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生物信息学在菊花花发育中的研究应用

徐诗瑶

湖南农业大学生物科学技术学院　长沙　410128

摘　要：菊花（Chrysanthemum morifolium Ramat）作为一种重要的观赏植物，其花发育的分子机制研究对于品种改良和花

型创新具有重要意义。近年来，生物信息学技术在菊花花发育研究中得到了广泛应用，为人们深入理解其花发育调控网络

提供了有力支持。本文聚焦于近年来菊花生物信息学的研究现状，涵盖基因组学、蛋白质组学、代谢组学等多领域进展，

并展望未来的研究方向，为菊花品种改良和花期调控提供了分子层面的参考。
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1 菊花生物信息学研究现状

1.1 菊花基因组学研究

1.1.1 基因组测序与编辑

目前，已有多个菊花品种完成了基因组测序和组装，

为深入解析菊花基因组结构提供了基础数据。在菊花基因组

测序与组装中 , 生物信息学发挥着关键作用。借助高通量测

序技术（如 Illumina 和 PacBio），研究人员可以获得大量的

基因组数据，并利用如 SPAdes、SOAPdenovo 等生物信息学

工具进行数据处理与组装，从而构建连续的基因组序列。基

因编辑技术是现代育种领域中一种能够对目标基因进行稳

定且精准修饰的关键技术，从而培育出拥有特定形态、结构

或功能的生物体，甚至产生一个新的物种 [1]。

近年来兴起的 CRISPR/Cas9(CRISPR—associated9) 系统

作为第三代基因编辑技术，凭借其操作高效安全以及可同

时对多个点位、多个基因进行编辑并产生突变等诸多优势，

在植物育种方面展展现出巨大的应用潜力 [2]。在菊花研究

中，日本学者 Kishikaboshi 等率先利用 CRISPR/Cas9 技术实

现了对过表达外源黄绿色荧光蛋白基因（YGFP）在菊花植

株中的基因编辑 [3]。2018 年，中国科研团队在菊花基因编

辑体系的构建方面取得了显著进展。具体而言，李翠等学

者采用农杆菌介导的叶片转化技术，结合 CRISPR/Cas9 基

因编辑工具，针对赤霉素生物合成过程中 GA20 氧化酶基因

DgGA20ox 进行精准编辑，成功将其沉默 [4]。研究人员培育

出了一个新型菊花突变体，该突变体表现出植株矮化和茎节

间距显著缩短的表型特征。这一科学成果不仅拓宽了菊花遗

传多样性的宝库，同时也为科研人员深入探索菊花的生长发

育调控机理开辟了新的实验材料与研究方向。近期，四川农

业大学刘庆林研究团队采用 CRISPR/Cas9 系统，实现了对菊

花 DgTCP1 基因的定点敲除 [5]。研究结果显示，相较于野生型，

DgTCP1 基因缺失的菊花突变体（dgtcpl）展现出耐寒性能的

明显下降，然而过表达 DgTCP1 的菊花植株，则表现出耐寒

性有所增强。该发现不仅为菊花抗低温遗传改良提供了坚实

的理论基础，而且为实际育种工作带来了宝贵的实践指导。

它预示着，通过精准调控 DgTCP1 基因的表达水平，未来有

可能培育出更加耐受低温环境的菊花新品种，从而拓宽菊花

在寒冷地区的栽培范围，并进一步提升其在这些地区的观赏

价值和园艺应用潜力。

目前，基因编辑技术在六倍体栽培菊花中的应用尚不

成熟，主要表现为脱靶现象和基因编辑效率低等问题。为攻

克这些技术难题，中国农业大学园艺学院马超教授团队开发

了紫外可见报告辅助 CRISPR/Cas9 基因编辑系统，通过构

建 35S:eYGFPuv 荧光菊花，以 eYGFPuv 荧光为 marker 筛选

基因编辑植株，显著提高了筛选效率并剔除了嵌合体植株，

建立了高效的菊花基因编辑技术体系。此外，一种利用不定

芽体外再生提高菊属植物基因编辑效率的方法也被提出，该

方法将植物体的基因编辑效率从≤ 50％提升至 100％。这些

研究成果为打破菊花基因组复杂结构带来的育种困境提供

了新的思路和方法。未来，随着技术的不断进步和优化，有

望在更多菊花品种中实现基因编辑，推动菊花育种工作的深

入开展 [6-7]。

1.1.2 基因注释与遗传变异

生物信息学在菊花基因注释与遗传变异研究中扮演着
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至关重要的角色，为揭示菊花的生物学特性、遗传多样性以

及分子育种提供了强有力的支持 [7]。通过生物信息学工具，

如 GeneScan、FGENESH 和 Augustus 等，研究人员可以对菊

花基因组中的基因进行精准预测与结构分析。这些工具结合

统计模型与机器学习算法，能够有效识别基因的位置与结

构，并通过序列同源性比对（如 BLAST）及功能域预测（如

InterPro）实现基因功能的注释。同时，生物信息学可以用

于识别和分析菊花基因组中的遗传变异，主要包括单核苷酸

多态性（SNP）、序列小片段的插入或删除（InDel）和结构

性变异（SV）等 [8-9]。这些遗传变异是菊花多样性和适应性

的基础，对育种和遗传研究具有重要意义。

1.2 菊花蛋白质组学研究

蛋白质组学技术能够有效分析菊花在不同生长阶段和

环境条件下的蛋白质表达谱，为进一步研究其生理代谢过程

提供了重要的数据支持。在蛋白质组学研究领域，其流程大

致可划分为三个核心环节，即蛋白质的分离、鉴定以及后续

基于质谱技术所获数据的匹配分析 [10]。其中，双向电泳技

术、质谱鉴定技术与生物信息学分析技术构成了蛋白质组学

研究的三大关键技术支柱。近年来，随着科技的不断进步，

这些关键技术呈现出快速发展的态势，尤其是生物质谱技术

的突飞猛进，极大地推动了植物蛋白质组研究的进程，使其

在探索植物生长发育机制、应对环境胁迫等方面的应用愈发

广泛，为深入解析植物生命活动的分子基础提供了更为有力

的工具和方法 [11]。同时，通过分析菊花的蛋白质互作网络，

可以发现新的蛋白质相互作用关系，为研究菊花的细胞生物

学提供线索。

1.3 菊花代谢组学研究

1.3.1 代谢通路分析

代谢组学为科学家提供了深入理解菊花特定代谢途径

调控机制的工具。通过比较在不同生长条件或品种下采集的

菊花样本的代谢物谱，研究人员能够识别出关键的代谢通路

及其调控节点 [12]。高通量的代谢物检测和分析进一步揭示

了与品种特性相关的代谢通路，为探索菊花生长发育及抗性

机制提供了重要依据。

1.3.2 代谢物调控网络

菊花含有多种具有显著药用价值的次生代谢产物，如

黄酮类、萜类和倍半萜内酯等（BBB）。利用高通量分析技术，

如液相色谱 - 质谱联用（LC-MS）和气相色谱 - 质谱联用

（GC-MS），可以高效地鉴定并定量这些代谢物（CCC）。

通过构建菊花代谢物调控网络，研究人员能够揭示新的代谢

物之间的调控关系，从而为调控菊花的生长发育与抗性提供

潜在的分子靶点 [13]。

2 生物信息学在菊花基因组学的研究应用

2.1 菊花重要性状研究机制

菊花作为一种异花授粉植物，其基因型高度杂合，性

状的遗传机制复杂多样。早期的研究主要通过调查杂交后代

群体的性状分离比例，从而揭示其遗传规律。研究表明，菊

花 F 代的性状均值趋于中间性，同时超亲分离现象较为普遍，

部分性状（如花色、花型等）表现出显著的偏亲遗传特征 [14]。

随着分子标记技术的持续进步，基于连锁作图的 QTL

定位（quantitative trait loci mapping）和基于连锁不平衡的全

基因组关联分析（genome-wide association study, GWAS）为

深入解析菊花表型性状的遗传变异规律和机制提供了有力

的工具 [15]。例如，通过动态 OTL 定位技术可揭示菊花耐涝

性的遗传机制，为菊花耐涝性状的分子基础研究奠定了重要

分子研究基础，还为培育耐涝菊花新品种提供了重要的理论

依据和基因资源。

2.2 CmAP2 的生物信息学分析

CmAP2 通常作为生物信息学分析的研究对象。理化性

质的预测结果表明，CmAP2 的分子量为 51.4 kDa，理论等

电点为 7.02；不稳定系数为 43.23，超过 40，表明其为不稳

定蛋白；脂肪指数为 55.81，整体亲水性平均值为 -0.695，

表明其为亲水性蛋白。CmAP2 的二级结构主要由无规卷曲

（54.21%）和 α- 螺旋（21.81%）构成，其余为延伸链（18.79%）

和 β- 折叠结构（5.18%）。

3 未来研究方向

3.1 基因组学与花发育调控网络

通过生物信息学工具对菊花基因组数据的深入分析，

研究人员可以识别出调控花发育的关键转录因子和信号通

路。南京农业大学菊花遗传与种质创新团队构建了一个交互

式比较基因组学数据库，整合了基因表达调控和功能分析模

块，为功能基因的挖掘与解析提供了有力支持 [16]。该团队

在菊花基因组中预测了 138,749 个蛋白编码基因，并揭示了

这些基因在不同组织中的表达模式，为进一步研究花发育调

控网络奠定了坚实的基础。
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3.2 代谢组学数据分析

通过结合代谢组学数据和生物信息学方法，研究人员

能够揭示菊花花发育过程中的代谢变化及其调控机制。北京

林业大学孙明教授团队利用全长转录组与二代转录组测序

技术，并结合挥发物代谢组联合分析，深入挖掘了可能参与

神农香菊主要萜类化合物合成的关键酶基因 [17]。该研究鉴

定出了 29 个萜类合酶基因（CaTPSs），这些基因属于 4 个

不同的萜类合酶子家族。研究人员成功克隆了其中 5 个候选

基因，并通过 AlphaFold 2 预测了它们的三级结构，随后利

用分子对接技术分析了这些酶与法尼基焦磷酸（FPP）和香

叶基焦磷酸（GPP）的相互作用。

3.3 适应性进化

生物信息学分析为研究菊花在环境变化，特别是气候

变化背景下的适应性进化提供了强有力的支持 [18]。通过比

较基因组学和进化分析，研究人员可以识别菊花在不同生态

环境中适应性进化的机制。

3.4 基因编辑与功能验证

结合 CRISPR/Cas9 等基因编辑技术与生物信息学方法，

研究人员可以进行基因功能验证以及与花发育相关基因的

精准编辑。通过编辑菊花中的关键基因，研究人员能够验证

这些基因在花发育中的具体功能，从而为菊花品种改良提供

坚实的理论依据。

3.5 转录组学与蛋白质组学整合分析

转录组学与蛋白质组学数据的整合有助于科研人员全

面理解菊花花发育的分子机制。通过结合两种及以上的组学

研究方法，进行系统性生物样本分析。例如，整合转录组学

与蛋白质组学数据，可以建立基因与蛋白质之间的关联性，

从整体上揭示菊花花发育的分子机制。

4 结语

综上所述，生物信息学在菊花花发育的研究中具有重

要的应用价值，有助于深入理解菊花的基因功能、遗传多样

性和进化历史。本研究展示了生物信息学在植物发育生物学

研究中的应用潜力，为菊花花发育的分子机制提供了新的视

角和数据支持。未来，生物信息学将在菊花基因组学研究中

发挥越来越重要的作用，其中的发现也将促进菊花的遗传改

良和栽培管理优化。菊花生物信息学研究在基因组学、蛋白

质组学、代谢组学等方面取得了重要进展，为深入了解菊花

的遗传机制提供了有力支持。未来研究方向应注重多组合研

究、遗传育种和基因编辑技术的应用，为菊花品种改良和生

物医药等领域提供更多有价值的数据和理论支持。
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