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　 　 摘要：小麦是重要的粮食作物，我国是世界最大的小麦生产国和消费国，发展小麦生产对保障我国粮食安全和市场需求

具有重要作用。 本文分析和阐述了我国小麦生产现状、存在的主要问题和未来发展趋势，对 ２０１７ 年小麦重要研究成果进行了

总结。
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１　 我国小麦生产现状

小麦是世界上广泛种植的禾本科植物，是世界

上总产量仅次于玉米的第二大粮食作物，世界上约

４０％的人口以小麦为主要食粮。 我国是世界最大的

小麦生产国和消费国，小麦是我国第三大粮食作物，
占当年世界小麦生产总量的 １７％ 和消费总量的

１６％ ，其生产对保障国家粮食安全具有重要意义。
近十年，我国小麦生产连续丰收，种植面积稳定在

２３９０ 万 ｈｍ２，总产量逐年提高，２０１７ 年小麦总产量

１ ２９ 亿 ｔ，比 ２００６ 年增长 １７ ４％ ，其中单产提高是

小麦总产量增加的主要因素。 过去 ４０ 年间，小麦

单产从１９７８ 年的 １８４０ ｋｇ ／ ｈｍ２ 提高到了 ２０１７ 年的

５４１０ ｋｇ ／ ｈｍ２，在全球范围内已处在较高水平。 近十

几年来，春麦区、西南冬麦区和北部冬麦区面积不断

下降，小麦主产区集中到黄淮麦区（约占总产 ７０％ ）
和长江中下游麦区。 对我国小麦生产贡献最大的省

份依次是河南、山东、河北、安徽和江苏，这 ５ 个省份

小麦产量占全国小麦总产量的 ７５％ 。 适应机械化

收获的高产、矮秆、抗逆、优质的品种得到大面积普

及，优质麦产业有较快发展，但品质类型仍不能完全

满足市场需求，２０１７ 年进口优质强筋小麦和弱筋小

麦 ４００ 万 ｔ 左右，在小麦总量中所占的比例较低。
同时劳动力和生产资料成本的提高越来越限制了小

麦产业的竞争力，今后需要在供给侧结构性改革方

面重点发展绿色、高效、营养、健康的小麦产业，建立
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种植—收贮—加工—产品的产业链条。

２　 我国小麦育种未来发展趋势与对策

中国小麦生产在过去的 ３０ 年间取得了巨大的

成绩，保证了国家口粮安全。 但随着人民生活水平

提高、劳动力和生产资料成本不断增加，小麦生产面

临着提升质量、降低成本和保护环境的挑战。 广大

消费者在目前吃饱吃好的基础上对市场上优质、营
养、健康的小麦产品有越来越高的要求，优质专用小

麦尚不能完全满足市场需求。 考虑我国人民大众饮

食生活习惯和不断提高的生活水平，应培育适合加

工馒头、面条、面包、糕点等多样化食品类型的优质

专用小麦品种，在保证产量的基础上，不断提高小麦

产品的营养成分和风味品质。
积极应对极端气候条件变化和不正常天气条件

导致的高频率小麦病、虫、高温、低温、干旱、倒伏、涝
等危害，培育抗病、抗倒、节水、抗逆、广适、养分高效

的小麦品种，逐渐降低生产中化肥和农药使用量，降
低生产成本，保护环境。 尤其是近年来小麦冬季冻

害、拔节抽穗期低温冷害、生长后期干热风危害、生
长期干旱胁迫、赤霉病频发、重发和发病范围北移、
主推品种白粉病抗源狭窄、条锈病菌毒性变异

（Ｖ２６ ／ ＣＹＲ３４）与流行导致的 Ｙｒ２４ ／ Ｙｒ２６ ／ ＹｒＣＨ４２ 抗

性丧失、叶锈病近年重发、常发，纹枯病、蚜虫、吸浆

虫、孢囊线虫等多种病虫害多发、频发，以及生长后

期风雨影响对抗倒伏性和抗穗发芽能力要求越来

越高。
小麦是需要农业灌溉用水的主要作物，在华北

平原和黄淮小麦主产区地下水水位不断降低的情况

下，充分利用小麦品种间对水分利用效率的差异，筛
选、创制和选育雨养条件或节水耐旱小麦资源和品

种，结合节水、高产栽培技术措施，减少小麦生长期

间灌溉用水量，既可降低成本，保护环境，又能保证

小麦产量。
在未来较长一段时期内，科研院所和高等院校

依然是小麦种质创新和新品种培育的主体，企业在

育种与新品种示范推广中的作用将不断增强，但由

于其研发基础和力量薄弱以及经费投入不足，尚未

形成完整的资源创新—品种选育—示范推广—产品

产业化链条，院企、科企合作将越来越广泛。 此外，
品种试验和审定渠道增加，但新增的这些渠道在品

种比较试验流程、管理和水平上还存在一定的规范

化问题，预期未来几年品种审定数量较多，但存在品

种比较鉴定时间较短、范围较小、缺乏对多种病虫害

和环境适应性的评价等问题，对小麦生产可能带来

一定的不利影响。
２０１７ 年通过国审小麦新品种有 ２６ 个，河南、河

北、山东、安徽、江苏、陕西小麦主产区省份审定小麦

新品种数分别为 ２７、１９、１２、２７、１０ 和 １３ 个。 从审定

品种的主要特性来看，高产、抗病、优质、广适仍然是

未来小麦育种最重要的目标性状。 一些专用型小麦

品种（如黑小麦、糯小麦等）由于尚未建立起通畅的

产业化和市场渠道，市场总体的需求量较小。 此外，
山东农业大学田纪春教授主持完成的“多抗广适高

产稳产小麦新品种山农 ２０ 及其选育技术”成果荣

获 ２０１７ 年度国家科技进步二等奖。
在育种技术方面，很长一段时间内依然需要依

靠品种间杂交常规育种技术。 由于商业化育种对出

品种的急迫需要，越来越多的杂交组合选配和选育

将围绕部分大面积高产品种间的杂交，导致新培育

的品种（系）间遗传相似性不断提高，原创型突破性

种质和品种越来越少。 今后需要重视和大力加强种

质资源的原始创新，以保持小麦新品种培育和生产

的可持续发展。
由于小麦中克隆到的功能基因偏少，育种家可

用的基因及其标记十分有限，目前可用的标记多局

限于品质性状和抗病性等，需要不断加强小麦重要

性状功能基因克隆、优异等位变异发掘和功能标记

开发，使小麦全基因组选择和分子标记辅助育种技

术与常规育种技术有机结合，加快小麦遗传改良进

程，缩短育种年限，提高育种效率。 继续创新小麦转

基因和基因编辑技术，突破我国小麦主栽品种转基

因基因型和效率限制，为小麦基因组编辑育种奠定

基础。

３　 国内外小麦主要研究进展

３ １　 小麦基因组研究

在小麦基因组解析上，完成了二倍体、四倍体和

六倍体小麦基因组序列的精细参考基因组序列图谱

绘制。 首先，小麦 Ｄ 基因组供体祖先种粗山羊草

（Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｔａｕｓｃｈｉｉ）品系 ＡＬ８ ／ ７８ 的参考基因组精细

图谱分别由美国加州大学戴维斯分校 Ｄｖｏｒａｋ 教授

领导的国际研究团队利用经典的 ＢＡＣ⁃ｂｙ⁃ＢＡＣ 测序

结合 Ｂｉｏｎａｎｏ 和三代测序技术和中国农业科学院作

物科学研究所贾继增研究员领导的研究团队采用二

代结合三代测序技术和 ＮＲｇｅｎｅ 组装技术绘制完成，
研究结果分别发表在 Ｎａｔｕｒｅ［１］和 Ｎａｔｕｒｅ Ｐｌａｎｔｓ［２］杂志

上。 其次，以色列科学家研究团队利用二代测序和

１３４
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ＮＲｇｅｎｅ 组装技术解析了小麦四倍体祖先种野生二

粒小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｄｉｃｏｃｃｏｉｄｅｓ）的基因组序列，研究结

果发表在 Ｓｃｉｅｎｃｅ［３］杂志上。 再次，国际小麦基因组

测 序 组 织 （ ＩＷＧＳＣ， Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｗｈｅａｔ Ｇｅｎｏｍｅ
Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ） 通过分染色体物理图谱构

建，结合二代测序和 ＮＲｇｅｎｅ 组装技术完成了六倍

体普通小麦品种中国春（Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇ）的参考基

因组序列解析并公开释放（ＲｅｆＳｅｑ⁃ｖ１ ０），极大地推

动了普通小麦的功能基因组研究，研究结果即将在

Ｓｃｉｅｎｃｅ 发表。 此外，中国科学院遗传与发育生物学

研究所团队也完成了小麦 Ａ 基因组供体祖先种乌

拉尔图小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｕｒａｒｔｕ）的精细基因组图谱绘

制，研究结果即将在 Ｎａｔｕｒｅ 杂志发表。 这些小麦及

其亲缘种 ＡＡ、ＤＤ、ＡＡＢＢ 和 ＡＡＢＢＤＤ 精细基因组序

列图谱的绘制，为小麦的遗传进化、基因组结构和变

异分析、全基因组关联分析、功能基因克隆、分子标

记开发和基因组育种奠定了基础，预期未来几年内

小麦全基因组重测序和关联分析研究会成为重要的

发展方向。
３ ２　 小麦抗病基因克隆

在小麦基因组序列解析的同时，国内外的小麦

研究团队经过长期不懈的努力，在小麦功能基因图

位克隆上取得了显著的进展，２０１７ 年是小麦基因图

位克隆最多的一年。 在抗病基因克隆上，瑞士苏黎

世大学的科学家通过单染色体分离技术和长的测序

片段组装并结合突变体分析克隆了小麦抗叶锈病基

因 Ｌｒ２２ａ，发现其编码一个 ＮＬＲ 蛋白［４］；美国加州大

学戴维斯分校 Ｄｕｂｃｏｖｓｋｙ 教授实验室图位克隆了抗

秆锈病基因 Ｓｒ１３，发现其编码一个 ＮＬＲ 蛋白［５］。 应

用乌拉尔图小麦 Ａ 基因组测序成果，唐定中课题组

从乌拉尔图小麦中克隆了抗白粉病基因 Ｐｍ６０［６］。
３ ３　 小麦抗病基因与病原菌互作研究

在小麦与病原菌互作的研究上，日本神户大学

Ｙｕｋｉｏ Ｔｏｓａ 实验室与美国科学家合作，克隆了稻瘟

病菌燕麦致病型中的无毒基因 ＰＷＴ３ 和 ＰＷＴ４，发现

它们可以特异性识别小麦抗麦瘟病基因 Ｒｗｔ３ 和

Ｒｗｔ４，无毒基因 ＰＷＴ３ 和 ＰＷＴ４ 的突变或功能缺失

可产生毒性基因 ｐｗｔ３ 和 ｐｗｔ４，克服小麦抗病基因

Ｒｗｔ３ 和 Ｒｗｔ４ 的抗性，导致麦瘟病的发生。 他们还

对收集到的麦瘟病菌进行了重测序，发现 ２０ 世纪

９０ 年代还仅是巴西南部的一个小种群菌系在 ２０１０
年成为了南美洲的优势菌系，并传播到亚洲导致了

麦瘟病在南美洲和孟加拉国的爆发。 研究还发现，
在小麦地方品种中抗麦瘟病基因 Ｒｗｔ３ 和 Ｒｗｔ４ 的频

率分别为 ７７％和 ８７％ ，只有 ６ ６％的品系缺失这两

个基因。 对美洲的小麦改良品种检测发现，２０ 世纪

７０ 年代后期至 ８０ 年代初期，巴西种植面积最大的

品种 ＩＡＣ⁃５ 只含有一个 Ｒｗｔ３ 基因；在 ２０ 世纪 ８０ 年

代之后，不含有抗麦瘟病基因的半矮秆高产小麦品

种 Ａｎａｈｕａｃ 在巴西大面积推广，但 １９８５ 年麦瘟病在

巴西爆发。
含有 ＰＷＴ３ 无毒基因的稻瘟病菌燕麦致病型在

不含抗病基因 Ｒｗｔ３ 的小麦品种上繁殖出大量菌源，
而周边种植的含有 Ｒｗｔ３ 基因小麦品种的选择压力

会导致无毒基因 ＰＷＴ３ 的突变或功能丧失产生毒性

基因 ｐｗｔ３，从而克服 Ｒｗｔ３ 的抗性导致小麦群体的抗

性丧失。 在麦瘟病菌的进化过程中，不含抗病基因

的小麦品种为稻瘟病菌致病型的寄主跃迁起了跳板

作用，种植携带抗病基因的品种可预防寄主跃迁的

发生［７］。
而 ２０１７ 年度与小麦抗秆锈病基因 Ｓｒ３５ 和 Ｓｒ５０

互作的秆锈病菌无毒基因 ＡｖｒＳｒ３５ 和 ＡｖｒＳｒ５０ 的发现

是小麦与病原菌互作研究突破性进展。 美国堪萨斯

州立大学的 Ｅｄｕａｒｄ Ａｋｈｕｎｏｖ 实验室利用 ＥＭＳ 诱变

小麦秆锈病菌筛选抗秆锈病基因 Ｓｒ３５ 致病型，通过

对秆锈病菌野生型与 ＥＭＳ 诱变突变体全基因组测

序和比较基因组分析，鉴别出了 Ｓｒ３５ 基因的致病基

因 ＡｖｒＳｒ３５，发现 ＡｖｒＳｒ３５ 基因编码的效应蛋白可以

与 Ｓｒ３５ 抗病蛋白互作诱发免疫反应［８］。 澳大利亚

悉尼大学的 Ｒｏｂｅｒｔ Ｐａｒｋ 实验室和联邦科工组织

（ＣＳＩＲＯ）的 Ｐｅｔｅｒ Ｄｏｄｄｓ 实验室合作对能够克服小

麦抗秆锈病基因 Ｓｒ５０ 抗性的自然突变秆锈病菌进

行全基因组测序，并与无毒野生型菌系和秆锈病菌

参考基因组序列进行比较分析，分离出了 ＡｖｒＳｒ５０ 基

因，并证实了抗病蛋白与无毒蛋白之间的互作关

系［９］。 小麦抗秆锈病基因对应的秆锈病菌无毒基

因克隆对解析小麦抗秆锈病基因与秆锈病菌的识别

与互作机理和持久抗性小麦品种的培育具有重要的

意义。
３ ４　 小麦杂种优势机理和雄性不育基因克隆

德国 ＩＰＫ 研究所 Ｊｏｃｈｅｎ Ｒｅｉｆ 课题组利用 １１ 个

不同的环境条件评价了利用 １３５ 个亲本组配的

１６０４ 个小麦杂交种的产量，利用全基因组的 ＳＮＰ 标

记进行产量的全基因组关联分析，明确了小麦杂交

种可以比其亲本品种具有 １０％中亲优势，发现了 ２９
个杂种优势 ＱＴＬ 位点，指出上位性是小麦杂种优势

的遗传基础［１０］。 但在生产应用上，还存在小麦生产

用种量大和杂交种子生产成本高等一系列实际问

２３４
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题，杂交小麦的产业化任重道远。
在小麦雄性不育基因克隆上，首都师范大学马

力耕团队、北京大学邓兴旺团队和澳大利亚阿德莱

德大学（Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｄｅｌａｉｄｅ）的 Ｒｙａｎ Ｗｈｉｔｆｏｒｄ 课

题组分别利用突变体和图位克隆技术克隆了小麦隐

性细胞核雄性不育基因 Ｍｓ１，发现其是编码脂转运

蛋白的功能基因，仅在小孢子中表达，在新型智能杂

交小麦创制中有重要的应用潜力，研究结果分别发

表在 Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ
ＵＳＡ［１１］和 Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ［１２］ 上；山东农业大

学付道林团队、中国农业科学院作物科学研究所贾

继增团队分别在 Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ 上报道了其

克隆显性细胞核雄性不育基因 Ｍｓ２ 的研究结果，证
明太谷核不育 Ｍｓ２ 基因启动子区的转座子序列插

入激活了一个原来不表达的“孤儿”基因，在花药中

特异表达引起雄蕊的败育［１３⁃１４］。 这些小麦雄性不

育基因的克隆对于利用新型的杂交小麦技术培育小

麦杂交种提高小麦产量具有重要的应用潜力。
３ ５　 调控小麦终用途品质的醇溶蛋白基因的研究

醇溶蛋白是小麦子粒中积累的一类重要贮藏蛋

白，表达量高、种类繁多，是影响籽粒加工品质以及

营养与健康品质的重要因素，但国内外对普通小麦

醇溶蛋白的研究很不深入，主要原因是六倍体普通

小麦中含有醇溶蛋白编码基因的位点较多（６ 个），
而且每个位点的组成都非常复杂。 中国科学院遗传

与发育生物学研究所和美国农业部西部区域研究中

心等单位合作，利用普通小麦 Ｄ 基因组的供体粗山

羊草（Ａｅ． ｔａｕｓｃｈｉｉ）为材料，深入解析了一个醇溶蛋

白基因染色体座位（Ｇｌｉ⁃Ｄ２）的结构与表达，发现在

５５０ ｋｂ 的染色体片段中存在 １２ 个 α⁃醇溶蛋白编码

基因，其中 ５ 个为假基因。 进一步的研究揭示了这

些重复基因的结构与进化特征，如每个成员的序列

组成、表达水平、跳跃子插入等［１５］。
中国科学院遗传与发育生物学研究所王道文课

题组在全基因组水平上，揭示了普通小麦品种小偃

８１ 籽粒中表达和积累的醇溶蛋白种类。 基于二、三
代转录组测序数据，发现在籽粒中转录的醇溶蛋白

基因为 ５２ 个，其中 ４２ 个含有完整的编码框。 利用

蛋白组学技术获得了成熟籽粒中积累的醇溶蛋白肽

谱信息，结合全长转录本的比较分析，发现成熟籽粒

中积累了 ２１ 种a ⁃醇溶蛋白、１１ 种g⁃醇溶蛋白、１ 种

δ⁃醇溶蛋白和 ５ 种w⁃醇溶蛋白。 首次发现醇溶蛋白

可以区分为两类：ＣＴ 类含有较多的乳糜泻病诱发因

子，而 ＣＳＴＴ 类一般不含或仅含有极少的乳糜泻病诱

发因子。 首次在中国主栽小麦品种中发现d⁃醇溶蛋

白（Ｇｌｉ⁃d１）并获得其全长 ｃＤＮＡ 序列，同时发现d⁃醇
溶蛋白不含乳糜泻病诱发因子［１６］。 研究过程中制备

的 ＤＬＧｌｉＤ２ 突变体表现出显著改良的籽粒加工品质，
并在籽粒中积累较多的赖氨酸和含有显著降低的乳

糜泻病诱发因子，可作为优质新材料用于小麦籽粒加

工品质以及营养与健康品质的协同改良。 ＤＬＧｌｉＤ２
已申请专利保护，申请号为 ２０１６１０５２９３８５ Ｘ。
３ ６　 小麦转基因技术与基因组编辑

在引进日本烟草公司（Ｊａｐａｎ Ｔｏｂａｃｃｏ ＩＮＣ）农杆

菌介导的小麦遗传转化新技术后，经消化吸收和再

创新，中国农业科学院作物科学研究所叶兴国课题

组和山东省农业科学院作物科学研究所李根英课题

组在小麦农杆菌介导的遗传转化上取得了突破性的

进展，受体品种 Ｆｉｅｌｄｅｒ 转化效率可达 ４０％ ～６０％以

上，部分我国主栽小麦品种转化效率也可达到

２０％ ～４０％ 。 国内多家单位，如中国农业大学、西北

农林科技大学、山东农业大学和河南农业大学均先

后或正在引进该项技术，对小麦的功能基因组学研

究和基因组编辑育种具有重要的推动作用。
在小麦基因组编辑方法方面，中国科学院遗传

与发育生物学研究所高彩霞课题组继续取得新的进

展，已经可以成功在小麦中实现 Ｃ⁃Ｔ 的单碱基基因

组编辑［１７］ 和 ＤＮＡ⁃ｆｒｅｅ 的编辑方法［１８］，为小麦基因

组编辑育种奠定了技术基础。
３ ７　 小麦育种芯片开发与基因定位技术

２０１７ 年小麦 ＳＮＰ 芯片的开发和应用进一步普

及。 在原有 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ９ Ｋ 和 ９０ Ｋ 芯片以及 Ａｆｆｉｍｅｔｒｉｘ
６６０ Ｋ 芯片的基础上，中国农业科学院作物科学研

究所贾继增课题组又优化开发了 ５５ Ｋ ＳＮＰ 芯片，中
玉金标记和中国农业科学院作物科学研究所等单位

合作开发了 １５ Ｋ 的 ＳＮＰ 育种芯片，中国农业科学

院作物科学研究所何中虎课题组与企业合作开发了

５５ Ｋ ＳＮＰ 和功能标记芯片，北京市农林科学院北京

杂交小麦工程技术研究中心联合康普森生物定制的

康普森小麦 ９０ Ｋ 芯片等。 这些 ＳＮＰ 检测技术为小

麦遗传连锁图谱构建、全基因组关联分析、重要基

因 ／ ＱＴＬ 的定位和育种亲本及后代材料检测提供了

重要的技术支撑。
结合集群分离分析（ＢＳＡ，ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌ⁃

ｙｓｉｓ）和 ＲＮＡ⁃Ｓｅｑ 技术的 ＢＳＲ⁃Ｓｅｑ 技术在小麦重要

基因 ／ ＱＴＬ 定位、目标基因区域多态性分子标记开

发、功能基因精细定位和克隆中的应用日益广泛。
随着小麦参考基因组序列的释放和测序成本的进一

３３４
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步降低，ＢＳＲ⁃Ｓｅｑ 技术将成为小麦基因快速定位的

常规方法。
小麦突变体的创制在重要性状功能基因克隆和

功能验证上应用日益广泛。 在模式物种拟南芥和水

稻的功能基因组研究中，对突变体进行测序和利用

突变体与野生型构建分离群体，应用下一代测序技

术快速定位和克隆功能基因已经是常规技术。 长期

以来，受参考基因组序列和测序成本的制约，小麦的

突变体测序还比较难以实现。 随着测序成本的不断

降低和小麦参考基因组序列的具备，利用转录组测

序、捕获测序（Ｃａｐｔｕｒｅ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）和重测序对突变

体和野生型进行序列变异的富集，或者对突变体与

野生型构建的 Ｆ２及其 Ｆ３家系目标性状混合池进行

序列变异的富集，可以快速锁定小麦目标性状候选

功能基因。
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