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农杆菌介导的玉米遗传转化系统研究进展 
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摘要: 农杆菌介导的遗传转化由于具有独特的优点, 一直受到育种家、分子生物学家和微生物学家的重视, 因

此近 10 年发展很快。玉米是重要的粮食作物, 农杆菌介导的玉米遗传转化也取得了重大成就。文章就近年来

玉米遗传转化取得的进展、影响转化的重要因素作一小结, 并就目前转化存在的问题和前景作简单的讨论。 
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Advance of Agrobaterium-mediated genetic transformation system of 
maize (Zea mays L.) 
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Abstract: The Agrobacterium-mediated transformation system is more and more attractive to scientists of microbiology, 
molecular biology and crop genetics and breeding due to its unique advantages, which promote its development rapidly in 
the past decade. Great success has been achieved in the Agrobacterium-mediated genetic transformation system in maize 
(Zea mays L.), an important food-supply crop. This article highlights the advances of Agrobacterium-mediated transforma-
tion system of maize and the major factors of the transformation process. Then, comments on the problems remained and 
the prospects of this transformation system are made. 
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玉米是当今世界重要的粮食作物之一, 也是重
要的工业原料。1984 年 , 第一例转基因植物的获   
得[1], 使得利用转基因方法进行玉米性状(如产量、
品质、抗病、抗虫、抗除草剂、抗旱、抗盐、抗冻)
改良和基因功能研究成为可能。农杆菌介导的遗传

转化系统在双子叶植物中发展迅速, 但是由于单子

叶植物尤其是禾本科植物不是农杆菌的天然宿主 , 
最初的农杆菌遗传转化进展缓慢。随着人们对农杆

菌侵染机制的进一步了解和转化技术的不断改进完

善, 农杆菌介导的遗传转化首先在水稻和玉米中取
得了突破性进展 [2~4], 目前已建立了水稻、玉米、小
麦等重要粮食作物高效的农杆菌转化系统。对玉米
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而言, 除农杆菌转化法以外, 还有多种转化方法也
已成功的用于遗传转化, 如 PEG介导原生质体转化
法、电激转化法、碳化硅晶须介导法、基因枪法。

农杆菌转化法由于具有费用低、能转移大片段

DNA、外源基因拷贝数低并能稳定遗传等优点而备
受青睐, 目前已成为玉米、水稻、小麦、大麦等禾
本科植物常用的转化方法。本文就近年来玉米农杆

菌遗传转化所取得主要成就和影响转化的主要因素

作一小结, 并将存在的问题作简单的讨论。 

1  农杆菌介导的遗传转化机理  

农杆菌是从土壤中分离出来的革兰氏阴性细菌, 
根据宿主范围和致病症状可分为 5 种[5], 其中研究
最多也最透彻的是根癌农杆菌 (Agrobacterium tu-
mefaciens), 它能将自身 Tumor-inducing(Ti)质粒的
一段 DNA(T-DNA)转移到植物细胞中, 从而使植物
损伤部位形成冠瘿瘤[6]。T-DNA的转化是在 Ti质粒
上 Vir区一系列 Vir基因的作用下产生的。T- DNA
是质粒上一段 10~30 kb的序列, 编码 5个与致瘤有
关的生长素和细胞分裂素合成酶基因。T- DNA左右
边界各有一段高度保守的 25 bp 的同向重叠序列
(Direct repeat)与 T-DNA的转化有关。其中右边界是

VirD2 的共价结合序列及 VirD1/VirD2 内切的靶序
列, VirD2 与右边界的共价结合及邻近右边界的过
度驱动(Overdrive)序列导致了单链 T-DNA由右边界
剪切并转移的极性[5], 而 VirD2 与左边界的结合可
能导致了载体骨架序列的转移[7]。农杆菌侵染时, 在
单糖转运蛋白 ChvE 的配合下 , 双元组分系统的
VirA 作为感受信号的天线分子受到植物伤口产生
的酚类物质和糖类的诱导而自动磷酸化, 并且随后
使双元组分系统的另一组分 VirG 磷酸化为活性状
态, 进而通过 vir-box 激活其他 Vir 基因的表达, 最
后由 VirD1/VirD2剪切的单链 VirD2-T-DNA复合体
由 VirB 和 VirD4 蛋白组装成的 Type IV Secretion 
System(T4SS)运送到宿主细胞, 另外的几个 Vir 蛋
白 VirE2、VirE3、VirF、VirD5 也同时通过这个通
道运送到宿主细胞质中[8]。VirD2-T-DNA 复合体在
进入宿主细胞质中不久, VirE2 就结合上去, 通过
VirD2 核定位信号的引导并在几个宿主蛋白和农杆
菌因子的协助下向细胞核转运, 最后结合在 T-DNA
上的蛋白被降解, 而 T-DNA通过一种尚不清楚的机
制整合到宿主基因组中[9,10] (图 1)。由于 T-DNA转
化不具有序列特异性, 因此可用任何感兴趣的基因
能代替内源的 T-DNA基因进行转化[11]。 

 

 
 
图 1  T-DNA 的加工、转运和整合的途径(修改自 Rossi et al.[12]) 

Fig. 1  The passage of T-DNA processing, transfer, and integration (Revised from Rossi et al.[12]) 
 

2  玉米遗传转化的发展过程 

1987年, Grimsley等[13]首先用胭脂碱农杆菌 C58
将玉米条纹病毒(Maize Streak Virus)的 cDNA 转化
玉米幼苗分生组织或靠近生长点的部位, 98%的玉
米叶片表现了病毒感染性状, 说明 T-DNA已经转化

到玉米细胞中, 从而给农杆菌介导的玉米遗传转化 
带来了一缕曙光。Schalappi等[14]用同样的方法感染

A188、W23等玉米幼胚, 经过扫描镜观察也得到了
类似的结果。1994年, Shen等[15]用 GUS作报告基因
用农杆菌转化 3 个玉米自交系 GB、A188、K55 的
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芽尖, 共培养 3 d后发现 GUS主要在胚芽鞘和幼叶
部位表达。这些实验中虽然外源基因已在植物细胞

中表达, 但并不能说明外源基因已整合到玉米基因
组中。Gould[16]用含有普通双元载体的农杆菌侵染玉

米 Funk's G90的茎尖获得了转基因玉米, 并且外源
基因已整合并遗传到 R1代, 但其稳定性效果欠佳。
农杆菌侵染单子叶植物的第一个比较成功的例子来

自于Chan和Hiei的研究, 他们首次用农杆菌转化水
稻的未成熟胚获得了外源基因能稳定遗传的转基因

水稻[2,3]。农杆菌介导的玉米遗传转化随后也取得了

重大进展。1996年, Ishida等[4]用含有 A281(对高等
植物侵染力很强的菌株)VirB、VirC、VirG基因的超
双元载体 pSB131和 pTOK233 转化 A188及其杂交
种的未成熟胚, 转化频率高达 5%~30%。同时外源
基因能稳定整合和表达, 并且 70%的转基因玉米可 
育。这个实验有力地说明农杆菌对单子叶植物和双

子叶植物具有相同的转化机制, 是玉米遗传转化过
程中的一个里程碑。其后用超双元载体分别转化

A188和 Hi II也得到类似的结果[17~20]。此后玉米农

杆菌转化的研究主要以优化转化条件, 提高转化效
率为主。其中最值得关注的是 Frame等[21]用普通双

元载体 pTF102转化 Hi II的未成熟胚, 在 L-半胱氨
酸存在的条件下平均转化效率高达 5.5%, Southern 
blot和分子鉴定 R0、R1、R2代转基因玉米表明 GUS
和选择标记基因 bar 已稳定整合到玉米基因组中并
表达。虽然普通双元载体的转化效率(5.5%)[21]远远

低于超双元载体的转化效率(33%~51%)[20], 但普通
双元载体的普遍应用使得用这种载体进行农杆菌转

化具有更大的潜力。农杆菌与外植体共培养条件的

优化、提高 Vir 基因表达条件的优化和使用毒性更
低的标记基因将会是提高玉米农杆菌普通双元载体

转化效率的重点。外植体取材的季节限制也一直是

玉米遗传转化的限制因素, 让人高兴的是这种局限
性正在逐渐减少。最近, Sidorov等[22]用农杆菌介导

法对 7~10 d玉米幼苗诱导的 I型愈伤进行转化, 转
化频率为 2%~10%。同时由于这些转基因后代拷贝
数低并符合孟德尔遗传规律, 因此这种方法可以代
替未成熟胚诱导愈伤组织进行转化。Wang 等[23]用

农杆菌转化受伤的玉米籽粒也获得了较理想的转化

频率, 由于这种方法受体材料取材简单方便, 因此
也是一种很有希望的方法。Vega 等尝试用低盐的

N6 培养基配合使用二硫苏糖醇和 L-半胱氨酸转化
Hi II玉米，发现能比较显著的提高普通双元表达载体的
转化频率，平均转化频率最高达到 18%[24]。 

国内对农杆菌介导的玉米遗传转化起步较晚 , 
黄璐和卫志明[25]首次报道用农杆菌转化法获得了杂

交种苏玉 1 号的转基因玉米, 张荣等[26]用此方法获

得自交系 P9-10 的转基因玉米。权瑞党等报道将农
杆菌侵染和真空渗入、部分酶解及超声波处理等方

法相结合 , 转化玉米愈伤组织得到了转基因植   
株[27]。近年来, Huang 等[28]报道用菌株 EHA105 介
导玉米优良自交系幼胚转化, 得到了比较理想的结
果, 转化效率平均达到 23.8%。Yan等[29]通过嘌呤、

嘧啶抑制剂和表面活性剂 Silwet L-77处理提高了农
杆菌对掖 515和齐 319的转化频率。  

3  影响农杆菌转化的因素 

3.1  农杆菌菌株及载体 

农杆菌菌株的侵染能力在不同玉米自交系之间

的差异很大, 因而在实际的遗传转化过程中, 不同
的玉米自交系都对应存在最为敏感的农杆菌菌   
株[27]。遗传转化中常用的农杆菌菌株有 3 种类型: 
胭脂碱型 (以 C58 菌株为代表 )、章鱼碱型 (以
LBA4404 菌株为代表 )和琥珀碱型 (以 EH101、
EHA105 菌株为代表), 菌株选择的合适与否直接影
响了最终的转化效率。玉米遗传转化常用的菌株为

LB4404、EHA101和 C58(表 1)。另外, 菌株和载体
的组合对转化至关重要 , 其中超双元载体 pSB131
和 pTOK233 一般用 LB4404 进行转化[4,18, 20]。Hiei
等[30]的实验表明, 菌株和载体搭配不合适如超强菌
株和超双元载体组合的转化效率比普通农杆菌与双

元载体组合的效率还要低。 

3.2  Vir基因的活化 

植物受到损伤后从伤口分泌的酚类物质能诱导

农杆菌 Vir 基因的表达, 从而使 T-DNA 进行转移和
整合。单子叶植物由于不分泌酚类物质或酚类物质

含量低而不能诱导 Vir 基因的活化[35], 因此可以通
过添加酚类物质对单子叶植物进行转化。目前已发

现多种能诱导 Vir 基因表达的酚类物质, 其中乙酰
丁香酮和羟基乙酰丁香酮作用较强, 被广泛应用于
玉米、水稻等禾谷类作物的基因转化中, 而 100 μm
乙酰丁香酮在很多玉米转化实验中都能较强的诱导

Vir基因的表达。 
此外, 通过遗传改造或分离突变菌株, 使其能 
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表 1  农杆菌介导的玉米遗传转化 
Table 1  Agrobacterium-mediated genetic transformation in maize 

基因型 
Genotype 

外植体 
Explant 

菌株/基因 
Stain /gene 

注解 
Annotation 

文献 
References

    
 

Golden×Bantam 幼苗分生组织 
Seedling meristem 

C58/MSV 系统感染 
Systemtic infection 

[13] 

    
 

Funk's G90 芽尖 
Shoot meristem 

C58/p35S:gus-nptⅡ 转基因植株 
Transgenic plants 

[16] 

    
 

A188 芽尖 
Shoot meristem 

C58、Ach5、LBA4404/GUS 瞬时表达 
Transient expression 

[30] 

    
 

Golden×Bantam 幼苗 
Seedling 

C58/MSV-GUS 稳定表达 
Stable expression 

[15] 

    
 

A188及其杂交种 
A188 and its hybrid 

幼胚 
Immature embryo 

LBA4404/35S:gus-p35S: bar 转基因植株 
Transgenic plants 

[4] 

    
 

苏玉 1号、掖单 9号和农大 60 
Suyu 1,Yedan 9, and Nongda 60 

愈伤组织 
Callus 

EHA101/35S:GUS- p35S: hpt 转基因植株 
Transgenic plants 

[25] 
 

    
 

A188、综 3、综 31和 P9-10 
A188, Zong 3, Zong 31, and P9-10 

幼胚 
Immature embryo 

LBA4404/ 35S:GUS- 35S: hpt 转基因植株 
Transgenic plants 

[26] 

    
 

Hi II 幼胚 
Immature embryo 

LBA4404/35S: GUS 转基因植株 
Transgenic plants 

[21] 

    
 

Hi II 幼胚 
Immature embryo 

LBA4404/UBI: GUS 转基因植株 
Transgenic plants 

[32] 

    
 

A188, Hi II, A188×Hi II 幼胚 
Immature embryo 

LBA4404/ UBI: PPO 转基因植株 
Transgenic plants 

[33] 

    
 

掖 515和掖 502 
Ye515 andYe502 

愈伤组织 
Callus 

LBA4404/35S:bet-35S: hpt 转基因植株 
Transgenic plants 

[27] 

    
 

9046等 
9046 etc. 

幼胚 
Immature embryo 

EHA105/35S:gus-p35S: bar 转基因植株 
Transgenic plants 

[28] 

    
 

H99等 
H99 etc. 

愈伤组织 
Callus 

C58/P-e35S:OsAct1intronGFP,  
P-e35S: OsAct1intronGFP 

转基因植株 
Transgenic plants 

[22] 

注: 部分内容摘自文献[34]。 
Note: Parts of the table content are cited from reference [34]。 
 
不依赖创伤诱导物的存在就能诱导 Vir 基因高水平
或组成型表达, 进而促进 T-DNA转移也是提高农杆
菌转化效率的有效途径。Gubba等[36]在 C58菌株和
LBA4404 菌株中分别引入 virGN54D 突变和

virGI106L突变后, Vir基因高水平表达, 能将农杆菌
对玉米的瞬时感染率分别从 36%~40%提高到
78%~83%和从 0%~15%提高到 70%~77%。农杆株中
质粒为高拷贝类型时能显著提高 virGN54D 的转化
效果。多个拷贝的 virG 能促进 Vir 基因活化, 并能
改变诱导 Vir 基因表达的 pH 值特性(中性或酸性), 
这种多拷贝的 virG菌株提高了水稻、芹菜胡萝卜的
转化效率[37]。玉米农杆菌转化效率低的原因还与其

嫩芽分泌的一种毒性阻遏物质 2,4-dihydroxy-7- 
methoxy-2H-1,4-benzoxazin-3(4H)-one (DIMBOA)有
关, DIMBOA能抑制农杆菌的生长并对 Vir基因活化
有抑制作用。用对 DIMBOA 具有拮抗作用的菌株
K289和 Chry9转化玉米 FRB73顶端分生组织, GUS

的瞬时表达率提高到 21%~34% [38]。 
另外, 在共转化其间还有许多因素与 Vir 基因

的表达有关, 这些因素包括: 酸性 pH值、低温培养、
高渗透压等。一些小分子量的糖类如半乳糖、葡萄

糖等也能诱导 Vir 基因的表达, 当酚类物质的水平
较低时, 糖类诱导 Vir基因表达的效果更明显, 这些
研究结果通过Hiei等的GUS瞬时表达系统得到了进
一步证实[3]。 

除上述外部因素以外, 农杆菌自身某些基因的
表达状况也与 Vir 基因的活化有关。章鱼碱型的
virH(pinF)能减少农杆菌对玉米细胞壁的附着 , 从
而阻碍了 MSV基因的转移[39]。此外, 通过正向遗传
学的方法还发现了一些 T-DNA 转移必需的基因 : 
如 pscAa/exoC、chvA、chvB基因与胞外多糖的产生、
修饰、分泌有关; att 基因则与农杆菌与植物细胞壁
的附着有关; chvD能调节 Vir基因的诱导; chvE在转
运糖类的同时协助诱导 Vir基因的表达[4]。 
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3.3  受体材料、生长状况及基因型对遗传转化的 
影响 

不同来源、不同发育状态和不同基因型的玉米

受体材料对农杆菌的敏感性虽然不尽相同, 但保持
旺盛的细胞分裂和 DNA复制是 T-DNA整合所必需
的[21]。可以用农杆菌进行玉米转化的受体材料有多

种, 如幼胚、成熟胚、I型愈伤组织、II型愈伤组织、
悬浮细胞系、原生质体、茎尖等。用愈伤组织和幼

胚进行转化操作简单, 植株再生比较容易, 是玉米
转化中最常用的受体材料(表 1)。玉米幼胚的再生能
力明显高于其他部位, 其发育阶段是影响再生的重
要因素。对玉米幼胚而言, 授粉后 10~15 d, 幼胚长
度为 1.0~2.0 mm时, 再生能力最强, 是理想的受体
材料[40]。Schalappi等[13]通过农杆菌对玉米幼胚亲和

性的研究, 证明感受态的细胞是农杆菌转化所必需
的, 只有那些再生和整合能力强的感受态细胞才能
得到转化植株。玉米幼胚未分化的顶端分生组织不

具备适合农杆菌侵染的感受态, 只有分化出 1~2 个
叶原基的幼胚才适合农杆菌侵染[13]。胚性愈伤组织

有 I 和 II 两种类型[41], 主要由幼胚诱导获得。大多
数玉米自交系能形成致密的 I 型愈伤组织, 这种愈
伤组织胚性差, 继代后较难再生出植株; 松脆的 II
型愈伤组织生长迅速, 可以长期继代并保持胚性。
尽管玉米 II 型愈伤组织的诱导受基因型限制大, 但
是由于其愈伤组织比较容易获得 , 再生能力较强 , 
获得转化植株的周期相对较短, 仍是目前应用最广
泛的受体材料之一[42]。 

限制玉米农杆菌转化的很重要的另一个因素是

基因型。Wang等[43]用 GUS和 GFP瞬时表达系统筛
选了玉米的 70 个自交系, 发现 10 自交系容易被农
杆菌侵染, 且这些自交系对农杆菌不同株系的敏感
性不同。Ishida等[4]发现不同基因型之间转化效率差

异显著, 最低为 0, 最高为 30%。许多实验表明大多
数基因型的玉米细胞表面因缺乏感受态的细胞和可

供农杆菌识别并与之附着的位点而不易转化。国外

用于玉米转化的材料最常见为 A188 、Hi II(来自于
A188)自交系及其杂交种。国内掖 478、太 9101, 综
31、齐 319和我所选育的 R18-599 及其杂交种也是
很优良的玉米转化材料[24, 26]。但是很多玉米骨干自

交系由于基因型的限制不能用农杆菌方法进行转化, 
这极大的限制了育种上对玉米品种改造要求, 因此
通过调整影响转化的主要因子, 优化培养条件, 或
通过正、反向遗传学和基因组学的方法筛选植物中

与农杆菌 T-NDA转化有关的蛋白, 然后对骨干自交
系进行遗传改造将是提高玉米转化效率的可行途

径。Huang等[28]用 EH105菌株通过优化共培养条件, 
将 5个的玉米骨干自交系的转化效率提高到 2.35%~ 
5.26%。Nam等[44]和 Gelvin 研究小组[5]分别用根转

化的办法筛选出拟南芥对农杆菌转化不敏感的一系

列突变体(rat)。这些突变体的野生型蛋白产物与农
杆菌附着、细胞壁的结构、T-DNA向核内运输有关。
其中 rat5是组蛋白 H2A基因 HTA1突变引起, RAT5
的表达与农杆菌侵染的敏感性高度相关, 并且过量
表达 RAT5 能有效提高农杆菌的敏感性和难以转化
的拟南芥的转化效率, 因此过量表达 HTA1 可以作
为提高难转化品种转化效率的有效手段[4]。从反向

遗传学的角度出发, VirB、VirD2、VirE2、VirF及其
它几个 Vir 蛋白都可能与植物蛋白相互作用, 因此
可通过酵母双杂交的方法进行筛选。目前已在拟南

芥中发现了几个与 VirD2 相互作用的蛋白 AtKAP 
(Importin-α)、细胞亲环素(分子伴侣)、2C型蛋白磷
酸化酶, 与 VirE2 能相互作用的 VIP1(Rab GTP酶)
和 VIP2, 与 F-box 蛋白 VirF 相互作用的 Skp1(与
Vir蛋白降解有关)及几个与VirB2作用的蛋白[5], 通
过生化方法和过量或抑制表达的方法都说明这些蛋

白可能与 T-DNA向植物细胞核的运输有关, 因此可
通过过量表达或诱导表达的方式合理的利用这些基

因来提高植物的农杆菌转化效率。 

3.4  培养基成分 

农杆菌介导的玉米遗传转化大致可以分为侵

染、共培养、恢复培养、筛选培养和植株再生等几

个过程。在农杆菌介导的玉米遗传转化研究历程中, 
因外植体不同使用的基本培养基也不同。农杆菌介

导的遗传转化主要以幼胚和胚性愈伤为受体材料 , 
使用的基本培养基主要是 N6或 MS, 或者在此基础
上略加改进(表 2)。 

除基本培养基外, 根据农杆菌转化的机制, 一
般还在培养基中加一些特殊组分来提高农杆菌的附

着能力、Vir基因的活性和受体材料的感受态。其中
乙酰丁香酮、AgNO3

[30]、L-半胱氨酸[21]、硫醇类物

质[45]都能比较显著的提高玉米的转化效率。 

3.5  选择性标记基因 

除了有效的遗传转化以外, 高效的选择标记系
统也是农杆菌转化所必须的。玉米遗传转化常用的

选择标记基因主要有新霉素磷酸转移酶基因 
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表 2  农杆菌介导的玉米遗传转化中基本培养基的使用

情况 
Table 2 Application of the basic medium in Agrobacterium- 
mediated maize transformation 

基本培养基 
Basic medium 

外植体 
Explant 

文献 
Reference

MS 芽尖 
Shoot meristem 

[31] 

MS 愈伤组织 
Callus 

[25] 
[25] 

N6 幼胚 
Imature embryo 

[26] 
[26] 

MS 愈伤组织 
Callus 

[27] 
[27] 

CHU盐(在 N6基础上改进) 
CHU salt (improved from N6) 

幼胚 
Imature embryo 

[18] 

N6盐 
N6 salt 

幼胚 
Imature embryo 

[21] 

LS盐(同 MS盐) 
LS salt ( the same as MS salt) 

幼胚 
Imature embryo 

[4,29] 

N6盐 
N6 salt 

幼胚 
Imature embryo 

[46,47] 

N6盐＋B5维生素 
N6 salt + B5 vitamin 

幼胚 
Imature embryo 

[28] 

MS盐 
MS salt 

幼苗节段Ⅰ型 
愈伤组织 

Nodal sections 
type I callus 

[22] 

MS盐 
MS salt 

幼胚 
Imature embryo 

[48] 

Low-salt medium Imature embryo [49] 
 
npt (Ⅱ 卡那霉素、G418及新霉素抗性)、潮霉素磷酸
转移酶基因 hpt(潮霉素 B抗性)、修饰的草丁膦乙酸
转移酶 pat(草丁膦和双丙氨膦的抗性)、草丁膦乙酸
转移酶 bar(双丙氨膦抗性)、5-烯醇丙酮莽草酸-3-磷
酸合酶基因 epsps(草甘膦抗性)。通常用 bar 和 pat
作为标记基因进行玉米胚性愈伤组织转化的筛选比

用 nptⅡ效果更明显[50]。以上通过抗生素或除草剂杀

死未转化细胞进行筛选的系统都属于负向选择系

统。在这种选择系统中, 虽然阳性转基因株具有抵
抗筛选剂的能力, 但是标记基因的产物在一定程度
上还是对阳性转基因株有一定的毒性, 因此目前人
们更倾向于使用转化频率更高的正向筛选系统: 即
标记基因产物通过促进特殊底物的代谢使阳性转基

因株“脱颖而出”, 从而达到筛选的目的[51]。目前, 磷
酸甘露糖异构酶 mpi基因 (甘露糖抗性)已用于玉米
的正向选择系统[18]。另外, 还需要开发新的选择标
记以适应多基因转化的转基因后代和高通量筛选的

需要, 原卟啉原氧化酶基因 ppo(英拜除草剂抗性)也
许是能满足此要求的标记基因[33]。  

除以上几个主要的影响因素以外, 还有一些因

素也影响转化农杆菌转化的效率。如农杆菌的生长状

态、菌液浓度、侵染方式、共培养时间和温度、pH值、
超声波、表面活性剂 Silwet L-77等。各种影响因素的
综合和优化将有助于提高玉米的转化 效率。 

4  前景和展望 

植物基因工程自诞生以来, 已使人类的农业生产
史发生了巨大的变化, 也使传统的农业种植格局不断
受到挑战。据国际农业生物技术获取与应用协会

(ISAAA)的报导, 至2005年在全球21个国家转基因植
物推广应用总面积达到 9 000 万公顷, 累计种植面积
已达 4.746亿公顷(合 71.19亿亩), 相当于我国耕地面
积的 3.75倍。转基因玉米是商品化最早、种植面积最
大的转基因作物之一, 其遗传转化的研究一直备受关
注。近十几年来, 农杆菌介导的玉米的遗传转化虽然
取得了巨大的成就, 但是还存在很多问题亟待解决。
例如具有综合农艺性状的骨干自交系的转化受到基因

型的限制、优良受体材料的取材受到季节限制, 另外, 
还存在基因沉默、转化的稳定性、载体框架的转移、

转基因玉米的安全性等问题。通过 VIP1、HTA1 等与
农杆菌相互作用蛋白的基因的过量或抑制表达对骨干

自交系进行遗传改造、发展成熟胚作受体材料[28]、使

用可去除的选择标记系统或双 T转化系统[52]和正向选

择系统将有助于这些问题的解决。 
玉米遗传工程的发展, 使得玉米已不再局限于作

为粮食作物, 利用玉米作为植物反应器生产高新生物
技术产品已成为现实。随着比较基因组学的发展和玉

米基因组测序的逐渐完成、新功能基因的分离、克隆

和各种农作物高效表达技术平台的逐步建立, 国外发
达国家, 尤其是美国已利用玉米植物生物反应器这种
“分子农业”的方法成功地生产出多种高新生物技术产
品, 并从这些产品生产中获得巨大的经济效益[53]。国

内许多科技工作者也正从事这方面的研究。玉米生物

反应器这种“分子农业”的出现及普及同样将会对我国
现有的农作物种植结构产生显著影响, 对增强我国农
产品的竞争能力、极大的提高农民的收入以及维护农

业的可持续发展具有重要意义。而玉米植物反应器的

发展和完善正是建立在高效的遗传转化基础之上, 因
此玉米遗传转化的研究任重而道远。 
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