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生物技术在苜蓿育种中的应用进展与挑战
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摘 要：苜蓿（Medicago sativa L. ）是一种多年生豆科牧草，因其卓越的营养价值、生态效益和经济价值而受到广泛

重视。在这一领域，我国的科学研究、育种技术和国际合作等多个方面取得了显著进展，但仍面临诸多挑战。这要

求我们加强自主创新能力，提高苜蓿品种的质量与产量，以满足市场对优质饲草日益增长的需求。本文综述了苜

蓿研究领域的主要进展，重点介绍了植物基因编辑系统、全基因组关联分析、转基因技术及分子标记辅助选择等生

物技术在苜蓿育种中的应用。此外，本文还讨论了当前苜蓿领域基础研究与产业发展中存在的问题，并对未来的

研究方向进行了展望。
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Application and challenges of biotechnology in alfalfa breeding
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Abstract：Medicago sativa L.  is the perennial leguminous forage grass.  It is widely valued for its excellent nu⁃
tritional value， ecological benefit and economic value. We have made significant progress in this field， especially 
in the aspects of scientific research， breeding technology， and international cooperation， but we still face many 
challenges.  This requires us to enhance our independent innovation capabilities and to improve the quality and 
yield of alfalfa varieties in order to meet the growing market demand for high-quality forage.  In this paper， the 
main progress in alfalfa research was summarized， and the application of biotechnology such as plant gene edit⁃
ing system， genome-wide association study， transgenic technology and molecular marker-assisted selection in 
alfalfa breeding was emphatically introduced.  This paper also discusses the problems existing in the basic re⁃
search and the industrial development of alfalfa at present， and looks forward to the future research.
Key words：Medicago sativa L. ； biotechnology； breeding methods； breeding goal

DOI：10. 12405/j. issn. 2097-1486. 2024. 04. 002

*通信作者

收稿日期：2024-11-07；修回日期：2024-12-11

编者按：

苜蓿作为兼具饲用价值与生态效益的战略性作物，其育种创新对保障我国草牧业安全、粮食安全以及农业可

持续发展具有重要战略意义。本文梳理了基因编辑和全基因组关联分析等前沿生物技术在苜蓿育种中的应用，介

绍了我国在这一领域取得的进展，讨论了当前苜蓿领域基础研究与产业发展中存在的问题，并对未来的研究方向

进行了展望。这对实现饲草供给安全与生态保护的双赢目标具有重要参考价值，同时也方便读者了解该领域的前

沿动态。
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0　引言

苜蓿（Medicago sativa L. ）是一种多年生草本

豆科植物，以其强大的适应性、丰富的营养价值和卓

越的饲用价值而闻名，它是全球分布最广泛、栽培面

积最大的豆科牧草，被誉为“牧草之王”［1］。世界范

围内，苜蓿属植物的种类超过 100 种，其中大约有

67% 的品种为一年生植物，而剩下的约 33% 则为多

年生植物［2-3］。我国是苜蓿属资源分布较为丰富的

地区之一，但由于种内和种间杂交等因素的影响，苜

蓿属的种类数量在我国存在不同的记载，例如在《中

国高等植物图鉴》记录了 7 种苜蓿属植物，《中国苜

蓿》中记载了 12 个种以及 3 个变种、6 个变型；根据

1982 年修订版的《中国种子植物科属词典》记载的苜

蓿属植物有 16 种，《中国沙漠植物志》记载有 10 种，

而《中国植物志》记录的是 13 个种和 1 个变种［4］。苜

蓿属的物种主要有紫花苜蓿、黄花苜蓿（Medicago 
falcata）、杂花苜蓿（Medicago rivularis）、天蓝苜蓿

（Medicago lupulina）、南苜蓿（Medicago polymorpha）、
小苜蓿（Medicago minima）等。其中紫花苜蓿最具

经济价值，因而成为世界范围内主要的优质栽培牧

草种之一，也是苜蓿属栽培最多的种。

紫花苜蓿富含蛋白质、维生素和矿物质，可以作

为优质的饲料资源，特别适合牛、羊、马等畜牧动物

的饲养。其根部共生的固氮菌能够将大气中的氮气

转化为植物可利用的形式，从而提升土壤肥力并减

少化肥的使用。紫花苜蓿拥有发达的根系，有助于

防止水土流失，改善土壤结构，增强土壤的保水和保

肥能力，改良贫瘠土壤，增加土壤有机质，恢复土地

的生产力。现代研究还发现，紫花苜蓿含有多种活

性成分，含有皂苷和黄酮类化合物，这些成分具有降

血糖、抗炎和抗氧化等多种药理作用，进一步提升了

苜蓿在农业和医学领域的应用价值［5］。此外，在荒

漠化治理和生态恢复项目中，紫花苜蓿常被用作先

锋植物，促进生态系统的恢复和重建。黄花苜蓿具

有出色的抗寒性和耐寒性，适应性广泛，是豆科牧草

中一种优秀的抗性种质资源。杂花苜蓿是紫花苜蓿

与黄花苜蓿的种间杂交品种，由于其花朵颜色丰富

多变，所以也被称为多变苜蓿。杂花苜蓿自身携带

的变异基因，包含了紫花苜蓿的许多优良特性，也继

承了黄花苜蓿的优点，具有较强的抗寒性、抗旱性和

抗逆性，适合在我国北方的干旱、半干旱地区以及轻

度盐渍化的土壤中种植［6］。天蓝苜蓿具有天蓝色或

淡蓝色的花朵，其美观的花色，有时也会被种植用于

景观美化，具有一定的耐旱性和适应性，能够在较为

贫瘠的土地上生长，包括那些不适合其他作物生长的

土壤类型。南苜蓿又称为多变苜蓿或斑翅苜蓿，常见

于温暖气候区，相较于其他苜蓿品种，南苜蓿对干旱、

瘠薄土壤以及一定程度的盐碱地都有较好的耐受性，

但不如紫花苜蓿那样耐寒。小苜蓿植株低矮，通常高

度在 5~20 cm 之间，茎匍匐地面生长，能够形成密集

的植被覆盖，适合砂质土壤生长，适合用于环境恢复

项目和贫瘠土地的改良工作。由此可见，苜蓿适应

性强、品种多、栽培历史长、分布范围广，具有生产力

稳定、利用年限长、营养价值高、适口性好、饲喂畜禽

效果佳、蓄水保土、防风固沙、改土肥田、后作增产和

恢复植被、保护生态等应用价值，深深地植根于我国

传统的农业体系之中，发挥了极大的作用，被广泛应

用于农业、畜牧业、生态建设和食品工业等领域。

作为我国栽培时间最久、经济价值最高的豆科

牧草之一，紫花苜蓿在中国已有超过两千年的种植

历史，其产量的提升将显著推动全国牧草总产量的

增加［7］。优质牧草不仅是我国畜牧业发展的基础，

也是保障国家食品安全的重要组成部分［8］。近年

来，受国家政策和社会需求的拉动，苜蓿越来越受到

人们的重视，使我国苜蓿产业得到了快速地发展，但

中国苜蓿育种方面存在多个短板。

草食畜牧业的发展既符合了农业结构调整，也

满足了消费者多样膳食结构的变化。近年来，随着

居民生活水平的进一步提升，消费市场对牛羊肉及

奶制品的需求日益增加［9］。2022 年农业农村部发布

的《“十四五”全国饲草产业发展规划》预计对优质饲

草的需求将会超过 1. 2 亿吨，而当前仍然存在的供

应缺口高达 5 000 万吨的［10］。其中的关键原因有两

点：一是我国自主研发培育的牧草品种较少。于

2022 年底统计，美国和欧洲国家拥有牧草品种多达

5 000 余个，而我国仅有 674 个新品种。二是引进品

种的生产性能、饲用品质都远超我国自主研发培育的

牧草品种，导致进口的商业化牧草种源超过 1/3［11］。

由于育种数量不足，市场上可供选择的优良苜蓿品

种较少，导致整体产量难以提升，无法满足国内畜牧

业对优质饲草的需求。同时，国内优质苜蓿供应不

足，迫使大量进口苜蓿干草，增加了养殖成本，影响

了畜牧业的可持续发展，对我国的饲料制造业和畜

牧业安全带来严重风险。

苜蓿作为不可或缺的优质牧草，在促进畜牧业

发展、保障食品安全以及生态恢复等方面具有至关

重要的作用。面对当前国内苜蓿遇到的挑战，需要
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我们加强自主创新能力，提升苜蓿品种的质量与产

量，以满足市场对优质饲草日益增长的需求。未来，

随着苜蓿产业的不断壮大，我们有望见证一个更加

繁荣苜蓿农业生态系统。

1　生物技术在苜蓿育种中的主要应用

生物技术在苜蓿育种过程中日益重要，利用先

进的现代生物技术手段，研究人员能够更精准地改良

苜蓿的遗传特性，培育优质、抗逆、高产的苜蓿品种。

1. 1　 clustered regularly interspaced short palindromic 
repeats/CRISPR-associated protein 9 （CRISPR/Cas9）
基因编辑系统

CRISPR/Cas9 基因编辑系统（CRISPR/Cas9）
技术是一种新型的基因组精准编辑工具，由导向

RNA 和 Cas9 核酸酶构成。导向 RNA 与特定的基

因组序列进行特异性结合，引导 Cas9 蛋白到指定的

位置进行切割，使双链断裂。这一过程会激活细胞

内的 DNA 修复机制，在修复时可能引入变异，完成

对目标基因的精确编辑［12］。CRISPR/Cas9基因编辑

技术与传统方法相比，具有操作简单、高效、广泛应用

和成本低的优点，为基因工程领域提供了新的研究

思路和方法，在生物技术领域发挥了积极作用［13］。

2015 年，明尼苏达大学开发了预测 CRISPR/
Cas9 目标位点的在线工具。研究人员利用优化的大

豆密码子构建了一个包含 sgRNA 的 CRISPR/Cas9
载体，并通过根毛转染技术将载体转化大豆以及蒺

藜苜蓿。分子检测结果显示靶标基因在两种植物的

根毛细胞中均成功诱导了多种突变［14］。 2016 年，

MENG 等人进一步改进 CRISPR/Cas9 系统后，使

用农杆菌侵染技术诱导了蒺藜苜蓿 MtPDS 基因的

编辑并获得纯合突变体，进而验证了 CRISPR/Cas9
系统在蒺藜苜蓿中的有效性和可行性［15］。2017 年，

Curtin［16］运用 CRISPR/Cas9 技术成功同时编辑了

蒺藜苜蓿的 Medtr4g020620 与 Medtr2g013650。这

些研究结果证明，CRISPR/Cas9 系统在蒺藜苜蓿的

基因功能研究中已经被广泛应用，对于促进共生

固氮、植物发育及植物抗逆境等领域的研究起到了

重要作用。 2021 年，科学家在蒺藜苜蓿中使用了

CRISPR/Cas9 的方法指导 RNA 来敲除两个负责苜

蓿属物种中大豆皂苷元 B 合成的基因，以期观察皂

苷途径基因的差异表达，为 CRISPR/Cas9 在植物来

源的高价值化合物代谢工程中提供新的见解，并且

有利于研究皂苷在植物中的生理功能［17］。2023 年，

通过使用 CRISPR/Cas9 系统和优化的农杆菌转化

方法，对苜蓿 R108 基因型进行了高效的基因敲除，

并成功获得了无外源转基因的纯合突变体［18］。

未来，随着研究的深入，CRISPR/Cas9 系统的

应用范围将进一步扩展到如紫花苜蓿这样的复杂基

因组栽培豆科牧草上，将大大加速这类植物的遗传

优化进程。

1. 2　全基因组关联分析

全基因组关联分析（Genome-Wide Association 
Study，GWAS），是利用群体中的连锁不平衡特征，

在全基因组范围内评估大量遗传变异最终识别出目

标性状与分子标记之间的联系，筛选到与表型特征

相关的分子标记。自 21 世纪初首次用于人类疾病

研究以来，GWAS 已经彻底革新了我们对复杂性状

遗传研究的理解，并在农业和生态学等多个领域得

到广泛应用［19］。

GWAS 有助于提升作物的耐盐性，研究人员对

198 个紫花苜蓿品种在盐胁迫下的株高、干重、气孔

导度和叶绿素含量进行统计分析，筛选出 42 个 SNP
位点与耐盐性相关［20］。而 Medina 等研究学者［21］通

过 GWAS 评估了紫花苜蓿在盐胁迫下的产量和活

力性状，GWAS 筛选了 27 个与耐盐性相关的 SNP
标记，并对多个候选基因进行定位。这些发现为改

良紫花苜蓿的耐盐性和提高产量提供了重要工具，

有助于加速育种进程。

2017 年，研究人员使用三个不同秋眠级别的紫

花苜蓿进行杂交，随后利用产生的 154 株 F1 代植株

进行 GWAS 分析。最终成功鉴定得到 83 个与饲草

品质相关的单核苷酸多态性位点，并构建了相关物

理图谱［22］。这一研究结果提供了新的标记性状关联

与候选基因座，为等位基因整合到紫花苜蓿奠定了

基础。在 2023 年，利用三年内的表型数据，对 220 个

紫花苜蓿种质进行了 GWAS 分析，从而剖析了叶长

和叶宽的遗传结构［23］。在 2023年，通过对来自地中海

地区的 242个样本进行 GWAS分析，研究了苜蓿黄萎

病菌新分离物抗性的遗传控制，结果显示，温度升高

可能增强病原体的适应性，对作物生产构成威胁［24］。

2024 年，有研究学者通过 GWAS 分析了 171 个苜蓿

基因型的根系构型和产量性状，鉴定出了 60 个显著

的单核苷酸多态性和 19 个与根发育相关的候选基

因，结果表明，有利单倍型能够显著增加苜蓿的干重

和饲料产量，且这些基因尚未受到人类选择的影响，

为苜蓿根系发育的遗传基础提供了新的见解［25］。

全基因组关联分析的应用，能够帮助研究人员

在苜蓿中鉴定出特定性状的遗传变异，阐明这些性
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状背后的遗传调控网络。这一研究成果为紫花苜蓿

的遗传研究和新品种开发提供了依据和方法。

1. 3　遗传转化技术

遗传转化技术是分子育种的关键技术，在植物

科学领域功能基因组学研究中也发挥重要的作用。

遗传转化技术是利用分子生物学工具，在成熟的植

物组织培养体系或植物特殊的发育阶段将重组

DNA 导入生物体内的现代生物技术手段［26］。

杂花苜蓿广泛生长在高寒及荒漠草原区域，具

备耐寒、耐旱、耐盐碱以及耐践踏等优良特性，相比

紫花苜蓿及其他豆科牧草，杂花苜蓿具有出色的抗

旱能力［27］。研究人员将来自杂花苜蓿的克隆基因

MrDREB1、MrLEA2 和 MrDHN3 导入紫花苜蓿，培

育新的紫花苜蓿品种，脱落酸和生长素信号通路作

为关键调节因子，通过调节渗透调节系统和光合作

用，帮助紫花苜蓿适应干旱条件，从而增强其对恶劣

环境的耐受性［28］。同时，它也可以成为提高苜蓿和

其他牧草豆科植物抗逆性的良好基因资源。

研究显示 RAV蛋白在应对环境胁迫（如干旱、盐

分、低温和病害感染）以及调控植物生长发育（如开

花、芽生长、叶片老化以及向激素的积累）中发挥着多

方面的作用［29］。研究人员分离了来自蒺藜苜蓿中

的 MtRAV3 基因，并在蒺藜苜蓿中过表达 MtRAV3
基因，研究发现过表达 MtRAV3 的植株出现矮化、

开花时间延迟、枝条增加，对甘露醇、干旱和盐胁迫

的耐受性增强的现象［30］。MtRAV3 可以作为豆科

植物分子育种的良好候选基因。

研究人员将 ZxABCG11 基因导入紫花苜蓿后，

苜蓿产生的角质层结构能够通过减少植物表皮的蒸

腾作用，提高苜蓿的抗旱能力［31］。将水稻金属硫蛋

白基因 rg MT导入紫花苜蓿，使 rg MT基因在植株中

稳定表达，苜蓿的耐盐性显著提高［32］。将 ZxNHX1-
Pc 基因导入紫花苜蓿后，转基因的苜蓿会积累更多

的 Na+、Cl-，在盐胁迫条件下自身的渗透调节能力

提高，从而在生长过程中长势良好且有较高的营养

品质［33］。

遗传转化技术作为现代生物技术的核心工具，

已经成为植物基因工程和现代农业分子育种不可或

缺的重要手段，目前常用的遗传转化方法是农杆菌

转化法和 DNA 直接导入法。开发既安全，又能高

效表达的遗传转化方法是当前分子生物学、遗传育

种和基因工程领域的研究关键。

1. 4　分子标记辅助选择

分子标记辅助选择（Marker-Assisted Selection，

MAS）可以整合使用 DNA 标记获得的信息以及数

量性状表型测量的方法，通过分子标记检测目的基

因，进而达到选择目标性状的目的。分子标记辅助

选择技术具有检测准确、不受环境影响等优点［34］。

MAS 技术在紫花苜蓿栽培抗逆性、抗病性和品

质改良方面发挥极大的推动作用，为紫花苜蓿不同

性状相关分子标记的开发提供了重要的基础信息。

MAS 技术可以用来提升作物抗旱能力，通过连锁定

位和 RNA-seq 分析，揭示了紫花苜蓿耐旱性的遗传

和分子机制，鉴定了多个与耐旱性相关的 QTL 和候

选基因，这些发现将有助于利用 MAS 提高苜蓿的

耐旱性，推动基因克隆和机制研究，最终开发出更具

抗逆性和高产的苜蓿品种［35］。美国新墨西哥州开

展了为期三年的亏缺灌溉试验，首次采用 MAS 方

法来增强紫花苜蓿的抗旱能力，通过引入与牧草和

冠根生物量相关的 10 个 QTL 的有利等位基因，使

MAS 衍生种群在干旱条件下产量从-13% 增长至

26%，表明 QTL MAS 可以显著提高干旱环境下苜

蓿的牧草生产力［36］。MAS 技术可以用来提升作物

抗寒能力，通过鉴定与耐冻性相关的 QTL 及其相关

标记，研究人员为 MAS 提供了重要的基因组资源，

可以帮助苜蓿育种者更有效地选择耐寒的种质，开

发出能够在冬季生长的高产、耐寒苜蓿品种［37］。

利用 MAS 技术可以显著提高苜蓿的育种效

率，缩短育种周期，为开发优良性状的苜蓿品种提供

技术支持［38］。

2　苜蓿育种目标

苜蓿育种的目标集中在提高产量、提升品质、增

强抗逆性和缩短生长周期四个方面，以全面优化苜

蓿的生产性能和适应性，满足现代农业发展的需求。

2. 1　提高产量

增加单位面积的干草、鲜草或种子的产量，以满

足日益增长的牲畜饲料需求。为了选择既高产又适

合当地种植的苜蓿品种，在种植前进行引种示范试

验，如国内的“会宁苜蓿”和国外引进的“苜蓿王”等。

紫花苜蓿的水分利用效率和磷肥利用效率均随

施磷量的增加先提高后降低，表明适量的磷肥可以

增强植物的水分利用能力和磷肥吸收效率，当使用

地下滴灌并施加 100 kg/hm²磷肥时，紫花苜蓿的水

磷利用效率最高，生产性能和营养品质也明显改善。

因此，合理的水肥管理，可以有效提高紫花苜蓿的产

量和品质，同时减少水资源浪费和磷肥过量使用带

来的环境问题［39］。生物刺激剂 Tytanit 的活性成分
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是钛，这种化学元素是一种微量营养素，钛刺激过氧

化氢酶、过氧化物酶、脂氧合酶或硝酸还原酶等酶的

活性，对植物生物化学有积极影响，加速植物生长和

植物物质积累的过程，研究发现在紫花苜蓿生长过程

中施用 0. 6 dm3的 Tytanit，可以使产量提高 38%，增

产效果显著［40］。

利用诱变育种等技术，可以培育苜蓿新品种，从

而改良性状，提高产量。等离子体是一种高能物质，

是由中性粒子、离子和电子组成的电中性气体，具有

独特的物理和化学性质，研究人员用血浆及其血浆

活化水处理紫花苜蓿种子，观察发现处理组植株的

根长是对照组植株的 1. 56 倍，对照组植株的茎长是

处理组植株的 3. 98 倍［41］。而高产的“中天 1 号”紫

花苜蓿是 2002 年搭载于神舟三号飞船，经过太空诱

变育种手段获得的种子。

2. 2　提升品质

通过营养成分分析、氨基酸谱型分析和口感评

价等方法，筛选和培育高品质的牧草品种。利用适

度的 UV-B 辐射提高紫花苜蓿的营养品质，表现为

适度 UV-B 辐射组蛋白质含量 22%，比对照组提高

4%；总酚含量达到 3. 5 mg/g，相比对照组提高了

1. 0 mg/g；类 黄 酮 含 量 1. 5 mg/g，比 对 照 组 提 高

0. 5 mg/g［42］。适度的 UV-B 辐射可以作为一种有效

的手段来改善紫花苜蓿的品质，但需要控制在适宜

的范围内。

施肥是提高苜蓿产量和质量的直接有效的管理

策略，根据 2004 年至 2022 年间发表的 86 项研究的

数据集进行了一项荟萃分析，结果表明，相较于未施

肥的对照组，施肥不仅使苜蓿产量提高了 19. 2%，

而且通过增加苜蓿中粗蛋白含量 7. 7% 以及减少酸

性洗涤纤维和中性洗涤纤维的比例分别达到 2. 9%
和 1. 8%，有效改善了苜蓿的质量。氮、磷和钾配施

以及氮磷配施的产量提高了 27. 0%，粗蛋白浓度提

高了 13. 5%［43］。进一步研究表明，低土壤有机质土

壤施肥对产量的影响更加显著。综上所述，施肥是

提高中国紫花苜蓿产量和品质的有效策略，特别是

生长在低土壤有机质土壤中的紫花苜蓿。

早期刈割和快速干燥方法可以显著提高苜蓿的

蛋白质含量和可溶性糖含量，同时减少纤维素和木

质素的含量，优化饲料的营养价值，提升饲喂效果，

以满足不同畜禽的饲养需求［44］。

2. 3　增强非生物胁迫抗逆性

干旱、寒冷和盐碱等环境因素是苜蓿生长面临

的主要挑战，也是培育优良苜蓿品种时需要解决的

重要问题。通过基因工程、分子标记辅助选择和环

境胁迫筛选等技术，研究人员致力于培育抗逆性更

强的苜蓿品种。提高牧草在干旱、盐碱等恶劣环境

条件下的生存能力和产量，降低生产风险。

过量表达抗性基因可显著提高苜蓿的非生物胁

迫抗性。中国科研人员克隆得到紫花苜蓿 MsCCD4
基因后，通过发根农杆菌菌株 LBA9402将 MsCCD4成

功转化紫花苜蓿。在盐胁迫条件下，过表达 MsCCD4
基因的紫花苜蓿的毛状根生长状态更佳，表明该基

因可以增强紫花苜蓿的耐盐性［45］。将 ZxABCG11
基因导入紫花苜蓿后，苜蓿产生的角质层结构能够

通过减少植物表皮的蒸腾作用，提高苜蓿的抗旱能

力［46］。转基因苜蓿中过表达玉米的 ZmABP9 基因，

可使苜蓿的耐旱性得到显著增强［47］。克隆拟南芥 At 
CBF1基因导入紫花苜蓿，对转基因植株进行寒冷处

理，观察发现转基因植株的叶片长度缩短，但蛋白质

含量、产量以及生长速度较野生型均有所提高［48］。

2. 4　增强生物胁迫抗逆性

病虫害在苜蓿生长过程中会严重影响其生长，

导致减产或死亡。为控制害虫，通常使用化学农药，

但这可能对环境造成负面影响，并促使害虫发展出

抗药性。化学方法虽然能暂时解决问题，但长期来

看可能会带来新的挑战。通过导入外源基因，提高

苜蓿酶抑制剂含量、过量表达酶类编码基因和生物

毒素可以赋予苜蓿抗生物胁迫的能力，以减少化学

农药的使用。

在紫花苜蓿中导入花生（Arachis hypogaea）白
藜芦醇合酶（Resveratrol synthase，RS）基因可使转

基因植株积累白藜芦醇衍生物（反式白藜芦醇），保

持正常形态学特征的同时，对真菌茎点霉的抗性显

著增强［49］。通过农杆菌介导的基因转移技术，将

LYZ-GFP 双元基因导入三个苜蓿品种，使转基因

苜蓿带有溶菌酶基因，结果发现，过量表达溶菌酶等

酶类编码基因能够显著增强豆科牧草的抗病性［50］。

将红豆草 Ov BAN/bar 转入紫花苜蓿中，统计发现

转基因苜蓿对蚜虫的抑制率达到 78%~93%，与野

生型相比有较高的缩合单宁含量及花青素还原酶活

性，由此表明，提高酶抑制剂含量能够提高转基因植

株的抗虫性［51］。

2. 5　缩短生长周期

选择快速生长、早熟的牧草品种，某些早熟品种

如“中苜 1 号”“中苜 2 号”“金皇后”“牧草王”等品种

在中国已被广泛研究和应用［52］。进行小规模试验，

在选定的地块上进行小规模试验，观察不同品种的
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生长情况和产量，选择生长周期短的苜蓿品种进行

种植，以缩短生长周期，提高轮换利用效率，增强草

地的生产能力。

这些育种目标旨在全面提升牧草的综合性能，

促进现代畜牧业的可持续发展，保障食品安全和维

护生态平衡。

2.  6　保护生态系统

苜蓿是一种优质的多年生豆科牧草，常被用作

退化草地的植被恢复和退化土壤生态修复的先锋植

物，苜蓿种植可以有效减少土壤有机质分解，改善土

壤肥力，提高土壤质量，保持土壤水分，兼具生态效

应和经济效应。

苜蓿枝叶繁多，具有较高的植被覆盖度，能够减

少土壤水分的蒸发，使 0~20 cm 土层保持较高的含

水量，对表层土壤起到良好的保水作用［53］。苜蓿属

于优质豆科牧草，种植多年生苜蓿可以减少对土壤

的扰动，且其根瘤固氮作用可以改善土壤结构，增加

腐殖质的转化，减少有机质分解［54］。土壤碳磷比指

数是一个敏感的指标，用于表征养分供应能力和土

壤有机碳的变化，能够有效反映农业生产对土壤肥

力和碳库动态的影响。苜蓿种植显著提高碳磷比指

数，有利于土壤质量改善和肥力提高，为生物改土和

增强固碳提供可能［55］。

3　我国苜蓿育种技术与国际上的差距

我国在苜蓿的栽培和育种方面已经取得了一定

的进展，但在基础研究、育种技术的应用、品种多样

性、市场需求和生态保护方面与国际领先水平仍有

一定的提升空间。

3. 1　基础研究

国际上，尤其是美国和欧洲，在牧草育种的基础

研究上投入了大量资源，积累了丰富的基因组学、分

子生物学等方面的知识，已经在苜蓿的基因组测序、

功能基因鉴定和分子标记开发方面取得了显著进

展。例如，美国农业部完成了多个苜蓿品种的高质

量基因组测序，并开发了大量的分子标记，为基因功

能研究和遗传改良提供了坚实的基础［56］。相比之

下，我国虽然也有一些基因组测序项目，但整体质量

和数量仍有较大差距。

3. 2　育种技术

国际上，美国和欧洲的一些研究机构已经建立

了高效的离体培养系统，能够大规模生产无病毒、无

菌的优质种苗。这些系统不仅提高了繁殖效率，还

显著提升了种苗的质量和一致性［57］。我国的牧草

育种工作起步相对较晚，育种方法多为传统方法，且

目前大多数牧草品种是通过驯化选育和常规育种方

法培育而成。在国际上已经广泛采用了基因编辑技

术，特别是碱基编辑器方面的最新进展，这些技术已

被用于多种作物的改良来加速育种进程，大大提高

了育种效率和品种质量［58］。我国在紫花苜蓿的育

种和栽培技术方面也在不断提高，但与国际相比仍

有差距。国内常规育种方法存在周期长、不良基因

连锁以及筛选难度大等问题，这些缺陷严重制约了

牧草遗传改良的进展［59］。

3. 3　品种多样性

国际上，尤其在美国和加拿大，苜蓿的品种资源

非常丰富，这些国家通过长期的育种研究，培育出了

许多高产、抗逆性强、适应不同生态环境的优良品

种。例如，美国研究人员通过传统的杂交育种和分

子标记辅助选择，育成了多个高产、抗逆性强的苜蓿

品种［60］。我国的紫花苜蓿品种相对较少，遗传基础

较为单一，且大多数品种是从国外引进。虽然近年

来国内育种研究取得了一定进展，但与国际相比，在

品种的多样性和适应性方面仍需加强。

3. 4　市场需求

国际市场上对高质量牧草的需求较高，特别是

乳制品和肉类产品市场对优质牧草的需求非常大。

因此，国际上在紫花苜蓿的育种和栽培方面更加注

重品质和营养价值［61］。我国的市场需求相对多样

化。虽然优质牧草的需求也在增加，但由于畜牧业

的发展水平和消费习惯的不同，市场上对普通牧草

的需求仍然较大［44］。这在一定程度上影响了育种

和栽培技术的发展方向。

3. 5　生态保护

国际上较为重视苜蓿的生态适应性育种，旨在

培育能够在不同生态环境中稳定生长的品种。美国

和欧洲的苜蓿育种项目针对干旱、半干旱地区、盐碱

地等特殊环境，开发了多种适应性强的品种，能够有

效改善土壤结构、增加土壤有机质含量，并减少水土

流失［62］。我国的苜蓿育种虽然在抗逆性方面取得

了一定进展，但对于苜蓿的生态功能关注相对较少。

目前，我国的苜蓿育种更多侧重于生产性能的提升，

而对生态效益的考量不够充分。

4　未来展望

近年来，随着中国畜牧业的快速发展以及对优

质饲料需求的不断增加，苜蓿作为重要的牧草作物，

其在中国的种植面积和消费量呈现出显著的增长趋
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势，使中国苜蓿产业经历了快速的发展。虽然产量

上实现了大幅跃升，且在科学研究、育种技术和国际

合作等多个方面也取得了令人瞩目的成就，但在某

些关键环节上仍面临诸多挑战。

值得肯定的是，中国市场对苜蓿的需求增长迅

速，中国苜蓿消费量从 2008 年的 1 725 200 吨增长

到 2015 年的 5 380 000 吨，年均增长率高达 17%，呈

现出线性增长的趋势，反映出巨大的市场需求和发

展潜力［63］。在科研方面的成果十分显著，中国农业

科学院与国内外科研机构合作，在基因组测序和基

因编辑技术方面取得了重要进展，如完成蒺藜苜蓿

的基因编辑，为单倍体育种技术奠定了基础［64］。在

国际合作方面不断加强，通过与美国、法国和澳大利

亚等国家的种质资源交换和合作研究，中国已收集

和保存了超过 1 000 份苜蓿种质资源，为育种研究提

供了丰富的材料［65］。同时，建立种质资源库，收集

和保存国内外的优良种质资源，为育种提供更多选

择，提高品种多样性。

为了保护生态环境并实现农业的可持续发展，

我国学者对苜蓿、人工杂草、油松等植物进行研究，

通过检测土壤理化性质的改变和微生物群落结构的

组成，揭示植被种类对土壤修复效果的差异。结果

显示，苜蓿种植地的土壤中放线菌的相对丰度更高，

变形菌门的含量更高，土壤含水量增加，土壤 pH 值

明显降低，厚壁菌门的相对丰度下降，表明苜蓿对土

壤修复效果显著，有利于科学高效的生态修复［66］。

未来，应进一步加强苜蓿育种的基础研究，根据各地

的不同生态条件，探索更多适应各种环境的优良基

因，开发了适合当地环境的苜蓿品种，从而提高了苜

蓿适应性和生态效益。

在苜蓿研究方面存在空白或少人涉足的领域，

例如野生种质资源的利用，虽然中国已经收集和保

存了大量苜蓿种质资源，但在野生种质资源的筛选、

评价和利用方面仍存在不足，需要进一步挖掘其潜

在价值。对 119 个国内外苜蓿品种通过表型和简单

重复序列分子标记方面进行了遗传多样性和群体遗

传结构分析，结果表明其变异系数范围为 10. 57%~
45. 09%，证实了野生苜蓿种质资源具有丰富的遗传

多样性［67］。除了高产和抗逆性外，功能性育种，如提

高营养价值、改善土壤结构等也是未来发展的方向，

但目前这方面的研究较少。

我国在紫花苜蓿的栽培和育种方面虽然取得了

一定进展，但在基础研究、现代育种技术应用、品种

多样性、市场需求和生态保护等方面与国际先进水

平仍存在一定差距，需要加强科研投入和技术创新，

以提升整体竞争力。

虽然生物技术的应用为多个领域带来便利，但

对于这些技术在实际应用中可能面临一些限制与挑

战。在生物技术相关政策方面，目前的政策框架存

在不足，这些不足可能限制了该领域的进一步发展。

在资金支持方面，虽然国家自然科学基金等项

目为科研活动提供了资金支持，但在新兴生物技术

领域，例如 CRISPR/Cas9 基因编辑、全基因组关联

分析及转基因技术的应用方面，专门的经费和支持

仍然不足，这限制了许多前沿研究进行深入探索［59］。

知识产权保护力度有待加强。虽然我国已经建立了

植物新品种保护制度，但在实际操作中，知识产权保

护力度不足，对于新型生物技术产品的专利申请和

维权仍面临诸多挑战，影响了科研人员和企业的创

新积极性。在国际合作与交流上，虽然我国已与多

个国家开展了种质资源交换和技术合作，但在促进

更深层次的技术转移和共享机制方面，还需要更加

开放和灵活的政策支持，以便更好地利用全球资源

推动国内生物技术的发展。在生物技术监管方面，

现行的法规和监管体系对于快速发展的生物技术而

言较为滞后，特别是在对基因编辑作物进行安全评

估和市场准入的过程中，目前还缺乏明确的规范和

指导原则，导致新技术的应用推广受到一定阻碍［59］。

技术创新需要配套的法规支持，来保障其安全性和

有效性。这些问题的存在表明我们需要进一步优化

相关政策和监管体系，以加速生物技术的发展。

我国在牧草育种方面展现出巨大的发展潜力。

通过多种政策的实施，我们有理由相信，未来我国牧

草育种将取得重要突破，培育出更多高产、优质、抗

逆性强的新品种，为畜牧业的可持续发展提供坚实

保障。不仅能满足畜牧业的需求，还能保护和改善

生态环境，实现经济与生态的协调发展。
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