
芸薹属(Brassica)植物包含了许多经济上有重
要价值的作物, 是十字花科(Brassicaceae) 植物中
最为重要的属。油菜为芸薹属作物, 因其籽可作
为食用油原料而被广泛种植。中国是油菜种植面

积最广且产量最高的国家, 近几年来农民种植油
菜面积不断扩大。油菜种植不仅可满足自家食用

油的需求, 而且通过出售油菜籽可增加收入, 所
以对于油菜产量提高和品质改良的研究需不断加

强[1, 2]。目前油菜栽培种主要有以下 3种, 甘蓝型
油菜(Brassica napus)、白菜型油菜(Brassica rapa)和
芥菜型油菜(Brassica juncea)。甘蓝型油菜起源于
欧洲, 其产量和品质与其他两个栽培种相比具明
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Abstract: Synthesized Brassica napus can be obtained through Brassica oleracea (2n=18, CC) and Brassica
rapa (2n=20, AA) or Brassica campestris (2n=20, AA). Synthesized Brassica napus not only makes Brassica
napus germplasm abundant and develops new approach for Brassica napus, but also is widely used in re原
search of the synthesized allopolyploidization process. Herein, an overview of the synthetic methods, the
variation and inheritance rules linked to chromosome, genome, gene expression and epigenetics in the
diploidization process of synthesized Brassica napus was reported. The recent applications of synthesized
Brassica napus in breeding were also summarized. The review may provide references for the research of
synthesized Brassica napus.
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显的优势, 而且其具有高抗病、抗逆、适应性广等
特征, 因此被认为是具有最大利用潜质的油料作
物之一, 是中国栽培面积最广的油菜类型[3]。栽培
时间较短、种质资源少、遗传基础狭窄等因素影响

了中国甘蓝型油菜的育种进展[4]。如何增加甘蓝
型油菜种质资源, 丰富甘蓝型油菜遗传多样性,
成为国内育种专家急于解决的问题之一。“禹式

三角”理论, 结合现阶段分子生物学和细胞遗传
学研究结果表明, 甘蓝型油菜(2n=38, AACC)双亲
为甘蓝(B. oleracea, 2n=18, CC)和白菜型油菜(B.
rapa, 2n=20, AA), 两个二倍体亲本经过多次天然
杂交, 再经染色体自然加倍逐步进化, 形成一个
新的双二倍体复合种[5]。其二倍体亲本种白菜和
甘蓝栽培起源较早, 栽种历史久远, 在不同国家
有多个亚种和变种, 遗传多样性丰富, 而且其产
量性状和品质性状变异广, 因此可利用现有甘蓝
和白菜型油菜优良品种杂交, 人工合成异源四倍
体甘蓝型油菜, 从而为拓宽现有甘蓝型油菜遗传
基础开辟一条新途径。人工合成异源多倍体早期

世代基因组结构及表型变异丰富, 遗传不稳定[6~9],
可利用 A-C基因组进化过程中产生的丰富变异,
筛选出新的优良基因, 使甘蓝型油菜遗传多样性
匮乏这一问题得到有效解决。另外, 芸薹属 A-C
基因组间的进化机制及 A-C基因组形成异源多
倍体过程中的遗传变异是十字花科研究的热点问

题, 人工合成甘蓝型油菜作为一种模式生物已被
广泛使用。结合国内外研究进展, 本文对人工合
成甘蓝型油菜获得方法、后代基因组水平和表达水

平遗传变异及在育种中的应用进行综述。

1 人工获得甘蓝型油菜方法的研究

1935年日本学者 Nagahara[10]提出, 二倍体的
白菜型油菜与甘蓝天然杂交自然加倍后形成了现

在的甘蓝型油菜。基于此理论, 很多学者展开了人
工杂交获得甘蓝型油菜方法的探索和研究, 但是
白菜型油菜和甘蓝基因组结构上存在本质差异,
属于芸薹属不同栽培种, 亲缘关系较远, 单纯依
靠有性杂交很难成功获得预期杂种[2]。Nagahara[10]

研究了芸薹属种间白菜型油菜与甘蓝正反杂交后

获得杂种的差异, 经统计, 以白菜型油菜为母本
的正交 73朵花中仅有 4 株获得杂种, 而 380 朵
反交的花均未得到杂种。Olsson, Nishiyama等[11, 12]

对甘蓝伊白菜型油菜杂交展开的研究中也均未获
得杂种。不同种杂交, 其亲和性主要是由基因型和

亲缘关系决定的, 而且受到亲本的基因组、正反交
方向及杂种培育的环境条件等诸多因素影响 [13]。
有学者提出十字花科属间和种间杂交不成功的原

因主要是杂交种胚发育过程中胚乳凋亡导致胚发

育不平衡[14]。人们通过不断探索和优化人工合成
甘蓝型油菜的方法最后发现, 通过子房和胚珠体
外培养可以极大地提高种间杂种的获得概率, 尤
其是甘蓝伊白菜的杂交组合, 其中用胚珠培养的
方法更为有效[15, 16]。早在 1959年, Nishi等[17]就首
次将胚抢救方法在人工合成甘蓝型油菜上成功应

用。此后许多学者使用胚抢救、胚珠培养和子房培

养等组培技术获得了大量的甘蓝型油菜人工合成

种[18~20]。近几年来, 植物组织培养技术不断发展,
油菜大部分种属内杂交都已实现, 人工合成甘蓝
型油菜种质资源不断被获得[21~24]。另外, 原生质体
融合技术可有效避开有性生殖过程中的生殖隔

离, 极大地提高了远缘杂交的成功率, 有利于促进
不同物种胞质间基因整合与重组, 这种方法在研
究芸薹属不同基因组间进化关系时也有应用[25, 26]。
有学者利用原生质体融合的方法成功获得了人工

合成甘蓝型油菜, 如 R觟bbelen[27]利用原生质体融
合技术获得了白菜型油菜与甘蓝的种间杂种, 并
利用该人工合成甘蓝型油菜研究了甘蓝型油菜的

自然进化过程。

2 人工合成甘蓝型油菜的细胞遗传学研究

2.1 人工合成甘蓝型油菜花粉母细胞减数分裂

异常

远缘杂交后代因为受到亲本基因组异质性的

冲击, 染色体在联会的过程中会出现重排、丢失、
消除等异常现象, 通过对这些异常染色体观察和
研究可揭示不同基因组间染色体同源性来源和发

生机制。大量研究发现, 人工合成甘蓝型油菜花
粉母细胞减数分裂的不同时期均有染色体异常的

变化, 其染色体配对并不是完全二倍体化, 而是
存在许多单价体和多价体。Heneen等[28]在人工合
成甘蓝型油菜后代花粉母细胞减数分裂观察过程

中发现, 一些细胞的染色体出现了六价体。张颖
等[29, 30]对人工合成甘蓝型油菜花粉母细胞减数分
裂进行观察发现, 花粉母细胞减数分裂不同时期
均出现了个别染色体异常现象, 且分裂最后染色
体配对模式较为复杂。李俊等[31]也对人工合成芸
薹四倍体(AACC)花粉母细胞减数分裂时的染色
体行为进行了研究, 结果发现: 染色体在双线期
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可聚合形成两个具不同特征的染色体群; 随后个
别二价体逐渐出现, 终变期大部分细胞形成了 19
个二价体, 但是也有个别细胞产生了四价体和二
价体染色体异常配对。Ohmido等[32]结合表型性状
分析了人工合成甘蓝型油菜后代染色体变异, 研
究发现表型异常的植株花粉育性较差, 染色体数
目和结构都表现出不稳定性, 有不完整的染色体
片段出现。以上对人工合成甘蓝型油菜细胞遗传

学的研究表明, A-C两套不同基因组染色体可以
部分配对形成多价体, 说明两套不同染色体之间
具有一定的同源性或存在某种亲缘关系, 染色体
异常配对或结构变异对于人工合成甘蓝型油菜多

倍化的稳定是不可或缺的。

2.2 人工合成甘蓝型油菜花粉母细胞减数分裂

异常的原因

早期细胞学研究主要通过染色体压片进行,
大量研究表明, 芸薹属 A-C基因组之间存在同源
区域, 可以进行染色体配对。R觟bbelen[33]研究芸薹
属细胞染色体有丝分裂时发现, 基因组 A、B和 C
二倍体可能是由同一个染色体基数为 6的共同祖
先进化而来。芸薹属 3个不同基因组中具有相似
的 DNA区域, 而且这些相似区域在 A、B、C 3个
基因组的组织和分布上有一定的差异[34~38]。随着
生物技术的发展和研究方法的改进, 如荧光原位
杂交(fluorescence in situ hybridization, FISH)、原生
质体融合、分子标记、基因芯片及高通量基因组测

序等技术的应用, 对于芸薹属 A、B、C 3个基因组
的亲缘关系有了进一步的研究, 以人工合成的二
倍体及四倍体为材料的研究表明, 相比较 A-C间
染色体组更多的部分同源染色体配对, A-B、C-B
间的非同源染色体配对发生的频率极低[39], 该结论
与早期一些研究和推测[40, 41]一致。A-C基因组之
间的部分同源性是引起人工合成甘蓝型油菜染色

体异常配对的主要原因, 这一结论被大量研究所
证实。李俊等[31]认为甘蓝型油菜的染色体在长期
进化过程中所产生的结构变异可能主要是 A、C
基因组加倍过程中内部染色体间交换的结果。

Prakash等[42]研究发现, 进化过程中不同组染色体
之间的交换会积累, 这种不断积累的交换最终导
致染色体组结构出现变异, 从而使芸薹属种间染
色体联会出现混乱。Jenczewski等[43]以几种不同品
种类型的甘蓝型油菜单倍体为研究对象, 对其染
色体联会行为进行了观察, 研究结果表明, 甘蓝
型油菜染色体配对模式由特定基因决定, C基因

组上有一个与小麦 ph I相似的主效基因, 定名为
prBn基因。虽然该基因可以有效抑制 A-C基因
组间具有同源区域的染色体相互配对, 但这一发
现只在甘蓝型油菜单倍体中得到证实。此外, 近
期研究发现: 人工合成甘蓝型油菜早期世代的染
色体非整倍性, 染色体重排及剂量补偿效应对人
工合成种染色体数目的稳定起到了加强作用[44]。

3 人工合成甘蓝型油菜的分子生物学研究

异源多倍体进化过程存在一个广泛、迅速的

二倍化时期, 新生的异源多倍体在其稳定过程中
都要经历基因组和表观遗传学上快速变异过程。

基因组水平变异主要表现为亲本 DNA序列片段
消失或新片段出现, 变异的发生可能是不同染色
体组同源片段不等交换引起基因重组的结果 [5]。
甲基化变异引起的基因沉默和激活是表达水平变

异的主要方式[45~47]。高通量测序技术迅速发展, 使
得小分子 RNA (small RNAs, sRNAs)的变异研究在
人工合成甘蓝型油菜中相继开展, 虽然研究尚处
在初级阶段, 但也为人工合成甘蓝型油菜的遗传
变异研究提供了新思路。自然界中很多异源多倍

体的亲本已消亡, 但人工合成甘蓝型油菜双亲基
因组结构和组成是可分析的, 所以其是研究异源
多倍化基因组水平遗传和表观遗传变异的理想材

料, 通过与亲本比较, 可对多倍体合成种基因组
和基因表达水平产生的变异进行分析, 探索其变
异发生的来源和机理[2]。
3.1 人工合成甘蓝型油菜基因组遗传变异

大量研究表明, 人工合成甘蓝型油菜早期世
代遗传不稳定, 不论是表型还是基因组水平都会
发生变异, 且基因组变异具有一定的偏向性。Song
等 [48]利用限制性片段长度多态性(restriction frag原
ment length polymorphism, RFLP)分子标记方法, 对
芸薹属 3个基本种相互正反杂交获得的人工合成
四倍体甘蓝型油菜(AACC、CCAA)和芥菜型油菜
(AABB、BBAA)进行了分析研究, 跟踪分析了两种
不同类型四倍体自交后代基因组遗传变异现象,
发现从自交第 2代至第 5代的过程中, 两个不同
基因组类型的四倍体都发生了多种类型的变异,
包括亲本 DNA片段的丢失、新增片段的出现等。
Parkin等[49]利用 RFLP分子标记技术, 在人工合成
甘蓝型油菜中也发现了亲本基因组序列类似的变

异, 在人工合成种中筛选出 399 个多态性序列,
但是有 159个多态性序列无法在其二倍体亲本中
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找到。Lukens和 Gaeta等[50, 51]通过分子标记技术检
测了 50个不同的人工甘蓝型油菜 S0代株系, 发
现 S0代基因组水平发生的变异很少, 但是在 S0
自交得到的 50个 S5植株中有 47个植株基因组
序列出现了变异位点, RFLP和简单重复序列(sim
ple sequence repeat, SSR)分子标记分析分别检测到
33.00%和 71.00%的变异位点, 究其变异的原因可
能是非同源染色体之间的单向易位导致其大多数

片段缺失。富贵[2]利用扩增片段长度多态性(am-
plified fragment length polymorphism, AFLP)分子标
记技术对以青海大黄油菜为母本、中花芥蓝和中

迟芥蓝为父本的人工合成种 S0和 S1世代植株展
开研究发现, S0世代发生变异的扩增条带占 S0总
条带的 1.71%, S1为 0.915%。Song等[34]利用 RFLP
分子标记技术对人工合成甘蓝型油菜自交后代中

染色体结构上发生的改变进行了观察, 结果显示,
合成种自交到第 2代至第 5代, 都会出现一些在
亲本中无法找到的 RFLP多态性位点, 而且这种
新型变异带型的出现和细胞质核互作有关系, 推
测人工合成种合成初期, 基因组受到异质性冲击
导致其结构已经产生了变化。另外, 人工合成异
源多倍体进化过程中, 遗传变异发生频率有一个
递增的趋势, 究其原因, 多倍化过程中染色体配
对时, 具有部分同源区段的两套亲本染色体会发
生交换, 而这种错配的紊乱引起了染色体结构和
序列的改变, 导致其在遗传过程中子代染色体错
配发生的概率进一步增加, 从而引发后代出现包
括染色体消除与补偿、部分同源染色体重排、序列

新增和缺失等更高频率的变异。前人将这种遗传

变异随着世代的增高而递增的现象称为“多倍化

齿轮效应”[52]。
3.2 甲基化及基因表达变异

甲基化是对 DNA 序列 5忆-CCGG 位点进行
修饰的一种表观遗传学调控方式, 它在整个植物
生长发育过程中具有很重要的调控作用。植物基

因组甲基化研究发现, 转座子和反向转座子序列
是 DNA甲基化发生的主要位点, 甲基化修饰通常
表现为特定基因的表达和沉默[2]。前人对芸薹属
中基因组 DNA转座子附近的甲基化模式进行了
研究, 对发生甲基化的序列展开了分析, 发现超
甲基化和去甲基化是甲基化改变的两种模式, 而
且甲基化变异是可遗传的, 人工合成甘蓝型油菜
二倍化过程中, 其后代甲基化也会表现出一定规
律的变异[53]。相关研究对 50个甘蓝型油菜人工合

成株系基因组甲基化变异进行了检测分析, 发现
人工合成种 S0代 DNA上胞嘧啶甲基化变异频繁,
而且以甲基化为主, 甲基化变异主要发生在 A基
因组上。研究还发现, 人工合成种第 1代发生的
甲基化变异会在第 5代固定下来, 虽然随着自交
代数增加基因组水平变异发生频率较高, 但是甲
基化水平变异趋于稳定[50, 51]。富贵[2]利用甲基化敏
感扩增多态性 (methylation sensitive amplification
polymorphism, MSAP)分子标记技术, 对大黄油菜伊
中迟芥蓝人工合成种 S0世代植株进行了甲基化
分析, 发现 S0植株中只有 3个位点变异, 进一步
与亲本比较发现, 变异位点全部发生在母本基因
组上, 这和 Lukens[50]的研究结果相似。刘红磊[54]对
羽衣甘蓝和白菜型油菜杂交后代 S0至 S3世代转
座子侧翼 CCGG 位点的胞嘧啶甲基化进行了
MSAP检测, 从二倍体亲本到异源四倍体人工合
成甘蓝型油菜转座子附近 CCGG 位点发生了广
泛的甲基化变异, 且这种变异有一定的规律性。
Ran等[55]利用 MSAP和高效液相色谱(high perfor原
mance liquid chromatography, HPLC)技术分析了甘
蓝型油菜多倍化过程中 DNA甲基化水平的动态
变化。研究发现: F1的甲基化水平最低, 为38.7%,
而 S1~S3 世代的甲基化水平逐渐升高 , 最高达
40.32%, 与此同时, DNA甲基转移酶 MET (methyl原
transferase)和 CMT (chromomethylase)的表达也出
现了同样的变化趋势。近期研究发现, 植物基因
组在基因表达和转座子沉默之间存在一种权衡关

系, 通过甲基化沉默转座子通常会抑制其下游基
因的表达[56~58]。

人工合成甘蓝型油菜基因组不仅会发生有规

律的变异, 而且其后代在基因表达上也会产生一
定变化。cDNA-AFLP技术被广泛用于分析异源
多倍体转录水平的变异研究。Xu等[53]以人工合成
的甘蓝型油菜不同生长期的叶片为材料 , 利用
cDNA-AFLP分子标记技术进行了检测, 结果发
现: 人工合成种 F04J2 有 4.09%的条带不同于亲
本扩增带型; 不同组织器官基因表达差异不明显,
表达变异趋于发生在 C基因组上, C基因组上发
生的基因沉默变异比例(8.83%)较高于 A基因组
(3.96%)。陈新[59]应用 cDNA-AFLP分子标记技术
对新合成的甘蓝型油菜及其亲本苗期全基因组的

基因表达谱进行分析发现, 表达谱发生了比较广
泛的变异, 与双亲本比较, 人工合成种中存在基
因激活和沉默的变异, 其中激活和沉默的基因各
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占被检测基因的 17.0%和 29.6%。邓昌蓉等[5]以人
工合成甘蓝型油菜亲本、S0代、S3代植株为材料,
用 26对引物进行扩增, 结果表明, S3世代在基因
组水平发生变异的扩增条带仅占总扩增条带的

6.33%, 但是表达水平变异为 81.34%, 而且变异
都倾向于发生在 C基因组上。由此说明 A-C基因
组多倍化后基因表达水平存在一定程度的变异,
变异大小及发生的偏向性因研究背景不同表现出

差异性。另外, 有研究表明, 表达水平产生变异大
小和基因组变异具有相关性, 如 Gaeta 等 [51]研究
发现, 新型甘蓝型油菜 S0代基因组水平的变异和
基因表达水平的变异没有关系, 但是对自交第 5
代植株基因组和表达水平变异分析发现, 二者具
有显著的相关性(r2=0.55, P<0.000 1)。近年来随着
RNA-Seq技术的发展和成熟, 人工合成甘蓝型油
菜表达水平的变异进一步被证实。植物基因组多

倍化过程中伴随有基因表达的变化, 这种变化模
式包括多倍化后相比较亲本基因表达的上调、表

达变异倾向性和部分同源偏向表达等现象 [58]。
Jiang等[60]对人工合成甘蓝型油菜 F1~F4代及其亲
本转录组的研究表明, 多倍体后代中基因表达并
非亲本基因组的简单叠加, 而是存在大量的非加
性表达。张大为[58]通过比较人工合成甘蓝型油菜
部分同源基因在亲本和后代中的表达情况, 发现
亲本中的表达模式大部分遗传到合成四倍体中。

冉丽萍 [61]利用 RNA-Seq技术分析了人工合成甘
蓝型油菜与其亲本的基因表达差异, 研究发现,
转录组表达在人工合成种与亲本表达中具有一定

的差异, 表达不存在偏好性; 人工合成种中部分
同源基因表达模式和亲本一致, 这一结论与张大
为[58]的研究一致。人工合成种多倍化过程中, 重排
后染色体中 DNA被修饰, 转座子转座、反转座子
激活或是一些其他具有转录活性的基因组渗入等

多个因素, 导致其在进化过程中沉默的同源基因
重新表达; 另外, 人工合成种中双亲细胞质与母
本细胞质存在核质互作和不兼容, 细胞质会对核
基因组表达产生一定的影响, 加之核仁显性等诸
多因素的影响, 最终导致了多倍体后代基因表达
水平表现出广泛变异[4, 39]。
3.3 小分子 RNA 变异研究

小分子 RNA (sRNAs)是一类长 20~30 个核苷
酸(nucleotide, nt)的非编码 RNA 分子, 主要存在
于细胞质中。其在植物生长、发育和应答外界胁迫

等方面具有重要功能 [62]。近年来相关研究表明:

sRNAs在多倍体形成过程中具有很重要的调节作
用[63, 64]。高通量测序的发展为研究 sRNAs变异提
供了很好的技术支持, sRNAs在人工合成甘蓝型
油菜后代遗传变异的相关研究中已有报道。如:
Fu等 [65]利用高通量测序技术分析了人工合成甘
蓝型油菜早期世代(S1~S4)和亲本的 sRNAs变异,
发现 sRNAs 和 miRNAs 数量在人工合成种中加
倍, sRNAs的数量在人工合成种后代中表现出不
稳定性, 源于转座子的 sRNAs比例增加, 与 sR原
NAs 产物相关的转座子激活 , 基因调控更加复
杂。目前, 有关人工合成甘蓝型油菜中 sRNAs变
异的相关报道较少, 许多问题还处在初步探索阶
段, 如 miRNAs靶基因的预测、定量表达以及在多
倍化过程中的功能等诸多问题均有待研究。

4 人工合成甘蓝型油菜在育种中的应用

4.1 人工合成甘蓝型油菜的遗传多样性和杂种

优势研究

大量研究表明, 经改良可获得具有优良性状
的人工合成甘蓝型油菜, 而且人工合成甘蓝型油
菜遗传多样性丰富, 与天然甘蓝型油菜遗传差异
大, 可有效拓宽天然甘蓝型油菜种质资源遗传多
样性 , 为甘蓝型油菜育种开辟一条新的途径。
Seyis等[66]研究了利用黄籽“Sarson”和甘蓝为亲本
杂交选育的 165 个人工合成甘蓝型油菜品系和
40个春油菜品种的遗传多样性, AFLP分子标记
进行聚类分析表明人工合成品系遗传多样性丰

富, 相比春油菜品种具有更加丰富的遗传基础。
Guo等[67]利用 SSR分子标记技术研究了 96 份人
工合成甘蓝型油菜和 25份常规甘蓝型油菜的遗
传多样性, 结果表明: 人工合成种具有丰富的遗
传多样性, 可作为新的种质资源用于育种和遗传
学研究。Becker等[68]对甘蓝型油菜人工合成种与
甘蓝型油菜栽培种间遗传距离及其与杂种优势之

间的关系进行了研究, 结果表明杂种植株叶干重
的中亲优势与遗传距离有显著的相关性(r=0.55)。
同时, 该团队利用 RFLP分子标记对 12个来源不
同的人工合成甘蓝型油菜品系与春油菜品种“Ko原
rall”杂交 F1的杂种优势进行了分析, 结果表明,
F1较双亲产量均高, 中亲优势平均可达到 30%左
右[69]。赵勇国[70]从数量遗传学、细胞遗传学、生理
学和分子生物学等多个方面对人工合成甘蓝型油

菜在油菜育种中利用的潜力做了评估, 认为人工
合成甘蓝型油菜可以作为杂交油菜育种的一个重
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要的种质资源。

4.2 人工合成甘蓝型油菜的育种应用

自发现人工合成甘蓝型油菜潜在的育种价值

后, 很多学者将人工合成种引入到了甘蓝型油菜
育种过程中, 成功获得了一批优良的甘蓝型油菜
资源。如: 栗根义等[71]用黄籽白菜型油菜和甘蓝人
工合成了黄籽甘蓝型油菜, 并利用白菜型油菜雄
性不育亲本与甘蓝杂交人工合成了甘蓝型油菜雄

性不育植株。牛应泽等[72]以具有优良性状的人工
合成甘蓝型油菜与普通甘蓝型油菜杂交, 培育到
了一个新甘蓝型油菜胞质雄性不育系 , 命名为
“Bro cms”, 并利用该不育系成功选育出了一系列
具有长角、大粒等性状的新甘蓝型油菜胞质雄性不

育系。富贵等[24]利用青海大黄为母本, 与多个甘蓝
品种杂交人工合成了一批大粒甘蓝型油菜, 这些
甘蓝型油菜千粒重较高, 介于 5.482~7.453 g之间。
Rahman等[73]以白菜型油菜黄籽沙逊与芥蓝为亲
本人工合成了甘蓝型油菜, 并利用该人工合成种
成功获得了甘蓝型油菜的黄籽品系。Rygullal等[74]

曾以白菜型油菜和两个不含芥酸的二倍体甘蓝为

亲本, 培育出了一批具有优良性状而且对黄萎病
具有一定抗性的甘蓝型油菜新种质。Sza覥a等[75]利
用人工合成甘蓝型油菜与携带卡诺拉油菜 Ogura
育性恢复基因(Rfo)的双低冬油菜杂交, 筛选得到
了 4个具有 Rfo基因的双低品系。由此可见, 作为
甘蓝型油菜育种的潜在资源, 人工合成甘蓝型油
菜不仅丰富了现有甘蓝型油菜种质资源, 而且在
甘蓝型油菜育种中得到了广泛的应用。值得注意

的是, 多数人工合成种芥酸和硫甙含量较高, 不
能直接用于育种, 需进行品质改良 。
5 展望

对人工合成甘蓝型油菜的研究已经进行了近

80年, 从方法研究到人工合成甘蓝型油菜品系选
育及其杂种优势的利用研究, 这些工作为丰富甘
蓝型油菜种质资源和甘蓝型油菜的育种奠定了基

础; 与此同时, 对于芸薹属 A-C基因组之间进化
的研究也取得了丰硕的成果, 尤其是 A-C基因组
异源多倍化后基因组水平、基因表达及表观遗传

学变异的研究, 为进一步探索植物的进化和起源
模式及其他种属异源多倍体的进化提供了理论基

础。今后对于人工合成甘蓝型油菜的研究一方面要

注重在育种中的利用, 尤其是对具有优良性状的
二倍体亲本进行挖掘以获得优质的人工合成种,

便于对现有的甘蓝型油菜进行改良; 另一方面要
借助一些新颖、先进的生物技术方法对人工合成种

发生的变异进行研究, 前人的研究大多利用传统
的分子标记技术, 具有一定的局限性; 此外, 对于
人工合成甘蓝型油菜后代的基因组变异、表型变

异及表观遗传学变异相互关系的研究需进一步加

强, 这将有助于推动甘蓝型油菜优良基因资源的
开发及异源多倍体变异产生机理的深层次探究。
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