
山西农业科学  2025，53（4）：149-158 Journal of Shanxi Agricultural Sciences

魔芋研究的现状和发展趋势分析
沈 川  1，李 夏  2，覃剑锋  3，段龙飞  3

（1.安康学院  陕南生态经济研究中心，陕西  安康  725000；2.安康学院  电子信息与工程学院，

陕西  安康  725000；3.安康市农业科学研究院，陕西  安康  725000）

摘 要：魔芋是一种重要的药食两用植物资源，因其富含葡甘露聚糖（Konjac glucomannan，KGM）等生物活性

成分而具有重要的营养和药用价值。魔芋研究经历了不同的发展时代，虽已取得了显著的成果，但仍面临基因

组信息不完善、KGM 生物合成调控机制不明、抗病分子机制研究滞后、现代育种技术应用不足、优质种质资源

匮乏等关键挑战，严重制约了魔芋产业的高质量发展。旨在为魔芋基础研究和产业发展提供理论指导，推动魔

芋从传统农业向现代生物技术农业转型，为实现魔芋产业的高质量可持续发展提供科学依据和技术支撑，文章

系统综述了魔芋研究的发展历程和最新进展，包括基因组时代的分子标记开发、病害鉴定技术、功能基因挖掘、

连作障碍机制、基因组测序、KGM 合成通路研究等技术突破，后基因组时代的多组学联合分析、基因家族鉴定、

基因组适应性进化、病害抗性机制等创新发展，并对基因组深度挖掘、现代育种技术融合、功能基因组学发展、

生物农药研发、环境工业应用等未来发展趋势进行了预测。
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Abstract：Amorphophallus konjac, commonly known as konjac, represents a valuable dual-purpose medicinal and edible 
plant resource that possesses significant nutritional and pharmaceutical value due to its abundance of bioactive compounds, 
particularly konjac glucomannan(KGM). Konjac research has undergone distinct developmental epochs and, despite achieving 
remarkable progress, continues to face critical challenges including incomplete genomic information, unclear regulatory 
mechanisms governing KGM biosynthesis, lagging research on molecular disease resistance mechanisms, insufficient 
application of modern breeding technologies, and scarcity of high-quality germplasm resources, these factors severely constrain 
the high-quality development of the konjac industry. In order to provide theoretical guidance for fundamental konjac research 
and industrial development, facilitate the transformation of konjac cultivation from traditional agriculture to modern 
biotechnology-based agriculture, and furnish scientific foundations and technological support for achieving high-quality 
sustainable development of the konjac industry, in this review, the developmental trajectory and latest advances in konjac 
research, encompassing technological breakthroughs of the genomic era(molecular marker development, disease identification 
techniques, functional gene mining, continuous cropping obstacle mechanisms, genome sequencing, and KGM biosynthetic 
pathway studies), innovative developments of the post-genomic era(multi-omics integrated analyses, gene family 
identification, genomic adaptive evolution, and disease resistance mechanisms) were systematically examined, as well as future 
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developmental trend predictions(in-depth genomic exploration, integration of modern breeding technologies, functional 
genomics advancement, biopesticide development, and environmental-industrial applications) were predicted.

Keywords：Amorphophallus konjac; genome; bioinformatics; gene editing; multi-omics; molecular breeding

魔芋（Amorphophallus konjac）是一种原产于

亚洲（包括中国、日本和东南亚）的天南星科多年

生草本植物，因其用途广泛而长期受到重视 [1]。其

球茎富含膳食纤维 KGM，具有很高的健康价值，

包括控制体质量、降低胆固醇、控制血糖等 [2]。此

外，葡甘露聚糖的生物可降解性和黏度在食品技

术、制药和环境领域发挥着重要的作用 [3]。随着人

们对健康食品需求的增长，魔芋产业的发展对提

高农民收入、促进农业结构调整具有重要意义。

因此，了解魔芋 KGM 生物合成的基因和分子基础

已成为充分发挥其潜力的首要目标。

魔芋研究始于 19 世纪 20 年代，早期主要集中

在栽培技术和营养价值研究。 20 世纪 80 年代，

NISHINARI 等 [4]首次系统研究了 KGM 的理化性

质。进入 90 年代，CHEN 等 [5]采用生化方法阐明了

KGM 的分子结构特征，为其工业应用奠定基础。

2000年后，随着分子生物学技术的发展，GILLE等[6]

通过转录组测序揭示了 KGM 生物合成的关键基

因，ZHANG 等 [7]则解析了魔芋次生代谢物的组成。

以人类基因组计划的完成和高通量测序技术

的出现为标志的后基因组时代极大地影响了植物

研究，促进了基因功能解析、表型组学分析、分子

标记辅助育种等新方法的出现 [8]。DNA 测序技术

的进步促进了遗传信息的爆炸式增长，彻底改变

了植物学研究，为从分子水平探索植物生物学提

供了可能，进而推动了植物遗传多样性、进化和生

物技术应用方面的研究 [9]。在基因组时代之前，对

魔芋的研究主要依赖于传统的研究方法，如杂交

育种、表型观察和生化分析 [10]，这些方法为了解魔

芋的生长特性、营养价值和药用价值提供了基

础 [11-12]。然而，这些方法的适用范围往往很有限，

不能对魔芋遗传基础和代谢过程进行深入解析。

对于魔芋来说，基因组研究的出现标志着一个新

的研究前沿，使科学家们能够揭开 KGM 合成的遗

传奥秘，以及影响魔芋生长、抗病性和环境适应性

的遗传因素，进而为定制满足不同需求的魔芋产

品提供理论基础。

本研究总结魔芋研究的发展历程，分析当前

研究中存在的问题和挑战，并对后基因组时代魔

芋研究的发展方向进行展望，旨在为魔芋产业的

可持续发展提供理论指导。

1　  前基因组时代的魔芋研究

在基因组时代到来之前，对魔芋的研究已持

续了几十年，可称为魔芋研究的前基因组时代 [6]。

其中，日本对魔芋的研究较早，可追溯到 20 世纪

20 年代，我国发展较快的时期是 20 世纪 80 年代之

后 [13]。尽管当时的技术手段有限，但这些研究极大

地促进了对魔芋种植、应用和功效的初步理解 [14]。

但是对于魔芋生长特性的遗传基础、病虫害抗性、

KGM 生物合成途径仍然知之甚少。

几个世纪以来，魔芋不仅是亚洲菜肴中的一

部分，而且是重要的药用植物。早期研究主要集

中在 KGM 特性及其对健康和营养的影响上，发现

它在促进饱腹感、控制体质量和改善肠胃健康方

面具有益处 [15]。然而，这些研究主要是基于观察和

经验方法，未能深入探讨其遗传和分子机制。

在亚洲，魔芋也被用于治疗哮喘、咳嗽、皮肤

病、肿瘤等疾病。这些应用在草药汇编和传统医

学典籍中都有记载，为魔芋的药用价值提供了实

证 [16]。然而，魔芋中这些具有药用效果的活性化合

物和合成途径尚未被充分探索，有待利用分子生

物学技术进一步研究。

魔芋的工业应用也是早期研究的重点。魔芋

精粉的生产和提炼以及其作为食品添加剂和胶凝

剂的使用都是食品科学和技术领域的研究内容。

研究人员对魔芋 KGM 作为天然增稠剂和稳定剂

的特性进行了研究，并为开发低热量膳食食品做

出了贡献 [17]。这些研究凸显了魔芋的工业应用潜

力，推动了对魔芋的进一步研究。

此外，还有大量的研究集中在魔芋引种、栽

培、种芋繁育、贮藏保种、病虫害防治技术等。重

点研究了种芋规格、播期、种植密度、栽植方式、

施肥、病虫防治、收获时期等对魔芋产量的影

响 [18-19]。同时也探索了不同作物与魔芋间作套种

的栽培模式，包括芋粮间套、林果魔芋间套等 [20]。

还 研 究 了 魔 芋 块 茎 组 织 培 养 快 速 繁 殖 体 系 的

建立 [21]。
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2　  基因组时代的魔芋研究

魔芋研究转向基因组学研究标志着其将从一

门以经验为主的科学推进到现代分子生物学和遗

传学领域。DNA 测序技术和生物信息学的革命性

进步促进了这一转变，并为深入研究魔芋特性的遗

传基础提供了必要的工具。在魔芋基因组测序工

作完成之前，主要的研究工作集中在分子标记开

发、转录组测序、病原菌鉴定等。这一时期对魔芋

的遗传多样性和种质特征的研究有很大贡献。

2.1　分子标记的开发及应用

分子标记开发有助于加速优良品种的选育和

遗传改良，提高产量和抗逆性，促进作物种质资源

的鉴定和保护。ZHENG 等 [22]利用高通量测序技

术对花魔芋和珠芽魔芋进行简单重复序列 SSR 分

子标记的开发，结果在魔芋中鉴定出了 10 754 个

SSR 标记，并在 25 个个体中成功验证了 177 个多

态性标记。GHOLAVE 等 [23]采用质体 DNA 标记

测序和 DNA 指纹图谱分析方法（RAPD 和 ISSR）
对印度魔芋属 16 个种的分子系统进化进行了比较

研究，揭示了印度魔芋属 16个种存在显著的核型多

样性。YIN 等[24]利用限制性位点相关 DNA 测序

（RAD-seq）技术开发了基因组 SSR 分子标记，对

216 份野生和栽培白魔芋种质资源的遗传多样性

和群体结构进行了分析，结果表明，白魔芋遗传多

样性水平中等，低于魔芋属其他物种。ZHAO 等[25]

利用 6 种 DNA 条形码对花魔芋、白魔芋和弥勒魔

芋进行了鉴定，发现 trnH-psbA 可以对这 3 种魔

芋进行有效的区分。YIN 等 [26]利用 RAD-seq 技术

针对西盟魔芋开发了 41 个单核苷酸多态性标记

（SNP），为后续群体遗传结构解析和种质资源鉴

定提供了高分辨率分子工具。GAO 等 [27]采集了

13 个不同地方的白魔芋栽培群体，对 87 个个体进

行了限制性位点相关 DNA 测序，得到了 24 225 个

SNP，并对其群体结构和遗传分化进行了分析，结

果发现，白魔芋群体存在显著的遗传分化，群体结

构受地理隔离驱动。魔芋分子标记的开发不仅极

大地推动了魔芋品种的选育、遗传改良及资源保

护，而且在魔芋种质资源鉴定、遗传多样性分析及

系统进化研究中广泛应用。

2.2　病害鉴定及检测技术研究

在魔芋病害研究领域，不仅成功鉴定了多种

新病原并明确了其侵染途径，而且在病害检测技

术上取得了显著进展，为实现魔芋病害的早期快

速诊断与防控奠定了坚实基础。比如，首次发现

暹罗刺盘孢菌（Colletotrichum siamense）、胶孢炭

疽病菌（Colletotrichum gloeosporioides）和茶树炭

疽病菌（Colletotrichum camelliae）可以引起魔芋炭

疽病，胶孢炭疽病菌（Colletotrichum gloeosporioi⁃
des）可以引起弥勒魔芋叶斑病，三线镰刀菌（Fu⁃
sarium tricinctum）可以引起花魔芋叶斑病，南方镰

刀菌（Fusarium meridionale）和化腐镰刀菌（Fu⁃
sarium incarnatum）可以引起魔芋干腐病，果胶杆

菌（Pectobacterium aroidearum）可以引起魔芋软腐

病，Athelia rolfsii 可以引起弥勒魔芋白绢病 [28-35]，

病芋花叶病毒（Dasheen mosaic virus，DsMV）能够

引发疣柄魔芋花叶症状 [36]。此外，刘欢等 [37]系统地

综述了几种常见的魔芋病毒的发生与分布、病原

生物学特性以及检测技术的发展，为魔芋病毒病

的综合防控提供了思路。

在病害检测手段方面，PRAVI 等 [38]开发了一

个巢式 PCR 体系来快速检测疣柄魔芋白绢病的病

原 Sclerotium rolfsii。 PRAVI 等 [39]还基于核酸斑

点杂交技术对疣柄魔芋的白绢病菌种进行了特异

性检测。此外，PRASTIWI 等 [40]研究发现，利用可

见近红外光谱可以对病害侵染的弥勒魔芋幼苗进

行快速检测。

2.3　功能基因挖掘

BAN 等 [41]利用农杆菌介导的转基因技术将酰

基高丝氨酸内酯酶（AiiA）转入魔芋愈伤组织中，

转基因阳性植株展现出了对软腐病菌较高的抗性

反应。雷珍珍等 [42]和魏环宇等 [43]分别从抗软腐病

花魔芋植株中克隆了 6 个和 4 个 NBS-LRR 类抗病

基因同源序列（RGA），并对其序列结构进行了分

析，为魔芋中抗病基因的克隆和功能分析提供了

帮助。GAO 等[44]利用转录组测序对花魔芋的叶芽

和花芽进行了分析，并鉴定了 2 个可能调控魔芋开

花的开花位点 T 基因 AkFT1 和 AkFT2，并在转基

因拟南芥中进行了验证。YUE 等[45]证明了在拟南

芥中表达白魔芋的 AaHsfA1 基因，会提高拟南芥

对高温胁迫的耐受性，而且 AaHsfA1 能够与响应

高温蛋白 AaHSFA2a 和 AaHSP70 互作。王天喜

等[46]对珠芽魔芋的脱落酸 ABA 合成过程中的限速

酶基因 NCED5 进行了克隆，并发现 NCED5 在休

眠期表达量最高，萌芽期表达量最低。综上所述，

魔芋的遗传改良与功能基因研究取得了显著进展，
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不仅通过转基因技术提高了魔芋的抗病性和抗逆

性，还成功克隆并鉴定了多个关键功能基因，为魔

芋的遗传育种和分子机制解析提供了重要依据。

2.4　连作障碍研究

连作会导致土壤有害微生物的累积，因此，通

常会选择套作、间作或轮作方式进行耕种，这点在

魔芋这种需要遮阴的作物身上表现的更为突出。

WU 等 [47]利用聚合酶链式反应温度梯度凝胶电泳

（PCR-dgGE）分析发现，多年连续培养的魔芋样

品中含有致病性和拮抗微生物。HE 等[48]通过对软

腐病感染的魔芋根际土壤进行分析发现，土壤有效

P、K、NH4-N、有机质和水分含量较高，pH 值较低。

此外，软腐病会诱导一些微生物的增加，比如腐皮

镰刀菌、尖孢镰刀菌、金色假单胞菌亚种和帕氏狭

叶单胞菌。ZHANG 等[49]对玉米/魔芋间作以及魔

芋单作的叶片进行研究，发现间作叶片的氧自由基

积累显著降低，叶绿素含量显著增加，以及间作叶

片的谷胱甘肽含量和抗坏血酸过氧化物酶活性显

著高于单作叶片。何斐等[50]对不同连作年限的魔

芋软腐病株与健康株的根际丛枝菌根真菌进行了

分析，发现病株根际土壤中该真菌的孢子密度、侵

染率、种数和多样性均降低。SIPRIYADI 等[51]利

用 16S 宏基因组测序对真菌侵染的巨花魔芋的根

际土壤微生物进行了分析，结果显示，厚壁菌门普

遍存在于根际，并且从感病的块茎和根际土壤中

分离出多种有害真菌。YANG 等 [52]对软腐病感染

的弥勒魔芋和花魔芋的根际微生物进行测序分

析，发现感染后根际有益细菌和真菌的相对丰度

下降。此外，何斐等 [53]还研究了间作刺槐对魔芋根

际细菌群落结构的影响，发现间作可以增加魔芋

根际细菌多样性和有益细菌丰度，从而降低软腐

病的发病率。因此，采用套作、间作、轮作等耕种方

式，并结合魔芋根际微生物群落结构的深入研究，

可以有效改善土壤微生物环境，提高魔芋的抗病性

和生长性能，为魔芋的可持续种植提供科学依据。

2.5　基因组测序

在魔芋基因组测序前，LIU 等 [54]利用高通量测

序技术完成了对珠芽魔芋、白魔芋、花魔芋和弥勒

魔芋这 4 种魔芋全叶绿体基因组的测序，发现这些

叶绿体基因组包含 111 个或 113 个基因。此外，系

统进化分析表明，白魔芋和花魔芋聚在一起，珠芽

魔芋和弥勒魔芋聚在一起。HU 等 [55]也对魔芋叶

绿体基因组进行了测序，同样得到了 131 个基因，

进化分析发现，其与半夏和芋头具有较近的亲缘

关系。GAO 等 [56]对桂平魔芋进行了叶绿体基因组

测序，注释了 133 个基因，进化分析发现，与魔芋族

和芋族亲缘关系较近。

魔芋基因组具有复杂度高、体积大和重复序

列多等特性，导致测序和组装难度较大。但是，随

着花魔芋基因组在染色体水平的测序完成，正式

拉开了魔芋基因组时代的发展序幕。测序结果表

明，花魔芋总基因组大小约为 5.60 Gb，全面揭示

了魔芋的基因组结构。这一突破促进了后续分

析，包括基因注释、功能基因组元件的鉴定，KGM
合成和代谢途径的鉴定。比较基因组分析表明，

魔芋经历了 2 次快速连续的全基因组重复（WGD）

事件 [57]。不过参与 KGM 合成和其他关键性状的

基因的功能特征需要不断的试验验证。

此外，还完成了白魔芋线粒体的基因组测序，

共鉴定并注释了 36 个蛋白质编码基因，20 个线粒

体质粒 DNA，21 个 tRNA 基因和 3 个 rRNA 基因，

并预测了 676 个 C 变为 U 的 RNA 编辑位点。随后

开发了 2 个分子标记 Ai156 和 Ai976，并对 5 个主

栽的魔芋品种进行了鉴别试验，鉴别成功率为

100%[58]。因此，魔芋叶绿体和基因组测序的完成

不仅揭示了魔芋的遗传多样性和进化关系，还推动

了魔芋功能基因组学的研究，为魔芋种质资源的改

良和利用提供了宝贵的遗传信息和分子工具。

2.6　KGM合成通路研究

深入研究魔芋 KGM 合成通路，不仅揭示了魔

芋 KGM 生物合成的复杂机制，还为魔芋的遗传改

良、高效栽培和新型功能产品的开发提供了重要

的 理 论 依 据 和 实 践 指 导 。 GILLE 等 [6] 利 用 454 
cDNA 深度测序对魔芋中参与 KGM 生物合成的

相关通路进行了鉴定，提出了从蔗糖到 GDP-甘露

糖和 GDP-葡萄糖的 KGM 生物合成途径，以及

ADP-葡萄糖淀粉生物合成途径。DIAO 等 [59]利用

转录组测序对花魔芋和珠芽魔芋进行了测序，揭

示 了 光 合 作 用 产 生 的 蔗 糖 可 以 分 解 成 淀 粉 和

KGM（图 1）。张万巧 [60]和 SHI 等 [61]分析了弥勒魔

芋球茎膨大过程中淀粉合成相关基因 ADP-葡萄

糖焦磷酸化酶（AGP）基因的表达，结果表明，随着

球茎的膨大，AGP 的表达与实际 KGM 含量呈负

相关，并且能够对温度和植物激素变化产生响应。

GAO 等 [57]在完成了花魔芋的基因组测序的同时，

对其 KGM 合成通路进行了分析，并鉴定到了 97 个
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潜在的基因，提出魔芋主要在中期合成 KGM，但 在球茎发育的后期转向淀粉的生物合成。

2.7　KGM提取技术

KGM 的提取技术正在向简单、低成本、纯度高、

杂质少等方向发展，传统以乙醇为主，现在发现了多

种替代方法。NURLELA等[62]利用多级乙醇提取法

在弥勒魔芋中分离出具有高纯度和极少量杂质的

KGM，而且无需加热、重复提取和纯化。AZHAR
等 [63]利用微波辅助萃取技术对弥勒魔芋中的 KGM
进行分离和纯化，发现最佳的 KGM 提取条件是

10 min 和 80% 乙醇浓度，能够得到 96% 以上的

KGM。同样，李思佳等[64]利用超声辅助酸性乙醇沉

淀法制备高纯度白魔芋 KGM，纯度高达 97.08%，并

且理化功能特性较好。AFIFAH 等 [65]分别采用天

然深共晶溶剂（NADES）和乙醇这 2 种方法从弥勒

魔芋中提取了 KGM，发现氢键受体和氢键供体以

不同的摩尔比形成的 NADES 浓度越高，KGM 含

量越高，粘度越高，完全可以替代乙醇分离方法。

3　  后基因组时代魔芋的研究

3.1　多组学联合分析

多组学联合分析是指整合来自多个组学平台

的数据，常见的有基因组、转录组、蛋白组、代谢组、

脂质组等，从而对不同层面的表达水平进行分析，

筛选出潜在调控目标性状的代谢通路或者基因、

代谢产物等。QI等 [66]利用了代谢组学和 RNA-seq
比较了弥勒魔芋生长周期中母球茎和子球茎的碳

水化合物组成和相关基因的表达，发现弥勒魔芋

体内存在着 2 种不同的碳水化合物利用途径；鉴定

了 37 个差异代谢产物和 8 074 个差异表达的基因，

主要涉及淀粉和蔗糖代谢；其中，差异代谢产物倾

向于在母球茎中积累，而 KGM 在子球茎中积累量

较高。LI 等 [67]利用转录组和代谢组的联合分析对

珠芽魔芋花芽形成的可能机制进行了探索，发现

花芽发育受氨基酸、淀粉、ABA、ZT、iPA、IAA 等

的调控。

3.2　基因家族和 KGM生物合成途径研究

基因家族分析有助于预测未知基因的功能并

揭示基因的进化历程，还可以为植物育种和改良

提供重要的分子标记和候选基因。李丽芳等 [68]对

编码花魔芋热激蛋白的 Hsp70 基因家族进行了鉴

定，发现了 4 类共 30 个成员，其中，18 个 Hsp70 在

软腐病叶中高表达。通过对魔芋基因组的分析，

发现了参与 KGM 生物合成和调控的关键基因家

图 1　魔芋 KGM 合成通路

Fig.1　Biosynthetic pathway of KGM in A. konjac

··153



山西农业科学  2025 年第  53 卷第  4 期

族。这些基因包括纤维素合酶，蔗糖转化酶、蔗糖

合成酶基因等，它们在葡萄糖和果糖聚合成 KGM
的过程中发挥着关键作用。朱思奕等 [69]和李效贤

等 [70]对魔芋海藻糖-6-磷酸合成酶（TPS）和糖外

排转运蛋白基因家族进行了鉴定，筛选出了与魔

芋球茎生长发育及 KGM 积累密切相关的基因

AkTPS14 和 AkSWEET9/13。
3.3　基因组适应性和进化分析

魔芋基因组经历了多次全基因组复制事件，

从而提高了其遗传复杂性和多样性。这些复制事

件与应激反应、代谢过程和防御机制相关基因家

族的扩大有关，很可能促进了魔芋对不同环境条

件的适应性 [54]。POUCHON 等 [71]首次揭示了魔芋

属的进化历史，表明约 2300 万 a 前渐新世/中新世

过渡期的气候转型以及同期迁徙鸟类从澳大利亚

向亚洲的长距离扩散，可能共同驱动了魔芋在古

热带地区（如东南亚）的物种多样性和分布格局。

GAO 等 [72]利用 RAD-seq 对 19 个滇魔芋种群遗传

变异的地理模式进行了分析，发现其遗传分化主

要受地理隔离和局域适应性分化选择共同驱动，

并通过基因型-环境关联分析鉴定出了 89 个可能

的环境适应位点。

3.4　病害防治与抗性机制研究

沈川等 [73]对中抗软腐病魔芋品种换头期前、后

的内源激素进行测定，结果发现，侵染初期激活了

激素通路相关基因的表达，导致激素含量增加，但

随后含量下降，推测是由于随着软腐病程度的加

重，部分抗性基因表达被关闭。GAO 等[74]对茄病鐮

刀菌（Fusarium solani）侵染弥勒魔芋的叶芽和花

芽进行了转录组和代谢组测序，联合分析表明，多

个抗病通路可能涉及抵御病菌的侵染，同时还发

现阿魏酸能够抑制茄病鐮刀菌的生长。GAO 等 [75]

利用转录组学和代谢组学联合分析发现，软腐病

感染后的魔芋中显著富集的通路包括植物激素、

苯丙烷类生物合成、生物碱代谢等通路，进一步研

究发现 PAL、CYP73A16、CCOAOMT1、RBOHD
和 CDPK20基因参与了魔芋对软腐病的抗性反应。

通过内源激素测定、转录组和代谢组联合分

析，揭示了魔芋对软腐病的抗性机制，并鉴定了关

键抗性基因，为生物防治和抗病育种提供了理论

依据。同时，生防菌组合的应用也为魔芋病害防

控提供了新的有效方法。比如，ZHU 等 [76]应用贝

莱斯芽胞杆菌 BCP6 与井冈霉素（JGM）的生防菌

组合防治魔芋软腐病，以 6∶4 的体积比混合后，防

治效率高达 95.81%。

4　  魔芋研究的趋势分析

后基因组时代释放出大量信息，为魔芋研究

提供了新的视角并推动了创新。对健康与营养、

可持续性、抗病性和技术创新的关注表明，魔芋具

有多方面的潜力。随着研究的不断深入，遗传学、

生物技术、营养学和材料科学的跨学科融合很可

能会将魔芋研究推向新的高度。

4.1　基因组的深入探索

由于已完成的花魔芋的全基因组测序只是染

色体级别，因此，进一步开发没有缺口的基因组还

需要端粒-端粒（T2T）测序。此外，如果要对不同

魔芋的基因组进化进行分析，还需要对主栽的几

种魔芋进行基因组测序，比如白魔芋、珠芽魔芋、

弥勒魔芋等。李丽芳等 [77]利用流式细胞术测定

了 3 种珠芽魔芋的基因组大小，发现大小在 8.5~
9 Gb 之间，且不同珠芽魔芋之间并无显著性差异，

可为珠芽魔芋的基因组测序提供理论依据。

除了探索基因组的进化以及与天南星科其他

作物进行共线性分析外，还可以联合多组学对功

能基因挖掘及调控机制进行揭示，比如控制魔芋

花形态建成、抗病抗逆、KGM 合成、代谢途径等方

面的功能基因挖掘。

4.2　融入现代育种技术

随着作物育种技术进入以“生物技术+人工

智能+大数据”为特征的 4.0 时代，而魔芋还处在

从表型选择的育种 2.0 时代向分子育种的 3.0 时代

的过渡阶段。因此，需要利用分子育种技术加速

魔芋种质资源开发和新品种培育，使其更快地进

入 3.0 时代。在种质资源的快速鉴定及分类方面，

有必要建立魔芋品种的 DNA 指纹图谱 [78]，这种方

法可以克服仅依赖形态特征鉴定品种的局限性，

对于精准鉴定种质资源、分析遗传多样性、研究亲

缘关系、划分杂种优势群以及关联农艺性状等遗

传育种工作具有重要意义 [79]。

先进育种技术与生物技术的结合为魔芋品种

的开发带来了革命性的变化。比如可以利用转基

因、基因编辑、全基因组选择、智能设计育种技术

等作物育种先进技术来促进魔芋现代育种体系的

建立 [80]。由于魔芋的生长对环境要求比较苛刻，不

耐高温、高湿，喜半阴环境，对海拔也有要求。此
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外，全生育期病害较多，种芋极易带毒，然后大面

积传播病原菌。因此，现代育种技术可以用于增

强魔芋特定抗逆性状，创造出适合特定环境条件

的优良品种。魔芋育种还可以借助分子标记辅助

选择（MAS）技术和全基因组关联分析（GWAS），

通过分子标记筛选携带目标基因的个体，加速育

种进程。此外，还可以通过开发数量性状基因座

（QTL），定位魔芋控制产量、品质、抗病性等数量

性状的基因区域。

4.3　功能基因组学研究

通过功能基因组学和生物信息学的方法，研

究魔芋中 KGM 合成和降解相关基因的功能，揭示

KGM 在魔芋生理生化过程中的作用。同时利用

生物技术工程提高 KGM 的含量，优化其结构特

性，并扩大魔芋产品的应用范围。

对与生物和非生物胁迫耐受性相关的关键基

因进行鉴定和功能验证，有助于改善魔芋的生长

和发育。CRISPR/Cas9 基因编辑技术作为目前作

物改良的一个重要工具，可以在魔芋上进行基因

的敲入和敲除，从而增强魔芋在生物和非生物胁

迫下的生长和产量，尤其是已经通过基因组和转

录组鉴定的多个魔芋的潜在功能基因，因此，解析

它们的功能显得至关重要。此外，还可以利用蛋

白质组学、质谱分析等手段研究魔芋中的蛋白质

组成和功能，鉴定与 KGM 代谢相关的关键酶和调

控蛋白。也可以利用代谢组学分析魔芋中次生代

谢产物的种类和含量，研究其代谢途径，了解

KGM 合成的生化过程及其调控机制。

4.4　生物农药研发

魔芋特有的成分和特性为生物农药的开发提

供了潜在的应用前景。KGM 是一种天然的高分

子多糖，具有较强的黏性和成膜性，可以作为生物

农药的载体或增效剂。而且魔芋中含有多种生物

活性物质，如生物碱、黄酮类化合物等，这些物质

具有杀虫、抗菌、抗病毒等多种生物活性。

4.5　环境和工业应用

魔芋在环境和工业应用方面的潜力也已成为

一个重要的研究领域。将魔芋 KGM 用于水净化、

生物可降解塑料和可再生材料方面的创新突出了

魔芋对可持续技术的贡献。魔芋衍生物的生物相

容性和无毒性使其成为包装、材料科学甚至医疗

设备中极具吸引力的替代品，进一步拓宽了魔芋

研究的范围，使其进入新的跨学科领域。

5　  展望

在后基因组时代，魔芋的研究取得了显著进

展，揭示了其复杂化合物的合成机制、遗传特征和

潜在的健康益处。其中，多组学联合分析使我们

能够全面了解魔芋的复杂生物过程，揭示了基因

表达、蛋白质功能和代谢网络之间的关系。基因

家族和 KGM 生物合成途径的研究为提高 KGM 产

量和质量提供了新的思路。基因组适应性和进化

分析帮助我们理解魔芋在不同环境中的适应机

制，为魔芋的种植提供了理论支持。病害抗性机

制的研究为开发抗病虫害的魔芋品种奠定了基

础。通过这些研究，我们对魔芋的生物学特性有

了更深入的理解，为其药用和营养价值的开发提

供了坚实的科学基础。

未来，针对魔芋研究，科学家们将通过基因编

辑技术如 CRISPR/Cas9 精确地改造魔芋基因，提

高其抗病性和适应性。现代育种技术的应用将加

速优良品种的培育，满足市场需求。功能基因组

学的发展将进一步揭示魔芋的生物学机制，推动

其在医药、食品和农业等领域的应用。总之，在后

基因组时代，魔芋研究需要不断的技术创新和多

学科协作，才能在未来发挥更大的作用。
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