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摘要 木薯原产热带美洲, 是世界热区重要的粮食作物, 也是世界近十亿人的食粮. 然而木薯基因组高度杂合、

后代分离严重, 定向选育难度大、育种周期长, 这些因素严重制约着木薯产业的发展. 因此, 缩短育种周期、定向

选育出木薯优良品种是当今育种工作的重点. 近年来, 随着测序技术的发展以及多组学、基因编辑、遗传转化等

核心技术在育种中的应用, 木薯育种工作取得了重大突破. 本文综述了木薯育种的最新进展, 包括木薯种质资源

重要农艺性状评价已从传统表型评价发展到表型与基因型的精准评价、木薯参考基因组的组装与注释及关键性

状基因资源的发掘、木薯现代育种策略的发展等. 此外, 本文还讨论了今后木薯育种的研究方向, 这将对推动木

薯产业发展、服务国家“一带一路”倡议, 以及解决世界热区粮食安全和饲料有效供给具有重要意义.
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木薯(Manihot esculenta Crantz)为大戟科木薯属植

物, 广泛种植于尼日利亚、泰国、巴西、印度尼西亚、

刚果(布)等100多个发展中国家或地区,是全球第六大粮

食作物, 同时也是第三大能量来源. 木薯为世界热区包

括非洲、拉丁美洲在内的近10亿人口提供必需的膳食

能量, 在全球小农经济和粮食安全中发挥着核心作用.
木薯块根是碳水化合物的主要储存器官, 淀粉占

干物质含量高达85%以上, 比水稻高40%, 比玉米高

25%. 在我国, 木薯作为淀粉工业、生物质量能源与畜

禽饲料的重要原料, 其高产稳产对于保障粮食安全、

工业淀粉的进口替代物、畜禽饲料和生物质能源方面

起着重要作用
[1]. 此外, 木薯耐旱耐贫瘠, 作为一种适

应气候变化的作物, 其重要性随着人口增长而增加. 但
是, 木薯产量和品质的提升面临着生物和非生物胁迫

以及有限育种技术的挑战, 如木薯块根采后生理腐烂

(Post-harvest physiological deterioration, PPD)每年导

致亚洲、拉丁美洲与加勒比海地区、非洲的木薯产量

损失分别达8%、10%、29%[2]; 木薯花叶病(Cassava
mosaic disease, CMD)和褐条病(Cassava brown streak
disease, CBSD)等严重影响着世界热区粮食安全与小

农生计. 迄今为止, 耐贮品种的缺乏仍然是导致鲜薯

货架期短的主要因素, 尽管欧美一些国家可以通过采
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用蜡封延长鲜薯货架期, 但成本高, 难以推广. 国际热

带农业研究所(International Institute of Tropical Agri-
culture, IITA)与中国热带农业科学院等已研发出高抗

CMD与CBSD的品种, 但耐贮多抗的突破性品种仍然

缺乏, 因此研发高产优质、耐贮多抗品种是提高木薯

产量和品质的最佳途径. 本文从全球视角分析当今木

薯育种存在的瓶颈, 对木薯种质资源精准评价和生物

育种现状进行综述, 并对育种研究方向与发展趋势进

行展望, 以期为木薯高产、优质、多抗新种质和新品

种的创制提供理论参考.

1 木薯育种问题分析

木薯及其野生近缘种起源于中美洲加勒比地区和

南美洲亚马孙河流域南部边缘地区, 形态学证据表明

木薯是从巴西东北部至墨西哥的广泛地区被驯化为栽

培种的. 木薯栽培种只有1个, 其他均为野生近缘种或

野生种
[3,4]. 木薯在遗传上具有基因组高度杂合、有性

子代严重分离、育种周期长与自交衰退等特性, 此外

还存在木薯种质资源本底不清、抗性基因资源相对贫

乏、野生资源利用不高等问题, 致使木薯传统育种工

作效率低、耗时长, 平均育成一个品种至少需要9~10
年. 而选育高抗CMD与CBSD等的优良品种, 因病毒

的不断变化与进化, 需对品种的抗性进行频繁评估,
确保其能承受病原体进化带来的压力

[5], 导致选育抗

病木薯品种耗时更长, 故而通过传统育种方法创制高

产、优质兼高抗的突破性木薯品种难度极大. 近年来

随着测序技术的不断发展与分子标记技术的不断完

善, 基于这些技术的现代育种方法, 如分子标记辅助选

择, 结合全基因组选择、全基因组设计育种及基因编

辑技术等, 大大加速了耐PPD及CMD、CBSD等多抗

木薯新种质的创制
[5]. 此外, 木薯参考基因组的组装与

注释, 特别是对木薯单倍型基因组的解析, 为木薯基因

组杂合性解析及优质抗病木薯品种的选育提供了重要

思路
[6]. 但由于木薯功能基因挖掘难度大、遗传转化

体系受基因型限制及耗时长等不利因素, 定向创制、

选育优良性状种质仍然充满挑战.

2 木薯种质资源精准评价

木薯属包括98个种, 其中有80个种分布在巴西, 17

个种分布在墨西哥
[2]. 全球木薯种质资源保存量为

13832份, 主要集中在南美洲、中非、西非、东南亚

地区的9个国家
[7]. 从事木薯种质资源保存评价、创新

利用研究的权威机构有国际生物多样性中心与国际热

带农业中心联盟(The Alliance of Bioversity Interna-
tional and the International Center for Tropical Agricul-
ture, Alliance Bioversity & CIAT)、巴西国家农业研究

院(Brazilian Agricultural Research Corporation, Embra-
pa)与IITA等. Alliance Bioversity & CIAT 拥有全球最

大的木薯种质资源圃(库), 收集和保存世界141个国家

传统的以及新培育的栽培种5577份、野生种386份, 资
源保存量居世界之首

[7]; 还鉴定评价了木薯种质资源

的重要经济性状, 如糯性淀粉含量和CBSD抗性, 并对

种质资源群体进行基因分型, 发掘出一批优异基因资

源可用于木薯育种改良. Kanaabi等人(2023)利用近红

外光谱方法结合机器学习算法评价了不同木薯品种的

氢氰酸含量, 该方法快速、准确、可靠, 需要的样品量

小, 准确率可达到99.6%[8]. 木薯种质资源丰富的国家

如巴西、哥伦比亚等构建了国家主导的种质资源管理

体系, 加强了木薯种质资源保存、评价和共享技术体

系的建设. 然而世界热区多为发展中国家, 热带作物

科技投入和研究水平总体偏低, 木薯种质资源收集量

虽大, 但由于本底不清、关键性状基因缺乏及育种效

率低的问题, 导致木薯抗逆、品质等关键性状的种质

资源没有被充分发掘和利用.
我国非木薯原产地, 19世纪初到南洋谋生的商人

把木薯传入我国华南地区, 由此开始我国的木薯种质

资源鉴定评价、栽培及育种研究. 自“十五”以来, 已

探明我国木薯地理分布和富集程度, 建成国家木薯种

质资源圃, 保存国内外种质资源3000多份. 对种质资

源进行高通量精准评价, 以及发掘育种需求的优异种

质和关键基因已成为热带作物种质资源研究的重点方

向. 2019~2022年, 中国热带农业科学院以块根淀粉含

量、氰化物含量、β-胡萝卜素含量、抗性(低温、

PPD、花叶病)和叶片平均净光合速率等表型数据构

建了木薯种质资源品质表型组精准评价模型, 选出品

质综合指标优良的木薯种质18份, 可作为优良骨干亲

本材料用于木薯育种
[9,10]; 结合种质资源基因型数据,

鉴定出23个农艺性状的53个位点, 发现9个候选基因

与7个关键农艺性状显著相关, 发掘出与木薯淀粉合

成、细菌性枯萎病形成与调控相关的关键基因
[11]; 获
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得503个SNP位点, 构建了368份木薯种质指纹图谱, 可
作为木薯种质分子身份证的二维码, 为创制的新种质

提供知识产权保护. 同时, 海南大学联合中国热带农

业科学院等多家单位构建了热带作物资源数据库网站

(http://www.tropical-resources.org.cn/), 收录了木薯基

因组、重测序、GWAS分析数据, 为木薯种质资源评

价从传统表型评价发展到表型组-基因型精准评价提

供了重要平台.

3 木薯基因组的注释与重要农艺性状关键
基因的发掘

木薯基因组(2n=36)具有高度杂合特征, 对木薯育

种具有至关重要的意义. 通过对基因组的解析, 可明确

控制重要农艺性状的基因位点, 使得有针对性地选育

优良品种成为可能. 中国热带农业科学院牵头绘制了

木薯KU50和SC205基因组图谱, 构建了18对同源染色

体高质量单体型基因组图谱, 鉴定出24128个双等位基

因, 为通过分子设计育种改良木薯品质提供了优异基

因资源
[12,13]; 美国加利福尼亚大学等提供了高质量的

木薯AM560-2基因组精细图谱, 其中97% 的基因被锚

定在染色体上
[14]; 广西壮族自治区农业科学院等构建

了木薯新选048的两个单倍型基因组和一个较为完整

的端粒到端粒无间隙参考基因组
[15]; 瑞典农业科学大

学与IITA等解析了非洲木薯品种TMEB117的两个单

体型基因组, 预测出超过45000个基因模型
[6]. 这些参

考基因组的相继注释为木薯基因组杂合性解析及优质

抗病木薯品种选育提供了重要基因组信息.
以木薯为热带模式作物, 目前已发掘出与产量、

淀粉高效积累、开花特性、生氰糖苷、耐PPD、抗旱

与耐寒及花叶病抗性等相关代谢途径的重要转录因子

与功能基因(表1[16~33]), 揭示了热带作物高生物积累与

抗逆的分子机制. MeTIR1基因第一个外显子中存在的

G/T突变是调控木薯淀粉含量的功能性SNP位点, 通过

超表达和RNAi实验证明MeTIR1基因在调控淀粉含量

上发挥重要作用, 可用于提高木薯淀粉含量的遗传改

良
[11]. 木薯开花是进行有性繁殖和育种的关键, 通过

人工授粉或自然授粉, 可实现不同木薯品种间的基因

交流, 从而培育出具有更优良性状的品种. 然而, 许多

种质在自然条件下不开花或需要开花的时间较长 .
Odipio等人通过编辑MeFT1基因, 在21天内可诱导木

薯栽培种 60444 开花, 而对照开花时间为90天. 花分

生组织特征基因表达的升高有助于早期开花, 实验证

明MeFT1通过上调下游花分生组织特征基因MeAP1、
MeSOC1和MeLFY来缩短木薯开花时间

[18]. An等人发

现MePOD12一方面通过清除ROS, 另一方面与Me-
CAD15互作, 影响木质素合成, 进而延缓木薯块根

PPD发生
[26]. An等人通过使MebHLH72和MebHLH114

基因沉默, 发现其参与调控PPD代谢途径
[24]. 对PPD过

程中大量积累的类黄酮物质进行发掘, 功能验证后发

现MeCHS基因与类黄酮合成及PPD抗性呈正相关,
MeANR基因与花青素合成及PPD抗性呈负相关

[27]. 低

温相关基因MebHLH18通过增加POD水平缓解因低温

导致的叶片脱落, 进而提高木薯对低温的耐受性
[29].

谷氧还蛋白GRXs对于植物响应环境变化后的活性氧

内稳态至关重要, Guo等人揭示MeGRXC3基因通过调

节干旱和ABA诱导的气孔关闭, 负调控木薯的干旱耐

受机理
[30]. 与其他木薯品种相比, TMEB117对非洲木

薯花叶病毒(African cassava mosaic virus, ACMV)感染

的敏感性更高, 从一个来自西非的木薯地方品种中发

现CMD2抗病基因对木薯CMD具有较高的抗性
[32,33]

(表1), 可为后续研究病毒抗性机制(包括表观遗传变异

表 1 木薯重要经济性状关键基因发掘

Table 1 Exploration of key genes for important economic traits in cassava

木薯重要经济性状 关键基因

产量、淀粉积累与开花习性
MeAGP[16], MeGBSSI[17], MeTIR1[11], MeFT1[18], MeAP1[18], MeSOC1[18], MeLFY[18], Me14-3-3II[19],

MeChlD[20], MeCWINV3[21]

生氰糖苷(亚麻苦苷、百脉根苷) MeCGTR1[22], CYP79D1[23], CYP79D2[23], MebHLH72[24], MebHLH114[24], CYP71E7/11[25],
UGT85K5[25]

耐采后生理腐烂 MePOD12[26], MeCAD15[26], MebHLH72[24], MebHLH114[24], MeCHS[27], MeANR[27], MeSCL33[28]

寒冷、干旱等非生物胁迫 MebHLH18[29], MeGRXC3[30], MeBADH1[31]

花叶病胁迫 CMD2[32,33]
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和小RNA表达)提供参考
[6]. Zou等人开发出一种遗传

算法程序, 可有效获得其核心SNP构建指纹图谱, 用来

区分木薯等不同物种中的所有种质资源
[34]. 此外, 结

合人工智能建立基于高光谱的自动化高通量表型鉴定

平台, 以及利用多维度组学和大数据分析建立群体光

合作用反应模型, 可挖掘调控群体光合作用的关键基

因, 并明确其分子和生理调控网络, 最终服务于木薯

全基因组设计育种.

4 木薯育种研究进展

4.1 常规育种

常规育种主要依靠对自然变异的选择与杂交育种

等手段, 在自然变异选择中, 精选产量品质优、抗病虫

害能力强、营养含量高及对各种环境条件适应强等性

状的木薯单株作为杂交育种的亲本材料, 通过控制授

粉时间与方式, 将亲本的优良性状整合到后代中, 同

时还要对后代植株的生长状况、产量、品质、抗性等

进行综合评估.
常规育种还包括倍性育种与诱变育种, 这两种育

种方式在一定程度上丰富了木薯的遗传多样性, 如中

国热带农业科学院利用倍性育种方法选育出一系列木

薯多倍体种质, 如华南8号、南植199四倍体等. 该四倍

体抗逆性较强, 但与二倍体相比, 产量略有下降
[35]. Al-

liance Bioversity & CIAT木薯团队利用α-射线照射木

薯幼苗, 获得上万份突变材料, 经过13年资源评价, 分
别筛选出直链淀粉超过30%和支链淀粉高达100%的

优异突变株5G160-13和AM206-5[36,37], 这些材料为选

育出优质品种提供了可能. 严华兵等人认为木薯常规

育种策略包括资源引进与系统选育, 杂交与实生种选

育、种间杂交、多倍体育种与诱变育种等
[38]. 利用常

规育种方法, 我国已经选育出木薯品种73个, 包括华

南系列国审木薯品种22个、桂热系列木薯品种14个、

桂木薯系列品种11个等. 在我国“十三五”与“十四五”
期间, 木薯逐步走向粮饲化. 木薯块根中含有有毒化

合物氰苷, 因此块根氰苷含量高低成为衡量木薯品种

是否符合作为食用的重要参数. 国际食品法典委员会

标准规定, 块根薯肉鲜重氰苷含量<50 mg/kg的品种可

作为食用木薯
[4]. 由于不同木薯品种块根在氰化合物

含量上差异显著
[39,40], 因此在选育食用木薯品种时,

要选择氰苷含量低的亲本进行杂交选育种. 中国热带

农业科学院选育出华南101、华南102、华南6068、华

南9号、华南14号等优良食用木薯品种, 其中华南9号
也称蛋黄木薯, 是我国至今推广面积最大的食用木薯

品种.
目前, 常规育种仍然是木薯选育种最重要的方法.

在提升常规育种精准度与潜力方面, Alliance Biover-
sity & CIAT结合木薯遗传多样性、育种周期、强度

与精准度等构建木薯品种选育种公式, 评估新型常规

育种技术的潜力, 使选育出的木薯品种能更好地适应

不同行业的需求
[41], 如为饲料工业创制出高蛋白木薯

品种, 为淀粉工业选育出高直链/支链淀粉特性的品

种
[36,37]. 此外, 基于亚洲有800多万农民种植木薯, Alli-

ance Bioversity & CIAT与IITA、澳大利亚国际农业研

究中心(Australian Centre for International Agricultural
Research, ACIAR)及亚洲国家农业研究机构(National
Agricultural Research Institutes)合作, 1983年起在亚洲

发起木薯育种研究计划, 通过品种适应性试验及优良

品种示范推广, 使亚洲木薯平均单产从1996年的13.0
吨/公顷提升到2016年的21.3 吨/公顷, 产生了显著的

经济效益
[42]. 近年来由ACIAR资助, Alliance Biover-

sity & CIAT科学家Jonathan Newby博士牵头的“在东南

亚大陆针对木薯病害研发的可持续解决方案”项目, 大
量引进Alliance Bioversity & CIAT与IITA高产抗病木

薯品种, 如引进IITA选育的高抗斯里兰卡花叶病木薯

品种TMEB419, 在越南西宁省开展大规模的木薯抗病

育种杂交试验, 提升了越南等东南亚国家的木薯选育

种水平, 解决了东南亚木薯斯里兰卡花叶病的难题.
在非洲如喀麦隆, 木薯常规育种工作者主要基于产量

和抗病方面的潜力选育新品种, 这些品种虽已在喀麦

隆广泛种植, 但还没达到预期目标产量, 主要原因是

没有考虑农户种植木薯品种的互补性
[43]. 此外, 开花

仍然是木薯常规育种的瓶颈问题. 2022年Hyde 和Set-
ter阐明光周期、温度及其相互作用对开花时间和花

发育时间的影响, 发现长日照光周期对加速开花影响

很大
[44]. 若将光周期延长与修剪相结合, 诱导早期开

花与增加种子产量, 特别是晚开花的木薯种质, 可以

使开花时间从6~7个月缩短到3~4个月, 解决了木薯开

花的难题, 加快了木薯育种进程
[45].

4.2 现代育种

缩短育种周期与提高育种效率一直是木薯育种研
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究的焦点, 将基因组育种技术等引入常规育种能很好

地解决这个问题. 2000~2010年间, Alliance Bioversity
& CIAT构建了15000份木薯F1代单株, 利用7年时间创

制出具有较高价值的木薯无性系25株. 2010~2020年引

入回交技术, 使木薯育种时间缩短至6年. 2020年后引

进木薯开花诱导与全基因组预测技术, 筛选F1代单株

从15000份减少到400份, 育种时间缩短至5年. 全基因

组选择育种不仅减少了育种工作量, 而且使育种变得

更加精准
[41]. 2023年, da Conceicão等人提出另一种缩

短常规育种周期的方法, 即改变木薯选择方案, 包括增

加试验数量从无性系比试验(Clonal evaluation trial)阶
段开始、早期合并基因型-环境的随机效应交互作

用、消除初步产量阶段(Preliminary yield trial),使育种

周期从9~11年缩短到3~5年[46].
关于木薯育种策略有过诸多阐述, 如Alliance Bio-

versity & CIAT提出木薯现代育种计划
[41,47]; 陈松笔等

人把蛋白质组学引用木薯育种计划
[48], 提出木薯综合

育种对策、所需条件和流程图
[49]; Carvalho和陈松笔

提出利用种质资源遗传多样性, 结合基因组、转录

组、蛋白质组和代谢组等多组学方法提升木薯块根产

量和品质
[3], 这些育种策略都为利用生物技术进行木

薯遗传改良提供了参考.
随着科技的飞速发展, 作物育种迈入了现代化的

进程, 现代育种技术为木薯品种改良与优化提供了更

强大的工具. 木薯现代育种策略主要包括种质资源表

型与基因型精准评价及优异种质与基因资源发掘、基

因组与资源精准评价数据库构建、分子标记开发、全

基因组选择与设计育种及基因编辑等. 现代育种结合

传统育种技术, 借助大数据和人工智能, 对海量的木

薯育种数据进行分析与预测, 为育种方案的制定提供

科学依据, 达到聚合众多优异基因、创制突破性品

种、缩短育种周期和实现定向育种的目的(图1).
分子标记辅助育种是现代育种技术的重要手段,

通过识别与特定性状相关的基因标记, 能够更有效地

定向选择具有目标性状的材料, 从而更快、更精确地

选育新品种. Hu等人获得1313775个木薯高质量SNPs,
为木薯分子标记辅助选择提供了重要的SNP标记和候

选基因目录
[11].但是在实际木薯育种中,这些与产量、

品质及抗逆性状相关的SNP标记尚未用于标记辅助选

择, 主要是由于缺乏标记在不同遗传背景的有用信息.
为克服这一瓶颈, Ige等人利用竞争性等位基因特异性

PCR(KASP)-SNP标记预测木薯类胡萝卜素含量和干

物率, 这种方法能有效地区分标记基因型类别, 在育种

群体中可通过块根黄色强度推断出的预测类胡萝卜素

含量与观察到的类胡萝卜素含量之间存在高度相关

性
[50]. 基因组选择(Genomic selection)具有快速改良种

群和品种的功能, 该技术已在非洲乌干达木薯育种中

实施, 用以加速木薯抗病毒(CMD、CBSD)和高产无

性系的选育
[51]. Ocampo等人利用信息性SNP标记对来

自越南的1570份木薯种质进行分析, 揭示其遗传多样

性和种群结构, 为高产抗病品种的创制提供了优异骨

干亲本
[52]. 为加快木薯育种进程, 分子标记、全基因

组关联研究和基因组选择已被纳入育种工作中, 并将

与生物强化及气候适应能力相结合, 作为未来改良多

营养作物的一种方法
[53].

中国热带农业科学院利用传统杂交与蛋白质组学

辅助育种技术, 结合PPD表型数据, 培育出粮饲兼用、

耐PPD的新品种华南14号, 可延长鲜薯货架期15天[54].
运用综合育种策略, 结合抗性评价表型数据及螨害病

情指数, 培育出首个高抗朱砂叶螨、高产高淀粉含量

的新品种华南13号, 成为服务“一带一路”沿线国家的

粮饲化主推品种
[54]. 利用穿梭育种技术, 在中国援刚

果(布)农业技术示范中心基地华南8号自然杂交群体

中, 筛选出高产高抗花叶病品系ZMI93, 病情指数为

零, 保证了木薯粮饲化原料的供应与品质
[54]. 随着计

算机科学的发展, 大数据与人工智能技术也越来越多

地应用于木薯育种中. Covarrubias-Pazaran等人开发出

一个用于改进木薯等作物育种计划的软件
[55]; Morales

等人构建了一个综合性育种管理和分析的数字生态系

统, 可用于木薯全基因组设计育种, 目前也已被木薯以

外的数十种作物和项目使用
[56].

图 1 木薯现代育种策略
Figure 1 Modern breeding strategies for cassava
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在过去十年中, CRISPR/Cas系统为植物遗传改良

带来了突破, 促进了特异性和有针对性的木薯品种改

良
[57], 如淀粉改良

[17]
、营养增强

[58]
、氰苷减少

[23]
、采

后生理腐烂抑制
[24,26,27,59,60]

、非生物胁迫响应
[28,29]

及

抗细菌性枯萎病
[61]

等方面. 中国热带农业科学院郭建

春团队建立了我国木薯主栽品种华南8号的高效基因

编辑体系
[62], 实现了对木薯基因组单靶点、双靶点、

多靶点及启动子的编辑, 建立了木薯基因编辑突变体

库, 为木薯的定向遗传改良提供了极大空间. 但是, 由
于木薯遗传转化体系受基因型的影响, 目前还尚未有

利用基因编辑培育出生产上能应用的木薯品种.

5 木薯育种未来的研究方向

5.1 加强木薯野生资源重要抗性基因的发掘利用,
提升木薯育种水平

遗传基础狭窄是木薯改良工作的瓶颈. 木薯栽培

种是经过漫长时间的驯化而来, 在驯化过程中, 一些

优异基因资源逐渐丢失导致遗传多样性降低. 在长期

自然进化过程中, 野生木薯逐渐适应各种复杂环境,
积累了大量独特的基因, 如抗逆、抗病虫基因等优质

基因. 对栽培种与野生橡胶木薯(M. glaziovii)的基因

组进行解析及对268份非洲木薯种质基因分型发现,
木薯栽培种作为一种无性繁殖作物, 特别容易受到病

原体和非生物胁迫的影响, 而野生资源对病原体与非

生物胁迫有较高的抗性
[14]. 对野生资源抗性基因进行

发掘与利用, 如通过杂交与选育及基因编辑等手段,
可以将这些优良性状整合到现有品种中, 为培育出具

有抗逆性强、适应性广的木薯新品种提供宝贵的遗传

材料. 例如Alliance Bioversity & CIAT利用野生木薯近

缘种M. flavelifolia和栽培种杂交
[63], 得到的F1代与野

生木薯近缘种M. walkierae杂交, 获得耐PPD木薯新种

质; M. flavelifolia和栽培种杂交的F1代与野生木薯近

缘种M. tristisand和M. flavellifolia杂交, 获得高蛋白质

木薯新种质, 从而加速木薯优良品种的育种进程.

5.2 利用基因编辑与遗传转化体系,加快木薯定向
育种进展

CRISPR/Cas9编辑技术已在木薯上得到广泛应用,
但基因编辑后转化效率不高. 多个科研团队通过挖掘

不同特性的CRISPR/Cas系统(如不同物种来源的

CRISPR/Cas9或多种CRISPR/Cas12家族), 以及针对现

有系统的改造提升(如各种高保真或者高效版本的

CRISPR/Cas), 有效拓宽了基因组的可编辑范围、降

低了脱靶效应、提升了编辑效率和精度, 从而为木薯

定向育种提供了更好的选择
[57]. 随着全基因组测序技

术的出现, 木薯有了足够的序列数据
[11~15]. 结合基因

编辑技术, 通过在特定基因组位点诱导可遗传的靶向

突变, 可以精确改变木薯基因组. 不仅设计针对一个

特定的基因组序列, 还可以设计多基因编辑, 同时靶

向多个基因组位点
[64]. 虽然基因组编辑工具可通过改

良作物基因型来提高作物产量和品质, 但基因转化是

否成功依赖于是否能将成功DNA导入细胞和转基因

植物的再生
[64~66], 这是制约基因编辑技术推广和应用

的瓶颈. 农杆菌介导木薯模式品种TMS60444的遗传

转化是以胚性愈伤组织作为靶组织, 通过农杆菌整合

转基因和基因编辑工具, 也是木薯基因功能验证最常

用的手段
[67]. Wang等人利用农杆菌菌株LBA4404介导

的木薯SC8高效遗传转化系统
[62], 将GBSSI基因作为编

辑目标, 获得无直链木薯淀粉, 其在加工业方面的功能

优于未修饰(含直链淀粉)的木薯淀粉. 南方科技大学

朱健康团队开发了 “切–浸–芽”转化系统, 成功用于

IbGBSSI、IbSBEI和IbSBEII基因的编辑, 转化了包括

橡胶草、甘薯、臭椿、多肉植物等. 通过编辑植物烯

去饱和酶基因, 证实了该转化系统在多个物种中进行

基因编辑的有效性
[68,69], 为木薯基因工程提供了借鉴,

也为木薯定向育种奠定了基础.

5.3 打破木薯育种自交衰退障碍,破解木薯种子繁
殖瓶颈

木薯是无性繁殖作物, 主要以种茎繁殖, 但种茎越

冬贮存与运输成本耗费极大, 而且长期无性繁殖会产

生有害氨基酸, 使得有害等位基因数量增加26%. 由于

木薯基因组重组的限制, 有害突变不能被有效清除, 增
加了优良品种选育的难度

[70]. 为解决这个问题, Zhang
等人(2024)提出近亲本杂交木薯育种思路, 即通过实

施基于回交的性状渐渗有效清除有害突变, 系统地探

索和利用杂种优势来达到品种改良的目的
[47]. 黄三文

团队利用基因编辑技术, 通过使用靶向S-RNase前两

个外显子的双sgRNA系统来克服马铃薯的自交不亲和

性, 将马铃薯育种从缓慢、非累积模式转变为快速迭

代模式, 解决了马铃薯基因组中有害突变的历史积累
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阻碍了优秀自交系和杂交种的发展问题, 使杂交马铃

薯育种从无性繁殖的四倍体转变为种子繁殖的二倍

体, 这是作物育种史上的一项重大创新
[71~73]. 黄三文

提出, 无性繁殖作物“有性化”是作物育种的新方向,
为实现无性繁殖作物改造成为种子繁殖作物开辟了新

路径
[74]. 借鉴杂交马铃薯全基因组设计育种的理论和

技术, 一方面可进行木薯全基因组重测序、有害突变

预测及自交群体遗传分析来解析木薯自交衰退的遗传

基础, 构建杂交木薯基因组设计育种技术体系, 从而实

现种子繁殖替代种茎繁殖. 另一方面可对木薯自交系

群体重测序, 利用全基因组偏分离分析和表型评价来

定位影响自交衰退效应的有害突变, 打破有害突变和

优异等位基因之间的连锁, 阐明木薯自交衰退的遗传

机制. 通过培育木薯优良自交系, 设计杂交组合使有

害突变保持杂合状态, 以期获得具有杂种优势的F1代
杂交种, 能够突破种茎贮存和长距离运输成本耗费的

瓶颈、提升热带作物育种效率(缩短育种周期至3~
5年), 创制优异新种质, 推动木薯产业的可持续发展.
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Current status and development trend of cassava breeding

CHEN SongBi1,2, CAI Jie1,2, AN FeiFei1,2, ZHU WenLi1, LUO XiuQin1,2, XUE JingJing1,2,
XUE MaoFu1, LI HanFeng1, WEI ZhuoWen1, HUANG SanWen1,2 & LI KaiMian1,2
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2Sanya Research Institute of Chinese Academy of Tropical Agricultural Sciences, Sanya 572000, China

Cassava, which originates from tropical America, serves as a staple food for nearly one billion people globally. However, the cassava
genome is highly heterozygous, which leads to significant offspring segregation, difficulties in targeted breeding, and an extended
breeding cycle. These factors in turn seriously restrict the development of cassava industry. Therefore, it is urgent to shorten the
breeding cycle and create excellent accessions for cassava breeders. In recent years, with the development of sequencing technology
and the applications of multi-omics, gene editing, and genetic transformation, huge breakthroughs have been made in cassava
breeding. From the global perspective, we discussed the recent progresses in cassava breeding, including the changes in the evaluation
of important agronomic traits in cassava germplasm resources from traditional phenotypic evaluation to accurate evaluation of
phenotype and genotype, the assembly & annotation of cassava reference genomes and the discovery of elite genes with key traits,
and the development trend of cassava breeding from traditional to modern breeding. We also discussed the future directions for
cassava breeding, which is of great significance for promoting the cassava industry, serving the National “Belt and Road” initiative,
and resolving the issues of food security and effective supply of feed in tropical regions worldwide.

cassava breeding, germplasm resources, post-harvest physiological deterioration, cassava mosaic disease, cassava
brown streak disease, gene editing
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