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菊花种质资源研究进展
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摘要    菊花(Chrysanthem um  × mori fol ium  Ramat.)是花卉王国中的一朵奇葩。她起源于中国并被传遍世界。在1 600年

的栽培历史中, 融入了丰富的文化内涵和高超的园艺栽培技术, 经培育形成了近3万个品种, 其变异类型之丰富被称为园艺育

种史上的奇迹, 是全人类的共同财富。近50年来, 中国园艺学界利用形态学、细胞分类学、同工酶和分子标记技术结合数量

分类学和分支分类学的方法, 对其野生近缘种和主要栽培类群展开了大量研究工作, 为菊花育种积累了资料。但面对丰富的

中国菊花种质资源, 对其数量和质量的研究仍显不足。特别是对传统品种研究不够, 制约了中国菊花产业化发展。对菊花品

种资源进行调查、收集和保存并构建核心种质, 进而对其开发潜力进行评价, 仍然是一项十分艰苦和重要的基础工作。结合

现代生物学技术, 对其主要生物学性状的遗传稳定性进行分析。通过了解其形成机理, 对于菊花品种资源的开发和利用具有

重要意义。
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菊花(Chrysanthemum × morifolium Ramat. )是菊

科(Compos itae)菊属(Chrysanthemum L.)的多年生宿

根花卉。它具有丰富的种下变异 , 在花卉界被誉为世

界两大花卉育种奇观之一(陈俊愉, 2001)。菊花是中

国的传统名花, 其多姿多彩的形态和丰富的文化内涵

深受人们的喜爱, 至今有不少地方还保留着在秋季举

办菊展的传统。菊花传入日本和欧洲后得到了进一

步的丰富和发展, 目前已成为国际上主要的鲜切花之

一, 具有很高的经济和观赏价值 , 在日本、荷兰和美

国等国家的花卉产业中占有重要地位(Anders on ,

2004,  2006)。

种质是决定生物体遗传性状并将遗传信息从亲

代传给后代的遗传物质。种质资源的调查、收集、保

存和评价是科学开发利用植物的基础, 对最大限度地

发挥种质利用潜力具有决定性的作用(戴思兰, 2004)。

菊花的近缘物种大约有 40 余种,  主要分布在中国、

日本、朝鲜和俄罗斯 , 其中中国约有 17种(林镕和石

铸, 1983), 是菊花的起源中心和菊属种质资源的分布

中心(戴思兰, 2004; 李辛雷和陈发棣 , 2004a)。全世

界菊花品种约有 20 000-30 000个, 中国约有 3 000

多个(李鸿渐和邵建文 , 1990)。如何利用这些种质资

源以及对其遗传机理的研究是今后发展中国菊花育

种的关键和基础。

1    菊花种质资源的研究

1.1    菊花起源与品种演化研究

世界各国园艺学者已经形成共识——菊花起源于中

国。从史料看, 中国菊花走出国门始于唐代日本来华

的遣唐使,  即日本的菊花是从中国传入的。17世纪

中叶,  荷兰商人从我国带走菊花在欧洲栽培。1689

年,  荷兰作家白里尼发表《伟大的东方名花——菊

花》一书,  首先在欧洲歌颂了中国的菊花(戴思兰,

2004)。18世纪中叶,  法国人路易 •比尔诺把菊花的
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1个大花品种从中国带到法国进行栽培。19世纪晚

期, 法国的菊花育种者培育了许多大花重瓣的菊花品

种。英国植物学家福琼(Robert  Fortun)于 1843年至

1846年间, 将 2个小花类型的菊花品种(绒球类型)绒

球和中山菊花从我国浙江舟山带回英国进行杂交育

种, 英国园艺家也曾育出不少大轮名菊。此后, 这些

种质资源相继传入美洲各国, 在美国得到更为广泛的

杂交培育。从此,  菊花这一中国名花遍植世界各地

(Anderson, 2006)。

菊属是一个种间隔离机制不十分完全的类群。

大量的研究表明, 现代菊花是由菊属内多个种间相互

杂交, 再经过长期的人工培育和选择而形成的 , 其遗

传背景复杂多样。对菊花起源和品种演化的大量研

究主要集中于对野生近缘种的分析和菊属部分野生

种的人工杂交实验(陈俊愉和梁振强,  1964;  戴思兰

等, 1995;  戴思兰和王文奎 , 2002)。这些研究结果证

明了菊花的杂交起源。细胞学研究表明 , 菊属植物存

在多倍体化和非整倍体变异 ,  基因组染色体数为

2n=2x=18、2n=4x=36和2n=6x=54,  栽培类群染色体

数为2n=54至2n=90之间, 且存在大量非整倍体变异

(李懋学等,  1983; 汪劲武等,  1991; 陈发棣等, 1996,

1998;  周树军和汪劲武 , 1997)。核酸染色体原位杂交

实验表明, 菊花的多种间杂交起源和菊属植物种间广

泛的种质渗透现象可以在一定程度上解释菊花品种

丰富的遗传多样性来源 (王文奎和戴思兰 ,  2000 ;

Wang et al. , 2002,  2003;  Dai et al., 2005)。在运用分

子标记技术的研究中 ,  戴思兰等(1998 )首次使用

RAPD分析技术对部分野生菊属植物、栽培小菊和

独本菊品种进行分析 , 探讨菊花起源问题 , 提出菊花

主要起源于毛华菊(C. vestitum (Hemsl.) Ling)、野菊

(C. indicum L.)和菊花脑(C. nank ingense (Hand.-

Mazz.) X.  D. Cui)。此外,  周春玲和戴思兰(2002)首

次运用AFLP技术对菊属部分植物进行分析 , 得出栽

培品种与毛华菊、野菊和甘菊(C. lavandulif ol ium

(Fisch.  ex  Trautv.) Ling)亲缘关系较近 , 各野生种(野

菊、甘菊和菊花脑)间的亲缘关系极近。李辛雷和陈

发棣(2004b)以菊属野生种、栽培菊花及种间杂种为

试材, 采用 RAPD方法研究了其亲缘关系 , 同样得出

了栽培菊花演化过程为: 野生菊→药用菊→观赏菊的

结论。吴国盛等(2008)运用 RFLP 技术对 12份菊属

与2种亚菊属植物进行了亲缘关系研究 , 表明菊属物

种间有较近的亲缘关系, 且菊属与亚菊属间尽管存在

差异, 但亲缘关系仍然很近。

1.2    菊花品种分类与鉴定

目前国内主要以舌状花类型、花型及花色为依据大

体划分菊花品种群(汤忠皓, 1963; 张树林, 1965; 李

真和徐惠梅, 1989;  李鸿渐和邵建文 , 1990)。1982年,

中国菊花研究会第二届菊花展览期间讨论了菊花分

类, 提出 3级分类方案: 将盆栽菊花分为 5个瓣类 30

个花型13个亚型。国外菊花分类方案大多比较简单,

如日本菊花的分类 , 首先分为 2大组, 即普通菊组与

畸形菊组, 然后按照花径分为大、中和小 3类, 以下

再划分出多种花型 ; 美国的菊花分类亦较简单 , 先按

照花径分为小菊与大菊 2类, 以下再分多种花型 ; 英

国国家菊花协会的菊花品种分类方案则首先按照花

期分为早、中和晚 3类, 各类下又分 30组(许莹修和

戴思兰,  2007)。这些分类方案在对大量品种进行分

析时显出一定的局限性。利用数量分类学方法对栽

培小菊和大菊品种进行分类研究的尝试表明, 形态学

数据结合计算生物学方法可以在一定程度上将菊花

品种区分开(刘春迎和王莲英,  1995;  许莹修和戴思

兰, 2007)。此外, 也有用同工酶技术和分子标记等方

法进行菊花分类研究的报道, 如秦贺兰等(2002)采用

RAPD标记技术得出舌状花基本瓣型相同的品种之

间基因型相似系数较高。吴在生等(2007)运用 AFLP

标记技术对菊花的分析结果表明, 多数瓣型相同的菊

花种质表现出较为密切的亲缘关系, 其地域来源与聚

类结果也有一定程度的相关性, 而花色与聚类结果无

明显的相关性。繆恒彬等(2007)对 85个大菊品种的

ISSR分析表明, 品种间的遗传变异与品种瓣型相关 ,

提出瓣型可以作为菊花品种的一个分类等级。

菊花的品种鉴定工作也一直备受关注。早在

1993年, Wolff和 van Rijn (1993)运用 RAPD标记技
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术分析了菊花的遗传变异, 但是没有检测出从原始品

种演变出的体细胞突变体间的差异。之后, Wolff等

(1995)运用RAPD技术、ISSR、杂交DNA指纹和RFLP

技术也未能够鉴别出来自同一品种的不同花色突变

体间的差异。但是Wolff(1996)对菊花的芽变和嵌合体

现象进行了RAPD分析, 观察到品种间以及不同细胞

层间的多态性。 此后, Martín等(2002)采用RAPD技术

对15个菊花品种进行了鉴定, 并能够将这些品种区分

开。Lema-Ruminska等(2004)利用 RAPD技术有效鉴

别了菊花的辐射突变体。Chatterjee等(2006)对 10个

原始菊花品种和 11个突变体进行了 RARD分析, 检

测出了品种与突变体间的差异, 并且不同花色突变体

间的差异能够被有效区分。 赟田 等(2008)的研究发现

RAPD技术能够将菊花芽变品种和相似品种鉴别开。

1.3    菊属植物种下变异的研究

形态性状是种下变异最直观的表现, 形态学分析是种

下变异研究最基本的方法。菊花的形态变异之丰富

堪称世界园艺植物之最, 其近缘野生种的变异也极为

丰富。K im 等(1989)对分布于朝鲜的紫花野菊(C.

zawadsk ii (Herb.) Tzvel. )进行了调查与观测 ,  发现其

花期和花色均有所不同 , 花径也有较大程度的变异。

戴思兰和陈俊愉(1996)比较了野生菊属植物和一些人

工杂种及栽培菊品种, 对其形态演化趋势作了详尽的

研究, 发现毛华菊的形态发生了明显的变异。王文奎

等(1999)对毛华菊花朵形态的变异进行了深入分析,

发现其变异在很大程度上受遗传控制。此外, 戴思兰

等(1995)、戴思兰和陈俊愉(1997)分别对菊花进行了

数量分类学和分支分类学研究, 揭示出菊属植物形态

学性状的多样性, 提出菊花从小花单瓣向大花重瓣进

化, 并指出菊花可能是多系起源和多方向演化, 杂交

在品种起源和演化过程中发挥了重要作用。大量的

种间杂交实验结果也为分析性状的演变关系提供了

线索(陈俊愉和梁振强, 1964;  戴思兰和陈俊愉 , 1996;

徐文辉等, 2000;  李辛雷和陈发棣 , 2004a)。Wang等

(2002, 2003)提出菊属植物性状呈网状进化方式。

在细胞学水平上 , Tanaka(1959a, 1959b,  1959c,

1960)、Tanaka 和 Shimotomai (1961)对日本野生菊

花进行了核型系列报道, 并对来自中国的野生菊花进

行了细胞遗传学研究(Tanaka et al. , 1987)。Fedorov

(1969)统计了广义菊属的 93种植物的染色体数 ,  发

现多倍体(包括种内多倍体)有 56 种,  约占 60%, 显

然多倍化是该属的一个重要进化途径。汪劲武等

(1991, 1993)、周树军和汪劲武(1997)也对不同菊属

植物进行了细胞学研究。李懋学等(1983)、陈发棣等

(1996)及戴思兰(1994)1对菊属植物的核型研究表明 ,

在菊属植物进化和菊花形成过程中杂交范围的广泛

性和复杂性造成了目前菊花种下变异的多样性。

RAPD、RFLP、AFLP和 ISSR等分子标记技术

曾先后被用于菊花的种下变异研究 (W il liams et  al. ,

1990;  Wolff et  al. , 1994; 戴思兰等 ,  1998;  Lee and

Kim, 2000;  秦贺兰等, 2002;  Martín et al.,  2002; 李辛

雷和陈发棣, 2004b;  韩洁等, 2007;  吴在生等, 2007)

(雒新艳,  2009)2,  结果均表明菊花品种资源在 DNA

水平上存在广泛的变异。

上述研究有助于解决菊属植物的系统学问题, 且

为我国菊花品种的分类、鉴定和育种工作提供了丰

富的基础资料。但由于目前各方面研究涉及的样本

数量较少、代表性低, 也没有将分子数据与形态性状

等表型数据很好地结合起来分析, 故无法系统地评价

菊花的种质资源。

2    中国菊花种质资源的收集与保存

菊花原产于中国 , 据文献记载已有3 000余年的悠久

历史, 菊花的栽培距今也有 1 600多年。南京农业大

学在农业部中国菊花品种资源调查整理研究项目的

支持下, 从全国各地收集整理出菊花品种3 000个(李

鸿渐和邵建文 ,  1990 )。开封市曾收集有菊花品种

1 600多个, 种植面积约 200 hm2, 共计 400万盆,  已

1戴思兰  (1994) . 中国栽培菊花起源的综合研究.  博士论文 .
北京 : 北京林业大学 . pp. 34-36.
2雒新艳  (2009). 大菊品种资源遗传多样性研究 . 博士论文 . 北
京 : 北京林业大学 . pp. 78-79.
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成为中国重要的菊花种植基地(曹新向, 2006)。广东

省中山小榄镇有800年的菊花栽培历史 , 是远近闻名

的菊艺之乡, 不仅保存了丰富的栽培菊花品种 , 还拥

有高超的菊艺栽培技术 , 并且菊文化深入人心 , 因此

民间保留了不少传统品种。河南省内乡唐闸公园也

建立了菊花品种保存基地,  拥有相当数量的菊花品

种。杨秋等(2006)对昆明市区的菊花资源进行了调查

研究, 整理出菊花品种 441个, 鉴定出 378个。从目

前收集和记载的菊花品种看, 其中有一类属于中国传

统菊花品种, 其变异类型丰富 , 花型姿态变化富于中

国传统文化内涵。目前对这类品种的遗传分析和利

用潜力的研究最为薄弱。由于其栽培技术繁难 , 只有

少数菊艺技师能够栽培繁殖, 其产业化水平很低 , 面

临着品种失传的危险。

3    菊花种质资源的利用

自菊花出现至今长达七八百年的时间里, 主要以药用

和食用为主。到东晋陶渊明时 , 菊花才被引入观赏栽

培。随着人类对菊花栽培和育种水平的不断提高 , 菊

花新品种不断涌现 , 形成了品种繁多、色彩丰富、花

型多变和姿态万千的现代菊花 , 并出现了盆菊、大立

菊、悬崖菊、塔菊、案头菊、盆景菊和切花菊等多

种栽培和应用形式。但是, 由于菊花在长期的栽培过

程中(尤其是无性繁殖),  其观赏特性、适应性以及抗

逆性逐渐下降, 因而不利于菊花的园林应用和发展,

也不能够满足菊花产业化发展的需求, 因此如何进行

菊花品种改良已成为现代菊花研究的热点问题。

在菊花品种改良的多种育种方法中, 杂交育种是

国内外应用最多、最广泛和最有效的方法之一。自

20世纪 60年代起, 北京林业大学就通过早菊与野菊

间的远缘杂交 , 育成了红岩等 13个花繁叶茂且抗逆

性强的菊花新品种 ; 另外, 已得到广泛应用的抗逆性

强、低矮密花、五彩缤纷和耐粗放管理的地被菊新

品种是用安徽天柱山的野生毛华菊以及其它 6种野

生菊花与早菊远缘杂交培育而成的(王彭伟和陈俊愉,

1990),  目前地被菊新品种在不断地丰富和发展(陈发

棣等, 2005;  丁兵等, 2007)。利用抗逆性强、花型小

且具香味的菊花栽培品种和野生种质资源与花型、

花色奇特的品种杂交, 育成了夏季耐高温和高湿的小

菊新品种(品系)20多个(陈秀兰和李惠芬,  1993)。李

鸿渐等(1991)利用常规杂交育种方法选育出了 15个

切花菊新品种 , 并大量推广应用。

辐射育种也是菊花育种中常用的育种方法之一

(齐孟文和王化国 ,  1997)。傅玉兰和郑路(1994)采用

辐射育种选育出了 8个寒菊新品种。王彭伟等(1996)

通过组织培养和辐射育种相结合, 选育出了 11个切

花菊新品种。Broertjes和 Lock(1985)、 Hut tema等

(1991)通过辐射育种获得了耐低温的菊花植株。

另外, 重点针对菊花的花色、花期、株型和抗性

等性状进行转基因育种的基因工程技术, 为菊花性状

的改良提供了全新的思路。Courtney-Gut terson等

(1994)、 Dolgov等(1997)及Mitiouchkina等(2000)运用

转基因技术改变了菊花花色。Mitiouchkina和Dolgov

(2000)、Zheng等(2001)、Petty 等(2003)及 Han等

(2007)通过转基因技术对菊花的株型进行了改良。此

外,  在菊花抗性分子育种方面也有相关报道(Dolgov

et al.,  1995;  Sherman et  al.,  1998;  Takatsu et  al. ,

1999;  Jong, 1999; Toguri et  al. , 2003)。

4    菊花种质资源研究存在的问题

4.1    菊花种质资源的收集与保存难度较大

中国丰富的菊花品种资源并没有成为产业化资源, 一

些宝贵的国有菊花名品正在流失。虽然国内建立了

一些菊花品种保存基地 ,  保存了相当数量的菊花品

种,  但是菊花品种变异多样 ,  新品种不断出现,  各地

在保存品种的过程中存在大量同名异物和同物异名

现象; 同时, 绝大多数中国菊花品种资源缺少育种工

作必需的信息资料 , 对其遗传稳定性缺乏分析 , 特别

是没有直接且有利的分子生物学信息。这就使得菊

花品种保存工作陷于盲目状态, 一方面大量地重复保

留, 另一方面对正在流失的品种却无力保护。这种状

况制约了中国菊花品种登录、审定和品种保护工作 ,
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且难以有效维护育种人的权利, 也不利于种质资源创

新工作的开展。如何在有限的时间、空间、人力和

财力的情况下 , 提高对品种资源的鉴定能力, 加强对

品种资源的保存和保护力度, 提高品种资源利用效率

是一个亟待解决的问题。

4.2    菊花的品种分类体系和鉴定手段不完善

前人虽然在中国菊花品种形态分类和鉴定方面

已经做了大量的工作, 但是对于品种数量众多的菊花

来说, 制订出全面系统的分类鉴定方案非常困难。目

前, 在许多问题上还未能达成一致意见, 如在瓣型和

花型的划分上还存在着分歧,  叶形的分类过于笼统

等。各瓣型的进化关系也有许多疑问, 多数研究者赞

同从平瓣→匙瓣→管瓣的演变顺序, 但也有不同的观

点(张树林, 1965),  至今未见更深入清晰的研究报道。

白新祥(2007)1曾对 281个菊花品种进行了花色素成

分分析,  初步提出根据色素成分将菊花品种分为白

色、黄色、紫色、红色、粉色和橙色 6大色系, 加上

以往的绿色、复色和间色, 共分为 9大色系。雒新艳

(2009)2通过对400个品种的64个性状进行计算分析

并结合 ISSR分析数据, 提出22个较为稳定的性状可

以作为大菊品种分类鉴定的依据。李宝琴利用AFLP

分析数据结合 57个形态学性状 , 对 106个品种进行

综合分析, 提出利用若干样本构建菊花品种核心种质

以解决品种分类问题 (未发表资料)。

从目前的研究看, 大多数中国传统菊花品种的来

源并没有确切的记载 , 而且菊花极易发生变异 , 栽培

条件和地域不同 , 其形态特征也会有所变化。寻找稳

定的遗传标记, 有效地鉴定菊花品种是今后菊花品种

资源研究的重要课题。

4.3    菊花的育种研究存在局限性

传统菊花品种的来源主要有2条途径: 一是进行品种

间杂交, 从出现较多变异类型的 F1代中筛选新品种 ;

二是通过芽变选育 :  一些菊花品种非常容易产生芽

变, 故可通过人工辐射 , 使花色和叶形等性状发生变

化, 然后通过无性繁殖将这些芽变品种保存下来。尽

管传统的育种方法为我们积累了丰富的菊花品种, 但

其具有一定的盲目性, 因为并不是所有品种之间的杂

交都能得到比较好的后代, 而且很多芽变品种非常不

稳定。此外, 这些育种工作相对于庞大的菊花种质资

源来说显得有些不足。菊花是高度杂合的异源多倍

体,  其遗传背景复杂,  种质资源研究工作难度较大,

至今对菊花的起源还没有形成统一的认识, 虽然在重

要观赏性状的遗传规律上有一些研究报道(陈秀兰等,

1990; 李鸿渐等,  1991; 徐文辉等,  2000;  陈发棣等,

2003),  但是对一些关键表型性状(花色、花型和株型

等)的遗传机理缺乏系统全面的了解。

4.4    分子标记技术在菊花种质资源研究中的应用

分子标记技术在菊花种质资源研究中的应用为菊花

的起源、菊属植物种间的亲缘关系、菊花品种的遗

传多样性研究以及菊花的品种分类和鉴定提供了丰

富可靠的参考数据。不同的分子标记技术(如RAPD、

AFLP 和 ISSR等)对大菊品种分类均起到了重要作

用, 许多研究提出瓣型在菊花起源中是一个重要的性

状,  并可作为菊花分类的一个等级(吴在生等, 2007;

缪恒彬等, 2007)。此外, 这些标记技术不仅可以将菊

花的原始栽培品种区分开来, 还可以区分从一个品种

中衍生出来的突变体, 这就为今后的菊花品种鉴定和

培育工作提供了技术支持。

分子标记技术固然有它的优越性和准确性 , 但它

反映的信息却很有限。以RAPD标记为例, 假如每个

引物平均扩增 8个片段, 每个片段平均长度为 1 800

bp,  选用的引物有 26个, 则有 3.7×105 bp(8×26×1 800

bp)大小的片段能够被检测,  而菊花基因组总的长度

为3×109 bp,  所以分子标记技术只能反映菊花基因组

中的很小一部分信息(Wolff et al., 1995), 而且这些片

段的具体信息还均未知, 不能排除长度一致的片段间

的差异。另外, 目前的研究仅选择了菊花品种资源中

1白新祥  (2007). 菊花花色形成的表型分析 . 博士论文 . 北京 :
北京林业大学 . pp. 34-36.
2雒新艳  (2009) . 大菊品种资源遗传多样性研究.  博士论文 .
北京 : 北京林业大学 . pp. 78-79.
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的很少一部分(多数研究报告的样本数不足 100个)。

面对庞大的菊花品种数量, 分子标记技术还不能取代

传统的分类方法, 必须与其它分类方法相结合进行全

面系统的分析才能够保障结果的可靠性和适用性。

5    菊花种质资源研究的前景

5.1    构建菊花品种资源的核心种质

菊花种质资源数量巨大 , 遗传背景复杂 , 对其进行保

存、研究和利用的难度较大。核心种质便是为了解

决数量巨大的种质资源与有效的保存、研究和利用

这些种质资源之间的矛盾而产生的, 旨在以最小数量

的遗传资源实现最大限度地保存整个资源群体的遗

传多样性(Brown, 1989)。在全国甚至世界范围内选

取具有代表性或能够涵盖菊花 90%以上形态多样性

的品种资源,  利用分子标记技术和 DNA 序列分析不

同品种的特异性带型和位点 , 绘制DNA指纹图谱, 分

析典型品种染色体核型参数 , 并与菊花花型、瓣型和

花色以及叶片形态等表型性状的研究结果相结合, 构

建菊花核心种质。此项工作的开展将为有争议的菊

花品种的鉴定 , 菊花新品种登录、审定与保护, 确定

品种间亲缘关系及进行谱系分析提供参考, 为中国园

艺界制定以最小的菊花品种样本数量实现最大限度

地保存遗传多样性的策略提供科学依据, 为进一步开

发和选育新品种提供更丰富的信息平台。

5.2    分子标记技术辅助菊花育种

菊花是一种在长期的人工栽培和选择条件下形成的

观赏植物, 其遗传背景复杂 , 多数菊花品种的来源不

清楚,  很难确定控制性状的基因及基因之间的关系,

因此对其性状进行遗传分析难度较大。在分子生物

学技术迅猛发展的今天, 分子标记技术得到了全面的

发展和广泛的应用, 成为种质资源研究领域的重要工

具。运用分子标记技术可以寻找到与性状相关的基

因片段, 从而可以进一步寻找到相关的基因, 对于品

种的鉴定和性状的遗传分析均具有非常重要的意义。

而且运用分子标记技术进行新品种鉴定不但省时省

力, 而且还可以缩短育种年限 , 在短期内获得经济效

益从而推动我国花卉产业的快速发展。

5.3    完善菊花的品种分类系统

表型是菊花品种分类的主要依据, 但是仅仅运用形态

学数据并不能够完全解决菊花品种分类中出现的问

题。目前的研究表明 , 分子标记技术可以应用于菊花

的品种鉴定。RAPD、RFLP、ISSR和 AFLP 技术均

能够很好地反映菊花品种的多样性, 且能够简单有效

地区分菊花品种。但是由于目前所研究的菊花品种

数量很少, 今后的研究需要不断地补充和丰富样本数

量。综合形态学、细胞学、分子标记技术序列分析

的结果和信息进行综合分析, 将使菊花品种分类更加

系统和完善。

5.4     菊花近缘野生种质资源的研究、开发和利用

对菊花近缘野生种质资源开展研究, 对于菊花育种研

究具有重要意义。首先,  菊属植物存在多倍体系列

(汪劲武等,  1991), 对这些资源进行收集、整理和研

究, 特别是深入研究属内多倍体化现象, 有助于我们

理解不同菊花品种染色体数目变化的机理, 可为利用

细胞学核型参数进行品种演进分析和品种分类鉴定

提供参考依据。其次,  菊属一些物种为二倍体 (汪劲

武等, 1993),  其基因组简单 , 为我们研究菊花各种变

异形成的机理提供了便利的材料。马月萍等(2004)、

曹华雯等(2007)、刘振林等(2008a, 2008b)利用二倍

体物种甘菊进行开花期和抗逆性研究, 取得了很好的

进展。对菊科植物其它物种的研究和分析 , 也可以为

菊花育种研究提供参考。如对菊科植物瓜叶菊(Per-

icallis × hyb rida B. Nord.)不同色系品种间花青素合

成相关基因表达差异与色素形成的关系的研究, 为菊

花花色形成机理的研究提供了线索(孟丽和戴思兰 ,

2005;  胡可等, 2009)。此外, 菊花近缘野生种具有许

多菊花所缺乏的优良性状 , 如抗逆性、匍匐性、多花

性、芳香气味及新异花色等 , 对这些性状形成的机理

进行深入研究 , 有助于我们理解菊花变异的来源 , 对

于利用基因工程技术对菊花进行种质创新和品种改
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良也具有重要意义  (李辛雷和陈发棣 , 2004a)。但是

这些相关性状的基因资源大多未被开发利用, 尚待我

们进行深入全面的研究。
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