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摘要  随着现代生物技术、生物信息学和计算机科学的不断发展, 越来越多的植物分子信息被发掘、整理和利用。以基因序列的获取、
分子标记、QTL 定位和遗传图谱的构建等技术为基础 ,通过生物信息学 , 论述了分子设计在作物育种中的应用以及新的育种手段和未来
育种研究的发展趋势。
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Abstract  With the development of modern biotechnology , bio-informatics and computer science , more and more molecular information of plants was dis-
covered , organized and used . The gene sequencing , molecular markers , quantitative trails locating , genetic mapping connected by bio-informatics were
summarized in this essay . Meanwhile ,newresults and molecular i nformation have continuously been discovered inrapeseed( Brassica napus L.) .All these
lay a solid foundationfor molecular design breeding i nrapeseed .
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  油菜作为世界范围内广泛种植的四大油料作物之一, 在

我国、加拿大、欧盟国家以及印度等都有着广泛的种植, 同时

作为世界食用植物油和植物蛋白的主要来源, 油菜在农产品

中也占有重要地位。因此, 油菜育种特别是优质油菜育种引

起了各国政府和科研工作者的高度重视[ 1] 。20 世纪70 年代

以来, 随着现代生物技术的迅速发展以及生物信息学的不断

完善, 通过生物技术以及生物信息手段进行新型的分子水平

育种, 已经成为油菜育种上一个新的重要发展方向。

1  分子设计育种的概念及其发展情况

对大多数作物的育种来讲, 往往有大量的亲本材料供研

究者利用, 同时可供选择的杂交组合、选择方法也有成千上

万[ 2] 。然而限于试验规模 , 传统育种方法往往是要通过相当

长的时间, 在大量杂交组合中, 经过数代乃至十数代的不断

筛选, 花费大量的时间与精力, 才能得到一个稳定的理想基

因型或株系, 这样就严重影响了育种效率。

在这种情况下, 通过基因组学以及生物信息学等多学科

之间的相互渗透交融, 产生了分子设计( Molecular design) 育种

的概念[ 3] 。设计育种最早是在2003 年, 由比利时科研人员

Peleman 和Van Der Voort 提出的。根据他们的观点, 认为分子

设计育种应当分3 步进行 : 一是定位相关农艺性状的 QTLs ;

二是评价这些位点的等位性变异; 第三是开展设计育种[ 3] 。

它以生物信息学为平台, 以基因组学和蛋白组学数据库为基

础, 综合作物育种学流程中的作物遗传、生理生化和生物统

计等学科的有用信息, 根据具体作物的育种目标和生长环

境, 先设计最佳方案, 然后开展作物育种试验的分子育种方

法。与常规育种方法不同, 分子设计育种可以先在计算机上

对育种相关的分子信息进行整合利用, 模拟实施方案, 考虑

的因素更多、更周全。因此在选用亲本组合、选择培育方式

上能极大地提升育种效率[ 4] 。虽然Peleman 和 Van Der Voort

当时提出的技术体系中, 分子设计育种的基本单元主要是指

基于QTLs 而创制的经过分子标记辅助选择的QTL 渗入系和

近等基因系, 而基于关键基因功能而创制的等位变异系和转

基因系也日益被国内外育种专家认为是品种分子设计的重

要元件[ 5] 。

分子设计育种在未来的发展中, 势必将要成为一个将分

子生物学、遗传学、生物信息学和计算机学等多方面学科相

结合并加以完善的综合育种手段。

2  分子设计育种在其他作物上的应用情况

2 .1  在麦类上的运用情况 分子设计在麦类上的试验情况

相对比较成熟, 已经摆脱了单纯的转基因等分子操作手段 ,

开始了对育种过程模拟化的探索。这主要得益于澳大利亚

昆士兰大学和国际玉米小麦改良中心( CI MMYT) 的推动。美

国的先锋公司、澳大利亚的昆士兰大学和国际玉米小麦改良

中心在基因型到表型建模、基因型与环境互作分析及育种模

拟等方面开展了研究, 研制出育种模拟软件系统 QuGene( 包

括在此基础上建立的 QuLine) [ 6] , 能够实现在复杂的遗传模

型下对纯系育种的模拟。QuLine 可以利用大量已知基因信

息和QTL 作图结果, 模拟不同世代标记辅助选择的效果, 设

计符合不同育种目标的基因型并提供获得目标基因型的最

佳育种途径 , 可以在育种的田间试验之前, 利用各种遗传信

息对杂交组合的表现、后代选择效果以及整个育种过程进行

模拟, 提出最佳的亲本选配、杂交和后代选择策略, 从而达到

将大量遗传研究信息应用与实际育种服务, 并提高育种效率

的目标[ 7 - 8] 。

2 .2 在水稻上的应用  水稻作为重要的粮食作物, 一直受

到广大育种研究者的重视, 其基因组学研究一直领先于其他

作物, 生物信息学的分析也已得到极大关注。目前已经发布

的网上水稻生物信息有 : 各种分子标记数据库、标记和性状

的遗传连锁图、BAC/ YAC 物理图、EST 序列、c DNA 序列、几乎

完整的水稻基因组序列、全基因组序列的注释( 基因、重复序

列等) 、水稻蛋白质数据库和水稻突变体数据库和水稻种质

资源数据库、水稻研究文献数据库等。信息量大且涉及的网

站数目也比较多[ 9 - 10] 。很多控制重要农艺性状的数量性状

基因( QTL) 也完成了定位, 如产量性状、形态性状、生育期、抗

逆性和品质性状等。到2008 年 , 已经克隆或定位了近9 000

个基因或QTLs( Cold Spring Harbor Laboratory and Cornell Univer-
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sity ,2008 ,www.gramene .org/ ) , 但是真正将这些科研成果全面

应用到水稻分子育种上还存在着很大困难[ 11] 。从2004 年

起, 分子设计育种在我国各水稻研究单位和研究项目中, 都

被作为工作的重点之一, 并且已经启动。

2 .3  在大豆等小作物上的应用  国内的大豆分子设计育种

领域, 虽然展开的时间落后于国外一些大豆研究的发达国

家, 但是在数据库建立、转基因和分子标记技术, 以及遗传图

谱构建等方面, 发展势头良好, 有些甚至已达到了世界先进

水平。以具有代表性的豆类研究网站 Soybase( http :/ / soy-

base .ncgr .org/ ) 公布的数据为例, 到2007 年1 月, 已收集了81

个性状、1 174 个QTLs 。我国的大豆研究也已标记和定位了

一批重要的性状基因, 包括各种抗病虫性状、耐旱、耐盐、蛋

白质含量和油分含量、产量相关性状等[ 12] 。充足的数据量 ,

给分子育种的开展提供了优良的资源条件, 国内的研究者也

越来越重视分子设计育种在大豆上的应用尝试。

3  油菜相关分子信息的增加

3 .1 生物信息量爆炸式增长  近年来, 随着基因组学和蛋

白组学研究的发展和计算机网络的普及, 各类生物分子信息

被相继大量的发掘出来, 国际上也建立了众多的生物信息数

据库, 以收集、分析、整理和发放动物、植物和微生物的各种

生物信息。《Nucleic Acids Research》杂志自2000 年开始 , 在其

每年的第1 期中详细介绍最新版本的公开发表的各种数据

库, 并把这些最新生物信息数据库搜集到其维护的生物信息

数据库目录中, 至2006 年, 其收藏的生物信息数据库目录数

达914 个,2008 年增加到了1 078 个[ 13] 。这些数据库的建立 ,

作物数据信息的收集、整理和整合将成为未来分子设计育种

的重要基础。

世界上最大的3 个核酸序列数据库, 即欧洲生物信息研

究所EBI 维护的 EMBL 数据库、美国国家生物技术信息中心

NCBI 的GenBank 数据库和日本国立遗传学研究所的DDBJ 数

据库, 截至1992 年1 月总计收录核酸序列数据只有59 317

条, 共计77 805 556 碱基对; 到2005 年3 月, 收录的核酸序列

达43 118 204 条, 共计47 009 081 750 碱基对; 而截止到2008

年2 月, 这 一 统 计 达 到 了 核 酸 序 列 110 292 891 条 和

194 395 322 905 碱基对[ 13] 。数据 量每年都在 呈几何 级数

增长。

在这些数据库中, 植物DNA 序列主要来源于拟南芥、玉

米、水稻和小麦等。已知的作物重要农艺性状大多是数量性

状, 受多基因控制, 这些基因间存在复杂的相互作用并受环

境因素的影响。分子标记技术的飞速发展, 极大地促进了基

因定位, 特别是数量性状基因定位的研究。许多研究者采用

重组自交系( RIL) 、加倍单倍体( DH) 、F2 及其衍生群体、回交

群体和染色体片段置换系( CSSL) 等作图群体, 从不同角度分

析了定位数量性状基因位点( QTL) 的主效应、基因/ QTL 之间

的互作效应、基因/ QTL 与环境的互作效应等[ 14 - 17] , 在此基

础上进行单基因分解、精细定位和图位克隆研究, 为分子设

计育种提供全面、准确的遗传信息, 因此分子设计育种迅速

的发展了起来, 在各种作物上试验分子设计指导育种的方法

也应运而生。

3 .2  与油菜相关的一些生物信息的增加  在各个大型的生

物信息数据库中, 与油菜以及芸薹属植物相关的分子信息、

研究结果等已具有了相当的数量并且迅速增加。截止于

2008 年9 月, 在著名的大型综合数据库 NCBI( http :/ / www.

ncbi .nl m.nih .gov/ ) 中, 通过查询“Brassica”可以得到相关的分

子信息( 表1) 。

表1 NCBI 数据库中“Brassica”的数量

Table 1 Brassica amount in NCBI database

结果Results 数量∥个 Amount

Nucleotide 11 667

EST 850 730

GSS 807 877

Protein 8 490

Genome 32

Structure 24

Gene 2 611

HomoloGene 159

Probe 1543

  英国著名植物分子信息数据库网站 UKCrop( http :/ / uk-

crop .net) 的 BrassicaDB 数据库中 , 登录的与芸薹属植物( Bras-

sica) 相关的信息量见表2 。

表2 UK- Crop 网站中“Brassica”的数量

Table 2 Brassica amount on UKCrop website

结果Results 数量∥个 Amount

AFLP 7

Locus 1 539

Map 102

Map-Population 8

Microsatellite 404

Sequence 1 658 220

Protein 1 981

Sequence- EST 838 849

Probe 257

  同样, 作为芸薹属代表模式植物, 拟南芥的全基因组序

列测序已经完成, 这为同属油菜的研究提供了契机。面对日

趋丰富的油菜及相关芸薹属植物的生物信息, 如何加以利

用, 对实际育种生产发挥直接的指导作用, 将是一个亟待解

决的问题。

4  油菜分子设计育种相关基础工作的研究现状

付福友统计, 芸薹属植物分子标记和遗传图谱构建上已

经取得了成果标记数目在100 上下的、图谱长度在1 000 c m

上的图谱近40 张[ 18] , 并且更高密度的连锁图谱也在进一步

建立中。

油菜的大部分农艺性状均为数量遗传性状, 相关的分子

标记以及QTLs 定位研究就显得尤为重要。近年来一些重要

的性状基因以及 QTLs 得到了高效的发掘。

Qiu 等利用( Tapidor/ NY7) DH 系对油菜种子含油量进行

QTL 定位, 共获得7 个与含油量相关的 QTL , 分别位于 N1 、

N3、N4 、N8、N12 、N13 和 N17 连锁群[ 19] 。Burns 等利用Tapidor

与Victor 的代换系进行油菜含油量的 QTL 定位, 获得7 个与

含油量相关的QTL , 分别位于N3 、N6、N8 、N13、N14、N18 和N19

连锁群[ 20] 。Zhao 等利用( Sollux/ Gaoyou) DH 系对油菜种子含
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油量进行QTL 定位, 获得8 个具有加性效应的 QTL 位点, 分

别位于 N1、N7 、N9、N12 、N14、N18 和 N19 连锁群, 这些 QTL 位

点合计可解释含油量表型变异的80 %[ 21 - 22] 。Ecke 等利用1

个DH 群体定位了甘蓝型油菜种子含油量及芥酸合成基因 ,

试验中3 个与含油量相关的QTLs 位点分属第6、10 和12 3 个

连锁群, 它们共同解释该 DH 群体51 % 的表型变化量[ 23] 。

Gül 等在甘蓝型油菜中检测到6 个含油量 QTL[ 24] 。刘列钊等

利用甘蓝型黑籽品系油研 2 号作父本 , 甘蓝型黄籽品系

GH06 为母本, 获得132 个单株的F2 群体; 以 AFLP 和SSR 为

主要分析方法, 构建了包括164 个标记的甘蓝型油菜遗传连

锁图谱, 其中包括125 个 AFLP 标记、37 个SSR 标记及1 个

RAPD 和1 个SCAR 标记, 分布在19 个连锁群上, 覆盖油菜基

因组2 549 .8 c M, 标记间平均距离15 .55 c M, 检测到1 个种子

含油量 QTL 和3 个种皮含油量 QTL[ 25] 。Cheung 等检测到2

个和含油量有关的 QTL , 并且与控制芥酸含量的QTL 紧密连

锁[ 26] 。张洁夫等利用 APL01/ M083BC1F1 共获得5 个与含油

量相关的QTL, 分别位于N1 、N8、N10 和N13 连锁群[ 27] 。金梦

阳等共检测到7 个 QTL( Oil1 ～Oil7) , 分别位于 N4、N7、N11 、

N16 和N17 5 个不同的连锁群上, 单位点遗传贡献率介于

3 .73 % ～10 .46 % ,LOD 在2 .2～5 .6[ 28] 。Oil4 和Oil5 位点的加

性效应小于其他5 个 QTL 的加性效应, 均大于零, 其中有4

个QTL 与邻近标记间距离小于0 .1 c M。

此外, 在油菜的其他重要性状上, 包括抗性、育性、品质

性状和产量性状等的基因定位、QTL 定位, 分子标记等同样

已具有了相当数量的研究成果和分子信息量, 并且都在进一

步的快速丰富中。收集、整理并建立数据库以归类管理和利

用这些庞大的数据是进行油菜品种的分子设计, 进而开展基

于基因组学乃至蛋白质组学的现代油菜育种的重要基础。

5  油菜分子设计育种的探索

伴随着新型基因分离与测序技术和分子标记技术的发

展, 研究者对于油菜重要的分子信息掌握得越来越多; 很多

重要性状相关的基因得到了定位和克隆; 通过分子标记手

段, 也可以达到重要农艺性状的 QTL 定位与分析 ; 更多的基

因连锁图谱被构建 , 这些都为油菜分子设计育种的实现提供

了充足的信息资源。开发和探索的过程中可以参考以下几

点: 第一 , 开发新的分子生物学研究手段, 发掘更多、更有效

的油菜分子信息; 第二, 搜集整合已有油菜分子信息资源, 构

建以数据库为代表形式的整合数据集体, 方便考察和利用 ;

第三, 从不同的研究角度 , 对已有分子信息进行进一步筛选、

甄别; 第四 , 结合过往油菜传统育种中的经验 , 从明确的育种

目标出发, 紧密结合相关分子信息, 提出程式化的育种模拟

方案; 最后 , 结合先进的生物信息学和计算机学科知识, 完成

模拟过程, 并用以实践指导。

生物信息学和计算机模拟技术的发展, 成为了沟通海量

分子信息与实际育种的桥梁, 通过分子设计的形式, 对育种

进行模拟和指导, 必将成为新时期油菜育种方式上的一个新

的发展方向。
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