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研究”项目

第一作者研究方向为棉花分子育种研究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ：ｙｕａｎｙｏｕｌｕ＠ ｃａａｓ． ｃｎ

　 　 摘要：对 ２０１７ 年国内外棉花遗传育种领域取得的重要研究进展进行了概括性评述。 棉花基因芯片技术得到了广泛应用，
一批重要产量、品质性状基因获得定位和克隆。 棉花全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）取得重大突破，陆地棉高密度遗传图谱构建

取得重大进展，棉花芽黄、纤维品质性状基因的精细定位及克隆取得较大进展，在棉花转基因新方法、转基因抗虫、抗除草剂

新材料等方面进展显著。 文中并进一步结合我国棉花发展现状、未来趋势与所面临的机遇，提出了我国棉花发展应采取的一

些对策。
关键词：棉花；遗传育种；研究进展；２０１７ 年

Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ Ｃｏｔｔｏｎ
ＹＵＡＮ Ｙｏｕ⁃ｌｕ１， ＷＥＩ Ｘｉａｏ⁃ｗｅｎ１， ＭＡＯ Ｓｈｕ⁃ｃｈｕｎ１， ＰＡＮ Ｊｉｎｇ⁃ｔａｏ１，

ＦＡＮＧ Ｈｏｎｇ⁃ｍａｎ２，ＬＶ Ｈｕｉ⁃ｙｉｎｇ２，ＤＥＮＧ Ｘｉａｎｇ⁃ｄｏｎｇ２，ＧＥ Ｙｉ⁃ｑｉａｎｇ３，ＷＥＩ Ｘｕｎ３，ＹＡＮＧ Ｗｅｉ⁃ｃａｉ２

（ １Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｏｔｔｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｙ ／ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉａｃｌ ａｎｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ｃｏｔｔｏｎ，Ｔｈｅ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ／ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｃｏｔｔｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｈｅｎａｎ Ａｎｙａｎｇ ４５５０００；
２ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ，Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ／ Ｉｎｎｏｖａｔｉｖｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｅｅｄ

Ｄｅｓｉｇｎ，Ｂｅｉｊｉｎｇ １００１０１；３Ｃｈｉｎａ Ｒｕｒａｌ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｃｅｎｆｅｒ，Ｂｅｉｉｎｇ １０００４５）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｖｉｅｗ，ｗｅ ｃｏｍｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎ ２０１７． Ｔｈｅ ｃｏｔｔｏｎ ｃｈｉｐ⁃
ＳＮＰｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌｌｙ ａｐｐｌｉｅｄ ｉｎ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ，ｌｏｔｓ ｏｆ ＱＴＬ ／ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｆｉｂｅｒ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎ⁃
ｔｉｆｉｅｄ ａｎｄ ｃｌｏｎｅｄ． Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｗａｓ ｍａｄｅ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ＧＷＡＳ ｒｅｓｅａｒｃｈ，ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｕｐｌａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｙ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐｐｉｎｇ，ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｄｖａｎｃｅ ｉｎ ｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｏｎｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｏｔｔｏｎ ｖｉｒｅｓｃｅｎｔ ａｎｄ ｆｉｂｅｒ
ｑｕａｌｉｔｙ，ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔ ａｃｈｉｅｖｅｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｍａｄｅ ｉｎ ｃｏｔｔｏｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｅｔｉｃ ｎｅｗ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｏｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ
ｂｕｄ ｗｏｒｍ ａｎｄ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ． Ｍｅａｎｗｈｉｌｅ，ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｔｔｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ，ｆｕｔｕｒｅ ｎｅｅｄｓ ａｎｄ ｎｅｗ ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｙ ｉｎ
ｃｈｉｎａ，ｗｅ ｐｒｏｐｏｓｅ ｔｈｅ ｓｏｍｅ ｓｏｌｕｔｉｏｎｓ，ｗｈｉｃｈ ｎｅｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｎｇ ｔｅｒｍ ｒｅｓｅａｒｃｈ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：ｃｏｔｔｏｎ；ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ；ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｄｖａｎｃｅｓ；２０１７

１　 我国棉花生产现状

１􀆰 １　 棉花产业维系国家经济安全

我国常年植棉 ５４０ 万 ｈｍ２，占全世界的 １７％ ；棉
花总产 ７５０ 万 ｔ，占世界的 ２１％ 。 我国主要植棉区

农业人口达 ５ 亿，劳动力 ２ 亿。 直接从事棉纺及相

关行业人员达 １９００ 多万人，间接就业人员达到 １ 亿

人左右。
２０１６ 年我国纺织品服装出口虽然连续两年下

滑至 ２６７２􀆰 ５ 亿美元，但出口额仍占全国出口总值的
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１２􀆰 ７％ ；贸易顺差 ２４３８􀆰 ９ 亿美元，占全国贸易顺差

５０９９􀆰 ６ 亿美元的 ４７􀆰 ８％ 。
棉花产业安全不仅关系到农民增收、农村经济

发展，而且还关系到棉纺业以及国家对外商业贸易。
同时对社会稳定等均具有十分重要的战略意义。
１􀆰 ２　 我国棉花生产消费缺口大且长期存在

据国家统计局数据，２０１６ 年我国棉花种植面积３３８
万 ｈｍ２，比上年减少 ４２ 万 ｈｍ２；棉花产量 ５３４ 万 ｔ，比上

年减产 ４􀆰 ６％。 ２０１６ 年我国纱产量达 ４０３９􀆰 ５ 万 ｔ，同
比增长 ３􀆰 ５％ 。

据海关统计，２０１６ 年我国累计进口棉花 ８９􀆰 ７ 万 ｔ，
同比减少 ３９􀆰 １％ ；全年平均进口价格 １７４６ 美元 ／ ｔ，
与 ２０１５ 年基本持平；但全年累计进口棉纱仍然达到

１９６􀆰 ８ 万 ｔ，比上年减少 １６􀆰 １％ 。
根据美国农业部数据，２０１６ － ２０１７ 年度我国棉花

生产量 ４９５􀆰 ３ 万 ｔ，消费 ８１６􀆰 ５ 万 ｔ，缺口达 ３２１􀆰 ２ 万 ｔ。
棉花库存从高峰时的 １４５７ 万 ｔ 下降到 １０５４ 万 ｔ，并
预计下年度下降到 ８６０ 万 ｔ 左右。
１􀆰 ３　 我国棉花生产水平不低但竞争力低下

根据美国农业部数据，２０１６ － ２０１７ 年度我国棉

花单产达 １７０８ ｋｇ ／ ｈｍ２，高于世界平均（７８４ ｋｇ ／ ｈｍ２）
以及美国（９７２ ｋｇ ／ ｈｍ２）、印度（５４２ ｋｇ ／ ｈｍ２）等主产

地棉花生产水平，仅与澳大利亚等高产国家存在一

定差距。
据国家统计局数据，从 ２００２⁃２０１４ 年，我国棉

花生产总成本从 ６７７􀆰 ６ 元 ／ ６６７ ｍ２ 增长到 ２１５７􀆰 ９
元 ／ ６６７ ｍ２，提高 ２􀆰 ２ 倍，年均增长 １０􀆰 ６％ 。 其中

生产成本和土地成本年均增长率均超过 １０％ ；而
人工成本更是从 ２４９􀆰 １ 元 ／ ６６７ ｍ２ 增长到 １３４７􀆰 ６
元 ／ ６６７ ｍ２，提高 ４􀆰 ４ 倍，年均增长 １５􀆰 １％ 。

２　 我国棉花未来发展趋势

２􀆰 １　 调整棉花区域结构，保持棉区“三足鼎立”的
优化布局

在确保我国粮食安全的大背景下，三大棉花生

产区域中的长江流域和黄河流域两大棉区由于植棉

比较效益逐年下降，棉花生产规模呈现逐年减少的

趋势，近年来的下降趋势更为显著，黄河流域和长江

流域两棉区面积下降 ２０％ 以上。 棉花生产重心由

长江流域棉区、黄河流域棉区和西北内陆棉区齐头

并进，转变为以新疆为主的西北内陆棉区一枝独秀，
黄河流域棉区和长江流域棉区转为辅助性产区。 近

三年来，我国棉花播种面积西北内陆占 ４５％ ，黄河

流域占 ２５％ ，长江流域占 １９％ 。 未来西北内陆棉田

要控制在 ５０％以下，面积不超过 ２５００ 万亩；黄河流

域棉区保持 ２０００ 万亩生产规模，长江流域主要是中

游棉区保持 １０００ 万亩生产规模。 这些棉区存在不

同程度的盐碱、干旱、高温、水淹等问题，亟需培育耐

逆棉花新品种。
２􀆰 ２　 优质多抗高产高效是我国棉花研究重心

农产品供给侧结构性改革对棉花产量、品质

提出了新要求。 棉花生产由片面追求高产转向

兼顾产量、效益和品质，重点是品质提升。 （１）用

中高端品质引领现代棉纺织业发展。 这是植棉

业转型升级的主攻目标，只有全面提升品质才能

赢得市场，只有全面提升品质才能与高成本相对

应，唯全面提升品质才能保住生产规模。 因此，
要培育“双 ３０” （纤维长度在 ３０ ｍｍ，纤维强度在

３０ ｃＮ ／ ｔｅｘ 以上，长度整齐度指数超过 ８５％ ）的优

质棉花新品种。 （２ ） 用“四化” 引领现代植棉业

的发展，全面降低生产成本，即轻简化、绿色化、
机械化和组织化生产。 其中，全程机械化要求培

育与之配套的农机与农艺结合的早熟性好、综合

性状优良的机采棉花新品种。

３　 我国棉花发展的对策

综合我国棉花发展现状、未来趋势与所面临的

机遇，我国棉花发展应采取如下对策。
３􀆰 １　 加大种质资源的系统评价、基因资源挖掘、创

新与利用

种质资源是新品种培育的基础，是实现农业生

产可持续和跨越发展的战略性资源。 我国不是棉花

原产地，种质资源遗传基础狭窄，虽然收集、保存棉

花种质 ８８６８ 份，拥有的棉花资源绝对数量不少，但
研究的深度不够，应用的数量不多，在育种中进行利

用价值评估的基因数目更少，基因发掘研究与实际

利用相脱节，因此，通过多种手段拓宽棉花遗传基础

成为棉花种质创新的当务之急。 随着野生棉、中棉

以及未来的陆地棉和海岛棉基因组测序的完成，基
因组水平和基因组变异对野生资源的深入鉴定和新

基因挖掘及评价有待开展。
３􀆰 ２　 加快分子设计育种创新体系建设，创制突破性

的棉花新品种

目前我国棉花主要是采用复式杂交结合分子标

记辅助选择的育种模式，但品种遗传基础比较狭窄，
杂交育种周期较长，新技术、新方法对育成品种的贡

献率仍然较低。 另外，目前育成的品种还很难满足

其简化栽培的需求，培育适合轻型化栽培的品种，如

６５４
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适宜简化整枝的品种、简化治虫的品种。 因此，在全

基因组水平挖掘育种亲本优异等位变异及基因，探
究基因 ／ ＱＴＬ 与环境互作和基因间互作，构建基因组

设计育种技术体系；实现分子育种与常规育种技术

的紧密结合，对目标性状进行设计与操作，实现优良

基因的最佳配置，提高多目标性状同步改良的效率，
真正实现从“经验育种”到“精确育种”的转变；以品

种为突破口，从而实现省工、节本、增效，进一步提升

我国棉花国际竞争力，为我国棉花安全提供品种

保证。

４　 国外研究进展

４􀆰 １　 重视外源种质基因利用，染色体置换系成为将

外源基因渐渗入陆地棉的有效方式

由于全基因组水平上的难融合，通过传统的渐

渗将外源种质基因导入陆地棉实现基因重组难度

大，而利用外源染色体置换系，可实现特定染色体或

染色体片段的基因重组。 美国农业部作物科学研究

室的科学家首次将两个外源种（四倍体野生棉种毛

棉和海岛棉）渐渗到一个陆地棉（ＴＭ⁃１）遗传背景

中，培育了一套染色体置换系，通过置换系的不完全

双列杂交研究染色体的效应，并进一步通过 ＴＭ⁃１
与置换系及常规品种的杂种 Ｆ２ 及 Ｆ３ 评价了 ｃｈｒｏ􀆰 １、
４、 和 １８ 的遗传效应。 这些研究明确了来自四倍体

野生棉种毛棉和海岛棉染色体置换系拥有大量的改

良陆地棉纤维性状的有益位点［１⁃２］。
４􀆰 ２　 ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 技术已成功用于棉花

美国东卡罗林那大学张宝红教授团队构建了棉

花高效目标基因突变的 ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 系统。 其针

对 ＧｈＭＹＢ２５ 基因在 Ａ 与 Ｄ 基因亚组相似的区域设

计了 ２ 个单链向导 ＲＮＡ（ｓｇＲＮＡｓ），ＧｈＭＹＢ２５⁃ ｌｉｋｅ⁃
ｓｇＲＮＡ１ 和 ＧｈＭＹＢ２５⁃ ｌｉｋｅ⁃ｓｇＲＮＡ２，开展 Ｃａｓ９ 介导

的异源四倍体棉花的基因编辑［３］。 美国德州农工

大学植物基因组及生物技术所 Ｒａｔｈｏｒｅ 教授团队利

用含有绿色荧光蛋白基因（ＧＦＰ）的转基因棉花，通
过基因编辑技术敲除该基因，并获得成功［４］。
４􀆰 ３　 转基因棉籽油分含量及抗虫、耐热新材料取得

重大进展

（１）澳大利亚 ＣＳＩＲＯ 的柳青教授团队通过种子

特异 ＲＮＡｉ 下调 ｂ⁃ｋｅｔｏａｃｙｌ⁃ＡＣＰ 合酶Ⅱ （ＫＡＳⅡ）基
因 ｇｈＫＡＳ２ 的表达，最终棉籽油中的棕榈酸 Ｐａｌｍｉｔｉｃ
ａｃｉｄ （Ｃ１６∶ ０）含量由 ３５％提高到 ６５％ ［５］。

（２）美国德州科技大学张红教授团队通过在棉

花中过量表达水稻 ＳＵＭＯ Ｅ３ 连接酶基因 ＯｓＳＩＺ１，

提高了耐旱及耐热性，在减少灌水条件下，提高了棉

花产量［６］。
（３）巴西联邦科学院遗传资源及生物技术所的

Ｇｒｏｓｓｉ⁃ｄｅ⁃Ｓａ 教授团队培育了转 Ｃｒｙ１０Ａａ 基因的转

基因抗虫棉［７］。
４􀆰 ４　 ｍｅｔａ 分析鉴定了大量棉花生物及非生物逆境

抗性 ＱＴＬ
ＱＴＬ 数目及位置的确定依赖于基因型及环境表

现型鉴定，不同遗传背景及环境稳定的 ＱＴＬ 的鉴定

是标记辅助育种的前提。 美国新墨西哥州立大学张

金发教授团队通过 ｍｅｔａ 分析，结合前人的研究，鉴
定了 ６６１ 个棉花生物及非生物逆境抗性 ＱＴＬ，９８ 个

（温室鉴定）、１５０ 个（大田鉴定）与抗旱性有关；８０
个（温室鉴定）与耐盐性有关；２０１ 个与黄萎病抗性

有关，４７ 个与枯萎病抗性有关，８５ 个与根结线虫及

肾形线虫抗性有关，２３ 个 ＱＴＬ ｃｌｕｓｔｅｒｓ 在 １５ 条染色

体上（ｃ３、ｃ４、ｃ５、ｃ６、ｃ７、ｃ１１、ｃ１４、ｃ１５、ｃ１６、ｃ１９、ｃ２０、
ｃ２３、ｃ２４、ｃ２５ 和 ｃ２６），ｃ４ 有黄萎病的 ｈｏｔｓｐｏｔ，ｃ１９ 有

枯黄萎病抗性［８］。
４􀆰 ５　 全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）已成为目标性状

的标记开发有效手段

巴基斯坦国家生物技术及遗传工程研究所对

１８５ 个陆地棉材料进行多点性状评价，利用 ３８２ 个

ＳＳＲｓ 对其中 １０ 个陆地棉材料进行基因分型，进一

步利用 ９５ 个具有多态性的 ＳＳＲｓ 对 １８５ 个材料进行

基因分型，明确了 ＭＧＨＥＳ⁃５１ 与所有的研究性状

关联［９］。
美国农业部作物资源研究团队等利用 ６３ Ｋ 棉

花芯片，对棉花种质资源进行基因分型，找到了与棉

籽蛋白含量关联的 ＳＮＰ［１０］。

５　 国内研究进展及趋势

５􀆰 １ 　 棉花全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）取得重大

突破

（１）南京农业大学、浙江大学张天真教授团队

联合中国农业科学院棉花研究所杜雄明团队对 ３１８
份棉花品种（系）的全基因组重测序，揭示了从“美
棉”品种改良为全球最大纤维作物品种改良的遗传

基础和演化规律，鉴定出 ２５ 个品种改良相关位点和

１１９ 个产量、纤维品质、黄萎病抗性等关联位点。 尤

其是鉴定出能同时提高 ２ ～ ３ 个产量性状或纤维品

质性状的关联基因，为棉花“精准育种”提供了优异

的基因资源和理论指导，具有非常重要的应用

价值［１１］。

７５４
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（２）陆地棉全基因组重测序解析驯化过程中的

遗传机制。 华中农业大学张献龙教授领导的棉花团

队，对 ３５２ 份棉花种质资源进行全基因组重测序，
并通过 ＧＷＡＳ、群体进化以及 Ｈｉ⁃Ｃ 分析，研究棉花

驯化的遗传机制，发现了陆地棉驯化过程中的不对

称亚基因组选择和顺式调控分歧；找到了 ９３ 个受驯

化选择的区段， 并通过 ＧＷＡＳ 分析找到了 １９ 个候

选位点与纤维品质相关的性状。 本研究证实了棉花

驯化过程中的亚基因组存在不对称的选择，并且定

向选择长纤维性状［１２］。
（３）南京农业大学张天真教授团队等选用了

１４７ 个四倍体棉种包括 ３３ 个陆地棉半野生棉、５３ 个

陆地棉栽培品种、５８ 个海岛棉品种，还有毛棉、黄褐

棉和达尔文氏棉等 ３ 个野生四倍体棉种进行基因组

重测序。 群体结构、主成分分析及进化分析均揭示

在四倍体棉花形成以后海岛棉和陆地棉是独立驯化

的。 海岛棉和陆地棉之间存在大量染色体片段的渐

渗，而且渐渗主要从陆地棉半野生种到海岛棉中，推
测这种染色体片段的渐渗可能与海岛棉优异的纤维

品质相关。 还发现了基因组中 １０９ 个选择性区域，
其中 １２ 个选择信号较高的 Ａ 和 Ｄ 亚组共同选择的

区域，可能是由于对驯化基因的共同选择引起的。
这些自然选择区域的候选基因可以做为棉花育种研

究的重要的基因资源［１３］。
（４）中国农业科学院食品科学及技术研究所戴

小枫团队通过对 ２９９ 个棉花材料的 ＳＬＡＦ⁃ｓｅｑ，鉴定

出 １７ 个 ＳＮＰ 与黄萎病抗性有关；Ａ１０ 上的 １ 个 ＳＮＰ
多环境稳定，该区域的 １ 个基因 ＣＧ０２ 与抗性有关，
为抗病分子育种奠定了重要基础［１４］。

（５）中国农业科学院棉花研究所李付广团队通

过对 ２１５ 份亚洲棉的重测序分析，鉴定出 ３０９ 个与黄

萎病抗性有关的位点，发现了一个重要的单倍型位

点，有 ５ 个基因，其中 ＧａＧＳＴＦ９ 值得深入研究［１５］。
（６）中国农业科学院棉花研究所杜雄明团队等

通过对 ３０２ 个优良陆地棉品系的 １２ 个环境的产量

及品质性状的评价，以及 １９８ 个 ＳＳＲ 标记的基因型

分析，关联分析获得 ５７ 个显著的标记性状关联，纤
维长度 ７ 个，纤维细度 １０ 个，纤维强度 ９ 个，纤维伸

长率 ８ 个，纤维整齐度指数 ５ 个，纤维整齐度比率 ５
个，铃重 ６ 个，衣分 ７ 个。 ２４ 个关联的 ＱＴＬ 与前人

报导一致［１６］。
５􀆰 ２　 棉花基因芯片技术得到广泛应用

（１）高通量的基因分型平台在植物基因组研究

中起着重要作用。 南京农业大学郭旺珍团队构建了

高密度的 ８０ Ｋ ＳＮＰ 棉花芯片，含有 ７７７７４ 个 ＳＮＰ 位

点，３５２ 个棉花材料分析， ７６􀆰 ５１％ 的位点具有多态

性；通过对 ２８８ 个陆地棉材料的芯片 ＧＷＡＳ 分析，
５４５８８ 个 ＳＮＰｓ 与 １０ 个耐盐性状有关，８ 个 ＳＮＰｓ 与

３ 个耐盐性状显著关联［１７］。
（２）河北农业大学马峙英团队通过对 ７１９ 个陆

地棉材料的美国 ６３ Ｋ 芯片分析，发现 ４６ 个显著的

ＳＮＰｓ 与 ５ 个纤维品质性状关联，涉及到 ６１２ 个候选

基因，有 ２ 个与纤维长度及强度有关的单倍型，有
１６３ 个及 １２０ 个纤维发育基因分别与纤维长度、强
度有关［１８］。

（３）华中农业大学张献龙团队通过对 ５０３ 个陆

地棉材料的芯片分析（６３ Ｋ），鉴定了与 １６ 个农艺

性状有关的 ３２４ 个 ＳＮＰｓ 及 １６０ 个 ＱＴＬ，３８ 个相关

区域控制了 ２ 个及以上的性状［１９］。
５􀆰 ３　 陆地棉高密度遗传图谱构建取得重大进展

（１）高密度遗传图谱的构建及多环境稳定的

ＱＴＬ 的挖掘为分子标记辅助育种奠定了重要基础。
西南大学张正圣团队利用 １８０ 个优质陆地棉 ＲＩＬ，
构建了含 ２０５１ 个 ＳＳＲ 标记位点， 遗传图距为

３５０８􀆰 ２９ ｃＭ，标记间距离为 １􀆰 ７１ ｃＭ 的高密度遗传

图谱；利用 ６ 个环境的产量及品质数据，鉴定了 １１３
个 ＱＴＬｓ，其中 ５０ 个 ＱＴＬｓ 多环境稳定，其中 １８ 个

ＱＴＬｓ 两者方法检测到纤维品质 １１ 个，产量 ７ 个，可
以考虑标记辅助育种［２０］。

（２）中国农业科学院棉花研究所喻树迅团队通

过 ＧＢＳ 构建陆地棉 Ｆ２群体高密度遗传图谱，该图谱

含有 ３９７８ 个 ＳＮＰ 标记，遗传图谱为 ２４８０ ｃＭ，挖掘

４７ 个与 ６ 个早熟性状有关的 ＱＴＬｓ，其中 Ｄ０３ 上

ＱＴＬ 富集，其中 Ｇｈ＿Ｄ０３Ｇ０８８５ 和 Ｇｈ＿Ｄ０３Ｇ０９２２ 两

个基因，在早熟棉亲本中表达量高［２１］。
（３）中国农业科学院棉花研究所袁有禄团队利

用 ６３ Ｋ 棉花芯片，构建了含 ２３９３ 个 ＳＮＰ 位点的陆

地棉重组自交系群的高密度遗传图谱，一共检测到

６３ 个纤维强度的 ＱＴＬｓ，１６ 个多环境稳定［２２］；同样

利用该群体及 ６３ Ｋ 芯片及少量 ＳＳＲ 标记构建的图

谱，定位了 １１９ 个与病指有关的 ＱＴＬｓ，７ 个多环境

稳定；５９ 个与发病株率有关的 ＱＴＬｓ［２３］。
（４）为了更好地了解棉花苗期的耐盐机制，中

国农业科学院棉花研究所杜雄明团队利用耐盐品

种 ＣＣＲＩ３５ 与盐敏感材料构建 ２７７ 个 Ｆ２分离群体，
通过 ＧＢＳ 构建了含 ５１７８ 个 ＳＮＰ 标记的高密度遗

传图谱，覆盖 ４７６８􀆰 ０９８ ｃＭ，标记间距离 ０􀆰 ９２ ｃＭ；
Ｆ２∶ ３群体经 ０ ｍｏｌ ／ Ｌ、 １１０ ｍｏｌ ／ Ｌ、 １５０ ｍｏｌ ／ Ｌ ３ 种盐

８５４
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处理，一共找到与 １０ 个耐盐性状有关的 ６６ 个

ＱＴＬｓ，１４ 个 ＱＴＬｓ 稳定检测。 ８ 个 ＱＴＬ ｃｌｕｓｔｅｒｓ，１２
个关键基因与盐有关［２４］ 。
５􀆰 ４　 一批重要产量、品质性状基因获得定位

（１）南通大学汪保华团队与美国佐治亚大学合

作利用陆地棉与黄褐棉的回交高代材料（ＢＣ３ Ｆ２，
ＢＣ３Ｆ２∶ ３），利用 ＳＳＲ 标记找到 ４２ 个 ＱＴＬ，１５ 个与纤

维强度相关，２７ 个与马克隆值相关，１８ 个多环境稳

定；研究表明利用黄褐棉渐渗可以改良陆地棉的纤

维品质［２５］。
（２）陆地棉产量高，适应性好；海岛棉纤维品质

突出。 南京农业大学张天真团队首次培育了海岛棉

背景的陆地棉染色体片段渐渗系（ＧｈＩＬｓ＿Ｇｂ）。 通

过全基因组 ＳＳＲ 标记筛选，找到了 ３９ 个与衣分、铃
重、子指、纤维长度、强度、马克隆值有关的 ＱＴＬｓ，４
个 ＱＴＬ 簇。 大多数产量相关性状的 ＱＴＬ 在海岛棉

背景下提高了皮棉产量，而纤维品质性状的 ＱＴＬ 在

海岛棉背景下却降低了纤维长度及强度［２６］。
（３）中国农业科学院棉花研究所袁有禄团队利

用陆地棉背景的海岛棉染色体片段代换系与轮回亲

本杂交构建 Ｆ２及 Ｆ２∶ ３群体，检测到 １８ 个与纤维品质

性状相关的 ＱＴＬｓ， ６ 个与纤维产量性状相关的

ＱＴＬｓ，有 ５ 个渐渗片段对纤维产量及品质效应

明显［２７］。
（４）氨基酸是人类及动物重要的营养资源，浙

江大学祝水金团队对棉子 ９ 个非必需氨基酸含量进

行了定位，利用 １８８ 个陆地棉 ＲＩＬｓ，永久 Ｆ２（ＩＦ２）及
正反回交群体 ＢＣ１ Ｆ１ 和 ＢＣ２ Ｆ１ （ＢＣ），ＱＴＬ Ｎｅｔｗｏｒｋ⁃
ＣＬ⁃２􀆰 ０ 种子软件分析，从胚胎及母体植株基因型角

度定位 ５６ 个棉子 ９ 个非必需氨基酸含量的 ＱＴＬ，１０
个 ＱＴＬｓ 能在 ＩＦ２及 ＢＣ 群体中检测到。 遗传效应分

析表明胚胎基因型比及母体植株基因型更重要［２８］。
５􀆰 ５　 棉花芽黄、纤维品质性状基因的精细定位取得

较大进展

（１）图位克隆在挖掘数量性状位点及重要农艺

性状基因方面具有重要作用。 传统的图位克隆有

效，但费时费力。 南京农业大学张天真团队通过改

良的 ＢＳＡ 法结合 ＶＩＧＳ 策略，快速及可靠的基因图

谱，定位及功能验证。 该方法用于陆地棉多隐性标

记系 Ｔ５８２ 芽黄基因 ｖ１，通过精细定位，编码 Ｍｇ 螯

合酶亚单位 ＧｈＣＨＬＩ 基因与之有关，ＧｈＣＨＬＩ ＡＡＡ ＋
保守区域的定点突变导致了一个氨基酸的突变，通
过 ＶＩＧＳ 技术在 ＴＭ⁃１ 中抑制该基因的表达，叶片表

现黄色［２９］。

（２）中国农业科学院棉花研究所喻树迅团队对

芽黄基因 ｖ１ 进行精细定位， 标记区间缩小到

８４􀆰 １ ｋｂ 区间内，含有 １０ 个候选基因，其中 ＧｈＣｈｌＩ
基因编码 Ｍｇ 螯合酶亚单位（ＣＨＬＩ），ＧｈＣｈｌＩ 基因沉

默，表现芽黄［３０］。
（３）江苏农业科学院沈新莲团队对 ｃｈｒ１ 上纤

维长度的 １ 个 ＱＴＬ （ ｑＦＬ⁃ｃｈｒ１） ，利用陆海渐渗近

等基 因 系 （ ＮＩＩＬｓ ） Ｒ０１⁃４０⁃０８ 构 建 １６７２ 个

ＢＣ４Ｆ２ 大群体，２２ 个 ＰＣＲ 标记用于基因分型，标
记区间缩小到１􀆰 ０ ｃＭ，进一步利用亚群体，标记

区间缩小到 ０􀆰 ９ ｃＭ，在 ２􀆰 ３８ Ｍｂ 区间内，海岛棉

含有 １９ 个 基 因； 其 中 ２ 个 候 选 基 因 （ ＧＯＢ⁃
ＡＲ０７７０５ 基因，编码 １⁃氨基环丙烷⁃１ ⁃羧酸合酶；
ＧＯＢＡＲ２５９９２ 基因，编码氨基酸透性酶） 的表达

与纤维长度呈正相关 ［３１］ 。
（４）西南大学张正圣团队对棉花纤维强度的一

个主效 ＱＴＬ （ ｑＦＳ０７􀆰 １） 进行了精细定位，利用了

１５１８ 对 ＳＳＲ 标记，筛选 ２４８４ 个 Ｆ２单株的大群体，标
记区间缩小到 ６２􀆰 ６ ｋｂ，含有 ４ 个基因；ＲＴ⁃ｑＰＣＲ 等

分析表明，富含亮氨酸重复蛋白激酶（ＬＲＲ ＲＬＫ）基
因可能与强度有关［３２］。
５􀆰 ６　 随着棉花基因组测序的完成，在全基因组水平

上（转录组）批量挖掘基因成为可能

５􀆰 ６􀆰 １　 纤维品质相关基因挖掘　 中国农业科学院

棉花研究所于霁雯团队利用两个纤维长度不同的陆

海渐渗系，通过转录组测序及遗传、物理连锁图谱分

析，获得 １５５１ 个差异表达基因（ＤＥＧｓ），其中 ８ 个基

因与 ４ 个纤维长度的 ＱＴＬ 共定位，３ 个基因有关的

４ 个 ＳＮＰ 标记与纤维长度显著关联［３３］。 中国农业

科学院棉花研究所袁有禄团队利用两个纤维品质突

出的 陆 海 渐 渗 系 及 其 陆 地 棉 轮 回 亲 本， 通 过

１０ ＤＰＡ 及 ２８ ＤＰＡ 的棉纤维转录组测序，获得 １８０１
个差异表达基因（ＤＥＧｓ），氧化还原过程中，２ 个过

氧化物酶及 ４ 个类黄酮代谢通路相关基因可能与纤

维发育及品质形成有关［３４］。 中国农业科学院棉花

研究所袁有禄团队与山西农业大学合作利用 ３ 个纤

维强度不同的陆海渐渗系及其陆地棉轮回亲本

（ＣＣＲＩ４５），通过 ４ 个不同纤维发育时期的棉纤维转

录组测序，获得 ２２００ 个在高强度棉纤维中差异表达

的基因（ＤＥＧｓ），进一步研究表明 ３ 个基因 ＭＮＳ１
ＸＬＯＣ＿０２９９４５ （ＦＬＡ８）和 ＸＬＯＣ＿０７５３７２ （ ｓｎａｋｉｎ⁃１）
可能与纤维强度的形成有关［３５］。

河南农业科学院经济作物研究所房卫平团队鉴

定了雷蒙德棉、亚洲棉、陆地棉共 ２３ 个全长纤维素

９５４
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合成酶 Ｄ（ＣＳＬＤ）蛋白基因［３６］。
５􀆰 ６􀆰 ２　 逆境相关基因的挖掘　 中国农业科学院棉

花研究所李付广团队在全基因组水平上挖掘亚洲棉、
雷蒙德棉、陆地棉与逆境相关的 ２１、 ２０ 和 ３８ 个 ＷＯＸ
基因［３７］。 克隆了来自亚洲棉与水杨酸相关的核糖体

蛋白基因 ＧａＲＰＬ１８，该基因在拟南芥中超量表达，黄
萎病抗性显著提高［３８］。 挖掘了陆地棉棉花 ＡＢＡ 信

号通路与渗透压有关的蔗糖非发酵⁃１ 相关蛋白激酶

２（ＳｎＲＫ２）基因家族，鉴定了 ２０ 个相关的序列，全部

编码了亲水蛋白［３９］。 明确了在甘露醇及盐胁迫下的

拟南芥中，超量表达 ＧａＭＹＢ８５ 基因（一个 Ｒ２Ｒ３ ＭＹＢ
基因），种子发芽率更高，耐旱性也增强了［４０］。 与西

北农林大学合作过量表达ＧｈＮＡＣ７９基因提高了棉花

的抗旱性［４１］。 中国农业科学院生物技术研究所张锐

团队研究证明来自玉米的ｂＺＩＰ 的转录因子 ＡＢＰ９ 转

入棉花可提高耐盐及抗旱性［４２］。
南京农业大学郭旺珍团队在全基因组水平上分

别挖掘了雷蒙德棉、亚洲棉、陆地棉、海岛棉 ２９、 ３０、
６０ 和 ５６ 个 赖氨酸序蛋白（ＬｙｓＭ）基因，进一步克隆

了其中的 Ｌｙｐ１、Ｌｙｋ７ 和 ＬｙｓＭｅ３ 等 ３ 个基因，在甲壳

素信号、黄萎病菌侵染及其他逆境相关信号化合物

刺激下，这些基因表达量显著提高［４３］。
山东农业大学沈法富团队在全基因组水平上挖

掘了 １８ 个陆地棉过氧化物（ＳＯＤ）酶基因，这些基因

与抗逆有关［４４］。
５􀆰 ６􀆰 ３　 抗枯黄萎病基因挖掘　 枯萎病严重影响棉

花的产量，促分裂原活化的蛋白激酶（ＭＡＰＫ）级联

在植物抗病性方面起了关键作用。 山东农业大学郭

兴启团队报导沉默 ＧｈＭＫＫ６ 基因降低了棉花对枯

萎病的抗性；陆地棉 ｍｉＲ５２７２ａ 通过介导 ＧｈＭＫＫ６
基因的转录实现棉花对枯萎病的免疫反应［４５］。

中国农业科学院植物保护研究所张文蔚团队通

过转录组及反向遗传学大规模鉴定了陆地棉抗黄萎

病基因，获得了 ４７９４ 个差异表达基因 （ＤＥＧｓ），通
过 ＶＩＧＳ 技术，明确类受体蛋白激酶（ＲＬＫｓ）、ＷＲＫＹ
转录因子及细胞色素 Ｐ４５０ （ＣＹＰｓ）—基因在防御反

应中的重要作用；ＧｈＳＫＩＰ３５、ＳＫＰ１ 蛋白伴侣、泛素

介导信号转入拟南芥中过量表达，提高了黄萎病

抗性［４６］。
５􀆰 ６􀆰 ４　 种子品质相关基因挖掘　 中国农业科学院

棉花研究所于霁雯团队在全基因组水平上挖掘棉花

溶血磷脂酸酰基转移酶（ＬＰＡＡＴ）基因家族，在陆地

棉、海岛棉、雷蒙德棉、亚洲棉中分别鉴定 １３、１０、 ８
和 ９ 个基因，Ａｔ⁃Ｇｈ１３ＬＰＡＡＴ５ 基因与种子油分及蛋

白质含量显著相关［４７］。
硬脂酰⁃酰基载体蛋白脱饱和酶（ＳＡＤ ，ｓｔｅａｒｏｙｌ⁃

ａｃｙｌ ｃａｒｒｉｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ）基因，该基因的重要功

能是将植物中的饱和脂肪酸转化为不饱和脂肪酸，
南京农业大学郭旺珍团队鉴定了与棉子油有关的，
分别从雷蒙德棉、亚洲棉、陆地棉、海岛棉获得 ９、９、
１８ 和 １９ 个 ＳＡＤ 基因， ＧｈＳＡＤ２ 和 ＧｈＳＡＤ４ 在花后

２０ ～ ３５ ｄ 的子房中特异表达，在高油与低油材料中

具有不同的表达模式，该两个基因与棉子油生物合

成有关， 关联分析进一步确认了 ＧｈＳＡＤ４ 的重

要性［４８］。
５􀆰 ６􀆰 ５　 棉花绿色纤维相关基因挖掘 　 中国农业

科学院棉花研究所朱荷琴团队与石河子大学合

作对天然绿色棉色素经分离鉴定为 ２２ ． Ｏ—咖啡

酰基 ． ２２ ． 羟基二十二酸单甘油酯及 ２２ ． Ｏ—咖啡

酰基 ． ２２ ． 羟基二十二酸单甘油酸， ２２ ． Ｏ 咖啡酰

基 ． ２２ ． 羟基二十二酸单甘油酯是使绿色棉纤维

产生绿色的主要色素成分。 陆地棉中含有 ４ 个

ＣｏＡ 连接酶基因（Ｇｈ４ＣＬ１⁃Ｇｈ４ＣＬ４） ，为苯丙醇生

物合成途径的关键酶，编码香豆酸。 研究表明，
Ｇｈ４ＣＬ２ 与咖啡酸残基代谢有关，在绿色纤维着

色生物合成中起重要作用 ［４９］ 。
５􀆰 ６􀆰 ６　 棉花早熟性相关基因挖掘 　 ＣＯＮＳＴＡＮＳ ／
ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ ＬＯＣＵＳ Ｔ （ＣＯ ／ ＦＴ）调控因子在光周期

敏感植物的开花时间调控方面起重要作用，野生棉

开花严格受光周期控制，但栽培种不敏感。 石河子

大学黄先忠团队挖掘了陆地棉开花相关的 ＣＯＮ⁃
ＳＴＡＮＳ⁃ｌｉｋｅ （ＣＯＬ）基因 ４２ 个， 克隆了 １４ 个 ＧｈＣＯＬ
基因，转拟南芥研究表明 ＧｈＣＯＬ１⁃Ａ 和 ＧｈＣＯＬ１⁃Ｄ
是重要的开花相关基因［５０］。
５􀆰 ６􀆰 ７　 棉花雄性不育性状相关基因挖掘　 中国农

业科学院棉花研究所邢朝柱团队利用哈克尼西胞质

（ＣＭＳ⁃Ｄ２）雄性不育系，保持系及恢复系开展全基因组

转录分析，鉴定了 １４６４ 个差异表达基因（ＤＥＧｓ） ［５１］。
５􀆰 ７　 棉花转基因利用新技术、新方法、新材料

（１）中国农业科学院农业环境与可持续发展

研究所崔海信团队与生物技术研究所张锐团队合

作，通过利用磁性纳米粒子作为基因载体，创立了

一种高通量、操作便捷和用途广泛的植物遗传转

化新方法，推动纳米载体基因输送与遗传介导系

统研究取得了重要进展，开辟了纳米生物技术研

究的新方向。 该方法基于磁性纳米颗粒基因载体

的花粉磁转化植物遗传修饰方法，可以利用磁性

纳米颗粒 Ｆｅ３Ｏ４作为载体，在外加磁场介导下将外

０６４
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源基因输送至花粉内部，通过人工授粉利用自然

生殖过程直接获得转化种子，然后再经过选育获

得稳定遗传的转基因后代。 该方法已证明适用于

大多数作物［５２］ 。
（２）中国农业科学院植物保护研究所吴孔明团

队提出了通过 Ｂｔ 与非 Ｂｔ 棉杂交利用杂种二代延缓

红铃虫的抗性［５３］。
（３）华中农业大学张献龙团队提出了在棉花中

表达脂肪酰辅酶 Ａ 还原酶的同源双链 ＲＮＡ 的抗中

黑盲蝽的转基因棉花［５４］。
（４）中国农业科学院生物技术研究所张锐团队

通过 ＧＲ７９ ＥＰＳＰＳ （抗草甘膦）和 Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ
（ＧＡＴ） ｇｅｎｅｓ （Ｎ⁃乙酰基转移酶（ＧＡＴ））的共转化，
培育了抗除草剂棉花，获得 ＧＧＣＯ２ 和 ＧＧＣＯ５ 两个

系，其对草甘膦抗性提高了 ５ 倍，草甘膦的残留减少

了 １０ 倍［５５］。
（５）中国科学院遗传与发育生物学研究所朱帧

团队及南京农业大学张天真团队合作首次将 Ｂｔ 基
因及 ＲＮＡｉ 结合，干涉保幼激素（ＪＨ），培育新型抗棉

铃虫转基因棉花［５６］。
５􀆰 ８　 构建了棉花目标基因突变的 ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 系

统 （ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｒｅｇｕｌａｒｌｙ ｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｄ ｓｈｏｒｔ ｐａｌ⁃
ｉｎｄｒｏｍｉｃ ｒｅｐｅａｔｓ） ／ Ｃａｓ９

（１）华中农业大学张献龙团队针对陆地棉是异

源四倍体，基因组结构复杂，多数基因具有多个拷

贝，分属 Ａｔ 和 Ｄｔ 亚组。 利用 ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 系统构

建了 ２ 个目的基因（ＤｓＲｅｄ２ 和 ＧｈＣＬＡ１）棉花单链向

导 ＲＮＡ（ｓｇＲＮＡｓ），ＤｓＲｅｄ２ 的编辑植株 Ｔ０绿色荧光

信号 消 失， 变 为 野 生 型， Ｔ１ 表 现 稳 定； ７５％ 的

ＧｈＣＬＡ１ 编辑植株表现白化，存在明显的 ＤＮＡ 片段

删除。 突变效率为 ６６􀆰 ７％ ～ １００％ 。 研究证明了

ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 系 统 能 高 效 应 用 于 棉 花 基 因 组

编辑［５７］。
（２）中国农业科学院棉花研究所叶武威团队构

建了棉花目标基因突变的 ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 系统。 其

针对棉花 ＧｈＣＬＡ１ 及液泡 Ｈ ＋ － 焦磷酸酶（ＧｈＶＰ）
基因设计了 ２ 个单链向导 ＲＮＡ（ｓｇＲＮＡｓ）开展 Ｃａｓ９
介导的异源四倍体棉花的基因编辑，突变效率为

４７􀆰 ６％ ～８１􀆰 ８％ ［５８］。
（３）河南大学宋纯鹏团队发展了一套通过瞬时

表达系统在棉花中鉴定单链向导 ＲＮＡ（ｓｇＲＮＡｓ）功
能的快速、高效的方法。 并对 ３ 个基因 （ＧｈＰＤＳ、
ＧｈＣＬＡ１ 及 ＧｈＥＦ１）进行了验证，其突变效率最高可

达 ６４％ ，能同时获得 ＧｈＰＤＳ 和 ＧｈＥＦ１ 两个基因的

突变位点，获得了 ＧｈＰＤＳ 位点的片段删除。 获得了

ＣＲＩＳＰＲ ／ Ｃａｓ９ 诱导的 ＧｈＣＬＡ１ 基因的棉花基因编辑

突变体［５９］。
５􀆰 ９　 棉花功能基因组平台初步建立

棉花是世界上重要的纤维及油料作物，随着

棉花基因组测序的完成及海量组学数据的出现，
因此，建立一个整合多个组学的棉花功能基因组

数据库供大家快速及方便获取十分重要。 中国农

业科学院生物技术研究所张锐团队建立了棉花

ＣｏｔｔｏｎＦＧＤ 数据库（Ｃｏｔｔｏｎ Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃ Ｄａｔａ⁃
ｂａｓｅ，ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｃｏｔｔｏｎｆｇｄ􀆰 ｏｒｇ），包括基因组序列、基
因结构和功能、遗传标记、转录组数据及四大棉种

的群体重测序，为进一步基因挖掘及分子育种奠

定了重要平台基础［６０］ 。
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