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摘摘    要要        抗除草剂转基因油菜（Brassica napus）的抗性基因具有向野芥菜（Wild B. juncea）漂移的可能性，为了解野芥
菜接受抗性油菜的花粉形成携带抗性基因的F1后，再接受常规栽培油菜的花粉可能产生的影响，以2种F1（野芥菜为
母本、抗草甘膦和抗草丁膦转基因油菜分别为父本获得）为母本，5种常规栽培油菜（B. napus）为父本进行回交，统计
了回交后每角果的饱满种子粒数和角果长，测定了回交1代（BC1）、回交1代子1代（BC1F1）的萌发率以及抗性基因在
后代中的传递频率，并在温室条件下测定了携带抗性基因的BC1以及BC1F1的适合度. 结果显示，2种F1和5种常规栽培
油菜回交后每角饱满粒数都很少，平均都不超过1粒；BC1以及BC1F1代间出苗率没有显著差异，但都显著低于亲本野
芥菜. 两种抗性基因在BC1以及BC1F1中都能以49%-62%和52%-64%的频率传递下去. 温室条件下各BC1的总适合度没
有显著差异，但都显著低于野芥菜，主要原因是各BC1的有效角果数少和每角饱满粒数显著少于野芥菜. 从BC1F1的
总适合度来看，携带不同抗性基因的F1和同种常规油菜的BC1F1的总适合度没有明显差异，各BC1F1的总适合度和野
芥菜也没有显著差异，但繁殖能力还是显著低于亲本野芥菜. 相比BC1，其自交产生的BC1F1的繁殖能力有所提高，主
要表现在有效角果数和每角饱满种子粒数有较为明显的增加. 研究表明转基因油菜的抗性基因通过花粉漂移到野芥
菜产生F1后，携带了抗性基因的F1在有大量常规栽培油菜的环境下，存在和常规油菜通过回交产生携带抗性基因的种
子的可能性，尽管BC1以及BC1F1的繁殖能力弱，但都能产生后代；常规栽培油菜的基因型对携带抗性基因的F1接受
常规栽培油菜的花粉后可能产生的生态风险有一定影响. 总之，野芥菜接受转基因油菜的花粉产生F1后又接受常规油
菜的花粉而造成的抗性基因逃逸风险较小，但值得关注. 图1 表6 参38
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Fitness of backcross between F1 (wild Fitness of backcross between F1 (wild B. junceaB. juncea × herbicide-resistant  × herbicide-resistant 
transgenic oilseed rape) and 5 conventional cultivate varietiestransgenic oilseed rape) and 5 conventional cultivate varieties*
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AbstractAbstract    The spontaneous hybridization of transgenic herbicide-resistant oilseed rape (Brassica napus ) with wild B. juncea 
has been reported. But the potential impact produced by F1 receiving pollen from conventional cultivated oilseed rape is 
unclear. The first backcross with F1 (wild B. juncea as maternal parent and glyphosate-resistant or glufosinate-resistant 
transgenic oilseed rape as paternal parent) used as maternal parent and 5 conventional cultivated oilseed rape (B. napus) 
varieties as paternal parents was conducted by hand pollination. The silique length and seed number per silique were measured 
after backcross. The transgene transmitted frequencies were tested by bioassay and PCR. The fi tness of the fi rst backcross 
generation (BC1) and the fi rst progeny of the fi rst backcross generation (BC1F1) were measured in greenhouse. The results 
showed that all the fi rst backcross produced less than 1 seed per silique. There was no difference in germination percentages of 
different BC1 and BC1F1, which were all signifi cantly lower than that of wild B. juncea. The herbicide-resistant transgene was 
maintained in BC1 and BC1F1 at 49-62% and 52-64%  ratios. The composite fi tness of different BC1 with herbicide-resistant 
gene was similar; however the fecundity of all BC1 was low, with fewer siliques per plant and fewer seeds per silique. The 
composite fi tness of BC1F1 was similar with wild B. juncea; however the fecundity of all BC1F1 was lower than that of wild 
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甘蓝型油菜（Brassica napus）是转基因研究最为活跃
的作物之一，也是商业化的转基因作物中最主要的一种. 由
于油菜是常异花授粉植物，其花粉可通过风媒或虫媒进

行远距离传播，且花粉活力保持时间也较长，同时在自然

环境中存在许多芸薹属的野生近缘种，因此转基因油菜的

基因漂移问题备受人们的关注 .   已经有许多关于转基因
油菜的抗性基因向芥菜（B. juncea）[1]以及近缘杂草芜菁（B. 
rapa）[2-3]、野芥菜（B. juncea var.  gracilis）[4 -5]和野萝卜

（Raphanus raphanistrum）[6-8]等漂移的研究报道. 
我国目前还没有转基因油菜的商业化种植，但每年进口

大量的转基因抗除草剂油菜籽用于食用油加工，这些转基

因油菜种子在运输的过程中很可能洒落而发生逃逸. 油菜种
子的颗粒很小，千粒重只有3-5 g，且呈圆形，极易四处滚落. 
种子在运输的过程中，往往会滚落在路边，遇上适宜条件就

能萌发. 目前已有多例转基因油菜种子在运输中发生逃逸的
报道 [9-12]. 在我国，与甘蓝型油菜亲缘关系较近的野生杂草中
最值得关注的是野芥菜. 野芥菜是芥菜型栽培油菜自逸的产
物，上世纪80年代至今在西北地区严重危害小麦、青稞、油
菜等作物. 近20年来已扩散到长江流域广大地区并成为广泛
分布于农田和荒地的重要杂草[13-14]. 除我国，该野生种还在亚
洲的其它国家、北美以及欧洲的部分国家广泛分布[12, 15-16]. 

国外已有报道表明甘蓝型常规油菜或转基因油菜能和

B. juncea在田间发生杂交 [1, 17-19]. 在我国田间情况下，抗除草剂
转基因油菜的抗性基因能漂移到野芥菜中产生F1 [5-6]. 且在
人工授粉的情况下，以野芥菜为母本，分别以2种抗除草剂
转基因油菜（B. napus）为父本，亲和性指数都很高，达13以
上，与野芥菜自交或开放授粉条件下的亲和性指数没有明显

差异, 且F1都携带了相应的抗性基因. 说明转基因油菜和野
芥菜的亲和性较好，且抗性基因能传递到F1 [5]. 尽管F1自交
几乎不结实，但F1能和亲本回交，增加了基因漂移的风险 [20]. 
Liu等（2010）报道抗绿磺隆的突变油菜和来自土耳其的野芥
菜（Wild B. juncea）的F1接受常规油菜的花粉后能产生BC1，
在法国田间种植的情况下BC1的单株重量较亲本油菜重，单
株种子的重量和数量以及种子的萌发率都没有油菜的高 [21]. 
但其并没有对回交1代自交产生的子代继续观察. 在我国，由
于野芥菜除发生在农田外，还常发生在路边、荒地、河沟、水

渠边以及房屋宅院周围，假如转基因油菜在运输、加工过程

中逃逸的种子产生了自生苗，这些自生苗有可能作为花粉供

体和周围的野芥菜发生杂交产生F1，F1的种子就有可能通过
各种途径传播到常规油菜田附近，那么这些携带了抗性基因

的F1在有大量常规油菜的环境下，能否和常规油菜通过回交
产生种子？和不同常规油菜回交产生种子的可能性是否有差

异？这些种子是否携带抗性基因以及与野芥菜相比它们的生

存适合度如何？ 

鉴于此，我们以野芥菜为母本，两种转基因抗除草剂油

菜为父本获得的F1为花粉受体（母本），5种种植面积较大的
常规栽培油菜为花粉供体（父本）进行回交，观察回交的结

实情况、抗性基因在回交1代以及其子1代中的传递频率以及
回交1代及其子1代的营养、生殖生长情况，目的是探索抗除
草剂转基因油菜和野芥菜发生初始杂交后，能否再以常规油

菜为花粉供体进行回交产生适合度较高的后代，从而带来潜

在的生态风险.  

1  材料与方法1  材料与方法

1.1  材 料
5种常规栽培油菜：苏油1号和苏油4号属甘蓝型半冬性

中熟常规油菜品种，秦油7号和9号是甘蓝型双低杂交油菜；
史力佳属于甘蓝型双低油菜常规品种. 以上种子从种子公司
购买获得. 野芥菜采集于南京江浦. 

2种抗除草剂转基因油菜（B. napus L.；genome，AACC）
都来自加拿大，抗草甘膦转基因油菜（DS-Roughr ider，
Roundup Ready，event RT73）RT73是纯合的、含有一个完整
的cp4 epsps和gox基因，以及它们各自的调控基因. 抗草丁膦
转基因油菜（Swallow，Liberty Link，event HCN92）是纯合
的、含有2个拷贝的（连锁）的pat基因（http://www.agbios.com/
dbase.php）. 以野芥菜为母本、抗性油菜为父本人工杂交获
得F1 [6]. 2009年3-5月分别以F1为母本，5种常规油菜为父本进
行人工回交，获得回交1代（BC1）. 2010年对BC1套袋，使其自
交获得回交1代子1代（BC1F1）. 
1.2  方 法
1.2.1  第1次回交的结实情况观察    上述5种常规油菜和2种F1
于2008年10月5日单粒播种在装满没有野芥菜发生的菜园土
的一次性塑料小杯中（口径6.5 cm，深度9 cm，杯底部打孔），
浇足水后，每杯播种1粒，盖浅土. 之后放置在温室中，进行
正常的水分管理. 长至4叶期后对供试的2种F1用相应的除草
剂进行抗性筛选，具体方法同回交后代的抗性筛选. 5种常规
油菜以及存活的F1单株移栽在塑料大盆中，并随机排列于温
室中，进行正常管理直到开花. 开花后进行回交. 把做母本的
F1人工去雄后授常规油菜的花粉，之后立即套袋. 成熟后统
计角果长和每角果饱满种子粒数. 每个组合母本植株和父本
植株至少都为10株，父本花粉随机分配给母本植株，每株母
本植株至少授粉50个花蕾. 
1.2.2  回交1代以及其子1代的出苗率    播种每种饱满的BC1或
BC1F1种子，方法同1.2.1. 2周后BC1每种后代随机选择80杯
（因有的种子少于100粒）、BC1F1每种选择100杯统计出苗
数，计算出苗率（每次重复20或25杯，4次重复）. 
1.2.3  抗性基因在回交1代及其子1代中的传递频率    待植株长
至4叶期时分别用草甘膦和草丁膦筛选2次，其中41%（a.i）

B. juncea. Compared with BC1, BC1F1 produced more siliques and seeds per slique. The results demonstrated that F1 with 
herbicide-resistant gene could backcross with conventional cultivated oilseed rape and produce BC1 and BC1F1 with herbicide-
resistant gene. The genotype of conventional cultivated oilseed rape affected the potential impact produced by backcross 
between F1 and conventional cultivated oilseed rape. Such ecological infl uence should not be ignored. 
KeywordsKeywords herbicide-resistant transgenic oilseed rape; gene fl ow; wild Brassica juncea; cultivated conventional oilseed rape; 

backcross; fi tness
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草甘膦异丙胺盐（农达，孟山都公司生产，美国）的施药剂

量为1 400 ga.i. hm-2，20%的草丁膦（保试达，拜耳公司生
产，德国）施药剂量为700 ga.i. hm-2. 采用手持式喷雾器（黄
岩市下喷雾器有限公司，浙江，中国），扇形喷头. 每次施
用至少选择常规栽培油菜和相应的转基因油菜各20株作为
阴阳对照 . 在药害症状明显时统计死亡和存活植株数量，
对存活植株抽样进行分子检测，确认其是否携带抗性基

因. 同时把存活的植株每种回交后代进行分子鉴定 . 分子
测定的方法：以野芥菜为阴性对照，相应的抗性油菜为阳

性对照，采用PCR的方法，确认抗性基因EPSPS和Bar的存
在. EPSPS的扩增引物P1：5′ AAGGCATTCATTCCCATTTG 
3′，P2：5′ TAACATCTTCACCTTCCAAAAG 3′. 按下列组分
配制50 μL反应体系：5 μL 10 × Ex Taq Buffer，4 μL MgCl2

（25 mmol/L)，4 μL dNTP Mixture（各2.5 mmol/L），2 μL各
引物（10 μmol/L)，0.5 μL TaKaRa Ex Taq DNA聚合酶（5 U/
μL）[宝生物工程（大连）有限公司]，大约20 ng模板DNA. 
PCR扩增在Whatman Biometra TGRADIENT Thermocycler
上进行. 反应条件如下：94 ℃预变性5 min，35个循环（94 ℃
变性50 s，50 ℃退火50 s，72 ℃延伸1 min），最后72 ℃延伸
10 min. 扩增获得的527 bp产物在1%琼脂糖凝胶和120 V电压
条件下电泳30 min. EB染色后在紫外灯下观察并拍照. Bar
的扩增引物P1：5′ GCACCATCGTCAACCACTAC 3′，P2：5′ 
GCCAGAAACCCACGTCAT 3′. 反应体系与EPSPS相同. 反应
条件如下：94 ℃预变性5 min，35个循环（94 ℃变性30 s，55 
℃退火30 s，72 ℃延伸1 min），最后72 ℃延伸10 min. 扩增获
得的429 bp产物在2%琼脂糖凝胶和90 V电压条件下电泳1 h. 
EB染色后在紫外灯下观察并拍照. 
1.2.4  回交1代及其子1代的温室适合度    从经过抗性筛选和抗
性检测后存活下来的植株中挑选生长健壮、大小适中的植

株，按照试验设计进行盆钵移栽. 盆钵中所用土壤来源一致
均为菜园土，且事先与腐殖质按1:1比例混合均匀. 所用盆钵
大小一致（口径23 cm，深24 cm）. 每盆移栽一株. 每种回交后
代各移栽25株. 开花期时对各植株进行套袋自交防止窜粉，
成熟后整株收获考种并收取种子. 在植株生长过程中以及成
熟后进行适合度成份的测量，试验中所测指标包括营养生

长期指标（株高、茎粗、地上部干生物量）和生殖生长期指标

（单株有效角果数、角果长、每角果饱粒数）.  具体方法见
表1. 
1.2.5  数据的统计分析    把每个植株作为一个重复进行数据

的统计，统计分析采用SPSS（SPSS17.0）统计软件进行，多重
比较采用Duncan复极差测验（Duncan’s Multiple Range Test）. 
对BC1及其BC1F1的适合度分析，以野芥菜为比较的标准
“1”，相应回交后代的各项指标与它的该指标之比为该后代
这一指标的相对适合度值，每一后代的总适合度（Composite 
fi tness）值是其各项指标的相对适合度值的加权平均数 [22-23].

2  结果与分析2  结果与分析

2.1  第1次回交的结实情况
以携带抗性基因的F1为母本，5种常规油菜为父本回交

后每角果饱满粒数都很少，有较多授粉的花没有结实，有的

只有1粒饱满种子，最多的也只有2粒，角果短小，长度为2 cm
左右. 第1次回交后每角果饱满种子粒数明显少于野芥菜的
每角饱粒数（平均约13粒）. 各回交组合的具体结实情况见
表2. 从表2可以看出，携带不同抗性基因的2种F1和同种常规
油菜回交后平均角果长以及每角果饱满种子粒数没有显著

差异. 但在所有的回交组合中携带抗草甘膦基因的F1和秦油
9号回交能获得最多的饱满种子数，平均超过了0.5粒，比2种
F1和苏油1号、秦油7号以及史力佳的回交组合每角果饱满种
子粒数明显多，但与2种F1和苏油4号的回交组合的每角果饱
满种子粒数不存在显著差异. 以上结果说明，以野芥菜为母
本，抗除草剂转基因油菜为父本获得的F1接受栽培甘蓝型油
菜的花粉后，产生种子的可能性相对较小，但由于每组合中

都产生一些饱满种子，因此这种风险还是存在的. 
2.2  回交1代（BC1）及回交1代子1代（BC1F1）的出苗率

从出苗情况来看，BC1出苗率在70%-76%之间，各组
合之间没有显著差异，但都显著低于野芥菜95%的出苗率. 

BC1F1的出苗率在75%-84%之间，也没有显著差异，但还是
显著低于野芥菜92%的出苗率（由）于没有差异，数据没有

列出）. 

2.3  抗性基因在回交1代及其子1代中的传递频率
在4-5叶期，经过2次草甘膦筛选后，BC1以及BC1F1中均

有死亡和存活的植株，且作为阳性对照的抗草甘膦油菜生长

良好，而作为阴性对照的相应的常规油菜出现明显的药害. 
药害症状表现为一周左右心叶基部开始黄化，并渐渐向叶上

部扩展，直至整株变黄死亡. 经过两次草丁膦筛选后，BC1和
BC1F1也均有死亡和存活的植株，且作为阳性对照的抗草丁
膦油菜生长良好，而作为阴性对照的常规栽培油菜明显的药

害死亡. 药害症状在3 d后就很明显，首先老叶边缘失水、失

表1  适合度成分指标及测定方法
Table 1  Fitness components and assay methods

营养生长期 Vegetative stage 生殖生长期 Reproductive stage

株高：成熟后，用直尺测量盆底至植株顶端的高度
Plant height: height from the base of the plant to the tip of the plant at 
mature

单株有效角果数：每株上所有的含有1粒以上饱满或半饱满种子的角果数
Number of silique/plant：number of silique/plant with more than 1 full or half full 
seeds at mature

茎粗：与株高测量同步进行，用直尺测量主茎地上基部的直径 
Main stem diameter: measured for each plant with a ruler at mature

角果长：每株选中下部20个角果测量其长度
Silique length: silique length at lower part of plant measured with a ruler at mature 
stage; at least 20 siliques of each plant measured

地上部生物量：成熟后测定每株的干生物量（参考Liu 等的方法[20]） 
Dry aboveground biomass: measured at fi nal harvest as described by 
Liu et al. (2010)

每角果饱粒数：与角果长测量同步行，统计20个角果内的饱满种子数
Seed number/Silique: the number of full seeds in silique counted at measuring 
silique length; at least 20 siliques of each plant measured
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绿、卷曲，之后逐渐向叶中央和心叶扩展，直至整株死亡.

表2  携带抗除草剂基因的2种F1（野芥菜×抗除草剂转基因油菜）和5种常规
栽培油菜回交后每角果饱满种子粒数和角果长（平均数±标准误）

Table 2  Seed number per silique and silique length of the fi rst backcross 
between F1 with herbicide-resistant gene (wild B. juncea × herbicide 
transgenic oilseed rape) and five different conventional oilseed rape 
varieties (mean ± SE)

回交组合
Backcross combination

角果长
Length of silique

每角果饱满种子粒数
Seeds/silique

FR×苏1  FR × Su 1 2.27 ± 0.02 a 0.42 ± 0.05 b
FL×苏1  FL × Su 1 2.09 ± 0.09 a 0.30 ± 0.06 b
FR×苏4  FR × Su 4 2.10 ± 0.05 a 0.44 ± 0.04 ab
FL×苏4  FL × Su 4 2.27 ± 0.16 a 0.44 ± 0.05 ab
FR×秦7  FR × Qin 7 2.21 ± 0.07 a 0.30 ± 0.02 b
FL×秦7  FL × Qin 7 2.13 ± 0.07 a 0.40 ± 0.09 b
FR×秦9  FR × Qin 9 2.23 ± 0.02 a 0.59 ± 0.03 a
FL×秦9  FL × Qin 9 2.16 ± 0.10 a 0.43 ± 0.07 ab
FR×史 FR × Shi 2.25 ± 0.06 a 0.38 ± 0.06 b
FL×史  FL × Shi 2.04 ± 0.07 a 0.39 ± 0.03 b

×前面的作母本，后面的作父本；R表示携带抗草甘膦基因，L表示携带抗草
丁膦基因；苏1＝苏油1号，苏4＝苏油4号，秦7＝秦油7号，秦9＝秦油9号，史＝
史力佳. 每列数据后不同小写字母表示差异显著（P < 0.05）.   
Combinations involved in this study are indicated as maternal plant × paternal 
plant, in the corresponding order. R denotes F1 and backcross progeny 
with glyphosate-resistant gene. L denotes F1 and backcross progeny with 
glufosinate-resistant gene. Su 1 = No.1 of Su You; Su 4 = No.4 of Su You; Qin 
7 = No. 7 of Qin You; Qin 9 = No. 9 of Qin You; Shi = Shi Li Jia. The data 
followed by different lowercase letter in the same column are signifi cantly 
different (P < 0.05).

根据设计的特异性引物对挑选的各回交后代的总DNA
进行PCR扩增，BC1存活植株分别得到了EPSPS基因的527 bp
的扩增条带和Bar基因的429 bp的扩增条带（图1），与相应的
阳性对照抗除草剂油菜扩增条带一致，阴性对照常规油菜无

扩增产物. 说明试验所用各BC1均携带了抗性基因. BC1F1存
活植株也检测到了相应的抗性基因（图略）. 

从存活植株的比例来看，各BC1都有49%-62%的植株存
活下来，都符合1:1的孟德尔遗传规律. 各BC1F1有52%-64%的
植株存活下来，都不符合3:1的孟德尔遗传规律. 这说明2种转
基因油菜和野芥菜杂交后，其F1在接受常规油菜的花粉后，
两种抗性基因还能以较高频率传递到后代中. 各BC1及BC1F1
死亡和存活植株的比例见表3和表4. 
2.4  回交1代及回交1代子1代在温室条件下的适合度

目测观察移栽的植株生长都很健壮. BC1的适合度测定
结果见表5. 各BC1的平均株高在83-93 cm，没有显著差异，
和野芥菜的株高也没有显著差异. 各BC1的平均茎粗在0.69-
0.89 cm之间，除BC1R（F1R×秦油7号）的茎粗明显大于BC1L

（F1L×秦油7号）的茎粗外，2种F1和另外4种常规油菜的
BC1的茎粗没有显著差异. F1R与5种常规油菜的BC1中，BC1R
（FR×秦油7号）和BC1R（FR×秦油9号）的茎粗明显大于BC1R

（FR×苏油1号）以及BC1R（FR×史力佳）的茎粗；且这2种

BC1的茎粗明显小于野芥菜；F1L与5种常规油菜的BC1中，
BC1L（FL×秦油9号）的茎粗明显大于BC1L（FL×苏油1号）、

BC1L（FL×苏油4号）以及BC1L（FL×秦油7号）的茎粗；且这3

图1  回交1代中EPSPS和Bar基因的分子检测. （上图）M：marker DL2000；1：野芥菜；2：抗草甘膦转基因油菜；3-5：BC1R（FR×苏1）；6-8：BC1R（FR×苏

4）；9-11：BC1R（FR×秦7）；12-14：BC1R（FR×秦9）；15-17：BC1R（FR×史）. （下图）M：marker DL2000；1：野芥菜；2：抗草丁膦转基因油菜；3-5：BC1L
（FL×苏1）；6-8：BC1L（FL×苏4）；9-11：BC1L（FL×秦7）；12-14 BC1L（FL×秦9）；15-17：BC1L（FL×史）.

Fig. 1  Detection of the EPSPS gene and Bar gene in the first backcross generations. M: marker DL2000; 1: Wild B. juncea; 2: Glyphosate-resistant 
transgenic oilseed rape; 3-5: BC1R (FR × Su1); 6-8: BC1R (FR × Su 4); 9-11: BC1R (FR × Qin 7); 12-14: BC1R (FR × Qin 9); 15-17: BC1R (FR × Shi). M: marker 
DL2000; 1: Wild B. juncea; 2: Glufosinate-resistant transgenic oilseed rape; 3-5: BC1L (FL × Su 1); 6-8: BC1L (FL × Su 4); 9-11: BC1L (FL × Qin 7); 12-14: BC1L 
(FL × Qin 9); 15-17: BC1L (FL × Shi).
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种BC1的茎粗明显小于野芥菜的茎粗. 

表3  喷施1 400 g a.i. hm-2草甘膦或700 g a.i. hm-2草丁膦后回交1代存活植
株数量和百分率

Table 3  Number and percentage of glyphosate or glufosinate resistant 
plants in the fi rst backcross generation after spraying with 1 400 g a.i. 
hm-2 glyphosate or 700 g a.i. hm-2 glufosinate

回交1代
BC1

存活植

株数

NSP

死亡植
株数
NDP

存活植
株百分率
PSP (P/%)

卡方值
χ2 Value under the 
1:1 expected ratio

BC1 (FR×苏1  FR × Su 1) 48 42 53.33 0.4*
BC1 (FL×苏1  FL × Su 1) 50 41 54.95 0.89*
BC1 (FR×苏4  FR × Su 4) 62 42 59.62 0.89*
BC1 (FL×苏4  FL × Su 4) 49 47 48.51 0.04*
BC1 (FR×秦7  FR × Qin 7) 52 46 53.06 0.37*
BC1 (FL×秦7  FL × Qin 7) 58 36 61.7 2.28*
BC1 ( FR×秦9  FR × Qin 9) 80 61 56.74 2.56*
BC1 (FL×秦9  FL × Qin 9) 122 116 51.26 0.15*
BC1 (FR×史 FR × Shi) 48 44 52.17 0.17*
BC1 (FL×史 FL × Shi) 52 43 54.74 0.67*

BC1＝回交1代；×前面的作母本，后面的作父本；R表示携带抗草甘膦基因，L
表示携带抗草丁膦基因；苏1＝苏油1号，苏4＝苏油4号，秦7＝秦油7号，秦9＝
秦油9号，史＝史力佳. *表示符合期望1:1的分离比. 
BC1 = the fi rst backcross generation; Combinations involved in this study are 
indicated as maternal plant × paternal plant, in the corresponding order. R 
denotes F1 and backcross progeny with glyphosate-resistant gene. L denotes 
F1 and backcross progeny with glufosinate- resistant gene. Su 1 = No.1 of 
Su You; Su 4 = No.4 of Su You; Qin 7 = No. 7 of Qin You; Qin 9 = No. 9 of 
Qin You; Shi = Shi Li Jia. NSP: Number of surviving plants; NDP: Number 
of dead plant; PSP: Percentage of surviving plants; * follow the 1:1 expected 
ratio (P = 0.05),. 

表4  喷施1 400 g a.i. hm-2草甘膦或700 g a.i. hm-2草丁膦后回交1代子1代存
活植株数量和百分率

Table 4  Survival rate of the fi rst backcross progenies (BC1F1) of the fi rst 
backcross generation after spraying with 1 400 g a.i. hm-2 glyphosate or 
700 g a.i. hm-2 glufosinate

回交1代子1代
BC1F1

存活植株数
NSP

死亡植株数
NDP

存活植株百分率
PSP (P/%)

BC1F1 (FR×苏1  FR × Su 1) 76 70 52.05a

BC1F1 (FL×苏1  FL × Su 1) 60 41 59.41a

BC1F1 (FR×苏4  FR × Su 4) 96 87 52.46a

BC1F1 (FL×苏4  FL × Su 4) 80 61 56.74a

BC1F1 (FR×秦7  FR × Qin 7) 69 61 53.08a

BC1F1 (FL×秦7  FL × Qin 7) 98 53 64.90a

BC1F1 (FR×秦9  FR × Qin 9) 72 67 51.80a

BC1F1 (FL×秦9  FL × Qin 9) 82 62 56.94a

BC1F1 (FR×史  FR × Shi) 71 41 63.39a

BC1F1 (FL×史  FL × Shi) 89 54 62.24a

BC1F1＝回交1代子1代；×前面的作母本，后面的作父本；R表示携带抗草甘膦
基因，L表示携带抗草丁膦基因；苏1＝苏油1号，苏4＝苏油4号，秦7＝秦油7
号，秦9＝秦油9号，史＝史力佳；a表示偏离期望的3:1分离比. 
BC1F1: the f irst backcross progeny of the f irst backcross generation; 
Combinations involved in this study are indicated as maternal plant × 
paternal plant, in the corresponding order. R denotes F1 and backcross 
progeny with glyphosate-resistant gene. L denotes F1 and backcross progeny 
with glufosinate- resistant gene. Su 1 = No.1 of Su You, Su 4 = No.4 of Su 
You; Qin 7 = No. 7 of Qin You; Qin 9 = No. 9 of Qin You; Shi = Shi Li Jia; a:  
signifi cant deviation (P = 0.05) from the expected 3:1 ratio; NSP: Number of 
surviving plants; NDP: Number of dead plant; PSP: Percentage of surviving 
plants.

各BC1的角果稀疏，单株有效角果数平均在80-140个之
间，显著少于野芥菜的594个有效角果. 两种F1和同种常规油
菜的BC1的有效角果数没有显著差异. F1R和5种常规油菜的

BC1中，BC1R（FR×秦油7号）的有效角果数平均为140个/株，

明显多于BC1R（FR×苏油1号）和BC1R（FR×史力佳）的有效

角果数；F1L和5种常规油菜BC1中，BC1L（FL×秦油9号）的

有效角果数明显多于BC1L（FL×苏油1号）和BC1L（FL×苏油

4号）的有效角果数. 各BC1的地上部干生物量都显著低于野
芥菜；2种F1和同种常规油菜的BC1的地上部干生物量无明
显差异；F1R与5种常规油菜的BC1的地上部干生物量也没有
明显区别；BC1L（FL×秦油9号）的地上部干生物量明显大于
BC1L（FL×苏油1号）和BC1L（FL×史力佳）的地上部干生物

量. 所有的BC1的角果长和每角果饱满粒数这两个指标都没
有显著差异；角果长平均在2.4-3.0 cm之间；BC1的每角果饱
满粒数都很少，平均都低于1粒，显著低于野芥菜13.59粒，这
说明BC1的繁殖能力都很低. 由于每角果饱满粒数是衡量繁
殖能力的重要指标，因此从这一指标来看，BC1的生存能力
不强. 

就总适合度来看，携带不同抗性基因的各BC1在温室条
件下的适合度无显著差异，都显著低于野芥菜的适合度. 

2.5  回交1代子1代在温室条件下的适合度
BC1F1的适合度见表6. BC1F1的平均株高在99-104 cm

之间，没有显著差异，和野芥菜的株高也相当. 从株高来看，

同种BC1F1不同个体之间的株高有较大变化，最低的植株

只有60 cm左右，最高的超过1 m，但目测观察每个植株生长
都很健壮. 携带不同抗性基因的F1和同种常规油菜的BC1F1
的茎粗没有显著差异. F1R和5种常规油菜的BC1F1的茎粗没
有显著差异，但BC1F1L（FL×秦油9号）的茎粗明显比BC1F1L 

（FL×史力佳）的大. 绝大多数BC1F1的茎粗和野芥菜无显著
差异. 

各BC1F1的有效角果数没有显著差异，平均在185-235
之间，都显著低于野芥菜的有效角果数. 在各BC1F1中，有
些个体的有效角果较多，也有些个体的有效角果数较少，如
BC1F1R（FR×苏油1号）最多1株为356个，最少的1株为35个；
BC1F1L（FL×苏油1号）最多的1株为328个，最少的1株为56个. 
同各自的BC1相比，BC1F1的有效角果数都有显著提高，至少
增加了1倍. 

BC1F1地上部干生物量平均在30.87-47.37 g之间，和野芥
菜的没有显著差异，且2种F1和同一种常规油菜的BC1F1之间
没有显著差异. 2种F1和苏油1号的BC1F1的相对较小，平均不
超过33 g，其余都接近或超过了40 g. 但同种BC1F1中个体之
间也有较大差异，如BC1F1R（FR×苏油4号）中最重接近68 g，
最轻的不到17 g. BC1F1与BC1相比也明显提高，是各自BC1的
3-4倍. 这说明BC1自交1次后，其生存竞争能力有明显提高. 

2种F1和同种常规油菜的BC1F1的角果长和每角果饱满
粒数没有显著差异，但2种F1和苏油4号的BC1F1的角果最
长，平均为4.5 cm和4.7 cm，每角饱满种子粒数相对也较多，
平均在3.91粒和3.53粒；其次2种F1和秦油9号的BC1F1的角果
也较长，每角饱粒数也较多，能达到3.81粒和3.60粒；2种F1
和史力佳的BC1F1角果最短，每角饱粒数也最少，不超过2
粒. 与各自的BC1相比，BC1F1每角饱粒数都有所提高，除了
BC1F1（F×史力佳）的每角饱粒数提高不明显外，其它BC1F1
都比相应的BC1提高了3-5倍，但还是显著少于野芥菜每角饱
粒数. 这说明通过1次自交，携带抗性基因的回交后代的繁殖
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能力有了显著提高，因而也增加了抗性基因通过这一途径逃

逸的生态风险. 
就总适合度来看，尽管各BC1F1的繁殖能力明显低于

野芥菜，但各BC1F1总适合度和野芥菜的适合度没有明显差
异，因此不能忽视其可能引起的生态风险. 

3  讨 论3  讨 论

转基因作物释放的风险之一就是抗性基因渗入到野生

近缘种中，增加野生近缘种的生态适合度，从而导致更为严

重的杂草问题. 转基因和栽培作物的其它基因会以同样的方
式渗入到野生近缘种中，但某些不利的基因可能会被清除，

而另外一些中性或有利的基因会被保存下来. 因此人们预测
作物的基因渗入到野生近缘种的途径是多样化的 [8]. 现有研
究表明，虽然对作物有利的驯化性状，如矮化、弱的落粒性，

不利杂种在野外生存 [24-25]，但栽培向日葵的部分性状如快速

生长的特性能增强栽培种和野生种杂交后代在野外的生存

能力[26]. 目前有关转基因渗入野生近缘种的报道大都是转基
因作物的花粉直接漂移到野生近缘种中可能带来的生态风

险，对接受转基因作物花粉后的野生近缘种再接受其它近

缘物种的花粉的可能性，以及引起的潜在生态风险很少有报

道. 本研究在转基因油菜的花粉漂移到野生近缘杂草野芥菜
上之后，又观察了携带抗性基因的F1接受常规栽培油菜的花
粉后引起潜在风险的可能性，从另外一个途径初步探讨了转

基因油菜的抗性基因向野芥菜渗入的可能性. 
已有的研究表明抗除草剂转基因油菜和野芥菜的F1几

乎不能结实 [5]. 但这些种子可能会逃逸到常规栽培油菜田或
其附近，在有大量常规油菜花粉的环境条件下，可能引起的

生态风险怎样？本研究表明，以携带抗草甘膦基因和携带抗

表5  携带抗除草剂基因的2种F1（野芥菜×抗除草剂转基因油菜）和5种常规栽培油菜的回交1代的适合度比较（平均数±标准误）
Table 5  Comparison on fi tness of the fi rst backcross generation between F1 with herbicide-resistant gene (wild B. juncea × herbicide transgenic oilseed 
rape) and fi ve different conventional oilseed rape varieties (Mean ± SE)

植物种类
Plant type

株高 (h/cm)
Plant height

茎粗 (D/cm)
Diameter of stem

有效角果数
Silique number

地上部干生物量 (m/g)
Dry aboveground 

biomass
角果长 (l/cm)
Silique length

每角饱粒数
Seed number/ 

Silique
总适合度

Composite fi tness

BC1R (FR×苏1  FR × Su 1) 82.75 ± 6.69 a 0.69 ± 0.05 b 84.54 ± 12.55 c 10.53 ± 1.03 bcde 2.59 ± 0.29 b 0.86 ± 0.30 b 0.4712 b
BC1L (FL×苏1  FL × Su 1) 82 ± 4.34 a 0.67  ± 0.06 b 80.83 ± 21.75 c 8.31 ± 0.82 e 2.42 ± 0.16 b 0.82 ± 0.14 b 0.4458 b
BC1R (FR×苏4  FR × Su 4) 89.25 ± 4.62 a 0.80  ± 0.04 ab 117.75 ± 19.70 bc 9.59 ± 0.90 bcde 2.97 ± 0.27 ab 0.72 ± 0.24 b 0.5213 b
BC1L (FL×苏4  FL × Su 4) 94.62 ± 4.24 a 0.71  ± 0.04 b 82.46 ± 10.45 c 9.43 ± 0.81 bcde 2.59 ± 0.30 b 0.89 ± 0.53 b 0.4900 b
BC1R (FR×秦7  FR × Qin 1) 83 ± 4.14 a 0.89 ± 0.06 a 140.77 ± 16.95 b 12.06 ± 0.99 b 3.21 ± 0.23 ab 0.41 ± 0.07 b 0.5518 b
BC1L (FL×秦7  FL × Qin 1) 93.2 ± 5.19 a 0.71 ± 0.03 b 103.4 ± 15.62 bc 11.20 ± 1.16 bcd 2.91 ± 0.23 ab 0.55 ± 0.14 b 0.5125 b
BC1R (FR×秦9  FR × Qin 9) 87.20 ± 3.36 a 0.89  ± 0.05 a 109.4 ± 10.22 bc 11.70 ± 1.00 bc 2.75 ± 0.20 b 0.87 ± 0.14 b 0.5342 b
BC1L (FL×秦9  FL × Qin 9) 89.67 ± 4.76 a 0.91  ± 0.04 a 131.53 ± 20.84 b 11.66 ± 1.13 bc 2.82 ± 0.14 b 0.82 ± 0.12 b 0.5505 b
BC1R (FR×史  FR × Shi) 83.13 ± 5.14 a 0.72  ± 0.05 b 79.33 ± 12.18 c 8.74 ± 0.41 de 2.95 ± 0.24 ab 0.65 ± 0.08 b 0.4947 b
BC1L (FL×史  FR × Shi) 92.95 ± 5.46 a 0.78 ± 0.08 ab 104.82 ± 14.98 bc 9.10 ± 0.38 cde 2.8 ± 0.43 b 0.76 ± 0.08 b 0.5095 b
野芥菜 Wild B. juncea 92.73 ± 2.51 a 0.96 ± 0.03 a 594.44 ± 20.30 a 31.82 ± 0.92 a 3.81 ± 0.08 a 13.59 ± 0.08 a 1 a
BC1＝回交1代；×前面的作母本，后面的作父本；R表示携带抗草甘膦基因的F1，L表示携带抗草丁膦基因的F1；苏1＝苏油1号，苏4＝苏油4号，秦7＝秦油7号，
秦9＝秦油9号，史＝史力佳. 每列数据后不同小写字母表示差异显著（P < 0.05）.  
Combinations involved in this study are indicated as maternal plant × paternal plant, in the corresponding order. R denotes F1 and backcross progeny with 
glyphosate-resistant gene. L denotes F1 and backcross progeny with glufosinate- resistant gene. BC1 = the fi rst backcross generation.  Su 1 = No.1 of Su You; Su 
4 = No.4 of Su You; Qin 7 = No. 7 of Qin You; Qin 9 = No. 9 of Qin You; Shi = Shi Li Jia. The data followed by different lowercase letter in the same column are 
signifi cantly different (P < 0.05).

表6  携带抗除草剂基因的2种F1（野芥菜×抗除草剂转基因油菜）和5种栽培油菜的回交1代子1代的适合度比较（平均数±标准误）
Table 6  Comparison on fi tness of the fi rst progeny of the fi rst backcross generation between F1 with herbicide-resistant gene (wild B. juncea × herbicide 
transgenic oilseed rape) and fi ve different conventional oilseed rape varieties (mean ± SE)

植物种类
Plant type

株高  (h/cm)
Plant height

茎粗  (D/cm)
Diameter of stem

有效角果数
Silique number

地上部干生物量 (m/g)
Dry aboveground 

biomass
角果长 (l/cm)
Silique length

每角饱粒数
Seed number/ 

Silique
总适合度

Composite fi tness

BC1F1 (FR×苏1  FR × Su 1)   99.04 ± 3.85 a     0.93 ± 0.32 b  185.13 ± 25.30 b   32.77 ± 3.41 bc 3.71 ± 0.23 cd 2.81 ± 0.68 bcd 0.65 ± 0.13 a
BC1F1 (FL×苏1  FL × Su 1) 102.69 ± 7.64 a 1.00 ± 0.23 ab 173.27 ± 22.93 b 30.87 ± 2.80 c 3.73 ± 0.26 bcd 2.95 ± 0.57 bcd 0.66 ± 0.13 a
BC1F1 (FR×苏4  FR × Su 4) 100.03 ± 3.97 a 0.98 ± 0.17 ab 211.29 ± 24.61 b 44.79 ± 4.06 a 4.51 ± 0.37 ab 3.91 ± 1.19 b 0.77 ± 0.16 a
BC1F1 (FL×苏4  FL × Su 4)   99.81 ± 3.39 a  1.12 ± 0.23 ab 236.35 ± 26.98 b  47.37 ± 3.23 a 4.69 ± 0.26 a 3.53 ± 0.82 bc 0.80 ± 0.17 a
BC1F1 (FR×秦7  FR × Qin 1) 102.46 ± 7.84 a  1.00 ± 0.32 ab 206.38 ± 36.19 b      41.35 ± 4.49 abc 3.63 ± 0.44 cd 2.28 ± 1.14 bcd 0.70 ± 0.15 a
BC1F1 (FL×秦7  FL × Qin 1) 102.07 ± 3.99 a  1.01 ± 0.34 ab 208.06 ± 30.10 b     40.88 ± 3.13 abc 3.80 ± 0.21 bc 2.53 ± 1.24 bcd 0.71 ± 0.15 a
BC1F1 (FR×秦9  FR × Qin 9) 100.51 ± 3.95 a  1.16 ± 0.87 ab 221.00 ± 33.06 b      41.77 ± 5.48 abc 3.89 ± 0.23 bc 3.81 ± 0.95 b 0.75 ± 0.14 a
BC1F1 (FL×秦9  FL × Qin 9) 105.84 ± 3.53 a     1.22 ± 0.18 a 215.92 ± 43.76 b    43.04 ± 3.58 ab 3.95 ± 0.38 abc 3.60 ± 0.61 b 0.77 ± 0.15 a
BC1F1 (FR×史  FR × Shi) 100.79 ± 3.79 a  1.02 ± 0.23 ab 204.13 ± 23.70 b   45.80 ± 2.34 a 3.56 ± 0.20 cd 0.83 ± 0.20 d 0.70 ± 0.17 a
BC1F1 (FL×史  FR × Shi) 104.67 ± 5.77 a     0.93 ± 0.23 b 202.92 ± 26.94 b       39.10 ± 3.23 abc 3.35 ± 0.26 cd 1.53 ± 0.37 cd 0.66 ± 0.15 a
野芥菜 Wild B. juncea      113 ± 3.80 a     1.38 ± 0.10 a  572.47 ± 69.53 a       38.18 ± 4.11 abc 3.80 ± 0.17 bcd 14.43 ± 0.40 a 1 a
BC1＝回交1代；×前面的作母本，后面的作父本；R表示携带抗草甘膦基因的F1，L表示携带抗草丁膦基因的F1；苏1＝苏油1号，苏4＝苏油4号，秦7＝秦油7号，
秦9＝秦油9号，史＝史力佳. 每列数据后不同小写字母表示差异显著（P < 0.05）.  
Combinations involved in this study are indicated as maternal plant × paternal plant in the corresponding order. R denotes F1 and backcross progeny with 
glyphosate-resistant gene; L denotes F1 and backcross progeny with glufosinate- resistant gene; BC1F1 = the fi rst progeny of the fi rst backcross; Su 1 = No.1 of 
Su You; Su 4 = No.4 of Su You; Qin 7 = No. 7 of Qin You; Qin 9 = No. 9 of Qin You; Shi = Shi Li Jia. The data followed by different lowercase letter in the same 
column are signifi cantly different (P < 0.05).
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草丁膦基因的F1为母本，供试的5种常规油菜为父本进行回
交，虽然每朵授粉的花蕾得到的饱满种子很少，还不到1粒，
但都能产生饱满种子，因此携带抗性基因的F1在野外还是有
可能获得常规油菜的花粉而产生BC1. 且常规油菜的基因型
对回交后产生饱满种子的粒数有一定影响，相比而言，苏油
4号以及秦油9号和两种F1回交获得饱满种子粒数稍多. 因此
本研究供试的2种携带抗性基因基因的F1接受这两种常规油
菜的花粉后产生后代的可能性更大. 

转基因作物中的抗性基因能在杂交或回交后代中长期

持续传递下去是转基因渗入到近缘种的重要因子，否则这些

后代在除草剂选择压下就不能存活，因而也不会对农田生态

系统和杂草防治造成很大影响 [27-29]. 本研究中2种F1和5种常
规栽培油菜的BC1以及BC1F1都有超过50%的植株在相应除
草剂选择压下存活下来，通过分子检测确认这些个体携带

相应的抗性基因. 这说明来自2种抗除草剂转基因油菜的抗
性基因能在BC1以及子1代中传递下去. 因此从这一角度看，
通过这本研究设计的回交途径，抗性基因向回交后代具有

较高的传递频率. 但在试验中发现虽然各BC1都符合1:1的孟
德尔遗传定律，但其子代不符合3:1的遗传定律. 在减数分裂
时，可能发生A和C染色体的同源重组，导致抗性分离比不符
合孟德尔遗传规律. Hansen等（2003）用AFLP标记检测证明
油菜C基因组DNA可通过渐渗杂交进入芜菁A基因组中 [30]. 
Leflon等（2006）也证明油菜和芜菁的三倍体杂种中发生了A
和C染色体的基因交换 [31]. Szadkowski等（2010）在3种不同的
人工合成的油菜的减数分裂中频繁观察到A、C基因组染色
体间形成的二价体和多价体 [32]. 此外，转基因特定的插入位
点也可以引起抗性基因在不同基因型后代中不同的传递频

率 [1, 33]. 同时由于油菜和野芥菜染色体结构的多样性，可能发
生基因沉默、基因突变、基因互作等而造成抗性基因遗传的

不稳定性. 
携带转基因的杂种在自然环境中的生存和繁殖能力即

适合度（Fitness）的大小是评价抗性基因能否成功渗入的重
要因素[34]. 转基因逃逸是否会带来生态风险，很大程度上取
决于杂种的适合度. 本研究中供试的5种BC1以及BC1F1的饱
满种子都具有较高的萌发率，这说明种子的萌发已不是限制

回交后代在野外扩散的因素. 且经过除草剂筛选存活的BC1
以及BC1F1的植株生长都很健壮，在营养生长上并没有明显
的劣势. 但在生殖生长上具有明显的劣势，主要表现是有效
角果数少和每角饱满种子粒数少. 抗除草剂转基因油菜和野
芥菜的F1的染色体应该是AABC，2n = 37；但回交后代中染
色体数量及组成是非常复杂的，因此导致BC1以及BC1F1的
育性降低，育性降低是限制其扩散蔓延的重要因素. 但比较
BC1和相应的BC1F1的每角饱粒数发现，BC1F1都比其BC1能
产生更多的饱满种子，这说明通过不断自交，携带抗性基因

的回交后代的育性也在提高，因而随着自交代数的增加了其

适合度也在增加，可能引起的生态风险也会随之增加.  
同时携带转基因的野生近缘种的适合度还依赖许多因

素，包括父母本的基因型、抗性基因本身和环境条件，以及

它们之间的相互作用[7, 26, 35-36]. 本研究的结果表明亲本的基因
型对回交后代的适合度有一定影响，作为花粉供体的常规栽

培油菜的基因型对回交后代的适合度影响要大. 如相比而言

和史力佳回交得到的BC1F1的生殖能力比其它油菜的BC1F1
弱. 因此转基因油菜抗性基因逃逸的评价上不能忽视亲本基
因型差异所导致的后代适合度的差异. 

环境条件对后代的适合度有较大影响，如L ondo等
（2010）报道路边喷施草甘膦的雾滴漂移也能导致抗草甘膦
油菜和芜菁后代适合度的提高[37]. Hovich等(2012)报道在竞争
环境条件下，野萝卜和栽培萝卜的杂交后代能产生更多的种

子，提高了杂种定植成功的可能性 [38]. 因此尚需深入了解回交
后代在不同生态环境条件下的适应性，这样才有助于从深层

次开展转基因作物释放给环境造成的潜在危害分析. 本研究
只在温室环境条件下进行了后代适合度的评价，并没有对不

同环境条件下的适合度进行评价. 因此还需在不同环境条件
下进行更深入的评价. 
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