
 

烟草基因组辅助育种研究进展
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摘　要：优质的烟草品种是促进烟草经济发展的基础。2010 年以来，烟草基因组学迅速发展，推动了烟草遗传进化、功能

遗传学等多个研究领域的进步，为烟草育种提供了新的工具和途径。本文总结了烟草基因组测序组装和功能研究的最新成

果，从烟草遗传连锁图谱构建、数量性状基因座（QTL）定位、全基因组关联分析（GWAS）以及 QTL 定位和 GWAS 联合分

析 4 个方面阐述了烟草分子标记辅助选择育种（MAS）的发展现状，并综述了全基因组选择（GS）和基因编辑（GE）的技术理论

以及它们在烟草育种中的应用进展。针对目前烟草基因组辅助育种（GAB）存在的问题和不足，指出要充分利用烟草基因组

信息，加快分子标记的开发，推进基因芯片的应用和加强高通量表型监测平台的建设，进而推进 GAB 在烟草育种上的应用。
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Abstract: Superior variety is basic for tobacco economic promotion. Since 2010, the rapid development of tobacco genomics led to
the  progress  of  tobacco  genetic  evolution,  functional  genetics,  and  provided  new  tools  and  approaches  for  tobacco  breeding.  We
summarized the latest achievements in tobacco genome assembly and functional gene, described the current development of tobacco
molecular marker-assisted selective breeding (MAS) involving construction of tobacco genetic linkage map, quantitative trait  locus
(QTL)  localization,  genome-wide  association  analysis  (GWAS),  and  the  joint  analysis  of  QTL  localization  and  GWAS.  We  also
reviewed  the  technical  theories  of  genome-wide  selection  (GS)  and  gene  editing  (GE)  and  their  application  progress  in  tobacco
breeding.  To improve the  tobacco genome-assisted breeding (GAB),  it  is  necessary to  make full  use  of  the  information of  tobacco
genome, accelerate the development of molecular markers, promote the application of gene chips, and strengthen the construction of
high-throughput phenotype monitoring platforms, so as to promote the application of GAB in tobacco breeding.
Keywords: tobacco; genome-assisted breeding; molecular marker-assisted selection; genome-wide selection; gene editing

烟草是世界上重要的经济作物之一，病虫害

以及各种不利外界环境会影响烟草产量和品质[1-2]，

且烟草中含有尼古丁等危害人类健康的物质 [3]。

培育具有高产、高质量、高抗性、低尼古丁含量

等特点的烟草新品种是解决以上问题最有效的

方法。

传统的烟草育种主要依赖基于经验的表型选择，

虽取得了良好的育种效果，但劳动强度大、耗时长、

选择效率低且过度依赖环境。基因组辅助育种

（GAB）具有精度高、育种周期短、选择效率高等

优点，使育种者能够从大量具有某基因型特征的子

代开始，仅使用选定的子集进行更精准的表型评估，

找到具有最佳的等位基因组合、最佳的基因网络和

特定基因组区域的个体进行繁育，从而实现作物改

良（图 1）。GAB包括分子标记辅助选择（MAS）、

全基因组选择（GS）和基因编辑（GE）等以基因组信
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息为基础的育种技术。MAS通过标记选择达到对

性状定向选择的目的，能够在早期世代中富集有利

的等位基因，显著缩短了育种年限，提高了对后代

群体选择的准确性，成为了目前主流的育种技术[7-8]。

在烟草育种上已经开发了许多 MAS策略，包括标

记辅助回交（MABC）[9] 和标记辅助基因聚集（MA-
GP）[10]。烟草基因组测序组装的完成以及高通量测

序技术的发展，使得高密度的单核苷酸多态性

（SNP）标记能够以非常低的成本对烟草进行全基因

组分析[11]，并且可以精确地将烟草基因型和表型

进行关联分析，促使了 GS在烟草育种上的应用[12]。

GS通过高密度全基因组 SNP对个体基因组育种值

（GEBV）进行估计，使得对后代群体的选择更加精

确。以 CRISPR/Cas9为代表的 GE技术可以有效

针对某一基因对作物进行定向改良，已在烟草品

质[13]、产量[14] 和抗逆性[15] 的定向改良上尝试应用，

并取得了一定进展。本文系统总结了烟草基因组研

究、分子标记辅助选择（MAS）、全基因组选择（GS）
和基因编辑（GE）方面的最新进展，并分析了这些

技术在烟草 GAB的重要性和应用前景，以期为烟

草遗传改良提供理论参考，为加快烟草优良品种的

精准选育提供新思路。
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图 1    烟草基因组辅助育种流程图[4]

Fig. 1    Flowchart for genome-assisted breeding in tobacco
 
 

1    烟草基因组研究
2010年以来，高通量测序技术的发展使烟草

基因组学发展迅速。目前主要以烟草基因组的序列

结构研究为出发点，通过功能缺失型筛选和功能获

得型筛选两大策略系统地开展功能基因组学研究，

进而帮助育种工作者确定目标基因的功能和作用机

制，以便更好地选择和利用这些基因进行育种。 

1.1    基因组测序与组装

烟草属于茄科烟草属，已知有 66个种，不同

种的基因组之间差异较大。世界上最大的栽培种是

普通烟草（Nicotiana tabacum，2n=48），它由林烟

草 （ Nicotiana  sylvestris， 2n=24） 和 绒 毛 状 烟 草

（Nicotiana tomentosiformis，2n=24）杂交后染色体

自然加倍进化而来[16]。目前已经有多个烟属物种

的基因组完成了测序组装。

中国于 2011年完成了绒毛状烟草、林烟草和

普通烟草全基因组测序组装工作，绒毛状烟草和林

烟草的基因组大小为 2.4 Gb，contig N50均超过
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20 kb，scaffold N50均超过 350 kb，普通烟草基因

组大小为 4.4 Gb，contig N50和 scaffold N50分别

达到为 41.6 kb和 1.62 Mb[17]。Sierro等[18-19] 在 2013

年至 2014年间也陆续公布了绒毛状烟草、林烟草

以及普通烟草的多个栽培品种的测序组装结果。

Kurotani 等[20] 使用 HiFi Reads技术对本氏烟（Nico-

tiana benthamiana）全基因组进行了从头组装，基

因组大小为 3.1 Gb，contig N50达到 141.8 Mb，解

码了本氏烟 95.6%的基因组信息。野生种渐狭叶

烟草（Nicotiana attenuata）和欧布特斯烟草（Nico-

tiana obtusifolia）的基因组信息报道于 2017年 [21]，

渐狭叶烟草基因组大小为 2.5 Gb，contig N50和

scaffold N50分别为 90.4 kb和 524.5 kb，欧布特斯

烟草基因组大小为 1.5  Gb， contig  N50和 scaff-

old N50分别为 59.5 kb和 134.1 kb。其后，黄花

烟草（Nicotiana rustica）、波缘烟草（Nicotiana undu-

lata）、圆锥烟草（Nicotiana paniculata）和奈特氏烟

草（Nicotiana knightiana）的基因组被成功组装，基

因组大小分别为 5.0 Gb、2.2 Gb、3.3 Gb和 3.1 Gb，

scaffold  N50分别为 84.6  kb、61.9  kb、52.8  kb和

82.7 kb[22]。大量烟草基因组序列的发表为烟草基

因功能的研究提供了宝贵的基础信息，推动了烟草

功能基因组学的发展。 

1.2    功能基因

烟草功能基因的表达水平和功能发挥与其生长

发育、细胞分化及代谢过程密切相关，深入研究烟

草功能基因的表达、调控及互作机制，对于构建烟

草生长发育及代谢过程的分子调控网络具有重要意

义。NtCXE22 在烟草中通过调节独脚金内酯（SLs）

的代谢调控腋芽生长，敲除 NtCXE22 的烟草 SLs

含量降低、腋芽数量减少且缩短[23]。过表达 Ntab-

DOG1L 的烟草根系生长能力和抗旱能力得到提

升[24]。Mao等[25] 通过构建 NtCBL4A-1 过表达和敲

除个体，在不同浓度 NaCl处理下观察其农艺性状

和生理性状的变化，发现过表达个体对 Na+诱导的

盐胁迫更加敏感。Zhang等[26] 从抗根结线虫（RKN）

的烟草品种 TI706中克隆了抗性基因 NtRk1，发现

NtRk1 在易感栽培品种“长脖黄”中的过表达增强了

其对南方根结线虫（M. incognita）的抗性，在抗性

栽培品种 K326中对 NtRk1 进行 RNA干扰则导致

其对 M. incognita 具有易感性。NtMYC2a 在烟草烟

碱生物合成和运输的调控中起“开关”的作用[27]。

A622 编码的酶与烟草的生物合成有关，Burner等[28]

基于 CRISPR/Cas9的编辑技术获得 A622 敲除品系，

发现敲除品系在田间和温室试验中烟碱积累均明显

减少，但 A622 的敲除也使得烟草的生长发育受到

严重影响，开花延迟，烟叶产量比对照株低 60.6%。

以上研究从基因层面上解释了烟草在生长发育、抗

逆性和生物合成方面的调节机理。随着烟草基因家

族全基因组鉴定和功能分析的研究发展，大量的基

因家族得到鉴定和分析，控制不同性状的基因家族

信息不断得到完善。 

2    分子标记辅助选择育种（MAS）
分子标记辅助选择育种（MAS）是一种基于分

子标记与目标性状之间的关联性，选择具有所需性

状的个体进行育种应用的方法[29]（图 2）。随着各种

分子标记和遗传图谱的出现，MAS不仅在显著的

质量性状上发挥作用，在由微效多基因控制的数量

性状上也变得可行[30]。数量基因座（QTL）定位和全

基因组关联分析（GWAS）是目前 MAS标记定位的

主要技术手段。
  

性状分离

P1(S)

F1

…

…

F2

P2(R)

标记选择

分子标记辅助选择

图 2    烟草分子标记辅助选择育种基本流程
Fig. 2    Basic flow of tobacco molecular marker auxiliary

group selection breeding
  

2.1    遗传连锁图谱构建

遗传连锁图谱是分子标记应用于作物遗传育种

的基础。Lin等[31] 利用野生烟草构建了第一张烟草
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分子标记遗传连锁图谱，该图谱包括 69个 RFLP

标记和 102个 RAPD标记。Nishi等[32] 利用白肋烟

构建了包括 95个标记的连锁图谱，这是第一张普

通烟草分子标记遗传连锁图谱。为了进一步增加图

谱密度，Xiao等[33] 基于第二代 RAD测序技术的

两种不同的 SNP筛选方法构建了两个烟草遗传连

锁图谱，有 2 162和 4 318个 SNP定位到 24个连锁

群，长度分别为 2 000.9和 1 944.74 cM。Tong等[34]

通过全基因组测序从 271个重组自交系（RIL）群体、

F1 及其亲本中获得 3 961 202个高质量 SNP，并以

K326为参考，对 45 081 SNP进行了表征，构建了

长度为 3 486.78 cM的遗传图谱。烟草遗传图谱的

不断完善极大地促进了烟草MAS应用。 

2.2    数量基因座（QTL）定位

QTL定位通过将遗传群体中目标性状与遗传

标记相结合，根据标记与 QTL的连锁关系，确定

控制数量性状的遗传区域、大小以及作用强度等信

息，主要适用于受控制较强、遗传效应较高的复杂

性状[35]。 

2.2.1    QTL 检测模型　为了鉴定控制烟草复杂性

状的遗传变异，已经开发了多种 QTL检测模型。

Wei等[36] 和 Li等[37] 分别提出了单位点线性混合模

型（UPLMM）和多位点线性混合模型（MLLMM）来

鉴定 MAGIC、NAM和 ROAM等多亲群体中复杂

性状的 QTL；Zhang等[38] 发展了完备区间作图法

（ICIM），将该模型应用到了对 NAM和 MAGIC群

体的 QTL鉴定。上述模型在特定 QTL的鉴定中取

得了较好的效果。赵会纳等[39] 利用 ICIM方法鉴

定到叶宽相关主效QTL（qMLW20-1），可解释 36.8%

的表型变异。刘颖超等 [40] 基于线性混合模型

（LMM）进行 QTL定位分析，发现了控制总植物

碱 qTPA14、烟碱 qNIC14、假木贼碱 qANAB14 和

新烟草碱 qANAT14 的 4个主效 QTL。 

2.2.2    烟草 QTL 定位应用　烟草中已经成功鉴定

并克隆了多个与生长发育、胁迫、生物合成相关

的 QTL。Agacka-Mołdoch等 [41] 在 24个连锁群中

发现有 11个连锁群包含发芽相关性状的 QTL，证

明烟草种子萌发相关的性状非常复杂，且受多基因

控制。姜自鹏等[42] 定位到 4个与烟草株高和叶数

相关的主效 QTL，每个 QTL均可以解释相应性状

10%～20%的表型变异。蒋勋等[43] 基于简化基因组

测序发现 6个叶面褶皱度QTL、3个支脉粗细QTL、

1个主支脉夹角 QTL分别在多个环境中被重复检

测到。Tong等[44] 定位了与自然株高、自然叶数、

绝对株高等 6个生长发育相关的 7个 QTL，分别

是qLW6-2、qnPH6-2、qnPH6-5、qnLN6-1、qnLN6-3、

qSG6-1 和 qIL6-3。Yuan等 [45] 鉴定出了与低烟碱

特性相关的 4个 QTL。王思齐等[46] 研究中检测到

了 28个青枯病抗病 QTL，有 7个 QTL在不同调

查期中被重复定位，并发现在不同调查期检测到

的 QTL数目与表达效应存在较大差异，表明在烟

草青枯病发病的不同阶段发挥作用的抗性基因可能

不同，且其表达具有一定的时序性。Ma等[47] 鉴定

并克隆了 phn7.1，并证明了它与疫霉菌抗性相关。

大量 QTL的成功鉴定，极大促进了烟草复杂性状

的改良进程。 

2.3    全基因组关联分析（GWAS）

GWAS是通过对大规模的群体 DNA样本进行

全基因组高密度遗传标记（如 SNP）分型，从而寻

找与复杂性状相关的遗传信息的技术方法，主要适

用于影响较小、遗传效应较弱、且具有多基因遗传

效应的复杂性状。 

2.3.1    GWAS 分析模型　与QTL作图一样，GWAS

也使用遗传标记和目标性状之间的统计关联作图

（AM）。多种统计模型 [一般线性模型（GLM）、混

合线性模型（MLM）、压缩混合线性模型（CMLM）、

优化压缩混合线性模型（ECMLM）、循环概率统一

的固定和随机模型（FarmCPU）等 ]被应用于 AM，

以找到重要的遗传标记[48-49]，其中 FarmCPU在关

联准确性和控制假阳性和假阴性方面都优于其他

模型[50]。 

2.3.2    烟草 GWAS 应用　GWAS能在烟草育种中

快速定位控制烟草性状的关键基因，进而有效地开

展烟草遗传改良工作，提升烟草在产量、品质、抗

性等方面的性状表现。孙滢等[51] 对烟草开花期典

型性状进行 GWAS分析，检测到了 13个与烟草开

花期性状显著关联的 SNP，初步确定了控制开花

时间的关键候选基因 Ntab0279610。Kram等 [52-53]
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利用 126 602个 SNP，分别对产量性状和株高进行

了 GWAS分析，检测到与 7个产量性状相关的

465个数量性状核苷酸（QTN），能够解释 0.46%～

30.99%的表型变异；并在后续的研究中检测到

181个和 29个株高相关 QTNs，能够解释 0.69%～

25.37%的表型变异。为了通过育种提高烟叶质量，

Tong等[54] 检测了与总糖（TS）、还原糖（RS）、总

氮（TN）、烟碱（NIC）和总钾（TP）5个化学性状相关

的标记，在 TS、RS、TN、NIC和 TP中分别检测

到 2、2、4、6和 1个显著相关的 SNP。Xu等 [55]

通过 GWAS分析，获得了 1个与叶片淀粉含量显

著相关的 SNP位点 AX-106 011 713，并发掘到一

个与烟草叶片淀粉含量变异显著相关的候选区域，

得到了 2个候选基因。青枯病被喻为烟草的“癌

症”[56]，一直备受关注，Lai等[57] 通过 GWAS确定

了 142个与青枯病相关的 QTN，能够解释 0.49%～

22.52%的表型变异。何斌彬等 [58] 通过 GWAS分

析，筛选鉴定了 8个高抗青枯病的烟草品种，并在

烟草基因组内发掘到 1个与烟草青枯病抗性变异显

著关联的区域，能解释 14.29%的表型变异，并预

测到 4个抗病候选基因。 

2.4    QTL定位和 GWAS联合分析

GWAS可以快速鉴定关键遗传变异，QTL定

位可以确定特定基因影响的数量性状，通过将两种

技术整合能够弥补假阳性导致的局限性，有利于检

测小效应的 QTL，提高检测精度和效率 [59]。Zan

等[6] 利用 GWAS和 QTL定位对烟草基因组进行联

合分析，建立了 39个植物形态、发育和抗病性状

的参考基因型-表型图谱，发现了一个新的基因

Arf9，在敲除后表现出更宽的烟草叶片，并被精确

地定位到一个 SNP。两种策略的结合促进了烟草

在遗传分析和识别候选基因方面的发展，有助于烟

草育种工作者更有效地开展烟草遗传改良工作。 

3    全基因组选择（GS）
 

3.1    GS技术

GS是植物育种中一种基于高密度全基因组

SNP，结合表型数据对个体基因组育种值（GEBV）

进行估计的育种策略[60]，包括参考群体和候选群

体。对于参考群体，基于高通量测序和基因分型技

术获取全基因组 SNP，经田间监测平台获取作物

的表型信息，结合表型数据估计每个 SNP的效应

值，构建预测模型；对于候选群体，基于预测模型

结合参考群体中获得的 SNP效应值累加估算出测

试个体的 GEBV，选择优良个体[61]（图 3）。GS的

准确性受到 GS模型中数据的影响，包括参考群体

的大小、参考群体和候选群体之间的关系、标记密

度、环境因子等。在参考群体和候选群体中使用亲

缘关系较差的个体时，GS的预测准确度下降，参

考群体的减少、SNP密度的降低也会导致准确度

的降低[62-64]。不同的建模方法对 GS预测的准确度

和效率影响较大，目前已有多种统计模型应用于

GS，包括最佳线性无偏预测（BLUP）、最小二乘法

（LS）、贝叶斯法、机器学习（ML）、决策树等。BLUP
 

参考群体

候选群体

基因分型 (SNP)

环境因子

表型分析

基因分型 (SNP)

环境因子

模型训练

BLUP、LS、RF、
GBM、BayesA、

BayesB、BayesC、
SVR、DL 等

基因组育种值 (GEBV)

优良个体

图 3    全基因组选择（GS）技术路线图

Fig. 3    Technology roadmap for genome-wide selection （GS）
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和贝叶斯法是目前 GS的常用方法。Meuwissen

等 [65] 对比了 BLUP和 LS，BLUP和 LS的估计值

与真实育种值之间的相关系数分别为 0.732和 0.318，

BLUP明显优于 LS。 

3.2    烟草 GS应用

GS在烟草育种中的应用目前处于试验阶段，

Tong等[66] 在烟草中进行了 GS的试点测试，采用

不同的标记数量、群体大小和模型对重组自交系

（RIL）群体进行了基因组预测分析，发现群体大小

是提高预测准确度的最重要的因素，BayesB模型

可能是最适合烟草 RIL群体的 GS模型。Carvalho
等[67] 利用 13个烟草近交系的 72个杂交组合，在

两个不同的田间环境中进行了评估，并在不同信息

缺失水平下进行预测模型验证，发现基因型与环境

的交互作用会影响 GS的效率，同时利用基因型和

表型信息能提高选择的准确性。随着高通量测序技

术的进步、分子标记技术的发展、高通量表型监测

平台的建设以及统计模型的改进和完善，GS将成

为今后烟草育种的重要工具。 

4    基因组编辑（GE）
 

4.1    GE技术

GE是一种能够精准对生物体基因组特定基因

进行修饰的基因工程技术，其中人工核酸酶 [锌指

核酸酶 （ZFN）、转录激活样效应因子核酸酶

（TALEN）和成簇调节间隔短回文重复序列（CRISPR/
Cas9）系统 ]的 GE技术可以对目标片段进行靶向

编辑，尤以 CRISPR/Cas9的应用最广泛，编辑效

果最好，已经成功应用于多种作物。CRISPR/Cas
系统来源于细菌和古细菌在长期演化过程中形成的

一种适应性免疫防御，用来抵御入侵的病毒及外

源DNA[68]。CRISPR/Cas9由CRISPR序列、sgRNA
和 Cas9蛋白三部分组成，sgRNA具有与所选基因

组目标序列互补的区域。在 sgRNA的指示下，

Cas9蛋白定点对靶序列进行切割，产生 DNA双链

断裂，在对断裂部位修复过程中可能出现点突变、

插入、缺失不同类型的变异，使靶序列产生突变，

进而达到对基因组进行定点编辑的目的[69]。 

4.2    烟草 GE应用

随着基因编辑技术的普遍应用，CRISPR/Cas9

系统已经成为烟草基因组编辑的基础工具。Xu

等 [70] 利用 CRISPR/Cas9介导 NtPOD63 L（一种过

氧化物酶）基因的敲除，发现 NtPOD63 L 敲除个体

具有较高的耐旱性。Matsuo[71] 以瞬时绿色荧光蛋

白（GFP）基因表达监测基因编辑，利用 CRISPR/

Cas9成功敲除了本氏烟草的 NbDCL2 和 NbDCL4

基因，获得了双敲除烟草突变体，发现双敲除烟草

突变体有可能作为重组蛋白生产的平台植物。Zhang

等[72] 利用 CRISPR/Cas9敲除了烟草 BBLs（烟碱合

成相关基因），发现 BBLs 敲除突变体中，烟碱和

大多数生物碱含量都明显减少，肌苷及其衍生物的

含量急剧增加。随着对基因编辑效率要求的提升，

CRISPR/Cas9被逐渐优化，Zhang等[73] 使用 OsU3-

tRNA启动子组合代替 AtU6启动子（OsU3-tRNA、

AtU6均能启动 sgRNA转录），并将 AtUb10-Ros1

表达盒融合到 T-DNA上进行监测，对现有的烟草

CRISPR/Cas9系统（pORE-Cas9）进行了优化，获得

了新系统 pOREU3TR，并在对烟草 NtLHT1 基因的

定点编辑中证明了 pOREU3TR的高效率。CRISPR/

Cas9能够针对烟草基因组的特定区域进行精确地

编辑，进而对某些特定的基因进行敲除、敲入或修

饰，从而实现对烟草精准高效遗传改良。 

5    总结与展望
MAS已经通过 QTL定位和 GWAS设计了大

量与烟草重要性状密切相关的分子标记，GS利用

GEBV将对后代个体的选择简单化、数据化，GE

能通过对基因的精确修饰快速实现对性状的定向改

变，各种基于基因组学的育种技术的不断发展都将

推动 GAB在烟草育种上的发展和应用。建议从以

下 4个方面深化研究：

（1）充分利用烟草基因组信息。测序技术的进

步和生物信息学的发展加快了烟草基因组的解析，

但由于其多倍体的性质，基因组结构高度复杂，对

烟草基因组的解析仍然面临许多技术难题。需进一

步深入探究烟草基因组结构和功能，不断发展和完

善利用烟草基因组的技术和方法，以便更好地支持

烟草育种工作的开展。另外，相较单一的参考基因

组，泛基因组涵盖更多的遗传多样性。Zhou等[74]

和 Tang等[75] 首次解析了番茄和二倍体马铃薯的泛
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基因组，研究了茄科茄属的物种进化，为解析生物

复杂性状的遗传机制提供了新思路。泛基因组在烟

草上尚未开展研究，可能为烟草品种改良提供新

思路。

（2）加快烟草分子标记的开发。对于植物分子

标记的开发主要存在以下问题：①分子标记的筛选

鉴定成本较高。②标记与性状之间的关联不明显或

不稳定，导致选择的准确性降低。③MAS的累积

效应受环境因素和遗传背景的影响较大，很难筛选

到稳定的分子标记。建议从以下几个方面研究解决：

①加快改进和完善自动化检测体系，建立 DNA提

取、PCR检测等移动工作站，实现科研自动化，

减少消耗；②优化标记与性状之间的关联模型；③

根据育种需求选择合适的群体进行分子标记的开发；

④对于微效多基因的数量性状，应使用尽可能多的

分子标记以提高选择的准确性。

（3）推进基因芯片在烟草育种上的应用。目前

已经在烟草基因组上鉴定了大量的 SNP，利用基

因芯片技术可快速检测目标性状相关的 SNP，加

快优良个体的选择，但受到技术和成本限制，基因

芯片在烟草育种实践中的应用相对较少。应加速完

善基因芯片相关技术，降低使用成本，以更好地支

撑和促进烟草育种工作的进步。

（4）加强烟草高通量表型监测平台的建设。目

前作物表型获取主要是依靠人力，耗时耗力且数量

获取有限，无法提供准确预测复杂数量性状所需的

大规模、高质量的表型数据，而高通量表型监测平

台将有望解决这一难题，应加强烟草高通量表型平

台的建设。烟草高通量表型与高通量遗传信息的结

合，将为烟草的定向改良带来更精确的育种策略。
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