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　 　 摘要：油菜是我国重要的油料作物，常年种植面积约 １ 亿亩，每年可生产约 ４５０ 万 ｔ 菜籽油，占国内植物油总消费量的

１９ ７％ 。 与发达国家相比，我国油菜产业主要问题是产量低、品质差，年进口油菜籽约 ５００ 万 ｔ。 油菜基因组测序的完成，极大

地推动了油菜育种行业的科研工作。 据统计（Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 检索），２０１７ 年与油菜育种相关的 ＳＣＩ 论文共有 ７２８ 篇，其中完全

由中国学者完成的 １８１ 篇，与其他国家合作完成的 ６２ 篇，合计约占全世界的 ３３ ３８％ ，但高水平论文数量还有待提高。 ２０１７
年的研究进展主要集中在油菜籽含油量及品质、油菜籽产量、基因组驯化、雄性不育、非生物胁迫及抗病育种等方面。 这些成

果将积极地推动油菜育种产业的高产、优质及多元化发展，为我国油菜分子设计育种的实现提供了重要的理论基础。
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１　 我国油菜生产现状

１ １　 油菜在我国食用油结构中占有重要地位

油菜是我国第一大油料作物，据统计我国年均

种植面积约为 １ １ 亿亩，年均总产量约 １１８ ５ 亿 ｋｇ，
平均亩产 １１０ ｋｇ 左右，面积和总产均居世界第一。
我国油菜产业每年可生产约 ４５０ 万 ｔ 菜籽油，占我

国自产植物油总量 ４１％以上，占国内植物油总消费

量 １９ ７％ ，在国内食用油市场中具有举足轻重的地

位。 此外，油菜产业还为饲料产业每年提供 ６００ 多

万 ｔ 的高蛋白饲用饼粕。
１ ２　 我国油菜的供需矛盾日益突出

菜籽油是国产食用植物油的第一大来源，占我

国油料作物产油量的 ５７ ２％ ，但长期以来，油菜的

生产已经无法满足国内的消费需求，大量的缺口只

能依靠从国外进口。 据海关总署统计，２０１４ 年我国

从国外进口油菜籽 ５０８ 万 ｔ，是当年国产油菜籽的

３５％ 。 而据国家粮油信息中心数据显示，２０１４⁃２０１５
年度我国食用油自给率仅为 ３４ ２％ ，相比上一年度

的 ３６ ８％ ，下降了 ２ ６ 个百分点，距《国家粮食安全

中长期规划纲要》的目标任务（到 ２０２０ 年保障我国

食用植物油的自给率不低于 ４０％ ）的差距越来越

大，保障食用油供给安全任务日益紧迫，所以发展油

菜生产是有效缓解我国食用油安全危机的主要途径

之一。
１ ３　 我国油菜生产水平低于国外

与国外发达国家的油菜生产相比，我国油菜生

产仍然存在不少问题，主要体现在以下 ５ 个方面：油
菜生产地区间发展极不平衡，长江流域可大量利用

的冬闲耕田没有得到充分的利用；产业技术研发滞

后于生产发展，造成油菜品种、栽培技术、检测等不

能很好地服务于当前生产需求；油菜生产的机械化

程度低，油菜生产基本上还是手工操作，劳动强度

大，劳动力投入多，限制了生产规模的持续扩大；由
于我国双低和双高品种混种、混收、混销、混加工以

及相关配套种植技术不到位，商品菜籽品质差，缺乏

国际竞争力，产品质量与国外油菜主产国相比还有

较大的差距；缺乏必要的国家政策保障，油菜生产市

场风险大，农民的生产积极性不稳定。
我国油菜生产的单产水平仍然较低， 亩产

１１０ ｋｇ 左右，加拿大已达 １４０ ｋｇ ／亩，欧洲平均水平

２０６ ｋｇ ／亩，与之相比还有较大差距。 在品质上，国
外在 ２０ 世纪 ９０ 年代初已实现了双低（低芥酸、低硫

苷）优质化，而我国目前生产上仍有 ２５％ 左右的品

种还是双高（高芥酸、高硫苷）的非优质油菜，就更

谈不上专用型品种了，与优质化、专用型化的国际发

展趋势不相称；在含油量上，近几年我国虽有较大幅

度的提高，但与加拿大、澳大利亚及欧洲相比，仍有

３ 个百分点左右的差距。

２　 我国油菜未来发展趋势

２ １　 未来相当长的一段时间内，我国油菜生产仍不

能满足需求

我国人口还在持续增长，城镇化建设将进一步

推进，从而导致优良耕地的不断减少和膳食结构的

不断升级。 因而，我国对食用油的刚性需求还将持

续增加。 油菜单产现有增长水平不能与我国消费需

求的增长速度持平。 同时，油菜的多元化利用（工
业、旅游、绿肥和饲料）需求也正在刚性增长。 因

此，我国油菜生产如果不能有突破性进展，在未来相

当长的一段时间内，仍不能满足我国的油菜消费和

多元化发展的需求。
２ ２　 提高产量、品质和多元化利用是我国油菜研究

重心

提高产量和含油量是满足我国食用油安全的根

本保证。 油菜是我国第一大油料作物，占我国油料

作物产油量的 ５７ ２％ ，并且食用油的刚性需求还在

直线上升。 因此，提高油菜产量和含油量是解决我

国食用油安全的根本保证。
提高油菜品质是生活健康水平提高的根本需

要。 目前我国油菜生产上仍然有 ２５％ 左右的非双

低品种，优质双低品种与高硫甙、高芥酸品种并存，
商品菜籽品质需要提高，油酸等营养保健脂肪酸的

含量有待进一步改善。 因此，提高油菜品质仍然是

油菜育种的重要方向。
油菜的多元化利用是我国产业结构和供给调整

的重大措施。 油菜作为主要的油料作物，还可以用

来作绿肥作物，在轮作倒茬中起重大作用；油菜还可

作饲料作物，在光热资源一季不足的区域可以作为

补充的饲料作物；彩色油菜为旅游产业开发提供了

新的增长点；工业用油菜的开发提高了油菜的附加

值。 因此，油菜的多元化开发与利用将是油菜研究

的重要方向。

３　 我国油菜发展的对策

３ １　 加大油菜种质资源的系统评价和优良基因的

挖掘利用

我国是白菜型油菜和芥菜型油菜的起源中心，
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拥有丰富的种质资源，这为优良品种的形成及优良

基因挖掘提供了重要的材料基础。 因此，我国应大

力开展油菜种质资源研究与创新，构建我国特有原

始资源的基因及表型库，分析油菜优异亲本的系谱

特征及其遗传演变规律，为油菜育种发展奠定基础。
３ ２　 加快分子设计育种创新体系建设

增加油菜分子生物学、基因组学、代谢组学、转
录组等学科的科研投入，筛选关键性状如产量、含油

量、油品质、优良株型、抗病和抗逆等主效的 ＱＴＬ，确
定关键候选基因，解析其网络调控的分子机制；借助

分子聚合育种技术、基因工程技术，实现油菜的分子

模块设计育种，从而推动油菜育种行业的跨越式发

展，使其在国际竞争中处于领先地位。
３ ３　 继续加强油菜杂种优势利用研究，保持我国的

领先地位

我国在油菜杂种优势利用方面始终处于国际领

先地位，我国应加强油菜杂种优势的分子机制及其

利用方法的研究，通过基因工程等技术创建优良的

不育系、保持系和恢复系材料，确保我国在该领域的

国际领先地位。
３ ４　 加快油菜理想株型研究，进一步提高油菜产量

和机械化收割水平

理想株型在增加作物产量上有重大价值，其价

值已在水稻分子育种中得到应用。 半矮秆基因在第

一次绿色革命中起到重要作用，而半矮秆基因的作

用在油菜中还没有太好的体现。 我国油菜单产水平

较低，理想株型可能是油菜产量突破的关键点之一，
需要布局深入研究。 另外，我国油菜机械化收割水

平较低，生产成本投入大，是阻碍我国油菜产业发展

的重要原因之一。 因此，大力培育适合机械化收割

的高产、优质油菜品种是今后我国油菜育种过程中

的重要任务。

４　 ２０１７ 年国内外油菜主要研究进展

纵观全球 ２０１７ 年油菜育种的研究成果，我国在

油菜育种领域如种子含油量、产量、雄性不育、基因

组驯化、非生物胁迫和抗病育种等方面取得了可喜

的研究成果。 从 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 的数据检索来看，
与油菜相关的正式发表的 ＳＣＩ 论文共有 ７２８ 篇，完
全由中国自己完成的成果约有 １８１ 篇，与其他国家

合作完成的约有 ６２ 篇。 现将 ２０１７ 年的研究成果总

结如下。
４ １　 油菜籽含油量相关研究进展

油菜籽含油量的研究一直是油菜育种工作的重

点之一。 与该性状相关的 ＱＴＬ 的研究是含油量研

究的热点之一。 众所周知，种子含油量易受到环境

的影响，不容易获得稳定的主效 ＱＴＬ。 华中科技大

学的栗茂腾教授团队及其合作者［１］利用 ＫｅｎＣ⁃８（含
油量为 ３９％ ） × Ｎ５３⁃２（含油量为 ５０％ ）所得的 ３００
份 ＤＨ 系分离群体构建了含有 ３２０７ 个标记、覆盖

３０７２ ７ ｃＭ 的高密度 ＳＮＰ 连锁图谱；共获得了 ６７ 个

含油量 ＱＴＬ（ＳＯＣ⁃ＱＴＬ）和 ３８ 个蛋白含量 ＱＴＬ（ＳＰＣ⁃
ＱＴＬ）；又选用高油和低油材料各 ２４ 份进行 ＢＳＡ 分

析，发现由 ＢＳＡ 得到的 ３８ 个关联的基因组区域与

之前发现的区间重叠或进一步缩小了 ＳＯＣ⁃ＱＴＬ 区

间，进一步确认了基于高密度连锁图谱 ＱＴＬ 定位的

结果。 同时鉴定了潜在的与 ＳＯＣ 和 ＳＰＣ 相关的候

选基因，其中 ６ 个基因被确认在两个亲本不同的胚

胎发育过程中存在表达差异。 基于与 ＳＯＣ 和 ＳＰＣ
相关的候选基因构建了一个重要的碳代谢途径以及

含油量互作网络，通过代谢和基因调控特征分别剖

析了油脂调控和蛋白积累的潜在机制。 该研究为油

菜种子中油脂和蛋白质积累的复杂的遗传机制的解

析提供了重要参考。
ＴＡＧ 最终贮存在种子的油体中，因此油体与种

子的含油量有着密切的关系。 华中科技大学的栗茂

腾教授团队及其合作者［２］ 分析了含油量为 ３４％ ～
６０％ 的 ２４ 份油菜种子中油体的大小与含油量的关

系，发现油体大小与含油量正相关，且与蛋白和硫苷

含量成负相关；很多与 ＴＡＧ 合成、油体膜蛋白及细

胞发育调控途径相关的基因与含油量、脂肪酸组分

及蛋白含量的 ＱＴＬ 共定位；油体被与油体膜蛋白相

关的基因直接调控，而被与 ＴＡＧ 合成和细胞发育相

关的基因间接调控。 该研究为提高含油量的育种提

供了新思路。
４ ２　 与产量性状相关的研究进展

油菜的产量性状由多个性状如株高、主花序长

度、主花序角果数（ＭＩＰＮ）、分枝角果数（ＢＰＮ）、单株

角果数（ＰＮＰ）、每角果粒数（ＳＰＰ）、千粒重、主花序

产量（ＭＩＹ）和分枝数等性状决定，为复杂农艺性状。
华中农业大学马朝芝教授团队与浙江大学朱军教授

团队［３］合作利用 ＧＷＡＳ 对株高、主花序长度、分枝

数、角果果粒数、有效角果数、千粒重、单株生物产

量、单株果粒重等 ８ 个产量性状及与环境的相互作

用的加性、显性、上位性遗传结构进行解析，发现 １７
个 ＱＴＳｓ 对 目 标 性 状 的 遗 传 力 为 ５８ ４７％ ～
８７ ９８％ 。 该研究对加速油菜高产育种进程有着积

极的作用。

９４４
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西南大学的李加纳教授团队及其合作者［４］ 通

过 ＧＷＡＳ 技术分析了 ５２０ 份材料在 ２ 个种植环境中

的差异，发现了 １２８ 个 ＳＮＰ 位点与 ＭＩＰＮ、 ＢＰＮ、
ＰＮＰ、ＳＰＰ、千粒重、ＭＩＹ 和分枝数等产量性状相关，
其中 ９３ 个为新的 ＳＮＰ。 同时结合 ２１ 个极端产量材

料的转录组分析，确定了 １４ 个重要的与产量相关的

候选基因如 Ｂｎａ ＢＢＸ１５、Ｂｎａ． ＢＢＸ２０、Ｂｎａ． ｂＨＬＨ９１、
Ｂｎａ． ＢＲＫ１、 Ｂｎａ． ＬＥＡ３、 Ｂｎａ． ＬＲＰ１、 Ｂｎａ． ＭＹＢ８３、
Ｂｎａ． ＰＥＬ７、 Ｂｎａ． ＰＲＰ１７、 Ｂｎａ． ＱＲＴ３、 Ｂｎａ． ＲＯＰ３、
Ｂｎａ． ＳＰＬ５、Ｂｎａ． ＳＵＳ２ 和 Ｂｎａ． ＴＡＰ３５，它们与多个性

状或与同一性状相关的多个 ＳＮＰ 关联。
中国农业科学院油料作物研究所王汉中研究员

团队［５］利用角果数差异显著的两个亲本（ＺＳ１１ 和

Ｎｏ ７３２９０）所得的重组自交系（ＢｎａＺＮＲＩＬ）的 １８４ 份

材料，获得了 ２２６４ ＳＮＰ 标记，确定了 ８ 个稳定的 ＱＴＬ
位 点 如 ｑＰＮ Ａ０１⁃２ 和 ｑＰＮ Ａ０１⁃３、 ｑＰＮ Ａ０２⁃１、
ｑＰＮ Ａ０３⁃３、ｑＰＮ Ａ０４⁃１、ｃｑＰＮ Ａ０６⁃１、ｑＰＮ Ｃ０４⁃１ 和

ｑＰＮ Ｃ０６⁃２，其中 ６ 个 ＱＴＬ 与主花序角果数相关，可
解释 ５ ８％ ～ １１ ９％的形态变异；２ 个与侧花序角果

数相关，可解释 ９ ３％ ～９ ９％的形态变异。 有 ８ 个新

的与角果数相关的 ＱＴＬ 如 ｑＰＮ． Ａ０１⁃３、ｃｑＰＮ． Ａ０１⁃１、
ｑＰＮ． Ａ０４⁃１、 ｑＰＮ． Ａ０５⁃１、 ｃｑＰＮ． Ａ０６⁃１、 ｑＰＮ． Ａ０９⁃１、
ｑＰＮ． Ｃ０２⁃１ 和 ｑＰＮ． Ｃ０４⁃１。 又通过对 ２ 个顶端分生

组织的转录组比较发现，６７５ 个差异基因分布在 １５ 个

稳定的 ＱＴＬ 内；９ 个参与调控分生组织生长发育的基

因分布在 ６ 个 ＱＴＬ 内，这些 ＱＴＬ 对油菜角果数有着

重要的影响。
角果的果粒数（ＳＮＰＰ，ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄ）是

影响产量的另一个重要的农艺性状。 不同的油菜种

质之间在 ＳＮＰＰ 方面有着较大变异。 中国农业科学

院油料作物研究所王汉中研究员团队与其合作

者［６］首次系统分析了 ＳＮＰＰ 自然变异的遗传及细胞

学基础。 ＳＮＰＰ 自然变异主要是受母体效应控制，其
效率为 ０ ７９。 通过二倍体种子胚⁃细胞质⁃母体模型

分析发现母体基因型、胚胎和细胞质效应分别解释

了遗传方差的 ４７ ６％ 、３５ ２％和 ７ ５％ 。 通过 Ｆ１ 代

分析表明 ＳＮＰＰ 主要由父母本的一般配合力决定

的，约占 ６３％ 。 该研究为进一步了解相关的 ＳＮＰＰ
自然变异的机制奠定了坚实的基础，也利于油菜高

产品种的培育。
种子的大小与产量有着密切的关系。 苏州大学

的谭小力教授团队和其合作者［７］ 发现在油菜中过

表达拟南芥的 ＤＡ 突变体（Ｒ３５８Ｋ），可以有效地增

加转基因植株的生物产量，同时使种子、子叶、花瓣

和角果都会增大，种子的千粒重增加 ２１ ２３％ ，单株

产量增加 １３ ２２％ 。 这为油菜中该基因在育种中的

应用提供了理论指导。
４ ３　 ＤＧＡＴ１ 的研究进展

三酰甘油（ ＴＡＧ，ｔｒｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ）是生物体中最

主要的储藏脂类，不仅在生物体生长、发育和繁衍过

程中扮演着重要角色，而且还是生产食用油和生物

柴油的直接原料。 二酰甘油酰基转移酶（ＤＧＡＴ，
Ａｃｙｌ⁃ＣｏＡ：ｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ）是催化 ＴＡＧ
合成最后一步的关键限速酶。 但是由于缺少其蛋白

三维结构解析，人们对其结构和功能的关系的认识

有限。 加拿大阿尔伯塔大学（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｌｂｅｒｔａ）
的 Ｒａｎｄａｌｌ Ｊ． Ｗｅｓｅｌａｋｅ 教授团队和其合作者［８］ 通过

定向进化、定点突变、体外酶活、拓扑结构及瞬时表

达分析了油菜 ＢｎＤＧＡＴ１ 蛋白序列与其活性关系。
定向进化分析认为多个氨基酸与植物的 ＤＧＡＴ１ 的

活性相关，其 ６７％ 的氨基酸是保守的；８９％ 氨基酸

发生在底物结合外的区段，其 ＣＤＳ 编码的 Ｉ４４７Ｆ 和

Ｌ４４１Ｐ 突变，可使酶活分别提高 ３３ ２％ 或 ７０ ５％ 。
该研究为通过 ＤＧＡＴ１ 变异改变作物的含油量提供

了理论指导。 Ｒａｎｄａｌｌ Ｊ． Ｗｅｓｅｌａｋｅ 教授团队和 Ｍ．
Ｊｏａｎｎｅ Ｌｅｍｉｅｕｘ 教授团队［９］ 发现 ＢｎＤＧＡＴ１ 的亲水

性的 Ｎ 端（１ ～ １１３ ａａ）依赖于酰基辅酶 Ａ ／辅酶 Ａ
比例水平调控酶活。 Ｎ 端对酰基转移酶的活性不是

必须的，可形成无规则的折叠区域，且该区域具有自

我抑制功能并可形成二聚体化界面，该区域介导正

向协同效应，而位于细胞浆区域的折叠部分有一个

酰基辅酶 Ａ ／辅酶 Ａ 的变构位点；增加酰基辅酶 Ａ
的水平，酰基辅酶 Ａ 与此非催化位点结合有利于获

得变构激活。 ＤＧＡＴ１ 的酶活在低的酰基辅酶 Ａ ／辅
酶 Ａ 比例水平下会受到抑制，其中辅酶 Ａ 作为非竞

争性的反馈抑制因子与折叠区互作。 因此，Ｎ⁃端对

于 ＤＧＡＴ１ 的活性有着重要作用。 中国科学院遗传

与发育生物学研究所胡赞民研究员团队［１０］ 发现来

源于低等植物椭圆小球藻 ＣｅＤＧＡＴ１ 基因在提高高

等植物种子中油脂的积累方面有更高的活性，在拟

南芥和甘蓝型油菜中表达了 ＣｅＤＧＡＴ１，发现 Ｔ４代转

基因拟南芥种子含油量提高了 ７ ８１％ ～ ３７ ０５％ ，
种子千粒重提高 ８ ５１％ ～ １４ ８９％ ；Ｔ３ 代转基因油

菜种子含油量提高了 １２ １９％ ～ １７ ９２％ ，种子千粒

重提高 ５ ８６％ ～ ２８ ７８％；而且转基因种子的脂肪酸

组成没有发生明显的变化。 经计算，转基因拟南芥和

油菜种子含油量在千粒基础上均提高了 ２５％ ～
５０％ 。 且通过序列分析发现，ＣｅＤＧＡＴ１ 的 Ｎ 端与高

０５４
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等植物的 Ｎ 端存在很大的差异，这可能是 ＣｅＤＧＡＴ１
具有更好活性的重要原因之一。 该研究结果为油料

作物油脂的提高提供了新思路。 西北农林大学的张

猛教授团队与其合作者［１１］通过研究油菜 ＤＧＡＴ１ 的

４ 个拷贝的功能发现了其与含油量的关系，结果表

明 ４ 个拷贝的表达水平越高油菜籽的含油量就越

高，维持 ４ 个拷贝的最佳表达量才能使油菜含油量

达到最大。
４ ４　 雄性不育研究进展

雄性不育是油菜育种研究的重点之一。 华中农

业大学的李再云教授团队［１２］ 通过甘蓝型油菜与菘

蓝（ Ｉｓａｔｉｓ ｉｎｄｉｇｏｔｉｃａ）原生质体融合，经过多代回交获

得了新的细胞质雄性不育材料。 线粒体基因重排是

该材料不育的主要原因之一，但未找到该材料的恢

复系。
在甘蓝型油菜中 ｎａｐ 细胞质存在于多数的油菜

品种中，但是少数品种拥有其恢复基因（Ｒｆｎ）。 华

中农业大学的杨光圣教授团队［１３］ 通过系谱分析不

育系材料 １８１Ａ 和其恢复系 Ｈ５ 的后代，定位了该

ｎａｐ 细胞质不育系的恢复基因 Ｒｆｎ，其编码三角状五

肽重复蛋白（ＰＰＲ，ｐｅｎｔａｔｒｉｃｏｐｅｐｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ），
该基因主要在花蕾表达，且主要在花药绒毡层和性

母细胞中表达。 该研究为细胞质雄性不育的育性恢

复及 ＣＭＳ ／ Ｒｆ 系统的核 －线粒体相互作用研究提供

了有价值的信息。
西北农林科技大学于澄宇教授团队［１４］ 借助转

录组学解析了苯磺隆诱导的油菜雄性不育分子机

制。 苯磺隆处理花蕾可下调基因 ＰＡＩＲ１、 ＳＤＳ、
ＰＰＤ２、ＨＦＭ１、ＣＳＴＦ７７、Ａ６、ＡＬＡ６、ＵＧＥ１、ＦＬＡ２０、Ａ９、
ｂＨＬＨ９１ 和细胞壁结构蛋白基因 ＬＯＣ１０６３６８７９４ 的

表达，上调自噬相关蛋白基因 ＡＴＧ８Ａ 的表达。
４ ５　 油菜基因组驯化研究进展

与其他作物相比，油菜人工驯化和选育的时间

较短，但已育成了冬性、半冬性及春性三类生态型，
然而它们之间的遗传结构的变化并不清楚。 西南大

学的钱伟研究员团队及其合作者［１５］ 比较了来自全

球范围内的 ３２７ 份油菜材料，在基因组水平上获得

了 ３３１８６ 个 ＳＮＰ 位点。 发现连锁不平衡随机分布

在整个基因组中，在 Ａ 亚基因组中有 ７０５ 个弱的连

锁不平衡区域，而在 Ｃ 亚基因组中有 ４４５ 个强的连

锁不平衡区域。 根据核苷酸多样性和种群分化指

数，在所有的生态型中发现 １９８ 个选择性清除位点

跨越基因组的 ５ ９１％的区域（３７ ９ Ｍｂ）。 在这个区

域内，发现少数几个已知的与环境适应和产量相关

的基因或位点；１２ 个与开花时间相关的 ＳＮＰ 位点在

这些区域中也被检测到。 这些结果有助于了解甘蓝

型油菜基因组结构及解析其驯化和选育的过程。
为了更好地了解油菜不同生态型的多样性和适

应的遗传机制，中国农业科学院油料作物研究所王

汉中团队和其合作者［１６］ 通过对比冬性油菜“Ｄａｒ⁃
ｍｏｒ⁃ｂｚｈ”和半冬性油菜“ＺＳ１１”基因组发现，虽然两

种生态型的基因组具有很好的共线性，但在两种生

态型油菜的基因组中也存在着一些特定的差异。 与

Ｄａｒｍｏｒ⁃ｂｚｈ 相比，ＺＳ１１ 的 ２ 个亚基因组更接近于其

祖先基因组，且其中存在特异片段的同源交换。 同

时，发现 ＺＳ１１ 可能经历了白菜型油菜（Ｂ． ｒａｐａ）基

因组的渗入。 两种生态型的遗传差异与关键的农艺

性状相关。 如半冬性油菜“ＺＳ１１”中的 Ａ０３． ＦＬＣ３ 是

春化途径中的关键基因，该基因首先经历了同源交

换，之后又经历 Ａ 基因组的渗入，从而引起其在半

冬性材料中调控开花时间的遗传差异。 西澳大利亚

大学（ Ｔｈｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ａｕｓｔｒａｌｉａ） 的 Ｄａｖｉｄ
Ｅｄｗａｒｄｓ 教授团队和其合作者［１７］利用相同的基因组

组装方式，比较了 Ｄａｒｍｏｒ⁃ｂｚｈ 和其近缘品种 Ｔａｐｉｄｏｒ
的基因组，发现了这两个品种中各自特异的基因，也
发现了一些由人为原因造成的不同。 作者认为即使

选用相同的组装和注释方式，在两个亲缘关系较近

的品系中也会造成注释不同的结果，它们主要是在

组装时不确定的重复区域造成的。 进一步分析发

现，Ｄａｒｍｏｒ⁃ｂｚｈ 比 Ｔａｐｉｄｏｒ 含有更多的基因，这是一

个建立油菜真实的泛基因组（ｐａｎｇｅｎｏｍｅ）的尝试。
在多倍体化过程中，基因组的重排是异源四倍

体油菜的遗传及形态变异的重要原因之一。 在自然

和人工合成的四倍体油菜中已观察到部分同源染色

体交换及没有补偿部分同源染色体副本片段的缺

失。 德国的吉森大学 （ Ｊｕｓｔｕｓ Ｌｉｅｂｉｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ） 的

Ａｎｎａ Ｓｔｅｉｎ 研究组和其合作者［１８］，通过重测序及

ＦＩＳＨ 技术，探讨了影响油菜数量性状变异的部分同

源染色体的交换。 作者以已知的影响种子品质的

ＱＴＬ 区域为研究对象，发现部分同源染色体交换影

响了性状变异，成功地缩小了已知 ＱＴＬ 的区间，更
准确地定位了候选基因。 该研究为多倍体物种的遗

传图谱的构建提供了很好的借鉴。
异源多倍体基因组的进化贯穿于整个生活史。

然而这种长期变化对每个原始基因组之间相互依存

的作用并不清楚。 法国国立园艺学院（Ａｇｒｏｃａｍｐｕｓ
Ｏｕｅｓｔ） Ａｎｎｅ⁃Ｍａｒｉｅ Ｃｈｅｖｒｅ 教授团队［１９］ 利用两种不

同的策略提取 Ａ 亚基因组并对其结构进行评价，但

１５４
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只有 １ 种方法获得了比预期要少的 Ａ 亚基因组。
利用 ６０ ｋ 芯片对其进行评价发现在多倍体条件下

丢失的基因为了植物存活可以通过保守的 Ｂ． ｒａｐａ
或通过 Ｃ 亚基因组的导入被互补上。 ７５００ 年共同

进化使多倍体油菜的亚基因组相互依赖，这是基因

组结构优化的结果。
４ ６　 抗病育种研究

近年菌核病、根肿病的猖獗严重影响了油菜生

产，它们分别是由菌核（Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ）和根

肿菌（Ｐｌａｓｍｏｄｉｏｐｈｏｒａ ｂｒａｓｓｉｃａｅ）引起的。 从 ２０１７ 年

油菜抗病育种的研究成果来看，已初步对抗性 ＱＴＬ
进行了定位。 加拿大曼尼托巴大学 （Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ｍａｎｉｔｏｂａ）的 Ａｒｖｉｎｄ Ｈ． Ｈｉｒａｎｉ 及其合作者［２０］ 首次报

道了在不同的群体中存在共同的抗菌核病的 ＱＴＬ。
他们利用 ３ 个 ＤＨ 群体（Ｈ１、Ｈ２ 和 Ｈ３），在之前利

用 Ｈ３ 群体定位的基础上，利用 ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 技术，
结合 Ｈ１ 和 Ｈ２ 分离群体，利用 ５０８（Ｈ１）和 ４７８（Ｈ２）
分子标记筛选了稳定的抗菌核相关 ＱＴＬ，在 Ｈ１、Ｈ２
和 Ｈ３ 中分别筛选出 ４⁃６、３⁃６、２⁃６ ＱＴＬ。 发现在 Ｈ１
和 Ｈ３ 中，在 Ａ７ 和 Ｃ６ 连锁群上有 ２ 个共有的 ＱＴＬ，
在 Ａ９ 连锁群上存在 Ｈ２ 和 Ｈ３ 共有的一个 ＱＴＬ。

种间杂交是改良作物的一种有效方式，尤其对

获得种群内缺失的性状有重要价值。 我国甘蓝型油

菜中缺少根肿病有效的抗原，华中农业大学的张椿

雨教授团队和其合作者［２１］ 发现芸薹属的近缘属物

种如萝卜（Ｒａｐｈａｎｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ． ）中存在根肿病的抗

原。 他们通过远缘杂交技术，结合回交，得到了农艺

性状良好的具有抗根肿病的 ＢＣ２ 株系，并通过

ＧＩＳＨ、ＢＡＣ⁃ＦＩＳＨ 和 ＡＦＬＰ 等技术分析了回交后代的

遗传特征。 这为我国的抗根肿病育种提供了优良种

质材料。 法国国立园艺学院（Ａｇｒｏｃａｍｐｕｓ Ｏｕｅｓｔ）的
ＭＪ． Ｍａｎｚａｎａｒｅｓ⁃Ｄａｕｌｅｕｘ 教授团队与其合作者［２２］ 评

价了氮的供给对油菜抗根肿病抗性的影响。 他们利

用 ９２ 份油菜种质和 １０８ 个来源于 Ｄａｒｍｏｒ⁃ｂｚｈ（抗性

品种）和 Ｙｕｄａｌ（感病品种）杂交后代的株系，结合

ＧＷＡＳ 分析检测其抗性相关的 ＱＴＬ 及分析其 ＱＴＬ
与氮供给的关系，发现相同的 ＱＴＬ 在不同的氮供给

水平下会发生改变。
油菜的黑胫病是由油菜茎基溃疡病菌（ Ｌｅｐｔｏ⁃

ｓｐｈａｅｒｉａ ｍａｃｕｌａｎｓ）引起的，该病害是除中国之外的

油菜种植区的主要病害之一。 加拿大曼尼托巴大学

（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｍａｎｉｔｏｂａ）的 Ｄｉｌａｎｔｈａ Ｆｅｒｎａｎｄｏ 教授团

队和其合作者［２３］利用 １１ 个已经鉴定的 Ｌ． ｍａｃｕｌａｎｓ
分离株，分析了来自中国的一些甘蓝型油菜材料苗

期和成株抗性，鉴定了 ４ 个特异的抗性基因（Ｒ）：
Ｒｌｍ１、Ｒｌｍ２、Ｒｌｍ３ 和 Ｒｌｍ４，其中后两个为广谱抗性

基因。 加拿大曼尼托巴大学（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｍａｎｉｔｏ⁃
ｂａ）的 Ｍａｒｋ Ｆ． Ｂｅｌｍｏｎｔｅ 教授团队和其合作者［２４］ 通

过分析油菜与 Ｌ． ｍａｃｕｌａｎｓ 互作过程的转录组，确定

了在 Ｂ． ｎａｐｕｓ⁃Ｌ． ｍａｃｕｌａｎｓ ＬｅｐＲ１⁃ＡｖｒＬｅｐＲ１ 的互作过

程中的特异基因及植物防卫途径；确定了 Ａｒａｂｉｄｏｐ⁃
ｓｉｓ⁃Ｌ． ｍａｃｕｌａｎｓ 模式植物⁃病原菌互作系统中与植物

抗性相关的特征基因。 数据显示，病原菌接种后，抗
性品种子叶中编码植物胞外受体和激素信号分子的

基因的转录会被激活。 确定了近接种部位的基因对

病原菌的立体响应模式。 这些结果提供了油菜中与

抗黑胫病相关的基因对抗病原菌的时空响应策略。
该研究为分析寄主与病原菌的互作提供了有价值的

信息资源。
４ ７　 株型的研究进展

在油菜株型方面，中国农业科学院油料作物研

究所王汉中研究员团队与其合作者［２５］ 通过 ６０ ｋ
ＳＮＰ 芯片分析了 ３３３ 份材料的株高、初分枝高度及

分枝数等性状，共得到 ３４２９２ 个 ＳＮＰ 标记，筛选出

了 ７、４ 和 ５ 个分别控制株高、初分枝高度和分枝数

的位点；认为 Ａ０２ 染色体上的 ＢｎＲＧＡ 和 ＢｎＦＴ 是控

制株高的主要候选基因；Ａ０７ 染色体上的 ＢｎＬＯＦ２
和 ＢｎＣＵＣ３ 对于分枝数有着重要影响。

结合 ＳＮＰ 芯片及 ＲＮＡ⁃ｓｅｑ 技术，西南大学钱伟

研究员团队［２６］利用 ３２７ 份材料获得了在 Ｃ０３ 染色

体上控制分枝数的新位点，并认为 ＢｎａＣ０３ｇ６３４８０Ｄ
为分枝数的关键候选基因。 该研究为油菜理想株型

的选育提供重要参考。
４ ８　 非生物胁迫的研究进展

在氮利用方面，中国农业科学院油料作物研究

所王汉中研究员团队［２７］发现了根的结构（ＲＭ）与氮

利用率（ＮＵＥ）的关系。 根的大小与植株的干重及

氮的吸收存在明显的相关而与氮水平无关，但与氮

利用率有很小的或没有相关性。 确定了 １２９ 个

ＱＴＬ，其中 ８３ 整合到 ２２ 个多效 ＱＴＬ 组中。 具有同

向加性效应的 ５ 个 ＲＭ⁃ＮＵＥ，１０ 个 ＲＭ 特异的、３ 个

ＮＵＥ 特异的 ＱＴＬ 簇暗示了 ２ 种改变氮利用率的策

略（根的形态和直接提高氮利用率），且提供了提高

氮利用率的有价值的基因组区间。 重要的是，不论

是在高氮或低氮条件下，４ 个主效 ＱＴＬ 和 ２０ 个稳定

的 ＱＴＬ 都与 ＲＭ 的特征相关，这表明改变 ＲＭ 来提

高 ＮＵＥ 要比直接提高氮利用率更可行。 该结果为

提高油菜的氮利用率提供了重要参考。

２５４



　 ３ 期 范成明等：油菜育种行业创新动态与发展趋势

油菜是对硼缺乏非常敏感的植物。 华中农业大

学的石磊教授团队与其合作者［２８］ 通过转录组分析

了在缺硼条件下 １２１ 个水通道蛋白基因家族成员的

响应，发现多数的 ＢｎａＰＩＰｓ 和 ＢｎａＴＩＰｓ 亚家族的成

员都会被硼缺乏诱导，为理解油菜水通道蛋白在调

控体内硼平衡提供了参考。 华中农业大学的徐芳森

教授团队［２９］通过比较油菜在硼缺乏和中毒条件下

的转录组，发现硼的转运蛋白 ＢｎａＢＯＲ１ｓ、ＢｎａＢＯＲ２、
ＢｎａＢＯＲ４ｓ 和部分水通道蛋白基因的表达会被调

控。 德国莱布尼茨植物遗传和作物研究所（Ｌｅｉｂｎｉｚ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｃｒｏｐ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ）的
Ｋａｉ Ｅｇｇｅｒｔ 和 Ｎｉｃｏｌａｕｓ ｖｏｎ Ｗｉｒｅｎ［３０］证实了油菜在缺

硼时会主要通过吲哚⁃３⁃乙腈（ ＩＡＮ）途径促进 ＡＢＡ
和 ＩＡＡ 合成；同时植物体内的硼浓度与细胞分裂素

相关，硼缺失可以激发细胞分裂素的从头合成；硼的

供给会诱导 ＧＡ 的合成。 由此可知，油菜体内的硼

的水平可以引起激素水平的变化从而调节生长

发育。
在盐胁迫方面，华中农业大学沈金雄教授团

队［３１］评价了 ３６８ 份种质材料在幼苗期对盐胁迫的

耐受能力，并借助 ６０ ｋ 芯片技术，获得了 １９１６７ 个

ＳＮＰ 位点，通过 ＧＷＡＳ 分析，７５ 个 ＳＮＰ 定位了 ２５ 个

ＱＴＬ 可解释 ４ ２１％ ～９ ２３％形态变异，３８ 个候选基

因被确定。 从功能上来看，这些基因是一些转录因

子、通道蛋白和酶。 该研究对油菜苗期耐盐胁迫的

机制解析有一定的帮助。
根是植物吸收磷营养的唯一组织，因此根系的

理想结构是提高植物利用磷的关键。 华中农业大学

的石磊教授团队与其合作者［３２］ 利用 ６０ ｋ 芯片分析

了 ４０５ 份种质，获得了 １９３９７ 个 ＳＮＰ 位点，发现 ２８５
个 ＳＮＰ 位点与根的结构相关。 其中 １ 个在 Ａ３ 上的

ＳＮＰ 与根的结构相关且与低磷下控制根结构的 ＱＴＬ
共定位；在 Ａ５ 染色体上有 ２ 个与低磷下根的干重

相关的 ＳＮＰ 且与控制相同性状的 ＱＴＬ 共定位。 在

Ａ３ 染 色 体 的 的 候 选 基 因 形 成 了 单 倍 型

“ＢｎＡ３Ｈａｐ”，这对解析磷与根的互作及在油菜育种

中的作用有着重要意义。
４ ９　 其他研究进展

种子的萌发过程是植物学家多年的研究焦点。
对种子的吸水、胚代谢的重启都知之甚少。 德国莱

布尼茨植物遗传和作物研究所的 Ｌｊｕｄｍｉｌｌａ Ｂｏｒｉｓｊｕｋ
教授和其合作者［３３］以油菜种子为例，开发了一套完

整观察种子萌发的系统，该系统可检测萌发的种子

吸收水分及分配、新陈代谢及结构变化。

基因组编辑技术对加速作物尤其是多倍体作物

的育种有积极的推动作用，德国 Ｃｈｒｉｓｔｉａｎ⁃Ａｌｂｒｅｃｈｔｓ⁃
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ 的 Ｃｈｒｉｓｔｉａｎ Ｊｕｎｇ 教授与其合作者［３４］ 利用

基因组编辑技术同时对 ＡＬＣ 的 ２ 个拷贝进行编辑，
获得了遗传稳定的抗裂荚的突变体。 华中农业大学

的刘克德团队及其合作者［３５］在油菜中利用 １２ 个基

因检测了 ＣＲＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 介导的基因组编辑效率，其
在 Ｔ０ 代中的平均编辑效率为 ６５ ３％ 。 这些研究为

基因组编辑技术在油菜育种中的应用提供了指导。
降低硫苷含量是油菜育种的一个重要的指标。

但硫苷又是芸薹属植物自身重要的物质，如何有效

地降低种子中的硫苷而使其他组织中的硫苷有效地

保留是芸薹属作物育种的一个难题。 丹麦哥本哈根

大学（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｏｐｅｎｈａｇｅｎ）的 Ｂａｒｂａｒａ Ａｎｎ Ｈａｌｋ⁃
ｉｅｒ 教授和其合作者［３６］ 通过 ＥＭＳ 诱变白菜型油菜

（Ｂ． ｒａｐａ）和芥菜型油菜（Ｂ． ｊｕｎｃｅａ）硫苷转运蛋白，
使种子中的硫苷降低 ６０％ ～ ７０％ ，而其他组织器官

中的硫苷含量变化较小。 该研究为油菜低硫苷育种

提供了很好的参考。
中国农科院油料作物所的魏文辉博士与其合作

者［３７］利用端粒介导的方法首次在油菜中获得了稳

定遗传的人工染色体。 这为油菜的染色体工程育种

提供了重要材料。

参考文献
［１］ 　 Ｃｈａｏ Ｈ Ｂ，Ｗａｎｇ Ｈ，Ｗａｎｇ Ｘ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ

ｏｉｌ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｏｉｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１７，
７：４６２９５，ＤＯＩ：１０． １０３８ ／ ｓｒｅｐ４６２９５

［２］ 　 Ｇｕ Ｊ Ｗ，Ｃｈａｏ Ｈ Ｂ，Ｗａｎｇ Ｈ，ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎ⁃
ｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｉｌ ｂｏｄｙ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｏｉｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｂｙ ｍｉｃｒｏｓｔｒｕｃ⁃
ｔｕｒｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｗｉｔｈ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ
［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，７：１９８９，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／
ｆｐｌｓ． ２０１６． ０１９８９

［３］ 　 Ｌｕｏ Ｘ，Ｄｉｎｇ Ｙ，Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｉｃ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ
ｅｆｆｅｃｔｓ ｗｉｔｈ ｅｐｉｓｔａｓｉｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｙｉｅｌｄ⁃ｒｅｌａｔ⁃
ｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｒａｐｅｓｅｅｄ（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ）［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔ⁃
ｉｃｓ，２０１７，８：１５，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｇｅｎｅ． ２０１７． ０００１５

［４］ 　 Ｌｕ Ｋ，Ｐｅｎｇ Ｌ，Ｚｈａｎｇ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎ⁃
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｒｅｖｅａｌ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｙｉｅｌｄ⁃ｄｅｔｅｒ⁃
ｍｉｎｉｎｇ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２０１７，８：２０６，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ００２０６

［５］ 　 Ｙｅ Ｊ，Ｙａｎｇ Ｙ Ｈ，Ｃｈｅｎ Ｂ，ｅｔ ａｌ． Ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＱＴＬ
ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ａｎｄ ｐｒｏｍ⁃
ｉｓｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｆｏｒ ｐｏｄ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ （ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ Ｌ． ） ［ Ｊ］ ． ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１７，１８：７１，ＤＯＩ：１０． １１８６ ／
ｓ１２８６４⁃０１６⁃３４０２⁃ｙ

［６］ 　 Ｙａｎｇ Ｙ，Ｗａｎｇ Ｙ，Ｚｈａｎ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ
ｏｆ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ（Ｂｒａｓ⁃
ｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ） ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１８９０，
ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ０１８９０

［７］ 　 Ｗａｎｇ Ｊ Ｌ，Ｔａｎｇ Ｍ Ｑ，Ｃｈｅｎ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＢｎＤＡ１，
ｗｈｏｓｅ ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｅｅｄｓ ｗｅｉｇｈｔ，ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｔｈｅ

３５４



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

ｓｅｅｄｓ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｏｒｇａｎ ｓｉｚｅ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈ⁃
ｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１７，１５（８）：１０２４⁃１０３３

［８］ 　 Ｃｈｅｎ Ｇ Ｑ，Ｘｕ Ｙ，Ｓｉｌｏｔｏ Ｒ Ｍ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈ⁃ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓ
ｏｆ ｐｌａｎｔ ｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ １ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ ｂｙ ｄｉｒｅｃｔｅｄ ｅｖｏ⁃
ｌｕｔｉｏｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌ，
２０１７，９２（２）：１６７⁃１７７

［９］ 　 Ｃａｌｄｏ Ｋ Ｍ Ｐ，Ａｃｅｄｏ Ｊ Ｚ，Ｐａｎｉｇｒａｈｉ Ｒ，ｅｔ ａｌ． Ｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ａｃｙｌ⁃
ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ １ ｉｓ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｉｔｓ ｎ⁃ｔｅｒｍｉｎａｌ ｄｏｍａｉｎ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ａｌｌｏｓｔｅｒｉｃ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１７，１７５（２）：６６７⁃６８０

［１０］　 Ｇｕｏ Ｘ，Ｆａｎ Ｃ，Ｃｈｅｎ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ
ａｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｃｙｌ⁃ＣｏＡ：ｄｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ ａｃｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ １ （ＤＧＡＴ１）
ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏａｌｇａ Ｃｈｌｏｒｅｌｌａ ｅｌｌｉｐｓｏｉｄｅａ［ Ｊ］ ． ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉ⁃
ｏｌｏｇｙ，２０１７，１７（１）：４８，ＤＯＩ：１０． １１８６ ／ ｓ１２８７０⁃０１７⁃０９９５⁃５

［１１］ 　 Ｚｈａｏ Ｃ Ｚ，Ｌｉ Ｈ，Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｘ，ｅｔ ａｌ． ＢｎＤＧＡＴ１ｓ Ｆｕｎｃｔｉｏｎ Ｓｉｍｉｌａｒｌｙ
ｉｎ Ｏｉｌ Ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ａｒｅ Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｗｉｔｈ Ｕｎｉｆｏｒｍ Ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ Ｔｉｓ⁃
ｓｕｅｓ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：
２２０５，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ０２２０５

［１２］　 Ｋａｎｇ Ｌ，Ｌｉ Ｐ Ｆ，Ｗａｎｇ Ａ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｎｏｖｅｌ ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｉ⁃
ｔｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ（ｉｎａｐ ＣＭＳ）ｗｉｔｈ Ｃａｒｐｅｌｌｏｉｄ Ｓｔａｍｅｎｓ ｖｉａ ｐｒｏ⁃
ｔｏｐｌａｓｔ ｆｕｓｉｏｎ ｗｉｔｈ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｏａｄ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，
２０１７，８：５２９，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ００５２９

［１３］　 Ｌｉｕ Ｚ，Ｄｏｎｇ Ｆ Ｍ，Ｗａｎｇ Ｘ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｐｅｎｔａｔｒｉｃｏｐｅｐｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｒｅｓｔｏｒｅｓ ｎａｐ ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｉｔｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［Ｊ］ ．
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙ，２０１７，６８（１５）：４１１５⁃４１２３

［１４］　 Ｌｉｕ Ｘ Ｑ，Ｙｕ Ｃ Ｙ，Ｄｏｎｇ Ｊ Ｇ，ｅｔ ａｌ． Ａｃｅｔｏｌａｃｔａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ⁃ｉｎｈｉｂｉ⁃
ｔｉｎｇ ｇａｍｅｔｏｃｉｄｅ ａｍｉｄｏｓｕｌｆｕｒｏｎ ｃａｕｓｅｓ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｏｎ，ｔｉｓ⁃
ｓｕｅ ａｕｔｏｐｈａｇｙ，ａｎｄ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｌｅａｓｅ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ［Ｊ］ ．
Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１６２５，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ．
２０１７． ０１６２５

［１５］　 Ｗｅｉ Ｄ Ｙ，Ｃｕｉ Ｙ Ｘ，Ｈｅ Ｙ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｓｕｒｖｅｙ ｗｉｔｈ ｄｉｆ⁃
ｆｅｒｅｎｔ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｅｃｏｔｙｐｅｓ ｕｎｃｏｖｅｒｓ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔｓ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｂｒｅｅｄｉｎｇ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙ，２０１７，６８ （１７）：
４７９１⁃４８０１

［１６］　 Ｓｕｎ Ｆ，Ｆａｎ Ｇ，Ｈｕ Ｑ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｈｉｇｈ⁃ｑｕａｌｉｔｙ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ ｃｕｌｔｉｖａｒ ＇ＺＳ１１＇ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｈｉｓｔｏｒｙ ｉｎ ｓｅｍｉ⁃ｗｉｎ⁃
ｔｅｒ ｍｏｒｐｈｏｔｙｐｅ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１７，９２（３）：４５２⁃４６８

［１７］　 Ｂａｙｅｒ Ｐ Ｅ，Ｈｕｒｇｏｂｉｎ Ｂ，Ｇｏｌｉｃｚ Ａ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉ⁃
ｓｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏ⁃
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１７，１５（１２）：１６０２⁃１６１０

［１８］ 　 Ｓｔｅｉｎ Ａ，Ｃｏｒｉｔｏｎ Ｏ，Ｒｏｕｓｓｅａｕ⁃Ｇｕｅｕｔｉｎ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｈｏ⁃
ｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｅｘｃｈａｎｇｅｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ［ Ｊ ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌ，
２０１７，１５（１１）：１４７８⁃１４８９

［１９］　 Ｐｅｌｅ Ａ，Ｔｒｏｔｏｕｘ Ｇ，Ｅｂｅｒ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｐｏｏｒ ｌｏｎｅｓｏｍｅ Ａ ｓｕｂｇｅｎｏｍｅ
ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｖａｒ． Ｄａｒｍｏｒ（ＡＡＣＣ）ｍａｙ ｎｏｔ ｓｕｒｖｉｖｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｉｔｓ
ｍａｔｅ［Ｊ］ ． Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０１７，２１３（４）：１８８６⁃１８９７

［２０］　 Ｂｅｈｌａ Ｒ，Ｈｉｒａｎｉ Ａ Ｈ，Ｚｅｌｍｅｒ Ｃ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ
ＱＴＬ ｆｏｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｄｏｕｂｌｅｄ
ｈａｐｌｏｉｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ（Ｌ． ）［Ｊ］ ． Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２０１７，
２１３（１１）：２６０，ＤＯＩ：１０． １００７ ／ ｓ１０６８１⁃０１７⁃２０４７⁃５

［２１］ 　 Ｚｈａｎ Ｚ Ｘ，Ｎｗａｆｏｒ Ｃ Ｃ，Ｈｏｕ Ｚ Ｋ，ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｒｐｈｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂｒａｓｓｉｃｏｒａｐｈａｎｕｓ，ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｎａｐｕｓ ｆｏｒ ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃｌｕｂｒｏｏｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｉｔ ｉｎｔｏ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａ⁃
ｐｕｓ Ｌ． ［Ｊ］ ． ＰｌｏＳ Ｏｎｅ，２０１７，１２（５）：ｅ０１７７４７０

［２２］　 Ｌａｐｅｒｃｈｅ Ａ，Ａｉｇｕ Ｙ，Ｊｕｂａｕｌｔ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｃｌｕｂｒｏｏｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ＱＴＬ ａｒｅ
ｍｏｄｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎｐｕｔ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１７，１３０（４）：６６９⁃６８４

［２３］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ，Ｐｅｎｇ Ｇ，Ｐａｒｋｓ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ａｎｄ ａｄｕｌｔ
ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｔｏ Ｌｅｐｔｏ⁃
ｓｐｈａｅｒｉａ ｍａｃｕｌａｎｓ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１７，６６（５）：７５２⁃７６２

［２４］ 　 Ｂｅｃｋｅｒ Ｍ Ｇ，Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｈ，Ｗａｌｋｅｒ Ｐ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙ⁃
ｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ⁃Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ ｍａｃｕｌａｎｓ ｐａｔｈｏｓｙｓｔｅｍ ｉ⁃
ｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ｒｅｃｅｐｔｏｒ，ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｐｌａｎｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１７，９０（３）：５７３⁃５８６

［２５］ 　 Ｚｈｅｎｇ Ｍ，Ｐｅｎｇ Ｃ，Ｌｉｕ Ｈ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃Ｗｉｄｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ
ｒｅｖｅａｌｓ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ，ｂｒａｎｃｈ ｉｎｉｔｉａ⁃
ｔｉｏｎ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ）
［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１２４６，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／
ｆｐｌｓ． ２０１７． ０１２４６

［２６］ 　 Ｈｅ Ｙ，Ｗｕ Ｄ，Ｗｅｉ Ｄ，ｅｔ ａｌ． ＧＷＡＳ，ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘ⁃
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｒｅｖｅａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ
ｂｒａｎｃｈｉｎｇ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓ ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１７，７ （１ ）：
１５９７１，ＤＯＩ：１０． １０３８ ／ ｓ４１５９８⁃０１７⁃１５９７６⁃４

［２７］ 　 Ｗａｎｇ Ｊ，Ｄｕｎ Ｘ Ｌ，Ｓｈｉ Ｊ Ｑ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ ｍｏｒ⁃
ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａ⁃
ｐｕｓ Ｌ． ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１７０９，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ０１７０９

［２８］ 　 Ｙｕａｎ Ｄ，Ｌｉ Ｗ，Ｈｕａ Ｙ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｑｕａｐｏｒｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｂｏｒｏｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１３３６，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ０１３３６

［２９］ 　 Ｈｕａ Ｙ Ｐ，Ｆｅｎｇ Ｙ Ｎ，Ｚｈｏｕ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃ｓｃａｌｅ ｍＲＮＡ ｔｒａｎ⁃
ｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａ⁃
ｐｕｓ Ｌ． ） ｔｏ ｖａｒｙｉｎｇ ｂｏｒｏｎ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｉｅｓ［ Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ，２０１７，
４１６（１⁃２）：２０５⁃２２５

［３０］ 　 Ｅｇｇｅｒｔ Ｋ，Ｖｏｎ Ｗｉｒｅｎ Ｎ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｔｏ
ｂｏｒｏｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ［Ｊ］ ． Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０１７，２１６（３）：８６８⁃８８１

［３１］ 　 Ｗａｎ Ｈ Ｐ，Ｃｈｅｎ Ｌ Ｌ，Ｇｕｏ Ｊ Ｂ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃Ｗｉｄｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ⁃ｒｅ⁃
ｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ （ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ） ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：５９３，ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ． ２０１７． ００５９３

［３２］ 　 Ｗａｎｇ Ｘ Ｈ，Ｃｈｅｎ Ｙ Ｌ，Ｔｈｏｍａｓ Ｃ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｎｔｓ ａｓｓｏｃｉ⁃
ａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ｏｆ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａ⁃
ｐｕｓ Ｌ． ）ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｕｐｐｌｙ［ Ｊ］ ． ＤＮＡ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１７，２４（４）：４０７⁃４１７

［３３］ 　 Ｍｕｎｚ Ｅ，Ｒｏｌｌｅｔｓｃｈｅｋ Ｈ，Ｏｅｌｔｚｅ⁃Ｊａｆｒａ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｉｍａｇｉｎｇ
ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｎｇ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ ｓｅｅｄ ［ Ｊ］ ． Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，
２０１７，２１６（４）：１１８１⁃１１９０

［３４］ 　 Ｂｒａａｔｚ Ｊ，Ｈａｒｌｏｆｆ Ｈ Ｊ，Ｍａｓｃｈｅｒ Ｍ，ｅｔ ａｌ． ＣＲＩＳＰＲ⁃Ｃａｓ９ ｔａｒｇｅｔｅｄ
ｍｕｔａｇｅｎｅｓｉｓ ｌｅａｄｓ ｔｏ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｏ⁃
ｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓ ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ ｉｎ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｏｉｌｓｅｅｄ ｒａｐｅ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａ⁃
ｐｕｓ）［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１７，１７４（２）：９３５⁃９４２

［３５］ 　 Ｙａｎｇ Ｈ，Ｗｕ Ｊ Ｊ，Ｔａｎｇ Ｔ，ｅｔ ａｌ． ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｏｍｅ
ｅｄｉｔｉｎｇ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙ ｃｒｅａｔｅｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍｕｔａｔｉｏｎｓ ａｔ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｌｏｃｉ ｕｓｉｎｇ
ｏｎｅ ｓｇＲＮＡ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［ Ｊ］ ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０１７，７：
７４８９，ＤＯＩ：１０． １０３８ ／ ｓ４１５９８⁃０１７⁃０７８７１⁃９

［３６］ 　 Ｎｏｕｒ⁃Ｅｌｄｉｎ Ｈ Ｈ，Ｍａｄｓｅｎ Ｓ Ｒ，Ｅｎｇｅｌｅｎ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｉ⁃
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｇｌｕｃｏｓｉｎｏｌａｔｅｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｉｌｓｅｅｄｓ ｂｙ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ
ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ［ Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１７，３５ （４）：
３７７⁃３８２

［３７］ 　 Ｙａｎ Ｘ Ｈ，Ｌｉ Ｃ，Ｙａｎｇ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｌｏｍｅｒｅ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｃｈｒｏ⁃
ｍｏｓｏｍａｌ ｔｒｕｎｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｅｈａｖｉｏｒ ｏｆ ｔｒｕｎｃａｔｅｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｉｎ
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０１７，９１（４）：７００⁃７１３

４５４


