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唐宜
1, 李凌飞

1,2,*, 王小菁
1

1华南师范大学生命科学学院, 广东省植物发育生物工程重点实验室, 广州510631; 2深圳市中国科学院仙湖植物园, 深圳市

南亚热带植物多样性重点实验室, 广东深圳518004

摘要: 非洲菊(Gerbera hybrida)是重要的园艺观赏花卉, 也是研究复杂花序进化与发育的模式植物。花瓣的生长对园艺观

赏花卉品质的形成具有重要贡献, 阐明花瓣生长的分子机理将有助于增加对植物器官形态建成的认识, 并为花卉品质的改

良提供理论依据。为了在非洲菊中更好地开展基因功能研究, 建立有效的转化系统十分必要。本研究以非洲菊舌状花花

瓣为材料, 通过农杆菌真空渗透法, 分别以β-葡萄糖苷酸酶基因GUS和花色素苷合成关键转录因子基因GMYB10为报告基

因, 成功建立了花瓣瞬时表达及病毒诱导的基因沉默(virus-induced gene silence, VIGS)系统。该系统将为今后快速有效地

开展非洲菊花瓣发育相关基因功能研究奠定技术基础。
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技术与方法  Techniques and Methods

伴随着测序技术的进步, 越来越多的植物基

因组得以破译。以往的基础研究往往集中在少数

模式物种上, 但由于物种自身遗传背景的差异, 很
多生物学问题的最终阐明还需要回归到特定物种

上, 因此以传统的模式物种的相关研究也渐渐受

到冲击。伴随后基因组时代的到来, 大量的基因

功能需要鉴定。反向遗传学作为基因功能鉴定中

最重要的手段之一, 在过去的几十年已经得到广

泛的应用(杨宇等2009)。而反向遗传学研究中最

为关键的一步就是遗传转化。遗传转化即我们常

提及的转基因技术, 主要通过构建植物表达载体, 
通过适当手段导入植物基因组中, 实现基因表达

或沉默。由于建立稳定的遗传转化通常需要从外

植体诱导开始, 摸索与优化各种合适的转化条件, 
有时还会因物种的特殊性而举步维艰。因此, 目
前很多非模式植物的研究基本止步不前。

有效遗传转化体系是研究基因功能的重要工

具, 而稳定转化体系是常用的手段。然而对非模

式植物而言, 稳定转化体系依然存在周期长、转

化效率低、操作繁杂等问题, 其稳定遗传转化体

系的建立依然是一大难题(王磊等2014)。与稳定

转化相比, 瞬时表达技术具有简单快速、表达水

平高、遗传转化时间短等优点, 因此近年来被广

泛应用于植物基因功能研究中。研究表明, 将带

有CaMV 35S启动子连接目的基因的质粒的农杆

菌注射入烟草(Nicotiana tabacum)叶片中, 几天后

就能检测到基因的表达(文莉薇和朱鸿亮2015)。

在一些非模式植物如莴苣(Lactuca sativa)、桦树

(Betula platyphylla)、葡萄(Vitis vinifera)、可可树

(Theobroma cacao)等中也逐步建立了相应的瞬时

表达系统(李静等2006; Santos-Rosa等2008; 周蓓蓓

等2010; Zhang等2012b; Carvalho等2016)。
病毒诱导的基因沉默(virus-induced gene silence, 

VIGS)是近年来逐渐流行起来的一种基因瞬时沉

默技术, 该技术是一种RNA干扰(RNAi)介导的抗

病毒防御反应机制, 属于转录后的基因沉默, 它利

用人工改造病毒载体, 在载体上连上植物自身目

的基因, 以假乱真, 引起植物通过形成小干扰RNA 
(small interfering RNA, siRNA)降解自身的mRNA, 
从而抑制了植物内源基因的表达(Godge等2008)。
目前该技术除了被用于烟草和拟南芥(Arabidopsis 
thaliana)等模式植物上(Nethra等2006; Cai等2006)
之外, 在诸多非模式物种如月季(Rosa chinensis)、
马铃薯(Solanum tuberosum)、大豆(Glycine max)、
小麦(Triticum aestivum)中亦得到广泛应用(Faivre- 
Rampant等2004; Godge等2008; Lü等2014)。Deng
等(2012)以幼苗和花序为材料, 利用传统的八氢番

茄红素合成酶基因(PDS)及花色素苷合成途径关

键结构基因查尔酮合成酶基因(CHS)为报告基因, 
在非洲菊中也建立了相应的VIGS系统。
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非洲菊为菊科(Asteraceae)大丁草属多年生宿

根草本花卉, 因其花朵硕大、花枝挺拔、花型优

美、花色艳丽等优点已成为世界五大切花之一(冯
会和潘东明2010)。非洲菊头状花序上拥有舌状

花、过渡花和盘状花3种不同类型的小花, 是研究

花瓣形态建成的理想材料, 目前在国际上已经被

作为研究复杂花序进化与发育的模式植物(Broholm
等2010; Zhang等2012a; Kuang等2013)。花器官是

观赏花卉最重要组成部分, 而花瓣作为花器官的

主要组成部分之一, 花瓣的大小、形状、数目及

色彩决定了花卉的品质。对花瓣生长的分子机理

进行阐述将有助于增加对植物花器官形态建成的

认识, 并为花卉品质改良提供理论依据。本研究

以金黄色非洲菊(Gerbera hybrida)品种‘深圳5号’ 
(‘S5’)的舌状花花瓣为材料, 通过农杆菌真空渗透

法, 利用葡糖苷酸酶(β-glucuronidase)基因GUS作
为报告基因, 建立非洲菊花瓣瞬时表达系统, 并在

此基础上利用花色素苷合成途径关键转录因子基

因GMYB10建立了非洲菊花瓣VIGS系统。该系统

将为更好地研究非洲菊花瓣发育分子机理提供重

要的技术, 同时也为其他植物相关的研究提供一

定的借鉴。

材料与方法

1  实验材料

植物材料为金黄色非洲菊(Gerbera hybrida)
品种‘深圳5号’ (‘S5’), 生长在广州市增城区镇龙鲜

花种植基地的温室中, 昼温24~28°C, 夜温16~20°C, 
相对湿度65%~80%, 自然光照。实验选用3期舌状

花花瓣进行, 花发育时期的划分及花瓣离体培养

参照本实验建立的系统(Meng和Wang 2004; Huang
等2008; Zhang等2012a; Li等2015)进行。

VIGS载体pTRV1与pTRV2由清华大学刘玉乐

教授惠赠, 植物超表达载体pCanG与带GUS片段的

pBI101载体由本实验室自存。农杆菌菌种C58C1
由山东农业大学李向东教授惠赠。

2  载体构建

2.1  超表达载体构建

以表达载体pBI101质粒为模板, 用PrimerSTAR 
HS酶(上海宝生物有限公司)通过特异引物(表1)扩
增得到GUS基因, 连接PMD19-T载体(上海宝生物

有限公司), 质粒经BamHI/SpeI双酶切后连接到

pCanG表达载体上, 得到pCanG-GUS表达载体, 由
CaMV 35S强启动子驱动GUS表达。

2.2  VIGS载体构建

以非洲菊舌状花花瓣cDNA为模板, 用Primer- 
STAR HS酶通过特异引物(表1)扩增得到长度为

518 bp的GMYB10基因, 随后连接到PMD19-T载体

上, 质粒经EocRI/BamHI双酶切后, 将GMYB10连接

到pTRV2表达载体上。经验证后构建成功的载体, 
分别转入农杆菌C58C1感受态细胞中备用。

3  非洲菊花瓣瞬时表达系统建立

挑选10个以上长势基本一致、发育至3期的非

洲菊花序, 剥取其外轮舌状花花瓣, 将花瓣分为整

花瓣及切段两种进行后续处理, 花瓣切段采用自制

的刀片工具从花瓣中部切取等长的一段(约7 mm)用
于后续侵染实验。将过夜培养的分别带有pCanG空

载体及pCanG-GUS载体的农杆菌菌液于4°C条件

下4 000×g离心10 min后, 用侵染液(10 mmol·L-1 2-
吗啉乙磺酸+40 mg·L-1乙酰丁香酮+10 mmol·L-1氯

化镁, pH 5.6)悬浮农杆菌, 悬浮后使菌液浓度达

OD600= 0.8~1.0。将新鲜非洲菊花瓣材料, 随机分

成若干等份(每份20个以上作为一个处理), 用纱布

包裹后分别浸没在不同农杆菌混合侵染液中, 以
侵染空载体的作为对照(Mock), 将各处理同时置

于气压为−0.10~−0.09 MPa条件下, 负压处理5~6 
min, 随后慢慢恢复正常大气压(过程约为2 min); 
将各组材料取出先用自来水轻轻冲洗干净, 然后

蒸馏水润洗3次后, 分别置于垫有无菌滤纸并已加

入5 mL无菌双蒸水的无菌培养皿(直径为9 cm)中, 
8°C条件下黑暗培养3 d。以取出后开始计为0 d, 
参照本实验室建立的非洲菊离体培养体系进行培

养(Zhang等2012a; Li等2015): 将黑暗培养3 d后的

花瓣材料放置光下, 25°C培养9 d, 每隔3 d更换无

菌双蒸水、无菌滤纸和培养皿, 每天补加无菌500 
μL双蒸水, 定期取材进行GUS染色分析。

4  非洲菊花瓣VIGS系统建立

VIGS操作方法参照瞬时转化系统进行, 将过夜

培养的带有pTRV1、pTRV2空载体及连接有GM- 
YB10基因的pTRV2 (pTRV2-GMYB10)农杆菌菌液于

4°C条件下4 000×g离心10 min后, 用上述的侵染液悬

浮农杆菌, 悬浮后使菌液浓度达OD600=1.5~2.0, 并保

证各组浓度相近。将含有pTRV1农杆菌的侵染液与

分别含有pTRV2及pTRV2-GMYB10农杆菌的侵染
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表1  非洲菊花瓣瞬时表达及VIGS实验相关引物

Table 1  Primers for transient gene expression and VIGS system in G. hybrida petals

       引物名称                        引物序列(5'→3') 实验用途

GMYB10-VIGS-F GCGAATTCAGTTGTAGGCTGAGATGGTT 载体构建

GMYB10-VIGS-R GCGGATCCTCGTCTGCTGGAGTAAATG 载体构建

GUS-pCanG F CTCGAGATGTTACGTCCTGTAGAAACC 载体构建

GUS-pCanG R GGTACCCTTGTTTGCCTCCCTGCT 载体构建

GMYB10-Semi-F GTTCAGGGCTGAGGAAAGGT RT-PCR
GMYB10-Semi-R GCTTTGCCTGTTACCGAACC RT-PCR
GDFR1-Semi-F ACTGCACGTGTACGACGAAT RT-PCR
GDFR1-Semi-R ATCGATCCCCGGAAACTTGG RT-PCR
GF3’H-Semi-F GATTTGTGTCGGAATGAGCCT RT-PCR
GF3’H-Semi-R CTTGGGTGAACCACTAACGG RT-PCR
GANS-Semi-F CGGACTCCATCATCTTACACATT RT-PCR
GANS-Semi-R TAGTTTTGCATCACTTCGTCTTTAT RT-PCR
GActin-Semi-F ACGGGAAATCGTTCGTGACA RT-PCR
GActin-Semi-R GACCCACCACTCAGCACAATG RT-PCR
TRV1-F TTACAGGTTATTTGGGCTAG RT-PCR
TRV1-R CCGGGTTCAATTCCTTATC RT-PCR
TRV2-F TGGGAGATGATACGCTGTT RT-PCR
TRV2-R CCTAAAACTTCAGACACG RT-PCR

液按照体积比为1:1进行混合, 室温下黑暗放置4~6 
h。后续侵染过程与瞬时表达系统相同, 每天对花

瓣材料进行跟踪拍照记录, 9 d后进行取材实验。

5  基因表达水平检测

非洲菊花瓣处理培养9 d后取材, 按照RNA提

取试剂盒(华越洋生物科技有限公司)提取获得去

除基因组DNA的总RNA, 选择随机六核苷酸引物

(random 6 mers)用TaKaRa反转录试剂盒(上海宝生

物有限公司)进行反转录, 获得cDNA作为模板, 采
用半定量进行各基因表达水平检测, 借助Image J软
件对表达量进行量化。各基因的引物序列见表1。
6  GUS组织化学染色

参考Jefferson等(1987)的方法, 选取培养不同

天数的转化Mock或pCanG-GUS的非洲菊花瓣, 每
组20个以上, 分别置于1.5 mL离心管中, 加入GUS
染液至浸没, 37°C反应18~24 h, 按照30%、50%、

75%、90%浓度梯度的乙醇进行脱色, 然后从高浓

度到低浓度梯度复水。染色后的花瓣在解剖镜下

进行拍照观察, 并借助Olympus显微镜(Olympus公
司)对花瓣局部GUS进行观察。

7  花色素苷含量检测

参照Meng和Wang (2004)的提取方法, 称取50 
mg非洲菊花瓣置于1 mL花色素苷浸提液中(1%盐

酸甲醇溶液), 4°C抽提过夜。室温下8 000×g离心2 
min, 取上清液, 用UV-1206分光光度计(日本Shimad-
zu公司)测定530和657 nm处的吸收光值。通过公

式ΔA=A530−1/4A657, 计算出花色素苷的相对含量。

8  数据分析

非洲菊花瓣瞬时转化及VIGS实验至少重复3
次以上, 花色素苷含量水平为3次生物学重复的平

均值。差异水平检测采用SPSS 13.0软件One-way 
ANOVO方法进行。

实验结果

1  非洲菊花瓣瞬时表达系统的建立

GUS基因因其具有高灵敏度及易于实验观测

等优点, 被广泛用作转基因植物的报告基因(牛东

东等2014)。为了在非洲菊花瓣中建立瞬时表达系

统, 以超表达载体pCanG为骨架, 通过酶切连接在

CaMV 35S启动子后插入了GUS基因, 成功构建获

得了pCanG-GUS超表达载体(图1-A)。经前期摸

索, 最终选择发育3期的舌状花花瓣作为材料进行

后续的实验。实验分别选取完整的及切段的花瓣

作为材料, 经真空渗透法进行农杆菌侵染后, 分别

对培养3、5、7和9 d后的非洲菊花瓣进行取材, 并
通过GUS染色分析转化情况。结果表明, 与转化
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空载体Mock的相比, 不论是在整个花瓣还是切段

花瓣中, 瞬时转化有35S::GUS的花瓣中, 经GUS染
色3 d后蓝色遍布整个花瓣(图1-B)。显微观察显

示, 转化35S::GUS的花瓣表皮细胞中也呈现出蓝

色(图1-C)。以上的结果说明, 通过真空渗透法建

立的非洲菊花瓣瞬时转化是可行的, 而花瓣切断

与否不影响转化效果。

2  非洲菊花瓣VIGS系统的建立

由R2R3-MYB、bHLH及WD40三类转录因子

组成的三元复合体MBW (MYB-bHLH-WD40)在
花色素苷合成方面起着关键的调控作用(Xu等2015)。
研究发现, 在非洲菊中, MYB类转录因子GMYB10
通过与bHLH类转录因子GMYBC1相互作用后直

接调控下游花色苷合成关键结构基因GDFR的表

达, 进而促进非洲菊花瓣的花色素苷合成(Elomaa
等2003; Laitinen等2008)。为了建立直观的非洲菊花

瓣VIGS系统, 本实验中选用了非洲菊GMYB10基因

作为报告基因进行沉默后的表型分析。将pTRV2- 
GMYB10通过真空渗透法侵染非洲菊花瓣, 经9 d
培养后发现, 转化pTRV2-GMYB10的花瓣颜色明

显比对照(Mock)浅(图2-A)。定量测定结果显示, 
与转化了空载体的对照(Mock)相比, 转化GMYB10
花色素苷的含量显著降低(图2-B)。

为检验烟草脆裂病毒(tobacco rattle virus, TRV)
上T-DNA是否插入花瓣基因组并表达, 进一步根

据pTRV1与pTRV2上的序列分别设计载体特异引

物, 其中pTRV1载体的引物设计在RdRP (RNA依赖

RNA聚合酶)元件上, pTRV2载体的引物设计在多

图1   非洲菊花瓣瞬时表达系统的建立

Fig.1  Establishment of transient gene expression system in G. hybrida petals
A: 35::GUS载体构建示意图。B: 瞬时转化非洲菊花瓣的GUS染色, 左为完整的花瓣, 右为切段的花瓣, 标尺=5 mm。C: 显微观察瞬时

转化非洲菊花瓣细胞GUS染色情况, 标尺=200 μm。
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图2   VIGS沉默GMYB10抑制花色素苷合成

Fig.2  Silenced GMYB10 by VIGS suppressed 
 anthocyanin biosynthesis

A: 瞬时沉默GMYB10对非洲菊花瓣着色的影响; B: 瞬时沉默

GMYB10对花色素苷含量的影响。花色素苷相对含量以未转化的

花瓣含量设为1, 实验结果为3次生物学重复的平均值±SE, 每组花

瓣处理个数为20以上。

克隆位点的两端, pTRV1与pTRV2载体如果成功插

入并表达, PCR产物大小理论上为647与281 bp (图
3-A)。将培养9 d后的空白对照(未经任何转化处

理)、Mock及pCanG-GMYB10转化的花瓣提取

RNA并反转录成cDNA后, 利用pTRV1与pTRV2载
体上的两对引物分别对各处理组进行扩增, 结果

显示, 不管是在Mock, 还是pTRV2-GMYB10转化

的花瓣中, 都能检测到TRV1与TRV2载体相应片

段, 并且在TRV2-GMYB10的花瓣cDNA中检测到

的片段大小为769 bp, 也与预期相符(图3-B), 表明

pTRV1与pTRV2的T-DNA片段已经整合进入花瓣

基因组并得到表达。为进一步确认GMY- B10基因

是否沉默, 根据GMYB10基因序列设计半定量引

物。引物设计避开了用于构建pTRV2-GMYB10所用

区域, 使用该引物对GMYB10基因在各处理中的表达

水平进行检测后发现, GMYB10在TRV2-GMYB10转
化的花瓣中显著下调, 其中TRV2-GMYB10转化的

花瓣GMYB10表达量是对照中的35%, 是Mock中的

40% (图3-C)。同时, 其下游的一些结构基因, 包括

GDFR1、GF3’H基因的表达水平也受到一定抑制

(图3-B和C)。上述结果表明, 本研究建立的非洲菊

瞬时沉默系统已经构建成功。

图3  沉默GMYB10后花色素苷合成途径相关结构基因表达量鉴定

Fig.3  Expression of structural genes involved in anthocyanin biosynthesis after silencing GMYB10
A: pTRV1与pTRV2载体及引物设计示意图; B: 半定量RT-PCR检测GMYB10沉默花瓣中GMYB10基因, 花色素苷合成途径中结构基因

GDFR1、GANS、GF3’H以及pTRV1与pTRV2载体T-DNA在花瓣中的表达情况, 右边数字为PCR循环数; C: 半定量RT-PCR量化结果。
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目前, 大多数基因功能的鉴定主要通过突变

体表型的分析(Lou等2014)和稳定遗传转化(Patta-
naik等2010)等途径实现。然而, 对于一些非模式

植物而言, 稳定遗传转化就显得非常局限, 存在耗

时长、程序繁杂、转化效率低、嵌合体株率高等

缺点(Kirienko等2012; Lu等2013)。近年来, 随着瞬

时转化尤其是VIGS技术在不同植物中的广泛应

用, 促使研究现状有了较大的改观。在非洲菊中, 
尽管前期已建立了稳定的遗传转化, 但依然存在

转化效率低、嵌合体多等因素阻碍了研究的进一

步深入, 芬兰赫尔辛基大学Paula Elomaa实验室建

立的转化系统, 转化效率仅为0.1% (芬兰赫尔辛基

大学Paula Elomaa教授私人通信), 而本实验建立的

以单芽为外植体的稳定转化系统, 转化效率约为

7% (张妙彬2005), 但却存在嵌合体植株率高等问

题, 实际应用仍然困难, 因此, 在非洲菊中建立有

效的瞬时转化系统依然十分必要。

已有研究结果表明, 利用TRV为载体在非洲

菊幼苗与花序中进行基因瞬时沉默具有一定的可

行性。如果选用常规的去针头注射方式, 通常转

化成功率只在50%以下, 并且不同品种之间差异较

大; 真空渗透法能显著提高转化率, 但对处理幼苗

来说存在很多的局限性, 如真空设备的要求及一次

处理样本的数目都受到一定的限制(Deng等2012)。
花瓣作为观赏花卉重要的组分之一, 其形态建成

对于园艺品质的形成具有重要意义, 也是园艺学家

关注的焦点之一; 而作为典型的菊科植物, 非洲菊

头状花序具有成百上千个小花, 数目众多的小花为

研究花发育提供了很好的材料(Teeri等2006)。此外, 
由于非洲菊花瓣细胞结构简单, 花瓣细胞生长遵

循先分裂后扩张的模式, 因此也被作为研究器官

形态建成的良好系统(Laitinen等2007; Li等2015)。
本研究以非洲菊‘S5’花瓣为材料, 有效地利用花瓣

数目优势, 借助真空渗透法, 建立了瞬时转化系

统。经多次生物学重复实验, 表明转化效率达到

100%, 这与之前建立的转化系统相比, 大大提高了

效率, 这将为后续的研究尤其是花瓣发育分子机

理的阐明提供良好的技术基础。

发育时期的选择是影响包括VIGS在内的瞬

时转化成功率的最重要因素之一。一般情况下, 

选择发育阶段较早的材料效果更好(Liu等2002; 
Deng等2012)。在前期实验摸索阶段, 我们尝试用

发育1~4期的花瓣进行转化 ,  发现均能检测到

T-DNA片段的成功插入(结果未显示), 但由于1期
的花瓣过小, 离体培养时容易导致花瓣发育畸形, 
而3期之后的花瓣则由于已经着色, 因此均不利于

表型观察。对于非洲菊花瓣而言, 3期处于比较特

殊的阶段, 该时期既是花瓣细胞由分裂向扩张的转

变, 又是花色转变的关键阶段(Laitinen等2007; Li等
2015), 因此后续实验我们均以3期花瓣作为材料来

建立瞬时转化系统, 并取得了良好的效果。尽管

如此, 后续如果需要针对一些特殊的生物学过程开

展研究, 如花瓣衰老, 则需要选择更适合的时期进

行处理, 而本研究建立的系统亦可作为参考。研究

表明, 切口创伤有助于T-DNA在受体植物细胞中转

移(Liu等2002)。本研究选用完整及切段两种方式

进行实验, 发现两者不存在差异, 由此说明, 用真

空渗透法对花瓣进行处理可以确保转化成功率。

优良的报告基因是评价VIGS系统沉默效果

的有效工具, 影响植物颜色的基因常常被用作报

告基因, 目前, PDS、CHS及绿色荧光蛋白基因

(GFP)是常用的报告基因(李小龙等2014)。为建立

非洲菊可视化的VIGS系统, 我们选择了GMYB10
作为报告基因, 该基因编码一个MYB类转录因子, 
通过促进下游结构基因的表达从而促进花色素苷

的合成(Elomaa等2003; Laitinen等2008), 影响花色

的形成。本研究结果表明, 沉默GMYB10后确实能

抑制花瓣花色素苷的形成(图2-A和B), 并且其下游

结构基因GDFR1、GANS和GF3’H的表达也被抑

制, 说明以GMYB10基因作为报告基因具有可行性, 
将来亦可用于构建其他物种的瞬时转化系统。

综上, 本研究在非洲菊花瓣中成功建立的瞬

时转化及VIGS系统将为非洲菊花瓣基因功能研究

提供更方便、快捷的途径, 也为其他非模式物种

开展相关研究提供思路与借鉴。
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Establishment of transient gene expression and virus-induced gene silencing 
(VIGS) system in Gerbera hybrida petals
TANG Yi1, LI Ling-Fei1,2,*, WANG Xiao-Jing1

1School of Life Sciences, South China Normal University, Guangdong Provincial Key Laboratory of Biotechnology for Plant De-
velopment, Guangzhou 510631, China; 2Key Laboratory of Southern Subtropical Plant Diversity, Fairy Lake Botanical Garden, 
Shenzhen & Chinese Academy of Sciences, Shenzhen, Guangdong 518004, China

Abstract: Gerbera hybrida is an important ornamental flower, and also an ideal model system for studying de-
velopment and evolution mechanism of complex inflorescences. Petal growth is pivotal for ornamental flowers 
morphogenesis. Clarifying the genetic networks of petal morphogenesis will contribute to understand the organ-
ogenesis as well as provide new theoretical basis for ornamental plant breeding. Thus, it is necessary to estab-
lish an effective transformation system for in-depth identification of gene function in G. hybrida. In this study, 
β-glucuronidase (GUS) and GMYB10 (key gene for anthocyanin biosynthesis in Gerbera petal) were selected 
as reporter genes to establish transient gene expression and virus-induced gene silencing (VIGS) system in Ger-
bera ray petals. Using Agrobacterium-mediated vacuum infiltration method, high-efficiency transformation sys-
tems had been successfully established. This study will provide an effective tool for gene function analysis in G. 
hybrida petals.
Key words: Gerbera hybrida; petal; transient gene expression system; virus-induced gene silencing
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