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摘要：【目的】烟草作为一种重要的经济作物，其生长和品质受低温影响较大。为解析烟草耐冷性状的遗传机

制，本研究旨在通过构建遗传群体及混合遗传模型分析，明确耐冷性关键指标的遗传规律，为耐冷品种选育提

供理论依据。【方法】本研究以耐冷性有显著差异的冷敏感品种H382和耐冷品种QX208为亲本构建 F1、F2遗传

群体，在苗期低温处理后观察记录叶片出现黄化、软化和新生叶的情况，采用主基因+多基因混合遗传模型，结

合赤池信息量准则（AIC）筛选最佳遗传模型，估算遗传参数及遗传率。【结果】控制烟草耐冷不同性状的基因遗

传率存在差异。叶片黄化、软化和新生叶分别受到 2对加性-显性主基因+加性-显性多基因的控制、2对加性-
显性-上位性主基因+加性-显性-上位性多基因的控制和 2对等显性主基因+加性-显性多基因的控制，其中F2
群体叶片出现黄化表型的主基因遗传率为 58.84%，而叶片出现软化和新生叶的主基因遗传率分别为 78.06%和

86.38%，这表明主基因在耐冷性状中的重要性。【结论】烟草耐冷性状受主基因和多基因共同调控，主基因遗传

率显著，显性效应对表型形成具有关键影响。这一发现为烟草耐冷性状的遗传解析提供了新的视角，并为耐冷

品种的分子辅助育种提供了重要的遗传参数。
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Abstract：［Objective］Tobacco is an important economic crop，and its growth and quality are significantly 
affected by low temperature. In order to analyze the genetic mechanism of tobacco cold tolerance traits，this 
study aims to clarify the genetic rules of key indicators of cold tolerance by constructing genetic population and 
mixed genetic model analysis，thus providing theoretical basis for cold tolerance breeding.［Method］In this 
study，F1 and F2 genetic populations were constructed from the parents of cold-sensitive variety H382 and cold-
tolerant variety QX208，which had significant differences in cold tolerance.After low temperature treatment at 
seedling stage，the yellowing，softening and new leaves were observed and recorded. The main gene + multi-
gene mixed genetic model was used，and the best genetic model was screened by the Chichi Information 
Criterion （AIC） to estimate the genetic parameters and heritability.［Result］The study found that there were 
differences in the heritability of genes controlling different traits of tobacco cold tolerance. Leaf yellowing，
softening and newborn leaves were controlled by 2 pairs of additive-dominant major genes+additive-dominant 
polygenes，2 pairs of additive-dominant-epistatic major genes+additive-dominant-epistatic polygenes，and 2 
pairs of isomorphic major genes + additive-dominant polygenes，respectively.Among them，the heritability rate 
of major genes in leaves with yellowing phenotype in F2 population was 58.84%，while the heritability rates of 
major genes in leaves with softening and newborn leaves were 78.06% and 86.38%，respectively，indicating the 
importance of major genes in cold tolerance traits.［Conclusion］Tobacco cold tolerance traits are regulated by 
both main genes and polygenes， the heritability of main genes is significant，and dominant effects have a key 
impact on phenotype formation.The findings provide a new perspective for the genetic analysis of tobacco cold 
tolerance traits and offer important genetic parameters for molecular-assisted breeding of cold-tolerant 
varieties.

Keywords：tobacco cold tolerance；major gene plus polygene；genetic mechanism

【研究意义】低温是影响作物产量的重要因素之一，对以叶片为收获对象的烟草影响尤为显著。烟

草原产于温暖的南美洲，是一种喜温不耐冷的叶用经济作物，其最适生长温度为 25~28 ℃，低于 10~13 ℃
烟株长势停滞，1~2 ℃的低温则会导致烟苗的死亡[1]。尽管现代烟草育苗多采用集约化温室管理，但极端

天气导致的临时性低温仍可能对烟苗造成不可逆损伤。在中国南方烟区，烟草移栽之后经常会遭受“倒

春寒”的天气，使未完全硬化的烟苗暴露于低温环境，从而对烟叶产量和质量产生严重的影响。目前主

要是通过适时移栽等方法来应对低温胁迫，但要从根本上解决这个问题还是需要结合分子生物技术手

段挖掘烟草耐低温基因，选育耐低温的烟草品种。【前人研究进展】主基因+多基因混合遗传模型分析方

法最初建立于动物遗传学中，后经不断研究，章元明等[2]在原有模型的基础上，发展了一套植物数量性状

分离分析体系。该体系无需进行分子试验，仅凭借表型观测值即可确定植物相关性状的最佳遗传模型

及其遗传参数。这些遗传参数对育种实践具有一定的指导意义。植物数量性状分离分析体系目前已经

广泛地应用于许多作物的遗传分析中，如玉米[3-4]、小麦[5-6]、大豆[7-8]、水稻[9]。

【本研究切入点】近些年来在烟草农艺性状[10-11]、抗病性[12-13]、化学成分[14-15]等方面也有较多的应用，但

应用此方法对烟草的耐冷性遗传规律进行研究至今未见报道。【拟解决的关键问题】本研究以耐冷性具

有显著差异的一对亲本（H382，QX208）构建P1、P2、F1和F2遗传群体，在苗期进行调查，运用数量性状分离

分析体系进行耐冷性指标的遗传分析，这将为烟草耐冷品种的选育和改良提供理论依据，为今后烟草耐

冷分子机制的研究提供依据。

1 材料与方法

1.1　试验材料

试验材料为H382（P1）、QX208（P2）及其后代F1、F2 4世代群体，种子材料由国家烟草种质资源中期库

提供。其中，亲本在低温处理后表型差异极为显著，母本（H382）低温处理后叶片软化下垂、植株生长停

滞，恢复期叶片黄化萎蔫、植株基本死亡。父本（QX208）低温处理后无表型产生（图 1）。H382和QX208
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于 2023年 8月在中国农业科学院烟草研究所即墨试验基地种植杂交，获得 F1代种子；于 2024年 8月，对

F1进行种植并套袋自交，获得F2代种子。

1.2　试验方法

将各世代群体种子播种于 9 cm小花盆中，置于温室发芽。在烟苗达到处理苗龄始期后，各世代的每

个品种选择叶数、长势一致的 50株烟苗移入 50孔穴盘中，在人工气候室培养，于 26 ℃驯化 3 d，光照强度

为8 000 lx，光照周期16/8 h（光/暗）。

驯化结束，放入10 ℃进行低温处理。低温胁迫处理14 d后，低温处理的烟苗恢复至所述温室驯化时

的温度和光照条件，继续生长7 d。低温处理阶段和恢复阶段每天记录表型。

1.3　统计分析方法

为了确定所要鉴定幼苗的指标类型，搜集相关文献，选择合适的指标进行分析。植物低温适应性为

复杂的数量性状，通过正向遗传学手段鉴定和挖掘冷响应调控基因已在拟南芥、水稻、玉米、番茄等植物

中被较多报道。徐小军等[16]通过对叶面黄斑面积对甜瓜进行冷害程度 0~8分的分级；Zhang等[17]根据冷

处理后幼苗叶片有无出现脱水和下垂表型来鉴定小麦的耐冷性；Ma等[18]通过观察水稻幼苗在冷胁迫后

恢复正常生长条件时是否可以重新分化新叶来判断其是否耐冷。参考已知文献中植物耐冷性鉴定的标

准，对各世代群体单株幼苗表型出现情况的有无进行打分，1为有相关表型出现，0为无相关表型出现，利

用Excel 2021进行数据统计整理。采用章元明等[2]提出的植物数量性状主基因+多基因多世代联合分析

法对鉴定指标进行遗传分析，比较各模型的赤池信息量准则（Akaike’s information criterion，AIC），选择具

有最小AIC值的模型作为候选模型，并对其进行均匀性检验（U1
2，U2

2，U3
2）、Smirnov 检验（nW2）和Kolmogo⁃

rov（Dn）检验，最终确定最适遗传模型。根据最小二乘法估算最适模型的一阶和二阶遗传参数，并计算模

型中主基因和多基因的效应值与遗传率。上述分析采用Windows XP版的植物数量性状分离分析（segre⁃
gation analysis，SEA）软件包[19]。

2 结果与分析

2.1　各世代所有耐冷相关指标统计分析

对各世代烟苗在低温处理后有无叶片黄化、软化及新生叶的出现情况进行统计，结果见表1。

 
左为H382（低温敏感品种）；右为QX208（耐低温品种）。

On the left is H382（low temperature sensitive）；QX208（low temperature resistant）on the right.
图1　试验亲本材料苗期低温处理后形态表型

Fig.1　Morphological phenotype of the parent material after low temperature treatment at seedling stage
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2.2　各世代烟草重要耐冷性指标最佳遗传模型的选择

2.2.1　各世代烟草重要耐冷性指标备选遗传模型的选择　

将整理的打分情况导入数量性状分离分析R软件包SEAv2.0中，运用 IECM算法进行计算，随后得到

5类 24个遗传模型的AIC值，依据软件的计算原理，应选择AIC值最小的模型作为相应性状的最佳遗传

模型。如果模型间AIC值相差不大，则先进行初选，挑出AIC值相对较小的几个模型作为备选模型，进行

适合性检验来确定最佳遗传模型[20]。

针对烟草重要耐冷性指标对亲本、F1和F2子代进行遗传模型分析（表2），通过比较AIC值，选出D4和

E2作为叶片黄化的备选模型；D0、E5和E6作为软化的备选模型；B1、E0和E1作为新生叶的备选模型。

表1　各世代烟苗出现表型比例

Tab.1　Phenotypic proportions of tobacco seedlings of different generations

世代

Generation
P1
P2
F1
F2

群体个数/个
Number of groups

19
15
49

224

黄化/%
Yellowing

0
0

40.8
11.2

软化/%
Soften
100

0
44.9
23.2

新生叶/%
Newborn leaves

0
100
69.4
82.1

表2　低温胁迫后各世代耐冷性指标的遗传模型AIC值

Tab.2　AIC values of genetic model cold tolerance indexes for each generation after low temperature stress

模型代码

Model code
A1
A2
A3
A4
B1
B2
B3
B4
B5
B6
C0
C1
D0
D1
D2
D3
D4
E0
E1
E2
E3
E4
E5
E6

模型

Model
1MG-AD
1MG-A
1MG-EAD
1MG-AEND
2MG-ADI
2MG-AD
2MG-A
2MG-EA
2MG-AED
2MG-EEAD

PG-ADI
PG-AD

MX1-AD-ADI
MX1-AD-AD
MX1-A-AD
MX1-EAD-AD
MX1-AEND-AD
MX2-ADI-ADI
MX2-ADI-AD
MX2-AD-AD
MX2-A-AD
MX2-EAED-AD
MX2-AED-AD
MX2-EEAD-AD

黄化

Yellowing
228.023 5
243.252 8
237.964 6
238.943 4
138.076 8
225.972 3
243.250 8
241.250 5
265.059 7
233.651 2
214.279 2
217.168 8

63.266 7
63.181 0

219.169 3
219.169 2

61.285 2
71.266 7
66.462 4
59.285 2

108.482 1
211.169 3
215.282 3
211.169 3

软化

Soften
271.541 9
349.427 3
383.546 8
286.599 6
225.022 8
255.865 2
350.153 6
348.213 0
443.962 2
375.004 2
335.669 5
354.062 6
137.649 9
199.387 4
355.535 9
356.048 4
201.192 8
145.649 9
140.027 2
199.192 8
349.460 9
347.846 5
128.639 0
126.217 9

新生叶

Newborn leaves
682.131 2
683.636 3
729.021 4
697.513 3
559.430 1
672.696 6
679.178 6
703.420 9
778.251 9
724.405 2
662.016 9
713.147 1
596.836 7
830.140 7
675.788 2
663.176 1
663.176 1
548.727 1
562.415 7
610.179 7
669.788 4
690.484 0
664.701 1
626.249 6

MG：主基因模型；PG：多基因模型；MX：主基因+多基因混合模型；A：加性；D：显性；E：相等；I：互作；N：负向。

MG：main gene model；PG：polygenic model；MX：master gene + polygene mixed model；A：Additive；D：Dominant；E：Equal；
I：Interaction；N：Negative.
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2.2.2　各世代烟草重要耐冷性指标的备选遗传模型的适合性检　

对所有备选模型进行一组适合性检验（U1
2，U2

2，U3
2，nW2，Dn），最终选择达到显著性水平（P<0.05）的个

数少且模型AIC值最小的为最佳遗传模型。根据这个准则，对上述的 8个备选模型分别进行了适合性检

验，并对结果进行统计，最终确定了黄化的最佳遗传模型为E2（表 3），软化的最佳遗传模型为E6（表 4），

新生叶的最佳遗传模型为E0（表5）[20]。

2.3　各世代烟草重要耐冷性指标最佳遗传模型的遗传效应分析

进一步对备选模型的遗传参数进行分析可知（表 6）：低温胁迫对烟苗叶片黄化的影响主要是受到

2对加性-显性主基因+加性-显性多基因的控制，第一对主基因的加性效应为 0.493 4，呈正调控作用，显

性效应-0.493 4；第二对主基因不起作用。多基因的加性效应为-0.472 1，显性效应 0.852 1，多基因的加

性效应起负调控作用，而显性效应起正调控作用，多基因的显性效应对叶片产生黄化表型有正向的影

响，F2群体的主基因遗传率为58.84%。

表3　黄化备选模型适合性检验结果

Tab.3　Suitability test results of alternative models for yellowing

模型代码

Model code
D4

E2

世代

Generation
P1

P2

F1

F2

P1

P2

F1

F2

U1
2

3.283 8（0.070 0）
0.926 0（0.335 9）
4.991 8（0.025 5）*

0.452 7（0.501 0）
3.283 7（0.070 0）
0.926 0（0.335 9）
4.991 8（0.025 5）*

0.452 7（0.501 0）

U2
2

6.003 1（0.014 3）*

3.642 0（0.056 3）
2.016 3（0.155 6）
5.354 0（0.020 7）*

6.003 1（0.014 3）*

3.642 0（0.056 3）
2.016 3（0.155 6）
5.354 0（0.020 7）*

U3
2

7.740 7（0.005 4）*

15.261 5（0.000 1）*

205.436 4（0.000 0）*

140.693 3（0.000 0）*

7.740 7（0.005 4）*

15.261 5（0.000 1）*

205.436 4（0.000 0）*

140.693 3（0.000 0）*

nW
2

1.642 7（0.000 1）*

1.243 8（0.000 7）*

4.171 9（0.000 9）*

13.073 7（0.033 1）*

1.642 7（0.000 1）*

1.243 8（0.000 7）*

4.171 9（0.000 9）*

13.073 7（0.033 1）*

Dn

0.052 6（1.000 0）
0.574 2（0.000 1）*

0.018 8（1.000 0）
0.051 4（0.580 4）
0.052 6（1.000 0）
0.574 2（0.000 1）*

0.018 8（1.000 0）
0.051 4（0.580 4）

U1
2、U2

2、U3
2 为均匀性检验统计量；nW

2为 Smirnov 检验统计量；Dn为Kolmogorov检验统计量；括号内数字表示概率；*表
示0.05水平上经验频率与理论频率之间差异显著。

U1
2，U2

2，and U3
2 are uniformity test statistics；nW

2 is the Smirnov test statistic；Dn is the Kolmogorov test statistic；Numbers in 
parentheses indicate probabilities；* indicates a significant difference between the empirical and theoretical frequencies at the 
0.05 level.

表4　软化备选模型适合性检验结果

Tab.4　Suitability test results of softening alternative models

模型代码

Model code
D0

E5

E6

世代

Generation
P1

P2

F1

F2

P1

P2

F1

F2

P1

P2

F1

F2

U1
2

0.000 0（1.000 0）
0.000 0（1.000 0）
0.808 8（0.368 5）
0.000 0（0.999 9）
0.192 9（0.660 5）
0.247 7（0.618 7）
0.853 7（0.355 5）
0.094 7（0.758 3）
0.193 2（0.660 2）
0.248 1（0.618 4）
0.854 3（0.355 3）
0.062 4（0.802 7）

U2
2

1.406 2（0.235 7）
1.093 7（0.295 6）
8.060 0（0.004 5）*

3.744 2（0.053 0）
2.554 9（0.110 0）
2.277 8（0.131 2）
7.982 0（0.004 7）*

2.533 8（0.111 4）
2.556 0（0.109 9）
2.278 9（0.131 1）
7.984 5（0.004 7）*

2.861 9（0.090 7）

U3
2

22.500 0（0.000 0）*

17.500 0（0.000 0）*

220.198 1（0.000 0）*

59.900 2（0.000 0）*

22.020 3（0.000 0）*

16.886 2（0.000 0）*

221.400 6（0.000 0）*

57.137 5（0.000 0）*

22.019 5（0.000 0）*

16.885 2（0.000 0）*

221.487 5（0.000 0）*

59.825 2（0.000 0）*

nW
2

1.500 0（0.000 2）*

1.166 7（0.001 0）*

3.907 9（0.000 6）*

8.614 7（0.012 9）*

1.516 1（0.000 2）*

1.187 3（0.000 9）*

3.920 1（0.000 6）*

8.623 5（0.013 0）*

1.516 1（0.000 2）*

1.187 3（0.000 9）*

3.920 9（0.000 6）*

8.619 9（0.013 0）*

Dn

0.500 0（0.000 1）*

0.500 0（0.000 9）*

0.017 7（1.000 0）
0.116 6（0.004 3）*

0.529 9（0.000 0）*

0.538 4（0.000 2）*

0.017 0（1.000 0）
0.106 9（0.011 3）*

0.529 9（0.000 0）*

0.538 4（0.000 2）*

0.017 1（1.000 0）
0.111 8（0.007 0）*
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表5　新生叶备选模型适合性检验结果

Tab.5　Results of suitability test of alternative models for neonatal leaves

模型代码

Model code
B1

E0

E1

世代

Generation
P1
P2
F1
F2
P1
P2
F1
F2
P1
P2
F1
F2

U1
2

0.000 8（0.977 5）
0.046 3（0.829 6）
0.130 4（0.718 0）
0.006 6（0.935 2）
0.000 0（1.000 0）
1.025 6（0.311 2）
0.759 5（0.383 5）
0.003 7（0.951 6）
3.769 4（0.052 2）
2.623 2（0.105 3）
0.247 0（0.619 2）
0.633 9（0.425 9）

U2
2

1.471 6（0.225 1）
0.324 4（0.569 0）
0.149 0（0.699 4）
0.719 7（0.396 2）
1.406 2（0.235 7）
0.077 0（0.781 4）
3.714 7（0.053 9）
0.874 7（0.349 6）
7.937 6（0.004 8）*

0.003 7（0.951 6）
0.052 2（0.819 3）
0.001 3（0.971 7）

U3
2

22.498 0（0.000 0）*

9.683 3（0.001 9）*

8.659 8（0.003 3*）

13.750 1（0.000 2）*

22.500 0（0.000 0）*

25.324 9（0.000 0）*

18.785 4（0.000 0）*

12.292 5（0.000 5）*

14.063 2（0.000 2）*

36.363 2（0.000 0）*

8.056 7（0.004 5）*

8.652 9（0.003 3）*

nW
2

1.500 1（0.000 2）*

0.646 4（0.017 3）*

1.178 2（0.001 0*）

3.891 1（0.000 6）*

1.500 0（0.000 2）*

0.910 8（0.004 0）*

1.544 2（0.000 2）*

3.885 8（0.000 6）*

1.814 1（0.000 1）*

1.107 7（0.001 4）*

1.164 7（0.001 0）*

3.959 0（0.000 7）*

Dn

0.501 9（0.000 1）*

0.065 8（1.000 0）
0.020 7（1.000 0）
0.004 3（1.000 0）
0.500 0（0.000 1）*

0.058 5（1.000 0）
0.020 8（1.000 0）
0.004 3（1.000 0）
0.632 1（0.000 0）*

0.043 5（1.000 0）
0.020 7（1.000 0）
0.004 3（1.000 0）

表6　不同标准的遗传模型参数

Tab.6　Genetic model parameters for different criteria

遗传参数 Genetic parameter
一阶遗传参数

1-order genetic parameter

二阶遗传参数

2-order genetic parameter

m1
m2
m3
m4

da（d）
db

ha（h）
hb

i

jab

jba

I

[d]
[h]

σ2 mg

h2 mg（%）

σ2 pg

h2 pg（%）

黄化 Yellowing
0.059 3

0.493 4
0

-0.493 4
0

-0.472 1
0.852 1
0.058 8

58.84
0
0

软化 Soften
0.517

0.496 4

-0.494 9
-1.040 3

0.140 2
78.06

0
0

新生叶Newborn leaves
0.997 9

-0.143 7
0.359 3
1.005

-0.997 9
0

0.496 6
0
0
0

-0.501 3
0.501 3

0.527 9
86.38

0
0

m1~4：4世代平均值；d：主基因加性效应值；da，db：第一对主基因，第二对主基因的加性效应值；h：主基因的显性效应
值；ha，hb：第一对主基因，第二对主基因的显性效应值；i：两对主基因加性×加性上位性效应值；jab：第一对主基因加性×第二
对主显性上位性互作效应值；jba：第一对主基因显性×第二对主基因加性上位性互作效应值；I：两对主基因的显性×显性上
位性效应值；[d]：多基因的加性效应值；[h]：多基因的显性效应值；σ2 mg：主基因方差；h2 mg：主基因遗传率；σ2 pg：多基因
方差；h2 pg：多基因遗传率[20]。

m1~4：4 generation average；d：Additive effect size of major genes；da，db：Additive effect size of the first pair of main genes and 
the second pair of main genes；h：Dominant effect size of the main gene；ha，hb：Dominant effect values of the first pair of major 
genes and the second pair of major genes；i：Additive epistatic effect value of two pairs of main genes ×；jab：Effect value of additive 
interaction between the first pair of main genes × the second pair of dominant epistatic interactions；jba：The dominant × the first 
pair of major genes and the second pair of major genes additive epistatic interaction effect value；I：Dominant × dominant epistatic 
effect values of two pairs of main genes；[d]：Additive effect size for polygenics；[h]：Dominant effect size of polygenic；σ2 mg：Vari⁃
ance of main gene；h2 mg：Heritability of major genes；σ2 pg：Polygenic variance；h2 pg：Polygenic heritability[20].
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低温导致烟苗叶片出现软化的表型主要受到 2对等显性主基因+加性-显性多基因的控制，第一对

主基因的加性效应为0.496 4，呈正调控作用，多基因的加性效应为-0.494 9，显性效应-1.040 3，主基因显

性效应比加性效应[h/d]>1，即显性效值比加性效值大，说明该指标的主基因主要表现为显性效应，F2群体

的主基因遗传率为78.06%。

是否有新生叶的分化作为另一关键指标，主要是受到 2对加性-显性-上位性主基因+加性-显性-上
位性多基因的控制，第一对主基因加性效应为-0.997 9，呈负调控作用，显性效应 0.496 6，说明显性效应

可能对生长速率的提升有积极影响。第二对主基因不起作用，F2群体的主基因遗传率为86.38%。

3 讨论与结论

耐冷性是植物适应低温环境的关键性状，对于农业生产尤其是像烟草这样的经济作物具有重要的

实际意义。目前耐冷性遗传研究主要集中在水稻[21-22]、玉米[23-24]、番茄[25-26]等植物上，响应的耐冷性品种也

已被培育出来并应用于生产，但烟草的耐冷性遗传研究相对滞后。本研究通过构建基于耐冷性差异显

著的亲本H382和QX208的F1、F2遗传群体，对烟草苗期耐冷性状进行了遗传分析，首次系统揭示了烟草

苗期耐冷性关键表型的遗传调控特征。

研究发现，烟草耐冷性状的遗传具有复杂性，不同耐冷性状的遗传率存在显著差异，其中主基因在

耐冷性状中扮演着重要角色。叶片黄化与软化表型的主基因遗传率差异（58.84% VS 78.06%）表明，耐

冷性不同生理响应可能存在独立遗传调控路径。新生叶表型的高主基因遗传率（86.38%）提示其受少数

主效基因控制，与水稻[21-22]、玉米[23-24]等植物中耐冷性状多由主效基因主导的结论一致。此外，显性效应

在软化表型中占主导（h/d>1），暗示杂种优势利用潜力，例如，可通过构建回交群体定位显性效应相关

QTL，设计分子标记辅助选择耐冷杂交亲本，为耐冷品种杂交选育提供了新思路。值得注意的是，多基

因的加性-显性效应对表型形成具有协同作用。叶片黄化表型中多基因显性效应的正向调控（h=0.852 1），
可能通过补偿主基因的负向加性效应（d=-0.472 1）维持表型稳定性。这一现象暗示，在分子育种中需兼

顾主基因与微效多基因的互作网络，而非单一依赖主效基因的筛选。随着分子生物技术的发展，结合这

些遗传参数，可以更有效地进行耐冷基因定位，未来需结合基因组学手段，进一步解析关键基因，加速耐

冷烟草品种的选育进程。

本研究聚焦于苗期耐冷性状，虽能够快速筛选关键表型指标，但仍存在一定的局限性。首先温室控

制的苗期试验虽能快速鉴定表型，但大田环境中低温常与湿度、光照等因子互作，可能导致遗传模型的

预测偏差，后续需通过多环境表型组学验证模型的普遍适应性。其次，苗期耐冷性仅反映短期抗逆能

力，而移栽后烟株的长期适应性（如根系发育、光合物质积累）可能涉及不同的遗传机制。未来可以开展

全生育期动态遗传分析，整合多组学数据与田间验证，构建从基因到表型的完整调控网络，最终实现耐

冷烟草品种的高效选育。
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