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摘要: 抗坏血酸是一类水溶性小分子化合物, 不仅可以清除植物体内因生物和非生物胁迫产生的活性氧, 
提高植物抵抗逆境的能力, 还可以延缓衰老, 调节植物生长。本文对植物抗坏血酸的生理功能、生物合

成途径以及相关关键基因、影响抗坏血酸合成的外在因素和内部因子进行简要阐述, 并对植物抗坏血酸

未来研究方向进行了展望。
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Abstract: Ascorbic acid is a kind of water-soluble small-molecule compound, which can not only remove 
reactive oxygen species produced by biological and abiotic stress in plants, but improve the ability of 
plants to resist stress. It can also delay aging and regulate plant growth. In this paper, physiological func-
tions and biosynthesis pathway of ascorbic acid in plants, its related key genes, as well as external and in-
ternal factors affecting ascorbic acid synthesis are briefly reviewed. Future research directions of plant 
ascorbic acid are prospected.
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抗坏血酸又名维生素C, 是一种多羟基化合物, 
普遍存在于高等植物细胞内, 具有较强的抗氧化

作用, 是动植物生存的必要物质。在植物体内, 抗
坏血酸可以增强其抗逆能力, 调节其正常生长发

育; 对人体而言, 抗坏血酸不仅是人体必需的营养

物质, 还可以保护健康细胞, 预防癌症的发生以及

用于癌症的辅助治疗(Klener等2020)。而人体内缺

失合成抗坏血酸的关键酶, 自身不能合成抗坏血酸, 
只能通过食物摄取(如新鲜蔬菜和水果; Paciolla等
2019)。因此, 提高蔬菜和水果中抗坏血酸含量具

有重要意义。近年来, 植物中抗坏血酸生物合成代

谢研究取得了较大进展, 对抗坏血酸的调控成为

研究热点。本文简要论述了植物中抗坏血酸合成

调控研究进展。

1  植物中抗坏血酸的生理功能

在植物中, 抗坏血酸是重要的抗氧化剂, 可以

清除生物和非生物胁迫产生的活性氧, 如单线态

氧、超氧阴离子、羟基自由基、过氧化氢等, 从而

保护植物细胞免受活性氧伤害。至今为止, 尚未发

现不含抗坏血酸的植物, 说明抗坏血酸对植物正
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常生长发育是必不可少的(Stevens等2007)。几乎所

有的植物细胞器都有抗坏血酸, 也可稳定存在于

质外体、胞质和液泡中(陈坤明等2004)。由于抗

坏血酸合成途径中最后一个酶l-半乳糖-1,4-内酯

脱氢酶存在于线粒体中(Chatterjee 1973), 所以抗

坏血酸在线粒体中合成, 再通过转运系统转移到

其他细胞器中。

抗坏血酸在植物体内可以作为辅酶, 维持赖

氨酸羟基化酶等酶的反应中心金属离子的还原状

态。在光合作用过程中, 其一方面可以作为紫黄质

脱环氧酶的辅助因子, 另一方面作为还原剂辅助

抗坏血酸过氧化物酶清除活性氧, 保证光合作用

正常进行。研究发现, 用乙烯利喷施拟南芥(Arabi-
dopsis thaliana)抗坏血酸突变体后, 缺失突变体叶

片黄化、活性氧积累、叶绿素分解、衰老相关基因

表达量较高, 而过积累突变体中光合色素含量和

抗氧化能力较高, 衰老相关基因的表达水平较低, 
说明抗坏血酸可以通过清除活性氧和抑制衰老基

因表达来延缓衰老(Zheng等2020)。同样, 在水稻

(Oryza sativa)中抗坏血酸可以降低衰老基因表达, 
提高光合能力, 增加水稻产量(Yu等2020)。陆地棉

(Gossypium hirsutum)中GhVTC1在纤维快速伸长阶

段优先表达, GhVTC1的异位表达可以恢复拟南芥

vtc1-1突变体的矮化表型, 说明抗坏血酸在细胞水

平上具有促进细胞伸长的作用(Song等2019)。抗

坏血酸还可以调节番茄(Solanum lycopersicum)中过

氧化氢含量, 通过调节体内氧化/抗氧化平衡来影

响番茄果实成熟(Steelheart等2020)。

2  抗坏血酸合成代谢途径及相关基因

2.1  植物抗坏血酸生物合成途径

目前, 植物中报道了4条抗坏血酸生物合成途

径。Wheeler等(1998)提出第一条合成途径(d-甘露

糖/l-半乳糖途径, d-Man/l-Gal pathway), 并得到一

系列生理生化、遗传学、分子生物学实验支持, 该
途径也被认为是抗坏血酸生物合成的主要途径。

这一途径的前体底物为葡萄糖, 包含10个反应, 前
6个反应生成有活性的核苷糖, 后4步是抗坏血酸合

成的专属步骤, 且这一合成途径的结构基因均已

被克隆和鉴定。Davey等(1999)通过对拟南芥悬浮

细胞饲喂实验, 提出抗坏血酸生物合成的半乳糖

醛酸途径。Agius等(2003)将草莓(Fragaria × ana- 
nassa)果实的d-半乳糖醛酸还原酶(GalUR)在拟南

芥中异位表达, 发现拟南芥叶片抗坏血酸含量显

著增加, 进一步证实了半乳糖醛酸途径。该途径从

甲基-d-半乳糖醛酸开始, 到d-半乳糖醛酸、l-半乳

糖酸、l-半乳糖-1,4-内酯, 最终合成抗坏血酸。同 
年 , Wolucka和Van Montagu (2003)发现GDP-甘露

糖-3′,5′-表型异构酶不仅可以将GDP-d-甘露糖转

化为GDP-l-半乳糖, 还可以转化为GDP-l-古洛糖, 
经l-古洛糖-1,4-内酯, 最终形成抗坏血酸, 因此提

出了抗坏血酸合成的古洛糖途径。随后, Lorence
等(2004)发现, 超量表达肌醇加氧酶后, 转基因拟

南芥叶片中抗坏血酸含量显著提高, 因此提出肌

醇合成途径。后续的研究表明, 古洛糖途径和肌醇

途径只在特定的诱导情况下才表达(图1)。
植物细胞合成的抗坏血酸属于还原态, 在抗

坏血酸氧化酶和抗坏血酸过氧化物酶的作用下, 
氧化形成单脱氢抗坏血酸。单脱氢抗坏血酸一方

面通过水解生成还原态抗坏血酸和脱氢抗坏血酸, 
另一方面在存在谷胱甘肽情况下, 通过单脱氢抗

坏血酸还原酶催化还原, 生成还原态抗坏血酸。脱

氢抗坏血酸极不稳定, 可水解生成2,3-二酮古洛酸, 
还可以在脱氢抗坏血酸还原酶和谷胱甘肽共同存

在下形成还原态谷胱甘肽(图2)。这一系列催化反

应属于抗坏血酸的再生过程。研究表明, 抗坏血酸

的再生过程影响植物抗坏血酸含量和抗逆性。在

水稻中超量表达OsDHAR, 发现水稻抗坏血酸含量

和产量显著提高(Kim等2013)。在烟草(Nicotiana 
tabacum)中表达番茄的SlMDHAR后, 转基因烟草

中抗坏血酸含量、抗氧化酶活性、脯氨酸和可溶

性糖含量均显著提高, 胁迫相关基因表达水平也

较高(Qi等2020)。

2.2  抗坏血酸合成途径相关基因

2.2.1  甘露糖磷酸变位酶

甘露糖磷酸变位酶(PMM)可以将d-甘露糖-6-
磷酸催化成d-甘露糖-1-磷酸。PMM活性首次在红

藻(Galdieria sulphuraria)中检测到(Oesterhelt等
1996)。到2007年, 已在拟南芥、烟草、大豆(Glycine 
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图1  植物中抗坏血酸生物合成途径

Fig. 1  Ascorbic acid biosynthesis pathway in plant

1: d-甘露糖/l-半乳糖途径; 2: 半乳糖醛酸途径; 3: 古洛糖途径; 4: 肌醇途径。根据Ntagkas等(2018)修改。

图2  植物抗坏血酸氧化循环过程

Fig. 2  Ascorbic acid oxidation cycle in plant
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max)、番茄、水稻和小麦(Triticum aestivum)中
克隆到PMM基因的cDNA序列, 并发现植物中的

PMM基因与人类和酵母的序列相似性超过了

50%。在烟草中, 干涉PMM基因, 转基因植株叶片

抗坏血酸含量显著降低; 相反, 通过异位表达方式

超量表达PMM, 转基因植株抗坏血酸含量增加了

将近1倍(Qian等2007)。在烟草中超量表达西印度

樱桃(Malpighia glabra)的PMM基因后, 转基因烟

草抗坏血酸含量增加了2倍左右, 并且发现在西印

度樱桃、番茄、烟草中PMM酶活性和抗坏血酸含

量相关(Badejo等2009)。
2.2.2  GDP-d-甘露糖磷酸化酶

GDP-d-甘露糖磷酸化酶(GMP)即VTC1, 以甘

露糖-1-磷酸为催化底物, 生成GDP-d-甘露糖, 首次

在拟南芥抗坏血酸突变体中克隆, 被认为是甘露

糖/半乳糖合成途径的第一个限速酶。在水稻中超

量表达 OsVTC1-1、OsVTC1-3、OsVTC1-8, 发现

OsVTC1-1在叶中表达量最高, 主要参与叶片抗坏

血酸的合成; OsVTC1-3主要在根中表达并参与根

中抗坏血酸合成; OsVTC1-8在持续光照或黑暗处

理下表达水平没有显著差异, 过表达也没有恢复

VTC1-1中的抗坏血酸含量, 可能和抗坏血酸合成

没有关系(Qin等2016)。在烟草中超量表达金发草

(Pogonatherum paniceum) GMP基因, 可以显著提

高转基因烟草中抗坏血酸含量和抵抗盐胁迫、干

旱的能力(Ai等2016)。
2.2.3  GDP-d-甘露糖-3′,5′-表型异构酶

GDP-d-甘露糖-3′,5′-表型异构酶(GME)可以催

化两个反应: 第一个反应生成GDP-l-半乳糖, 这是

甘露糖/半乳糖合成途径中核苷酸水平的第一步; 
第二个反应催化生成GDP-l-古洛糖, 形成抗坏血

酸古洛糖生物合成途径。大多数植物中只有一个

GME基因, 而在番茄中存在两个GME基因。在番

茄中分别超量表达两个GME基因后, 转基因番茄

抗坏血酸含量增加(张婵娟等2011); 相反, 共干涉

两个GME基因后, 植株抗坏血酸含量下降, 茎秆变

脆, 果实硬度降低(Gilbert等2009; Mounet-Gilbert等
2016)。
2.2.4  GDP-l-半乳糖磷酸化酶

GDP-l-半乳糖磷酸化酶(GGP)基因是甘露糖/

半乳糖合成途径中最后被克隆出来的基因, 可以

将GDP-l-半乳糖转化成l-半乳糖-1-磷酸, 这是抗

坏血酸合成途径专属步骤的第一步, 在抗坏血酸

生物合成中起重要作用。在烟草中瞬时表达甘露

糖/半乳糖合成途径相关基因, 发现不管是单个表

达还是几个基因组合表达, 只有在存在GGP时抗坏

血酸含量显著增加(Fenech等2021)。在GGP缺失突

变体中, 不仅番茄果实的抗坏血酸含量显著降低, 
其产量也显著减少(Alegre等2020)。
2.2.5  l-半乳糖-1-磷酸磷酸酶

l-半乳糖-1-磷酸磷酸酶(GPP)从猕猴桃(Ac-
tinidia deliciosa)中首次纯化出来, 可催化l-半乳

糖-1-磷酸转化成l-半乳糖(Laing等2004)。随后 , 
Conklin等(2006)在拟南芥中通过图位克隆定位了

VTC4, 与Laing等(2004)克隆的基因相同, 并发现

vtc4和T-DNA插入突变体中抗坏血酸含量均显著

降低。在番茄果实发育和成熟过程中, 对抗坏血酸

合成、氧化、循环途径中24个相关基因的表达分

析发现, GPP在果实发育过程中对抗坏血酸的积累

具有重要的调控作用(Ioannidi等2009)。进一步研

究发现, GPP不仅在猕猴桃抗坏血酸积累中发挥重

要作用, 还可以被非生物胁迫调节(Li等2013)。
2.2.6  l-半乳糖-1,4-内酯脱氢酶

l-半乳糖-1,4-内酯脱氢酶(GLDH)是抗坏血酸

生物合成途径中最后一个催化酶, 该酶存在于线

粒体内膜上, 可以催化l-半乳糖-1,4-内酯转化成l-
抗坏血酸。该酶最初从甘薯(Dioscorea esculenta)
根中纯化出来, 在花椰菜(Brassica oleracea var. bo- 
trytis)中被克隆, 氨基酸高度保守; 大多数植物中只

存在一个GLDH基因。在烟草悬浮细胞中反义表

达GLDH后, 抗坏血酸含量极显著减少(Tabata等
2001); 而超量表达后, 悬浮细胞中抗坏血酸含量显

著增加, 并且细胞有丝分裂和抗衰老能力均显著

提高(Tokunaga等2005)。Imai等(2009)在烟草中异

位表达甘薯的GLDH, 对超表达烟草和对照材料进

行立体叶片饲喂, 发现外源供应l-半乳糖-1,4-内酯

可以增加叶片抗坏血酸含量, 猜测GLDH是抗坏血

酸生物合成的限制因素。Schimmeyer等(2016)发现, 
GLDH不仅是抗坏血酸合成途径的限制酶, 而且在

线粒体复合体组装中发挥重要作用。
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3  影响植物抗坏血酸的调控因子

植物中抗坏血酸含量受到多种因素影响。研

究表明, 不同植物抗坏血酸含量差异较大, 同一植

物不同品种和发育阶段抗坏血酸含量差异也极为

明显。植物中抗坏血酸合成受到外界环境因子和

内在遗传因素共同影响。

3.1  环境因子对抗坏血酸的影响

3.1.1  光照

光对植物中的抗坏血酸水平有调节作用。光

可以刺激d-Man/l-Gal生物合成途径, 诱导相关基

因表达, 使植物组织中抗坏血酸含量随光照辐度

增加而增加(Ntagkas等2018)。进一步研究表明, 抗
坏血酸合成途径中相关基因(如GMP、GME、GGP、
GPP、GalDH、GLDH)的启动子上存在很多光响应

元件, 且这些基因由光诱导(Jiang等2018)。水稻中

抗坏血酸含量受光照诱导, 强光下GPP和GalDH的

表达水平升高, 抗坏血酸含量增加, 而在黑暗下降

低(Fukunaga等2010)。黑暗条件下 , GMP、GPP、
GLDH和VTC2基因的转录水平下调, 拟南芥叶片抗

坏血酸含量下降91%, 而光照时间延长至16 h后拟

南芥叶片抗坏血酸含量是对照的1.71倍(Yabuta等
2007)。
3.1.2  温度

温度通过影响抗坏血酸合成基因的表达水平

来改变植物体内抗坏血酸的积累。在12°C时, 番
茄抗坏血酸合成途径相关基因的表达水平增强, 
抗坏血酸循环中的MDHAR和DHAR活性及氧化

应激相关酶活性增加; 而在高温(31°C)下, 尽管抗

坏血酸合成基因表达增强, 但MDHAR和GR的活

性显著降低, 限制抗坏血酸再生过程, 从而减少抗

坏血酸积累(Massot等2013)。进一步研究证明, 在
低温胁迫条件下, 大多数抗坏血酸生物合成和氧

化还原反应相关酶的基因(如抗坏血酸生物合成基

因GLDH、GME、APX、MDHAR、DHAR), 以及与l-
抗坏血酸氧化还原状态密切相关的GR基因转录上

调(Tsaniklidis等2014)。
3.1.3  酸碱度

Hou等(2015)用不同pH处理番茄叶片后, 发现

低pH条件下, 抗坏血酸含量增加, 活性氧减少; 随

着pH升高, 抗坏血酸合成途径中大部分基因表达

均呈现下调趋势, 抗坏血酸含量也随之降低。

3.1.4  激素

抗坏血酸是一种重要的抗氧化剂, 可以响应

生物和非生物胁迫。研究表明, 植物体内抗坏血酸

可以通过激素信号通路来调节防御网络。茉莉酸

甲酯(MeJA)是植物响应胁迫的一种重要信号, 通
过14C-甘露糖放射标记结合高效液相色谱(high per- 
formance liquid chromatography, HPLC)和转录谱分

析, 发现MeJA处理可以增强拟南芥和烟草By-2悬
浮细胞中参与抗坏血酸从头生物合成和再生基因

的转录, 引起更高的抗坏血酸从头合成率, 增加其

还原形式的供应, 维持许多二级途径, 保持植物细

胞的氧化还原状态(Wolucka等2005)。茉莉酸(JA)
可以诱导拟南芥抗坏血酸、谷胱甘肽和半胱氨酸

的积累, 并增加脱氢抗坏血酸还原酶的活性(Sasa-
ki-Sekimoto等2005)。JA处理玉米幼苗可以降低过

量碳酸钠对植物生长的毒性作用, 还可以抑制盐

诱导的脯氨酸和谷胱甘肽含量增加, 显著改善抗

坏血酸含量和氧化还原状态(Mir等2018)。在拟南

芥abi4 vtc2双突变体中, JA可以同时恢复vtc2突变

体生长缓慢的表型和abi4突变体糖不敏感表型, 表
明JA信号通路有助于生长调控, 还说明抗坏血酸

和糖信号通路在植物生长调控中存在强相互作用

(特别是通过ABI4通路), 共同证明低浓度抗坏血酸

可以诱导脱落酸(ABA)和茉莉酸依赖的信号途径, 
共同通过ABI4达到调节拟南芥生长的目的(Ker-
chev等2011)。
3.2  调控因子对抗坏血酸的影响

植物中抗坏血酸的积累除受外界环境影响外, 
还受到内在遗传因素影响。内在遗传因素包括抗

坏血酸生物合成基因和抗坏血酸调控因子。抗坏

血酸合成途径已经明确, 相关结构基因已经克隆

报道。

AMR1是从拟南芥臭氧处理突变体库中筛选

出的第一个抗坏血酸调控因子, 属于F-box蛋白。

AMR1突变体是臭氧敏感型材料, 其抗坏血酸含量

与野生型相比显著降低, 反之, T-DNA插入突变体

(amr1)的抗坏血酸含量显著升高。进一步研究表明, 
AMR1可以负调控抗坏血酸d-Man/l-Gal合成途径
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中的GMP、GME、GGP、GPP、GalDH和GLDH
基因的表达水平, 且AMR1表达量随着叶片衰老而

增加, 抗坏血酸含量随之降低, 说明AMR1在拟南

芥中通过调控发育和环境信号的主要通路基因的

表达来调节抗坏血酸水平过程中发挥重要作用

(Zhang等2009)。
AtERF98是拟南芥中的第二个抗坏血酸调控

因子, 是从拟南芥插入突变体库中筛选出来的。

arerf98突变体和沉默表达的转基因材料与野生型

相比, 抗坏血酸含量显著降低; 反之超量表达后, 
VTC1表达水平升高, 抗坏血酸含量显著增加。At-
ERF98属于乙烯响应转录因子, 可以通过结合启动

子上DRE-2顺式元件调控下游基因表达。VTC1启
动子序列分析发现其上存在DRE-2顺式元件, 瞬时

表达和CHIP实验也证明了AtERF98可以结合VTC1
启动子上的DRE-2顺式元件, 正向调控VTC1基因

表达, 从而正向调控拟南芥抗坏血酸合成(Zhang等
2012)。

CSN5B (光形态形成因子COP9信号体亚基5B)
是通过酵母双杂交技术筛选拟南芥黄化幼苗cDNA
文库, 鉴定的与VTC1互作的蛋白。在避光处理下, 
CSN5B可以结合VTC1的N端, 通过蛋白酶体促进

依赖泛素化的VTC1降解, 而且csn5b在光照和黑暗

条件下均显示出较高抗坏血酸水平, 说明CSN5B
通过影响VTC1蛋白来调节抗坏血酸合成(Wang等
2013)。

KJC (核苷酸糖焦磷酸化酶类蛋白)是拟南芥

中的抗坏血酸调控因子, 通过与VTC1相互作用激

发VTC1的活性。kjc1 kjc2双突变体表现出严重的

侏儒症, kjc1突变体中VTC1活性降低90%, 导致抗

坏血酸水平降低60%, 而过表达KJC1显著提高了

VTC1活性(Sawake等2015)。
SlHZ24 (HD-ZIP转录因子家族)是利用SlGMP3

基因的启动子, 通过酵母单杂交技术, 在番茄均一

化文库中筛选获得的抗坏血酸调控因子。烟草瞬

时表达和凝胶电泳迁移率实验证明, SlHZ24可以与

SlGMP3启动子上的顺式元件互作, 过表达SlHZ24
后转基因番茄中抗坏血酸水平升高 , RNA干扰

(RNAi)抑制该基因的表达后抗坏血酸含量减少。

结果表明SlHZ24可以通过正向调控SlGMP3的表

达来正向调控抗坏血酸的积累, 这是番茄中报道

的第一个抗坏血酸调控因子(Hu等2016)。
PbrMYB5 (R2-R3型MYB转录因子 )是通过

酵母单杂交技术, 以PbrDHAR2启动子为饵, 从杜梨

(Pyrus betulaefolia)中分离出来的抗坏血酸调控因

子。PbrMYB5定位于细胞核, 可以特异结合PbrD-
HAR2启动子上的顺式元件。PbrMYB5转基因烟草

中NtDHAR2表达量和抗坏血酸积累显著高于野生

型材料。病毒诱导的杜梨PbrMYB5基因沉默下调

PbrDHAR2的表达, 降低抗坏血酸水平, 同时增加

了杜梨对低温胁迫的敏感性, 表明PbrMYB5是抗

坏血酸生物合成的激活子(Xing等2019)。
SlNFYA10 (NFYA亚家族成员之一)是利用Sl-

GME1启动子片段, 通过酵母单杂交技术, 在番茄均

一化文库中筛选的抗坏血酸调控因子。酵母杂交

实验和瞬时表达实验均证明SlNFYA10结合SlGME1

表1  高等植物中抗坏血酸调控因子汇总

Tabel 1  Summary of ascorbic acid regulators in higher plants

                名称     分类 调控类型(正/负)	 来源物种    参考文献

AMR1	 蛋白 负 拟南芥 Zhang等2009
AtERF98	 转录因子 正 拟南芥 Zhang等2012
CSN5b	 蛋白 负 拟南芥 Wang等2013
KJCs	 蛋白 正 拟南芥 Sawake等2013
SlHZ24	 转录因子 正 番茄 Hu等2016
PbMYB5	 转录因子 正 刺梨 Xing等2019
SlNFYA10	 转录因子 负 番茄 Chen等2020
ABI4	 转录因子 负 拟南芥 Kakan等2021
AceMYBS1/AceGBF3	 转录因子 正 猕猴桃 Liu等2022
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启动子上的CCAAT-box顺式元件。SlNFYA10超量

表达转基因番茄时, SlGME1的表达水平和抗坏血

酸含量显著降低, 活性氧清除能力减弱。说明SlN-
FYA10负调控SlGME1的表达 , 进一步负调控抗

坏血酸的含量, SlNFYA10是抗坏血酸负调控因子

(Chen等2020)。
ABI4 (ABA INSENSITIVE转录因子家族)负

向调控拟南芥耐盐性, 并可以直接结合到抗坏血

酸生物合成途径关键基因VTC2启动子上 , 抑制

VTC2转录和抗坏血酸的生物合成。研究发现, 外
源抗坏血酸可以缓解超量表达ABI4转基因植物的

盐胁迫敏感性, ABI4在盐胁迫早期被诱导, 导致

VTC2表达量下降。在相同的盐胁迫条件下, VTC2
蛋白的表达丰度下降, 而在ABI4功能缺失突变体

中不存在这种现象, 说明ABI4对VTC2的转录抑制

导致VTC2功能减弱(Kakan等2021)。
AceMYBS1是利用HPLC测定48个猕猴桃属

植物中抗坏血酸含量时筛选出的抗坏血酸调控因

子。AceMYBS1可以直接结合AcGGP3的启动子

并激活其表达, 从而促进抗坏血酸的生物合成。利

用AceMYBS1进行酵母双杂交文库钓饵, 筛选出与

AceMYBS1直接互作的AceGBF3, 研究表明, Ace-
GBF3与AceMYBS1相互作用可以促进AcGGP3的
表达, 增加抗坏血酸的生物合成(Liu等2022)。

4  展望

抗坏血酸不仅是人类生存必不可少的营养物

质, 对植物生长发育过程也起着关键作用。而且, 
抗坏血酸作为品质性状的指标之一, 在现代育种

过程中倍受重视。植物抗坏血酸生物合成和代谢

途径已经较为明确, 相关结构基因已经被克隆报

道。近年来, 对抗坏血酸的调控研究成为热点, 但
还有多个方向值得深入研究: (1)浆果类植物中抗

坏血酸调控因子或转录因子的研究较少, 且主要

集中在对GMP (VTC1)基因的调控上, 关于其他基

因的调控新机理还有待进一步研究; (2)通过浆果

类植物(例如番茄)抗坏血酸突变体的研究能够更

加清晰地了解抗坏血酸对植物果实生长发育的影

响, 浆果类植物抗坏血酸突变体的制备和研究也

可以为未来生物育种提供材料, 并可制作功能性产

品[如日本富γ-氨基丁酸(γ-aminobutyric acid, GABA)
的番茄]; (3)一定条件的逆境环境可以提升植物的

品质指标, 如何利用适度的逆境环境提高植物抗

坏血酸的积累有待进一步阐明; (4)在胁迫响应过

程中, 抗坏血酸与植物体内其他抗氧化代谢物的

关系还有待探明。
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