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摘要：应用核心种质是针对解决育种问题而建立的最优种质资源集合，是种质资源研究和作物育种紧

密衔接的体现形式，其有效构建和利用可显著提升种质资源育种利用效率。鉴于玉米核心种质研究现状，

明确了玉米应用核心种质的基本范畴和特征，提出在玉米核心种质资源的基础上，进一步融入重要育种性

状的优异等位基因，构建分别适应不同生态区、杂种优势类群明确、所含优异等位基因清晰、无明显遗传

累赘的应用核心种质，将是今后玉米种质资源研究的工作重点。最后，对玉米应用核心种质构建的关键问

题进行了论述，以期推动我国玉米应用核心种质构建相关工作的高效发展，使其能够在较长的一段时间内

对我国玉米育种研究提供有效的物质和信息支撑。
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Abstract: The applied core collection is the optimal set of elite germplasm constructed to solve breeding

problems, which greatly embody the tight connections between germplasm research and crop breeding. Its

effective construction and utilization can significantly improve the usage efficiency of germplasm in crop breeding.
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Considering the present research status of core collection, we clarified the basic category and characteristics of

maize applied core collection, and proposed that on the basis of core collection, the construction of maize applied

core collection by integrating elite alleles of important breeding traits will be the focus of maize germplasm

research. The constructed applied core collection would be suitable for the maize breeding of various ecological

regions, with clear heterosis groups, clear elite alleles, but without obvious genetic burden. At last, the key issues

of the construction of maize applied core collection are discussed, by which to promote the development of maize

applied core collection and also to provide permanent supports for the research of breeding in China.
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种质资源是作物遗传育种研究的物质基础，在世界范围内受到高度重视。据不完全统计，

全世界已收集保存各类植物种质资源 740万份以上（http: //www.faostat.fao.org /）。大量的种

质资源为开展遗传研究和育种利用提供了丰富的基础材料，然而庞大的数量为其整理保存、

鉴定评价及研究利用带来了很大困难[1]。针对该普遍性问题，上世纪 80年代，澳大利亚的

Frankel首次提出了核心种质（Core collection）的概念[2]，并随后对其进行了发展和完善[3-4]。

核心种质就是采取一定的抽样方法选择整个种质资源的一部分，以最小的取样数量、最大程

度的代表整个资源的遗传多样性。而其他未包含于核心种质的材料将作为保留种质（Reserve

collection）进行保存和评价利用。核心种质具有异质性、代表性、实用性、动态性和有效性

等特征，在提升种质资源鉴定评价、基因挖掘和育种利用效率方面具有重要价值。

核心种质概念提出以后，世界范围内的研究人员在核心种质的构建程序、数据分析方法、

取样策略以及有效性验证等方面开展了大量工作，我国于 1998年立项了主要农作物核心种

质的研究课题，推动了国内核心种质研究相关工作。在万方数据库进行搜索

（https://g.wanfangdata.com.cn/index.html），截止 2022年底，主题中包含“核心种质”的中

文期刊论文超过 500篇，涉及水稻[5]、小麦[6]、大豆[7]等不同植物种类 100个以上，这些工

作在推动农、林、牧作物遗传育种研究方面发挥了重要作用。但是受条件技术方面的限制，

以往开展的工作重在核心种质的构建和评价，在育种应用方面，核心种质的实质性支撑作用

仍然有待加强和提高。为此，有必要在农作物核心种质基本理论指导下，借助分子生物学、

基因组学等新兴技术手段，推动核心种质在遗传育种研究中发挥更加高效的作用。

1 应用核心种质的概念与利用

对作物育种来说，核心种质所具有的“实用性”特征是育种家最为关心的问题。在种质



资源学层面，核心种质是能够代表某个物种最大遗传多样性的最小资源集合。但作物育种的

核心是在一定的生态条件下，筛选能够满足人类需要的种质类型，并能加以有效利用。农作

物育种中需要的种质类型往往是物种水平核心种质（综合性核心种质）集合中的一部分。为

此，在传统核心种质的概念之上，派生出了为某一特殊目的而建立的专项核心种质[8]，该类

型核心种质具有明确的应用目的，因此可称为应用核心种质。区别于种质资源学意义上的核

心种质，在育种学层面上应用核心种质应该是为解决育种问题而建立的最优资源集合，该集

合能够最大程度的体现核心种质在育种利用中的“实用性”特征，是种质资源研究和作物育

种紧密衔接的体现形式。

物种水平的核心种质建立在拥有广泛遗传多样性资源的基础上，需要投入大量的人力物

力。目前，在作物上能达到或接近这样状态的仅有水稻、小麦、大豆等少数作物品类。而多

数作物核心种质多为针对具体研究问题而建立的应用核心种质，这类核心种质的遗传基础尽

管不够广泛，但具有相对明确的应用目的，具有重要的遗传研究和育种利用价值。例如，为

了提高种质资源育种利用效率，我国科研人员构建了小豆应用核心种质，并对其开展了生态

适应性评价利用[9]。基于多样性种质资源，中国农科院油料所构建了包括大粒、高木酚素、

高油等 23 种应用型在内的 131 份芝麻应用核心种质[10]。在大宗农作物上，应用核心种质

相关工作也得到了有效开展。在大豆上，针对磷高效种质短缺问题，借助地理信息系统

（Geographic Information System，GIS）建立了我国大豆磷效率应用核心种质，并开展了根

系构型鉴定评价[11]。在水稻上，周少川等[12]将骨干亲本概念引入核心种质，提出核心种质

是指具有某些优良性状的育种材料中，控制某些优良性状的特殊基因群体或基因系统，在品

种改良过程中，它能够沿着育种目标置换和扩充基因群体，直至符合育种目标。在此基础上，

又提出了水稻核心种质育种理论体系，并在该理论体系指导下育成了黄华占、美香占等系列

优良亲本和品种[13]。水稻核心种质育种理论体系主要是以骨干亲本为基础，针对生产需求

不断引入新的遗传变异，经不断优化，形成动态的、不断演化的、以骨干亲本为核心的应用

型种质，也就是说该理论体系中的核心种质即为应用核心种质。

2 玉米应用核心种质的基本范畴

1987 年由美国先锋公司发起了拉丁美洲玉米计划（Latin American Maize Project,

LAMP），该计划由美洲地区 12个国家合作完成，对超过 1.2万份以上的玉米种质资源开展

联合鉴定，构建了包含 2794份材料的美洲地区玉米初级核心种质（Primary core collection），



并进一步鉴定出包含 268份材料的育种应用核心种质[14]。在 LAMP计划基础之上，由美国

农业部出资，又启动了美国 GEM（Germplasm Enhancement of Maize，GEM）项目，推动

LAMP计划中所鉴定出核心种质的育种利用，形成了对美国玉米种业的长久支撑。与美洲地

区类似，欧洲启动了 RESGENCT96-088项目，有效推动了欧洲玉米核心种质研究[15]。在种

质资源学层面，我国也积极推进玉米核心种质构建相关工作，并基于国家种质库保存的 1.4

万余份地方品种资源和 3000余份自交系资源，构建了包含 951份地方品种和 242份自交系

的中国玉米核心种质，这些核心种质占当时国家库存玉米种质资源的 7%[16]。此后，又通过

国内外种质资源收集引进，进一步丰富了我国的玉米核心种质[17-18]。与种质资源学层面上的

研究相比，在玉米育种领域，我国的育种科研工作者一般将在生产和育种中被广泛应用的种

质资源成为核心种质[19]。从概念上讲，此时定义中的核心种质更多指的是核心育种材料，

也就是骨干亲本及其优良衍生后代的种质集合，这些种质并不具备传统意义上核心种质的广

泛遗传多样性特征，但在育种利用中具有重要价值。为此，如何实现种质资源学意义的核心

种质与育种利用中核心资源（核心育种资源）的有机结合，明确玉米应用核心种质的基本范

畴，对提高种质资源育种利用效率具有十分重要的意义。

种质资源学意义上的核心种质来自占有资源集合的科学抽样，能够最大程度的代表被抽

样群体的遗传多样性。但在育种利用层面，在一定的生态环境下，仅有部分类型种质表现出

较好的适应性，能够满足特定环境和条件下的育种需求，这些材料在相应的生态环境下更容

易被育种使用，但限于其遗传基础狭窄的天然不足，需要不断引入新的遗传变异，才能满足

不断变化的育种需求。因此，在育种应用角度上，玉米应用核心种质应该为以直接服务于玉

米育种为目的，具有一定的地域适应性，拥有适合当地生态环境和耕作栽培制度需求的主要

优异变异集合（育种目标性状相关基因的优异等位变异集合），且容易被育种家利用的种质

资源集合。

3 玉米应用核心种质的构建

育种目标性状应用核心种质是为有效解决目标性状遗传改良而构建的种质资源最优集

合，来自目标性状的精准表型鉴定及有利等位基因精准评估，能够以最小的种质集合涵盖目

标性状相关基因座位上尽可能多的优异等位变异，并可在一定时期内满足目标性状的遗传育

种研究需要。育种目标性状应用核心种质是玉米应用核心种质构建的关键。区别于以往主要

通过表型鉴定和遗传关系评估而建立的应用核心种质，在今后育种性状应用核心种质构建的



核心工作将是目标性状遗传基础深度解析和相关基因座位遗传效应评估，分子生物学（确定

基因座位）和基因组学（等位变异分析）是其构建的重要技术支撑。目前，相关工作已经在

水稻上取得重要进展，研究人员通过大数据搜索，确定了水稻数量性状基因位点，并结合等

位变异效应评估，建立了籼稻基因组改良系统模型：RiceNavi[20]，该研究为玉米重要育种性

状应用核心种质的构建和高效利用提供了非常好的参考和借鉴。

玉米是杂种优势利用最为成功的作物之一，杂交种是其在生产中的主要利用形式。在长

期的玉米育种进程中，根据生态类型和耕作制度的特点，不同地区分别形成了相对固定的杂

种优势利用模式，而在杂种优势利用模式中又包含了不同的杂种优势类群[21]，相同杂种优

势类群的种质资源一般具有较高的遗传相似性，或者直接来自少数骨干亲本的衍生后代。这

些被高强度利用的、分属于不同杂种优势类群的骨干材料是玉米育种中的核心资源（核心育

种资源）。例如，以黄早四、昌 7-2 为代表的四平头种质、以旅 28、丹 340等为代表的旅大

红骨种质、以Mo17、Oh43为代表的兰卡斯特种质、以 U8112、5003等为代表的改良瑞德

种质、来自先锋杂交种 P78599或相似杂交种选系的 P群种质等[22]。在玉米种质改良过程中，

如果遗传背景不清，无法归属于相应的杂种优势类群，将大幅限制其在杂交育种中的利用价

值，而围绕杂种优势类群骨干材料开展种质改良也是被长期育种实践经验证明了的有效途径

[21-23]。因此，在杂种优势利用基本前提下，杂种优势类群明确的核心育种资源将是玉米应用

核心种质构建的基础，而育种性状应用核心种质将作为核心育种资源遗传改良的基因源，可

满足玉米核心育种资源持续改良的需要。

图 1 玉米应用核心种质构建与应用流程图

Fig. 1 Flow chart of construction and utilization of applied core collection in maize



根据以上要求，玉米应用核心种质的构建将包括以下几个关键环节（图 1）：首先，在

大量收集保存优异种质资源工作的基础上（保证广泛的遗传多样性），根据种质资源基础信

息（原生境生态信息、基本描述等），科学布局，针对性开展多样性种质资源的精准表型鉴

定和高精度基因型鉴定，并利用获得的精准表型和基因型数据，开展育种目标性状深度遗传

解析，挖掘育种目标性状（如抗病、抗旱等）相关主效基因座位的优异单倍型，构建优异种

质资源的目标性状基因座位单倍型图谱；其次，根据育种目标性状基因座位优异单倍型在种

质资源中的分布，以最少的材料份数，但在目标性状上能够囊括尽可能多的优异单倍型的种

质集合，从而构建重要育种目标性状应用核心种质，不同育种目标性状的应用核心种质可进

一步整合和剔除重复，可获得综合的育种目标性状应用核心种质，而能够清楚的了解每份入

选材料所蕴含的优异等位单倍型分布是育种目标性状应用核心种质构建的关键，其中部分核

心育种资源因在某些重要育种性状上具有突出特点，本身含有相关的优异等位基因资源，因

此将包含于育种目标性状应用核心种质之内；最后，以不同生态区玉米核心育种资源为基础，

在明确杂种优势类群的前提下，根据育种目标性状的遗传结构特点，利用回交导入（存在主

效基因位点，如南方锈病抗性）或群体改良（受多位点影响的数量性状）的方法，借助分子

标记辅助选择或基因组预测等技术手段，推动核心育种资源高效改良。在此基础上，结合育

种利用价值综合评估，既有核心育种资源和创新材料共同构成可适应不同生态区、杂种优势

类群明确、所含优异等位基因清晰的玉米应用核心种质。玉米应用核心种质可直接进行杂交

种组配，也可作为基础种质进行利用，推动新一轮骨干亲本的改良，从而形成对玉米育种的

长效支撑。

4 玉米应用核心种质的特征

在当前生产条件和科技水平下，玉米应用核心种质应该至少需要具备三方面的特征：首

先，具有鲜明“实用性”特征，玉米应用核心种质应该来自一定生态环境下核心育种资源和

育种目标性状应用核心种质的有机融合，拥有解决特定生态区玉米育种目标相关基因资源的

最优集合，当地核心育种资源能够保证其具有历史继承性，从而减少种质资源在育种利用中

的试错成本，而育种目标性状应用核心种质则拥有解决育种问题的优异等位基因集合，可实

现对核心育种资源的持续改良；其次，拥有“信息化”特征，玉米应用核心种质是核心育种

资源和育种目标性状应用核心种质融合后的信息载体，是对种质资源鉴定评价信息和育种利

用历史信息的继承与发展，借助分子生物学和基因组等技术手段，推动玉米应用核心种质从

实物资源向信息资源的转变，从而保证其具有更高的育种利用价值；最后，具备“动态性”



特征，玉米应用核心种质是一个开放的、动态的资源集合，一方面占有的种质资源总量处于

动态变化之中，新的优异种质可被不断的纳入，另一方面，随着生态环境和耕作制度的变革，

生产中不断出现新的问题，需要从更大的种质资源群体中寻找答案，实现应用核心种质的不

断优化，保证玉米育种材料的不断进步。

5 问题与展望

应用核心种质作为种质资源集合的一部分，是以解决育种问题为目的优化种质资源集

合，在种质改良和新品种培育中具有重要利用价值。但需要看到的是，在“商业化”育种巨

大经济利益驱使，及种业公司“尽量少犯错或不能犯错”行业规则的驱动下，未来的玉米杂

交品种更迭速度将越来越快，这将对核心育种资源的利用强度提升至极高水平，从而导致原

有核心育种资源所具有的利用潜力被迅速挖掘殆尽，利用分子生物学和基因组学等技术进步

红利，持续的引入新的遗传变异，构建应用核心种质将是玉米种业“源头创新”的根本需求。

5.1 加强玉米育种重要性状遗传基础研究

基因序列蕴含的遗传信息是决定生物外在表型的内在原因。按照农作物演化形成的基本

遗传规律，在其驯化和改良过程中的相关基因，将按照与被选择关键基因调控关系的远近被

逐级选择[24-25]。目前，在高强度的育种选择压下，能够被育种利用的大效应优异等位变异将

很容易被固定下来，但基因组中大量存在的微效基因位点对育种目标同样具有重要作用，并

且在相关基因被固定下来以后，有可能成为下一步的关键调控基因，从而成为新的选择目标。

重要育种目标性状遗传基础的深度解析，尤其是重要基因调控网络的构建，将为从基因调控

模块（网络）层面上的关键基因及其优异等位变异的挖掘提供极大的便利，从而对玉米应用

核心种质构建和育种利用提供有力支撑。

5.2 强化优异种质和基因资源挖掘

种质资源是作物育种的物质基础，应用核心种质是种质资源中为解决育种问题而构建的

种质集合，具有相对较高的育种利用价值。然而，随着气候条件的变化、绿色高效农业发展

理念的贯彻落实，玉米育种不断对种质资源工作提出新的要求，因此从源头抓起，强化新时

期优异种质挖掘，并借助分子生物学和基因组学等技术手段，将种质资源中所蕴含的优异等

位基因快速融入核心育种资源，形成新的应用核心种质，将是未来玉米种质资源工作的重点。

5.3 推动实物资源向信息资源的转变



有效的信息可显著提高育种效率，在育种中具有重要价值。在一定程度上，即使主观性

很强的“育种经验”也可算作是在长期育种实践活动中对大量的客观信息去伪存真，从而保

留下来的有价值信息资源。在分子生物学和基因组学等相关学科快速发展的时代，影响作物

大田表现的基因、环境和表型之间的关联将被逐渐破解，种质资源作为遗传信息的载体，其

中所蕴含有价值基因资源的认知程度，将在很大程度上影响其在育种中的利用价值。同样，

玉米应用核心种质相关信息资源的挖掘和积累，将是决定其育种利用效率的关键。
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