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水稻耐铝遗传机理与基因定位研究进展

卢永根，傅雪琳，祷绍尉，年 海，刘向东
(广东省植物分子育种重点实验室，华南农业大学农学院，广东广州 510642)

摘要:对水稻耐铝性遗传与基因定位研究的主要进展进行了综述.主要包括全营养液条件下水稻苗期耐铝遗传与

QTL 定位研究、简单钙溶液条件下水稻苗期耐铝遗传与 QTL 定位研究、水稻耐铝种质筛选与拓展，以及水稻耐铝基

因的分离与表达研究等方面.同时展望了水稻耐铝遗传与育种研究的前景.
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Abstract: The main progress on genetic mechanism and gene mapping for aluminum tolerance in rice was 

reviewed in this paper. It focused on genetic mechanism and QTL mapping for aluminum tolerance in rice 

at seedling stage under the conditions of nutrient &olution and simple CaC12 solution with different cpncen­

trations of A13 
+ , evaluation and selection of genotypes tolerant to aluminum toxicity , as well as the gene 

separation and expression. The perspective of the research on aluminum tolerance in rice was put forward. 
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铝是地壳中含量最高的金属元素.世界总陆地

面积的 30% 为酸性土壤，超过 50% 的耕地分布在酸

性土壤地区[l] ，酸性土壤条件限制作物的生长及产

量提高[纠.尽管水稻是禾本科小粒作物中耐铝性最
强的[5] ，但是酸性土壤条件同样成为热带亚热带水

稻种植地区限制水稻生长的主要因素之一.由于酸

性土壤的低 pH 环境使得 Ae+ 和 Fe2 + 以可洛性离子

状态存在，导致植物生长遭受铝毒和铁毒的危害，使
根系遭受损伤，最终导致水稻产量下降[6]. 水稻耐铝

性的前期研究主要集中在耐铝毒材料的筛选[叫、铝

毒胁迫下水稻根尖细胞结构与生长[9-10]、根系代谢与

酸类物质分泌 [11-14] 、根尖铝积累与根际 pH 变

化[町，以及 Ae+ 与多种金属离子间的竞争性运输和
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吸收[16-17] 等方面.挖掘水稻的耐铝性资源、弄清楚其

耐铝性的遗传与基因控制机理，培育耐铝品种是解

决酸铝毒害、进一步提高水稻产量的根本途径.近年

来，有关水稻耐铝性遗传与基因控制机理研究的报

道越来越多.综合来看，主要在水稻幼苗期耐铝基因

型的鉴定与筛选、耐铝性的遗传模式分析、耐铝基

因/QTL 的定位、基因分离及表达等方面取得进展.

1 全营养液条件下水稻苗期耐铝
与 QTL 定位研究

全营养液含有水稻生长所必需的各种大量元素

和微量元素，能够保证在水培条件下水稻正常生长

的营养需要.在种子发芽后幼苗生长的营养液中加
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人一定浓度的 Ae+ 形成铝毒的胁迫条件，在此溶液 QTL 的效应随着铝胁迫时间的延长而增加.相反， 1 

中水稻种子根的生长受到抑制，不同遗传背景的水 号染色体上的 QTL 在铝胁迫 14 和 28 d 后分别解释

稻种子表现出根生长或受抑制程度的差异，从而产 了 RRL 总变异的 19% 和 15 1.)毛，其效应随着铝胁迫时

生耐铝性和铝敏感品种. Khatiwada 等[ 18 J 利用全营养 间的延长而下降，而在利用条件作图方法分析时 l

液培养法对来自亚洲和西非地区酸性土壤种植的 62 号染色体上的 QTL 未能在胁迫处理 28 d 后检测到.

个常规稻品种进行了耐铝性的比较，在添加 225 此外，在 3 号和 9 号染色体上也检测到 2 个效应较小

μmoVL A13 + 的营养液中培养 14 d ，供试材料的相对 的耐铝 QTLs. 该研究结果同时表明水稻耐铝性涉及

根长 (Relative roo创t leng♂th ， RRL) 变化在 0.450 - 多个等位基因座，水稻幼苗期的耐铝性主要受基因

1. 159 之问，表明不同品种之间的耐铝性存在显著差 的加性效应控制，当幼苗长大后，基因的上位性效应

异.他们利用筛选出来的 2 个铝敏感品种 (υIR45 和 则更大. Ngu町y归en 等[阐2却川0叫]利用柏稻耐铝品种 Cα仙hier

IR1臼55刃2) 、， 2 个中度敏感品种 (υIR归29 和 IR43) 、3 个耐 和袖稻'铝敏感品种 Omom269-65 杂交的飞和飞群

铝品种( Azucena , IRA T1 04 和 Moroberekan) 配制完全 体进行耐铝基因的分子定位.在添加 225μmoVL

双列杂交组合，以 RRL 为指标分析其遗传力、亲本的 Ae+ 的全营养液中培养 10 d 后，测量每棵幼苗的最

一般配合力及特殊配合力.结果表明，高的 RRL 同时

受基因的加性效应和显性效应控制，以加性效应为

主. RRL 是一个部分显性性状，受 1 组基因的控制.

他们认为在水稻耐铝性遗传中，亲本的一般配合力

与特殊配合力都很重要.通过系统选育，可以在以耐

性品种做母本的杂交早代选育出具有耐铝性的水稻

品种. Wu 等川利用不完全双列杂交，以根耐性指数

( Root tolerance index , RTI) 为指标对包括7 个雄性不

育系在内的 15 个耐铝性不同的水稻品种及其 56 个

杂交组合 FI 的苗期耐铝性进行了遗传研究，表明在

1 mmoVL Ae+ 的营养液中培养 6 周后，亲本问 RTI

表现显著的一般配合力方差与特殊配合力方差，且

一般配合力方差更大，表明在耐铝性状的遗传控制

方面基因的加性效应更大.而高的狭义遗传力

(489毛)表明，基于 RTI 指标开展水稻苗期耐铝性的

遗传选择是可行的.其中恢复系 02428 和 Pedel 以及

不育系协青早 A 的耐铝性较强，是酸性土壤地区杂

交稻育种的有利资源.

近年来，随着 DNA 分子标记的不断开发和应

用，水稻耐铝遗传研究在分子水平取得较大进展，这

有助于深入探索水稻耐铝性的遗传机理和促进耐性

育种研究. Wu 等[ 19 J 以铝敏感柏稻品种 IR1552 与耐

铝的梗稻品种 Azucena 及其杂交构建的重组自交系

( Recombinant inbred lines , RILs )群体为材料，对发芽

7d 根长 1 cm 的幼苗在 1 mmoVL Ae+ 的营养液中分

别培养，以相对根长(RRL) 为材料耐铝性的表型值，

结合 AFLP 和 RFLP 标记基因型分析，利用非条件作

图方法，在铝胁迫 14 和 28 d 后分别在 1 号和 12 号

染色体上检测到 2 个耐铝的 QTLs，这 2 个 QTLs 两侧

的分子标记分别是 RZ801 与 RG323 ，以及 RG9 与

RG457.12 号染色体上的 QTL 分别解释了在铝胁迫

14 和 28 d 后 RRL 总变异的 10% 和 20% ，表明该

长根长，以 A13 + 处理幼苗的最长根长 (Stress root 

length , SRL )与对照幼苗的最长根长 (Control root 

length , C RL )之比 (Root length ratio , RR盯)为耐性指

标，结合 R盯FI四P 标记基因型分析，发现在全基因组 8

条染色体上有 9 个区域与铝胁迫下根生长的遗传控

制有关，其中耐铝性效应最大的区域位于 1 号染色

体上标记 WGω110 附近，该座位来自耐铝品种 C仙h阳i

ba剧u 的等位基因，表现出与铝胁迫下较长的根长有

关，即为耐铝基因.结合生理研究和分子作图研究等

认为，水稻的耐铝性是一个多基因控制的复杂性状.

随后， Nguyen 等[21 J 利用耐铝的梗稻品系 CT9993 和

对铝毒敏感的柏稻品系 IR62266 构建 DH 群体，以此

研究不同遗传背景下水稻苗期耐铝性的基因控制.

他们以 225μmoνL A13 + 的营养液处理lO d 后幼苗

RR 作为耐铝性的性状指标，在 10 条染色体上检测

到 20 个 QTLs，表明耐铝性是多基因控制的性状.其

中遗传效应最大的 2 个 QTLs( qALRR-1-1 和 qALRR-

8)分别位于 1 号和 8 号染色体上.比较前人的研究

结果发现，在 3 个不同遗传背景下，水稻基因组 1 号

染色体上有 1 个保守区域，该区域含有与耐铝性相

关的 QTLs.这是分离控制水稻耐铝基因开展耐性机

理研究，以及进行水稻与其他谷类作物耐铝性的比

较基因组学研究的一个重要起点. Mao 等[22-23 J 在 Wu

等[叫研究的基础上，继续以铝敏感的柏稻品种

IR1552 与耐铝的梗稻品种 Azucena 构建的 RILs 群

体为材料进行耐铝 QTL 的定位，结果表明，在 183

μmoνL AC+ 的营养液条件下胁迫处理 7 和 14 d 的

定位结果是基本一致的，即分别在 1 号染色体上的

标记 RZ801-RG381 、 9 号染色体上的标记 RZ698-

ACA-CTA1 、 12 号染色体上的 ACA-CTT1-RM117 等 3

个区间各检测到 1 个 QTL. 1 号染色体上 QTL 的有利

等位基因来自 Azucena ，在 A13 + 处理7 和 14 d 后对表
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型的贡献率分别为 169毛和 9%; 9 号染色体上 QTL

的有利等位基因来自由1552 ，在 Ae+ 处理 7 和 14 d 

后对表型的贡献率分别为 13% 和 15% ;第 3 个 QTL

的有利等位基因来自 Azucena ，在 Ae+ 处理 7 和 14 d 

后对表型的贡献率分别为 10% 和 11 %.通过 cDNA­

AFLP 分析筛选到 34 个铝诱导的来自转录本的片段

(Transcript derived fragments , TDFs) ，在这些 TDFs 中

发现了 19 个已知功能的基因，其中有些基因与细胞

壁组分代谢相关，有些与蛋白代谢相关，有些参与次

生代谢、氧胁迫以及其他的细胞过程.表明铝胁迫诱

导木质素等水稻种子根的细胞壁成分的生物合成，

铝毒害影响多个代谢过程，使植物产生一系列的生

理生化反应.进一步分析表明位于 1 号染色体上的

OsAR28 基因很可能是耐铝性的候选基因.

以上结果表明，利用全营养液培养法研究水稻

苗期耐铝性的方法已成熟，在培养液中添加一定浓

度的 Ae+ 作为胁迫压力，以 RRL 为耐性衡量指标，

已经在多个不同遗传群体中检测和定位了数个与耐

铝性有关的 QTLs. 但是由于同一品种不同种子存在

生理和适应性差异等，以及对营养液中多种离子之

间的竞争性吸收和离子之间的拮抗作用，使得能够

反映基因型之间的根长和耐铝性差异的 Ae+ 浓度非

常高，远远高于酸性土壤中的铝含量，而且培养时间

的长短和洛液的环境(包括溶液 pH 、离子浓度、温度

等)均会影响种子根的生长.因此，在全营养液条件

下研究水稻苗期耐铝性的方法存在局限性，加上操

作较繁杂，摸索更为简便可靠的研究方法是进一步

开展水稻耐铝性研究的重要内容之一.

2 简单钙溶液条件下水稻苗期耐铝遗
传与 QTL 定位研究

目前在简单钙搭液条件下对发芽种子的根利用

短期(12 或 24 h) 铝胁迫定位了耐铝的。TLs. 薛永

等[24] 采用全营养液水培检测方法( RRL) 和简单钙

液水培检测方法(相对根伸长量， Relative root elonga­

tion , RRE)测定了梗稻品种 Asominori (耐铝品种)和

和lJ稻品种 IR24 (铝敏感品种)的耐铝性，结果表明

Asominori 的耐铝性在 2 种检测方法之间不存在显著

差异( t = O. 491 9 , to. 01 = 2. 228 1) , IR24 的耐铝性在

2 种方法之间也不存在显著差异(t =0.012 2 , tool = 

2. 178 8) .由于在营养液条件下 A13 + 处理时间较长，

RRL 可能还受到一些诸如营养吸收、处理时期温度

等其他非铝胁迫因素的影响， RRE 则是一个比 RRL

更准确更快速的耐铝毒评价指标.他们采用简单营

养液方法，以 1∞ μmoVL Ae+作筛选压处理 24 h 的

RRE 为指标，对 Kinmaze (j，αponica ) /DV85 (indicα) 

RILs 群体共 81 个株系进行了水稻耐铝毒。TL 的检

测，结果共检测到 5 个耐铝毒。TLs ，分别位于第 1

5 、8 、9 和 11 号染色体上，各个 QTL 对表型的贡献率

在 8. 64 % - 18. 60 %之间，其中位于第 5 、8 和 11 号

染色体上的 QTLs 对铝毒的抗性基因来自亲本

DV85 ，位于第 1 和 9 号染色体上的 QTLs 对铝毒的抗

性基因则来自亲本 Kinmaze. Ma 等问]在简单钙溶液

条件下利用 50μmoVL A13 + 作筛选压，以处理 24 h 

的 RRE 为指标，以耐铝的梗稻品种 Koshihikari 和铝

敏感袖稻品种 Kasalath 构建的重组白交系为材料，

鉴定出 3 个分别位于 1 ，2 和 6 号染色体上的控制耐

铝性的 QTL ，这 3 个 QTLs 解释了耐铝性表型总变异

的 27%. 来自于铝敏感品种 Kasalath 的 l 号和 2 号

染色体上的等位。TL 对水稻的耐铝性起减弱作用，

其 6 号染色体上的等位 QTL 则起到增强耐铝性的作

用.他们通过用 Koshihikari 背景下带有 Kasalath 染色

体片段的 3 个代换系进行耐铝性检测，进一步证实

了以上结果. Xue 等 [25 J 以耐铝品种 Nipponbare 和铝

敏感柏稻品种 Kasalath 构建的回交近交系( Back­

cross inbred lines , BILs )群体为材料，以 0.5 mmoVL 

CaC12 ( pH4. 5 )溶液中添加 100 μmoVL Ae+ 处理萌

发 4 d 后幼苗的种子根，以非胁迫条件下根伸长量

(Control root elongation , CRE )、胁迫条件下根伸长量

(Stress root elongation , SRE )以及 RRE 为性状指标，

利用 245 个 RFLP 标记定位 [7 个 QTLs. 其中 3 个

CRE QTLs (qCRE-6 、 qCRE-8 和 qCRE-9 )分别定位

在第 6 ，8 和 9 号染色体上; 1 个 SRE QTL (qSRE4) 

定位在第 4 号染色体上 ;3 个 RRE QTLs (qRRE-5 、

qRRE-9 和 qRRE-lO ) 分别定位在第 5 ， 9 和 10 号染

色体上，对表型总变异的贡献率为 9. 7% - 11. 8%. 

qRRE-lO 为仅在该研究材料中发现的 QTL，而 qRRE-

9 类似于其他研究者以不同水稻群体定位的 QTL.他

们用在 Nipponbare 背景下建立的 Kasalath 的染色体

片段代换系 (Chromosome segment substitution lines , 

CSSLs) CSSL22 、 CSSlAO 和 CSSlA7 进-一步证实了已

检测到的 QTLs. X町等[25.26] 在相同的简单钙溶液条

件下，以 100 μmoVL A13 + 的筛选压处理的种子 RRE

为表型指标，利用耐铝梗稻品种 Asominori 和铝敏感

柏稻品种 IR24 构建了 71 个 RILs，结果表明耐铝性

状的广义遗传力为 79.6% ，并鉴定出 3 个 QTLs

(qRRE-l 、 qRRE-9 和 qRRE-l1 ) 分别位于第 1 、 9 和

11 号染色体上.同时，他们利用 66 个 IR24 遗传背景

下的 Asominori CSSLs 材料，进一步证实了这 3 个

QTLs 的存在.他们以 (CSSL5 1 x IR24) x IR24 的
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BC2F2 和 BC2 F3 群体精细定位了 qRRE-9 ，表明它是

一个符合孟德尔遗传规律的隐性耐铝基因 αlt-9 ， 与

SSR 标记 RM5765 完全连锁，位于标记 ID47-2 和

RM24702 之间 0.9 cM 处.

3 水稻耐铝研究的资源拓展

在大多数研究者重点开展水稻耐铝种质筛选并

研究其耐性遗传控制机理和基因定位的同时， Satoshi 

等[ 27] 在水稻种子萌发阶段筛选铝敏感的材料，并对

小麦和水稻在幼苗生长阶段和种子萌发阶段的耐性

进行了比较.结果表明，在幼苗生长阶段，水稻品种

Nipponbare 和小麦品种 ET8的幼苗在 50μmoVL

Ae+处理 24 h 后根生长的抑制率均接近 50%. 表明

水稻和小麦幼苗根对铝的敏感性几乎相同.但是在

种子萌发阶段进行耐铝性鉴定的结果则表明在 50

μmoνL A13 + 处理下萌发 4d 后小麦种子根的生长被

完全抑制，而水稻种子根的受抑程度要小得多，其根

长相当于无 A13 + 处理下种子根长的 429岛，说明水稻

种子在萌发阶段生出的种子根耐铝性比小麦的强.

通过对种子萌发阶段的耐铝性鉴定，在水稻品种

Nipponbare 中筛选出了铝敏感突变体 ASRG1 ，其对

铝毒具有超敏性，致使种子在 Ae+ 溶液中萌发时不

能形成种子根，这种铝敏感的作用可能对根尖细胞

分裂的影响大过对细胞体积膨大的影响.这一研究

丰富了水稻苗期耐铝性研究的内容，也有助于揭示

耐性机理. Ma 等 [28] 通过用 γ- 射线诱变耐铝品种

Koshihikari 的种子，在盹代 560 个株系中分离到 1

个铝敏感突变体 αls 1. 在无铝的简单钙溶液中生长

24 h 后，突变体与野生型的根生长表现相同，但是在

添加 10μmoVL Ae+ 的简单钙溶液中生长 24 h 后，

野生型的根伸长抑制率仅为 8% ，而突变体的根伸长

抑制率则高达 70% ;在酸性土壤中的栽培试验结果

表明，突变体根的生长同样受到更大的抑制.遗传分

析的结果表明，突变体 αlsl 的铝敏感表现受 1 对隐

性基因控制.该基因被定位在 6 号染色体长臂上，其

侧翼的标记为 MaOs0619 和 MaOs0615.

在开展栽培稻品种耐铝资源和遗传控制研究的

同时，也急需拓宽栽培稻之外的基因库以进一步创

新和改良水稻耐铝毒资源.在此方面，近年来研究者

在挖掘野生稻所蕴藏的耐铝基因方面开展了研究.

Nguyen 和 Brar 等[却]在普通野生稻 ( Oryzα rufipogon) 

中筛选到 1 个具有耐铝性的 Acc 106424 ，通过栽培

稻铝敏感品种 IR64 与之构建的 171 个 RILs ，以 300

μmoVL Al3 
+ ( pH4. 0) 营养液为选择压，以 RRL 为指

标，结合 RFLP 标记分析，定位了来自普通野生稻的

耐铝 QTLs. 在第 1 ，3 、7 ， 8 和 9 号染色体上检测到 5

个 RRL 的 QTLs，分别是 QAlRrl. 1 、 QAlRr3. 1 、 QAl­

Rr7.1 、 QAlRr8. 1 和 QAlR成 1 ，能够解释表型总变异

的 70.8% ，其中 QAlRr3. 1 解释了总变异的 24.9% , 

为主效 QTL.这 5 个 QTLs 均是来自普通野生稻有利

于减轻水稻受铝毒危害的基因.因此，利用与 QAl­

Rr3.1 连锁的标记 CD01395 向栽培稻转移该主效

QTL 以培育耐铝的新种质材料成为可能.此外，通过

发展近等基因系 (Nearly isogenic lines , NILs )将有助

于对来自普通野生稻的耐铝等位基因的效应进行评

价，也为开展分子标记辅助选择育种和聚合 QTLs 以

改良水稻种质奠定了基础.同时在 NILs 基础上构建

大量的回交后代群体能够帮助精细定位和克隆目标

QTL.近年来，在国家基金委与广东省政府联合基金

资助下，笔者开展了广东高州野生稻耐铝毒基因的

发掘利用研究.在简单钙溶液条件下，对高州野生稻

居群 77 个编号进行了种子苗期耐铝性的鉴定以及

21 个编号的离囊茎再生根的耐铝性鉴定.结果表明，

以 RRE 为指标，与耐铝品种日本晴相比较，有多个

编号的高州野生稻苗期耐铝性高于日本晴.表明高

州野生稻中可能蕴藏着耐铝基因.目前笔者正在进行

利用铝敏感品种田X74 为背景构建的高州野生稻染

色体片段代换系的耐铝性研究，期望能够定位来自高

州野生稻的耐铝基因，为开展华南地区水稻耐铝性机

理研究和耐铝品种选育提供材料和理论基础.

4 水稻耐铝基因的分离与表达研究

抑制差减杂交技术 (Suppression subtractive hy­

bridization , SSH)是快速有效分离差异表达基因的一

种较普遍应用的方法[30JI]. 利用此方法，在小麦[ 32-34] 

和玉米[到]中己分离出多个耐铝基因.而铝毒诱导表

达基因的分离对进一步研究铝毒害、耐铝机理与培

育耐铝品种都有重要的指导意义.目前在水稻耐铝
基因分离及其表达方面的研究报道不多.明凤等[36]

采用 SSH 技术对正常条件与铝毒处理的普通野生稻

植株进行表达基因差异性分析.通过对差异表达基

因的 PCR 选择性研究、阳性表达基因的测序、No巾，

ern blotting 的进一步分析，确定有 3 个 cDNAs 在铝

毒处理的叶片中高效表达，其中 2 个与光合系统代

谢相关， 1 个与花的发育有关.进一步研究这 2 个与

光合系统代谢相关基因 cwralil 和 cwrali2 的全长序

列及其在野生稻耐铝毒中的作用将有助于揭示其在

铝毒胁迫环境下真正的生物学意义.此外，在水稻耐

铝基因的表达方面，张立平等[37] 利用差异显示 PCR

( Differential display PCR , DD-PCR) 技术比较了水稻
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和敏感品种在铝胁迫下其苗期 mRNA 存在明显差 me叫s [J J. Plant and Soil ,2002 ,247: 109-119. 

异，试验共发现 25 个差异 cDNA ，铝既可诱导抗性品

种和敏感品种的基因表达，又可抑制其基因表达.抗

性品种特异表达的片段可能与合成抗性蛋白有关，

敏感品种基因的特异表达可能产生一些有毒害作用

的蛋白抑制根的生长.Zhang 等[38 J 利用差异显示反

转录 PCR (Differential display reverse transcription­

PCR ， DDRT-PCR)结合 Northern blotting 分析，在不同

铝敏感的水稻品种中证实了铝响应基因的存在.在

水稻耐铝品种 XN1 和铝敏感品种 XX2中共发现 37

个铝响应基因，其中有 4 个基因编码离子转运蛋白，

2 个基因与信号转导有关，另有 5 个基因合成半脱氨

酸和金属硫蛋白.因此，离子转运与硫代谢对水稻的

耐铝性起了主要作用. Yang 等[到]通过蛋白质组学的

方法，研究了在添加 Ae+ 的简单钙溶液和全营养液

条件下，耐铝品种 XN1 的根尖铝响应蛋白.共鉴定到

17 个铝响应蛋白，其中 12 个为上游调节蛋白， 5 个

为下游调节蛋白，有一些新发现的铝毒影响蛋白.其

中大多数蛋白是与信号传导、抗氧化和解毒作用相

关的.因此，他们认为涉及硫代谢尤其是与半脱氨酸

代谢有关的半脱氨酸合成酶在水稻适应铝毒的过程

中发挥着关键作用.

5 水稻耐铝遗传与育种研究展望

目前水稻耐铝遗传与育种研究以对水稻苗期耐

铝性的研究为主，筛选到了一些耐性品种或材料，阐

明了一些材料的耐性遗传模式，利用分子标记定位

了多个控制耐铝性的 QTLs (包括少数主效。TLs) , 

但是在主效基因的精细定位、基因克隆和表达等方

面的研究仍然较少.弄清楚水稻耐铝性的遗传控制

机理是合理挖掘耐铝资源，开展水稻耐铝性育种的

重要基础，因此需要进一步深入开展水稻耐铝的关

键基因或 QTL 的筛选、鉴定和功能研究.此外，今后

在水稻育种上，也需加强对耐性资源的利用，培育耐

铝品种.可借鉴大豆、烟草、小麦、玉米及大麦等作物

的经验，尝试利用常规育种结合分子标记辅助选择、

转基因技术川、体细胞变异体筛选[ 41 J 等方法，开展

水稻耐铝新种质的创建和新品种的培育.
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