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摘要　油菜是我国重要的油料作物,但近年受根肿病危害严重,发病面积６６．７万hm２以上,已成为影响油

菜安全生产的头号杀手.油菜根肿病防治的方法较多,但最经济最有效的途径是抗性遗传改良.为了加快我国

油菜根肿病抗性遗传改良的步伐,本文重点对抗性资源的发掘、抗性基因定位、抗病育种主要进展进行了总结,

并适时提出一些尚待解决的科学或产业问题.由于长期种植单一抗性的油菜品种容易导致抗性丧失,本文还提

出了持久抗性品种选育的可能途径,特别是对如何科学应用抗病品种给出了建议.
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　　油菜是我国重要的油料作物,年种植面积约

６６６．７万hm２,产菜籽油５００万t,约占自产食用植

物油总量的５０％,另提供约８００万t的饲料饼粕[１].
近年来我国油菜生产饱受根肿病困扰.根肿病是由

鞭毛菌亚门根肿菌属芸薹根肿菌(Plasmodiophora
brassicae,为原生生物)侵染引起并专性为害十字花

科植物(如油菜)的一种世界性土传病害.据不完全

统计,我国油菜根肿病发病面积约６６．７万 hm２以

上,主要集中在四川、湖北、湖南、云南和安徽等省的

不同区域.发病区域油菜严重减产或绝收,并且随

着我国农业机械化程度的不断提高,该土传病害正

向全国油菜产区呈暴发式蔓延态势,已成为影响我

国油菜产业安全生产的头号杀手.生产上防控根肿

病的方式主要有农业防治(轮作、净土育苗移栽、迟
播和施用石灰氮等)[２Ｇ５]、化学防控、生物防控和应用

抗性品种等.这些措施中,比较有效的是净土育苗

移栽、迟播和施用石灰氮.但净土育苗移栽通常费

时费工、迟播可能会对适时播种产生不良影响,石灰

氮由于价格较高、增加投入难以推广应用;此外,四
川病区采取低温(气温连续低于１５℃)条件下对叶

面喷施一定浓度的生根剂,以促进新根生长从而挽

救发病油菜植株,有一定的效果;但其中最有效、最
经济的策略是抗性品种的选育与应用[６].

1　根肿病抗性资源的发掘

２０１９年以前关于油菜根肿病抗性资源发掘方

面的研究进展总结于文献[６].总体而言,十字花

科植物虽然种类繁多,但从中筛选到的抗性资源却

寥寥无几.最新发表的质量性状抗源主要来自白菜

类材料 (AA,２n＝２０)[７Ｇ１０]、芥 菜 型 油 菜 (AABB,

２n＝３６)[１１]和萝卜(RR,２n＝１８)[１２]等.白菜型和芥

菜型油菜抗性资源可通过与甘蓝型油菜(AACC,

２n＝３８)直接进行有性杂交的方式而将抗性位点导

入甘蓝型油菜.而萝卜与甘蓝型油菜杂交很困难,
需要借助胚挽救及后续利用甘蓝型油菜为回交亲本

进行不断回交方可成功.通过远缘杂交转育抗性基

因的同时,往往有负面影响的连锁累赘性状也可同

时被导入受体亲本[１３].目前表现为数量性状的抗

源主要来自甘蓝型油菜[１４Ｇ１５].质量性状抗性一般都

有特异性,即对特定根肿菌生理小种类型有抗性,因
此,长期种植含单一质量性状位点的抗性品种容易

丧失抗性;而对于甘蓝型油菜含有的数量抗性材料,
在根肿菌浓度较低的田块都表现出非常好的耐病

性,而一旦在高浓度根肿病污染的田块其抗性一般

都会表现很差.因此,本文重点关注基于质量性状

抗性的甘蓝型油菜遗传改良研究.
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然而,令人不解的是作为古老的病原物(根肿菌

的病原最早在１８７８年由俄国科学家 Worolin发现

并命名为芸薹根肿菌),根肿菌在自然界中长期存

在,但在种类和数量繁多的十字花科植物中仅找到

数量极其有限的抗源材料,这是一个值得深入研究

的重要科学问题.但只有待众多抗病基因被定位和

克隆后,才可能从根本上揭示抗性资源材料的演化

历程.

2　抗性基因的定位

截至目前,国内外在含 A基因组的不同抗性材

料定位的质量抗性位点有２６个(表１).除了 A 基

因组抗性材料外,近期在萝卜和芥菜型油菜中也分

别定位了５个和１个抗性位点,其中芥菜型的抗性

位点Rcr６与 A 基因组中定位的Crr１基因极可能

为同源基因[１１Ｇ１２].显然,在这些A基因组材料中定

位的抗性位点也一定存在较多重叠.目前已经完成

基因组测序的 A 基因组植物对根肿病均表现为感

病,因此,缺乏抗病参考基因组,导致无法对这些不

同抗性位点进行有效地归类、整合和抗性候选基因

克隆,给合理利用上述抗源材料开展油菜根肿病抗

性遗传改良研究带来较大困难.目前这些位点中只

有CRa 与Crr１a 两个基因被成功克隆,均编码

TIRＧNBＧLRR结构蛋白,为典型的 R基因类型,但
由上述抗性蛋白介导的抗病机制尚不清楚,其中

Crr１a 主要在根部、子叶、下胚轴等部位表达[２９].
以含多个抗病位点的 A基因组材料芜菁(如ECD０４
等)为研究对象,在完成基因组测序的基础上进行抗

病位点整合和抗病候选基因克隆是未来研究的重点

工作之一,也可为抗病机制的研究奠定重要基础.
表１　在A基因组不同抗源材料中定位或克隆的根肿病抗性位点及染色体分布

Table１　ClubrootresistancelociandchromosomaldistributionlocatedorclonedfromdifferentresistancesourcesingenomeA

QTL 染色体 Chromosome 抗源材料 Sources 参考文献 Reference
Crr２ A０１ Europeanfodderturnip,‘Siloga’ [１６]
PbBa１．１ A０１ ECD０４ [１７]
CRc A０２ Europeanfodderturnip,“Debra” [１８]
Rcr８ A０２ Germanturnipcultivar,‘Pluto’ [１９]
PbBa３．１ A０３ ECD０４ [１７]
PbBa３．２ A０３ ECD０４ [１７]
CRd A０３ Chinesecabbageinbredline“８５Ｇ７４” [２０]
BraA．CR．c A０３ ECD０３ [２１]
Crr３ A０３ Europeanfodderturnip,MilanWhite [２２]
CRk A０３ Europeanfodderturnip,“Debra” [１８]
PbBa３．３ A０３ ECD０４ [１７]
CRb A０３ Chinesecabbagecultivar,CRShinki [２３]
Rcr４ A０３ Germanturnipcultivar,‘Pluto’ [１９]
BraA．CR．a A０３ ECD０１,ECD０２,ECD０４ [２１]
BraA３P５X．CRa/bKato１．１ A０３ ECD０２ [２４]
Rcr１ A０３ pakchoycv．“FlowerNabana” [２５]
CRa A０３ Chinesecabbageline,T１３６Ｇ８ [２６]
Rcr２ A０３ Chinesecabbagecv．“Jazz” [２７]
BraA３P５X．CRa/bKato１．２ A０３ ECD０２ [２４]
Crr４ A０６ Europeanfodderturnip,MilanWhite [２８]
Crr１ A０８ Europeanfodderturnip,‘Siloga’ [１６]
PbBa８．１ A０８ ECD０４ [１７]
Rcr３ A０８ ECD０４ [８]
BraA．CR．b A０８ ECD０１,ECD０２,ECD０３,ECD０４ [２１]
Rcr９ A０８ Germanturnipcultivar‘Pluto’ [１９]
Rcr９wa A０８ ECD０４ [８]

3　甘蓝型油菜根肿病抗性育种

种间杂交是转移有利性状的有效途径.因此,
通过定向转育方法将根肿病抗性基因导入油菜是选

育抗病品种的最有效途径.第１代抗根肿病油菜品

种‘Mendel’和‘Tosca’是利用ECD０４(芜菁,A基因

组材料)和 ECD１５(甘蓝,CC,２n＝１８)种间杂交和

染色体加倍,在创制出新型抗根肿病甘蓝型油菜资

源的基础上选育出来[３０].随后,由于抗性资源被不

断发掘与抗病基因定位工作的不断深入,油菜抗根

肿病育种也取得了较好进展.加拿大油菜生产也同

样受根肿病严重危害,截至２０２０年,Bayer、Pioneer
和Cargill等９个大型种业公司共选育了５３个抗根

肿病新品种(https://www．canolacouncil．org/canoＧ
laＧencyclopedia/diseases/clubroot/),但这些品种是

利用什么抗病位点尚无信息可查.我国油菜根肿病

２
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发生较加拿大晚,因此,根肿病抗病育种工作开展得

也相对晚.华中农业大学通过将甘蓝型油菜优良亲

本分别与抗病芜菁 ECD０４和抗病大白菜开展种间

杂交,选育了我国首批抗根肿病常规新品种华双５R
和杂交 新 品 种 华 油 杂 ６２R 并 于 ２０１８ 年 完 成 登

记[１３,３１Ｇ３２].这２ 个抗病品种分别含 PbBa８．１ 和

CRb两个抗病位点,对我国根肿菌４号优势生理小

种均有免疫抗性,其 中 华 油 杂 ６２R 累 计 推 广 约

３万~５万 hm２[３２].同时,上述抗源材料分发给全

国各主要油菜育种单位后,也带动了我国油菜抗根

肿病新品种(如圣光１６５R、华油杂１９R 和华油杂

１６０R等)的选育.随后,Shah等[３３]系统研究了由

这２个抗病位点衍生出的含单个抗病位点纯合、杂
合,以及含２个抗病位点纯、杂合的６种基因型材料

对云南腾冲、保山、临沧、楚雄,四川,湖北枝江、巴
东,安徽黄山,辽宁新民等地根肿菌的抗病反应,结
果表明:抗病纯合基因型的抗性强于杂合基因型,２
个基因的抗性优于单个抗性基因,说明不同抗病基

因的抗病反应可能存在互作关系,或者２个抗病位

点存在剂量效应.前人研究也发现了类似现象,如
Crr１对根肿菌的抗性表现为不完全显性,只有纯合

时才对致病性较弱的菌株有抗性,Crr２单独存在时

不对任何生理小种起抗性作用,但是当 Crr１ 和

Crr２同时存在时则对致病性较强的菌株表现出抗

性[１６,２８,３４].从根肿菌的类型看,四川、安徽、湖北等

省的油菜主产区的变异较小,云南根肿菌多样性高,
辽宁(新民)的根肿菌变异最大且与其他地区来源的

菌株差别较大.以上研究结果的取得为我国油菜根

肿病抗病育种指明了方向.
鉴于长期种植含单个抗病位点的油菜品种很容

易造成抗性的丧失,未来油菜根肿病抗病育种的方

向主要还是以多个抗性位点的分子聚合育种为主,
这是因为抗病材料芜菁 ECD０４对来自我国不同地

区的根肿菌具免疫抗性,其基因组中至少含３个或

以上的抗性位点[１７,２１],而其中的抗病位点PbBa８．１
只对部分地区的根肿菌存在免疫抗性.相信随着抗

病资源及其抗病位点发掘的越来越多,运用与抗性

位点紧密连锁的分子标记进行聚合选育具有持久抗

性的油菜品种是未来工作的重点.

4　根肿病抗性油菜品种的应用

为了更好地利用抗病品种并最大限度延长其使

用年限,建议在推广和应用根肿病抗性油菜品种的

过程中要重点关注以下问题:(１)根肿病的重发区以

种植适宜的抗病品种为主.(２)在由政府采购并统

一供种的地区,在对含不同抗病位点的品种有充分

选择余地的前提下,农业管理部门可按年度交替使

用含不同抗病位点的抗性品种,以适当延缓油菜品

种抗性丧失的速度.(３)将抗病品种与１０％左右的

感病品种混合种植,可在一定程度上提高油菜群体

抗病性的同时降低抗病品种抗性丧失的速度.最近

研究表明,一定比例的抗、感病油菜品种混播,有利

于提高群体的抗性水平[３５];现有观点认为,抗病品

种混有一定比例的感病品种,让感病品种正常发病,
这可能既有利于保持根肿菌的种群稳定,还可减少

根肿菌生理小种的变异速度,也不会因为种植密度

发生较小的改变而影响最终产量.当然,这一观点

尚缺乏有力证据支撑.为了获得有力证据,建议通

过在根肿病发生区域对不同抗、感比例混合油菜品

种进行长期定位种植,通过观察不同混合比例的抗、
感油菜组合中抗病油菜抗性丧失的快慢及根肿菌变

异情况来确定.(４)除在根肿病重发区种植抗病品种

外,还建议在重发区周围的轻发区和未发病区域大面

积种植抗病品种,以控制根肿病的进一步发展.

5　存在的问题及展望

目前我国油菜根肿病防控过程中存在的主要问

题是:由于根肿病随流水和机械作业传播速度快,加
之根肿菌休眠孢子可以在土壤中存活２０a左右,且
市场上可供选择的适合不同生态区种植的抗病品种

还比较少,因此,预测我国油菜根肿病发病面积会越

来越大并必将成为影响我国油菜安全生产的严重威

胁.油菜根肿病抗性的遗传改良也必将成为我国油

菜育种的核心和必需目标.
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Geneticimprovementandapplicationofclubroot
resistanceinBrassicanapusvarieties
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１．NationalResearchCenterofRapeseedEngineeringandTechnology,
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Abstract　RapeseedisthelargestoilcropinChina．However,ithasbeenseriouslyaffectedby
clubrootdiseasecausedbyPlasmodiophorabrassicaeinrecentyears,withtheinfectedareaofmorethan
６６７０００hm２．TheclubrootdiseasehasbecomethenumberonekilleraffectingthesafetyofrapeseedproＧ
duction．Therearemanymethodsforpreventionandtreatmentofclubrootdiseaseinrapeseed,butthe
mosteconomicalandeffectivewayisthegeneticimprovementofdiseaseresistance．Inordertoaccelerate
thegeneticimprovementofclubrootdiseaseresistanceinrapeseedinChina,thisarticlesummarizedthe
progressindiscoveringresourcesofdiseaseresistance,mappinggenesofdiseaseresistance,andbreeding
ofdiseaseresistance．Somescientificorindustrialproblemstoberesolvedareputforwardinatimely
manner．SincelongＧtermplantingofrapeseedvarietieswithsingleresistancecaneasilyleadtothelossof
resistance,thisarticleproposespossiblewaystobreedvarietieswithlongＧlastingresistance．Thespecific
suggestionsonhowtodeveloprapeseedvarietieswithdurableresistanceandhowtoutilizethemproperＧ
lyinthefieldareprovided．

Keywords　Brassicanapus;clubroot;resistance;geneticimprovement;breedingofdiseaseresistＧ
ance;durableresistance;genemapping;germplasmresources;aggregationbreeding
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