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摘要: 甘薯是世界上重要的粮食作物和经济作物, 在食品、饲料、工业原料等方面有着重要的作用。甘薯储藏根作为最重

要的能量储藏器官, 其启始和膨大过程受多方面因素的调控。本文介绍了甘薯根系统的组成和发育过程, 阐述了外界自然

环境对甘薯根发育的影响, 从内源性激素及基因表达调控角度分析了甘薯储藏根发育过程中的一系列变化, 归纳总结了影

响甘薯储藏根膨大的因素及其可能的内在调控机制, 并展望了今后的研究热点及主要研究方向。
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综　述  Reviews

甘薯[Ipomoea batatas (L.) Lam.]为旋花科

(Convolvulaceae)番薯属藤本植物, 起源于热带美

洲(Kobayashi 1981; 陆漱韵等1998), 在我国不同地

区又名番薯、红薯、红苕、山芋、地瓜等。甘薯

因为具有产量高、稳产性好、耐瘠薄等诸多优点, 
可在多种生态环境下种植, 种植地遍布全世界100
多个国家, 年总产量约1亿吨, 在世界粮食生产中

位列第六 ,  是重要的粮食作物(Bovell和Adelia 
2007)。虽然甘薯起源于美洲, 但其80%的产量都

来自于亚洲(FAO 2016)。甘薯的叶片肉质多汁, 储
藏根富含维生素、矿物质和淀粉, 因此可作为蔬

菜、饲料和工业原料。甘薯还兼具保健作用和药

用价值, 橘黄色甘薯中富含类胡萝卜素, 鲜重含量

高达45~100 μg·g-1, 人体吸收收后可转化为维生素

A (Tanahata等1993; van Jaarsveld 2005; Mohanraj和
Sivasankar 2014)。在非洲, 近年来通过Harvest 
Plus项目的支持, 研究人员推广富含β-胡萝卜素的

橘黄甘薯改善当地儿童的维生素A缺乏症, 并取得

了显著效果, 三位科学家Jan Low、Maria Andrade
和Robert Mwanga荣获2016年世界粮食奖(CIP 
2016)。紫色甘薯中含有大量的花青素类物质, 具
有抗氧化、抗炎症和抗肿瘤等对人体有益的生理

功效, 可以保护大脑中枢神经系统和改善循环系

统, 还可以美容养颜(Suda等2003; Mohanraj和Siv-
asankar 2014)。甘薯的高产源于其高光合同化效

率, 在常见的农作物中, 甘薯的光合同化效率非常

高, 每天光合同化的量可达152 MJ·hm-2, 高于木薯

和小麦的同化量(分别为121和135 MJ·hm-2), 与水

稻相当(151 MJ·hm-2), 但低于玉米的同化量(159 
MJ·hm-2)。甘薯同时具有较强的耐瘠薄能力, 在弱

酸性或碱性土壤都能种植(Scott等2000)。作为一

个极具潜力的生物质能作物, 甘薯在我国第一代生

物燃料中也发挥了重要的作用(张彩霞等2010)。
甘薯是异源六倍体植物(2n=6x=90), 基因组庞

大, 六倍体基因组达4.4 Gb (Yang等2016)。由于甘

薯自交不亲和, 不是进行基础研究的理想材料, 对
甘薯的研究主要集中在栽培、杂交育种、病虫害

防控等方面。近年来随着转基因技术和功能基因

组学的发展, 甘薯的研究开始更多地转入到机理

研究(张鹏2015)。甘薯作为块根类植物, 储藏根膨

大的启始(包括细胞分裂、启始加厚)和后续加厚

过程是一个复杂的生物学过程, 包含了形态建成

和同化产物的累积(碳水化合物、蛋白质、脂类、

次生代谢等)。总体看来, 甘薯根膨大不仅受内源

性的激素和基因的调控 ,  还受到外界环境的影

响。本文主要对甘薯根系产生、类型以及影响根

膨大因素的研究现状分别进行综述, 并展望未来

的研究。

1  甘薯根系统组成和发育过程

甘薯根系统的组成和发育过程涉及的表型和

细胞组织学已经研究得很透彻了(Togari 1950; 
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Ravi和Indira 1999; Pardales等1999; Belehu等2004; 
Villordon等2012, 2014)。McCormick (1916)、
Artschwager (1924)和Togari (1950)都对甘薯根发

育作过组织学上的研究, 我国学者裘昭峯等早在

1960年就对甘薯根系统组成和发育作过详细介绍

(裘昭峯1960)。将甘薯藤蔓作为繁殖材料, 扦插后

1~2 d左右就会在剪切点或者茎节处产生不定根

(Belehu等2004)。从单个茎节产生的不定根的数

量会因不同栽培种而存在差异, 一般会在5~10根
之间。这些不定根在幼根阶段没有太大的形态差

别, 但在生长过程中, 由于根原基形成早晚及环境

条件的变化, 幼根形成后可向三个方向发展, 形成

三大类根(图1): 第一类称为须根(fibrous root), 须根

整个生长期都不增厚, 其主要作用就是吸收营养

物质和水分; 第二类是牛蒡根(pencil root), 牛蒡根

在发育中期也会产生次生成长, 但木质部发育速

度显著高于韧皮部, 中柱木质化程度很高, 后期不

会形成储藏根, 也可以作为功能根去吸收营养; 第
三类是储藏根(storage root), 其不规则形成层细胞

快速大量分裂, 形成薄壁细胞用以储藏淀粉, 是甘

薯光合同化物富集的核心(Togari 1950; Wilson 
1982; Ravi和Indira 1996; Tanaka等2005, 2008; 
Tanaka 2016)。

从结构上看, 在幼根阶段, 甘薯的不定根与一

般双子叶植物并无明显差异 ,  都具有表皮、皮

层、中柱等组织结构, 初生木质部有四原型、五

原型、六原型和多原型(图2)。不定根伸长到一定

程度后, 在离其根尖不远处的某一特定部位逐渐

膨大。膨大的具体部位因品种、栽培条件的不同

而异。整个发育过程可大致分为两个阶段: 初生

形成层活跃期和次生形成层活跃期(裘昭峯1960; 
Kokubu 1973)。扦插发根15~20 d时, 在不定根初

生木质部和初生韧皮部间出现维管形成层片段, 
该细胞群呈弧状, 细胞扁平, 具有很强的分裂能力

(图2)。随着不定根的生长, 片段连接在一起, 形成

圆圈, 即初生形成层。此时的初生形成层活跃程

度和中柱的木质化程度直接决定着甘薯根的发育

方向: 初生形成层活性高, 中柱木质化程度低, 则
后期可能发育为储藏根; 初生形成层活性弱而中

柱木质化程度高, 则一般形成须根; 牛蒡根的初生

形成层也有一定活性, 但在后期迅速木质化, 不再

进入后期膨大阶段(Togari 1950)。初生形成层向

内活动可以在初生木质部和初生韧皮部间产生次

生木质部, 向外则形成次生韧皮部, 该时期即是次

生形成层活跃时期, 表现为根的加厚生长。而根

的增厚限度实际上取决于次生木质部的数量和次

生韧皮部的生长, 其本质上是不规则形成层细胞

的分裂、增殖以及薄壁细胞内淀粉的富集(图2)。
同时, 也需要叶片高效的光合同化和高效的源库

运输(Keutgen等2002)。而高产则涉及到木质化和

不规则形成层之间的竞争以及薄壁细胞在不定根

膨大初期对淀粉的积累、淀粉积累持续的时间和

储藏根生长的速率。次生分生组织活性高, 持续

时间长, 甘薯膨大程度大则产量高; 反之, 甘薯膨

大程度小, 产量低(Kokubu 1973; Wilson和Lowe 
1973)。尽管甘薯的启始膨大时期会因不同栽培品

种的差异而有所不同, 但是总体看来, 热带或者亚

热带气候条件下, 高产品种的根系会在4周左右开

图1  甘薯根系发育过程示意图

Fig.1  Classification of root developmental stages in sweetpotato
S1~8: 须根; S9~13: 启始发育时期; S14~17: 发育后期; S17~20: 成熟期。牛蒡根的直径介于S9~17, 高度木质化。参考Wang等(2016)文献。
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始膨大, 在16周左右速率达到最大值。因为整个

膨大时期持续较长, 因此整个膨大期的环境气候

都可能引起膨大的波动。甘薯不像谷物类作物, 
逆境胁迫后会很大程度上减产甚至绝收, 甘薯在

逆境胁迫时会暂停生长, 而当环境适宜时, 还会再

次膨大。

2  外界自然环境对甘薯根发育的影响

甘薯的生长和产量受外部多方面的影响, 包
括土壤类型、土壤含水量、空气相对湿度、温

度、光照、二氧化碳含量等(Kano等2000; Van 
Heerden和Laurie 2008; Villordon等2010)。空气温

度和土壤温度对于甘薯发芽和储藏根发育最为重

要(图3)。其中夜间温度对甘薯储藏根膨大的影响

更大。当夜间温度低于15°C时, 甘薯根膨大受到

抑制, 产量会相应下降(Ngeve等1992); 当夜间温度

介于15°C和25°C之间时, 可以显著促进储藏根的

膨大和发育(Janssens 1984); 而当夜间温度高于

25°C时, 则将促进甘薯地上部的生长, 同时抑制储

藏根的发育(Du Plooy 1989; Nakatani 1989)。土壤

温度与空气温度类似, 在20~30°C时促进储藏根发

育; 高于30°C会抑制根发育, 促进地上部生长; 低
于15°C则促进纤维根的发育。Nakatan等在1989年
的研究中曾推测可能是由于夜间需要将白天叶片

光合产物运输至地底储藏根, 因而对夜间温度才

格外敏感。一般认为甘薯储藏根启始发育的最适

温度为24~25°C, 而根膨大的最适温度为22~23°C 
(裘昭峯1960)。

水资源对甘薯储藏根发育影响也很大, 整个

生长期的最适降水量约为500 mm。不同的灌溉时

间点分布、不同分配方式等都会对储藏根最终产

量产生影响。Chowdhury (1996)通过对甘薯灌溉

水量的控制研究发现, 当生长期的灌溉量小于整

个蒸腾作用损失水量的一半时, 甘薯的产量就会

受到显著的影响。Ravi和Indira在同一年的实验数

据则表明, 土壤水分的缺乏会直接影响甘薯根膨

大的启始, 导致储藏根数目减少, 造成产量降低

(Ravi和Indira 1996)。
3  内源性激素对甘薯储藏根发育的影响

3.1  细胞分裂素

甘薯储藏根的生长包括体积的增大和质量的

增加。体积的增大一方面是通过细胞大小的增加, 
另一方面也是最重要的就是通过次生形成层的不

规则分裂导致的细胞数目的增加。而储藏根质量

的增加则是光合产物累积的结果(Wilson 1982)。
调控细胞数目增加和产物积累的内源性激素涉及

生长素和细胞分裂素(图3)。很多的报道都表明生

长素和细胞分裂素与储藏根膨大具有密切的关系

(王庆美等2005; 杨鑫等2013)。玉米素核糖核苷

(zeatin riboside, ZR)、反式玉米素核糖核苷(t-ZR)
和9-葡萄糖基-N-6(Δ2-异戊烯)腺苷是在甘薯启始

膨大时期诱导初生形成层组织活性的主要内源性

细胞分裂素。内源性的ZR会在甘薯不定根初生形

成层快速积累, 显著地加快细胞的分裂。t-ZR水平

方向的浓度分布模式表明其在近轴端的浓度会高

于远轴端。在甘薯储藏根初始加厚时期, t-ZR含量

快速增加, 同时会在加厚开始后的生长期下降。

对比膨大根, 须根在整个生长期则不会出现t-ZR的
变化, 其t-ZR含量只有膨大根的七分之一到六分之

图2  甘薯储藏根发育过程从启始到膨大期的横切面示意图

Fig.2  Cross sections of roots during early storage root bulking in sweetpotato 
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一。外源性施加人工合成的细胞分裂素类物质也

可以显著影响甘薯根膨大, 增加甘薯储藏根的蔗

糖含量。因此细胞分裂素(特别是t-ZR)在甘薯形

成初期参与了维管形成层的激活。Desai (2008)鉴
定了一个细胞分裂素受体应答调控基因, 它是生

长素信号通路上的负调控蛋白, 可以在牛蒡根中

短时间的下调表达。另一个重要的被称为纤维二

糖酶的基因则会在纤维根和牛蒡根中大量表达。

3.2  吲哚乙酸

因为生长素在蕨类和高等植物中诱导着木质

部原基数目, 因此生长素的浓度水平对不定根形

成五原基或者六原基至关重要, 是甘薯储藏根膨

大的基础。在甘薯中高的IAA氧化酶活性或者低

的IAA浓度, 会增加储藏根的木质化程度; 而低的

IAA氧化酶活性或者高的IAA浓度水平则可以加

速细胞的分裂、膨大以及储藏根的生长。随着储

藏根的发育, 生长素的含量也会逐渐增加, 这也解

释了为什么储藏根会有远高于须根的生长素含

量。Noh等(2010)证明, 在甘薯储藏根早期膨大的

过程中IAA的浓度逐渐增加, 在次生生长开始之后

开始减少, 因此IAA是与甘薯储藏根启始膨大后的

次生生长相互关联的。Desai (2008)鉴定了甘薯生

长素响应通路上的4个基因, 其中Nt-iaa2.3在须根

中上调, 在储藏根中下调; dormancy-auxin associated
和auxin-repressed/dormancy-associated proteins在
须根和储藏根中均下调; auxin response factor在牛

蒡根中会短时性下调。

3.3  脱落酸	
I. trifida是甘薯的近缘野生种, 被认为是现在

栽培甘薯的祖先(Saranya等2006), 但其储藏根并不

膨大, 广泛地被用来和甘薯做比较研究。科学家

们对它的储藏根ABA浓度水平做了测试, 其水平

远低于栽培甘薯品系, 表明ABA可以通过刺激细

胞分裂尤其是次生木质部的生长而使得储藏根直

径增大。甘薯的内源ABA含量与甘薯的膨大呈正

相关关系(Nakatani和Komeichi 1991, 1992; Naka-
tani等2002)。Desai (2008)鉴定了4个与ABA信号

通路相关的基因, 其中ABA响应蛋白在须根中明

显上调, 这表明ABA或许和甘薯储藏根的启始膨

大有关。在常见甘薯栽培种中, ABA的浓度在甘

薯膨大后期开始下降, 而在须根中则会保持一致

均衡状态。此外, 在维管形成层中的ABA的含量

会显著高于外周筛部。这些结果表明ABA通过自

身或者与细胞分裂素相互作用, 可以调节维管、

不规则形成层细胞的分化和根的加厚。

3.4  茉莉酸及其衍生物

茉莉酸(JA)和其衍生物在叶片和根部合成, 茉
莉酸通过茉莉酸羧基甲基转移酶(JA carboxylmeth-
yltransferase, JMT)催化形成茉莉酸甲酯(MeJA; 
Seo等2001)。JA及MeJA可以在马铃薯块茎中诱导

块茎的膨大和生长, 尤其是细胞的膨大和分生组

织的扩增(Koda等1991)。在甘薯茎提取物中可以

检测到JA及其衍生物的活性, 在储藏根中的JA含

量很高, 牛蒡根和须根中则相对较少(Ku等2008)。
在栽培种中, 施加外源的JA可以增加甘薯形成膨

大根的几率和甘薯根的直径。在模式植物拟南芥

中, JA抑制了根的伸长。类似的, 在甘薯储藏根膨

大之前也需要伸长的终止, 这可能就是JA在根发

育早期调控的结果(Kim等2002)。Desai (2008)在
甘薯中检测了几个JA信号通路相关转录调控因子

的表达量, 其中JA ZIM-domain protein在须根中被

显著上调。然而对于JA与ABA/IAA/GA等在甘薯

中的相互作用还有待进一步研究。

3.5  乙烯

在甘薯储藏根发育的过程中许多响应乙烯信

号的转录因子(包括ERF2、ERF5、MBF1等)都被

上调(Firon等2013)。这些结果表明甘薯储藏根的

发育过程和乙烯相关, 具体的调控机制还有待进

一步的研究。 
4  基因调控对甘薯根膨大的影响

近年来, 国内外在基因水平上的甘薯研究更

加深入, 已经鉴定和验证了一些基因对甘薯根膨

大起重要作用(图3)。
4.1  KNOX基因

Knotted-like homeobox (KNOX)基因家族是植

物中普遍存在的一个大家族, 大致分为两个亚家

族: 类型I和类型II。一般情况下认为它们与植物

的多样性和再生过程的发生相关。一系列的证据

都表明KNOX基因和激素信号通路有关, KNOX1
蛋白很可能正调控生长素的合成同时负调控赤霉

素的合成(Sakamoto等2006)。在烟草或莴苣中过

表达玉米KNOTTED1基因KN1、水稻KNOX基因
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NTH15和拟南芥KNAT1基因, 可以显著提高细胞分

裂素的水平(Hewelt等2000; Frugis等2001)。植物

自身合成的细胞分裂素浓度越大, 其KNAT1和STM 
(SHOOTMERISTEMLESS)的表达水平也越高。而

KNOXI基因在根中的表达都很少, 或者在有限的

组织中表达, 在苹果、拟南芥、马铃薯、玉米、

罂粟等植物已有所报道。

近十几年在甘薯根发育过程中鉴定出了一系

列的KNOXI基因(You等2003; Tanaka等2008)。
Tanaka等(2008)从甘薯储藏根中分离鉴定了3个不

同的KNOX1基因 ,  分别命名为Ibkn1、Ibkn2和
Ibkn3, 系统进化分析显示Ibkn1与拟南芥STM基因

最为接近, 而Ibkn2和Ibkn3则是BP基因的同源基

因。在发育根和成熟根中, Ibkn1和Ibkn2的表达发

生明显上调。扦插繁殖之后, 在根开始膨大之前, 
3个基因在成熟茎的节间都有很高的表达, 当根开

始膨大之后, 则只有Ibkn2和Ibkn3在发育根、成熟

根和茎干中有高表达, Ibkn1基因在成熟根中的表

达量远小于茎。在须根中这3个基因的表达量都

非常少, 几乎无法检测到。此外, Ibkn1和Ibkn2在
不同的栽培品种中的表达量是相似的, Ibkn3则会

因为栽培种的不同而产生很大的差异。三个基因

的表达模式也存在不同, Ibkn1最先在茎的顶端开

始表达, Ibkn2在中部、膨大的区域表达量增加, 
Ibkn3则在整个储藏根中均有很高的表达。Ibkn2
和Ibkn3在周皮中的表达量也很高, 但其生理意义

是什么, 现在还不得而知。Desai (2008)研究发现, 
转录因子BEL1-related homeotic protein 13与细胞

的分化和增殖相关, 在甘薯膨大根中的表达量高

于牛蒡根的。在很多植物中, KNOX1基因的表达

受到MYB转录因子家族中PHANTASTICA (PHAN)
基因的负调控。同源基因IbPHAN也发现在甘薯膨

大根中表达上调。在储藏根中, IbPHAN的表达位

置与Ibkn2和Ibkn3相互重叠, 但是在初生维管形成

层和中央木质部薄壁组织区域高表达。

此外, Tanaka等(2005)通过对甘薯须根和启始

发育的储藏根cDNA测序分析, 鉴定了10个甘薯储

藏根形成时表达量变化显著的基因SRF1~SRF10。
其中SRF5基因编码的蛋白类似于玉米的KIN1蛋
白, 该蛋白结构上与人类CENP-E蛋白类似, 控制

着细胞的分裂, 在甘薯中与启始膨大时期细胞分

裂的活性有关。

图3  外部环境因子和内部调节因子对甘薯储藏根发育和形成的影响

Fig.3  Effects of environmental and intrinsic factors regulating the storage root development and formation in sweetpotato
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4.2  MADS-Box基因

MADS-Box是一类在植物、动物和真菌中都

起非常重要作用的转录因子(Messenguy和Dubois
等2003)。MADS-Box已经被证明可以调控花器官

的分化, 如金鱼草DEFICIENS (DEF)基因和拟南芥

A G A M O U S基因都在花发育过程起重要作用

(Schwarz-Sommer等1990; Yanofsky等1990)。马铃

薯POTM1 (MADS-box1)基因控制着马铃薯营养分

生组织向花序分生组织的过渡(Kang和Hannapel 
1 9 9 6 )。与此相反的 ,  马铃薯的S t M A D S 11和
S t MADS16则会诱导马铃薯的营养生长(García- 
Maroto等2000, 2003)。NMHC5、DEFH125、
ANR1、AGL16、AGL17和AGL21也与马铃薯块茎

形态发生相关, 可以看出MADS家族基因参与了很

多的生物学过程。

一些甘薯MADS基因也已经被发掘出来, 例如 
IbMADS3、IbMADS4、IbMADS10、IbAGL20和Ib-
MADS79, 这些基因在根膨大的不同时期发挥作用

(Kim等2002; Lalusin等2006)。Kim等(2002)克隆了

甘薯的IbMADS3、IbMADS4和IbMADS79基因, 后
续实验证明它们主要在甘薯储藏根膨大前期的不

定根中表达 ,  当根开始膨大时表达量达到最大

值。其中IbMADS3和IbMADS4主要在维管形成层

中表达, 具有一定的组织特异性。这两个基因与

StMADS亚家族的SVP、StMADS11、StMADS16和
AGL24基因在序列和功能上都极其相似。Ku等
(2008)在甘薯根膨大过程中找到了 IbMADS1 
(Ipomoea batatas MADS-box1)基因。进化分析显

示, IbMADS1是AGL17亚家族成员, 与DEFH125、
AGL16、AGL17、AGL21基因相似, 在甘薯膨大根

中上调表达(Desai 2008)。在体外培养条件下, 
IbMADS1受6-BA、JA的诱导。比较甘薯中其他的

MADS-box基因, 发现IbAGL17、IbAGL20、Ib-
MADS3、IbMADS4、IbMADS10、IbMADS79都与

IbAGL17在氨基酸序列上很相似。Noh等(2010)通
过木薯中的M e A N R 1鉴定到了甘薯中特异的

MADS-box基因SRD1, 最终证明SRD1通过控制生

长素的水平来调控甘薯储藏根的早期发育。

4.3  淀粉生物合成基因

淀粉是甘薯储藏根的主要储存物质, 含量在

鲜重的18%~42%之间(Li和Zhang等2003), 因此甘

薯根的膨大过程和淀粉的合成密切相关。在高等

植物中, 淀粉的合成由淀粉合成酶(starch synthase, 
SS)控制, SS又分为颗粒结合淀粉合成酶(granule- 
bound starch synthase, GBSS)和可溶性淀粉合成酶

(soluble starch synthase, SSS)两种(赵姗姗等

2013)。在发育根中, GBSS的表达量在前期很高, 
后期会极速下降。尽管SS控制着淀粉的合成, 但
是却不能决定储藏根中最后淀粉的含量, 也不能

决定甘薯最后的干物质量。在甘薯储藏根中合成

淀粉的关键酶是ADPG焦磷酸化酶, 该酶的活性明

显影响着甘薯干物质量和终淀粉含量。Desai (2008)
发现在牛蒡根和储藏根中, ADPG焦磷酸化酶、

GBSS、SSS、α-1,4-葡萄糖磷酸化酶均被上调; 根
膨大初期, UDPG焦磷酸化酶表达量达到最高。

4.4  木质素合成和相关基因

遗传和环境影响着形成层活性和木质化之间

的平衡。如果初生形成层活动强烈但中柱细胞木

质化程度较大, 则根内部变硬, 形成牛蒡根; 如果

初生形成层活动弱而且中柱细胞木质化程度也大, 
则形成纤维根, 严重影响产量。木质素合成相关

酶, 包括木质素合酶、乙酰-CoA合酶、咖啡酰氧

基-CoA、O-甲基转移酶和肉桂酸脱氢酶, 在膨大

根中表达下调, 在牛蒡根和须根中表达量远高于

膨大根。苯丙氨酸解氨酶(PAL)、肉桂酸-4-羟化

酶(C4H)、4-羟基肉桂酰辅酶A连接酶(4CL)等基

因会在甘薯须根、牛蒡根中上调表达。最新研究

显示, 在甘薯中过表达玉米LC转录因子基因, 会导

致甘薯根膨大被抑制, 形成类似牛蒡根的储藏根, 
其中C4H、4CL、CAD等基因表达量也显著上调, 
说明甘薯中存在木质化和淀粉合成的相互竞争机

制(Wang等2016)。
5  展望

甘薯储藏根发育调控机制十分复杂, 而目前

国内外对此研究并不深入。理清甘薯根膨大的内

在机制对于我国粮食生产、国民经济以及缓解世

界粮食危机都具有重要的意义。现阶段我们对外

界自然环境(如光照、需水量、温度、栽培环境、

合理施肥等)对甘薯根发育的影响有了比较系统的

研究。因此, 后续的科研方向更应偏向于内在功

能基因的发掘和基因调控机制的研究(图3)。
(1)淀粉代谢基因: 例如淀粉合成相关基因
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AGPase、GBSS、SSS、SBE等, 这些基因和淀粉合

成密切相关, 直接决定着甘薯的淀粉含量。而目

前研究只涉及到个别基因功能的发掘, 对于这些

基因和蛋白间的相互作用还需深入研究。

(2)转录因子类基因: 例如NAC家族、MYB家
族等转录因子。这类基因在信号通路中起重要的

开关作用。拟南芥的相关研究证明, 很多转录因

子都与根发育有着密切的联系。

(3)糖代谢和转运相关基因: 甘薯是库源明显

分离的植物, 其光合同化主要是地上部叶片, 储藏

器官在地下。因此库和源之间的平衡和合理分配

对于甘薯的发育至关重要。例如SUT转运蛋白、

胞壁蔗糖转化酶、液泡蔗糖转化酶等。

(4)激素相关基因: 激素调控贯穿着甘薯根膨

大的始终, 激素合成、转运和信号传导相关的基

因, 也对甘薯根膨大发挥关键作用。

(5)竞争机制研究: 甘薯根发育过程中除了富

集淀粉, 还有许多的次生代谢过程, 如花青素、类

黄酮、胡萝卜素等。这些物质和淀粉富集间也有

着直接或间接的联系, 它们对于根膨大可能存在

的竞争性影响有待进一步揭示。

总的来说, 甘薯储藏根发育的研究空间还很

大, 未来的研究道路依然任重而道远。
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Advances in storage root development and regulation in sweetpotato [Ipomoea 
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Abstract: Sweetpotato [Ipomoea batatas (L.) Lam.] is one of the most important food and economic root crops 
in the world. It plays an important role in food, animal feed and renewable biomaterial industries. As the most 
desirable organ for energy storage, the root of sweetpotato is elaborately regulated by various factors during tu-
berous root initiation and expansion. In this review, we introduce the root system and development process of 
sweetpotato. We also highlight the recent advances in understanding the regulatory mechanism of storage root 
development by environmental factors, endogenous hormones and gene regulation. The main research direction 
and hot topics in near future are also projected.
Key words: storage root; morphogenesis; growth and development; environmental effect; hormonal regulation; 
gene regulation
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