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摘要：紫花苜蓿（Medicago sativa subsp. sativa L.）作为全球最重要的豆科牧草，因其高产、优质及良好的适应性，在

现代畜牧业和生态系统中扮演着不可替代的角色。然而，我国的紫花苜蓿产业长期面临着“种业卡脖子”的困境，其核心在

于种质资源创新能力不足、优良自主品种供给率不高等问题。这一挑战的根源，不仅在于我国苜蓿育种工作起步较晚，技术

体系相对薄弱，更深层次的原因在于紫花苜蓿本身复杂的遗传特性——其同源四倍体的高度杂合性与自交不亲和机制。系统

梳理紫花苜蓿的育种历史，剖析当前研究现状，并展望未来生物技术育种方向，对加速我国苜蓿遗传改良具有重要的借鉴意

义。紫花苜蓿的驯化与传播历史悠久，起源于外高加索地区，经“丝绸之路”引入我国，并在全球范围内扩散。其遗传多样

性的极大丰富，得益于历史上不同地理来源种质的引入与种间/亚种间杂交，特别是与抗逆性优良的亚种黄花苜蓿（M. 

sativa subsp. falcata）的遗传渗入，为培育适应不同生态区的品种奠定了坚实的遗传基础。以美国为代表的发达国家，在

苜蓿育种领域已建立起一套涵盖种质资源搜集、评价及新品种选育的完整体系，其发展历程已逾百年。然而，即便是育种强

国，在 1990 年后其苜蓿产量提升也进入了平台期，显示出传统育种策略的潜力瓶颈。我国的苜蓿育种工作虽取得了长足进

步，成功培育出如“中苜系列”“甘农系列”等一批适应性良好的品种，但整体仍面临严峻挑战。首先，品种数量相对匮乏

（截至 2024 年登记品种 128 个，远少于美国的 1 738 个），这在很大程度上限制了针对我国多样化生态环境筛选最优品种的

能力。其次，传统育种策略本身也限制了杂种优势的有效利用。以往，育种家常将不同地理来源的品种进行群体混合与

轮回选择，这虽然在一定程度上聚合了优良基因，但也导致不同育种群体间的遗传背景趋于相似，从而削弱了通过杂交

产生强优势后代的潜力。因此，突破传统育种方法的局限，引入高效的现代生物技术手段，已成为当前苜蓿育种的必然

选择。近年来，以基因组学为核心的现代生物技术为破解紫花苜蓿育种难题带来了前所未有的机遇。我国在苜蓿基因组

学基础研究领域已取得显著成就，完成了种质资源遗传分析、基因组图谱绘制、关键分子标记鉴定、优质种质资源开发

等工作。这些基因组资源为从分子层面解析产量、品质、抗逆性等复杂性状的遗传调控网络提供了可能。展望未来，我

国紫花苜蓿的育种工作应采取传统育种与现代生物技术相结合的策略，从源头创新走向精准设计的育种 4.0 阶段。整合

基因组学、分子标记辅助选择、基因编辑等现代生物技术，开展精准、高效的分子设计育种，是解决我国苜蓿种业“卡

脖子”问题、实现跨越式发展的核心路径。 
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Abstract: Alfalfa (Medicago sativa subsp. sativa L.), as the world's most important leguminous forage, plays an indispensable role in 
modern livestock farming and ecological systems due to its high yield, superior quality, and excellent adaptability. However, China's 
alfalfa industry has long faced a "bottleneck" in its seed industry, primarily characterized by the insufficient innovation capacity in 
germplasm resources and a low supply rate of elite proprietary varieties. The root of this challenge lies not only in the relatively late 
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start and underdeveloped technical framework of alfalfa breeding in China, but also in the complex genetic characters obstacles 
inherent to alfalfa itself—namely, its autotetraploid nature with high heterozygosity and a self-incompatibility mechanism. Therefore, 
a systematic review of alfalfa's breeding history, current research status, and a forward-looking perspective on biotechnological 
breeding is of significant referential value for accelerating genetic improvement in China. The history of alfalfa domestication and 
spread was extensive. Originating from the Transcaucasus region, it was introduced to China via the "Silk Road" and subsequently 
spread worldwide. The vast enrichment of its genetic diversity benefited historically from the introduction of germplasm from 
different geographical origins and inter/intraspecific hybridization, particularly through genetic introgression from the stress-tolerant 
subspecies, M. sativa subsp. falcata. This laid a solid genetic foundation for breeding varieties adapted to diverse ecological niches. 
Developed countries, such as the United States, have established a comprehensive system for alfalfa breeding that covered 
germplasm collection, evaluation, and new variety development, with a history spanning over a century. Nevertheless, even in the 
United States, yield improvement plateaued after 1990, revealing the potential limitations of conventional breeding strategies. 
Although China has made considerable progress in alfalfa breeding, successfully developing adapted varieties, such as the 
"Zhongmu" and "Gannong" series, the overall effort still faced significant challenges. Firstly, the number of registered varieties is 
relatively less (128 as of 2024, far fewer than the 1 738 in the U.S.), which severely limits the ability to select optimal varieties for 
China's diverse ecological environments. Secondly, conventional breeding strategies themselves have constrained the effective 
utilization of heterosis. Historically, breeders often employed a strategy of population mixing and recurrent selection with varieties 
from different geographical origins. However, this approach aggregated favorable genes to some extent, and it also led to a 
homogenization of the genetic backgrounds among different breeding populations, thereby diminishing the potential for generating 
strong heterosis through subsequent hybridization. Consequently, breaking through the limitations of traditional methods by 
introducing efficient modern biotechnologies has become an inevitable choice for contemporary alfalfa breeding. In recent years, 
modern biotechnology centered on genomics has presented unprecedented opportunities to overcome the challenges in alfalfa 
breeding. China has achieved notable success in foundational genomics research, completing tasks ranging from genetic analysis of 
germplasm resources and genetic mapping to the key molecular markers and the development of elite germplasm. These genomic 
resources have made it possible to dissect the genetic regulatory networks of complex traits, such as yield, quality, and stress 
resistance at the molecular level. Looking ahead, alfalfa breeding in China should adopt a strategy that integrates conventional 
breeding with modern biotechnology, transitioning from source innovation to the "Breeding 4.0" era of precision design. The 
integration of modern biotechnologies—including genomics, marker-assisted selection, and gene editing—to conduct precise and 
efficient molecular design breeding is the core pathway to resolving the "bottleneck" in China's alfalfa seed industry and achieving 
fast development. 
Key words: alfalfa; molecular design breeding; genomics; germplasm 

 

1  国内外研究历史与育种现状 

1.1  传播及育种历史 

紫花苜蓿最初作为马的饲草，于 9 000 年前在起

源中心附近（近东至东亚地区）开始被栽培[1-3]。大约

2 000 年前（公元元年前后），张骞出使西域将紫花

苜蓿引入中国，并在“丝绸之路”沿途地区进行种

植[1-4]。在西欧地区，最初由米底斯军队将苜蓿带到希

腊，继而传播至意大利，大约 2 000 年前（罗马帝国

时期）传遍整个欧洲，然而，至中世纪时期，苜蓿在

欧洲的种植面积却逐渐萎缩。公元 8 世纪，西班牙的

苜蓿由摩尔人从非洲北部重新引入。16 世纪之后，苜

蓿又开始在欧洲其他地区大范围传播和种植。大约在

16 世纪大航海时代，苜蓿经由西班牙殖民者进入南美

洲；18 世纪引入新西兰、澳大利亚和北美洲东部；19  

世纪从加利福尼亚引入北美洲西部[5-8]。 
黄花苜蓿的遗传渐渗极大地促进了紫花苜蓿的全

球化传播，尤其在提升其抗旱性、越冬性和耐牧性等

方面表现突出[9]。栽培紫花苜蓿最初来源于紫花苜蓿

和黄花苜蓿的杂交种，然后经过上千年的改良产生目

前的栽培品种[10]。中国和美国对紫花苜蓿育种历史记

录较为清晰，其中北美洲苜蓿种质资源主要来源于 20
世纪初的全球化引种。从 1850—1947 年，北美共引入

9 个来自全球不同地方的重要种质资源（本文结合国

内外研究将黄花苜蓿、杂花苜蓿判定为紫花苜蓿复合

体的亚种）[10-11]，分别为：黄花苜蓿（Medicago sativa 
subsp. falcata）, 拉达克（Medicago sativa subsp. sativa 
Ladak ） , 佛兰德（ Medicago sativa subsp. sativa 
Flemish）, 土耳其斯坦（Medicago sativa subsp. sativa 
Turkistan）, 印度（Medicago sativa subsp. sativa Indian）, 
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非洲（Medicago sativa subsp. sativa African）, 智利

（Medicago sativa subsp. sativa Chilean） , 秘鲁

（Medicago sativa subsp. sativa Peruvian）和杂花苜

蓿（Medicago sativa subsp. varia）。其中黄花苜蓿、

杂花苜蓿、紫花苜蓿品种拉达克和土耳其斯坦是培

育紫花苜蓿秋眠性品种的主要种质材料，因为这些

品种主要来自欧亚大陆的北部地区。而源于南部地

区的印度、非洲、智利和秘鲁等种质则主要用于培

育非秋眠性品种[9]。这些种质资源的引入，不仅极大

地扩展了紫花苜蓿的遗传多样性，也为后续多样化

育种创造了条件。1955 年是美国苜蓿育种的分水岭；

在 1955 年之前，美国和加拿大登记的育成品种仅有

33 个，到 1975 年为 160 个品种，而到 1993 年，已

经有了 600 个品种。这主要是因为育种公司培育了

大量新品种。截至 1993 年，育种公司培育的品种已

经超过 80%[12]。 
苜蓿自2 000多年前就在中国丝绸之路沿途栽培，

经过不断的驯化选择，已形成一批适应于多种生态环

境的地方品种[13]。这些品种主要分布在陕西、甘肃、

内蒙古和新疆等地区，包括具有 2 000 多年栽培历史

的关中苜蓿，耐寒性强的肇东苜蓿，适于干旱地区种

植的陇中苜蓿、敖汉苜蓿等[1,13]。新中国成立后紫花

苜蓿育种经历了快速发展，通过收集和驯化地方生态

型，引进国外种质资源等多种策略选择和培育新品种，

获得了一批具有本土优势的紫花苜蓿新品种[13-14]。其

中包括甘农系列品种，草原系列品种，耐盐高产的中苜

1 号、中苜 3 号等品种，耐寒的公农 1 号品种等[14]。此

外，我国拥有丰富的黄花苜蓿种质资源，其广泛分布

于新疆、内蒙古等地。这些种质不仅表现出优良的生

物及非生物胁迫抗性，其遗传信息也已成功渗入到紫

花苜蓿的育种进程中，例如甘农 1 号等杂花苜蓿品种

的育成便是一个典型例证[9, 11-12]。而适宜于高纬度和

高海拔地区种植的草原系列杂花苜蓿品种也主要得益

于黄花苜蓿的耐寒特性[15]。 
1.2  育种现状 

1.2.1  紫花苜蓿育种策略  由于紫花苜蓿具有自交

不亲和的特点，极难通过常规自交产生纯合个体或建

立自交系，因此其产量提升主要依赖于轮回选择和杂

种优势的利用。轮回表型选择能够将有益的等位基因

富集于一个群体中，通常，育种群体首先进行产量和

抗病性鉴定，若抗性表现优良，则转入田间进行后续

的多年份、多地点表型评价，最后选择最优的个体进

行相互杂交产生新群体。在此过程中，也会同步对品

质及其他目标性状进行筛选，并导入优异种质以拓宽

其遗传基础。杂交能够聚合两个或者多个亲本的优势

表型，因此表现出更好的品种特性即杂种优势，这对

于提升紫花苜蓿产量很有帮助[16-17]。由于紫花苜蓿无

法通过多代自交产生纯合的自交后代，生产上的替代

策略是通过群体杂交或者半同胞杂交来利用后代的杂

种优势。利用亚种间的杂种优势是紫花苜蓿育种的常

用策略，通常将紫花苜蓿与黄花苜蓿进行杂交来实现。

但是黄花苜蓿的遗传特性对于杂种后代的部分性状具

有负面影响，比如种子产量降低、秋眠性增强等。此

外，黄花苜蓿种质资源大部分为野生状态，没有经过

驯化改良，因此能够进行杂种优势利用的黄花苜蓿资

源较少。杂种优势的另一种重要来源，是通过杂交秋

眠习性存在显著差异的紫花苜蓿群体（如强秋眠性与

弱秋眠性）而获得[18]。目前杂种优势利用的主要问题

是不同品种间的特殊配合力信息还很不完善，无法直

接从候选材料中筛选出具有高配合力的优良亲本。此

外，之所以难以有效利用杂种优势，部分原因在于紫

花苜蓿传统的育种策略：即，将不同地理来源的品种

进行群体混合与选育。因此筛选到关键等位基因具有

差异的个体比较困难。 
1.2.2  美国苜蓿育种现状  以美国为代表的发达国

家，在苜蓿育种领域已建立起一套涵盖种质资源搜集、

评价及新品种选育的完整体系，其发展历程已逾百年。

过去的育种目标主要关注提升产量、品质、耐寒性、

抗病性和抗虫性等，但由于多年生紫花苜蓿育种周期

长，产量评价困难，遗传机制不清晰等问题，产量提

升比较缓慢[19]。ANNICCHIARICO 等[20]通过综合分

析多项苜蓿品种比较试验的结果，发现美国紫花苜蓿

的年均遗传增益为 0.25%。在虫害严重的地点，遗传

增益每年大约为 0.5%；而在没有虫害的地方，遗传

增益几乎为零。LAMB 等[21]比较 1940—1995 年共 50
多年培育的紫花苜蓿品种，结果发现在病虫害发生严

重的地方，产量提升明显；而在良好栽培条件下，产

量提升并不明显。根据美国历年主要作物产量统计数

据可知，1990 年之后，美国紫花苜蓿的产量提升已

进入停滞期[22]，远远落后于玉米、大豆和小麦等作

物（图 1）。 
1.2.3  中国苜蓿育种现状  由于我国居民饮食结构

长期以水稻和小麦等粮食作物为主，牛羊肉和奶制品

等食物是近年来逐步增加的饮食组分，因此紫花苜蓿

产业仅经历了较短的发展时期，在育种、栽培、收获

及加工等环节仍存在诸多薄弱之处[23]。中国苜蓿育种 
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图 1  美国主要作物过去 100 年产量变化图 

Fig. 1  The yield improvement of four major crops in America over the past 100 years 

 

从 1950 年逐步开始，到 1980 年进入快速发展时期。

截至 2024 年，全国草品种审定委员会已审定登记品种

128 个，其中 64 个育成品种，37 个引入品种，5 个野

生栽培品种，22 个地方品种（来自历年数据积累）。

这些品种的选育目标主要集中于提升产量、增强综合

抗性（包括抗寒、抗病、耐盐及耐牧性）和改善物候

期（如早熟性），这极大地丰富了我国的苜蓿种质资

源库[13-14]。目前我国苜蓿主要利用选择育种和杂交育

种等方式培育新品种，相比于美国等发达国家的育种

策略还有一定的差距[24]。美国从 1990—2024 年登记

的苜蓿品种有 1 738 个[25]。我国苜蓿品种数量相对匮

乏，这在很大程度上限制了针对特定生态环境筛选最

优品种的能力，无法达到最大产量和最优品质，因此

会制约苜蓿产业的发展。 
1.2.4  紫花苜蓿生物育种现状  利用分子生物学手

段开展育种工作是一种有效策略，已在多种作物中成

功应用[26]。尽管紫花苜蓿的相关研究已经有很多，但

多数仍处于试验阶段[24, 27]。很多与重要性状（如抗旱

性、耐盐性、黄萎病抗性等）相关的标记位点已经被

鉴定到，也利用基因组选择模型（genomic selection, 
GS）对产量、品质等重要农艺性状进行了遗传分析[28]。

但是目前并没有直接报道的相关品种，可能这些分子

育种手段已经整合进苜蓿育种流程中，只是并未正式

发表[29]。 
目前美国应用生物技术手段培育的苜蓿品种主要

是转基因苜蓿。然而，由于紫花苜蓿异花授粉的特点，

转基因植株在野外难以控制传粉者的影响，目前只有

部分品种（29.8%, 36/121, 2024 年品比试验数据）能

够被商业化应用。这些品种主要为抗除草剂（草甘膦

除草剂）的 RoundupReady® alfalfa (RRA)系列品种。

2024 年美国参与品种比较试验的 RRA 苜蓿品种有 33
个，这些品种秋眠级从 3 到 9 级都有[30]。另外一类是

低木质素含量的 HarvXtra® alfalfa 系列品种，这些品

种跟传统苜蓿品种相比，木质素含量能够降低 15%，

中性洗涤纤维消化率（NDFD）和相对饲用品质（RFQ）

能够提高 10%—15%[31]。2024 年美国参加品种比较试

验的HarvXtra品种共有7个，并且都是抗除草剂品种[30]。

由于管理限制，中国的转基因苜蓿研究并未产生商业

品种，但是已经成功培育出一些耐盐性、抗旱性好的

转基因品系[14, 24, 27]。 

2  苜蓿生物育种研究策略与趋势 

2.1 中国苜蓿育种具有的优势 

2.1.1  种质资源丰富  由于紫花苜蓿具有同源四倍

体及自交不亲和等复杂的遗传特性，导致传统杂交

育种方法的遗传改良效率低下，进程缓慢。借助分

子生物学手段加速改良苜蓿产量、品质等性状，增

加生物和非生物抗性等已成为必然方向[24, 32-33]。解

析控制产量、品质等复杂性状的遗传调控网络，并

鉴定与抗病虫、抗逆等性状相关的关键基因，是进

一步改良紫花苜蓿的核心任务。种质资源是发掘重

要基因和培育优良品种的基础性材料，野生苜蓿资

源对于培育苜蓿新品种具有重要作用，比如经过长

期驯化和改良的新疆大叶苜蓿[14]。我国具有丰富的

苜蓿属种质资源，通过野生资源收集和引种等策略，

种质库已保存包括 55 个种的 3 979 份苜蓿属种质材



21 期              张帆等：紫花苜蓿育种历史、现状与展望 4475 

料。另外苜蓿起源中心为中亚和西亚地区，而我国

新疆靠近中亚，具有丰富的野生苜蓿资源，新疆苜

蓿种质资源总量约占全国的 76.7%[34]。加强新疆和

内蒙古等地区种质资源收集和评价，有助于筛选到

适宜于我国气候条件下生存的种质材料，挖掘优异

性状相关的重要基因。 
2.1.2  基因组学研究领先  基因组解析是开展遗

传分析的基础，能够为后续分子生物学研究提供参

考依据。我国在苜蓿基因组组装与测序等基础研究

领域取得了长足进步，目前完成了苜蓿属植物紫花

苜蓿[35-37]、蓝花苜蓿[38-39]、黄花苜蓿[40]、金花菜[41]、

花苜蓿[42-43]等物种的参考基因组组装。这些参考基

因组的解析，有助于深入理解苜蓿属植物的遗传特

性，并能够快速阐明其独特的基因组特征，丰富紫

花苜蓿遗传改良的基因库，为紫花苜蓿的分子育种

提供线索。随着测序技术和组装策略的发展，甘蔗

和马铃薯等同源多倍体植物已经组装出高质量的参

考基因组[44-46]，相关组装方法也可用于改进紫花苜

蓿的参考基因组，解析更加完整和准确的紫花苜蓿

遗传信息。泛基因组研究同样是理解紫花苜蓿种内

变异的有效方法，目前二倍体马铃薯泛基因组研究

鉴定到抗病基因扩张、薯块发育和结构变异的信息，

有助于深入开展马铃薯基因组的遗传解析，从分子

层面筛选重要育种材料[47]。这些研究策略能够为紫

花苜蓿泛基因组研究提供参考依据，从而为分子设

计育种提供理论指导[48]。 
2.1.3  群体遗传学快速发展  群体层面的遗传解析

可挖掘重要性状相关的关键变异位点，通过利用野生

资源、地方品种和育成品种等材料，基于重测序方法

可以鉴定出不同品种间具有差异的 SNP, Indel 和结

构变异（structural variations, SV）等变异信息，进一

步利用全基因组关联分析（genome-wide association 
study，GWAS）和基因组选择等手段可以直接探索

表型变异的遗传规律，鉴定出主要性状关联的遗传位

点和候选基因[49]。我国科学家开展了多个紫花苜蓿

杂交群体[50-51]和自然群体[36-37, 52]的遗传分析，鉴定到

一批影响产量、品质和抗逆性等性状的遗传位点和候

选基因，有助于后续的基因功能挖掘和分子设计育种

工作。比如结合机器学习算法和基因组选择策略，准

确预测了紫花苜蓿秋眠性的变异规律[53]。利用历史

和未来气候数据解析紫花苜蓿气候韧性的遗传机制，

鉴定到 1 671 个紫花苜蓿环境适应性基因，并提出应

对未来气候变化的苜蓿遗传改良策略[11]。除此之外，

转录组、蛋白组和代谢组等多组学测序技术能够更加

深入解析不同性状的遗传特征，比如结合转录组和代

谢组数据能够提升玉米产量预测的准确性[54]。随着

我国紫花苜蓿研究人员的不断壮大，利用多个群体从

不同侧面和不同维度解析苜蓿重要性状的遗传规律，

能够深入理解紫花苜蓿的遗传特性，精准指导分子设

计育种。 
2.2  苜蓿育种的主要生物学问题 

2.2.1  同源多倍体的遗传机制  多倍化能够完整复

制基因组的全部信息，是植物产生遗传变异的重要手

段，同时为作物驯化提供了遗传资源，很多作物（小

麦，棉花，甘蔗，马铃薯，紫花苜蓿等）都是多倍体

物种。由于多倍化涉及基因加倍和丢失、亚基因组间

遗传信息交换、表观遗传调控等过程，会发生分子层

面、生理层面及表型层面的变化。因此，多倍化常伴

随着基因组不稳定性，许多植物在经历多倍化事件后

会发生二倍化过程[55-57]。多倍化的一个显著问题是会

导致配子分离的不稳定性，为了降低这种影响，多倍

体植物会通过采取无性繁殖、形成多年生生长习性，

或者改变交配策略等方式提升繁育能力[58]。蓝花苜蓿

（Medicago sativa subsp. caerulea）是紫花苜蓿的二倍

体祖先种，同样为异花授粉的多年生植物，但是蓝花

苜蓿的分布区域相对更加狭窄。前期研究表明，紫花

苜蓿在土耳其全境都有分布，而蓝花苜蓿仅分布于土

耳其东北部的部分区域[59]，另外栽培苜蓿基本上都是

四倍体形式[60]。因此，多倍化赋予了紫花苜蓿更强的

环境适应性和更大的生物量等优势性状。而自交不亲

和、多年生的遗传特性可能是为了缓冲多倍化对生殖

的负面影响。基因组学技术的发展能够从分子层面探

讨紫花苜蓿四套同源染色体间的互作关系。近期紫花

苜蓿基因组测序结果表明，不同的基因具有 1—4 份拷

贝数的差异[35, 37]，这暗示多倍化之后基因发生丢失或

者产生新功能，解析这些基因的功能有助于理解紫花

苜蓿的进化保守性，多倍体环境适应性等问题，对于

多倍体育种具有指导意义。 
2.2.2  自交不亲和的遗传机制  由于四倍体包含更

多遗传变异位点，突变负载是二倍体植株的两倍。但

是有害变异位点能够以杂合态存在于基因组中，避免

有害基因的纯合化，从而保证紫花苜蓿的正常生存。

自交会导致有害变异的显性化，这很可能是紫花苜蓿

自交不亲和的原因[61]。高度杂合的基因组也侧面说

明基因组中含有大量的有害变异位点[35]。值得一提

的是，紫花苜蓿并非完全的自交不亲和，自交后代仍
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然保留 10%—20%的自交能力[61]，因此借助群体遗传

学和演化基因组学手段检测并去除有害变异具有现

实可行性。结合分子标记辅助育种（marker associated 
selection, MAS）策略和表型选择策略能够鉴定有害

变异位点。有害等位基因会在自交过程中逐步从杂合

状态变为纯合态，导致植株生存能力变差。利用 MAS
方法可以将有害等位基因在杂合子阶段提前清除，从

而保证自交后代的生存能力。通过这种方式有可能获

得紫花苜蓿的纯合自交系[61]。目前在马铃薯研究中

已经初步解决了自交不亲和的问题[62-63]，可以利用基

因编辑技术敲除自交不亲和基因[62]，同时基于多个

无性系材料可以鉴定有害变异并筛选自交不亲和基

因[63]。由于生产应用的紫花苜蓿和马铃薯都是同源

四倍体，马铃薯研究从基因编辑自交不亲和基因，到

利用分子育种手段培育马铃薯新品种的研究策略，为

苜蓿分子育种研究提供了参考方法。不过紫花苜蓿和

马铃薯仍然具有一定的差异性，比如二倍体马铃薯占

全部马铃薯种质资源的 70%[64]，而二倍体紫花苜蓿

（蓝花苜蓿）仅占全部紫花苜蓿种质资源的一小部

分。美国种质资源库包括二倍体紫花苜蓿 100 份，四

倍体紫花苜蓿 3 821 份，二倍体紫花苜蓿占比 3%
（USDA database）[65]。欧洲种质资源库包括二倍体

紫花苜蓿 70 份，四倍体紫花苜蓿 7 734 份，二倍体

紫花苜蓿占比 0.9%（EURISCO database）[66]。中国

种质库包括二倍体紫花苜蓿 47 份，四倍体紫花苜蓿

3 227 份，二倍体紫花苜蓿占比 1.5%[34]。因此直接从

二倍体紫花苜蓿中筛选出产量等性状和四倍体紫花

苜蓿相当的种质资源比较困难，这将会限制二倍体苜

蓿在生产中的应用。另外马铃薯自交不亲和基因

S-RNase 在前期研究中已经被成功鉴定，而紫花苜蓿

的自交不亲和基因目前仍未见报道。因此紫花苜蓿研

究仍然需要考虑物种特异性和生产应用价值。虽然紫

花苜蓿获得自交系的策略可能跟马铃薯具有一定的

差异，但是首先鉴定自交不亲和基因，获得具有自交

能力的个体，然后鉴定有害突变和偏分离位点，产生

纯合的自交系，该总体思路为革新紫花苜蓿的育种策

略指明了方向。 
2.3  借助模式植物辅助开发优异种质 

蒺藜苜蓿（Medicago truncatula）和紫花苜蓿都是

苜蓿属的植物，二者亲缘关系相近，约在 500 万年前

发生物种分化[35-36]。蒺藜苜蓿是一种自花授粉的二倍

体模式植物，具有很好的研究基础和丰富的突变体资

源，利用蒺藜苜蓿开展重要性状的遗传解析，然后将

关键基因用于紫花苜蓿的遗传改良是改进育种的有效

方法。YU 等 [67]利用紫花苜蓿进行黄萎病抗性的

GWAS 研究，鉴定到 8 号染色体的 1 个 SNP 位点的候

选区间具有抗病基因 TIR-NBS-LRR（toll interleukin1 
receptor-nucleotide-binding site-leucine-rich repeat 
protein）。进一步利用蒺藜苜蓿研究 GWAS 候选区间

的基因发现两个连锁的 TIR-NBS-LRR（MsVR38 和

MsVR39）。蒺藜苜蓿突变体研究发现这两个同源基

因分别会导致黄萎病抗性的降低和增强。进一步分

析发现这两个基因同时表达会产生异二聚体，降低

黄萎病抗性[68]。YE 等[69]通过同源比对的方式鉴定到

蒺藜苜蓿中的雄性不育基因 MtNP1，结合基因表达

分析和基因编辑工具获得蒺藜苜蓿雄性不育系，进

而将雄性不育基因进行基因编辑获得紫花苜蓿的雄

性不育系。该研究利用蒺藜苜蓿自花授粉的特点，

可通过表型鉴定筛选雄性不育个体，进一步将成熟

经验直接用于产生紫花苜蓿雄性不育系，避开紫花

苜蓿四倍体和自交不亲和导致的研究困难点。除此

之外，一些生产应用的重要基因也是首先在蒺藜苜

蓿中被明确功能，然后用于紫花苜蓿的遗传改良[70]。

比如，利用 PLP 减少紫花苜蓿叶片脱落[71]，利用

SPL8 增加紫花苜蓿产量[72]，利用 SGR 保持紫花苜蓿

叶片绿色[73]，利用 MsFTa1 增加紫花苜蓿品质[74]等。

此外，还有生物固氮、种子发育和非生物胁迫抗性

等相关基因的大量研究[75]。值得注意的是，产量和

品质等复杂性状往往由多个基因控制，很难通过导

入一个或者少数几个基因提升个体的整体性状，因

此需要明确不同基因间的复杂调控网络，进而协同

改良紫花苜蓿[37, 76]。 
2.4  苜蓿育种的研究方向 

紫花苜蓿育种的目标是产量高、品质好、木质素

含量低、抗逆性强、抗病虫害、耐除草剂、养分高效

利用、适合机械化收获等。通过整合分子生物学理论

与传统育种经验，从分子机制解析和田间应用验证两

个层面协同开展育种工作，培育具有产量高、品质好、

抗逆性和环境韧性强的“理想苜蓿”新品种，将有利

于加快我国苜蓿育种的发展，从根本上解决优良品种

自主供给率不高、核心种质资源创制能力不足等“卡

脖子”问题。 
相较于粮食作物的生物育种研究成果，紫花苜蓿

相关工作仍然具有很大的差距[33]。通过梳理紫花苜蓿

的驯化和育种历史，借鉴主要粮食作物的分子育种经

验，能够为紫花苜蓿育种提供借鉴意义（图 2）。
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不同育种策略的背景颜色对应右侧的不同育种阶段 
The different background colors correspond to the respective breeding stages indicated in the legend on the right 

 

图 2  紫花苜蓿不同发展阶段的育种策略 

Fig. 2  The alfalfa breeding strategy in different stages 

 
分子生物学的优势是从源头解析表型变异的原

因，更容易通过分子设计的方式聚合有利基因，产生

优异品种。为实现上述目标，以下几个研究方向值得

重点关注： 
（1）集中国内优势单位构建苜蓿多组学数据库，

解析控制农艺性状变异的关键遗传位点，挖掘控制重

要性状（产量、木质素、蛋白含量、抗病虫性等）的

关键基因和调控网络。 
（2）建立表型自动化选育平台，结合机器学习等

算法进行基因组选择育种。综合利用遗传调控网络开

展苜蓿全基因组设计育种，构建智能化分子育种体系。 
（3）解析驯化过程中的遗传规律，结合群体遗传

学和基因编辑等手段，创制二倍体纯系苜蓿材料，进

而通过全基因组加倍获得纯合多倍体苜蓿。从头再驯

化紫花苜蓿，创新苜蓿品种培育方式。 
传统育种方法仍然需要着重关注，结合表型选

育、杂交育种和分子标记辅助育种手段，综合利用

国内外现有品种资源和野生材料，培育针对不同地

域和气候环境的优质高产品种，包括抗旱、耐盐、

耐寒和抗病虫等品种，有助于加快缓解我国苜蓿品

种不足的问题。 
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