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　　摘要：干旱胁迫对作物生长和产量构成严重威胁，是作物重要的非生物胁迫之一。作物根系作为水分吸收与传递
的核心，在干旱时通过改变结构提升耐旱性，在此过程中，根系分泌物、植物激素和根系微生物形成复杂的互作网络，

共同抵御干旱。本文综述了干旱胁迫下作物根系与根系微生物的交互作用及其对抗旱性的影响。干旱条件下，作物

的根系结构会进行优化，根长和根面积增加，同时根系分泌物（如氨基酸、有机酸等）的种类和数量也会发生变化。多

种植物激素，包括ＡＢＡ、ＩＡＡ、ＧＡ、ＪＡ和ＥＴＨ，在根系响应干旱中具有调控作用，尤其是ＡＢＡ在根茎通信和气孔调节中
起到了关键作用。干旱胁迫还会导致土壤微生物种群结构显著变化，影响微生物的多样性和功能。同时，根系微生物

在作物响应干旱胁迫中通过产生植物激素和代谢物帮助植物抵御干旱，改善根系结构和水分养分吸收。最后，本文提

出了作物根系、根系分泌物与根际微生物之间的互作网络，为深入理解作物抗旱机制提供了新视角，也为研究根系 －
微生物互作机制以提高作物抗旱性、保障农业生产安全提供了科学依据。
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　　水是植物生存不可或缺的资源，植物器官需维
持足够的水分含量以保证正常生长。然而，全球范

围内由于温室气体排放导致的干旱现象频发，给植

物的生长带来巨大的压力［１－２］。干旱胁迫不仅影响

植物的代谢活动，严重时还会引起细胞内电解质失

衡，导致植物死亡，对作物的生长和产量构成严重

威胁，是作物重要的非生物胁迫之一［３－５］。因此，加

强对作物抗旱能力的研究，提高作物在干旱胁迫下

的生存率和产量，对于保障农业生产、维护粮食安

全具有重要意义［６］。

作物根系作为直接从土壤中吸收水分并且运

送到其他部位的器官，当土壤水分不足时，根系感

应到水分胁迫并将信号传递到其他部位，从而引起

一系列生长发育、生理生化和分子水平的变化，最

终影响作物产量和品质［７－１３］，因此，根系在干旱胁

迫下的响应一直是研究的重点。在干旱胁迫下，作

物的根系结构会改变，根数更多、根长更长，从而更

好地吸收深层土壤的水分，提高耐旱性［１４］。植物激

素在作物响应干旱胁迫中也发挥了重要的作用，目

前主要报道的有脱落酸（ＡＢＡ）依赖的和非 ＡＢＡ依
赖的２类作物干旱胁迫响应机制［１５－１７］。

近年来，根系干旱胁迫的研究焦点逐渐转向了

作物如何受到根际微生物在缺水状态下的影响。

这一关联凸显了植物与之密切相关的微生物群落，

包括植物促生长细菌和真菌，在植物生长以及应对

包括干旱在内的环境变化中的重要作用［９，１８］。干旱

条件下，植物根系的结构发生变化，根系分泌物随

之改变，这些变化进而影响了根际微生物的丰富

度、构成和活性，从而调节了作物与土壤微生物之

间的相互作用。此外，植物根系在维护那些对作物

生长、营养吸收和健康至关重要的固有微生物群落

方面扮演了关键角色。先前的研究还揭示了干旱

可能对土壤微生物群落产生长期的影响，反之，与

根系共存的微生物群落能够协助植物抵抗干旱并

促进植物适应干旱［９，１９］。

尽管已有许多作物根系响应干旱的机制以及

作物根系微生物的报道，但是他们的交互研究，即

作物干旱胁迫对作物根系微生物的影响研究较少，

且主要集中在一些模式植物或作物上。在此基础
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上，本文查阅了大量有关作物抗旱机制及根系微生

物、根系分泌物参与作物抗旱的研究进展，经过归

纳、总结，综述了以下方面的内容：（１）干旱胁迫对
作物根系生长和根系分泌物的影响；（２）干旱胁迫
下植物激素的作用和信号通路；（３）干旱诱导的作
物根系对根际微生物的调控及根系微生物如何响

应作物抗旱。旨在为理解作物与微生物交互作用

在干旱条件下的响应机制提供重要的指导和借鉴。

１　干旱胁迫对根系生长和分泌物的影响

１．１　影响根系结构和生长
作物的根系由主根和侧根构成，其中主根是种

子萌发后首个接触环境的根组织，主要具有吸收水

分和养分、固定植株、贮存养分等作用；侧根构成了

根系的主要部分，它与土壤接触面积广，对于水分

的获取至关重要，主要有吸收水分、稳固植株、改良

土壤、防治土壤侵蚀等作用［２０－２２］。一般情况下，干

旱胁迫下对根的多项指标，如长度、直径、表面积、

组织密度、生长速率以及分支数量等均会产生不利

影响，干旱条件下，作物根分支数、根尖数和根体积

显著减少，根系的生长速率会显著减缓，根系细胞

分裂速度降低［２２－２４］。但在一定程度的缺水胁迫下，

以上特征是作物适应干旱环境的一种有效策略，有

助于减少水分消耗，提高生存能力能够优化其生长

状态，构建出更为发达的根系网络，向更深层、更湿

润的土壤生长，获取宝贵的水资源，确保水分的稳

定供应，并提升作物对干旱胁迫的适应能力［２５－２７］。

主根在水分相对匮乏的条件下，可以通过维持顶端

区域的细胞伸长来维持生长，其中涉及到的相关机

制包括渗透式的积累、激素的调节、细胞壁的修饰

以及抗氧化系统的调节等［２１，２８］。侧根在缺水条件

下，会被诱导出更多的分支，这样不仅增加了根系的

总长度，也增加了根系的总面积，从而增加了根系的

吸水能力，使其更加有利于在干旱条件下生存［２９］。

在不同的环境刺激下，作物会产生不同的根系

结构，从而更好地适应不同的环境，提高产量和品

质。目前有很多关于干旱调控根系结构的报道，不

同品种具有不同的基因型和根系特征，对干旱的响

应情况不同。研究发现，分蘖期水稻发生干旱胁迫

后，单株总根长、根表面积、整株干物质质量、地上

部干物质质量和根干物质质量均显著降低，且抗旱

性强的品种降幅小于抗旱性弱的品种［３０－３１］。具有

更粗、更深根系的水稻品种，尤其是在３０～４５ｃｍ的

土壤层中具有更深、更密集根系的水稻品种，表现

出更好的耐旱性，具有更高的生物量和产量［３２－３３］。

耐旱程度不同的小麦品种，其根系的垂直分布和根

尖特征存在差异，抗旱品种在不同深度土层中的根

长度、根干重、根冠比、根尖数和根表面积均高于干

旱敏感品种［３４－３５］。具有更深、更长、更密的根和窄

根脚的抗旱型大豆品种，在干旱胁迫下总根长、根

表面积、根鲜重、根干重、产量以及平均根直径为

０．５～１．０ｍｍ的根长比例方面，均优于干旱敏感型
大豆品种，说明其具有更好的抗旱性，可以用来探

索植物对水分胁迫的适应性［３６－３７］。糜子在轻度水

分胁迫下，根长、根总表面积、根冠比、根系活力均显

著提高，但在重度水分胁迫下根长、根表面积、根冠比

及根系活力均随着水分胁迫程度的加剧而减小，且重

度水分胁迫下抗旱品种的各项指标均优于干旱敏感

品种，具有更好的根系形态和更强的根系活力［３８］。

１．２　影响根系分泌物
根系分泌物是植物在生长过程中，从根系的不

同部位分泌（主动运输）或渗出（被动扩散）到根系

环境中的初级或次级代谢产物，占植物光合产物的

１０％以上，包括低分子物质如有机酸和酚酸，高分子
物质如黏胶物质和黏液，以及细胞脱落物如脱落的

根冠细胞、根毛和细胞碎片等［１０，３９－４０］。根系分泌物

在作物与土壤环境的互作中扮演着至关重要的角

色［１２］。作为植物与土壤之间物质交换和信息传递

的桥梁，根系分泌物通过分泌到根际的各类化合

物，不仅为作物提供了必要的养分支持，还参与构

建了根际微生态系统，影响着土壤的物理、化学和

生物性质［４０－４１］。

在干旱胁迫下，作物根系分泌物的种类、数量

等会发生显著变化。大豆在干旱胁迫下，其根系分

泌物的分泌速率没有变化，但其组成随着渗透物浓

度的增加而改变，且根系分泌物中氨基酸、有机酸

和根的生物量等指标均显著正相关［４２］。玉米在干

旱胁迫下，根系分泌物中的有机酸（苹果酸、乳酸、

乙酸、琥珀酸、柠檬酸和马来酸）含量显著增加，这

些增加的有机酸可以提高玉米抗旱能力，溶解磷酸

等养分，促进作物生长，调节土壤 ｐＨ值，提高土壤
养分的生物有效性［４３］。干旱胁迫后，耐旱水稻品种

的根系新陈代谢活动更旺盛，但其分泌的糖及醇

类、鞘脂等大多数物质的表达量均显著降低，干旱

敏感品种根系分泌物中则积累了氨基酸及其衍生

物等物质［３０］。
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２　根系干旱胁迫下植物激素的作用

植物激素对植物的生命活动起着关键的调节

作用。在干旱条件下，一些植物激素，如脱落酸、生

长素（ＩＡＡ）、赤霉素（ＧＡ）、茉莉酸（ＪＡ）、乙烯
（ＥＴＨ）的含量会发生变化，在根系遭遇干旱胁迫
时，起关键的信号传导和调控作用［１６，４４－４５］。

２．１　ＡＢＡ对作物根系响应干旱的作用
目前，ＡＢＡ在作物根系干旱胁迫下的作用，研

究的最为清楚。它在水分胁迫的植物组织中积累，

包括在缺水条件下的植物根部，主要通过直接调控

根细胞生长和调控根茎通信２方面来起作用［１０，４６］。

ＡＢＡ调控根细胞生长主要依赖于根系的向水反应。
根系会根据土壤湿度梯度显示向水性，这是指导根

系生长以获取水分的核心机制。ＡＢＡ通过调节根
尖过渡区和伸长区的作用来参与根系的向水反应，

这些区域在根尖发生差异生长反应，这种向水性依

赖于ＰＹＲ／ＰＹＬ／ＲＣＡＲ－ＰＰ２Ｃｓ－ＳｎＲＫ２ｓ途径，这是
ＡＢＡ信号传递的核心［１６，４７－４８］。在水稻、小麦、玉米

和大豆等多种作物中，缺水会诱导根系 ＡＢＡ的积
累，进而加速根尖分生组织的分化，促进根系的生

长［１０］。此外，ＡＢＡ作为一个重要的激素信号分子，
还参与根茎通信和气孔开闭。作物受到干旱胁迫

时，通过维管束压力将缺水信号远距离传递到叶

片，导致叶片ＡＢＡ含量增加，诱导叶片气孔关闭，减
少叶片的蒸腾失水，以减少水分流失，进而有效提

高了根部的抗旱性。当感知到土壤持续干旱时，根

部会产生更多的包括ＡＢＡ在内的化学信号，调节植
物上部的生长和发育。木质部 ＡＢＡ浓度和根部
ＡＢＡ浓度存在正相关关系，因此，木质部 ＡＢＡ浓度
可以作为根部产生ＡＢＡ的定量指标，用来反映根部
是否缺水。这种由根部产生的信号可以在叶片组

织感知到水分亏缺之前，通过气孔调节大大减少水

分损失，是植物抗旱的第１道屏障。随着胁迫的持
续，较老和较低的叶片开始枯萎，这可能是植物抗

旱的第２道屏障［１０］。

２．２　非ＡＢＡ途径
其他激素主要通过与 ＡＢＡ相互作用来调节作

物根系生长和对干旱胁迫的响应。水稻和拟南芥

在适度水分胁迫下，根尖 ＡＢＡ积累，进而调节 ＩＡＡ
的运输，从而在适度水分胁迫下维持根的生长［４９］。

大麦中轻度土壤干旱诱导了ＡＢＡ积累，进一步介导
了生长素合成和反应以及根和根毛伸长，促进了大

麦根鞘的形成［５０］。干旱胁迫下柑橘根中ＪＡ含量迅
速积累，导致ＡＢＡ的进一步积累，说明ＪＡ可能参与
了逆境下 ＡＢＡ的生物合成［５１］。在低水势下，玉米

幼苗根中ＡＢＡ积累，限制了乙烯的过量产生，以确
保初根的伸长［５２］。ＡＢＡ和 ＧＡ之间也存在拮抗作
用，ＡＢＡ信号增强有助于维持根分生组织和腋生分
生组织的大小，通过 ＳｎＲＫ２－ＡＰＣ／ＣＴＥ通路与 ＧＡ
及其下游信号对抗，从而维持水稻根的生长和分

蘖［５３］。总之，在根系响应干旱胁迫的过程中，ＩＡＡ、
ＪＡ与ＡＢＡ呈现出正向的协同作用，它们在根系适
应干旱环境中扮演了积极的角色。ＥＴＨ、ＧＡ则与
ＡＢＡ显示出一种拮抗关系，它们在根系对干旱胁迫
的响应中可能起到了不同的调控作用。

３　干旱胁迫对根系微生物的影响

土壤微生物对土壤环境的变化具有高度敏感

性和迅速的反应能力。即使是微小的土壤环境变

化，也会导致土壤微生物种群结构发生显著变动，

因此成为陆地生态系统微小变化的敏感预警器。

除了土壤本体所含的微生物之外，有几个高丰度的

细菌门，往往特异地存在于根系中，如变形菌门、放

线菌门和厚壁菌门，被称为根系微生物。近年来，

根系微生物的研究已经成为植物微生物互作研究

领域的热点之一［５４－５５］。根据其受根系影响和调控

的程度，根系微生物可以被分为根际微生物（根周

围约２ｍｍ范围内）、根表微生物以及根内微生物３
种类型。土壤含水量与土壤微生物的活性密切相关，

干旱条件对根系微生物群落具有显著影响。一方面，

干旱胁迫会导致土壤微生物面临渗透胁迫，影响微生

物的生存状态，严重时会导致土壤微生物细胞裂解，

甚至死亡。另一方面，干旱通过影响作物光合作用从

而间接影响根系微生物，干旱条件下植物光合作用减

弱，改变了根系微生物可获取的碳源的质量和数量，

这进一步间接影响了根系的健康和功能。

水稻、小麦、高粱、玉米和大豆等作物在干旱胁

迫下，根系微生物的组成、结构、数量等会发生变

化。水稻分蘖期干旱胁迫后，抗旱性较弱的日本晴

富集了放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和芽单胞菌门
（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ），减少了厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）
和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），其根际土壤细菌菌群的
碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、核苷酸代

谢、脂质代谢、萜类和多酮类代谢显著增强；抗旱性

较强的洛稻９９８则富集了髌骨菌（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ），
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其根际土壤细菌菌群的多糖生物合成和代谢、免疫

系统显著增强［３０］。水稻苗期干旱胁迫下，根际土壤

细菌网络变得更加紧密，结构稳定性更弱，根际土

壤细菌群落组成与对照存在显著差异，芽孢杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）相对丰度均显著增加；同时，敏感型水稻
品种根系内生细菌群落的 α多样性指数发生显著
变化，细菌中假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）相对丰度显
著下降，红球菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ）相对丰度显著上
升［５６］。此外，干旱胁迫下，水稻内生真菌微生物群

落的组成也受到宿主基因型的影响，干旱改变了根

际真菌群落的组成，并增加了真菌的生物多样性，

其中多数 ＯＴＵ属于子囊菌亚门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔｉｎａ），其
中３７个与干旱下更高的植物产量显著相关，其中一
个 被 归 类 为 暗 色 节 菱 孢 （Ａｒｔｈｒｉｎｉｕｍ
ｐｈａｅｏｓｐｅｒｍｕｍ）［５７］。另有研究表明，水稻根际和根
内细菌微生物群在干旱胁迫下表现为多种放线菌

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）丰富增加，而
几种 酸 杆 菌 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 δ－变 形 菌
（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度减少［１９，５８］。以河北省衡水

市冬小麦农田为研究对象，研究干旱对冬小麦农田

根际微生物群落构建及功能微生物菌群的影响，结

果发现干旱胁迫下非根际土壤细菌群落变化不大，

干旱主要影响根际和根内细菌群落结构，非根际和

根际放线菌门的相对丰度增加，根内 α－变形菌门
的相对丰度升高［５９］。干旱对高粱生长和氮营养产

生负面影响，接种植物促生长细菌后，茎中的氮积

累增强，适当减轻了干旱对其造成的负面影响［６０］。

大豆干旱胁迫也会影响根际微生物群落的结构和

功能，在干旱条件下，与栽培大豆相比，野生大豆基

因型具有更强的抗旱性，脱水胁迫显著抑制了２种
宿主植物的真菌多样性，增加了其细菌多样性［６１］。

此外，施肥对作物干旱胁迫下根系微生物群落结构

也有影响，与对照相比，干旱胁迫下化肥处理、液体

有机肥处理、贵州木霉 ＮＪＡＵ４７４２液体生物有机肥
处理和贝莱斯芽胞杆菌ＳＱＲ９液体生物有机肥处理
的玉米和小麦地下部生物量显著积累，根长显著增

长，芽孢杆菌属、黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和蛭弧
菌 （Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ）等 细 菌 以 及 担 子 酵 母 属
（Ｓａｉｔｏｚｙｍａ）、木霉属（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）和球托霉属
（Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ）等真菌界微生物大量富集［６２］。

４　根系微生物在作物响应干旱胁迫下的作用

干旱胁迫下根系生长和结构的变化会影响根

系微生物的组成和分布，反之，根系微生物也会显

著影响根系的发育和生长［６３］。多种根系微生物，包

括细菌、植物促生根际细菌和丛枝菌根真菌，在干

旱胁迫下通过产生多种化合物和植物激素如脱落

酸等，帮助植物抵御干旱，同时与植物形成共生关

系，改善根系结构和水分养分的吸收，调节作物的

抗旱性和根系结构［６４］。

干旱胁迫下为了减少水分蒸发，作物叶面积会

减小并将根系延伸到更深的土壤中，以吸收更多的

水分，同时，体内合成不同的渗透调节物质（如脯氨

酸、甘氨酸、甜菜碱和钾离子）、植物激素（如脱落

酸、水杨酸、生长素和赤霉素）以及抗氧化剂（如多

胺）等，来应对干旱。细菌在此过程中起到了一定

的作用，非生物胁迫下脯氨酸的积累不仅发生在作

物中，也发生在细菌中，由此帮助细菌抵御干旱，进

一步促进细菌 －植物互作来帮助作物抵抗非生物
胁迫［９］。研究表明，干旱引起的植物代谢变化导致

其根部富集单细胞壁细菌（缺乏外膜并具有较厚的

细胞壁），进而增强宿主抗旱性，细菌组成变化反过

来又影响了作物根系与根际之间的联系［６５］。通过

多组学联合分析，发现干旱会导致高粱根系中单细

胞壁的革兰氏阳性菌丰度和活性增加，微生物组结

构的变化又使高粱根系化合物中 ＡＢＣ转运蛋白活
性增加，表明干旱诱导作物 －微生物之间代谢物的
富集和交换，改善了高粱的适应性［６６］。链霉素可以

在干旱胁迫下提高作物耐旱性，根内微生物中链霉

素相对丰度的特异性变化与宿主的抗旱性有关，高

粱幼苗干旱条件下，接种链霉素可以促进根系生

长，从而抵御干旱［１０，６６］。

植物促生根际细菌主要通过分泌丰富的代谢

物来调节作物根系中的发育信号，从而影响根系结

构，促进植物生长，并帮助植物抵抗生物和非生物

胁迫。例如，植物促生根际细菌促进了侧根和根毛

的生长，增加了鹰嘴豆整个根系的生物量［６７］。水通

道蛋白在固氮、养分转运、改善水分状况和提高非

生物胁迫耐受性方面发挥重要作用，水通道蛋白与

ｈａｒｐｉｎｓ蛋白或者复制酶的直接相互作用，可以直接
扰乱植物与细菌或病原体的互作，来减轻非生物胁

迫带来的损伤［６８］。干旱下对核桃接种植物根际促

生细菌：假单胞菌 ＹＴ３、枯草芽孢杆菌 ＤＺ１、蜡样芽
孢杆菌Ｌ９０和纺锤芽孢杆菌 Ｌ１３，对核桃根际土壤
细菌群落的结构有较大影响，Ｍａｒｇａｌｅｆ指数和
Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著降低，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数显著增加［６９］。
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除细菌外，丛枝菌根真菌也可以通过增强抗氧

化酶活性来帮助宿主植物提高抗旱性，从而提高水

分利用效率和生物量。丛枝菌根真菌可以与宿主

植物形成菌根，超过８０％的植物都有菌根，水稻、玉
米、小麦、大豆等粮食作物都是菌根植物［９］。玉米

在干旱胁迫下增加了丛枝菌根真菌的菌根定殖率，

降低了植物干重、鲜重、叶含水量、水分利用效率、

再水合速率、碳磷比和氮磷比［７０］。大豆干旱条件下

接种丛枝菌根真菌可以提高大豆生物量和脯氨酸

含量，提高干旱期间水分的可持续利用［７１］。

５　结论与展望

５．１　结论
本文综述了干旱胁迫下根系生长变化、根系分

泌物调整、植物激素调控以及根际微生物群落重构

等方面的研究进展（图１）。干旱胁迫下，土壤水分
含量降低，作物会优化自身根系结构，向更深、更长和

水向生长，增加根长和根面积；根系分泌物，如氨基

酸、有机酸、糖、醇类和鞘脂含量增加，ＡＢＡ、ＩＡＡ、ＧＡ、
ＪＡ和ＥＴＨ等植物激素含量也随着发生改变，响应干
旱胁迫。这些根系的变化会诱导根系微生物随之发

生变化，表现为细菌、植物促生根际细菌和丛枝菌根

真菌等菌落群体组成结构和不同菌种丰度的改变。

作物根系、根系分泌物与根际微生物之间存在复杂的

相互作用，从而抵御干旱，提高作物在干旱条件下的

生存能力。本文为深入理解作物抗旱机制提供了新

视角，也为研究根系－微生物互作机制，以提高作物
抗旱性、保障农业生产安全提供了科学依据。

５．２　展望
面对全球气候变化带来的日益严峻的干旱挑

战，深入探索并有效利用根系 －微生物互作机制提
升作物抗旱性，是未来农业可持续发展的关键方

向。未来研究可聚焦于以下几个方面：一是干旱胁

迫下植物根系 －土壤微生物相互作用的研究重点
从实验室向真实大田环境中转变；二是深入解析根

系分泌物中关键成分的分子机制，明确其在调控根

际微生物群落结构和功能中的具体作用；三是利用

高通量测序和组学技术，全面揭示干旱胁迫下根系

微生物群落的动态变化及其与作物抗旱性的关系；

四是开发基于根系 －微生物互作的生物肥料和生
物制剂，通过精准调控微生物群落结构，促进作物

生长，提高抗旱能力；五是加强跨学科合作，结合分

子生物学、生态学、农学等多领域知识，将基因表

达、蛋白质调控、代谢物积累以及营养施肥与作物

根系的生长特性和表型联系起来，构建更加全面、

系统的作物抗旱性调控网络，如植物激素的相互作

用、水和养分的相互作用以及植物 －土壤微生物反
馈等，以更全面地理解作物根系抗旱性的机制。
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［２０２４－０７－２２］．ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．

２０２３０４０６．１６３４．００６．ｈｔｍｌ．
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ＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００２，５３（３６７）：２５１－２６３．

［１８］ＧａｒｃíａｄｅＳａｌａｍｏｎｅＩＥ，ＦｕｎｅｓＪＭ，ｄｉＳａｌｖｏＬＰ，ｅｔａｌ．Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ
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［３０］李格格．分蘖期干旱胁迫对不同抗旱性水稻根际微生物群落的
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ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌｔｒａｉｔｓｉｎｒｉｃｅ（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）ｕｎｄｅｒｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ

ｍｏｉｓｔｕｒｅｒｅｇｉｍｅｓ［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２００２，１２８（３）：２９３－３００．

［３３］ＨｅｎｒｙＡ，ＧｏｗｄａＶＲＰ，ＴｏｒｒｅｓＲＯ，ｅｔａｌ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｒｏｏｔｓｙｓｔｅｍ

ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅａｎｄ ｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｐｏｎｓｅｉｎ ｒｉｃｅ（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）：
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小麦遗传多样性及近缘种产量性状的研究进展
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　　摘要：遗传多样性是作物遗传改良目标性状的重要物质基础，其丰富度是影响小麦产量和品质的重要因素，它决
定着小麦抵御各种来自生物和非生物胁迫的能力。目前，我国小麦的遗传背景狭窄严重制约小麦产量的提高，因此扩

大小麦的遗传基础、丰富其遗传多样性是小麦增产和增质的关键。小麦的近缘种中含有丰富的关于产量性状的优异

基因，将近缘种中的优异基因通过远缘杂交的方式导入到小麦遗传背景中是拓宽小麦基因库、丰富其遗传多样性的有

效途径。本文论述了我国小麦遗传多样性的研究现状以及引起小麦遗传基础狭窄的原因，概述了近缘种如冰草属、簇

毛麦属、华中新麦草、偃麦草属等，在小麦育种实践中对于改良小麦产量相关性状的应用与研究进展，明确了小麦近缘

种中有大量的优异产量性状可供利用。通过分析期望能丰富小麦的遗传基础，为小麦提质增产提供一定的理论依据。
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　　小麦（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）是世界上最早栽培
的粮食作物之一，在世界范围内广泛种植。目前，

小麦在全球的种植面积达 ２．２亿 ｈｍ２，年产量
７．７６亿ｔ，为全球３５％～４０％的人口提供主食，同时
为人类提供约２０％的蛋白质和２１％的食物热量，为
保障世界的粮食安全、提高人民生活水平作出了巨

大贡献［１－２］。预计到２０５０年，对小麦的需求量将比
现在的水平增加７０％，小麦生产依然面临着严峻的
挑战，并且这些挑战仍在不断加剧。较低的年增长

率及因疾病、气候变化、干旱等生物和非生物的胁

迫严重影响了小麦产量的提高［３］。作物育种者需

要获得新的基因多样性来提升小麦的产量，以满足

因日益增长的人口、气候不断变化等情况下人们对

粮食的需求，并向消费者提供所需的具有营养和健

康效益的高质量粮食［４］。

当前我国小麦育种中面临的最大育种瓶颈是

缺乏可用的、新的种质资源。而小麦的野生近缘种

作为小麦的三级基因库，具有许多遗传变异广泛、

遗传多样性丰富的优异基因可用于小麦的遗传改

良，特别需要指出的是，小麦大部分本身并不具备

这些基因，但它们却又是小麦高效、持续发展的关

键基因［５－７］。小麦近缘种与小麦的染色体具有相似

的基因和高度的共线性，使得它们能很好地融合到

小麦基因组中而不容易丢失。根据遗传交互的易

变性，可利用小麦的近缘种来增加小麦的遗传多样

性［８］。将小麦野生近缘种中的高产、抗病、抗逆等

优异基因转移到小麦基因组中，突破了常规育种的

种内资源限制，弥补了传统育种遗传的资源不足，

拓宽了小麦的遗传基础，是提高小麦产量的有效途

径［９］。本文从我国小麦遗传多样性现状、小麦遗传

瓶颈成因、小麦外源染色体的识别与鉴定、小麦近

缘种中产量相关性状的转移与利用４个方面进行概
述，并对当前研究和应用中存在的不足进行讨论，
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