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中国油菜种质资源研究利用策略与进展

李利霞，陈碧云，闫贵欣，高桂珍，许　鲲，谢　婷，张付贵，伍晓明
（中国农业科学院油料作物研究所 / 农业农村部油料作物生物学与遗传育种重点实验室，武汉 430062）

摘要：油菜是我国第一大国产植物油来源，种质资源在促进油菜育种和产业发展中发挥了关键作用，通过不断收集引进和

发掘利用各类优异种质资源，培育高产优质高抗新品种，我国油菜每公顷水平由 1949 年的 487.5 kg 提高到了 2017 年的 1995.2 kg，
品质由“高芥酸和高硫苷”改良为“低芥酸和低硫苷”，油品质可与橄榄油媲美，显著提升了我国食用植物油供给水平和质量。

本文对我国在油菜种质资源收集编目、繁殖保存、评价挖掘、创新利用等方面的背景依据和研究进展进行了分析和评述，总结了

近 20 年来中国油菜种质资源研究利用策略与取得的突破性进展，展望了今后我国油菜种质资源发展方向和重点任务。
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Abstract：Oilseed rape（Brassica napus）provides the largest source of vegetable oil produced in China. 
Oilseed rape germplasm has played a key role on the enhancement of rape breeding，production and commercial 
industries. Taking advantage of exploration of elite germplasm resources，breeding and the practical use of 
high-yielding high-quality high-resistance new varieties，the average rapeseed yield in China increased from 
487.5 kg/hm2 in 1949 up to 1995.2 kg/hm2  in 2017. The historic poor-quality varieties with high erucic acid 
and high glucosinolates have been replaced in cultivation by modern varieties showing low erucic acid and low 
glucosinolates. The oil quality from the domestic market has been largely improved as good as olive oil，which 
has greatly improved edible vegetable oil supply and nutrition in China. This paper has reviewed the background 
and research progress on the collection，reproduction，conservation，evaluation and identification，gene discovery，
enhancement and utilization of oilseed rape germplasm，and summarized the strategies and breakthroughs of oilseed 
rape germplasm research in the past two decades，as well as proposed future development directions and priorities.
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油菜是世界第三和中国第一大油料作物，据

联合国粮农组织统计，2017 年世界油菜收获面积

达 3474 万 hm2，总产量达 7624 万 t，仅次于油棕、

大豆。我国油菜常年播种面积 700 万 hm2 以上，年
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产油 520 万 t，占国产植物油总产量的 47%，是第一

大国产食用植物油来源［1］。此外，油菜年产高蛋白

菜籽饼粕约 800 万 t，是我国第二大饲用蛋白源［1］。

我国油菜栽培利用历史十分悠久，但产量水平较低，

品质较差，通过有效利用国内外优异油菜资源，不

断培育高产抗病优质新品种，单产水平由 1949 年

的 487.5 kg/hm2 提高到了 2017 年的 1995.2 kg/hm2，

品质由“高芥酸和高硫苷”改良为“低芥酸和低硫

苷”，营养品质可与橄榄油媲美，营养和利用价值显

著提升。优异种质的发掘利用对保障我国高品质食

用油供给发挥了关键性作用。因此，油菜种质资源

是科学研究、品种改良和产业发展不可或缺的物质

基础，系统开展油菜种质资源收集保存、评价鉴定、

深入研究和创新利用具有十分重要的战略意义。

1　油菜种质资源收集保存

油菜种质资源收集是其保护、研究、开发利用的

前提和基础。由于自然环境、油菜生产、社会需求等

都在迅速变化，野生种、农家种、育成品种等种质资

源都在加速流失，世界各国也都在陆续制定新法规

强化本国种质资源的保护。因此，依据油菜种类、起

源、分布规律和生产利用特点，制定科学高效的种质

资源收集保存策略，系统开展全球油菜种质资源收

集保存是一项十分紧迫的战略性任务。

1.1　种类、起源与分布

油 菜 是 由 十 字 花 科（Cruciferae）芸 薹 属

（Brassica）植物的若干物种组成，是以取籽榨油

为主要种植目的的一年生或越年生草本植物的统

称［2-3］。芸薹属油菜有 6 个主要的栽培种，包括白

菜（Brassica rapa L.，2n=20，AA）、甘 蓝（Brassica 
oleracea L.，2n=18，CC） 和 黑 芥（Brassica nigra 
Koch.，2n=16，BB）3 个二倍体基本种以及甘蓝型

油菜（Brassica napus L.，2n=38，AACC）、芥菜型油

菜（Brassica juncea Czern.et Coss，2n=36，AABB）

和埃塞俄比亚芥（Brassica carinata Braun.，2n=34，
BBCC）3 个四倍体复合种。著名的“禹氏三角（U’ 
s triangle）系统阐述了这 6 个栽培种间的关系：白

菜、甘蓝和黑芥为 3 个基本种，它们通过相互杂交和

自然加倍而形成了 3 个异源四倍体复合种［4］。

油菜分布十分广泛，主要集中在东亚、南亚、欧

洲、美洲和大洋洲。白菜型油菜可能是最早被驯化

的二倍体物种，其野生种被发现生长在从地中海西

部穿过欧洲延伸至中亚甚至东亚一带［5］，有学者认

为中亚、阿富汗和印度次大陆西北部的毗邻地区是

其起源的独立中心之一［6］。我国特有的蔬用芸薹

由原始分布于我国的油用芸薹分化而来，我国为独

立于欧洲之外的芸薹原产地或白菜型油菜起源中

心［7］；甘蓝是芸薹属植物中变异类型最为丰富的栽

培种［8］，其野生类型主要分布于地中海海边及西班

牙北部、法国西部、英国南部和西南部［9］；黑芥主要

分布于地中海周边温暖地带，并延伸至中亚和中东

地区，黑芥与其祖先种差异不大，被认为起源于欧

洲中部和南部［10］；芥菜型油菜可能存在两条分别朝

向油用和叶用发展的起源进化途径，油用芥菜可能

起源于中东和印度，叶用芥菜可能起源于中国［10］；

埃塞俄比亚芥具有很强的抗病性和抗逆性，其主要

分布在东非高原，特别是埃塞俄比亚和非洲大陆东

西海岸的部分地区，有研究认为其起源于埃塞俄比

亚高地与东非和地中海沿岸相连的地区，因该地区

生长有其祖先种黒芥［8］；甘蓝型油菜的起源目前还

未有定论，一般认为甘蓝型油菜应在起源于 2 个二

倍体祖先种白菜和甘蓝重叠分布的地区。Sinskaia
（1928）和 Schiemann（1932）认为西南欧的地中海

区域为甘蓝型油菜的起源地，因为这一地区既有野

生甘蓝分布，又有原始芜菁分布［8］。文献记载显

示，甘蓝型油菜最早大约出现于公元 1600 年，是驯

化和栽培历史最短的油菜类型［8］。

1.2　中国油菜栽培利用与品种演变历史

我国传统种植白菜型和芥菜型油菜，其适应性

广、早熟，在我国传统栽培模式下能与水稻等作物

完美轮作，已有数千年栽培历史，在 8000 年前甘肃

大地湾遗址和 6800 年前陕西西安半坡遗址均发现

炭化菜籽遗存［3］。在不同生态环境和栽培制度下，

通过历代先民长期选育，形成了极为丰富的农家种

（或地方种）种质资源，具有各类重要优异性状，如

上党油菜（山西）等具有较强的抗寒能力，永寿油菜

（陕西）耐旱、姜黄种和灯笼种（浙江）植株丛生型、

株矮、抗寒、抗风，小叶芥油菜（甘肃）和遵义蛮菜籽

（贵州）秆硬抗倒，雅安油菜（四川）和长秆油白菜

（浙江）耐迟播迟栽。

我国原产白菜型和芥菜型油菜虽然种植历史

悠久，但产量水平低、综合抗性不强，以 1949 年为

例，我国油菜单产水平仅为 487.5 kg/hm2，远低于

2017 年全国平均单产水平 1995.2 kg/hm2。为显著

提升油菜产量，20 世纪 30 年代起，我国从欧洲和

日本引进了产量高、抗性强的甘蓝型油菜，1953 年

开始在四川推广日本引进的甘蓝型油菜品种胜利

油菜，1955 年后在长江流域以及陕西等地大面积推
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广［11］。国外引进甘蓝型油菜虽然产量高，但生育期

长，不适合我国作物轮作制度。因此，20 世纪 50 年

代末至 70 年代，早熟是油菜育种的主要目标，通过

系选、辐射诱变、特别是与我国早熟白菜型油菜种

间杂交，成功培育出一批早、中熟甘蓝型油菜，如胜

利青梗、西南 302、黔油 23、九二油菜、甘油 5 号、华

油 8 号、湘油 5 号、宁油 7 号等，这些品种产量高于

传统白菜型油菜，熟期也适合栽培轮作要求，逐步

取代白菜型油菜和胜利油菜。20 世纪 70-80 年代，

育种目标是进一步提升和协调高产、稳产、抗病和

适应性。1987 年，贺源辉研究员育成了甘蓝型油菜

常规品种中油 821［12］，该品种在长江流域油菜主产

区普遍表现高产、稳产、耐菌核病强、抗逆性能强、

适应范围广，成为我国甘蓝型油菜遗传改良的骨干

亲本，并连续多年被作为区试对照品种。1972 年，

华中农业大学傅廷栋教授发现了甘蓝型油菜波里

马细胞质雄性不育系 ［13］，大大加快了油菜杂种优

势利用的步伐。1983 年，李殿荣研究员育成了世

界上第一个应用于生产的甘蓝型杂交油菜秦油 2 
号［14］。关键性优异品种资源的发现、选育和利

用，使我国 20 世纪 80 年代油菜单产水平提高到

1100 kg/hm2 以上，较 1949 年提高 1 倍以上。20 世

纪 70 年代末，我国启动了油菜品质育种，利用由

加拿大、澳大利亚、德国、法国和瑞典等国引进的

奥罗（Oro）、托尔（Tower）、米达斯（Midas）、马努

（Marnoo）、里金特（Regent）等低芥酸、低硫苷优质

资源，结合杂种优势利用，成功突破品质与产量、品

质与抗性之间的矛盾，成功培育出一批高产、多抗、

双低品种，产量水平提升至 2017 年的 1900 kg/hm2

以上，也使油菜由单一的油料作物改良为油脂和蛋

白质兼用的作物，经济效益成倍提高。

近 70 年来，通过各类高产、抗病、优质等种质资

源的发掘和成功利用，我国油菜的产量、品质和抗性

水平得到显著提升，选育出一大批具有各种优异性

状、适合我国不同地区的栽培条件、独具中国特色的

“半冬性”甘蓝型油菜，构成我国原创品种资源。

1.3　种质资源的收集策略

由于油菜种类多、分布广、栽培历史悠久、品种

演变大，因此，应采用与其他作物不同的种质资源收

集与保护策略。首先，应在全国范围内系统和抢救

性收集我国丰富的白菜型和芥菜型油菜地方种资

源，这批原产资源是我国数千年农业文明的结晶和

珍贵遗产，其中蕴藏丰富的适应性基因，是不可再生

的宝贵财富。其次，由于主栽种由原产的白菜型和

芥菜型油菜转变为引进的欧洲起源的甘蓝型油菜。

为满足育种和生产需求，需要广泛收集保存全球甘

蓝型油菜种质资源，最大限度地拓展我国甘蓝型油

菜基础基因资源库，同时从头系统收集我国育种家

“原创”的“半冬性”甘蓝型油菜品种资源，这批资

源具有产量高、成熟期适宜、适应我国生态环境等优

点，是最容易利用的育种亲本；第三，在全球范围内

收集芸薹属油菜野生种资源和埃塞俄比亚芥、黑芥

等同属物种资源，特别是甘蓝型油菜的二倍体祖先

种资源；第四，广泛收集具有各种特殊性状的十字

花科植物资源，同科的植物资源中蕴藏很多芸薹属

油菜缺乏，但又极具开发利用潜力的重要资源，是

创制各类突破性新种质的基因供体。如 Moricandia 
arvensis 具有 C3-4 中间体特性，可用于提高油菜光

合效率［15-16］，诸葛菜（Orychophragmus violaceus）具

有双羟基特异脂肪酸，可提炼性能极佳的润滑油［17］。

上述资源收集策略可用表 1 概述，通过 4 类种

质资源收集，围绕主栽种甘蓝型油菜构建我国油菜

四级基因库，一级基因库主要包含国内外育成的甘

蓝型、白菜型和芥菜型油菜品种（系）和亲本；二级

基因库主要包含白菜型油菜、甘蓝、芥菜型油菜、芜

菁甘蓝等油用和蔬用地方种；三级基因库包括白菜

型油菜、甘蓝、芥菜型油菜野生种和埃塞俄比亚芥、

黑芥和萝卜等野生或近缘种；四级基因库主要包含

芸薹属以外，具有各种潜在重要利用价值的十字花

科植物资源（图 1）。
1.4　种质资源繁殖与安全保存

科学繁殖与安全保存是确保油菜种质资源研究

和可持续利用的第 2 个关键环节，采用科学的繁殖

方法，可保持种质的遗传多样性和遗传完整性，确保

携带的优异基因不会在繁殖或保存过程中丢失。油

菜繁殖方式主要包括异交和常异交 2 种类型，依据

不同类型油菜繁殖方式和遗传特点，分别研制了白

菜型、芥菜型和甘蓝型油菜繁殖更新技术规程，明确

规定了繁殖更新中 11 个关键操作步骤以及 31 个或

32 个关键技术要素（如群体大小、授粉方式、去杂时

期等），确保优异种质的遗传结构和基因不会在繁殖

过程中改变和丢失［18］。建立了以种子长期保存和中

期保存相结合的多层次油菜种质资源保存体系，以种

子保存方式保护油菜种质资源。国家长期库（北京）

和国家作物种质复份库（青海）承担油菜种质资源长

期保存任务，国家油料作物种质中期库（武汉）承担

油菜种质资源中期保存、收集编目、繁殖更新、评价鉴

定和分发利用，中期库采用低种子含水量（<5%）和中

低温（0~5℃）高效节能种质保存技术，该方法保存起

始发芽 95% 的种质，能安全保存 15~20 年。
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表 1　油菜种质资源搜集策略
Table 1　Strategies for collecting oilseed rape germplasm resources

种类

Species
基因组

Genome

染色体数

（2n）
Chromosome 

number 

主要起源地

Origin

分布或

富集区

Distribution

多样性

Diversity
主要用途

Utility
重要性

Significance
紧迫性

Urgency

搜集策略

Collecting 
strategies 

甘蓝型油菜
Brassica napus L.

AACC 38 欧洲 欧洲、中

国、加拿

大、澳大

利亚

低 油 用、蔬

用、饲用、

花 用、蜜

用、肥用

★★★★★ ★★★★★ 国 内 跟 踪

搜集，国外

广泛收集

甘蓝
Brassica oleracea L.

CC 18 欧洲 栽培种 -
全球、

野生种 -
欧洲

极高 蔬 用、饲

用

★★★★★ ★★★★★ 国 外 考 察

收集、交换

引进

白菜型油菜
Brassica rapa L.

AA 20 中 国、欧

洲、中 亚、

阿富汗和

印度

中国、印

度

高 油 用、蔬

用、饲用、

花 用、蜜

用、肥用

★★★★ ★★★★ 国 内 补充

搜集，国外

广泛收集

黑芥
Brassica nigra 
Koch.

BB 16 地中海、中

亚、中东

地中海、

中亚、中

东

低 调料 ★ ★★ 国 外 考 察

收集、交换

引进

芥菜型油菜
Brassica juncea 
Czern. et Cross

AABB 36 中国、中亚 中国、印

度

较高 油 用、蔬

用、调料、

肥用

★★★ ★★★ 国 内 补 充

搜集，国外

广泛收集

埃塞俄比亚芥
Brassica carinata 
Braun.

BBCC 34 非洲 非洲 低 油 用、调

料、肥用

★★ ★★ 交换引进

其他十字花科植物

Other cruciferous 
plants

— — — 全球 高 — ★★★ ★★★★ 全 球 重 点

物种搜集

图 1　中国油菜四级基因资源库构成
Fig.1　The composition of oilseed rape gene pools in China
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1.5　国内外种质资源收集保存现状

作物种质资源属国家战略性资源，20 世纪 50
年代以来，世界各国对作物种质资源的收集越来越

重视，相继制定了有关种质资源保护利用的法规，并

成立了相关机构，负责种质资源的搜集、保护、研究

和管理。美国国家种质库现保存油菜资源 7403 份；

英国华威园艺国际研究中心现保存芥菜、甘蓝型油

菜、甘蓝等油菜及其野生近缘种资源 6915 份；德国

植物遗传与栽培作物研究所保存油菜及其野生近缘

种 4284 份；印度国家植物遗传资源局保存芥菜、黒

芥、白菜、甘蓝等芸薹属油菜及其野生近缘种资源

4530 份；韩国芸薹属基因组资源库现保存芸薹属野

生种、突变体及自交系资源 5507 份；俄罗斯瓦维洛

夫研究所现保存芸薹属油菜及其野生近缘种 3503
份［19］。

截至 2019 年 10 月，我国已搜集保存来自全球

62 个国家（地区）11 个属 28 个种的资源 9681 份，

包括甘蓝型油菜 4176 份、白菜 2847 份、芥菜 1827
份以及野生近缘种 831 份，这些种质资源已繁殖保

存在国家长期库（北京）、国家作物种质复份库（青

海）和国家油料作物种质中期库（武汉）中，成为支

撑我国油菜科研和产业可持续发展的本底种质资

源库。这些资源包括来源于我国 29 个省 1076 个县

（市、区）的原产或原创油菜种质资源 7536 份（表

2），是唯一整套安全保存的我国珍稀本土资源，有效

防止了我国不可再生的油菜种质资源的流失。原产

油菜种质资源是指在我国起源、驯化或选育的野生

种和地方种，包括来自全国 28 个省（地区）的白菜

型和芥菜型油菜地方种 4204 份，是承载我国数千年

农业文明和农民智慧的珍贵遗产，以及在新疆、云

南、西藏青海和神龙架等地考察搜集的油菜野生近

缘种 344 份，这些野生近缘种蕴藏了丰富的主栽品

种相对缺乏的抗病、抗逆等关键基因，具有很高的利

用价值。原创油菜品种资源是指通过现代育种选育

或创制的品种（系）和优异亲本材料，已从头完整收

集保存 20 世纪 50 年代以来选育的油菜品种（系）

和亲本材料 2988 份，其中大部分是我国独创的“半

冬性”甘蓝型油菜，这部分原创品种资源代表我国

油菜现代育种历史和成就，不仅是研究品种选育遗

传学、分子生物学和基因组学基础的宝贵材料，也是

进一步品种创新的骨干亲本。此外，已搜集引进和

保存的 2145 份国外资源来源于全球 7 大洲 61 个国

家（地区）（表 3），其中包括 43 个国家的甘蓝型油

菜种质资源 1188 份，显著拓展了主栽种甘蓝型油菜

的基础资源库，首次引进具有重大育种价值的欧洲

原始野生甘蓝 6 种 145 份，其中蕴藏重要的抗菌核

病和黑腐病等优异基因，作为甘蓝型油菜的祖先种，

在进一步改良甘蓝型油菜中具有重大育种价值。地

理来源广泛、遗传变异丰富、各类性状优异的国外种

质资源已广泛用于育种和相关基础研究，拓展和改

良了我国油菜种质的遗传基础，推进了油菜产量、品

质和抗性的持续提升。

表 2　中国油菜种质资源分布情况
Table 2　Distribution of rapeseed germplasm resources in China

来源地

Origins

甘蓝型油菜

Brassica  
napus L.

芥菜型油菜

Brassica juncea
Czern. et Coss

白菜

Brassica  
rapa L.

甘蓝

Brassica  
oleracea L.

黑芥

Brassica nigra
Koch.

埃塞俄比亚芥

Brassica carinata
Braun.

其他

Others

安徽 Anhui 171 11 273
北京 Beijing 1
福建 Fujian 6 2 47
甘肃 Gansu 8 81 69 23
广东 Guangdong 2 22
广西 Guangxi 5
贵州 Guizhou 123 312 432 2
河北 Hebei 3
河南 Henan 38 4 45
黑龙江 Heilongjiang 13 1 4
湖北 Hubei 931 66 312 3
湖南 Hunan 295 20 91
江苏 Jiangsu 154 5 55
江西 Jiangxi 69 9 135
内蒙古 Inner Mongolia 34 3 2
宁夏 Ningxia 2 2
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来源地

Origins

甘蓝型油菜

Brassica  
napus L.

芥菜型油菜

Brassica juncea
Czern. et Coss

白菜

Brassica  
rapa L.

甘蓝

Brassica  
oleracea L.

黑芥

Brassica nigra
Koch.

埃塞俄比亚芥

Brassica carinata
Braun.

其他

Others

青海 Qinghai 105 162 183 1
山东 Shandong 1 2
山西 Shanxi 2 208 87 9
陕西 Shaanxi 343 52 222 9
上海 Shanghai 67
四川 Sichuan 374 112 204 10
台湾 Taiwan 7 3 1
西藏 Tibet 4 110 144
香港 Hong Kong 3
新疆 Xinjiang 1 210 9 225
云南 Yunnan 126 170 142 57
浙江 Zhejiang 66 1 85
重庆 Chongqing 79 11
其他 Others 4 6 33 　 　 　 　

表 3　国外油菜种质资源分布情况
Table 3　Distribution of oilseed rape germplasm resources in abroad 

来源地

Origins

甘蓝型油菜

Brassica  
napus L.

芥菜型油菜

Brassica juncea 
Czern. et Coss

白菜

Brassica  
rapa L.

甘蓝

Brassica  
oleracea L.

黑芥

Brassica nigra 
Koch. 

埃塞俄比亚芥

Brassica carinata 
Braun.

其他

Others

阿尔巴尼亚 Albania 1

阿尔及利亚 Algeria 1 4 3

阿富汗 Afghanistan 1 1 5

埃及 Egypt 2 3

埃塞俄比亚 Ethiopia 1 1 13

澳大利亚 Australia 43 15 4 5

巴基斯坦 Pakistan 8 4 13 1 2

巴西 Brazil 1 2 2

白俄罗斯 Belarus 3

保加利亚 Bulgaria 2

比利时 Belgium 1

波多黎各 Puerto Rico 1

波兰 Poland 27 3 1

不丹 Bhutan 1

朝鲜 DPRK 4

丹麦 Denmark 13 2 3

德国 Germany 192 4 12 26 1 33

俄罗斯 Russia 30 11 8 4

法国 France 79 93 1 5 1

芬兰 Finland 13 1 19

古巴  Cuba 1

韩国  Korea 15

荷兰 Netherlands 14 1 4

吉吉拉特邦 Gujarat 1

加拿大 Canada 50 10 15 1

捷克斯洛伐克 Czechoslovakia 57 2 1 1

肯尼亚 Kenya 1

表 2（续）
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2　油菜种质资源评价鉴定与优异种质
发掘利用

油菜种质资源评价鉴定是有效利用优异种质或

基因的关键环节，随着种质资源研究理论与技术的

快速发展，评价鉴定已由传统的表型单一鉴定，逐步

向基因型鉴定和多环境多组学联合精准鉴定发展，

准确性、系统性和鉴定效率显著提升，为优异种质高

效利用奠定了基础。

2.1　种质资源重要性状表型评价鉴定

2.1.1 表型评价方法　油菜重要性状多为数量性

状，受环境影响较大，准确鉴定困难。传统的表型调

查方法多依赖人工肉眼观察或测量，不仅效率低，而

且易受主观因素影响，鉴定结果误差较大，也不适合

开展大规模种质资源评价鉴定。大规模表型精准鉴

定成为限制优异种质发掘和新基因鉴定的最大障

碍。近年来，随着鉴定技术和相关仪器设备的高速

发展以及育种需求的不断改变，植物表型研究呈现

表 3（续）

来源地

Origins

甘蓝型油菜

Brassica  
napus L.

芥菜型油菜

Brassica juncea 
Czern. et Coss

白菜

Brassica  
rapa L.

甘蓝

Brassica  
oleracea L.

黑芥

Brassica nigra 
Koch. 

埃塞俄比亚芥

Brassica carinata 
Braun.

其他

Others

拉脱维亚 Latvia 1

美国 America 24 1 3 2 1 20

孟加拉国 Bangladesh 1 1 4

摩尔多瓦 Moldova 1

墨西哥 Mexico 1

南非 South Africa 2

南斯拉夫 Yugoslavia 1

尼泊尔 Nepal 1 3

挪威 Norway 2 1

欧洲 Europe 3

葡萄牙 Portugal 1

日本 Japan 116 8 49 1 15

瑞典 Sweden 107 1 21 2

瑞士 Switzerland 3 2

塞拉利昂 sierra leone 1

前苏联 Former Soviet Union 13 9 2 1

泰国 Thailand 1 1

坦桑尼亚 Tanzania 1

土尔其 Turkish 1 7 1 1

危地马拉 Guatemala 1

乌克兰 Ukraine 14 3 2

西班牙 Spain 2 1 200 4 54 6

希腊 Greece 2

新西兰 New Zealand 12

匈牙利 Hungary 5 1 1

叙利亚 Syria 1

伊朗 Iran 1 3 2 2

以色列 Israel 3 2 1

意大利 Italy 1 1 5 4

印度 India 10 51 40 8 1 1

印度尼西亚 Indonesia 3

英国 Britain 22 1 1 11

赞比亚 Zambia 1

智利 Chile 1 1

其他 Others 290 13 3 3 1 3 4
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出自动化、智能化、多元化、标准化、规模化和系统化

的发展趋势。

例如，千粒重测定早期主要依靠人工数粒和天

平测重，效率极低，利用自动考种分析及千粒重分析

系统，可在 1~2 min 内同时快速精准获得油菜千粒

重、直径、粒长、粒宽等十余个数据。植物根系形态

与植物养分吸收及抗旱性等密切相关，人工识别很

难准确鉴定各种根系形态特征，利用根系分析仪，可

快速准确获取根长、根体积、根面积、侧根数和根尖

数等关键数据。利用表型成像系统，通过 3-D 建模

可从株高、分枝数、分枝角度等方面全方位评估油

菜株型，为理想株型研究提供关键数据。含油量、脂

肪酸组成和蛋白质含量是评价油菜籽品质的重要指

标。含油量检测早期依靠索氏抽提法，蛋白质含量

分析早期采用凯氏定氮法，这些方法过程复杂、污染

严重、耗时长、需要使用有毒易燃爆的化学试剂，难

以满足大量样品无损检测的需求。利用近红外分析

仪，通过精确建模，可快速、简单、无损地检测和鉴定

油菜种子粗脂肪、蛋白质、芥酸、油酸和硫苷等含量，

大大提高了油菜品质评价鉴定效率［20］。近几年，光

谱分析逐渐成为了表型研究的重要手段。赵艳茹 
等［21］提出利用共聚焦拉曼光谱技术开展油菜菌核

病早期判别分析方法，实现了对病原菌早期侵染的

准确诊断。常涛等［22］利用高光谱反射法建立了幼

苗期预测种子含油量的方法，加快了高油育种进程。

为满足油菜生产绿色、安全、健康、环保和低耗

的新需求，评价鉴定的性状及其鉴定方法正逐步向

多元化方向发展。为发掘更具营养价值的优异种

质，建立了类胡萝卜素的含量分析方法，该方法可

有效测定油菜种子中类胡萝卜素含量［23］。利用高

效液相色谱法分析不同类型菜籽油中维生素 E 的
组成与含量，发现甘蓝型油菜榨取的菜籽油中维生

素 E 含量可高达 123.11 mg /100g［24］。为提升油菜

产品的安全性，建立了甘蓝型油菜耐镉性评价方 
法［25］。为发掘适合机械化生产的抗倒伏新种质，建

立了基于 BP 神经网络和显微结构的抗倒性评价方

法［26］。利用 YYD-1 强度测定仪鉴定油菜茎秆强度

和抗茎倒的方法［27］。

建立评价鉴定标准或技术规程是确保评价鉴定

数据准确性和可比性的关键，现已建立多个油菜农

艺、品质、抗病性、耐逆性等重要性状的鉴定标准或

技术规范。在抗病鉴定方面，2016 年发布了《油菜

品种菌核病抗性鉴定技术规程，NY/T 3068-2016》，
该规程规定了油菜菌核病田间抗性鉴定的相关标

准。2018 年制定了《油菜品种菌核病抗性离体鉴

定技术规程，NY/T 3258-2018》，完善了油菜菌核病

抗性鉴定方法。2010 年和 2012 年分别发布了《油

菜抗病毒病性田间鉴定技术规程，DB51/T 1036-
2010》和《油菜根肿病抗性鉴定技术规程，DB53/T 
442-2012》。在抗逆性鉴定方面，已建立《油菜抗旱

性鉴定技术规程，NY/T 3058-2016》《油菜耐渍性鉴

定技术规程，NY/T 3067-2016》和《油菜抗裂角性鉴

定技术规程，NY/T 3066-2016》；在品质分析方面，

建立了《油菜籽中芥酸、硫代葡萄糖苷的测定 近红

外光谱法，NY/T 3295-2018》《油菜籽中总酚、生育

酚的测定 近红外光谱法，NY/T 3297-2018》、《油菜

籽中硫代葡萄糖苷的测定 液相色谱 - 串联质谱法， 
NY/T 3296-2018》《油菜饼粕中异硫氰酸酯的测定 
硫脲比色法，NY/T 1596-2008》《油菜籽中叶绿素含

量的测定 光度法，NY/T 1287-2007》和《油菜籽中

油的芥酸的测定 气相色谱法，NY/T 91-1988》等一

系列行业标准。为规范油菜种质资源鉴定方法和数

据标准，2007 年制定出版了《油菜种质资源描述规

范和数据标准》［28］，确定了 134 个性状的描述规范

和数据标准，提高了油菜种质资源评价鉴定准确性

和鉴定数据的一致性和可比性。

随着组学（Omics）理论与技术的快速发展，规

模化和系统化表型鉴定成为发掘利用各类优异种质

或新基因的关键。无人机遥感技术和人工智能的发

展使得大规模表型鉴定成为可能。开发了基于无

人机遥感全约束混合像元分析预测油菜产量的方法
［29］。建立了基于模板匹配和 k- 均值聚类的油菜图

像分割技术调查油菜花期的模型，能大大降低劳动

力、提高数据的准确性［30］。提出了基于机器视觉调

查油菜长势的方法，利用航拍结合机器视觉评价油

菜的生物量和长势，该方法能够适应农田的复杂环

境，在规模化鉴定方面具有一定优势［31］。

2.1.2 优异种质资源的发掘鉴定　利用建立的油菜

评价鉴定技术和标准，中国农业科学院油料作物研

究所组织全国相关科研单位，对我国收集保存的油

菜种质资源开展了早熟和丰产、适合机械化、优质、

抗病、抗逆、养分高效和产品安全等 7 大类性状的系

统性评价鉴定，明确了不同类型油菜重要性状的表

型变异规律（表 4），通过系统评价鉴定，发掘出一大

批满足不同育种需求的优异种质，包括早熟和丰产

（大粒、多粒、多角）、适合机械化（抗倒伏、耐裂角、

紧凑株型）、优质（高含油量、高油酸、低亚麻酸、低

芥酸、高芥酸、低硫苷、高类胡萝卜素）、抗病（菌核
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病、根肿病、病毒病、霜霉病）、养分高效（氮高效、磷

高效）、抗逆（耐寒、耐旱、耐热）和产品安全（低积

累重金属镉、铅）的优异种质，这些优异种质在育种

中广泛利用，全方位促进了油菜育种和产业的高质

量发展。

部分优异种质关键性状或综合性状突出，如发

现野生甘蓝“3YS013”和“3YS023”菌核病抗性极

显著强于现有抗性品种，人工接种 48 h，野生甘蓝病

斑面积为 0，而 107 份甘蓝型油菜微核心种质病斑

面积变幅为 1.25~11.02 cm2；发掘鉴定的甘蓝型油

菜“28669”高抗菌核病和根肿病。强抗和兼抗种质

的发现为攻克油菜主要病害难题提供了关键资源。

发掘出的白花、乳白花、杏黄花和桔红花等多彩

油菜不仅为乡村旅游增添了新色彩，而且利用不同

花色油菜为颜料描绘田园大地景观画，成功将思想、

文化、艺术和科学元素和创意融入农业生产中，推动

农村一二三产业融合，开拓了农业生产增值的新路。

2.2　重要性状基因型鉴定

2.2.1 分子标记与重要性状基因定位　20 世纪分

子标记技术的开发和应用，极大地促进了重要性状

功能基因定位的研究。1986 年，Coulson 首次提出

根据目的基因在染色体上的位置进行基因克隆的方

法，即图位克隆（map-based cloning）［32］。Landry 等［33］ 
1991 年发表了甘蓝型油菜第一张遗传连锁图谱，开

启了甘蓝型油菜基因组学及功能基因组学等领域

的研究。甘蓝型油菜基因组复杂，利用图位克隆在

甘蓝型油菜中分离基因具有很大的挑战性。甘蓝

型油菜中采用图位克隆方法分离的基因，初期主要

是质量性状的相关基因，例如株高基因 DELLA［34］、 
叶型基因 BnA10.LMI1［35］以及一系列的育性基因，

包括最早报道的油菜隐性核不育 BnMs1 ［36］基因，

以及随后发表的 BnMs3［37］、Bnams4b［38］、BnRfp［39］、

BnRfn［40］和 BnaC3.CCD4［41］基因。然而，甘蓝型油

菜许多重要性状多属于数量性状，通常由多个数量

性状位点（QTLs）控制。孟金陵等利用冬性甘蓝

型油菜 Tapidor 和半冬性甘蓝型油菜 Ningyou7 为

亲本构建了 TN-DH 群体，并构建了一张高质量高

密度遗传连锁图谱，在此基础上先后对该群体的含

油量、芥酸含量、开花期等开展了 QTL 定位［42］。尽

管甘蓝型油菜数量性状的基因定位研究有很多，但

大都处于初定位阶段，真正通过图位克隆的方法分

离得到的甘蓝型油菜数量性状基因少之又少，仅包

括角果长和千粒重基因 ARF18［43］、每角粒数基因

BnaC9.SMG7b［44］和硼高效基因 BnaA3.NIP5［45］等。

2.2.2 基因组测序与基因组变异　随着新一代

DNA 测序技术的快速发展，主要经济作物相继完

成了全基因组测序［46-50］，种质资源研究跨入“组

学”（Omics）时代，种质资源基因型鉴定的广度、深

度和精度也发生了革命性进步。白菜和甘蓝的参

考基因组序列分别于 2011 年和 2014 年发表［51-52］，

为甘蓝型油菜基因组的发表提供了强有力的基

础。Chalhoub 等［53］公布了甘蓝型油菜 Darmor-
bzh 的基因组，基因组测序结果显示在甘蓝型油菜

中存在大量的染色体同源交换。随后，Sun 等［54］和

Bayer 等［55］分别发表了中国主栽品种中双 11 以及

Tapidor 的基因组信息，为进一步认识甘蓝型油菜

基因组提供了新的信息。2016 年，中国科学家完成

了芥菜和黑芥基因组测序与序列解析［56- 57］。利用

Illumina Solexa 测序技术对 488 份甘蓝型油菜、139
份白菜和 49 份甘蓝的叶绿体基因组开展了变异分

析，揭示了 3 个种的亲缘关系［58］。通过对 991 份来

自世界各地的甘蓝型油菜重测序，发现了甘蓝型油

菜基因组中存在 500 多万个 SNP 以及接近 200 万

个 InDel 变异［59］，并通过利用甘蓝型油菜基因组的

变异推演出了甘蓝型油菜的起源、进化和物种演变

及驯化路线图；通过对来自全世界的 588 个甘蓝型

油菜、199 个白菜型油菜以及 119 个甘蓝的基因组

重测序，发现了甘蓝型油菜基因组中存在超过 500
万个 SNP 变异［60］，通过结合其双亲的基因组重测

序数据，推算出甘蓝型油菜的 A 亚基因组可能起源

于欧洲芜菁（European turnip），而 C 亚基因组起源

较为复杂，可能来源于甘蓝的 4 个亚种。

2.2.3 全基因组关联分析与规模化基因型鉴定　油

菜基因组信息的大量释放推动了利用全基因组关

联分析（GWAS）解析甘蓝型油菜基因组变异以及

重要性状的调控研究。Harper 等［61］利用转录组测

序和 GWAS 分析鉴定到控制种子芥酸含量的 2 个

基因 BnaA.FAE1 和 BnaC.FAE1，以及控制种子硫苷

含量的 2 个基因 BnaC.HAG1a 和 BnaA.HAG1c。Li
等［62- 63］精选了 472 份材料形成了一个具有全球代

表性的核心群体，并利用甘蓝型油菜 60K 芯片对该

群体种质进行了全基因组基因型鉴定，从中精选了

26841 个高质量 SNP 分子标记，创建了油菜全基因

组关联分析平台，并率先解析了 472 份核心种质千

粒重、含油量、芥酸、硫苷含量、株高和一次分枝数

等 6 个性状的遗传基础，鉴定了与这些性状相关联

的基因组区段和重要候选基因。随后，Wang 等［64］

对其中 448 份甘蓝型油菜 4 个环境下的花期数据开



1 期 李利霞等：中国油菜种质资源研究利用策略与进展 11

展了全基因组关联分析，显著关联到 40 个 QTLs 区

段。同时，在全基因组水平选择了 117 个与甘蓝型

油菜生长习性相关的育种受选择区域，关联到的 40
个 QTLs 中有 20 个分布于 24 个受选择区域，224
个开花相关基因位于 81 个受选择区域。这些结果

将帮助育种家更好地理解植物开花时间变化与其生

长习性之间的关系。利用该平台相继开展了甘蓝型

油菜根肿病抗性［65］、对重金属镉耐受性［66］以及分

枝角度［67］和茎秆直径［27］的关联分析，并成功预测

了重要候选基因。

利用甘蓝型油菜 60K 芯片，对 2 个群体的菌

核病茎秆抗性开展关联分析，结合转录组数据成功

预测了甘蓝型油菜对菌核病抗性的候选基因［68-69］。

对 158 份欧洲冬性甘蓝型油菜的花期、株高和产量

性状进行全基因组关联分析，分别鉴定到 101、69
和 36 个与花期、株高和籽粒产量显著关联的位点。

在这些位点区间内，多个候选基因被鉴定到，包括

Bna.CCA1、Bna.FT 和 Bna.FUL 等［70］。对 523 份甘

蓝型油菜品种和自交系 8 个环境下的开花时间进行

了关联分析，共检测到 41 个 SNP，其中 12 个 SNP
同时位于前人研究结果呈现的 QTL 区段，预测的

25 个候选基因与拟南芥中的开花基因同源［71］。Qu
等［72］对 520 份甘蓝型油菜构成的自然群体进行基

因分型，并对其两个环境下的种子硫苷含量开展全

基因组关联分析，共关联到 11 个 SNP 位点，预测了

3 个与硫苷生物合成和积累相关的基因。对 368 份

甘蓝型油菜材料进行 4 个耐盐相关性状的表型鉴

定，利用 60K SNP 芯片进行标记 - 性状间的关联分

析，结果鉴定到 75 个显著关联的 SNP，同时预测了

38 个与油菜耐盐性相关的基因［73］。大量的相关研

究证明，通过全基因组关联分析可以在表型和基因

型之间搭建桥梁，明确重要育种性状的基因型或遗

传基础，使种质资源的评价鉴定由传统的表型鉴定

整体跨越升级到基因型鉴定，为优异种质资源的有

效利用提供了基础。

3　油菜种质创新与利用

由于甘蓝型油菜起源、驯化和引进时间短，其种

内遗传多样性水平低，可利用的优异变异贫乏，需要

通过不同方式创造或导入可用于油菜遗传改良的优

良变异。利用远缘杂交、理化诱变和基因编辑等技

术途径，我国在早熟、丰产、抗病、品质、黄籽和广适

性等优异种质创新方面取得了重要进展。

3.1　利用祖先种白菜型油菜的种质创新

白菜型油菜（AA）是甘蓝型油菜（AACC）的

祖先种之一，我国白菜型油菜遗传多样性丰富，具

有早熟、广适、生长迅速等优良特性，是改良引进迟

熟甘蓝型油菜的最佳优异基因供体亲本。此外，白

菜型油菜与甘蓝型油菜种间杂交亲和性高且后代

易稳定，因此，甘白杂交被广泛用于甘蓝型油菜种

质创新，截至 1982 年，我国育成的 225 个甘蓝型油

菜品种（系）中，99 个直接或间接利用了甘白杂交
［11］。贺源辉研究员利用优异白菜型油菜白油 1 号

与多个甘蓝型油菜品种复合杂交，于 1987 年选育出

了丰产、广适和抗病优异的常规品种中油 821［12］，

该品种连续 10 年推广面积占全国油菜播种面积的

三分之一，并成为后期育种的骨干亲本，先后育成了

中双、华双和油研系列多个高产优质新品种［74］。刘

后利教授［75］利用甘蓝型与黄籽白菜型种间杂交，育

成黄籽甘蓝型油菜华黄一号，探索出通过培育黄籽

甘蓝型油菜提升含油量和油品质的新路。通过根肿

病高抗白菜品种康根 51 与甘蓝型油菜进行杂交，创

制获得对云南特定根肿病生理小种具有抗性的种 
质［76］。通过回交和分子标记辅助选择，将芜菁中的

抗根肿病位点 PbBa8.1 转育到甘蓝型油菜常规品种

华双 5 号中，成功培育出抗根肿菌 4 号生理小种的

甘蓝型油菜新品系［77］。

3.2　利用祖先种甘蓝的种质创新

甘蓝（CC）是甘蓝型油菜（AACC）的另一祖

先种，由于甘蓝型油菜与甘蓝种间杂交极为困难，且

甘蓝中可用种质资源多为蔬用的栽培种，鲜有成功

用于种质创新的报道。国外文献显示，甘蓝种类和

遗传多样性丰富，在其起源地欧洲地中海周边地区

现在仍分布有野生种，具有抗病、抗虫和抗逆等栽培

种缺乏的优异性状。利用白菜型油菜在甘蓝型油

菜 A 亚基因组改良中取得的巨大成功，提示欧洲野

生甘蓝在甘蓝型油菜种质创新中可能具有重要价

值。2007 年以来，中国农科院油料所开展了欧洲原

始野生甘蓝的收集引进工作，共引进 6 个种 145 份

野生甘蓝，填补了我国野生甘蓝遗传资源空白。对

引进的野生甘蓝开展菌核病抗性鉴定，结果表明野

生甘蓝菌核病抗性显著强于甘蓝型油菜和栽培甘 
蓝［78-79］。Wang 等［80］通过对 472 份甘蓝型油菜核

心种质的全基因组变异分析，发现甘蓝型油菜产量

水平提升与基因组多样性水平提升是同步的，甘蓝

型油菜 C 亚基因组较 A 亚基因组具有更多重要育

种选择位点，近十余年我国油菜 C 亚基因组遗传多

样性水平呈现下降趋势，很可能是单产提升放缓的
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关键原因。依据该研究，中国农科院油料所提出利

用野生甘蓝开展甘蓝型油菜 C 亚基因组改良是今

后种质创新的方向和重点，依据这一新思路已利用

野生甘蓝创制出高抗菌核病、大粒、高油等遗传背景

全新的突破性新种质［81］。

此外，利用埃芥（BBCC）的 C 亚基因组也是创

制甘蓝型油菜新种质的有效途径。Zou 等［82］和 Hu
等［83］将白菜与埃芥杂交获得了异源六倍体杂种，后

通过轮回选择，创制了新的甘蓝型油菜种质，遗传变

异检测证明上述新种质具有丰富的遗传多样性和基

因组变异。

3.3　属间和族间远缘杂交与种质创新

胚胎挽救和体细胞融合技术的发展和应用，显

著促进了属间或族间远缘杂交在种质创新中的应

用。Pelletier 等［84］通过原生质体融合等方法成功

解决了甘蓝型油菜 Ogura CMS 存在的缺绿、蜜腺

发育不良等一系列农艺性状不佳的问题，获得了

可用于商业制种的 Ogura-INRA 不育系和恢复系。

Primard-Brisset 等［85］通过辐射诱变处理开花期植

株，强化染色体重组，打破了异源萝卜染色体片段上

恢复基因与高硫苷基因的不良遗传连锁累赘，成功

获得双低甘蓝型油菜 Ogura-INRA 恢复系，并解决

了结实率差等难题。

将荠菜（Capsella bursa-pastoris）与甘蓝型油

菜中油 821 杂交［86］，获得的族间杂种为母本与中

油 821 连续回交两次，在经过连续多代自交和目标

选择后获得了早熟、株型紧凑的高抗菌核病甘蓝型

油菜新材料，其产量与区试对照相当且适合机械 
化［74］。将诸葛菜（Orychophragmus violaceus）和菘

蓝（Isatis indigotica Fortune）分别与芸薹属 6 个栽

培种进行属间杂交，通过原生质体融合的方法获得

了甘蓝型油菜和诸葛菜以及菘蓝的体细胞杂种和异

源六倍体［87-88］，经过连续回交后鉴定出了分别附带

诸葛菜和菘蓝染色体的多个不同附加系甘蓝型油

菜，并已用于育种研究［74］。通过利用甘蓝型油菜和

诸葛菜的远缘杂交，在甘蓝型油菜中创建了自然界

不存在的红花油菜新种质，进一步丰富了油菜花色

的遗传变异［89］。利用萝卜（Raphanus sativus）与甘

蓝杂交人工合成了新物种萝卜甘蓝［86，90］，将萝卜甘

蓝与甘蓝型油菜杂交及回交选育，获得了一批丰产

和抗根肿病的新材料，同时还获得了一种新型的甘

蓝型油菜细胞质雄性不育类型 NRO4270A［91］。此

后，我国科学家将甘蓝型油菜和新疆野油菜、白芥以

及菘蓝等杂交，通过体细胞融合和多代选育，培育出

了多个甘蓝型油菜细胞质不育系，如 Nsa CMS［92］、

SaNa-1A CMS［93-94］以及 inap CMS ［95-96］。

3.4　诱变技术与种质创新

辐射和化学诱变是较为传统和有效的种质创新

手段，对油菜成熟期、株高、产量、含油量、脂肪酸组

成、除草剂抗性和育性等重要性状的遗传改良具有

显著的效果。

国外辐射育种始于 20 世纪 40 年代初，利用

射线处理小孢子结合诱导和病菌选择，获得了抗

除草剂［97］和抗菌核病［98］的突变材料。德国学者

Tokagi 用 γ 射线照射 Murasaki，获得了稳定的雄

性不育系［99］。瑞典育种家利用 X 射线处理春油

菜品种 Regina，选出了早熟、高油和丰产的突变系

Sv44/101［99］。我国油菜辐射育种在 20 世纪 70 年

代以后发展较快，创造了一大批性状优良的突变体

和突变品种。1970 年通过采用 60Co-γ 射线处理

胜利油菜干种子，经多代选择育成了高产抗逆新品

种甘油 5 号［100］。官春云等［101］用 γ 射线处理湘

油 15 号干种子，在对辐射后代经持续选择后获得了

高油酸株系。截至 1982 年，我国育成的 225 个甘蓝

型油菜品种（系）中，有 10 个直接或间接利用了辐

射诱变技术［11］。

继辐射诱变后，化学 EMS（甲基磺酸乙酯）诱

变逐渐成为了创造种质突变体的主流手段。利用

EMS 处理甘蓝型油菜小孢子再生的胚性培养物，分

别获得了长角果［102］和矮秆［103］突变体。利用 EMS
诱变宁油 7 号，创建了油菜突变体库，为油菜育种

及遗传研究提供了各种突变体材料［104］。利用 EMS
诱变获得由一对隐性基因控制的甘蓝型油菜矮秆

突变体［105］。采用 EMS 诱变获得了 2 个油酸含量

高于 75%、亚油酸含量低于 14% 和亚麻酸含量低于

5% 的突变体［106］。利用 EMS 处理浙油 18 的种子，

获得了 28 份大粒（最大千粒重为 7.32g）和 9 份高

油（最高含油量为 52.8％）材料［107］。

3.5　基因编辑与种质创新

基因编辑是对生物基因组进行定点修饰的新

技术。利用该技术，可以对目标性状的关键基因位

点进行精确修饰（包括敲除、插入、替换等），实现作

物重要性状的设计和定向遗传改良，利用这一技术

创新种质的周期更短、效率更高、成本更低，是今后

油菜种质创新的最重要手段之一。Braatz 等［108］利

用基因编辑技术对甘蓝型油菜 Bn.ALC 基因定向编

辑成功获得了角果抗裂性改变的后代株系。利用

CRISPR/Cas9 技术评估了甘蓝型油菜中 Bn.IND 和
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Bn.ALC 基因的功能，同样获得了角果抗裂性改变

的后代株系，并提出 Bn.IND 基因对油菜角果的破

碎起着至关重要的作用，而 Bn.ALC 基因对油菜的

抗破碎作用潜力有限［109］。通过利用 CRISPR/Cas9
系统在甘蓝型油菜中对 CLV3 基因的定点编辑，在

甘蓝型油菜中成功创制了只在白菜型油菜中存在

的多室角果［110］。利用 CRISPR/Cas9 技术对裂叶

材料 HY 的 BnA10.LMI1 基因进行诱导突变，在后

代中获得了无裂叶新材料［35］。通过对甘蓝型油菜

中的 TT8 基因的定点突变，在甘蓝型油菜中创建了

黄籽新材料［111］。通过 CRISPR/Cas9 系统敲除 2 个

BnaMAX1 同源基因成功获得了株型改善、产量提高

的甘蓝型油菜新种质［112］。基因编辑技术的研究与

应用，丰富了油菜种质资源，为油菜种质创新提供了

强有力的技术手段。

4　展望

4.1　我国油菜种质资源收集保护

我国在油菜种质资源收集保护方面已取得重要

进展，已收集国内外油菜种质资源近万份，但在这一

领域的任务仍十分艰巨和重要。首先，需加强国外

甘蓝型油菜种质资源的收集引进，我国油菜主栽种

甘蓝型从欧洲和日本引进仅 70 余年，整体遗传基

础薄弱，需不断从世界各地引进甘蓝型油菜种质资

源，特别是国外新育成、具有重要育种性状的新品

种，充实油菜主栽种基础基因资源库。其次，需进一

步调查、搜集和保存我国起源的油菜，我国油菜栽培

利用历史十分悠久，地方种资源十分丰富，以往大规

模抢救性收集保存了大部分地方种资源，但部分边

远地区分布的油菜资源还有待进一步搜集，现存生

产中利用的地方种资源往往具有独特的品质或抗性

等特殊性状，是极具经济价值和不可再生的珍贵资

源。第三，要系统收集新育成或新创制的油菜新品

种（系）、优异亲本和遗传改良材料。随着油菜育种

的发展，我国新培育的品种（系）和亲本的产量、品

质和抗性水平都在逐步提升，由于具有适应我国生

态条件和栽培制度的优势，这些种质资源将是未来

油菜遗传改良必不可少的基础材料。由于油菜推广

品种多为杂交种，建立有效的杂交种亲本确权和知

识产权保护体系，是我国油菜品种资源保护与可持

续利用的关键。第四，要启动国内外油菜十字花科

同科植物遗传资源的系统性收集与保护。十字花科

植物包含 338 个属和 3709 个种［113］，植物遗传资源

及其遗传多样性十分丰富，很多同科植物具有油菜

栽培种缺少的重要性状或优异基因，是突破油菜产

量、品质、抗性和用途瓶颈的关键基因资源。随着现

代生物技术的快速发展，利用这些植物遗传资源的

技术障碍正在逐步被克服，可以预计十字花科植物

遗传资源将在未来油菜遗传改良中发挥重大作用。

4.2　种质资源评价鉴定与发掘利用

评价鉴定的性状：围绕油菜生产绿色、高效、环

保、资源和劳动力低耗、多功能利用等新要求，开展

高光效、功能成分、抗病虫、水肥高效、抗倒伏、抗裂

角、株型和根系结构等相关重要性状评价鉴定，特别

是与解决油菜瓶颈性难题有关的性状，如：决定产

量潜力的光合作用效率和群体光能利用效率、与水

肥高效和抗逆性相关的根系性状、决定油脂价值的

功能脂肪酸含量等。

评价鉴定技术和方法：针对传统重要性状和新

的育种目标性状，创建具有自动化、智能化、规模化、

精细和无损识别、实时动态监测等特点的新技术和

新方法。如基于各种固定或动态传感器的图像采集

技术，可规模化同步、实时和动态采集油菜大群体全

生育期与生长节律、形态特征、光能利用效率、营养

状况、病虫害水平等相关的重要指标数据，结合图像

识别等人工智能新技术，可以更精准、更系统、更深

入地阐明各类重要性状特点及互作关系。

评价鉴定策略：在油菜主要生态产区开展大群

体的多环境、多年、多性状的全生育期规模化表型鉴

定，获得多个环境下的表型组学大数据，并对大群体

开展基因组重测序、转录组、表观组、蛋白组和代谢

组分析，利用关联分析等手段，开展各类大数据的整

合分析，揭示重要性状的关键遗传位点和基因协调

表达调控机制。

4.3　优异种质的创新利用

鉴于甘蓝型油菜在油菜生产中的主导地位，主

要围绕甘蓝型油菜开展种质创新。目标首先应针对

油菜产业和育种关键限制性难题，如菌核病抗病种

质匮乏、光能利用效率和收获指数低等；其次，针对

绿色、高效、环保、资源和劳动力低耗、多功能利用等

新需求，创制富含高价值功能脂肪酸和工业用特异

脂肪酸、抗癌功效硫苷、抗病虫、抗倒伏和耐裂角，

耐迟播、营养高效、抗除草剂、新颖花色等多元化新 
种质。

种质创新途径主要包括：第一，利用 CRISPR/
Cas9 等基因编辑技术对目标性状关键基因进行设

计编辑，定向创制具有关键性状的新种质；第二，通

过分子设计手段，将分散在不同种质资源中的优异



14 植　物　遗　传　资　源　学　报 21 卷

基因，集合在综合性状优异的底盘品种中，显著改良

目标性状；第三，通过种间杂交，充分利用芸薹属其

他物种优异种质，特别是甘蓝型油菜二倍体祖先种

白菜和甘蓝的优异基因，在显著提升主栽种基因组

遗传多样性水平的同时，导入甘蓝型油菜匮乏的关

键性状优异基因；第四，十字花科植物资源具有很

多芸薹属油菜没有的重要性状，通过远缘杂交可将

控制这些性状的基因导入油菜栽培种，创造全新的

突破性种质。

4.4　优异种质与数据信息共享

在规模化表型和基因型鉴定的基础上，创建油

菜种质资源分子育种生物信息平台，将数据库系统

由简单的资源和数据查询提升至具有表型和基因型

整合分析和专家咨询功能的智能化大数据系统。在

此基础上，建立油菜种质资源物联网共享平台，以大

数据信息加速优异种质资源的有效利用，突破限制

性难题，促进油菜产业科技发展。
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