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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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以期为进一步将近缘种中的遗传多样性向小麦中

转移和利用提供参考和实践的理论依据。

１　小麦遗传多样性分析

丰富的遗传多样性能为育种工作者改良品种

和培育理想性状新品种提供种质基础，但目前小麦

遗传基础狭窄化问题依然存在［１０］。郝晨阳等对我

国１６８０份育成小麦品种进行遗传多样性分析，发
现品种间的遗传多样性和遗传距离在２０世纪５０年
代时最高，而后逐渐减小，导致遗传基础狭窄化问

题日益突出［１１］。刘丽华等利用ＳＳＲ（简单重复序列
标记）标记对２００９—２０１４年参加国家小麦区域试验
的４３０个品系进行遗传多样性分析，结果表明从北
到南的各参试品系遗传多样性逐年下降［１２］。卢茂

昂等利用５５ＫＳＮＰ芯片对来自不同省份的１５０份
小麦品种进行遗传多样性分析，结果表明各省份之

间的材料平均遗传距离较为接近，需引进优异种质

来缓解小麦品种之间同质化情况［１３］。程斌等通过

对山东省 ９６份小麦品种（系）进行遗传多样性分
析，表明山东小麦有遗传基础越来越狭窄，有多态

性下降的趋势［１４］。谢静敏等对青海省９３份小麦品
种进行遗传多样性分析，研究表明现有小麦品种之

间有较近的遗传关系，遗传多样性偏低，后续需引

进外来品种进行改良［１５］。韩芳等利用 ＳＲＡＰ（序列
相关扩增多态性）标记对黄淮地区７０份小麦品种进
行检测，分析发现小麦品种之间平均相似系数较高，

平均遗传多样性指数较低，遗传基础狭窄，遗传多样

性水平较低［１６］。宋晓朋等利用５５ＫＳＮＰ芯片技术对
黄淮麦区４８份优质强筋小麦品种进行分析，结果发
现供试小麦品种亲缘关系较近，遗传距离较近，遗传

基础狭窄，需引进优异种质丰富其遗传多样性［１７］。

世界各地小麦品种的遗传多样性下降日益严

重，近年来由于在育种上采用的亲本单一，选育材

料缺乏突破，导致育成品种的遗传相似度增加，适

应性降低，抵御逆境胁迫的缓冲能力降低，产量、品

质和抗性性状难以突破，生产的脆弱性和风险性增

加，小麦生产水平的提高受到了严重制约［１８－２１］。同

时小麦面对各种各样的生物和非生物逆境，造成遗

传基础狭窄，严重限制了小麦遗传改良，给遗传学

家和育种工作者带来了重大挑战［２２］。而丰富的基

因变异将有助于小麦更加持续地面对生物和非生

物胁迫。丰富的遗传多样性是小麦改良的重要前

提及物质基础，种质改良和创新是作物育种取得突

破的关键［２３－２５］。遗传多样性的降低意味着当前不

需要甚至有害的等位基因会丢失，但同时，这也可

能会导致作物改良过程中一些对未来有潜在价值

的等位基因被遗漏或缺失。当前遗传多样性的下

降严重限制了小麦产量的提升，迫切需要扩大小麦

的遗传基础。

２　小麦遗传瓶颈成因

农作物经历了漫长的进化以及选择过程，才有

了现在所见的多种多样的栽培种，其中以自然选

择、人工驯化选择和育种选择为主，使得现代栽培

种与野生种及地方品种在群体遗传结构和性状上

存在着较大的差异，也导致栽培种的遗传基础相对

狭窄。四倍体小麦在１万年前与其二倍体野生亲缘
种发生了一次罕见的杂交事件，该事件的后代便是

现代栽培的六倍体小麦，它相对于水稻和玉米形成

时间较晚，造成了自身的遗传基础狭窄和基因库中

的遗传多样性有限［２６－２７］。研究表明，现代作物中多

数核苷酸多样性比它们的野生祖先低约３０％，而小
麦则损失了约６５％的核苷酸多样性［２８－２９］。多倍体

化和驯化造成的遗传瓶颈对小麦的遗传多样性产

生了影响，多倍体化的遗传瓶颈导致六倍体小麦 Ｄ
基因组遗传多样性大量丢失，突变的有利影响对小

麦的遗传改良贡献可能在多倍体中被掩盖［３０－３２］；而

作物驯化和育种，造成遗传侵蚀、连锁不平衡程度

增加，导致基因丢失和遗传多样性降低［３３］。小麦育

种中通常选择影响种群内表型变异主要力量的基

因，受到强的选择作用基因导致其侧翼区域的遗传

多样性显著降低［３４－３５］。近１５０年来，小麦一直受到
强的选择，进而导致其遗传基础狭窄，遗传多样性

下降［３６］。尤其是在现代育种中不断地对目标性状

进行定向选择，后代群体逐渐趋同，导致了品种内

和品种间的遗传基础逐渐变窄，使得现代品种的遗

传多样性低于整个物种，加剧了小麦的遗传瓶颈，

降低了长期遗传改良的遗传潜力［１４，３７－３８］。打破小

麦遗传瓶颈，丰富其遗传多样性，是促进小麦遗传

改良和产量提高的关键因素，也是小麦遗传改良中

的一大难题。

３　小麦外源染色体的识别与鉴定

作物外源染色体的稳定表达是外来基因定向

导入染色体的成功标志。在小麦改良过程中，近缘

种优良外源基因的传递与利用效率受到连锁阻力
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和代偿不足等因素的制约［３９］。异源染色体上携带

的基因类型决定了易位系的育种价值，是否携带有

害基因，是否能够对染色体缺失片段进行补偿。一

般情况下，外源片段小的易位会在遗传上表现得更

稳定并且携带不利基因的可能性更小，同时易位系

基因的稳定表达可用于生产实践中［４０］。外源染色

体越大，其携带的基因就越多，连锁阻力就越大［４１］。

在不损失小麦染色体的情况下，将具有目标基因的

异型小片段插入小麦染色体，是小麦外源基因转移

的理想选择。

在小麦中，外源基因的转移与有效利用主要取

决于对外源染色体或染色体片段的准确识别，准确

识别外源染色体序列对确定片段的大小和异种基

因在特定区域的分布至关重要［４２］。外源染色体的

常规检测方法主要有核型分析、Ｃ带技术、基因组原
位杂交（ＧＩＳＨ）和荧光原位杂交（ＦＩＳＨ）。随着基因
组学和分子生物学的发展，简单重复序列标记

（ＳＳＲ）、表达序列标签（ＥＳＴ）、测定序列标签位点
（ＳＴＳ）等分子标记在小麦外源染色体检测中得到了
广泛应用。Ｎｉｕ等通过改进诱导和鉴定同源重组的
方法，可以更加有效和精准地实现异种基因的导

入［４３］。Ｄｕ等利用小麦－百萨偃麦草渗入系证明了
利用寡聚和寡聚多聚体在染色体识别和操作中的

有效性［４４］。Ｘｉａｏ等利用重复ＤＮＡ序列开发一些寡
核苷酸探针，可用于小麦及其近缘亲属的 ＮＤ－
ＦＩＳＨ（非变性荧光原位杂交）分析［４５］。Ｂｉｅ等通过
对簇毛麦６Ｖ染色体的研究提出了一种双远端标记
策略，它能有效地发现染色体结构畸变和识别特定

外源染色体［４６］。Ｔａｎｇ等开发了一些合成简单、成
本低的寡核苷酸探针使小麦 －黑麦杂种 ＦＩＳＨ分
析，更加简便和经济［４７］。Ｆｕ等认为使用多色 ＧＩＳＨ
分析比传统的 ＧＩＳＨ分析具有更高的分辨率，并且
通过识别小麦基因组和异种基因组，可以确定异位

染色体的基因组是来源于种间杂交还是属间杂

交［４８］。虽然目前通过多种方法可以对外源染色体

进行识别与鉴定，但对具体小片段染色体或特定基

因位点的分子标记依旧缺乏。发展外源染色体小

片段识别鉴定的相关技术，当务之急是开发出更多

可用于鉴定近缘种染色体的分子标记，加速对近缘

种基因的利用。

４　近缘种产量相关性状向小麦转移情况

小麦的产量主要由单位面积穗数、每穗粒数、

千粒质量三大方面构成，因此小麦的高产与穗部农

艺性状关系密切，如穗长、穗重、小穗数、籽粒重、粒

长和粒宽，另外增加小麦有效分蘖数在一定程度上

也能提高产量［４９］。小麦的近缘种中含有丰富的多

小花、多小穗、多分蘖等产量相关性状的优异基因

可用于改良小麦性状，通过将其优异性状的染色体

片段导入小麦中，从而提高小麦产量。

４．１　冰草产量相关性状向小麦转移情况
在小麦－冰草外源染色体系中，１Ｐ、６Ｐ、７Ｐ染色

体的导入均表现出优良的产量性状。其中由１Ｐ染
色体导入创制的二体附加系 ＩＩ－３－１ａ和二体代换
系ＩＩ－３－１ｃ，能促使穗长、分蘖数增加［５０］；由二体附

加系４８４４－１２创制的异源６Ｐ易位系［５１］以及６Ｐ染
色体创制的附加系４８４４［５２］、二体附加系５１１３［５３］、易
位系（普冰 ２３６６７、ＷＡＴ３１－１３、ＷＡＴ６４４、ＷＡＴ６５６、
ＷＡＴ６４１ａ、ＷＡＴ６４８和 ＷＡＴ６５５）［５４－５６］、末端易位系
（ＷＡＴ３３－１－３、普冰２６０和ＷＡＴ６５０ａ）［５７－５９］、插入易
位系（１０４－３、１９－２、普冰３０３５和普冰２９７８）［６０－６２］、
渗入系ＷＡＩ３７－２和ＷＡＩ４１－１［５７］和衍生系（３５５８－２、
３２２８、普冰３５０４和普冰２０１１）等［２１，６３－６４］，能够促进

小麦穗长、穗粒数、分蘖数、小穗数、小花数、千粒质

量等性状增加；由７Ｐ染色体导致的二体附加系Ⅱ －
５－１、易位系（７ＰＴ－１３、７ＰＴ－１４和７ＰＴ－１７）、缺失
系（ｄｅｌ－１、ｄｅｌ－２和ｄｅｌ－３），能促使小麦千粒质量
增加［６５］。

４．２　华山新麦草产量相关性状向小麦转移情况
在小麦－华山新麦草外源染色体系中，发现了

华山新麦草的７条染色体均携带与产量性状相关的
基因。其中由１Ｎｓ染色体导入创制的二体附加系
Ｈ１－１－３－１－９－８能使小麦千粒质量增加［６６］；由

２Ｎｓ染色体导入创制的代换系 ＤＨ２３２２［６７］、二体附
加系３－６－４－１［６８］，能有效促进穗长、小穗数、穗
粒数、分蘖数和千粒质量等性状显著增加；由３Ｎｓ染
色体导入创制的二体附加系 Ｈ１１３３促进小穗数的
增多［６９］；由 ４Ｎｓ染色体导入创制的二体附加系
２４－６－３［７０］、易位系Ｅ２４－３－１－６－２－１［７１］，能显
著增加小麦分蘖数、穗长、可育小穗数、穗粒数、千

粒质量等性状；由５Ｎｓ染色体导入创制的二体附加
系（３－８－１０－２和 Ｈ４１２２）［６９，７２］、双易位系
ＴＲ７７［７３］，对穗长、小穗数、穗粒数、小穗粒数和千粒
质量等性状有正向促进作用；由６Ｎｓ染色体导入创
制的二体附加系５９－１１和２５－１０－３，对小穗数、
小花数、可育子房数、穗粒数和千粒质量等产量性
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状有正向促进作用［７４－７５］；由７Ｎｓ染色体导入创制的
二体附加系２－１－６－３和 Ｈ１４２３，对小花数、穗粒
数、小穗数的增加有促进作用［６９，７６］。小片段易位系

Ｋ－１３－８３５－３能显著提高小麦的穗长、小穗数和
穗粒数［７７］。由此可见，华山新麦草中含有丰富的关

于产量性状的优异基因可用于改良小麦。

４．３　其他近缘种产量相关性状向小麦转移情况
在小麦的其他近缘种中也发现了与产量性状

相关的优异基因。在小麦 －簇毛麦外源染色体系
中，由 ２Ｖ染色体导致的二体代换系 Ｄ１１－５、
Ｔ２ＶＳ·２ＤＬ易位系 ＮＡＵ４２２和 Ｔ３ＡＳ·３ＡＬ－２ＶｂＳ
缺失系，促进穗长、穗粒数、小穗数等增加和籽粒增

大［７８－８０］；由 ７Ｖ染色体创制的罗伯逊易位系
Ｔ７ＤＳ·７Ｖ＃３Ｌ和Ｔ７ＤＬ·７Ｖ＃３Ｓ主要表现出优良的
穗部性状和粒质量增加［８１］。在小麦 －黑麦外源染
色体系中，由１Ｒ染色体创制的易位系［２００５－９８－
（１－８）、Ｋ１３－８６８、Ｒ１１５６］［８２－８４］、附 加 系
Ｎ９４３６Ｂ［８５］，能促使小穗数、穗粒数、分蘖数增加以
及穗增大。在小麦 －滨麦外源染色体中，衍生系
［（２Ｎ＝４２＋１４Ｌ．ｍ）Ｍ４７、（２Ｎ＝４２＋１２Ｌ．ｍ）Ｍ４２、
（２Ｎ＝４２＋６Ｌ．ｍ）Ｍ５１］［８６］、双二体附加系Ｍ１１００３－
４－４－１－１［８７］、二体代换系Ｍ１１００３－３－１－１５－８
和１０ＤＭ５７［８８－８９］、异代换系 １０ＤＭ５０等［９０］，表现出

了多小花、长穗长、多穗数、单株穗数高、多穗粒数、

千粒质量增加等优良性状。Ｍｏｎｎｅｖｅｕｘ等研究表明
小麦 －长穗偃麦草７ＤＬ．７Ａｇ易位系与粮食产量和
粒数增加有关［９１］。李文静等在小麦 －中间偃麦草
稳定的小片段易位系０８－７３８中发现多小穗基因，
并确定 ＳＳＲ标记 ｘｃｆｄ１４１可以特异地识别该片
段［９２］。Ｑｉ等在小麦 －百萨偃麦草中 Ｔ２ＪＳ－２ＢＳ·
２ＢＬ易位系中发现了其长穗长、多穗粒数、多可育穗
数和单株产量高的优异基因，并通过标记在２Ｂ染
色体ｂｉｎＣ－２ＢＳ１－０．５３内绘制了易位断点［９３］。尽

管已经创制了大量的具有优良产量性状的小麦 －
近缘种异染色体系，但是直接用于小麦育种和生产

的小麦－近缘种染色体系比例很低。

５　讨论与展望

小麦遗传多样性狭窄，不利于小麦品种的改

良，尽管许多近缘种在小麦基因组背景下表现出了

优良的产量性状，但目前大部分研究只能确定在外

源染色体上存在与产量相关性状的基因，鲜有对外

源染色体中产量相关性状基因的定位以及对特定

的产量性状基因进行挖掘和鉴定的报道。小麦近

缘种中抗病基因已命名超过１００个，相比之下产量
相关基因研究相对落后［９４］。

小麦的近缘种属中含有大量可以用于小麦产

量性状改良的优异基因，小麦遗传背景下外源染色

体的识别与鉴定是利用近缘种中外源染色体携带

优异基因的重要步骤，而开发小麦 －近缘种染色体
系并确定其染色体构成是优良基因渗入小麦的关

键步骤。然而，小麦基因组结构复杂性和序列冗余

性，对小麦与其野生近缘种的种间系统发育及全基

因组变异的机制研究尚浅，缺乏野生作物亲缘的遗

传关系和分子标记信息以及足够的标记物，用传统

细胞学方法很难识别染色体的小片段易位，尤其是

插入和基因渗入，造成小麦是否含近缘种优异基因

的检测困难，严重制约了外源优异基因在小麦生产

中的应用［９５－９７］。

基于本文对小麦近缘种中产量相关性状的利

用研究分析，在今后的研究中可以考虑从以下４个
方面进行延伸：一是继续挖掘野生近缘种中染色体

携带的优异基因，进一步明确外源染色体片段携带

的优异基因的类型；二是对携带相关优异基因的染

色体进行染色体区段定位，并确定相关基因分布的

染色体区段；三是对相关优异基因的定位，开发紧

密连锁的分子标记，确定基因的具体位置及其序

列；四是加强对外源染色体的识别与鉴定，能高效

快速地鉴别出稳定遗传并在小麦背景下表达的优

异基因。期望通过本文的分析能对今后小麦野生

近缘种的研究与应用提供一定的参考，利用小麦近

缘种解决小麦遗传基础狭隘的瓶颈，扩大小麦遗传

基础，丰富小麦遗传多样性，为改良优异性状的小

麦品种提供理论依据。
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