ．）及其形态相似种。

基于ＰＣＲ技术的 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ和 ＡＦＬＰ在石斛
属植物研究中应用较多。ＲＡＰＤ标记分析简单，引
物多态性好，可快速区分种间的亲缘关系及遗传多

样性。张铭等［１８］、丁鸽等［１９］、顾慧芬等［２０］通过

ＲＡＰＤ获得铁皮石斛（Ｄｅｎ．ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅＫｉｍｕｒａｅｔＭｉ
ｇｏ）的特异性标记，可以快速分离鉴定铁皮石斛及其
相似种。ＡＦＬＰ兼具 ＲＡＰＤ的方便性和 ＲＦＬＰ的可
靠性，对石斛属区分能力强大［９］，王慧中等［２１］、虞泓

等［２２］、包英华等［２３］采用ＡＦＬＰ技术对外形很难区别
的石斛属植物成功进行分类鉴别。在ＳＳＲ基础上开
发的ＩＳＳＲ标记重复性高、稳定性好、引物设计简单，
适用于种间关系分析，沈颖等［２４］、武荣花等［２５］利用

ＩＳＳＲ标记获得几种相近石斛的 ＩＳＳＲ分子标记特征
性条带。

核糖体 ＩＴＳ／ＩＴＳ２序列种内保守，种间差异显
著，广泛应用于鉴定石斛属的种内、种间变异和近缘

属间变异。金建峰等［２６］、顾慧芬等［２７］、丁小余

等［２８］、张蕾等［２９］、郑司浩等［３０］分别基于 ｒＤＮＡＩＴＳ
序列成功鉴定多种石斛近缘种及相似种，Ｌａｕ等［３１］

应用ＩＴＳ２序列成功区分了石斛属相似种，丁小余

等［３２］、叶子等［３３］和 Ｔａｋａｍｉｙａ等［３４］应用 ｒＤＮＡＩＴＳ／
ＩＴＳ２成功鉴别性状难以区分的多种石斛药材干品。

用于石斛属植物鉴定研究的叶绿体基因组主要

有ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ｐｓｂＡｔｒｎＨ。石斛属中的 ｒｂｃＬ进化较
慢，变异性低，不适合用于种间水平鉴定。滕艳芬

等［３５］、刘静等［３６］用ｍａｔＫ基因成功鉴定区分了石斛
与非石斛属混淆品，但 ｍａｔＫ基因进化速率略低，物
种鉴定效率并不高。石斛属叶绿体 ｐｓｂＡｔｒｎＨ基因
通用性高，广泛用于石斛属药用植物及其混淆品的

鉴别。Ｙａｏ等［３７］、彭小凤等［３８］利用 ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列
成功区分了石斛属易混淆品种。

２　功能基因研究进展
２．１　参与花色形成的基因

石斛属具有白色、黄色、绿色、粉红色、粉紫色、

紫红色、红棕色和棕色等诸多花色［２］。类胡萝卜素

和叶绿素是使石斛属呈现黄色和绿色的重要色素，

新黄质、紫黄质、花药黄质、叶黄素、玉米黄质、β胡
萝卜素、叶绿素ａ和叶绿素 ｂ是黄色花石斛兰的主
要色素，类胡萝卜素和花青苷的共同作用使唇瓣呈

现橙色和红色斑［１２，３９］。Ｓａｉｔｏ等［４０］发现一种酰化矢

车菊素糖苷是紫红色石斛兰的主要色素。Ｋｕｅｈｎｉｅ
等［４１］分析了 ２８个石斛兰切花品种，发现红色、橙
色、棕色等花瓣中３羟基矢车菊素糖苷是主要色素，
天竺葵糖苷和飞燕草糖苷比较少见。Ｍｕｄａｌｉｇｅ
等［４２］从开桃红色花的石斛变种中发现９８％的天竺
葵素和２％的矢车菊素，花瓣中的黄酮成分主要是
山奈酚衍生物而非槲皮素衍生物，推测该变种Ｆ３’Ｈ
基因突变，从而 ＤＦＲ基因高表达使 ＤＨＫ转变为天
竺葵素。

Ｍｕｄａｌｉｇｅ等［４２］从 ２种石斛杂交种中分离的
ＣＨＳ４具有高保守性，在未着色花蕾中高表达，随着
着色过程表达量降低。孟衡玲等［４３］从铁皮石斛中

分离得到 ＣＨＳ基因，发现其不仅参与类黄酮合成，
还参与早期的器官形态建成和激素运输。Ｐｉｔａｋｄａｎ
ｔｈａｍ等［４４］从４种石斛中分离到的 ＤＦＲ基因的氨基
酸序列，它们具有９９％的相似度，都在花蕾着色期
表达，而在半开期时表达量达到最高。Ｐｉｌｕｋ等［４５］

将石斛兰‘ＳｏｎｉａＥａｒｓａｋｕｌ’花开放分为 ７个时期，
ＤＦＲ基因在盛开期不表达，在花蕾着色期表达量高。
Ｒａｓｉｋａ等［４６］从石斛兰‘Ｅａｒｓａｋｕｌ’中克隆了 ＣＨＳ和
ＤＦＲ基因，发现ＤＦＲ在花蕾中高表达，而 ＣＨＳ在幼
嫩的花芽中高表达。Ｗｈａｎｇ等［４７］从细茎石斛中分

离到ＤＦＲ、ＣＨＳ、和 Ｆ３′５′Ｈ基因，发现 Ｆ３′５′Ｈ在蕊

２５１
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柱中的表达量比花瓣中的高，利用离子轰击法短暂

表达Ｆ３′５′Ｈ，花被片由白色变为红紫色，推测 Ｆ３′５′
Ｈ是使细茎石斛花被显色的关键基因。Ｓａｈａｇｕｎ
等［４８］发现，Ｆ３′Ｈ在石斛兰‘ＳｏｎｉａＥａｒｓａｋｕｌ’花开放
过程中表达量逐渐上升，在完全开放后略有下降，通

过基因沉默可阻断其内源色素形成。Ｋｒｉａｎｇｈａｎ
等［４９］从４种石斛杂交种中分离到ＣＨＳ、ＣＨＩ１、ＣＨＩ２、
Ｆ３′Ｈ、ＤＦＲ、ＡＮＳ、Ｆ３′５′Ｈ和ＦＬＳ基因，推测石斛兰花
瓣呈白色是因 Ｆ３′Ｈ、ＤＦＲ和 ＡＮＳ低表达而 ＦＬＳ高
表达，石斛突变体的花色深浅与花青素合成相关基

因的上调和下调表达有关。Ｗｕ等［５０］从石斛兰

‘ＷｏｏＬｅｎｇ’中克隆得到２１个 ＭＹＢ转录因子，发现
ＤｗＭＹＢ４表达局限于石斛花中，ＤｗＭＹＢ９幼蕾期低
表达而成熟期高表达。Ｌａｕ等［５１］认为，ＤｗＭＹＢ１与
唇瓣表皮的锥细胞发育有关。Ｌｉ等［５２］从石斛兰杂

交种中克隆得到 ＤｈＭＹＢ２和 ＤｈＢＨＬＨ１，发现这２个
转录因子参与石斛兰花瓣花青素的生物合成，其中，

ＤｈＢＨＬＨ１与唇瓣花青素的合成密切相关，通过粒子
轰击短暂表达 ＤｈＭＹＢ２或 ＤｈＢＨＬＨ１，会在白色花瓣
上生成紫色斑点。有关石斛属类胡萝卜素合成相关

基因的研究还未见报道。

２．２　参与开花过程的基因
ＭＡＤＳｂｏｘ基因调控兰花花器官形态发育是近

年来花发育生物学的研究热点。２０１６年公布的铁
皮石斛全基因组中，Ｚｈａｎｇ等［５３］发现 ６３个功能
ＭＡＤＳｂｏｘ基因和１２个假基因参与兰花花器官形态
发育，与 小 兰 屿 蝴 蝶 兰 （Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ
（Ｓｃｈａｕｅｒ）Ｒｃｈｂ．ｆ．）一样，ＦＬＣ、ＡＧＬ１２和 ＡＧＬ１５的
同源基因也在铁皮石斛中缺失。铁皮石斛中发现

２８个Ⅰ型ＭＡＤＳｂｏｘ基因和３５个Ⅱ型 ＭＡＤＳｂｏｘ基
因，数目明显少于大多数被子植物，其中，Ⅰ型
ＭＡＤＳｂｏｘ少于Ⅱ型ＭＡＤＳｂｏｘ可能和兰科种子形成
过程中无法形成胚乳有关［５３－５４］。

在多数被子植物花发育过程中，经典ＡＢＣＤＥ模
型用于描述被子植物萼片、花瓣、雄蕊与心皮的分

化，但兰花花器官高度特化［５５］，花形态发育模式有

所不同，因此，ＭｏｎｄｒａｇóｎＰａｌｏｍｉｎｏ等［５６－５７］提出‘兰

花代码’用以解释兰花的花发育过程，并指出，Ａ类
基因（ＡＰ１／ＳＱＵＡｌｉｋｅ，ＡＰ２ｌｉｋｅ）和 Ｅ类基因（ＳＥＰ
ｌｉｋｅ）在各个花器官中都有表达，而Ｃ类基因和 Ｄ类
基因（ＡＧｌｉｋｅ，ＳＴＫｌｉｋｅ）仅在蕊柱和子房中表达［５６］。

兰花Ｂ类基因可能负责形成花瓣状萼片、花瓣和唇
瓣，包括 ＡＰ３／ＤＥＦ类和 ＰＩ／ＧＬＯ类，ＡＰ３／ＤＥＦ基因
在萼片、花瓣和唇瓣发育中起关键作用，而 ＰＩ／ＧＬＯ

类基因与其它双子叶植物 Ｂ类基因功能相似。
ＡＰ３／ＤＥＦ类基因又被分为 ４个分支，Ｃｌａｄｅ１（Ｐｅ
ＭＡＤＳ２ｌｉｋｅ）和Ｃｌａｄｅ２（ＯＭＡＤＳ３ｌｉｋｅ）形成萼片花瓣
唇瓣，Ｃｌａｄｅ３（ＰｅＭＡＤＳ３ｌｉｋｅ）形成花瓣唇瓣，而
Ｃｌａｄｅ４（ＰｅＭＡＤＳ４ｌｉｋｅ）在花发育过程中相对晚的时
期决定唇瓣形成。

目前已经从石斛中分离到 ６个 Ａ类、１２个 Ｂ
类、３个Ｃ类、３个 Ｄ类、５个 Ｅ类基因［５５，５８－６０］。进

一步对这些石斛兰花器官 ＭＡＤＳｂｏｘ特征基因进行
分析，发现金钗石斛（Ｄｅｎ．ｎｏｂｉｌｅＬｉｎｄｌ．）中分离得
到的ＭＡＤＳｂｏｘ基因 ＤｎＡＧＬ１９和 ＤｎＳＥＰ３ｌｉｋｅ除调
控花器官形态发育外，还参与到冬春两季的低温春

化调控过程［５８－５９］。Ｙｕ等［６１－６２］从石斛兰‘Ｍａｄａｍｅ
ＴｈｏｎｇＩｎ’中分离到 ２个 Ｅ类基因 ＤＯＭＡＤＳ１、
ＤＯＭＡＤＳ３，在花发育中的各个花器官中均有表达；
Ｓｋｉｐｐｅｒ等［６３－６４］ 从 球 花 石 斛 （Ｄｅｎ．ｔｈｙｒｓｉｆｌｏｒｕｍ
Ｒｃｈｂ．ｆ．）中分离出３个 Ａ类基因 ＤｔｈｙｒＦＬ１、Ｄｔｈｙｒ
ＦＬ２和ＤｔｈｙｒＦＬ３、１个 Ｃ类基因 ＤｔｈｙｒＡＧ１和１个 Ｄ
类基因ＤｔｈｙｒＡＧ２，其中，ＤｔｈｙｒＦＬ１３三个基因在花发
育过程中起着重要作用，ＤｔｈｙｒＡＧ１只表达在子房及
胎座发育的初期，而 ＤｔｈｙｒＡＧ２在整个子房发中都有
表达。Ｘｕ等［６５］从木石斛（Ｄｅｎ．ｃｒｕｍｅｎａｔｕｍＳｗ．）中
分离到６个基因，其中，Ａ类基因 ＤｃＯＡＰ２在叶片及
各个花器官中都有表达，３个 Ｂ类基因中，ＤｃＯＡＰ３Ａ
在叶片及所有花器官中均有表达，ＤｃＯＡＰ３Ｂ在唇
瓣、花瓣、花粉囊和蕊柱中表达，ＤｃＯＰ１在各个花器
官中均有表达，Ｄ类基因 ＤｃＯＡＧ２在花粉囊和蕊柱
中表达，Ｅ类基因 ＤｃＯＳＥＰ１在所有花器官中都有表
达。石斛兰‘ＳｐｒｉｎｇＪｅｗｅｌ’中得到的 Ｃｌａｄｅ３ＤｅｎＡＰ３
３在唇瓣表达［６６］，细茎石斛的 Ｃｌａｄｅ４类 ＤＭＭＡＤＳ４
在唇瓣花瓣和蕊柱表达［６７］，石斛兰‘ＣｈａｏＰｒａｙａ
ｓｍｉｌｅ’中的ＤＯＡＰ１在不同开花阶段的花器官中都有
高表达［６０］，这些都基本符合‘兰花代码’；但木石斛

中的Ｃ类基因，ＤｃＯＡＧ１却在所有花器官中表达［６５］，

石斛‘ＭａｄａｍａＴｈｏｎｇＩｎ’中的 ＡＰ３／ＤＥＦ类基因
ＤＯＭＡＤＳ２在唇瓣和子房中表达而在外轮萼片中不
表达［６１］。这些基因的精确表达模式和功能还需要

进一步研究。

对这些石斛兰花器官中的 ＭＡＤＳｂｏｘ基因进行
功能鉴定，发现大多数兰花的ＭＡＤＳｂｏｘ类基因在拟
南芥或拟南芥突变型中可以异位表达［５５］。拟南芥

中过表达‘ＣｈａｏＰｒａｙａｓｍｉｌｅ’中的 ＤＯＡＰ１基因可以
提前开花［６０］。拟南芥中异位表达木石斛 ＤｃＯＰＩ和
细茎石斛ＤＭＰＩ导致外萼片变为花瓣状器官，可能
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是ＰＩ／ＧＬＯ类基因保守性比较好，但是过表达木石
斛ＤｃＯＡＰ３Ａ和细茎石斛 ＤＭＡＰ３Ｂ，并未形成表型变
异，可能是因为在兰科中ＡＰ３／ＤＥＦ类基因是古 ＡＰ３
类型，序列与拟南芥 ＡＰ３差别很大［６５，６８］。拟南芥中

过表达细茎石斛 ＤＭＭＡＤＳ４，Ｆ１代外轮萼片转化为
花瓣状器官，可能是ＤＭＭＡＤＳ４和ＤＭＰＩ相互作用形
成异质二聚体从而调节花瓣发育［５５，６９］。

２．３　参与抗逆胁迫的基因
石斛属多生长于温暖湿润气候，低温是影响石

斛生长、分布与品质的重要因素［１］，有关植物抗寒相

关的功能基因和调控基因取得较快进展，为石斛属

抗寒基因的研究提供了参考。

抗寒功能基因是与植物抗寒性直接相关的基

因，如热休克蛋白（Ｈｓｐ）基因家族参与植物抗逆反
应，提高植物的低温耐性。铁皮石斛全基因组中发

现２０个Ｈｓｐ７０成员，远比小兰屿蝴蝶兰（９个）的
多，这可能是铁皮石斛更具有广泛生态适应性的原

因［５３］。李东宾等［７０］从铁皮石斛中克隆出 Ｈｓｐ７０，
ｑＲＴＰＣＲ分析证实，Ｈｓｐ７０可在 ４℃冷胁迫下被诱
导。李东宾等［７１］利用ＳＣｏＴＰＣＲ差异表达分析筛选
出冷胁迫下１１条与铁皮石斛抗寒性相关的基因片
段。Ｗｕ等［７２］利用代谢组学和转录组学分析铁皮石

斛的冷驯化幼苗，发现了一些石斛幼苗冷驯化时的

标记基因。

抗寒调控基因主要通过控制抗寒基因的表达，

寒冷信号传导等过程来提高植物的耐寒性。如

ＷＲＫＹ转录因子是植物特有的调控逆境反应的转录
因子家族，参与植物应对各种生物胁迫如低温、高

温、干旱、盐胁迫等和非生物胁迫如病毒、细菌等的

响应过程［７３］。Ｈｅ等［７４］在铁皮石斛根茎基因组中确

认６３个ＤｏＷＲＫＹ基因，它们的表达受低温调控，在
铁皮石斛冷应激反应中发生作用。潘园园等［７５］将

从金钗石斛中分离得到的 ＷＲＫＹ基因导入烟草，表
明ＤｎＷＲＫＹＩ１转录因子在调节氧化胁迫方面起到一
定的积极作用。蒋园等［７６］克隆得到铁皮石斛 Ｄｎ
ＷＲＫＹ５基因，ｑＲＴＰＣＲ分析表明，ＤｎＷＲＫＹ５基因在
铁皮石斛应答低温胁迫中可能起重要的调控作用。

张子凤等［７７］克隆 ＤｎＷＲＫＹ６基因，发现它对铁皮石
斛生长发育过程中不同组织的调控作用差异明显。

植物抗病基因（Ｒ基因）可有效提高植物病害防
御能力，铁皮石斛全基因组中发现１５７个植物抗病
基因（Ｒ基因），数目明显比小兰屿蝴蝶兰（７９个）的
多，这 可 能 是 铁 皮 石 斛 拥 有 更 好 抗 病 性 的

原因［５３－５４］。

２．４　其它
除上述相关功能基因研究以外，参与菌根互作、

多糖合成［７８］、生物碱合成［７９］、信号转导等诸多代谢

通路的基因也被发掘克隆。铁皮石斛和小兰屿蝴蝶

兰全基因组测序项目的完成，得到大量蛋白编码基

因，获得大量参与萜类合成、抗病基因、热休克蛋白、

多糖合成、ＣＡＭ代谢、花形态建成等相关功能基因，
极大推动了石斛属植物的基础科研。

３　转基因研究
石斛兰转基因研究起步较晚，目前报道的遗传

转化体系多采用农杆菌介导法、基因枪法和农杆菌

子房注射法，遗传转化体系建立的相关条件，如转化

方法选择、转基因条件优化、标记基因选择等是目前

研究重点。

农杆菌介导转化方法目前已经广泛应用于双子

叶植物和一些单子叶植物，如水稻、小麦、玉米等。

Ｎａｎ等［８０］提出，农杆菌介导法可用于转化石斛兰。

Ｙｕ等［８１］首次将经薄层切片处理的类原球茎与农杆

菌共培养之后用卡那霉素进行筛选，发现原球茎易

诱导，转化后也易分化成苗，但易产生嵌合体。

Ｚｈｅｎｇ等［８２］利用超声波辅助农杆菌介导法将 ＣＨＳ
基因成功转入石斛‘Ｓａｎｙａ’中。Ｓａｗｅｔｔａｌａｋｅ等［６０］以

愈伤组织为材料，利用农杆菌介导法将 ＤｏＡＰ１基因
成功转入石斛兰‘ＣｈａｏＰｒａｙａｓｍｉｌｅ’。Ｍｅｎ等［８３］建

立了稳定的农杆菌介导转化原球茎的方法。杨翠芹

等［８４］、闻真珍等［８５］优化了金钗石斛的转化体系，以

其类原球茎为材料，研究了影响农杆菌介导转化的

因素。张妙彬等［８６］、冯莹等［８７］、张振华等［８８］利用农

杆菌介导转化石斛兰类原球茎，讨论了不同侵染条

件等对石斛兰转化的影响。Ｌｉｎｇ等［８９］建立了稳定

的农杆菌介导转化铁皮石斛原球茎的方法，并讨论

了几个启动子对铁皮石斛转化效率的影响。

以石斛兰原球茎为材料进行的瞬时表达，应用

较多的是基因枪转化法，成功率也略高于农杆菌介

导转化法。Ｃｈａｎｇ等［９０］将兰花花叶病毒外壳蛋白

（ＣＰ）基因用微粒轰击法转入石斛原球茎，经过潮霉
素筛选后得到抗兰花花叶病毒的转化植株。杨雪飞

等［９１］用基因枪轰击类原球茎法将来源于大麦的抗

旱耐盐碱基因ｌｅａ３导入铁皮石斛。而以花器官材料
进行的瞬时表达，应用较少，Ｌｉ等［５２］通过粒子轰击

短暂表达 ＤｈＭＹＢ２或 ＤｈＢＨＬＨ１，发现这２个转录因
子参与石斛兰花瓣花青素的生物合成，Ｗｈａｎｇ等［４７］

利用离子轰击法短暂表达 Ｆ３′５′Ｈ，发现其是细茎石
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斛花被显色的关键基因。Ｐｉｎｔｈｏｎｇ等［９２］通过农杆菌

渗入法将与花色相关的特异性基因在石斛‘Ｓｏｎｉａ’
的萼片和花瓣中快速表达。

农杆菌子房注射法结合了花粉管通道法和农杆

菌转化的优点，操作简单，为兰科植物育种提供一种

简单高效的方法。刘其府等［９３］对人工自花授粉４５
ｄ的金钗石斛进行子房注射，发现成熟果实注射部
位的种子ＧＵＳ染色率最高。无菌播种之后，经潮霉
素筛选，获得转基因植株。

４　展望
随着石斛属基因组学的不断发展，分子标记理

论的愈发成熟，ＤＮＡ分子标记技术越来越多的应用
于石斛属种群的分类和亲缘关系鉴定，为石斛属资

源鉴定和物种保护提供参考；但 ＤＮＡ分子标记技术
在实际生产应用中还有一定的局限性，要求一定的

设备和技术，同时一些分子生物学标记的稳定性和

重复性还需提高。随着测序成本的降低和生物信息

学的发展，通过基因组序列分析寻找 ＤＮＡ候选序
列，可以获得更合适的引物，更佳的多态性图谱，从

而为石斛属分类鉴定提供更方便快捷的途径。

常规杂交育种一直用于改进石斛属的花色、花

型、花期、抗病性等诸多品质，但石斛属的遗传背景

研究相对落后，很多种具有自交不亲和特性，难以满

足人们对兰花新品种的要求［２］。随着花色、花发育、

花香、抗逆性等相关功能基因的深入研究，利用分子

模块设计育种，通过遗传转化，导入花色、花香、花

期、株型等目的基因，培育出花大色艳、芳香、花期长

且矮化的石斛兰新品种是石斛属育种的重要趋势。

我国是石斛兰属许多支系分布的北部边缘地区，具

有大量潜在的新性状和新基因，特别是一些抗逆性

状，为石斛兰产业提供了丰富的人工育种种质

资源［２］。

石斛属功能基因的研究相对较少，多为克隆和

表达模式分析，基因组和转录组研究也起步较晚。

随着小兰屿蝴蝶兰全基因组以及铁皮石斛全基因组

工作的完成，阐明了石斛属植物诸多重要基因调控

机制，如石斛多糖基因调控、兰花花器官建成、抗性

相关调控以及广泛的生态适应性调控机制等。在此

基础上，进一步明确各机制的重要调控基因，建立候

选基因稳定高效的功能验证体系，是未来石斛属研

究的重点方向。全基因组及一系列转录组工作的完

成，极大的推动了石斛属的基础科研，给石斛属植物

的产业化发展带来新的机遇。
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