
岳瑶琴，尚国霞，徐　亮，等．埃塞俄比亚芥与芥菜型油菜杂交创建甘蓝型油菜资源［Ｊ］．江苏农业科学，２０２５，５３（６）：１１９－１２４．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２５．０６．０１４

埃塞俄比亚芥与芥菜型油菜杂交创建甘蓝型油菜资源

岳瑶琴，尚国霞，徐　亮，李开祥，赵志刚
（青藏高原种质资源研究与利用实验室／青海大学农林科学院／青海省春油菜工程技术研究中心，青海西宁８１００１６）

　　摘要：为了得到渗入芥菜型油菜和埃塞俄比亚（埃芥）染色体序列的新型甘蓝型油菜，将埃芥和芥菜型油菜杂交，
再使用甘蓝型油菜复交的后代群体（复交Ｆ１～Ｆ３代）为材料，对复交后代表型偏甘蓝型油菜变异群体进行细胞学（体

细胞染色体数量）统计分析，并鉴定新型甘蓝型油菜；对复交Ｆ４代进行ＳＳＲ标记和基因组重测序，对外源序列的渗入

和变异进行分析，鉴定新型甘蓝型油菜，验证细胞学分析结果。研究表明，复交后代群体中多数植株都为少于３８条染
色体的亚倍体，复交Ｆ２代群体、复交Ｆ３代群体、复交Ｆ４代群体中均只发现１株３８条染色体的植株，复交Ｆ４代群体中

２ｎ＝３８染色体植株为（６００×９０８）×青油１４号杂交组合的材料８２。通过 ＳＳＲ标记和基因组重测序分析结果发现，复
交Ｆ４代群体内植株的各染色体都有３个亲本部分序列的渗入，且根据３个亲本和复交 Ｆ４代群体的基因相似度构建

进化树，结果与细胞学结果一致，最终证明材料８２是新型甘蓝型油菜。亲本基因组的染色体片段在复交Ｆ４代群体中

均有渗入和变异，且甘蓝型Ａ基因组的渗入率最高。通过细胞学和重测序分析，得到材料８２为渗入芥菜型油菜和埃
芥染色体序列的新型甘蓝型油菜，期待可为后续得到稳定遗传的新型甘蓝型油菜群体提供理论依据。
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　　甘蓝型油菜是我国重要的栽培油菜类型，在国
内外广泛种植［１］。由于高强度的育种选择效应和

有限的原始亲本生态型，加上暂未发现其野生群体

和“双低”品质选育过程引起的种质资源遗失［２－３］，

导致甘蓝型油菜遗传背景狭窄［４－５］，其抗旱、抗逆、

耐盐碱等方面的表现不如芸薹属其他种［６］，需拓展

甘蓝型油菜遗传资源，创制新型甘蓝型油菜。有关

新型甘蓝型油菜的创制，前人已有部分研究，包括

甘白杂交［６－７］、甘蓝和甘蓝型油菜杂交［８］。种间杂

交是极为困难的，并且结实率较低［９］，鲜有成功用

于种质资源创新的报道［４］。前人研究还包括甘埃

杂交［１０］、白菜型油菜和埃芥杂交［１１］、改良亚基因

组［１２－１３］、芥甘杂交［１３－１４］等。目前，通过埃塞俄比亚

芥和芥菜型油菜杂交以及甘蓝型油菜复交创制新

型甘蓝型油菜的研究尚属鲜见。

埃塞俄比亚芥（ＢｒａｓｓｉｃａｃａｒｉｎａｔａＬ．，２ｎ＝４ｘ＝

３４，下称埃芥）是由黑芥（ＢＢ，ｎ＝８）与甘蓝（ＣＣ，ｎ＝
９）种间杂交并加倍产生的复合种，是人工合成异源
６倍体的“桥梁”，通过回交和选择的手段，可将埃芥
自身的优良抗逆基因较为容易地转到重要油料作物

和蔬菜中［１４－１７］。芥菜型油菜（ＢｒａｓｓｉｃａｊｕｎｃｅａＬ．，
２ｎ＝４ｘ＝３６），是由黑芥（ＢＢ，ｎ＝８）与白菜（ＡＡ，ｎ＝
１０）种间杂交并加倍产生的复合种。二者拥有较多
优良的农艺性状，如耐高温高湿、耐旱、抗倒伏、抗

病虫［１８－１９］、黄籽［２０－２１］、早熟［２２］等特性，种质资源

丰富［１４，２３］。

本研究通过芥菜型油菜和埃芥种间杂交获得

杂种Ｆ１代植株，以Ｆ１代为母本，以综合性状好的甘
蓝型油菜品系为父本进行复交，获得复交 Ｆ１代，结
合形态学和分子细胞学等技术，对复交Ｆ１代后的每
一代进行自交和筛选，以期得到稳定遗传的拥有埃

芥染色体 ＣＣ组和芥菜型油菜染色体 ＡＪ组的新型
甘蓝型油菜资源，拓宽现有甘蓝型油菜遗传基础。

１　材料与方法

１．１　材料
以埃塞俄比亚芥中玛帐５８的２个品系（９０８、

９１４）、芥菜型油菜中双低芥和多室芥各 ２个品系
（６００、５９８和 ｘ１１２、ｘ１１３）为双亲，双亲杂交（６００×
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９０８、５９８×９０８、ｘ１１２×９１４、ｘ１１３×９１４）得到基因型
为ＢＢＡＪＣＣ的Ｆ１代群体。以 Ｆ１代为母本，与甘蓝
型油菜品种（青油１４号）进行人工辅助授粉杂交，
获得复交Ｆ１代群体，将复交Ｆ１代套袋自交３代，获
得复交Ｆ４代群体。

上述材料由青海省农林科学院提供，于２０２０年
９月种植于青海省农林科学院试验基地处温室中。
亲本油菜品系编号、类型及品种名称见表１。

表１　亲本油菜品系编号、类型及品种名称

品系编号 类型 品种名称

９０８ 埃塞俄比亚芥 玛帐５８

９１４ 埃塞俄比亚芥 玛帐５８

６００ 芥菜型油菜 双低芥

５９８ 芥菜型油菜 双低芥

ｘ１１２ 芥菜型油菜 多室芥

ｘ１１３ 芥菜型油菜 多室芥

青油１４号 甘蓝型油菜 青油１４号

１．２　方法
１．２．１　细胞学研究　子房处理及细胞学观察参照
Ｌｉ等的方法［２４］。

１．２．２　ＳＳＲ分子标记　（１）提取田间鉴定为偏甘
蓝型油菜的植株的幼嫩叶片，戴手套用镊子将每个

材料取２ｇ左右，置于２ｍＬ离心管中，放入具有１／３
体积冰的冰盒中，带回实验室于 －８０℃冷冻保存。
利用 ＣＴＡＢ法［２５］提取 ＤＮＡ。提取完成后的 ＤＮＡ
用紫外分光光度计测定浓度，用蒸馏水把 ＤＮＡ原
液稀释至 ５０ｎｇ／μＬ待用。（２）ＳＳＲ分子标记来源
和设计。参考 ｈｔｔｐ：／／ｕｋｃｒｏｐ．ｎｅｔ的 Ｂｒａｓｓｉｃａ数据
库、殷婷等的方法设计 ＳＳＲ引物［２６－２８］，引物由上海

生工生物工程有限公司合成，分析方法参考 Ｔａｕｔｚ
等的方法［２９］。ＳＳＲ扩增体系见表２。

表２　ＳＳＲ扩增体系

成分
体积

（μＬ）

ＤＮＡ模板（５０ｎｇ／μＬ） ２．００

１０×Ｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２＋） １．００

ｄＮＴＰｓ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ） ０．８０

ＴａｑＥ（５Ｕ／μＬ） ０．２０
ｄｄＨ２Ｏ ５．００

前向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ） ０．５０

反向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ） ０．５０

总计 １０．００

　　（３）条带的统计与分析。电泳条带进行有无量
化，无带记为０，有带记为１，缺样记为２。

渗入率：每条染色体所有 ＳＳＲ标记的扩增条带
与对应亲本相同的条带为特征带，特征带与每条染

色体所有ＳＳＲ标记的扩增总条带之比为该亲本在
后代材料中的渗入率。

缺失率：每条染色体所有 ＳＳＲ标记的扩增条带
中，双亲条带均存在，但杂交后代中未出现的条带

为缺失带，缺失带与每条染色体所有 ＳＳＲ标记的扩
增总条带之比为缺失率。

新增率：每条染色体所有 ＳＳＲ标记的扩增条带
中，双亲条带均不存在，但在杂交后代中新出现的

条带为新增带，新增带与每条染色体所有 ＳＳＲ标记
的扩增总条带之比为新增率。

变异率：缺失率与新增率之和。

１．２．３　基因组重测序　２０２２年６月，戴手套用镊
子取田间３个亲本（混样）和３３个复交 Ｆ４后代的
０．２ｇ左右幼嫩叶片，置于２ｍＬ冻存管中，取３６株
混样，各重复３次。液氮速冻，于 －８０℃保存。送
至武汉基诺赛克科技有限公司进行基因组重测序。

１．３　软件与仪器
利用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１０软件进行数据分析，

有丝分裂观察利用尼康荧光显微镜和 ＮＩＳ－
ＥｌｅｍｅｎｔｓＤ５．２１．００软件，植株形态学照片利用佳
能ｉｘｕｓ２１０相机拍摄。

２　结果与分析

将２份埃芥和４份芥菜型油菜进行有性杂交，
正交（芥菜型油菜 ×埃芥）的结角率和亲和指数均
高于反交（埃芥×芥菜型油菜），故选用芥菜型油菜
做母本、埃芥做父本的杂交方式来获得后代群体。

２．１　有丝分裂
观察复交后代植株个体染色体数量（表３），复

交Ｆ１代群体中染色体不存在３８条的植株个体，且
群体中３４条染色体数量的比例最高；复交 Ｆ２代群
体中存在１株３８条染色体的植株；复交 Ｆ３代群体
中存在１株３８条染色体的植株。复交Ｆ４代群体中
发现１株３８条染色体的植株，即（６００×９０８）×青油
１４号杂交组合的材料８２（图１）。
２．２　ＳＳＲ分子标记
２．２．１　芥菜型遗传物质的渗入与变异　利用１７３
对引物对芥菜型油菜（双低芥和多室芥）、甘蓝型油

菜（青油１４号）、埃芥（玛帐５８）亲本进行 ＳＳＲ标记
筛选，得到８３对具有多态性的ＳＳＲ标记，其中芥菜
型油菜Ａ基因组ＳＳＲ标记１６对，芥菜型油菜Ｂ基
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表３　复交后代体细胞染色体数量

类型
染色体

数（条）

复交Ｆ１代 复交Ｆ２代 复交Ｆ３代

植株

数（株）

比例

（％）
植株

数（株）

比例

（％）
植株

数（株）

比例

（％）

偏甘蓝型 ３０ ０ ０．００ ０ ０．００ ３ ６．２５

３１ ０ ０．００ ０ ０．００ ６ １２．５０

３２ ６ １５．７９ ３ ６．８２ ６ １２．５０

３３ ２ ５．２６ ７ １５．９１ ０ ０．００

３４ ８ ２１．０５ ４ ９．１０ １０ ２０．８４

３５ ３ ７．８９ ０ ０．００ ６ １２．５０

３６ ６ １５．７８ ７ １５．９１ ７ １４．５８

３７ ６ １５．７８ ８ １８．１７ ０ ０．００

３８ ０ ０．００ １ ２．２７ １ ２．０８

３９ ３ ７．８９ ７ １５．９１ ６ １２．５０

４０ ２ ５．２６ ０ ０．００ ３ ６．２５

４１ ２ ５．２６ ７ １５．９１ ０ ０．００

总计 ３８ ４４ ４８

因组ＳＳＲ标记１５对。对３个亲本和形态上偏甘蓝
型的６０株复交Ｆ４代植株进行分析，扩增结果表明：
芥菜型油菜 Ａ基因组在（ｘ１１２×９１４）×青油１４号

杂交组合的平均每株渗入率、缺失率、变异率均高

于其他组合，芥菜型油菜Ａ基因组在（５９８×９０８）×
青油１４号组合的平均每株渗入率、缺失率、变异率
最低（表４）。
　　芥菜型油菜Ｂ基因组在（ｘ１１２×９１４）×青油１４
号杂交组合的平均每株缺失率、新增率、变异率均高

于其他组合，芥菜型油菜Ｂ基因组在（６００×９０８）×青
油１４号组合的平均每株缺失率、新增率、变异率最
低（表５）。
２．２．２　甘蓝型油菜遗传物质的渗入与变异　利用
１７３对引物对芥菜型油菜（双低芥、多室芥）、甘蓝型
油菜（青油１４号）、埃芥（玛帐５８）亲本进行 ＳＳＲ标
记筛选，得到８３对具有多态性的 ＳＳＲ标记，其中甘
蓝型油菜Ａ基因组 ＳＳＲ标记１７对，甘蓝型油菜 Ｃ
基因组ＳＳＲ标记２７对。对３个亲本和形态上偏甘
蓝型的６０株复交 Ｆ４代植株进行分析，扩增结果表
明：甘蓝型油菜 Ａ基因组在（６００×９０８）×青油１４
号杂交组合的平均每株渗入率、变异率均高于其他

组合，甘蓝型油菜 Ａ基因组在（ｘ１１２×９１４）×青油
１４号组合的平均每株缺失率、变异率最低（表６）。

表４　复交Ｆ４中芥菜型油菜Ａ基因组渗入和变异情况

杂交组合 植株数

平均每株

带数

（条）

平均每株

渗入率

（％）

平均每株

缺失带数

（条）

平均每株

缺失率

（％）

平均每株

新增带数

（条）

平均每

株新增率

（％）

平均每株变异率

（％）

（６００×９０８）×青油１４号 ４８ ０．９２ ０．０５ １．１５ ０．０８ ０．１２ ０．０１ ０．０９

（５９８×９０８）×青油１４号 ６ ０．５８ ０．０４ ０．９４ ０．０７ ０．０４ ０．０１ ０．０８

（ｘ１１２×９１４）×青油１４号 ６ ０．５８ ０．０６ １．１３ ０．１５ ０．０６ ０．０１ ０．１５

表５　复交Ｆ４中芥菜型油菜Ｂ基因组渗入和变异情况

杂交组合 植株数

平均每株

带数

（条）

平均每株

渗入率

（％）

平均每株

缺失带数

（条）

平均每株

缺失率

（％）

平均每株

新增带数

（条）

平均每

株新增率

（％）

平均每株变异率

（％）

（６００×９０８）×青油１４号 ４８ ０．６３ ０．０６ ２．４５ ０．３１ ０．１０ ０．０１ ０．３２

（５９８×９０８）×青油１４号 ６ ０．５６ ０．０６ ２．５６ ０．３５ ０．１０ ０．０１ ０．３６

（ｘ１１２×９１４）×青油１４号 ６ ０．３３ ０．０６ ２．７３ ０．６２ ０．０８ ０．０２ ０．６４
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表６　复交Ｆ４中甘蓝型油菜Ａ基因组渗入和变异情况

杂交组合 植株数

平均每株

带数

（条）

平均每株

渗入率

（％）

平均每株

缺失带数

（条）

平均每株

缺失率

（％）

平均每株

新增带数

（条）

平均每株

新增率

（％）

平均每株变异率

（％）

（６００×９０８）×青油１４号 ４８ ０．６０ ０．０５ ０．４３ ０．０４ ０．０３ ０．００ ０．０５

（５９８×９０８）×青油１４号 ６ ０．５５ ０．０４ ０．５３ ０．０４ ０．０３ ０．００ ０．０４

（ｘ１１２×９１４）×青油１４号 ６ ０．２４ ０．０４ ０．２２ ０．０２ ０．００ ０．００ ０．０２

　　甘蓝型油菜Ｃ基因组在（ｘ１１２×９１４）×青油１４
号杂交组合的平均每株缺失率、变异率均高于其他

组合，甘蓝型油菜Ｃ基因组在（６００×９０８）×青油１４
号组合的平均每株缺失率最低（表７）。

表７　复交Ｆ４中甘蓝型油菜Ｃ基因组渗入和变异情况

杂交组合 植株数

平均每株

带数

（条）

平均每株

渗入率

（％）

平均每株

缺失带数

（条）

平均每株

缺失率

（％）

平均每株

新增带数

（条）

平均每株

新增率

（％）

平均每株变异率

（％）

（６００×９０８）×青油１４号 ４８ ０．６８ ０．０３ ０．５６ ０．０３ ０．１５ ０．０１ ０．０４

（５９８×９０８）×青油１４号 ６ ０．５３ ０．０３ ０．４６ ０．０４ ０．０３ ０．０１ ０．０４

（ｘ１１２×９１４）×青油１４号 ６ ０．３５ ０．０３ ０．３８ ０．０５ ０．０７ ０．０１ ０．０６

２．２．３　埃芥遗传物质的渗入与变异　利用１７３对
引物对芥菜型油菜（双低芥、多室芥）、甘蓝型油菜

（青油１４号）、埃芥（玛帐５８）亲本进行 ＳＳＲ标记筛
选，得到８３对具有多态性的 ＳＳＲ标记，其中埃芥基
因组ＳＳＲ标记８对。对３个亲本和形态上偏甘蓝型

的６０株复交Ｆ４代植株进行分析，扩增结果表明：埃
芥基因组在（ｘ１１２×９１４）×青油１４号杂交组合的
平均每株缺失率、变异率均高于其他组合，埃芥基

因组在（６００×９０８）×青油１４号组合的平均每株缺
失率、变异率最低（表８）。

表８　复交Ｆ４中埃芥基因组渗入和变异情况

杂交组合 植株数

平均每株

带数

（条）

平均每株

渗入率

（％）

平均每株

缺失带数

（条）

平均每株

缺失率

（％）

平均每株

新增带数

（条）

平均每株

新增率

（％）

平均每株变异率

（％）

（６００×９０８）×青油１４号 ４８ ０．８０ ０．１０ １．４０ ０．２７ ０．２０ ０．０３ ０．３０

（５９８×９０８）×青油１４号 ６ ０．４０ ０．１２ ０．７５ ０．３０ ０．０２ ０．０１ ０．３１

（ｘ１１２×９１４）×青油１４号 ６ ０．１９ ０．１０ ０．９２ ０．５０ ０．００ ０．００ ０．５０

２．３　重测序
２．３．１　遗传渗入与亚基因组覆盖　３个亲本每条
染色体包含的渗入数量及密度的统计结果见表９，
结果表明，甘蓝型油菜 Ａ基因组的渗入程度最高。
从亚基因组覆盖度统计结果（表１０）可以看出，复交
Ｆ４代群体内植株的各染色体都有数据覆盖。
２．３．２　亲缘关系鉴定　根据标记计算两两样品之
间的基因型相似度，构建进化树。“２．１”节中的材
料８２与图２进化树中的８０，是（６００×９０８）×青油
１４号杂交组合的复交Ｆ４代群体内的同一株甘蓝型
油菜材料，且亲缘关系与“２．１”节细胞学观察得到
的结果一致。

３　讨论与结论

研究认为，远缘杂交过程存在染色体的完全消

除和不完全消除现象；不完全消除现象为外源序列

渗入提供了机会［３０］。本研究利用１７３对ＳＳＲ引物，
包括芥菜型油菜、甘蓝型油菜和埃芥基因组，对引

物进行筛选，最终得到８３对多态性引物。对亲本和
复交Ｆ４代群体进行分析，结果表明：（ｘ１１２×９１４）×
青油１４号杂交组合的平均每株渗入率、平均每株缺
失率、平均每株新增率、平均每株变异率最高，（６００×
９０８）×青油１４号组合的平均每株渗入率、平均每株
缺失率、平均每株新增率、平均每株变异率最低。

重测序结果表明，甘蓝型 Ａ基因组的渗入程度
最大，这可能是因为甘蓝型油菜做了复交亲本，同

时通过亚基因组覆盖度统计结果可知，复交Ｆ４代群
体内植株的各染色体都有数据覆盖，表明此时群体

中的全部植株个体染色体均发生不同程度的渗入。

同时，植株间的基因型相似度和进化树结果显示，
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表９　渗入数量及密度统计

染色体
长度

（ｂｐ）
ＳＮＰ
数（个）

ＳＮＰ
密度

（个／Ｍｂ）

ＩｎＤｅｌ
数

（个）

ＩｎＤｅｌ
密度

（个／Ｍｂ）

ＢｊｕＡ０１ ３４７５４６１４ ２６０ ７．４８ ６０ １．７３
ＢｊｕＡ０２ ３４１４６１４４ １０８ ３．１６ ８ ０．２３
ＢｊｕＡ０３ ３８７７９９０５ ２１６ ５．５７ ３４ ０．８８
ＢｊｕＡ０４ ２２５８１９１８ １６１ ７．１３ １６ ０．７１
ＢｊｕＡ０５ ３２６４２５９９ ２６３ ８．０６ ３５ １．０７
ＢｊｕＡ０６ ３５７１０２５５ ２１５ ６．０２ ２５ ０．７０
ＢｊｕＡ０７ ３０００７５２１ ３５０ １１．６６ ５３ １．７７
ＢｊｕＡ０８ ２５２６６５３３ ９０ ３．５６ １２ ０．４７
ＢｊｕＡ０９ ７０２６８３０４ ４１０ ５．８３ ６１ ０．８７
ＢｊｕＡ１０ ２２１７１１７０ １４３ ６．４５ １９ ０．８６
ＢｊｕＢ０２ ７６００１７４４ ６ ０．０８ ０ ０．００
ＢｊｕＢ０５ ６６４１５１６４ １ ０．０２ ０ ０．００
ＢｎａＡ０１ ３８００４４２８ ７６５ ２０．１３ ８６ ２．２６
ＢｎａＡ０２ ３５９４３９５４ ７６９ ２１．３９ ８２ ２．２８
ＢｎａＡ０３ ４４８６８７１０ ７５０ １６．７２ １０６ ２．３６
ＢｎａＡ０４ ２５６７９０２４ ４７４ １８．４６ ５７ ２．２２
ＢｎａＡ０５ ４５９９１５６１ ８７８ １９．０９ １１３ ２．４６
ＢｎａＡ０６ ４８７０４７０６ １０８７ ２２．３２ １１１ ２．２８
ＢｎａＡ０７ ３２３０２７２１ ５４４ １６．８４ ５８ １．８０
ＢｎａＡ０８ ２８３２９０７４ ７２２ ２５．４９ ９１ ３．２１
ＢｎａＡ０９ ６５８６２７４８ ８２２ １２．４８ １００ １．５２
ＢｎａＡ１０ ２６５９２８０３ ４６２ １７．３７ ５０ １．８８
ＢｎａＣ０１ ５７８８０９２０ ６７６ １１．６８ ５４ ０．９３
ＢｎａＣ０２ ６５２９３７８２ ５３４ ８．１８ ４０ ０．６１
ＢｎａＣ０３ ７９０６１７１０ ８７３ １１．０４ １０４ １．３２
ＢｎａＣ０４ ７１１７９１８１ ７９４ １１．１５ ７９ １．１１
ＢｎａＣ０５ ５９５５０００８ ６３１ １０．６０ ５８ ０．９７
ＢｎａＣ０６ ５２５１２０５７ ３３８ ６．４４ ３２ ０．６１
ＢｎａＣ０７ ６０９８６２１２ ３５２ ５．７７ ５１ ０．８４
ＢｎａＣ０８ ５３６６０３９１ ７５４ １４．０５ ６９ １．２９
ＢｎａＣ０９ ６８４１６６１４ ８１１ １１．８５ ９４ １．３７
ＢｃａＢ０１ ７８７６１８９５ ４４ ０．５６ ２ ０．０３
ＢｃａＢ０２ ８８２６３８９３ ３２ ０．３６ ３ ０．０３
ＢｃａＢ０３ ８４２７９６１６ ２４ ０．２８ ０ ０．００
ＢｃａＢ０４ ７７７９６７２８ ２２ ０．２８ ６ ０．０８
ＢｃａＢ０５ ９４６５７６７５ ３０ ０．３２ ２ ０．０２
ＢｃａＢ０６ ７８２８９７９９ ７８ １．００ １４ ０．１８
ＢｃａＢ０７ ７８９０４３０７ ８ ０．１０ ２ ０．０３
ＢｃａＢ０８ １０５６４３５７８ ２１ ０．２０ ０ ０．００
ＢｃａＣ０１ ５８０２７７２６ ３００ ５．１７ ２３ ０．４０
ＢｃａＣ０２ ７０８５８２３７ ２４８ ３．５０ １９ ０．２７
ＢｃａＣ０３ ９００３１３３２ ３０１ ３．３４ ２８ ０．３１
ＢｃａＣ０４ ８１５８２１２８ ２５９ ３．１７ ９ ０．１１
ＢｃａＣ０５ ５７１７２０２１ １９９ ３．４８ ３４ ０．５９
ＢｃａＣ０６ ６４２７８０４６ １８８ ２．９２ ２０ ０．３１
ＢｃａＣ０７ ７６８４７８０８ ３４７ ４．５２ ２７ ０．３５
ＢｃａＣ０８ ６１７８１４９０ ２０４ ３．３０ ２１ ０．３４
ＢｃａＣ０９ ６３３２３６４０ １５５ ２．４５ １８ ０．２８
Ｗｈｏｌｅ ２７６００６６３９４ １７７１９ ６．４２ １９８６ ０．７２

表１０　亚基因组覆盖度统计结果

编

号

覆盖度（％）

芥菜型

油菜Ａ
基因组

芥菜型

油菜Ｂ
基因组

甘蓝型

油菜Ａ
基因组

甘蓝型

油菜Ｃ
基因组

埃芥Ｂ
基因组

埃芥Ｃ
基因组

Ｐ１ ２０．８５ ９．６１ ３９．３５ ４５．９１ ５３．６７ ５６．７２

Ｐ６ ５３．５０ ６２．２４ ２５．７１ ２．４５ １２．８７ １．６３

Ｐ７ ２８．７９ ０．２４ ４８．８６ ５２．８５ １．２５ １７．２１

１ １．２６ ０．０１ １．５６ １．８６ ０．０３ ０．５９

２ １．０４ ０．０１ １．６５ ２．１２ ０．０５ ０．７１

３ ０．９３ ０．０２ １．６２ １．７５ ０．０４ ０．６６

４ １．１５ ０．０１ １．６５ １．８０ ０．０３ ０．５８

５ １．１９ ０．０１ １．８７ １．９９ ０．０４ ０．５３

２１ ０．８５ ０．８８ １．５６ ２．０２ ０．３４ ０．５１

２２ ０．４４ ０．０１ ２．４３ ２．５４ ０．０２ ０．３３

２３ ０．７７ ０．０１ ２．０４ ２．４０ ０．０３ ０．５４

２４ １．０４ ０．１３ １．３４ １．８１ ０．２７ ０．４７

２５ １．２８ ０．２７ １．７０ １．９０ ０．１７ ０．５７

２６ １．０１ ０．０１ １．９６ ２．３０ ０．０４ ０．５９

２７ １．０５ ０．０２ １．８２ ２．０５ ０．０３ ０．５１

２８ １．０７ ０．３２ １．７７ ２．１１ ０．１９ ０．５１

２９ １．０９ ０．０４ １．６４ ２．１２ ０．２５ ０．５５

３０ １．０７ ０．１８ １．８２ ２．２９ ０．１１ ０．５３

３１ １．１１ ０．０１ １．３７ １．７９ ０．０５ ０．７４

３２ ０．９１ ０．０１ １．７８ １．８６ ０．０５ ０．７０

３３ ０．９１ ０．３１ １．８５ ２．０８ ０．３０ ０．８３

３４ ０．９４ ０．０１ １．８３ １．９５ ０．０５ ０．８２

７６ １．１０ ０．０１ １．９５ ２．０７ ０．０４ ０．７０

７７ ０．８２ ０．０１ １．９４ ２．４８ ０．０３ ０．４６

７８ ０．８２ ０．０８ １．３４ １．６４ ０．１５ ０．５０

７９ １．１２ ０．０１ １．９２ ２．４１ ０．０４ ０．５２

８０ １．９６ ２．７４ ０．７３ ０．０４ ０．３９ ０．０３

８１ １．０９ ０．０１ １．６８ １．８７ ０．０５ ０．６４

８２ ０．７６ ０．０１ １．５２ １．８８ ０．０３ ０．４６

８３ １．１１ ０．４７ １．６９ ２．０８ ０．１８ ０．５４

８４ １．０８ ０．５３ １．８２ １．９７ ０．３９ ０．６２

８５ ０．９８ ０．０７ １．６４ ２．００ ０．２８ ０．６９

８６ １．３１ ０．０１ １．８５ ２．１６ ０．０６ ０．８８

８７ １．１６ ０．４３ １．７９ ２．２３ ０．３２ ０．６５

９１ ０．８５ ０．０１ １．９８ ２．２９ ０．０３ ０．５２

　　注：Ｐ１为埃芥亲本，Ｐ６为芥菜型油菜亲本，Ｐ７为甘蓝型油菜亲

本。

（６００×９０８）×青油１４号杂交组合的复交Ｆ４代中材
料８２为甘蓝型油菜，与细胞学试验得到的结果一
致，（６００×９０８）×青油１４号组合中出现甘蓝型油菜
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可能是因为此组合的变异率低，遗传稳定性较好，

且此组合的植株个体中均有渗入埃芥、芥菜型油菜

遗传物质，说明材料８２为新型甘蓝型油菜。
为研究复交后代亲本遗传物质的渗入，本研究

利用重测序对复交Ｆ４代进行检测和分析，发现亲本
基因组的染色体片段在后代中均有渗入和变异，且

甘蓝型 Ａ基因组的渗入率最高。同时，复交 Ｆ４代
群体的体细胞染色体数量和染色体行依然为未稳

定，通过重测序和细胞学观察发现，本研究得到的

材料８２为渗入芥菜型油菜和埃芥染色体序列的新
型甘蓝型油菜。
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