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摘要 热带木本油料作物是我国农业的重要组成部分, 在国民经济和社会发展中占有重要地位. 食用油供给安全

是关系国计民生的重大战略问题, 其中, 育种技术的进步是热带木本油料作物产业提升的重要推动力. 本文对近

年来椰子、油棕、海南油茶的传统育种、主要育种目标性状分子遗传基础、分子标记辅助选择育种、全基因组

选择育种技术, 以及转基因、基因编辑育种技术等方面的研究进展进行综述, 并对分子育种技术研究和新品种培

育进行展望.
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热带木本油料作物椰子(Cocos nucifera)、油棕

(Elaeis guineensis)和海南油茶(Camellia hainanica)是
我国食用油的重要来源之一

[1]. 传统草本油料存在与

粮争地矛盾, 增量空间有限, 亟需“多油并举”拓宽供

给来源. 热带木本油料作物可在林地、坡地和滨海沙

地等不宜种粮区域种植, 不逾越“耕地红线”, 并具有

单位面积产油量高、经济寿命长等特点, 发展热带木

本油料是提高食用油自给率的重要途径.
全球椰子种植面积约1200万公顷, 椰子果产量约

6100万吨, 椰子油年产量310多万吨. 我国椰子种植面

积约60万亩, 年产椰子果数量达2.2亿(约42万吨), 椰子

油进口量约17万吨, 自给率不足1%[2]. 国内椰子油生

产成本是进口椰子油的4~5倍. 全球油棕种植面积

2000余万公顷, 棕榈油产量7000多万吨, 单位面积产

油量约4.2吨/公顷. 目前油棕主要集中在南纬10度至

北纬15度之间种植, 海南曾经于1960年和1980年代两

次大规模推广油棕种植, 但由于所推广的品种不适应

本地环境等原因, 未能成功. 因为油棕性喜高温多湿

的气候, 最佳温度介于25℃~28℃之间, 当气温低于

18℃时, 生长缓慢, 果实发育不良, 而我国热区冬季月

均温一般在15℃~17℃之间, 最低温可降至5℃~8℃.
因缺乏适宜高纬度种植的耐寒品种, 我国尚无规模化

油棕种植, 即使棕榈油已占我国食用油消费总量的

20%, 仍全部依赖进口. 油茶(Camellia oleifera)是中国

特有高端木本油料作物, 也是我国大宗油料作物之一,
全国栽培面积约6550万亩, 年产茶油约70万吨, 我国拥
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有完整的油茶加工产业链, 主要分布在湖南、江西、

广西、福建等油茶主产区, 油茶产业总产值达1160亿
元. 海南油茶(Camellia hainanica)同属于油茶组(Sect.
oleifera), 其特殊之处为果实更大, 果皮棕色粗糙, 主要

分布在海南地区
[3]. 海南油茶的种植面积为12.30万亩,

茶油年产量约120吨, 产值约2亿元.
椰子、油棕、海南油茶等热带木本油料是典型的

热带作物, 对温度和湿度等条件要求高, 目前仅在我国

海南省以及广西、广东、云南部分地区种植. 在温度

长时间低于10℃的环境下, 会产生不同程度的寒害反

应, 影响正常生产. 我国严格意义的热带气候地区有

限, 要大面积发展热带木本油料产业, 必须要在抗寒

育种取得重大突破, 解决产业大面积推广发展遇到区

域和种业瓶颈. 但作为木本作物, 椰子、油棕、海南

油茶的传统杂交育种周期长且选择能力十分有限. 亟

需加强耐寒、高油酸和高产等重要性状的解析、突破

全基因组选择、遗传转化、基因编辑等生物育种技术

“卡脖子”技术难题, 加快新种质创制和新品种培育

进程.

1 育种技术进展

1.1 传统育种

目前椰子、油棕和海南油茶品种多为传统育种获

得. 其中包括:
斯里兰卡椰子研究所选育出世界闻名的国王椰子

品种, 还培育出CRIC 60 (T×T), CRIC 65 (D×T),
CRISL 98 (T×SR), Kapruwana (DG×SR), CRISL 2012/
Kapsuwaya (DB×T), CRISL 2013/kapsetha (DB×SR)等
主栽品种. 菲律宾培育16个椰子品种和15个椰子杂交

种, 但该国存在严重的椰子致死性黄化病, 对椰子产

业和贸易造成较大影响. 印度拥有南亚国际椰子基因

库, 保存种质超过400多份, 位居世界第一, 选育出一

系列高产优质杂交品种, 其中印度大宗作物研究所侧

重椰子根枯萎病和干旱抗性品种的培育
[4]. 泰国培育

的两个绿矮(一个香水椰、一个甜水椰)是较有影响力

的品种, 当前该国的香水椰已经成为世界上重要的鲜

食椰子品种
[2]. 我国椰子主产区为海南, 现有椰子品种

90%以上为传统的本地高种, 近年来热科院椰子所引

进矮种和香水型椰子资源, 并与海南高种杂交, 育成

的文椰78F1椰子新品种具有产量高, 果大, 抗风、抗

寒的特性, 生产潜力较大, 此外“文椰4号”香水型椰子

等“文椰”系列水果型椰子新品种也在海南逐步推广
[2].

油棕主产国中, 马来西亚选育出GH500, Deli Dur-
a×AVROS Pisifera, Calix 600等高产油棕品种, 在东南

亚国家广泛推广种植, 是世界上培育油棕新品种最多

的国家, 尤其马来西亚新培育的CPS3无性系, 产油量

可达753.78千克/亩; 印度尼西亚培育出Dumpy, PPKS
540, Yangambi等高产品种

[5]; 哥斯达黎加针对当地高

海拔地区的农业条件, 培育出Bamenda, Kigoma等多个

耐寒油棕品种. 我国培育出高产、抗寒、适应性强“热
油1号”“热油4号”“热油6号”油棕新品种3个, 其中“热
油1号”在云南保山(绝对低温0.2℃)和广西东兴(绝对

低温0℃),均表现较强适应性,年产油量为233.36千克/亩,
为培育适应我国栽培的油棕耐寒优质高产新品种提供

基础.
海南大学胡新文团队选育“海大油茶”“万海”和

“侯臣”等系列海南油茶新品种
[6,7]. 林萍等人

[8]
以6个普

通油茶杂交组合子代林为试材, 分析亲本在杂交子代

单株产果量、果实大小、出籽率、干籽出仁率、种仁

含油率、脂肪酸成分含量等17个经济性状的一般配合

力和特殊配合力, 估算各性状的遗传参数. 结果表明,
除鲜果干籽率外, 其余16个经济性状在6个杂交组合间

均存在显著差异; 亲本在各性状的一般配合力差异达

极显著水平, 亲本间特殊配合力在单株产果量、单果

质量、种仁含油率、油酸含量等重要育种形状上亦差

异显著或极显著. 因此, 油茶杂交育种中, 除油酸含量

外, 针对幼林大部分经济性状, 未评估过一般配合力的

亲本材料, 先评估其一般配合力比评估亲本间的特殊

配合力更重要.
陈雅等人

[9]
利用攸县油茶(Camellia yuhsienensis)

与普通油茶品种“华硕”(Camellia oleifera ‘Huashuo’)
进行种间杂交, 结果表明子代具有良好的育性, 并且

回交结实率较高. 陈永忠等人
[10]

通过杂交育种选育的

子代, 产量显著提高. 江西省林业科学院在进行油茶

远缘杂交育种的过程中发现, 红花油茶(Camellia che-
kiangoleosa)和普通油茶杂交后代均表现出果实较

大、果皮较薄、出籽率高及含油率高的优良特性
[11].

以攸县油茶为母本, 以三华普通油茶品种为父本, 袁德

义团队培育的“德油2号”杂交油茶新品种, 成熟后直径

可达6厘米, 不仅果大皮薄, 而且便于采摘
[12].

这些研究成果表明, 种间杂交和远缘杂交在油茶
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育种中具有显著的优势, 能够有效提升油茶的经济性

状和生产效益. 因此, 在亲本选配时, 综合评估亲本配

合力、遗传参数和遗传力, 可以筛选最佳杂交亲本与

杂交组合, 提高传统育种效率.

1.2 诱变育种

诱变育种是利用理化因素诱发变异, 再通过选择

和培育新品种的育种方法. 椰子所利用梯度辐照剂量

对油棕种子进行诱变, 获得639株突变株, 筛选到3株
EgFATB密码子提前终止的突变单株, 为下一步低棕

榈酸新品种选育提供材料. 谌丽施等人
[13]

使用太空诱

变的油茶种子作为育种材料, 通过对诱变材料生长情

况的测量, 发现太空诱变对油茶植株生长特性及光合

特性影响显著, 为下一步筛选优良育种资源奠定基础.

1.3 分子标记辅助选择育种

分子标记辅助选择育种是指使用与性状紧密相关

的DNA标记, 借助分子标记对目标性状基因型进行选

择, 从而缩短育种年限, 提高育种效率
[14].

分子标记是指物种内个体或种群间基因组中能反

映遗传差异的特异性DNA片段
[15]. 首先出现的是

1980~1990年开发出的限制性片段长度多态性(restric-
tion fragment length polymorphism, RFLP)[16]、随机扩

增多态性DNA(randomly amplified polymorphic DNA,
RAPD)[17]、扩增片段长度多态性(amplified fragment
length polymorphism, AFLP)[18],等标记类型, 但由于基

因分型的多态性低、困难和不稳定, 它们现在使用较

少
[19]. 如今, 短序列重复(simple sequence repeats,

SSR)[20,21]和单核苷酸多态性(single nucleotide poly-
morphism, SNP)已成为分子育种最常用的DNA标

记
[19].
2021年报道油棕中的第一组2001个SSR[22]. 此后,

越来越多的SSR被分离、表征并用于油棕的不同遗传

研究
[23~25]. 由于对 Pisifera, Dura 和E. Oleifera 的基因

组进行测序
[26,27], 现在使用生物信息学工具很容易获

得 SSR 序列. 最近建立第一个油棕微卫星数据库
[28].

来自油棕的SSRs已被用于遗传多样性、种群结构、

连锁定位和重要性状基因定位(quantitative trait locus,
QTL)定位的分析.然而,由于SSR基因分型应用中存在

的问题, 包括无效等位基因(null alleles)、PCR反应中

的打滑效应(stuttering effects)和等位基因遗漏(allelic

dropout)等的影响, 越来越多的学者正在转向使用SNP
进行遗传研究

[29].
SNP是两个DNA 序列之间单个核苷酸碱基的变

化. 由于下一代测序(next generation sequencing, NGS)
技术的快速发展, 以及测序成本的大幅降低, 测序基因

分型(genotyping by sequencing, GBS)已被广泛用于

SNPs检测
[30,31]. 大多数SNP是二等位多态性的, 这种

变异可能是单个碱基转换或颠换导致, 有利于快速和

高通量的筛查. 2007年, 在表达的序列标签中鉴定出

油棕中的第一组SNP[32]. 最近, 已经为油棕鉴定超过

一百万个SNP[26,33]. 热科院椰子所开发椰子香味性状

关联的分子标记, 将香水椰子种苗鉴定的准确率从

75%提高到99%[6]. 林萍等人
[8]
基于转录组SNP构建普

通油茶主要品种资源的分子身份证, 为杂交育种的亲

本选配提供材料基础. 但海南油茶中相关研究尚未

报道.
连锁图谱是DNA标记的图谱, 利用杂交得到的重

组值来确定染色体上遗传标记之间的相对位置和距

离, 使用的遗传标记越多、越密集, 所得到的连锁图谱

分辨率就越高
[16]. 1997年报道第一张油棕连锁图谱,

由97个连锁基团上的24个RFLP标记组成
[34]. 法国的

一个研究小组发表第一张基于微卫星的连锁图, 其中

获得16个连锁基因, 包含800多个DNA标记
[35]. 到目前

为止, 已经使用不同类型和数量的DNA标记构建20多
个连锁图谱(表1). 最近, 报道具有超过10000个共显性

DNA标记的超高密度连锁图谱
[36,37]. 这些特别密集的

连锁图谱可用于识别与重要性状相关的DNA标记. 然

而, 目前大多数连锁图谱是由低于200个的油棕个体的

群体构建而成, 一般包含几百个DNA标记, 这限制连

锁组上紧密关联的DNA标记排序的准确性.
我国于2021年首次构建椰子基因组精细图谱, 揭

示椰子矮化和早结的分子遗传基础, 利用这些标记构

建我国椰子杂交制种和选育种技术体系, 选育适宜我

国热带北缘地区种植的第一批高产早结矮化型椰子新

品种, 改变国内椰子栽培品种单一的现状. 耐寒品种的

培育是椰子北移推广的必要条件, 对低温胁迫应答机

理的研究是开展耐寒品种选育的重要理论基础, 研究

发现在低温胁迫下, 椰子幼苗中富集205种差异积累

代谢产物, 主要集中于氨基酸、类黄酮、碳水化合

物、脂质和核苷酸代谢途径中; 同时也发现与抗寒途

径相关的WRKY, AP2/ERF, HSF, bZIP, MYB和bHLH
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等转录因子家族被显著诱导上调
[38]. 椰子脂肪酸合成

代谢研究方面, 通过系统地研究比较椰子、油棕和椰

枣中脂肪酸组成的相关基因和遗传控制, 在椰子基因

组的22种脂类代谢途径中鉴定806种脂类相关基因
[39].

通过花期调控关键基因FT的功能研究, 对海南本地高

种椰子、黄矮椰子苗期和成熟期进行转录组测序分

析, 发现FT基因的可变剪切对高、矮种椰子的投产期

的分化起关键作用
[40].

油棕基因组(2n=32)具有高度杂合性, 马来西亚获

得全球首个油棕基因组、解析油棕产量关键调控基因

的作用机制
[27]. 我国完成高产母本厚壳Dura基因组的

高质量序列测定和多个种质资源的基因组重测序以及

进化分析, 注释出近36105个高度可靠的油棕基因. 为

油脂合成及调控基因功能研究和抗病高产育种提供重

要基因组和表达谱分析数据
[26].

QTL是指影响数量性状表达的染色体区域或基因

簇
[55]. GWAS利用连锁不平衡来定位与特定性状相关

的基因位点, 而QTL分析则是通过确定分子标记与

QTL之间的连锁关系来实现这一目标. QTL分析的基

本原理是基于QTL与连锁标记的共分离现象. 当分子

标记与某一个性状的QTL连锁时, 不同标记基因型的

个体在表型上会表现出显著差异. 通过分析这些表型

差异, 可以推断出与分子标记相连锁的QTL的位置和

效应, 也就是对QTL进行定位.
在作物中, 许多重要的性状本质上是复杂的. 这些

性状中的大多数由许多影响较小的基因、环境因素及

其相互作用控制
[56]. 自2001年以来, 一直在油棕中进

行QTL性状定位研究
[42,51,57,58]. 为绘制产油率相关性

状和脂肪酸成分的QTL图谱, 几项研究发现, 产油量

和脂肪酸成分由位于不同染色体中的许多QTL决定,
它们对表型变异(PV)的贡献率为5%至45%[42,51,59~61].
有研究表明, 与油与果穗和油与果肉比率相关的QTL
被定位在三个连锁组(即LG 1, LG 8和LG 10)上[31]. 这
些QTL解释PV的7.65%至13.3%. 在两个QTL中, 具有

较好基因型的棕榈树的平均O/B为~31%, 而在没有任

何有益QTL基因型的树木中, 平均O/B为~28.2%, 表明

表 1 油棕连锁谱图汇总

Table 1 Summary of linkage maps constructed in the oil palm

序号 年份 标记类型 标记数量 遗传图距(cM) 连锁基因数量 参考文献

1 1997 RFLP 97 870 24 [34]

2 2000 RAPD 48 399.7~449.3 12~15 [41]

3 2001 RFLP 84 852 22 [42]

4 2005 MS and AFLP 255+688 1743 16 [35]

5 2009 AFLP, RFLP, MS 252 1815 21 [43]

6 2010 SSR 251 1479 16 [44]

7 2011 AFLP 331 2274.5 16 [45]

8 2013 AFLP, RFLP, SSR 148 798.0 23 [46]

9 2013 SSR 362 1845.0 16 [47]

10 2014 SSR, Genes, SNP 190 1233.0 31 [48]

11 2014 SSR, AFLP 423 1931 16 [49]

12 2014 SSR, SNP 1331 1867 16 [24]

13 2015 SSR, SNP 480 1565.6 16 [50]

14 2015 SNP 1085 1429.6 16 [51]

15 2015 SSR 281 1935.0 16 [52]

16 2018 SNP, SSR 10023 2398.2 16 [36]

17 2018 SNP, DArT-based 1399–1466 1873.7~1720.6 16 [53]

18 2018 SNP 2413 1161.89 16 [36]

19 2019 SNP 27890 1151.7 16 [37]

20 2020 SNP 1054 1370 16 [54]
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使用DNA标记将具有有益基因型的QTL金字塔化可

以加速遗传改良. 使用基于谱系的方法, 在育种计划的

大量遗传多样化样本中检测到 18 个QTL控制性状, 包
括鲜束重量和束数

[62], 作者发现QTL模式依赖于遗传

起源, 异种群体之间仅共享2009个QTL. 脂肪酸谱的

QTL定位研究表明, 棕榈油中的脂肪酸是由许多QTL
决定的 , 其影响相对较小 , 环境因素及其相互作

用
[47,63].
树干高度(即垂直生长)的QTL定位研究表明, 该

性状的QTL位于不同的LGs上, 其效应在不同研究中

也存在较大差异, 表明树高是一个复杂的性状, 由许

多基因、环境因素及其相互作用决定
[50,51,57,58]. 不同

来源的棕榈树的不同基因或途径也可能影响不同种植

材料的高度. 因此, 进一步研究该性状的QTL定位应利

用多样化的油棕遗传材料来全面了解油棕树干高度的

遗传基础.
尽管已经对几个重要性状进行许多QTL定位研

究, 包括油产量相关性状、脂肪酸相关图谱、树干高

度/垂直生长和对油棕灵芝病的抗性, 但似乎检测到的

大多数QTL(尤其是那些对表型影响较小的QTL)具有

家族特异性, 无法在其他具有不同遗传背景的家族中

得到证实, 这限制它们在实际育种工作中的使用. 为

找到可用于更广泛育种群体中的通用DNA标记, 必须

使用世界范围内所有可用材料的大量代表种群进行分

子标记开发.

1.4 全基因组选择育种

全基因组选择(genomic selection, GS)是通过全基

因组范围内的高密度标记进行育种值估计, 继而进行

全基因组范围内的标记辅助选择, 是缩短林木育种周

期、加快林木育种进程的有效策略和方式, 长期以来

一直是林木遗传改良研究中持续关注的热点. 然而在

林木遗传改良中的应用受限于多年生林木自身童期长

特性以及基因组和表型组等组学数据匮乏、研究基础

薄弱等因素.
油棕是较早开展系统性GS研究的热带木本油料

作物, 相关的研究主要集中在基于模拟数据和基于真

实育种数据的研究两个方面. Wong和Bernardo[64]使用

模拟数据评估表型选择、分子标记辅助选择(Marker-
assisted selection, MAS)和全基因组选择(GS)这3类早

期选择技术的育种效率, 研究发现在不同规模的育种

群体中, 基因组选择的选择效率和选择效果均具优势.
Cros等人

[65]
利用油棕果穗性状模拟数据发现, GS的选

择效果更好, 且在连续4个育种周期中模型准确性随模

型校准数据世代的增加而逐渐提高. 此外, Cros等人
[66]

使用分别由131个个体组成油棕Deli和Group B群体构

建GS模型, 包含覆盖8个含油量性状的265个SSR标记

数据, 研究结果发现GS模型的预测精度显著高于谱系

模型的预测精度. Kwong等人
[67]

利用1218个体组成的

油棕UR×AVROS群体 , 分析RR-BLUP, BayesA,
BayesCπ, Bayesian LASSO regression和Bayesian ridge
regression等GS模型对6个含油量性状的预测精度, 结

果发现, 不同GS模型之间的预测精度相近.
综上所述, 基因组选择在油棕育种中显示出显著

的优势, 特别是在较小规模育种群体和较长育种周期

的情况下. GS不仅提高选择效率, 还显著提升选择效

果, 显示出在真实育种实践中的巨大潜力. 但椰子、油

棕和海南油茶的相关研究仍在起步阶段, 截至目前尚

未有利用全基因组选择育种技术培育出品种的报道

出现.

1.5 转基因育种和基因编辑育种

热带作物中多年生、基因组杂合度高等问题导致

热带作物的传统杂交育种周期长、难度大、进展

慢
[68]. 基因编辑技术的发展为热带作物育种带来新途

径和新机遇. 但由于目前大部分热带作物的遗传转化

体系不成熟, 极大限制基因编辑技术在热带作物育种

中的应用.
椰子由于尚未建立完善的组织培养和遗传转化技

术, 椰子基因编辑和分子设计育种进展缓慢. 斯里兰卡

椰子研究所利用花药外植体成功获得椰子再生植株,
初步建立椰子组培技术; 随后细胞悬浮培养技术被应

用于椰子组培, 可较大批量获得体细胞胚, 但目前为

止尚不能大批量获得再生苗
[69].

海南油茶国外基本上少见相关报道, 油茶研究全

部集中在我国. 当前油茶分子育种还处于初级阶段,
同样亟需尽快建立油茶遗传转化技术. 椰子和海南油

茶由于遗传转化技术不完善, 转基因和基因编辑应用

未见报道, 亟需加强研究.
油棕组织培养技术经历数十年发展后, 已经可以

实现优良杂交品种的快速扩繁, 能够有效保持亲本的

优良性状, 缩短育苗周期, 且组织培养的油棕苗具有
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一致性好、管理方便等特点, 单位面积产量比实生苗

高30%[68,70]. 但目前油棕组织培养步骤中需要高浓度

的外源生长素诱导, 导致体细胞变异
[71,72], 严重制约

油棕遗传转化技术的开发利用.
目前油棕的遗传转化主要使用农杆菌或基因枪

法转化油棕胚性愈伤组织. 但转化后的愈伤组织的体

胚发生频率较低, 难点在于芽的再生. 一般而言, 从胚

性愈伤组织通过体胚发生过程来获得再生株系通常

需要超过两年的时间, 其中体胚发生过程通常需要6
到8个月, 这复杂的过程不仅延长育种周期, 还增加了

实验和生产的成本
[73,74]. 马来西亚和印度尼西亚的科

研人员依托当地规模较大的商业化油棕组培苗生产

产业, 对油棕转基因技术进行优化, 获得转基因苗或

者转基因愈伤组织
[75~77], 并且已经开始油棕基因编辑

技术的应用, 获得油棕甲硫蛋白、异黄酮还原酶、油

棕茎腐病易感基因等基因编辑愈伤组织株系; 建立可

靶向 4个目标基因的油棕多位点基因组编辑载

体
[78~80].

2 展望

以椰子、油棕、海南油茶为代表的热带木本油脂

供应我国食用油消费总量的20%, 但几乎全部依赖进

口, 急需培育独立自主知识产权、适应我国农业气候

条件的品种. 但此前育种技术落后、种质资源挖掘利

用不足、重要性状形成机理不清、种苗繁育技术不完

善等问题极大限制现代育种技术在热带木本油料作物

中的应用.
分子育种能够弥补传统育种手段周期长、效率低

的缺陷, 最大限度利用种质资源, 快速定向培育新品

种, 目前已成为育种方法研究的热点. 随着组学技术

的发展, 三代长读长测序、高杂合基因组组装、高精

度端粒-端粒基因组、泛三维基因组等技术手段愈加

丰富
[81,82], 育种目标愈加精准, 将成为热带木本油料作

物新品种选育、产业高质量发展的关键核心技术.
然而由于热带木本油料作物自身生物学上的独特

性, 尚未有利用分子育种方法培育出热带木本油料作

物新品种的报道, 转基因、基因编辑、分子标记辅助

选择和全基因组选择等育种技术还处于技术研发阶

段. 今后应加强优异种质资源基因资源挖掘, 在热带木

本油料作物重要性状形成机制解析基础上, 充分利用

现代生物育种技术成果, 将全基因选择育种、分子设

计育种等前沿技术用于实际育种工作, 早日突破瓶颈,
使得科学技术的进步服务于产业需求.
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Research progress in breeding techniques for tropical woody oil crops
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Tropical oil crops are an important component of agriculture in China, it plays an important role in the national economy and social
development. The supply of edible oil is a major strategic issue related to national economy and the people’s livelihood, and the
progress of breeding technology is an important driving force for the improvement of the tropical oil crop industry. This article
reviews the research progress in traditional breeding, genome sequencing, molecular genetic basis, and gene cloning of major
breeding target traits, as well as transgene, gene editing, molecular marker assisted selection breeding, and whole genome selection
breeding technologies of Cocos nucifera, Elaeis guineensis, and Camellia hainanica. It also provides prospects for research on
molecular breeding technology and cultivation of new varieties.
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