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甘蓝型油菜耐盐碱的生理学及遗传学基础
——从进化起源到营养生理与基因分析
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摘要：培育耐盐碱油菜是拓展油菜种植区域、促进盐碱地利用与改良的重要途径。甘蓝型油菜异源多倍化形

成的基因家族扩张和同源基因分化，为该作物响应盐碱胁迫提供了遗传基础和调控可塑性。油菜可通过根系离子

选择、Na⁺长距离运输及其在叶柄等器官中的截留与再分配，协同维持离子平衡，根系、分泌代谢物及微生物互作亦

共同参与盐碱逆境适应过程。甘蓝型油菜耐盐碱性具有多基因控制、环境依赖和发育阶段特异性，现有研究主要

集中于萌发期和苗期，对成熟期的耐盐碱机制认识不足；盐碱胁迫的差异性响应、关键数量性状位点（quantitative 
trait locus，QTL）和候选基因的功能仍需深入解析。未来应加强全生育期、多环境精准鉴定，以产量和稳产性为核

心，结合多组学、基因组选择，发掘稳定遗传位点与优异单倍型，推进多基因聚合与田间验证，为耐盐碱油菜分子设

计育种提供基因资源和理论依据。
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Physiological and genetic basis of saline-alkali tolerance in Brassica napus: from evolutionary origins to 
nutritional physiology and genetic dissection
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Abstract: Soil salinization and alkalization severely limit rapeseed production. Developing saline-alkali-toler⁃

ant rapeseed is important for expanding cultivation and improving agricultural use of saline-alkali lands. In Brassi⁃
ca napus, allopolyploidization has driven gene family expansion and homoeolog divergence, providing a genetic ba⁃
sis for saline–alkali stress responses. Rapeseed maintains ion homeostasis through selective ion uptake by roots, 
long-distance Na⁺ transport, and Na⁺ retention and redistribution in organs such as petioles. Root traits, exudate me⁃
tabolism, and root–microbe interactions also contribute to saline–alkali adaptation. Saline–alkali tolerance in B. 
napus is controlled by multiple genes and is strongly influenced by environment and developmental stage. Current 
studies mainly focus on germination and seedling stages, whereas tolerance mechanisms at maturity remain poorly 
understood. Differential responses to salinity and alkalinity, as well as the functions of key QTLs and candidate 
genes, also require further investigation. Future studies should strengthen precise phenotyping across developmental 
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stages and environments, with yield and yield stability as core targets. Integrating multi-omics and genomic selec⁃
tion will help identify stable loci and favorable haplotypes, facilitate gene pyramiding and field validation, and sup⁃
port molecular design breeding for saline-alkali-tolerant rapeseed.

Key words: Brassica napus； saline-alkali stress； allopolyploidization； ion homeostasis； root exudates； genet⁃
ic dissection

土壤盐碱化是全球性农业生态问题，严重威胁

着作物生产与粮食安全。据统计，全球超过 10亿公

顷土地受到盐碱化影响，且面积仍在持续扩大[1]。

我国拥有约 5. 5 亿亩可利用盐碱地，其中约 1 亿亩

具有农业改良利用潜力[2]。目前，盐碱地改良主要

依赖工程措施和化学调理，虽具有一定成效，但普

遍存在投入高、周期长、维护难度大、盐碱化易反复

及潜在生态风险等问题，难以满足盐碱地绿色、规

模化和可持续利用的需求[3]。

油菜作为重要的油料作物，兼具油用、饲用和

绿肥用等多重价值，具有较强的耐盐碱潜力，根系

泌酸能力及较大的生物量，是实现“以种适地”与

“以地适种”相结合最有优势的大田作物之一。已

有研究表明，甘蓝型油菜（Brassica napus L.）对不同

类型盐碱地均具有一定耐受性，包括以NaCl为主的

沿海盐碱地、以Na2SO4、Na2CO3为主的内陆盐碱地及

以 Na2CO3、NaHCO3为主的苏打盐碱地[4]。部分种质

资源在 1. 3%~1. 5%的NaCl或 0. 10%的Na2CO3胁迫

条件下，仍可以从萌发期生长至抽薹期；在 1. 8%的

NaCl 水平胁迫下，华中农业大学选育的华油杂 62、
华油杂 158 等耐盐碱品种仍表现出一定的耐受性，

但难以完成整个生育周期并收获种子[4,5]。上述研

究结果表明，油菜具有较强的盐碱适应潜力，但其

耐受程度受胁迫类型、强度、生育阶段和基因型等

因素共同影响[6]。

深入解析甘蓝型油菜耐盐碱的生理与遗传机

制，不仅有助于揭示作物耐盐碱适应的调控规律，

也可为耐盐碱品种的遗传改良提供理论依据。本

文围绕甘蓝型油菜耐盐碱适应的进化、生理与遗传

基础，系统综述其起源及异源多倍化、根系形态可

塑性、离子吸收运输与器官间分配、根系分泌代谢

及不同生育阶段耐盐碱性状遗传解析等方面的研

究进展；并总结其耐盐碱适应的生理与遗传特征、

研究不足及未来方向，为油菜耐盐碱机制解析和遗

传改良提供理论参考。

1 芸薹属起源为甘蓝型油菜耐盐碱

适应性的形成奠定了重要进化基础

十字花科芸薹族（Brassiceae）作物在全球农业

生产中具有重要地位[7-10]，其中甘蓝型油菜是重要的

异源四倍体油料作物，具有丰富的形态多样性和广

泛的生态适应性，在抗虫、耐重金属、耐旱、耐盐碱

等方面表现出较强的适应能力[11-13]。这些性状与芸

薹属长期的演化历史密切相关[7]。研究发现，芸薹

属祖先在约 1560万～2830万年前经历了古全基因

组三倍化事件（whole-genome triplication, WGT），为

后续基因组分化和性状演化奠定了遗传基础[14,15]。

此后，多次种间杂交与基因组加倍进一步推动了芸

薹属物种的形成与多样化[16]。

系统发育与历史生物地理研究表明，芸薹族可

能起源于约 2400万年前阿拉伯半岛-撒哈拉地区，

随后黑芥-甘蓝（Nigra–Oleracea）谱系在约 2000万

年前发生分化[7]。白菜（Brassica rapa）与甘蓝（Bras⁃
sica oleracea）的核心谱系在约 300 万年前起源于东

北地中海，并分别向亚洲与欧洲扩散；地中海西北

部芸薹属野生种资源丰富，是其重要的多样性和分

化中心[7,17]。

根据经典的禹氏三角模型，芸薹属 3 个二倍体

物种通过种间杂交和染色体加倍形成 3个异源四倍

体物种，其中甘蓝型油菜（AACC）由白菜（AA）与甘

蓝（CC）杂交形成[18]。目前尚未发现真正的野生甘

蓝型油菜群体，其可能由不同类型的白菜和甘蓝祖

先经多次独立杂交形成；群体基因组学研究进一步

发现，甘蓝型油菜 A亚基因组可能来源于欧洲芜菁

型（B.  rapa）祖先，而C亚基因组可能来源于甘蓝类

作物的共同祖先[17]。

芸薹属部分祖先、野生近缘谱系分布于地中海

及欧洲沿海地区（图 1），在演化过程中，不同生态环

境选择可能促进了芸薹属植物抗逆相关遗传变异

的积累[17,19,20]，为甘蓝型油菜耐盐碱性的形成提供了

一定的进化基础[21]；也为解析异源多倍化、同源基因

分化参与盐碱环境适应的分子机制，提供了重要

线索。
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2 异源多倍化在甘蓝型油菜耐盐碱

适应中具有重要作用

与二倍体祖先相比，异源多倍化导致基因组中

存在大量同源基因拷贝，为胁迫响应提供了更丰富

的遗传背景和调控可塑性[18,22]。近年来，多项研究

从基因家族演化、胁迫诱导表达和功能验证等层

面，认为异源多倍化与甘蓝型油菜盐胁迫响应密切

相关。在基因家族水平，Li等[23]对 CPP 转录因子家

族在油菜及其两个二倍体祖先中的演化进行了系

统分析，发现该家族在异源四倍体中存在明显的重

复模式，并在盐胁迫条件下呈现差异表达，推测多

倍化可能通过改变转录调控网络增强环境适应能

力。Lu 等[24]鉴定到油菜基因组中存在 32 个磷脂酶

D（PLD）基因，基因表达谱和脂质组学分析表明，

BnaPLDα1 和 BnaPLDδ 在 NaCl 胁迫下被特异性诱

导，二者可通过水解膜磷脂生成磷脂酸，参与盐胁

迫下的膜脂重塑和信号转导；其家族成员扩张与油

菜异源四倍体起源密切相关，可能为盐胁迫下膜脂

重塑和信号转导提供了重要的基因基础。Chen
等[25]在油菜、白菜和甘蓝中鉴定出 80个木葡聚糖转

糖苷酶/水解酶（XTH）基因，通过共线性分析发现油

菜中XTH家族成员数与双亲之和存在偏差，表明多

倍化过程中发生了基因重组与丢失；部分BnXTH基

因在盐、碱胁迫下呈差异表达，其可能参与细胞壁

重塑相关的逆境响应。Cui等[26]在甘蓝型油菜中鉴

定到 18个Na+/H+逆向转运蛋白（NHX）家族成员，其

中 BnaNHX1亚组通过调节 Na+的区隔化和外排，在

甘蓝型油菜的耐盐碱性中发挥了关键作用。

在功能基因层面，同源拷贝功能分化是甘蓝型

油菜盐胁迫响应的重要遗传基础。盐胁迫诱导 6个

BnaWIP2 同源拷贝同时表达；敲除全部拷贝，盐胁

迫下种子萌发显著降低，而过表达BnaC06. WIP2则

促进萌发[27]。方艳等[28]发现，4个BnHY5同源拷贝具

有相似胁迫响应模式，但不同胁迫下存在表达差

异。且 BnADH、BnaHDZ 以及 BnBBX 家族成员均表

现出拷贝间表达差异和功能分化，其中BnBBX22多

个拷贝呈现组织和时间特异性表达，并通过与 Bn⁃
HY5. C09 互作调控 BnWRKY33. C03 及活性氧（reac⁃
tive oxygen species，ROS）清除，增强油菜的耐盐

性[29-31]。此外，BnaGRP3 在 A07 和 C07 染色体上存

在 3 个同源拷贝（其中 C07 上为串联重复），三者协

同表达；单拷贝和双拷贝缺失，盐胁迫下的表型变

化不明显，而 3拷贝缺失表现出显著的盐敏感性，进

图1　甘蓝型油菜起源演化及耐盐碱适应机制模式图

Fig. 1　Schematic illustration of the origin, evolution, and saline–alkali adaptation mechanisms of Brassica napus
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一步证明了油菜同源拷贝功能冗余在响应盐胁迫

中具有重要的作用[32]。
除同源拷贝的功能分化与冗余外，表观遗传修

饰也参与甘蓝型油菜的盐碱胁迫响应。Liu 等[33]发
现，盐、碱及盐碱复合胁迫均引起华油杂 62全基因

组DNA甲基化水平升高，其中盐碱复合胁迫变化最

大，且 Cn亚基因组的甲基化变化幅度高于 An 亚基

因组。RBCS-1A 和 RBCS-1B 等光合作用相关基因

甲基化水平升高，同时表达量降低；盐碱胁迫下的

抗逆相关基因甲基化水平降低，同时表达量升高，

分别涉及过氧化物酶体、谷胱甘肽代谢和蛋白质降

解等过程。Kong等[34]进一步发现，盐胁迫下An亚基

因组以转录响应为主，而Cn亚基因组表现出更显著

的DNA甲基化和组蛋白修饰变化。上述结果表明，

甘蓝型油菜两个亚基因组在逆境响应中存在差异

化调控。

综上，异源多倍化可能通过基因家族扩张与剂

量增加、同源拷贝功能互补及协同表达、亚基因组

差异化表观调控等机制，为甘蓝型油菜耐盐碱响应

提供更丰富的遗传资源和调控潜力。然而，现有研

究主要基于基因家族分析和表达响应，直接验证同

源拷贝功能互补、剂量效应及亚基因组协同调控的

遗传证据仍有限。因此，异源多倍化应被视为耐盐

碱性的潜在遗传基础，而非基因扩张直接赋予耐盐

碱优势。

3 油菜独特的离子调控策略：从“钠

排斥”到“钠存储”

盐碱胁迫引起的渗透胁迫、离子毒害和高 pH
伤害，可显著影响植物根系和地上部的生长发

育[35,36]。根系作为直接感受土壤盐碱胁迫的主要器

官，其形态变化可影响水分和矿质元素的吸收，并

进一步影响 Na+、K+、Ca2+等离子的吸收、运输与分

配[37,38]。而且根系与地上部对盐碱胁迫的响应存在

明显差异，这些形态变化与离子稳态调控密切相

关，共同影响植物对盐碱环境的适应能力[38,39]。
甘蓝型油菜具有由主根、不同级次侧根和根毛

组成的根系，其耐盐碱性涉及根系离子选择、根系-
地上部长距离运输、器官间 Na+分配及组织耐受等

多个过程[6,37,40]。盐胁迫下，油菜根系表现出明显的

形态可塑性，其响应程度受基因型、发育阶段和胁

迫强度等因素影响[35]。Arif等[35]研究发现，盐处理使

一级侧根根毛长度和密度分别增加约 91%和 29%，

三级侧根总长及其根毛长度分别增加约 48% 和

22%，表明侧根和根毛的适应性变化可能有助于扩

大根系吸收界面，维持水分和矿质元素获取。然

而，盐胁迫同时显著抑制地上部生长和生殖发育，

表现为叶片、花和角果受损，以及株高降低[35]。因

此，盐胁迫下的根系形态重塑可能具有一定的适应

和补偿作用，但不足以完全缓解盐胁迫对整株生长

发育的抑制。

油菜的器官离子分配特征进一步表明，其耐盐

碱性并非完全依赖根系对Na⁺的排斥，还与Na⁺向地

上部的运输及器官间分配密切相关[40,41]。王佳婕

等[40]在以 Na2CO3和 NaHCO3为主要盐分的苏打盐碱

土中比较油菜与小麦的离子积累特征，发现油菜

根、茎、叶柄和叶片中的 Na+积累量总体高于小麦，

其中叶片中的 Na⁺积累量约为小麦的 2～8倍，叶柄

Na+含量最高可达 88. 40 mg g-1；相比之下，小麦的

Na+ 主要积累于根系，其根系 Na+ 含量最高达到

33. 45 mg g-1，表现出较为明显的根部截留特征。进

一步研究发现，油菜叶柄可以截留部分向叶片运输

的Na+，且这种截留作用受到氮素形态的调节，在硝

态氮条件下，叶柄Na+含量以及叶柄与叶片Na+含量

之比均高于铵态氮条件[41]。这些结果表明，油菜具

有较强的 Na⁺向地上部运输和器官间分配能力，叶

柄等器官可能通过截留和再分配 Na+，减少其向功

能叶片的过量运输，从而缓解 Na+积累造成的离子

毒害。

然而，地上部Na+积累较多并不意味着根系Na⁺
排斥和离子选择作用减弱[6,37]。Wang 等[37]发现，耐

盐性较强的油菜材料通常具有较低的根系Na⁺含量

以及较高的根系 K⁺/Na⁺和 Ca²⁺/Na⁺比值，且根系 Na⁺
含量与油菜耐盐性的相关性最为显著，表明限制根

系Na⁺积累并维持K⁺和Ca²⁺稳态是油菜耐盐的重要

生理基础。因此，油菜耐盐性并非依赖单一的 Na+

排斥机制，而是通过根系离子选择、Na+长距离运输

与器官间分配等过程协同维持离子稳态[37,42]。
与油菜相比，小麦耐盐性更加依赖限制 Na+向

地上部和功能叶片运输[39,43]。小麦HKT1;5类转运蛋

白可将Na+从根系木质部导管回收到木质部薄壁细

胞中，从而减少Na+向地上部运输，并维持较高的叶

片 K+/Na+比值[43]。在盐胁迫下，不同作物的形态变

化和离子调控特征存在明显差异。玉米受盐胁迫

后通常表现为根长、株高、生物量、叶绿素含量和K+

水平下降，同时 Na+积累增加[44]；水稻则表现出根系

总长、侧根密度、根系网络长度和生物量下降，且响

应程度受基因型、胁迫强度和生育阶段影响[38,45]。
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这些差异表明，作物耐盐性是根系形态、Na+吸收与

运输、K+稳态及组织耐受等共同作用的结果，不能

仅依据单一形态或离子积累特征进行判断[38,39]。此

外，根系构型受渗透胁迫、碳分配、激素信号、营养

状态和离子毒害等多种因素调控，相似的根系表型

可能具有不同的生理基础和耐盐机制[38,42]。
综上，甘蓝型油菜对盐胁迫的适应性涉及根系

形态调节、离子选择性吸收、Na⁺长距离运输和器官

间分配等多个过程的协同作用。盐胁迫诱导的侧

根和根毛形态变化可能有助于维持水分和矿质元

素吸收，但其响应受基因型、发育阶段和胁迫强度

影响；耐盐材料通常具有较低的根系 Na⁺积累以及

较高的 K⁺/Na⁺和 Ca²⁺/Na⁺比值，而进入地上部的 Na⁺
可通过叶柄、茎秆等器官进行分配和截留[37,40,41,46]。
这种多层次的离子调控特征可能是甘蓝型油菜适

应盐胁迫的重要生理基础，也为耐盐碱遗传改良提

供了新的研究方向。

4 根系分泌与根系微生物互作是油

菜耐受较高盐碱浓度的重要机制

根系分泌物是植物根系释放至根际环境中的

多种化合物，包括有机酸、氨基酸、糖类和酚类等物

质。其不仅参与土壤养分活化、根际环境调节，还

可作为信号分子影响根际微生物群落组成，在植物

盐碱适应过程中发挥重要作用[47,48]。不同作物在盐

碱胁迫下可通过调节根系分泌代谢改变根际生态

环境。Wang等[49]发现，碱胁迫诱导小麦根系释放多

种含羧基代谢物，其中有机酸、脂肪酸和氨基酸类

物质显著积累。盐碱胁迫下玉米根系黄酮类物质

及有机酸分泌发生变化，可能参与根际微环境调

控[50-52]；水稻则通过调节萜类、脂质及苹果酸、琥珀

酸等有机酸分泌，影响根际养分循环和盐胁迫

适应[53,54]。
在油菜中，盐碱胁迫同样显著改变根系分泌代

谢模式，研究发现，盐碱胁迫促进 2-羟基异戊酸、3-
羟基异戊酸、犬尿喹啉酸、戊二酸、犬尿氨酸、苯甲

酸等代谢物释放，并激活TCA循环、碳代谢、乙醛酸

和二羧酸代谢以及氨基酸代谢等途径[55]。这些代谢

物可通过有机酸螯合土壤中的 Na⁺、Mg²⁺等离子，缓

解离子毒害，并调节根际 pH；同时酚酸类物质（如苯

甲酸、阿魏酸、4-香豆酸、肉桂酸等）可参与 ROS 清

除和逆境信号调控，从而增强油菜对盐碱环境的适

应能力[54]。
此外，根系分泌物也是植物调控根际微生物群

落的重要介质。盐碱胁迫下，植物可通过改变碳

源、有机酸和次生代谢物释放，选择性富集具有促

生和抗逆功能的微生物类群[56]。在甘蓝型油菜中，

盐胁迫显著重塑根际细菌群落，并引起鞘氨醇单胞

菌属（Sphingomonas）、链霉菌属（Streptomyces）、芽孢

杆菌属（Bacillus）和假单胞菌属（Pseudomonas）等类

群丰度显著变化[57]。有益根际细菌还可通过改善

Na⁺/K⁺稳态、调节植物激素及增强抗氧化能力缓解

盐胁迫；接种肠杆菌属（Enterobacter）、假单胞菌属

（Pseudomonas ）等促生菌可降低油菜 Na+积累、提高

K+含量和抗氧化酶活性，并促进盐胁迫下植株生

长[58,59]。同时，盐胁迫下根际细菌可形成生物膜，并

通过胞外多糖维持生物膜结构稳定、改善根际水分

和养分条件，从而提高植物的盐胁迫适应性[60]。因

此，根系分泌物介导的植物—微生物互作可能是油

菜适应盐碱环境的重要组成部分。

5 油菜耐盐碱性的多基因控制与发

育阶段依赖性

在作物耐盐碱研究中，数量性状位点（quantita⁃
tive trait locus，QTL）、全基因组关联分析（genome-
wide association study，GWAS）不仅用于挖掘控制耐

盐碱性的遗传位点，更重要的是可以揭示不同作物

耐盐碱适应机制的“遗传差异”。对近 10年已发表

的基因定位文章进行整理发现，水稻、小麦、棉花发

表文章在 20 篇以上，高粱已分离出主效位点 AT1
（Alkaline Tolerance 1），其编码一个非典型异源三聚

体G蛋白γ亚基，属于水稻GS3的同源基因，通过抑

制PIP2类水孔蛋白的磷酸化，降低H2O2跨膜外排能

力，导致胞质 ROS 积累和氧化伤害加重，从而提高

谷子、水稻、玉米等禾谷类作物的耐碱性[61]。玉米中

也鉴定到一个主要基因 ZmNSA1，盐碱胁迫下胞质

Ca2+上升促使 ZmNSA1 降解，提升 SOS1 介导的 Na+/
H+交换与 Na+外排，降低根与地上部 Na+积累，从而

提高玉米的耐盐碱性[51]。水稻中也挖掘到两个耐碱

相关主效位点ATT1和ATT2，二者均编码赤霉素 20-
氧化酶，参与调控赤霉素（GA）合成。研究表明，适

宜的GA水平有助于协调活性氧积累与胁迫响应基

因表达，从而提高水稻的耐碱和耐高温能力；与

ATT1 相比，ATT2 能够更精细地调节 GA 水平，在提

高胁迫耐受性的同时维持较高产量[62]。
而油菜尚处于由“性状定位”向“机制归纳”过

渡的阶段。油菜耐盐碱相关定位研究显示，其耐性

遗传基础并不集中于单一经典离子稳态模块，而是
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表现出明显的“多性状耦合、多阶段分化和盐/碱响

应部分分离”的特征。油菜耐盐研究覆盖了萌发

期、苗期和成熟期，不同发育阶段的遗传信号并不

完全一致，具有明显的阶段特异性。油菜耐盐碱相

关性状多由多个位点共同控制，不同研究中检测到

的 QTL 数量和解释率差异较大（表 1）。Zhang 等[63]

通过盐胁迫下的萌发期性状定位发现了 77个 SNP，
26 个候选基因，贡献率在 6. 89%～31. 83% 之间；

Yang 等[64]发现了 110 个 QTL，8 个候选基因；Lang
等[65] 发现了 45 个苗期 QTL（贡献率在 4. 80%～

51. 14% 之间），鉴定到一个主要候选基因，未进行

机理解析，而 Wan 等[66]鉴定出 25 个 QTL（4. 21%～

9. 23%），38 个候选基因。说明油菜耐盐碱遗传基

础具有较强的环境、发育时期的依赖性。在耐盐碱

性状上，对盐碱胁迫下叶绿素含量、Na+、K+和脯氨酸

等相关生理性状也定位到了 QTL 位点[67-69]，说明油

菜耐盐性涉及离子稳态、渗透调节与生长维持的复

合调控，但单个位点效应普遍偏小，符合数量性状

特征，且围绕排 Na+、保 K+及 K+/Na+稳态等核心离子

生理指标开展的遗传定位及相关机理解析仍相对

表1　近10年油菜耐盐碱关联位点

Table 1　Saline–alkali tolerance-associated loci identified in rapeseed over the past decade

时期与胁迫类型

Developmental stage and 
stress type

苗期；盐胁迫

Seedling stage； salt 
stress

苗期；盐胁迫

Seedling stage； salt 
stress

萌发期、苗期；盐胁迫

Germination and seed⁃
ling stages； salt stress

萌发期；盐胁迫

Germination stage； salt 
stress

苗期、成熟期；盐碱胁迫

Seedling and maturity 
stages； saline-alkali 

stress

苗期、成熟期；盐胁迫

Seedling and maturity 
stages； salt stress

苗期；盐胁迫

Seedling stage； salt 
stress

苗期；盐胁迫

Seedling stage； salt 
stress

萌发期；盐胁迫

Germination stage； salt 
stress

样本数量

Population size

196个F2：3
196 F₂：₃ families

368份自然群体

368 Accessions

505份自然群体

505 Accessions

146份自然群体

146 Accessions

505份自然群体

505 Accessions

82份RIL
82 RILs

505份自然群体

505 Accessions

300个F2：3
300 F₂：₃ families

202份自然群体

202 Accessions

表型指标

Phenotypic traits

根长、叶鲜重、叶干重、根干重等10个

指标

10 traits， including root length， leaf 
fresh weight， leaf dry weight， and root 
dry weight
根长、茎长度；耐盐指数、Na+含量

Root length， shoot length， salt tolerance 
index， and Na⁺ content
16个耐盐系数

16 salt-tolerance coefficients
发芽势、发芽率和相对盐害指数

Germination vigor， germination rate， 
and relative salt injury index

株高、地干重、产量等15个指标

15 Traits， including plant height， shoot 
dry weight， and yield

耐盐率、根长、茎鲜重、茎干重、根鲜重

和叶绿素含量

Salt tolerance rate， root length， shoot 
fresh weight， shoot dry weight， root 
fresh weight， and chlorophyll content
928个与甘蓝型油菜耐盐性相关的性状

928 Traits associated with salt tolerance 
in Brassica napus

耐盐性等级

Salt-tolerance grade

相对发芽率

Relative germination rate

位点数量

Number of 
loci

45 QTLs

25 QTLs

31 QTLs

77 SNPs

9 QTLs

65 QTLs

2814 SNPs

12 QTLs

110 QTLs

位点解释率

Phenotypic vari⁃
ance explained 

（PVE）

4.80%～51.14%

4.21%～9.23%

——

6.89%～31.83%

——

7.61%～27.84%

——

——

——

候选基因数量

Number of candidate 
genes

1（Bra003640）

38

405

26

BnABA4、BnBBX14、Bn⁃

VTI12等20个

BnABA4， BnBBX14， 
BnVTI12， and 17 other 

genes

13

234

10

8

文献

Ref.

［65］

［66］

［74］

［63］

［67］

［75］

［68］

［69］
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不足。水稻[70]、玉米[71]、小麦[72]等研究发现其耐盐碱

机制主要是以排Na+为主；油菜现有结果发现，其耐

盐碱性更可能依赖根系形态、生物量维持、光合状

态、渗透调节之间的综合协调，而不是单一主效排

盐位点主导。

甘蓝型油菜耐盐碱性受多基因共同调控，聚合

双亲有利等位基因有助于提高杂交种耐盐碱性。

Chen 等[73]发现，华油杂 62 整合了双亲的遗传特征，

具有更多开放染色质区域，并利用有利等位基因响

应盐胁迫，其基因表达以不完全显性和加性效应为

主；双亲有利等位基因的互补与累积是油菜杂种耐

盐碱优势的重要遗传基础。因此，筛选耐盐亲本并

优化杂交组合，可提高耐盐碱杂交种选育效率。

6 总结与展望

油菜作为盐碱地利用的重要先锋作物，其耐盐

碱机制研究已取得较大进展，其耐盐碱性受根系构

型、离子稳态、组织耐受、代谢调节及根际互作等多

层次共同调控。芸薹属多倍化为油菜提供了丰富

的基因资源和较强的调控可塑性；在生理层面，油

菜可通过苗期根系限制 Na⁺积累、后期加强地上部

离子分配与组织耐受，并结合根系形态重塑、分泌

代谢和根际微生物互作等多层次调控，形成区别于

部分禾本科作物的适应策略。在遗传层面，油菜耐

盐碱性表现出明显的多基因控制和发育阶段依赖

特征，但关键主效基因及其调控网络仍有待深入

解析。

现有研究主要集中于萌发期和苗期，对成熟期

及产量形成阶段关注不足，大量QTL和候选基因也

缺乏稳定的遗传学和田间验证。盐胁迫与高 pH碱

胁迫是否具有不同的核心调控机制，尚需进一步区

分；此外，油菜与盐地碱蓬等耐盐植物之间的比较

基因组和比较功能研究仍较薄弱。未来应结合多

组学、基因编辑等技术，开展覆盖全生育期、多组织

和多环境条件的系统研究；通过遗传定位、功能验

证、调控网络解析和跨物种比较，整合 QTL/GWAS
定位、表观遗传分析及同源拷贝组合编辑，解析遗

传变异、拷贝效应和表观调控对不同生育阶段耐盐

碱性的贡献，有望鉴定油菜耐盐碱性的关键基因与

核心调控节点，阐明其保守性和物种特异性，并为

油菜及其他作物的耐盐碱遗传改良提供理论依据

和基因资源。

在耐盐碱育种方面，应建立覆盖全生育期的耐

盐、耐碱及盐碱复合胁迫评价体系，并以盐碱条件

下的产量和稳产性作为核心指标；重点关注根系构

型、Na+积累与器官分配、K+/Na+稳态及组织耐受等

关键性状，筛选稳定耐受种质。针对甘蓝型油菜异

源多倍体特征，应进一步解析同源拷贝、亚基因组

差异及有利单倍型效应，优先利用稳定的大效应位

点，并结合多基因聚合、标记辅助选择和基因组选

择提高育种效率。同时，应加强候选基因和优异材

料在多点盐碱环境中的验证，推动耐盐碱基因由机

制研究向品种改良转化。
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