
植物遗传资源学报
Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20250707001

MYB、bHLH、WD40调控兰科植物花色花香研究进展
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摘要：MYB、bHLH和WD40转录因子在高等植物中发挥核心调控作用，包括次级代谢途径（如花青素与原花青素代谢）、

表皮细胞形态发育（如花瓣表皮细胞分化、毛状体形成）及环境响应。兰科植物具有多样花色、丰富花香和特化花部结构，

这些性状对吸引传粉者以促进繁殖成功至关重要，也是其观赏价值与经济潜力的重要基础。近年来，研究者对兰科植物花色

形成及花香合成相关代谢物的分子调控机制研究不断深入。本文系统梳理了MYB、bHLH和WD40参与兰科植物花色与花香

形成调控机理的研究进展，重点综述花色素类型与花香味成分的次生代谢途径；MYB-bHLH-WD40复合体调控花色花香代谢

的分子机制，为兰科植物花部综合性状的分子机理解析及观赏性状分子改良提供理论支持与方向。
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Abstract：The MYB-bHLH-WD40 (MBW) transcriptional complex functions as a conserved master regulator of diverse

biological processes in higher plants, particularly in secondary metabolite biosynthesis, epidermal cell morphogenesis, and

environmental responses. Orchidaceae is renowned for its exceptional diversity in floral traits, which play a crucial role in pollinator

attraction and reproductive success, in turn contributing to the significant ornamental and economic value of orchids. Consequently,

elucidating the molecular networks that govern the formation of floral color and scent in orchids has become a major research focus.

This review systematically synthesizes recent advances regarding the pivotal role of the MBW complex in regulating floral

pigmentation and scent production in orchids. We mainly focus on the biosynthetic pathways of major floral pigments and aromatic
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volatiles, together with the molecular mechanisms by which the MBW complex regulates the expression of structural and regulatory

genes. This overview establishes a theoretical framework for understanding the molecular basis of complex floral traits and offers

insights into molecular breeding and genetic improvement of ornamental orchids.
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花色与花香是被子植物花部性状的重要组成部分，不仅决定其观赏与经济价值，还在吸引传粉者、促

进有性繁殖及维系种群多样性方面发挥关键作用。兰科（Orchidaceae）作为被子植物最大的科之一，涵盖

800余属、25000余种，其花部性状呈现极高的多样性[1-2]。独特的形态结构、丰富的花色模式与多变的花香

特征，使兰科成为研究花部性状传粉适应性的经典模型，也是观赏兰花育种的核心目标。

兰科植物在花色与花香方面具有显著的特殊性。色素在花器官中呈现明显的空间异质性，如唇瓣与花

被片间的色彩差异，以及条纹、斑块等复杂图案的形成[3-4]；花香化学成分则涵盖萜类、苯丙素/苯基丙烯类

及脂肪酸衍生物等多类化合物，并在花发育阶段、昼夜节律以及授粉生态策略间呈现动态变化[5-6]。尽管两

者涉及产物不同：花色主要由花青素和类胡萝卜素生物合成途径决定，花香主要源自萜类及苯丙素/苯基丙

烯类途径，但这些代谢途径在调控机制上具有共性，均涉及多步复杂酶促反应和精细复杂的转录调控[7]。其

中，以MBW（MYB-bHLH-WD40）复合体为核心的调控模块，通过不同成员单一或协同调节关键结构基因

的表达，影响代谢流向与产物积累，进而决定色素与挥发性有机化合物（VOCs, volatile organic compounds）

的种类、含量及时空分布，实现花色与花香在生态适应过程中的协同优化[8]。

1 兰科植物花颜色和气味性状研究

1.1 兰科植物花色素类型研究

花色是兰科植物吸引传粉者的关键视觉信号，直接影响繁殖成功率[5, 9]。其呈色机制受表皮细胞结构、

色素类型及环境因素共同调控，其中色素组成与含量起主导作用[10]。兰花主要呈色色素包括类黄酮衍生物

与类胡萝卜素[11]。类黄酮衍生物中，花青素作为水溶性显色成分，赋予花朵红、紫、蓝等色调，主要类型

为矢车菊素（Cyanidin）、飞燕草素（Delphinidin）和天竺葵素（Pelargonidin），其中紫红色花以矢车菊素与

芍药素（Peonidin）为主[12-13]。类胡萝卜素分为胡萝卜素（Carotenes）与叶黄素（Xanthophylls），后者使花

器官呈现黄色[14-15]。

唇瓣常因局部积累花青素或类胡萝卜素而形成条纹、斑点或色块，构成复杂花色图案[16]。石斛属

（Dendrobium）28 个品种中，花青素以矢车菊素为主，芍药素与天竺葵素次之；花瓣 pH 值及辅助色素

（Copigments）显著影响最终显色[17]。白及（Bletilla striata）花色变异与矢车菊素-3-O-芸香糖苷（Cyanidin

3-O-rutinoside）和芍药素-3-O-芸香糖苷（Peonidin 3-O-rutinoside）积累相关[18]。硬叶兜兰（Paphiopedilum

micranthum）中，叶黄素（Lutein）、玉米黄质（Zeaxanthin）与花青素协同调控花瓣呈色[19]。矢车菊素、芍



药素和矮牵牛素（Petunidin）是墨兰（Cymbidium sinense）花主要的呈色物质，不同杂交种在其含量上有所

不同[20]。

1.2 兰科植物花香成分研究

花香也是兰科植物吸引传粉者的关键要素，同时也是提升观赏价值的重要性状[5]。兰科植物花香成分主

要包括萜类（如单萜、倍半萜）、苯丙素类/苯类化合物和脂肪酸衍生物等[21]。不同物种、花器官及发育时期，

其 VOCs种类与比例具有显著差异，形成了复杂而独特的香气谱[22-23]。

萜类化合物是兰科植物花香的主要成分，包括单萜和倍半萜等[24]。石斛属部分物种盛花期富含烯萜类

化合物[25]。蕙兰（Cymbidium faberi）、春兰（Cymbidium goeringii）主要花香成分为倍半萜法呢醇（Farnesol），

文心兰属（Oncidium）多数品种以罗勒烯（Ocimene）及其异构体（Z）-3,7-二甲基-1,3,6-辛三烯为主[21, 26]。

苯丙素/苯并酮类化合物在兰科植物花香释放物中也同样重要[2]。贝丽娜蝴蝶兰（Phalaenopsi bellina）与小

兰屿蝴蝶兰（Phalaenopsis. equestris）的香气成分以单萜烯（Monoterpenes）、芳樟醇（Linalool）、芳樟醇衍

生物（Linalool derivaties）、反式香叶醇（Trans-geraniol）、香叶醇衍生物（Geraniol derivaties）为主，同时

含有苯丙素类及脂肪酸衍生物，其中无香型小兰屿蝴蝶兰能释放苯丙素 /苯丙类挥发物 [27]。手参属

（Gymnadenia）会释放出近 50种 VOCs用于吸引不同传粉媒介，其中丁香酚和醋酸苄酯是其主要花香挥发

物[28]。建兰（Cymbidium ensifolium）主要花香挥发物为脂肪酸衍生物和萜类化合物（如茉莉酸甲酯、法呢

醇和芳樟醇）[29]。杓兰（Cypripedium calceolus）花气味主要由脂肪族、萜类和芳香族组成[30]。在锋兰属（Ophrys）

中，花朵可释放富含萜烯且含酚类成分的亲脂性分泌物以吸引传粉者[31]。除以上三种常见 VOCs外，长距

彗星兰（Angraecum sesquipedale）随着不同花发育阶段在昼夜节律释放的 VOCs种类有所差异，在花蕾期

主要是萜类为主，开花期则主要为肟、萜类及苯丙类物质[6]。铁皮石斛（D. officinale）中共鉴定出 78种挥

发性化合物及 33种关键香气成分，其中醇类化合物占主导[32]。心唇围柱兰（Encyclia cordigera）释放的花

香挥发物中除常见三类 VOCs外还含有 5%的含氮挥发性化合物-吲哚[33]。

2 MBW转录因子复合体调控植物花色花香代谢

MBW转录因子复合体是由三类转录因子——MYB（Myeloblastosis）、bHLH（basic helix-loop-helix）和

WD40-repeat 蛋白组成的三元调控复合体，在植物的多种生理和发育过程中发挥核心调控作用[34]。其中，

MYB蛋白负责识别特定 DNA顺式作用元件，bHLH蛋白通过与MYB互作增强其 DNA结合活性，而WD40

蛋白则作为支架蛋白促进复合体的组装与稳定[35]。MBW复合体已被广泛报道参与次生代谢物合成（如花青

素、类黄酮等）、毛状体发育及激素信号应答等多个生物过程，是调控植物特异性状形成的重要分子基础[36]。

随着对MBW 复合体在植物花色与花香代谢调控机制的深入研究，其在花部特异性代谢通路中的关键作用

日益明晰。



2.1 MBW复合体调控植物花色研究

花青素是植物中重要的水溶性次生代谢产物，广泛分布于花、果、叶等组织，在植物生长发育、环境

适应及花色形成中发挥关键作用。研究表明，花青素合成主要受 MBW 复合体的转录激活调控。该复合体

通过协同调控花青素合成途径中关键结构基因（如 CHS、CHI、F3H、DFR、ANS和 UFGT）的表达，促进

花青素的合成与积累。这一机制已在拟南芥（Arabidopsis thaliana）、矮牵牛（Petunia hybrida）和葡萄（Vitis

vinifera）等模式植物中得到实验证实[35-38]。

此外，MBW 复合体的活性受一系列负调控因子的精细调节，尤其来自同一MYB 家族的抑制型MYB

蛋白（如MYB4和MYBL2）。它们通过与 bHLH蛋白竞争性结合阻碍MBW复合体形成，或直接作用于靶

基因启动子区域抑制结构基因表达，从而负向调控花青素积累[39-41]。

2.2 MBW复合体调控植物花香研究

花气味在吸引传粉者、促进繁殖和抵御病虫害中具有重要生态功能。目前，MBW复合体在花香调控中

的研究相对有限，但已有证据表明其可通过直接或间接调控香气合成途径的关键基因，参与花香物质生物

合成。如在拟南芥中，MYB21 和 MYB24通过调控苯丙素合成相关基因，促进芳香物质的产生[42]。在桂花

（Osmanthus fragrans）中，OfMYB1R70/114/201等调控苯丙烷/苯丙酮等香气物质合成，影响β-紫罗酮等挥

发物含量[43]。MYB 和 ERF也参与萜类代谢，通过调控萜烯类合成酶基因（TPS, terpene synthase）表达影响

花香成分[44]。此外在南非醉茄（Withania somnifera）首次鉴定到可调节花香的转录因子 ODORANT 1（ODO

1）[45]。此后有研究表明矮牵牛（Petunias hybrida）EOB Ⅰ和 EOB Ⅱ 能够正向调节 ODO1，从而增强苯类化

合物合成促进调节花香产生[46-48]。

与花色调控类似，MBW复合体在花香代谢中的活性也可能受到抑制型MYB转录因子的反馈调节，这

类抑制因子通过与 bHLH 或靶基因启动子竞争结合，抑制挥发性有机物合成相关基因的表达，从而实现对

香气释放强度和时空特异性的精细控制[47]。

3 兰科植物MYB转录因子调控花色花香进展

近年来，多个兰科植物属种中均已系统地鉴定出MYB家族成员（表 1），其中以 R2R3-MYB类型为主，

普遍与花青素及类黄酮代谢密切相关。

表 1 兰科植物MYB家族成员鉴定信息表

Table 1 Identification information of MYB family members in Orchidaceae

物种

Species

MYB 家族

参考文献

Reference

MYB 成员总数

Total number of

MYB members

1R-MYB成员数

Number of

1R-MYB

members

R2R3-MYB成员数

Number of

R2R3-MYB

members

3R-MYB 成员数

Number of

3R-MYB

members

4R-MYB 成员数

Number of

4R-MYB

members



建兰 Cymbidium ensifolium 136 27 102 2 2 [49]

春兰 Cymbidium goeringii - - 104 - - [50]

墨兰 Cymbidium sinense 160 55 100 4 1 [51]

黄石斛 Dendrobium catenatum 133 32 99 1 1 [52]

金钗石斛 Dendrobium nobile 276 123 125 27 1 [53]

铁皮石斛 Dendrobium officinale 165 42 117 4 2 [54]

小兰屿蝴蝶兰 Phalaenopsis equestris 159 40 115 3 1 [54]

蝴蝶兰 Phalaenopsis aphrodite - - 99 - - [55]

白及 Bletilla striata 223 - 94 - - [56]

-表示原文未提供该类别数据；下同

-indicates that the original source did not provide data for this category；The same as below

3.1 兰科植物MYB转录因子成员调控花色研究

MYB转录因子家族在兰科植物花色形成中的调控作用较为清晰。蝴蝶兰属拥有成熟的遗传操作体系和

完整的高质量基因组数据，是解析花色分子机制的理想研究材料。其花色呈现形式丰富，包括斑点、条纹、

渐变及多种复色类型，涉及花青素、类黄酮及类胡萝卜素等多种色素物质，为研究复杂调控机制提供了代

表性材料。蝴蝶兰中鉴定出 3 个 R2R3-MYB转录因子：PeMYB2、PeMYB11和 PeMYB12。瞬时沉默实验

显示，PeMYB2沉默导致萼片红色色素沉着缺失，PeMYB11沉默引起红色静脉模式丧失，PeMYB12沉默则

使红色斑块沉着消失[54, 57]。此外，Wang等[58]鉴定了 1个新型 R2R3-MYB亚群成员 PeMYB4L，该因子能促

进花瓣、萼片和唇瓣的花青素积累，并直接激活 PeCHS表达。

在建兰中共鉴定出 136 个MYB 成员，根据转录组表达推测 S6 亚家族成员 CeMYB52和 CeMYB104可

能是导致花色变异的关键基因[49]。随后，Ai等[59]通过瞬时表达实验证明 CeMYB104能导致白色蝴蝶兰花被

片花青素中积累，使其呈紫红色。Chen等[50]在春兰中鉴定到 104个 R2R3-MYB成员，CgMYB32的表达与

CgMYB91相反，而 CgMYB91与黄色唇瓣上的红色斑点形成有关，推测 CgMYB32可能在花青素含量低的花

器官中高表达，与 CgMYB91具有相反调节作用。

在兰科植物花色形成的分子机制研究中，对于花青素生物合成途径的报道较丰富，而对类胡萝卜素合

成途径及其调控网络的研究报道则相对稀缺，目前仅在文心兰、卡特兰（Rhyncholaeliocattleya）等少数物

种中有报道。卡特兰是一种著名的观赏兰花品种，具有较大的花型，萼片和花瓣呈淡粉色、唇瓣具有不同

的颜色分布：基部呈现黄色，顶端呈现紫红色。其红色和黄色分别由花青素和类胡萝卜素控制。Li等[4]研究

发现，卡特兰（Rhyncholaeliocattleya Beauty Girl ‘KOVA’）花色受到 3 种 R2R3-MYB转录因子的调控，

开花前 RcPAP1在唇瓣顶端特异性表达，促进花青素积累，呈现紫红色；开花后，RcPAP2导致花被中花青

素积累减少，呈现淡粉红色；而 RcPCP1仅在唇瓣基部表达，驱动α-胡萝卜素和叶黄素积累，呈现黄色。文

心兰（Oncidium Gower Ramsey）花色的形成由类胡萝卜素和花青素共同调控，主要位于萼片、花瓣和唇瓣，

OgMYB1能激活黄色唇瓣中 OgCHI和 OgDFR的表达，在黄色唇瓣中积累红色色素[60]。Chiou等[61]进一步揭



示 OgZEP能导致β-胡萝卜素的积累，使花器官呈现黄色。

除了对花青素和类胡萝卜素的相关研究外，研究人员对兰科植物中的类黄酮调控机制的探索也逐步拓

展，为兰科植物色素代谢研究开辟了新方向。白及是一种富含类黄酮化合物的兰科植物，Huang等[56]通过

全基因组分析鉴定出 94 个 R2R3-MYB成员。其中来自 S7 亚家族的 BsMYB36在拟南芥过表达可促进类黄

酮积累并抑制花青素合成；S5亚家族的 BsMYB51则同时提高类黄酮和花青素的含量。两者均能上调花青素

合成相关基因的表达，揭示了 R2R3-MYB在花青素和类黄酮代谢中的双重调控作用，为兰科植物色素研究

提供了重要依据。

部分MYB成员可负调控花青素合成。Fu等[62]在蝴蝶兰大辣椒（Phalaenopsis cv. Big Chili）鉴定到抑

制因子 MYBx1，该基因在矮牵牛中异源过表达可显著下调查尔酮合酶（CHS, chalcone synthase）、黄烷酮-3-

羟化酶（F3H, flavanone 3-hydroxylase）和二氢黄酮醇还原酶（DFR, dihydroflavonol）等结构基因表达，从

而抑制花瓣色素合成。

兰科植物中MYB转录因子家族成员数量较多，功能多样，调控机制精细。它们既可激活色素合成关键

酶转录，也通过时空特异性表达，调节花色分布与变化。在不同属种间其表达模式、靶基因作用途径和调

控方向既有共性又具差异，体现出高度复杂且物种特异的调控特征，为深入解析兰科植物花色形成的分子

机制奠定了重要基础。

3.2 兰科植物MYB转录因子成员调控花香研究

目前MYB在兰科植物花香研究大多数集中在兰属植物。Xu 等[63]对蕙兰花香物质进行测定，检测到其

花香主要成分是茉莉酸甲酯（MeJA, methyl jasmonate），茉莉酸甲酯受到多种植物激素的串扰调节，其生物

合成途径包括 3个β-氧化循环，属于脂肪酸降解途径的一部分[64]。通过对蕙兰开花株和枯萎株进行比较转录

组分析，共鉴定出 934个转录因子，其中数目位列前三的家族是MYB、AP2-ERF和 bHLH，具体花香调控

模式未揭示，这为深入研究蕙兰花香形成和调控机制提供参考。春兰是一种具有馥郁芳香的兰花品种，Ramya

等 [65]测定到其花香主要源于萜类化合物：包括法尼醇（Farnesol）、茉莉酸甲酯、（E） -β-法呢烯

（(E)-beta-farnesene）和橙花醇（cis-3,7-dimethyl-2,6-octadienol）；进一步对不同发育阶段春兰花的转录组分

析，鉴定出调控萜烯生物合成的关键结构基因及相关转录因子，其中 ERF、NAC、MYB和 bHLH家族成员

在差异表达基因中占比显著，为解析春兰花香气味的分子机制奠定了基础。Ramya等[66]对蕙兰栽培种 Sael Bit

研究发现，花香挥发物主要源于烯烃和苯类化合物，通过 qRT-PCR分析，发现 CsMYB1在盛花期显著高表

达，推测其通过调控苯类代谢途径参与花香合成。以上研究表明MYB 类转录因子在花香化合物苯丙素类/

苯丙环类化合物、脂肪酸类衍生物合成中起着重要作用。

除此之外，彗星兰中非基因（Angraecum SAJOVL Base）的花香释放具有昼夜节律，萜类与芳香族化合

物在黄昏时大量释放，鉴定出两个 MYB转录因子：其中 AngODO1可能激活苯丙烷类化合物合成通路基因，



促进苯丙氨酸等前体供应以驱动花香的昼夜节律性释放；AngLHY通过抑制 DXS和 AngODO1基因表达，间

接调控花香的节律性释放[67]。西藏虎头兰（C. tracyanum）以花大、花量多、香气浓郁而出名，是现切花市

场大花蕙兰重要的育种亲本。Tu等[68]系统解析了西藏虎头兰花香的生物合成与调控机制，确定萜类化合物

是其主要挥发性成分，筛选到 4 个萜烯合酶基因（CtTPS1、CtTPS2、CtTPS3和 CtTPS8）及调控其表达的

MYB转录因子；通过实验验证 CtMYB2能同时激活 CtTPS3和 CtTPS8的表达，CtMYB3可同时激活 CtTPS2、

CtTPS3和 CtTPS8的表达。该研究首次系统阐明兰花花香合成通路，为芳香型品种选育提供理论支撑。

兰科植物花香的生物合成及调控涉及复杂的分子调控网络，涵盖萜类、苯丙素及脂肪酸衍生物等多条

代谢途径。MYB转录因子在调控上述途径中起关键作用。尽管在蕙兰、春兰、西藏虎头兰等物种中已鉴定

出部分关键基因及调控因子并完成功能验证，但MYB家族在兰科植物花香整体调控网络中的系统框架尚未

完全建立。

4 兰科植物 bHLH转录因子调控花色花香研究进展

目前已在 6种兰科植物中发现并鉴定出了 bHLH家族成员（表 2），且大多与类黄酮生物合成及应对非

生物胁迫响应的代谢途径有关。

表 2 兰科植物 bHLH家族成员鉴定信息表

Table 2 Identification information of bHLH family membersin Orchidaceae

物种

Species

bHLH 成员数

Number of bHLH members

参考文献

Reference

建兰 Cymbidium ensifolium 94 [69]

黄石斛 Dendrobium catenatum 108 [70]

铁皮石斛 Dendrobium officinale 98 [71]

霍山石斛 Dendrobium huoshanense 83 [72]

蝴蝶兰 Phalaenopsis aphrodite 115 [73]

竹叶兰 Arundina graminifolia 70 [74]

4.1 兰科植物 bHLH 转录因子成员调控花色研究

bHLH转录因子家族在石斛属的研究较为深入。Jia等[75]在黄石斛（D. catenatum）中基于转录组和基因

组分析鉴定到 bHLH转录因子 DcTT8，其通过结合 DcF3’H启动子，调节 DcF3’H和 DcUFGT的表达，直

接调控矢车菊素合成，影响花瓣红色素含量。Li等[76]在石斛杂交种（D. hybrids）中鉴定出 DhbHLH1，其与

DhMYB2互作，共同激活花青素合成基因 DhDFR和 DhANS，导致白色花瓣形成紫色斑点。蝴蝶石斛（D.

phalaenopsis）中，DpMYB4和 DpbHLH1均参与花瓣紫红色斑点形成，但仅 DpMYB4具有转录激活活性；

DpbHLH1 依赖与 DpMYB4 的互作，由后者结合靶基因启动子驱动表达 [77]。Yang 等 [78]发现铁皮石斛中

DobHLH26可独立结合 DoCHS和 DoDFR启动子促进花青素的合成；当 DobHLH26与 DoMYB5形成复合体

时，协同增强调控作用，显著提升花青素积累。Albert等[79]将外源MYB/bHLH 导入大花蕙兰（Cymbidium



hybrid Jung Frau dos Pueblos）花瓣，促进花青素合成。Nakatsuka等[80]鉴定出 CybHLH1和 CybHLH2（DhbHLH1

同源基因），并通过酵母双杂交证实 CyMYB1与其互作后激活 CyDFR和 CyANS，驱动花被片花青素积累。

Wang等[69]在建兰中鉴定到 94个 bHLH转录因子，其中 CebHLH75和 CebHLH13在红/紫红色萼片中高表达，

推测其正向调控花青素合成。

bHLH可通过异源二聚体发挥作用，如红梨（Pyrus）中 PybHLH3与 PyWRKY26互作形成复合体，激活

PyMYB114启动子促进花青素积累[81]，但该机制尚未在兰科中发现。类胡萝卜素赋予花朵黄/红色调，但兰

科中 bHLH 调控该途径的研究极少。当前类黄酮合成相关 bHLH研究集中于双子叶植物，单子叶植物（如

兰科）仍较匮乏。

4.2 兰科植物 bHLH 转录因子成员调控花香研究

bHLH 在兰科萜类合成中起关键作用。蝴蝶兰中，PbbHLH4 主导激活单萜合成基因 GDPS（Geranyl

diphosphate synthase）[82]。铁皮石斛中 DobHLH4是芳樟醇合成的正向调控因子，促进萜类积累[83]；高香型

品种中 bHLH可能特异性激活或抑制下游基因调控花香[84]。西藏虎头兰中 bHLH作为顺式作用元件调控挥

发性萜类代谢[68]。蕙兰中 CfbHLH直接结合 CfAOC和 CfJMT启动子，促进茉莉酸甲酯合成[85]。Ramya等[65]

发现春兰 bHLH协同其他因子调节萜烯生物合成。

花香气形成是复杂生物学过程。bHLH通过直接结合结构基因或协同其他因子调控香气合成，其机制与

色素调控相似，提示该家族在花器官发育中可能存在普适性调控模式。

5 兰科植物WD40转录因子调控花色花香研究进展

5.1 兰科植物WD40转录因子成员调控花色研究

在兰科花色的调控中，WD40 主要通过与MYB和 bHLH转录因子之间作用，共同调控花青素的合成与

积累。目前在兰科植物中WD40的研究十分有限（表 3），Hsu等[86]克隆了三种蝴蝶兰 bHLH蛋白（PebHLH1、

PebHLH2和 PebHLH3）和一种WD40蛋白（PeWDR1），分析它们与蝴蝶兰MYB蛋白的关联，结果显示，

PebHLH1在花瓣/唇瓣紫色部分的表达量比白色部分高，而 PebHLH2、PebHLH3和 PeWDR1在白色部分的

表达量则略高于紫色部分。

WD40蛋白在植物花色调控中扮演着关键角色，尽管目前在兰科植物中的报道相对较少。未来，随着更

多相关研究的开展，有望进一步揭示WD40 蛋白在兰科植物花色调控中的具体机制，为兰科植物花色改良

和新品种培育提供理论依据和技术支持。



表 3 兰科植物MYB、bHLH和WD40转录因子功能汇总表

Table 3 Summary of the functions of MYB, bHLH, and WD40 transcription factors in Orchidaceae

兰亚科

Subfamily of

Orchidaceae

物种

Species

家族

Family

基因

Gene

性状

Floral

traits

代谢产物

Metabolite

参考文献

Reference

树兰亚科

Epidendroideae

建兰 MYB CeMYB52/CeMYB104 花色 花青素 [49,59]

bHLH CebHLH75/CebHLH13 花色 花青素 [68]

春兰 MYB CgMYB32/CgMYB91 花色 花青素 [50]

bHLH CgbHLH1 花香 萜烯类化合物 [65]

蕙兰 MYB CyMYB1 花色 花青素 [80]

bHLH CybHLH1/CybHLH2 花色 花青素 [80]

蕙兰 bHLH CfbHLH 花香 茉莉酸甲酯 [85]

西藏虎头兰 MYB CtMYB2/CtMYB3 花香 萜烯类化合物 [68]

bHLH CtbHLH 花香 萜烯类化合物 [68]

彗星兰 MYB AngODO1/AngLHY 花香 苯丙类化合物 [67]

蕙兰栽培种 MYB CsMYB1 花香 苯丙类化合物 [66]

黄石斛 bHLH DcTT8 花色 花青素 [75]

铁皮石斛 MYB DoMYB5 花色 花青素 [78]

bHLH DobHLH26 花色 花青素 [78]

bHLH DobHLH4 花香 芳樟醇 [83]

石斛杂交种 MYB DhMYB2 花色 花青素 [76]

bHLH DhbHLH1 花色 花青素 [76]

蝴蝶石斛 MYB DpMYB4 花色 花青素 [77]

bHLH DpbHLH1 花色 花青素 [77]

文心兰 MYB OgMYB1 花色 花青素 [60]

- OgZEP 花色 类胡萝卜素 [61]

卡特兰 MYB RcPAP1/RcPAP2 花色 花青素 [4]

RcPCP1 花色 类胡萝卜素 [4]

小兰屿蝴蝶兰 MYB PeMYB2/PeMYB11/PeMYB12 花色 花青素 [54, 57]

MYB PeMYB4L 花色 花青素 [58]

WD40 PeWDR1 花色 花青素 [86]

贝丽娜蝴蝶兰 bHLH PbbHLH4/PbbHLH6 花香 单萜烯类化合物 [82]

蝴蝶兰 MYB MYBx1 花色 花青素 [62]

白及 MYB BsMYB36/BsMYB51 花色 花青素 [56]

独蒜兰 MYB PlMYB10 花色 花青素 [87]

bHLH PlbHLH20/PlbHLH26 花色 花青素 [87]

WD40 PlWD40-1 花色 花青素 [87]



5.2 兰科植物WD40转录因子成员调控花香研究

兰科植物花香调控的研究目前多集中在 TPS基因和MYB类转录因子上，而关于WDR转录因子在兰科

植物花香代谢调控中的具体作用尚未见报道。WD40 基因在兰科花香调控中的具体作用仍处于初步探索阶

段。WD40结构域蛋白参与许多细胞代谢过程，包括类黄酮等代谢物的生物合成，这一过程与矮牵牛花的香

味产生有关[88]。Shor等[89]发现矮牵牛 PhWD2是气味产生的负调节因子，抑制 PhWD2表达后，苯丙烷挥发

物的积累显著增加，阐明了其在花香调控中的作用方式。这些研究为深入探究WD40 在兰科植物花香调控

中的潜在功能提供了重要线索。

6 MBW复合体各转录因子间协同调控兰科植物花色和花香研究

MYB、bHLH 和WD40 转录因子除独立调控兰科花色素与花香化合物外，MBW 复合体成员间还通过

协同作用共同调控花色与花香性状。这种协同涵盖三元复合体、双元复合体及同家族成员间的协作。

兰科MBW三元复合体的案例目前仅在类黄酮途径中发现（图1）。独蒜兰（Pleione limprichtii）中PlMYB10

可与 PlbHLH20或 PlbHLH26及 PlWD40-1形成MBW复合体，通过抑制 PlFLS表达，负调花青素积累，影

响花色[89]。

双元复合体协同在类黄酮途径中有报道（图 1）。铁皮石斛中 DoMYB5与 DobHLH26形成复合体增强

DoCHS和 DoDFR表达，促进花青素积累[78]。大花蕙兰中 CyMYB1与 CybHLH1/CybHLH2互作激活 CyDFR

和 CyANS，驱动花被片色素沉积[80]。

同家族成员间亦存在协同。卡特兰中RcPAP1/RcPAP2参与类黄酮途径，而RcPCP1调控RcPSY和RcBCH1

影响类胡萝卜素合成[4]。蝴蝶兰中 PeMYB2、PeMYB11和 PeMYB12激活 F3H和 DFR促进花青素合成，而

MYBx1抑制两者表达阻遏色素沉积，为同一家族的正负调控提供了范例（图 1）[54, 62]。

尽管兰科中MYB/bHLH在花青素合成中的作用已有揭示，但WD40及完整MBW复合体的研究仍匮乏。

未来需深入解析MBW作用机制，尤其WD40 的功能及其互作网络。MBW协同调控花香的研究尚处探索阶

段，花色与花香化合物的共同调控机制仍不明确，但其他物种中花青素与苯丙烷挥发物的关联性提示二者

可能存在协同。MBW复合体通过精细调控协调花色与花香这对关键传粉性状，不仅关乎植物授粉成功，也

为园艺育种提供新方向。



黑色实线箭头代表同一途径生成；黑色虚线箭头代表跨途径生成；并用绿色箭头标识出已报道的 MYB、bHLH、WD40三类转录因子在兰科植物花色

与花香研究中的调控底物，其中指向箭头代表促进作用，T型箭头代表抑制作用。

Solid black arrows indicate reactions within a pathway, while dashed black arrows denote cross-pathway reactions. Green arrows mark reported MYB, bHLH and

WD40 regulatory substrates in orchid floral color and scent. Pointed arrows represent activation, and T-shaped arrows indicate repression

图 1 兰科植物MYB、bHLH、WD40三类转录因子参与主要花色素与花挥发性有机化合物生物合成途径的模式图

Figure 1 Schematic diagram of MYB，bHLH，WD40 transcription factors involved in the biosynthetic pathways of major floral

pigments and volatile organic compounds in Orchidaceae

7 展望

近年来，随着兰科植物高质量基因组数据的公布及相关下游功能验证研究的深入开展，花色与花香形

成的分子调控机制正逐步明晰，尤其在色素与挥发性代谢物合成通路及其转录调控方面取得重要进展。

MYB、bHLH与WD40 转录因子作为核心调控元件，在花青素、类胡萝卜素等色素积累及部分芳香代谢物

合成中发挥关键作用。在兰科植物花色研究方面，尽管花青素合成途径已被系统解析，但类胡萝卜素相关

机制尚不明确，目前仅在卡特兰中证实 RcPCP1参与调控类胡萝卜素合成。两类色素在发育过程中的协同

积累机制仍缺乏系统性认识。后续研究可结合系统发育分析与表达谱数据，系统挖掘MYB、bHLH与WD40



家族成员的功能分化与演化趋势，逐步完善不同色素调控网络及其协同机制，以解析兰科植物花色多样性

的分子基础，促进新品种定向培育。

相较之下，兰科植物花香的分子调控研究尚处于起步阶段，尤其在香型形成的分子机制、转录调控网

络构建方面仍显薄弱。已有研究表明，部分MYB 与 ERF 转录因子参与调控苯丙素类、萜类及脂肪酸衍生

类芳香物质的合成，但其与 bHLH和WD40 因子的协同调控机制仍不明确。未来应聚焦于花香代谢通路中

关键转录因子的系统识别与功能解析，通过跨物种比较研究揭示调控模式的保守性与特异性。多组学联合

分析将有助于解析调控网络的动态复杂性，推动花香形成机制的系统构建。

此外，兰科植物花色与花香的调控可能存在交叉调控，部分转录因子可能同时介导两类代谢通路，通

过共享信号通路（如光照、激素）参与花部综合性状的整合表达。探索这类调控元件在花色与花香间的功

能重叠与分化，构建联合调控模型，将深化对花部发育与功能演化的理解。利用单细胞和空间组学等前沿

技术，解析基因的组织特异性表达及调控机制，并与代谢组、蛋白组数据整合，构建“基因-转录-蛋白-代

谢”多层次调控网络。同时，进一步优化遗传转化体系，加速关键因子功能验证与网络重构，从而推动花

部性状的精准改良。

综上所述，兰科植物花色与花香的研究正步入机制解析与应用转化并重的新阶段。系统解析

MYB-bHLH-WD40 复合体等关键转录因子的调控网络，揭示其在多通路协同中的作用，不仅将丰富植物发

育与次生代谢调控的理论体系，也为分子育种与高附加值品种培育提供坚实支撑。
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