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主要农作物骨干亲本形成与研究利用

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

摘要：骨干亲本是新品种培育过程中用到的不可或缺的种质类型，是实现品种升级换代的关键。长期的育种实践表明，

主要农作物品种更替与新型骨干亲本的挖掘创制和有效利用具有紧密联系。鉴于骨干亲本对作物育种的重要作用，对主要农

作物骨干亲本的研究进展进行概述，期望在骨干亲本所具有的特征、生产贡献和利用价值、形成的遗传基础和创新利用等方面

提供参考，并提出了今后的研究方向和重点任务。
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Formation，Research and Utilization of Founder Parents in Major Crops
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Abstract：Founder parent，which serves as type of the important germplasm resources，plays a pivotal 
role in update of new varieties.In the view of long-item breeding practices，the update of new varieties is tightly 
connected with the discovery，development and the effective utilization of founder parents in major crops.
Considering the significant contributions of founder parents in breeding，here we summarize the progress about 
founder parents in major crops，which might provide insights on characterization，production contribution and 
genetic basis for founder parents，and which might propose the research directions and priorities in the future.
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2003 年，庄巧生院士在总结新中国成立以来

小麦育种工作主要成就与经验的过程中，首次提出

了骨干亲本的概念，即：在杂交育种中起着骨干作

用，用其培育出数目较多的大面积推广品种，或由其

衍生出许多具有广泛应用价值的亲本育种材料［1］。

2009 年，刘旭院士提出农作物骨干亲本除本身具备

优良性状外，还具有高配合力的特点，易与其他亲本

杂交育成优良品种。骨干亲本是新品种培育的重要

种质类型，是实现品种升级换代的关键。长期育种

实践表明，农作物品种更替与新型骨干亲本的挖掘

创制和有效利用具有紧密联系。因此，对主要农作

物骨干亲本的研究进展进行评述，期望在骨干亲本

所具有的特征、形成的遗传基础和高效利用等方面

提供参考和支撑。

1　主要农作物骨干亲本的基本特点

骨干亲本一般具有综合性状优良、一般配合力

高、适应性广等基本特点，此类骨干亲本被称之为

“基础骨干亲本”，例如小麦地方品种“蚰子麦”和

创新种质“矮孟牛”、玉米自交系“黄早四”和“掖

478”。有些骨干亲本在抗逆、抗病等方面具有突出

的特点，在育种中主要利用其独特的性状，并选育出

一批优良品种，该类骨干亲本被称为“供体骨干亲

本”［2］，例如水稻地方品种“矮仔占”，是广西容县的

水稻地方品种，携带“绿色革命”相关基因 sd1（半

矮秆基因），是我国 20 世纪 60-80 年代水稻矮化育
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种的重要基因源，利用其培育品种至少 370 个［3］。

又如小麦地方品种“燕大 1817”抗逆性强，对北方

冬麦区的寒冷、干旱、瘠薄有较好适应性，利用其培

育品种 53 个［1］。玉米杂交种“P78599”是美国先锋

公司培育的具有热带血缘的优良杂交品种，抗逆性、

抗病性突出［4］，我国玉米育种者利用其进行二环选

系，选育出“X178”“沈 137”“齐 319”“丹 598”“丹

599”等一批优良自交系，形成了一个独特的中国玉

米杂种优势类群 -P 群种质，该类群种质很好地解决

了 20 世纪末我国玉米育种抗源匮乏的局面，其中

利用“X178”组配的杂交种“农大 108”，获 2002 年

国家科技进步一等奖，利用“齐 319”组配的杂交种

“鲁单 981”获 2009 年国家科技进步二等奖。

从历史发展的角度来看，作物育种就是骨干亲

本创制和有效利用的历史，骨干亲本的变化基本能

够反映不同阶段品种改良的方向，是记录特定历

史时期内特定地区农作物生产水平的重要物质载

体。因此，骨干亲本一般具有鲜明的时代特点，拥

有解决当时条件下重大生产问题的优良特征。李

振声［5］院士对我国小麦育种发展历史进行了回顾，

认为大体可分为 3 个阶段，而每个阶段的骨干亲本

基本反映了当时育种需求。20 世纪 50-60 年代以

抗病稳产为主要育种目标，该阶段骨干亲本“南大

2419”“北京 8 号”“阿勃”“阿夫”等很好地解决了

小麦生产中的抗锈病问题，使我国小麦平均产量增

加了 1 倍；随着化肥、农药的广泛使用和灌溉设施

等生产条件的改善，在“绿色革命”时代背景下，矮

化与高产育种成为 70-80 年代的主要育种目标，在

该阶段“繁 6”“矮孟牛”“洛夫林 10 号”等骨干亲本

得到广泛应用；进入 90 年代，矮化育种基本完成，

中国小麦进入高产和优质育种并进的阶段，抗病、高

产、优质骨干亲本“小偃 6 号”得到大量应用，进一

步推动了小麦育种发展；近年来，随着社会需求和

生产条件的变化，小麦育种目标进一步调整，形成

了一批新的更加符合当前育种需求的骨干亲本，例

如高产抗病小麦种质“周 8425B”，利用其育成“百

农 AK58”“周麦 16”等 80 多个品种（系），成为黄

淮海冬麦区新型骨干亲本之一［6］。与小麦类似，新

中国成立以来，中国水稻常规育种同样经历了矮化

育种，其中核心骨干亲本的挖掘创制与有效利用在

品种更替过程中起到了重要作用，例如从耐肥、广

适骨干亲本“南特号”选育出的早熟、矮秆、高产骨

干亲本“矮脚南特”是我国重要的水稻矮化育种亲 
本［3］。在我国玉米杂交种选育前期，主要利用原有

地方品种进行一环选系，但组配的杂交种产量水平

整体较低。1973 年，李竞雄院士从美国引进骨干

亲本“Mo17”，该系配合力高、抗病性好、产量潜力

大。自“Mo17”引进以来，利用其选育衍生系 55
个，组配杂交种至少 98 个；利用该系还直接组配

出 5 个大面积推广品种：“丹玉 13”“中单 2 号”“四

单 19”“烟单 14”“本玉 9 号”，其中“中单 2 号”获

1984 年国家发明一等奖，“丹玉 13”获 1989 年国家

科技进步一等奖。骨干亲本“Mo17”的引进和广泛

利用有力推动了我国玉米育种水平提升和玉米生产

发展。

2　主要农作物骨干亲本的形成与育种
利用价值

骨干亲本的形成和有效利用对作物遗传育种进

程具有重要推动作用。以小麦为例，到 21 世纪初，

小麦育种过程中明确的骨干亲本共有 19 个，包括

“蚂蚱麦”“燕大 1817”“南大 2419”“阿夫”“洛夫林

10 号”“矮孟牛”“小偃 6 号”等。据统计，新中国成

立以来 50% 左右的审定品种利用了这些骨干亲本，

由骨干亲本培育而成的小麦品种在生产中播种面积

达到了推广总面积的 86%，骨干亲本对小麦生产贡

献巨大［1］。例如，利用小麦骨干亲本“蚂蚱麦”培

育出 88 个优良品种，其中“碧蚂 1 号”比对照增产

20%~30%，年最大种植面积达 600 万 hm2，成为我

国推广面积最大的小麦品种之一。在水稻上，新中

国成立以来，中国常规水稻品种至少经历了 8 次明

显的品种更替。据统计，对中国常规水稻新品种培

育和产量提高作出重大贡献的骨干亲本中，籼稻有

19 个，粳稻有 6 个［3］。以水稻数据库中我国育成

的 2398 份水稻品种（系）为依据，评选出了我国 20
世纪下半叶用于水稻育种的骨干亲本，其中籼稻 26
个，粳稻 23 个［7］。从“绿色革命”矮秆育种兴起到

水稻杂交育种开始以前（到 20 世纪 70 年代中期），

矮秆类水稻骨干亲本对我国水稻育种作出了重要贡

献，例如，利用“矮仔占”“低角乌尖”“矮脚南特”等

矮秆骨干亲本，培育矮秆、半矮秆品种超过 1000 个，

为水稻耐密育种和杂交育种奠定了重要的材料基

础。在玉米上，自单交种大面积推广以来，在逐步形

成中国特色杂种优势类群基础之上，经过大量育种

实践，逐步形成了我国的玉米骨干亲本。例如，来自

地方品种“四平头”的骨干亲本自交系“黄早四”，

开创了我国紧凑型玉米育种新局面，利用该系又进

一步衍生出至少 70 个优良自交系，利用“黄早四”
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及其衍生系组配大面积推广杂交种近百个［2］，相关

杂交品种可在我国 60% 的玉米种植地区进行推广
［8］。目前，“黄早四”及其衍生材料已经成为我国黄

淮海夏播玉米区不可或缺的种质类型之一。

骨干亲本的形成一般经历了高强度育种利用，

是经过大量育种实践检验过的优良种质类型。从其

形成过程来看，具有几个显著特点：首先，骨干亲本

形成具有一定的遗传继承性，即新骨干亲本更容易

来自于原有骨干亲本，是原有骨干亲本的再创新、再

进步。例如，小麦骨干亲本“南大 2419”衍生了“阿

夫”“阿勃”“欧柔”等骨干亲本，“阿勃”又衍生出

“洛夫林 10 号”和“矮孟牛”等骨干亲本［1］。利用

玉米骨干亲本“自 330”对另外一个骨干亲本“黄早

四”进行改良，选育出了吉林地区新一代骨干亲本

“吉 853”。其次，引进种质资源在我国主要农作物

骨干亲本形成过程中起到了重要作用，引进资源拥

有本地原有资源不具有的优良特性，与本地种质可

形成有效互补，本地与引进资源相互融合提升了新

型骨干亲本创制的机会。该现象在玉米育种中表现

的尤为突出，在我国玉米为外来作物，现代育种开始

时本地仅有历史上存留下来的地方品种，种质资源

类型有限，遗传基础极其狭窄。中国玉米杂交育种

过程中除以“黄早四”为代表的黄改系种质类群和

以“丹 340”为代表的旅大红骨种质类群由我国地

方品种资源选育而成，其余骨干亲本大多来自引进

种质的有效利用，例如“Mo17”直接引自美国，“自

330”来自美国引进自交系的杂交选育，“掖 478”来

自美国杂交种二环选系等［2］。对水稻而言，即使

我国拥有丰富的遗传资源，但引进的国外品种在水

稻育种中同样起到了重要作用，例如从日本引进的

“农垦 58”和“旭”、意大利引进的“Balilla”、菲律宾

引进的“IR26”等不仅作为优良的品种直接提供生

产利用，而且利用其培育出大量优良品种，成为我

国水稻育种中的骨干亲本［3］。再次，主要农作物新

型骨干亲本一般来自多个优良材料的聚合，富集了

不同亲本的优良特性。例如，小麦骨干亲本“矮孟

牛”来自组合“矮丰 3 号 // 孟县 201/ 牛朱特”，系谱

分析发现“矮孟牛”是不同抗病和丰产资源相互融

合的结果，遗传基础极为丰富，其亲本“矮丰 3 号”

含有矮源“水源 86”和“赤小麦”及丰抗源“中农

28”“碧玉麦”“蚂蚱麦”“关中老麦”“小佛手”等，亲

本“孟县 201”含有丰抗源“阿勃”和“茨城 1 号”，

亲本“牛朱特”还含有来源于黑麦血统的“Petkus”，
其 1R 上携带抗病和丰产基因［9］。最后，在原有育

种水平和条件下，骨干亲本形成存在一定的偶然性，

预见性差，迫切需要育种者深入了解生产需求，归纳

总结育种难点，提出前瞻性育种目标，并整合利用新

的技术手段，提升骨干亲本创制效率。例如，玉米

骨干亲本“黄早四”来源于自交系“塘四平头”的

天然杂株（或以“塘四平头”为母本的杂种分离后 
代）［10］，而新一代玉米骨干亲本“郑 58”的选育同样

来自田间杂株选择，这些骨干亲本的选育过程难以

对后续骨干亲本的持续改良和创新提供有效借鉴。

3　主要农作物骨干亲本的遗传基础研究

3.1　骨干亲本的遗传特征研究

种质资源是作物育种的物质基础，而骨干亲本

作为一类优良种质资源，利用其可继续培育出更多

优良品种，具有重要育种利用价值。从骨干亲本形

成的历史追溯和育种利用的遗传贡献两个方面开展

相关研究，对了解骨干亲本形成过程，解析其遗传特

征及指导新型种质创新具有重要借鉴意义。

主要农作物大部分骨干亲本形成的历史追溯可

通过系谱记载进行还原。但对系谱记载不全，或来

自田间变异单株的骨干亲本而言，其形成的历史追

溯是个难以解决的问题，这一现象在玉米中尤为突

出。高密度分子标记技术的出现为还原骨干亲本形

成提供了重要遗传信息。利用重测序技术，对玉米

骨干亲本“掖 478”遗传基础进行分析，研究结果很

好地证实了该系确为优良自交系“8112”和“5003”
的杂交后代。新一代玉米骨干亲本“郑 58”选育自

“掖 478”的田间杂株，基因型鉴定结果也表明“掖

478”仅是其中一个亲本，但另外一个亲本未知［11］。

借助中国代表性玉米种质资源 MaizeSNP50 芯片高

密度基因型数据，通过共祖片段分析，对未知亲本进

行推测，结果发现未知亲本含有骨干亲本“丹 340”
和“Mo17”的共祖染色体片段，但仍有部分染色体

片段来源未知（数据待发表）。

骨干亲本的一个显著特征就是利用其为基础材

料可以培育出众多优良品种。从遗传上讲，来自骨

干亲本的遗传物质应该对新品种选育具有重要遗传

贡献。在此条件下，那些在衍生材料中被选择性保

留的染色体片段应对骨干亲本的形成具有重要作

用。在一定程度上，骨干亲本遗传基础解析就是这

些被选择性保留染色体片段的遗传解析。借助不

同类型的分子标记，骨干亲本重要传递遗传区段研

究已有较多报道。在小麦上，利用 SSR 标记对中国

66 份大面积推广的小麦品种和 13 份育种骨干亲本
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的遗传关系进行分析，中国大面积推广小麦品种可

分成 6 个类群，但每个类群中至少包括 1 个骨干亲

本，结合系谱分析发现，每个类群中大面积推广品种

多为同一类群骨干亲本后裔，该结果揭示了骨干亲

本对小麦品种选育的重要作用［12］。利用 SSR 标记

对小麦骨干亲本“欧柔”及其重要衍生品种重要遗

传区段进行了分析，在 344 个多态性 SSR 位点中，

来自“欧柔”的等位变异在至少 21 个 SSR 位点上

表现出了明显的代际传递现象，并发现部分位点与

穗粒数和产量具有较高关联［13］。利用多种分子标

记对小麦骨干亲本“碧蚂 4 号”的重要遗传区段进

行了分析，发现有 18 个标记位点在衍生品种中的传

递频率超过 25%，在其子 3 代和子 4 代材料中分别

检测到 8 个和 4 个传递频率大于 50% 的标记位点，

推测这些遗传区段可能在骨干亲本利用中受到强烈

的育种选择，是“碧蚂 4 号”成为骨干亲本的遗传基

础［14］。利用相同策略，还先后开展了“阿夫”［15］“洛

夫林 10 号”［16］“8425B”［6］“矮孟牛”［9］“繁 6”［17-18］ 

“临汾 5064”［19］“鲁麦 14”［20］等小麦骨干亲本重要

遗传区段研究分析，鉴定到一些产量、抗病、株型等

重要性状关联遗传区段和基因位点，为解析小麦骨

干亲本遗传基础，推进种质改良提供了重要信息。

水稻上，借助重测序技术，进行了含有骨干亲本

“IR8”血缘 30 个优良品种的遗传解析，在基因组范

围内确定了 28 个来自骨干亲本的高频率传递染色

体片段，在这些区段中进一步鉴定出包括绿色革命

基因“sd1”在内的 6 个已知功能基因和 123 个未知

功能基因，对 123 个未知功能基因中的 57 个进行转

基因功能验证，发现其中大多数基因与田间表型具

有紧密联系，表明来自骨干亲本“IR8”的保守遗传

区段在水稻育种上具有重要利用价值［21］。利用重

测序技术，开展了来自 3 个育种系统（基于系谱记

载）、共 52 个优良水稻品种的基因组特征分析，在基

因组范围内检测到了数以千计的低多样性染色体区

段，这些区段中涵盖了大量具有重要生物学功能的

基因，其中 35 个区段（约占水稻基因组的 0.16%）

在不同的育种系统中被差异化选择［22］。

在玉米中，利用 MazieSNP50 芯片，对骨干亲本

“黄早四”及其衍生系进行了全基因组扫描，在基因

组内鉴定到了 15 个来自骨干亲本的保守遗传区段，

这些区段富集了大量与产量相关的主效位点，其中

位于 Bin4.05 保守区段能被 80% 以上的“黄早四”

衍生系所保留，这些区段可能对玉米骨干亲本“黄

早四”的形成具有重要作用［23］。借助高密度基因

型数据，对世界范围内的多样性玉米种质进行了分

析，以骨干亲本为典型种质将其分为了 13 个亚群，

并在基因组范围内检测到了 197 个亚群间分化遗

传区段，并发现这些分化区段存在大量的产量和适

应性基因位点［24］。利用 MazieSNP50 芯片基因型

数据，还开展了我国玉米不同杂种优势群骨干亲本

典型遗传区段分析（IBD，identity-by-descent），分别

检测到玉米骨干亲本“B73”典型遗传区段 116 个、

“Mo17”典型区段 105 个、“207”典型区段 111 个和

“黄早四”典型区段 190 个［25］。

作物育种过程中存在一个奇特现象，即使来自

相同的亲本组合，其后代中有些家系能成为大面积

推广品种，但进一步的育种利用价值有限；其姊妹

系作为品种可能表现并不突出，但却能够利用其培

育出大量优良后代，成为育种进程中的骨干亲本。

因此，骨干亲本形成是否存在共性的遗传特点，是

一个值得研究和探讨的问题。该现象在小麦中的

典型案例就是大面积推广品种“碧蚂 1 号”和成为

骨干亲本的“碧蚂 4 号”，2 个品种来自同一个育

种组合“蚂蚱麦 × 碧玉麦”，对其进行遗传分析发

现，作为骨干亲本的“碧蚂 4 号”含有更多的有利

等位变异［12］。在玉米中，以代表我国玉米种质资

源广泛遗传多样性的 639 份自交系为试验材料，借

助 MaizeSNP50 芯片高密度基因型数据，开展了自

交系及其多个测交群体（4 个测交群体）的小区产

量全基因关联分析和关联位点优良等位变异挖掘，

并根据拥有优良等位变异的数目对每个自交系进行

分子评分和排序（数据待发表）。结果发现，玉米骨

干亲本及其相关自交系能够富集更多的有利等位变

异，并且这种富集不仅发生在自交系本身的关联位

点，还发生在基于测交群体检测到的关联位点。例

如，玉米骨干亲本“黄早四”及其多个衍生优良自交

系，包括“444”、“吉 853”、“Lx9801”、“92-8”、“黄野

四 3”、“京 24”等，对这些自交系及其多重测交群体

关联位点（5 个组别：自交系和 4 个不同测交群体）

优良单倍型在各个自交系中的数目进行排序，其中

9 个自交系在其中的 4 个组别中位于前 50 位，同时

发现这 9 个自交系全部位于自交系关联位点有利等

位变异富集的前 50 名，表明自交系能够富集更多的

优良等位变异是杂交种高产的遗传基础。同时发

现，来自法国的自交系“4F1”富集的优良等位变异

数目在 3 个组别位于前 50 名，尽管该系在我国没有

被广泛应用，但它是欧洲玉米育种中的重要骨干亲

本，在早熟玉米育种方面具有重要利用价值。
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在棉花上，利用重测序技术手段，开展了棉花驯

化改良过程中重要基因组区段遗传分析［26］，结果能

够检测到显著的人工驯化响应信号，并发现优良亲

本能够很好地继承骨干亲本的重要基因区段和重

要位点。其中，来自重要亲本“中 7263”和“鄂荆 
1 号”的一个核心基因区段与衣分存在显著关

联。进一步分析发现，该核心区段内一个细胞壁受

体激酶相关基因（GhWAKL3）的一个非同义突变

（A-to-G）与衣分存在显著相关性。

3.2　骨干亲本的重要性状基因位点研究

基因是影响作物性状外在表现的基本功能单

元，基于骨干亲本的重要性状基因位点挖掘对深入

解析其遗传基础和指导种质创新具有重要意义。当

前阶段，连锁分析和关联分析是农作物重要性状遗

传基础解析的主要分析手段。分子标记技术兴起

以来，骨干亲本作为重要的种质资源类型，成为农

作物重要性状遗传基础研究的重点。在小麦上，

利用骨干亲本“南大 2419”和“望水白”构建的重

组近交系群体，先后开展了抗赤霉病和穗部相关

性状的 QTL 定位分析，对定位结果进行整合发现，

QTL 有集中分布的趋势，且多数有利等位变异来自

骨干亲本“南大 2419”［27-28］。利用骨干亲本“洛夫

林 10 号”和“中国春”构建的 DH 群体进行了耐低

磷 QTL 定位，并发现位于 4B、5A、5D 上的耐低磷

QTL 位点有利等位变异来自“洛夫林 10 号”［29］。

利用小麦新型骨干亲本“周 8425B”及其衍生系为

试验材料，开展了成株期抗条锈位点的关联分析，鉴

定到了 4 个条锈抗病位点，其中 2 个抗性位点与已

报道的抗条锈病基因 Yr7、YrZH84、LrZH84 所在染

色体区域相同或紧密连锁，同时在 3A 染色体长臂

末端发现一个条锈病抗性位点，能解释 22.9% 的表

型变异，推测可能为一个新的抗锈病基因位点［6］。

利用小麦骨干亲本“京 411”及其衍生品种，借助高

度 SNP 基因型数据，鉴定到了 35 个根系性状关联

位点，其中骨干亲本“京 411”在 26 个位点上表现

为正向效应［30］。利用骨干亲本“燕大 1817”和“北

农 6 号”构建的重组自交系为试验材料，定位到了

88 个与千粒重、粒长、粒宽、籽粒厚度相关的 QTL，
并发现定位的 QTL 在 3B、5A、6B 等染色体上存在

明显富集［31］。利用骨干亲本“阿夫”及其衍生系，

开展了小麦赤霉病抗性关联分析，挖掘到 5 个环境

钝感抗病性相关位点［32］。

在水稻中，利用恢复系骨干亲本“明恢 63”为

亲本，通过图位克隆策略，完成了首个水稻籽粒大

小主效位点 GS3 的图位克隆［33］。以 GS3 图位克隆

为标志，在水稻中已完成了超过 120 个籽粒大小相

关基因的克隆（http：//www.ricedata.cn/gene/index.
htm）。随着基因型鉴定成本的大幅下降，直接利用

自然群体进行基因资源挖掘成为一种有效技术手

段。利用 950 份全球多样性水稻材料，开展了水稻

花期和产量性状全基因组关联分析，新挖掘花期和

产量相关基因位点 32 个［34］。重要性状基因位点的

大量挖掘对骨干亲本创新提供了大量遗传信息。另

外，一些特殊基因资源的发现和利用，如矮秆基因

sd1、野败不育基因 cms、光温敏不育基因 gpms 和

gtms、抗白叶枯病基因 Xa21 和 Xa23、控制分蘖基因

MOC1、控制粒宽基因 GW2 等，对新型骨干亲本创

制同样具有重要利用价值［35-38］。

在玉米中，利用骨干亲本同样开展了大量的产

量及重要农艺性状遗传解析相关工作。例如，为深

入研究玉米骨干亲本“黄早四”形成的遗传基础，中

国农业科学院作物科学研究所构建了一个以“黄早

四”为共同亲本、11 个来自不同杂种优势群的代表

性自交系为其他亲本，包含近 2000 个 RILs 的中国玉

米巢式关联分析（NAM，nested association mapping）
群体。利用该玉米 NAM 群体，先后开展了玉米雄

穗［39］、株型［40］、产量［41］、花期［42］等产量及重要农艺

性状的遗传结构分析，获得了大量 QTL 位点。同

时，还以骨干亲本“黄早四”为轮回亲本，构建近等

导入系，利用图位克隆和关联分析相结合的策略，

先后完成了粒宽 / 百粒重主效位点 qGW4.05［43］、 
粒长主效位点 qKL1.07［44］、粒宽主效位点 qKW7［45］

的精细定位和候选基因挖掘工作。利用骨干亲本

“黄早四”和“Mo17”组合，中国农业大学实现了

一个玉米丝黑穗病抗性主效位点 qHSR1 的图位克

隆，发现一个编码细胞壁激酶相关基因 ZmWAK 与

丝黑穗病抗性显著相关［46］。中国农业科学院作物

科学研究所利用“黄早四”和“齐 319”组合的高代

回交群体，在重复定位丝黑穗病抗性位点 qHSR1 的

同时，在第 5 染色体确定了一个新的抗病主效位点

q5.03HR［47］。

3.3　骨干亲本的基因组学研究

大量物种参考基因组的组装与释放是近 10 年

来生物研究领域的重大进展。一个物种参考基因

组的组装完成，意味着已经破译了该物种主要遗传

密码，对其后续研究能够提供大量参考信息。在主

要农作物研究领域，水稻基因组的研究进展最快。

2002 年，中国研究团队发布了粳稻品种“93-11”的
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参考基因组［48］，“93-11”是我国超级杂交水稻“两

优培 9”恢复系，同时也是红莲型三系杂交水稻恢复

系之一。同年，日本科学家联合 6 家科研单位发布

了粳稻品种“日本晴”的参考基因组［49］。这些工作

的开展实施代表着农作物基因组研究时代正式到

来。2016 年，我国水稻研究团队基于传统的 BAC
连 BAC 策略构建物理图谱，采用 PacBio 单分子实

时测序（三代测序技术），辅以二代序列作补充组装

的策略，完成了籼稻骨干亲本“珍汕 97”和“明恢

63”的参考基因组拼装［50］。近期，水稻基因组学研

究的重大进展是中国农业科学院联合国际水稻研究

所（IRRI，International Rice Research Institute）等单

位完成的“3000 个水稻基因组项目”（The 3000 rice 
genomes project）［51］。该项目完成了 3100 份高度

遗传多样性水稻种质资源的重测序，相关材料主要

包括中国水稻代表性种质（包括部分骨干亲本）和

IRRI 代表性种质资源。该项目成果大幅提升了水

稻基因组研究进程，为水稻产量、品质、抗病等性状

的功能基因组研究和育种应用提供了重要支撑。

2009 年，玉米“SS”杂种优势群骨干亲本“B73”
的参考基因组被公开释放。与水稻基因组相比，玉

米基因组更大，且含有更多重复序列，基因组组装

技术难度也更大［52］。参考基因组的释放，大幅推动

了玉米基础生物学研究进展。基于参考基因组序

列信息，利用重测序数据，获得了 1218 份玉米自交

系（含有大多数玉米骨干亲本）覆盖 8300 万个变

异位点的高密度基因型数据［53］。2018 年，中国农

业大学又公布了玉米“NSS”杂种优势群骨干亲本

“Mo17”的参考基因组，与 B73 参考基因组进行比

较发现，“Mo17”在大约 20% 的预测基因区存在大

效应突变或结构变异，该研究为解析玉米杂种优势

形成提供了大量有价值的参考信息［54］。最近，北京

农林科学院玉米中心公布了我国特有杂种优势群骨

干亲本“黄早四”的参考基因组，序列分析发现，产

量相关基因位点在“黄早四”保守区段发生显著富

集［8］。小麦为同源六倍体作物，基因组庞大，重复

基因序列多，其基因组研究难度较大。到 2013 年，

首先公布了 A［55］、D 基因组［56］参考基因组。直到

2018 年，基于地方品种“中国春”的六倍体小麦参

考基因组才得以拼装完成［57］。“中国春”是我国四

川省的一个古老地方品种，易于进行远缘杂交，是小

麦族野生资源高效利用和新型种质创新的重要中间

资源。大豆为我国起源作物，但目前广泛采用的大

豆参考基因组来源于美国品种“Williams 82”，该基

因组并不能完全代表所有大豆的遗传变异，尤其是

亚洲栽培大豆的遗传变异。为了解决这一难题，以

中国科学院遗传与发育研究所为首的研究团队公

布了大豆品种“中黄 13”的参考基因组［58］。“中黄

13”为我国推广面积过亿亩的优良大豆品种，该品

种在 2011 年获国家科技进步一等奖。

4　展望

骨干亲本作为一类特殊的种质资源类型，在新

品种培育中具有重要利用价值。但是需要看到，在

“区域化育种”逐步成为主流、商业化育种逐渐占据

主导、知识产权保护制度逐步完善等一系列社会变

革和生产条件发生变化的条件下，新型骨干亲本的

高效创制和有效利用必将面临新的挑战。

4.1　加强骨干亲本形成遗传基础研究

骨干亲本具有综合性状优良、配合力高等显著

特点。尽管目前对骨干亲本形成的遗传基础进行了

多方面探索，但大多数情况下，还未把传递到衍生材

料的保守基因组区段与重要农艺性状建立起内在联

系，更未进入到基因的研究层面。因此，需更深入、

更系统地解析骨干亲本形成的遗传基础，开发全基

因组水平的分子标记，为新一代骨干亲本创制提供

基因组选择方案。

4.2　强化优异种质资源和基因资源挖掘

近年来，随着绿色高效农业发展理念的贯彻落

实、集约化农业的持续发展和主要农作物生产机械

化水平的大幅提高，主要农作物育种目标必将做出

相应的调整。然而，满足这些新形势需求的种质资

源较为缺乏，例如缺少直播水稻资源、抗赤霉病小麦

资源、抗穗腐病玉米资源、适合机收棉花资源等。因

此，针对新时代育种需求，强化优异种质资源和基因

资源挖掘显得十分迫切，新型供体骨干亲本的形成

依赖于其成败与效率。

4.3　加强候选骨干亲本预测、改良与创制

在系统解析骨干亲本形成的遗传基础、挖掘新

型供体骨干亲本的基础上，应用基因组预测技术方

法较为准确地预测候选骨干亲本已成为可能，应用

基因组选择技术方法改良老一代骨干亲本、创制新

一代骨干亲本已成为重要途径。同时，基因组编辑

等新型生物技术也将在骨干亲本改良与创制中发挥

重要作用。
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