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科学家发表蜡梅精细基因组图谱。

蜡梅 华中农大供图

一花香十里，更值满枝开。凌寒怒放的蜡梅，是万花凋零的寒冬里一道亮丽的风景，其香味浓郁
而独特，成为历代文人墨客挥笔高歌的对象。蜡梅为何冬季开花？其独特香味由何而来？
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近日，华中农业大学刘秀群、赵凯歌研究组和金双侠研究组联合西南林业大学陈龙清研究组，在
《基因组生物学》在线发表了蜡梅的染色体水平精细基因组图谱，系统研究了蜡梅花芽周年发育
的生物学特性，破解了蜡梅独特香气之谜。

为木兰类进化提供新证据

蜡梅是木兰类樟目蜡梅科蜡梅属植物，为我国历史传统名花，有上千年的栽培历史，是稀有的冬
季开花的木本花卉。

作为木兰类植物的代表，蜡梅在被子植物进化历史过程中具有重要地位。金双侠在接受《中国科
学报》采访时说。

关于木兰类植物与单子叶植物和双子叶植物的相对进化位置一直以来都是被子植物进化研究的热
点问题，但这个问题还是没能很好地解决。论文第一作者、华中农业大学园艺林学学院博士研究
生尚均忠在接受《中国科学报》采访时说。

研究团队意识到对蜡梅进行全基因组测序的重要性。因此，他们利用二代测序和三代测序平台对
蜡梅进行测序，结合相关技术获得了染色体水平的精细基因组。该基因组大小为695.36
Mb，99.42%的序列锚定到11条染色体上。
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蜡梅系统进化位置 华中农大供图

我们利用蜡梅、夏蜡梅以及其他15个具有代表性被子植物的基因组数据，通过生物学信息上的溯
祖法和串联法构建了系统‘进化树’。结果表明，木兰类植物与双子叶植物互为姐妹关系。尚均
忠说。

通常情况下，基因组在历史进化过程中会出现全基因组复制事件，这对于植物适应生存环境和塑
造植物的某个性状而言是非常重要的。

研究团队分析发现，蜡梅经历了两次全基因组复制事件，其中较古老的全基因组复制事件发生在
樟科和蜡梅科分化之前，近期的全基因组复制事件发生在樟科和蜡梅科分化之后。蜡梅基因组在
历史进化中经历了复杂的染色体断裂、融合及片段重组过程。

夏季休眠 冬天抗寒

蜡梅与属于蔷薇科的梅花在植物学上不同科、不同属，花色、花形、株型等均不相同。只因同是
一个梅字，香味又略有相似处，因此往往被人误认为是同种。其实，蜡梅在每年最冷的冬季11月
开花，有的花期持续到第二年3月；而梅花一般在2~3月开花。

然而人们却不知道，其实蜡梅的花芽早在春天就已形成了。为什么花芽要经历那么长的时间，熬
到冬天才绽放？

研究团队结合细胞学和转录组学对蜡梅花芽周年发育过程的分子机制进行了研究。我们对蜡梅花
芽进行全年‘监视’。从春天到冬天，每隔一周就要给花芽取样，对花芽内部结构变化做石蜡切
片，再进行观察。根据我们对花芽形态变化过程分析发现，蜡梅在夏天发生了生长停滞现象。尚
均忠介绍。
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蜡梅花发育周年变化重要基因挖掘 华中农大供图

他们进一步发现，温度是关键。蜡梅花芽内部对高温敏感的热激蛋白，在夏季显著高表达，这是
蜡梅响应高温的一个直接表现。因为夏季气温非常高，才导致‘休眠’的发生。这也说明温度对
蜡梅花芽的生长和分化具有重要影响。尚均忠说。

值得一提的是，花本身是一个比较脆弱的器官，而蜡梅花却不怕冬季恶劣的气候条件。这说明蜡
梅具有很强的抗寒性。金双侠表示。

在尚均忠看来，其抗寒性与花香有一定的关系。以前有研究表明，挥发性物质如果以糖苷态的形
式贮藏起来的话，能够提高植物抗寒性，而在蜡梅花瓣中检测到大量花香挥发性物以糖苷态形式
存在。这很有可能是蜡梅花抗寒的关键因素。

香气从何而来

蜡梅因花期特殊、花香浓郁赋予其独特的观赏特性，广泛应用于盆景栽培、园林绿化、切花生产
，具有极高的观赏应用价值。目前，几乎所有的中国园林绿地中都栽种有蜡梅。

那么，蜡梅特殊的香气是怎么形成的呢？
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我们在高质量基因组图谱基础上，解析了蜡梅花香主成分形成的分子机制。尚均忠介绍，蜡梅花
香的主要成分是单萜化合物芳樟醇，占花香总成分近50%。基因的串联复制以及在花中选择性表
达带来了芳樟醇合成酶剂量上的变化，进而导致蜡梅特征香气芳樟醇的形成。

研究团队还发现，苯环类化合物乙酸苄酯也是蜡梅的特征香气成分。乙酸苄酯合成通路关键酶多
数是通过全基因组复制和串联复制事件产生的，对蜡梅浓郁而独特香味的形成起到至关重要的作
用。

在以糖苷态贮藏的挥发性物质中也检测到乙酸苄酯和芳樟醇的存在。

做基因组测序为挖掘控制植物观赏性状的相关基因提供基础性遗传资源，只有‘吃透’这些，才
可以人为改变这些性状。这对今后遗传改良很有用，为分子育种奠定了重要基础。金双侠强调。

尚均忠表示，花香具有很大的产业价值，掌握了蜡梅花香奥秘的钥匙，将来可以创造独特的芳香
成分，开发出很多产品，形成大产业。我们的基础性工作对以后的应用研究具有非常重要的借鉴
和指导意义。（来源：中国科学报张晴丹）
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