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摘要  构树(Broussonetia papyrifera)属于桑科(Moraceae)构属(Broussonetia)多年生乔木, 是一种具有重要价值的多功能

树种。构树叶可做蛋白饲料, 树皮是造纸的优质原料, 根、茎、叶、果实及种子均可入药。构树具有分布广和适应性强的

特性, 其有性繁殖和无性繁殖迅速, 雌雄异株, 严格异交, 世代周期短, 后代种子数量大, 株型多样, 基因组紧凑, 易转化, 

表型性状和遗传多样性丰富, 可以作为研究木质素和纤维素合成、黄酮类和氮代谢、异形叶形成、植物性别分化机制以及

植物抗性和环境适应性进化等植物学领域重大关键问题的模式材料。该文重点阐述构树作为模式植物的主要依据, 简要介

绍构树的研究进展, 并对今后构树的研究框架进行初步设计。 
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模式生物在当今生命科学研究和生物产业发展

中发挥至关重要的作用。模式生物是指在研究生命现

象的过程中长期、反复被作为研究材料, 人们在对该

物种的形态、解剖、生理、生化、细胞及遗传进行全

面分析和归纳的基础上, 把它作为典范, 将对其研究

中得出的规律推演到相关的生物物种中, 从而加快对

其它生物研究的步伐(朱作言, 2006)。模式生物研究

体系是实验研究的基础。近年来, 随着基因组学等各

种组学的发展以及反向遗传学技术的进步, 大尺度的

比较和综合研究成为生物学研究领域的主流。而模式

生物具有结构简单、人工繁育便利、基因组小及基因

组成少等特点, 可以为科学研究提供一种便利的工

具, 同时也可为生命科学研究提供理想的实验系统, 

并发展新的研究技术(惠俊爱等, 2002)。建立模式物

种是从表型、生理、细胞和分子等水平上探索并了解

物种发育与环境适应机制的根本途径。虽然绝大多数

同一个分类单元中的生物体有很多相同或相似的生

物学特性, 但是当研究特定的生物学性状时, 有些生

物就成为理想的研究材料。繁殖快、基因组小的物种, 

如大肠杆菌(Escherichia coli)、线虫(Caenorhabditis 

elegans)和拟南芥(Arabidopsis thaliana)等, 研究其

基因的表达调控就比较容易; 而繁殖慢、基因组复杂

的物种, 如人类(Homo sapiens)、小麦(Triticum aes- 

tivum)或者松属(Pinus)植物等, 对其进行研究就比较

困难。因此, 模式生物研究对人们研究其它物种有很

好的促进作用。模式生物的共同特点包括: (1) 有利于

回答研究者关注的问题, 能够代表生物界的某一大类

群; (2) 对环境无害, 容易获得并易于在实验室内种

植和繁殖; (3) 世代短、子代多、遗传背景清楚; (4) 容

易进行实验操作, 特别是遗传和表型分析(朱作言, 

2006)。已有的模式生物, 如微生物有大肠杆菌, 动物

有果蝇(Drosophila melanogaster)、斑马鱼(Barchy- 

danio rerio)和小鼠(Mus musculus)等。 

在植物学研究中, 通常选择系统进化位置重要、

形态结构特殊或经济价值明显的代表性物种, 综合利

用多学科研究手段, 开展基因组、表达和功能分析, 

建立遗传和转化体系甚至突变体库, 以解决植物生长

发育和环境适应过程中的若干关键与重要问题, 推动

植物学研究水平的提升, 为农业和林业等相关产业的

发展奠定理论基础。目前, 已经获得认可的模式植物

有莱茵衣藻(Chlamydomonas reinhardtii)、小立碗藓

(Physcomitrella patens)、拟南芥和水稻(Oryza sa-

tiva)。此外, 还有一些具特别性状的模式植物, 如盐

生模式植物盐芥 (Thellungiella salsuginea) (李妍 , 

·专题论坛· 
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2007)、花色模式植物非洲紫罗兰 (Saintpaulia 

ionantha) (裴仁济等,  2010)、木本模式植物毛果杨

(Populus trichocarpa) (张勇等, 2006)、药用模式植物

灵芝(Ganoderma lucidum) (罗红梅等, 2012)和丹参

(Salvia miltiorrhiza) (王庆浩等, 2009)等。 

构树 (Broussonetia papyrifera)是桑科 (Morac- 

eae)构属(Broussonetia)多年生乔木, 又称楮桃树、大

构、鹿仔树、葛树、谷桑和毛构树等。构树全株富含

乳汁, 叶卵形, 裂片极不规则, 边缘有粗锯齿, 叶片

密被柔毛; 其分布于我国绝大部分地区(除东北和西

北以外)以及朝鲜半岛、日本、东南亚、太平洋群岛, 欧

洲和美洲也有广泛分布。作为一种先驱植物, 构树具

有适应性广、抗逆性强和病虫害少等特点, 已广泛应

用于造纸、饲料、医药、生态修复和绿化等, 具有全

树开发利用的发展前景(黎磊等, 2010)。近年来, 随着

对构树研究的不断深入, 我们发现构树可以成为多种

性状研究的理想模式植物, 与已有模式植物相比, 其

具有多个突出的特点。将构树作为多功能模式材料来

研究, 具有深远的科学意义和重要的应用价值。 

1  构树作为模式植物的依据 

模式植物应该具备的条件包括: 重要的研究价值; 研

究内容的代表性或典型性; 便于获得且易于在实验室

内种植培养; 便于研究, 容易进行实验操作, 特别是

遗传学分析。构树完全具备模式植物应有的条件。 

1.1  生物学特性 

根据《中国植物志》的分类系统, 构树属于双子叶植

物纲(Dicotyledoneae)、原始花被亚纲(Archichlamy- 

deae)、荨麻目(Urticales)、桑科(Moraceae)、桑亚科

(Subfam. Moroideae)、构树族 (Trib. Broussone-

tieae)、构属(Broussonetia)、构树组(Sect. Brous-

sonetia)。而根据Angiosperm Phylogeny Group III

分类系统 , 构树被划归为核心真双子叶植物(core 

Eudicots)、五瓣花类 (Pentapetaise)、蔷薇分支

(Rosids)、豆分支(Fabids)、固氮分支(nitrogen-fixing 

clade)、蔷薇目(Rosales)、桑科(刘冰等, 2015)。 

构树叶片具有典型的异形叶性, 单叶互生或对

生, 表皮毛由单细胞组成并呈毛钩状, 叶边缘有粗 

 

锯齿, 叶面灰绿色密被长柔毛; 初夏开淡绿色小花, 

雌雄异株, 雄花花序为柔荑花序, 长条状下垂, 雌花

花序球形头状; 核果聚合成聚花果, 呈圆球状, 肉质, 

果肉橙红色, 每个果球中含成熟种子200–500粒。 

1.2  研究利用价值 

构树纤维细长, 含量达43.06%, 与苎麻和棉纤维的

化学组成和结构类似, 是一种优良的造纸原料(薛崇

昀等, 2006; 牛敏等, 2008)。蔡伦造纸术所使用的原

料主要为构树皮。于2006年入选第一批国家级非物质

文化遗产名录的纳西族东巴纸以及傣族构皮手工造

纸所用的原料都是构树皮(郭风平, 2006; 白淑云等, 

2008)。构树全株入药, 并被列入《本草纲目》, 从中

鉴定出构树酮等56种黄酮类化合物以及生物碱和香

豆素等(冯卫生等, 2008); 构树酮具有抗氧化、抗菌和

抗炎活性, 用于乳腺癌、动脉粥样硬化和心血管等疾

病的治疗(朱开梅等, 2011; 戚亚伟等, 2014)。构树还

可作为退化喀斯特石漠化地区造林的先锋树种(魏媛

等, 2014; 王金山等, 2014)。构树不仅耐重金属污染, 

也能富集重金属, 是尾矿污染区生态修复与重建的优

选树种(栾以玲等, 2008; 童方平等, 2010; Shi et al., 

2011; 彭献军等, 2016)。构树叶片较厚、表面粗糙、

背面有柔毛等特点使其具有优良的吸收有害气体和

吸滞粉尘的能力 , 可用于城市降尘防霾 (熊佑清 , 

2004)。中国农村长期以来就用构树叶喂猪。作为传

统的粗蛋白饲料原料, 构树叶片中粗蛋白质含量达

20%以上, 高于蛋白类饲料紫花苜蓿(Medicago sa-

tiva), 可作为一种优质的饲料用来喂养畜禽, 其品质

优于配合饲料与混合饲料, 能够显著降低饲料成本

(夏中生等, 2008)。 

构树抗逆性强, 适应性广, 是逆境适应机制研究

的理想材料。构树的黄酮类化合物种类多样, 且含量

丰富, 作为传统中药, 一直受到广泛关注。构树树干

的纤维素含量与杨树相当, 是优良的造纸原料, 是木

本植物纤维合成研究的好材料。构树内生和根际共生

微生物种类丰富, 非常适宜作为固氮植物与微生物共

生机制的研究系统。因此, 构树可以作为研究木质素

和纤维素合成、类黄酮和氮代谢、异形叶性形成、植

物性别分化机制以及植物抗性和环境适应性进化等

植物学研究领域重大关键问题的模式材料。 
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1.3  繁殖和生长特性 

1.3.1  分布广, 适应性强, 材料易获得 

除了极端低温 (<–35°C)的区域之外 , 构树在我国  

乃至全球各地均有分布, 自然分布的最高海拔可达   

3 500 m (西藏林芝地区的南迦巴瓦峰)。在田间地头、

墙角屋边、沟边路旁、铁路和高速公路的沿线、废弃

的厂房和矿区等地方均可见到生长旺盛的构树, 在石

漠化和盐碱地均可人工种植构树。因此, 构树的适应

性强, 植株个体和种子等都非常容易采集。 

 

1.3.2  繁殖力强, 种植方便, 组培和转化体系完善 

构树生命力强, 用普通花盆和普通培养基就可进行人

工种植与培养, 在室内外种植均可以使用盆栽、扦插

和种子繁殖。构树既可以大田种植, 也可以在培养箱

和人工气候室内进行培养。中国科学院植物研究所的

科研人员已经建立了构树组培快繁体系, 年单芽增繁

系数达150万株。另外, 通过完善的构树叶盘法遗传

转化技术体系, 已经实现了对构树进行基因编辑和转

基因等基因工程操作。 

 

1.3.3  多年生, 世代周期短, 种子数量多 

相比其它多年生木本植物 , 2年生构树即可开花结 

果, 其种子小, 百粒重仅为0.15–0.3 g, 种子量大,     

单株就可以收获几万甚至十多万粒种子, 遗传变异丰  

富。 

 

1.3.4  染色体少, 基因组紧凑, 遗传背景简单 

构树有13对染色体(2n=26), 基因组紧凑, 通过二代

测序和流式细胞仪估测其基因组为380 Mb (数据未

发表)。因此, 易于对其进行基因表达调控检测和分子

生物学实验操作, 有利于进行功能基因组研究及遗传

学分析。 

 

1.3.5  表型性状丰富 

构树的主干明显或不明显, 侧枝发达或主干直立, 枝

繁叶茂或枝叶扶疏; 树皮色彩种类丰富, 有纯灰白

色, 有花斑和条纹等不同颜色; 茎叶的表皮毛或浓密

刚硬或几无毛; 雌雄异株, 罕见雌雄同株或雌雄同

花, 雄花为柔荑花序, 雌花为头状花序; 果实为聚合

果; 叶片为典型的异形叶性: 在不同的发育时期裂片

数量不同, 幼苗多裂叶, 裂片0–6片, 而成株叶片几

乎全为全缘、心形叶。 

1.4  基因组计划 

中科院植物所的科研人员利用最新测序技术, 结合光

学图谱和高密度的遗传图谱, 成功构建了高质量的构

树全基因组图谱, 达到了准染色体水平的组装, 为进

一步改良构树的农艺性状奠定了基础。利用构树的全

基因组序列以及转录组数据, 研究人员对构树的进化

历史、基因组功能注释和物种间的基因组共线性等进

行了解析; 还对构树纤维发育、木质素和黄酮类代谢、

氮代谢以及重金属耐受性和抗逆性等相关的重要基

因展开了深入研究。同时, 研究人员对来自全国23个

省区以及美国、日本和韩国的野生构树资源进行了简

化基因组测序及重测序, 探索构树起源和分布规律, 

以及温度适应机制等(数据待发表)。 

构树基因组图谱的成功构建将对其作为模式生

物研究提供重要支撑。后续通过比较不同构树的基因

组信息, 可以发现控制构树粗蛋白含量、纤维素、木

质素、黄酮类、速生高产、树形高矮及抗逆等重要性

状的关键基因, 从而为构树优良品种选育、保护和推

广提供强有力的工具。通过探明构树饲用营养的遗传

基础, 为构树作为原料的饲料产品的精深开发提供方

法、指明方向。通过比较构树自然居群样本的基因组

信息, 还可以探索我国各族人民乃至全世界范围开发

利用构树自然资源的文明历史。总之, 构树基因组研

究将会引领构树产业链上各关键环节的科技创新。 

综上, 构树适合作为模式材料来研究异形叶性、

表皮毛发育、侧枝发育、株型发育、雌雄性别分化、

雌雄花性别的转变以及树皮颜色等植物共有性状的

发育调控机制, 满足作为模式植物的条件。 

2  构树作为模式物种的优势  

2.1  多年生木本模式植物 

与1年生植物相比, 木本植物大多为多年生植物, 一

般个体高大且具有复杂的树冠结构。木本植物具有次

生木质部, 随季节变换有休眠特性, 同时在生长过程

中有幼龄期到成年期的转换(尹佟明等, 2004)。最被

普遍认可的木本模式植物为杨树(张勇等, 2006), 其
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它常见的并且基因组已经测序的木本植物有苹果

(Malus × domestica) (Velasco et al., 2010)、梨

(Pyrus bretschneideri) (Wu et al., 2013)、桑树

(Morus notabilis) (He et al., 2013)、桃(Prunus per-

sica) (The International Peach Genome Initiative et 

al., 2013)和棕榈(Phoenix dactylifera)等。然而, 与杨

树或其它木本植物相比, 构树具有更紧凑的基因组, 

构树的世代周期短, 种植第2年即可开花结果, 后代

数量多, 生长迅速、韧皮纤维优良, 可以室内栽培, 

非常适宜作为模式材料, 适合多年生木本植物的纤维

素和木质素等合成代谢机制等的研究。 

2.2  蔷薇目模式材料 

拟南芥已成为双子叶植物的模式材料 (Havukkala, 

1996; 祝沛平, 2000); 水稻成为单子叶植物的模式

材料。随着生物技术的进步以及测序技术的普及, 完

成基因组测序的物种逐渐增多, 人们开始直接针对科

学问题来选择植物物种或其近缘种进行研究。尤其是

在禾本科内, 水稻不再是禾本科唯一的模式材料, 二

穗短柄草 (Brachypodium distachyon)、玉米 (Zea 

mays)、高粱(Sorghum bicolor)和谷子(Setaria italica)

等都被作为模式材料进行研究。由此可见, 随着基因

组测序技术的不断发展和植物研究的不断深入, 不同

的分类单元需要有更适宜的研究对象作为模式材料

来开展更系统具体的研究。 

蔷薇目包括蔷薇科 (Rosaceae)、桑科 (Morac- 

eae)、大麻科(Cannabaceae)、荨麻科(Urticaceae)

和鼠李科(Rhamnaceae)等, 含有常见的果树、花卉

和中药材等众多经济植物。其中, 苹果(Velasco et 

al., 2010)、梨(Wu et al., 2013)、草莓(Fragaria vesca) 

(Shulaev et al., 2010)、桑树(He et al., 2013)、桃(The 

International Peach Genome Initiative et al., 2013)、

大麻(Cannabis sativa)、枣树(Ziziphus jujuba)和梅花

(Prunus mume)等植物的基因组已经得到解析。在这

些植物中, 草莓被认为适宜作为蔷薇科的模式材料。

然而, 与构树相比, 草莓为草本植物, 不能代表蔷薇

目的木本植物的生长特性。相对于构树, 苹果、梨、

桃、枣和桑树等植物繁殖困难, 生长速度慢, 对于常

规的基因功能验证等实验操作来说, 生长周期长是一

个难以逾越的障碍。因此, 构树生长速度快、子代数

量多等优势使其更适宜作为蔷薇目木本植物研究的

模式材料。 

2.3  药用模式植物  

目前, 已有的药用模式植物有丹参(王庆浩等, 2009)

和灵芝(罗红梅等, 2012)等。作为药用植物, 丹参含有

较多的丹参酮。然而, 与构树相比, 丹参是草本植物, 

单株种子数量极少, 不利于进行遗传学分析。而灵芝

作为菌物类, 不能进行光合作用, 没有根、茎和叶等

器官的分化, 因此, 灵芝仅适于作为真菌类药用植物

的模式材料。而构树作为传统药用植物, 含有丰富的

黄酮类和生物碱等药用成分, 其药效成分研究已经非

常深入, 药理药化的研究也非常系统, 而其药效成分

在植物体内的合成通路等方面却几乎未见报道。由于

构树生长快、易培养、世代周期短且后代种子多, 非

常适宜作为药用模式物种来研究黄酮类等药用成分

的合成代谢。 

2.4  饲用模式植物 

常用的饲用植物有紫花苜蓿、大豆(Glycine max)、羊

草(Leymus chinensis)、高粱和玉米等。除了羊草之

外, 其余几个物种均完成了基因组破译。然而, 青储

高粱和青储玉米的粗蛋白含量均在10%左右, 作为粗

蛋白饲料原料研究价值不大, 仅适用于作为纤维素等

糖类研究。苜蓿、玉米、高粱和大豆等为2年或1年生

草本植物, 无法进行多年收获性状的研究, 更无法代

表众多木本饲料物种的生长特性。此外, 目前有关苜

蓿和大豆的研究多集中于固氮机制或油脂代谢等方

面。而构树叶的粗蛋白含量高达20%以上, 是优良的

木本饲料原料。因此, 将构树作为饲用植物研究的模

式材料, 可以系统研究连续多年收割条件下, 木本饲

料植物的氮代谢机理、氨基酸合成和运输途径及蛋白

质贮藏机制等。 

2.5  生物质能源植物 

根据能源使用方式可将能源植物分为四大类(周海霞

和袁丽红, 2008): 含类似石油成分的能源植物, 如橡

胶(Hevea brasiliensis)和油楠(Sindora glabra)等; 富

含高糖、高淀粉和纤维素等碳水化合物的能源植物, 

如木薯(Manihot esculenta)、甜菜(Beta vulgaris)、甘

蔗(Saccharum officinarum)和高粱等; 富含油脂的能

源植物, 如麻疯树(Jatropha curcas)、白沙蒿(Artem- 
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isia sphaerocephala)和葡萄藻 (Botryococcus bra- 

unii)等; 用于薪炭的能源植物, 如加拿大杨(Populus 

× canadensis)、柳枝稷(Panicum virgatum)和旱柳

(Salix matsudana)等。 

构树适应性强、分布广, 比上述常见的木本能源

植物生长速度快。构树的纤维品质优良, 干物质中纤

维含量高达70%, 年产量(干重)可达30 t·hm–2, 高于

柳枝稷等传统草本能源植物, 远高于杨树等林木类能

源植物。构树既可以用于生产燃料乙醇, 也可以直接

制作燃料块用于电厂发电。因此, 构树作为能源植物

开发利用潜力巨大。以构树为研究材料, 可以系统深

入地开展能源植物产量、能量转化效率以及光合产物

转化方面的基础研究。 

综上, 构树是一种科研、生态和经济价值极高的

多功能物种, 非常适合作为木本植物、药用植物、饲

料和生物质能源植物等研究的理想模式材料。 

3  构树研究进展 

作为一种速生经济树种, 构树的研究和利用历史悠

久, 主要集中在造纸、药用、饲用、生态修复和园林

绿化等方面。 

3.1  构树造纸 

构树纤维是一种优良的造纸原料(薛崇昀等, 2006; 

牛敏等, 2008)。四大发明之一——蔡伦造纸术, 所使

用的主要材料是构树皮。于2006年入选第一批国家级

非物质文化遗产名录的纳西族东巴纸以及傣族构皮

手工造纸、海南黎族的树皮衣所用的原料都是构树皮

(郭风平, 2006; 白淑云等, 2008)。现代研究表明, 构

树韧皮纤维细长, 平均长度为7.45 mm, 纤维素含量

较高, 达43.06%, 是优质的造纸原料(姜磊等, 2007); 

构树纤维表面光滑, 并且与苎麻和棉纤维的化学组成

及结构类似 , 适合造纸与纺纱 (郭光振和张同华 , 

2011)。树干韧皮纤维平均含量为44.11%, 树枝韧皮纤

维平均含量为42.11%, 木纤维平均含量为63.71%, 

远高于造纸对原料纤维含量的要求(≥45%) (王珲 , 

2006)。 

3.2  构树药用 

构树全株入药, 并被列入《本草纲目》。构树的成熟

果实入药称“楮实子”, 中国的著名药典均有收录, 为

常见中药, 具有补肾清肝、明目利尿的功效; 用于治

疗腰膝酸软、虚劳骨蒸、头昏目昏、目生翳膜、水肿

胀满, 还可以治疗顽癣、神经性皮炎和湿疹等皮肤病。

楮实子不仅具有开发成为治疗老年性疾病新药的潜

力, 还可以制成美容保健产品。目前, 已经从构树中

鉴定出构树酮等黄酮类化合物56种以及生物碱、香豆

素、木脂素、萜、挥发油、脂肪酸、酯和氨基酸及其

它多种化合物(冯卫生等, 2008); 其中多个成分具有

抗血小板聚集、抑制芳香化酶、抗氧化、抗菌、抗炎、

抑制蛋白络氨酸磷酸酶1B和细胞中毒等活性(朱开梅

等, 2011; 戚亚伟等, 2014), 可应用于乳腺癌、动脉

粥样硬化和心血管等疾病的治疗。 

3.3  构树饲用 

中国农村长期以来就用构树叶喂猪。构树叶片中粗蛋

白含量是水稻和玉米的3倍, 小麦的2倍, 仅次于大

豆, 可作为一种优质的非常规饲料用来喂养畜禽, 优

于配合饲料与混合饲料, 可显著降低饲料成本(杨青

春等, 2014)。构树叶片干物质占85.85%, 营养成分含

量为粗蛋白21.15%、粗脂肪3.58%、粗纤维10.07%、

无氮浸出物38.76%、灰分12.02%、钙2.23%、磷

0.30%。叶片中含有天冬氨酸和赖氨酸等20余种氨基

酸; 还含有丰富的维生素(维生素B1和B2)和胡萝卜素

(彭超威和程幼学, 1992)。用15%的构树叶粉替代豆

粕和麦麸, 能够显著降低饲料成本。添加15%–20%

的构树叶粉可以提高蛋鸡的生蛋率和鸡蛋品质(李艳

芝, 2011)。构树叶经发酵处理后, 粗蛋白含量大幅提

高, 并且粗纤维含量有所降低。经合理发酵后饲喂, 

可明显改善猪肉品质和饲喂效果(熊罗英, 2010)。而

中科院植物所培育的杂交构树, 叶表面几乎无毛, 木

质素含量更低, 全株茎叶的粗蛋白含量高达20%, 可

以实现机械化采收加工。据此, 我们提出了“以树代

粮, 种养循环”的新概念。目前, 杂交构树已被列入

国家十大精准扶贫工程之一, 作为粗蛋白饲料在全国

20多个省区进行了示范种植和推广应用。 

3.4  生态修复和园林绿化 

构树可作为退化喀斯特石漠化地区造林的先锋树种

(魏媛等, 2014)。构树不仅耐重金属污染, 还能富集重

金属, 是尾矿污染区生态修复与重建的优选树种(栾
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以玲等, 2008; 童方平等, 2010; Shi et al., 2011; 贺

庭等, 2012; 焦阳等, 2014)。构树叶片较厚、叶表面

粗糙、背面有柔毛, 使其具有优良的吸收有害气体和

吸滞粉尘的能力(熊佑清, 2004; 王爱霞等, 2009; 赵

林峰和高建亮, 2012), 可应用于治理城市雾霾, 是一

种非常理想的城市绿化树种, 在城市园林绿化中具有

广阔的应用前景。 

构树还具有抗贫瘠和耐盐碱等特性, 是治理石漠

化与盐碱地的理想树种。尾矿地区由于土壤中含有较

多重金属离子, 因而不适合大多数植物的生长, 但是

构树能在尾矿区生长(Shi et al., 2011)。构树对水分

亏缺的适应能力较强, 可作为退化喀斯特石漠化地区

造林的先锋树种。在我国西南喀斯特地区已经形成了

营造构树林的生态经营技术体系 (魏媛和喻理飞 , 

2010)。同时, 构树还被应用于滨海盐碱地和尾矿废

弃地等地貌的原土生态绿化, 可大幅度降低生态绿化

工程的成本(王金山等, 2014; 彭献军等, 2016)。另外, 

构树叶粉可以吸收水溶液中的重金属离子, 具有开发

为价格低廉的生物清洁吸收剂的潜能(Nagpal et al., 

2011)。 

3.5  基础生物学研究 

构树有26条染色体, 为二倍体, 最长的1对染色体长

为2.1–2.2 μm, 其余的在0.7–1.7 μm之间(Oginuma 

and Tobe, 1995)。到目前为止, 从分子或基因层面研

究构树的报道较少, 现有的文献大多为构树抗逆机制

研究。构树幼苗在一定的盐浓度范围和时间内能够主

动调节自身生理代谢, 通过合成有机溶质提高适应能

力, 在盐胁迫下其自身可诱导抗氧化酶系统以提高适

应能力(杨帆等, 2008)。低浓度的盐对构树种子的萌

发有促进作用(吴纲等, 2009)。与桑树相比, 在干旱胁

迫条件下, 构树具有稳定的碳酸酐酶活力、较高的光

能转化效率、电子传递速率以及净光合速率, 可对抗

干旱逆境, 能够更好地适应喀斯特地区的干旱环境

(吴沿友等, 2011)。 

盐胁迫下, 构树根部V-H+-ATPase活性的增强与

subunit E的转录物和蛋白水平呈正相关, 提高V-H+- 

ATPase subunit E的表达水平能增强构树的抗盐能

力(Zhang et al., 2012)。在构树幼苗中过表达Na+/H+

转运体基因AtNHX5能显著提高其抗盐和抗旱能力(Li 

et al., 2011)。构树雌雄株间过氧化物同工酶活性相

近, 没有性别间的明显差异, 无法用于性别鉴定(赵

云云等, 1994); 而基于序列标签位点(STS)标记鉴别

构树性别的扩增序列多态技术(AFLP), 可以在幼苗

期用于大规模鉴定性别类型(Wang, 2012)。李岩和李

冠(2007)对构树肌动蛋白的基因片段进行了克隆, 并

对其序列进行了分析, 为探究外源基因在构树中的表

达提供了参照。构树茎叶表面的毛具有钟乳体, 富含

硫酸钙, 可能与抗SO2污染有关(叶明维, 1991)。 

本实验室近10年来对构树开展了系统研究, 培

育出2个杂交构树新品种。刘志远等(2009)建立了构

树DNA提取方法及最佳SRAP-PCR反应体系, 并用

SRAP分子标记分析了构树种质资源的遗传多样性。

通过对21份材料进行聚类分析, 结果表明, 10个不同

地方的构树可以分为日本和大陆2类, 找到1个大连

构树特有片段并转换成稳定性更好的SCAR标记。通

过对杂交构树的根、茎和叶等进行RNA-seq测序, 获

得67 443个基因, 1 337个转录因子, 分属55个基因

家族(Peng et al., 2014a); 已鉴定出参与纤维素和木

质素合成的候选基因2 474个, 参与黄酮类和生物碱

等次生代谢途径基因3 347个(Peng et al., 2014b)。通

过差异蛋白组学技术和高通量测序技术, 获得低温胁

迫下的差异表达蛋白38个, 鉴定出5 800个响应低温

胁迫基因, 结合光合速率等生理指标以及亚细胞显微

结构切片的结果, 我们深入研究了低温处理下构树的

磷酸化蛋白质组变化, 从而系统解析了构树对低温胁

迫的响应机制(Peng et al., 2015a, 2015b; Pi et al., 

2017)。孙静文(2006)解析了木质素代谢途径的关键

酶BpCCoAOMT和BpF5H在木质素代谢中的作用机

制 , 还揭示了逆境应答相关基因BpDREB2的功能

(Sun et al., 2014)。 

3.6  新品种培育 

王凤英等(2011)通过芽接、枝插、埋根和根蘖等无性

繁殖技术成功选育了黄色叶构树, 既保留了原品种适

应性广和抗污染能力强的特点, 又具有稳定性、一致

性及生长势良好等特点。陈建业等(2012)培育了斑叶

构树和金叶构树2个观赏品种。斑叶构树叶表面呈深绿

色, 或大部分叶片为金黄色、淡黄色或黄白色, 表面微

密被短柔毛。金叶构树新品种幼枝金黄色, 后淡黄白

色或黄色, 叶全为金黄色、淡黄色或黄白色, 密被先端

弯曲长柔毛。这2个品种生长缓慢, 可用于观赏。 
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中科院植物所的研究团队以野生构树为父本、同

属灌木植物小构树为母本, 将现代育种技术与常规技

术相结合进行种间杂交, 获得原始的杂交构树新品

种, 并通过神舟飞船系列连续10年的太空搭载, 经过

宇宙空间微重力、高真空和多辐射线诱变等特殊环境

作用, 刺激细胞发生地面难以实现的稳定基因变异。

通过对变异种苗成长过程的观察, 筛选出具有优良性

状的植株, 最终培育出更适合产业化推广应用的杂交

构树新品种, 分别命名为中构101号和中构201号。中

构101号杂交构树具有速生丰产和粗蛋白含量高等优

良特性, 目前已经广泛应用于饲料生产, 并被列入国

家十大精准扶贫工程, 用于解决贫困地区畜牧业发展

面临的粗蛋白饲料短缺的问题。中构201号杂交构树

具有更强的抗干旱和抗盐碱等能力, 更适合应用于荒

山荒坡、沙地及工厂废弃地等的生态修复。 

4  构树作为模式物种的研究展望 

构树作为模式植物, 可以用于探索植物学领域的一系

列重大关键问题, 如植物的环境适应性进化、植物与

微生物的共生关系、异形叶性形成机制、植物抗性机

制、多年生木本植物的木质素和纤维素、类黄酮等次

生代谢物合成机制、植物性别分化机理、木本植物侧

根系和株型发育调控机制等。 

目前, 对构树的研究和关注主要集中于经济性状

和栽培种植方法方面, 而基础生物学的研究非常缺

乏, 需要开展一系列的研究: (1) 构树种质资源的评

价及对构树物种的起源与扩散路径进行系统研究; (2)

构树组学解析, 包括基因组、转录组、蛋白质组、代

谢组, 以及表观遗传和染色体结构; (3) 构树功能基

因研究, 包括与构树纤维素、木质素、类黄酮、生物

碱、多酚类和萜类等特异组分产量和品质相关的基因; 

(4) 构树重要经济价值性状的全基因组关联分析, 在

充分收集表型数据的基础上, 采用高通量测序技术, 

深入研究构树的粗蛋白含量高、纤维优良和生长迅速

等重要经济性状的生物学基础; (5) 以构树为模式材

料研究异形叶性、株型发育、雌雄性别分化和树皮颜

色等植物共有性状的发育调控机制; (6) 构树共生微

生物的分离、鉴定和开发利用; (7) 构树相关数据库建

设, 以构树基因组数据库为基础, 全面建设构树信息

资源数据库, 涵盖科研和产业推广。 
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The Paper Mulberry: a Novel Model System for Woody               
Plant Research 

Xianjun Peng, Shihua Shen * 

Key Laboratory of Plant Resources, Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100093, China 

Abstract  As a perennial tree, the paper mulberry belongs to the genus Broussonetia in the family Moraceae. It is a 

multifunctional tree with important economic values. Its leaves are rich in protein. Its bark fiber is excellent raw material for 

paper making. Its roots, stems, leaves, fruits, and seeds have been used as Chinese traditional medicine. This species 

has an extensive distribution and strong adaptive traits. It is dioecious, and has sexual and asexual reproduction. It is also 

rich in genetic diversity and easily transformed. It displays diverse phenotypes and a compact genome, and it produces a 

great number of seeds per plant. Therefore, as a model plant, the paper mulberry could be used for exploring the 

mechanism of fibre and lignin synthesis, nitrogenous and flavonoid metabolism, plant resistance, adaptive evolution at 

different environmental conditions, heterophylly formation and other key issues in botanical research. This paper lists the 

key features of paper mulberry as a model material, briefly introduces the research progress on this species, and sug-

gests future research directions.  
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