
具有分枝能力是植物规避伤害(如顶芽丧失)
和适应外界环境而产生的一种保护机制，而且分

枝的特性是决定植物茎结构的一个重要因素，也是

影响作物生物量和结实量的重要农艺性状[1]。禾

本科(Poaceae)是植物界极为重要的分支，其中水稻

(Oryza sativa)、小 麦(Triticum aestivum)和 玉 米(Zea 
mays)等是重要的粮食作物，其单位面积产量与种

植密度、单株分蘖数、分蘖成穗率、穗粒数等多种因

素密切相关[2]。分蘖是影响农作物(如小麦、水稻、

大麦、高粱等)产量的决定性因素之一，受内部因素

和外部环境条件的共同调控。分蘖起源于主芽基

部不伸长的内部节点(分蘖节)，与双子叶植物的侧

向分枝不同，分蘖最终能产生不定根。禾本科植物

在营养生长阶段产生很多分蘖，其中一些分蘖在植

株成熟前就已经衰老死亡，这些无效分蘖会与有效

分蘖产生营养竞争，降低资源利用率，最终产量下

降[3–5]。研究表明，增加作物产量与减少无效分蘖(或
分枝)直接相关[6–7]。尤其是在缺水等环境胁迫条件

下，培育分蘖数目少而且有巨大增产潜力的谷类作

物，始终是作物驯化的主要目标之一[8–9]。因此，分

蘖的调控具有重要的生理生态和农学意义。

由于目前对调控分蘖的影响因子研究相对较
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Abstract: Tillering (branching) is a major determinant of crop yield that is controlled by plant hormones, growth 
and environment factors, et al. Some new branching genes and regulatory mechanisms recently reported in 
monocots have contributed to our knowledge of tillering/branching. The tillering/branching relate genes and 
regulatory mechanisms represented by gramineous plants were reviewed. The similarities and differences of 
tillering/branching regulatory mechanism between eudicots and monocots were compared in the perspectives of 
hormone, gene, transcription. These provides theoretical basis for the formation of plants yield, the adaptation to 
environment, and the enhancement of survival competition ability. 
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少，还不能通过控制分蘖来直接提高产量。单子叶

植物分蘖和双子叶植物分枝的早期发育过程较相

似[10]，以前的分枝研究主要是以双子叶植物如豌豆

(Pisum sativum)和 拟 南 芥(Arabidopsis thaliana)为
主，直到近年，人们才开始关注对单子叶植物分蘖

的研究，对水稻、豌豆、矮牵牛(Petunia hybrida)和拟

南芥的研究共同推动了控制分蘖(或分枝)的新激

素——独角金内酯的发现[11–12]。通过对禾本科植

物控制分蘖生长机制的研究，包括芽特定分枝基因

的克隆及环境因素对分枝的影响，深化了人们对植

物分蘖的认知[6,13–18]。本文综述控制分蘖的生长机

制，比较单子叶植物和双子叶植物调控(分枝)机制

的异同，为植物产量形成、适应环境及提高生存竞

争能力的研究提供理论依据。

1 禾本科植物分蘖发育过程及其特殊性

禾本科植物侧枝的位置和数量决定了植株的

结构，初级侧枝发生于主茎，侧枝上能发生二级分

枝，二级分枝上再发生三级分枝。分枝在单子叶植

物中有两种类型：基部分枝与地上部分枝，这两种

类型都是由芽发育而来，起源于叶的腋生分生组

织[19]。禾本科植物地上部的分枝类似于双子叶植

物，从茎的节点发育而来，在茎上部形成侧向延长

的分枝，地上分枝由于没有不定根的发生需完全依

赖主茎来提供营养和水分[20]。基部分枝(或分蘖)
形成于主茎基部不伸长节间的节点(分蘖节)，能产

生不定根，这些分蘖即使在主茎死亡后也能存活下

来[20]。禾本科植物从营养生长到生殖生长的转变

发生在茎尖，进入生殖生长标志着分蘖期的结束。

营养生长转向生殖生长后，节间开始伸长，节间伸长

把发育中的花序从植株基部向上托起。此后，没发

育好的小分蘖开始衰老死亡，这可能是由于营养供

应从发育中的分蘖转移到正在伸长的节间的缘故。

分枝的形成分为腋芽的发生和伸长两个阶段。

腋芽的发生可能是由基因决定的，目前还没有证据

表明腋芽发生受其他因素调控[21]。叶腋分生组织

起始缺陷型的突变体，例如水稻 moc1 和番茄 bl 突

变体在花分生组织的形成过程中也出现缺陷，说

明类似的机制调控所有腋芽分生组织的发生[22–23]。

而腋芽的伸长受基因、激素、生长和环境因素的影

响，这些因素的相互作用决定了腋芽的休眠与生

长。影响营养腋芽伸长的突变可对花分生组织产

生相反作用，如，抑制水稻分蘖生长可使生殖生长

加强，产生大穗也称为“理想的株型”(ipa1)，小麦分

蘖抑制的突变体(tin)的生殖生长能力增强[24–26]。

2  禾本科植物分蘖的激素调控及其特
　殊性

自 20 世纪 30 年代开始，主要对豆类植物进行

了大量的分枝研究。利用大豆作为分枝的激素调

控研究对象，其主要原因包括：(1) 顶芽具有顶端优

势，可抑制侧芽生长；(2) 植物激素可直接涂抹于芽

及枝条的截面部分；(3) 分枝突变体可以与野生型

嫁接；(4) 腋芽的形成易于观察[27–28]。目前，分枝的

激素调控机制已被揭示[27–30]，但侧芽生长的激素控

制机理更为复杂，还没有完全研究清楚。

生长素是第一个被发现的植物激素，主要在植

物茎尖与幼叶中合成，在植物生长发育过程中具有

重要作用[31]。生长素通过顶端优势抑制分蘖芽的

生长发育；生长素从上往下主动运输，并直接输送

到分蘖芽中，抑制分蘖芽的生长发育[31]。YUC 是生

长素合成途径中的一个关键基因，主要在水稻分生

组织、维管组织中表达。研究表明，YUC 的缺失会

导致生长素的合成大幅减少，从而使植物失去顶端

优势[32–33]，失去顶端优势的水稻分蘖芽就会打破休

眠并开始发育，并最终形成新的分蘖。

生长素由上向下主动运输，通过顶端优势抑制

侧芽的生长发育[34]，但仅降低生长素还不足以导致

侧芽休眠。顶芽摘除会导致侧芽快速生长，这与侧

芽相邻的茎中吲哚-3-乙酸的含量减少有关[35]。相

反，生长素极性运输被抑制，累计的生长素也会抑

制侧芽生长，这就支持存在另一个信号的推测[36]。

而目前解除休眠的信号还是未知的，仅知道生长素

在解除抑制侧芽生长中起作用。侧芽生长依赖于

来自顶芽的生长素的运输，这种过程受生长素极性

运输强度的控制[37–38]，可能需要一个调控生长素的

第二信使[35]。作为第二信使的候选者为细胞分裂

素和独角金内酯，而后者的可能性更多一些。此外，

芽休眠还与脱落酸的含量有关[39]。

细胞分裂素主要在根中合成，当植物失去顶端

优势后，在茎中也能合成，同时还受外源生长素的

抑制[40]。细胞分裂素通过蒸腾作用在木质部中向

上运输[40]。OsIPT (Adenosine phosphate isopentenyl 
transferase)是水稻中调控细胞分裂素合成的一个

杨凤娇：禾本科植物分蘖为茎的分枝研究提供新视角
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关键酶，去除水稻茎尖后，OsIPT 基因可在水稻茎

中表达，而当茎尖施加外源生长素后，OsIPT 的

表达受到抑制[41]。细胞分裂素氧化酶(Cytokinin 
oxidase，CKX)是目前已知的唯一能够降解细胞分

裂素的氧化酶，是调控植物体内细胞分裂素水平的

关键因子[42]，目前，已经在许多植物，如玉米、拟南

芥、水稻等[43–44]中研究了 CKX。生长素通过调控

CKX 的表达来诱导细胞分裂素在茎中的降解，从

而减少细胞分裂素的含量。同样，生长素也通过调

控 OsIPT 的表达来抑制细胞分裂素的合成。外施

生长素和细胞分裂素会导致细胞分裂素的合成减

少，而细胞分裂素可以降低生长素的顶端优势，促

进侧芽生长[36,45]。

分枝对于提高农作物产量的意义已被公认，但

单子叶植物的这一过程却很难研究。主要原因是

一方面单子叶植物不能嫁接，另外一方面难以在不

损害单子叶植物生存能力的情况下进行顶芽摘除

以及外施涂抹植物激素[46–47]。早在 20 世纪 40 年代，

就有研究表明禾本科植物分蘖芽也受生长素的控

制[48–50]。   
在去除顶端优势的矮牵牛突变体(Deceased 

apical dominance 1, dad1)和 豌 豆 多 分 枝 突 变 体

(Ramosus, Rms)中有一种新型激素信号存在[51–53]。

独角金内酯最近被鉴定为新的植物激素[54]。它主

要合成于根部，由类胡萝卜素代谢产生，由下向上

运输，可调控植物的分枝生长[54]。独角金内酯的

合成目前已知有 3 个酶参与：胡萝卜素裂解双加      
氧酶 7 (CCD7, MAX3/RMS5/HTD1/D17)[55–57]、胡萝

卜素裂解双加氧酶 8 (CCD8, MAX4/RMS1/DAD1/
D10)[58–60]和 细 胞 色 素 P450 单 加 氧 酶(Cyt P450, 
MAX1)[61]。独角金内酯是一类倍半萜烯化合物，在

天然产物中主要有 5 种独脚金内酯：5-脱氧独角金

醇、独脚金醇、高粱内酯、Alectrol 和列当醇[62–63]。

目前已经从很多植物的根中分离出独角金内酯，

其合成相关的基因存在于所有的高等植物中[11,13]。

对水稻的多分蘖矮杆突变体 htd1 和 d10 的研究也

表明，独角金内酯也存在于单子叶植物中，这说明

在单子叶植物和双子叶植物的分枝调控中，独角

金内酯这类新激素具有相同功能[50,64–65]。Comez-
Roldan[66]和 Umehara 等[67]分别利用豌豆、水稻和拟

南芥的多分枝突变体揭示了独角金内酯的含量与

分枝增加的关系，即独角金内酯含量降低，分枝增

加，而且通过外施独角金内酯则可回补植物的突变

表型。

在水稻的独角金内酯合成途径中新报道了两

种成分，一种是与独角金内酯生物合成相关的质

体蛋白，另一种通过激素信号将独角金内酯转化为

生物活性物质来调控分枝[68–70]。外施人工合成的

独角金内酯类似物 GR24 可抑制水稻和豌豆的分

枝[66–67]。对水稻一个显性矮化多分蘖突变体 dwarf 
53 (d53)进行外源激素处理并测定内源激素含量，

结果表明 d53 是独角金内酯不敏感突变体，在独

角金内酯存在时 D53 蛋白可与两个已知参与独角

金内酯信号途径的关键蛋白 D14、D3 互作 , 形成 
D53-D14–SCFD3 蛋白复合体，D53 蛋白进而被泛

素化，从而特异地被蛋白酶降解 , 诱导下游目标基

因的表达以及独角金内酯信号的响应。这首次在

遗传和生化层面上证实了 D53 蛋白作为独角金内

酯信号途径的抑制子参与调控植物分枝(或分蘖)的
生长发育[71–72]。 

独角金内酯与生长素相互作用抑制分枝，但这

一相互作用的机理还存在争议[54]。生长素是通过

对编码 CCD7 和 CCD8 的基因正向调节来促进独

角金内酯合成，从而抑制侧芽生长[50,73–74]。一般认

为生长素对侧芽生长的抑制作用是通过促进独角

金内酯生物合成或者抑制下部节间的细胞分裂素

合成来完成。在拟南芥 max 突变体中 , 由于顶芽

IAA 输出的载体蛋白 PIN 等过量积累 , 茎中 IAA
运输能力并没有达到饱和 , 导致大部分腋芽合成

IAA 并运输到茎中 , 导致分枝不断生成，说明独角

金内酯在拟南芥茎中是通过调节 IAA 输出载体蛋

白 PIN 的数量来调节 IAA 运输的能力。因此，可

以通过调控生长素的运输来调控独角金内酯信号

系统[38,75–76]。

独角金内酯类化合物还能促进可与植物共生

的真菌 , 如枞枝真菌(Arbucular mycorrhizal)的菌

丝分枝生长，以促进共生关系的建立 , 而枞枝真菌

则可帮助植物吸收土壤中的营养物质，特别是无机

磷。独角金内酯还能刺激独角金(Striga asiatica)和
列当(Orobanche coerulescens)等寄生植物种子的萌

发[77]。

除此之外，赤霉素(GA)也对禾本科作物的分蘖

有调控作用。GA2-氧化酶(GA 2-oxidase, GA2ox)
是赤霉素生物合成代谢途径中的关键酶，调节赤霉

素代谢，它作用于有生物活性的 GA1 和 GA4，分别

将其转变成无活性的 GA8 和 GA34，使植物体内
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GAs 的活性降低，呈现矮化、节间缩短的表型[78–79]。

最近的研究表明， 赤霉素特别是赤霉素氧化

酶基因 GA2ox1 调控禾本科植物从营养生长到生

殖生长过渡期间节间的伸长。GA2ox1 在转基因

玉米和水稻顶芽的基部和幼叶原基处表达[80–81]。

GA2ox1 编码一种使 GA 失去生物活性的酶，而 GA
是一种调节节间伸长的主要激素[82]。GA2ox1 使

GA 失去生物活性很可能是阻止了 GA 从顶芽到

其下节间的传递，从而抑制营养生长阶段节间的伸

长[80]。在向生殖生长的过渡阶段，也是水稻花序分

生组织发育的早期，GA2ox1 的活性受到抑制[80]。

玉米Ⅰ类转录因子 KNOX (KNOTTED1-like 
homeobox)调控 GA2ox1 在顶芽基部的表达[81]，已

知 GA2ox1 的 mRNA 在不成熟的雄穗中减少[81]。

GA2ox1 活性的减弱和有生物活性 GA 的累积会

导致生殖生长阶段节间伸长，分蘖受到抑制。转基

因水稻 GA2ox 超表达产生更多分蘖也支持这个结

论[83]。

有研究表明，在豌豆的顶端优势中 GA 起间

接作用[84]。顶芽摘除后生长素在顶芽中合成并维

持 GA 在茎中的水平，其部分原因是由于 GA2ox1
表达的减少[84]。GAs 生物活性的定位对杂交杨

(Populus alba × P. tremula)的芽休眠是重要的[85]，再

次表明 GA 不仅仅调节禾本科植物芽的生长。

3 禾本科植物分蘖的基因调控

3.1 芽特异转录因子调控

少分蘖玉米是由多分蘖的祖先进化而来，墨西

哥类蜀黍(Zea mays ssp. parviglumis，俗称大刍草、

玉米草)就是在驯化过程中的一个很大程度改变植

物茎分枝结构的最好例子[6]。栽培玉米 tb1 突变体

表型与野生型玉米草表型相似，缺乏顶端优势，几

乎主茎上每个节处都有侧枝，基部侧枝发育为分

蘖，上部则长成分枝。而普通玉米的主茎只有两三

个节能长出侧枝，并且由于顶端优势，几乎不会形

成分蘖，侧枝很短[86]。野生墨西哥类蜀黍中 TB1 的

表达很弱或沉默，激活腋芽的进一步发育表现多枝

形态；在玉米中 TB1 的表达升高则抑制腋芽的发

育；而玉米仅有一个单轴生长，几乎没有分枝[6]。研

究表明，玉米的 TB1 编码 TCP 转录因子，其在玉米

和大刍草腋芽中的表达均受到抑制，但 TB1 在玉米

中的表达量，相对于大刍草更高，结果导致腋芽的

生长受到抑制且最终分枝减少[86]。从水稻的分蘖、

玉米茎的分枝进化研究中确定了分枝基因(TB1)，
其作用是抑制侧芽的生长而非侧芽的发生[13]。TB1
编码的蛋白属于转录因子 TCP 家族，以创始成员

命名为 Teosinte branched 1、CYCLOIDEA 和增殖

细胞因子 1 和 2[87]。单子叶和双子叶植物中的 TB1
是保守的，其在高粱(Sorghum bicolor)、水稻、小麦、

豌豆、番茄(Lycopersicon esculentum)和拟南芥中的

同源性较高[14,18,88–91]。TB1 是 II 类 TCP 蛋白的一个

成员，尽管不清楚它们的作用靶点，但其功能是阻

止细胞生长和增殖[58]。TB1 在芽的发育早期阶段

高水平表达，进入休眠期也保持高水平表达，但当

顶芽形成一个分蘖或分枝时则表达减少[14,89–90]。

近年，第二个调控玉米分枝的转录因子被确

认。GT1 (Grassy tillers1)基因编码 1 个 I 类同源域

亮氨酸拉链(HD-Zip)转录因子，受 TB1 调控[16]，但

不能确定 GT1 是 TB1 的直接还是间接作用靶点。

大麦(Hordeum vulgare)中的 VRS1 基因控制穗状花

序的分枝数，VRS1 蛋白也属于 I 类同源域亮氨酸

拉链家族，其活性受大麦 TB1 的同源蛋白 INT-C 
(INTERMEDIUMC)调 控[17]，表 明 由 TB1 调 控 I 类

同源域亮氨酸拉链 HD-Zip 基因的机制是保守的。

禾本科植物的 GT1 和 VRS1 属于 I 类同源域亮氨

酸拉链蛋白不同的分化支；GT1 和 VRS1 都抑制侧

芽生长，它们在不同的发育阶段起作用。GT1 作用

于营养生长期，VRS1 则在花期调控侧枝而改变穗

状花序结构。其他物种中控制分枝的 GT1 的同源

蛋白还未见报道。

3.2 分枝TB1集成信号的调控

研究表明，玉米的分枝与 TB1 的组成型表达有

关，在 TB1 上游 58.7~65.6 kb 处插入 1 个与之连锁

的转座子[92–93]，结果其表达不受环境信号响应[94]。

用高粱 phyB 的无效突变体(phyB-1)证明了 TB1 的

表达水平与光信号有关[14]。对低红光与远红外光

之比(R ：RF)的遮光响应，主要是由 PHYB 光感受

器介导[95]。

高粱 phyB-1 突变体不论是高密度种植还是低

密度种植，营养腋芽都保持休眠，而野生型植株只

有在高密度种植导致遮荫时腋芽才休眠[96]。在高

粱突变体 phyB-1 中侧芽生长受抑制与 SbTB1 和

SbGT1 的表达增强有关，二者分别与玉米的 TB1 和

GT1 同源[14,16]。另外，SbTB1 在高粱野生型中的表
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达对 R ：RF 敏感，环境遮荫的信号被 PHYB 捕捉

到，从而调控 SbTB1 的表达来决定腋芽是否休眠。

TB1 在 拟 南 芥 中 的 同 源 基 因 BRC1 对 R ：RF 和

PHYB 光信号反应后的表达相似，BRC1 的表达依

赖于 R ：RF 和 PHYB 信号系统[89,97]，表明这一途径

在单子叶和双子叶植物中是保守的。分枝受抑制

的 phyB 缺陷型拟南芥植株，将其放在高光合光子

通量密度下生长，抑制分枝的情况得到缓解[98]，这

表明调节分枝的集成光信号调节机制比以前了解

的要复杂得多。

TB1 在单子叶和双子叶植物中同样集成了

激素信号来调节分枝[91,99]。用独角金内酯类似物

GR24 处理水稻不能抑制 TB1 突变体(Ostb1/fc1)的
分枝，这表明 TB1 活性需要独角金内酯的激活才能

抑制分枝。用 GR24 处理不能增加 FC1 基因的表达，

表明在转录水平上独角金内酯不能调控 FC1 基因

活性[99]。而独角金内酯能大大增强豌豆中 TB1 同

源基因 PsBRC1 的表达[16]；而在拟南芥 max 突变体

中 BRC1 表达显著下调，表明该基因受独角金内酯

调控[89]。细胞分裂素与独角金内酯作用相反，同样

调控 PsBRC1 的转录，能显著降低转录产物水平[71]，

细胞分裂素对 TB1 同源基因的转录抑制在水稻中

是保守的，而在拟南芥中则是不保守的[60,70]。

虽然 TB1 和 GT1 在集成光信号和激素信号

时起重要作用，但一些证据表明一定还有除了 TB1 
(或 GT1)之外的因素控制腋芽生长。当腋芽生长受

摘除叶片抑制后，SbTB1 的表达未上调[100]，同时在

高密度种植时水稻 fc1 突变体分蘖减少[88]。豌豆突

变体 Psbrc1 也显示出摘除顶芽和外施细胞分裂素

可增强腋芽生长[91]。

3.3  MicroRNA156 (miR156)的调控

通 过 对 水 稻 ipa1/wfp 表 型 突 变 特 征 进 行 分

析，认识了 OsSPL14 (SQUAMOSA 启动子类结合

蛋 白)在 分 蘖 中 的 作 用[25–26]。OsSPL14 属 于 一 个

小基因家族，在营养生长和生殖生长中都起作用；

OsSPL14 基因家族不同成员的表达受 miR156 的调

控[101–102]。miR156 在 OsSPL14 (ipa1)作用靶点的突

变会导致 OsSPL14 mRNA 增加，分蘖减少，圆锥花

序分枝增加。相反，miR156 在转基因水稻中超表

达则导致分蘖增多，圆锥花序分枝减少[25]。

miR156 超表达的玉米突变体 cg1 (corngrass1)
和拟南芥都表现出分枝增多，表明 miR156 在茎的

分枝中起重要作用[103–104]。预测水稻 OsSPL14 在拟

南芥中的同源基因是 SPL9，但 spl9 突变体的分枝

表型和野生型相似。在拟南芥 SPL 基因家族中存

在相当大的冗余，spl9 与 spl15 的双重突变体是多

分枝的，这与 miR156 的超表达株系类似[105]。

通过 miR156-SPL 途径的分枝调控可能导致从

幼年到成年阶段时相的改变，这种作用在 miR156
上已经了解得很清楚[106]。在一年生禾本科植物

中，基部分蘖停止于营养生长到生殖生长过渡期，

可能在一定程度上受到了 miR156-SPL 途径的调

控。事实上，miR156 超表达水稻分蘖增多与开花

延迟有关[25]。同样的，转基因短柄草(Brachypodium 
dystachyon)和柳枝稷(Panicum virgatum)中 miR156
超表达导致分蘖增多和开花延迟；在生长发育中高

水平的 miR156 表达会彻底抑制开花[104,107]。玉米

cg1 的突变体在生殖生长阶段保留了幼年特征，包

括叶形和表皮蜡质，这符合从营养生长到生殖生长

的延迟过渡[103]。

有研究表明，表观遗传机制特别是 DNA 甲

基化，也可能调节分枝，例如水稻突变体 wfp 的表

型与 OsSPL14 表达增强和编码区上游 1 kb 处的

DNA 去甲基化有关[26]。

不管哪种调控机制，水稻 OsSPL14 突变体的

分蘖减少，圆锥花序分枝增多，单穗籽粒产量提高，

表明可以通过 miR156-SPL 途径的靶向作用进行作

物改良。miR156 在柳枝稷中超表达提高了其作为

生物能源作物的优势，因为 miR156 转基因作物导

致生物量增加，即可溶性糖含量提高[104–107]，同时增

强了这些植物作为饲草的可消化性，因此提高了它

们作为双重目标(饲料 / 生物能源)作物的价值[107]。

4 展望

株型是农艺性状表型和作物产量的一个主要

决定因素。植物分枝发育决定植物的株型 , 直接影

响植物的生存竞争能力 , 并与其适应环境的能力

密切相关[10]。大多数已知与分蘖相关的基因可能

编码不同类型的转录因子，这表明多基因调控决定

了腋芽的发生、发育和伸长这一复杂过程[21]。分蘖

是单子叶植物的一种特殊的分枝现象 , 是禾谷类

作物最重要的农艺性状之一 , 直接决定穗数多少

并进而影响单位面积产量[10]。小麦突变体 tin 分蘖

少、大穗和大粒，然而将其转移到具有优良背景和
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评估的试验田中却未能增加产量，由于田间生产力

由单位面积的有效分蘖数、每穗粒数和籽粒大小等

因素共同决定，这说明理想株型在田间种植的复杂

性[108–109]。李家洋等认为，适宜的分蘖能力一直是

培育有效分蘖数多、成穗率高、单穗重的超级水稻

育种的目标[71]，因此彻底阐明植物分枝发育的调控

机制具有重要意义。

植物在不同的发育阶段 , 形成一定的分枝结构

来适应不断变化的生态环境并提高其生存竞争能

力，但植物激素信号网络如何协同遗传及环境因子

等高效调控植物的分枝发育进程还有待进一步研

究。伴随着更多突变体的发现和谷物基因组的测

序完成，鉴定出的分蘖基因数量会不断增加，将有

利于深入揭示分蘖的调控机制。
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