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观赏植物基因编辑育种研究进展
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摘要:花卉产业的持续发展对观赏植物新品种的培育提出了更高的要求ꎬ亟须高效、精准的育种技术ꎮ 传统育种方法受限

于育种周期长、效率低及目标性状难以精准聚合等瓶颈ꎬ难以满足现代市场需求ꎮ 近年来ꎬ以 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ 为代表的基因编

辑技术为观赏植物分子育种提供了精准调控的可能ꎮ 本文系统综述了基因编辑技术在调控观赏植物花型、花色、花期及瓶

插寿命等关键园艺性状方面的研究进展ꎮ 尽管受限于复杂的基因组背景、较低的遗传转化效率及分子资源匮乏等因素ꎬ基
因编辑技术在观赏植物育种中的应用仍处于起步阶段ꎬ但随着基因组数据的积累与编辑系统的优化ꎬ已在多个性状改良上

取得突破ꎮ 本文在总结技术瓶颈与最新研究进展的基础上ꎬ借鉴基因编辑技术在主要农作物中的演进规律ꎬ对观赏植物基

因编辑育种研究未来发展趋势进行了展望ꎬ以期为观赏植物的分子设计育种提供理论依据与技术参考ꎮ
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随着国民生活水平的显著提升ꎬ观赏植物作为园林绿化与家庭园艺的核心要素ꎬ不仅承载着重要的生

态功能ꎬ更在精神文化层面发挥着不可替代的作用ꎮ 在全球经济一体化与国际贸易蓬勃发展的背景下ꎬ观
赏植物的产销规模持续扩大ꎬ市场对创新型品种的需求日益迫切ꎮ 面对这一趋势ꎬ如何高效、精准地创制

兼具多重优良性状的新品种ꎬ已成为当前观赏植物育种领域亟待解决的核心科学问题ꎮ
传统观赏植物育种主要依赖于自然变异的筛选与人工杂交ꎮ 自孟德尔遗传规律被认知与应用以来ꎬ

通过模拟自然授粉并聚合不同亲本的优良性状ꎬ育种学家已成功培育出大量观赏价值极高的品种ꎮ 然而ꎬ
此类方法本质上依赖于基因重组的随机性ꎬ普遍存在育种周期长、选择效率低以及目标性状难以精准聚合

等局限ꎮ 这一问题在多倍体及高杂合度物种(如菊花和月季)的育种实践中尤为突出[１－２]ꎮ
分子生物学的飞速发展ꎬ特别是转基因技术的问世ꎬ为观赏植物育种开辟了新的技术路径ꎮ 该技术通

过导入外源功能基因或调控元件ꎬ实现了对花色、花期及抗逆性等关键性状的定向改良ꎮ 相较于传统杂交

育种ꎬ转基因技术在缩短育种年限与提高性状改良的针对性方面展现出显著优势ꎮ 近年来ꎬ以 ＣＲＩＳＰＲ
(ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｒｅｇｕｌａｒｌｙ ｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｄ ｓｈｏｒｔ ｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃ ｒｅｐｅａｔｓ) / Ｃａｓ 系统为代表的新一代基因编辑技术ꎬ推动植

物分子育种迈入了精准调控的新阶段[３－５]ꎮ 与转基因技术不同ꎬ基因编辑能够在不引入或仅微量引入外

源 ＤＮＡ 的前提下ꎬ对内源基因进行定点敲除、精确替换或表达调控ꎬ从而实现对目标性状的精细调控[６]ꎮ
相较于粮食作物与模式植物ꎬ生物育种技术在观赏植物中的研究与应用仍处于起步阶段[７]ꎬ其发展

目前仍受限于多重瓶颈ꎬ包括种质再生与遗传转化体系效率低下、高质量基因组信息匮乏以及特异性表达

元件缺失等ꎮ 然而ꎬ随着基因组资源的不断积累与完善[２ꎬ８－９]、高效转化体系的逐步建立[１０]以及新型基因

编辑工具的持续迭代优化[１１]ꎬ基因编辑技术在观赏植物中的应用潜力正逐步显现ꎬ并有望推动观赏植物

育种向精准化、高效化与智能化方向发展ꎮ

１　 观赏植物基因编辑育种研究进展

由于许多观赏植物普遍存在基因组复杂、遗传转化与再生体系不完善等问题ꎬ基因编辑技术在观赏植

物中的应用总体上显著滞后于粮食作物等主要农作物ꎮ 迄今为止ꎬ相关研究主要集中于少数具有明确商

业价值且表型易于判定的园艺性状ꎮ 近年来ꎬ研究人员围绕花型、花色、花期、瓶插寿命及其他重要观赏性

状ꎬ在观赏植物基因编辑研究上取得了一系列进展ꎮ 本章系统梳理和归纳了上述研究领域的最新成果ꎬ并
立足于不同性状ꎬ深入探讨了观赏植物分子育种未来的发展方向ꎮ
１.１　 花型

花型(包括花器官身份与花器官数量)是花卉的重要观赏性状之一ꎬ其定向创新与改良对提升品种观

赏价值与商业竞争力具有关键意义ꎮ 在矮牵牛(Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ)中ꎬ同时敲除 ２ 个功能冗余的 ＡＧ
(ＡＧＡＭＯＵＳ)同源基因 ＰＭＡＤＳ３ 和 ＦＢＰ６(ＦＬＯＲＡＬ ＢＩＮＤＩＮＧ ＰＲＯＴＥＩＮ ６)ꎬ不仅让雄蕊转变成花瓣ꎬ还打破

了花分生组织的程序性终止ꎬ在雌蕊位置长出新的花器官ꎬ最终创制出具有典型“花中生花”结构的重瓣

矮牵牛的新种质[１２]ꎮ 此外ꎬ通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术对矮牵牛中 ３ 个 ＢＯＰ(ＢＬＡＤＥ￣ＯＮ￣ＰＥＴＩＯＬＥ)同源基因

进行编辑ꎬ获得 ｂｏｐ１ / ２ / ３ 三基因突变体ꎬ其花冠直径增加约 ３ ｍｍꎬ花冠长度缩短约 １１ ｍｍꎬ整体花冠形态

更为扁平ꎬ从而改善了观赏性状[１３]ꎮ
围绕花器官身份决定与花分生组织命运转换ꎬ越来越多调控节点被鉴定并纳入可编辑的候选基因库ꎬ

例如ꎬ ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 类 转 录 因 子 ( Ａ / Ｂ / Ｃ / Ｅ 类 ) [１４－１５]、 ＴＣＰ ( ＴＥＯＳＩＮＴＥ ＢＲＡＮＣＨＥＤ １ / ＣＹＣＬＯＩＤＥＡ /
ＰＲＯＬＩＦＥＲＡＴＩＮＧ ＣＥＬＬ ＦＡＣＴＯＲＳ １ ＡＮＤ ２)基因家族[１６－１８]、生长素响应因子 ＡＲＦ(ＡＵＸＩＮ ＲＥＳＰＯＮＳＥ
ＦＡＣＴＯＲ) [１９－２０]ꎮ 这些基因的功能解析ꎬ为不同花型(重瓣、花瓣大小、花序结构优化等)的定向创制提供

了可复用的模块化靶点ꎮ 未来ꎬ结合单细胞和空间转录组对花器官分化的时空过程解析ꎬ以及多基因协同

编辑与精准编辑工具(如碱基编辑、引导编辑)的应用ꎬ有望实现对花型性状从单性状到综合性状(如花瓣

数、排列方式与花器官比例)等更高分辨率层面的可编程调控ꎬ从而加速观赏植物花型创新及其产业化育

种进程ꎮ
１.２　 花色

花色作为花卉的核心观赏性状ꎬ其创新与改良对提升品种观赏价值与商业潜力具有重要意义ꎮ 近年

来ꎬ基因编辑技术已被用于定向调控色素合成、修饰、转运以及表观遗传状态ꎬ从而在多种观赏植物中获得

稳定且可预期的花色变异ꎮ 在牵牛( Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ)中ꎬ对二氢黄酮醇－４－还原酶 Ｂ(ＤＦＲ￣Ｂ)基因进行靶向编
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辑ꎬ结果显示ꎬ在获得的 ３２ 株转基因植株中ꎬ有 ２４ 株(７５％)开出缺乏花青素积累的白色花朵[２１]ꎮ 在牵牛

中ꎬ利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术在白花品种中敲除类胡萝卜素裂解双加氧酶基因 ＩｎＣＣＤ４ꎬ将花瓣颜色由白色

转为淡黄色ꎬ突变体花瓣中类胡萝卜素总量较非转基因植株提高约 ２０ 倍[２２]ꎮ 在夏堇(Ｔｏｒｅｎｉａ ｆｏｕｒｎｉｅｒｉ)
中ꎬ通过编辑编码参与类黄酮生物合成的关键酶黄烷酮 ３－羟化酶基因(Ｆ３Ｈ)ꎬ在 Ｔ０ 代植株中产生淡蓝色

(近白色)花表型[２３]ꎮ 在龙胆(Ｇｅｎｔｉａｎａ ｔｒｉｆｌｏｒａ × Ｇ􀆰 ｓｃａｂｒａ)中ꎬ建立了 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 介导的基因编辑体系

并获得 ｇｓｔ１ 突变体ꎬ获得的编辑株系呈现 ２ 种典型花色表型:一种为几乎完全失色(近白色)ꎬ另一种则表

现为浅蓝色[２４]ꎮ 此外ꎬ在具有紫色花冠的矮牵牛商业品种‘Ｍａｄｎｅｓｓ Ｍｉｄｎｉｇｈｔ’中ꎬ研究鉴定到了 ２ 个 Ｆ３Ｈ
编码基因(Ｆ３ＨＡ 和 Ｆ３ＨＢ)ꎮ 通过设计 １ 个同时针对 ２ 个 Ｆ３Ｈ 的引导 ＲＮＡꎬ构建了 Ｃａｓ９￣ＲＮＰ 体系ꎬ并通

过 ＰＥＧ￣Ｃａ２＋介导的原生质体转化体系ꎬ获得了 ７ 株 Ｆ３ＨＡ 或 Ｆ３ＨＢ 基因发生突变的植株ꎬ同时研究结果表

明ꎬ仅当 Ｆ３ＨＡ 与 Ｆ３ＨＢ 同时发生纯合突变时ꎬ花色才出现显著变浅(淡紫色)表型ꎬ提示该性状受同源基

因功能冗余影响明显[２５]ꎮ 在一品红(Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ)中ꎬ利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术敲除了红花品种

‘圣诞夜’的类黄酮 ３′－羟化酶(Ｆ３′Ｈ)基因ꎬ突变体植株的苞片颜色由鲜红转为更偏橙红的色调ꎬ同时花

青素含量显著下降[２６]ꎮ 在矮牵牛‘Ｍｉｔｃｈｅｌｌ Ｄｉｐｌｏｉｄ’中ꎬ通过 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术获得的 ｄｐｌ 突变体表明:
ＤＰＬ(ＤＥＥＰ ＰＵＲＰＬＥ)功能缺失并不影响花冠筒条纹形成ꎬ但会导致花青素不能在花冠外侧合成ꎬ从而改

变色素的空间分布模式[２７]ꎮ 此外ꎬｔｒｍ６ 突变体花色素苷含量降低ꎬ整体花色呈现粉白色ꎬ且花瓣边缘出现

显著的褪色现象[２８]ꎮ
值得注意的是ꎬ除直接编辑编码基因外ꎬ近年来也开始通过表观遗传编辑实现花色可逆调控与新种质

创制ꎮ 在菊花(Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ)中ꎬ通过将 ｄＣａｓ９ 与菊花内源性 ＤＮＡ 甲基转移酶(ＣｍＤＲＭ２ａ、
ＣｍＤＲＭ２ｂ、ＣｍＣＭＴ２)融合ꎬ构建了 ２ 种 ＤＮＡ 甲基化调控系统(Ｒ￣Ｌ 系统和 Ａ￣Ｄ 系统)ꎬ通过定向改变

ＣｍＭＹＢ６(Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ６)启动子的 ＤＮＡ 甲基化水平ꎬ获得了从粉红色到黄色或白色和从

粉红色到深粉红色的菊花花色新种质[２９]ꎮ 该策略为观赏植物中“非破坏性、可调控”的花色改良提供了

新的技术路径ꎮ
上述研究表明ꎬ观赏植物花色改良正在从单一的结构基因敲除逐步迈向调控网络重构ꎮ 除已被验证

的色素合成结构基因如 Ｆ３Ｈ、ＤＦＲ、ＡＮＳ(ＡＮＴＨＯＣＹＡＮＩＤＩＮ ＳＹＮＴＨＡＳＥ)外ꎬ越来越多与花色表型直接相关

的关键节点正在被鉴定并纳入可编辑的候选基因库ꎬ包括决定色素分支流向与色调差异的修饰酶与分支

通路基因ꎬ如 Ｆ３′Ｈ、Ｆ３′５′Ｈ(ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ３′ꎬ５′￣ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ)、ＵＦＧＴ(ＵＤＰ￣ｇｌｕｃｏｓｅ:ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ)、
ＯＭＴ(Ｏ￣ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ) 等[３０－３２]ꎬ 以及控制色素时空表达与花纹图案形成的上游调控因子 (如

Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ、ｂＨＬＨ 等) [３３－３４]ꎮ 这些基因的持续发现不仅丰富了花色调控的分子机制ꎬ也为花色模块化设计

提供了更完整的靶点资源ꎮ 此外ꎬ随着越来越多观赏植物基因组与泛基因组资源的建立ꎬ花色相关基因的

拷贝数变异、等位基因差异及关键顺式调控元件逐渐被解析ꎬ为品种间差异的遗传解释、等位基因特异编

辑以及避免脱靶的精准靶点设计提供了基础性资源ꎮ
１.３　 花期

花期调控是观赏植物分子育种中最具产业应用价值的性状之一ꎬ开花时间的精准调控不仅能够有效

实现花卉产品的周年化生产与季节性市场供应ꎬ同时也为优化栽培管理策略提供了重要的技术支撑ꎮ 近

年来ꎬ围绕开花关键调控因子开展的基因编辑研究在多种观赏植物中取得了代表性进展ꎮ 在矮牵牛中ꎬ通
过设计靶向 ４ 个 ＴＦＬ１(ＴＥＲＭＩＮＡＬ ＦＬＯＷＥＲ￣ＬＩＫＥ １)同源基因 ＰｈＴＦＬ１ａ、ＰｈＴＦＬ１ｂ、ＰｈＴＦＬ１ｃ 和 ＰｈＴＦＬ１ｄ 的

基因编辑载体ꎬ并通过农杆菌介导的遗传转化获得 ４ 株四基因均发生双等位突变的植株ꎮ 与野生型相比ꎬ
突变体侧枝数量显著增加且开花时间明显提前[３５]ꎮ 在野菊(Ｃ􀆰 ｉｎｄｉｃｕｍ)中ꎬ利用构建的 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 体

系ꎬ创制了 ３ 株 ｔｆｌ１ａ 双等位基因突变体和 １ 株 ｔｆｌ１ｂ 纯合突变体ꎮ 这些突变体植株表现出不同程度的早花

表型[３６]ꎮ 此外ꎬ在野菊中利用基因编辑技术编辑 ＮＦ￣ＹＢ８(ＮＵＣＬＥＡＲ ＦＡＣＴＯＲ ＹꎬＳＵＢＵＮＩＴ Ｂ８)ꎬ成功获得

了花期提前的突变体[３７]ꎮ 除对编码基因进行功能缺失编辑外ꎬ表观遗传编辑为花期的可调控改良提供了

新的策略ꎮ 在菊花中ꎬ使用 ＣＲＩＳＰＲ￣ｄＣａｓ９￣ＴＥＴ１ｃｄ 系统靶向 ＣｍＦＤａ(ＦＤ ｂＺＩＰ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ)启动子

进行去甲基化ꎬ可上调 ＣｍＦＤａ 表达并获得开花延迟的表型ꎮ 相反ꎬ在稳定晚花突变体 ｅｐｉｌａｔｅ 中使用

ＣＲＩＳＰＲ￣ｄＣａｓ９￣ＳｕｎＴａｇ￣ＮｔＤＲＭ２ｃｄ 系统对同一启动子进行定向甲基化ꎬ则抑制 ＣｍＦＤａ 表达并促进开

花[３８]ꎮ 上述结果表明ꎬ通过对关键花期基因启动子甲基化状态的双向操控ꎬ可以在不改变编码序列的情

况下实现开花时间的精细调节ꎬ为观赏植物花期分子设计育种提供了可拓展的技术框架ꎮ
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目前ꎬ观赏植物花期改良总体仍以单基因编辑为主ꎬ但已开始拓展到通过表观遗传调控实现花期可编

程调节的探索ꎮ 与此同时ꎬ除 ＦＴ 和 ＴＦＬ１ 这一经典核心模块外ꎬ越来越多参与光周期响应、年龄途径与春

化相关的关键节点被陆续鉴定并纳入可编辑的候选基因库ꎬ例如光信号与昼夜节律相关因子 ＣＯ
(ＣＯＮＳＴＡＮＳ)、ＧＩ(ＧＩＧＡＮＴＥＡ)、ＥＬＦ３(ＥＡＲＬＹ ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ ３)等[３９－４１]、整合上游信号的开花整合子 ＳＯＣ１
(ＳＵＰＰＲＥＳＳＯＲ ＯＦ ＯＶＥＲＥＸＰＲＥＳＳＩＯＮ ＯＦ ＣＯＮＳＴＡＮＳ １)等[４２]ꎬ以及年龄途径调控因子 ｍｉＲ１５６￣ＳＰＬ 与

ｍｉＲ１７２￣ＡＰＥＴＡＬＡ２￣ｌｉｋｅ[４３－４４]ꎮ 这些基因为实现早花、晚花及花期可塑性调控提供了更丰富的靶基因资源ꎮ
１.４　 瓶插寿命

瓶插寿命与花瓣衰老是切花品质评价的关键指标ꎬ直接影响观赏植物的商品价值、运输适应性与终端

消费体验ꎮ 近年来ꎬ围绕花瓣衰老调控网络及乙烯合成 /信号通路的关键基因开展的基因编辑研究ꎬ为延

缓衰老、延长花期提供了可验证的分子育种策略ꎮ 在牵牛中ꎬＥＰＨ１(ＥＰＨＥＭＥＲＡＬ１)被鉴定为花瓣衰老过

程中的关键调节基因ꎮ 通过构建包含 ３ 个单向导 ＲＮＡ 盒的二元载体同时靶向 ＥＰＨ１ 基因内的 ３ 个区域ꎬ
获得的 Ｔ１ 代突变体表现出显著的花瓣衰老延迟表型[４５]ꎮ 在矮牵牛中ꎬ利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术编辑乙烯

生物合成相关基因 ＰｈＡＣＯ１ꎬ与野生型相比ꎬＴ０ 代突变体(包括纯合突变体与单等位突变体)均表现为乙烯

产量显著降低并伴随花寿命延长ꎻ且在纯合突变体中ꎬ乙烯下降与花期延长的表型幅度较单等位突变体更

为显著ꎬ提示该性状呈现明显的剂量效应[４６]ꎮ 除乙烯合成途径外ꎬ靶向乙烯信号转导关键节点基因同样

可降低花器官对乙烯的敏感性ꎮ 在月季(Ｒｏｓａ ｈｙｂｒｉｄａ)中ꎬ基于体细胞胚介导的遗传转化体系对乙烯信号

通路核心基因 ＥＩＮ２ 进行编辑ꎬ获得了包含插入、缺失及替换等多种突变类型的植株材料ꎻ功能鉴定表明ꎬ
ＥＩＮ２ 编辑植株在花朵开放过程中对外源乙烯的敏感性显著降低[１１]ꎮ 在东方百合(Ｌｉｌｉｕｍ ｏｒｉｅｎｔａｌ ｈｙｂｒｉｄｓ)
‘Ａｃａｐｕｌｃｏ’中ꎬ设计 ２ 条靶向 ＬｈＮＡＰ(ＮＡＣ￣ＬＩＫＥꎬＡＣＴＩＶＡＴＥＤ ＢＹ ＡＰ３ / ＰＩ)基因不同区域的 ｓｇＲＮＡꎬ并通过

农杆菌介导转化获得双等位基因突变体ꎮ 花瓣衰老由野生型的 ６~８ ｄ 延迟至 １０ ~ １３ ｄꎬ同时将花瓣脱落

时间从野生型平均 ７.７ ｄ 延长至 １１.２~１２.０ ｄꎬ显示出对切花保鲜性状的显著改良效果[１０]ꎮ
目前ꎬ观赏植物瓶插寿命改良的核心策略是通过基因编辑技术ꎬ对乙烯生物合成及信号转导通路中的

关键节点基因进行靶向敲除或功能突变ꎬ从而阻断植物对乙烯的响应机制ꎬ实现乙烯不敏感型长效保鲜花

卉新种质的精准创制ꎮ 随着研究的不断深入ꎬ越来越多参与花器官衰老调控的因子被鉴定并纳入可编辑

的候选基因库ꎮ 例如ꎬ具有全局调控作用的衰老相关转录因子 ＮＡＣ、ＷＲＫＹ、ＥＲＦ(ＥＴＨＹＬＥＮＥ ＲＥＳＰＯＮＳＥ
ＦＡＣＴＯＲ) [４７－４９]ꎬ这些基因的功能解析与靶向编辑ꎬ不仅为实现切花采后寿命延长及综合保鲜性状的精准

改良提供更加丰富且多样化的分子靶点ꎬ还有望打破单一激素调控易引发多效性(如抗逆性下降)的

局限ꎮ
１.５　 其他育种性状改良

除花色、花型与花期等核心观赏性状外ꎬ近年来基因编辑在观赏植物中的应用范围正逐步扩展至生长

发育调控、功能代谢物改良、抗病性提升等多个方向ꎮ 这些工作不仅验证了 ＣＲＩＳＰＲ 系统在不同观赏植物

中的可行性ꎬ也为后续性状定向改良提供了可复用的基因资源与技术路线ꎮ
在百合(Ｌｉｌｉｕｍ)中ꎬ利用 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 技术成功编辑了生长抑制因子 ＡＢＩ５(ＡＢＡ ＩＮＳＥＮＳＩＴＩＶＥ ５)ꎬ获

得了生长显著加快的突变体ꎬ提示 ＡＢＡ 信号通路节点具备作为株型与生长速度改良靶标的潜力[５０]ꎮ 在

野菊中ꎬ利用基因编辑技术敲除鼠李糖合成酶基因 ＣｉＲＨＭ１ꎬ可显著促进多种黄酮苷元如芹菜素

(ａｐｉｇｅｎｉｎ)、木犀草素( ｌｕｔｅｏｌｉｎ)、去甲汉黄芩素(ｎｏｒｗｏｇｏｎｉｎ)、香叶木素(ｄｉｏｓｍｅｔｉｎ)和高车前素(ｈｉｓｐｉｄｕｌｉｎ)
等的合成[５１]ꎮ 此外ꎬ在花烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ａｌａｔａ)商业品种‘ Ｊａｓｍｉｎｅ’中ꎬ对 ＭＬＯ(ＭＩＬＤＥＷ ＲＥＳＩＳＴＡＮＣＥ
ＬＯＣＵＳ Ｏ)进行靶向敲除ꎬＴ０ 的编辑效率达到 ４５.６％ꎬ获得的纯合和双等位突变体在 Ｔ１、Ｔ２ 代均表现了对

白粉病的抗性[５２]ꎮ 观赏植物基因编辑技术的应用汇总见表 １ꎮ
１.６　 基因编辑体系构建与递送体系优化

如表 ２ 所示ꎬ在编辑体系构建方面ꎬ多物种研究已提供了可参考的技术范式[３６ꎬ５２－５９]ꎮ 毛状根(ｈａｉｒｙ
ｒｏｏｔ)转化体系作为一种快速验证工具ꎬ能够显著缩短植物基因编辑的研究周期ꎮ 在香豌豆( Ｌａｔｈｙｒｕｓ
ｏｄｏｒａｔｕｓ) 中ꎬ 利用发根农杆菌 ( Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｒｈｉｚｏｇｅｎｅｓ) 介导的毛状根转化体系分别敲除 ＬｏＰＤＳ
(ＰＨＹＴＯＥＮＥ ＤＥＳＡＴＵＲＡＳＥ)与 ＬｏＳＤ１(ＳＥＭＩＤＷＡＲＦ １)ꎬ靶点测序显示 ＬｏＰＤＳ 与 ＬｏＳＤ１ 的编辑效率分别达

到 ７１％与 ６０％[５３]ꎮ 在月季中ꎬ使用发根农杆菌介导的毛状根转化体系对 ２ 个 ＲｈＰＤＳ 基因进行编辑ꎬ
Ｓａｎｇｅｒ 测序结果表明编辑效率达到 ６２％ꎬ且靶位点呈现多样化突变类型[５４]ꎮ 在灯盏花(Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｂｒｅｖｉｓｃａｐｕｓ)
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表 １　 观赏植物基因编辑技术的应用汇总

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｐｌａｎｔｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

靶标基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

调控性状
Ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｔｒａｉｔｓ

递送方式
Ｄｅｌｉｖｅｒｙ ｍｅｔｈｏｄｓ

编辑工具
Ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｔｏｏｌｓ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＰＭＡＤＳ３ 和 ＦＢＰ６ 重瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [１２]
矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＢＯＰ 花冠筒形状扁平 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [１３]
牵牛 Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ＤＦＲ￣Ｂ 白色花瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２１]
牵牛 Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ＣＣＤ４ 黄色花瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２２]
夏堇 Ｔｏｒｅｎｉａ ｆｏｕｒｎｉｅｒｉ Ｆ３Ｈ 淡蓝色花瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２３]
龙胆 Ｇｅｎｔｉａｎａ ｔｒｉｆｌｏｒａ × Ｇ􀆰 ｓｃａｂｒａ ＧＳＴ１ 淡蓝色或白色花瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２４]
矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ Ｆ３ＨＡ 和 Ｆ３ＨＢ 淡紫色花瓣 ＰＥＧ￣Ｃａ２＋(ＲＮＰ) ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２５]
一品红 Ｅｕｐｈｏｒｂｉａ ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ Ｆ３′Ｈ 橙红色苞片 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２６]
矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＤＰＬ 白色花冠外侧 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２７]
矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＴＲＭ６ 粉白色花瓣 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [２８]
菊花 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ＭＹＢ６ 黄色 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / ｄＣａｓ９￣ＣｍＤＲＭ２ａꎬＣｍＤＲＭ２ｂ [２９]
菊花 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ＭＹＢ６ 深粉色 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / ｄＣａｓ９￣ＣｍＣＭＴ２ [２９]

矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＰｈＴＦＬ１ａ、ＰｈＴＦＬ１ｂ、
ＰｈＴＦＬ１ｃ 和 ＰｈＴＦＬ１ｄ 侧枝数量变多且开花时间提前 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [３５]

野菊 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ ＴＦＬ１ａ 和 ＴＦＬ１ｂ 开花时间提前 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [３６]
野菊 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ ＮＦ￣ＹＢ８ 开花时间提前 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [３７]
菊花 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ＣｍＦＤａ 开花时间延迟 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / ｄＣａｓ９￣ＴＥＴ１ｃｄ [３８]
菊花 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ＣｍＦＤａ 开花时间提前 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / ｄＣａｓ９￣ＳｕｎＴａｇ￣ＮｔＤＲＭ２ｃｄ [３８]
牵牛 Ｉｐｏｍｏｅａ ｎｉｌ ＥＰＨ１ 花瓣衰老延迟 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [４５]
矮牵牛 Ｐｅｔｕｎｉａ × ｈｙｂｒｉｄａ ＡＣＯ１ 乙烯产量降低ꎬ花寿命延长 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [４６]
月季 Ｒｏｓａ ｈｙｂｒｉｄａ ＥＩＮ２ 对乙烯信号不敏感 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [１１]
东方百合 Ｌｉｌｉｕｍ ｏｒｉｅｎｔａｌ ｈｙｂｒｉｄｓ ＮＡＰ 花瓣衰老延迟ꎬ花瓣脱落时间延长 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [１０]
百合 Ｌｉｌｉｕｍ ＡＢＩ５ 生长速度显著加快 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５０]
野菊 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ ＲＨＭ１ 多种黄酮苷元合成增加 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５１]
花烟草 Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ａｌａｔａ ＭＬＯ 白粉病抗性 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５２]

表 ２　 观赏植物中基因编辑体系开发汇总

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ ｉｎ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｐｌａｎｔｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

靶标基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

编辑效率 / ％
Ｅｄｉｔｉｎｇ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

递送方式
Ｄｅｌｉｖｅｒｙ ｍｅｔｈｏｄｓ

可视化标记
Ｖｉｓｕａｌ ｍａｒｋｅｒ

编辑工具
Ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｔｏｏｌｓ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

香豌豆 Ｌａｔｈｙｒｕｓ ｏｄｏｒａｔｕｓ ＰＤＳ ７１.００ 发根农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５３]
香豌豆 Ｌａｔｈｙｒｕｓ ｏｄｏｒａｔｕｓ ＳＤ１ ６０.００ 发根农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５３]
月季 Ｒｏｓａ ｈｙｂｒｉｄａ ＰＤＳ ６２.００ 发根农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５４]
灯盏花 Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｂｒｅｖｉｓｃａｐｕｓ ＰＤＳ ３３.３０ 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５５]
万寿菊 Ｔａｇｅｔｅｓ ｅｒｅｃｔａ ＰＤＳ ７０.１０ 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５６]
国兰 Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ ＰＤＳ ２７.５０ 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５７]
菊花 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ ＣｐＹＧＦＰ ６.４０~１３.１０ 根癌农杆菌介导 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５８]
野菊 Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ ＰＤＳ ６３.６０ 根癌农杆菌介导 ｅＹＧＦＰｕｖ ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [３６]
花烟草 Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ａｌａｔａ ＰＤＳ ５８.８０ 根癌农杆菌介导 花青素积累 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５２]
康乃馨 Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ ＡＮＳ ２.３５ 多脉冲电穿孔(ＲＮＰ) ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ [５９]

中ꎬ构建 ＥｂＰＤＳ ２ 个靶位点编辑载体并经农杆菌转化获得 ３０ 株阳性苗ꎬ其中 １０ 株呈典型白化表型ꎬ测序

验证总体编辑效率约 ３３.３％[５５]ꎮ 在万寿菊(Ｔａｇｅｔｅｓ ｅｒｅｃｔａ)中ꎬ以八氢番茄红素脱氢酶基因 ＴｅＰＤＳ 为靶标ꎬ
通过农杆菌介导转化获得 ４７ 株(７０.１％)出现不同程度白化的再生株系ꎻ对其中 ８ 株白化植株测序共鉴定

到 １５ 个独立编辑事件ꎬ进一步验证了该物种中 ＣＲＩＳＰＲ 编辑的可操作性[５６]ꎮ 在国兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ)
中ꎬ采用农杆菌介导的瞬时侵染对叶片进行编辑载体递送ꎬ４ ｄ 后对 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增与 Ｓａｎｇｅｒ 测序ꎬ结
果表明 ２ 个靶点均可实现有效编辑:靶点 １ 编辑效率为 ３５％(以单核苷酸变异为主)ꎬ靶点 ２ 编辑效率为

２０％(包含多核苷酸缺失) [５７]ꎮ 在菊花中ꎬＫｉｓｈｉ￣Ｋａｂｏｓｈｉ 等[５８] 首先构建了来自波氏哲水蚤 (Ｃｈｉｒｉｄｉｕｓ
ｐｏｐｐｅｉ)的黄绿色荧光蛋白基因(ＣｐＹＧＦＰ)表达的转基因菊花植株ꎬ之后通过在菊花愈伤组织表达水平较

高的欧芹泛素启动子来驱动 Ｃａｓ９ꎬ并设计了 ２ 个针对 ＣｐＹＧＦＰ 基因的 ｓｇＲＮＡꎬ获得了荧光亮度下降的突变

体植株[５８]ꎮ 视觉筛选标记的引入可显著提高植物基因编辑的筛选效率ꎮ 在野菊中ꎬ研究人员首先通过遗

传转化获得了过表达 ｅＹＧＦＰｕｖ 的转基因植株ꎻ随后ꎬ通过构建靶向 ｅＹＧＦＰｕｖ 与目标基因的 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９
敲除载体ꎬ利用 ｅＹＧＦＰｕｖ 荧光作为视觉筛选标记ꎬ成功将基因编辑效率由 １６％显著提升至 ６３.６％[３６]ꎮ 在
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花烟草中ꎬ通过超表达 ＡｔＰＡＰ１(ＰＲＯＤＵＣＴＩＯＮ ＯＦ ＡＮＴＨＯＣＹＡＮＩＮ ＰＩＧＭＥＮＴ １)和 ＮｔＡＮ２(ＡＮＴＨＯＣＹＡＮＩＮ ２)
实现了花青素积累ꎬ并在此基础上开发了 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 双重视觉报告系统ꎮ 该系统以花青素的积累指示

遗传转化的成功ꎬ同时以 ＰＤＳ 基因敲除引发的白化表型作为基因编辑有效的直观证据ꎬ筛选效率提高至

５８.８％[５２]ꎮ 在递送体系优化方面ꎬ以康乃馨(Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ)为材料ꎬ采用多脉冲电穿孔(ＲＮＰ)将
Ｃａｓ９ 蛋白与靶向 ＡＮＳ 的 ｓｇＲＮＡ(＃２＿ｓｇＲＮＡ)以多脉冲电穿孔(ＲＮＰ)形式直接导入茎段组织ꎬ在 ８５ 株独立

再生植株中鉴定到 ２ 株发生靶位点突变ꎬ展示了 ＤＮＡ￣ｆｒｅｅ 递送在观赏植物中的可行性[５９]ꎮ

２　 观赏植物基因编辑育种的技术瓶颈与优化策略

２.１　 技术瓶颈

除核心观赏性状外ꎬ基因编辑技术在观赏植物中的应用正逐步向生长发育调控、次生代谢网络重构、
抗逆性提升及底层技术体系构建等多维度拓展(表 １)ꎮ 然而ꎬ系统梳理现有研究进展表明ꎬ观赏植物基因

编辑的广泛应用仍受制于 ４ 个维度的瓶颈:基因组数据缺乏、靶位点设计工具和基因编辑体系匮乏、遗传

转化与递送体系不成熟以及基因编辑工具丰富度不足ꎮ
２.１.１　 基因组数据缺乏　 高质量的参考基因组是开展精准基因编辑的先决条件ꎬ其组装精度与完整性直

接决定了 ｇＲＮＡ 靶点设计的特异性ꎮ 然而ꎬ与模式植物相比ꎬ众多重要观赏植物在演化过程中经历了频繁

的多倍化与杂交事件ꎬ呈现出极高的基因组复杂性ꎮ 这种复杂的遗传多样性使得现有的基因组数据难以

满足精准编辑的需求ꎬ成为制约技术落地的首要底层瓶颈ꎮ
多倍体植物中普遍存在的基因组冗余性为基因编辑策略中的靶位点选择带来了严峻挑战ꎮ 尽管同源

多倍体物种的染色体组源于共同的全基因组复制(ＷＧＤ)事件ꎬ但受种间杂交及基因渐渗等进化机制的影

响ꎬ其单倍型间仍表现出显著的序列差异ꎮ 以同源四倍体栽培马铃薯(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ)品种‘Ｏｔａｖａ’为
例ꎬ其基因组各单倍型组分间存在高度的结构变异ꎬ１１.０％ ~４２.５％的序列具有单倍型特异性ꎬ无法与其他

同源染色体有效比对[６０]ꎮ 这种单倍型间显著的序列差异揭示了基因功能的亚基因组化或特定单倍型的

丢失ꎬ极大地增加了多倍体观赏植物的基因编辑靶点设计的不可预见性与技术难度ꎮ 首先ꎬ在多倍体背景

下ꎬ敲除一个或多个基因拷贝往往会触发同源基因间的补偿效应ꎬ从而掩盖预期的表型变化ꎻ其次ꎬ基因亚

功能化的存在使得不同拷贝间产生了功能分化ꎬ以普通小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ)为例ꎬ平均约有 ３０％的同

源三联体(Ａ、Ｂ 和 Ｄ 拷贝)基因呈现出同源表达偏好性[６１]ꎬ这暗示着同源基因功能可能已经发生分化ꎮ
因此ꎬ针对单一拷贝的编辑往往难以准确评估其对表型输出的贡献ꎬ显著地提升了多倍体植物遗传改良的

不可预见性与技术难度ꎮ
２.１.２　 靶位点设计工具和基因编辑体系匮乏　 特异的靶位点设计工具和高效的基因编辑递送体系是开

展精准基因编辑的核心ꎮ 然而ꎬ在观赏植物领域ꎬ由于物种自身基因组的复杂性以及商业化育种目标的多

样性ꎬ这两大核心要素的开发与应用仍面临严峻挑战ꎬ集中体现在靶位点精准设计工具缺乏与编辑体系难

以适配主流商业品种 ２ 个方面ꎮ
在靶位点设计层面ꎬ基础基因组资源的匮乏与复杂遗传背景严重影响了多重编辑的精准性与效率ꎮ

多数具有高经济价值的观赏植物为同源或异源多倍体ꎬ其基因组普遍存在高度重复、同源拷贝冗余及广泛

杂合等特征ꎮ 尽管目前已有一些通用型 ｇＲＮＡ 设计软件可用[６２－６４]ꎬ但这些工具大多未针对多倍体基因组

中多拷贝同源基因的特异性识别与脱靶风险联合评估进行优化ꎬ难以满足观赏植物多重编辑的实际需求ꎮ
此外ꎬ商业化观赏植物品种繁多ꎬ不同栽培种或品系之间存在广泛的单核苷酸多态性( ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓꎬＳＮＰ)和结构变异(ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｎｔｓꎬＳＶ) [６５]ꎮ 在此背景下ꎬ若仅依赖单一已发表的参考基

因组进行多重 ｇＲＮＡ 设计ꎬ往往难以全面覆盖目标商业品种中特有的等位变异ꎬ极易导致靶向效率下降、
脱靶效应增强或对部分同源拷贝遗漏ꎬ从而显著增加多拷贝基因同步高效编辑的技术难度ꎮ

在体系开发与应用层面ꎬ尽管已有少量研究报道了多倍体观赏植物的基因编辑体系[５８]ꎬ但相关基因

编辑工具开发大多基于遗传背景简单和组织培养再生相对容易的二倍体野生近缘种(如野菊等) [３６]ꎮ 然

而ꎬ野生近缘种与经过长期人工驯化、具备优良综合农艺性状(如花型、花色稳定性、瓶插寿命、抗病性等)
的商业栽培品种之间ꎬ在遗传构成、表观调控网络及生理响应机制等方面存在显著差异[６６－６７]ꎮ 因此ꎬ在模

式植物或者野生近缘种中开发的基因编辑工具ꎬ通常无法直接迁移应用于主流商业品种的分子设计育种

中ꎮ 尽管当前已通过靶向特定关键结构基因或转录因子实现了单一性状的定向改良ꎬ但涉及多基因协同
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编辑与多性状复合调控的成功案例仍主要局限于矮牵牛等少数二倍体模式观赏植物[１２ꎬ３５] 中ꎮ 在具有经

济价值的商业化观赏品种中ꎬ基于多基因协同作用的多性状同步调控研究报道依然极度匮乏ꎮ
２.１.３　 遗传转化与递送体系不成熟　 在遗传转化与递送体系方面ꎬ农杆菌介导法凭借其相对成熟的技术

体系与较为稳定的转化效率ꎬ仍是现阶段观赏植物基因编辑应用最广泛的转化手段(表 １)ꎮ 然而ꎬ该系统

在产业化应用过程中仍面临两大亟待突破的瓶颈:一是强烈的基因型依赖性ꎬ导致大量优异的商业品种因

再生困难而无法适用ꎻ二是外源基因滞留问题ꎮ 在主要大田作物中ꎬ通常可通过后代自交分离去除基因组

中的外源 Ｔ￣ＤＮＡ 插入ꎬ从而获得无转基因的编辑材料ꎮ 然而ꎬ当前具有经济价值的观赏植物普遍存在高

杂合的特点ꎬ主要依赖无性繁殖ꎮ 通过自交或回交途径去除 Ｔ￣ＤＮＡꎬ将不可避免地导致严重的性状分离

与杂种优势丧失ꎮ 这种因无法有效清除转基因成分带来的限制ꎬ阻碍了观赏植物基因编辑从实验室走向

市场ꎮ 尽管目前已有部分研究尝试探索 ＤＮＡ￣ｆｒｅｅ 递送技术以期规避上述风险ꎬ但相关工作仍高度局限于

极少数易于再生的模式观赏植物中ꎬ尚未在大部分具有经济价值的观赏植物中实现有效转化ꎮ
２.１.４　 基因编辑工具丰富度不足　 在编辑工具库与靶向修饰策略方面(表 １ 和表 ２)ꎬ当前观赏植物基因

编辑的开发与应用仍高度依赖经典的 ＣＲＩＳＰＲ / ＳｐＣａｓ９ 系统ꎮ 然而ꎬＳｐＣａｓ９ 对 ＮＧＧ 型 ＰＡＭ 序列的严格识

别要求ꎬ使其在靶向富含 Ａ / Ｔ 碱基的非编码调控区(如启动子、增强子等关键顺式作用元件)时ꎬ往往面临

可用靶点匮乏的困境ꎮ 在靶向修饰工具方面ꎬ现有研究绝大多数局限于依赖 ＤＮＡ 双链断裂(ＤＮＡ ｄｏｕｂｌｅ￣
ｓｔｒａｎｄ ｂｒｅａｋꎬＤＳＢ)诱导的非同源末端连接(ＮＨＥＪ)修复途径ꎬ以此实现靶基因的功能缺失型突变ꎮ 尽管基

于 ｄＣａｓ９ 的表观遗传修饰已在菊花中展现出微调基因表达的潜力[２９ꎬ３８]ꎬ但在观赏植物领域对新型高精度

的基因编辑工具的开发与整合应用仍严重不足ꎬ包括具备单核苷酸分辨率的碱基编辑(ｂａｓｅ ｅｄｉｔｉｎｇꎬＢＥ)、
引导编辑(ｐｒｉｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇꎬＰＥ)以及新型核酸酶系统(如 Ｃａｓ１２ａ 等)ꎮ 底层编辑工具的单一性ꎬ极大地限制

了在观赏植物复杂基因组中进行精准替换、等位基因特异性修饰以及顺式调控元件精细微调的操作空间ꎮ

图 １　 观赏植物基因编辑多维度优化策略

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｍｕｌｔｉ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｐｌａｎｔｓ

２.２　 优化策略

为突破上述制约观赏植物精准分子育种的瓶颈ꎬ亟须从底层数据支撑、算法工具优化、再生转化突破

及递送系统创新等多维度进行系统性重构ꎮ 以下将重点探讨推动观赏植物基因编辑技术迈向高效化与普

适化的 ５ 项关键优化策略(图 １)ꎮ
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２.２.１　 构建高质量观赏植物泛基因组　 高质量的基因组信息是开展精准基因编辑的先决条件ꎮ 在棉花

中的研究表明ꎬ不同亚基因组间的 ＰＡＭ 识别位点及高质量 ｓｇＲＮＡ 数量显著波动ꎬ基于目标品种特异性基

因组进行靶点设计ꎬ不仅能识别更多精准靶点ꎬ还能有效规避在单一参考基因组中被遗漏的潜在脱靶风

险[６５]ꎮ 因此ꎬ在观赏植物中构建高精度的泛基因组图谱具有重要的科学意义和应用价值ꎮ
鉴于商业化观赏品种间普遍存在广泛的遗传多样性ꎬ包括大量品种特异性的 ＳＮＰ 和 ＳＶꎬ单一参考基

因组难以全面反映群体内的等位变异全景ꎮ 泛基因组通过整合多个代表性栽培品种的完整基因组序列ꎬ
不仅系统捕获了核心基因集与可变基因组组分ꎬ更精准刻画了不同品种间在编码区与调控区域的序列差

异ꎮ 这不仅为挖掘潜在的性状改良靶基因提供了丰富的遗传资源库ꎬ更从根本上克服了依赖单一参考基

因组所导致的等位变异覆盖不足问题ꎮ 在此基础上构建的全景式遗传变异图谱ꎬ可为基因编辑育种前期

的 ｇＲＮＡ 靶点特异性设计(尤其是多拷贝同源基因的等位特异性识别)以及后期编辑突变体的精准分子

鉴定ꎬ提供不可或缺的底层数据支撑ꎮ
２.２.２　 开发高效靶位点设计工具　 在丰富的高质量基因组数据基础上ꎬ亟须针对观赏植物复杂的多倍体

背景开发专属的靶位点设计工具ꎬ以有效克服现有工具主要基于二倍体植物开发的局限性ꎮ 首先ꎬ实现多

基因协同靶向的组合优化ꎬ通过算法升级同时兼顾多个靶基因(特别是高度同源的多拷贝家族基因)的编

辑效率与特异性ꎬ为多性状复合调控提供最优 ｇＲＮＡ 组合ꎻ其次ꎬ嵌入基于品种特异性变异的高灵敏度脱

靶预测模块ꎬ通过整合特定栽培品种的全基因组 ＳＮＰ 与 ＳＶ 注释信息ꎬ实现脱靶风险的精准评估与规避ꎻ
最后ꎬ引入表观遗传特征以优化 ｇＲＮＡ 活性打分模型ꎬ将染色质可及性及组蛋白修饰数据作为靶点筛选的

关键权重指标ꎬ从而显著提升靶位点设计工具在靶点选择的预测准确率ꎮ
２.２.３　 提高观赏植物再生和遗传转化效率　 近年来ꎬ随着对植物发育调控网络的深入解析与再生信号机

制研究的突破ꎬ植物发育调控因子[如 ＢＢＭ(ＢＡＢＹ ＢＯＯＭ)、ＷＵＳ (ＷＵＳＣＨＥＬ)、ＧＲＦ￣ＧＩＦ (ＧＲＯＷＴＨ￣
ＲＥＧＵＬＡＴＩＮＧ ＦＡＣＴＯＲ￣ＧＲＦ￣ＩＮＴＥＲＡＣＴＩＮＧ ＦＡＣＴＯＲ)]及再生小肽[如 ＲＥＦ１(ＲＥＧＥＮＥＲＡＴＩＯＮ ＦＡＣＴＯＲ １)]
的应用为克服基因型限制提供了系统性解决方案ꎬ通过重塑细胞全能性、调控胚胎发生程序及激活再生信

号通路ꎬ实现了跨物种遗传转化效率的提升ꎮ
ＢＢＭ 作为 ＡＰ２ / ＥＲＦ 家族转录因子ꎬ可诱导体细胞胚胎发生ꎬ与 ＷＵＳ 共表达时能协同维持干细胞特

性[６８]ꎮ ＢＢＭ 和 ＷＵＳ 的联合表达促进了玉米叶片的原位转化ꎻ经过启动子优化后的表达系统ꎬ在高粱、水
稻、甘蔗等 ８ 个单子叶物种中实现了直接叶片转化ꎬ诱导形成荧光标记的体细胞胚胎并再生为正常植

株[６９]ꎮ ＧＲＦ￣ＧＩＦ 融合蛋白通过激活细胞增殖相关基因ꎬ显著增强细胞全能性ꎬ在大豆[７０]、番茄[７１]、小
麦[７２]等物种中得到了应用ꎬ并成功融合到基因编辑体系中ꎮ 近年来ꎬ植物再生调控因子在园艺及观赏植

物遗传转化体系的构建中已获得初步试验验证ꎮ 研究表明ꎬ在向日葵(Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ)中ꎬ过表达

ＡｔＧＲＦ５ 的同源基因 ＨａＧＲＦ５￣ｌｉｋｅꎬ可以显著增加转基因芽的再生频率[７３]ꎮ 在金鱼草(Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ ｍａｊｕｓ)
中ꎬ异源表达 ＡｔＰＬＴ５(ＰＬＥＴＨＯＲＡ ５)可显著提高地上茎外植体伤口部位愈伤组织的诱导效率及不定芽的

再生频率[７４]ꎮ 在矮牵牛中ꎬＰＬＴ５ 与 ＧＲＦ４￣ＧＩＦ１ 的协同表达策略被证实可大幅提高植株再生效率[７５]ꎮ 然

而ꎬ目前关于再生调控因子在观赏植物中的系统性应用研究仍相对匮乏ꎬ其长期表达对植物生长发育的潜

在副作用及分子机制尚待深入阐明ꎬ这在一定程度上限制了该技术在观赏植物遗传改良中的广泛应用ꎮ
此外ꎬ再生小肽 ＲＥＦ１ 通过短肽信号激活再生程序ꎬ展现出广泛的物种适用性ꎬ几乎在所有双子叶和

单子叶植物中都能发现对应的 ＲＥＦ１ 小肽及其受体[７６]ꎮ 外施 ＲＥＦ１ 不仅可以显著提高番茄的再生能力和

遗传转化效率ꎬ对辣椒[７７]等公认难以转化的作物也有极大的促进作用ꎮ 再生小肽的应用摆脱了对稳定遗

传转化的依赖ꎬ通过外源添加即可显著提高转化效率ꎬ可以避免传统再生因子持续表达带来的植株畸形问

题ꎬ且不受基因型限制ꎮ 然而ꎬ尽管 ＲＥＦ１ 在多种农作物中已展现出广泛的物种适用性ꎬ其在观赏植物遗

传转化与再生体系中的应用目前仍鲜有报道ꎮ 观赏植物的离体再生长期受制于高度的基因型依赖性、漫
长的器官发生周期以及外植体褐化等技术瓶颈ꎮ 既往研究多尝试引入发育调控基因(如 ＰＬＴ５)以克服上

述障碍[７４]ꎬ但此类基因的持续表达常导致再生植株形态畸形ꎮ 鉴于观赏植物的核心经济价值高度依赖于

株型、花型等特定表型特征ꎬ再生植株的形态变异严重限制了该类再生因子的实际应用ꎮ 相比之下ꎬＲＥＦ１
小肽具备外源添加、无需基因组整合且可避免形态发生异常等显著优势ꎬ为克服观赏植物再生障碍提供了

新的解决思路ꎮ 更为重要的是ꎬ外源添加 ＲＥＦ１ 小肽的递送策略ꎬ有助于规避相关生物安全法规对转基因

植株的监管限制ꎬ从而为观赏植物的基因编辑及分子设计育种提供一种极具应用潜力的技术策略ꎮ
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２.２.４　 开发新递送手段　 基因编辑工具的高效递送是决定其应用效果的关键环节ꎬ鉴于传统农杆菌介导

法在观赏植物中面临的基因型依赖性强、组织培养周期长以及外源转基因成分残留等技术瓶颈ꎬ未来研究

亟须拓展非农杆菌依赖的新型递送手段ꎮ 通过引入并优化植物病毒与纳米生物材料递送手段ꎬ构建高效、
无组培以及 ＤＮＡ￣ｆｒｅｅ 的递送系统ꎬ是推动观赏植物精准分子育种向产业化应用迈进的重要战略方向ꎮ

病毒载体凭借其天然的系统性感染能力和高水平的异源基因表达效率ꎬ在植物基因编辑递送中展现

出独特潜力ꎮ 近年来ꎬ病毒介导基因编辑(ｖｉｒｕｓ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇꎬＶＩＧＥ)系统在多种作物中得到了

探索与应用ꎮ 在早期的 ＶＩＧＥ 体系中ꎬ研究主要利用负荷量较小的病毒载体ꎬ如烟草脆裂病毒( ｔｏｂａｃｃｏ
ｒａｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓꎬＴＲＶ) [７８]、大麦条纹花叶病毒(ｂａｒｌｅｙ ｓｔｒｉｐｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＢＳＭＶ) [７９] 和狐尾草花叶病毒( ｆｏｘｔａｉｌ
ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＦｏＭＶ) [８０]等定向递送 ｓｇＲＮＡꎮ 通过真空浸润或机械摩擦等方式ꎬ将携带 ｓｇＲＮＡ 的病毒载体

接种至稳定表达 Ｃａｓ 蛋白的转基因受体植株ꎬ可促进 ｓｇＲＮＡ 在植株体内的系统性扩散ꎬ并在一定程度上

绕过耗时的愈伤组织诱导与再生过程ꎮ 然而ꎬ该策略高度依赖预先构建的 Ｃａｓ 蛋白组成型表达植株ꎬ限制

了其在缺乏相应转基因体系的观赏植物中的广泛应用ꎮ 为了摆脱对 Ｃａｓ 转基因底盘的依赖并实现完全的

ＤＮＡ￣ｆｒｅｅ 编辑ꎬ研究人员近期开发了具备更大基因载量的负链 ＲＮＡ 病毒系统ꎬ如番茄斑萎病毒( ｔｏｍａｔｏ
ｓｐｏｔｔｅｄ ｗｉｌｔ ｖｉｒｕｓꎬＴＳＷＶ) [８１]ꎮ 该系统能够将 ｇＲＮＡ 与核酸酶(如 Ｃａｓ９、Ｃａｓ１２ａ)或衍生碱基编辑器(如
ＡＢＥ、ＣＢＥ)以全病毒组分的形式进行一体化直接递送[８１]ꎮ 鉴于不同植物科属间存在病毒宿主范围限制ꎬ
未来需要加速挖掘与分离观赏植物内源性的低致病性潜在病毒骨架ꎮ 针对菊花、月季和百合等主要商业

花卉ꎬ应在大田或栽培群体中广泛筛查并鉴定具有高侵染效率、强系统性运动能力且对宿主本身表型破坏

较小的内源性病毒(如潜隐性病毒)ꎬ为构建 ＶＩＧＥ 系统提供关键的底盘资源ꎮ 在此基础上ꎬ结合小体量核

酸酶ꎬ进一步构建能同时负荷 Ｃａｓ 核酸酶与 ｇＲＮＡ 的大载量全病毒递送系统ꎮ
此外ꎬ纳米材料(如碳纳米管、介孔二氧化硅、聚合物纳米颗粒等)凭借其优异的表面可修饰性、高载

荷能力以及穿透完整植物细胞壁的物理特性ꎬ是递送编辑工具的理想载具ꎮ 经化学修饰的单壁碳纳米管

(ＳＷＮＴ)能够包裹并保护质粒 ＤＮＡ 或 ｍＲＮＡꎬ通过渗透方式直接输送至完整植物的成熟叶片细胞中ꎮ 该

策略成功实现了异源蛋白在本氏烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ)叶绿体及细胞质中的高水平瞬时表达[８２]ꎮ
磁性纳米颗粒(ＭＮＰ)也为基因递送提供了创新策略ꎮ 例如ꎬ在枇杷(Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ ｊａｐｏｎｉｃａ)的遗传转化研究

中ꎬ研究者通过筛选确定了适用于花粉磁转染系统的最佳纳米颗粒尺寸ꎬ将其与外源 ＤＮＡ 构建复合物后

负载于花粉表面ꎬ最终借助授粉过程成功获得了基因编辑植株[８３]ꎮ 尽管纳米载体在植物基因递送领域展

现出广阔前景ꎬ但其广泛应用仍面临不可忽视的局限性ꎮ 纳米颗粒的穿透与递送效率高度依赖于其理化

性质(如粒径、表面电荷)与特定植物物种及其细胞壁结构的匹配度ꎬ存在显著的物种特异性ꎬ需针对不同

靶标植物进行定制化的参数优化ꎮ 更为关键的是ꎬ现有纳米递送系统主要负载质粒 ＤＮＡꎬ外源 ＤＮＡ 进入

植物细胞后仍存在随机整合至宿主基因组的风险[８３－８４]ꎬ从而难以从根本上摆脱转基因植物的监管限制ꎮ
因此ꎬ未来的研究亟须将纳米递送平台与核糖核蛋白(ＲＮＰ)复合体相结合ꎮ 鉴于 ＲＮＰ 在靶细胞内完成基

因组编辑后会迅速降解ꎬ且整个递送过程不涉及外源核酸序列的引入ꎬ该策略可有效阻断外源基因的基因

组整合ꎬ从而为创制无转基因成分的基因编辑植株提供更为安全和合规的技术路径ꎮ
２.２.５　 开发物种适配性的高效基因编辑平台　 当前已报道的植物基因编辑体系与核心工具大多基于水

稻、烟草和拟南芥等模式植物开发ꎬ存在显著的物种依赖性ꎮ 然而ꎬ植物物种间在调控元件、遗传转化体系

等方面存在显著差异ꎬ直接将外源模式植物中开发的工具移植至观赏植物时ꎬ常因基因编辑元件表达效率

低下而面临技术瓶颈ꎬ严重制约了编辑技术在观赏植物中的应用ꎮ 为此ꎬ亟须构建物种适配性的基因编辑

平台ꎬ从以下 ２ 个方面突破技术壁垒:
１)挖掘物种适配性的基因编辑调控元件ꎬ提升编辑体系表达效率ꎮ 基因编辑元件的表达效率是决定

基因编辑效率的核心要素ꎬ而启动子、终止子等调控元件具有物种特异性ꎮ 尽管基于模式植物开发的基因

编辑工具在近缘物种中展现出了良好兼容性ꎬ但在远缘物种中常因物种特异性导致编辑效率骤降ꎮ 因此ꎬ
需通过整合多组学(基因组学、表观组学、转录组学)数据ꎬ系统挖掘并验证目标物种及其近缘种中的内源

强效 Ｐｏｌ Ⅱ与 Ｐｏｌ Ⅲ启动子及高效终止子ꎬ构建物种适配性的基因编辑元件工具箱ꎬ从根源上破解表达元

件不适配导致的基因编辑效率低下问题ꎮ
２)对前沿精准编辑器进行深度的物种适配性优化ꎬ突破碱基编辑和引导编辑在观赏植物中的应用空

白ꎮ 当前ꎬ绝大多数观赏植物尚未建立高效的常规基因编辑体系ꎬ直接应用结构更为复杂的精准编辑工具
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面临极大挑战ꎮ 在配备物种适配性调控元件的前提下ꎬ必须进一步对编辑器内部的编码序列进行深度优

化ꎬ以提升其与宿主细胞翻译及折叠环境的适配度ꎮ ＢＥ 和 ＰＥ 系统在 Ｃａｓ 蛋白变体的基础上融合了脱氨

酶、逆转录酶等多种蛋白ꎬ其原始序列的密码子偏好性往往与观赏植物差异显著ꎬ直接使用极易导致翻译

效率低下或蛋白错误折叠ꎮ 因此ꎬ亟须针对目标物种的密码子使用频率ꎬ对编辑器进行全局密码子优化ꎻ
同时ꎬ可引入植物特异性内含子通过内含子介导的增强效应来增加 ｍＲＮＡ 的转录后加工与表达水平ꎬ并
优化核定位信号(ｎｕｃｌｅａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｌꎬＮＬＳ)以提升大分子编辑蛋白的入核效率ꎮ 对编辑器编码序列

的定制化改造ꎬ可提升精准编辑工具在观赏植物细胞内的蛋白表达丰度与催化活性ꎬ从而推动前沿基因编

辑技术的实质性移植与应用ꎮ

３　 结论与展望

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ 介导的基因组编辑技术正深刻重塑观赏植物分子育种的格局ꎮ 随着底层工具的不断迭

代与多组学数据的爆发式增长ꎬ观赏植物基因编辑正加速从“单一基因功能验证”向“复杂商业性状的精

准分子设计”跨越ꎮ 面向未来ꎬ研究重心的战略性转移与产业化路径的创新ꎬ将成为推动该领域高质量发

展的核心引擎ꎮ
３.１　 未来研究重点:向多维调控与智能化设计演进

面对观赏植物复杂性状解析与商业化育种的更高需求ꎬ未来的基因编辑研究亟须突破传统单基因敲

除与随机突变的底层局限ꎬ向系统性、精准化与智能化方向推进ꎮ 具体而言ꎬ研究重心需从单一靶点向多

基因协同与代谢网络重塑拓展ꎬ从依赖 ＤＮＡ 双链断裂的编辑向精准的碱基编辑与引导编辑升级ꎬ并深度

融合人工智能技术ꎬ推动育种策略从经验性向理性转变ꎮ 未来ꎬ应重点聚焦以下 ３ 个核心维度:
１)多基因协同编辑与代谢网络重塑ꎮ 观赏植物的核心商业性状(如花色、花型、花香及抗逆性等)多

属复杂的数量性状ꎬ通常由复杂的代谢网络或多基因家族协同控制ꎬ且观赏植物普遍存在的多倍化特征进

一步加剧了基因冗余ꎮ 传统的单基因编辑往往因代谢途径的代偿效应或同源基因的功能冗余ꎬ难以产生

显著的表型变异ꎮ 因此ꎬ未来亟须针对目标物种的基因组特征深度开发高效的多重基因编辑系统ꎮ 在技

术层面ꎬ可利用 ｔＲＮＡ￣ｓｇＲＮＡ 多顺反子系统、核酶(Ｒｉｂｏｚｙｍｅ)加工系统或 Ｃｓｙ４ 加工系统ꎬ实现单载体上多

个 ｓｇＲＮＡ 的高效表达与精准加工ꎮ 在应用层面ꎬ通过对花青素合成途径的关键分支节点进行多重敲除以

重定向代谢流ꎬ或对花器官发育 ＡＢＣＤＥ 模型基因簇及启动子顺式调控元件进行同步编辑ꎬ从而创制具有

突破性商业价值的新优种质ꎮ
２)精准编辑技术的深度开发与应用ꎮ 传统的 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 系统主要依赖 ＤＮＡ 双链断裂及后续的

ＮＨＥＪ 修复路径来产生基因敲除ꎬ这种随机插入或缺失往往难以满足对某些关键基因微调的需求ꎮ 碱基

编辑与引导编辑等新型精准编辑技术的引入ꎬ彻底突破了这一局限ꎮ 碱基编辑能够在不产生 ＤＳＢ 且不依

赖 ＨＤＲ 修复路径的前提下ꎬ实现 Ｃ￣ｔｏ￣Ｔ 或 Ａ￣ｔｏ￣Ｇ 的高效精准转换[８５－８６]ꎬ而引导编辑能够在不产生 ＤＳＢ
的情况下ꎬ实现所有 １２ 种单碱基替换以及小片段的精准插入与删除[８７]ꎮ 在观赏植物育种中ꎬ这些精准编

辑技术将展现出无可替代的应用潜力ꎮ 例如ꎬ通过精准替换花青素合成途径或花香代谢关键酶的特定氨

基酸位点ꎬ可实现花色的定向优化ꎻ通过对启动子区域顺式作用元件的精准微调ꎬ可精细调控基因表达量ꎬ
从而实现对花型大小或花期长短的定量控制ꎮ 此外ꎬ精准编辑技术由于不产生随机的 ＤＮＡ 双链断裂ꎬ极
大地降低了观赏植物基因组发生不可控大片段缺失或染色体重组的风险ꎬ为创制具有突破性且遗传稳定

的商业新品种提供了精准手段ꎮ
３)ＡＩ 驱动的智能化靶点设计与蛋白质理性改造ꎮ 人工智能与深度学习的深度融合为观赏植物精准

育种带来了机遇ꎮ 在靶点设计层面ꎬ通过整合特定品种的全基因组 ＳＮＰ、ＳＶ 图谱ꎬ可开发物种专属的智能

化 ｇＲＮＡ 设计算法ꎮ 这不仅能提升多倍体背景下等位基因特异性编辑的精准度ꎬ更能规避脱靶风险ꎮ 在

蛋白质改造层面ꎬ借助 ＡｌｐｈａＦｏｌｄ 等结构预测模型与 ＲＦｄｉｆｆｕｓｉｏｎ 等生成式 ＡＩꎬ可对决定核心商业性状的植

物内源关键酶(如花青素修饰酶、花香代谢酶)或核心转录因子(如 ＭＡＤＳ￣ｂｏｘ 家族)进行高精度三维建模

与从头设计ꎮ 通过 ＡＩ 计算预测关键氨基酸位点的突变效应ꎬ并结合碱基编辑或引导编辑技术进行精准的

定点改造ꎬ可实现高效的“计算预测－试验验证”的逻辑闭环ꎮ 这种 ＡＩ 辅助的蛋白质理性设计ꎬ能够突破

天然蛋白质的功能极限ꎬ例如改变关键酶的底物特异性以合成自然界罕见的花青苷衍生物ꎬ或重塑转录因

子的 ＤＮＡ 结合亲和力以精细调控花型与花期ꎬ从而为观赏植物关键性状的突破提供强大的底层技术支撑ꎮ
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３.２　 产业化路径:突破转化壁垒与加速商业迭代

观赏植物具有非食用和市场迭代需求快等显著特征ꎬ这为其基因编辑技术的产业化落地提供了得天

独厚的优势ꎮ 未来的产业化路径应聚焦于以下几个方面:
１)创制无外源 ＤＮＡ 编辑植株以跨越监管门槛ꎮ 获得无外源 ＤＮＡ 残留的编辑植株ꎬ这是观赏植物编

辑品种走向市场的先决条件ꎮ 未来的产业化研发应大力推广基于核糖核蛋白(ＲＮＰ)递送、不整合基因组

的病毒载体介导递送以及纳米材料介导递送等 ＤＮＡ￣ｆｒｅｅ 递送策略ꎮ 确保最终商业化品种中不残留任何

外源 ＤＮＡꎬ从而在最大程度上契合全球日益宽松的基因编辑产品监管趋势ꎬ大幅缩短商业化审批周期ꎮ
２)构建不依赖于基因型的遗传转化体系ꎮ 针对观赏植物面临的“一品种一策略”的转化瓶颈ꎬ未来的

产业化研发需将对生长发育影响较小的发育调控因子(如 ＷＵＳ、ＧＲＦ￣ＧＩＦ)或再生小肽(如 ＲＥＦ１)整合至

基因编辑育种改良流程中ꎮ 通过建立广谱、高效的通用型再生与转化平台ꎬ将原本需要数月的组织培养与

遗传转化周期大幅压缩ꎬ实现优良商业品种的快速迭代ꎮ
观赏植物基因编辑正处于从底层技术突破向产业化应用跨越的关键节点ꎮ 随着高质量基因组解析、

新型精准编辑工具的开发、ＡＩ 辅助的蛋白质理性设计ꎬ以及无外源 ＤＮＡ 递送系统的日益成熟ꎬ制约观赏

植物基因编辑育种商业化的技术壁垒将被逐步打破ꎮ 更为重要的是ꎬ观赏植物作为非食用经济作物ꎬ在公

众接受度与全球生物安全监管层面具备天然的优势ꎬ这为其基因编辑品种的快速商业化落地提供了重要

契机ꎮ 未来ꎬ通过多学科深度交叉与产学研协同创新ꎬ基因编辑技术必将成为观赏植物分子设计育种的核

心引擎ꎮ 这不仅将加速高附加值花卉新品种的创制与产业化应用ꎬ有效破解产业同质化瓶颈ꎬ更将推动观

赏园艺产业向高质高效方向转型升级ꎬ为现代农业的提质增效与乡村产业振兴注入强劲的创新动能ꎮ
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１０(３):５３０－５３２.
[６３] Ｓｕｎ Ｊ Ｍꎬ Ｌｉｕ Ｈꎬ Ｌｉｕ Ｊ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. ＣＲＩＳＰＲ￣Ｌｏｃａｌ: ａ ｌｏｃａｌ ｓｉｎｇｌｅ￣ｇｕｉｄｅ ＲＮＡ ( ｓｇＲＮＡ) ｄｅｓｉｇｎ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｎｏｎ￣ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅｓ [ Ｊ] .

Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ２０１９ꎬ３５(１４):２５０１－２５０３.
[６４] Ｌａｂｕｎ ＫꎬＭｏｎｔａｇｕｅ Ｔ ＧꎬＫｒａｕｓｅ Ｍꎬｅｔ ａｌ. ＣＨＯＰＣＨＯＰ ｖ３:ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ＣＲＩＳＰＲ ｗｅｂ ｔｏｏｌｂｏｘ ｂｅｙｏｎｄ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ[ Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ

Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ２０１９ꎬ４７(Ｗ１):Ｗ１７１－Ｗ１７４.
[６５] Ｘｕ Ｚ ＰꎬＷａｎｇ Ｇ ＹꎬＺｈｕ Ｘ Ｑꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｔｗｏ ａｌｌｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｃｏｔｔｏｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｓｏｍａｔｉｃ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｎｄ

ｅｎａｂｌｅｓ ｐｒｅｃｉｓｅ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０２５ꎬ５７(８):２０２８－２０３９.
[６６] Ｂｕｇｇｓ Ｒ Ｊ ＡꎬＣｈａｍａｌａ ＳꎬＷｕ Ｗꎬｅｔ ａｌ. Ｒａｐｉｄꎬｒｅｐｅａｔｅｄꎬａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｌｏｓｓ ｏｆ ｄｕｐｌｉｃａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａｌｌｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ

ｏｒｉｇｉｎ[Ｊ] . Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０１２ꎬ２２(３):２４８－２５２.
[６７] Ｃａｏ ＳꎬＣｈｅｎ Ｚ Ｊ. Ｔｒａｎｓｇｅｎｅｒａｔｉｏｎａｌ ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ[Ｊ] . Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０２４ꎬ２９(１１):１２０３－

１２２３.　
[６８] Ｙｏｕｎｇｓｔｒｏｍ ＣꎬＷａｎｇ ＫꎬＬｅｅ Ｋ. Ｕｎｌｏｃｋｉｎｇ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ:ｈａｒｎｅｓｓｉｎｇ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｆｏｒ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｐｌａｎｔ

ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２５ꎬ１２１(２):ｅ１７１９３.
[６９] Ｗａｎｇ ＮꎬＲｙａｎ ＬꎬＳａｒｄｅｓａｉ Ｎꎬｅｔ ａｌ. Ｌｅａｆ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｒａｎｄｏｍ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｇｅｎｏｍｅ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｚｅ ａｎｄ ｓｏｒｇｈｕｍ

[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｐｌａｎｔｓꎬ２０２３ꎬ９(２):２５５－２７０.
[７０] Ｚｈａｏ ＹꎬＣｈｅｎｇ ＰꎬＬｉｕ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｈｉｇｈｌｙ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｓｏｙｂｅａｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｕｓｉｎｇ ＧＲＦ３￣ＧＩＦ１ ｃｈｉｍｅｒｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ６７(１):３－６.
[７１] Ｓｗｉｎｎｅｎ ＧꎬＬｉｚé ＥꎬＬｏｅｒａ Ｓ􀅡ｎｃｈｅｚ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ＧＲＦ￣ＧＩＦ ｃｈｉｍｅｒａ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｐｌａｎｔ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ[ Ｊ] .

Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２５ꎬ２３(９):４０４４－４０５６.

７４０１
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[７２] Ｈａｙｔａ ＳꎬＳｍｅｄｌｅｙ Ｍ ＡꎬＢａｙｒａｋｔａｒ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ＧＲＦ４￣ＧＩＦ１ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｆｏｒ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬｇｅｎｏｔｙｐｅ￣ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｗｈｅａｔ
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２６ꎬ１２５(６):ｅ７０７９９.

[７３] Ｋｏｎｇ Ｊ ＸꎬＭａｒｔｉｎ￣Ｏｒｔｉｇｏｓａ ＳꎬＦｉｎｅｒ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ＧＲＯＷＴＨ￣ＲＥＧＵＬＡＴＩＮＧ ＦＡＣＴＯＲ５ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｏｆ ｄｉｃｏｔ ａｎｄ ｍｏｎｏｃｏｔ ｓｐｅｃｉｅｓ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０２０ꎬ１１:５７２３１９.

[７４] Ｌｉａｎ Ｚ ＹꎬＮｇｕｙｅｎ Ｃ ＤꎬＬｉｕ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｉｎ ｐｌａｎｔａ ｏｒ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２２ꎬ２０(８):１６２２－１６３５.

[７５] Ｈｕｏ ＨꎬＪｉａｎｇ ＴꎬＬｉａｎ Ｚꎬｅｔ ａｌ. Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ｅｎａｂｌｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｓｐｅｃｉｅｓ[ＥＢ / ＯＬ] .
(２０２６－０２－０２)[２０２６－０６－１３] . ｈｔｔｐｓ: / / ｄｏｉ.ｏｒｇ / １０.２１２０３ / ｒｓ.３.ｒｓ￣８６２２１２９ / ｖ１.

[７６] Ｙａｎｇ Ｗ ＴꎬＺｈａｉ Ｈ ＷꎬＷｕ Ｆ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｐｅｐｔｉｄｅ ＲＥＦ１ ｉｓ ａ ｌｏｃａｌ ｗｏｕｎｄ ｓｉｇｎａｌ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｃｅｌｌꎬ２０２４ꎬ１８７(１２):３０２４－３０３８.
[７７] Ｎａｅｅｍ ＢꎬＳｈａｍｓ ＳꎬＭａ Ｌ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ａｎ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｏｃｏｌ ｆｏｒ ｃｈｉｌｉ ｐｅｐｐｅｒｓ(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ Ｌ.) ｔｈｒｏｕｇｈ ｇｅｎｏｔｙｐｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｘｐｌａｎｔ

ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｓｅｅｄ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２５ꎬ４(１):ｅ０１２.
[７８] Ｎａｇａｌａｋｓｈｍｉ ＵꎬＭｅｉｅｒ ＮꎬＬｉｕ Ｊ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ￣ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅｘ ｂｉａｌｌｅｌｉｃ ｈｅｒｉｔａｂｌｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｕｓｉｎｇ ａｎ ＲＮＡ ｖｉｒｕｓ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ２０２２ꎬ１８９(３):１２４１－１２４５.
[７９] Ｔａｍｉｌｓｅｌｖａｎ￣Ｎａｔｔａｒ￣Ａｍｕｔｈａ ＳꎬＨｉｅｋｅｌ ＳꎬＨａｒｔｍａｎｎ Ｆꎬｅｔ ａｌ. Ｂａｒｌｅｙ ｓｔｒｉｐｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｏｍａｔｉｃ ａｎｄ ｈｅｒｉｔａｂｌｅ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ ｂａｒｌｅｙ

(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ Ｌ.)[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０２３ꎬ１４:１２０１４４６.
[８０] Ｂａｙｓａｌ ＣꎬＫａｕｓｃｈ Ａ ＰꎬＣｏｄｙ Ｊ Ｐꎬｅｔ ａｌ. Ｒａｐｉｄ ａｎｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｉｎ ｐｌａｎｔａ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｉｎ ｓｏｒｇｈｕｍ ｕｓｉｎｇ ｆｏｘｔａｉｌ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｓｇＲＮＡ

ｄｅｌｉｖｅｒｙ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０２５ꎬ１２１(２):ｅ１７１９６.
[８１] Ｌｉｕ ＱꎬＺｈａｏ Ｃ ＬꎬＳｕｎ Ｋꎬｅｔ ａｌ. Ｅｎｇｉｎｅｅｒｅｄ ｂｉｏｃｏｎｔａｉｎａｂｌｅ ＲＮＡ ｖｉｒｕｓ ｖｅｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ｎｏｎ￣ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｇｅｎｏｍｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ａｃｒｏｓｓ ｃｒｏｐ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

[Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔꎬ２０２３ꎬ１６(３):６１６－６３１.
[８２] Ｄｅｍｉｒｅｒ Ｇ ＳꎬＺｈａｎｇ ＨꎬＭａｔｏｓ Ｊ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ ａｓｐｅｃｔ ｒａｔｉｏ ｎａｎｏｍａｔｅｒｉａｌｓ ｅｎａｂｌｅ ｄｅｌｉｖｅｒｙ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｔｅｒｉａｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ＤＮＡ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｉｎ

ｍａｔｕｒｅ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｎａｎｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ２０１９ꎬ１４(５):４５６－４６４.
[８３] Ｓｕｏ Ｘ ＤꎬＷａｎｇ Ｈ ＹꎬＭｅｎｇ Ｔ Ｔꎬｅｔ ａｌ. Ｍａｇｎｅｔｉｃ ｎａｎｏｐａｒｔｉｃｌｅ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎ ｌｏｑｕａｔ(Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａ

ｊａｐｏｎｉｃａ)[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２６ꎬ１:ｊｉｐｂ.７０３０７.
[８４] Ｚｈａｏ ＸꎬＭｅｎｇ Ｚ ＧꎬＷａｎｇ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｐｏｌｌｅｎ ｍａｇｎｅｔｏｆｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｍａｇｎｅｔｉｃ ｎａｎｏｐａｒｔｉｃｌｅｓ ａｓ ｇｅｎｅ ｃａｒｒｉｅｒｓ[ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ

Ｐｌａｎｔｓꎬ２０１７ꎬ３(１２):９５６－９６４.
[８５] Ｋｏｍｏｒ Ａ ＣꎬＫｉｍ Ｙ ＢꎬＰａｃｋｅｒ Ｍ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｐｒｏｇｒａｍｍａｂｌｅ ｅｄｉｔｉｎｇ ｏｆ ａ ｔａｒｇｅｔ ｂａｓｅ ｉｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｗｉｔｈｏｕｔ ｄｏｕｂｌｅ￣ｓｔｒａｎｄｅｄ ＤＮＡ ｃｌｅａｖａｇｅ[ Ｊ] .
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宋爱萍ꎬ南京农业大学教授ꎬ博士生导师ꎬ国家级青年人才ꎬ长期从事菊花遗传育种与分子生物学研

究ꎮ 以第一或通信 (含共同) 作者在 Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ、Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ、Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ、Ｐｌａｎｔ
Ｊｏｕｒｎａｌ 等国际主流学术期刊发表论文 ４０ 余篇ꎬＥＳＩ 高被引论文 ２ 篇ꎻ获批国家发明专利 １０ 余件ꎬ植物

新品种权 １０ 余个ꎮ

陈发棣ꎬ南京农业大学教授ꎬ博士生导师ꎬ现任南京农业大学校长ꎮ 长期从事菊花遗传育种研究ꎬ先后

主持国家自然科学基金(杰青、重点、面上等)、国家重点研发计划、公益性行业(农业)科研专项等项目

４０ 余项ꎬ带领团队建成中国菊花种质资源保存中心ꎬ收集保存资源 ５ ０００ 余份ꎬ选育不同类型菊花新品

种 ３００ 余个ꎬ获国家植物新品种权 １４８ 个ꎬ国家发明专利 ７０ 件ꎬ发表论文 ６００ 余篇(ＳＣＩ 收录 ３００ 余

篇)ꎬ是爱思唯尔高被引学者ꎮ 以第一完成人获国家技术发明奖二等奖 １ 项ꎬ省部级一等奖 ３ 项、创新

团队奖 １ 项、二等奖 ４ 项ꎬ以第三完成人获国家科技进步奖二等奖 １ 项ꎮ 主编规划教材 ３ 本ꎬ获国家教

学成果奖二等奖和省级教学成果一等奖各 １ 项ꎮ
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