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摘　 要: 小麦是世界主要的粮食作物ꎬ其生产面积居谷类作物之首ꎮ 由于长期的定向选择ꎬ小麦遗传多样性不断降低ꎬ
品种间杂交难以选育出抗性和综合性状优良的突破性品种ꎮ 然而小麦近缘种如黑麦(Ｓｅｃａｌｅ)、簇毛麦(Ｈａｙｎａｌｄｉａ)和偃

麦草(Ｅｌｙｔｒｉｇｉａ)等包含很多优异基因ꎬ并且与小麦基因组间具有很好的互补性ꎮ 可见远缘杂交在世界小麦育种实践中发

挥了重要的作用ꎮ 综述了小麦近缘野生资源的多样性、近缘野生种的利用方法和存在问题等的研究进展ꎬ讨论了小麦野

生资源在小麦遗传改良的重要性和发展方向ꎬ以期为小麦优良品种培育及其遗传研究提供参考ꎮ
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　 　 小麦是我国主要的粮食作物ꎬ种植面积和产

量均占全国粮食种植总面积和总产量的四分之

一[１]ꎮ 当前小麦育种处在爬坡阶段ꎬ如何快速、
有效的提高小麦单产已成为世界性难题ꎮ 此外ꎬ



少数品种在生产上的大面积种植使得小麦群体的

遗传基础日益狭窄ꎬ遗传脆弱性和突发性病害的

隐患增加ꎮ 育种实践表明ꎬ每次作物产量突破都

有赖于特异种质资源的发现和利用ꎮ 因此ꎬ挖掘

和利用重要农艺性状相关基因资源对于小麦遗传

改良有着重要的意义ꎮ 小麦野生资源种类繁多、
遗传基础丰富ꎬ蕴藏着很多优质、高产、抗病虫、抗
逆等优异基因ꎬ是小麦遗传改良的基因资源库ꎮ
自 ２０ 世纪以来ꎬ人们开始对小麦野生资源进行发

掘和利用ꎬ并取得了巨大的成就[２ꎬ３]ꎮ 在遗传育

种和生物技术飞速发展的今天ꎬ从小麦野生资源

中发掘控制重要性状的基因并有效利用仍是提高

小麦遗传改良进程的有效方法ꎮ 本文综述了小麦

近缘野生资源的多样性、近缘野生种的利用方法

和存在问题等几方面的研究进展ꎬ讨论了小麦野

生资源在小麦遗传改良的重要性和发展方向ꎬ以
期为小麦优良品种培育及其遗传研究提供参考ꎮ

１　 小麦近缘野生资源概述

作物种质资源指植物个体、具有全能性的植

物器官、组织或细胞甚至是染色体或者控制作物

遗传性状的基因等种质载体ꎮ 作物基因源包括种

质资源及其包含的所有基因ꎬ即遗传关系较近且

容易向作物转移基因的植物群体及其基因编码的

遗传信息ꎮ 小麦野生资源是指小麦族中除栽培小

麦、栽培大麦和栽培黑麦以外其他物种的总称ꎬ包
括小麦属的其他物种和小麦族各属ꎬ小麦族的全

部属、种都被视为小麦的近缘植物ꎮ 据统计ꎬ小麦

野生资源全球包括种、亚种和变种等 ３２５ 个分类

单元ꎬ主要分布于欧亚大陆的温带和寒温带[２]ꎮ
小麦是异源六倍体ꎬ基因源很宽ꎬ目前小麦族中约

有 １４ 个属的数十个种与小麦杂交成功ꎮ
自从基因组符号委员会统一小麦属、种的基

因组符号后ꎬ依据与小麦遗传关系的远近以及

Ｈａｒｌａｎ 划分作物基因源的方式ꎬ将小麦基因源划

分为一级基因源、二级基因源和三级基因源[３]ꎮ
一级基因源中属于小麦野生资源的是六倍体小麦

原始种马卡小麦(Ｔ. ｍａｃｈａ)、拟斯卑尔脱小麦(Ｔ.
ｓｐｅｌｔａ)和瓦维洛夫小麦(Ｔ. ｖａｖｉｌｏｖｉ)ꎮ 二级基因源

中的原始种和野生种均为野生资源ꎬ原始种包括

栽培一粒小麦(Ｔ. ｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍꎬＡＡ)和辛斯卡亚小

麦(Ｔ. ｓｉｎｓｋａｊａｅꎬＡＡ)ꎬ野生种包括乌拉尔图小麦

(Ｔ. ｕｒａｒｔｕꎬＡＡ) 和野生一粒小麦 ( Ｔ. ｂｏｅｏｔｉｃｕｍꎬ
ＡＡ)ꎮ 四倍体小麦中原始种有栽培二粒小麦(Ｔ.
ｄｉｃｏｃｃｕｍꎬＡＡＢＢ)、伊斯帕汗二粒小麦 ( Ｔ. ｉｓｐａｈ￣
ａｎｉｃｕｍꎬＡＡＢＢ)、科尔希二粒小麦(Ｔ. ｐａｌｅｏｃｏｌｃｈｉ￣
ｃｕｍꎬ ＡＡＢＢ )、 提 莫 菲 维 小 麦 ( Ｔ. ｔｉｍｏｐｈｅｅｖｉｉꎬ
ＡＡＧＧ)和密利提奈小麦(Ｔ. ｍｉｌｉｔｉｎａｅꎬＡＡＧＧ)ꎻ野
生种有野生二粒小麦(Ｔ. ｄｉｃｏｃｏｉｄｅｓꎬＡＡＢＢ)和阿

拉拉特小麦(Ｔ. ａｒａｒａｔｉｃｕｍꎬＡＡＧＧ)ꎮ 另外ꎬ二级

基因源还包括茹科夫斯基小麦 ( Ｔ. ｚｈｕｋｏｖｓｋｙｉꎬ
ＡＡＡＡＧＧ)、带 Ｄ 组的山羊草(ＡｅｇｉｌｏｐｓꎬＤＤ)和带

Ｓ 组的山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｓｐ.ꎬＳＳ) [３]ꎮ 三级基因源

是指不含小麦 Ａ、Ｂ 和 Ｄ 基因组的小麦族物种ꎬ除
了栽培大麦和栽培黑麦外均为野生种ꎬ包括山羊

草属 ( Ａｅｇｉｌｏｐｓꎬ ＣＵＭ)、 鹅 观 草 属 ( Ｒｏｅｏｇｎｅｒｉａꎬ
ＳｔＨＹ)、 偃麦草属 ( Ｅｌｙｔｒｉｇｉａꎬ Ｅｂ Ｅｅ Ｓｔ)、 冰草属

(ＡｇｒｏｐｙｒｏｎꎬＰ)、簇毛麦属(ＨａｙｎａｌｄｉａꎬＶ)、黑麦属

(ＳｅｃａｌｅꎬＲ)、旱麦草属(ＥｒｅｍｏｐｙｒｕｍꎬＦ)、大麦属

(ＨｏｒｄｅｕｍꎬＨ)、棱轴草属(ＴａｅｎｉａｔｈｅｒｕｍꎬＴａ)、披碱

草属(ＥｌｙｍｕｓꎬＳｔＨＹＰ)、异形花属(Ｈｅｔｅｒａｎｔｈｅｌｉｕｍꎬ
Ｑ)、赖草属 ( ＬｅｙｍｕꎬＮｓＸｍ)、新麦草属 ( Ｐｓａｔｈｙ￣
ｒｏｓｔａｃｈｙｓꎬＮｓ)和无芒草属(ＨｅｎｒａｒｄｉａꎬＯ)等[４ꎬ５]ꎮ
我国的小麦野生资源主要分布在气候温凉的北方

地区ꎬ物种类型丰富且特有物种较多ꎮ 在基因组

水平上小麦族植物的基因组共有 ２３ 个ꎬ我国有

１９ 个ꎮ 此外ꎬ小麦野生资源还具有广泛的遗传多

样性ꎬ分布环境可导致同一物种在基因水平上的

差异ꎬ对我国同种粗山羊草进行醇溶蛋白分析发

现ꎬ新疆及中原收集的材料其多样性差异较为

显著[６]ꎮ

２　 小麦野生资源的优良特性

小麦野生资源具有很多特异的优良性状ꎬ抗
病性和抗逆性的利用工作开展最早ꎻ随着相关研

究的不断深入ꎬ野生资源所具有的其他优异性状

也不断被挖掘ꎬ如大穗、大粒、矮杆和高蛋白等优

异性状的应用研究也取得了阶段性成果ꎮ 正是基

于野生资源丰富的遗传背景ꎬ使得小麦的遗传改

良仍有巨大的潜力ꎮ 小麦野生资源对重要病害如

白粉病、赤霉病、条锈病以及黄矮病等具有较高的

抗性ꎬ是抗病遗传研究和品种改良的重要材料ꎮ
山羊草属与小麦属的遗传关系最近ꎬ其中的小伞

山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｕｍｂｅｌｌａｔａ)、顶芒山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ
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ｃｏｍｏｓａ)、拟斯卑尔脱山羊草(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｓｐｅｌｔｏｉｄｅｓ)
对锈病和白粉病抗性最强[７]ꎮ 黑麦属也是小麦

白粉病和锈病的重要抗源ꎬ并且已在小麦品种改

良中起到重要作用ꎬ小麦与黑麦杂交培育而成的

新物种小黑麦(Ｔｒｉｔｉｃａｌｅ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ Ｌａｒｔ.)是麦类作

物属间进行人工杂种选育最为成功的例子ꎬ对不

同病害均表现出较强的抗性[８]ꎮ 簇毛麦属的导

入系材料不仅对小麦白粉病、条锈病、秆锈病、叶
锈病表现免疫或高抗ꎬ对赤霉病也具有较强的抗

性[９]ꎮ 此外ꎬ偃麦草属的抗锈病基因和抗赤霉病

基因在中国小麦不同育种实践中也发挥了巨大作

用ꎬ目前生产上的不少品种仍含有偃麦草的遗传

基因[１０]ꎮ 小麦野生资源在长期的进化过程中也

形成了对各种非生物胁迫的适应能力ꎮ 粗山羊草

在比较寒冷的环境中能正常生长ꎬ粘果山羊草

(Ａ. ｋｏｔｓｃｈｙｉ)则具有较好的抗旱、耐热和耐盐性ꎬ
冰草属植物大都对干旱、寒冷和盐碱环境表现出

适度的忍耐能力[１１ꎬ１２]ꎮ 一些野生资源还具有优

良的品质性状ꎬ如小黑麦的蛋白质含量可以超过

２０％ꎻ粗山羊草含有提高面包烘培品质与胚乳硬

度的相关蛋白ꎬ该蛋白吸收 ＣＯ２后使面粉更易发

酵[１３ꎬ１４]ꎮ 此外ꎬ一些种属还具有较为特异的农艺

性状ꎬ如大麦属的早熟性已广为认同ꎻ大赖草

(Ｌｅｙｍｕｓ ｒａｃｅｍｏｓｕｓ (Ｌａｍ.) Ｔｚｖｅｌ.)的大穗性也引

起遗传育种学家们的关注[１５]ꎮ 可见ꎬ小麦野生资

源中蕴藏着很多可供小麦遗传育种利用的优良特

性ꎬ深入挖掘和利用可提高产量和抗性等重要农

艺性状的基因资源对于小麦遗传改良有着重要的

理论和实践意义ꎮ

３　 小麦野生资源中有利基因的发掘

普通小麦在驯化过程中ꎬ发生了 ２ 次天然杂

交ꎬ最终形成了异源六倍体ꎬ导致小麦的基因组具

有一定的缓冲性ꎮ 不断发掘新的优良基因是小麦

遗传研究和品种改良的源泉ꎬ而鉴定野生资源中

重要的基因ꎬ尤其是一些具有特殊经济或理论研

究价值的基因尤为重要ꎮ 小麦族内 ３００ 多个物种

大多数都能与普通小麦杂交ꎬ据不完全统计ꎬ已有

５ 个属 １５ 个种向小麦转移了抗病基因[８]ꎮ 黑麦

在小麦遗传改良中发挥了巨大的作用ꎬ１Ｒ 染色体

短臂上具有可增加生物量和对条锈病、叶锈病、秆
锈病和白粉病具有抗性的基因簇ꎬ与小麦 １Ｂ 短

臂发生片段置换ꎬ形成小麦－黑麦 １ＢＬ / １ＲＳ 易位

系ꎮ 该易位系的丰产性和适应性较好ꎬ在全世界

已得到了广泛的推广和应用ꎮ 我国 ２０ 世纪 ８０ 年

代后育成的小麦品种 ３８％含有 １ＢＬ / １ＲＳ 易位系ꎬ
其中北方冬麦区和黄淮冬麦区频率较高ꎬ分别为

５９％和 ４２％ꎻ长江中下游冬麦区和西南冬麦区均

为 ２０％左右[１０]ꎮ 条锈病是小麦生产中最重要的

流行病害ꎬ严重地威胁着我国乃至世界小麦的安

全生产ꎮ 自 ２０ 世纪开展中间偃麦草利用工作ꎬ我
国育成了以小偃 ６ 号为代表的小偃系列品种ꎬ成
功解决了当时陕西地区锈病爆发的危机[３]ꎮ

关于抗白粉病基因ꎬ目前已有大量来自野生

资源的抗性基因 / ＱＴＬ 定位和克隆的报道ꎬ如来自

乌拉尔图小麦的显性抗病基因 ＰｍＵꎻ栽培一粒小

麦中 发 现 了 Ｐｍ１ｂ、 Ｐｍｌｃ、 ＰｍＮＣＡ４、 ＰｍＮＣＡ６、
Ｐｍ２０２６ 和 Ｍｌｍ２０３３[１６]ꎬ野生一粒小麦的 Ｐｍ２５
和 Ｍ１ｍ８０[１７]ꎮ 野生二粒小麦中相继鉴定 到

Ｐｍ１６、Ｐｍ２６、Ｐｍ３０、Ｐｍ３１、ＭｌＩＷ７２、Ｐｍ３６、Ｐｍ４１、
Ｐｍ４２ 和 ＰｍＧ１６ 等抗病基因[１８ꎬ１９]ꎮ 粗山羊草中

发现的抗病基因有 Ｐｍ１９、Ｐｍ３４、Ｐｍ３５、ＰｍＹ２０１
和 ＰｍＹ２１２[２０]ꎻＰｍ６、Ｐｍ２７ 和 Ｐｍ３７ 来自提莫菲
维小麦[２１]ꎻ小伞山羊草的 ２Ｕ 染色体上也发现了
１ 个抗病基因 ＰｍＹ３[２２]ꎮ ２０１１ 年 Ｃａｏ 等[９]利用基

因芯片筛选到来源于簇毛麦的白粉病抗性基因

Ｓｔｐｋ￣Ｖꎬ进一步推动了 Ｐｍ２１ 在小麦抗白粉病育种

的应用ꎮ
除白粉病抗性基因外ꎬ也有其他优异基因转

入小麦的报道ꎮ 簇毛麦 ４Ｖ 染色体向普通小麦扬

麦 ５ 号转移过程中产生了簇毛麦 ４ＶＳ 与小麦 ４ＤＬ
互补易位的双单体植株 Ｔ４ＶＳ￣４ＤＬꎬ使小麦对梭条

斑花叶病毒表现高抗[２３]ꎮ 从长穗偃麦草附加系

中鉴定到 ３ 个高分子量麦谷蛋白亚基基因 Ｅｅ２.１、
Ｅｅ１.９ 和 Ｅｅ１.８ 可显著提高当前小麦品质[２４]ꎮ 另

外ꎬ冰草属的多粒特性、荆州黑麦的抗白粉性以及

百萨偃麦草属的耐盐性等也取得了阶段性进展ꎬ
有望在将来我国小麦生产中发挥重要的作用ꎮ 在

实际应用过程中来源于野生资源的优异基因往往

与不良性状连锁ꎬ极大的束缚了相关优异基因的

利用效率ꎮ 传统育种周期长、效率低、育种技术仍

需进一步改进ꎬ加速外源优异抗病基因的转育ꎮ

４　 小麦野生资源在基因发掘方面的应用

小麦为异源六倍体ꎬ基因组庞大而复杂ꎬ基因

７０３张志明ꎬ等:小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)野生资源的发掘、利用研究进展



组研究进展滞后于其他农作物ꎮ 近缘种基因组相

对较小ꎬ通过比较基因组学方法结合近缘种突变

体分析是小麦基因克隆和功能鉴定的有效方法ꎮ
小麦春化基因 Ｖｒｎ１ 和 Ｖｒｎ２ 以及控制同源染色体

配对的基因 Ｐｈ１ 都是通过四倍体小麦获得[２５~２７]ꎮ
Ｆａｒｉｓ[２８]在野生二粒小麦 Ｉｓｒａｅ 中发现了 ２ 个位于

ｌＡＬ 和 ２ＡＬ 上分别控制小穗数、穗长和紧凑穗形

的基因ꎬ在此基础上根据大麦 Ｃｌｙｌ / Ｚｅｏ 信息证明

该位点是控制产量性状的新基因ꎬ与赤霉病相关

ＱＴＬ 感病位点部分重叠ꎮ Ｓｌａｄｅ 等[２９] 利用 ＥＭＳ
对四倍体小麦进行处理ꎬ构建了含 １ ９６２ 个单株

的突变群体ꎬ并且筛选获得 ２４６ 个 ｗａｘｙ 基因的等

位突变体ꎮ ２０１３ 年小麦 Ａ 基因组供体乌拉尔图

和 Ｄ 基因组供体粗山羊草的基因组草图绘制完

成ꎬ为小麦基因组研究提供了一个良好的开端ꎬ数
以万计的分子标记、高密度遗传图和基因功能注

释与表达信息可以为小麦基因 / ＱＴＬ 的定位和克

隆提供有用信息ꎬ这些成果大大加快了小麦遗传

改良的研究进程[３０ꎬ３１]ꎮ
人工合成小麦在小麦基因挖掘和种质创新的

过程中也发挥了重要作用ꎮ 模拟普通小麦起源ꎬ
将小麦二倍体野生种和四倍体小麦进行组合或者

将小麦二倍体、四倍体野生种和普通小麦组合可

以创造人工合成小麦以及外源染色体的附加系、
易位系和代换系等ꎮ 人工合成小麦不仅可以直接

用来鉴定控制质量性状的基因ꎬ同时也为小麦育

种提供了一个巨大的基因库ꎬ作为桥梁亲本在小

麦遗传改良中发挥作用ꎮ 在育种工作中ꎬ四川省

近 １０ 年的主推品种“川麦 ４２”为硬粒小麦和节节

麦的 合 成 种ꎬ 在 省 区 试 中 两 年 平 均 产 量 为

６ １３０.０５ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ是四川省第一个区试超 ６ ０００
ｋｇ / ｈｍ２ 的品种ꎬ至今仍保持省区试的高产记

录[３２]ꎮ 蜀麦 ９６９ 为四倍体兰麦 ＡＳ２２５５ 和中东节

节麦 ＡＳ６０ 创制的人工合成小麦选育出的新品

种ꎬ是 ２００５ 年之后四川省区试唯一超过 ６ ０００
ｋｇ / ｈｍ２的新品种ꎬ产量三要素协调且千粒重较

高[３３]ꎮ 在理论研究方面ꎬ人工合成小麦也具有特

殊的价值:①人工合成小麦大部分染色体结构变

化和同源基因拷贝数变化可能发生在异源四倍化

过程中ꎬ是多倍化过程中的遗传、表观遗传以及基

因选择性表达的良好模式材料ꎮ ②通过人工合成

六倍体这一“模式系统”进行表达谱或蛋白质组

学分析可以为异源六倍体小麦杂种优势的研究提

供证据ꎮ 如 Ｌｉ 等[３４] 通过对人工合成六倍体及亲

本材料进行转录组分析后ꎬ发现合成六倍体小麦

３ 个发育阶段的非加性表达蛋白质编码基因数目

非常有限ꎬ并表现为抽穗期非加性表达基因与细

胞生长显著关联ꎻ与非加性表达基因不同ꎬ亲本表

达显性基因在子代差异基因中占有相当的比例ꎬ
并且四倍体亲本表达显性基因主要贡献于六倍体

小麦发育ꎬ二倍体亲本表达显性基因主要贡献于

六倍体小麦的适应性ꎻ抗逆、抗病、开花等重要生

物学过程的 ｍｉＲＮＡ 均表现为非加性表达ꎬ并很可

能参与了亲本表达显性基因的表达调控ꎮ ③人工

合成小麦具有丰富的表型ꎬ是挖掘重要性状相关

基因的基础材料ꎮ 由于人工合成小麦往往具有超

亲特异性状ꎬ因此可以作为基因挖掘的载体ꎮ
Ｓａｒｄｅｓａｉ 等[３５] 从感虫亲本四倍体小麦 Ａｌｔａｒ 与节

节麦杂交构建的人工合成六倍体小麦中鉴定到一

个来自节节麦的抗黑森瘿蚊基因 Ｈ３２ꎬ并在六倍

体中进行了转育验证ꎮ 国内外关于人工合成小麦

种质创新和理论研究已取得较大的进展ꎬ但目前

人工合成小麦利用的亲本较少ꎬ尤其是利用三级

基因源中的物种如中间偃麦草、大赖草、滨麦草等

合成的新属或新种ꎬ在生产上直接推广应用还受

到较多因素的限制ꎮ 最主要的原因是细胞学上的

不稳定性、遗传学上的不平衡性以及整体农艺性

状的表现不理想ꎮ 因此ꎬ挖掘和创制具有优良性

状和利用潜力的新材料仍需受到重视ꎮ

５　 小麦野生资源有利基因的利用方法

人们对大量的种质资源进行搜集并对其中的

优良基因进行鉴定、分离及功能研究ꎬ最终目的是

实现优异基因在品种改良和生产实践中发挥作

用ꎮ 将小麦野生资源中发掘的有益基因导入到普

通小麦中ꎬ是扩大小麦遗传变异和促进品种改良

的重要工作ꎮ 从 ２０ 世纪开始人们利用不同方法

对小麦野生资源进行利用ꎬ随着生物技术的不断

发展ꎬ利用野生资源优异基因的实验方法也在与

时俱进ꎮ

５.１　 同源重组

回交转育是利用优良基因进行作物育种的常

用方法ꎮ 六倍体小麦野生种是小麦的一级基因

源ꎬ与普通小麦具有相同的基因组ꎬ杂交能正常结

实容易进行基因的转移ꎮ 二级基因源中具有比一
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级基因源更丰富的野生遗传资源ꎬ比三级基因源

更容易向六倍体小麦进行基因的转育ꎮ 对于二倍

体小麦及其他属种的基因转移ꎬ可以先借助于四

倍体小麦作为桥梁亲本ꎬ再与六倍体小麦进行杂

交和多代回交选择ꎬ实现基因向推广材料的导

入[３６]ꎮ 目前利用同源重组对抗病基因进行转导

和聚合的报道较多ꎬ如张增艳等[３７] 采用聚合育种

方法将小麦抗白粉病基因 Ｐｍ４ꎬＰｍ１３ 和 Ｐｍ２１ 累

加ꎬ获得了多抗性基因聚合体ꎮ 随着更多抗病基

因的克隆以及对抗病相关机制研究的逐渐深入ꎬ
抗病基因的聚合正在向分子水平发展ꎬ基于分子

标记的前景和背景选择ꎬ大大提高了小麦外缘种

质资源中优良基因的转移效率ꎮ

５.２　 染色体组工程

三级基因源中的小麦野生资源由于不具有与

小麦相同的基因组ꎬ染色体与小麦同源性较差ꎬ杂
交后代部分不育或完全不育ꎬ基因转移比较困难ꎮ
染色体组工程可以诱导增加或减少生物体内整组

染色体ꎬ通过人工诱导或自然加倍将不同种或属

染色体组的 Ｆ１处理形成异源多倍体ꎮ 目前已创

制了八倍体小黑麦、八倍体小偃麦、小麦与滨麦草

的七倍体、硬粒小麦与簇毛麦的双二倍体、提莫菲

维小麦与节节麦的双二倍体、节节麦与乌拉尔图

小麦的双二倍体、偏凸山羊草与波斯小麦的双二倍

体、波斯小麦与节节麦的双二倍体等材料[３８]ꎮ 这

些材料的综合性状普遍较差ꎬ虽然实现了遗传背景

的转移ꎬ但目前尚无法直接用于实际育种工作中ꎮ

５.３　 整条染色体的遗传学操纵

将控制目标性状基因所在的染色体进行转

移ꎬ培育异附加系或异代换系ꎬ可降低不利基因累

赘ꎮ 自 ２０ 世纪 ５０ 年代 Ｓｅａｒｓ[３９] 首先利用四倍体

小麦作为桥梁亲本选育得到小麦－簇毛麦异附加

系以来ꎬ利用整条染色体转移一直是科学家们创

造新种质的主要方法ꎬ２０１３ 年 Ｍｏｈａｍｍｅｄ 等[４０]发

现添加有大赖草 Ａ 和 Ｅ 染色体的异附加系对铝

的耐受力增强ꎬ其中 Ｅ 染色体附加系的耐受力最

强ꎮ 此外ꎬ在创造异附加系过程中还会产生整条

染色体的转移形成异代换系ꎬ由于置换的部分在

同源染色体间具有一定程度的效应补偿能力ꎬ细
胞学稳定性较异附加系更好ꎮ

５.４　 染色体片段的转移

基于染色体片段转移的种质创新在发掘外源

有益基因、促进小麦遗传改良以及保障国家粮食

安全中一直发挥着重要作用ꎬ如 １ＢＬ / １ＲＳ 易位系

已在世界范围广泛利用ꎬ大大提高了小麦品种的

综合抗性和产量性状ꎮ 但源于基因的外缘染色体

臂或区段常导致易位系细胞学不稳定ꎬ且连锁的

不良基因也大大降低了育种利用价值ꎮ 此外ꎬ外
缘染色体臂或区段内的染色体配对和重组常受到

抑制而使目标基因的分子解析与克隆异常困难ꎬ
如 １ＢＬ / １ＲＳ 易位系紧密连锁的黑麦碱基因大大

降低了小麦品质ꎮ 隐形异源渗入系是导入较小易

位片段的材料ꎬ其细胞学稳定性强ꎬ连锁累赘少ꎬ
且导入的优异基因能按照孟德尔遗传定律正常分

离ꎮ 这些特点使隐形异源渗入系成为外源优异基

因资源利用的有效工具ꎬ在形态性状、产量性状和

抗病特性等方面有着重要利用价值[４１]ꎮ 近年来ꎬ
含有长穗偃麦草抗条锈和优质基因的小偃 ６ 号已

成为我国小麦骨干亲本ꎬ大量衍生系及后代材料

在黄淮麦区广泛种植ꎻ小冰麦系列品种在穗粒数、
小穗数和穗长等性状表现突出ꎬ引起了研究者的

广泛关注ꎬ其主要产量及相关性状遗传分析和

ＱＴＬ 定位以及相关产量性状在不同品种背景下的

遗传效应研究也取得阶段性研究成果[４２]ꎮ 李建

波等[４３]培育出 ＣＨ２２３ 和 ＣＨ７０８６ 等多份抗性和

农艺性状优良的小麦－偃麦草隐形渗入系ꎬ这些

品系具有良好产量和抗病性状ꎬ相关理论和应用

研究已引起国内外同行的关注ꎮ 可见ꎬ对这些优

异资源进行深入研究和开发不但具有重要的理论

价值ꎬ还能为小麦遗传改良提供新材料和新元件ꎮ

５.５　 基因工程

利用基因工程技术可将小麦野生种中特定优

良基因进行精细操作ꎬ克服了传统遗传育种中周

期长、工作量大、效率低、随机性强的缺点ꎮ 自转

基因小麦植株问世ꎬ通过转基因方式对小麦遗传

性状进行精确改良取得了一定进展ꎬ包括生物和

非生物抗性、营养品质及产量性状等[４４ꎬ４５]ꎮ 以转

基因为代表的 ＤＮＡ 重组技术提供了重大的突破

和进步ꎬ产生了以转基因抗虫棉为代表的具有重

大经济效益的产品ꎮ 虽然转基因产品对人类健康

的影响尚未形成一致看法ꎬ但公众对安全性的关

注始终存在ꎬ相关 ＤＮＡ 重组技术产品的应用还有

待时日ꎮ 近年来发展的基因组编辑成为一种新的

转基 因 技 术ꎬ Ｊｉ 等[４６] 利 用 ＴＡＬＥ / ＴＡＬＥＮｓ 和

ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 对 ＭＬＯ 基因进行精确编辑使小麦

９０３张志明ꎬ等:小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)野生资源的发掘、利用研究进展



获得了白粉病抗性ꎬ引起了人们的普遍关注ꎮ 这

种方法通过对目标基因的精准编辑ꎬ使基因组产

生与自然突变或遗传诱变完全相同结果ꎬ具有遗

传变异稳定和不携带任何外源片段的优点ꎮ

６　 展望

小麦野生资源中已发现的优异基因很多ꎬ包
括抗病、抗逆、高产、品质性状等ꎬ但在生产上广泛

应用的并不多ꎬ只有偃麦草、簇毛麦和黑麦等少数

资源发挥作用ꎬ这种现象多是育种实践中综合考

虑农艺性状导致ꎮ 与目标基因连锁的其他基因往

往会产生不良性状ꎬ带来不同程度的负效应也称

为连锁累赘ꎮ 这种携带有优异基因的外缘染色体

臂或区段ꎬ不仅导致其细胞学不稳定以及与其他

不良基因连锁而大大降低了育种利用价值ꎻ而且

也会因外缘染色体臂或区段内的染色体配对和重

组受到抑制而使得目标基因的分子解析与克隆异

常困难ꎮ 例如 Ｐｍ７ 的应用提高了小麦对白粉病

的抗性ꎬ小麦产量却有所下降ꎻ１ＢＬ / １ＲＳ 的四倍

体小麦 Ｄｕｒｕｍ 代换系在干旱胁迫条件下具有良

好的农艺性状ꎬ但面筋强度却大幅降低[４７]ꎮ 因

此ꎬ应大力开展小麦与其近缘属小片段易位诱导ꎬ
特别是基因渗入系选育和外缘染色体(臂)特异

标记的开发ꎬ利用分子标记辅助选择从较大的后

代群体中筛选含较小目标区域的重组体ꎬ从而解

决连锁累赘现象ꎮ 此外ꎬ利用先进的生物学技术ꎬ
如 ＴＡＬＥ / ＴＡＬＥＮｓ、 ＣＲＩＳＰＲ / Ｃａｓ９ 和 ＤＮＡ￣ＮｇＡｇｏ
等技术ꎬ可对基因组进行切割和编辑实现目标基

因片段的转移和修改ꎬ该技术为多倍体小麦的分

子育种提供了一个新思路和技术框架ꎬ但目前小

麦基因组定向编辑的工作量很大ꎬ优化技术和转

化效率还有待进一步提高ꎮ
野生资源创制的人工合成小麦如中间偃麦

草、大赖草和滨麦草等合成的新属或新种ꎬ由于细

胞学不稳定性、农艺性状很差导致难以在生产上

广泛推广ꎮ 人工合成的小黑麦在生产上虽有推

广ꎬ但多数局限在生产条件比较薄弱的地区ꎬ如澳

大利亚的贫瘠干旱土壤和波兰的低涝酸性土地ꎬ
八倍体小黑麦只在我国西北和西南高寒山区种

植ꎮ 虽然利用近缘种进行种质创新的工作早已开

展ꎬ但挖掘和利用具有优异性状的新材料仍需倍

受重视ꎮ 育种材料创制及其新基因鉴定应重点从

分子水平上开展ꎬ以作物遗传改良为中心ꎬ通过整

合分子标记和染色体工程等技术手段进行小麦新

种质创制及其有重要育种价值的新基因发掘ꎬ从
而形成具有创新能力的种质创制及其用于分子育

种的技术体系ꎮ
作物育种的进展和突破都与遗传资源的发

现、开拓及有效利用紧密相关ꎬ充分利用小麦遗传

资源是拓宽小麦遗传基础的根本途径ꎮ 不断发掘

小麦野生资源中的优良基因ꎬ进而对这些基因的

功能及分子作用机制进行系统深入的研究并将其

应用于育种ꎬ将大大促进小麦的品种改良工作ꎮ
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