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花生种质资源研究进展与展望
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摘要：种质资源是花生生物学研究和育种改良的重要基础。本文综述了花生种质资源的研究进展：（1）国内外对花生起

源以及分类方法的研究；（2）我国及其他几个花生资源大国的花生收集保存概况；（3）花生优异种质鉴定评价方面取得的一系

列进展；（4）介绍了我国花生品种的历次更新并预测了未来的发展趋势；（5）简述了我国花生种质创新的主要方法及取得的成

效；（6）国内外关于花生基因组研究的重要成果及应用前景；（7）花生优异基因挖掘的现状。文中指出，对于栽培种花生起源

问题还存在争议，在花生资源收集保存、优异种质鉴定评价、种质创新、优异基因挖掘方面还存在一些问题，并对今后解决这些

问题的研究方向提出建议。期望为未来花生种质资源的利用和育种提供可参考的信息。
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Abstract：Germplasm resources are the important basis of peanut biology research and breeding 
improvement. This paper reviews the research progress of peanut germplasm resources：（1）the research on 
the origin and classification of peanut at home and abroad，（2）the overview of peanut conservation in China 
and several other major countries，（3）a series of progress in the identification and evaluation of excellent 
peanut germplasm，（4）introducing the previous updates of peanut varieties in China and predicting the future 
development trend，（5）summarizing the main methods and achievements of peanut germplasm innovation in 
China，（6）introducing the important results of peanut genome research at home and abroad and prospecting their 
application，（7）the status quo of excellent gene mining in peanut. This paper points out that there are still some 
disputes about the origin of cultivated peanut，some problems exsit in peanut resource conservation，evaluation，
germplasm innovation，gene exploration and some suggestions for solving these problems in the future are 
proposed. This paper is expected to provide useful information for the utilization of peanut germplasm resources 
and breeding improvement in the future. 
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花生是世界范围内广泛栽培的油料和经济作物

之一，是重要的食用油脂和蛋白质来源［1］。目前种

植花生的国家有 100 多个，各大洲均有分布，尤其在

热带和亚热带的干旱及半干旱地区种植相当普遍。

中国是世界花生第一大国，据 FAO 数据，2017 年中

国花生种植面积 462.79 万 hm2，产量 1715 万 t［2］，

占世界总产量的 36%，其种植业产值达 1200 亿元，

花生产业在我国国民经济和社会发展中具有重要 
地位。

花生种质资源是遗传育种研究的基础材料，其

核心是所携带的基因。挖掘和充分利用花生种质资

源中的优异基因是培育新品种的基础和花生产业持

续发展的关键。根据国家科技发展总体布局以及经

济发展和国家安全的需要，花生种质资源的工作重

心近年来由收集、保存与鉴定等方面转向优异基因

资源发掘与种质创新。本文对花生的起源与分类、

收集与保存、优异种质鉴定评价、种质创新、优异基

因挖掘等方面进行了综述，以期为未来花生种质资

源的利用和育种工作提供可参考的信息。

1　花生的起源与分类

花生属植物起源于南美洲，在其大片地区均发

现有花生属野生植物，覆盖的国家有巴西、巴拉圭、

阿根廷、玻利维亚和乌拉圭等。主要的分布范围是

从阿根廷北部和玻利维亚南部的安第斯山脉延伸至

巴西的大西洋海岸，从亚马逊热带雨林的南部边界

延伸至乌拉圭拉普拉塔河的北海岸［3］。

花生栽培种的起源问题也是人们长期关注的

问题，目前仍存在争议。一些研究结果表明：花

生栽培种是由野生花生 A.duranensis（A 基因组）

和 A.ipaënsis（B 基因组）杂交后，经历了一次或

少数几次染色体自然加倍而成的［4］，四倍体栽培

花生形成不到一万年［5］。这种观点主要是基于对

A.duranensis 和 A.ipaënsis 的地理分布以及不同野

生种间杂交亲和性的研究，对染色体特点［6-11］、分子

标记聚类和遗传进化分析［12-16］以及后来的二倍体

基因组的研究［5］。随着对栽培种花生基因组的研

究，Zhuang 等［17］认为野生种 A.duranensis 不是栽

培种花生 A 亚基因组供体，栽培花生的 2 个变种和

各亚种是独立驯化形成的，并提出了全新的花生进

化学说，认为栽培种花生起源于 42 万 ~47 万年前。

花生属植物属于豆科、蝶形花亚科。目前，花

生属中已经鉴定了 81 个种，并且根据形态学特征、

地理分布和杂交亲和性将花生属划分为 9 个区 

组［3，18-19］。其中花生区组是最大也是最重要的一个

区组，共 33 个种，花生栽培种属于该区组。

中国和国外学者对栽培种花生进行过独立的

分类研究。孙大容等［20］以花生品种的开花习性及

其他综合性状为依据，将中国花生栽培种分为交替

开花亚种和连续开花亚种，进一步分为 4 大植物学

类型，包括普通型、龙生型、珍珠豆型和多粒型。目

前国际上普遍采用的是 Krapovickas 等［3］、Gibbons
等［21］对栽培花生的分类，他们根据生长习性和形态

特征把栽培种花生分为 fastigiata 和 hypogaea 2 个

亚种（分别对应中国分类的交替开花亚种和连续开

花亚种），进一步分为 6 大变种类型，hypogaea（对

应中国的普通型）、hirsuta（对应中国的龙生型）、

peruviana、fastigiata（对应中国的多粒型）、vulgaris
（对应中国的珍珠豆型）和 aequatoriana。中国学者

对栽培种花生的分类早于国外学者，而且分类结果

不谋而合。

2　花生种质资源收集保存状况

花生种质资源的收集保存是一项长期性、基础

性工作，各国政府和国际组织均十分重视。

中国从 20 世纪 50 年代开始开展了花生资源的

收集整理工作。目前，国家作物种质资源长期库保

存花生种质资源 8173 份。国家油料作物中期库保

存了 8957 份花生栽培种资源，其中包括从 33 个国

家引进的花生品种资源 3025 份。2011-2018 年期

间，中期库新增收集保存 1425 份花生种质。这些

花生种质资源在长期库保存温度为 –18 ℃，在中期

库保存温度为 –4 ℃。当库存花生资源活力达到监

测预警指标，则进行繁殖更新，以确保库存种子活 
力［22］。国家种质武昌野生花生圃（武汉）以及南宁

分圃保存了从印度、美国引进的野生花生资源 338
份，涵盖 31 个种。广东、江苏、山东、河南、山西等省

农科院也收集保存了较大数量的栽培种花生资源。

国际热带半干旱地区作物研究所（ICRISAT）
保存了 15445 份栽培种花生及 453 份野生花生资

源；印度国家植物遗传资源署（NBPRG）保存了

14585 份栽培种花生种质资源；美国农业部农业研

究局（USDA-ARS）作物种子基因库中保存了 9917
份的栽培种花生及 800 余份野生花生资源。收集花

生资源较多的国家还有巴西和阿根廷等。

自中华人民共和国成立以来，先后 3 次组织全

国农作物种质资源普查与收集工作，持续投入保障

资源保存基础设施建设的完善，使得中国花生资源
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收集保存工作成效显著，在世界花生种质遗传多样

性中占有重要地位。但与印度、美国等花生资源大

国相比，中国的花生资源仍相对较少，仍需加大花生

资源的收集保护力度，加大地方种以及濒临消失的

花生资源的保护力度，加强国际合作，收集引进国外

种质，进一步丰富中国的花生资源。

3　花生优异种质的鉴定评价

优异种质的鉴定评价可以为作物品种改良、新

品种选育、遗传及生物技术等研究提供原材料。从

以往的经验看，作物育种取得突破性进展往往得益

于优异种质的利用。我国未来作物遗传育种的重

大突破仍将取决于关键性优异种质资源的发现与 
利用［23］。

为了规范花生种质资源的描述标准和鉴定评

价，2006 年由中国农业出版社出版的《花生种质资

源描述规范和数据标准》推动了我国花生种质资源

性状考察和鉴定评价工作的进程［24］。近年来，在花

生优异种质鉴定评价方面取得了一系列的进展。姜

慧芳等［25］对 6000 多份花生种质资源的主要植物学

性状（包括主茎高、生育期、百果重等）、主要品质性

状（包括油分和蛋白质、脂肪酸、氨基酸等）、抗病虫

性（包括青枯病、锈病、红蜘蛛等）和抗非生物逆境

因子（包括抗旱性、耐盐性、耐酸性）进行了系统鉴

定评价，获得一批优良种质，并建立了包含 576 份

材料的中国花生核心种质。中国农业科学院油料

作物研究所在“十二五”期间对 1100 份花生种质

资源进行抗黄曲霉、抗青枯病和品质特性鉴定，发

掘出高含油量（≥ 58%）的材料 2 份（Zh.h3617、
Zh.h4664），高油酸含量（≥ 64%）的材料 2 份（Zh.
h2288、Zh.h2645），抗黄曲霉侵染的材料 6 份（豫花

4 号、天府 7、美引选 41033、豫花 5 号、特 21、泰花），

抗黄曲霉产毒的材料 12 份（贺油 12 号、天府 7、豫
花 4 号等），高抗青枯病材料 3 份（闽花 8 号、仲恺

花 2 号、梧油 1 号），另外还发掘出农艺性状优异、抗

病性（青枯病和黄曲霉侵染）强、品质优良（高含油

量和油酸）的材料 6 份（开农 60、开农 H03-3、开农

8 号、鄂花 2 号、睢宁二窝、徐州 402）。崔顺立等［26］ 

对 104 份引进的美国花生微核心种质资源纯化系

进行了农艺性状考察和抗病性鉴定，获得对褐斑病

和网斑病表现免疫的多粒型材料 PI478850 和普通

型材料 PI497395 等优异种质。孙东雷等［27］鉴定获

得宿迁三窝、涟水二窝大睡秧等 6 份高耐盐材料；

钟旎等［28］鉴定获得高固氮酶活性的花生品种粤油

55、粤油 86 和粤油 20；何美敬等［29］鉴定获得高抗

果腐病材料 Grif14051 和 PI502111；白冬梅等［30］

鉴定获得高耐寒材料临县多粒、新降大花生、榆次 
花生。

在对野生花生的鉴定评价中，野生花生对锈

病、早斑病和晚斑病等病害，对蓟马、蚜虫、叶蝉等

虫害具有普遍抗性，一些野生花生含油量也较高。

国际热带半干旱地区作物研究所的 Subrahmanyam
等［31］鉴定发现绝大多数野生花生材料表现高抗

锈病、早斑病和晚斑病，有些甚至表现免疫，如 
A.duranensis（K7988，PI219823），A.batizocoi

（K9484，PI298639）等对锈病免疫；A.sp（GKPl0596，
PI276233）对早斑病和晚斑病免疫。Abdou 等［32］

鉴定发现很多野生花生资源表现高抗早斑病和

晚 斑 病，A.cardenasii（GKPl0017，PI262141）对 晚

斑病表现免疫。Gibbons［33］也得到了类似结果， 
A.repens 和 A.glabrata 对 早 斑 病 免 疫。Cherry［34］

测 定 直 立 区 组 的 A.benthamii 和 A.paraguariensis
以 及 根 茎 区 组 的 A.glabrata 等 含 油 量 高 达

59.7%~63.1%。姜慧芳等［35］测定野生花生平均含

油量为 55.82%，目前所发现的花生资源中含油量最

高的种质是 A.appressipila，含油量达 63.74%。因

此，野生花生种质中的这些优良特性在改良栽培花

生抗病虫害以及含油量方面具有潜在价值和利用 
前景。

目前，花生科技工作者已经积累了一定的鉴定

数据并获得了一批优异种质，但花生优异种质挖掘

仍然不够深入，许多鉴定评价基于的材料数目有限，

还有许多材料未作性状鉴定，而且复杂性状的鉴定

评价开展的很少。未来，要加强花生资源精细深入

的鉴定评价，对花生种质资源的表型和基因型进行

系统的精确鉴定和评价。应用表型组学的技术，严

格控制生长条件，大规模地精细鉴定花生资源的表

型。随着花生基因组测序的完成，利用重测序、SNP
芯片等技术，批量鉴定花生资源的基因型，规模化发

掘花生优异种质。

4　我国花生的育种历史与发展趋势

培育和推广花生优良品种是发展生产的重要措

施。自中华人民共和国成立以来，我国花生品种已

经历了 5 次更新，目前正在经历第 6 次更新。中国

花生品种的第 1 次更新为 20 世纪 50 年代初期到

60 年代中期，在重点花生生产区开展试验鉴定评价

出 30 余个优良地方品种，直接利用进行就地繁殖和
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推广。花生品种的第 2 次更新大约在 20 世纪 70 年

代，期间通过系统选育和杂交选育品种上百个，推广

的品种单产水平比优良地方品种有显著提高。花生

品种的第 3 次更新为 20 世纪 80 年代，在此期间花

生品种选育和推广速度进一步加强，花生育种工作

向早熟、高产、抗性好目标迈进，先后育成 60 余个品

种，其中代表品种有海花 1 号、粤油 116、花 17、白沙

1016 等。花生品种的第 4 次更新为 20 世纪 90 年

代，新育成的高产、优质、抗病花生新品种逐渐更替

退化品种并实现推广利用，如鲁花 9 号、花育 16 号、

中花 4 号、豫花 7 号。第 5 次更新在 21 世纪初，优

质、高产、抗病等专用型花生新品种替代非专用型品

种，一些优质加工型花生、高产油用型花生、高蛋白

质含量等花生品种的推广利用，促进了花生品种优

质专用化的进程。我国目前正在经历新一次的花生

品种更新，此次更新以高油酸品种替代普通油酸品

种为标志［36］。目前，我国已建立完善了高油酸花生

选择鉴定技术，育成了一批高油酸花生新品种，截

至 2016 年底，通过全国和（或）省级审（鉴）定的高

油酸花生品种为 38 个，近 3 年来高油酸新品种的培

育呈快速增长态势。以花育 32 号、开农 61 等为代

表的高油酸品种的推广种植面积正在快速扩大。多

家单位正在大力培育综合抗性强的高油酸品种、加

工专用型高油酸品种等具有多个优良性状的高油酸 
品种。

近年来我国中央一号文件多次提到要加快发展

农业机械化，提升我国现代农业生产水平。我国花

生的生产和收获用工多、劳动强度大，机械化水平较

低，生产成本相对较高。加快花生产业的机械化水

平是我们迫切需要解决的问题。国家花生产业技术

体系多家单位已经开始进行提高花生机械化生产和

收获技术水平的研究，致力于培育、筛选、示范和推

广适合于机械化脱壳、包衣、播种、收获的花生品种，

相信将来会迎来一次适宜机械化的花生品种更新。

5　花生种质创新与利用

花生种质创新是品种遗传改良的重要组成部

分，也是品种改良可持续发展的重要基础。迄今为

止，我国利用常规有性杂交重组、远缘杂交、辐射与

化学诱变、分子育种等方法进行的花生遗传改良与

种质创新取得了一系列的重要进展，培育了一批具

有高产、抗虫、抗病、高油酸等优异性状的花生新 
种质。

目前，我国种质创新主要以常规的杂交重组为

主，通过不同遗传背景亲本有性杂交和性状鉴定，育

成了一大批具有优良性状的花生品种，如抗黄曲霉

产毒的花生品种中花 6 号和天府 10 号；高产优质

抗青枯病花生品种贺油 10 号；高含油量花生品种

中花 16；广适高产花生新品种桂花 1026、桂花 833
等。通过远缘杂交进行花生种质创新，主要是利用

鉴定的具有优异性状的野生花生种质，通过远缘杂

交育种技术，育成同时具有野生花生和栽培花生优

良特性的新品种。中国利用远缘杂交技术选育了

一批抗病、优质、高产和适应性广的新品种，如远杂

9102、远杂 9307、远杂 9847、桂花 22、桂花 30。其中

远杂 9102 表现突出，实现了综合性状的重大创新，

居国际花生远缘杂交育种的领先水平。利用分子标

记辅助育种进行种质创新，我国目前运用最广泛的

是对油酸分子标记的利用，通过连续回交、南繁加代

和油酸分子标记辅助选择结合性状考察可在 3 年内

快速改良现有品种中油酸性状，创制出高油酸花生

新种质。中花 16、开农 H03-3 等利用分子标记辅助

选择技术改良为高油酸新种质的品种不断涌现，且

数量逐年增多。山东省和潍坊市农科院利用化学和

物理诱变技术构建了突变体库，筛选和创制了一批

具有高油、高油酸、抗病和耐逆的花生新种质，并利

用优异的花生突变体做亲本，通过常规杂交和分子

标记检测技术，育成高产、优质、抗病大花生新品种

潍花 11 号。这些创制的新品种在生产和遗传育种

研究中得到广泛应用，创造了显著的社会经济效益。

在种质创新过程中，也存在一些问题。远缘杂

交的主要问题表现为一些野生种与栽培种花生的亲

缘关系远，直接杂交利用的难度较大，而且杂种后代

存在定向选择目标性状困难，优良性状稳定耗时长。

分子育种是近年来发展最快的领域之一，但到目前

为止在花生中挖掘到的优良基因还有限，且基因还

处于初级定位阶段，很少能做到精细定位。相信随

着遗传学、分子生物学等学科的迅速发展，育种技术

与育种手段将会不断得到完善；我们应该充分发挥

各育种手段的优势，实施多种技术相结合的策略，创

制出实现重大突破的新品种。

6　花生基因组研究

花生基因组研究起步较晚，但进展很快，近几年

不同花生材料的基因组不断涌现。2016 年由多国

作物遗传学家参与的国际团队首先完成了花生的 2
个野生种（A.duranensis 和 A.ipaënsis）A 和 B 高质

量的全基因组工作框架图，基因的覆盖度达 96%，
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并进行了详细注释［5］。随后中国科学家也分别发

表了野生花生 A 和 B 的基因组［37-38］。随着新一代

测序技术的发展，2018 年河南农业大学发表了野

生四倍体花生 A.Monticola 的基因组序列［39］。2019
年广东农科院发表了四倍体栽培花生伏花生的全

基因组测序，注释了 39888 个 A 亚基因组的基因和

41526 个 B 亚基因组的基因［40］。2019 年，福建农林

大学主导完成了四倍体栽培花生狮头企的全基因组

序列和精细结构框架，并精确注释到无冗余等位性

基因水平［17］，同时，美国也发表了四倍体栽培花生

Tifrunner 的全基因组测序文章［41］。

这些研究成果将为花生的基础生物学研究、重

要基因精细定位与功能分析、花生分子遗传育种和

生物技术等多个研究领域提供支持，将极大地促进

花生分子遗传改良和产业升级发展。中国在花生基

因组方面的成果，标志着我国在花生基因组方面的

研究处于国际领先水平，极大地提高了我国基础生

物学研究领域在全世界的地位，提高了我们在花生

科研领域走在世界前列的信心。

7　花生优异基因挖掘前沿与展望

种质资源是基因的载体，对种质资源中一些优

异基因的开发和利用，可以对农业产生巨大的推动

作用，如引发小麦和水稻发生“绿色革命”的半矮秆

基因 sd1 分别来自日本的农林 10 号矮化小麦和台

湾的矮秆水稻农家品种低脚乌尖［42］，杂交水稻的培

育成功得益于野生稻资源中不育基因的发现与利

用。优异基因发掘是农业生物技术的源头创新，是

作物育种与改良最重要的农业研究领域之一［43］。

自“七五”计划起，我国已陆续鉴定了一批蕴藏

产量、品质、抗性等性状的优异基因资源；构建了我

国的花生核心种质，引进了印度、美国的花生核心种

质；一些研究单位选用携带有优异基因的材料构建

了大量作图群体或培育了大量突变体和近等基因

系，这些材料为新基因发掘奠定了良好的基础。

基因挖掘近年来陆续取得了一些进展。中国农

业科学院油料作物研究所通过构建作图群体，对包

括花生荚果大小、种子大小、百果重、百仁重、出仁率

等产量相关性状，晚斑病抗性、青枯病抗性、黄曲霉

抗性等抗病性状，以及含油量、脂肪酸成分等品质性

状约 20 多个重要性状进行了定位，获得多个主效

QTL，为下一步图位克隆基因打下了基础。山东省

农科院利用花生转录组测序和大规模 EST 测序，克

隆鉴定了多个与花生脂肪酸合成、抗性等有关的优

异基因并对部分优异基因进行了转基因功能验证。

Zhao 等［44］通过 QTL-seq 和 BSR 的方法，发现编码

MYB 转录因子的 AhTc1 为调控花生紫色种皮的基

因，在烟草中过量表达该基因，能够增加转基因烟草

花青素的积累。

但是，我们也应清楚地看到，花生基因资源的研

究利用任重道远，优异基因挖掘研究的广度和深度

还很不够。目前，对基因资源的表型性状主要限于

产量性状、抗病虫、抗逆性及品质性状，而对一些重

要的生理生化性状则缺乏鉴定评价。只有进行这些

性状的深入鉴定，才有可能获得控制这些性状的基

因，尤其是特定代谢途径中的关键基因［45］。随着基

因组学的迅速发展，高效的新基因发掘技术平台还

有待建立完善。

在研究方法上我们应综合运用多种研究方法，

加速花生基因资源中蕴藏的有重要经济价值与理论

价值的基因的发掘和利用进程。通过传统的基因发

掘手段，如遗传作图与图位克隆发掘新基因的途径、

基因表达发掘新基因的途径，结合新兴发展的基因

组学、表型组学、甚至蛋白组学、代谢组学，综合运用

生物信息学手段，来确定目标基因。我们相信随着

花生基因组学等组学的迅速发展，将大大提高新基

因发掘的速度，新基因发掘将进入一个新的快速发

展时期。
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