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基于作物种质资源的优异等位 
基因挖掘：进展与展望

武　晶，黎　裕
（中国农业科学院作物科学研究所，北京 100081）

摘要：作物种质资源中蕴含着大量优异等位基因，如何鉴定并将这些变异应用于作物遗传改良是种质资源研究的中心任

务之一。等位基因挖掘对种质资源遗传多样性分析、作物起源与演化研究、重要性状形成的分子基础阐释、种质创新与作物育

种具有重要意义，也是作物分子设计育种的基石。因此，未来需要进一步研发更加高效的等位基因挖掘策略与技术方法，加速

优异等位基因的发现及其在作物遗传改良中的应用。本文重点评述了等位基因发掘的主要策略与技术途径，提出了今后的重

点任务与发展方向。
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Mining Superior Alleles in Crop Germplasm Resources： 
Advances and Perspectives
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Abstract：The superior and/or novel alleles（even rare alleles）for a particular trait are often detectable in 
crop germplasm resources.Exploration and application of allelic variations in crop genetic improvement is one of 
the tasks in the field of germplasm resources.Allele mining，which is an important tool in deciphering the genetic 
diversity，the origin and evolution，the molecular mechanism of important agriculture traits as well as germplasm 
innovation，etc.，is the cornerstone of crop breeding by molecular design.There is a great demand on development 
of high-throughput，efficient allelic mining approaches，in order to accelerate the discovery of excellent alleles 
and their application in future crop improvement.For this purpose，here we review the major methods of the allelic 
discovery and propose the research priorities and focuses.
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等位基因（allele）是位于同源染色体的相同位

置上具有不同 DNA 序列形式的基因，不同的等位

基因有各自特定的产物和表型。等位基因的产生是

由于物种在进化或驯化过程中，发生基因突变、重组

以及转座子的影响等。等位基因挖掘工作包括基于

基因或基因组序列，利用分子生物学手段从种质资

源中鉴定分离等位基因，评估其育种利用价值，明确

优异等位变异并提出利用方案。等位基因挖掘不

仅仅限于挖掘基因编码区的序列变异，还包括对基

因的非编码区和调控区变异的挖掘［1］。由于同一

基因的不同等位基因功能往往存在差异［2］，而这种

功能差异恰恰为分子设计育种奠定了重要的实践基

础。因此，对种质资源等位基因的鉴定挖掘不仅为

利用等位基因改良目标农艺性状提供新的基因资
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源，而且对种质资源分类保存亦具有重要作用［3］。

从宏观的角度看，等位基因挖掘是实现种质资源到

基因资源转变的核心任务。

1　等位基因发掘方法

等 位 基 因 的 鉴 定 方 法 主 要 包 含 有 两 类：

EcoTILLING 技术和基于测序技术的等位基因鉴定。

1.1　EcoTILLING 技术鉴定等位基因

基 于 TILLING 技 术 开 发 的 用 于 探 究 种 质

资源多态性、鉴定挖掘等位基因的策略，称之

为 EcoTILLING［4］。EcoTILLING 技 术 的 流 程 与

TILLING 技术基本相似：（1）提取检测对象的单

株 DNA，然后将单株 DNA 与标准样品 DNA 混合

（1∶1）；（2）将混合后的 DNA 放置于微量滴定板中，

用荧光染料标记后的目的基因的特异引物进行扩

增；（3）用特异的切割错配碱基的内切酶切变性后的

扩增产物；（4）酶切产物经 LI-COR 测序仪，进行变

性聚丙烯酰胺凝胶电泳，检测不同错配位置切断的

DNA 片段；（5）测序分析序列，验证错配碱基及其位

置，证实等位基因的多态性。设计 EcoTILLING 引物

依赖结构、调节或表现型表达候选基因等信息，甚至

距离基因很远的调节区域信息，因此选择候选序列

是进行 EcoTILLING 的关键步骤，TILLING 技术选

择目标基因和设计引物的工具（CODDLe）同样也适

用于 EcoTILLING 技术［5］。当然，EcoTILLING 技术

也有其不足之处，CEL I 酶切会造成多态性位点的检

测在与引物互补区域会有 0~4% 的错误率［4］，此外，

基因组 DNA 质量、引物设计和样品池也会影响准确

性［6］。同时，CEL I 酶昂贵的费用也限制了其使用，

因此有研究者从甘蓝中提取内切酶代替 CEL I［7］。

此外，LI-COR 检测中必须用荧光染料标记引物也是

一个限制因素，因此，研究人员开始尝试在引物两端

加接头来改进方法，以降低费用［8］。

EcoTILLING 技术不同于 TILLING 技术之处在

于检测的是自然群体中的等位基因的多态性。通过

EcoTILLING 技术发现的多态性包括 SNP、小片段插

入和缺失、SSR 的重复单元数等［4］。EcoTILLING
技术不仅可以鉴定不同种质资源在同一位点上的等

位基因，而且可发现 SNP 和单倍型，例如野生稻和栽

培稻的 SNP 检测［9］，小麦 Rht-1 位点等位变异的鉴 
定［10］。EcoTILLING 相比 TILLING 技术更加廉价

高效，EcoTILLING 技术只需要对单个个体进行测

序，无需将多个突变单株 DNA 混合进行筛选测序，

因此更容易鉴定突变单株。此外，EcoTILLING 技

术鉴定成本较低，SNP 和单倍型测定需进行大规

模测序。因此，EcoTILLING 技术目前已经成为

筛选自然变异突变体中 SNP 变异的常用技术。目

前，在多个物种中利用 EcoTILLING 技术对非生物

胁迫、品质等农艺性状鉴定出大量等位基因并进

行功能研究，如甜瓜病毒敏感性基因 eIF4E 新等

位变异［7］，小麦中对 Pina 和 Pinb 基因在 1787 份

种质资源中的等位变异进行了分析［11］，大麦 MLO
和 MLA 抗性基因的等位变异的检测和鉴定［12］，

水稻耐盐基因等位变异的鉴定［13］。此外，在水稻

中利用 EcoTILLING 技术鉴定分离群体双亲的

SNP 定位到独脚金内酯相关基因［14］。总之，利用

EcoTILLING 技术挖掘等位基因，加速了鉴定可用

于培育改良品种的自然等位基因的进程。

1.2　基于测序技术的等位基因鉴定

1.2.1　靶向区段的等位基因挖掘　靶向区段等位基

因挖掘主要有两种策略，第 1 种是基于 sanger 测序

技术的 PCR 扩增目标基因，挖掘等位变异，第 2 种

是基于最新测序技术的目标基因区段的重测序，对

等位基因进行分析。

第 1 种策略对不同种质资源的目标基因进行扩

增，然后进行片段测序，以识别等位基因中的核苷酸

变异位点，分析不同材料间的变异多样性。主要包

括以下几个步骤：（1）种质资源群体的创建；（2）单

株 DNA 的提取准备；（3）针对目标基因设计引物；

（4）PCR 扩增并对产物进行测序；（5）序列分析比

对确定等位变异多样性。基于 PCR 技术的目标基

因的等位基因挖掘不仅识别变异位点对基因结构的

影响，通过对不同材料间序列的分析明确其 SNP、
插入 / 缺失变异，并且分析目标基因的单倍型。在

小麦、水稻、玉米、大豆、食用豆等作物中都得到了广

泛的应用［15-19］。例如，从 1320 份小麦种质中发现

７个新的抗白粉病 Pm3 的等位基因［20］，利用 PCR
方法在 1520 份小麦种质资源中鉴定影响淀粉合成

的蔗糖合成酶基因 TaSu1 和 TaSu2 的等位基因，发

现大量的稀有等位变异存在于地方品种中［21］。从

83 份水稻地方种中鉴定稻瘟病抗性基因 Pi2 及其

新等位基因［22］。从 329 份水稻种质资源中利用标

记‘Pi54 MAS’进行 PCR 扩增，鉴定分离 Pi54 的

等位基因［23］。玉米 PSY1、LOX4 和 LOX5 基因的

种质资源的等位基因鉴定及功能、进化分析也是采

用的 PCR 扩增方法［24-25］。与 EcoTILLING 技术相

比，基于测序的等位基因挖掘测序具有如下优点： 
（1）所需设备相对简单；（2）可检测的核苷酸变异类



1382 植　物　遗　传　资　源　学　报 20 卷

型多；（3）操作步骤简单，所需时间较短；（4）费用相

对较低，但也存在通量低等问题［3］。无论如何，每

一种鉴定技术都有其优缺点，应根据自己的实验目

的来选用适宜的技术。

近 年 来，靶 向 区 段 测 序（Targeted region 
sequencing）的兴起为大规模等位基因的挖掘提供

了新的策略。靶向区段测序可以有针对性地对目标

基因所在的特定基因组区段进行富集测序，有效降

低了测序成本，提高了测序深度，更为经济有效地研

究特定目标基因区的等位变异［26］。目前，在人类疾

病相关控制基因研究中应用较为广泛，相信由于低

成本、高读取长度和高通量测序平台的实用性，未来

基于靶向区段的测序技术将成为植物等位基因挖掘

的主要手段之一。

1.2.2　全基因组水平鉴定等位基因　在过去的几年

中，基于大规模平行算法的“下一代”测序平台的

快速发展，极大程度地提高了测序的通量和序列的

准确性，同时测序费用也大幅下降，因而对大量种质

资源进行重测序也正在成为挖掘种质资源中蕴藏的

新等位基因的一条高效途径。这一技术主要用于基

因组的重测序，然后和参考基因组序列进行比对，

大规模鉴定 SNP、InDel 等变异位点，分析成千上万

个候选基因在大量作物种质资源中的等位基因，并

确定其功能多样性。因此，这一技术很快成为一种

低成本、高效率的等位基因挖掘方法，并在种质资源

学研究领域中发挥着重要作用。基于第二代测序的

全基因组水平鉴定技术主要包括全基因组重测序、

简化基因组测序、RNA 测序等，全基因组重测序主

要应用于水稻、棉花、谷子、木豆等基因组较小的作 
物［27-31］，而简化基因组测序则主要应用于小麦、

大麦、玉米等基因组较大的作物［32-34］。但要注意

的是，重测序特别是简化基因组测序难以对整个

目标基因的序列特别是基因调控区、内含子和前

后两端非翻译区进行准确的变异评估。泛基因组

（pangenome）构建策略一定程度上可解决这个问

题，泛基因组测序是运用高通量测序及生物信息分

析手段，针对不同种质资源进行高深度的测序及泛

组装，构建泛基因组图谱，特定目标基因的序列可用

于等位基因挖掘。目前在水稻、玉米、大豆、甘蓝、辣

椒等［35-39］作物上的泛基因组研究对下一步等位基

因挖掘奠定了基础，但目前构建成本还相对较高，要

针对海量种质资源开展相关研究还需假以时日。

1.3　等位基因效应评估

在获得目标基因的等位基因信息后，判断不同

等位基因间功能差异是进一步利用等位基因的基

础。对等位基因在种质资源中的分布进行分析，

可以明确等位基因是属于普遍等位基因还是稀有

等位基因［40-42］。不同等位基因的功能并不完全相 
同［43-45］，因此识别出最佳等位基因对于种质资源

的利用具有重要意义。目前，等位基因的效应评估

常用的方法是基于候选基因的关联分析。利用候

选基因关联分析法可鉴定到位于该区段中影响表

型的基因序列多态性，并可评估其效应。2001 年

Thornsberry 等［46］首次利用候选基因关联分析发现

dwarf 8 基因是影响玉米株高的一个重要基因，同

时，利用 92 个玉米自交系材料对 dwarf 8 基因的等

位基因研究发现，其中几个等位基因与开花期显著

关联。因此，应用候选基因关联分析可对特定基因

的等位变异是否控制目标性状进行验证，进而挖掘

出优异的等位基因［47-48］。

2　等位基因挖掘的应用研究

通过从作物种质资源中挖掘感兴趣的基因，明

确与性状变异关联的核苷酸序列变化，可以帮助我

们深入了解性状变异的分子基础，鉴定并充分利用

特异种质资源和优异等位基因。此外，等位基因分

析在作物种质资源的遗传多样性和物种演化过程研

究、基因的单倍型和进化分析、作物遗传改良等领域

都具有重要的应用价值。

2.1　等位基因挖掘在遗传多样性评估中的应用

种质资源的有效利用取决于研究者对所拥有的

种质资源的遗传多样性的了解程度，特别是感兴趣

的候选基因的等位基因的多样性。同时，等位基因

挖掘也是解析种质资源库中种质资源多样性的一

种很有效的方法［3，49］。由于等位基因鉴定在植物遗

传资源保护利用中具有巨大的应用潜力，许多国际

研究机构对保存种质资源的等位基因多样性进行研 
究［50-51］。例如，水稻白叶枯病抗性基因 Xa21、Xa26
和 Xa5 的等位基因在野生稻和栽培稻资源中的

DNA 序列多态性和表达多样性，说明 O.nivara 在种

间水平上表现出比 O.sativa 更强的多样性［52］。108
份粗山羊草中鉴定出储藏蛋白 ALP 的 13 个等位基

因（TaALPb7D-A-M），分析表明伊朗和土耳其的资

源表现出最高的遗传多样性，它们分别携带着 7 个

和 6 个基因，可以有目的地利用种质资源［53］。国际

挑战计划（GCP）发出对食用豆类、玉米、水稻、小

麦、高粱、木薯等作物的种质资源进行多样性研究的

倡议并设置相关计划，为聚合育种提供优异等位基 



6 期 武　晶等：基于作物种质资源的优异等位基因挖掘：进展与展望  1383

因 / 资源信息（http：//www.generationcp.org/）。
单倍型（haplotype）在遗传学上是指在同一染

色体上多个基因座上等位变异的不同组合。等位基

因的挖掘可有效鉴定与表型多样性相关联的候选

基因 / 基因组区段的等位变异，并且可评估新单倍

型的发生频率、单倍型类型以及单倍型的进化过程

等。目前，在小麦、水稻、玉米等作物已经有大量的

关于单倍型分析的报道［15，54-55］，并可用于遗传多样

性研究。例如，针对成熟期基因 GmPhyA3，在 53 份

大豆近等基因系和 396 份种质资源中鉴定出 6 种不

同的单倍型，发现加拿大东部大豆种质资源中功能

等位基因 E3Ha 和功能缺失的等位基因 e3-tr 普遍 
存在［33］。

2.2　等位基因挖掘在作物起源与演化研究中的 
应用

利用从等位基因挖掘研究中获得的序列信息，

可以进一步对物种的起源与演化进行分析，也可澄

清基因的来源、演化及传播途径［51-53］。例如，利用

水稻粒长基因 GS3 等位基因的序列对水稻的驯化

过程、水稻亚群的起源和栽培品种与野生种之间的

基因流向等进行分析［56］。水稻 GLA 基因是 GAD1/
RAE2 的一个新的等位基因，对 GLA 等位基因的分

析说明，籼稻芒少受到选择，而粳稻中短籽粒、芒

少与高品质一起受到选择，进一步加深了人类对

水稻驯化的理解［48］。在小麦中通过对不同基因的

等位基因序列分析帮助我们更好地理解关键基因

的进化过程，包括 PPD 基因、BT1 基因、NAM-B1
基因、Rht-D1 基因、CKX 基因等［15，57-60］。澳大利亚

Murdoch 大学的马武军团队研究了 21 个来自以色

列的野生二粒小麦自然群体类燕麦蛋白基因（ALP）
的等位基因变异，并研究自然选择对等位基因的影

响，明确 ALP 在小麦驯化过程中的进化历程［61］。

HaFT1，HaGa2ox 和 c4973 等 3 个基因在不同地域

分布的种质资源中的等位基因的序列分析证实北美

东部是栽培向日葵的单一驯化事件［62］。

单倍型鉴定与比较分析也可用于作物起源与演

化研究。例如，小麦 CKX6-D1 基因鉴定出 5 种单倍

型，现代育成种中仍然保留两种类型单倍型 a、b，而
单倍型 c、d 和 e 3 种类型在驯化过程中已经丧失［58］。

玉米 CCT 基因在自交系中至少鉴定出 15 种单倍型

类型，而在商品化玉米杂交种中仅发现 3 种类型单

倍型，其中 9 种单倍型类型显著提高了玉米茎腐病

的抗性，特别是单倍型 5（H5）在花期和抗茎腐性都

表现优良，在今后的玉米育种中具有潜在的应用价

值［54］。对水稻 OsLG3b 基因单倍型和起源演化分

析表明，OsLG3b 的长粒等位变异可能发生在粳稻

驯化之后，是在驯化和改良过程中的一种适应热带

地区的驯化基因，并已经被育种家利用，通过连续的

自然杂交和人工选择育种杂交传播渗入到少数籼稻

和温带粳稻中［55］。中国科学院田志喜团队对 J 基

因在种质资源中的等位变异分析表明，在适应低纬

度的大豆品种中至少存在 8 种功能缺失型的单倍

型，在大豆生态适应性的形成中起到至关重要的作

用，并发现等位变异已经在低纬度地区（中国南方）

被广泛应用于提高大豆产量的育种中，对大豆生产

起着极其重要的作用［63］。

2.3　等位基因挖掘在重要性状形成的遗传和分子

机理阐释中的应用

不同等位基因的功能有时并不完全相同，有些

变异的发生会直接影响基因的功能，如编码区的变

异能导致功能的丧失，而启动子区域的变异可能会

导致基因的表达模式发生变化，因此，等位基因挖掘

有助于阐明重要性状形成的分子机理。较为突出的

是在水稻中已经鉴定了一系列的水稻抗稻瘟病优异

等位基因，Pi-ta、Pina、Pinb、Pikh、Pi54 和 Pi-2［64-68］。

特别是 2017 年四川农业大学陈学伟团队分离到新

型广谱抗稻瘟病基因 bsr-d1，在感病水稻材料中，等

位基因 Bsr-d1 受稻瘟病菌侵染诱导表达，进而诱导

过氧化物酶基因表达，导致活性氧水平下降，表现为

易感。而来源于具有广谱抗稻瘟病的水稻地方品种

地谷中的 bsr-d1 的启动子区域的 1 个变异位点，导

致其与转录因子 MYBS1 结合能力增强，抑制 bsr-d1
的转录，增加活性氧的积累，产生广谱抗病性。通过

对分布于不同国家的 3000 份水稻材料基因序列的

分析，证实 313 份材料中携带有 bsr-d1 优异等位基

因［69］。

近年来，随着大量作物参考基因组的发布和测

序技术水平的提升，基于全基因组关联分析则是从

全基因组的水平对单倍型进行评估。水稻、玉米、谷

子、棉花、油菜、木豆等作物都已经完成了单倍型图

谱的构建，在全基因组水平明确了作物驯化与品种

改良的关键基因（位点）的单倍型及遗传结构，为解析

重要性状形成的分子机理提供了证据［30-31，70-72］。例如，

浙江大学作物科学研究所蒋立希教授团队通过对

991 份油菜种质资源的基因组重测序，结合表型开

展全基因组关联分析，发现 FLOWERING LOCUS T 
与 FLOWERING LOCUS C 等 2 个 基 因 启 动 子 区

域的 SNP 单倍型差异，以及乙烯合成与信号传导
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途径基因的遗传多态性，是导致 3 种生态分型的

关键分子基础［73］。棉花 AIL6 候选基因存在 2 个

主要单倍型，一个和高皮棉产量性状显著关联，而

另外一个与低皮棉产量显著关联，双尾检测也显

示出单倍型和皮棉产量之间的显著相关性［74］。水

稻 qSE3 基因在盐胁迫下促进水稻种子萌发和育

苗，在水稻种质资源中鉴定出 5 种单倍型类型，其

中单倍型 3（HAP3）在盐分胁迫下与种子发芽率正 
相关［75］。

2.4　等位基因挖掘在作物育种中的应用

近年来，在水稻、小麦、玉米等作物中已经分离

鉴定到一系列与产量、抗病性等重要农艺性状相关

的优异等位基因，并已证实已经在育种生产中被

广泛应用［22，76］。例如，小麦绿色革命的等位基因

Rht-B1b 在全国主要麦区的品系的平均分布频率为

24.5%，Rht-D1b 基因的平均分布频率为 45.5%［77］； 
小麦部分同源基因 TaSPL20 和 TaSPL21 在长期

的驯化和遗传改良过程中产生基因沉默或功能变 
异［78］，这些重要性状控制基因的优异等位基因已在

我国小麦育种进程中受到了定向选择并被广泛应

用。此外，我国东北和长江中下游地区大面积种植

的直立和半直立穗型的高产粳稻品种都含有突变的

dep1 基因，表明 dep1 基因已在我国水稻增产中发

挥了关键作用［79］。玉米 BR2 基因的等位基因 qph1
在降低株高和增加产量上有显著作用，通过对玉米

种质资源中 qph1 基因的等位变异分析发现，玉米

超亲突变最有可能发生在温带玉米育种计划中，而

SNP5259（T）突变是最近才发生的，在育种中尚未

得到广泛的应用，在今后的育种中将有较好的应用

前景［80］。

优异等位变异的鉴定为特异分子标记的开发提

供了信息，促使新的或优异等位基因精准渗入适宜

的遗传背景，培育含有变异的新资源。近年来，研究

表明控制重要农艺性状的关键基因的优异等位变

异，通过开发等位基因特异性分子标记，可被分子标

记辅助选择育种有效利用［16，20，64］。小麦绿色革命

基因 RhtB1 位点在不同的种质资源中鉴定出多个等

位基因，并且株高的降低程度也表现出明显差异，

相比野生型 Rht-B1a，Rht-B1b 等位基因在 64 bp 位

置处由 T 变为 C，Rht-B1c 等位基因在 147 bp 处存

在一个 2026 bp 的 TRIM 转座子的插入，Rht-B1e 等

位基因在 181 bp 位置处由 T 变为 A，Rht-B1p 等位

基因在 178 bp 位置处由 C 变为 T，并且依据这些变

异位点开发了特异鉴定等位基因的标记并应用于小

麦株高育种［10，43，45，81-82］。水稻香味基因（badh2）是

比较典型的等位基因鉴定并开发特异标记的实例，

2005 年被克隆以来，鉴定了至少 7 个等位基因：第

8 外显子 7 bp 的插入、第 2 外显子 7 bp 的缺失、启

动子区域的 MITE 转座子的缺失、在第 8 内含子的

中间部分 2 个 SNP 位点、第 2 内含子 TT 的缺失、

第 4 内含子 AT 重复单元的插入和编码区的单碱基

变化。在这些变异位点中，部分等位变异在功能差

异分析的基础上，已成功开发可应用于分子育种的

功能标记［83］。对水稻 18 种不同的亚基淀粉合酶基

因核苷酸序列的比较显示，存在 5 种等位变异，都与

观察到的表型明显相关，根据 30 个水稻品种的多个

等位基因变异，开发出可以应用于辅助育种方案中

的改善稻米品质的等位基因特异性标记［84］。水稻

SNB 突变型等位基因（ssh1）可影响多个产量相关

性状，具有增加粒长和粒重的遗传效应。将 SNB 突

变型等位基因导入优良籼稻品种 93-11 中，可进一

步增加粒长和粒重，表明 SNB 突变型等位基因的应

用具有提高水稻产量的潜力［85］。根据 32 份超甜玉

米自交系中超甜玉米基因（bt2）启动子区域的 3 个

SNP 位点中的 -103（A/G）位点开发等位基因特异

PCR 标记，并建立了通过等位基因特异标记辅助筛

选 bt2 基因的分子育种平台［86］。除水稻、小麦、玉

米外越来越多的作物也成功鉴定到等位基因并通过

特异标记的开发利用优异等位基因。马铃薯块茎品

质基因 AGPaseS-a 位点的多态性和 Pain-1 基因启

动子区域的多态性，开发了相应的等位基因的特异

标记［87］。油菜脂肪酸去饱和酶基因 FAD 2 在野生

资源中有 4 bp 的插入，而 FAD 3 基因的 3 个外显子

上都存在单碱基的变化，针对这些差异位点开发了

可应用于油菜育种的 SCAR 标记［88］。在对欧洲大

麦种质资源中春化基因（VRN-H1/H4）的大规模等

位基因多样性分析的基础上，开发了等位基因特异

性分子标记［89］。等位基因挖掘更重要的应用领域

是全基因组选择，因为对种质资源转化不同等位基

因的效应得到明确后可进一步提高全基因组选择效

率和精度［90］。

近年来，基因编辑技术的快速发展，CRISPR/
Cas 介导的农作物基因定点编辑敲除、单碱基替换

和等位基因替换系统，可以有目标地精准创制包含

特定优异等位基因的新种质，如水稻高产基因 Gn1a
和 DEP1 的等位基因新种质，番茄矮秆 DELLA 等位

基因新种质［91-92］。定向突变小麦品种科农 199 的

TaALS 或 TaACCase 基因，新的等位基因对磺酰脲
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类、咪唑啉酮类或芳氧苯氧丙酸类除草剂具有抗性，

为麦田杂草防控提供了育种新材料，创制的新种质

具有重要应用价值［93］。通过基因编辑技术对控制

关键驯化基因的等位基因进行聚合，可实现野生植

物的从头驯化，为创制新的栽培物种提供了新的策

略［94］。

3　展望

目前，世界各种质库都保存有大量的种质资源，

且呈持续增加趋势。种质资源中蕴藏有大量关键基

因的变异 / 新基因，而这些变异对于作物改良具有

重要的作用。因此，鉴定并探索重要农艺性状的控

制基因的等位基因多样性及其育种利用价值，是种

质资源研究中必不可少的一个环节。同时，优异等

位基因在作物遗传改良过程中已经显示出巨大的应

用前景，因此从种质资源中进行等位基因鉴定，特别

是优异等位基因的发掘和应用，是未来种质资源研

究的主要方向和重点任务之一，也是使种质资源加

速转变为基因资源的关键所在。今后将重点从以下

几方面展开工作。

3.1　作物种质资源的表型精准鉴定

表型是分析等位基因功能最重要的基础数据，

表型鉴定精准度的提高将给优异等位基因挖掘和利

用提供更多的机会。因此，需借助高通量、高分辨率

的表型分析技术和平台（包括表型组学平台）对种

质资源开展育种急需性状的精准鉴定。

3.2　开发更加高效的等位基因挖掘策略和技术 
方法

近年来随着作物基因库中序列数据的快速大量

的增加，为了更有效地筛选遗传变异和高效利用基

因组资源，应开发新的高效等位基因鉴定策略，如规

模化的全基因组水平或靶向区域测序技术方法、生

物信息学分析方法、等位基因育种价值评估技术等。

3.3　加强野生近缘种和地方品种种质资源的等位

基因的鉴定和利用

野生种质资源和地方品种携带有现代品种所欠

缺的优异等位基因，是作物育种的基因资源宝库，但

是对作物野生资源和地方品种的深度鉴定和利用还

很薄弱。因此，需利用基因组学、变异组学、表型组学

等手段鉴定野生种质资源和地方品种中的优异等位

基因，使库存种质资源能够在现代育种中发挥作用。

3.4　强化优异等位基因在种质创新和作物育种中

的应用

在充分发掘高产、优质、抗病、抗逆等优异等位

基因的基础上，应大量开发实用分子标记，应用分子

标记辅助选择、全基因组选择等分子设计技术方法，

聚合优异等位基因，实现种质创新和作物育种效率

的大幅度提升；应用转基因技术，跨物种转移有利

等位基因，实现“老物种”产生“新性状”，从根本上

解决现存种质资源中没有其基因的问题；应用基因

组编辑技术，从头驯化形成新型栽培作物，或通过调

控其基因表达产生人们期望性状，使种质创新和作

物育种实现革命性的飞跃；甚至应用合成生物技术，

把优异等位基因进行设计、组装并实现从头合成。
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