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棉花响应高温机理及耐高温种质资源研究

马益赞，闵　玲，张献龙
（作物遗传改良国家重点实验室 / 华中农业大学，武汉 430070）

摘要：棉花是重要的经济作物，是天然纺织纤维的主要来源。我国是棉花生产大国和消费大国，但随着近年来温室效应

加剧，频繁且持续发生的高温天气严重制约了我国的棉花生产。因此，棉花科技工作者开始关注棉花响应高温胁迫的研究，

以期培育耐高温棉花品种以减少损失。本文对棉花响应高温胁迫的机制及耐高温种质创新研究进行综述，主要内容包括： 
（1）棉花受高温胁迫的表型特征及评价方法；（2）棉花响应高温的遗传及生理生化机理；（3）棉花耐高温种质创新及应用，意

在为棉花耐高温机制解析、种质创新和育种、棉花生产等提供参考信息。
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Abstract：Cotton is a pivotal industrial crop，mainly cultivated for producing natural textile fibers. 
Considering its versatile capacity，cotton industry occupies indispensable strategic position at the national 
level. With the intensified greenhouse effect，the frequent and continuously occurring high temperature weather 
severely limited the cotton production in China and in the world. In the last decade，research groups have 
made visible progress in investigating the response of cotton to high temperature stress in order to breed high 
temperature tolerant cultivars to reduce yield loss. This review summaries the advances mainly including： 

（1） effective evaluation systems of high temperature tolerance performance in cotton，（2） genetic，
physiological and biochemical mechanisms of high temperature tolerance in cotton，（3） high temperature 
tolerant germplasm innovation of cotton and breeding practice. We expect to raise questions and 
suggestions for cotton high temperature tolerance research，germplasm innovation and breeding practice  
in future.
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棉花是锦葵科棉属多年生木本植物，栽培棉有

2 个四倍体棉种：陆地棉（Gossypium hirsutum L.）、
海岛棉（G. barbadense L.）和 2 个二倍体棉种：亚洲

棉（G. arboreum L.）、非洲棉（G. herbaceum L.）［1］。 
其中栽培最广泛的是陆地棉，其产量占全国棉花产

量的 95% 以上，其余棉种也有一定种植面积，但规



30 植　物　遗　传　资　源　学　报 23 卷

模均较小。

我国有三大棉区，分别是黄河流域棉区、长江

流域棉区和西北内陆棉区。随着农业产业结构变

更和资源分配调整，西北内陆棉区逐渐成为中国棉

花的主要产区，新疆成为我国棉花生产的主要基

地。但近年来温室效应不断加剧，新疆棉区频繁发

生高于 35 ℃的高温天气［2］。同时，新疆的高温天气

常伴随着干旱缺水等其他多种逆境一起发生，严重

影响棉花的生长发育、纤维产量和品质，制约着我国

棉花产业的发展。有研究报道指出，超过 35 ℃的高

温，会使棉花出现雄性不育［3］，蕾铃脱落［4］，引起减

产［5-7］。同时，长时间的高温胁迫还会导致纤维强

度下降，纤维整齐度降低［8］。因此，解析棉花耐高

温胁迫机理，挖掘耐高温基因，开发耐高温种质，培

育耐高温品种，对于保障棉花生产可持续发展意义 
重大。

目前，棉花高温胁迫响应及耐高温机理研究已

有些许进展，不同的研究团队从遗传学、生理学、生

物化学等方面，对棉花耐高温机理进行了探究，并

尝试从种质创新等方面入手，提高棉花的高温抗

性。本文对近年来国内外在棉花耐高温胁迫方面的

研究进展进行了综述，分析探讨了各种棉花高温抗

性评价方式，归纳了已经被报道的高温响应关键元

件和生理生化变化，讨论了棉花耐高温研究过程中

存在的问题以及未来可能的发展方向，以期为棉花

的耐高温育种和耐高温机理解析提供策略、建议和 
参考。

1　棉花受高温胁迫的表型特征及鉴定
方法

高温胁迫对棉花的不同器官有着不同的影响。

为了筛选出优势的耐高温棉花材料，不同的研究团

队从形态指标、生理指标、生化指标等方面对大量

棉花种质的耐高温性状进行了系统地评估（表 1）。
同时，由于新疆水资源缺乏，在高温来临时造成的

高温 - 干旱联合胁迫也是棉花研究人员关注的重要

对象。对于营养器官，高温会影响光合作用效率、

水分利用效率和营养利用效率，导致棉花植株生长

发育受到抑制。衡丽等［9］和王俊等［10］分别检测了

高温胁迫后棉蕾和棉铃中的 Bt 蛋白含量和氮代谢

速率。结果显示在 38 ℃高温胁迫 7 d 后，Bt 抗虫

棉泗抗 1 号和泗抗 3 号的杀虫蛋白含量呈下降趋

势，胁迫第 3 天下降的幅度最大。同时，高温胁迫

影响了氮素吸收效率，高温下增强了蛋白酶活性，

加速蛋白质水解，最终导致 Bt 杀虫蛋白的含量下

降。在高温 - 干旱联合胁迫后，泗抗 3 号棉铃的蛋

白质组分析结果显示，包括碳水化合物消化吸收、

蛋白质转运加工、内质网响应相关通路在内的 14
条通路都受到了不同程度的影响，表明在联合胁迫

下，除蛋白质代谢外，还有其他潜在因素也进行了

响应［11］。龚照龙等［12］利用 144 份陆地棉种质材

料，对高温胁迫后的倒三台果枝蕾铃数、花粉活力、

花药饱瘪等 15 个性状进行了考察，结果发现利用

倒三台果枝蕾铃数和脱落率可以很好地反映棉花

的高温耐受性。进一步，龚照龙等［13］使用 35 ℃高

温处理了存在抗性差异的 20 份陆地棉材料，发现

不同材料之间的净光合速率、气孔导度、蒸腾速率、

胞间二氧化碳浓度、光合水分利用率等指标均有明

显的变化。除气孔导度外，其余光合性状均与棉花

产量性状呈现正相关，并借此筛选出了中棉所 35
号、湘棉 11 号和鄂棉 10 号 3 个耐高温性状较好的

陆地棉材料。与此同时，以海岛棉品种新海 49 号

为材料，刘群等［4］也发现了类似的相关性。随着

胁迫时间的增加，新海 49 号中的光合效率呈现显

著的下降趋势，减产也较严重，表明光合相关性状

可以用来评估棉花的高温抗性。淀粉等物质是光

合作用的主要产物，其代谢过程也受到高温胁迫

的影响。赵文青等［14］发现高温处理使敏温材料苏

棉 15 叶片中的光合产物输出速率与耐高温材料

PHY370WR 相比显著降低，且胁迫结束后的恢复速

率也较慢，表明棉花响应高温的差异与光合作用产

物代谢密切相关。除此之外，细胞内 SOD、POD 和

CAT 3 种抗氧化酶的活性也是衡量高温抗性的重要

指标，邓茳明等［15］和胡启瑞等［3］均发现，耐高温棉

花品种中 SOD、POD 和 CAT 的含量更高，活力更

强，暗示着细胞抗氧化能力和耐高温胁迫能力存在 
关联。

生殖器官会经历减数分裂、细胞分化等复杂的

细胞学事件［16］，相对于营养器官，其更容易受到外

界胁迫的影响。高温胁迫常常会导致棉花花粉败

育、花药不开裂、蕾铃脱落，最终影响结铃率和产量。

但由于高温胁迫下的花粉活力并不像质量性状那样

可以被直观的定性和定量，因此有多个团队尝试用

不同的方式对高温胁迫下的花粉活力进行考察和研

究。胡启瑞等［3］和 Song 等［6］采用花粉离体培养和

原位萌发实验来考察高温胁迫下不同材料的花粉

萌发率，发现苏棉 22 号等 3 个敏温材料在高温胁迫

期的花粉萌发率均为 0，而耐高温材料依然可以达
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到 32% 的萌发率，表明通过花粉原位萌发实验可以

评估花粉的高温抗性。虽然花粉离体培养和原位萌

发实验可以鉴定出棉花花粉的活力，但是该方法效

率不高，在大批量鉴定活性的时候会受制于繁琐的

实验操作和培养基配置［17］。由此，也有不少研究团

队使用染剂染色的方式进行花粉活力鉴定。王苗苗

等［18］使用联苯胺 - 甲萘酚染色法和 I2-KI 染色法对

花粉活力进行染色，通过化学反应对花粉中的淀粉

粒等物质进行染色来判断花粉的活力。但也有相关

研究结果表明，该类型化学染剂检测的花粉活力明

显偏高，不适合作为棉花花粉活力检测方法［19］。除

此之外，Zhang 等［20］和 Ma 等［21］分别使用了 0.5%
和 0.8% 的 2，3，5- 三苯基氯化四氮唑（TTC）作为

染剂进行花粉活力评估。花粉中的脱氢酶可以将染

剂中的 TTC 氧化成为红色的三苯甲腙（TTF），该物

质很稳定不易降解，是一种比较实用的活力指示剂。

还有报道指出，多数温敏材料在受高温胁迫后不但

出现花粉活力下降，还同时出现了花药不开裂的表

型。有研究对 6 个棉花不同细胞质恢复系材料进行

了高温处理，所有材料均出现了不同程度的少粉，严

重不育的材料所有的花药都无法正常开裂［22］。无

法开裂的花药不能散出花粉，严重影响了棉花的结

铃率［7，23］。

棉花纤维发育与种子发育同样会受到高温胁

迫的影响。有研究表明，虽然高温可以促进早期纤

维起始［24］，但是却会抑制纤维细胞伸长和次生壁形

成，最终导致棉花的纤维长度和生物量下降［25-26］。

Xu 等［27］发现，在高温胁迫之后棉花种子的生物量

和干物质量都明显降低，相关营养物质如碳水化合

物、油分和蛋白质积累都出现了不同程度的下降，表

明棉花种子质量也会受到高温胁迫的影响。除此

之外，过高的环境温度会影响种子活力，显著降低棉

花种子的发芽率［28］。进一步，Xu 等［29］还发现，在 
40 ℃高温和较低土壤相对含水量（45%±5%）的联

合胁迫处理下，棉花籽棉产量、种子单粒重和纤维质

量与任何一种单一胁迫相比都要低，但是种子含油

量却上升，暗示着在联合胁迫下，不同的胁迫因素之

间存在着一定程度的互作。

以上的报道表明，高温胁迫会导致棉花光合速

率下降，育性异常，纤维、种子发育受阻，最终影响纤

维产量和品质。因此，从不同角度综合评估高温抗

性，筛选棉花耐高温种质，可以为解析棉花响应高温

机理、选育耐高温棉花品种提供重要的材料支持和

理论依据。

表 1　不同棉花耐高温胁迫性状评估指标和胁迫表现
Table 1　Evaluation indexes and performance of high temperature stress tolerance traits of cotton

评估指标

Evaluation index
高温胁迫表现

High temperature stress performance
参考文献

References

蛋白酶活性 Proteinase activity 胁迫下受诱导上升，影响蛋白合成 ［9-11］

蕾铃脱落率 Bud shedding rate 倒三台果枝蕾铃数可反应高温抗性 ［12，30］

光合效率、水分利用率

Photosynthetic efficiency，water-use efficiency
胁迫下光合效率下降，水分散失加快 ［13］

淀粉代谢速率 Starch metabolic efficiency 温敏材料夜间淀粉降解速率加快 ［14］

SOD、POD、CAT 抗氧化酶活性

SOD，POD，CAT antioxidant enzyme activity
酶含量降低，酶活下降，高温抗性降低 ［15］

花粉原位萌发率 / 离体萌发率

In vivo/vitro pollen germination rate
受胁迫后萌发率下降 ［6，31］

花药开裂率 Anther dehiscence rate 温敏材料开裂率降低，出现少粉表现 ［21-22］

花粉 I2-KI、联苯胺 - 甲萘酚染色

Pollen I2-KI staining，pollen benzidine-naphthol staining
低活力花粉无法染上指示颜色 ［18-19］

花粉 TTC 染色 Pollen TTC staining 温敏种质的花粉呈灰色，且比例较高 ［20-21］

纤维质量 Fiber quality 纤维伸长受阻，次生壁合成受阻，纤维长度、生物量下降 ［25-26］

种子质量 Seed quality 碳水化合物、油分及蛋白含量下降；发芽率降低 ［27-29］
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2　棉花耐高温机理

为解析棉花响应高温胁迫的机理，研究者利用

生物化学、分子生物学、基因组学和遗传学等研究手

段，从不同的角度对棉花耐高温机理进行了详细的

分析，获得一些重要研究进展（表 2）。
动植物细胞在热胁迫响应下都会产生热激蛋

白（HSP）用于保护细胞以应对胁迫，是一道重要的

保护屏障［32-33］。Saleem 等［34］和 Song 等［35］分别在

棉花叶片和花药中发现 HSP 含量与高温抗性呈正

相关。高温下高量表达的 HSP 基因保护了光合系

统，稳定了细胞状态，提高了棉花座铃率，但 HSP 蛋

白提高棉花高温抗性的机理还需要进一步研究。糖

类、脂质等能源物质一直以来都被视为重要的胁迫

响应物质，足够多的物质积累可以为植物应对胁迫

提供充足的能源。Min 等［36］发现 I 型棉花酪蛋白

激酶（GhCKI）在温敏材料中受高温诱导上调，该基

因的上调导致棉花花药中的淀粉过度水解，引起雄

性不育。除了全天高温胁迫外，夜间高温对花粉活

力的影响也值得重视。有研究指出，夜间高温对于

花粉活力的影响要比日间高温更加明显。夜间高温

处理会显著降低脂肪酸在敏高温材料中的含量［37］。

脂肪酸是棉花雄配子发育过程中的重要能源物质之

一［38］，夜间高温紊乱了脂肪酸代谢，导致小孢子发

育异常，破坏了完整的花粉结构。

除能源物质外，植物激素作为重要信号分子，在

棉花高温响应过程中也具有重要作用。棉花脂酰

辅酶 A 氧化酶（GhACO2）被敲除后，敲除单株中异

常的茉莉酸和脂质代谢引起了雄性不育。进一步，

Khan 等［37］通过外施茉莉酸回复了突变体的不育性

状，说明茉莉酸是连接高温响应与脂质代谢的重要

因素，该结果为生产上通过外施茉莉酸来提高棉花

高温抗性提供可能的解决方案。棉花光敏色素互作

因子（GhPIF4）在敏高温材料中受高温诱导显著上

调，使得生长素在花药中过度积累［39］。外施生长素

会导致耐热材料出现雄性不育，表明花药中过多的

生长素是棉花高温响应过程中的一个不利因素，但

生长素过度积累如何引起雄性不育还需要进一步研

究。王佳玉［40］从鲁棉研 22 号材料中克隆到一个对

高温胁迫和干旱胁迫同时存在响应的 WRKY 转录

因子 GhWRY21，该转录因子通过负调控 ABA 信号

和 HSP 相关基因表达来响应高温和干旱胁迫。激

酶在感受外源信号后，可以通过特定的生理生化路

径将胁迫信号进行传递，从而使细胞内部产生一系

列的胁迫响应。Ma 等［41］利用高温胁迫后花药的转

录组测序鉴定到了一个参与早期高温胁迫响应的丝

氨酸 / 苏氨酸激酶 GhHRK1，该基因在拟南芥中超

表达会引起拟南芥座果率降低。

表观修饰可以在不改变遗传信息的基础上调控

植物生长发育，多种表观修饰已经被发现参与调控

棉花高温响应。小 RNA 可以对转录后的 mRNA 进

行剪切和修饰，对 mRNA 的翻译进行调控。Wang
等［42］利用小 RNA 测序鉴定到了 168 个与棉花温

度胁迫响应的 microRNA，这些 microRNA 的靶标

参与到了激素响应、氧化还原反应等胁迫响应的路

径中。后续，microRNA156/157 和 microRNA160 被

发现参与生长素信号响应，调控高温胁迫下的花药

开裂［43］。任茂等［44］利用甲基化敏感扩增多态性技

术，探讨了耐热品种苏棉 16 号和温敏品种石 185 在

温度胁迫下的 DNA 甲基化水平差异，发现苏棉 16
号在高温处理后甲基化程度上升，而石 165 则发生

去甲基化，由此猜测 DNA 去甲基化是导致高温耐

性降低的原因之一。Ma 等［21］在温敏材料 H05 中

发现，高温下 DNA 甲基化水平逐渐降低，导致活性

氧代谢基因表达异常，引起花粉活性氧的过度积累

导致花粉不育。高温后，陆地棉细胞质雄性不育恢

复系 ZBR 中异常的 DNA 甲基化会导致 GhNDUS7
和 GhCOX6A 等线粒体呼吸链酶相关基因高量表

达，同样可引起恢复系不育［20］，与抗氧化酶参与棉

花高温响应的结果相一致。除此之外，陈淼［45］在耐

高温棉花材料 84021 的花药中发现，组蛋白 H3 第

27 位赖氨酸上发生的三甲基化修饰（H3K27me3）
在高温处理下会显著下降，且花药中的苹果酸转运

路径明显受到 H3K27me3 的调控，暗示着苹果酸转

运路径对高温响应的重要作用。

表 2　棉花响应高温胁迫的重要因素
Table 2　Pivotal factors of high temperature stress response 

in cotton

响应因素

Response factor
功能类型

Functional type
参考文献

References

GhCKI 编码酪蛋白激酶，参与糖代谢 ［36］

MicroRNA 表观修饰，参与调控生长素代

谢相关基因表达

［42-43］

DNA 甲基化

DNA methylation
表观修饰，参与调控活性氧代

谢相关基因表达

［20-21］

GhWRKY21 调控 ABA 信号，HSP 相关基

因表达

［37］

组蛋白修饰

Histone modification
组蛋白 H3K27me3 调控苹果

酸转运基因表达

［45］
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响应因素

Response factor
功能类型

Functional type
参考文献

References

GhACO2 编码链脂酰辅酶 A 氧化酶，

参与调控茉莉酸代谢

［37］

GhPIF4 编码光敏色素互作因子，参与

生长素合成调控

［39］

GhHSP2、7、8、90 编码热激蛋白 2、7、8、90 ［34-35］

GhPIP；GhPIPK 编码细胞膜嵌入蛋白及细胞

膜嵌入蛋白激酶

［46］

GhCaM 编码钙调素，参与钙信号响应 ［46］

GhERFs 编码乙烯响应因子，参与乙烯

响应

［46］

GhHRK1 编码苏氨酸丝氨酸激酶，参与

花粉管发育，详细功能未知

［41］

3　棉花耐高温种质创新

得益于分子生物学和基因组学的发展，多家单

位完成了棉花自然群体的重测序工作，这些遗传变异

数据为棉花的遗传改良提供了充足的资源，使棉花育

种工作从传统育种往精准育种的方向转变［46-51］。众

多研究团队通过筛选，鉴定出了丰富的棉花耐高温

种质，这些种质不但可应用于品种改良，也为研究

耐高温机理研究提供了材料支持。但值得重视的

是，我国的四倍体棉花主要是从国外引进的，棉花

商业品种中所含有的遗传多样性比较狭窄［49］，我

们团队在新疆吐鲁番地区对 700 多份棉花种质进

行了极端高温耐受性的鉴定，其中只有 7 份材料

表现出明显的耐高温特性（未发表数据）。要从根

本上提高现有棉花品种的高温抗性，需要深入挖

掘基因组信息，充分利用野生种、半野生种等野生

资源，对耐高温基因资源进行全面综合的鉴定和 
评价。

3.1　基因组学助力棉花种质创新

随着三代测序技术的问世［52］，多家单位均绘

制了高质量的陆地棉参考基因组图谱，为遗传信息

挖掘、基因克隆和全基因组选择育种提供了全新的

途径［46，53-54］。研究发现，海岛棉相对于陆地棉对高

温更敏感，为了解析其机理，Hu 等［46］在组装了高

质量的陆地棉和海岛棉参考基因组后，对陆地棉和

海岛棉之间差异的耐热性状进行了解析。他们发

现编码细胞膜嵌入蛋白（PIPs，plasma membrane-
intrinsic proteins）、细胞膜嵌入蛋白激酶（PIPKs）、
钙调素（CaMs）和乙烯响应因子（ERFs）的基因

在 2 个棉种中存在明显的差异表达。尤其是编码

CaMs 和 ERFs 的基因，两者都在高温处理后的陆

地棉中出现了明显的上调，表明这些基因都是正调

控高温抗性的基因，在后续的育种应用中可以重点 
利用。

高质量参考基因组为挖掘品种材料间的变异信

息提供了便利，已有多家单位对四倍体棉花品种进

行了重测序，截至目前已经完成了超过 3000 份四倍

体棉花材料（3K-TCG）的重测序工作［51］，为棉花的

精准育种提供了非常丰富的变异资源。但在评估基

因拷贝数变异和大片段结构变异对表型和遗传的影

响时，单一参考基因组信息不能完全满足分析需求，

因此需要构建泛基因组来囊括 1 个种属中所有材料

的信息。Li 等［55］利用已经公布的 1913 份四倍体

棉花重测序数据，构建了第 1 个四倍体棉种的泛基

因组图谱，通过泛基因组分析，鉴定了超过 4 万个非

参考基因组的基因存在 / 丢失变异（PAV），这些变

异数据可以为有益等位基因的利用提供指导。

与此同时，很多的染色体大片段缺失和插入

不能通过重测序的短测序读长的数据来获取，所

以多品种的高质量参考基因组信息就显得尤为

重要。截至目前，小麦［56］、大麦［57］、番茄［58-59］、水 
稻［60-61］、大豆［62］、油菜［63］等重要作物均已完成多

品种的高质量参考基因组拼接，发现了许多育种过

程中重要的结构变异事件，许多结构变异甚至都还

未被广泛利用。这些高质量基因组的公布，为精

准解析基因型和表型之间的关系铺平了道路。目

前棉花中还未产生多品种的高质量参考基因组，

未来利用棉花中构建的高质量泛基因组，研究人员

可以在挖掘丰富育种资源的同时，重新分析已经产

生的二代测序数据，发现先前被隐藏的重要遗传 
信息。

3.2　发挥野生种质的作用

棉花有非常丰富的野生种质资源［1］，除了主

要栽培的 2 个四倍体棉种外，毛棉（Gossypium  
tomentosum Nutt. ex Seem.）、达尔文棉（G. darwinii 
G. Watt）和黄褐棉（G. mustelinum Miers ex G. 
Watt）这 3 个四倍体野生种的基因组信息也已经得

到揭示［64-65］，这些野生棉种在产量性状方面没有优

势，但综合抗性值得重视［66］。Chen 等［64］通过遗传

分析发现，长期的育种选择导致陆地棉基因组内部

出现了高度的 DNA 甲基化，严重抑制了染色体的

重组交换，不利于品种选育和遗传分析。但通过与

野生种质杂交，这些交换抑制可以被打破，暗示着可

表 2（续）
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以通过与野生棉杂交来获得抗性片段并改良现有 
品种。

Saha 等［67-68］在早期进行了棉属种间染色体代

换材料的创制，并分析了染色体代换给纤维品质带

来的影响。2020 年，Reddy 等［69］对 11 份陆地棉 -
毛棉的种间代换系进行了高温处理，发现有 3 份材

料表现出了明显的高温和干旱耐受性，暗示着这些

被代换的染色体片段上存在有可同时提高高温抗性

和干旱抗性的基因。基于 Chen 等［64］发现野生种

质可以打破重组交换抑制的结果，这些代换系可以

作为优异种质进行育种应用，将野生种质中的耐热

或其他抗性基因导入目前已有的栽培种中创造出全

新的多抗种质。

除了染色体片段代换外，还可采用重头驯化的

方式对野生种质进行驯化。四倍体野生水稻已经完

成基因组序列拼接，研究人员基于基因组信息，对野

生四倍体水稻进行了重头驯化［70］。通过基因编辑

创造了拥有适合生产的株型和优异抗性的全新水稻

种质。但是对于棉花而言，重头驯化不但需要解析

庞大的基因组信息，还需要开发全新的细胞再生体

系，难度相对较大。棉花是木本作物，体细胞再生植

株有很强的基因型依赖性，目前只有陆地棉的少量

基因型可以实现细胞再生［71］。野生棉的细胞再生

虽有少量报道［72］，但是费时费力，周期较长，是野生

棉重头驯化研究的瓶颈问题。

3.3　重视重复序列和非编码序列的潜在利用价值

陆地棉基因组中的重复序列和转座子的比例

达 70%，但是其在棉花耐高温过程中的作用几乎没

有被揭示［54］。在模式植物中有一类 Copia-like 的

转座子（ONSEN）被发现参与高温胁迫响应和胁

迫记忆。ONSEN 转座子可以转座到基因组的任

意位置，影响邻近基因的表达从而对生长发育和

胁迫响应进行调控［73］。Cao 等［74］在研究棉花表

皮毛发育的过程中，从海岛棉品系 H7124 中鉴定

到了一个和 ONSEN 具有同样特征的元件，并将其

命名为 GBRE-1。通过分析发现 GBRE-1 在陆地

棉中也有同源的拷贝，同时陆地棉中的 GBRE-1 受

高温诱导上调，暗示着 ONSEN 转座子在棉花高温

响应过程中起到了重要作用。Ding 等［43］和 Chen 
等［75］都对棉花不同发育时期的花药进行了高温下

的小 RNA 测序，除去一小部分已知功能的小 RNA
外，绝大部分的小 RNA 功能都是未知的。这些小

RNA 在响应高温胁迫过程中的作用也值得深入 
探讨。

4　展望

高温胁迫会影响多种作物的产量，有研究团

队利用从全球范围内收集的作物产量数据和气

象资料，通过不同的分析模型及分析方法，评估了

全球气温升高对小麦、水稻、玉米和大豆产量的影

响［76］，发现全球平均气温每上升 1 ℃，小麦产量将

下降 6%，水稻产量将下降 3.2%，玉米产量将下降

7.4%，大豆产量将下降 3.1%，因此高温胁迫已经不

单单是在棉花育种研究中需要关注的对象。但目

前来看，棉花耐高温胁迫研究依然处在初步阶段，

与水稻、玉米等作物相比，棉花响应高温的机制依

然需要深入研究。不同器官对于高温胁迫响应存

在差异但机理未知，生殖器官不同发育时期响应

高温的机制还需深入探讨，基因组信息挖掘都还

需要加强。许多育种单位在育种过程中已经加入

了高温耐受性评估指标［77］，期望在保证已有优良

性状的基础上，提高棉花的高温抗性。但目前高

温耐受性评价体系不完善，未能像纤维品质、产量

指标等性状一样，有非常规范、通用且标准的评价 
系统。

在已有的研究进展中，研究人员均在水分充足

的条件下对棉花进行高温处理，但在实际生产过程

中，棉花经常会受到高温 - 干旱的联合胁迫，这样的

联合胁迫对棉花生长的影响势必更为剧烈。由于

联合胁迫引入的处理因素不稳定，使得相关的研究

较难开展。虽然目前已有少量团队进行了初步探

究，但仍然存在一系列问题没有解决，如：联合胁迫

中的胁迫因素互作模式未知，棉花对不同胁迫因素

的响应差异未知，胁迫造成的环境效应与指标遗传

效应之间的关系较难评估等［78］。因此，详细评估高

温 - 干旱联合胁迫对棉花生长发育的影响，从不同

角度分解联合胁迫中不同胁迫因素的效应并对棉花

材料进行定点改良，是育种过程中一个值得重视的

命题。

随着参考基因组和大量基因组重测序数据的释

放，后基因组时代的研究浪潮正在来临，棉花作为多

倍体物种，有着天然的抗性优势，但由于棉花基因组

庞大，在基因组中精确定位并利用抗性片段的难度

相对较大。因此，如果在现有栽培种棉花种质的基

础上，能够充分发挥野生棉的优势，重新引入野生棉

的抗性基因，在保证现有产量和品质的前提下，聚合

优势性状，显著提高棉花的高温抗性是值得重视的

一种方案（图 1）。
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目前商业化的棉花大多都不耐高温，需要改良。通过对大量材料进行综合的高温抗性和产量表型评估和筛选， 
克隆关键基因并进行详尽的功能分析。进一步整合野生棉抗性资源，将优势性状进行聚合创制全新耐高温种质

Most of the current commercial cotton cultivars are sensitive to high temperature stress and need to be improved. Cloning and  
evaluating function for pivotal genes by comprehensive analysis and screening of tolerance based on yield traits for massive accessions  

under high temperature stress are necessary. Integrating wild tolerant resources and aggregating advantage traits might be  
a smart approach for innovating high temperature tolerant germplasms

图 1　后基因组时代的棉花分子育种应用展望
Fig.1　Prospective of molecular breeding of cotton in post-genomic era
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