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　　摘要：对甲基磺酸乙酯（ＥＭＳ）诱变获得的生物钟长周期突变体 ｌｃｃ－１、野生型 ＷＴ、杂交 Ｆ２群体及回交 Ｂ１和 Ｂ２
群体进行田间表型性状调查，并对下胚轴长度、现蕾时间２个突变性状进行遗传分析。结果表明，ｌｃｃ－１下胚轴长度、
株高、开展度、外叶长、中肋长度均极显著小于ＷＴ，现蕾时间极显著长于ＷＴ。Ｆ２代分离群体遗传分析结果表明，下胚

轴长度及现蕾时间性状均符合２对加性－显性－上位性主基因＋加性－显性多基因模型。结果可为调控生物钟和现
蕾时间关键基因的挖掘和基因功能深入研究提供数据支持。
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　　大白菜是我国重要的叶用蔬菜，也是我国栽培
面积和种植区域最广的蔬菜作物之一，深受人们的

喜爱。随着大白菜全基因组测序的完成，其功能基

因组学的研究得到快速发展，尤其是甲基磺酸乙酯

（ＥＭＳ）突变体库的构建为大白菜农艺性状相关优
异基因的挖掘提供了很好的研究材料。Ｌｉｕ等从大
白菜ＥＭＳ诱变群体中获得了一株蜡质缺失突变体
ｃｅｒ１［１］。刘文杰等从ＥＭＳ突变体库中筛选获得了雄
性不育、叶面刺毛突变体［２］。河北农业大学研究人

员获得了不同叶色、不同叶球、不同植株大小以及

长生物钟周期等多种类型的突变体［３－５］。

昼夜节律钟（ｃｉｒｃａｄｉａｎｃｌｏｃｋ）即生物钟，是植物
生命活动的内在节律，可参与调控植物的营养生

长、生殖生长、应对非生物胁迫、代谢活动等生长代

谢过程，增强植物的环境适应性［６］。Ｌｅｉ等阐述了生
物钟 ＡＳＳＯＣＩＡＴＥＤ１（ＣＣＡ１）和 ＬＡＴＥＥＬＯＮＧＡＴＥＤ

ＨＹＰＯＣＯＴＹＬ（ＬＨＹ）是拟南芥生物钟的核心组成部
分，影响植物对生物胁迫的响应［７］。现阶段对于生

物钟突变体的表型性状已有大量试验分析，前人以

模式植物拟南芥为试材，探讨了生物钟突变体营养

生长时相的转变、光合作用和根吸收速率的变化

等［８－９］。大白菜与拟南芥相比，基因组经历了三倍

化事件，其基因功能及调控机制较模式植物拟南芥

复杂的多，而大白菜的研究报道还较少。笔者所在

实验室筛选到一个大白菜长生物钟周期的突变体，

其表型表现为胚轴伸长，现蕾开花时间延迟。哪些

基因发生了突变引起表型的变化有待于进一步研

究。遗传分析（ｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓ）是突变体突变基因
挖掘研究的重要途径。通过调查突变体与野生型

杂交、回交群体突变表型分离情况，分析突变基因

的遗传特性。Ｅｌｓｔｏｎ首次提出，主基因 ＋多基因混
合遗传模型［１０］；盖钧镒利用此遗传模型建立了可同

时鉴别１～３个主基因和多基因整体效应的分析方
法［１１］。对表型性状进行遗传分析可确定该性状的

遗传规律。

本研究以生物钟长周期突变体 ｌｃｃ－１（Ｌｏｎｇ－
ｐｅｒｉｏｄｃｉｒｃａｄｉａｎｃｌｏｃｋ－１）及野生型ＷＴ为材料，通过
构建突变体与野生型的 Ｆ２代及回交群体，并对亲
本、Ｆ１代及群体的突变表型性状及分离情况进行调
查，利用主基因＋多基因混合遗传模型进行遗传分
析，该研究为探索各突变表型的遗传规律及突变基

因的深入挖掘奠定了基础。
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１　材料与方法

１．１　供试材料
本研究以野生型 ＷＴ、ＥＭＳ诱变获得的长生物

钟突变体ｌｃｃ－１、野生型与突变体杂交Ｆ１代、Ｆ２代、

回交群体 Ｂ１和 Ｂ２为试验材料（图１－ａ）。突变体
ｌｃｃ－１与野生型ＷＴ相比具有下胚轴长（图１－ｂ）、
延迟现蕾和开花（图１－ｃ）、生物钟周期延长１．４３ｈ
的突变表型。

１．２　试验方法
１．２．１　大白菜田间表型性状调查方法　本试验材
料以穴盘育苗、成苗后定植在河北农业大学教学试

验基地，分２个时间播种调查。２０１８年１月１６日
播种，３月 ７日定植于露地，调查生殖生长阶段表
型；２０１８年８月５日播种，９月１日定植于露地，调

查营养生长阶段表型。调查性状及方法参考国家

标准ＧＢ／Ｔ１９５５７．５—２００４《植物新品种特异性、一
致性和稳定性测试指南　大白菜》并略作调整（表
１）。生殖生长时期调查的表型包括现蕾时间、薹
长、开花时间；营养生长时期调查的表型包括下胚

轴长度、株高、开展度、外叶长、外叶宽、外叶叶柄长。

表１　大白菜性状观测的类别、时期及方法

发育时期 性状 调查部位和方法

现蕾期 现蕾时间（ｄ） 观测并记录从播种到出现花蕾的天数

开花期 薹长（ｃｍ） 薹长达到最大时的长度

开花时间（ｄ） 观测并记录从播种到出现第１朵花的天数

苗期 下胚轴长度（ｃｍ） 下胚轴长度达到最大时的长度

结球后期 株高（ｃｍ） 测量植株基部与地面接触处至植株最高处的自然高度

开展度（ｃｍ） 测量植株外叶开展最大距离

外叶长（ｃｍ） 测量最大外叶叶片最长部分的长度

外叶宽（ｃｍ） 测量最大外叶叶片最宽部分的宽度

外叶叶柄长（ｃｍ） 测量最大外叶从基部至叶柄明显变细处长度

１．２．２　数据统计与分析方法　使用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ
软件和ＩＢＭＳＰＳＳＳｔａｔｉｓｔｉｃｓ１９．０软件对 ｌｃｃ－１的９
个表型进行分析，设置３个重复，计算平均值，并进
行ｔ测验。

依据统计学方法整理春季４世代 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２
和秋季６世代 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２、Ｂ１、Ｂ２各群体表型数
据，参照盖钧镒鉴别１～３个主基因和多基因整体效
应的分析方法［１１－１２］，使用华中农业大学植物数量性

状分离分析软件包 ＳＥＡ，对本试验拟分析的３个数
量性状进行主基因 －多基因模型的多世代联合分
析，得到这３个数量性状的遗传模型以及与之相对
应的ＡＩＣ值，对备选模型进行一组（Ｕ２１、Ｕ

２
２、Ｕ

２
３、ｎＷ

２、

Ｄｎ）适合性检验，选择统计量达到显著水平个数较

少的模型作为最优模型，计算出遗传率。调查Ｆ２分
离群体中现蕾时间突变型与野生型的植株数，再根

据卡方检测方法，测定其结果，确定分离比例，进而

推导出相应基因的遗传规律。

２　结果与分析

２．１　野生型ＷＴ与突变体ｌｃｃ－１的表型特征差异
由图２可知，ＷＴ下胚轴平均长度为２．２２ｃｍ，

ｌｃｃ－１下胚轴平均长度为３．９１ｃｍ，ｌｃｃ－１下胚轴极
显著长于ＷＴ（Ｐ＜０．０１）。
　　由图３可知，ＷＴ平均株高４９．０８ｃｍ，ｌｃｃ－１平
均株高３０．４６ｃｍ，ＷＴ平均开展度７８．５９ｃｍ，ｌｃｃ－１平
均开展度５３．１０ｃｍ，ＷＴ平均外叶长３７．０４ｃｍ，ｌｃｃ－１
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平均外叶长２４．５０ｃｍ，ＷＴ平均中肋长度２２．９０ｃｍ，
ｌｃｃ－１平均中肋长度１５．１０ｃｍ，以上表型 ｌｃｃ－１均

较ＷＴ明显减小，差异达极显著水平；ＷＴ平均现蕾
时间７５．０ｄ，ｌｃｃ－１平均现蕾时间７７．１ｄ，ＷＴ平均
开花时间９３．４ｄ，ｌｃｃ－１平均开花时间９８．１５ｄ，以
上表型 ｌｃｃ－１均较 ＷＴ明显增加，差异达极显著水
平；ＷＴ薹长４８．６ｃｍ，ｌｃｃ－１薹长２３．２２ｃｍ，ＷＴ叶
片宽 ２３．８８ｃｍ，ｌｃｃ－１叶片宽１６．３３ｃｍ，以上表型
ｌｃｃ－１均较 ＷＴ明显减少，差异达显著水平。从株
高、开展度、外叶长、外叶宽、中肋长度和薹长的数

据看，ｌｃｃ－１植株显著或极显著小于ＷＴ。从自然春
化条件下的现蕾时间和开花时间看，ｌｃｃ－１现蕾和
开花时间极显著长于ＷＴ。

２．２　突变体ｌｃｃ－１下胚轴长度的遗传分析
ｌｃｃ－１下胚轴平均长度为３．９１ｃｍ，ＷＴ下胚轴

平均长度为 ２．２２ｃｍ，ＷＴ平均下胚轴长度仅为
ｌｃｃ－１的５６．７８％，ｔ测验结果表明，２个亲本的下胚
轴长度存在极显著差异，Ｆ１平均下胚轴长度为
２．６８ｃｍ，偏向于短下胚轴ＷＴ。Ｆ２、Ｂ１、Ｂ２的下胚轴
长度均呈现偏正态分布（图 ４－ａ、图 ４－ｂ、
图４－ｃ）。　

　　用植物数量性状主基因 ＋多基因遗传模型的
多世代联合分析方法对６个世代群体下胚轴长度进
行联合分析，分别计算６个世代群体在２４种遗传模
型下的极大似然函数值（ＭＬＶ）和 ＡＩＣ值。根据
ＡＩＣ准则，在备选遗传模型中，ＡＩＣ最小者为最优模
型。由表２可知，ＡＩＣ值较低的是２ＭＧ－ＡＤＩ（２对
加性 －显性 －上位性主基因模型）、ＰＧ－ＡＤＩ（加
性－显性 －上位性多基因模型）、ＭＸ１－ＡＤ－ＡＤＩ
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表２　下胚轴长度各遗传模型极大似然值（ＭＬＶ）和ＡＩＣ值

模型 ＭＬＶ ＡＩＣ值 模型 ＭＬＶ ＡＩＣ值

１ＭＧ－ＡＤ －２６７．９６６３ ５４３．９３２５ ＭＸ１－ＡＤ－ＡＤＩ －１９２．１２３２ ４０８．２４６５

１ＭＧ－ＥＡＤ －２６９．９５７８ ５４５．９１５６ ＭＸ１－ＡＤ－ＡＤ －２３８．７６４１ ４９５．５２８２

１ＭＧ－Ａ －２８０．１９０６ ５６６．３８１３ ＭＸ１－Ａ－ＡＤ －２５４．１６２５ ５２４．３２５１

１ＭＧ－ＮＣＤ －３１２．３６９４ ６３０．７３８８ ＭＸ１－ＥＡＤ－ＡＤ －２６１．９４５６ ５３９．８９１３

２ＭＧ－ＡＤＩ －２０６．１３８６ ４３２．２７７２ ＭＸ１－ＮＣＤ－ＡＤ －２６１．９４６３ ５３９．８９２６

２ＭＧ－ＣＤ －２６０．７３８３ ５２９．４７６６ ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤＩ －１９１．７１７２ ４１９．４３４３

２ＭＧ－ＥＡＤ －２６０．７３８３ ５２７．４７６６ ＭＸ２－Ａ－ＡＤ －２２４．２３８１ ４６６．４７６２

２ＭＧ－ＡＤ －２６４．１７２５ ５４０．３４５０ ＭＸ２－ＡＤ－ＡＤ －２６１．９０８６ ５４５．８１７３

２ＭＧ－ＥＡ －２７６．６９７８ ５５９．３９５５ ＭＸ２－ＣＤ－ＡＤ －２６１．９２５５ ５４１．８５１０

２ＭＧ－Ａ －３１３．１０６６ ６３４．２１３１ ＭＸ２－ＥＡ－ＡＤ －２６１．９４４７ ５３９．８８９５

ＰＧ－ＡＤＩ －１９２．８９５８ ４０５．７９１６ ＭＸ２－ＥＡＤ－ＡＤ －２６１．９４６１ ５３９．８９２２

ＰＧ－ＡＤ －２６４．２３８５ ５４２．４７７０ ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ －１９５．１１２５ ４２０．２２５０

（１对加性 －显性主基因 ＋加性 －显性多基因模
型）、ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤＩ（２对加性 －显性 －上位性主
基因和加性 －显性 －上位性多基因模型）、ＭＸ２－
ＡＤＩ－ＡＤ（２对加性 －显性 －上位性主基因 ＋加
性－显性多基因模型），共５个模型，其 ＡＩＣ值分别
为 ４３２．２７７２、４０５．７９１６、４０８．２４６５、４１９．４３４３、

４２０２２５０。
　　适合性检验结果（表３）表明，５个模型均符合，
但ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ模型适合性检验效果最佳，且
ＡＩＣ值较小。因此，可确定 ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ（２对加
性－显性 －上位性主基因＋加性 －显性多基因模
型）为大白菜下胚轴长度的最佳遗传模型。

表３　下胚轴长度ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ遗传模型的适合性检验

世代 Ｕ２１ Ｕ２２ Ｕ２３ ｎＷ２ Ｄｎ
Ｐ１ ０．００４７（０．９４５３） ０．００７２（０．９３２６） ０．３６４８（０．５４５９） ０．０７４１（＞０．０５） ０．１２９９（＞０．０５）

Ｐ２ ０．３７９３（０．５３８０） ０．３２１３（０．５７０８） ０．０１３９（０．９０６２） ０．０６３１（＞０．０５） ０．１５９１（＞０．０５）

Ｆ１ ０．６３０７（０．４２７１） ０．７６３０（０．３８２４） ０．１７４９（０．６７５８） ０．１０３３（＞０．０５） ０．２０３５（＞０．０５）

Ｂ１ １．７５１０（０．１８５８） １．１６９８（０．２７９４） ０．６３７８（０．４２４５） ０．２３７６（＞０．０５） ０．１７５９（＞０．０５）

Ｂ２ ０．２０３８（０．６５１７） ０．０４６６（０．８２９０） ０．７８２１（０．３７６５） ０．０７９６（＞０．０５） ０．１３１２（＞０．０５）

Ｆ２ ０．２９２２（０．５８８８） ０．４１８０（０．５１７９） ０．２４２５（０．６２２４） ０．０９４１（＞０．０５） ０．０５４３（＞０．０５）

　　由表４可知，ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ模型中２对主基
因的加性效应值均为－０．０６３４，显性效应分别为 －
０．０９３６和－０．２８２８，显性效应值大于加性效应值，
说明２对主基因遗传以显性效应为主。在 Ｂ１、Ｂ２、

Ｆ２群体中，主基因的遗传率各不相同。在 Ｆ２群体
中，主基因遗传率最高，为７３．０７３９％。在 Ｂ１群体
中主基因遗传率为 ４２．５６５６％，低于 ５０％。在 Ｂ２
群体中主基因遗传率为５９．６４０１％。Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２多
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基因的遗传率分别为 ３９．１９１２％、１３．７９３０％、
１１．６４３８％，主基因遗传率均大于多基因遗传率：环
境因素引起的遗传变异较小。

表４　下胚轴长度相关遗传参数的估计

一阶参数 估计值 群体 二阶参数 估计值

ｍ（ｍ１） ２．３３９３ Ｂ１ σ２ｍｇ ０．０６９５

ｄａ －０．０６３４ ｈ２ｍｇ（％） ４２．５６５６

ｄｂ（ＢＢ） －０．０６３４ σ２ｐｇ ０．０６４０

ｈａ －０．０９３６ ｈ２ｐｇ（％） ３９．１９１２

ｈｂ －０．２８２８ Ｂ２ σ２ｍｇ ０．０６６９

ｉ ０．７０３９ ｈ２ｍｇ（％） ５９．６４０１

ｊａｂ ０．０１６６ σ２ｐｇ ０．０１５５

ｊｂａ ０．２８９２ ｈ２ｐｇ（％） １３．７９３０

ｌ ０．５５２８ Ｆ２ σ２ｍｇ ０．１４２５

［ｄ］ －０．６９８５ ｈ２ｍｇ（％） ７３．０７３９

［ｈ］ ０．１１７８ σ２ｐｇ ０．０２２７

ｈ２ｐｇ（％） １１．６４３８

２．３　突变体ｌｃｃ－１现蕾时间的遗传分析
ｌｃｃ－１现蕾时间平均值为７７．１ｄ，ＷＴ现蕾时间

平均值为７５．０ｄ，ｌｃｃ－１现蕾时间比 ＷＴ晚２．１ｄ。
对２个亲本的现蕾时间平均值进行ｔ测验后可知，２
个亲本间的现蕾时间差异达到极显著水平，说明亲

本间存在显著的遗传差异。Ｆ１代现蕾时间平均值
为７５．７５ｄ，偏向于ＷＴ。由Ｆ２现蕾时间的次数分布
（图５）可知，Ｆ２世代现蕾时间的分布偏正态分布。

　　用植物数量性状主基因 ＋多基因遗传模型的
多世代联合分析方法对４个世代群体开花时间进行
联合分析，分别计算４个世代群体在２４种遗传模型
下的ＭＬＶ和 ＡＩＣ值。根据 ＡＩＣ准则，在备选遗传
模型中，ＡＩＣ最小者为最优模型。由表５可知，ＡＩＣ
值较低的是ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ、ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤＩ这２
个模型，其ＡＩＣ值分别为７６８．８３２５、７７４．８３２５。故
初步确定这２个模型为４世代群体现蕾时间遗传的
候选模型。

表５　现蕾时间各遗传模型ＭＬＶ和ＡＩＣ值

模型 ＭＬＶ ＡＩＣ值 模型 ＭＬＶ ＡＩＣ值

１ＭＧ－ＡＤ －５８７．１５２２ １１８６．３０４ ＭＸ１－ＡＤ－ＡＤＩ －５６３．６９６６ １１４３．３９３

１ＭＧ－Ａ －５９７．３２７８ １２０４．６５６ ＭＸ１－ＡＤ－ＡＤ －５７０．４０８６ １１５４．８１７

１ＭＧ－ＥＤＡ －５８７．３０７６ １１８４．６１５ ＭＸ１－Ａ－ＡＤ －５８９．９００４ １１９１．８０１

１ＭＧ－ＮＣＤ －５９９．７３７９ １２０９．４７６ ＭＸ１－ＥＡＤ－ＡＤ －５８９．９０５０ １１９１．８１０

２ＭＧ－ＡＤＩ －４５６．７８４８ ９３５．５７０ ＭＸ１－ＮＣＤ－ＡＤ －５７０．４０８６ １１５２．８１７

２ＭＧ－ＡＤ －５７９．００５７ １１７２．０１１ ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤＩ －３７５．４１６３ ７７４．８３３

２ＭＧ－Ａ －５９５．１４１６ １２００．２８３ ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ －３７５．４１６３ ７６８．８３３

２ＭＧ－ＥＡ －５９７．６４７１ １２０３．２９４ ＭＸ２－ＡＤ－ＡＤ －４７２．５９１４ ９５５．１８３

２ＭＧ－ＣＤ －５８０．７６５５ １１７１．５３１ ＭＸ２－Ａ－ＡＤ －５８９．８９５２ １１８５．７９０

２ＭＧ－ＥＡＤ －５９６．５６４８ １２０１．１３ ＭＸ２－ＥＡ－ＡＤ －５８９．８９５２ １１８３．７９０

ＰＧ－ＡＤＩ －５８８．２２１２ １１８８．４４２ ＭＸ２－ＣＤ－ＡＤ －５７９．９６４７ １１６５．９２９

ＰＧ－ＡＤ －５９４．６２０５ １１９９．２４１ ＭＸ２－ＥＡＤ－ＡＤ －４７２．５９１４ ９４９．１８３

　　适合性检验结果（表６）表明，５个模型均通过
适合性测验，但ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ适合性检验效果最
佳，且ＡＩＣ值和ＭＬＶ均较小。因此，综合以上分析，
确定ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ（２对加性 －显性 －上位性主
基因＋加性 －显性多基因模型）为调控大白菜突变
体现蕾时间的最佳遗传模型。

　　由表７可知，ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ模型下的遗传参

数，现蕾时间是由２对主基因＋多基因控制的，且第
１个主基因具有负向的加性效应，在 Ｆ２群体中主基
因遗传率是９６．１０９１％，多基因遗传率未检测出，说
明Ｆ２群体中现蕾时间以主基因遗传为主。

３　结论与讨论

本试验中的突变体为ＥＭＳ诱变大白菜种子后
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表６　现蕾时间ＭＸ２－ＡＤＩ－ＡＤ遗传模型的适合性检验

世代 Ｕ２１ Ｕ２２ Ｕ２３ ｎＷ２ Ｄｎ
Ｐ１ ０（０．９９９５） ０．７８０２（０．３７７１） １２．５０００（０．０００４０７） ０．８３３３（＞０．０５） ０．５０００（＞０．０５）

Ｐ２ ８．４３８７（０．００３７） ２６．２９７３（０．００００００２９２７） ８５．７７６１（０） ２．２９５９（＞０．０５） ０．６８２１（＞０．０５）

Ｆ１ ４．６３９０（０．０３１３） ０．６０６３（０．４３６２） ２７．３２２４（０．００００００１７２２） ０．９９５５（＞０．０５） ０．７０９８（＞０．０５）

Ｆ２ ０（０．９９７９） １．５０７４（０．２１９５） ２４．２２０２（０．００００００８５９３） ５．６９４５（＞０．０５） ０．３１９５（＞０．０５）

表７　现蕾时间相关遗传参数的估计

一阶参数 估计值 二阶参数 估计值

ｍ（ｍ１） ７５．９０ σ２ｍｇ ４．５４１８

ｄａ －４．３５ ｈ２ｍｇ（％） ９６．１０９１

［ｄ］ ６．１５ σ２ｐｇ ０

［ｈ］ １．５０ ｈ２ｐｇ（％） ０

筛选获得，该方法以获得 ＳＮＰ单碱基突变为主，无
大片段ＤＮＡ变异，而调查结果表明，ｌｃｃ－１突变体
却同时具有生物钟周期变长、下胚轴变长、晚花等

多个不同突变表型，且相关性状均存在显著差异。

因此，可能存在一因多效和多基因突变 ２种情况。
在已有研究中，生物钟变化导致植物下胚轴长度、

开花时间和植株大小的改变均有报道。前人研究

发现，拟南芥隐花色素 ＣＲＹ２蛋白大量积累可获得
早花突变体，在低强度蓝光下下胚轴明显伸长［１３］；

ＴＣＰ２蓝光依赖性地抑制拟南芥下胚轴的伸长，其功
能缺失突变体具有晚花的表型［１４］；ＧｍＰＨＹＢ１过表
达使拟南芥株型矮化紧凑，在短日条件下提前开花

并强烈抑制下胚轴的伸长［１５］；ＧＩ和ＣＯ基因受生物
钟调控，在长日照条件下，ＧＩ和ＣＯ基因会促进拟南
芥开花［１６］。拟南芥ＺＥＩＴＬＵＰＥ（ＺＴＬ）家族成员的突
变会影响昼夜节律和开花时间［１７］。本研究中对下

胚轴长度和现蕾时间２个突变性状的遗传分析结果
均符合２对加性－显性－上位性主基因＋加性－显
性多基因的遗传模型，可推测这些性状可能由调控

生物钟相关基因的突变引起，但须要进一步借助

Ｍｕｔｍａｐ、重测序、转基因等技术手段深入挖掘研究。
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