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摘要 甘蔗是重要的糖料和能源作物, 在世界农业经济发展和保障食糖供应方面发挥着重要作用. 近年来, 世界

各国在甘蔗优异种质资源保护与利用、甘蔗创新性优良新品种培育、甘蔗基因组及功能基因挖掘、甘蔗生物育

种技术研发及应用等方面取得一系列创新性研究成果, 促进了甘蔗育种领域的迅速发展, 同时提出甘蔗育种研究

领域亟待解决的关键问题及甘蔗新品种培育的重大需求, 为创制甘蔗突破性新品种提供新路径.
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甘蔗(Saccharum spp.)是重要的糖料和能源作物.
甘蔗产糖占世界食糖的70%、我国食糖的88%. 食糖

是世界范围内大宗交易农产品, 近年来世界食糖消费

量持续增加, 需要增加供给来维持供需平衡. 我国是

食糖消费大国 , 目前我国食糖来源自主生产约占

70%、进口占30%左右
[1]. 为保障我国食糖安全, 需提

升我国食糖自给率及食糖产量以满足消费需求. 作为

重要的糖料作物, 我国甘蔗生产面临土地资源禀赋

差、人工生产成本高、极端气候影响、机械化程度

低、高糖宜机品种匮乏等限制因素, 对我国甘蔗产业

升级和可持续发展提出新的要求和挑战. 甘蔗优良新

品种培育及更新换代是甘蔗产业发展面临的核心问

题, 是满足日益增长的食糖需求、降低甘蔗生产成

本、保障我国食糖供给的安全有效途径.
自19世纪末甘蔗进入杂交育种时代以来, 国内外

甘蔗杂交育种历程已有100多年, 从蔗王POJ2878到育

成世界系列优良甘蔗现代栽培种, 促进了世界糖业的

稳健发展
[2]. 20世纪50年代以来, 我国甘蔗品种历经5

次升级换代, 实现了从主要栽培低糖低产地方品种和

引进品种向栽培自育高产高糖品种的转变
[3]. 近十年

来, 甘蔗产量由2011年的65.7吨/公顷上升至2021年的

81.0吨/公顷, 甘蔗平均产糖率由2011/2012~2015/2016
榨季的11.83%升至2016/2017~2020/2021榨季的

12.59%, 很大程度上保障了我国食糖供给安全, 这主
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要得益于甘蔗优良品种的更新换代
[4]. 然而现代甘蔗

栽培种糖分性状基因主要来自热带种(S. officinarum),
少部分来自印度种(S. bareri)和中国种(S. sinense), 抗

逆基因主要来自割手密(S. spontaneum). 甘蔗杂交育种

面临亲本遗传背景差异小、可用优质亲本资源少、基

因连锁状态难以打破、育种周期长、育成品种综合性

状难以超越现有桂糖42号、柳城05-136栽培品种等突

出问题, 突破性新品种的培育进入平台期. 急需利用新

型高效精准生物育种技术来改良甘蔗品种, 实现高产

高糖抗逆宜机甘蔗优质新品种选育目标.
目前甘蔗新品种的突破主要依赖杂交育种技术,

定向基因工程分子育种及精准分子设计育种技术基于

基因组及重要农艺性状分子遗传机理解析之上. 甘蔗

是同源异源杂交高倍体作物, 基因组庞大且存在非整

倍性, 基因组测序及完整组装存在困难与重重挑战.
经过多年的努力与技术创新, 近年来我国在甘蔗基因

组测序及组装方面取得突破性进展, 完成割手密同源

四倍体AP85-441/NP-X基因组
[ 5 , 6 ]

、二倍体蔗茅

(Erianthus fulvus)基因组
[7,8]

和现代杂交栽培种中蔗1号
的基因组

[9]
的测序并组装至染色体水平. 国内外在甘

蔗重要农艺性状解析及高糖、高产、抗逆基因挖掘方

面也取得一系列进展. 建立了甘蔗遗传转化及基因编

辑技术体系, 获得一批抗逆性和甘蔗组分得到改良的

转基因及基因编辑材料, 为利用生物育种新技术进行

甘蔗遗传改良提供了理论和技术支撑. 本文主要综述

国内外甘蔗种质资源利用、新品种培育、基因组及功

能基因组研究、生物育种技术应用领域取得的重要进

展, 为利用生物育种技术培育优良甘蔗新品种提供

参考.

1 甘蔗种质资源保护及利用

1.1 甘蔗种质资源分类

甘蔗种质资源是甘蔗育种的源头, 为甘蔗育种提

供多样化的基础基因资源库. 甘蔗种质资源包括甘蔗

属内的各个种、甘蔗近缘属植物及人工创制的杂交品

种和亲本材料
[10]. 甘蔗属于禾本科(Poaceae)高粱族

(Andropogoneae Dumort.)甘蔗亚族(Saccharinae Gri-
seb.)甘蔗属热带亚热带植物. 甘蔗属主要分6个种, 即

热带种 ( 2n=80)、割手密 ( 2n=40~128 )、中国种

(2n=80~124)、印度种(2n=111~120)、大茎野生种(S.

ro b u s t um , 2 n= 6 0 ~ 2 0 0 )及食穗种 ( S . e d u l e ,
2n=60~80)[11,12]. 热带种又称高贵种, 茎秆粗、产量

高、糖分高、多汁、纤维低、抗逆性和抗病虫性较

差, 原产亚洲及太平洋诸岛
[13]. 割手密又称细茎野生

种, 生势强、分蘖强、宿根性好、糖分低、蔗汁少、

抗逆性强, 大量分布在亚洲和大洋洲的热带和亚热带

地区
[13]. 中国种植株高大、糖分高、宿根性好、耐旱

耐贫瘠、对萎缩病免疫, 抗根腐病和嵌纹病, 原产我

国, 印度北部、伊朗、中南半岛等也有分布
[13]. 印度

种分蘖多、耐寒、抗萎缩病、胶滴病、根腐病, 主要

分布在印度
[8]. 大茎野生种纤维分高、糖分低、宿根

性好、抗风抗虫, 主要分布在南太平洋新几内亚一

带
[13]. 食穗种也称肉质花穗种, 主要分布在新几内亚

至斐济, 花絮可供食用
[13].

甘蔗近缘属包括蔗茅属(Erianthus Michaux.)、芒

属(Miscanthus Anderss.)、河八王属(Narenga Bor.)和
硬穗茅属(Sclerostachya A.). 蔗茅属分布在温带、亚

热带和热带, 约有16种, 我国已发现有台蔗茅(E. for-
mosanum)、滇蔗茅(E. rockii)、蔗茅和斑茅(E. arundi-
naceum)等4个种

[12]. 蔗茅与甘蔗属杂交的后代表现为

生长势、糖分下降不显著、分蘖多、特别耐旱
[12]. 其

中斑茅具有较强的抗病虫性、耐旱性、耐寒性、耐贫

瘠性, 宿根性好、分蘖强、适应性广, 是甘蔗生物量育

种的重要亲本, 近年对其研究较多, 通过杂交和回交已

获得了含有斑茅真实血缘的BC5材料. 芒属茎秆直立

高大, 与甘蔗属杂交的后代表现为很强的杂种优势和

抗病性, 多分布在亚洲、太平洋诸岛屿和南非等地,
全世界有20个种, 我国常见的约有10种[12]. 河八王属

分布在亚洲东南部的热带、亚热带地区, 有2个种, 植

株直立高大, 耐旱、耐贫瘠, 极易与甘蔗属杂交获得早

熟、分蘖强、抗病和耐渍性
[12]. 甘蔗界把甘蔗属及其

近缘属所构成的一个群体 , 合称为“甘蔗属复合

群”(Saccharum complex)[11,14], 是甘蔗种质资源收集保

存的主要对象, 也是甘蔗育种的材料基础. 现代甘蔗栽

培种来源于甘蔗属内少数几个种之间的杂交后代. 同

时, 甘蔗在自然条件下能与其近缘植物产生杂交, 对

扩宽甘蔗遗传基础、培育新品种具有潜在利用价值.
甘蔗属及其近源属物种是热带和亚热带地区天然

存在的甘蔗品种改良的宝贵基因库, 在充分利用甘蔗

属内种间杂交改良甘蔗的基础上, 如果能充分将甘蔗

近源属种的优良基因资源引入甘蔗基因库中, 将会大
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大拓展甘蔗基因组成结构, 获得创新甘蔗新种质.

1.2 甘蔗种质资源的收集和保存

甘蔗种质资源的广泛收集及保存是甘蔗育种亲本

来源的重要保障. 甘蔗种质资源的收集最早始于19世
纪50年代

[15]. 1892~1984年, 澳大利亚和美国先后从新

几内亚收集到NG15、拔地拉、印度割手密、春尼等

优异种质资源并广泛应用于杂交育种
[16]. 印度政府在

1912~1985年之间收集割手密、斑茅等野生种质资源

1100余份
[17]. 国际甘蔗技师协会(International Society

of Sugar Cane Technologists, ISSCT)自1957年起在印

尼、泰国、新几内亚等获得近800份热带种资源, 保存

于美国和印度甘蔗种质资源保存中心, 为甘蔗高糖育

种储备了丰富的育种亲本
[18,19]. 截至2019年, 美国国

家甘蔗种质资源圃保存甘蔗种质资源2197份, 印度甘

蔗种质资源圃保存甘蔗种质资源数5143份.
我国是甘蔗种质资源起源和多样性中心之一, 分

布有大量的甘蔗野生种质资源. 自20世纪70年代起,
我国各省区甘蔗科研机构开始种质资源收集. 云南省

农业科学院甘蔗研究所创建的国家甘蔗种质资源圃,
通过收集、征集、引进和交换等方式, 收集保存了34
个国家和国内6个属15个种5500余份甘蔗种质资源,
甘蔗种质资源保存量跃居世界第一位. 同时, 云南农业

大学甘蔗研究所、广西壮族自治区农业科学院甘蔗研

究所、广西大学等科研单位也先后逐步开展甘蔗种质

资源搜集, 为我国甘蔗遗传改良提供重要种质资源.
综上所述, 世界甘蔗主产国都高度重视甘蔗种质

资源的收集和保存. 我国甘蔗种质资源收集虽然起步

晚, 但是经过几十年的发展, 种质资源保存量跃居世

界首位, 为甘蔗品种改良提供丰富的亲本资源.

1.3 甘蔗种质资源的利用

甘蔗种质资源利用主要是指甘蔗属复合群中各个

种在甘蔗育种上的应用. 甘蔗育成品种的染色体组成

主要由热带种和割手密构成, 少部分含有印度种、中

国种、大茎野生种基因资源
[20~22]. 现代甘蔗栽培种主

要将热带种和割手密进行杂交, 再通过种间不断地回

交杂交, 基因优化重组改良而来. 利用热带种和爪哇

割手密Glagah (2n=112, x=14)、印度割手密(2n=64,
x=8)杂交回交育成POJ2878, Co281, Co290和Co213等
优良品种, 提高了甘蔗产量、糖分及抗性

[13]. 例如, 美

国和澳大利亚利用割手密与自育品种杂交, 然后不断

进行“封闭式”轮回杂交, 在发掘割手密优良抗逆性的

同时, 对其杂交后代的糖分和产量不断进行改良, 育

成的CP型和Q型品种均具有早熟、高糖、高产、抗逆

性强等优良特性.
我国育种机构引入CP型和Q型品种作为亲本进行

杂交育种, 育成了一批综合性状优良的甘蔗新品种
[23].

海南育种场利用崖城割手密(2n=64, x=8)创制出崖城

系列亲本材料, 育成32个品种. 其中粤糖93-159 (粤农

7 3 - 2 0 4 ×CP 7 2 - 1 2 1 0 )、云蔗 0 5 - 5 1 (崖城 9 0 -
56×ROC23)、柳城05-136 (CP81-1254×ROC22)和桂糖

42号(ROC22×桂糖92-66)在我国蔗区得到大面积推广

应用.系谱分析显示这些品种均含有3~4个不同类型的

割手密血缘, 表明割手密作为重要的野生亲本, 对世界

甘蔗产业的发展起着重要的推动作用. 我国台湾则在

大茎野生种利用方面成效显著, 将大茎野生种后代

PT43-52进行杂交利用, 育成了一系列F型和ROC型新

台糖品种, 对我国甘蔗生产和新品种培育产生深远

影响.
目前, 甘蔗种质资源利用主要集中于少数热带

种、割手密、中国种、印度种、大茎野生种, 大部分

种质资源仍未得到有效利用, 进一步开展种质资源精

准评价, 加强甘蔗种质资源利用, 挖掘育种潜力强的

育种亲本, 将推动甘蔗种质资源的高效利用.

2 甘蔗品种更替及新品种培育

2.1 世界甘蔗育种的历程

甘蔗杂交育种是甘蔗品种改良的主要技术, 使甘

蔗品种糖分、产量、宿根性、抗逆性等特性均得到大

幅改善,大大促进了甘蔗产业的发展. 1858~1859年,科
学家们先后在爪哇和巴巴多斯发现甘蔗能够产生种

子, 为甘蔗杂交育种拉开序幕(图1)[24,25]. 1888年, 甘蔗

育种家在爪哇和巴巴多斯开始开展甘蔗杂交育种(图
1)[24]. 20世纪初, 甘蔗育种家Jesweit首创甘蔗“高贵化”
育种法(图1). 首先以热带种(高贵种)为母本, 割手密为

父本进行杂交, 获得第一代“高贵化”后代, 其中热带种

(高贵种)染色体占比58.8%[26]. 第一代高贵化后代再连

续与热带种(高贵种)或其后代回交, 经过第二、第三

次“高贵化”过程获得第三代杂交后代, 其中热带种(高
贵种)染色体占比87.8%, 而割手密染色体占比由41.2%
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降至12.2%(图2)[26]. 在甘蔗高贵化育种过程中, 热带种

(高贵种)染色体占比逐步增加, 以恢复其高糖特性, 割
手密染色体占比逐渐降低, 以利用其抗性基因, 这一杂

交育种过程称为“高贵化”育种. 经过“高贵化”杂交育

种, 育成了一系列大茎、高糖、高产、抗病的优良甘

蔗品种, 其中以POJ2878最为著名, 被誉为世界第一号

蔗王.

在“高贵化”育种取得重大突破后, 甘蔗育种家相

继开展甘蔗原始种及优良杂交种间的杂交育种工作以

选育出适应各国生长条件的优良甘蔗新品种. 印度和

美国分别利用3个甘蔗原始种(热带种、割手密和印度

种)和5个甘蔗原始种(热带种、割手密、印度种、大

茎野生种和中国种)育成Co213、 Co281、 Co290、
H32-8560、 H49-5等优良品种

[27]. 经高贵化育成的

图 1 国内外甘蔗育种研究发展的重要事件及时间节点
Figure 1 Timeline of major events in the research field of sugarcane breeding
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POJ2878、Co290、 Co419和CP49-50等优良品种不仅

被用作甘蔗生产上的优质品种, 而且作为核心育种亲

本育成之后系列甘蔗优良品种, 育成品种数分别达

181个、29个、81个、70个[27], 对世界范围内甘蔗新

品种培育影响深远.
巴西、印度、泰国、澳大利亚、美国等蔗糖生产

大国均具备完善的甘蔗育种技术体系, 以各国育种单

位育成系列品种为主栽品种, 其中RB, SP和CTC系列

品种为巴西育成品种; CP, HoCP, L等系列品种为美国

育成品种; Co系列品种为印度育成品种; Q, KQ系列品

种为澳大利亚育成品种; KK, K, LK和UT等系列品种

为泰国育成品种. 世界上部分甘蔗种植国家育种起步

较晚, 目前仍以引进品种为主.
综上所述, 经过甘蔗“高贵化”育种及不断的种间

杂交育种进程, 各甘蔗主产国育成系列甘蔗优良品种,
促进甘蔗品种的更新换代, 保障世界范围内甘蔗高产

稳产.

2.2 我国甘蔗品种的培育与更换

甘蔗新品种选育和应用, 是促进糖业可持续发展

的基础措施, 各蔗糖生产国都高度重视甘蔗新品种的

选育. 在甘蔗新品种选育方面, 从种质资源收集、评

价、杂交利用, 到杂交后代的选择, 均已形成成熟的

杂交育种技术体系. 包括完善的亲本数据信息、高效

的花期调控和杂交技术、家系评价与单株选择相结合

的选择技术及不同生态区的品种测试等.
我国台湾于1913年开始甘蔗杂交育种工作(图1).

1920~1944年, 选育出134个F台糖系列栽培种, 命名为

F1~F134[28]. 1953年, 在海南建立甘蔗杂交育种场(图
1), 各甘蔗研究单位相继开展甘蔗新品种的选育研究,
各省区逐步形成了甘蔗育种科研体系. 1955年之前,

大陆栽培的品种主要是罗汉蔗、芦蔗、草甘蔗地方品

种和POJ2878等品种(图1). 1955~1965年, 台湾育成后

续F系列栽培种
[28], 其中F134和F108等品种被引入大

陆与印度引进的Co419和Co290等品种成为我国第一

代主栽品种(图1), 甘蔗平均亩产2.20吨, 较同期全球平

均亩产低1.14吨; 1966~1978年, 我国自主选育的川糖

61-408、粤糖63-237、粤糖57-423和云蔗65-225等品

种成为第二代主栽品种(图1), 平均亩产2.24吨, 较同期

全球平均亩产低1.34吨; 1979~2000年, 我国大陆自主

选育的桂糖11号、桂糖15号、云蔗71-388和粤糖86-
368等品种成为第三代主栽品种(图1), 平均亩产3.66
吨, 较全球平均亩产低0.08吨. 同一时期, 台湾甘蔗糖

业研究所育成“ROC”新台糖系列品种, 且该系列品种

因其广适性不仅在台湾当地大量种植, 在大陆各蔗区

都被大量种植
[29]. 2001~2015年, 台湾甘蔗研究所育成

的ROC22, ROC10, ROC20, ROC16和ROC25等, 以及

广州甘蔗糖业研究所育成的粤糖93-159等品种成为第

四代主栽品种(图1), 平均亩产4.51吨, 较同期全球平均

亩产低0.08吨; 2016年至今, 我国育种机构自主选育的

桂糖42号、桂柳05-136、云蔗081609、桂糖44号和云

蔗0551等品种快速在全国推广应用, 成为全国第五代

主栽品种(图1), 平均亩产达5.14吨, 超同期全球平均

亩产0.4吨(表1). 2023年, 我国自主选育的第五代主栽

品种种植面积1258万亩 , 占全国甘蔗种植面积的

83.39%(表2). 第五代具有自主知识产权新品种的选育

和推广应用, 使我国甘蔗平均亩产首次超过全球平均

亩产, 说明品种改良对甘蔗糖业的贡献效果显著.
经过一百多年的努力,我国甘蔗主栽品种从种植地

方品种和引进品种为主到实现种植自主选育品种,使甘

蔗产量得到大幅提升, 育种成效显著, 有效促进甘蔗产

业的良性发展, 保障了我国甘蔗种业及食糖供给安全.

图 2 爪哇甘蔗高贵化育种系谱. “O”代表热带种, “S”代表割手密
[21]

Figure 2 The pedigree of sugarcane noblization breeding in Java. “O” represents the Saccharum officinarum, “S” represents S. spontaneum
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3 甘蔗基因组研究

参考基因组的解析不仅可以帮助人们更好地了解

一个物种的遗传信息, 提高我们对物种多样性遗传基

础的理解, 还是作物重要农艺性状形成的分子机理解

析以及全基因组分子设计育种的重要基础. 甘蔗基因

组差异较大, 热带种基因组大小为7.50~8.55 Gb, 大茎

野生种7 .56~11 .78 Gb , 割手密的基因组大小为

3.36~12.64 Gb[30]. 现代甘蔗栽培品种基因组75%~85%
来自热带种、15%~25%来自割手密

[5], 染色体条数多

在110~120条之间
[31]. 由于甘蔗染色体的多倍性及非

整倍性, 甘蔗的基因组序列和关键农艺性状遗传解析

及分子标记辅助育种等都面临巨大的困难和挑

战
[32~35].
甘蔗是世界上较早启动植物基因组学研究的物种

之一. 20世纪90年代末科学家已经开始尝试利用BAC
文库解析甘蔗栽培种R570、割手密SES208和热带种

LA-purple基因组序列信息(图1)[36~38]. 但是由于基因组

的复杂性和成本高昂, 甘蔗基因组染色体序列测序与

组装工作一直进展缓慢. 直到2017年, 才有甘蔗栽培

品种SP80-3280的400 Mb基因组被释放出来(图1)[39].
虽然甘蔗R570基因组测序工作紧接着被发表了出来

(图1)[40], 但只是一套382 Mb的嵌合单倍体基因组. 直

到中国学者开发ALLHiC算法, 并基于PacBio单分子测

序、高分辨率染色体构象捕获(high-throughput chro-
mosome conformation capture, HiC)的物理图谱以及超

高密度遗传图谱成功将同源四倍体甘蔗割手密AP85-
441基因组组装到32条染色体(图1)[5,6], 至此甘蔗基因

组的破译才算有了突破性进展. 割手密基因组破译不

仅解析了甘蔗属割手密的基因组进化、抗逆性、高糖

以及自然群体演化的遗传学基础, 而且使更复杂的甘

蔗栽培种基因组的解析成为可能, 是甘蔗基因组研究

的一个里程碑事件. 2022年研究人员利用PacBio测序

平台的CCS reads、ONT平台的Ultra-long reads对染色

体基数为 x = 1 0的自然同源四倍体割手密Np -X
(2n=4x=40)进行了基因组组装, 并利用Hi-C技术将该

基因组挂载到了染色体水平, 最终得到了2.76 Gb基因

组, 并且在超过92%的染色体中组装出了着丝粒结构

(图1)[41]. 该研究系统解析了甘蔗细茎野生种种质资源

的演化, 不仅极大地丰富了我们对同源多倍体基因组

演化的认识, 而且对甘蔗从头杂交育种具有一定的理

论指导意义.

表 1 不同历史时期我国主栽甘蔗品种及产量
a)

Table 1 The major sugarcane cultivars and yields at different historical periodsa)

年代 代表品种 我国甘蔗亩产(t) 全球甘蔗亩产(t)

1955之前 罗汉蔗、芦蔗、草甘蔗、POJ2878 − −

1955~1965 F134, Co419, Co290, F108 2.2 3.35

1966~1978 选3、川糖61-408、粤糖63-237、云蔗65-225、粤糖57-423 2.24 3.59

1979~2000 桂糖11号、桂糖15号、云蔗71-388、福引79-8、粤糖86-368 3.66 4.05

2001~2015 新台糖22号、新台糖10号、新台糖20号、新台糖16号、新台糖25号、
粤糖93-159 4.51 4.59

2016至今 桂糖42号、桂柳05-136、云蔗081609、桂糖44号、云蔗0551 5.14 4.74

a) 数据来源于FAOSTAT

表 2 2023年全国第五代主栽品种种植面积及在全国的占

比
a)

Table 2 The planting areas and ratio of major sugarcane cultivars
from the fifth generation in 2023a)

品种 种植面积(万亩) 在全国占比(%)

桂糖42号 471.93 31.45

桂柳05136 459.94 30.6

云蔗081609 96.35 6.42

桂糖44号 59.41 3.96

云蔗0551 51.39 3.43

粤糖00236 43.24 3.13

桂糖49号 43.06 2.24

桂糖55号 19.51 1.3

粤糖55号 12.85 0.86

合计 1257.68 83.39

a) 数据来源于全国甘蔗糖业信息中心
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近年来甘蔗近源种和栽培种基因组的破译工作不

断取得进展. 2020~2021年破译了芒
[42]

、南荻(M. lutar-
ioriparius)[43]和五节芒(M. floridulus)[44]3种芒属基因

组. 2022年, 甘蔗栽培种Khon Kaen 3 (KK3)被报道部

分基因组组装到了染色体水平, 其基因组约10.8 Gb,
其中46.5%的基因组序列挂载到56条染色体上

[45 ] .
2023年, 蔗茅基因组

[7,8]
被组装到染色体水平. 2024年3

月法国的D’Hont团队
[46]

重新对R570进行了基因组测

序和组装, 整合多种证据, 包括PacBio HiFi、Bionano
和染色体染色(stain optical mapping)、遗传连锁图

谱、同源性、单染色体分选测序和Hi-C等, 构建得到

一个大小为5.04 Gb, N50为12.6 Mb的基因组. 他们利

用这个高连续性的基因组组装, 不仅填补了R570物理

遗传图中的一个未知的间隙, 还详细描述了与单拷贝

Bru1褐锈病抗性位点相关的可能基因
[46], 由于现代栽

培种甘蔗的复杂性, 该工作只完成现代杂交栽培种甘

蔗基因组的部分组装. 2024年4月, 广西大学张木清教

授与中国农业科学院深圳农业基因组研究所张兴坦研

究员合作
[9], 首次从染色体水平破译现代杂交栽培种

甘蔗中蔗1号的基因组, 研究采用了一种新的“基于血

缘组分的降维”组装策略, 辅以各种测序技术(PacBio,
HiC), 最终突破完成了中蔗1号114条染色体的基因组

破译工作. 完整的栽培种基因组破译是甘蔗基础生物

学研究领域的又一个里程碑事件, 研究结果不仅为现

代甘蔗杂交种的起源和进化提供了独特的视角, 也有

助于揭示甘蔗优良农艺性状的分子遗传机制, 对开展

甘蔗精准育种具有重要的指导意义.

4 甘蔗重要功能基因挖掘及性状解析

4.1 甘蔗产量和糖分相关基因挖掘及性状解析

甘蔗产量和糖分性状是由多基因控制的复杂数量

性状, 甘蔗育种经常出现“高产不高糖, 高糖不高产”新
材料, 其核心问题是甘蔗碳的分配机理遗传网络非常

复杂, 目前对碳分配的平衡决定机制不明确, 需要在

理论研究上进行创新. 甘蔗糖产量主要由有效茎、株

高、茎粗、茎秆糖含量4个因素决定, 这4个因素相辅

相成, 主要由光合作用产生碳源的流向路径不同形成

性状的差异. 有效分蘖决定有效茎数, 控制甘蔗分蘖

相关基因主要包括TB1, TAD1, MOC1和CCD8基因, 但
其具体生物学功能有待进一步研究

[47]. 而甘蔗分蘖与

模式植物水稻的分蘖特性相似, 也是由多基因控制的

数量性状, 其研究思路和方法可为分蘖相关功能基因

的解析提供借鉴
[48,49]. 在Garcia Tavares等人

[50]
的研究

中, 甘蔗中赤霉素(gibberellin, GA)不敏感蛋白ScGAI
(GA-insensitive)活性的改变能造成蔗茎大量生长及结

构分子和储存的碳分配的改变; ScGAI通过与ScPIF3/
PIF4和乙烯信号元件ScEIN3/ScEIL1相互作用来调控

甘蔗茎和叶的时空生长, 被认为是茎秆生长和发育的

关键分子调节因子
[50]. 进一步的研究发现与ScGAI相

比编码缺乏N端DELLA结构域的ScGAI-like (ScGAIL)
蛋白在拟南芥(Arabidopsis thaliana)中的过表达可导

致株高显著降低、光合速率增加及植株对GA的不敏

感, 使用GA3或GA4+7处理也不能补偿ScGAIL过表达

转基因株系表达的矮化表型
[51]. 蛋白互作验证表明,

在5个与ScGAIL相互作用的蛋白中 , 只有一个与

ScGAI发生交互作用, 提示ScGAIL和ScGAI可能具有

不同但重叠的功能
[51]. 随着现代测序技术的发展, 利

用组学的方法在甘蔗栽培种、热带种和割手密材料

中, 鉴定出多个与蔗糖代谢、光合作用和糖转运等相

关基因, 发现与高粱相比, 甘蔗中的液泡膜糖转运蛋

白(tonoplast sugar transporter, TSTs)发生了基因家族

的扩张, 所以推测TSTs参与蔗糖在液泡中的积累
[5]. 此

外, 蔗糖合成酶(sucrose synthase, SuSy)和苯丙氨酸解

氨酶(phenylalanine ammonia-lyase, PAL)也被报道能够

通过影响碳源的分配而影响糖分和产量的形成
[52]. 另

外, 对甘蔗属间调控糖分积累的机制分析表明, 调控

糖分积累主要是依靠调控转录表达进行的, 而不是通

过功能基因的获得或丢失
[41]. 这些研究为甘蔗产量和

糖分改良提供了重要的研究方向.

4.2 甘蔗抗逆相关基因挖掘及性状解析

除高产高糖核心育种性状以外, 抗逆性也是影响

甘蔗产量性状的重要指标. 在甘蔗生产史上, 热带种

曾因病害影响大幅减产, 对蔗糖产业造成严重威胁.
科学家通过“高贵化”育种将割手密中的抗逆基因引入

热带种血缘中, 在甘蔗各主产国育成一系列高糖高产

抗逆性强的栽培种, 推动甘蔗产业良性发展. 抗逆基

因资源的运用在甘蔗优良品种选育及应用上发挥重要

作用. 对甘蔗抗逆相关基因资源挖掘及性状解析将为

利用生物技术培育优质抗逆甘蔗新品种夯实基础.
黑穗病、褐条病、叶枯病、褐锈病和花叶病是危
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害甘蔗的主要真菌和病毒病害
[53]. 福建农林大学团队

在甘蔗黑穗病、褐条病、叶枯病、褐锈病、花叶病抗

病基因的分离鉴定中取得突破进展. 通过集群分离

RNA测序(bulked segregant RNA-sequence, BSR-seq)
技术和单核苷酸多态性(single nucleotide polymorph-
ism, SNP)分析, 对抗病性状关联基因进行数量性状位

点(quantitative trait locus, QTL)定位, 从甘蔗中筛选出

24个抗黑穗病关键基因
[54]

、279个抗褐条病基因
[55]

、

12个抗叶枯病关键基因
[56]

、9个抗花叶病关键基因
[57].

抗褐条病相关基因主要包括MAPK级联、SA、

ABA、ROS、Ca2+信号激活等免疫信号传导及抗坏血

酸-谷胱甘肽循环相关基因
[55]. 甘蔗抗叶枯病基因主要

包括受体激酶和乙烯响应转录因子
[56]. 在甘蔗与黑穗

病菌互作的转录组分析过程中, 挖掘到7个JA通路关

键信号转导因子, JAZ (jasmonate ZIM domain)基因,
其中ScJAZ6被证实在黑穗病下发挥积极作用

[58]. 此外,
甘蔗中抗病基因还包括茉莉酸信号途径中丙二烯氧化

物合成酶(allene oxide synthase, AOS)、丙二烯氧化物

环氧化酶(allene oxide cyclase, AOC)、MYC (myelo-
cytomatosis), SA信号通路中的病程相关蛋白(patho-
genesis-related protein, PR) ScPR10和ScPR1、ROS平
衡相关的过氧化氢酶(catalase, CAT)等基因

[59~64]. Bru1
是第一个被报道的增加甘蔗对褐锈病抗性的主效基

因, 其对不同国家的各种褐锈病分离株均具有抗性
[65].

这些甘蔗抗病基因的分离鉴定为抗病甘蔗品种改良提

供基因资源.
除甘蔗病害外, 甘蔗生长也受到螟虫、蚜虫等虫

害的危害. 目前有关甘蔗抗病机制研究较多, 内源抗

虫基因挖掘及机制研究较少. Medeiros等人
[66]

发现, 甘
蔗丝氨酸肽酶抑制剂、丝氨酸肽酶和Clp蛋白酶系统

亚基的表达与甘蔗螟虫(Diatraea saccharalis)的食草

性和组织损伤相关 . 甘蔗伤诱导蛋白 (sugarcane
wound-inducible proteins, Sugarwin) SUGARWIN1和
SUGARWIN2是甘蔗螟虫诱导基因, 其转录本在甘蔗

螟虫摄食的伤口部位显著增加
[67]. 代谢组和转录组联

合分析从甘蔗中筛选出脂氧合酶 ( l ipoxygenase ,
LOX)、谷胱甘肽转移酶(glutathlone-S-transferase,
GST)、过氧化氢酶(peroxidase, POD)、CAT和PR1等
多个抗食草性夜蛾(Spodoptera frugiperda)候选基

因
[68]. 转甘蔗半胱氨酸肽酶抑制剂1 (sugarcane cy-

steine peptidase inhibitor 1, CaneCPI-1)基因和V型ATP

酶(V-ATPase E)亚基基因甘蔗植株抑制甘蔗象鼻虫

(Sphenophorus levis)生长, 降低虫害的发生
[69,70]. 这些

研究为甘蔗抗虫基因功能研究及抗虫机制解析奠定基

础, 然而甘蔗中关键抗虫基因筛选还需要进行深入的

研究.
甘蔗种植还受干旱、低温等非生物逆境胁迫的影

响. 对甘蔗响应非生物胁迫基因的研究主要集中在转

录因子、功能蛋白、激酶类编码基因及miRNA及其

靶标基因等方面. 甘蔗乙烯响应因子(ethylene-respon-
sive factor, ERF)、脱水响应元件结合蛋白(dehydra-
tion-responsive element-binding proteins, DREB)、
R2R3-MYB、NAP、WRKY等转录因子均在甘蔗抵抗

干旱、渗透或盐胁迫等非生物胁迫中发挥重要的作

用
[71~77]. 转斑茅EaDREB2B基因通过提高生理适应能

力和促进胁迫相关基因的表达增强甘蔗对水分亏缺和

盐胁迫的耐受性
[ 7 3 ] . 甘蔗R2R3-MYB转录因子

ScMYB2参与ABA介导的叶片衰老信号通路, 并在响

应干旱诱导的甘蔗衰老中发挥积极作用
[74]. 与转录因

子相比, 功能蛋白和激酶类在甘蔗抗逆研究方面则更

为深入. 在甘蔗中过表达斑茅热休克蛋白(heat shock
protein, HSP) EaHSP70、乙二醛酶途径的活性氧清除

酶乙二醛酶(glyoxalase III, Gly III) EaGly III、细胞壁

松动蛋白(α-expansins) EaEXPA1、脯氨酸合成途径的

限速酶吡咯啉-5-羧酸合成酶(Δ1-pyrroline-5-carboxy-
late synthase, P5CS) SoP5CS、ATP柠檬酸裂解酶(ATP
citrate lyase, ACL) SoACLA-1、受体类细胞质激酶(re-
ceptor-like cytoplasmic kinase, RLCK) ScRIPK、蔗糖

非发酵相关蛋白激酶2 (sucrose non-fermenting1-re-
lated protein kinase 2, SnRK2) SoSnRK2.1等基因, 均
可提高甘蔗干旱或盐胁迫耐受性

[78~84]. 另外, 研究表

明miRNA及其靶标基因也参与调控甘蔗对干旱和低

温等胁迫的调控
[85~87]. 这些研究为甘蔗逆境应答机制

研究及抗逆甘蔗遗传改良和分子育种提供了重要的基

因资源.
以上研究表明国内外在甘蔗重要性状基因挖掘方

面取得很好的进展, 为甘蔗重要性状形成机制解析提

供理论基础. 然而甘蔗重要性状机理解析研究还不够

深入, 决定甘蔗重要性状的关键基因及作用机制还不

清楚. 在前期研究的基础上, 继续深入解析甘蔗重要

性状形成机制及挖掘关键功能基因, 将为利用现代生

物育种技术进行甘蔗品种改良提供理论支撑.
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5 甘蔗育种新技术研发及应用

5.1 甘蔗诱变育种

诱变育种可产生许多重要农艺性状的突变, 具有

高频率、广突变、周期短等特性, 可以有效缩短育种

年限, 创制稀有新种质
[88]. 国内最早报道甘蔗诱变育

种的研究是朱鹤健 (1959年 )和许书昌 (1962年 )使
用

60Coγ射线辐射F134[89]. 桂辐80-29、粤糖辐83-5、
粤糖辐90-15以及桂糖22号等品种均是通过

60Coγ射线

辐射甘蔗种茎种芽经诱变选育成的代表性品种
[89]. 桂

辐90-10、桂辐97-18等品种则是采用理化结合的诱变

方法对愈伤组织进行诱变处理并经多代筛选育成的优

良诱变品种. 用甲基磺酸乙酯(ethylmethane sulfonate,
EMS)对甘蔗愈伤组织进行诱变, 获得了耐高盐、耐水

渍、抗黑穗病、耐除草剂等方面提升的甘蔗突变

体
[90,91]. 中国热带农业科学院热带生物技术研究所将

甘蔗种子和愈伤组织搭乘神舟十号飞船到太空进行诱

变, 选育出优良品种“中辐1号”, 获得非主要农作物品

种登记授权.

5.2 甘蔗分子标记辅助选择育种

分子标记辅助选择育种是通过分析与决定目标性

状基因紧密连锁的分子标记, 在植株生长的任何阶段

对目标性状基因型进行选择而获得优良单株的育种方

法
[92,93], 具有省时省力, 效率高的特点. 限制性内切酶

片段长度多态性(restriction fragment length polymorph-
ism, RFLP)作为第一代分子标记的代表, 在甘蔗种质

遗传多态性检测遗传图谱构建、重要性状相关QTL定
位中发挥了重要作用. 如利用RFLP和扩增片段长度多

态性(amplified fragment length polymorphism, AFLP)
分子标记完成了甘蔗野生种割手密SES208、栽培种

R570等多个甘蔗遗传图谱的构建
[94], 定位了甘蔗重要

性状如蔗茎产量(株高、茎粗、茎重、有效茎数)、糖

分、纤维分等相关Q T L及抗褐锈病主效基因

Bru1[95~98]. 第二代分子标记的代表为简单重复序列

(simple sequence repeats, SSR)标记, 因其具有共显性

遗传特征、重复性好和多态性丰富等优点, 广泛应用

于甘蔗遗传多样性的分析、遗传连锁图谱的构建及性

状相关QTL的定位
[99]. 利用SSR分子标记或SSR与

RFLP、AFLP分子标记结合分别构建不同甘蔗种遗传

图谱, 并在其杂交后代群体中定位性状关联分子标记

和QTL, 已获得糖分和产量性状、抗褐锈病、抗黄点

病、抗黑穗病、抗白叶病、抗根腐病、抗斐济病关联

的QTL和分子标记
[100~103].

SNP是继RFLP和SSR之后发展起来的第三代标

记技术, 是近几年甘蔗指纹图谱构建及重要性状基因

定位的高效技术. SNP芯片则是一种效益高、通量高

的基因分型工具. 2016年, 澳大利亚Aitken开发了首

张甘蔗SNP芯片(345K)[104]. 随后, 福建农林大学与佛

罗里达大学研究团队合作开发了Axiom甘蔗100K
SNP芯片, 构建了割手密IND81-146、热带种Green
German、CP80-1827的高质量遗传图谱, 其中Green
German和IND81-146遗传图谱分别是甘蔗中SNP标
记数量最多、标记密度最大的高密度连锁图谱, 同时

挖掘出18个控制甘蔗黄叶病毒抗性的QTL[105,106]; 利

用该芯片还构建了新台糖22和YT93-159的高质量遗

传图谱, 并定位到6个与叶枯病抗性相关的QTL, 筛选

出20个与叶枯病抗性相关的候选基因
[56,107]; 此外, 利

用该芯片对甘蔗根系相关性状进行全基因组关联分

析, 初步定位到101个与根系相关的SNP位点, 注释到

79个候选基因
[108]. 以上研究表明Axiom甘蔗100K

SNP芯片的广谱性和高效性, 具有良好的应用和推广

价值.
虽然分子标记在甘蔗种质遗传研究中得到了广泛

的应用, 但目前能够应用于甘蔗分子标记辅助育种的

只有抗褐锈病基因标记. 抗褐锈病主效基因Bru1自
1996年在R570遗传图谱中被发现和定位

[95], 直到2008
年才开发出与Bru1基因紧密连锁的标记R12H16和
9020-F4[109]. 此后, 国内外甘蔗界把这2个标记广泛应

用于抗褐锈病种质资源鉴定、抗性品种筛选以及田间

抗性鉴定等
[110~112]. 随着甘蔗基因组、转录组测序的

完全组装和数据库的完善以及生物信息学分析能力的

提升, 甘蔗高质量遗传图谱及遗传标记的获取也将会

更加快速准确, 相应的分子标记辅助选择育种将发挥

更大作用, 将对甘蔗精准分子育种的进程起到重要的

促进作用.

5.3 甘蔗全基因组选择育种

全基因组选择育种(genomic selection, GS)利用基

因型和表型来构建特定的GS模型, 估计分子标记的效

应值或个体育种值(GEBV)来评估亲本的选育价值, 可
通过优化选择最佳亲本基因组组合来聚合优势等位基
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因, 从而培育宜机、高产、高糖、高抗的甘蔗优良新

品种. 基因组设计育种与传统育种技术相比, 具有定

向、高效、精准等优点, 是保障国家食糖产业健康可

持续发展的新的技术体系与途径.
甘蔗基因组庞大且复杂, 用传统的育种方法聚合

优良基因极具挑战性. 长期以来, 复杂的多倍体特性

造成甘蔗育种的基因分型和遗传图谱构建进展缓慢,
基于二倍体的QTL定位锁定关联目标性状的方法无法

应用于甘蔗.目前已成功破译高质量的甘蔗基因组,为
针对多倍体作物分子标记的开发奠定了基础. 在多倍

体育种中, 即使在有表型信息的情况下, 标记比系谱

能更有效地估计育种价值
[113]. Gouy等人

[114]
利用1499

个DArT (diversity arrays technology)标记, 对两组167
份甘蔗材料采用4种GS模型, 对10个性状进行全基因

组预测, 其预测精度在0.11~0.62之间. Deomano等
人

[115]
将2351份甘蔗材料分成3组, 采用GS模型对糖分

和产量两个性状进行预测, 预测准确率为0.25~0.45.
采用相同方法对单位面积总甘蔗产量、糖分和纤维

含量等3个性状进行预测,也得到近似结果
[116,117],分析

认为非加性遗传效应导致了甘蔗的低预测准确率, 应

综合考虑非加性遗传效应, 以提高预测准确率
[116,118].

Islam等人
[119]

利用人工接种的方法对432份甘蔗材料

进行抗性评价, 通过靶向富集测序技术获得8825个单

核苷酸多态性标记, 构建多个预测GS模型, 褐锈病预

测准确率0.28~0.4, 黄锈病预测准确率0.13~0.29, 且发

现将已知抗病基因作为GS模型中的固定效应, 可以大

大降低GS所需的最小标记数和训练数据集, 提高预测

准确性.采用相同的材料和方法,产量和糖分预测准确

率也得出相似的结论
[120]. 利用GS模型预测甘蔗性状

准确率低主要是由于甘蔗产量、糖分和抗逆性同时

受多个数量性状位点或基因组区域的调控, 低性状遗

传力和强非加性效应对甘蔗的基因组选择影响较大,
单纯基于育种值选择亲本并不能明显提高甘蔗产

量、糖分和抗逆性状的遗传增益. 因此在GS模型构建

中, 应综合考虑非加性效应及环境影响才能提高模型

预测准确度.
总之, 全基因组选择技术能够全面解析不同群体

的遗传组成, 可以更加有效地分析性状形成的遗传基

础, 并有针对性地选择具有优良基因型的亲本进行杂

交, 提高甘蔗育种效率, 加速宜机高产高糖甘蔗新品

种的培育.

5.4 甘蔗基因编辑育种

基因编辑技术因其对多等位基因的定点敲除、替

换、插入和大片段缺失等精准修饰和编辑, 且改良后

的作物表型能稳定地遗传给下一代, 被快速应用到多

种农作物遗传改良中. 近年来, 甘蔗也开始基因编辑

研究, 已报道有类转录激活因子效应物核酸酶(tran-
scription activator-like effector nucleases, TALENs)和
RNA介导的规律成簇间隔短回文重复序列及其关联

(clustered regularly interspaced short palindromic re-
peats/CRISPR-associated, CRISPR/Cas) 2种基因编辑技

术应用于甘蔗.
2016年, Jung和Altpeter[121]首次报道利用TALENs

基因编辑技术成功敲除甘蔗木质素生物合成咖啡酸-
O-甲基转移酶(caffeic acid 3-O-methyl- transferase,
COMT)基因, 降低了甘蔗中木质素的含量(图1). 进一

步研究表明, TALEN对109个COMT基因中的107个位

点实现了同时编辑, 使甘蔗中木质素含量减少和木质

素单体比例发生变化, 同时还使其糖化效率提高了

39%~44%, COMT编辑甘蔗可用于生产乙醇和其他生

物产品的提取
[122]. 2021年, Eid等人

[123]
首次利用

CRISPR/Cas9基因编辑技术成功编辑甘蔗栽培品种

CP88-1762中叶绿素生物合成相关镁螯合酶(magne-
sium chelatase, MgCh)基因, 使植株的叶绿素含量显著

降低. 此外该团队还利用CRISPR/Cas9介导定向同源

修复(homology directed repair, HDR)方法, 建立甘蔗

基因定向突变技术体系, 实现了甘蔗乙酰乳酸合成酶

(ace-tolactate synthase, ALS)多等位基因突变, 将氨基

酸Trp574置换为Leu和/或Ser653置换为Ile, 成功开发

了耐烟嘧磺隆除草剂的甘蔗材料
[124]. 2024年, Laksana

等人
[125]

采用CRISPR/Cas9技术编辑甘蔗中木质素合

成相关SoLIM转录因子基因, 获得木质素含量降低甘

蔗, 为培育适于生物乙醇生产的能源蔗奠定基础. 我

国甘蔗基因编辑育种的研究也取得了良好的进展, 中

国热带农业科学院热带生物技术研究所甘蔗研究团队

于 2 0 2 0年申请并授权 “构建了一种针对甘蔗的

CRISPR/Cas9载体及其构建方法和应用”的专利, 为

CRISPR/Cas9系统在甘蔗育种中的应用奠定基础
[126].

以上研究表明, 甘蔗虽然是高倍体作物, 编辑效率

相对较低, 但基因编辑技术可以成功实现多等位基因

同时编辑, 创制新的优异突变体材料. 随着甘蔗基因
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组的全面解析及功能基因的挖掘, 利用基因编辑技术

改良甘蔗品种及创新种质将会使甘蔗生物育种进入全

新的阶段.

5.5 甘蔗基因工程育种

甘蔗属于异源高倍体作物, 由于甘蔗的近交系数

大, 遗传基础狭窄, 且全球甘蔗改良的种质资源十分

有限, 因而进一步培育高产抗逆的甘蔗新品种比较困

难. 利用现代基因工程技术方法对现有的甘蔗栽培种

进行遗传改良是进一步提高甘蔗产量和抗逆性的主要

措施. 1992年Bower和Brich[127]建立了基因枪介导的以

胚性愈伤组织为受体材料和以NPTII基因为筛选标记

的甘蔗转基因技术体系, 获得了全球第一株外源基因

稳定整合的甘蔗转基因植株. 2000年, 中国热带农业

科学院热带生物技术研究所团队成功获得海藻糖合酶

转基因甘蔗(图1)[128]. 随后转基因技术在甘蔗抗虫、

抗除草剂、抗病和抗非生物胁迫等相关性状的遗传改

良中发挥了重要的作用.
(1) 甘蔗抗虫基因工程. 抗虫转基因甘蔗培育中

使用的抗虫基因主要为苏云金芽孢杆菌Bt杀虫蛋

白
[129,130]

、蛋白酶抑制剂
[131]

和植物凝集素
[132]

相关基

因, 其中又以利用Bt系列基因培育抗虫转基因甘蔗最

为普遍. 首次报道的抗虫转基因甘蔗是导入经过修饰

的抗甘蔗螟虫的Cry1A(b)基因
[133,134]. Cry系列基因如

Cry1Aa, Cry1Ab, Cry1Ac和Cry2Ab是目前在甘蔗转基

因抗虫育种上应用最多的一类Bt杀虫蛋白, 可以特异

性地毒杀鳞翅目昆虫, 且杀虫效果十分理想
[130,135~137].

通过农杆菌介导技术, 先后将Cry1Ac, Cry1Ab, Cry1C
和Cry2A等基因分别导入至甘蔗栽培品种ROC22中,
转基因植株在室内和田间的测试中均表现出了优异的

抗甘蔗螟虫特性
[138~140]. 此外, Riaz等人

[129]
开发了表达

另一种Bt蛋白——Vip3A毒素的转基因甘蔗品系, 其

与未转化的甘蔗对照品系相比, 转基因品系对甘蔗二

点螟的抗性增强(死亡率高达100%). 巴西2018年种植

了全球第一批转基因甘蔗, 该转基因甘蔗转入了来自

Bt的Cry1Ab基因. 2022年, 巴西Bt抗虫转基因甘蔗播

种面积大幅增长, 相较于2021/2022榨季的3.7万公顷,
2022/2023榨季预计增加为7万公顷, 同比增长89%.
2023年1月, 我国农业农村部颁发了以加工原材料形

式进口CTC研发的抗虫转基因甘蔗CTC175-A和

CTC91087-6的安全证书(农基安证字(2022)第054、农

基安证字(2022)第055). 在更多国家允许进口转基因甘

蔗为加工原材料的情况下, 巴西转基因甘蔗的种植面

积将进一步扩大, 有像抗虫抗除草剂转基因大豆一样

接近100%种植转基因甘蔗的趋势.
(2) 甘蔗抗除草剂基因工程. 我国耕地资源宝贵,

因耕地缺乏我国甘蔗多为旱坡地种植, 杂草危害尤为

严重. 杂草对甘蔗的危害具体表现在杂草能大量地掠

夺甘蔗生长所需的水分、养料与阳光, 从而阻碍甘蔗

生长, 降低产量. 将抗除草剂基因导入到甘蔗中, 获得

抗除草剂转基因甘蔗, 使用除草剂进行蔗田除草, 能大

幅降低劳动强度, 降低成本. 2000年, Falco等人
[141]

利

用基因枪法将Bar基因导入甘蔗栽培品种中, 获得首例

抗除草剂的转基因甘蔗. Wang等人
[138,142]

通过农杆菌

介导技术, 先后将草铵膦抗性基因Bar和草甘膦抗性

基因CP4-EPSPS导入到甘蔗主栽品种中, 获得的转基

因甘蔗植株在室内和室外均表现出优异的耐除草剂特

性. 此外, 基因编辑技术也为农作物抗除草剂育种提供

了新的技术策略. Oz等人
[124]

利用CRISPR/Cas9编辑系

统介导的多等位基因突变技术突变乙酰乳酸合酶基因

(acetolactate synthase, ALS)培育了广谱抗除草剂的甘

蔗植株. 通过基因工程技术培育更加环境友好型抗除

草剂甘蔗新品种有利于减少对环境有害的除草剂的使

用, 将使甘蔗的种植生产更加环保和可持续.
(3) 甘蔗抗病基因工程. 甘蔗的致病病原体多达

100多种, 且很多高产的甘蔗品种通常对多种病原物敏

感, 因此需要通过基因工程技术手段对商业化高产高

糖品种进行多抗病性的聚合育种. 针对病毒性病害如

甘蔗花叶病, 基因工程育种中主要采用导入外壳蛋白

基因(capsid protein, CP)和转录后沉默机制(transcrip-
tional gene silencing, PTGS)的RNAi技术进行抗病育

种研究. Apriasti等人
[143]

将编码甘蔗花叶病毒(sugar-
cane mosaic virus, SCMV)CP基因全长(927 bp)和N端
缺失的CP基因序列(702 bp)分别导入到甘蔗中, 人工

抗病性接种鉴定表明导入CP基因全长的转基因植株

抗病性更强, 且能稳定遗传给下一代植株. Aslam等

人
[144]

将SCMV的CP基因短链发卡结构导入到甘蔗中,
转基因株系中表现出不同的抗病等级, 部分株系能达

到免疫级别. Wang等人
[145]

通过将双链RNA分解酶基

因pac1导入到甘蔗栽培种ROC22中, 通过特异性降解

RNA病毒双链的RNA复制中间体(replicative form,
RF), 获得了对RNA类病毒具有广谱抗性的转基因植
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株. 基因工程抗细菌性病害育种研究目前仅有的报道

是将白纹黄单胞菌解毒素(albicidin detoxifying, albD)
基因导入到甘蔗中实现对由白纹黄单胞菌引起的甘蔗

白条病的抗性
[146]. Nayyar等人

[147]
将β-1,3-葡聚糖酶(β-

1,3-glucanase)基因导入到甘蔗中, 获得了对赤腐病有

不同抗性等级的转基因甘蔗植株. 由于甘蔗病害种类

繁多, 通过基因工程技术进行多基因聚合广谱抗病育

种是后期甘蔗抗病育种的重要途径.
(4) 甘蔗抗非生物逆境基因工程. 干旱、高盐、

贫瘠和低温胁迫是甘蔗生产中主要的非生物逆境胁迫

因素, 其中又以干旱对甘蔗生产的影响最大,因此通过

基因工程技术手段培育耐旱甘蔗新品种尤为迫切
[148].

将来源于大肠杆菌和苜蓿根瘤菌的胆碱脱氢酶(cho-
line dehydrogenase, CHDH)基因导入到甘蔗中培育的

抗旱转基因植株获得了印度尼西亚商业化应用的审

批, 成为全球第一个商业化应用的抗旱转基因甘蔗. 转
录调节因子是甘蔗抗非生物逆境基因工程中利用最多

的基因, 其中以利用DREB类基因家族培育抗逆转基

因甘蔗最为普遍. Reis等人
[149]

获得的AtDREB2A过表

达转基因甘蔗在干旱胁迫下与对照相比较, 表现为较

高的相对含水量, 光合速率和出芽率. 此外, 热休克蛋

白基因(heat shock protein, HSP), B-box蛋白基因, 乙烯

响应基因(ethylene responsive factor, TERF1),焦磷酸化

转移酶基因(pyrophosphoryltransferase, PPase)等均有

用于甘蔗抗逆育种研究的报道
[78,150~152]. 甘蔗抗非生

物逆境基因工程育种的研究已经很多, 但将优异抗

旱、抗寒和耐盐胁迫等抗非生物逆境的转基因甘蔗用

于商业化应用还有很多挑战需要攻克, 很多目前已经

获得的抗逆转基因植株缺乏田间自然条件下的抗逆栽

培验证.

6 甘蔗育种存在问题及展望

虽然我国在甘蔗育种方面已取得了一定进展, 然

而, 相比于大宗作物水稻和玉米还有较大差距. 例如,
种质资源鉴定、评价和利用不足, 基因挖掘鉴定数量

有限, 优异性状新种质创制数量偏少; 育种技术落后,
主要依靠常规育种技术培育新品种, 分子设计育种还

处于初级阶段; 甘蔗新登记品种呈井喷态势, 但缺乏

突破性新品种. 因此, 建议下一步开展甘蔗育种创新,
培育综合性状优良甘蔗新品种, 以通过甘蔗育种科技

进步, 促进甘蔗种业快速发展. 可重点从以下方面

开展.
(1) 加强种质资源评价和优异资源的利用: 虽然目

前我国收集甘蔗种质资源数量最多, 然而不同甘蔗种

中具有育种潜力的种质资源评价和利用不足. 可通过

创建核心种质库, 对资源进行深度精准评价, 挖掘优

异资源为遗传育种和种质创新提供有价值的遗传材

料, 从而提高资源的利用效率.
(2) 加强甘蔗宜机高糖高产高抗等重要性状分子

机理解析及基因挖掘: 虽然对一些甘蔗糖分产量及抗

逆相关基因功能进行了初步研究, 但甘蔗这些重要性

状形成的关键调控基因挖掘鉴定不足, 重要性状形成

基因调控网络及作用机理不明确, 今后应加强宜机高

糖高产高抗等性状分子机理解析及基因资源挖掘, 为

甘蔗遗传改良提供重要理论依据和基因资源.
(3) 加强选育宜机高产高糖高抗甘蔗新品种: 目前

甘蔗生产中人工成本高是限制甘蔗收益的关键因素,
为降低生产成本提高效益, 需种植宜机化甘蔗优良品

种, 在育种目标上要从高糖高产转变为宜机高糖高产

抗逆, 选育宿根性好、株型紧凑直立、生长整齐、抗

倒伏、脱叶性强、蔗茎纤维适中、抗逆性强的宜机高

产高糖高抗甘蔗新品种. 现有主栽品种如桂糖42和柳

城05-136纤维含量低、蔗茎脆、机收茎秆易破裂、破

头、导致宿根性差;另外该品种易感黑穗病和螟虫,仍
需选育宜机高产高糖高抗甘蔗新品种.

(4) 加强利用分子设计育种技术培育突破性甘蔗

新品种: 目前甘蔗优良栽培种来自于杂交育种, 杂交

育种亲本遗传背景狭窄, 优势基因重组周期长、效率

低. 随着栽培种甘蔗基因组测序完成、重要农艺性状

相关功能基因的不断解析, 可以利用分子标记、全基

因组选择、转基因、基因编辑、合成生物学、人工智

能等分子设计育种新技术, 精准高效聚合育种群体中

的优异等位变异, 根据育种目标加速定向改良甘蔗新

品种. 未来利用分子设计育种技术获得高产高糖抗逆

宜机突破性甘蔗新品种将成为可能.
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The research progress on sugarcane breeding

ZHAO TingTing1,2, SUN TingTing1,2, WANG JunGang1,2, WANG WenZhi1,2, FENG CuiLian1,2,
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As an important sugar and energy crop, sugarcane contributes significantly to ensuring worldwide sugar supply and agricultural
economic development. In recent years, sugarcane producing countries around the world have made a series of innovative research
progresses in collection and utilization of germplasms, breeding of new varieties, mining of genomic and functional genes, and
development and applications of biological breeding technologies in sugarcane, which benefits sugarcane breeding world widely.
Meanwhile, we discussed the demand for the cultivation of new sugarcane varieties and proposed the key issues that need to be
resolved in the field of sugarcane breeding. It will provide new insight for breeding new creative sugarcane varieties.
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