
第一章　　小麦遗传资源

年以上的历史，在巴勒斯坦发现有小麦是世界上最早的栽培植物之一，约有

第一节　　小麦遗传资源的重要性及其研究内容

与关键性遗传资源的研究和利用密切相关。

和

年前小麦栽培的遗迹。小麦在人类文明和文化发展上起过决定性的作用，迄今仍是

圈到非洲和美洲的南端，总面积约

世界上大多数国家的基本粮食作物。它在地球上分布最广，遍及世界各大洲，几乎自北极

亿

（新疆吐鲁番盆地），高至

小麦在中国农业生产中早已占重要地位，分布很广，北起黑龙江省漠河，南至海南

岛，西自新疆维吾尔自治区塔什库尔干塔吉克自治县，东抵沿海各地及台湾省；海拔分布

相差悬殊，低自 （西藏日喀则萨嘎县）。依据

年中国小麦平均播种面积超过《中国农业年鉴》统计， ，总产量

的省有河南、山东、河北、四川、江苏。。种植面积超

中国人民在悠久的小麦生产和科研活动中，选择和保存了大量的小麦遗传资源。小麦

遗传资源就是可向小麦传递种质的所有植物材料，包括小麦属各个种及其亲缘属的植物。

有野生的和栽培的；有古老地方品种、育成品种和引入品种，也有具特殊优良性状的品

系、突变体、雄性不育材料以及非整倍体等。

一、小麦遗传资源的重要性

小麦遗传资源是小麦育种的物质基础，也是其它农业科研的基础材料。在科学技术迅

速发展的时代，它的重要性越发显得突出。

小麦遗传资源是小麦育种的物质基础。众所周知，小麦育种家根据小麦生产的需要而

制定育种目标。育种目标确定后，就要从遗传资源中选择亲本材料，如果没有适宜的亲本

材料，就不可能选育出适应生产需要的优良新品种。因此，有人认为育种工作实际上就是

对遗传资源的科学加工；对遗传资源了解得越透彻，越容易选出适宜的亲本材料；遗传资

源的多样性越大，育种家的天地就越广阔。纵观小麦育种的历史，凡是突破性的成就，都

世纪 年代研究和利用了矮秆基因，

使小麦育种产生了革命性的变革，大幅度地提高了小麦的产量，被称之为“绿色革命”。

在品质育种方面，自发现品种阿特拉斯

培育出了一批比普通商品小麦蛋白质含量高 种质

）是理想的高蛋白基因供体以后，已

的品种。抗病性很强的

系统及 系列品种，在小麦抗病育种中的成绩斐然，利用它们做亲

本，培育出了大批高产抗病的优良新品种，使小麦育种达到了一个新阶段。正因为如此，

有些育种家认为， 年代以来小麦育种取得的重大进展，是基于遗传资源工作的成就。

小麦遗传资源是小麦起源、演化、分类、生态、生理生化、遗传等项研究的物质基



年代末至 年代初开世纪

二、小麦遗传资源的研究内容

础。从事小麦起源、演化、分类、生态、生理生化、遗传等项研究的学者，必须首先拥有

足够的符合需要的小麦遗传资源材料，否则就无从着手工作，就像是没有建筑材料无法盖

起房屋一样。如小麦分类研究，首先就必须具备小麦属的各个种及其各种类型；研究小麦

的演化，就要拥有小麦属的二倍体、四倍体和六倍体种，并且还要有可能是传递给小麦各

组染色体的近缘植物，等等。

小麦遗传资源研究的内容有收集、保存、研究、创新和利用。

（一）收集　　收集是小麦遗传资源的基础和先行，只有不断地收集，并集中管理，才

能减少资源材料的损失。收集的方式在国内有征集即各级政府或科研机关向各小麦产区的

基层单位发文或信，向他们征集小麦遗传资源及其有关资料。第二种方式是各地区科研单

位互相交换。第三种方式是考察，国家或地区政府组织考察队（组），赴小麦遗传资源丰

富的地区进行实地考察收集。在国际间小麦遗传资源的收集主要是通过引种，引种的途径

有国际种质交换，科技协定交换，科技合作研究，科学家互赠，驻外使馆人员执行引种任

务。第二种方式是派科学工作者赴小麦遗传资源丰富的国家实地考察搜集，或参加国际上

组织的考察，把搜集到的资源材料直接带回本国。

（二）保存　　保存是小麦遗传资源的保证，将收集到的资源材料保存好，使之具有旺

盛的生命力和遗传完整性，这样才能实现对它们的深入研究和利用。小麦遗传资源保存的

方式主要是种子贮存，其次是种质资源圃保存。老的种子保存方法有酒罐保存法、干燥器

保存法和一般种子库保存法。现代化种子库保存法是从

，保 存，相对湿度

年左右。长期库的温度为

始的，一般分为中期库和长期库。中期库的温度为

种子寿命 ，可保存，相对湿度

年以上。种质资源圃保存是将多年生的小麦野生近缘植物种植在种质资种子寿命

保存

源圃内，保证一定的群体，及时管理。另外，随着生物技术的发展，有的研究者试图通过

的方法，保存一些特殊的小麦遗传资源。

（三）研究　　研究是小麦遗传资源的关键和核心，经过研究明确每份资源的特征特性

和优缺点，以便充分利用。同时，通过研究结果的分析和探讨，可能得到新的规律、见解

和理论。研究的内容概括如下。

般特征特性鉴定与评价　　包括农艺性状（冬春性、生育期、株高、穗长、穗粒

数、千粒重、饱满度等）、植物学性状（茎、叶、穗、芒和种子的形状、颜色、大小、有

无茸毛等）、抗病虫性（三种锈病、白粉病、赤霉病、黄矮病、根腐病、纹枯病、麦蚜、

麦秆蝇等）、抗逆性（寒冷、干旱、盐碱、湿涝等）、品质性状（营养品质、加工品质等）

的鉴定与评价。

单一性状的鉴定筛选　　如某一病害新小种的出现造成小麦的减产，这时就需要鉴

定大量的资源材料，预期筛选出抗新小种的种质。然后利用这些种质做亲本，选育抗新小

种的推广品种。

基础理论研究　　包括小麦的起源、演化、分类、生态型、遗传多样性、核心种质、

主要性状的遗传分析、规律性等研究。



）是指最少重复又包括了该物种最大

，染色体组型为 ，但是它

们分别具有与其它六倍体种十分明显不同的原始性状，因此它们的分类地位还有待进一步

研究的必要。

遗传分析　　在鉴定评价的基础上，对具有优异性状的资源材料可进行遗传分析，

包括优异性状的控制基因及其定位，遗传的显隐性、传递力、配合力等。

）生态型研究　　根据众多小麦品种的生态特点，划分成若干类型即生态型。生态型

的划分对小麦生产区划、品种的生产利用和育种利用都有重要意义。品种生态型的划分不

是永久不变的，因为随着气候的变迁和农业条件的改变，小麦品种的生态条件也就发生变

化，所以相适应的品种也在不断地更替，那么各生态区的品种特点也多少会产生变化。因

此，当生态条件有了较大改变之后，品种生态型需要继续研究，加以补充或修改。

国外引种规律性研究　　通过对世界各地大量遗传资源材料的鉴定、研究结果的分

析，可发现一些规律性。如美国从长期对小麦抗病鉴定结果发现，抗叶锈病的品种主要来

自中国、巴尔干、俄罗斯、巴西、阿根廷。中国多年国外小麦引种试种研究表明，美国的

春小麦品种能适应中国的东北和西北春麦区；而一些冬小麦品种只适应北部晚熟冬麦区。

前苏联的小麦品种仅可在中国西北的新疆种植。

水平进行研究。小麦遗传多样性研究，可为小麦

遗传多样性研究　　这里所说的小麦遗传多样性是指小麦属内各物种间、物种内不

同群体间、群体内个体间的遗传变异的大小。遗传变异大则多样性丰富，适应的范围广。

研究小麦遗传多样性，应着重物种内群体间和群体内个体间的遗传变异。可以分别从形态

水平、染色体水平、等位酶水平、

遗传资源考察收集的取样、物种和变种的分类、小麦的演化过程、小麦遗传资源核心种质

的建立提供依据。

）核心种质的研究　　核心种质（

标

遗传多样性的资源材料。因此，建立小麦核心种质需要多学科合作，首先是对已有的资源

材料的各种性状进行鉴定和鉴别，这就涉及到农艺、病理、昆虫、生理和生化等学科。另

外有的资源材料还要进行细胞学、遗传学、分类学、生态型和地理分布、酶类和

记研究。入选核心种质可依据已知的鉴定或鉴别资料，以及上述各学科的研究结果。小麦

核心种质的建立有利于小麦遗传资源的研究、交换、利用和管理。然而核心种质不能代替

总体遗传资源，并且它本身也不是一成不变的，它将随着遗传资源的发展和鉴定技术的提

高而不断完善。

生物技术在小麦遗传资源中的应用研究　　应用于小麦遗传资源的生物技术主要是

细胞工程、染色体工程和基因工程以及遗传标记。植物细胞工程中的组织培养技术，大大

体组型分析、同工酶分析或分子遗传技术分析（

起源与演化研究　　　　目前小麦的起源地基本认为是西南亚地区（叙利亚、伊拉克、

约旦、土耳其、伊朗、阿富汗等国家）。中国是否为小麦的初生起源地，还是小麦的次生

起源地，专家们的意见不尽相同。通过种（属）间杂交的亲和性、杂种染色体配对、染色

等），研究各个

种或类型之间的亲缘关系，从而明确小麦的演化过程或途径。

分类研究　　小麦属的种、亚种、变种的划分，不论采用植物形态学方法，还是细

胞学或生化方法，迄今尚没有一个统一的标准和结果。中国特有的云南小麦、新疆小麦和

西藏半野生小麦虽已知属于六倍体种，染色体数
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第二节　　世界小麦遗传资源研究概况

早在一个多世纪以前，一些国家和科学研究组织就开始了小麦遗传资源的收集、研究

年代初，瓦维洛夫（ ）对收集自 多个国家的作世纪 大洲和利用。

物遗传资源作出研究后提出，小麦的起源中心（多样性中心）在西南亚。哈兰（

促进和提高了小麦远缘杂交育种和单倍体育种水平，其中包括小麦遗传资源的创新。组织

培养技术在应用研究中，不论是培养基还是培养温湿度等的调控，都不断得到改进或提

高，应用前景广阔。遗传标记中的原位杂交（ 、品种指纹（

）绘制、限制性片段长度多态性（ 、随机扩增多态性

）和微卫星

、扩增片段

）又称长度多态性（

（分子）标记；等技术，可快速和准确地鉴别品种，检测小麦外源染色质，进行基因

同时适用于小麦的起源、演化、分类、遗传多样性和核心种质等研究。详见第十一章。

建立数据库和信息系统　　小麦遗传资源的所有资料和研究数据均输入电子计算机，

建成数据库。在数据库的基础上，编制成信息系统，可迅速检索、统计、分析各种信息，

追踪小麦品种亲本的系谱，绘制各种类型小麦的地理分布图，识别和分析染色体和同工酶

的图像（详见第十章）。

（四）创新　　创新是小麦遗传资源的发展。尽管中国小麦遗传资源比较丰富，但因小

麦生产和育种发展很快，育种家常感到现有的小麦遗传资源还不能满足育种的需要。这就

要求小麦遗传资源工作者在现有资源的基础上，根据育种的需要，通过品种间或远缘杂交

和生物技术手段，强化某一优良性状或将某些优良性状进行聚合（如矮秆兼大粒，兼抗两

种或多种病害，兼抗旱、寒或兼抗寒、盐，等等），形成易于育种利用的新遗传资源材料。

这些创造的新资源将有利于提高育种的效率和效果，并可能使育成的新品种在某一重要性

状方面有较大的进展或突破。

（五）利用　　利用是小麦遗传资源研究的最终目的。这里所说的利用是指提供小麦育

种或其它科研和教学单位用作杂交亲本、理论研究、某一性状鉴定筛选或教学的教材。为

了充分合理地利用小麦遗传资源，遗传资源工作者必须科学、准确、及时地将资源材料及

其有关资料，甚至有效的利用途径供给需求者。这就要求遗传资源工作者对拥有的资源材

料要作全面深入的鉴定评价和遗传分析，明确其利用价值和具有完备的资料，并且经常宣

传优异种质，以供需求者选用。与此同时，还要与需求者、特别是育种家经常互通信息，

以便知道需求者现阶段和将来所需要的资源类型，从而达到有目的性的供种目标。

）同样在小麦遗传资源的收集和研究上做出了卓越贡献。现已公认小麦最早栽培于

多样性中心进行。

西南亚的新月形沃地，其是小麦的多样性中心。多年来，小麦遗传资源的收集，重点在其

世纪后半叶，人们逐渐懂得野生近缘植物对改良作物的重要价值，

而注意收集野生近缘植物。小麦野生近缘植物遍布全世界温带地区。中亚、东亚西部、南

美南部和北美西部多年生属多样性丰富，一年生属的多样性中心大都在中亚和西亚。

）及其所属的有关国际农业科研机构的高度重视，

世纪下半叶以来，小麦遗传资源的收集、保存和研究受到了联合国粮农组织

）国际农业研究咨询小组（



年考察土耳其黑海地

与英国考古研究所合作）

份。

召开了“野生亲缘和原

召开。第二次会议于 年在美国犹他州 召开。

一、国际农业研究机构组织的小麦遗传资源收集

年小麦遗传资源咨询委员会成立以来，自从 进行了三年调查，查明 年

代末世界小麦遗传资源的状况。当时全世界已收集小麦遗传资源 份。由于各国相

互交流，材料中重复较多，有 万多份为来源不详或相互重复的材料，实际可供研究利用

万份。对这些材料的来源进行了研究，发现有些重要地区和分类单位尚属空的材料不到

白，据此研究制定了收集计划。前三年， 支持了 个收集项目，从巴基斯坦、阿

尔及利亚、阿富汗等 年共个国家和地区共收集了小麦种质 份。自 年至

余份（收集小麦遗传资源栽培种质 余份，野生种质

。

年以后

个。

年国际遗传资源委员会（

召开一系列会议，使小麦遗传资源研究工作在世界范围内更加有组织有计划地进行。例

，现已改名为国际植物遗传资源研究所如，

在前苏联列宁格勒召开了第一次国际小麦遗传资源会议，会上分析了世界小麦遗传资源概

况，根据各个国家和地区小麦遗传资源丰富的程度和已收集状况，制定了下一步优先收集

计划。同时，在会上成立了由

年在意大利罗马召

和位于墨西哥的国际玉米小麦改良中心（

组成的小麦遗传资源咨询委员会。此后，小麦遗传资源委员会于

年，同样在罗马召开了第二次会议；开了第一次会议； 年在墨西哥国际玉米小

年在日本东京，于第六届国际小麦遗传学大会之后，麦改良中心召开了第三次会议，

年代以来，召开了一系列关于小麦遗传资

召开了第四次会议，研究分析了小麦遗传资源收集的进展状况，并制定了下一步优先收集

计划。以后，在每次国际小麦遗传学大会上都专门召开小麦遗传资源委员会会议，研讨小

麦遗传资源工作的状况和计划。此外，进入

年在位于叙利亚的国际干旱地区作物研究所（源的国际学术讨论会。如：

年，同样在

召开了“在小麦改良中遗传资源的评价与利用”国际学术讨论会。会后出版了以《小麦遗

传资源：满足多种需要》为名的论文集。

年代以

始类型中生物多样性的评价和利用与小麦改良”国际学术讨论会，会后出版了以《生物多

样性与小麦改良》为题的论文集。这两次会议充分反映了世界小麦遗传资源收集、保存和

评价的状况。除此以外，由于小麦野生近缘植物的研究和利用日益受到重视，

。第一次会

年在瑞典的

来还专门召开过两次国际小麦族学术讨论会（

议于

这些会议上的许多论文已说明对于小麦遗传资源的研究，不仅在个体水平上进行，即从形

态上和个体特性鉴定上评价，而且在细胞水平上进行，即有大量细胞遗传学的评价和研

究。同时，有不少工作是在分子水平上进行的，如应用分子标记，或分子细胞遗传学研究

小麦族的系统学，评价遗传资源的多样性，或创造新种质。

组织了一系列旨在收集种质的考察。如： 年，考察土耳其

份。东部，收集地方品种约 年，考察巴基斯坦北部，收集地方品种约

个（

年，考察土耳其东南部，收集小麦和大麦种质约

区，收集栽培一粒小麦和栽培二粒小麦商用品种

等 。



份，其次是土耳其、黎巴嫩和伊拉克；阿拉拉特小麦主要分布在伊

可以看出，在

）支持的重点转向了小作物，国际上小麦遗传资源的收集年代以来

已逐渐减少。

。从表统计（

从整体看来，过去对小麦的栽培种收集较充分，而对野生种收集尚不够。根据

，对小麦属野生种和山羊草属的收集情况列于表

个种都存在，而且

和

小麦的野生种方面，伊拉克、土耳其、伊朗和前苏联最为丰富，不仅

种质数量较多，分别为 份。从单个种看，野生一粒小麦在土耳其、伊

拉克最多，其次为伊朗和前苏联；乌拉尔图小麦在黎巴嫩和土耳其最多；野生二粒小麦在

以色列最多，达

拉克、土耳其、前苏联和伊朗。

表 不同来源的小麦野生种和山羊草各个种的收集份数

（引自



个库保存材料的数目和保存条件见表年以前这

（续）

注：

份。

染

据

个（中国的种质库不计在内）。各个库的温度条件不同。一般说来，库内温度种质库有

℃至室温者为短期库，库温为 ℃者为中期库， 种子干燥后置密封为

是重复的。

该国曾有此种的记录，但未采到。

统计，至 年以前，除去相互引种和原产地不详的材料，

份，硬粒小麦 份，稀有种和种别不详的

个以上的国家有中国和印度，

在栽培种方面，据

全世界共收集普通小麦

其中栽培品种总数在 个以上的有埃塞俄比亚和

个以上的有阿富汗、南斯拉夫、巴基斯坦、叙利亚、西班牙等（土耳其，

。

和

制定了今后的收集策略。积极支持在物种丰富的地区收集野生种。如在西南

亚，尽管过去对那里进行过较多的考察，但是对小麦属的野生种和山羊草属含

个小麦野生种的群体和

色体的物种收集尚不齐全。今后的野外考察应离开主干道路，尽可能深入到较远的地方采

集。收集全部遗传变异是不可能的，但应收集到足够的变异，以满足育种家的需要。建议

今后在西南亚再收集 个带 染色体组的山羊草群体，就

会满足育种家的需要。

二、国外小麦遗传资源的保存

等（ 份以上的）不完全统计，全世界保存小麦种质资源

容器中保存者为长期库。在

指定了

表内的数字是参考性的。随着时间的推移，各库内保存的遗传资源数目已有很大变动，至

个小麦基年，这些库内的材料共达约 万份，其中

础材料库：位于列宁格勒（彼德格勒）的全苏作物栽培研究所（即今瓦维洛夫研究所），

位于科罗拉多州科林斯堡的美国国家种子贮藏研究室，位于意大利巴厘的种质研究所和位

于日本京都大学的植物种质研究所（以山羊草和野生小麦种质为主）。现在公认，基础库

相互重复保存彼此之间的材料是需要的和有益的，它可以对自然灾害、人为失误或政局动

乱造成的损失起保险作用。但是在同一基因库内重复保存相同材料，或者把一物种的全部

材料在几个地方保存一套，那是费钱和不必要的。有关国际农业研究中心正在试图解决各

基因库的重复保存问题。

此为试读,需要完整PDF请访问: www.ertongbook.com



等

为国际遗传资源委员会指定的基础材料库。

表示长期贮存设施正在建设中。

表

贮存类型

中期，长期

中期

长期

中期

短期

中期，长期

长期

短期

短期

短期

中期，长期

中期，长期

短期

中期，长期

短期

中期

短期

中期

中期，长期

中期，长期

中期，长期

中期，长期

中期

中期

中期

短期

短期

中期

短期

中期

各国及国际组织基因库内的小麦（

机 构

全苏植物栽培研究所

美国农业部

国家种子贮藏研究室

国际玉米小麦改良中心

农业研究组织

种质研究所

新南瓦尔斯农业部

国际干旱地区农业研究中心

印度农业研究所

植物引种与遗传资源研究所

作物栽培与育种研究所

遗传与栽培植物中心研究所

植物育种与驯化研究所

植物遗传资源中心

全国小麦研究中心

植物种质研究所

禾谷类与经济植物研究所

巴基斯坦农业研究委员会

遗传与植物育种研究所

全国农牧业技术研究所

植物育种研究所

国立农业科学研究所

爱琴海地区农业研究组织

农业植物育种基金会

国立农业品种试验研究所

国立农业研究院

加利福尼亚大学

达拉阿曼研究站

国家植物遗传资源局

拉莫尼那全国农业大学

地 点

苏联，列宁格勒

美国，马里兰州，贝尔茨维尔

美国，科罗拉多州，科林斯堡

墨西哥，埃尔巴丹

以色列，比特达根

意大利，巴里

澳大利亚，塔姆沃思

叙利亚，阿勒颇

印度，新德里

保加利亚，普罗弗迪夫

德意志联邦共和国，不伦瑞克

德意志民主共和国，加特尔斯莱本

波兰，拉德齐科

埃塞俄比亚，亚的斯亚贝巴

巴西，帕苏丰杜

日本，东京

罗马尼亚，丰杜莱亚

巴基斯坦，伊斯兰堡

捷克斯洛伐克，布拉格

阿根廷，佩尔加米诺

英国，剑桥

日本，筑波

土耳其，米尼门

荷兰，瓦赫宁根

匈牙利，塔皮奥斯齐利

法国，弗萨利斯

美国，加利福尼亚，里弗萨德

阿富汗，喀布尔

印度，新德里

秘鲁，利马

和 签署了一项协议，规定了两年旱地区农业研究中心（

）和位于叙利亚的国际干外，还有位于墨西哥的国际玉米小麦改良中心（

，后改名为国际农业研究机构中与小麦有关的除国际植物遗传资源委员会（

注：引自

份数



复份保存春性硬粒小麦，为

负责四倍体小麦、二倍体小麦和小麦野生近个中心在小麦属遗传资源上的分工。

负责六倍体（普通）小麦和小黑麦。每个基础材料，缘植物（主要是山羊草）；

彼此都重复保存一份，以保证安全。这样，

保存普通小麦和小黑麦基础材料。小麦野生近缘植物和大麦。反之， 为

年建成一年之间只有一个很小的冷藏间，保存材料很少。在

，保存种质资源 余份。现正在建设温度为个中期库，温度为 ℃的长期库。

保存。

多年生小麦野生近缘植物的保存远较一年生种复杂。 自世界各地收集

了大量的多年生小麦族植物，在美国犹他州 建立了世界最大的小麦族多年生种质

圃，并进行了大量的属间和种间杂交，研究杂种减数分裂期的染色体行为，明确了许多多

当它建成后，便将六倍体小麦和小黑麦的基础材料放入其中保存，其他材料仍放在中期库

到 。这些数字虽然是时间年保存的各类小麦遗传资源的份数见表

表

性的，会因继续收集或丧失发芽力而有所变动，但这种概况是有参考价值的。

保存的各种麦类遗传资源份数

份 数

（引自　

作 物

普通小麦

硬粒小麦

小黑麦

大麦

黑麦

小麦原始类型

（栽培一粒和栽培二粒）

野生小麦和山羊草

共 计

年生种的染色体组。位于瑞典 的瑞典农业科学大学植物遗传育种系，建立了小麦多

年生野生近缘植物圃，保存和研究自世界各地收集的材料。

三、国外小麦遗传资源的评价

年代以前，小麦遗传资源的评价多由小麦品种改良工作者进行，一般针对自己的

育种目标，评价的性状少，材料也相对较少。自 年代以来，小麦遗传资源评价多由种

质资源工作者进行，一般多针对本国或本地区各个单位育种的需要，故而评价的性状较

多，对大量材料进行鉴定。同时，将鉴定结果输入计算机，发展起性状数据库。进入

年代以前，多集中在对小麦地方

年代，由于科学技术的进一步发展，多学科的专家，如植物系统学家、细胞遗传学家、植

物病理和农业昆虫学家、植物生理和生化学家等等，认识到小麦及其近缘植物在生物学和

遗传学上类型十分丰富，加以小麦是世界上头等重要的作物，都乐于以小麦族为材料进行

深入研究，已经形成了多单位、多学科，对小麦遗传资源，在个体水平、细胞水平和分子

水平上，进行多方面评价研究的局面。另一方面，在



份山羊草，在叙利亚生态条件份原始种（主要是栽培二粒小麦）和

。

对

不同的两地点种植，评价研究有关种，在生育期、分蘖数、抗病性、抗旱性和耐冷性等方

面，群体内和群体间在不同国家和不同地区的变异性。为当地提供了一批有用种质（

。

美国加利福尼亚州立大学 分校（载于 研究了簇毛麦的群

染色体编码的 在 组的任何一

等同工酶可以区分粗山羊草的两个亚种

在

醇溶蛋白和

年代，年代对小麦稀有种的评价较多；自品种和育成品种的筛选上；

对小麦族内许多属开展了较全面的评价研究。概括起来，分为下列

年代后期至

个方面：

（一）生物多样性研究方面　　例如

份硬粒小麦，在西亚、北非地大学合作，对来自

年，国际干旱地区农业研究所（

个国家的）和意大利

籽粒蛋白质含量和贮藏蛋白等

区进行多点种植，对株高，产量性状，生育期，抗条锈病、散黑穗病、叶枯病，抗旱性，

个性状进行了评价。明确了一些优良性状的变异范围及

其地理分布区，为育种提供了一批优异种质（

体生物学与遗传资源评价。在田间研究了来自意大利的 个

群体，每群体取 株，二次重复。测量了穗部

个群体和来自南斯拉夫的

个家系，每家系 个性状及旗叶

类，表明簇毛麦在自然选择下发生了地理遗传分化。在实验室利用同工酶

的长、宽和株高等数量性状。对所有性状的数据进行了单变量和多变量分析。利用计算机

计算每一对群体的所有性状的欧氏几何距离，然后进行聚类分析，结果将意大利和南斯拉

夫的群体分为

，表明簇毛麦为一高度异花授粉种；对高分子量谷蛋

和贮藏蛋白法研究了簇毛麦的交配系统和等位基因的多样性，证明其异交范围为

，平均异交系数估算值为

的多样性研究表明，来自意大利和南斯拉夫的白位点 个群体，每个群体都存在

的多样性统计表明，个等位基因，利用 的群体内多样性远大于群体间的。

种同工酶位点进行了染据此提出了簇毛麦种质收集和保存的策略。此外，还对簇毛麦的

色体定位（见

研究了作为 染

利用同工酶评价了栽培小麦野生二倍体种的遗传多样性。

染色体组来源的栽培一粒小麦、野生一粒小麦和乌拉尔图小麦；作为

组山羊草诸二倍体种，以及作为色体组来源的

组的二倍体山羊草中，拟斯卑表明，酯酶同工酶可用来区分

染色体组来源的粗山羊草。结果

个小麦二倍体种；

染色体的供体，然而，

和

尔脱山羊草倾向于是野生四倍体阿拉拉特小麦和野生二粒小麦

由小麦 染色体组中新定名的

个种中均没有出现，这就为

麦 和

染色体的来源问题留下了一些疑问；肯定了粗山羊草是小

染色体组的供体，

和

样性中心；

亚种分布区很广，外高加索可能是其起源地和初生多

亚种的多样性中心在阿塞拜疆的东南地区。同工酶的资料建议，根

据种的交配系统和特殊群体的不同，需要采取不同的保护、取样和收集策略。

水平上研究种质资源的多样性近年来有较大进展。如 等（

比较了用 和

能检测出供试材料的来自叙利亚和土耳其的

两种分子标记方法评价野生二粒小麦的优缺点，对

个群体评价结果表明，



个野生二粒小麦群体表现为料的低分子量谷蛋白序列，显示了广泛的多态性， 种不

法检测供试材醇溶蛋白的多态性。用只能检测出醇溶蛋白的多态性，而

、新麦草属（ ）关系较远。

和 都能检测出同样效果的多态性，同的模式；对于高分子量谷蛋白基因，

）和个群体表现为 种谱带模式。试验说明， 两种分子标记在检测遗传

多态性上都是有用的。大部分贮藏蛋白基因在群体间存在广泛的多样性，预示着这些野生

二粒小麦群体在改良小麦贮藏蛋白含量上有重要价值。

年来，特别是（二）种间关系和系统发育研究方面近 年代以来，国外在形态

水平上进行了许多有关小麦族系统学水平上、细胞学水平上、蛋白质水平上，以及

发育，特别是染色体组间关系的研究。研究结果虽因方法不同或统计分析的软件不同各有

差异，但大体趋势还是一致的，有一定的参考价值。较有代表性的研究有

个形态特征，根据对蜡叶标本测量的数

）根据一年生或多年生、茎丛生或非丛生、幼苗状况、叶鞘、叶片、穗、穗

轴、小穗、颖、内外稃、子房，以及染色体等

余个种的据，对小麦族 个二倍体种进行了聚类分析，画出小麦族植物系统发育树状

染色体组与图。研究结果表明， 组的关系较近，它们又与山羊草属的各个种，以及无

芒草属 染色体组反而与一年生的簇毛麦、黑麦，以）的关系较近，而小麦的

及多年生的冰草属关系较近。

值（染色

用加权和非加权成对算术平均数方法（

总结了多年生二倍体种的属间杂交结果，根据

体臂配对频率，参阅

和
。

或

）进行聚类分析，画出了多年生小麦族植物系统发育关系树状图（图

这一结果表明，薄冰草属（ ）与假鹅观草属（ 及冰草属（ 关系较近；而它们

、大麦属（与黑麦属（

与芒麦草属（ ）的系统发育关系本应较近，它们曾被划入同一个大麦属内，这里却

物系统发育关系图（图 。结果揭示，染色体组相同的种能聚在一起。但是，大麦属

和 染色体组，进行了聚类分析，画出了小麦族植

个属）根据 个种，包括个假定的同工酶位点变异的比较，对

图 根据二倍体杂种染色体配对资料产生的小麦族多年生属属间关系图
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组

组

等，

资料产生的小麦族植物系统发育关系图图 根据

。试验结果表明，小麦种染色体组的系统发育种间关系图（图结果画出分别带有

变异，根据研究个种的探针研究了小麦族内用 个等（

根据同工酶资料产生的小麦族系统发育属间关系图图

组关系最近。关系最近，而 组与薄冰草属的

与 组与薄冰草属的组关系相对较远。小麦属的组系统发育关系较近，它们与

相距甚远。这就不能不使这一试验结果的参考性受到影响。在该试验中，小麦属的



根据叶绿体

亦作 亦作

资料分析产生的小麦族植物系统发育关系图

不属于小麦族。

总之，在小麦族的种间关系和系统发育方面，不论从形态水平、细胞水平，还是从分

子水平上都未得到统一意见，正在用新的生物技术做进一步的研究。

＊： 亦作

图

组的关系更远，这一点与多数人研究结果不同。

组的山羊草种与组的关系反而较其它含区别。但是，拟斯卑尔脱山羊草与小麦

组和 组的山羊草种有明显组的来源）与其它含，普遍认为它是小麦尔脱山羊草（

。这一结果显示，山羊草属的拟斯卑带，计算并绘制出各个种间系统发育关系图（图

（见 。根据其谱）研究了小麦族 余个种的叶绿体余个属

的关系。组及冰草属的 组与组关系很近，甚至近于

属 组与黑麦属的相距并不很近。看来，它们分为两个属是适宜的。在这里，小麦的

与如山羊草（小麦属）的 与，薄冰草属的 与芒麦草，都相距很近，而大麦属的

分析的结果相同。值得提到的是，在本试验中，同一属的不同染色体组之间都关系较近，

属的 染色体组与 组关系较近，与 组关系相对较远。这一结果与根据形态性状聚类



主 要 参 考 文 献

未来具

改进

尔脱山羊草和粗山羊草各表现

北京：科学出版社

（三）重要性状的鉴定和评价方面　　主要产麦国家针对本国需要对本地和引进种质进

行大批量抗病性、抗虫性或其他特性筛选的时期已基本过去，并且对抗性材料的地理分布

大都进行了或深或浅的分析。当前在特性鉴定方面更注意策略，即提高鉴定的准确性和效

）指出，使种质鉴定有效必须做到率。

类材料：

点：第一，精心计划评价的材料，

充分利用前人的鉴定结果，为了使鉴定材料的数目不致过于庞大，可以利用核心种质；第

二，鉴定的性状要根据育种和生产的需要，有些性状虽不是直接需要，但与将来的增产和

稳产有关，也可以鉴定；第三，鉴定结果要尽快信息化，提供利用。多年来，许多国家和

国际小麦科研机构在种质资源特性鉴定方面着重为育种家提供下列

病虫害的新抗源；增产潜力的种质； ）对环境有更大幅度适应性的材料；

品质所需的种质。在鉴定材料的选择方面，首先针对目标在染色体组相同的栽培种内寻

找，即若为改良普通小麦需要，先在普通小麦各类品种间寻找。若栽培种中不存在目标性

状时，可在原始种中寻找。原始种中仍未找到时，再到野生种和近缘种中筛选。

等（见

许多研究发现，在小麦的野生种和野生近缘植物中，不仅存在丰富的抗病基因，而且

不论自花授粉或异花授粉的种，都存在很大的种内多样性。因此，向栽培小麦转移抗病基

因时，需要首先对供体种进行抗病性的遗传多样性分析。

余份小麦种质资源广泛地进行了抗叶锈病、条锈病、白粉对印度旁遮普大学保存的

和

病、印度腥黑穗病及谷物孢囊线虫的鉴定和高分子量麦谷蛋白亚基的分析。在此基础上，

对已鉴定出的抗病材料中，含 染色体组的二倍体和四倍体小麦野生种和山羊草

种反应型，拟斯卑

种反应型， 种反应型，其他多倍体种在

进行了叶锈病分离菌系的抗性鉴定。发现野生一粒小麦的抗病性包括

野生二粒小麦有

）杂交，以便对抗锈基因做遗传分析。

抗病反应型上也表现出很大的多样性。进一步在各个种内，不同反应型的材料间进行链式

杂交和双列（

其在染色体或基因图谱中的位置。小麦

每种基因都有基因符号。每个基因，一旦证实是新的基因时便可统一登记和命名。绝

大多数基因都已进行了染色体定位，有的已确定了

及其它技术的发展对种质资

已登记和命名的基因详见本书附录。

分子标记技术，如原位杂交、

源的评价鉴定将带来有力的促进。现在许多单位正在致力于寻找重要性状的分子标记。一

旦发现这种标记，特性鉴定的进程将大大加快，有力地推动种质资源的有效利用。详见本

书有关章。

（董玉琛　　郑殿升）

农学基础科学发展战略中国农业科学院 北京：中国农业科技出版社，

中国作物遗传资源 北京：中国农业出版社，

河北省小麦品种选育及利用

中国农学会遗传资源分会

刘洪岭，李兴普 石家庄：河北科学技术出版社，

作物品种资源 北京：农业出版社
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良 北京：中国农业科技出版社

生物多样性与小麦改李立会等译。



第二章　　中国小麦遗传资源

。另

份，其中普通小麦

中国幅员辽阔，气候和土壤多样，耕作制度复杂，小麦分布遍及全国，栽培历史悠

久。因此，中国小麦遗传资源相当丰富，特别是普通小麦的类型多，具有丰富的多样性。

目前中国已编入目录的小麦遗传资源共 份，小麦稀有种

份，小麦近缘植物 份。这些资源的来源见表份，小麦特殊遗传材料

外，在“九五”期间还将有 多份，小份小麦遗传资源编入目录，其中普通小麦

份，小麦近缘植物麦稀有种 万

余份，占全世界小麦遗传资源总数（ ，其中产于中国的约占

份。据上述资料统计，中国小麦遗传资源总计

万份）的

表 中国小麦遗传资源的数量及来源

其中地方品种 份，育成品种（系） 份。

国内外的份数为估计数。

中国小麦遗传资源中含有小麦属的

个，其中中国自然界存在的有

多个种，从古代就种植的有普通小麦、密穗小

麦、圆锥小麦、硬粒小麦、波兰小麦和东方小麦，其它小麦种是近代从国外引进的。产于

中国的普通小麦类型相当多，并且有独特的云南小麦（铁壳麦）、新疆小麦（稻麦子）、西

藏半野生小麦。包括小麦近缘属有 个：大麦属、披碱

草属、冰草属、猬草属、新麦草属、赖草属、偃麦草属、鹅观草属、黑麦属、旱麦草属和

山羊草属。另外，中国科学工作者先后合成了一批小麦类新物种或异附加系、异代换系、

易位系和其它特殊遗传材料，如六倍体小黑麦、八倍体小黑麦、八倍体小偃麦、七倍体小

赖麦，六倍体和八倍体小簇麦及其它双二倍体物种，特殊遗传材料有单体、缺体、双端

体、不育系、恢复系，等等。

第一节　　中国小麦遗传资源的特点及对小麦育种的贡献

一、中国小麦遗传资源的特点

中国小麦遗传资源的突出特点，主要表现在普通小麦。中国普通小麦遗传资源和世界



等。耐盐碱土壤的老地方品种有抗碱麦、沧县红芒白、沧县小红号、浙

号、临汾

、徐 州

号、渭麦 号、杨家山红齐头、哈什白皮、定西

上大多数国家的相比，具有早熟性、多粒性、高度适应性和高亲和性等特点。

显比国外的早熟，如北方冬麦区多数品种比欧洲品种早熟 天

早熟性是中国普通小麦遗传资源最突出的特点，不论是地方品种，还是育成品种都明

天，比美国品种早熟

号、有芒白

左右。著名的早熟地方品种如江门东、蚰子麦、临浦早，等等。先后育成的早熟品种

（系）如北京 号、有芒红 号，大粒早等。除这些号、辽春 号、福麦

年在北京鉴定筛选出

比中熟品种京 天的冬小麦品种（系）

品种外，中国农业科学院作物品种资源研究所麦类室于

早熟 个，如北京的京双系统、早穗系

、长治早熟统、核不育系统，山西的平阳系统、忻 ，河北的冀资

（豫

，等等。麦

辐系统、冀字号系统，陕西的陕早系统，山东的鲁资系统，河南的花特早、矮早

、百 农

、二芒麦、大红芒、野人毛、出山豹、

多粒性也是中国普通小麦品种较普遍具有的特性，特别是圆颖多花类型和拟密穗类型

表现更为突出。在老地方品种中如白踡芒、平原

光头、蚂蚱麦、神仙麦、铜柱头、金华白蒲等，它们每小穗结实排灯麦、合川 粒左右，

粒，每穗结实中部小穗多者可达 粒左右，多的可达 粒或百粒以上。近些年来，

左右，每穗粒数中国科学工作者创造一批大穗多粒的遗传资源，穗长 粒，多

左右），因此产量潜者达百粒，它们比老地方品种的茎秆粗壮，千粒重提高（一般为

师大穗系统。

力较大。这批资源有四川省的攀枝花系统、陕西省的咸阳大穗系统、河南省的兰考大穗系

统和新疆阿拉尔农

℃的低温，这样的品种有涿

高度的适应性是中国普通小麦的第三个特点，有些品种对异常环境条件或病虫害具有

很强抗性或耐性。抗逆性主要是对寒、旱、涝、盐碱等逆境的抵抗（耐）能力，在北方寒

旱地区的一些冬小麦品种，于冬季无雪覆盖条件下，能耐

、铭贤

鹿冬麦、涿鹿红、五常冬麦、秃穗老麦、延安老麦、昌吉白麦、抗寒麦等。在半干旱和干

旱地区，有些品种遇降水很少的年份，仍然能保持令人满意的产量，它们有燕京白芒白、

蚂蚱麦、平遥小白麦、燕大 、开

、齐大封 号、绥德老红麦、轮胎红冬

、临旱麦、延安

、宁夏红芒麦等。在小麦湿害经常发生的南方冬麦区，内蒙古小红麦、惠民

耐湿性较强的品种有蓝溪早小麦、云南怒江小麦、水里站、水涝麦、崇阳红麦、兴化白玉

麦、扬麦

号、蝼蛄尾；育成的品种有科遗 、屯

号（内麦垦

芒、盐城鸭舌嘴、茶淀红麦、巴克甫克、德选

号、屯垦 号）、轮抗 号、轮抗 号、鲁德号、鲁德 号、品冬

等等。在酸性土壤地区存在耐酸性土壤的品种，如南昌条身子和进贤泡子麦等。

还有耐风吹不易落粒的品种山西气死风类型，闭颖授粉的山东气死雾类型品种。抗病性的

鉴定研究表明，中国小麦遗传资源中有些抗病性很强，经中国农业科学院植物保护研究所

鉴定发现，抗锈病的小麦地方品种有莱阳秋（山东福山）、小白糠（山东海阳）、瞎八斗

（山西万泉）、黑头麦、黑麦子（新疆塔城）、福寿麦（新疆莎东）等。抗白粉病的地方品

种有小白冬麦（新疆景化）、白蚰蜒条（山西永济）、山疙瘩（山西解虞）、蚂蚱麦（山西

临汾）、大葫芦头（河北沙河）、白麦（河北成安）、鹅翎白（河北大名）、白葫芦头（河北

号、旱选、克旱

、陇东白齐麦、礼泉和尚头、榆林

、衡水

洑阳

、甘 春
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