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我国育成小麦品种的遗传多样性演变* 
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(① 中国农业科学院作物科学研究所 农业部作物品种资源与生物技术重点开放实验室, 北京 100081; 

② 甘肃农业大学农学院, 兰州 730070) 

摘要    对我国小麦育成品种初选核心种质(1680 份)的 78 个微卫星标记(SSR)位点进行了扫描, 
并就此对 50年来育成品种的遗传多样性进行了评价和分析, 得到以下结果和结论: (ⅰ) 74对SSR
荧光引物共检测到 1336个等位变异, 其中 1253个等位变异可以定位在 71个位点上. 这 71个位
点上检测到的每个位点等位变异数为 4~44 个, 平均 17.6 个; 多态性信息指数(PIC)为 0.19~0.89, 
平均为 0.69. (ⅱ) 三个基因组的平均等位变异丰富度为 B＞A＞D, 遗传多样性指数为 B＞D＞A. 
(ⅲ) 7个部分同源群的平均等位变异丰富度为 2=7＞3＞4＞6＞5＞1, 遗传多样性指数为 7＞3＞2
＞4＞6＞5＞1. 结合两个指标分析, 第7部分同源群具有最高的多样性, 而1, 5群多样性最低. (ⅳ) 
21条染色体中, 7A, 3B和 2D三条染色体遗传多样性较高, 而 2A, 1B, 4D, 5D和 1D的遗传多样性
偏低. (ⅴ) 育成品种遗传多样性指数以 50年代的最高, 以后越来越低, 但年代间变化较平缓; 品
种间平均遗传距离以 50 年代最高(0.731), 以后逐渐减小, 各年代依次为 0.711, 0.706, 0.696 和
0.695. 品种遗传基础狭窄化问题日趋突出, 应引起有关部门和育种家的关注.  
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在我国, 小麦是仅次于水稻和玉米的第三大作
物, 年产量居世界首位. 中国虽不是小麦的起源中心, 
但已有 3000 多年的栽培史, 加之生态环境多样, 又
有精耕细作传统, 且小麦分布很广, 因而其遗传变异
十分丰富 , 从而被认为是普通小麦的变异中心之  
一[1]. 

近几年来, 贾继增等[2]将植物基因组学的原理和

方法应用于作物种质资源研究, 提出了核心种质构
建→重要新基因发掘→基因克隆的技术路线. 该技
术路线的基本思路是构建核心种质, 对其进行深入
的评价与研究, 再应用基因组学的方法, 从核心种质
中发掘、鉴定出当前和未来作物育种上迫切需要的重

要基因及标记 , 进而克隆新基因, 并应用于育种实
践.  
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上世纪 80年代, Brown[3]提出了核心种质的概念, 

即用一定的方法选择整个收集材料中的一部分, 以
最少的资源份数和最小遗传重复最大程度地代表整

个遗传资源的多样性, 实现对大量资源的有效管理、
深入研究和有效利用. 每份资源的分子信息数据(如
SSR, AFLP)是建立核心种质最为可靠又最具潜力的
数据, 但面对数以万计的种质资源, 目前还无能力全
面进行基因型分子鉴定和数据采集. 因此, 在对我国
23135份普通小麦种质资源(地方品种11694份和选育
品种 11441份)生态分区的基础上, 根据 21个表型性
状聚类, 按平方根法选取代表性品种, 并依据各区遗
传多样性指数和遗传丰富度加以适当调整, 其中在
生产上或育种中起过重要作用的品种优先入选, 最
终构建了初选核心种质(候选核心种质 5029份)[1,4].  

检测多少个标记位点才能客观反映品种间的遗

传关系, 是研究遗传多样性和建立核心种质中的一
个基础性关键问题, 也是一个长期争论的问题. 我们
在收集大量SSR数据的基础上, 对反映品种间遗传差
异所需的最少SSR位点数进行了估算 , 提出扫描
71~73 个多样性较高的SSR位点就可以比较客观地反
映品种间内在的遗传关系, 并建立较为稳定的聚类
图[5,6]. 在此基础上, 利用微卫星荧光标记技术, 对初
选核心种质进行 78 个位点扫描分析, 构建了我国小
麦的核心种质(待发表).  

本文根据 78 个微卫星位点扫描结果, 对育成品
种的初选核心种质进行遗传多样性分析, 旨在从分
子水平上摸清中国小麦育成品种的遗传多样性变化

和分布特点, 为遗传研究和育种工作提供重要的依
据和参考.  

1  材料与方法 

1.1  材料 
本文所用材料为育成品种(系)的初选核心种质, 

共 1680份, 包括北部冬麦区(北京、山西、河北等)237
份、黄淮冬麦区(陕西、河南、山东等)533 份、长江
中下游冬麦区(江苏、湖北、安徽等)322 份、西南冬
麦区(四川、贵州、云南等)188份、华南冬麦区(福建、
广东、台湾等)43份、东北春麦区(黑龙江、吉林、辽 

宁等)148份、北部春麦区(北京、内蒙古、河北等)53
份、西北春麦区(甘肃、宁夏、青海等)110 份、青藏
春冬麦区(西藏、青海、四川等)13份以及新疆冬春麦
区 33 份. 通过从《中国小麦品种志》[7,8]、《中国小  
麦品种及其系谱》 

[9]和《中国小麦品种改良及系谱分 
析》[10]中查询以及地方农科院有关研究人员的大力帮

助, 共得到 1614个品种(系)的育成年份, 占全部材料
的 96.1%.  

1.2  实验方法 

以 3700DNA分析仪为操作平台 , 采用微卫星
(SSR)荧光标记技术, 选取多态性较高、覆盖全部小
麦 21条染色体上的 78个微卫星位点, 对全部材料进
行全基因组扫描; 应用Genescan 3.7, Genotyper 3.7和
Excel等软件进行分子数据的收集及初步统计分析, 详
细实验方法参照文献[11]. 

1.3  数据的统计分析 

在统计所有位点多态性信息指数(PIC)的同时 , 
利用SSR分子数据建立的 0-1 数据矩阵, 进行每个位
点的等位变异丰富度(Aij)、多态性信息指数及小麦每
个基因组及全基因组的遗传丰富度(Ri)和多样性指数
(Ht)估算. 应用NTSYS 2.1 软件[12]中的“DICE”计算品
种间遗传相似系数 , 用“1−DICE”表示遗传距离 , 用
UPGMA聚类分析.  

多态性信息指数: PIC=1− , 其中“Pij”为 i位

点第 j个等位变异在全部供试材料中出现的频率.  
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为了消除不同时期品种数差异悬殊对多样性评
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可见, 71个位点上的等位变异类型及其分布特点存在
巨大差异.  

价可能造成的影响, 我们还采用随机抽样法, 在每一
个时期, 随机抽取 79 个和 50 个品种, 计算每个位点
的平均等位变异数, 用 10 次抽样的平均值客观地反
映 50年来我国小麦育成品种的多样性变化.  

进一步分析 71 个位点等位变异数与多态性信 
息指数的关系, 发现它们之间密切相关 [14], 但并非   
线性关系  

1), 如Xgwm285, Xgwm539; 有一些位点
(Xgwm212、Xgwm124等) 等位变异数不少, 但PIC值
却非常低 . 我们对 Xgwm212(等位变异数 =12, 
PIC=0.19)和Xgwm539(等位变异数=39, PIC=0.85)两
个位点的所有等位变异在全部种质中出现的频率进

行了统计. 从图 1 可以看出, 在Xgwm212 位点的 12
个等位变异中, 98 bp频率特别高, 等位变异在品种中
的分布很不均匀, 暗示Xgwm212-98 bp可能与某些重
要农艺性状有紧密连锁[15], 因而在育种过程中被选
择并保留了下来 . 与Xgwm212 位点的情况相反 , 
Xgwm539 位点的等位变异分布相对均匀, 在等位变
异 159之前出现多个较高频率的等位变异(图 2). 

2  结果与分析 

2.1  71对 SSR引物多态性分析 

在选用的 74对SSR引物(78个位点)中, 71对引物

的扩增产物定位在特定的染色体上[13]. 在 4对多位点

引物中 ,  只有Xgwm515 定位在 2A上 ,  3 对引物

(Xgwm635, Xgwm296, Xgwm47; 7个位点)的等位变异

在本实验中未能精确定位在特定的染色体上. 74对引

物共检测到 1336个等位变异, 其中明确定位的 71个

位点检测到的每个位点等位变异数为 4~44, 平均

17.6; 多态性信息指数为 0.19~0.89, 平均 0.69. 由此 

 
图 1  Xgwm212位点检测到的等位变异及其频率 

 

 
图 2  Xgwm539位点检测到的等位变异及其频率 

                      
 1) Hao C Y, Zhang X Y, Wang L F, et al. Genetic diversity and core collection evaluations in common wheat germplasm from the Northwestern 
Spring Wheat Region in China. Mol Breed, 2005, Accepted 
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2.2  A, B, D三个基因组的多样性比较 

对明确定位的 71个位点在A, B, D三个基因组的
分布及不同基因组的平均遗传丰富度和多样性指数

进行了比较(表 1). 71个位点在基因组A, B, D中分布
比较均衡, 分别为 21, 26, 24. A, B, D三个基因组平均
等位变异丰富度分别为 16.8, 19.9, 16.0 (B＞A＞D), 
遗传多样性指数则为 0.665, 0.704, 0.685 (B＞D＞A). 
综合两个多样性指标的估值来看, B基因组拥有略高
的多样性, 而A基因组由于等位变异在品种中分布频
率极不均匀, 某些等位变异出现频率偏高, 致使其多
样性指数相对较低. 究其原因, A基因组可能携带更
多的、控制重要性状的关键基因, 在长期的育种过程
中, 所承受的选择压力大于B和D基因组, 从而造成
更多、更强的选择牵连(hitchhiking effects)发    生
[15,16], 导致其遗传多样性指数偏低.  

表 1  三个基因组的遗传多样性比较 a) 
 A B D 总体 

检测位点数 21 26 24 71 
等位变异总数(ΣAij) 352 517 384 1253
平均等位变异丰 
富度(ΣAij/Loci) 

16.8 
±1.7 

19.9 
±1.6 

16.0 
±1.5 

17.6 
±0.9 

平均遗传多样性指数(Ht) 
0.665

±0.028
0.704 

±0.031 
0.685 

±0.035 
0.686

±0.018
a) 遗传多样性各指标的标准差计算依据文献[17], 后同 

2.3  7个部分同源群多样性的比较 
从平均等位变异丰富度来看, 第 2和 7群的平均等位
变异数最高, 第 1群最低, 而第 4, 5, 6三个部分同源 

群相差甚微; 其排序依次为, 第 2 群(20.4)=第 7 群
(20.4)＞第 3群(18.8)＞第 4群(16.3)＞第 6群(16.0)＞ 
第 5群(15.9)＞第 1群(15.4) (图 3). 7个部分同源群平
均遗传多样性指数从高到低依次为 7, 3, 2, 4, 6, 5, 1, 
仍然是第 7群最高, 第 1群最低, 第 4, 5, 6群的位次
与等位变异丰富度的位次差不多. 结合 7个部分同源
群的平均等位变异丰富度和遗传多样性指数的变化

趋势来看(图 3), 第 5群与第 4, 6群在平均等位变异
丰富度相差不大的情况下, 其多样性指数却显著偏
低, 这反映了其等位变异分布相对集中; 第 1部分同
源群的遗传多样性指数也明显偏低, 这可能是因为 1, 
5两个同源群染色体携带较多的重要农艺性状的基因, 
对这些性状的高压选择造成被选择基因及其附近区

域多样性降低[15,18]. 因此, 在小麦基因组学研究中, 
有必要首先对 1, 5群进行深入的研究.  

2.4  21条染色体遗传多样性的比较 

在 21条染色体中, A组 7条染色体的多样性指数
和遗传丰富度多数居于中间状态, 3A和 4A的遗传多
样性居高. B组染色体的两个参数都较高, 以 3B最高. 
D组 7条染色体的遗传丰富度偏低(2D例外), 尤其是
4D 很低, 而多样性指数则大部分较高. 这就形成了
在 D 组中, 除 2D 以外, 各条染色体的遗传丰富度不
高, 但多样性指数却较高的现象. 4D的多样性指数明
显低于其他染色体, 从而推测 4D 上可能携带较多控
制重要性状的基因(如育性基因、矮秆基因等), 在育 

 
图 3  7个部分同源群的平均遗传丰富度和多样性指数比较 
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图 4  21条染色体的平均遗传丰富度和多样性指数比较 

 

种中施加了较强的定向选择所产生的选择牵连作用, 
导致其遗传多样性显著偏低[19]. 整体来看, 7A, 3B, 
2D三条染色体遗传多样性较高, 而 2A, 1B, 4D, 5D, 
1D的遗传多样性偏低(图 4). 

2.5  50年来育成品种(系)的多样性变化趋势分析 

为了探讨 50 年来我国小麦育成品种遗传多样性
的演变趋势, 将 1614 份品种材料依据育成年份, 即
按上世纪 50年代及以前育品种、60年代育成品种、
70 年代育成品种、 80 年代育成品种和 90 年代育成
品种分成 5 个亚群体(表 2); 再从等位变异数目、平
均遗传丰富度、平均多样性指数和品种间平均遗传距

离等方面分别进行遗传多样性评价与分析(图 5~7).  
从 50年代到 80年代, 品种群体的等位变异数目

逐渐增加, 80年代达到最高, 此后则有所下降. 5个年

代段品种群体的平均遗传丰富度、平均多样性指数及

品种间的平均遗传距离的变异范围分别为 9.83~13.99, 

0.638~0.662 和 0.695~0.731(表 2). 整体来看, 中国不

同时期选育品种的遗传多样性存在着较大的差异. 70

年代和 80 年代拥有较高的等位变异丰富度(分别为

13.60 和 13.99), 90 年代有所降低(12.21), 但其遗传

变异类型比 50 年代还是丰富些. 从多样性指数分析, 

50 年代品种的多样性指数最高 , 此后则越来越低 

(图 6).  

 
图 5  不同时期选育品种(系)的平均遗传丰富度比较 

 
图 6  不同时期选育品种(系)的多样性指数比较 

 

对 5 个年代段品种群体的平均遗传距离统计表
明, 从整体上看, 各年代段品种平均遗传距离的变异
范围为0.695~0.731, 品种间的遗传差异较大, 可能与
SSR标记多态性较高有关. 从平均遗传距离的变化曲
线来看, 50 年代品种间的平均遗传距离最高(0.731), 
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表 2  不同年代育成的 1614个小麦品种(系)的遗传多样性 

育成年代 品种数 等位变异数 平均遗传丰富度 遗传多样性指数 平均遗传距离 
50年代及以前 79 767 9.83±0.505 0.662±0.017 0.731±0.002 

60年代 206 919 11.78±0.632 0.651±0.017 0.711±0.001 
70年代 427 1061 13.60±0.751 0.644±0.018 0.706±0.001 
80年代 616 1091 13.99±0.720 0.639±0.019 0.696±0.001 
90年代 286 952 12.21±0.638 0.638±0.018 0.695±0.001 
范围   9.83~13.99 0.638~0.662 0.695~0.731 
平均   12.28 0.647 0.708 

 

表 3  不同年代育成的 968个小麦品种(系)的遗传多样性 
育成年代 品种数 等位变异数 平均遗传丰富度 遗传多样性指数 平均遗传距离 

50年代及以前 79 767 9.83±0.505 0.662±0.017 0.731±0.002 
60年代 183 892 11.44±0.615 0.649±0.017 0.708±0.001 
70年代 234 950 12.18±0.643 0.648±0.017 0.713±0.001 
80年代 252 953 12.22±0.642 0.647±0.018 0.706±0.001 
90年代 220 898 11.51±0.599 0.630±0.017 0.691±0.001 
范围   9.83~12.22 0.630~0.662 0.691~0.731 
平均   11.44 0.647 0.709 

 

 
图 7  不同时期选育品种(系)的平均遗传距离比较 

 

从 60年代开始逐渐减小, 到 90年代品种间的遗传距
离降到了最低点(0.695)(图 7, 表 2).  

为了减小不同时期品种数目过于悬殊对分析结

果带来的影响, 我们将所有品种材料中未经审定的
高代品系删除(计 646份), 对余下的 968份品种再次
进行评价与分析(表 3, 图 5~7). 结果表明, 随着材料
数目的减少, 平均等位变异丰富度也有所减少, 但有
趣的是, 在 70 年代和 80年代, 品种间多样性指数和
平均遗传距离却明显增大了, 这是由于删除血缘关
系很近的品系之后, 使遗传性变异的分布趋于均衡
所致. 然而, 无论从变异类型的数量(等位变异数、平
均遗传丰富度)、还是变异类型的分布(遗传多样性指
数), 甚至直接反映品种间血缘关系的平均遗传距离 

来看, 968份品种材料的结果与 1614份品种材料的结
果整体趋势是一致的. 因此, 当供试群体的品种达到
一定数目后, 再增加品种数对群体平均等位变异、多
样性指数等评价指标影响不大.  

采用随机重复抽样方法, 对表 2中不同年代群体
间实际拥有的等位变异数和分别随机抽取 79份和 50
份材料后的等位变异数进行了比较分析. 不同年代
间三种取样水平下的等位变异数变化趋势基本一致, 
上世纪 50年代和 70年代的品种拥有较高的等位变异
数目, 80 年代以后的品种等位变异数则有所下降(图
8).  

3  讨论 

3.1  现代育种对小麦三个基因组遗传多样性的影
响 

研究证明在作物进化和育种过程中, 自然选择
和人工选择使被选择位点两侧的多样性降低, 存在
选择牵连作用. 影响选择牵连作用大小的因素主要
有选择强度和被选择位点附近的重组率 [15]. 承受选
择压力越大的位点周围受选择牵连作用的影响就越

大, 选择牵连影响的染色体区段也就越大; 重组率越
低的遗传区域选择牵连作用愈强, 受影响的染色体
区段也就越大[15]. 在作物育种中, 育种家感兴趣的重
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图 8  不同时期三个取样水平下的平均等位变异数目比较 

要目标性状如控制株高、产量性状相关基因的选择, 
可能存在较强的选择牵连作用 . 例如 , 我们用
Xgwm261 位点对黄淮冬麦区 448 个选育品种扩增发
现, 作为半矮秆基因Rht8诊断标记的等位变异 192 bp
在该区材料中所占比例很高, 且随着年代的推进, 频
率不断增加(Rht8 与Xgwm261 相距 0.6 cM). 这与该
区小麦优越的栽培条件, 水肥用量的不断增加, 以及
要求品种愈来愈矮的选择标准相吻合(待发表). 类似
的选择牵连作用也存在于欧洲所选育的品种    中
[14,20~22]. 

在小麦基因组遗传多样性比较分析中, 尽管A基
因组与D基因组在遗传丰富度上相差不大, 但A基因
组的多样性指数却明显低于D组(表 1), 表明A基因组
可能携带更多的控制重要性状的关键基因, 因而受
到育种进程中的选择压力较大[16]; 但在有一些麦区
的基因组多样性分析中却是A＞D(待发表). 本研究
表明, 在 7个部分同源群中, 1, 5两群在多样性指数上
都相对较低, 尤其是第 5群, 其在与第 4和第 6群拥
有相近的遗传丰富度的情况下多样性指数明显偏低

(图 3). 综合遗传丰富度与多样性指数来看, 仍是第
1, 5两群的多样性较低, 推测是这两个部分同源群在
育种进程中承受较大选择压的结果. 这与Börner等人
[19]和 Peng等人 [16]提出的大部分与驯化和产量形成

有关的QTL位点聚集在第 1和第 5同源群染色体上的
看法相吻合. 在小麦的第 5 同源群染色体上, 还携带
有与开花、抗寒和抗盐相关的QTL位点区  段[23]. 已

发现 1B, 2A和 5A染色体上分别存在控制产量性状
(穗长、穗粒数、穗粒重等 )的主效QTL位点区域
[16,24~26].  

3.2  中国小麦遗传多样性演变趋势的启示 

分析我国小麦育成品种的遗传多样性在不同年

代演变的情况可以看出, 从上世纪 50 年代起, 遗传
丰富度随着时间的推进逐步上升, 到 80 年代上升的
幅度变小, 到 90 年代则有所下降(图 5). 遗传多样性
指数和品种间平均遗传距离, 以 50 年代最高, 随后
逐步下降(图 6和 7), 品种间遗传距离到 90年代降至
历史最低. 产生这种现象的原因与我国小麦育种的
历史密切相关: 50年代及以前, 我国选育的小麦品种
不多, 在育种方法上除从地方品种中进行系统选育
外, 杂交育种的方法主要是单交, 其亲本多为地方品
种或其选系与国外引进品种杂交, 也有用国外品种
间杂交的, 所用的杂交亲本并不多; 60 年代, 利用国
外引进的早洋麦、阿夫、阿勃、欧柔和St1472/506等
育成品种开始增多, 育种方法上注意采用复交, 以丰
富杂种后代的遗传性; 70年代, 大多利用国外引进的
优良品种与自己创造的优良品系杂交, 复合杂交居
多, 同时通过远缘杂交(主要是与长穗偃麦草、中间偃
麦草和黑麦)、诱变育种和花药培养等多种途径育成
的品种也在生产上推广应用, 但追溯育成品种的亲
本血缘, 大多都离不开阿夫、阿勃、南大 2419 和欧
柔等 14 个骨干亲本[10]; 80 年代, 利用引进的阿芙乐
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尔、高加索、洛夫林 10 号、牛朱特等 1B/1R易位系
育成的品种迅速成为我国的主体品种, 这是 80 年代
品种多样性指数下降和品种间遗传距离缩小的主要

原因; 到 90年代, 由于缺少新的突破性育种亲本, 各
育种单位大都在自己育成的品系之间或自己与他人

的品系之间相互杂交修修补补, 导致育成品种的多
样性指数和遗传距离出现下降是不足为奇的 .  

我国小麦育成品种的遗传多样性出现下降应该

引起足够重视. 最近几年白粉病的全国大范围发生
和流行, 条锈病在西南、西北麦区的一再流行, 其危
害已经开始向我们的育种工作敲响警钟[27]. 因此, 今
后的小麦育种要在进一步扩大引进和利用国外资源

的同时, 大力挖掘我国丰富的地方种质资源及野生
近缘植物中的重要相关基因, 不断拓宽和创新我国
小麦育成品种的遗传基础, 是摆在全国作物遗传育
种工作者面前的一个严峻任务和挑战.  

致谢  在本研究项目执行及成文过程中, 承蒙庄巧
生院士无私的帮助和指点; 在品种育成年份的查询
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军、贵州农业科学院龙增栋、安徽农业科学院汪建来、

内蒙古农业科学院李元清、湖南农业科学院杨云蒸和

湖北农业科学院李梅芳等人的无私帮助, 在此一并
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