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李允静 1　任雪贞 2　肖　芳 1　王　培 2　高鸿飞 1　晋　芳 2 
翟杉杉 1　景　琦 2　吴　刚 1　金石桥 2

（1 中国农业科学院油料作物研究所 / 农业农村部油料作物生物学与遗传育种重点实验室 / 农业农村部植物生态环境安全检验测

试中心（武汉）/ 农业农村部农业转基因生物溯源重点实验室，湖北武汉 430062；2 全国农业技术推广服务中心，北京 100125）

摘要：通过基因编辑快速培育品质改良大豆已成为大豆育种的目标之一，研究人员采用 CRISPR/Cas 系统定点编辑大

豆 GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-1B 基因后，获得高油酸大豆材料 AE15-18-1。为准确筛选和确认高油酸大豆 AE15-18-1

的真实性，采用竞争性等位基因特异性 PCR 技术（KASP，Kompetitive Allele Specific PCR），分别针对 GmFAD2-1A 基因和

GmFAD2-1B 基因设计引物，开发了快速检测基因编辑大豆 AE15-18-1 种子的方法。该方法特异性强、检测样本量灵敏度达

0.25ng，能够准确快速识别 GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-1B 基因是否为编辑型，且能够准确区分编辑位点是纯合型还是杂合

型，进而判断是否为基因编辑大豆 AE15-18-1 种子。该方法检测时间可缩短到 45min，检测成本低，检测效率高，适用于基因

编辑大豆单粒种子真实性快速识别和纯度检测，在大豆育种和种子质量控制过程中具有良好的应用前景。
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近年来，基因编辑技术作为革命性的育种工

具，为作物遗传改良开辟了新途径 [1-4]。CRISPR-

Cas 系统已经成功应用于创制多种重要农艺性状改

良的新种质，如抗白粉病小麦 [5]、耐除草剂油菜 [6]、

抗根腐病大豆 [7]、高油酸大豆 [8]、高蛋白大豆 [9]、超

甜糯玉米 [10] 等，为保障全球粮食安全和农业可持续

发展提供了新的解决方案。该技术主要是通过设计

特定的 CRISPR-Cas 系统，构建包含目标序列的载

体，经农杆菌介导的遗传转化导入目标作物，编辑工

具在细胞内诱导 DNA 双链断裂，通过植物细胞自

身的修复机制（如非同源末端连接或同源重组）产

生目标序列突变 [11]。然而，该技术在使用过程中可

能产生靶基因功能缺失和脱靶效应，从而对作物的

基因组稳定性和功能产生潜在影响 [12]。因此，精准
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高效的检测技术成为基因编辑作物安全评价与监管

的关键环节。目前，基因编辑产品鉴定方法主要有

全基因组测序法、PCR- 测序法、PCR- 电泳法 [13-14]、

PCR- 酶切 - 电泳法 [15]、可编程酶检测法（如 Cas9、
Cas12）[16-17]、Taqman 探针实时荧光 PCR 法 [18-19]、

数字 PCR 法 [20] 等。其中测序法依赖于第三方测序

公司，耗时长；基于 PCR 方法的检测步骤繁琐且耗

时；可编程酶检测法步骤繁琐且多处于研究阶段，稳

定性较差；数字 PCR 法相对实时荧光 PCR 法检测

成本较高；Taqman 探针实时荧光 PCR 法难以应对

1~2 个碱基变异的特异性检测需求。

竞争性等位基因特异性PCR（KASP，Kompetitive  
Allele Specific PCR）是一种基于荧光检测的基因

分型技术，其反应体系包含由两条带有不同荧光

标签且靶向 SNP 位点的特异性正向引物和一条

通用反向引物组成的 Primer mix，以及含有两种荧

光信号的通用检测探针的 Master mix，经过 3 次

PCR 扩增对靶标位点进行检测。在 PCR 扩增过

程中，荧光探针与淬灭探针退火，荧光探针作为通

用引物嵌入到 PCR 产物中，发出荧光；通过荧光信

号检测仪或荧光 PCR 仪读取 PCR 产物的荧光信

号；如果检测样品个体的基因型是纯合的，将只产

生单色荧光信号，如果样品个体的基因型是杂合

的，则产生混合荧光信号 [21]。该技术可精准检测

基因组 DNA 中的 SNP、InDel 突变以及长片段的

插入 / 缺失等，具有高通量、低成本和操作友好的

特点 [22]。近年来，KASP 技术逐渐应用于分子标记

辅助育种、基因精细定位、种质资源鉴定 [23-25]、农作

物种子品种纯度鉴定 [26]，并在水稻（NY/T 2745—
2021《水稻品种真实性鉴定 SNP 标记法》）、玉米

（NY/T 4022—2021《玉米品种真实性鉴定 SNP 标

记法》）、小麦（NY/T 4021—2021《小麦品种真实性

鉴定 SNP 标记法》）品种真实性鉴定中建立了标准

化检测体系，但在基因编辑作物检测中的应用案例 
较少。

山东舜丰生物科技有限公司通过 CRISPER-

CAS12i 系统同时对 GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-

1B 基因进行编辑，获得了品质改良高油酸大豆

AE15-18-1[27]，该大豆是 2023 年获得我国首个生产

应用安全证书的基因编辑作物，具有良好的产业化

前景。因此，针对该品种在种子质量检测和安全监

管中的实际需求，亟需开发一种高效、稳定且费用低

廉的区分基因编辑大豆 AE15-18-1 纯合型和杂合

型以及未编辑大豆种子的识别方法。本研究拟利用

KASP 技术设计特异性引物，实现对 GmFAD2-1A
和 GmFAD2-1B 基因编辑位点的高效识别，并能够

区分纯合型和杂合型编辑事件，最终建立一种快速、

准确识别基因编辑大豆 AE15-18-1 种子真实性和

纯度的方法，推动基因编辑作物产业化应用进程。

1　材料与方法
1.1　试验材料　基因编辑大豆 AE15-18-1 种子

样品由全国农业技术推广服务中心提供，未编辑

大豆（Williams 82、天隆 1 号、天隆 2 号、中豆 48、
中豆 70、中豆 72、中豆 86）以及转基因大豆转化体

含量为 1% 的混合样品（GTS40-3-2、MON89788、
A5547-127、A2704-12、356043、305423、CV127、
MON87701、MON87708、MON87769、MON87705、
FG72、DAS81419-2）由中国农业科学院油料作物研

究所搜集保存。本试验于 2024-2025 年度在中国农

业科学院油料作物研究所和全国农业技术推广服务

中心完成。

1.2　试验方法

1.2.1　DNA 提取及纯化　采用植物基因组 DNA 提

取试剂盒（天根，DP305）进行种子粉末中 DNA 提

取及纯化，详细操作步骤见说明书。采用紫外分光

光度计 NanoDrop OneC（美国，Thermo Fisher）测

定 DNA 浓度并评价其质量后，将 50ng/μL 的 DNA
模板储存于 -20℃备用。

1.2.2　KASP 检测体系　采用在线多重序列比对

软 件（https：//www.genome.jp/tools-bin/clustalw），

将 GmFAD2-1A 和 GmFAD2-1B 基 因 编 辑 前 和

编辑后的序列进行比对，设计了基于 KASP 技术

的用于检测编辑前和编辑后基因的引物组合信息

（表 1）。两个基因编辑前和编辑后扩增序列大小

均为 64bp，1A-FAM 和 1B-FAM 引物 5′端连接核

苷酸序列为“gaaggtgaccaagttcatgct”的 FAM 标签，

1A-HEX 和 1B-HEX 引物 5′端连接核苷酸序列为

“gaaggtcggagtcaacggatt”的 HEX 标签。引物序列由

生工生物工程（上海）股份有限公司合成，离心后用

双蒸水稀释至 10µmol/L，-20℃避光保存备用。

KASP 反应体系：5μL 中包含 FLU-ARMS V5F 
2×PCR MIX（固德，BGH1025RV5F.1）2.5μL、 
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引物混合液 0.5μL、DNA 模板 2μL；其中特异引物

混合液中 FAM 和 HEX 最终浓度均为 0.1μmol/L， 
下游通用引物 COM 最终浓度为 0.3μmol/L。KASP
反应程序：95℃预变性 5min；95℃变性 5s，58℃退火

延伸 20s，扩增 45 个循环；30℃，30s 读取荧光信号。

1.2.3　KASP 特异性及灵敏度测试　选取基因编

辑大豆 AE15-18-1、未编辑大豆（Williams 82、天
隆 1 号、天隆 2 号、中豆 48、中豆 70、中豆 72、中豆

86）以及转基因大豆转化体含量为 1% 的混合样品

（GTS40-3-2、MON89788、A5547-127、A2704-12、
356043、305423、CV127、MON87701、MON87708、
MON87769、MON87705、FG72、DAS81419-2），进行

KASP 方法的特异性测试，确认检测方法能否准确

识别并区分纯合型基因编辑大豆、杂合型基因编辑

大豆和未编辑大豆。

分别将基因编辑大豆 AE15-18-1 的纯合型、杂

合型以及未编辑大豆 DNA 模板稀释至 25ng/μL、
10ng/μL、5ng/μL、2.5ng/μL、1.25ng/μL、0.625ng/μL、 
0.3125ng/μL、0.125ng/μL、0.0625ng/μL、0.025ng/μL、 
0.0125ng/μL。按照 1.2.2 方法配置 PCR 反应体系，

进行 4 个平行 PCR 扩增，测试该方法的灵敏度，最

终确定能够准确识别纯合型基因编辑大豆、杂合型

基因编辑大豆和未编辑大豆的最低模板量。

1.2.4　KASP 方法检测 AE15-18-1 种子纯度　随

机抽取 92 粒基因编辑大豆 AE15-18-1 种子，单粒

研磨后制备 DNA 模板，按照 1.2.2 方法配置 KASP
反应体系后进行扩增，开展基因编辑大豆单粒种子

纯度快速识别检测。试验进行 2 个平行 PCR 扩增，

设置基因编辑大豆 AE15-18-1 纯合型、杂合型、未

编辑大豆、对照样品和空白对照。

扩增结束后，检测到正常单色荧光或者混合荧

光的种子，判定为有效检测单粒，否则判定为无效

检测单粒。GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-1B 基因

检测结果均为纯合编辑型的，判定为基因编辑大豆

AE15-18-1；两个基因检测结果均为杂合编辑型或

者一个为纯合编辑型一个为杂合编辑型的，也判定

为基因编辑大豆 AE15-18-1；两个基因检测结果均

为未编辑型的，判定为未编辑大豆。基因编辑大豆

种子转化体纯度（%）= 基因编辑大豆 AE15-18-1 种

子粒数 / 有效检测种子粒数 ×100，采用 Excel 软件

进行统计分析。

1.2.5　PCR- 酶切 - 电泳法检测 AE15-18-1 种子

纯度　利用 92 粒基因编辑大豆 AE15-18-1 单粒种

子 DNA 模板进行 PCR- 酶切 - 电泳法检测，PCR
引物信息见表 2。由于基因编辑的发生，GmFAD2-

1A 基因和 GmFAD2-1B 基因的 BStXI 酶切位点

发生改变，不会产生酶切，GmFAD2-1A 基因和

GmFAD2-1B 基因 PCR 扩增片段酶切前后片段大

小不改变，分别为 454bp 和 783bp；未编辑的阴性

大豆可被 BStXI 酶切开，GmFAD2-1A 基因 PCR 扩

增片段酶切前为 453bp，酶切后为 304bp 和 149bp，
GmFAD2-1B 基因 PCR 扩增片段酶切前为 790bp，
酶切后为 659bp 和 131bp。

PCR 反应体系：20μL 体系包括 2×PCR MIX
（VazymeP222）10μL、上下游引物（10μmol/L）各

0.25µL、DNA 模板 2μL、ddH2O 7.5μL。反应程序：

95℃、3min 预变性；95℃、30s 变性，58℃、30s 退火，

72 ℃、30s 延 伸，35 个 循 环；72 ℃、5min 延 伸；4 ℃

保存。

酶切反应：15µL 体系包括 BStXI（NEB R0113S）
0.5µL、PCR产物原液2µL、10×Buffer 1.5µL、ddH2O 11µL。 
37℃酶切反应时间 3h。

2　结果与分析
2.1　序列比对与引物设计　经 NCBI 数 据 库

表 1　KASP 引物信息

基因 引物名称 引物序列（5′-3′） 注释

GmFAD2-1A 1A-FAM gaaggtgaccaagttcatgctTCCCTCATTGCATGGCCAATCTA 编辑前

1A-HEX gaaggtcggagtcaacggattCCCTCATTGCATGGCCAATCTT 编辑后

1A-COM ATCACCCACACACCAGTGAGAAG

GmFAD2-1B 1B-FAM gaaggtgaccaagttcatgctTCCCTCATTGCATGGCCAATCTA 编辑前

1B-HEX gaaggtcggagtcaacggattCCCCTTTTCCCTCATTGCATGGCT 编辑后

1B-COM ATCACCCACACGCCAGTAAGAAT



2025年第12期 113 研究论文

BLAST 比对分析，结果发现大豆 GmFAD2-1A 和

GmFAD2-1B 基因的一致性达 94.92%，同源性极

高；此外，编辑后的 GmFAD2-1A 基因与未编辑的

GmFAD2-1A 基因相比插入了一个 T 碱基，编辑后

的 GmFAD2-1B 基因与未编辑的 GmFAD2-1B 基

因相比缺失了 7 个碱基“CAATCAT”（图 1）。
针对 GmFAD2-1A 基因 T 单碱基插入，在 3′

端 SNP 设计上游引物，未编辑型引物 3′末端为

碱基 A，编辑型 3′末端为碱基 T，下游通用引物在

GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-1B 基因的 SNP 区

域设计，且 3′末端为 SNP 位点，从而能够保证特异

性地扩增 GmFAD2-1A 基因。针对 GmFAD2-1B
基因缺失了 7 个碱基的情况，设计未编辑型引物 3′
末端上游引物包含缺失的 7 个碱基，编辑型 3′末
端不含有 7 个缺失碱基，下游通用引物同样设计在

GmFAD2-1A 基因和 GmFAD2-1B 基因的 SNP 区

域，且 3′末端为 SNP 位点，从而能够保证特异性地

扩增 GmFAD2-1B 基因。编辑前和编辑后的引物

序列分别添加 FAM 标签和 HEX 标签，经 KASP 检

测，未编辑大豆样品检测到 FAM 荧光信号，纯合型

基因编辑大豆 AE15-18-1 样品检测到 HEX 荧光信

号，杂合型基因编辑大豆 AE15-18-1 样品检测到混

合荧光信号。

针对基因编辑大豆 AE15-18-1 的纯合型和杂

合型以及未编辑大豆进行 KASP 扩增，对引物组进

行初步测试，发现 3 种类型大豆检测结果与预期一

致（图 2），表明两种基因的 KASP 引物能够准确进

行不同基因型的识别和区分，具有有效性。

2.2　特异性及灵敏度测试　经特异性测试，发现

1A-FAM/1A-HEX/1A-COM 引物组合能够准确

识别基因编辑大豆 AE15-18-1 中 GmFAD2-1A 基

因编辑纯合型、杂合型以及多个未编辑大豆样品和

转基因大豆转化体混合样品，检测结果与预期一

致，表明该引物组合的特异性良好；1B-FAM/1B-

HEX/1B-COM 引物组合能够准确识别基因编辑大

豆 AE15-18-1 中 GmFAD2-1B 基因编辑纯合型、杂

表 2　PCR 引物信息

检测基因 引物名称 引物序列（5′-3′） 编辑前扩增片段（bp） 编辑后扩增片段（bp）

GmFAD2-1A SP53-3 GCAATTCCACCACACTGCTT 453 454

SP54-2 CCACCCTATTGTGAGTGTGAC

GmFAD2-1B GmFAD2-1b-F GCCTGCACCCCAGGATATTT 790 783

GmFAD2-1b-R GGACTAAAAGTGCTGAGTGAACGG

：1B-HEX； ：1B-FAM； ：1B-COM； ：1A-HEX； ：1A-FAM； ：1A-COM； ：SNPs

图 1　序列比对结果
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A：GmFAD2-1A 基因特异性检测结果；B：GmFAD2-1B 基因特异性检测结果；1：纯合型基因编辑大豆 AE15-18-1；2：杂合型基因编辑大豆 AE15-

18-1；3：未编辑大豆 Williams 82；4：空白对照 ddH2O

图 2　AE15-18-1 大豆不同基因型检测
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合型以及多个未编辑大豆样品和转基因大豆转化体

混合样品，检测结果与预期一致，表明该引物组合的

特异性良好（图 3）。
经灵敏度测试，发现 1A-FAM/1A-HEX/1A-

COM 引物组合能够准确稳定检测 0.25~50ng 模板

量的基因编辑大豆 AE15-18-1 纯合型、杂合型以

及未编辑大豆中的 GmFAD2-1A 基因，0.125ng 及

以下 DNA 模板量不能稳定识别 3 种类型大豆。

1B-FAM/1B-HEX/1B-COM 引物组合能够准确检

测 0.125~50ng 模板量的基因编辑大豆 AE15-18-1
纯合型、杂合型以及未编辑大豆中的 GmFAD2-

1B 基因，0.05ng 及以下 DNA 模板量不能稳定识

别 3 种类型大豆。以上结果表明，两种 KASP 引

物组合检测方法的灵敏度最低可达到 0.25ng 的模 
板量。

2.3　KASP 技术对基因编辑大豆 AE15-18-1 种子

纯度的检测　针对随机选取的 92 粒 AE15-18-1 大

豆种子，采用建立的 KASP 方法，对单粒种子进行

真实性检测，发现 1A-FAM/1A-HEX/1A-COM 引

物组合检测 GmFAD2-1A 基因在 92 粒种子中均为

基因编辑纯合型，92 粒种子中 GmFAD2-1A 基因编

辑后的纯度为 100%；1B-FAM/1B-HEX/1B-COM
引物组合检测 GmFAD2-1B 基因在 92 粒种子种均

为基因编辑纯合型，92 粒种子中 GmFAD2-1B 基

因编辑后的纯度为 100%（图 4）。结果表明，本研

究建立的基于 KASP 技术快速识别基因编辑大豆

AE15-18-1 单粒种子真实性的方法，能够应用于基

因编辑大豆 AE15-18-1 种子纯度快速鉴定。

2.4　PCR- 酶切 - 电泳法对基因编辑大豆 AE15-

18-1 种子纯度的检测　为了进一步验证研发的

KASP 技术检测基因编辑大豆 AE15-18-1 纯度的

准确性，采用 PCR- 酶切 - 电泳法对 92 粒种子纯

度结果进行检测。结果发现，基因编辑大豆 AE15-

18-1 中 GmFAD2-1A 基 因 扩 增 后，PCR 产 物 在
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BStXI 酶切前和酶切后片段大小均为 454bp，未发

生酶切，未编辑大豆样品 453bp 的 PCR 产物经酶切

后获得 304bp 和 149bp 大小的片段（图 5A、B）。基

因编辑大豆 AE15-18-1 中 GmFAD2-1B 基因扩增

后，PCR 产物在 BStXI 酶切前和酶切后片段大小均

为 783bp，未发生酶切，试验仅展示了 7 粒基因编辑

大豆 AE15-18-1 种子检测的结果，未编辑大豆样品

790bp 的 PCR 产物经酶切后获得 659bp 和 131bp
大小的片段（图 5C、D）。以上结果表明，92 粒种子

均为纯合型基因编辑大豆 AE15-18-1，且种子纯度

达 100%，与 KASP 方法检测结果完全一致，验证了

本研究开发的 KASP 检测方法具有准确性和可靠性。
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A、B：GmFAD2-1A 基因检测结果；C、D：GmFAD2-1B 基因检测结果；M：Takara DL1000； 
1~7：AE15-18-1 大豆；8：未编辑大豆 Williams 82；9：空白对照 ddH2O

图 5　AE15-18-1 大豆 PCR- 酶切 - 电泳法种子纯度验证部分结果

3　讨论
截止到 2024 年底，我国已经有 5 个基因编

辑大豆品种相继获得了农业用基因编辑生物安全

证 书，包 括 AE15-18-1、25T93-1、P16、QH64112、
E001SYFT。目前报道的 KASP 技术在基因编辑作

物检测上的应用仍较少，与 TaqMan 探针法相比，

KASP 不需要针对特定位点设计特异性探针，而是

采用与基因特异引物配合使用的通用探针，大幅降

低了试剂成本。然而，KASP 技术也存在一定的局

限性，在设计引物时要求上游引物的 3′末端含变异

碱基，下游为通用引物，限定了引物的位点，若变异

位点附近的碱基序列不适合设计引物，则难以建立

符合要求的 KASP 检测方法。

本研究对大豆 GmFAD2-1A 和 GmFAD2-1B 基

因编辑前后序列比对，发现同源性极高，一致性达到

了 94.92%。根据 KASP 技术原理，针对 GmFAD2-

1A 基因产生的 SNP 和 GmFAD2-1B 基因产生的

InDel 突变序列，分别设计了特异性 KASP 引物。

测试后发现，本研究建立的快速识别基因编辑大豆

AE15-18-1 的检测方法能够特异地识别编辑前和

编辑后的 GmFAD2-1A 和 GmFAD2-1B 基因特异

性位点，且能准确区分种子单粒（单株）样品的基因

型，进一步确认种子真实性，判定是否为标称基因

编辑大豆事件。本方法的灵敏度达到了 0.25ng 的

模板量，对比李峰等 [28] 发明专利中的灵敏度检测

效果，本研究采用的样品实施方案和灵敏度检测效

果显著提高。本研究在 KASP 技术快速检测中采

用了一款兼容性高、超快速检测 SNP 的试剂（FLU-

ARMS V5F 2×PCR MIX），PCR 扩增程序由梯度

扩增简化至两步扩增，检测时间由 90min 缩短到了

45min 左右，极大地提高了检测效率，建议可作为国

外 Laboratory of the Government Chemist（LGC）公

司售卖的 KASP 检测试剂的替代品，节约试验成本。

与 PCR- 酶切 - 电泳法（时长 6.5h）相比，KASP 技
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术检测时间缩短了 6 倍，成本缩减了近 5 倍，在保证

检测效果的基础上显著提高了检测效率。另外，与

水稻、玉米、小麦等常规农作物品种真实性鉴定相

比，本研究建立的基因编辑大豆 AE15-18-1 真实性

识别方法不需要采用一套多态性位点引物组检测，

只需要针对两个特异性编辑位点进行测试，工作程

序更简便快捷。

纯度是种子质量的重要指标之一 [29]，依照 GB 
4404.2—2010《粮食作物种子　第 2 部分：豆类》，

大豆大田用种纯度需不低于 98.0%。随着生物育

种产业化不断推进，对转基因和基因编辑农作物种

子纯度质量检测提出了新要求，如精准快速、高通

量、低成本等。农作物品种纯度鉴定是随机抽取一

定数量种子进行单粒或单株检测，根据检测结果计

算纯度。KASP 检测技术适用于高通量单粒 / 单
株检测，本研究建立的基于 KASP 技术快速检测方

法与 PCR- 酶切 - 电泳法的检测结果完全一致，能

够应用于种子纯度精准快速鉴定，可为基因编辑大

豆 AE15-18-1 种子质量安全检测和监管提供技术

参考。

本方法的成功建立及应用对后续一系列基因

编辑大豆真实性检测和纯度鉴定研究具有借鉴意

义，后续将探索快速提取同 KASP 技术相结合的基

因编辑大豆检测方法，进一步提高检测效率；同时将

收集 25T93-1、P16、QH64112、E001SYFT 等基因编

辑大豆分子特征信息，开发统一的特异性位点检测

方法，形成一套基因编辑大豆信息库，为基因编辑大

豆品种快速筛查与身份确认提供技术支撑。
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希森 6 号最低，毕薯 8 号最高；平均商品化率在

48.61%~91.82% 之间，米拉（CK）最低，沃土 5 号

最高。

3　讨论
毕节市由于其特定的自然资源优势，马铃薯种

植面积逐年扩大，但由于受到单位面积上群体和肥

料施用不合理等诸多因素影响，导致单产不高 [3]。

马铃薯是一种高产作物，磷、钾肥料是生长过程中不

可缺少的元素，使用不当会造成作物后期营养失衡，

水分、气温和土壤类型等因素也会对肥效产生影响，

使用低氮、高钾、高磷硫酸钾型复合肥和腐熟的圈肥

作为底肥配合施用，可确保马铃薯健康生长，进而提

高经济效益。

随着海拔高度升高，气温逐渐下降，降水概率

增加但蒸发量降低，土壤形成特殊的水分平衡，低温

环境导致生育期延长，但病虫害的发生概率也相对

较低，且昼夜温差大有利于马铃薯块茎的养分积累，

从而提高产量。马铃薯种植时要根据不同区域的气

候和土壤条件，合理进行种植区划和品种布局。不

同品种的要求略有不同，需要结合当地气候、土壤、

水资源等条件进行选择，不同品种在不同海拔高度

播种期相同时，品种间的出苗期、现蕾期、开花期、成

熟期均有所差别，同一品种在不同海拔高度种植，其

生育期有随海拔高度上升呈逐渐延长的趋势。因此，

在赫章县高海拔区域应选用生育期较长、耐寒性强

的中晚熟品种，如毕薯 8 号、青薯 9 号、陇薯 7 号、沃

土 5 号等品种（系），生育期适中，抗病性强、经济效

益好，可在赫章县域内进一步示范推广；中低海拔应

选用生育期短的中早熟品种，如米拉（CK）、威芋 5
号、希森 6 号等，产量不高，抗病性中等，但市场商品

性好，可在赫章县域中低海拔区域适当推广种植。
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