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调控热带果树成花的因素和机理研究进展 
 

王照, 宋喜梅, 杨倩, 万继锋, 邹明宏, 曾辉, 李文鑫 
(中国热带农业科学院南亚热带作物研究所，农业农村部热带果树生物学重点实验室，广东 湛江 524091) 

 

摘要：成花诱导是果树的重要生理过程。热带果树生长在热带地区，作为常绿树种，生长习性与温带落叶树种不同，更多受

到环境调节而刺激开花。该综述总结了近几年来热带果树成花研究领域的最新进展，包含遗传、外源和内源因素的影响，重

点讨论了成花关键基因、miRNA、lncRNA、选择性剪切和表观遗传修饰对成花的调控，关注了热带果树成花在温度、水分、

光照、内源激素、碳水化合物和矿质营养上与温带果树的异同，并依据国内外的相关前沿研究进行了展望，以期为进一步了

解热带果树的成花机制提供有价值的参考。 
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Research Progress on Factors and Mechanisms of Regulating Flower 
Formation of Tropical Fruit Trees 
 

WANG Zhao, SONG Ximei, YANG Qian, WAN Jifeng, ZOU Minghong, ZENG Hui, LI Wenxin 
(South Subtropical Crops Research Institute CATAS, Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences, Key Laboratory of Tropical Fruit Biology, Ministry 

of Agriculture & Rural Affairs, Zhanjiang 524091, Guangdong, China) 

 

Abstract: Flower induction is an important physiological process in fruit trees. Tropical fruit trees, which grow in 

the tropical regions as evergreen species, exhibit different growth habits compared to temperate deciduous species 

and are more stimulated to flower by environmental. The recent advances in the field of tropical fruit tree 

flowering, including the effects of genetic, exogenous and endogenous factors were summarized. It focuses on the 

regulation of flowering events by key genes, microRNAs (miRNAs), long non-coding RNAs (lncRNAs), 

alternative splicing, and epigenetic modifications. The review also discusses the differences and similarities of 

flower formation in the tropical fruit trees relative to temperate fruit trees, considering factors such as temperature, 

water, light, endogenous hormones, carbohydrates, and mineral nutrition. Finally, drawing on the relevant 

cutting-edge research from around the world, this review offers outlooks aimed at providing valuable references 

for further understanding of the flowering mechanism of tropical fruit tree. 

Key words: Tropical fruit tree; Flower formation; Regulatory mechanism 

 

全球热区面积 5.30×107 km2，热带作物占全球

农产品种类的 89.5%[1]。热带果树对热量条件要求

较高，在年绝对低温 0 ℃以上、日均温度 10 ℃以

上、无霜冻、年降水量 1 000 mm 以上的地区才能

正常生长。成花机理有碳氮比学说、激素平衡假说、

激素信号调节假说和营养假说，但归根结底是受到

内部代谢条件和外部环境因子的共同作用，并启动

相关基因表达从而调控成花转变[2]。这些内源和外
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源因子在热带果树花诱导过程中也十分重要，如龙

眼(Dimocarpus longan)[3]。本文拟聚焦热带果树的成

花特点，并着重对热带果树的成花诱导机理进行系

统分析。 

 

1 热带果树的开花习性 
 

林木的开花结实是森林更新的基础。在温带森

林中，植物群落生殖物候通常高度同步，开花普遍

从春季到初夏；亚热带森林中，植物开花主要集中

在春季；而在热带森林中，这种同步现象减弱，各

种物种的开花时间遍布四季，主要受旱季和雨季影

响。随着纬度的下降，物候事件的季节性高峰，特

别是开花和结果，变得不那么清晰[4]。多数情况下，

热带果树通过外界环境诱导开花，温带落叶乔木的

开花通常是自主的[5]。多年生植物需要足够的生物

量才能开花[6]，热带果树也是如此，且某些热带果

树品种具有多次开花的现象，如四季蜜龙眼[7]。澳

洲坚果(Macadamia integrifolia)的童期长达 7~8 a, 

开花部位大多在多年生老熟内膛枝上，部分品种在

合适的环境下能够 2 次甚至 3 次开花。可见，多年

生热带果树往往有较长的童期，其花诱导也与叶龄

和枝龄高度相关。 

 

2 热带果树花芽分化内部结构变化 
 

大多数热带果树成花都是从花序开始的，而不

是单花，如龙眼、荔枝(Litchi chinensis)、香蕉(Musa 

nana)、番石榴(Psidium guajava)、榴莲(Durio zibethi- 

nus)、锥栗(Castanea henryi)、橄榄(Canarium album)、

杨梅(Morella rubra)、酸豆(Tamarindus indica)、菠萝

蜜(Artocarpus heterophyllus)、黄皮(Clausena lansium)、

杧果(Mangifera indica)、红毛丹(Nephelium lappa- 

ceum)、菠萝 (Ananas comosus)、枇杷 (Eriobotrya 

japonica)、杨桃(Averrhoa carambola)、椰子(Cocos 

nucifera)等，其分化过程包括花序原基的诱导、花

序伸长和分化及花器官建成等 3 个部分[8]。从图 1

可见，荔枝的芽生长点由尖长变为扁平，出现圆锥

花序原基的突起，随着花序原基细胞不断分裂，侧

生花序原基不断发育，分枝到整个花序原基基部侧

生小花序中心的生长锥开始花器官分化，而后性别

分化，此外，荔枝花芽液泡中可见由内质网组成的

同心圆包被着的淀粉粒[9]。同样的，澳洲坚果也有

类似的花分化顺序，并且在花芽表皮、生长点、基

部和成花枝条的韧皮部中均出现大量后含物，这预

示着热带果树花分化是一个大量耗能的过程。 

 

3 调控热带果树成花的遗传因素 
 

3.1 成花基因 

植物的成花基因在模式植物拟南芥(Arabidopsis 

thaliana)和金鱼草(Antirrhinum majus)上已被系统研

究，花的诱导、分化和花器官形成 3 个阶段，以不

同的方式独立展开。 

3.1.1 叶芽向花芽的转化 

从拟南芥中已经克隆到了许多决定花序或花

发生的基因，即花分生组织决定基因，主要包括

LEAFY (LFY)、FRUITFULL (FUL)、APETALA1 

(AP1)、AP2、CAULIFLOWER (CAL)和 TERMINAL 

FLOWER 1 (TFL1)等[11]。Qin 等[12]对杨桃关键开花

基因进行全基因组分析和转录组分析表明 LFY、 

AP1 和 FUL 的表达与花诱导相关，TFL1 抑制成花

转变，表明花分生组织决定基因在热带果树中具有

一定保守性。除开花主效基因外，WRKY 转录因子

家族也参与龙眼花诱导的遗传控制[13]。 

FT 是一个值得研究的功能基因，虽不被认为是

花分生组织决定基因，但其编码的多肽被认为是开

花诱导素，从韧皮部移动到顶端分生组织，能提供

拟南芥开花的远距离信号，并且在嫁接植物中也能

进行这种长距离移动[14]，与 TFL 相互竞争调节花序 

 

 
图 1 荔枝的花芽分化过程(改自季作梁等[10]) 

Fig. 1 Flower bud differentiation process of litchi (Adapted from JI Z L, et al.[10]) 
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发育[15]。但在菠萝中，FT 仅在顶端表达，没有发

生长距离运输，并与 TFL 共表达，其作用可能是在

顶端分生组织中维持一个未分化的细胞池，以继续

发育新的花原基[16]。然而杧果[17]的 FT 家族某些成

员的基因功能截然相反，类似于 1 个多重开关调节

热带果树成花，这些表现展示了 FT 家族在热带果

树中的差异进化。 

3.1.2 开花时间的控制 

6 种开花途径通过关键开花基因的表达来调节

开花时间，主要包括 FT、SUPPRESSOR OF OVER- 

EXPRESSION OF CONSTANS 1 (SOC1)、LFY、FLO- 

WERING LOCUS C (FLC)、SQUAMOSA PROMOTER- 

BINDIONG PROTEIN-LIKE (SPLs)和 AP1, 其中, 

FT、SOC1 和 LFY 的表达被 EARLY FLOWERING 3 

(ELF3)、SHORT VEGETATIVE PHASE (SVP)和

TEMPRANILLO (TEM)等开花阻遏基因形成的复合

物抑制[18]。Rehman 等[19]认为 TFL1 和 FT 基因主导

被子植物开花时间，SOC1、FT、LFY 和 FLC 等基

因调控植物向开花期过渡。但研究表明，LcFT1/ 

LcTFL1-2 的表达比决定着荔枝花芽分化的成功与

否[20]，SOC1 调节荔枝开花时间[21]。开花调节基因

在热带果树中的功能出现了变化，它们可能存在互

作和冗余。 

3.1.3 花器官的形态建成  

花器官发育的遗传调控在龙眼[22]、荔枝[23]和

菠萝[24]上有较深入的研究。花发育 ABCDE 模型由

MADS-box 和 AP2 转录因子家族组成[25]，如图 2 所

示，A 功能由 AP1 和 AP2 执行，B 功能由 AP3 和

PISTILLATA (PI)执行，C 功能由 AGAMOUS (AG)

执行，D功能由SEEDSTICK (STK/AGL11)和SHATTER- 

PROOF (SHP)执行，E 功能由 SEPALLATA1/2/3/4 

(SEP1/2/3/4)执行[24]。Heijmans 等[26]认为 FLORAL 

BINDING PROTEIN6/7/11 (FBP6/7/11)也参与胚珠形

成，但存在功能冗余。AGAMOUS-like6 (AGL6)为

MADS-box 家族的一个古老亚家族，是小麦(Triticum 

aestivum)花器官形成的主要调节因子，与 E 类 MADS- 

box 基因亲缘关系密切，调控四轮花器官的形成[27],

但 DlAGL6 仅在龙眼的 3 个组织(萼片、花瓣和雄蕊)

中检测到[22]，花器官的调控基因在模式植物和热带果

树间出现差异，部分基因功能弱化。 

 

 
图 2 ABCDE 花器官发育模型 

Fig. 2 ABCDE floral organ development model 

 

3.2 miRNA 

MicroRNA (miRNAs)是一类重要的行使基因

功能但不编码蛋白质的基因，长度约为 18~24 个核

苷酸(nt)，通过切割靶标或抑制靶标转录后的翻译

充当转录后调节因子，在调节开花中起着重要作

用[28]。拟南芥中 11 个 miRNA 家族，分别是 miR156、

miR159、miR160、miR164、miR166/165、miR167、

miR169、miR172、miR319、miR390 和 miR399, 它

们协作控制着花朵发育的不同阶段，并受到温度、

激素和树体年龄的调控[29] (图 3)。其中，miR156 和

miR172 是童期的主要调节因子。牛油果(Vitellaria 

paradoxa)幼苗中，miR156 丰度在发芽后 18 个月开

始下降，在 10 a 生以上的树中最低，澳洲坚果叶片

miR156 丰度也随着树龄的增加稳步下降；miR172

在 1 个月大的牛油果幼苗中表达水平最低，在 10 a

生生殖成熟的树木中表达最高，在澳洲坚果和杧果

的成年树木中也展现出最高丰度 [30]。这预示着

miR156和miR172可能在热带果树童期调控上发挥

重要作用，是值得关注的树体营养生长-生殖生长转

变的 miRNA。一般认为，miRNA 及其调控途径/靶

基因在不同物种间具有高度保守性，但在香蕉中发

现了 2 个新家族 miR4995 和 miR5538[31], 这表明

miRNA 在热带果树中被赋予更为复杂的调控网络。

总之，利用 miRNA 调节关键转录因子，可以调节

整个下游基因调控网络[32]，在热带果树上具有极大

的研究潜力。 
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图 3 拟南芥中参与不同开花阶段的 miRNAs (引自 Hong 等[29])  

Fig. 3 miRNAs involved in different flowering stages in Arabidopsis (quoted from Hong et al.[29]) 

 

3.3 lncRNA  

花诱导的另一个潜在调节因子是长链非编码 

RNA (lncRNA)，这是一类长度超过 200 nt 的 RNA

转录本，缺乏蛋白质编码能力。lncRNAs 可以作为

miRNAs 的诱饵，减少 miRNAs 对靶 mRNA 的抑制

作用[33]；或通过与 miRNA 竞争和共享靶 mRNA 来

抑制基因表达；或产生 miRNA，抑制靶 mRNA[34]。

动物的 lncRNAs 具有较高的保守性，但 Sang 等[35]

对 25 种开花植物的 lncRNA 进行研究, 认为只有

6.79%的 lncRNA 是保守的，植物 lncRNA 具有快

速的进化速度，序列保守性差，并且与非保守的

lncRNAs 相比，保守的 lncRNA 具有较低的组织特

异性。龙眼中，12 个 hub-DElncRNA 正向调控昼夜

节律、蔗糖代谢和生长素信号转导 3 类基因共表达，

积极参与花芽诱导的调控[3]。菠萝中鉴定出了被乙

烯诱导表达的 3 个反义 lncRNA，它们位于 FTL9 和

FTL4 基因位点上，并调节这 2 个基因的表达以参与

乙烯催花过程[36]。但大多数 lncRNA 的功能尚不清

楚，需要进一步的研究来揭示 lncRNA 的功能。 

3.4 选择性剪切 

选择性剪切(AS)是一种常见的成花调节机制,

其将初级转录本剪接成 2 个或多个不同的成熟转录

本，从而增加蛋白质组的多样性。开花激活剂 CO

能产生 2 个转录本 Coα和 Coβ，Coα的过表达加速

开花诱导，COβ的过表达导致拟南芥晚开花，当

COβ 与 COα 共表达时，COβ 通过形成非功能性异

二聚体来减弱 COα功能，使 COα对开花诱导的促

进作用受到影响[37]。AS 在开花中的具体作用可参

考 Park 等[38]的综述。在热带果树上，剪接调节因子

SR 的选择性剪切参与调控花器官的发育，在龙眼胚

发育过程中存在大量 DloSR 前体 mRNAs 的内含子

保留事件[39]，可变剪切对胚的正常发育有重要作

用，但热带果树领域已有的报道仅对剪切事件进行

了推测和统计，详细的可变剪切机制有待研究。 

3.5 表观遗传调控 

植物表观遗传主要涉及 DNA 甲基化、组蛋白修

饰、RNA 甲基化、染色质重塑、非编码 RNA、基因

组印迹和母性效应等典型的调控类型。其中，DNA

甲基化、组蛋白修饰几乎贯穿植物从花原基形成到

雌雄蕊发育的全部过程[40]。DNA 甲基化发生在 3 个

序列环境中：CG、CHG 和 CHH (H=A/T/G)；组蛋

白的修饰主要是甲基化和乙酰化，甲基化是在赖氨

酸(K)和精氨酸(R)上发生的单甲基化(me1)、二甲基

化(me2)或三甲基化(me3)，乙酰化和去乙酰化分别

由乙酰化酶(HAT)和去乙酰化酶(HDAC)介导，最终

导致基因沉默或促进基因表达[41](图 4)。拟南芥从

分生组织到成花初期，许多胞嘧啶位点从头甲基

化，从花初期到花后期许多位点去甲基化[42]，在去

乙酰化酶缺失的情况下，组蛋白 H3K9K14 的高乙

酰化促使 FLC 高表达并延迟开花[43]，而去乙酰化、

H3K4 去甲基化、H3K9 和 H3K27 二甲基化和三甲

基化等抑制性组蛋白修饰，将活性转录的 FLC 染色
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质转化为异染色质样状态，抑制 FLC 表达[44]。一

些参与成花调控的激素信号，如赤霉素、茉莉酸、

脱落酸和生长素，对 DNA 甲基化和组蛋白修饰

有重要影响 [45]。乙烯可调节 DNA 去甲基化基因

REPRESSOR OF SILENCING1 (ROS1)、DEMEE- 

THER 和 IDM1 的表达，使菠萝 DNA 迅速做出甲

基化反应，CG 甲基化减少，CHH 甲基化增加，最

终调节 FTLs 的表达和运输来参与开花[36]。通过表

观遗传修饰，植物在成花过程中对激素信号做出快

速反应。 

 

 
图 4 植物中的表观遗传修饰(引自 Kurpisz 等[41])。A: DNA 甲基化; B: 组蛋白修饰(甲基化和乙酰化)。假定在组蛋白 H3 上，赖氨酸 4 和 36 的甲基化

以及赖氨酸 4 和 9 的乙酰化增强基因表达，而赖氨酸 4 和 27 的甲基化抑制选定基因的表达。 

Fig. 4 Epigenetic modifications in plants (quoted from Kurpisz et al.[41]). A: DNA methylation; B: Histone modifications (methylation and acetylation). It is 

assumed that methylation of lysine 4 and 36 and acetylation of lysine 4 and 9 on histone H3 enhance gene expression, while methylation of lysine 4 and 27 

inhibits the expression of selected genes.         

 

4 调控热带果树成花的环境因素 
 

4.1 温度 

虽然分布范围为热带区域，但高温仍会对热带

果树产生不良反应，导致花朵败育[46]，适当的低温

条件对成花有利。相较于温带果树成花，热带果树

成花对低温的要求相对宽泛，杧果[47]、荔枝、龙眼[48]

等需要冬季 15 ℃~20 ℃的低温条件进行开花诱导。

低温促使荔枝开花，相对于晚花品种，早花品种中

LcFT1 的启动子对低温更敏感[49]。Haberman 等[50]也

报道橄榄叶片中 OeFT1/2 的表达量在冬季增加，在

冬季温暖环境生长的树木叶片中OeFT1/2表达低且

不开花。这些都说明了低温对热带果树成花的重要

性，并且 FT 家族在此过程中扮演了重要角色。 

4.2 水分 

在热带气候地区，树木总是对旱季的水分胁迫

做出反应，多次开花。亚马逊西部森林中，随着大

气变暖和潮湿，花卉产量会减少[51]，而这种影响在

温带地区则不那么明显[52]。研究表明，FT 基因在干

旱处理下促进荔枝开花[53]。在缺水胁迫下，细胞膜

上的离子和水运输系统控制保护细胞的膨胀压力

变化，催化 ABA 合成的基因 9-cis-epoxycarotenoid 

dioxygenase 3 (NCED3)被干旱胁迫诱导表达，内源

ABA 迅速产生，引发一系列生理反应[54]。同时, 水

分胁迫还影响了可溶性糖、脯氨酸和甘氨酸等渗透

调节物质的浓度和酶活性，多方面参与热带果树成

花过程[55]。 

4.3 光照 

热带雨林中的喜光物种往往比遮荫物种更快

繁殖，能够获得更多光照的树木开花也更频繁[52]。

在热带地区，光周期几乎是恒定的，但植物的开花

依旧受日长变化的影响。虽然短日照植物主要来源

于热带和亚热带，长日照植物主要源于温带和寒

带，但这并不是绝对的。目前，绝大多数热带果树

并未依据光周期的偏好进行系统分类，但与温带果

树类似，长日照和补充光照有利于热带植物成花。

营养期的长日照加速了香蕉开花[56]；遮光处理显著

降低荔枝芽中 LcCO 和 LcFT2 基因的表达水平，并

且遮阴的时间越长，抑制成花效应越大[57]。长日照

植物主要通过 CONSTANS (CO)响应光周期变化，并
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引起 FT 及下游开花基因表达影响开花时间[58]，但

在热带果树中是否有同样的机制还尚未可知。在龙

眼中，几乎所有与开花相关的 DEG 都参与了光周

期和昼夜节律时钟途径[59]，无疑说明光照对热带果

树的重要性，其分子机制还需研究者们不断深耕。 

 

5 调控热带果树成花的内源因素 
 

5.1 内源激素 

植物激素是开花过程最重要的内源信号参与

者，生产上环剥、拉枝等促花方法的部分原理是引

导激素变化，通过激素信号转导调节养分分配和物

质转运，从而刺激开花。 

赤霉素    赤霉素(GA)在花芽分化形成过程

中占据主导地位，但通常抑制大多数多年生物种的

开花过程[5]，对杧果[60]、澳洲坚果[61]和菠萝[62]成花

也表现出抑制作用。GA 通过调控下游重要成花基因

的表达，积极参与荔枝花朵的性别分化[23]。拟南芥

中，DELLA 是 GA 信号转导中的负调节因子，并作

为GAF1的共激活因子促进目标基因转录，但DELLA

在 GA 存在的情况下会迅速降解，此时 TOPLESS- 

RELATED (TPR)结合 GAF1 成为阻遏复合物抑制

目标基因的转录[63]，通过抑制靶基因 ELF3、SVP、

TEM1/2 等开花阻遏基因来促进 FT 和 SOC1 的表

达[18](图 5)。  

 
图 5 拟南芥成花的 GA 调控模式。→: 促进表达; ┫: 抑制表达。 

Fig. 5 GA regulation mode of flowering in Arabidopsis. →: Promoting 

expression; ┫: Inhibiting expression. 

 

乙烯    乙烯(ET)在热带果树上应用得较多, 

长期以来一直被用于促进菠萝的商业开花，也能有

效促进荔枝的花芽发育[64](图 6)。首先，乙烯相关基

因，包括乙烯受体(ETRs)和乙烯响应因子(ERF)，响

应乙烯刺激[65]，乙烯生物合成基因 ACS 和 ACO 受

到外源乙烯的正调控，并增加内源乙烯的合成[66]。

之后，乙烯一方面刺激 MYB、WRKY、NAC 和 bHLH

等转录因子的表达，一方面增加糖代谢蛋白 GluPAT

和 BGLU[67]，促使植物生长发育增强，生物量增加，

糖化程度提高，提早开花[68]，同时促进或抑制茉莉

酸(JA)、生长素(IAA)、GA 和脱落酸(ABA)响应基因 

 

 
图 6 菠萝乙烯催花分子机制 

Fig. 6 Molecular mechanism of ethylene induced flowering in pineapple 

 

的表达，调节激素水平，最终上调成花转变基因AP1、

AP2、FT、TFL 和 SEP 等的表达，启动芽从营养生

长到开花的过渡[16]。在荔枝中也有类似的结果[69]。 

  其他激素    除赤霉素和乙烯外，IAA[60]、多

效唑(PPP333)[70]和 JA[23]等多种激素也介导了热带果

树花芽分化。在澳洲坚果花芽分化期间，各激素的

变化处于一种动态平衡，无法得到某一直接相关的

成花关键激素，但是激素间的比例变化却与花芽分

化进展极度相关[61]，预示着激素间的动态平衡是热

带果树成花的关键。 
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5.2 碳水化合物 

碳水化合物可调节鳞状启动子结合样基因

(SPLS)的表达，影响花器官的时间、模式和大小, 是

植物成花的必需物质[71–72]，其积累对温带和热带果

树都同样重要。在低温诱导荔枝开花的过程中伴随

着糖和淀粉含量的增加[73]，在易成花和难成花杧果

的差异基因中也存在许多与糖生物合成有关的基

因[60]。糖作为一种信号分子，可将营养状态转化为

转录调控信号并调节早期生殖生长[74]，其调控机理

涉及到外界环境调控、糖信号、糖代谢、激素信号

转导以及植物体内源库器官的转变协调[75]。海藻糖- 

6-磷酸(trehalose-6-phosphate, T6P)被建议作为植

物中碳水化合物的代表，T6P 生物合成关键基因

TREHALOSE-6-PHOSPHATE SYNTHASE (TPS)的丢

失导致拟南芥开花极晚[71]，其表达也与龙眼的花分

化过程极度相关[3]。此外，促进植物营养生长的

miR156 被外源糖降低了丰度[76]。澳洲坚果的可溶

性糖积累对花芽分化有利[77]，仅老熟枝条成花的特

性可能与此有关，树体的营养状况可能成为热带果

树生殖转变的信号。 

5.3 矿质营养 

矿质元素是植物代谢的基本组分，依据物种的

不同，树种之间对养分的偏好有所差异。但总体而

言，碳氮比(C/N)对多种果树的成花都具有重要意

义，C/N 较大有利于荔枝雄蕊分化，反之则有利于

雌蕊分化[9]。矿质元素对成花的调控涉及因素较广。

在龙眼中，外源 KClO3被硝酸盐转运蛋白吸收，而

后叶片水势、蒸腾作用和淀粉含量降低，可溶性糖、

果糖、葡萄糖、蔗糖、可溶性氨基酸和活性氧含量

增加，顶芽中 GA、IAA 和 ABA 降低，细胞分裂

素(CKs)增加，促进碳水化合物向芽的移动，同时

增强成熟叶片中 DlFT1 的表达，促进龙眼的花芽分

化[78]。矿质营养参与植物生长发育的方方面面, 影

响了多种离子转运蛋白、转录因子、基因、microRNA

或数量性状位点(QTL)的活性[79]，成花机理较为复

杂，但确实是生产上调控热带果树成花简单高效的

手段。 
 

6 展望 
 
目前，热带果树成花机制在荔枝、杧果、龙眼

和菠萝上研究较深，其成花受外界环境影响较大, 

机理也更加多变和复杂，研究较多的还是偏向于激

素和外界环境对成花的调控。但模式植物和温带果

树的成花机制提供了很好的参考信息，与温带果树

类似，一定程度的低温、良好的光照条件和碳水化

合物的积累对热带果树成花是有利的，区别在于, 

热带果树对低温的要求不高，水分对热带果树有着

较大影响，干旱和低温在调节热带树木开花时间基

因表达方面产生了重要作用。 

Ahsan 等[30]报道包括 AP1 和 SOC1 在内的各种

成花基因在生殖阶段上调，可以作为生殖阶段转变

的潜在标志物。Ding 等[80]利用 LcFT1 启动子的序

列差异设计分子标记，鉴定易开花和难开花的荔枝

种质资源。利用开花相关基因和 DNA 分子标记技

术，对热带果树种质资源进行鉴定与分类，以达到

分子辅助育种的目的，缩短育种进程是值得关注的

领域。 

热带果树成花涉及多种调控机制，基于基因表

达的转录水平调控有大量研究，一些开花基因和

miRNA 在热带果树上出现进化差异，产生了更多的

新家族，被赋予更复杂的功能机制，这也提醒人们

在研究开花基因时应扩大关注范围。但近几年来, 

转录后水平的调控成为新的研究热点，非编码

RNA、RNA 修饰和表观遗传调控影响了植物花原基

的形成和花器官的发育，这些转录和翻译后的调控

机制使植物在面对外界环境变化时能更快更准确

的做出反应。就现有报道而言，表观遗传调控在热

带果树上的研究主要集中在果实发育和品质上，成

花调控方向的相关研究少有报道，这或许会成为下

一步的研究重点。 
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