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基于地方品种的种质创新：现状及展望

李春辉，王天宇，黎　裕 
（中国农业科学院作物科学研究所，北京 100081）

摘要：地方品种作为种质创新的重要资源，对当前和今后育种具有十分重要的作用。本文从地方品种遗传多样性、育种

应用价值、创新利用途径等方面进行了研究现状的评述，并从发展趋势、存在问题、发展方向等方面对未来的地方品种研究与

利用进行了展望。
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Abstract：Landraces，which serve as important resources for germplasm innovation，are playing important 
roles in current and future breeding.In this review，the research achievements of landraces are summarized from 
the aspect of genetic diversity，application value of breeding，and methods of innovation and utilization.Prospects 
for future research and utilization of landraces have been made from the aspect of development trend，existing 
problem，and development directions.
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地方品种，又称作农家种，指作物经过复杂的地

理环境气候适应和长期的人工驯化后形成的遗传丰

富多样品种，具有历史起源、可识别名称、无遗传改

良、高遗传多样性、当地适应性、与传统农业实践活

动密切相关等特性［1］。随着农业生产的出现，地方

品种逐渐形成并在作物形成历史、作物改良、农业生

产中发挥着重要作用。全球不断增长的人口对粮食

的需求、气候变化产生的不利农业生产因素、现有育

种种质遗传基础狭窄和适应性差等问题突显，而地

方品种具有的对当地生态环境适应性佳、抗逆性强

等优点，在一定地区的育种工作中是十分重要和必

不可少的育种资源。因此，分析总结地方品种的研

究现状和进展，将有助于加强地方品种的收集保护、

鉴定评价、创新利用。

1　地方品种具有高度遗传多样性

地方品种是经过复杂的地理环境适应和长期的

人工选择后形成的丰富遗传多样性、各具特色的一

类品种，其遗传多样性表现在作物间和品种间表型、

生理、分子等方面。围绕主要作物地方品种的遗传

多样性，国内外学者利用表型、基因型已开展了大量

的研究。例如，在水稻地方品种遗传多样性研究方

面，Zhang 等［2］系统地对 3024 份代表性的中国水

稻核心地方品种进行了遗传结构研究与遗传多样性

分析，发现籼稻地方品种在早、中、晚稻生态型间存

在明显差异，而在水旱生态型间没有明显差异；粳
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稻地方品种在早、中、晚稻生态型间没有明显差异，

而在水旱生态型间存在明显差异。Huang 等［3］基

于 5 万余份资源的表型聚类结果和地理分布，挑选

出 517 份具有广泛代表性的地方品种，利用全基因

组重测序的方法鉴定其基因型，构建了地方品种的

高密度单倍型图谱，结果表明这些地方品种遗传多

样性至少代表了 80% 的全球水稻资源遗传变异，并

发现籼稻地方品种的遗传多样性高于粳稻地方品

种，且籼粳地方品种间的分化系数高达 0.55。邓宏

中等［4］比较了中国水稻地方品种和选育品种的遗

传多样性，结果显示地方品种的遗传多样性显著高

于选育品种。在小麦地方品种遗传多样性研究方

面，Hao 等［5］利用 512 对 SSR 标记研究了 157 份中

国小麦地方品种和 93 份现代栽培种的遗传多样性，

结果表明地方品种与现代栽培种是两个相对独立的

亚群；地方品种的等位基因多样性、稀有等位基因

均高于现代栽培种；地方品种的连锁不平衡衰减距

离小于现代栽培种。Liu 等［6］收集了中国 10 个生

态区的 723 份小麦地方品种，在 6 个环境下鉴定了

23 个农艺性状，表型分析表明春小麦地方品种的多

样性高于冬小麦地方品种。在玉米地方品种遗传多

样性研究方面，刘志斋等［7］选取了国家种质库中具

有广泛代表性的 730 份中国玉米地方品种，基于 31
个农艺性状将中国玉米地方品种划分为 9 个种族，

各种族均具有典型的表型特征，同时发现与南美或

美国玉米种族相比，中国地方品种的遗传基础相对

狭窄。刘志斋等［8］利用 55 对 SSR 标记对 9 个玉米

种族中的 224 份代表性地方品种进行了基因型鉴

定，结果表明中国玉米地方品种中具有丰富的遗传

多样性。其他作物地方品种的遗传多样性也开展了

大量研究，并取得了一定进展。总而言之，作物地方

品种表现出高度遗传多样性，为作物遗传改良提供

了丰富的遗传资源。

2　地方品种具有重要育种应用价值

2.1　适应性

地方品种在应对气候变化、非生物胁迫等方面

具有较高的适应性，为挖掘优异等位基因增强作物

的适应性提供了重要的资源。例如，玉米地方品

种在适应性上表现出了巨大的多样性，生长环境

上表现出从干旱到湿润、从温带到热带的多样性，

海拔高度变化从 0~2900 m、年降雨量变化从 426~ 
4245 mm、生长季节的平均温度变化从 12~29 ℃的

地区均可以生长玉米地方品种［9］。玉米花期性状

是环境适应性的重要指标，由大量微效位点控制。

Navarro 等［10］对 4471 个玉米地方品种的花期、纬

度、海拔高度进行了全基因组关联分析，结果表明控

制海拔高度的 61% 显著位点也与花期相关，并且与

海拔高度相关的一半以上位点为大的结构变异，该

研究为挖掘地方品种多样性及适应性的优异等位基

因提供了较好的思路与策略。

2.2　非生物胁迫抗性

非生物胁迫（干旱、高温、冷害、盐碱、淹涝、重

金属等）是影响全球禾谷类作物产量的主要因素之

一。地方品种在长期的栽培过程中，更好地适应了

非生物胁迫影响，提高了对非生物胁迫的抵抗力。

与现代栽培种相比，地方品种在极端的非生物胁迫

环境下具有更强的生存力和更高的产量，主要表现

在早期的生长活力、早熟性、灌浆持续期缩短等性 
状上。

雨养低地水稻和深水稻约占全球水稻面积的

30%，淹涝胁迫已成为影响雨养低地水稻和深水稻

生产的主要非生物胁迫之一。水稻地方品种中有

一些较好的耐淹涝性，1975 年菲律宾国际水稻研

究所开始鉴定种质库中的耐淹涝种质，发现地方品

种 FR13A 具有极强的耐淹能力，植株经过 10~14 d
没顶淹涝后仍能恢复正常生长［11］。Xu 等［12-13］利

用地方品种 FR13A 构建的作图群体定位到一个控

制耐淹性的主效 QTL，命名为 SUBMERGENCE1
（Sub1）；另外，鉴定出 SUB1 位点包含 ERF 亚家族

蛋白的 3 个基因，分别为 Sub1A、Sub1B 和 Sub1C，

其中 Sub1B 和 Sub1C 可以在几乎所有的籼稻和

粳稻品种中检测到，Sub1A 仅仅存在于 FR13A 等

少数的籼稻中，Sub1A 有 Sub1A-1 和 Sub1A-2 两个 
等位基因，耐淹品种中均包含 Sub1A-1 等位基因，

而不耐淹品种中包含 Sub1A-2 或不包含 Sub1 位

点，Sub1A-1 在不耐淹水稻品种中过表达可以显著

提高耐淹性水平。通过分子标记辅助选择，不同

研究者将 Sub1 位点导入到不同的水稻遗传背景

Swarna、IR64、TDK1、BR11 等中，发现其耐淹能力

均得到了显著地提高，例如 Swarna-Sub1 和 Swarna
在正常生长环境下产量和品质没有显著差异，但

在短时间的淹涝后，Swarna-Sub1 比 Swarna 增产 
约 45%［14］。

此外，地方品种也提供了其他不同类型的非生

物胁迫抗源，为利用地方品种改良现代栽培种的非

生物胁迫提供了较好的资源。例如，旱稻地方品种

Aus257、AusBakTulsi、Azucena、Basmati370、N22
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等具有极强的抗旱性，利用这些地方品种已培育出

一系列的抗旱品种。水稻地方品种 Nona Bokra 和

Pokkai 具有较好的耐盐性，利用 Nona Bokra 作为

亲本已定位到一个耐盐主效 QTL-qSKC-1［15］；利

用 Pokkai 作为亲本，也定位到一个耐盐主效 QTL-
Saltol1［16］。大麦地方品种 TX9425 贡献了两个抗旱

性的主效位点和一个耐盐主效位点［17］。

2.3　生物胁迫抗性

生物胁迫（病虫害、杂草危害等）频发影响农作

物生产，严重时导致绝产。地方品种经过长期的选

择，其蕴藏着丰富的抵抗生物胁迫的抗源，特别是抗

病虫基因资源。小麦、水稻、大豆等地方品种在抗病

性等方面存在广泛的遗传多样性，我国及国外均注

重发掘地方品种的抗病性，已筛选出一批优异抗病

地方品种，并创制出抗病优异新种质和培育抗病新

品种，解决病害对农业生产的危害。

小麦在我国具有悠久的栽培历史，地方品种资

源丰富。目前，地方品种‘复壮 30’、‘齿牙糙’、‘红

洋辣子’、‘小红皮’、‘Shangeda’对白粉病具有较

强的抗性，从中鉴定出抗白粉病 Pm 相关基因包括

Pm5e、Pm24、Pm47、PmX、PmSGD 等［18-22］；地方品

种‘望水白’对赤霉病具有极强的抗性，是当前生产

上较好的赤霉病抗源之一［23］。国外也非常重视地

方品种抗病资源的利用。俄罗斯小麦蚜虫（Russian 
wheat aphid）是中东和西亚的一种本土害虫，随着

该害虫在南非和美国的传播，其严重影响全球小麦

的生产，特别是美国西部冬麦区。伊朗小麦地方品

种 PI 626580 对俄罗斯小麦蚜虫表现出了较高水

平的抗性，育种家将其抗性基因导入到现代栽培种

后显著提高现代栽培种对俄罗斯小麦蚜虫的抗性，

Valdez 等［24］利用该抗虫地方品种与感虫的栽培种

构建了分离群体，连锁分析在 7D 染色体上鉴定出 3
个连锁标记，这些标记主要与基因 Dn626580 相关，

该研究鉴定出连锁标记与抗蚜虫基因将有助于利用

分子标记辅助选择方法加速抗俄罗斯小麦蚜虫材料

的筛选。

2.4　优质性状

随着经济的发展和生活水平的提高，人们对粮

食作物的品质提出了更高的要求，迫切需要拓宽育

种的种质基础，利用地方品种的遗传多样性，培育优

质、类型丰富的品种来满足消费者的需求。例如，玉

米是一种全球广泛食用的谷物，含有丰富的人体健

康所需的次生代谢物。Uarrota 等［25］综述了玉米地

方品种作为次生代谢物来源的前景，许多研究表明

玉米地方品种可以合成大量的次生代谢物，是类胡

萝卜素、酚类物质、花青素等次生代谢物重要的原料

来源，在次生代谢物直接应用于食品、医疗和化妆品

工业方面，玉米地方品种是改良或增加这些次生代

谢物的前景性种质资源。Kuhnen 等［26］报道了一些

巴西地方品种花丝提取的次生代谢物被用于治疗肾

结石、痛风、水肿、缓解高血压及风湿症状。我国杂

粮作物地方品种类型丰富，包括荞麦、燕麦、小米、高

粱、黑豆、蚕豆、黄豆、薯类等，杂粮中含有丰富的氨

基酸、蛋白质、膳食纤维、维生素、矿物质、微量元素

等成分，在平衡膳食和预防疾病中发挥着重要作用。

2.5　养分高效利用

养分（氮、磷、钾等）是植物生长发育的必需元

素，对农作物产量的形成具有重要的贡献。地方品

种长期生长在土壤瘠薄的地区，在养分胁迫条件下

形成了丰富的养分高效利用种质，为新品种培育提

供了种质基础。

氮肥是植物生长的必需元素。长期以来，非豆

科植物，特别是禾本科作物玉米与固氮微生物的关

系已成为一个热点话题。玉米作为氮肥消耗的主

要作物，培育氮肥高效利用的品种是减少化肥用量

的有效途径。Van Deynze 等［27］报道了一种固氮玉

米地方品种，来源于墨西哥瓦哈卡山脉田间氮贫瘠

的地区，该地方品种在地上部形成大量分泌碳水化

合物粘液的气生根，粘液微生物群落包含了许多已

知的固氮菌、富集了编码固氮酶亚基的同源基因及

活跃的固氮酶活性，大田试验表明该地方品种的大

气固氮作用贡献了 29%~82% 的氮肥。该地方品种

作为养分高效利用的重要种质，为解决贫瘠地区种

植玉米氮肥不足及降低全球化肥用量提供了有效 
方法。

磷肥是植物生长必需元素，也是不可再生的

元素。全球热带和亚热带的土壤一般缺乏磷元

素。Spolaor 等［28］比较了 13 个巴西玉米地方品种

和 5 个改良品种的磷利用效率，结果表明产量与

磷利用效率呈显著的正相关，其中两个地方品种

‘Amarelao’和‘Caiano’在磷利用效率上表现较突

出，作为磷利用效率育种的重要种质。水稻地方品种

‘Kasalath’具有较强的耐低磷胁迫，Wissuwa 等［29］利

用该地方品种构建的作图群体定位到一个提高磷吸

收效率的主效 QTL 位点 Pup1，Chin 等［30］将 pup1 等

位基因导入到不同的遗传背景后，发现包含 pup1 等

位基因的导入系可以显著增加低磷条件下籽粒产量，

为水稻磷高效利用提供了优异的等位基因。



6 期 李春辉等：基于地方品种的种质创新：现状及展望 1375

2.6　产量性状

高产是育种的永恒目标。在已知增产基因基

础上，挖掘新的增产基因将有助于进一步提高作

物的产量。Fujita 等［31］利用热带粳稻地方品种

‘Daringan’和现代栽培种构建的近等基因系图位克

隆了一个增产基因 SPIKELET NUMBER（SPIKE），
该基因对产量和株型具有一因多效作用，与 IR64
遗传背景相比，含 SPIKE 等位基因的近等基因系

增加了小穗数、叶片大小、根系和维管束数目，并可

以提高 13%~36% 的籽粒产量且无产量负效应；将

SPIKE 等位基因导入到 IRRI146 遗传背景中，可以

提高产量约 18%，在其他籼稻遗传背景下，SPIKE
等位基因可以增加小穗数。因此，利用地方品种挖

掘高产基因具有重大的前景。

3　基于地方品种的种质创新

3.1　地方品种创新利用的途径

3.1.1　地方品种的群体改良　群体改良是通过对基

础群体进行轮回选择，改变基因、基因型频率，增加

优良基因的重组，提高有利基因和基因型的频率，从

而创造新的种质资源。群体改良的基础是选择或合

成基础群体，可选择的基础群体包括地方品种、外来

品种、复合种、综合种等。群体改良的方法主要包括

群体内改良和群体间改良，群体内改良包括混合选

择法、自交后代选择、轮回选择等，群体间改良包括

半同胞相互轮回选择、全同胞相互轮回选择和群体

间测交选择法。不论哪一种群体改良方法，都从被

改良的群体中选择优良单株自交，对自交后代进行

选择性鉴定，然后优良后代自由授粉，优良基因充分

重组后形成新一轮群体的基本程序。群体改良是一

项长期的工作，通过若干轮改良，有助于显著提高遗

传增益，以便为育种选出优异种质。

玉米地方品种资源丰富、遗传变异广泛，其适应

性强、抗逆性好、食味品质佳等，是玉米种质创新、群

体改良的重要基础群体。在我国玉米育种的发展过

程中，地方品种的利用对推动我国玉米育种的进步

及产量的不断提高起到了重要的作用。自“六五”

国家开展玉米育种科技攻关以来，一直较重视地方

品种的利用与改良，直接利用地方品种选育出的优

良自交系，如矮金 525、塘四平头、旅 28、获白和 E28
等，这些优良的自交系衍生出了大量的新自交系，育

成了大量的杂交种，促进了我国单交种的更新换代。

李学宏［32］选择秦岭巴山山区栽培历史悠久的优良

地方品种‘象牙白’为基础群体，利用群体轮回选择

与系谱法选择方法，历经 20 多世代选育出优良自交

系象 117-47120，并育成一系列‘安玉’号品种，实

现了优良基因的聚合，并验证了所用的育种方法的

必要性、可行性，初步探索出了拓宽育种的途径，为

利用地方品种进行群体改良提供了参考依据。美国

是玉米育种水平较高的国家之一，一直重视地方品

种的群体改良，例如对地方品种‘Burr′s White’进

行含油量的双向改良，通过 100 多个世代改良，将含

油量从 4.69% 提高到 20.37%［33］。

3.1.2　地方品种与外来种质的人工合成种质群体　

地方品种在长期的低水平栽培条件下种植，丰产性

一般较差，直接从地方品种中选育出的自交系往往

配合力低、株型差、自交衰退严重，因此筛选出优良

自交系的几率偏低。把地方品种与外来的一个或多

个地方品种、优异温带种质、热带亚热带种质进行

杂交重组，然后在隔离条件下自由授粉，打破遗传连

锁，达到基因充分重组。在分离后代中选择优良单

株，同时进行配合力测定，可筛选出具有地方品种抗

逆性及某些优良性状且配合力高、适应性强、株型较

好的优异自交系。首先，地方品种可与外引的优良

种质组建群体，既可以克服地方种质的一些缺陷，也

可以改良外引种质的适应性、抗逆性、抗病性等，两

者可以相互补充，筛选出优良的自交系。其次，地方

品种与热带亚热带种质可以组建群体进行相互改

良，热带亚热带种质具有抗病性好、抗逆性强、生物

量高、产量潜力大、配合力高等优异的特点，但是其

对光温比较敏感，可利用地方品种对当地生态条件

的适应性进行改良，可以拓宽地方品种的利用，丰富

种质资源的遗传基础。

3.1.3　DH 系创建　地方品种是拓宽优异种质的重

要遗传资源，然而地方品种的遗传异质性和高比例

的有害突变等限制因素阻碍了其广泛的利用。双

单倍体（DH，Double Haploid）技术的应用可以很好

地克服地方品种的这些限制因素，为地方品种的利

用提供了几方面的优势：首先，地方品种中的隐性

致死基因在 DH 系创建过程中已经表达，降低了形

成的 DH 系中的有害突变比例［34］；其次，地方品种

中以杂合形式存在的等位基因通过一步 DH 化，在

DH 纯系中固定下来，DH 系保留了地方品种中大部

分的等位基因变异［35］；最后，DH 系可以被大量产

生，并可以进行多年多点的表型精准评价，然而任意

一代地方品种是具有丰富遗传多样性、唯一和不可

复制的个体集合，这些 DH 系的优点促进了地方品

种在育种上的利用。
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3.1.4　导入系创建　地方品种含有许多优异抗逆

等位基因，利用回交导入的方法将地方品种的优良

等位基因导入到育种材料中创制导入系，是地方品

种利用、种质创新的一条重要途径，尤其是改变优

异育种材料的个别目标性状效果显著，国内外利用

该方法创制新种质已取得了显著的成绩。例如，

Meseka 等［36］将 6 个抗旱玉米地方品种分别与优异

自交系 AK9443-DMRSR 作轮回亲本进行杂交、回

交构建 BC1F2 群体，在干旱胁迫和正常灌溉条件下

评价回交群体和轮回亲本的籽粒产量和农艺性状，

结果表明干旱胁迫下轮回亲本的产量比回交群体降

低更多，其中 3 个回交群体比对照商业杂交种和改

良品种具有更高的产量，而只导入了约 25% 地方品

种的基因组片段，以上也说明回交导入是将地方品

种的抗旱优异等位基因导入到优异自交系中的有效 
方法。

3.2　生物技术加速地方品种的创新利用

生物技术是一门综合性科学技术，为种质资源

创新与育种利用提供了新兴的手段，缩短了育种周

期，目前作物上应用的主要生物技术手段包括分子

标记辅助选择、全基因组选择、转基因、基因编辑、分

子设计育种等，其中一些技术在种质创新和作物育

种中已被广泛利用并取得了一些进展。将生物技

术手段应用到地方品种的创新与利用中，必将加快

地方品种的开发与利用效率，拓宽种质资源的遗传 
基础。

分子标记辅助选择可显著提高育种效率，特别

是由单基因控制的质量性状。地方品种中蕴藏着

丰富的优异等位基因，尤其是抗性基因资源，利用连

锁分析、关联分析等方法，在不同作物地方品种中已

鉴定出大量的主效位点或基因，在此基础上，利用

SNP 芯片或 KASP 技术开发功能标记，利用分子标

记辅助选择技术将地方品种的优异等位基因导入到

育种材料中，加速目标性状的改良和新种质的创制。

例如，Fujita 等［31］利用分子标记辅助选择将 SPIKE
基因的优异等位基因分别导入到 IR64 和 IRRI146
遗传背景中，可以提高 13%~36% 和 18% 的籽粒产

量且无产量负效应。

全基因组选择（Genomic Selection）是利用分

布于全基因组的分子标记进行辅助选择来提高育种

效率的一种方法。由于大部分育种目标性状由多基

因控制，除了主效基因外，还包括了大量微效基因，

因此少数标记只能解释目标性状的一部分遗传变

异，而全基因组选择可以有效地提高目标性状的选

择效果。

基因编辑技术是作物遗传改良、种质创新的一

条新途径，其优点包括可以实现定点编辑，可操作性

简单、高效且成本低；通过自交可以移除外源片段，

获得无转基因编辑痕迹但包含编辑位点的株系，降

低了转基因风险。目前，利用基因编辑技术已成功

创制出一些新材料。例如，Wang 等［37］利用基因编

辑技术将小麦中隐形抗病基因 MLO 敲除，获得了

白粉病广谱抗性的小麦新材料。Tang 等［38］将水稻

中参与镉离子吸收的基因 OsNramp5 敲除后，获得

了镉含量低但产量不减的水稻新材料。因此，基因

编辑技术是地方品种种质创新利用的重要方向。

4　展望

4.1　发展趋势

地方品种作为种质资源的重要组成部分，是种

质扩增、遗传改良和创新的重要源泉之一，其保护利

用受到全球的高度重视。一是地方品种的鉴定评价

越来越深入。世界各国通过政府立项支持，启动了

各类地方品种鉴定评价的计划，广泛、精准鉴定评价

地方品种的优异育种性状和优异等位基因，并评估

在育种上的应用潜力。二是地方品种作为基础研究

材料被越来越多利用。基于地方品种具备的较强抗

逆性、适应性等性状，利用多组学方法、分子生物学

手段挖掘地方品种的优异基因资源，为分子标记辅

助选择或基因工程途径育种提供功能标记或新基

因。此外，地方品种在作物驯化改良、系统演化、分

子进化等研究方面被广泛应用。三是生物技术在地

方品种的种质创新中应用越来越普遍。随着生物技

术的发展，其成本越来越低，一些生物技术手段被应

用到地方品种的创新过程中，例如 DH 技术、分子标

记辅助选择技术等，加速了种质创新的进程。四是

种子企业越来越重视地方品种的育种利用价值。随

着种子企业的兼并重组，出现的一些大型种子企业

具备科研投入能力，也高度重视种质创新工作，因此

地方品种的育种利用价值被越来越青睐。

4.2　存在问题

4.2.1　地方品种的精准鉴定评价有待加强　地方品

种的精准鉴定是地方品种高效利用的前提，通过不

同生态区多年多点的表型精准鉴定，明确地方种质

中的优异育种性状及育种潜力；通过基因型精准鉴

定，划分地方品种的类群并挖掘地方品种中的优异

等位基因。我国以前的种质资源包括地方品种的表

型鉴定评价多以单一环境和单一性状为主，结果重
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复性和准确性差，育种家难以利用；地方品种的基

因型鉴定多以 SSR 为主，难以系统挖掘优异等位基

因，尽管芯片技术或重测序技术已应用到主要粮食

作物的部分地方品种基因型鉴定上，但是与我国丰

富的作物地方品种资源相比，研究的数量仍然是少

之又少、研究的作物种类也较少。“十三五”以来，

尽管种质资源方面立项开展表型和基因型的精准鉴

定评价，但是涉及地方品种的鉴定评价内容较少，还

没有系统地开展地方品种的表型和基因型精准鉴

定评价。然而，国外针对地方品种的鉴定评价，已

启动了一系列的计划或项目。例如，墨西哥依托国

际玉米小麦改良中心（CIMMYT）启动了‘Seeds of 
Discovery’项目（http：//seedsofdiscovery.org），其目

的是鉴定和利用地方品种中的有利等位基因，并培

育含有 25% 或更少的地方品种基因组的前育种材

料。目前，该计划已完成了 4000 多份玉米地方品种

的简化基因组测序（GBS）的基因型鉴定和测交种

的表型多点鉴定，为挖掘地方品种中的有利等位基

因奠定基础。

4.2.2　利用地方品种创制新种质有待加强　适应性

强、抗逆性好等优点决定了地方品种是重要的种质

创新来源。以玉米地方品种的种质创新为例，我国

玉米育种初期，许多育种单位利用地方品种选系，并

逐渐形成了我国玉米育种的骨干亲本，如从地方品

种旅大红骨中选育出优良种质旅 9、旅 28 及其衍生

系，在我国 2000 年以前玉米生产上发挥着重要的作

用；从地方品种塘四平头中选育出我国骨干亲本黄

早四，并衍生出昌 7-2、吉 853、Lx9801 等优良自交

系，形成了我国独特的一类种质‘黄改系’，其主要

特性为雄穗发达、花粉量大、生育期适中、灌浆速度

快、结实性好、适应性好、配合力高等，直到现在仍是

黄淮海地区一个不可或缺的核心种质。然而，近年

来我国基于玉米地方品种创新种质没有取得突破新

的进展，多以主推杂交种选二环系或其亲本改良为

主，模仿多创新少，突破性骨干亲本少。然而，国外

一直注重地方品种的种质创新，欧洲的优异玉米种

质 F7 和 F2 选自于法国地方品种‘Lacaune’、EP1 选

自于西班牙地方品种‘Lizargarote’；先锋公司引进

阿根廷 Maize Amargo 种质后培育出一类重要母本

材料包括 B96、PHG39 等，这些种质在其他公司的

商业化育种中也被广泛利用。

4.2.3　现代生物技术在地方品种创新上的应用有待

加强　随着现代分子生物技术的发展，技术成本的

降低，生物技术与传统育种技术相结合可加速育种

的进程，特别是 DH 技术、分子标记辅助选择技术在

种质创新中发挥着重要的作用。我国在地方品种的

种质创新上多以传统方法为主，育种团队多而分散，

经费投入少，基本没有形成商业化育种模式，因此生

物技术很难应用到种质创新上。然而，国外的育种

力量主要集中在企业，商业化育种流程比较成熟，研

发经费的大力支持，实现了 DH 技术和分子标记辅

助选择等技术的高通量、规模化应用，特别是美国种

子企业在大豆和玉米的种质创新与育种上的广泛应

用。

4.2.4　种业公司在地方品种创新上的参与度有待加

强　由于地方品种的创新利用研究周期长、见效慢、

无法快速实现其商业价值，因此我国地方品种的研

究大多集中在公益性科研教学单位，而研究成果商

业化应用价值较低。据不完全统计，我国注册的种

子企业数目多达 3000 多家，但大部分企业在前育种

上的经费投入较少，以优异种质为基础直接改良利

用为主，在地方品种的群体改良上投入人财物较少。

然而，国外的种质创新和育种大多集中在企业，特别

是杜邦先锋、孟山都、德国 KWS 等大型种子企业为

主，在基础科研和种质创新上投入了大量的经费，创

制出一批综合性状优良、育种目标性状突出的优异

种质，在此基础上，培育了一批有竞争力的品种。

4.3　发展方向与重点

4.3.1　加强现有地方品种的鉴定评价与基础研

究　我国国家种质库保存农作物种质资源 48 余万 
份［39］，而大部分为地方品种，针对数目庞大的地方

品种，需系统梳理各作物的地方品种，去掉冗余的地

方品种，利用低密度分子标记构建各个作物的核心

地方品种，然后有针对性地对地方品种进行多年多

点多性状的系统表型精准鉴定，特别是抗逆性、育种

潜力等性状的评价，结合全基因组高密分子标记进

行基因型鉴定，挖掘与目标性状相关联的优异等位

基因。同时，针对重点地方品种的优异性状，利用多

组学、转基因、基因编辑、分子生物学等手段挖掘地

方品种优异性状的关键基因，并开展基因的生物学

功能和分子机理研究。

4.3.2　加强地方品种 DH 技术与基因组预测方法

的结合　地方品种异质性、有害突变比例较高，利

用 DH 技术可以快速纯化地方品种，每个地方品种

需至少产生 100 个 DH 系来代表地方品种的遗传变 
异［40］，首先对部分 DH 系进行农艺性状鉴定，结合

全部 DH 系的高密度分子标记，开展全基因组预测，

筛选优异的 DH 系，然后利用 DH 系对立群的代表
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性测验种进行测配，评估优异 DH 系的育种潜力，为

育种家提供优异性状明确且具有育种利用价值的地

方品种 DH 系。

4.3.3　加强地方品种的群体改良和导入系创建　群

体改良是培育突破性种质的有效途径之一。地方品

种中蕴藏的丰富遗传变异是群体改良中合成基础群

体的重要材料，可以提供适应性、抗非生物胁迫和生

物胁迫的许多优异等位基因，是构建群体改良的基

础群体十分重要的育种材料。同时，导入系构建方

法是把地方品种有利等位基因转移到推广品种中的

有效方法，需在深入鉴定评价并筛选出携带期望性

状的地方品种后，采取回交与分子标记及加倍单倍

体（DH）等技术相结合的方法规模化构建导入系，

在目标环境中进行高效选择，创制新种质。

4.3.4　加强地方品种的原位保存与农民种植　地方

品种经过了复杂的地理环境气候适应，并在一定的

传统农业实践活动中逐渐形成的。然而，随着各作

物杂种优势的普遍利用，地方品种已逐渐退出了农

业生产。目前，全球的气候变化和各种胁迫环境较

过去更加频繁、更加严峻，特别是近年来的极端天气

普遍发生，而地方品种需要继续进化或发展来应对

当前的非生物或生物胁迫，以及适应当前的环境变

化［41-42］，因此需要加强地方品种的原位保存以及不

同地区的小面积种植，以此更新地方品种的等位基

因，为种质创新提供新型的等位基因资源。例如，墨

西哥地区作为玉米起源中心，目前仍然种植一半以

上的地方品种［43］。
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