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早熟甘蓝型油菜研究进展及其应用
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摘要：随着油 - 稻 - 稻三熟制种植模式的推进和油菜机械化生产的要求，早熟性状已经成为油菜理论研究和品种选育的

关键性状。本文从油菜早熟性状的理论研究、品种选育以及生产应用的层面开展了综合论述。首先介绍了早熟油菜的界定标

准及其生长特性和选择依据。随后从早熟性状的遗传特性、早熟基因的定位等层面介绍了早熟性状的理论研究现状。在品

种选育和应用层面，从早熟品种选育的必要性、早熟品种的选育途径、育种现状以及早熟油菜品种生产应用现状和前景等方面

开展了论述。最后针对油菜早熟性方面存在的问题和对策作了简要概述。本文将为我国早熟油菜种质创新和品种选育提供 
参考。
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Abstract：Keeping consistent with the current cropping pattern of rice-rice-rape and the requirement of 
rapeseed mechanized cultivation，early maturity has become increasingly important in rapeseed theoretical and 
breeding research.Here we reviewed the current progress based on the aspects of academic research，variety 
breeding and application of early-maturing rapeseed varieties.First，we introduced the early maturity，the growth 
phenotype and the selection reference of early maturity.Second，the theoretical research of early maturity，

including the genetic analysis and gene mapping were summarized.Third，the breeding necessity，breeding 
approaches，breeding process，and variety application and prospect were introduced.Finally，we suggested the 
bottlenecks and countermeasures of early maturity in rapeseed.This report will provide insight for the innovation 
of germplasm and breeding of early-maturity rapeseed.
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我国作为世界油料消费大国，油料供给短缺的

状态日趋紧张［1］。菜籽油是我国主要的食用植物

油，在我国占有举足轻重的地位。在油菜诸多农艺

性状中，早熟性状是当前油菜理论研究和品种选育

的一个重要性状。一方面，选育早熟油菜品种可有

效解决油菜与后茬作物的季节矛盾。另一方面，

以长江流域为代表的我国南方油菜主产区，4-5 月

气温快速升高，促使油菜种子高温逼熟，严重影响

油菜种子千粒重和含油量［2］。早熟油菜品种可以

避开高温逼熟的危害，提高油菜种植效益。此外，

早熟油菜品种通常具有矮秆、抗倒和少分枝等适

合机械收获的特征，有利于推进我国油菜机械化
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生产进程［3］。本文从油菜早熟性状的遗传特性、

基因挖掘、种质创新、选育途径、育种进程等方面

开展了系统论述，旨在为早熟油菜品种选育提供 
参考。

1　早熟油菜的界定及其生长特性和选
择依据

早熟油菜依据地理区域不同应该具有不同的

定义。我国油菜有冬油菜和春油菜的划分。我国

春油菜主要分布在青海、甘肃、新疆、西藏、内蒙古

和黑龙江等气温较低、无霜期较短的地区。春油菜

品种生育期较短，其主栽品种青杂 3 号的生育期大

约在 115 d［4］。而普遍认为早熟类型春油菜应该定

义为比主栽春油菜品种提早 3 d 或者以上，例如特

早熟春油菜青杂 7 号比主栽品种青杂 3 号生育期

提早了 3 d［5］。我国 90% 以上的油菜为冬油菜，主

要分布于长江流域和黄淮流域。依据地理位置不

同又将冬油菜区细分为长江上游区、长江中游区、

长江下游区和黄淮区。冬油菜品种生育期偏长，

一般在 9 月中下旬至 10 月上旬播种，次年 5 月上

中旬成熟。长江上、中、下游区的主栽品种分别是

蓉油 18、华油杂 12 和秦优 10 号，大致生育期分别

为 207 d、210 d 和 224 d，黄淮区主栽品种秦优 7 号

生育期大约为 237d。这些主栽品种的生育期可以

代表对应区域油菜的最适生育期。根据国家油菜

审定标准，早熟油菜品种应该比主栽品种生育期

提早 3d 或者以上。但是，在江西、湖南、广西和福

建，光温条件充足，油菜后茬作物以双季稻为主，

直播早稻要求 4 月 10 日左右播种，抛秧早稻要求

4 月 15 日左右抛秧，插秧早稻要求 4 月 25 日左右

插秧。因此，在这些三熟制区域对油菜熟期的要求

更为严苛，油菜早熟品种的定义也有所不同。为

保证后茬双季稻正常生长，在这些区域种植的油

菜品种应该具有特早熟特性，保证 4 月 10 日左右 
成熟。

油菜早熟品种具有独特的生长发育特性，包括：

苗期半直立或者直立，叶色偏淡，苗期缩短，苗冬前

长势强，耐迟播；花芽分化早，开花早，花期持续时

间长，易遇低温阴雨产生分段结实；生育期短，熟期

早，可避开高温逼熟；矮秆、抗倒和少分枝，适于机

械收获［3-8］。不同研究表明油菜开花期与成熟期表

现极显著正相关［8-12］。官春云等［3］通过对不同品种

各生育期与成熟期的相关分析证明了以终花期早晚

来进行熟期早期鉴定的科学性。

2　早熟油菜的遗传特性

对于油菜熟期性状的遗传研究，不同研究所得

结论略有差异。有研究认为油菜成熟期受非加性基

因控制［8-13］。也有报道认为油菜成熟期受加性和非

加性基因共同影响，加性基因效应比非加性基因效

应更为重要［14］。邹晓芬等［15］认为油菜成熟期性状

虽由加性和非加性基因共同控制，但以基因的非加

性效应为主。开花期作为油菜熟期选择的重要依

据，其遗传模式在不同研究中得到的结论也不尽相

同。Thukral 等［13］认为油菜开花期受加性基因控制。

Amiri-Oghan 等［14］认为开花期由加性和非加性基

因共同控制，但加性基因所起的作用更大。Zhou 
等［12］认为油菜开花期和成熟期都可以稳定的遗传，

但油菜熟期很大程度受到生长环境的影响。综合前

期研究结果可知，油菜成熟期是包含了对应的环境

条件在内的。但是，在同一地区种植的不同熟期特

性的油菜品种，在各年份均表现显著的成熟期上的

差别。因此，选育的早熟油菜品种在相同生态环境

下其早熟性是稳定的。

3　油菜早熟连锁位点和相关基因

农作物基因组学研究的发展将极大地推进农作

物重要农艺性状基因的克隆和鉴定［16］。尽管油菜

基因组信息的释放促进了油菜重要农艺性状的许

多关键基因的定位和克隆［17］。近年来，油菜的研究

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［18］。在同一生态环境、相同播期和栽培措施的条

件下，油菜熟期早晚主要由自身遗传因子决定。但

是，截至目前，只有一篇关于油菜成熟期基因定位

的报道，并且得到的关联位点无论从位点的效应值

还是数目上来看，都明显低于其他农艺性状的定位

结果［12］。究其原因，油菜为总状无限花序，开花不

齐，成熟期不一致，对于油菜成熟和收获的标准，提

法也不统一。开花期作为熟期的一个极显著正向关

联性状，得到的连锁位点和基因明显多于成熟期性

状。定位得到的关联位点几近涵盖了油菜的所有染

色体（表 1），其中，控制油菜开花迟早的共性基因位

点主要分布在 A2、A3、A9、A10 以及 C2、C6、C8 染

色体。由此可知，油菜开花期的遗传控制非常复杂 
（表 1）。
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表 1　甘蓝型油菜熟期相关性状 QTL 定位结果汇总
Table 1　Summary of QTL for traits related to maturity time in B.napus

作图群体

Population
群体

Population
性状

Traits
QTL

染色体

Chromosomes
参考文献

Reference

Major×Stellar DH 花期 3 A9，C2，C6 ［19］

Ceres×Westar of Mamoo IB 花期 7 A2，A3，A7，A8，A9，C2，C5 ［20］

Sollux×Gaoyou DH 花期 7 A1，A2，C1，C2，C4，C6，C9 ［21］

RV289×P1804 DH 花期 6 A2，A3，C2，C9 ［22］

TO1141×P1804 DH 花期 7 A3，A6，C2，C3，C9 ［22］

Darmor-bzh×Yudal DH 花期 8 A1，A2，A4，A6，C2，C6，C7，C9 ［23］

Tapidor×Ningyou7 DH 花期 42 A1，A2，A3，A5，A10，

C2，C4，C6，C7，C8，C9
［24］

Hyola401×Q2 DH 花期 3 A5，C1，C8 ［25］

2091×99CDAM F2：3 花期 6 A2，A3，A6，C3，C6，C7 ［26］

高油 × 低油 DH 花期 22 A1，A2，A3，A5，A6，A7，A8，C1，

C3，C4，C6，C7，C8
［27］

Tapidor×Ningyou7 重构 F2 花期 34 A1，A3，A5，A6，A9，A10，C5，C6，C8，C9 ［28］

10 个自交系亲本 DH 花期 4 A2，A7，A10，C6 ［29］

Ag-Spectrum×Skipton DH 花期 20 A2，A3，A4，A6，A7，C2，C3，C5，C6，C8 ［30］

Hi-Q×RIL-144 DH 花期 6 C1，C2，C8，C9 ［31］

158 个油菜自交系 自然群体 花期 101 A1，A2，A3，A4，A6，A7，A9，A10 ［32］

448 个油菜自交系 自然群体 花期 312 A1，A2，A3，A4，A5，A6，A7，A9，A10，C1，

C2，C3，C4，C5，C6，C7，C8，C9
［33］

523 个油菜自交系 自然群体 花期 41 A2，A3，A4，A5，A7，A9，A10，C1，C2，C3，

C4，C5，C6，C9
［34］

300 个油菜自交系 自然群体 花期、熟期 131 A1-A9，C1-C9 ［12］

虽然目前开花期性状已经获得较多的关联

位 点，克 隆 得 到 的 基 因 及 其 机 理 研 究 也 较 为 深 
入［35-36］，例如 FLC（FLOWERING LOCUS C）［37-40］、

CO（CONSTANS）［41-45］、FT（FLOWERING LOCUS 
T）［46-47］和 LFY（LEAFY）基因［48-49］，但是截至目前，

还没有直接针对油菜成熟期性状的基因报道。

4　选育早熟油菜品种的必要性

从缓解后茬作物季节矛盾方面看，油菜属于冬

季作物，与其他作物形成了一系列轮作模式。例如，

南方地区油菜与水稻的轮作、油菜与花生的轮作、北

方地区饲料油菜与玉米的轮作。以湖南、江西、广东

和广西为代表的南方地区光温资源丰富，属于典型

的三熟制区域，后茬多以双季稻为主。在这样的地

区发展“油 - 稻 - 稻”不仅能够确保我国水稻和油

菜的供应水平，维护我国的食用油安全，还可以改善

土壤的理化性状，提高土壤有机质、全氮和微生物

总量。然而，三熟制种植存在荐口非常紧张的矛盾，

往往需要通过“双抢”来保证各季作物完成完整的

生育期。因此，以湖南、江西、广东和广西为代表的

三熟制地区，更需要选用早熟油菜品种来保证最高

的油稻周年产量。除了双季稻种植区，在单季稻种

植区域也出现了中稻生育期延长、晚稻面积增加等

现象，尤其是在推广水稻直播栽培的形式下，早熟油

菜品种的需求也日渐扩大。传统油菜品种生长周期

较长，一般在 220 d 左右，每年 5 月收获。与 4 月份

播种的水稻衔接较差，亟需选育 4 月份能收获的早

熟油菜品种，以实现与水稻的轮作。另外，油菜与花

生的错位种植，能够实现双丰收，提高经济效益。然

而，花生与油菜种植在南方地区是前后关系，有生产

期的交叉，花生的播种一般在 4 月，当年 9 月份收

获，同年 11 月份可以种植油菜。实践中，选育早熟

油菜品种，可以实现与花生的“错位”种植，提高农

民种植效益。

从加快推进油菜机械化作业水平的层面看，我

国油菜种植，无论是长江流域的冬油菜还是北方地
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区的春油菜，都面临着机械化作业程度低的制约。

油菜机械化生产要求品种具有矮秆、抗倒、抗裂角等

特点。早熟品种的株高多控制在 160 cm 左右，具有

矮秆、抗倒的特点，更适合机械收获。此外，油菜机

械联合收获因其只进行一次收获，最佳收获时间为

油菜完熟期。完熟期比正常人工收获的黄熟期要推

迟 7 d 左右。为避免后茬作物季节矛盾，油菜机收

同样要求早熟类型油菜品种。另外，早熟油菜通常

具有迟播早发的特点，适合机械播种或者撒播等轻

简化播种方式，可节省劳动力成本，提高种植效益。

5　早熟油菜品种的选育途径

早熟油菜的选育途径主要包含两个：（1）品种

间杂交是早熟油菜育种的主要途径。甘蓝型油菜作

为栽培种种植的时间虽然很短，只有 400 余年历史，

但是在人工和自然选择作用下，形成了 3 个遗传基

础不同的生态类型，即春性、冬性和中国半冬性甘

蓝型油菜［50-52］。不同生态类型具有明显的熟期性

状上的差异。通常春性油菜熟期偏短，冬性材料熟

期偏长，半冬性材料熟期介于春性和冬性之间。有

研究表明，不同生态型油菜间配组，后代熟期性状分

离明显，其中以春性材料与半冬性材料杂交，后代最

容易分离出适合中国半冬性生态条件同时熟期偏早

的材料［22，53-56］。另外，也有研究表明亲本选配时父

本对后代熟期的影响比母本大［57］。因此，选配杂交

亲本时应重点考虑父本的早熟性。一般选择经济性

状较好的中熟和中晚熟类型的材料为母本与早熟材

料进行杂交，后代更容易分离出成熟期与早熟亲本

接近或比早熟亲本更早、综合性状也较为优良的材 
料［57］。侯国佐等［58］利用这种方法首先针对杂交油

菜油研 7 号的不育亲本和恢复亲本进行早熟性状的

定向选择，得到了早熟不育亲本和恢复亲本，并最终

配制得到早熟杂交品种早熟型油研 7 号。（2）远缘

杂交是早熟油菜资源获得的有效途径，尤其是甘蓝

型油菜与其亲本白菜型油菜之间的种间杂交。甘蓝

型油菜通常具有高产、优质和晚熟的特征，而白菜型

油菜与甘蓝型油菜的缺点具有互补性，具有早熟但

是综合性状不如甘蓝型油菜的特点。利用甘白种间

杂交可把白菜型油菜早熟性状导入甘蓝型油菜，得

到较早熟后代［59］。杜德志等［60］将优质早熟甘蓝型

品种与特早熟白菜型油菜品种门源小油菜进行种间

杂交，创造出一批优质特早熟甘蓝型油菜种质资源，

并且利用这些资源转育出 3 个优质波里马细胞质雄

性不育系和 1 个恢复系。在配制的杂种中筛选出产

量比白菜型油菜主栽品种青油 241 高 30% 以上、能

在海拔 2800~3000 m 的产区正常成熟的杂交组合。

储林飞等［61］以高产、迟熟的甘蓝型油菜为母本，与

早熟的白菜型油菜杂交，选育出了早熟丰产的甘蓝

型油菜品种。

6　早熟油菜品种的育种现状

中国地域辽阔，不同地理区域的生态环境相差

很大，因此不同地区需培育与之相适应的早熟油

菜生态类型。从播种期来看，我国油菜主要有冬

油菜和春油菜两种，其中春油菜一般 4 月底种植， 
8 月底收获，主要集中在东北和西北地区，以内蒙古

海拉尔地区最为集中。冬油菜一般 9 月底种植，次

年 5 月底收获，主要集中在长江流域和黄淮平原。

根据生产水平、资源状况以及播种面积，将占全国种

植面积 90% 以上的长江流域油菜优势区具体分为

四川、重庆、云南、贵州为代表的长江上游区；湖北、

湖南、江西为代表的长江中游区；以及安徽、江苏、

浙江、上海为代表的长江下游地区。沿江地区土壤、

气候不同，长江下游地区正常年份在 5 月底收割，中

游地区比下游地区要早 10~15 d，长江上游地区要

早于中游地区 10~15 d。以湖南和江西为代表的长

江中游区域属于双季稻生产区，三熟制种植模式下，

油菜生产季节矛盾非常突出。为保证“双抢”，油菜

的最佳熟期应控制在 4 月 20 日左右。在以湖北、安

徽、江苏、浙江等地区为代表的单季稻种植区域，早

熟油菜品种也应该比现有中熟品种提早 10~15 d，以

保证水稻种植尤其是直播水稻。

为缓解三熟制模式下油菜生产季节矛盾的问

题，全国农业技术推广服务中心自 2008 年连续 9 年

在国家冬油菜品种区试中针对早熟油菜品种选育

划分出早熟甘蓝型油菜区试组。对 2008-2017 年

参加早熟油菜区试的品系开展初步统计（数据来

源于 2008-2017 年国家冬油菜新品种区域试验汇

总报告），9 年期间共有 105 份油菜品系参加了油

菜早熟品种区域试验，其中冬油菜生态区提交了 97
份（92.38%）品系，春油菜生态区提交了 8 份品系

（7.62%）（图 1）。冬油菜区申请早熟品种审定的占比

大，可以归因于冬油菜区为我国油菜的主产区，研究

机构较多。再具体来看，申请早熟品种审定的 105 份

品种中，上游占比最大（48.57%），其次是中游（40%），

下游区和黄淮区占比最小（2.86%，0.95%）。湖北作为

我国油菜生产的主要省份，占比最大（25.71%），其次

是四川和云南，占比均为 17.14%（图 1）。
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105 份参试品系中，只有 14 个品系通过了两

年区域试验。由于早熟油菜往往在丰产性、含油

量、产油量、熟期、抗性等方面具有缺陷，因此针对

这些方面对未通过早熟油菜区试的 101 份品系进

行统计。结果发现，在丰产性、含油量、产油量、熟

期、抗性、品质等 6 项指标中，未通过区试的油菜品

系存在的缺陷以丰产性差为主，依次是产油量低、

熟期迟、抗性弱、硫苷含量偏高和含油量低（图 2）。 
其 中，只 有 38 个 品 系 仅 存 在 上 述 指 标 中 一 项 指

标的缺陷，而绝大多数参试品系同时存在多项缺

陷（图 2）。105 份 参 试 品 系 中，通 过 两 年 早 熟 油

菜品种区域试验的品系有 14 个，包括来自湖北的 
7 个、湖南的 4 个、青海的 2 个和四川的 1 个。这 14
个油菜品系在区试中的平均产量为 134 kg/667 m2，

平均生育期为 180 d，平均含油量为 40.58%，抗性水

平介于中感到低抗。

由以上统计结果可知，参加早熟油菜品种区域

试验的品系较多。然而，通过审定的早熟品种占比

极小，表明早熟油菜品种的选育存在一定的技术瓶

颈。早熟性与抗逆性和丰产性之间始终存在着较大

的矛盾。早熟品种生育进程快，现蕾、抽薹、开花都

较早，所以耐春寒能力较弱，且开花期易遇上持续的

低温阴雨天气，易感染菌核病。此外，早熟品种营养

生长期显著缩短，早期生长旺盛，后期易出现早衰，

加上分枝性显著减弱，造成产量低。有研究表明早

熟与低产存在着连锁关系。所以要想油菜早熟，又

不能以降低产量为代价，需要平衡早熟与低产、低抗

的关系。

图的下半部分列出了在丰产性、产油量、熟期、抗性、硫苷和 
含油量共 6 项指标中存在缺陷而导致未审定的品系数目。 

图的上半部分列出的“一项”代表仅有一项指标存在缺陷的 
品系数目；“两项”、“三项”和“四项”分别代表同时 

存在两项、三项和四项指标缺陷的品系数目

The lower half of the figure showed the defects including seed yield， 
oil yield，maturity，resistance，glucosinolate content，and oil content  
for the strains not approved by the earliness rapeseed varieties district  

experiments.The higher half of the figure with “one item”，“two  
items”，“three items” and “four items” represented strains  

with one，two，three and four defects，respectively

图 2　未通过区域试验油菜品系的主要缺陷
Fig.2　The major defects of strains not approved by  
the earliness rapeseed varieties district experiments

7　早熟油菜品种生产应用现状和前景

双季稻区是我国油菜面积潜力资源最大的区

域，双季稻冬闲田油菜面积潜力达 4600 万亩，占我

国油菜面积总潜力近 80%。但是，双季稻收后因缺

乏迟播（10 月中下旬播种）早收（4 月中下旬收获）

的油菜品种，油菜与早稻生产季节矛盾，不少农民放

图 1　申请早熟油菜品种区试的占比解析
Fig.1　The proportions of strains applied for earliness rapeseed varieties district experiments 
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弃种植油菜，导致出现大量冬闲田。选育和推广特

早熟油菜品种，可以充分利用这 4600 多万亩的冬闲

田。截至目前，通过两年早熟油菜品种区域试验的

品系有：来自青海的青杂 10 号和青杂 12 号；来自

湖北的华 12 崇 42、阳光 131、中油杂 24、圣光 127、

中油 735、大地 69、华油杂 701；来自湖南的 C868、

湘油 420、沣油 320、沣油 586；来自四川的 S0013。

这些品种可作为适合南方双季稻区冬闲田种植的特

早熟甘蓝型油菜品种。尽管以上品系通过了早熟组

区域试验，但是至今仍未有品种在双季稻产区大面

积推广应用。例如，江西有 3000 万亩左右的双季稻

种植区域，其中仅有 200 万亩左右的冬闲田种植了

油菜（其中 10% 左右为白菜型油菜，其余油菜品种

以沣油 730 为主，大部分田块仍然为冬闲田，未能加

以利用。究其原因，随着目前直播早稻的推广，要求

油菜品种的成熟期更提前（4 月 10 日之前成熟），

但是目前的早熟油菜品种中，仍然缺乏兼顾产量性

状又同时满足生育期要求的优良品种。在单季稻区

域，也出现了中稻生育期延长、晚稻面积增加等现

象，尤其是在推广水稻直播栽培的形式下，早熟油菜

品种的需求也日渐扩大。在单季稻区域，早熟油菜

品种可以产生更充裕的茬口时间，便于应对突发天

气状况，保证后茬作物正常种植。生产应用表明，早

熟油菜品种也更受种植户喜爱，推广面积正逐渐扩

大。例如，油菜品种沣油 737 不仅在产量、品质上具

有明显的优势，还融合了早熟特性，该品种生育期偏

早 2~3 d，更适合目前对油菜品种的需求，所以该品

种得到了大面积的推广应用［62］。综合来看，无论在

双季稻种植区域还是单季稻种植区域，早熟油菜品

种都有着广阔的应用前景。

8　早熟油菜问题与展望

随着我国农村产业结构和种植模式的调整，早

熟油菜在油菜产业链中的地位也更加凸显。当前油

菜品种的选育正朝着早熟、高产、优质、抗病同步改

良的方向发展。在油菜早熟性状研究和早熟品种

选育的过程中，存在着众多工作需要我们去实施和 
探索。

（1）收集并创制早熟油菜种质资源。甘蓝型油

菜驯化历史短，遗传基础狭隘，导致油菜优良种质资

源缺乏。而优良种质资源是品种选育的前提和基

础，因此早熟油菜品种的选育首先要广泛创制和收

集优异的早熟油菜种质资源。甘蓝型油菜与白菜

型油菜远缘杂交是早熟油菜资源获得的有效途径，

可以为早熟油菜育种提供新的优异种质资源和基 
因源。

（2）早熟性状 QTL 定位和基因挖掘。目前油

菜上得到的早熟性状连锁位点少，即使得到了连锁

位点，其效应值也偏低。究其原因是油菜成熟期表

型鉴定困难，测量误差大。因此，在油菜成熟期表型

鉴定时，制定一个易于操作并且可以最大限度降低

误差的测量方法，将有利于推动油菜早熟基因的挖

掘。在此基础上，通过构建优良遗传群体，收集多样

性丰富的自然群体，并结合高通量测序技术，准确发

掘与早熟性状紧密相关的候选区段与候选基因，将

有益于早熟油菜的辅助育种和聚合育种。

（3）早熟性与抗逆性和丰产性之间始终存在着

较大的矛盾。研究已经表明早熟与低产、抗性差之

间存在着连锁关系。所以要想油菜早熟，又不能以

降低产量为代价，需要找出平衡熟期与产量、抗性之

间关系的方法。如何平衡这种负向的连锁是油菜早

熟研究亟需展开的重点方向。

（4）适合全程机械化生产的早熟油菜新品种的

培育及其配套设施的研制。目前我国油菜种植产业

发展停滞不前，与没有适合全程机械化生产的油菜

新品种及其相应的配套设施存在着很大的关系。早

熟油菜品种通常具有矮秆的特点，符合机械收割要

求，但是机械收割还需要同时具备抗倒、抗裂角等性

状。因此，在早熟油菜品种选育过程中还应该同时

聚合这些优良性状，以推进早熟油菜机械化进程。

另外，针对选育的早熟油菜品种还应该进行配套的

栽培管理措施的研制，开展相应的农机设施的配套

研制，实现农机和农艺的结合，加快推进油菜全程机

械化，保证油菜生产稳步发展。
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