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摘　要：“十二五”期间，我国大白菜遗传育种研究取得了长足进步，选育出一批优、特、异育种材料，进一步完善了双单

倍体育种技术体系，高通量分子标记辅助育种技术初步应用于育种实践，实现了杂交种全程机械化制种，培育出一批满足生

产和消费需求的大白菜新品种并在生产上推广应用，应用基础研究取得突破性进展。本文系统总结了过去 5 年大白菜应用基

础和育种技术研究、种质创新和新品种选育等方面取得的重要进展，讨论分析了存在问题和今后发展方向。
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1　主导完成了白菜基因组的测序，白
菜进化和功能基因的挖掘研究得到快
速发展

2011 年 8 月 28 日国际权威学术期刊《自然 -

遗传学》在线发表了由中国农业科学院蔬菜花卉

研究所和油料作物研究所等主导、通过国际合作

完成的白菜全基因组测序研究成果（Wang�et�al.，

2011a），并构建了十字花科基因组数据库 BRAD

（http：//brassicadb.org）（Cheng�et�al.，2011），为科

学家和育种家充分高效利用十字花科蔬菜基因组信

息提供了有力工具。由于白菜基因与拟南芥基因存

在高度的相似性，白菜基因组测序为利用丰富的拟

南芥基因的功能信息架起了桥梁，也为利用模式物

种信息进行栽培作物的改良奠定了良好的基础。白

菜全基因组序列图谱的完成进一步促进了我国白菜

类作物的遗传改良，对巩固和提高我国白菜类作物

育种的国际领先地位起到了十分重要的作用。

Cheng 等（2013）首次明确了芸薹属及其近缘

物种具有 7 条染色体的共同祖先基因组，阐明了芸

薹属基因组进化的关键环节。在此基础上，重新构

建了白菜的 3 个亚基因组，并精确定义了十字花科

模式基因组的 7 个重组区块，解决了白菜、甘蓝、

油菜、萝卜等重要作物多年未解的染色体进化难

题。Chang 等（2011）完成了芸薹属 6 个种的线粒

体测序，也为芸薹属蔬菜的进化关系研究提供了分

子证据。
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大 白 菜（Brassica rapa�L.�ssp.�pekinensis） 是

我国栽培面积最大的蔬菜作物，全国每年播种面

积近 267 万 hm2（4�000 万亩），产值在 600 亿元

以上，占全国蔬菜总播种面积的 15% 左右。大白

菜是城乡居民的“当家菜”，对保障全国蔬菜均衡

供应、平抑菜价和农民增收作用突出。“十二五”

（2011～2015 年）期间，在国家科技支撑计划、大

宗蔬菜产业技术体系、“973”计划、“863”计划、

国家自然科学基金及省市科研项目的支持下，我国

大白菜遗传育种研究取得了长足进步。据不完全统

计，5 年间获省部级科技进步一等奖 2 项、科技进

步二等奖 2 项、自然科学二等奖 1 项、技术发明二

等奖 1 项，获授权国家发明专利 15 项，育成获植

物新品种授权品种 6 个、国家鉴定品种 7 个、省级

审定品种 22 个、省级鉴定（登记、备案）品种 21 个；

常规育种技术与细胞育种、分子育种技术相结合，

创制了一批优、特、异育种材料；进一步完善了双

单倍体育种技术体系，初步建立了高通量分子标记

辅助育种技术并应用于育种实践，大大提高了大白

菜育种技术水平；应用基础研究也取得了突破性�

进展。
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全基因组覆盖的分子标记的开发和挖掘推动了

影响或控制重要性状的功能基因的研究工作。不同

研究团队先后克隆分析了 IPT、CKX、phytocyanin、

FLAs、AP2/ERF、WRKY、AQPs、MADS-box、SDG

等基因家族在白菜染色体上的分布、系统进化和表

达等，为进一步阐明抗病、抗逆等的分子机制奠定

良好基础（Li�et�al.，2013；Liu�et�al.，2013c；Song�

et�al.，2013；Tang�et�al.，2014；Duan�et�al.，2015）。

2　定位了一大批控制重要农艺性状的
QTL 或基因，分子标记辅助育种得到
实际应用

基因组测序和重测序为规模化标记开发奠定

了良好基础，SSR 和 InDel 成为大白菜分子标记研

究的主流标记类型。Liu 等（2013a）基于 L144 和

Z16 的基因组重测序，在全基因组挖掘了 108�558

个插入 / 缺失序列变异，开发了覆盖全基因组的

639 个 InDel 标记，其中 387 个具有很好的多态性，

可用于大白菜种质的遗传多样性研究和分子标记辅

助育种。Wang 等（2011b）利用 DH 群体构建了 1

张高密度大白菜参考分子遗传图谱，该图谱包含了

415 个 InDel 标记和 92 个 SSR 标记，总长 1�234.2�

cM；并以该图谱为基础，构建了大白菜基因组序列

图谱。Li 等（2011）基于 Solexa 技术，利用 RILs

群体构建了 1 张包含 465 个 bins、10�960 个遗传标

记的大白菜超高密度分子遗传图谱。Ge 等（2012）

利用 139 个 F3 家系，定位了与控制大白菜叶片

和叶球形成相关的 7 个性状的 27 个 QTLs。Yu 等�

（2013）基于 RIL 群体的重测序，构建了 1 张

包含 2�209 个高质量 SNP 标记的大白菜分子遗传

图谱，定位了 3 个结球相关性状的 18 个 QTLs，

筛选了与结球相关的 3 个候选基因，为进一步解

析大白菜结球的分子机制打下良好基础。Liu 等

（2013b）在不同环境条件下对 11 个产量性状进行

了 QTL 定位，得到 46 个主效 QTLs 和 7 个上位性

QTLs，解释的遗传变异分别为 4.85%～25.06% 和

1.85%～13.29%，并分析了QTL与环境的互作效应。

黄心、橘红心和紫色等高品质大白菜种质创

新和基因挖掘也成为近年来研究的热点。李跃飞

（2011）、Feng 等（2012）、Zhang 等（2013）、Su

等（2015）先后对大白菜橘红心性状开展了精细定

位和功能基因研究，明确了类胡萝卜素异构酶基因

Bra031539 的 3′�编码区 1 个 501�bp 插入导致了基因

功能丧失，造成番茄红素前体的大量积累，使得大

白菜球叶呈现橘红色。张淑江（2014）将来源于红

叶芥菜的紫色基因定位在大白菜 A02 染色体上，命

名为 Anm，获得了与之紧密连锁的 InDel 标记，并

进一步分析了可能的候选基因。刘瑾等（2013）将

来源于普通白菜的紫色基因 BrPur 定位于 A03 染色

体，获得了与 pur 基因连锁距离为 1.9�cM 的 SSR 标

记 BVRCP10-6。Wang 等（2014a）采用群体分离

分析法将控制大白菜叶片紫色的 BrPur 定位于 A03

染色体末端，位于 2 个 InDel 标记 BVRCPI613 和

BVRCPI431 之间 0.6�cM 的区间，覆盖基因组 54.87�

kb。这些标记可有效用于大白菜紫色性状的分子标

记辅助育种。

培育耐抽薹品种是春大白菜的主要育种目标

之 一。 张 明 科 等（2012）、Wu 等（2012）、Wang

等（2014b）对大白菜耐抽薹性状进行 QTL 定位研�

究，并探讨了 FLC 基因的序列变异与开花时间的

关系，明确了 FLC1 的可变剪切与大白菜开花时间

密切相关；认为位于 A07 染色体上 BrFT2 基因的

第 2 个内含子转座子的插入导致了基因功能的丧

失，引起花期延迟。

抗病基因的分子标记辅助育种也是热门研究

方向，特别是对根肿病（陈慧慧�等，2012；张腾�

等，2012；杨征�等，2015）、病毒病（Qian�et�al.，

2013；田希辉� 等，2014）、霜霉病（李慧� 等，

2011；Yu�et�al.，2011；Zhang�et�al.，2012）的研究

较为集中，找到了多个连锁标记，部分标记已经成

功应用于大白菜辅助育种中。

3　游离小孢子培养技术体系进一步优
化，并应用于种质创新和品种选育

在蔬菜中，大白菜是游离小孢子培养最先成

功的作物。但由于基因型偏性、出胚率低、获得子

代种子的周期长等原因严重限制了其规模化应用。

“十二五”以来，大白菜游离小孢子培养技术体系

得到进一步完善和优化。Zhang 等（2011）研究表

明，抗生长素对氯苯氧异丁酸（PCIB）提高了大白

菜游离小孢子胚状体发生率和再生频率；在 NLN-

13 培养基中加入 40�μmol·L-1�PCIB，大白菜胚状
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体发生频率比对照提高 3.4～6.2 倍、植株再生频率

比对照提高 9.6 倍。李必元等（2012）探索了基因�

型、低温预处理、热激诱导和不同激素配比的培养

基等对结球白菜出胚率的影响。李菲等（2014）研

究表明，机械提取替代人工挤压可在短时间内同时

提取多份样品，并可快速调整小孢子的培养浓度，

成功诱导胚胎发生，为大白菜工程化 DH 育种技术

体系的建立奠定了良好基础。

游离小孢子培养技术已成为我国大白菜育种

中最重要的技术之一，河南省农业科学院园艺研究

所、沈阳农业大学、北京市农林科学院蔬菜研究中

心、河北农业大学等单位已成功地将这一技术应用

于亲本材料的纯化、种质资源创新、遗传转化、诱

变、染色体工程等研究，并通过游离小孢子培养构

建双单倍体群体用于分子标记、基因定位与图位克

隆等研究，在大白菜的遗传改良中发挥了重要作用。

4　搜集、评价、创新了一批大白菜优特
异新种质

“十二五”期间，我国主要科研单位筛选和培

育了一批优秀的抗病、抗逆大白菜育种材料。据国

内 11 个大白菜育种科研和教学单位不完全统计，

新引进评价了国内外性状优良的大白菜品种资源

2�519 份，筛选出抗病、综合性状优良的大白菜种

质 334 份，其中抗病毒病、耐抽薹优良种质 100 份，

耐热种质 41 份，抗根肿病种质 57 份；共纯化鉴定

大白菜自交系 31�349 份，筛选出大白菜优良自交系

1�254 份，其中抗病毒病、耐抽薹优良种质 304 份，

耐热种质 253 份，秋抗病种质 401 份，抗根肿病种

质 132 份。

龚振平等（2015）对北京市农林科学院蔬菜研

究中心培育的 203 个大白菜骨干自交系进行了霜霉

病、病毒病、黑腐病、黄萎病和根肿病苗期抗性评

价，获得抗其中 1 种病害的自交系 82 个，兼抗 2

种病害的自交系 61 个，兼抗 3 种病害的自交系 28

个，兼抗 4 种病害的自交系 4 个。李颖等（2013）

对辽宁省农业科学院培育的 260 个大白菜自交系进

行霜霉病抗性评价，筛选出综合表现较好的抗霜霉

病自交系 17 个。汪维红等（2013）在鉴定明确为

害湖北省长阳县高山十字花科蔬菜的根肿病菌为 4

号生理小种的基础上，对 46 个大白菜自交系进行

苗期接种鉴定，筛选出 14 个抗根肿病自交系。上

述抗病材料和自交系的获得为进一步开展大白菜抗

病育种，特别是对根肿病、黄萎病等新流行病害的

抗性育种奠定了基础。

5　育成一批满足生产需要和市场需求
的新品种

“十二五”期间，为满足当前大白菜生产和多

样化消费的需要，选育出生产上急需的春播耐抽薹

类型、夏播耐热类型、秋播商品菜基地专用的抗干

烧心、耐贮运类型及娃娃菜、小型白菜、苗用白菜

等逾 50 个品种，其中获植物新品种授权品种 6 个，

国家鉴定品种 7 个，省级审定品种 22 个，省级鉴

定（登记、备案）品种 21 个。例如秋播品种京秋

4 号（张凤兰�等，2013）、青研早 9 号（杨晓云�等，

2014）、青研 8 号（司朝光�等，2012）、晋白菜 7 号�

（ 赵 美 华� 等，2016）、 金 早 58（ 赵 利 民� 等，

2012）、中白 62 号（张淑江，2009）、秋白 80（张

鲁刚�等，2014）、珍绿 80（闻凤英�等，2013），娃

娃菜品种京春娃 2 号（余阳俊�等，2011）、京春娃

3 号（余阳俊�等，2015b），耐抽薹品种黔白 9 号

（赵大芹�等，2014a）、黔白 10 号（赵大芹�等，

2014b）、京春黄 2 号（余阳俊�等，2015a），苗用大

白菜品种京研快菜 2 号（余阳俊�等，2013a）、京研

快菜 4 号（余阳俊�等，2013b）、30 快菜（罗智敏�等，

2013b）、速生快绿（罗智敏�等，2013a）等，其中

京秋 4 号于 2014、2015 年连续被农业部推荐为国

家主导品种。这些品种的推广满足了大白菜周年栽

培、周年供应和产品类型多样化的需求，打破了国

外品种在某些茬口和地区的垄断地位。

在选育新品种的同时，各育种单位和企业也建

立了稳定的良种繁育基地，保障高质量杂交种的生

产。特别是根据近年来国家对土地政策的转变，土

地逐步向大户流转的趋势，再加上农村主要劳动力

老龄化加剧和用工成本越来越高，对杂交种生产过

程提出机械化、省力化、高效化的需求，北京市农

林科学院蔬菜研究中心和济源市绿茵种苗有限责任

公司通过机械设备遴选和配套农艺技术开发，实现

了大白菜杂交种生产从育苗、整地、覆膜、定植、

打药、施肥、收获全程机械化，每 667�m2（1 亩）

用工从普通生产模式的 45 个减少到 10 个，用工成
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本减少 80%，利润提高 50%，解决了农村劳动力

短缺和老龄化影响大白菜种子生产的问题（张凤兰�

等，2016）。

6　发展趋势与展望

6.1　种质资源是育种工作的基础，种质创新需进

一步加强

作为大白菜原产国，我们有责任继续广泛搜

集、保存种质资源，深入开展种质资源的鉴定和评

价，建立大白菜种质资源数据库和相关信息管理系

统，以方便、快捷地为广大育种者服务。

利用现代高新技术和常规育种技术紧密结合，

进行大白菜种质资源创新，是加快新品种选育，提

高育种水平的基础性工作。通过近缘或远缘杂交、

多亲杂交等创新种质；坚持需求导向，注重中长期

育种目标，持续地开展种质的原始创新工作，创制

一批优异的育种材料，为今后高竞争力大白菜新品

种选育奠定坚实的材料基础。

6.2　抗病育种是永恒的育种目标，要坚持不懈

由于天气变化、环境污染和优势产区长年连作

等的影响，一些新病害，如根肿病、黄萎病等悄然

发展，甚至流行；一些老病害，如病毒病、霜霉病、

软腐病、黑斑病、黑腐病等，会随病原菌新的株系

或生理小种的产生而加重为害。因此，抗病育种中

应认真研究新病害、密切关注老病害，不断提高大

白菜抗病育种水平。

6.3　强化育种理论与现代育种技术研究，进一步

提升育种水平

在大白菜杂种优势利用的技术途径上，要加

强雄性不育系选育理论和转育技术的研究，尽快扩

大雄性不育系的育种应用。在自交不亲和系利用方

面，深化自交不亲和分子机制研究，探索进一步提

高杂交种种子纯度和质量的相关技术。

重视大白菜主要经济性状遗传规律的研究，为

提高亲本系和一代杂种选育效率提供理论依据。研

究提高亲本系配合力的理论方法和技术措施，探讨

杂种优势形成的机理，为提高亲本系选育水平奠定

理论基础。

以分子育种技术为代表的高新育种技术，正在

成为国内外植物育种的发展趋势和方向。在大白菜

分子育种中，基于迅速增长的生物信息学，进一步

开发新型实用分子标记，建立高通量分子标记辅助

育种技术体系将是今后的工作重点。建立和完善大

白菜再生和遗传转化体系，开展重要功能基因的转

化或基因编辑研究，从而创新和改良大白菜种质。

可以预见，随着上述研究的不断深入，在不久的将

来，一个更完善、更高效的现代生物技术与常规育

种技术紧密结合的育种技术体系可以建立起来，届

时大白菜育种将会发生革命性的变化，进入一个崭

新的发展阶段。

6.4　从产业需求出发确立育种目标，实现育成品

种的多样化与专用化

就国内市场而言，首先要重视市场需求的多元

化。近年来，大白菜专业化生产基地迅速发展，叶

球直筒形、便于包装且耐贮运的品种需求迫切；而

高纬度、高海拔地区则需要生长期较短、耐抽薹的

品种。第二，为实现大白菜多季栽培、周年供应的

目标，重视选育不同结球类型、不同熟性的品种。

第三，从长远来看，随着人民生活水平的不断提高，

生产者和消费者对大白菜品种的需求应在实现品种

抗病、丰产、稳产、综合性状优良的基础上，重点

选育商品品质、营养品质、风味品质俱佳的中、小

型及新、稀、特品种。

从国际市场来看，为实现中国大白菜品种尽快

进入国际市场，要重视国际市场对大白菜品种商品

性的需求以及生态条件和栽培模式的调研，重点选

育适应性强、满足国外消费需求的大白菜品种。
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设施土壤硝酸盐积累及其对作物影响的研
究进展
谷端银 1　焦　娟 1　高俊杰 1　王秀峰 2，3*

（1 泰安市农业科学研究院，山东泰安�271000；2 山东农业大学园艺科学与工程学院，山东泰安�271018；�
3 作物生物学国家重点实验室，山东泰安�271018）

摘　要：设施栽培中，因过量施肥使得土壤硝酸盐含量过高，导致次生盐渍化，引起连作障碍，制约设施农业可持续发展。

本文综述了设施土壤中硝酸盐积累现状、原因、潜在风险及危害等研究进展，阐述了硝酸盐与作物间的关系，并对相关防治

措施进行了分析。

关键词：设施；土壤；硝酸盐积累；作物伤害；综述

求较高的经济收益，普遍依赖大肥大水提高作物

产量。据调查，北京市设施菜地每季施氮量平均

为 556�kg·hm-2（杨俊刚�等，2007），山东寿光则

达 589�kg·hm-2，远远超出蔬菜的氮素需求（何飞

飞，2006），导致设施土壤次生盐渍化及土壤酸化

发生严重（童有为和陈淡飞，1991；李海云�等，

2001；Shi�et�al.，2009；黄绍文�等，2011）。设施土

壤盐分阴离子以 NO3
- 为主，占土壤阴离子总量的

67%～76%（薛继澄�等，1995），并且在土壤剖面

中大量积累（杨治平�等，2007），这对土壤、作物、

环境及人体健康等带来潜在风险，制约了设施农业

的可持续发展。

本文针对设施土壤中硝酸盐积累现状、产生原

因、潜在风险及危害等研究进展进行了分析，阐明
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我国是设施农业大国，2013 年设施园艺栽

培面积达 187.4 万�hm2，比 1978 年（不足 0.7 万

hm2）提高了 266.7 倍，成为世界设施园艺第一生

产大国（蒋卫杰�等，2015）。其中，无土栽培面积

逾 1�000�hm2，只占设施栽培面积的 0.1�%（蒋卫杰�

等，2015），因此设施土壤栽培仍是主要的栽培形式。

在设施土壤栽培条件下，作物产值比露地生

产提高�3～5� 倍（魏晓明� 等，2010），农户为追

Abstract：During‘The�Twelfth�Five-year�Plan’period，significant�progress�has�been�achieved�on�genetic�

breeding�of�Chinese�cabbage（Brassica rapa�L.�ssp.�pekinensis）in�China．A�number�of�novel�breeding�materials�

have�been�obtained．DH�and�MAS�breeding�technology�has�been�further�perfected．High�throughput�molecular�

marker�assistant�technology�has�been�primarily�applied�in�breeding�practice．Mechanized�F1�seed�production�has�

been�realized� in� full�cultivation�process．Many�new�Chinese�cabbage�varieties�have�been�extended�and�applied�

in�production．This�paper�systematically�summarized� the� important�progress�on�applied，basic�and�breeding�

technology�research，germplasm�innovation�and�new�variety�selective�breeding�in�Chinese�cabbage�during�the�past�

5�years．It�also�analyzed�and�discussed�the�existing�problems�and�prospected�the�future�development�orientation．

Key words：Chinese�cabbage（Brassica rapa�L.�ssp.�pekinensis）；Genetic�breeding；DH�breeding；MAS�

breeding；New�variety；Review
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