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摘要  该文系统综述了我国杂粮种质资源保存、鉴定评价、创新利用、基因资源挖掘研究现状, 以及基础研究存在的问题

和挑战, 并提出杂粮研究的重点和发展方向。 

关键词  杂粮, 种质资源, 基因 

武晶, 汤沙, 王红霞, 常金华, 刘长友, 张凯旋, 刘永辉, 王彦楠, 韩渊怀, 刁现民 (2023). 我国杂粮种质资源创新研究: 

现状与展望. 植物学报 58, 6–21. 

杂粮通常指水稻(Oryza sativa)、小麦(Triticum 

aestivum)、玉米(Zea mays)和大豆(Glycine max)以

外的粮豆作物, 主要包括谷子(Setaria italica)、高粱

(Sorghum bicolor)、糜子(Panicum miliaceum)、燕麦

(Avena sativa)、荞麦(Fagopyrum esculentum)、大

麦(Hordeum vulgare)、青稞(H. vulgare var. nudum)、

甘薯(Ipomoea batatas), 以及普通菜豆(Phaseolus 

vulgaris)、绿豆(Vigna radiata)、小豆(V. angularis)、

蚕豆(Vicia faba)和豌豆(Pisum sativum)等各类粮豆

作物。我国素有“杂粮王国”之称, 是世界上最主要

的杂粮生产国。据统计, 我国杂粮常年种植面积约

1×107 hm2, 占全国粮食作物播种面积的9%–10%, 

主要种植在干旱、半干旱地区, 是我国粮食供应体系

和农业产业经济的重要组成部分, 对于保障区域性粮

食安全和全社会食物多样性具有重要意义。杂粮抗旱

节水、耐瘠薄, 是环境友好型作物, 也是应对环境挑

战的重要战略储备。例如, 糜子和高粱的水分利用效

率明显高于玉米, 被国际上公认为是应对气候变暖和

日 益 干 旱 环 境 的 战 略 储 备 作 物 (Pardo and 

VanBuren, 2021)。荞麦、糜子和绿豆等杂粮生育期

短, 是典型的救灾作物(张耘等, 2007)。杂粮多具有特

殊的功能成分, 其独特的营养保健功能为人民健康安

全保障和改善大众膳食结构所必需。谷子富含微量元

素硒、铁和多种维生素, 具有防治失眠和心脑血管粥

样硬化的作用; 燕麦富含皂甙素和β-葡聚糖, 对降低

血脂有特殊功效; 荞麦富含生物类黄酮, 对软化血管

及调节血脂血糖作用显著; 食用豆类则是重要的植物

蛋白质来源(张耘等, 2007)。 

加强杂粮基础研究, 保护我国特有的杂粮资源,

占领杂粮基础研究的全球制高点, 可为实现杂粮“绿

色革命”奠定物质基础, 充分发挥杂粮在粮食安全主

战场中的作用。杂粮特色资源的鉴定和开发利用, 如

明光绿豆、定边红花荞麦、沁县沁州黄小米等农产品, 

带动了农户增收致富, 成为拉动农村经济发展的新引

擎和乡村振兴的重要抓手。我国杂粮种质资源丰富, 

特色鲜明, 蕴含抗逆、营养成分突出等特有的优异基

因资源。谷子和糜子的抗旱耐逆性强, 合成干物质需

水少; 同时, 谷子及其野生祖先青狗尾草(S. viridis)

正逐步发展成为禾谷类作物耐逆和C4光合作用研究

的模式作物。因此, 挖掘其特有基因和独特的调控网

络日益受到关注。此外, 杂粮营养成分突出, 对杂粮

进行营养成分鉴定和利用价值评估, 挖掘控制高营养

成分的基因/位点进而阐明其分子机制, 可为杂粮甚

至主要粮食作物营养成分的改善奠定遗传基础, 并拓

·特邀综述· 
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宽未来营养健康食品的来源。相信不久的将来, 随着

基因编辑和基因组技术在杂粮研究中的应用, 以及杂

粮特有特优特异基因的挖掘, 将促进杂粮育种水平的

迭代升级, 分子育种在杂粮中的应用也指日可待, 并

带动整个杂粮产业的快速发展。 

近年来, 我国杂粮基础研究取得系列突破, 在谷

子、青稞、高粱、小豆和糜子等基因组测序, 谷子、

普通菜豆和荞麦等单倍型图谱构建, 以及谷子、大麦

和甘薯等作物功能基因挖掘方面取得重要进展, 奠定

了我国部分杂粮基础研究在国际上的领先地位

(Zhang et al., 2012, 2017, 2020; Jia et al., 2013; 

Zeng et al., 2015; Yang et al., 2015, 2022b; Shi et 

al., 2019; Zou et al., 2019; Wu et al., 2020; Peng et 

al., 2022; Guan et al., 2022)。然而, 与发达国家及大

宗作物相比依然存在差距, 杂粮重大基础理论创新仍

显不足。因此, 梳理我国杂粮在种质资源和基因资源

等基础性研究方面的发展现状和存在的问题, 对我国

抢占世界杂粮科技制高点、推动杂粮产业跨越式发展

具有重要意义。 

1  杂粮种质资源保护与利用现状 

1.1  杂粮种质资源数量 

种质资源是维护地球生物多样性、保障人类粮食安全

和推动农业可持续发展的“希望火种”。我国是世界

上保存杂粮种质资源种类最为丰富且数量最多的国

家。截至目前, 国家作物种质库保存谷子、高粱、食

用豆、燕麦、荞麦、大麦和甘薯等27个种的野生近缘

种、地方品种和育成品种等种质资源共计13.4万份, 

占国家作物种质库资源总量的四分之一, 其中食用豆

的种质资源最多, 共计16个种约4.2万份。同时, 起源

于我国的杂粮种质资源不仅数量多, 遗传多样性也较

为丰富, 如我国保存谷子种质资源28 915份, 占世界

谷子资源总量的70% (刁现民, 2022)。此外, 对起源

于我国的作物, 研究人员特别重视对野生资源的保护

利用。我国拥有全部的荞麦野生种, 除皱叶野荞麦(F. 

crispatifolium)以外, 其余20个荞麦属物种(含全部变

种或亚种)已经保存于国家种质库(范昱等, 2020)。种

质资源的数量与作物产区密切相关, 山西、河北、河

南和山东的谷子资源数量约占总数量的70%, 而南方

省份不是谷子产区, 因此资源数量很少, 尤其是东南

地区的浙江和福建等省份(刁现民, 2022)。丰富多样

的种质资源为杂粮遗传育种基础研究和种业创新奠

定了坚实的物质基础。 

1.2  杂粮种质资源鉴定评价 

针对杂粮丰富的种质资源开展表型鉴定和评价, 对于

挖掘和利用优异种质资源具有重要意义。在对大量种

质资源表型性状开展鉴定评价之前, 研究人员首先通

过遗传多样性分析构建核心种质。目前, 每种杂粮均

已构建了一套多样性较为丰富的核心种质, 核心种质

包括野生种、地方品种和现代育成品种, 同时也从地

域上保证遗传多样性, 既包括国内种质也包括国外种

质。例如, 在普通菜豆中, 构建了包含683份种质资源

的核心种质(包含529个地方品种和154个育成品种), 

其中, 555份材料来源于国内, 128份材料来源于国外, 

可以覆盖现有种质资源75%的遗传多样性(Wu et al., 

2020)。 

 

1.2.1  表型鉴定 

在构建核心种质的基础上, 研究人员针对核心种质逐

步开展重要表型性状的鉴定评价。产量性状是关注的

首要指标, 因此表型性状的鉴定评价居多, 筛选出产

量性状突出的优异种质资源, 将其提供给育种家作为

培育新品种的基础材料。在谷子中, 已构建了含499

份农家品种、331份育成品种和111份国外品种的谷

子应用核心种质, 在5个环境下对47个农艺和植物学

性状进行了鉴定(Jia et al., 2013)。在此基础上, 对其

中878份谷子种质资源的株高、穗长和单穗重等15个

农艺性状进行鉴定, 利用主成分分析法和逐步回归分

析法鉴定出单穗重和单穗粒重双高资源甘肃农家品

种红金转以及长穗资源甘肃农家种昆昌谷(王海岗等, 

2016)。周瑜等(2021)通过423份高粱种质资源的表型

鉴定, 筛选出1份特矮秆和23份矮秆种质, 可为矮化

育种提供新的资源。蔡羽等(2019)通过对我国102份

大麦种质资源的15个产量性状进行鉴定, 筛选出4份

具有高秆、大叶和抗倒伏等优异性状且适于籽粒选育

的大麦资源。王兰芬等(2016)对646份普通菜豆种质

资源进行表型鉴定, 筛选出35份具有大粒、多荚、长

荚和宽荚等优异性状的种质资源。尽管已经完成了上

万份种质资源的鉴定评价, 但整体而言, 鉴定评价的

深度和广度还不足, 与我国保存的10万多份杂粮种



8  植物学报  58(1)  2023   

 

质资源相比, 完成表型鉴定的种质数量还远远不够。 

 

1.2.2  核心种质精准鉴定 

近年来, 随着精准鉴定在小麦、水稻、玉米和大豆等

主要粮食作物中逐步展开, 谷子、普通菜豆、荞麦、

绿豆和高粱等杂粮也完成了核心种质的精准鉴定, 同

时, 构建了核心种质的表型和基因型变异库, 为杂粮

的育种生产提供了丰富的优异种质/基因资源。在谷子

中, 已完成了916份种质资源的生育期、株型穗型变

异、籽粒产量形成和抗病能力等主要农艺性状在5个

独立环境下的鉴定(Jia et al., 2013)。在食用豆中, 完

成了国内外683份普通菜豆种质资源在纬度差异较大

的三亚、毕节、南阳和哈尔滨4地3年的产量、花期、

籽粒特性和抗病性等主要农艺性状的鉴定评价(Wu 

et al., 2020); 对475份小豆种质资源在北京、南宁和

南阳等地的重要农艺性状进行鉴定评价, 筛选出一批

高产、早熟且适应性强的优异种质资源(Hu et al., 

2022)。精准鉴定的开展为我国杂粮的基因挖掘与遗

传改良提供了丰富的表型和基因型数据, 大大提高了

种质资源的利用效率和水平。 

 

1.2.3  病虫害抗性鉴定 

病虫害严重影响作物的产量和品质, 病虫害抗性鉴定

也是杂粮种质资源鉴定的重要内容之一。目前, 已经

完成了谷子谷瘟病、高粱丝黑穗病、大麦赤霉病、普

通菜豆细菌性疫病、绿豆根腐病、豌豆白粉病、小豆

尾孢枯叶病、蚕豆锈病以及甘薯黑斑病等生产中主要

病害和蚜虫及豆象等虫害的抗性鉴定评价(表1, 表

2)。病虫害的抗性鉴定主要包括室内可控条件和田间

鉴定2种方式。采用喷雾器接种法完成了2 040份小豆

种质资源尾孢叶斑病成株期抗病鉴定, 获得抗性资源

B1494等; 采用大田自然病圃法鉴定241份蚕豆种质

资源锈病抗性, 获得2份高抗材料96-99和9584-1-1。

同时, 在室内温湿可控条件下, 主要针对苗期病害进

行评价。例如, 利用玉米粉接种体法完成了362份普

通菜豆种质资源镰孢菌枯萎病的抗性评价 ;  L i等 

 
表1  杂粮病害抗性鉴定评价(部分) 
Table 1  Identification and evaluation of disease resistance in minor cereals (partial) 

作物 病害 鉴定数量(份) 鉴定时期 优异资源 参考文献 

谷子 谷瘟病 1468 苗期 民权青谷、开封麦茬谷和西华老来变等 卫丽等, 1999 

黑穗病 2050 成株期 南京19和龙爪粘谷子等 温琪汾等, 2006 

高粱 丝黑穗病 150 成株期 45A和L429A等 姜钰等, 2015 

黑束病 110 成株期 LR625和1038R等 胡兰等, 2019 

大麦 冠锈病 75 苗期 阿青6号和藏青320等 田晓等, 2018 

白粉病 921 成株期 木石港3号和S-096等 黄金堂等, 2008 

根腐病 205 苗期 垦啤麦9号和蒙啤麦3号等 吕二锁等, 2015 

普通菜豆 细菌性疫病 146 苗期 金连豆和BAT1198等 朱吉风等, 2015 

镰孢菌枯萎病 362 苗期 土褐豆和AFR703等 薛仁风, 2012 

炭疽病 683 苗期 红芸豆等 Wu et al., 2020 

绿豆 枯萎病 215 苗期 榆绿1号和绿资5 (白荚)等 沈颖超等, 2022 

豌豆 白粉病 396 苗期 B582-179和G0002602等 王仲怡等, 2013 

小豆 尾孢叶斑病 2040 成株期 B1494 魏淑红, 2000 

锈病 1003 苗期 B1484、B1485和B1488等 曹如槐等, 1991 

白粉病 500 成株期 G-I-20和86早27等 喻少帆等, 1997 

疫霉茎腐病 70 苗期 B276和B491等 朱振东和王晓鸣, 2003

蚕豆 锈病 241 成株期 96-99和9584-1-1等 李月秋等, 2002 

甘薯 黑斑病 1107 成株期 满村香和小白藤等 赵冬兰等, 2005 

基腐病 126 成株期 浙薯255和浙薯38 沈升法等, 2022 

茎线虫病 768 成株期 假芋薯、徐79-6-1和W71等 孙近友等, 1993 

荞麦 轮纹病 50 苗期 YZ-18 卢文洁等, 2017 



 武晶等: 我国杂粮种质资源创新研究: 现状与展望  9 

 

表2  杂粮虫害抗性鉴定评价(部分) 
Table 2  Identification and evaluation of insect pest resistance in minor cereals (partial) 

作物 虫害 鉴定数量(份) 鉴定时期 优异资源 参考文献 

高粱 麦二叉蚜和高粱蚜 292 苗期和成株期 PB14648-6和PI550607等 杨慧勇等, 2020 

普通菜豆 豆蚜 800 苗期 F0000478和F0001927等 韩文智等, 1991 

绿豆 绿豆象 481 / C05199、C05202和C05528 陈红霖等, 2020 

蚕豆 绿豆象 500 / H0048、H0092和H0094等 张红岩等, 2016 

豌豆 绿豆象 256 / G0003519和G0003837等 仲伟文等, 2014 

豌豆蚜 406 成株期 G0274和G0649等 苟桂珍和朱健美, 1991

 

(2021)完成了900多份谷子核心种质的苗期谷瘟病抗

性鉴定, 鉴定出大毛毛谷、黄棒头和齐头黄等高抗基

因型, 高抗材料占总样品数的1.6%。此外, 为了获得

稳定一致的抗性资源, 也有研究者采用温室和田间鉴

定2种方法相结合进行资源评价。例如, 通过对800份

普通菜豆种质资源室内和田间评价相结合鉴定出2份

中等豆蚜抗性资源(表1, 表2)。 

 

1.2.4  抗逆性鉴定 

杂粮具有抗旱、耐盐碱、耐贫瘠和适应性强等特点。

因此, 开展杂粮非生物逆境抗性资源筛选, 不仅对于

培育抗性品种具有重要意义, 而且其所蕴含的抗性基

因资源对于改善杂粮及其它作物的抗性亦有重要价

值。目前, 杂粮的非生物逆境抗性鉴定主要集中在干

旱、盐害和冷害等方面(表3)。非生物逆境抗性受环境

影响较大, 因此研究者对抗性进行评价多针对作物的

不同时期。例如, 已完成了普通菜豆种质芽期、苗期

和成株期抗旱性鉴定, 从644份材料中鉴定出小饭豆

和六十日早等芽期抗旱种质以及四季豆、家雀蛋和白

芸豆等苗期抗旱种质, 从210份材料中鉴定出奶花芸

豆、白菜豆和ISB-82-865等成株期高抗旱种质; 对谷

子不同生育时期的抗性鉴定也获得了一批抗性资源。

例如, 对3 761份谷子进行全生育期田间抗旱鉴定, 

结果鉴定出晋谷20号、狼尾巴、朱砂红、东方亮、94-33

和鹅羊谷等抗旱性强的种质资源(表3)。耐盐性是近年

来备受关注的重点性状之一。胡亮亮等(2022)对346

份绿豆种质资源进行胁迫处理后, 通过对地上部鲜

重、根鲜重和根长等指标的分析, 鉴定出苗期高耐盐

种质1份。通过杂粮的表型鉴定评价, 筛选出抗旱、

耐盐碱和耐冷的杂粮种质资源, 可为提高杂粮抗逆能

力奠定基础(表3)。 

1.2.5  品质性状鉴定 

杂粮营养丰富, 既可作为主食补充营养, 又可调节膳

食结构, 一些杂粮还具有“药食同源”的养生作用。

我国科学家开展了一系列杂粮品质性状的鉴定评价, 

挖掘了一批品质优良的杂粮种质资源, 为杂粮产业发

展注入了活力。整体上来看, 杂粮中对蛋白质、脂肪

和淀粉的评价居多, 而对其它特有营养成分的鉴定偏

少。对1 468份谷子种质测定蛋白质和脂肪含量, 鉴定

出辉县十里香和系县狗尾巴等10份高蛋白、高脂肪谷

子资源; 对532份高粱种质粗蛋白、赖氨酸和单宁含

量进行测定, 筛选出高蛋白、高赖氨酸和低单宁优异

资源15份(如白高粱和板八高粱); 对山西省种质库内

保存的149份普通菜豆种质资源进行蛋白质和淀粉含

量评价, 鉴定出高蛋白资源13份、高淀粉资源2份、

高脂肪资源1份和高纤维资源6份; 对362份小豆种质

资源的出沙率、亮度和红度进行分析, 鉴定出高沙率

种质86早47等和高亮度、高红度种质B-1-1、86中57、

HBN-1和JN95-0等(表4)。杂粮特有营养成分鉴定也

取得了一定进展, 对来自全国不同地区的169份谷子

黄色素含量与外观品质进行鉴定评价, 获得高黄色素

(主要为类胡萝卜素)种质安04-4117和保31811等23

份材料; 对31份荞麦种质资源黄酮类化合物含量进

行测定, 筛选出高黄酮种质昭苦2号, 对39份荞麦种

质资源芦丁含量进行测定, 筛选出高芦丁种质黔苦4

号和甜荞(表4)。 

1.3  杂粮优异资源的挖掘利用 

近百年的作物遗传育种历史表明, 重要资源的发现和

利用是作物育种突破和生产水平提升的关键, 杂粮也

表现出同样的规律。在谷子方面, 从引进的资源中鉴

定出株高中等、抗倒伏的材料六十日 ,  陈家驹等 
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表3  杂粮非生物逆境抗性鉴定评价(部分) 
Table 3  Identification and evaluation of abiotic stress tolerance in minor cereals (partial) 

作物 非生物逆境 鉴定数量(份) 鉴定时期 优异资源 参考文献 

谷子 干旱 3761 全生育期 狼尾巴和朱砂红等 温琪汾等, 2005 

201 芽期 郑821和衡8326等 秦岭等, 2013 

盐碱 100 萌发期 晋育红谷、公矮6号、红钙谷和晋谷29 张笛等, 2019 

63 萌发期 济谷16和汾特11号等 韩飞等, 2018 

高粱 干旱 396 萌发期 L316、494、L269和24-1 张丽霞等, 2018 

盐碱 6000 芽期和苗期 双粒和库车黄等 王明珍等, 1992 

大麦 干旱 100 成株期 S-130、Z16和沾益红毛大麦等 张毅等, 2022 

盐碱 10234 萌发期 福84-8104和浙9343等 谢承陶, 1993 

普通菜豆 干旱 644 芽期 小饭豆和六十日早 Wu et al., 2022a

苗期 四季豆、家雀蛋和白芸豆等 

盐碱 42 苗期 黑芸豆和紫花芸豆等 李琳等, 2016 

绿豆 干旱 113 芽期 当地吉豆等 王兰芬等, 2014 

70 苗期 C0005161等 王兰芬等, 2015 

303 成株期 C0000062和冀绿2号等 王兰芬等, 2019 

盐碱 346 苗期 C0004125和C0006310等 胡亮亮等, 2022 

豌豆 干旱 87 芽期 G0002457和G0002293等 李玲等, 2017 

盐碱 32 芽期 QW27和法国618等 亚秀秀等, 2022 

小豆 干旱 235 苗期 R147和CCA065 单云鹏等, 2019 

盐碱 1059 芽期 B1555、B1556和B1627等 王修臣等, 1992 

冷害 384 苗期 G-I-34、JN95-0和E0064 濮绍京等, 2008 

蚕豆 盐碱 31 芽期 H0000995、Z4和H0000693等 樊有存, 2021 

甘薯 盐碱 200 全生育期 S37-2和苏薯14号等 马佩勇等, 2018 

寒害 441 成株期 雪薯和冬薯等 张雄坚等, 2008 

荞麦 干旱 290 芽期 品苦1号等 杨迪, 2021 

 

(1984)利用该亲本培育出燕谷1号等抗倒伏品种。豫

谷1号由六十日和土龙杂交选育而成, 并获国家发明

奖二等奖。此外, 利用六十日还育成了鲁谷4号和冀

谷6号。至20世纪90年代, 华北地区育成和推广的谷

子品种70%以上具有六十日血缘。这些品种的培育使

谷子株高降低20–30 cm, 抗倒伏性显著增强, 单产

水平提高15%左右, 稳产性也显著增强。在甘薯方面, 

徐薯18是1976年育成的品种, 该品种高产高抗根腐

病, 有效缓解了制约中国甘薯生产的严重病害, 是我

国推广面积最大的高产高淀粉品种, 曾获得国家科技

发明一等奖, 并一直作为国家区域试验的对照品种。

由于其具备高产、抗病和耐储等特点, 已被多家科研

单位引进用作骨干亲本。截至2016年, 以徐薯18作为

直接亲本先后衍生出优良甘薯新品种52个(王连军等, 

2018)。在芸豆方面, 对农家品种黑芸豆进行辐射诱

变, 鉴定出直立、抗倒伏材料龙芸豆4号, 利用其为亲

本延伸培育出龙芸豆14等抗倒伏品种。此外, 育种家

以龙芸豆4号为亲本选育出中芸10号等芸豆新品种, 

芸豆新品种的选育与应用获得黑龙江省科学技术进

步二等奖。目前, 东北地区育成和推广的小黑芸豆品

种80%以上具有龙芸豆4号血缘。这些品种的培育使

芸豆株型从蔓生、半蔓生到直立, 抗倒伏性显著增强, 

更适合机械化收获, 单产水平提高10%以上, 稳产性

也显著增强。在燕麦方面, 裸燕麦资源永492具有抗

倒伏、抗秆锈和黄矮的特点, 经系统选育而成的燕麦

新品种小46-5, 是我国第1个水浇地高产燕麦品种, 

较当时主栽品种华北2号增产32.1%, 并在20世纪

70–80年代推广应用(任长忠和杨才, 2018)。利用该品

种作亲本或延伸品种培育出冀张莜2号、冀张莜3号、

冀张莜12号、品2号、晋20-1、内燕6号、蒙燕2号、

内农大莜2号、定莜1号、定莜3号、坝莜3号、花中21

号、坝莜8号和冀张莜11号等品种, 占我国杂交选育 
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表4  杂粮品质性状鉴定评价(部分) 
Table 4  Identification and evaluation of quality traits in minor cereals (partial) 

作物 品质性状 鉴定数量(份) 优质资源 参考文献 

谷子 蛋白质和脂肪含量 1468 高蛋白、高脂肪种质: 辉县十里香和系县狗尾巴等 卫丽等, 1999 

粗蛋白、粗脂肪、赖氨酸和

可溶性糖含量 
2353 高蛋白、高脂肪种质: 高平秃头白和长治大黄谷等 王星玉, 1985 

黄色素含量 169 高黄色素种质: 安04-4117和保31811等 杨延兵等, 2012 

硒和蛋白质含量 112 高硒种质: 蝇头黄谷、毛毛谷和竹叶青等 刘三才等, 2009 

高粱 单宁含量 827 低单宁种质: 花高粱和白高粱等 庾正平和贾丽娟, 1992

粗蛋白、赖氨酸和单宁含量 532 高蛋白、高赖氨酸、低单宁种质: 白高粱和板八高粱等 朱志华等, 2003 

大麦 蛋白质和赖氨酸含量 7089 高蛋白、高赖氨酸种质: 裸仁大麦和长芒大麦等 林澄菲等, 1991 

淀粉含量 179 高淀粉种质: 糯大麦(引) C2-2、USA-β和盐引2012-13 张英虎等, 2018 

普通

菜豆 
粗蛋白、粗淀粉、粗脂肪和

粗纤维含量 
149 高蛋白种质: F0001239和F0001558 

高淀粉种质: F0001952和F0001956 
高脂肪种质: F0001474 
高纤维种质: F0001571 

郝晓鹏等, 2016 

绿豆 蛋白质含量 850 高蛋白种质: DO317、D0946、DO287、DO428、DO846
和DO47 

贺微仙等, 1987 

淀粉含量 831 高淀粉种质: DO595、DO0049、DO431和DO433 

豌豆 花青素含量 234 高花青素种质: ABYSSINICUM、L805、ASIATICUM和
EDELPERLE 

田茜等, 2019 

小豆 出沙率、亮度和红度 362 高出沙率种质: 86早47等 
高亮度、高红度种质: B-1-1、86中57、HBN-1和JN95-0 

金文林等, 2006 

蛋白质含量 207 高蛋白种质: EO570、EO1037、EO399 、EO151、EO- 
258和EO945 

贺微仙等, 1987 

淀粉含量 206 高淀粉种质: EO72、EO582、EO395和EO417 

蚕豆 蛋白质和淀粉含量 130 高蛋白种质: 竹秆青和样蚕豆 
高淀粉种质: 小粒蚕豆和大扁蚕豆 

唐代艳, 1990 

甘薯 淀粉含量 332 高淀粉种质: 滕冲本地种、浙舟84-64和干系682-11等 张允刚和郭小丁, 2003

荞麦 黄酮含量 31 高黄酮种质: 昭苦2号 张广峰等, 2020 

芦丁含量 39 高芦丁种质: 黔苦4号和甜荞 秦培友, 2012 

 

裸燕麦品种的20%以上。这些品种的选育使我国燕麦

抗倒伏性显著增强, 单产水平提高30%以上, 稳产性

也显著增强。此外, 亚蔬绿豆VC2719A、青稞昆仑1

号和高粱A2V4A等优异种质也在杂粮品种的更新换

代中发挥巨大作用。 

2  杂粮新种质创制 

我国杂粮新种质创制起步较晚。随着对种质资源研究

越来越深入, 研究人员开始利用自然变异和杂交的方

法创新种质, 并应用于育种生产, 之后物理化学诱变

也广泛应用于杂粮的种质创新。在谷子中, 以郑矮2

号为材料, 采用体细胞辐射诱变, 创制出矮秆紧凑株

型骨干亲本矮88。该材料在谷子育种中的利用再次显 

著降低了谷子的株高, 提升了谷子的抗倒伏能力。据

不完全统计, 利用矮88及其衍生品种作为亲本, 目前 

已培育出77个审定或登记的新品种。在食用豆新种质

创制方面, 以盐城红小豆1号为骨干亲本, 与地方品

种和育成品种杂交育成的高产优质品种苏红2号、苏

红3号、苏红4号和苏红5号成为江苏省红小豆主栽品

种; 绿豆VC1973A与V2709有性杂交选育的高抗豆

象的绿豆品种中绿4号, 利用引进绿豆VC1973A与

VC2768A有性杂交选育的抗叶斑病中绿5号, 丰富了

我国抗病虫绿豆种质资源(王乐政等, 2016)。时至今

日, 通过杂交创新种质, 培育新品种仍是绿豆育种的

主要手段。 

与此同时, 利用物理、化学和航天诱变等手段创

新种质, 进而培育新品种也取得了长足的进步。在谷

子中, 通过Co60 γ射线辐射谷子晋汾52选育出的晋谷

21号, 两次荣获中国优质小米之冠(陈瑛和景小兰, 
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1991)。在食用豆中, 利用Co60 γ射线辐射诱变处理农

家品种普通菜豆, 培育出我国第1个黑色直立型普通

菜豆龙芸４号(魏淑红, 1997), 并成为新品种培育的

主要杂交亲本种质资源, 且近年培育出新品种龙芸豆

14和龙芸豆17 (王强等, 2017, 2022); 以小豆材料河

北801为亲本, 经电子束辐射诱变选育而成的京农24

号, 具有高产、广适及抗病的特点。在大麦中, 采用

Co60 γ射线辐射诱变后经连续定向选育而成的二棱啤

酒大麦新品种扬啤4号集高产、多抗和优质于一体。

化学诱变主要是利用甲基磺酸乙酯(EMS)诱变农作

物创制突变体库, 利用EMS诱变京农6号构建突变体

库, 培育出京农22号和京农26号等小豆新品种; 以我

国东北地区大麦地方品种哈铁系为材料 , 创制了

EMS突变体库, 有力支撑了我国大麦种质创新利用

(Jiang et al., 2022)。随着转基因和基因编辑等手段在

主粮作物中的成功应用, 在杂粮中也开始尝试采用新

技术创新种质。利用基因编辑技术在高粱中首次敲除

了SbBADH2基因, 创制出新型香高粱种质(Zhang et 

al., 2022)。此外, 利用CRIPR/Cas9技术对大麦淀粉

合成酶基因SSIIa进行编辑, 获得了高抗性淀粉大麦

新种质(Yang et al., 2022a)。 

3  杂粮基因资源研究进展 

3.1  杂粮基因组研究 

基因组蕴含了物种的全部遗传信息, 是作物种质资源

遗传多样性分析、资源精准鉴定以及基因功能研究的

基础。近年来, 随着测序技术的快速发展, 特别是三

代测序技术的出现, 使基因组序列的组装更加便捷。

我国科学家先后构建了谷子、小豆、荞麦、青稞、糜

子、豌豆和燕麦等杂粮的基因组框架图(Zhang et al., 

2012, 2017; Zeng et al., 2015; Yang et al., 2015, 

2022b; Zou et al., 2019; Shi et al., 2019; Guan et 

al., 2022; Peng et al., 2022)。2012年, 中美两国科

研人员同时公布了我国谷子优异种质资源豫谷1号和

张谷的全基因组序列(Bennetzen et al., 2012; Zhang 

et al., 2012); 在国际上首次绘制出青稞基因组图谱, 

其大小为3.89 Gb, 助力高原作物的适应性机制研究

(Zeng et al., 2015); 中国豌豆主栽品种中豌6号的基

因组组装和解析, 解决了长期以来悬而未决的豌豆基

因组精细物理图谱组装难题, 揭示了豌豆基因组结构

和进化的特征, 发掘了一批与粒型、株高和荚型等孟

德尔性状及重要农艺性状相关的位点和基因(Yang et 

al., 2022b); 组装完成了苦荞和金荞高质量参考基因

组, 并从基因组水平揭示了金荞麦和苦荞性状差异的

主要原因, 推动了荞麦重要基因挖掘和遗传改良进程

(Zhang et al., 2021; He et al., 2022); 绘制六倍体甘

薯的基因组精细图谱, 开创了多倍体复杂基因组组装

和分析的先河, 具有重要意义(Yang et al., 2017); 绘

制了我国裸燕麦起源中心地方燕麦品种的分子图谱, 

获得了裸燕麦的高质量参考基因组, 注释约12万个

蛋白质编码基因(Peng et al., 2022)。泛基因组是一个

物种内所有基因组信息的总和, 包含该物种核心基因

组和个体特有的可变基因组。近年来, 研究人员意识

到, 由于物种内部个体差异, 单个高质量基因组无法

代表该物种的全部遗传信息, 使得泛基因组成为基因

组学领域的研究热点。目前, 泛基因组研究在水稻、

大豆、玉米、小麦和番茄等作物中已经取得了丰硕的

成果(Bayer et al., 2020), 但是在杂粮中相关研究较

少。在高粱中, 综合应用三代测序、Hi-C和转录组等

多组学技术, 对13个高粱品种(包含拟高粱、野生高粱

和栽培高粱)进行从头组装, 整合已经公布的栽培高

粱参考基因组, 构建具有广泛代表性的高粱泛基因

组, 极大地丰富了高粱基因库资源库的多样性(Tao 

et al., 2021)。在绿豆中, 对217份绿豆核心种质进行

全基因组重测序, 使用Map-to-pan策略构建了首个

绿豆泛基因组, 其大小约为763 Mb, 共鉴定出43 462

个预测基因(Liu et al., 2022)。对杂粮进行大规模重测

序和泛基因组研究, 从群体水平揭示了杂粮遗传变异

规律, 不仅为杂粮基础研究提供了海量基因型数据, 

而且为其分子育种提供了优异的基因资源。 

3.2  杂粮优异基因资源挖掘 

随着基因组、转录组和泛基因组等研究在杂粮中的迅

速开展, 杂粮基因资源挖掘也由之前的SSR标记定

位快速向基因克隆和关键基因解码转变, 在杂粮中也

克隆到一系列控制产量、抗病虫、抗旱、抗盐和品质

等性状的基因。总体上, 谷子和高粱的基因克隆及性

状形成机制解析在杂粮中发展较为迅速。食用豆、荞

麦和甘薯等杂粮也处于快速发展时期。同前, 已克隆

了一些高产、抗病虫和耐逆等相关基因, 有谷子株高

基因D1 (Zhao et al., 2019)、穗发育关键调控基因



 武晶等: 我国杂粮种质资源创新研究: 现状与展望  13 

 

Loose Panicle1、SiBor1和SiAUX1等(Xiang et al., 

2017; Tang et al., 2022; Wang et al., 2022a)、抗旱

基因SiARDP、PLDα1、SiMYB56和SiASR4等(Peng 

et al., 2010; Li et al., 2014, 2017; Xu et al., 2020); 

高粱芒基因Awn1 (Zhou et al., 2021)和裸粒基因

GC1 (Glume Coverage 1) (Xie et al., 2022); 普通菜

豆生长习性基因gh-lz (刘春良等, 2017)、炭疽病抗性

基因Co-1HY (Chen et al., 2017)和抗旱基因PvXIP1;2 

(Wu et al., 2022b); 大麦棱形基因Vrs1a4 (Wang et 

al., 2021); 苦荞耐逆基因FtMYB13、FtbHLH3和

FtbZIP83 (Yao et al., 2017; Huang et al., 2018; Li et 

al., 2019); 甘薯抗病虫相关基因IbMIPS1和IbBBX24 

(Zhai et al., 2016; Zhang et al., 2020)等。而对品质

性状基因的定位和克隆研究要少, 包括谷子黄色素基

因PSY1 (Li et al., 2022b)和叶酸结合蛋白基因SiFBP 

(Hou et al., 2022); 高粱单宁合成基因Tan1 (Xie et 

al., 2019); 荞麦芦丁合成基因FtBPM3和FtMYB31 

(Sun et al., 2020; Ding et al., 2021); 甘薯淀粉相关

基因IbGBSSI、IbSBE和IbSSI (李丰, 2017)以及花青

素相关基因Ib3GGT等(Wang et al., 2018)。 

在基因定位和克隆的基础上, 我国科研人员完成

了部分基因的作用机制解析。例如, 谷子叶片披垂基

因DPY1通过与油菜素内酯(BR)共受体胞内的激酶结

构互作, 并竞争性地抑制BR受体与共受体间的互作

水平, 从而调控植物体早期BR信号过度激活(Zhao 

et al., 2020)。高粱Tan1可通过调节脂肪酸生物合成

基因SbGL2的表达, 影响脂肪酸衍生挥发物的积累, 

进而影响鸟类的取食行为(Xie et al., 2019)。苦荞

FtBPM3作为E3泛素连接酶能够通过介导FtMYB11

蛋白质降解来参与苦荞黄酮的生物合成。进一步分析

发现, FtBPM3能够促进芦丁代谢通路的另一个转录

抑制子FtERF-EAR3的降解, 从而促进芦丁的生物合

成(Ding et al., 2021)。大麦HvAKT2和HvHAK1的过

表达增强了K+吸收和H+稳态, 进而使干旱耐受性增

强。与野生型和沉默株系相比, HvAKT2和HvHAK1

过表达株系在整个质膜上表现出不同的K+、H+和Ca2+

通量响应以及叶片中一氧化氮和过氧化氢的产生, 表

明高亲和力和低亲和力的K+吸收机制及其与H+稳态

的协调在野生大麦的干旱适应中发挥重要作用(Feng 

et al., 2020)。 

全基因组关联分析是基于基因组中数以百万计

的单核苷酸多态性(single nucleotide polymorphism, 

SNP)为遗传标记, 在全基因组水平上进行基因定位, 

是针对复杂农艺性状挖掘基因的一种新策略。目前, 

该方法已经广泛应用于杂粮的农艺性状相关基因定

位。在谷子中, 针对国内外916份谷子品种开展了全

基因组重测序, 构建谷子单倍体型图谱并完成47个

主要农艺性状的全基因组关联分析(Jia et al., 2013); 

对162份谷子栽培种、198份地方品种和38份野生种

狗尾草开展了全基因组重测序、转录组和代谢组的多

组学联合分析, 鉴定出57个与主要农艺性状相关的

受选择的基因组热点区域, 这些基因与籽粒产量、籽

粒大小、株高、分蘖数、抽穗期、耐旱性、抗寒性、

耐热性、类胡萝卜素含量、糖含量、叶绿素含量、光

合能力和谷子颜色等农艺性状相关(Li et al., 2022b)。

在高粱中, 对全球范围内收集的445份种质资源开展

全基因组重测序, 通过比较野生种、地方种、改良甜

高粱和改良籽粒高粱全基因组差异, 解析了群体间遗

传交流特征, 揭示了驯化和改良的基因组印迹及受选

择驯化基因的单倍型变化模式(Wu et al., 2022b)。通

过对683份普通菜豆种质资源的全基因组重测序, 构

建了普通菜豆的精细单倍型图谱, 结合在我国不同纬

度地区多年多点的表型精准鉴定结果, 通过全基因组

关联分析鉴定出大量与产量、花期、籽粒特性和抗病

性等主要农艺性状紧密相关的遗传位点, 为普通菜豆

的基因挖掘与遗传改良提供了理论指导(Wu et al., 

2020)。在对510份苦荞种质资源进行全基因组重测序

的基础上, 通过全基因组关联分析挖掘出苦荞重要农

艺和品质性状关键遗传位点(Zhang et al., 2021)。 

3.3  杂粮转基因技术体系 

随着对农作物基因功能研究的不断深入和细化, 作物

转基因技术已经成为农作物基础研究以及分子育种

的刚性需求。目前, 水稻和小麦转基因效率较高, 玉

米和大豆稳定的遗传转化体系也已建立(Karthik et 

al., 2020; Molina-Risco et al., 2021; Wang et al., 

2022b, 2022c)。杂粮中谷子、高粱和甘薯等可以实

现稳定的遗传转化, 食用豆和荞麦等的遗传转化体系

还需要进一步摸索(Zhao et al., 2000; Yang et al., 

2011, 2020; 陈倩楠等, 2018)。目前, 谷子转基因技

术体系较为成熟, 转化效率高, 谷子品种小米的遗传

转化效率可达23.28% (Yang et al., 2020), 而基于谷 
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子品种Ci846的遗传转化平台最为稳定, 以谷子成熟

胚为外植体诱导愈伤组织, 以NPTII (新霉素磷酸转

移酶II)或HPT (潮霉素磷酸转移酶)为选择标记, 通过

农杆菌侵染后筛选抗性愈伤组织并分化产生转基因

植株, 遗传转化效率稳定在10%以上, 目前已经完成

千余个转基因事件。高粱的遗传转化也取得了较大进

展, 利用低单宁含量品种P898012和PH1391幼胚作

为外植体首次在高粱遗传转化中取得成功(Zhao et 

al., 2000)。在研究人员的持续优化下, 高粱遗传转化

和转基因技术逐步成熟, 转化率不断提高(Chou et 

al., 2020)。甘薯最为有效的转基因体系是基于胚性悬

浮细胞系的根癌农杆菌介导法, 在甘薯中成功建立了

可快速大量繁殖的甘薯胚性悬浮细胞系体系, 克服了

制约甘薯转基因技术高效应用的瓶颈 (Yu et al., 

2007)。 

3.4  杂粮基因编辑技术体系 

基因编辑是近年来兴起的一种能够对特定基因位点

实施精准修饰的基因工程技术, 根据技术原理的不

同, 基因编辑分为不同的体系, 其中CRISPR-Cas基

因编辑技术发展最快, 应用也最为广泛。目前, 已经

初步建立了谷子、高粱、甘薯和豌豆等杂粮的基因编

辑技术体系(Wang et al., 2019; Li et al., 2022a; 

Tang et al., 2022; Zhang et al., 2022)。科研人员利

用CRISPR-Cas9技术结合高效的谷子遗传转化平台

编辑谷子SiMTL基因, 获得谷子单倍体诱导系, 并成

功通过自交和杂交获得谷子单倍体, 填补了谷子单倍

体育种的空白(Cheng et al., 2021)。此外, 在谷子中

还获得了对DPY1、Bor1和AUX1等基因成功编辑的

株系(Zhao et al., 2020; Wang et al., 2022a; Tang et 

al., 2022)。目前, 高粱中也建立了基因编辑平台, 利

用CRISPR/Cas9基因编辑技术在高粱中敲除了

SbBADH2基因 , 创制出香型高粱 (Zhang et al., 

2022)。同时, 基因编辑技术也成功应用于甘薯品质

性状的改良, 对徐薯22和泰中6号2个甘薯主栽品种

的淀粉生物合成途径基因IbGBSSI和IbSBEII进行编

辑, 编辑效率达63%以上, 编辑株系中直链淀粉和支

链淀粉含量及链长发生了显著变化 (Wang et al., 

2019)。随着基因编辑技术的成熟和社会的进步, 基

因编辑体系必将在杂粮优异基因的高效利用和分子

育种中发挥更加重要的作用。 

4  展望 

近年来, 我国杂粮基础研究及产业发展取得了明显进

步, 特别是在保障国家粮食安全、维护人民营养健康

和打赢脱贫攻坚战中发挥了巨大作用。面对当前错综

复杂的国际形势, 潜在的粮食危机随时会发生, 加之

大众对饮食的多样化及营养健康的刚性需求, 突破杂

粮产业发展的技术瓶颈, 大幅提高杂粮生产水平和市

场竞争力, 对有效补充粮食短缺和增加食物营养具有

重要作用。 

4.1  发挥种质资源优势, 提升杂粮产业原创力 

尽管我国拥有全世界最多的杂粮种质资源, 但是资源

优势对产业发展的推动作用并未充分发挥。首先, 应

加大杂粮地方品种和野生资源的收集力度, 特别是起

源于我国的谷子、荞麦和青稞等, 同时积极引进国外

优异资源, 重点关注普通菜豆和大麦等杂粮的起源地

或国家的种质资源。其次, 利用基因组学、变异组学、

泛基因组学及表型组学等手段对现有杂粮种质资源

开展产量性状特别是品质性状的深度评价, 鉴定野生

种质资源和地方品种中的优异等位基因, 建立重要性

状的表型/基因型数据库, 提高杂粮种质资源利用效

率, 使库存种质资源能够在杂粮产业发展中发挥应有

的作用。 

4.2  突破杂粮品种和技术瓶颈, 推动杂粮产业转

型升级 

杂粮研发长期未得到高度重视, 受品种及配套栽培技

术等的限制, 杂粮单产潜力及特有价值远未得到有效

挖掘。进一步通过表型组学、分子标记辅助育种和基

因编辑等手段高效地筛选优异种质资源、创新种质和

培育新品种, 为提高杂粮的抗逆性和营养价值奠定物

质基础; 研发品种生态适应评价、化肥农药减施增效、

品质调控以及轻简机械化生产等技术, 创新和集成抗

旱节水、高效防控、全程机械化等高产高效栽培技术

体系; 建立从品种、产地和产品多环节的质量追溯体

系, 推进杂粮产业转型升级。 

4.3  充分挖掘杂粮的营养成分, 实现产品的功能性 

我国人民对健康生活方式越来越重视, 特别是新冠疫

情流行期间, 人们更加关注食品的健康营养和保健功
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能。通过食用杂粮来保证食物多样性, 已经成为一种

趋势。因此, 应积极创新杂粮中功能成分检测、提取

及功能性评价等技术, 攻克杂粮适口性差、缺乏延展

性及难以主食化等难题, 研发杂粮主食化及加工新技

术和新工艺; 充分挖掘杂粮特有的营养价值及不同杂

粮品类相组合的功能性, 针对目标消费人群拓展产品

类型, 为消费者提供具有针对性、营养均衡、消费体

验美好、食用品质优良、功能性突出的大众化杂粮主

食产品、功能性食品和休闲食品, 推动消费者对杂粮

产品的认可, 扩大杂粮消费市场。 
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