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摘  要 FT/TFL1 基因家族成员在光周期诱导植物开花转变过程中发挥着重要作用，其主要成员 FT 基因和 TFL1 基因分别

发挥促进成花和抑制成花的功能。现有研究结果一致表明 FT 蛋白发挥成花素的作用。目前已在 50 余物种中分离出 FT/TFL1

基因家族成员，不同物种 FT/TFL1 基因家族成员拷贝数不同。该基因家族成员分为 3 个亚家族：FT 亚家族、MFT 亚家族和

TFL1 亚家族。大多数 FT/TFL1 基因家族成员均包含四个外显子和三个内含子，编码 175 个氨基酸左右的小分子蛋白质。

FT/TFL1 基因家族成员不仅控制花发育，而且控制种子形成、根发育、芽休眠等其它生物发育过程。本文综述了 FT/TFL1

基因家族近十年的研究进展，以期为更加深入了解和研究该基因家族提供理论依据。 

关键词 FT/TFL1 基因家族; 开花时间; 光周期 
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Abstract The FT/TFL1 gene family members play an important role in controlling the transition of flower in photoperiod pathway. 

The main gene family members FT and TFL1 function as activator and repressors of flower respectively. All researches demonstrated 

that FT protein functions as ‘Florigen’. FT/TFL1 gene family members were isolated from fifty species and copy numbers are not the 

same in different species. This gene family is divided into three subfamily: FT subfamily, MFT subfamily and TFL1 subfamily. Most 

gene family members contain four exons and three introns, encoding about 175 amino acid small protein. FT/TFL1 gene family 

members not only control the development of flower but also control the development of formation of seed, root and bud dormancy 

and so on. This paper reviewed the progress of FT/TFL1 gene family in recent years in order to provide theoretical foundation in 

understanding and researching it deeply. 

Keywords FT/TFL1 gene family; Flowering time; Photoperiod 

研究背景 

高等植物由营养生长向生殖生长转换的过程

称为成花转变(flowering transition)，这一过程是由

内部遗传因子与外界环境条件相互协调控制的(雍

伟东等, 2000)。这一过程决定了植物的开花时间

(flowering time)。开花时间是植物的一个重要性状，

它不仅决定了植物在某一生态区域的适应性，同时

也与人类生活息息相关。色彩斑斓的花朵是观赏植

物重要的观赏性状之一，他不仅可以美化人们的生

活环境；而且种类繁多的种子与果实提供了人类生

存必需的食物(赵大中等, 1999)。观赏植物在不同时

间开花在某种程度上可以决定其价格，因此人们通

过研究不同观赏植物成花诱导的分子机理可以实

现对观赏植物的花期进行调控，从而宏观调控某一

观赏植物的上市时间和价格(王翊等, 2010)。 

目前的研究发现，FLOWERING LOCUS T/ 
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TERMINAL FLOWER 1 (FT/TFL1)基因家族的某些

成员如 FT 基因、TFL1 基因、TSF 基因和 MFT 基

因对于光周期促进植物成花转变的过程起重要作

用(Borner et al., 2000; Carmel-Goren et al., 2003; 

Bohlenius et al., 2006; Carmona et al., 2007; Chab et 

al., 2008)。早在 1936 年，Chailakhyan 提出植物叶

片接受光周期诱导后会产生这样一种物质：它可以

从叶片运输到茎端分生组织从而促进植物开花，并

把这种物质称为“成花素”(Chailakhyan, 1936)。在

随后的 70 余年间，大量科学家致力于分离这种被

称为“成花素”的物质，但均以失败告终，以致很

长一段时间人们怀疑在植物中存在“成花素”这一

物质，进而产生了营养物质转移假说和多因子控制

模型解释高等植物成花的机理。然而，2007 年的科

学研究给人们以希望，世界各地先后有不同的科学

家在不同的植物材料中证实 FT 蛋白就是人们苦苦

寻找的“成花素”，它可以通过韧皮部从叶片运输

到茎端分生组织，在茎端分生组织，FT 蛋白与 bZIP

转录因子 FLOWERING LOCUS D (FD)互作，共同

激活花分生组织基因 APETALA 1 (AP1)表达，从而

促进成花转换并启动花发育过程(Abe et al., 2005; 

Notaguchi et al., 2008; Li et al., 2009)。TFL1 基因是

FT/TFL1 基因家族的另一重要成员，其与 FT 基因

的功能相反，抑制茎端分生组织形成花原基，延迟

植物由营养生长向生殖生长的转变(Hanzawa et al., 

2005)。这些研究成果为成花转换的研究带来新的转

机，使得人们利用分子育种的方法调控高等植物花

期开始成为可能。 

本文综述了近十年来高等植物FT/TFL1基因家

族的研究进展，以期为进一步研究该基因家族的功

能并通过转基因调节植物开花期提供理论依据。 

1 高等植物 FT/TFL1基因家族成员及其编码

序列特征 

高等植物FT/TFL1基因家族成员编码的蛋白质

与广泛存在于动物、酵母和细菌中的磷脂酰乙醇胺

结合蛋白结构相似，均具有保守的 PEBP 结构域，

因其能在体外结合磷脂酰乙醇胺而得名(Grandy et 

al., 1990)。目前在拟南芥(Arabidopsis thaliana)基因

组中共分离得到 6 个 FT/TFL1 基因家族成员：

FTTFL1，BROTHER OF FT AND TFL 1 (BFT)，

MOTHER OF FT AND TFL 1 (MFT)，TWIN SISTER 

OF FT (TSF)和 ARABIDOPSIS THALIANA CENTR- 

ORADIALIS HOMOLOGUE (ATC) (Shannon and 

Meeks-Wagner, 1991; Kardailsky et al., 1999; Kobayashi 

et al., 1999; Mimida et al., 2001)。 

随着深入研究的开展，人们利用同源克隆或构

建抑制差减库(suppression subtractive labirary)等方

法在粮食作物小麦(Triticum aestivum) (Kojima et al., 

2002)、水稻(Oryza sativa) (Chardon and Damerval, 

2005)、大麦(Hordeum vulgare) (Karsai et al., 2008)，

蔬菜作物西葫芦(Cucurbita maxima) (Lin et al., 2007)、

南瓜(Cucurbita moschata) (Lin et al., 2007)、油菜

(Brassica napus) (Wang et al., 2009)，果树作物葡萄

(Vitis vinifera) (Carmona et al., 2007)、山核桃(Carya 

cathayensis) (陈芳芳等, 2009)、苹果(Malus×domestica) 

(Kotoda et al., 2010)，观赏植物挪威云杉(Picea abies) 

(Gyllenstrand et al., 2007)、牵牛花 (Ipomoea nil) 

(Hayama et al., 2007)、红叶黎(Chenopodium rubrum) 

(Chab et al., 2008)、钻天杨(Populus nigra var. italica) 

(Igasaki et al., 2008)、文心兰(Oncidium Gower Ramsey) 

(Hou and Yang, 2009)、菊花(Chrysanthemum morifolium) 

(潘才博等, 2010)、甘菊(Chrysanthemum lavandulifo- 

lium) (王琳琳等, 2011)等 50 多个物种中分离得到

FT/TFL1 基因家族成员。研究发现：不同物种中

FT/TFL1 基因家族成员数目不同，双子叶植物中

FT/TFL1 基因家族成员一般较少(表 1)，例如拟南芥

中存在 6 个基因家族成员(Bradley et al., 1997; 

Kardailsky et al., 1999)，葡萄中至少存在 5 个基因家

族成员(Carmona et al., 2007)，苹果中至少存在 6 个

基因家族成员(Kotoda et al., 2010)，钻天杨中存在 9

个基因家族成员(Igasaki et al., 2008)，而单子叶植物

中 FT/TFL1 基因家族成员一般较多，例如水稻中存

在19个基因家族成员(Fabien Chardon and Damerval, 

2005)，玉米(Zea mays)中存在 25 个基因家族成员

(Danilevskaya et al., 2008)。由此可见，高等植物中

FT/TFL1 基因家族均以多基因家族成员形式存在，

一般来说，双子叶植物家族成员数目远远少于单子

叶植物的家族成员数目。 

人们通过研究发现，不同物种中 FT/TFL1 基因

家族成员具有不同的生物学功能。根据不同物种中

FT/TFL1 基因家族成员的序列比对、进化树分析及

其对成花诱导的调控作用可以将该基因家族成员

分为三个亚家族：FT 亚家族(包括 FT 基因和 TSF

基因以及其它物种中的 FT直向同源基因)成员主要

发挥促进开花的作用；MFT 亚家族(包括 MFT 基因

和其它物种中的 MFT 直向同源基因)成员与 FT 亚 
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表 1 高等植物中已经分离到的部分 FT/TFL1 基因家族成员 

Table 1 FT/TFL1 gene family members isolated from some higher plants 

物种 

Species 

基因简写 

Abbr. for genes 

cDNA (DNA)登录号 

Accession number of 

cDNA (DNA) 

cDNA (DNA)全长(bp) 

Full length of cDNA 

(DNA) (bp) 

编码氨基酸长(aa) 

Length of amino acid 

(aa) 

参考文献 

References 

拟南芥 

(Arabidopsis 

thaliana) 

FT AF152096 2 483 175 Bradley et al., 

1997; Kardailsky 

et al., 1999 

TSF AF152907 528 175 

TFL1 U77674 668 177 

MFT AF147721 829 173 

ATC AB024714 3 120 175 

BFT NM-125597 534 177 

葡萄 

(Vitis vinifera) 

VvTFL1A DQ871591 614 173 Carmona et al., 

2007 VvTFL1B DQ871592 766 172 

VvTFL1C DQ871593 522 173 

VvMFT DQ871594 684 175 

VvFT DQ871590 596 174 

钻天杨 

(Populus nigra var. 

italica) 

PnFTL1 AB161110 522 173 Igasaki et al., 

2008 PnFTL3 AB181185 522 173 

PnFTL4 AB181241 522 173 

PnFTL9 AB369072 2 783 166 

PnFT1 AB106111 525 174 

PnFT2 AB109804 525 174 

PnFT3 AB110612 525 174 

PnFT4 AB369074 525 174 

PnTFL1 AB181183 525 174 

玉米 

(Zea mays) 

ZCN1 EU241917 889 173 Danilevskaya et 

al., 2008 ZCN2 EU241918 968 173 

ZCN3 EU241919 849 173 

ZCN4 EU241920 910 176 

ZCN5 EU241921 1 325 173 

ZCN6 EU241922 670 178 

ZCN7 EU241923 581 192 

ZCN8 EU241924 848 175 

ZCN9 EU241925 824 172 

ZCN10 EU241926 1 069 172 

ZCN11 EU241927 861 180 

ZCN12 EU241928 827 177 

ZCN14 EU241929 999 173 

ZCN15 EU241930 719 177 

ZCN16 EU241931 944 174 

ZCN17 EU241932 570 179 

ZCN18 EU241933 586 173 

ZCN19 EU241934 744 175 

ZCN20 EU241935 747 175 

ZCN25 EU241936 701 174 

ZCN26 EU241937 633 187 

 

家族成员冗余地发挥促进成花的作用；TFL1 亚家

族(包括 TFL1, BFT 和 ATC 基因)成员与上述两个亚

家族成员功能相反，主要发挥抑制成花的作用(Ahn 

et al., 2006)。本文作者运用MEGA 4.0软件Neighbor- 

joining (NJ)法对拟南芥、水稻、玉米、小麦、日本梨

树(Pyrus pyrifolia)、红叶黎、山杏(Prunus armeniaca)、

钻天杨、苹果、芜菁(Brassica rapa)、甘蓝型油菜

(Brassica napus)、桃(Prunus persica)、西洋梨(Pyrus 
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communis)、枇杷(Eriobotrya japonica)、中华假温桲

(Pseudocydonia sinensis)、榅桲(Cydonia oblonga)、

金鱼草(Antirrhinum majus)、番木瓜(Carica papaya)、

大豆(Glycine max)、鸢尾(Iris fulva)、葡萄、大麦、

甘蓝(Brassica oleracea)、温州蜜柑(Citrus unshiu)、

梅(Prunus mume)、浙江淡竹(Phyllostachys meyeri)、

白芥(Sinapis alba)、南瓜、毛果杨(Populus trichocarpa) 

29 个物种的 FT/TFL1 基因家族不同成员蛋白序列

构建系统进化树(图 1)，从图中可以看出，29 个物

种的不同家族成员可以分为三个亚家族：FT 亚家

族、MFT 亚家族和 TFL1 亚家族，与上述结论一致。

由此可以推测相同亚家族的所有成员发挥相同或

类似的功能，这一推测仍需试验的进一步验证。

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1 高等植物 FT/TFL1 蛋白系统进化树 

Figure 1 Phylogenetic relationship of FT/TFL1 protein in higher plants 

 

2 高等植物 FT/TFL1 基因家族成员的结构 

高等植物FT/TFL1基因家族成员编码的小分子

蛋白大多在 175 个氨基酸左右(表 1 和表 2)。FT 和

TFL1 蛋白同源性很高，但仅改变 PEBP 结构域中一

个关键氨基酸残基就能使 TFL1 蛋白与 FT 蛋白功

能互相转换(Ahn et al., 2006)。从表 2 可以看出，目

前已经分离获得 FT/TFL1 基因 DNA 全长的家族成

员大多包含四个外显子和三个内含子，外显子 2 和

外显子 3 长度高度保守，分别为 62 bp 和 41 bp。是

否所有物种中外显子 2 和外显子 3 均与此一致，还

需要更多的试验证据证实。Li 等人利用移动性缺陷

病毒马铃薯 X 病毒和芜菁皱叶病毒构建载体研究

FT mRNA 的移动性，研究结果表明，FT mRNA 在

植物体内移动不依赖 FT 蛋白的表达，且 FT mRNA

编码序列 1~102 bp 的顺式作用元件决定了其移动，

这一研究结果表明外显子 1 决定了 FT mRNA 的移

动(Li et al., 2009)。Ahn 等人构建了 FT 和 TFL1 基

因不同外显子结构区域的嵌合基因并转化拟南芥，

试验结果显示包含 FT 基因外显子 4 结构的转基因

株系开花提前，而包含 TFL1 基因外显子 4 结构的

转基因株系开花延迟，表明外显子 4 对 FT 和 TFL1

基因发挥功能意义重大(Ahn et al., 2006)。 
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3 高等植物 FT/TFL1 基因家族成员的表达

模式 

现有试验证据表明：不同高等植物 FT/TFL1 基

因家族不同成员在不同组织器官、不同发育时期表

达各有不同。成花抑制基因 SHORT VEGETATIVE 

PHASE (SVP)通过结合到 FT 基因的启动子区域抑

制 FT mRNA 的表达(Li et al., 2008)。 

拟南芥 TSF 基因和 FT 基因在叶片，花和发育

中的角果中均有表达(Yamaguchi et al., 2005)。大麦

HvFT2 基因在果穗和种子中均有表达(Faure et al., 

2007)。玉米 ZCN14 基因在穗原基、胚珠和种子中

均有表达(Danilevskaya et al., 2008)。水稻的 OsFTL1

基因与玉米 ZCN14 基因表达模式相似，也在果穗和

种子中表达(Izawa et al., 2002)。大豆 GmTFL1b 在根

和茎端分生组织中均有表达，而 GmTFL1a 则主要

在成熟的种子中有表达(Liu et al., 2010)。温州蜜柑

CiFT1 基因和 CiFT2 基因仅在幼果中大量表达，而

不涉及成花转变过程，CiFT3 基因在叶片和茎中均

有少量表达，但在生殖器官中没有表达，表明此基

因在开花诱导过程中发挥重要功能(Nishikawa et al., 

2007)。葡萄 FT 同源基因和三个 TFL1 同源基因均

在第一个生长季的潜伏芽中表达量较高，在休眠阶

段不表达，在下一个生长季花芽发育时期 VvFT 基

因和 VvTFL1B 基因几乎不表达，而 VvTFL1A 和

VvTFL1C 表达量达到最高(Carmona et al., 2007)。苹

果 MdFT1 基因主要在结果枝的顶芽表达，幼龄植

株组织中很少表达，而 MdFT2 基因主要在生殖器

官如花芽和幼果中表达(Kotoda et al., 2010)，TFLI

同源基因在花序发育阶段早期的芽中表达量较高，

但在花发育过程中不表达(Mimida et al., 2009)。金

鱼草 CEN 基因在成花转换后的花序茎端表达，番

茄(Lycopersicon esculentum) SP 基因在幼龄植株的

营养生长阶段和茎端均有表达(Pnueli et al., 1995; 

Bradley et al., 1997)。 

4 高等植物 FT/TFL1 基因家族作用部位 

一个基因只有在恰当时期、恰当器官表达才能

正常发挥其功能，FT/TFL1 基因家族不同成员同样

如此。Mathieu 等人采用 micro RNA 的方法获得了

拟南芥特定组织中 FT mRNA 降解的转基因植株，

维管组织中特异表达 amiR-FT 的植株延迟开花，而

茎端分生组织中特异表达amiR-FT的植株没有晚花

表型的出现，表明 FT mRNA 在茎端分生组织中表

达并不能诱导开花(Mathieu et al., 2007)。这一研究

结果为转基因工作提供了理论依据：只有驱动目的

基因在其发挥作用的器官表达才能获得较好的转

基因效果。因此，分离目的基因特异型启动子，并

将其与目的基因融合后再转基因可以获得较好的

转基因效果。 

5 高等植物 FT/TFL1 基因家族成员的功能 

FT基因和 TFL1基因为FT/TFL1基因家族的两

个关键成员，其蛋白一致性很高，但生物功能却截

然相反，FT 基因促进成花，而 TFL1 基因抑制成花

(Hanzawa et al., 2005; Ahn et al., 2006)。决定 FT 和

TFL1 基因不同生物学功能的位点包括一个关键性

氨基酸残基和外显子 4 区域的 14 个保守氨基酸残

基，FT 蛋白 85 位氨基酸为酪氨酸(Tyr)，TFLI 蛋白

88 位氨基酸为组氨酸(His)，外显子 4 区域的 14 个

保守氨基酸残基在 TFL1 基因中进化迅速，而在 FT

基因中则几乎不变(Ahn et al., 2006)。 

5.1 FT 亚家族的功能 

5.1.1 FT 基因在光周期途径中的作用 

FT 基因是花发育途径的汇集点，它可以整合来

自光周期途径、春化途径和自主途径等不同花发育

途径的信号，在植物花发育过程中发挥着重要作用

(Baurle and Dean, 2006; Jaeger et al., 2006; Hemming 

et al., 2008)。FT 基因编码 Raf-like 激酶抑制蛋白，

除受 CO (CONSTANS)基因调节促进开花以外，最近

在拟南芥中发现的温度感知途径和光质途径也是

通过调节 FT 基因的表达来调节开花时间的

(Blazquez et al., 2003; Cerdan and Chory, 2003; Kim 

et al., 2008)。 

FT 基因的功能在不同物种中是高度保守的。水

稻FT基因的同源基因Hd3a基因从叶片转移到茎端

分生组织诱导成花转换(Tamaki et al., 2007)。番茄

FT 基因的同源基因 SINGLE FLOWER TRUSS (SFT)

通过产生可移动信号调控开花时间和茎的形态结

构(Lifschitz and Eshed, 2006; Lifschitz et al., 2006)。

玉米中共分离到 25 个 FT/TFL1 基因家族成员，其

中属于 FT 亚家族的基因有 15 个，其中 ZCN8 基因

为发挥促进成花诱导作用的候选基因(Danilevskaya 

et al., 2008)。 

不同植物如水稻、番茄、西葫芦、矮牵牛

(Ipomoea nil)、美洲黑杨(Populus deltoides)和葡萄的

FT 同源基因在拟南芥中组成性表达都能促进拟南

芥在非诱导的光周期条件下开花(Hsu et al., 2006; 
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Lifschitz and Eshed, 2006; Carmona et al., 2007; 

Hayama et al., 2007; Lin et al., 2007)，反之，在拟南

芥和水稻中，用 RNAi 或 miRNA 的手段使 FT 基因

的表达下调均可导致植株延迟开花时间(Mathieu et 

al., 2007; Komiya et al., 2008)。目前人们在不同物种

中的研究结果均表明 FT 蛋白是植物体内能够长距

离运输的成花素信号分子的主要组分(Lifschitz and 

Eshed, 2006; Jaeger and Wigge, 2007; Lin et al., 2007; 

Hisamatsu and King, 2008; King et al., 2008)，其对开

花的调控作用在不同植物之间是高度保守的。 

FT 基因不仅在高等植物成花转换过程中发挥

重要作用，还调控果荚发育、种子和根等其他器官

发育过程。毛果杨 FT 同源基因除调控开花时间以

外，还控制毛果杨秋季短日照条件下停滞生长、春

季休眠芽启动以及花芽分化等一系列发育过程

(Bohlenius et al., 2006)；挪威云杉 FT 同源基因控制

花芽启动与萌发(Gyllenstrand et al., 2007)，表明 FT

同源基因在裸子植物中的功能具有一定的保守性。

玉米 FT 亚家族成员 ZCN19，ZCN25 和 ZCN17 均在

根中表达，表明其可能在根发育过程中发挥调控作

用(Danilevskaya et al., 2008)。葡萄 FT 同源基因

VvFT 基因在雄蕊、子房和胚珠中均有表达，表明

VvFT 基因可能在果实和种子发育过程中发挥功能

(Sreekantan and Thomas, 2006)。 

过表达 TSF 基因促进拟南芥开花，tsf 单突变体

延迟拟南芥开花，而 tsf ft 双突变则加剧 ft 单突变体

的晚花表型，因此，TSF 基因在调控植物开花时间

上与 FT 基因发挥冗余的功能(Michaels et al., 2005; 

Yamaguchi et al., 2005)。除此以外，TSF 基因可能

是除 FT，LFY 和 SUPPRESSOR OF OVEREXPRE- 

SSION OF CO 1 (SOC1)基因以外的成花整合途径

上的另一新成员(Yamaguchi et al., 2005)。 

5.1.2 FT 基因在春化途径中的作用 

温度是影响高等植物开花的另一重要环境因

子，低温诱导植物开花的现象称为春化作用(Laurie, 

1997)。FT 基因作为光周期途径、春化途径和自主

途径的整合基因，在春化途径中也发挥着重要作用。 

过表达拟南芥FT (TSF)基因强烈地抑制由FLC 

(FLOWERING LOCUS C)基因表达导致的冬性一年

生拟南芥的晚花表型，但不影响 FLC mRNA 的表

达水平，表明 FT 基因在 FLC 基因的下游起作用

(Michaels et al., 2005)。低温条件下水稻 Hd3a 基因

无论日照长短均表现出极低的表达水平，这一结果

表明，Hd3a 基因表达水平的下降是导致水稻在低

温条件下延迟抽穗的原因(Luan et al., 2009; 王台等, 

2010)。到目前为止，FT 同源基因在春化途径中发

挥的作用在小麦中研究较为清楚。小麦春化途径中

的关键基因之一 Ta VRN1 位于 FT 同源基因上游，

其上调促进小麦 FT 同源基因的表达进而促进小麦

开花(Shimada et al., 2009)，Ta VRN2 可能通过抑制

小麦 FT 同源基因的表达而抑制开花(Yan et al., 

2004)，也可能通过抑制 Ta VRN1 基因进而抑制小麦

FT 同源基因的表达而抑制开花 (Shimada et al., 

2009)，Ta VRN3 编码 FT 同源基因，长日照条件下

促进小麦开花(Yan et al., 2006)。 

5.1.3 FT 基因在自主途径中的作用 

自主途径主要通过感受植物体内部的发育状

态，并与外界环境信号相互作用而调控植物开花。

自主途径包括以下几个基因：LD、FCA、FPA、FLK、

FY、FLD 和 FVE (Putterill et al., 2004; Mouradov et 

al., 2002; Lim et al., 2004; Simpson, 2004)。FCA 和

FLK 均定位于核内，并通过 FLC 基因调控整合基

因 FT和 SOC1的表达调节植物开花时间(Lim et al., 

2004; Simpson, 2004)。 

5.2 MFT 亚家族的功能 

过表达MFT基因的拟南芥开花时间稍有提前，

但不如 FT 基因对开花的促进作用明显，mft 突变体

植株开花时间与野生型拟南芥相似，表明 MFT 基

因与 FT基因冗余地发挥促进成花的功能(Yoo et al., 

2004)。美洲黑杨 MFT 同源基因过表达和 RNAi 后

均没有明显的开花表型改变，此外，MFT mRNA 在

休眠诱导的花芽和营养芽中表达量很高，暗示 MFT

同源基因可能具有控制花芽分化等其它功能

(Igasaki et al., 2008)。拟南芥 MFT 基因通过在 ABA

信号转导途径中形成负反馈环促进拟南芥种子初

期的生长发育(Xi et al., 2010)。玉米 MFT 亚家族成

员 ZCN9，ZCN10 和 ZCN11 在种子发育过程中发挥

功能(Danilevskaya et al., 2008)。水稻 MFT 同源基因

OsMFT1 和 OsMFT2 基因在即将发育成熟的种子和

种子萌发阶段均有表达，这与玉米中的结果相一

致，暗示 MFT 亚家族成员在玉米中也可能发挥调

节种子发育的功能(Danilevskaya et al., 2008)。 

5.3 TFL1 亚家族的功能 

TFLI 基因的主要功能是延长植物营养生长阶

段并维持花序的无限生长状态。拟南芥 TFLI 基因
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主要通过抑制开花途径整合基因 LEAFY (LFY)及花

分生组织基因 AP1和 CAULIFLOWER (CAL)的表达

抑制成花转变。最近的研究表明，TFL1 mRNA 仅

在拟南芥成熟的茎端分生组织的内层细胞表达，而

TFL1蛋白则可以移动到茎端分生组织的外层细胞。

表明 TFL1 蛋白和 FT 蛋白一样可以在植物体内移

动到其发挥作用的部位(Conti and Bradley, 2007)。 

拟南芥 tfl1 突变体和金鱼草 cen 突变体植株均

由无限花序转变为有限花序(Shannon and Meeks- 

Wagner, 1991; Bradley et al., 1996; 1997)，番茄 sp 突

变体植株由无限花序转变为有限花序，且植株矮

小，紧凑(Pnueli et al., 1995)，TFL1 基因和 SP 基因

通过维持茎端和花序分生组织的无限生长特性控

制植物营养生长和生殖生长的持续时间，而 CEN

基因仅控制花序分生组织的状态(Pnueli et al., 1995; 

Bradley et al., 1997)。豌豆(Pisum sativum)两个 TFL1

同源基因控制营养生长和生殖生长的持续时间，

LATE FLOWERING (LF)基因维持茎端分生组织的

无限生长特性，而 DETERMINATE (DET)基因维持

花序分生组织的无限生长特性 (Foucher et al., 

2003)。黑麦草 (Lolium perenne) TFL1 同源基因

LpTFL1 基因延迟成花转变，控制黑麦草腋生分生

组织特性(Jensen et al., 2001)。过表达玉米 TFL1 同

源基因 ZCN1-6 导致玉米不同程度的晚花并伴随玉

米花序结构的改变，转基因植株表型的改变程度与

蛋白的同源程度密切相关 (Danilevskaya et al., 

2010)。TFL1 亚家族基因成员除了在花发育过程中

发挥作用外还在高等植物生长发育的其它阶段发

挥作用，如玉米 ZCN1，ZCN3，ZCN2 和 ZCN5 基

因在根尖表达，表明其可能在根尖分生组织生长发

育过程中发挥功能(Danilevskaya et al., 2008)。 

Sohn等人的研究结果表明拟南芥 TFL1基因除

了控制花发育外，还具有将蛋白质运送到蛋白质贮

藏液泡中的功能(Sohn et al., 2007)。拟南芥 ATC 基

因与 TFL1 基因同属 TFL1 亚家族，ATC 基因过表

达能够互补 tfl1 突变体的晚花表型，但 atc 突变体

却没有明显的表型，这表明 ATC 基因可能并不控制

花序分生组织的分化状态(Carmona et al., 2007)。拟

南芥 BFT 基因也属于 TFL1 亚家族，但至今为止人

们还不清楚其生物学功能(Carmona et al., 2007)，仍

需人们进一步研究。 

6 展望 

开花时间是高等植物生长发育史中重要的生

长发育过程，受错综复杂的基因网络调控。现已克

隆的开花时间相关基因不仅局限在拟南芥、水稻等

模式植物之中，在蔬菜、果树、观赏植物中也已分

离出部分与光周期成花诱导相关的基因。利用基因

工程的方法将不同花发育基因转入植物，从而调节

植物开花时间可以解决实际生产中遇到的各种问

题：如花卉的周年生产需要，育种、制种中存在的

花期不遇等问题。 

FT/TFL1 基因家族成员在高等植物花发育过程

中发挥着关键作用，其成员之一 FT 基因可以整合

光周期途径、春化途径和自主途径的花发育信号，

而且 FT 蛋白可能就是人们长期苦苦寻找的“成花

素”，TFL1 基因作为 FT/TFL1 基因家族的另一重要

成员，在植物体内发挥抑制成花的功能，因此利用

分子育种的方法将其转入高等植物中，有望调节高

等植物的花期。从现有的研究结果来看，尽管不同

物种间 FT/TFL1 基因家族成员功能非常保守，但在

不同物种中不同家族成员的功能仍存在不同程度

的分化，作用机理也不尽相同。FT/TFL1 基因家族

不同成员均为多拷贝，是否所有拷贝均在高等植物

成花途径中发挥功能还不是很清楚，有待于进一步

研究。只有明确更多开花时间相关基因的作用机理

及其它们之间的相互作用，才能真正揭示高等植物

开花的秘密。 
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表 2 高等植物 FT/TFL1 基因家族部分成员结构特征 

Table 2 The structures characteristics of FT/TFL1 gene family members in some higher plants 

物种 登录号 基因简写 外显子 1 内含子 1 外显子 2 内含子 2 外显子 3 内含子 3 外显子 4 参考文献 

Species Accession number Abbr. for genes Exon one Intron one Exon two Intron two Exon three Intron three Exon four References 

大麦 

Hordeum vulgare 

DQ100327 FT1 201 419 62 111 271 - - GenBank 

DQ297407 FT2 210 72 62 2 377 41 97 224 GenBank 

DQ411319 FT3 195 134 62 141 41 606 245 GenBank 

DQ411320 FT4 192 228 62 105 41 1 684 226 GenBank 

EF012202 FT5 195 193 62 137 41 809 245 GenBank 

小麦 

Triticum aestivum 

EU368122 FT-a 201 629 62 99 271 - - GenBank 

          

白芥 

Sinapis alba 

FJ613329 FT 201 832 62 1 031 41 91 206 GenBank 

          

拟南芥 

Arabidopsis thaliana 

AF152096 FT 201 817 62 715 41 126 464 GenBank 

          

苹果 

Malus×domestica 

AB458506 MdFT1 198 108 62 193 41 800 224 GenBank 

AB458505 MdFT2 198 162 62 247 41 1 035 224 GenBank 

甘蓝型油菜 

Brassica napus 

FJ848918 FT 201 848 62 892 41 85 224 GenBank 

          

黑麦草 

Lolium perenne 

DQ309592 FT3 201 322 62 124 271 - - GenBank 

          

浙江淡竹 

Phyllostachys meyeri 

AB498766 FT1 201 167 62 125 41 93 233 GenBank 

AB498761 FT3 201 167 62 128 41 93 233 GenBank 

梅 

Prunus mume 

AB444086 FT 198 202 62 332 41 420 224 GenBank 

          

钻天杨 

Populus nigra var. italica 

AB183451 PnFTL1a 201 91 62 124 41 83 218 GenBank 

AB369067 PnTFL1a 204 85 62 279 41 112 217 GenBank 

AB181186 PnFTL3a 201 137 62 311 41 107 218 GenBank 

AB369068 PnFTL4a 195 183 62 114 41 1 421 224 GenBank 

AB369069 PnFT1a 198 124 62 1 603 41 893 224 GenBank 

AB369070 PnFT2 198 125 62 1 583 41 893 224 GenBank 

AB369071 PnFT3 198 158 62 1 127 41 1 393 224 GenBank 

大豆 

Glycine max 

- GmTFL1a 201 210 62 472 41 99 218 (Liu et al., 

2010) - GmTFLb 201 215 62 483 41 95 218 

番茄 

Lycopersicon esculentum 

U84140 SP 204 233 62 567 41 603 221 (Carmel-Gore

n et al., 2003) AY186734 SP2I 213 149 62 133 41 139 221 

AY186735 SP3D 198 87 62 2 141 41 1 055 233 

AY186736 SP5G 192 436 62 364 41 335 233 

AY186737 SP6A 195 772 62 519 41 237 225 

AY186738 SP9D 198 532 62 1 003 41 519 218 
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