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矮败小麦技术体系在黄淮冬麦区南片抗赤霉病育种中的应用 
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摘  要: 矮败小麦是一个便利的杂交育种工具材料。我们在育种实践中不断对矮败小麦技术体系进行改进, 改进后

的矮败小麦技术体系包括创制矮败小麦骨干亲本、围绕骨干亲本构建大规模有限回交育种群体、分子标记辅助选择、

单倍体育种应用和异地加代技术几项主要内容。利用该技术体系, 以黄淮冬麦区高产抗赤霉病为主要育种目标进行

了育种实践, 成功将抗赤霉病基因 Fhb1快速导入黄淮冬麦区小麦品种遗传背景, 比常规育种方法提前 2~3年育成了

高产、中抗赤霉病、适宜黄淮冬麦区种植的小麦新品系, 显著提高了高产抗赤霉病育种效率。 
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Abstract: The dwarf-male-sterile (DMS) wheat has been used as a convenient cross breeding tool. We have upgraded 
DMS wheat breeding system, which included as follows: (1) development of a series of DMS wheat parental 
near-isogenic lines by backcrossing the DMS wheat with elite wheat parental varieties; (2) establishment of a large-scale 
backcrossing population by crossing the DMS wheat parental near-isogenic lines to the cultivars (lines) with the traits of 
interests in the breeding program; (3) application of marker-assisted selection for the major target genes; (4) induction of 
DMS double-haploid (DH) lines using maize pollen pollination; and (5) approach of shuttle breeding for off-season traits 
evaluation. By applying this system, we successfully introduced the Fusarium head blight (FHB) resistance gene Fhb1 
into the genetic background of elite wheat varieties in Yellow-Huai River Valley Winter Wheat Region of China. A 
number of high-yielding and FHB resistance wheat lines were developed with 2–3 years in advance comparing with 
conventional breeding method. This method significantly increased the breeding efficiency and has a great potential for 
wheat breeding program. 
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小麦赤霉病是由镰孢菌属(Fusarium spp.)引起

的一种世界性真菌病害, 主要危害麦穗和籽粒, 不

仅造成产量损失, 而且由赤霉病菌引起的真菌毒素

严重危害人畜健康[1-4]。由于受气候变暖以及秸秆还

田、免耕栽培等耕作制度改变的影响, 我国小麦赤

霉病发生区域由长江中下游冬麦区迅速向黄淮冬麦

区扩展, 已上升为黄淮冬麦区的主要病害[3-6]。由于

历史上黄淮冬麦区多数育种家没有把抗赤霉病作为

主要育种目标, 因此目前生产上推广的大多数品种

都高感赤霉病, 也缺乏抗赤霉病育种材料。长江中

下游冬麦区小麦抗赤霉病育种历史长, 育种成效显

著, 生产上种植的小麦品种对赤霉病都有一定的抗

性, 也不乏优异的抗赤霉病育种材料[7]。但长江中下

游冬麦区和黄淮冬麦区属于不同的小麦生态区, 2个

麦区小麦品种的生态类型差异很大。长江中下游冬

麦区抗赤霉病品种不适宜在黄淮冬麦区种植, 而且

通过两个生态区间品种杂交来培育适宜黄淮冬麦区

种植品种的难度也很大, 育种周期长[8]。另一个制约

黄淮冬麦区抗赤霉病育种的因素是该麦区多数地区

不具备赤霉病年际间稳定发病的环境条件, 在不发

病或发病轻的年份很难在育种圃对育种材料进行抗

赤霉病表型选择[4]。 

长江中下游冬麦区小麦抗赤霉病育种传统做法

是通过赤霉病中抗、中感或感病品种间杂交, 累加

不同的微效抗赤霉病基因, 利用后代赤霉病抗性超

亲遗传的特点, 配合年际间稳定发病条件下的高强

度抗病性选择, 培育出一批丰产性好、中抗赤霉病

品种[7,9-10]。但传统的育种方法难于在短期内解决黄

淮冬麦区小麦品种高感赤霉病的问题。小麦赤霉病

抗性由多基因控制 , 报道较多的主效基因是位于

3BS、6BS、4B和5AS染色体的Fhb1、Fhb2、Fhb4

和Fhb5, 其中, Fhb1基因是世界范围内应用最广泛

的抗赤霉病基因[11-16]。美国和加拿大育成了一批携

带Fhb1基因的抗赤霉病品种[17], 江苏省育成的部分

抗赤霉病品种携带该基因[16,18-21]。Fhb1的克隆及其

功能标记开发为该基因的分子标记辅助选择育种提

供了极大便利[22-24]。因此, 我们设想黄淮冬麦区抗

赤霉病育种采取循序渐进分两步走的育种策略[6]。

第一步通过回交育种和分子标记辅助选择技术, 把

Fhb1基因快速导入黄淮麦区品种, 把原来对赤霉病

高感的品种改造成对赤霉病中抗或中感的品种(系), 

结合药剂防治, 降低赤霉病对该麦区小麦生产的危

害, 即先解决生产上的“燃眉之急”。第二步进行多个

抗赤霉病基因/QTL的聚合, 进一步提高品种对赤霉

病的抗性水平, 解决黄淮麦区小麦抗赤霉病育种的

“长远大计”。 

“矮败小麦”顾名思义就是矮秆雄花败育的小

麦。矮败小麦携带显性太谷核不育基因(Ms2)和显性

矮秆基因(Rht-D1c), 两个基因都位于 4D 染色体短

臂上, 表现为紧密连锁关系[25]。用正常可育的小麦

品种给矮败小麦授粉, 后代群体中总是分离出 50%

的矮秆株, 表现雄性不育, 50%的非矮秆株, 表现正

常可育 , 由于群体中的矮秆株均表现为雄性败育 , 

所以命名为“矮败小麦”。从矮败小麦群体中选择优

良可育株用于纯系品种培育, 选择优良雄性不育株

作为母本继续进行杂交改良[26-30]。由于雄性不育株

省去了人工去雄程序, 而且矮秆性状可作为雄性不

育性状的标记性状, 矮秆不育株与正常株高的可育

株易于区别, 简化了可育株和不育株的人工鉴定和

标记程序, 因此, 矮败小麦是一个便利的杂交育种

工具材料。根据矮败小麦的特点, 刘秉华等[26]建立

了以多亲本组群、表型轮回选择为主要特点的矮败

小麦育种技术。为了更好地利用矮败小麦开展育种

工作, 我们对矮败小麦育种技术进行了改进。改进

后的矮败小麦技术体系首先通过创制系列矮败小麦

骨干亲本, 围绕骨干亲本构建大规模有限回交群体, 

结合分子标记辅助选择、单倍体育种技术和异地加

代种植, 提高选择效率, 加快育种进程。应用该技术

体系快速把抗赤霉病基因 Fhb1 导入黄淮冬麦区小

麦品种遗传背景, 比常规育种方法提前 2~3 年育成

了高产、中抗赤霉病、适宜黄淮冬麦区种植的小麦

新品系。 

图 1 是矮败小麦在黄淮冬麦区南片抗赤霉病育

种中应用的技术路线示意图。该图展示了利用黄淮

冬麦区南片骨干亲本(品种)周麦 16 创制矮败小麦近

等基因系并开展抗赤霉病育种的技术路线, 主要包

括周麦 16的矮败小麦近等基因系(矮败周麦 16)创制、

抗源材料和轮回亲本的选择、构建大规模回交育种群

体、分子标记辅助选择、抗病性表型鉴定和农艺性状

评价、异地加代种植和单倍体育种技术的应用。 



第 11期 周阳等: 矮败小麦技术体系在黄淮冬麦区南片抗赤霉病育种中的应用 2685 

 

 

 

图 1  矮败小麦在黄淮冬麦区南片抗赤霉病育种中应用的技术体系 
Fig. 1  Application of DMS wheat in breeding for Fusarium head blight resistance in Southern Yellow-Huai Rivers Valley Winter 
Wheat Region 
DMS: 矮败小麦; NIL: 近等基因系; FHB: 赤霉病。 
DMS: dwarf-male-sterile wheat; NIL: near isogenic line; FHB: Fusarium head blight. 

 

1  材料与方法 

1.1  骨干亲本矮败小麦近等基因系创制 

矮败小麦是一个便利的杂交育种工具, 但利用

矮败小麦能否育出好品种 ,  与其他育种方法一样 , 

首先取决于是否拥有优良亲本。因此, 在利用矮败

小麦进行杂交育种时, 通常需要把矮败小麦培育成

优良亲本, 或者说把已有的优良亲本转育成矮败小

麦。2005 年以来, 我们通过连续回交的办法, 把不

同生态区小麦骨干亲本转育成了矮败小麦 , 其中 , 

矮败周麦 16 在开展黄淮冬麦区抗赤霉病育种中发

挥了重要作用[6]。周麦 16是黄淮冬麦区南片的小麦

骨干亲本和主栽品种[31-32]。矮败周麦 16即具有矮败

小麦特点的周麦 16, 或者说是周麦 16的矮败小麦近

等基因系。矮败周麦 16除具有矮败小麦的矮秆基因

Rht-D1c 和雄性不育基因 Ms2 外, 其他性状和周麦

16高度近似。因此, 当我们需要用周麦 16作亲本时, 

可以利用矮败周麦 16 中的矮秆不育株代替正常可

育的周麦 16 作为母本。由于矮败周麦 16 不需要人 

工去雄, 可以非常方便地配制大量的杂交组合, 或

根据育种需要创建大规模的复交或回交分离群体 , 

提高杂交育种效率。 

1.2  抗源材料的选择 

我们在选择赤霉病抗源材料时确定了 2 个入选

标准 , 一是抗源材料对赤霉病抗性达到中抗以上 , 

二是这些抗源材料具有已知抗赤霉病基因, 可以进

行分子标记辅助选择, 用于解决黄淮冬麦区抗赤霉

病育种缺乏年际间稳定的田间抗病表型选择条件的

问题。根据这两个标准, 我们选择了来自长江中下

游冬麦区对赤霉病抗性达到中抗以上、且具有 Fhb1

基因的品种(系)苏麦 3 号、宁麦 9 号、宁麦 13、建

阳 84-1、建阳 84-2和建阳 798-2作为开展黄淮冬麦

区抗赤霉病育种的抗源亲本[6]。 

1.3  轮回亲本的选择 

由于采用的抗赤霉病亲本均来自长江中下游冬

麦区, 与黄淮冬麦区品种生态类型差异大, 很难通

过简单的一次性杂交培育出适宜黄淮冬麦区种植的
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品种。因此, 我们采取了以黄淮冬麦区骨干亲本作

为轮回亲本的有限回交方式。在选择轮回亲本时考

虑了两个因素, 一个是轮回亲本的遗传力强, 回交

后代能够较快地恢复轮回亲本的农艺性状; 二是轮

回亲本不只局限于 1 个亲本, 而是采用与轮回亲本

亲缘关系相近、形态类型相似、但丰产性更好的衍

生品种作为下一轮回交亲本。以抗赤霉病品系轮选

20的选育为例, 其杂交组合是矮败周麦 16/苏麦 3号

或生选 6号//周麦 16/3/轮选 136/4/12BW56-76-4。其

中, 周麦 16是黄淮冬麦区南片应用最多的骨干亲本

之一, 矮秆, 丰产性好, 性状遗传力强[31-32]。利用矮

败周麦 16 作为受体品种与 Fhb1 供体亲本杂交, 并

进行第一轮回交, 其目的是使回交后代尽快恢复到

黄淮冬麦区品种生态类型。但只用周麦 16作为轮回

亲本, 又可能造成育成品种产量水平难于超越周麦

16。因此, 在第二轮回交时我们采用周麦 16的衍生

品系轮选 136 作为轮回亲本。轮选 136 是我们创造

的育种中间材料 , 其亲本组合是郑麦 9023/周麦

16*2, 基本性状倾向于周麦 16, 但产量水平比周麦

16 有显著提高。第三轮回交时我们又用了轮选 136

的衍生品系 12BW56-76-4作为轮回亲本。12BW56- 

76-4的组合是扬麦 12/矮抗 58*2//轮选 136。12BW56- 

76-4 的基本特征和轮选 136 相似, 株高比轮选 136

矮 10 cm 以上, 用它作为轮回亲本, 后代更容易选

出适宜于黄淮冬麦区种植的半矮秆品种。采取这种

回交方式的目的是既要做到回交后代产量水平较生

产上现有的品种有所提高, 又避免了由于频繁变换

轮回亲本而导致的杂种后代分离过大、轮回亲本性

状恢复困难或性状稳定慢、育种周期长的问题, 实

现了回交后代对赤霉病抗性和丰产性的同步提高。 

1.4  回交群体规模的确定 

来自长江中下游冬麦区的小麦品种多数是春性

较强、抗寒性较弱、植株偏高、株型较松散、单位

面积穗数较少、红粒的品种, 而适宜黄淮冬麦区种

植的品种类型则是半冬性、抗寒性较强、矮秆、株

型紧凑、单位面积穗数较多、白粒的品种。春性、

高秆和红粒性状表现为显性遗传, 而且红粒性状通

常由 3 对基因控制。因此, 利用长江中下游冬麦区

品种与黄淮冬麦区品种杂交时, 需要扩大后代分离

群体才有可能快速有效地选育出适宜黄淮冬麦区种

植的品种类型。 

我们利用多态性好的 46 个核心 SSR 标记对回

交一代的杂种二代(BC1F2)群体进行轮回亲本遗传背

景分析, 发现轮回亲本遗传背景恢复率的平均值为

0.762, 与理论值 0.75接近, 其中, 48.1%的个体轮回

亲本遗传背景恢复率在 0.70到 0.80之间, 32.3%的个

体轮回亲本遗传背景恢复率在 0.80 以上, 甚至有

1.7%的个体轮回亲本遗传背景恢复率大于 0.90[33]。

因此 , 就加快回交育种速度而言 , 扩大回交群体 , 

在有限回交群体中选择既具有目的基因, 同时又具

有较高的轮回亲本遗传背景恢复率的个体是可行

的。换句话说, 通过扩大回交分离群体的办法, 在较

少回交次数的后代中就可以选出具有较高轮回亲本

遗传背景恢复率的个体 , 从而达到减少回交次数 , 

缩短回交育种周期的目的。 

由于我们利用了矮败周麦 16 作为 Fhb1 基因最

初的受体亲本, 每轮回交都在矮秆雄性不育株上进

行杂交, 省去了繁琐的人工去雄程序, 为创建大规

模的回交育种群体提供了便利, 使得在大群体的有

限回交世代里较早地选择到既携带 Fhb1、又恢复到

轮回亲本基本农艺性状的优良单株。我们创制的抗

赤霉病 BC3F1回交群体约为 78,000 株, 如果采用人

工去雄杂交的方法, 很难实现这么大规模的回交育

种群体。 

1.5  分子标记辅助选择 

2016年美国 Kansas State University的柏贵华博

士团队克隆了 Fhb1基因, 同年我们获得了他们提供

的该基因的 STS 和 KASP 标记, 解决了长期困扰我

们的 Fhb1连锁标记检测效果不稳定的问题, 实现了

对抗赤霉病育种回交群体 Fhb1 基因的大规模“工厂

化 ”检测 , 保证了每次回交和后代选择都在携带

Fhb1的单株上进行[22-23]。 

2  结果与分析 

2.1  抗病性鉴定 

连续对回交后代材料进行多环境下的赤霉病抗

性鉴定。 

2017 年在南京对 Fhb1 基因 6 个不同供体的回

交群体 BC1F1 进行赤霉病菌单花滴注接种鉴定, 同

时在福建建阳进行田间病圃自然鉴定, 结果表明携

带 Fhb1 基因单株的病小穗数和病情指数平均值分

别为 6.3和 68.5, 比不携带 Fhb1基因的单株分别减

少 39.7% (P < 0.01)和 5.5%; 比高感赤霉病对照品种

周麦 16 分别减少 56.3% (P < 0.01)和 29.6% (P < 

0.01); 比中感赤霉病对照品种淮麦 20 分别高 1.6%

和低 0.1%, 差异不显著[6]。 
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2018 年在福建建阳对回交群体 BC2F2进行田间

病圃自然鉴定, 携带 Fhb1基因单株的平均病小穗数

和平均严重度分别为 5.9 和 25.7%, 比不携带 Fhb1

基因的单株分别减少 15.7% (P < 0.05)和 14.3% (P < 

0.05)。其中, 在轮选 136 作为轮回亲本的 BC2F2群

体中, 赤霉病抗性优于淮麦 20和轮选 136的单株分

别占 53%~73%和 69%~86%。在轮选 13作为轮回亲

本的 BC2F2群体中, 赤霉病抗性优于淮麦 20和轮选

13的单株分别占 45%~52%和 97%~100% [8]。 

2019 年对来自轮选 136 背景下携带 Fhb1 基因

的 161 个 BC2F3株系分别在福建建阳进行田间病圃

自然鉴定、在河南新乡和北京进行单花滴注接种鉴

定, BC2F3株系平均病小穗数在 3个环境下比高感赤

霉病对照品种周麦 16分别减少 30.2% (P < 0.05)、

67.0% (P < 0.05)和 76.2% (P < 0.05); 比中感赤霉病

对照品种淮麦 20分别减少 3.1%、18.9%和 21.1%, 差

异不显著。BC2F3株系平均严重度在 3个环境下比周

麦 16分别降低 15.9% (P < 0.05)、52.3% (P < 0.05)

和 63.8% (P < 0.05); 比淮麦 20 分别降低 7.3%、

16.1%和 28.8%, 差异不显著[34-35]。 

2020年继续在新乡对来自上年度中选的 122个

BC2F4 品系进行赤霉病单花滴注接种鉴定, 其中赤

霉病抗性优于淮麦 20 的 93 个品系平均病小穗数为

5.5, 平均严重度为 26.2%, 分别比淮麦 20减少 33.7% 

(P < 0.05)和 37.2% (P < 0.05); 比中抗赤霉病对照品

种扬麦 158增加 3.8%和 9.2%, 差异不显著[34-35]。 

多年多点抗病表型鉴定结果表明基于 Fhb1 的

赤霉病抗性选择是有效的。 

2.2  农艺性状评价 

在 2个品种(系)轮选 136和轮选 13背景下研究

了 Fhb1基因对株高、单株穗数、穗长、小穗数、不

育小穗数、穗粒重、穗粒数 7 个主要农艺性状的影

响[36]。2017年, 在轮选 136遗传背景下, 调查了 589

个 BC2F1单株, 含有 Fhb1杂合位点的单株株高比不

含 Fhb1 的单株株高平均高 1.9 cm, 其他农艺性状

在 2 种基因型间没有显著差异。在轮选 13 遗传背

景下, 调查了 757个 BC2F1单株, 含有 Fhb1杂合位

点的单株每穗小穗数比不含 Fhb1 单株每穗小穗数

增加 0.3, 其他农艺性状在两种基因型间没有显著

差异(表 1)[36]。2018年, 在轮选 136和轮选 13遗传

背景下, 分别调查了 1000 株和 1418 株 BC2F2单株, 

携带纯合 Fhb1和不携带 Fhb1两种基因型在所有考

察的农艺性状上均没有显著差异(表 1)[36]。从 2年试

验整体情况看, Fhb1对农艺性状没有显著影响 , 表

明该基因可以有效地应用于黄淮麦区高产抗赤霉病

小麦新品种培育。 

2.3  异地加代和单倍体育种 

为加快育种速度, 在进行常规育种的同时, 我

们对表现优异的 2 个回交转育组合(矮败周麦 16/苏

麦 3 号//周麦 16/3/轮选 136/4/12BW56-76-4)和(矮败

周麦 16/生选 6 号//周麦 16/3/轮选 136/4/12BW56- 

76-4) BC3F1世代的可育株进行了异地加代种植和单

倍体诱导。2018 年 3 月从河南新乡移苗, 移栽到云

南昆明, 抽穗后用玉米花粉授粉, 然后进行幼胚培

养和单倍体苗秋水仙素处理, 共获得 743 株加倍单

倍体, 其中, 209株的种子于 2019年 3月 4日在北京

春播, 利用北京春季低温可以保证半冬性材料自然

通过春化, 同时进行 Fhb1基因分子标记检测和赤霉

病人工单花滴注接种鉴定, 收获种子同年在河南新

乡秋播, 进行农艺性状评价并继续进行抗赤霉病接

种鉴定 , 部分株系同时进行抗赤霉病多点鉴定。

2020年育成第一批抗赤霉病、农艺性状表现优异的

新品系。通过三地(河南新乡、云南昆明和北京)异地

种植与单倍体育种相结合的方法, 从 BC3F1 世代单

株到获得稳定品系并进入区域试验只用了 3 年时

间。另外, 从田间表现看, 通过单倍体育种方法获得

的后代, 类型更丰富, 可能和基因纯合情况下各种

由隐性基因控制的性状更容易被观察到有关。 

2.4  育成抗赤霉病新品系 

利用上述育种技术体系育成的轮选 20 参加了

2020—2021 年度河南省小麦抗赤霉病组区域试验, 

平均产量 6.77 t hm–2, 比高产对照品种百农 207增产

4.6%, 增产显著, 14个试验点, 10点增产, 其中在发

病较重的河南省南部南阳市、信阳市的 4 个试点全

部增产(河南省小麦抗赤霉病组区域试验数据)。轮选

20株高 82 cm, 比百农 207略矮, 生育期略短, 每平

方米穗数、每穗粒数、千粒重分别为 522 穗、34.6

粒和 49.8 g, 增产的主要原因是千粒重较对照品种

有较大幅度提高。经河南省农业科学院植物保护研

究所鉴定, 轮选 20对赤霉病抗性达到中抗水平。该

品系被推荐续试并同步进行生产试验。轮选 20的育

成说明按照既定技术路线可以实现第一步育种目

标 , 同时, 该品系也可作为实现第二步育种目标的

中间亲本材料。 
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表 1  2 个(轮选 136 和轮选 13)背景下 Fhb1不同基因型间主要农艺性状比较 
Table 1  Comparison of agronomic traits between different Fhb1 genotypes in Lunxuan 136 and Lunxuan 13 genetic backgrounds 

年份 

Year 

基因型 

Genotype 

株高 

Plant  

height (cm)

单株穗数 

Spike number  

per plant 

穗长 

Spike 

length (cm)

每穗小穗数

Spikelet 

number 

per spike 

不育小穗数

Sterile 

spikelet 

per spike 

单穗粒重 

Kernel 

weight per 

spike (g) 

每穗粒数 

Kernel 

number 

per spike 

千粒重 

1000-kernel 

weight (g)

2017 轮选 136背景 Lunxuan 136 background 

 Fhb1-H 77.2 a 24.1 a 10.6 a 22.1 a 1.5 a 2.8a 49.1 a 56.9 a 

 Fhb1-S 75.3 b 24.1 a 10.7 a 22.3 a 1.5 a 2.8 a 50.1 a 56.7 a 

 轮选 13背景 Lunxuan 13 background 

 Fhb1-H 76.5 a 22.9 a 9.7 a 22.8 a 1.4 a 2.9 a 55.0 a 53.3 a 

 Fhb1-S 77.2 a 22.6 a 9.8 a 23.1 b 1.4 a 2.9 a 54.8 a 53.0 a 

2018 轮选 136背景 Lunxuan 136 background 

 Fhb1-H 63.4 b 9.7 a 7.8 a 19.3 a 1.3 a 2.1 a 40.5 a 40.5 a 

 Fhb1-R 63.7 ab 9.4 ab 7.7 a 19.4 a 1.3 a 2.0 a 39.3 a 39.3 a 

 Fhb1-S 64.4 a 9.2 b 7.8 a 19.6 a 1.2 a 2.1 a 40.0 a 40.0 a 

 轮选 13背景 Lunxuan 13 background 

 Fhb1-H 62.4 a 9.0 a 7.5 a 20.3 a 1.0 a 2.2 a 46.6 a 46.6 a 

 Fhb1-R 62.9 a 9.2 a 7.5 a 20.4 a 1.0 a 2.2 a 47.4 a 46.3 a 

 Fhb1-S 62.4 a 9.1 a 7.5 a 20.5 a 1.0 a 2.2 a 47.6 a 46.9 a 

同列数字后不同字母表示差异显著(P < 0.05)。Fhb1-H: Fhb1杂合基因型; Fhb1-R: Fhb1抗病基因型; Fhb1-S: Fhb1感病基因型。 

Values followed by different letters within the same column are significantly different at P < 0.05. Fhb1-H: Fhb1 heterozygosity genotype; 

Fhb1-R: Fhb1 resistance genotype; Fhb1-S: Fhb1 susceptibility genotype. 

 

3  矮败小麦育种技术体系的应用前景 

本文介绍的矮败小麦育种技术体系及其在大群

体回交育种中的应用只涉及对赤霉病抗性一个性状

的改良。在今后小麦育种中多基因聚合、多个性状

综合改良方面, 矮败小麦将发挥更大的作用。我们

的设想是利用拟改良品种的矮败小麦近等基因系作

为轮回亲本, 与若干个具有目标基因的供体亲本杂

交和大群体回交, 结合目标基因的分子标记辅助选

择, 创制具有不同目标基因的矮败小麦近等基因系

并构建矮败小麦轮回选择群体, 通过轮回选择技术

实现多个目标基因在优良遗传背景下的聚合, 培育

综合性状优良的突破性新品种。 

利用矮败小麦开展小麦育种, 需要不断地培育

优异矮败小麦亲本。因为矮败小麦亲本的培育需要

时间, 所以亲本的培育要有前瞻性, 一旦有优异新

品种(系)出现, 就及时把这些新品种(系)转育成矮败

小麦, 做到新的矮败小麦材料综合性状水平随着新

品种水平的提高而“水涨船高”, 避免出现矮败小麦

材料的转育落后于优良品种培育的现象。另外, 对

于一些抗源、矮源、优质源的转育而言, 一旦转育

成矮败小麦以后, 可以长期利用。我们曾倡导组织

全国不同小麦生态区合作开展矮败小麦骨干亲本转

育工作, 围绕各生态区骨干亲本建立符合所在生态

区育种目标的矮败小麦轮回选择育种群体; 开展不

同生态区间矮败小麦亲本交流, 推动矮败小麦在全

国小麦育种中更加广泛和高效的应用。 

矮败小麦的优势主要体现在各种复合杂交、创

制大规模的分离群体和轮回选择育种上。经过多轮

杂交后, 矮败小麦群体遗传基础丰富, 但后代分离

时间长, 性状稳定较慢。将矮败小麦育种群体与单

倍体育种技术相结合, 一次性获得大量基因型纯合

的优良个体, 可以大幅度提高育种效率。 

随着越来越多的小麦重要性状基因/QTL 的定

位、克隆、功能标记或紧密连锁分子标记的建立以

及遗传和分子调控网络的解析, 未来的小麦育种将

会进入精准分子设计时代, 我们也将致力于将矮败

小麦技术与分子设计技术不断融合、发展和创新 , 

更好地服务于小麦育种。 
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