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摘  要: 近 10年我国小麦育种研究在 3个方面取得新进展: 育成一批高产优质多抗新品种, 周 8425B、鲁麦 14和普

通小麦-簇毛麦 6VS/6AL易位系在全国小麦育种中发挥了重要作用, 育种技术研究也取得重要进展。但育种工作也存

在 4 个主要问题。从育种角度评述分子标记辅助育种中连锁标记和功能标记的研究现状和存在的主要问题, 并提出

今后的重点领域。概括小麦品质研究中与育种密切相关的实用技术和方法, 即面包、面条和饼干品质育种中的品质

评价方法和选择指标, 建议今后加强 5个方面的工作。对未来小麦育种中的 4个重要问题做了分析, 提出国内进一步

加强高产潜力研究的初步设想, 建议加大持久抗性的研究力度, 重视抗旱、抗热及适应性等与气候变化相关性状的研

究, 还分析了种业商业化等问题。 
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Abstract: During the last ten years, Chinese wheat breeding has mainly made progresses in three aspects, i.e., (1) two sets of cul-
tivars with high yielding potential, improved quality, and multi-resistance to various diseases were developed and extended; (2) 
three elite parents, viz. Zhou 8425B, Lumai 14, and 6VS/6AL translocation line played a leading role in cultivar development; and 
(3) a significant progress has been achieved in breeding methodology and applied research. Main constrains on wheat breeding 
were also summarized. The development and utilization of molecular markers such as SSR marker and functional maker, was 
reviewed from breeding point of view, and the priority areas for the next five to ten years were proposed. It summarized the pro-
gress of wheat quality study which is closely associated with cultivar development, including laboratory evaluation methods and 
selection criteria for pan bread, cookie, Chinese noodles and steamed bread. China’s strategies for wheat breeding were analyzed 
in four areas: (1) a draft points on improving Chinese wheat yield potential; (2) utilization of durable resistance for cultivar de-
velopment; (3) more efforts on water use efficiency, tolerance to high temperature and traits associated with broad adaptation due 
to the serious impact of climate change; and (4) increased investment in breeding and seed marketing from private sector. 
Keywords: Breeding; Molecular marker; Yield potential; Processing quality; Disease resistance; Common wheat 

1950 年以来, 我国小麦育种大致经历了抗病稳

产、矮化高产和高产优质并进三个阶段, 以第一阶

段时间最长。我国最重要的小麦产区黄淮麦区, 1950

年开始大面积推广抗条锈品种碧蚂 1 号和碧蚂 4 号

等, 1956 年引进的阿夫和阿勃也得到大面积种植, 

1970和 1971年育成了半矮秆品种泰山 4号和矮丰 3

号, 1980—2000 年前主要推广 1B/1R 衍生品种如陕

农 7859和豫麦 21等, 近 10年优质高产兼顾品种如

济南 17 和豫麦 34 等大面积种植[1]。在远缘杂交和

骨干亲本创制方面也取得显著进展, 如用长穗偃麦

草后代育成的高产多抗优质广适型品种小偃 6 号, 

在陕西关中等地大面积推广 20多年, 并已成为我国

优质小麦的骨干亲本之一; 育成的骨干亲本“繁六”

和“矮孟牛”等在育种中发挥了重要作用, 发现的

太谷核不育基因在育种中也发挥了较好作用。 

1960—2000 年, 黄淮冬麦区的河北、山东和河
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南小麦品种产量潜力的年遗传进度为 0.48%~1.05%

或 32.1~72.1 kg hm2。矮秆基因和 1B/1R易位系的

利用使株高降低、收获指数提高、穗粒重增加, 这

是品种产量潜力提高的主要原因[2]。这说明我国小

麦育种在产量改良方面取得了举世瞩目的成绩。但

同时还应看到, 国内外广泛采用的常规育种技术改

进不大, 效率较低, 亟待提升完善。分子标记辅助选

择等新技术代表了未来小麦育种的发展方向, 在发

达国家应用日益广泛 [3], 而且还为未来育种技术革

新提供了许多重要信息和知识, 推动了品质和抗病

性等研究的不断深入。本文旨在初步总结近 10年国

内小麦育种的主要进展, 评述分子标记辅助育种的

进展与存在问题, 概括小麦品质研究中与育种密切

相关的实用技术和方法的新进展, 并在分析当前国

内小麦育种的一些热点问题的基础上提出今后应着

重加强的领域。暂不涉及可能具有重要潜在价值 , 

但目前还不能用于育种实践的基础性研究问题。 

1  育种主要进展  

从 1998—2008年, 我国小麦面积从 3 000万公

顷下降到 2 350万公顷, 单产从 3 685 kg hm2提高到

4 762 kg hm2, 总产从 1.10亿吨增长到 1.12亿吨。

10 年小麦单产增长 29.2%, 而同期水稻和玉米分别

增长 5.5%和 3.1%, 其中新品种选育和栽培技术进步

在增产中发挥了重要作用[4]。1981—2008 年河南省

小麦品种产量潜力年遗传进度为 0.60%或 51.3 kg 

hm2, 1971—2006 年山东省小麦品种产量潜力年遗

传进度为 0.92%或 66.6 kg hm2(本实验室未发表资

料)。这说明由于育种家的不断努力, 主产区的小麦

品种产量潜力还在继续提高, 常规育种仍然发挥着

重要作用。2000 年以来, 我国小麦育种取得的新进

展主要表现在 3 个方面。一是主产麦区育成一批高

产、优质、多抗、广适的新品种, 实现了两次品种

更新换代, 单产显著增加, 一批强筋小麦品种的大

面积推广使商品粮的整体加工品质明显改善, 还实

现优质小麦的小批量出口。根据种植面积, 代表性

品种有石 4185、邯 6172、衡观 35、石麦 15、石家

庄 8号(河北)、济南 17、济麦 19、济麦 20、济麦 22、

烟农 19 (山东)、郑麦 9023、豫麦 34、新麦 18、周

麦 18、矮抗 58 (河南)、皖麦 52 (安徽)、小偃 22、

西农 979 (陕西)、晋麦 47 (山西)、扬麦 11、扬麦 12、

扬麦 13 (江苏)、川麦 107 (四川)、新冬 20 (新疆)和

龙麦 26 (黑龙江)。总体来说, 大面积推广品种的产

量潜力和加工品质显著提高, 而最突出的特点是对

多种病害表现较好的抗性, 抗逆性强, 适应性广。二

是矮秆高产抗病亲本周 8425B 及高产广适品种鲁麦

14 在全国小麦育种中发挥了重要作用, 成为新的骨

干亲本 ; 具远缘血统的抗病亲本普通小麦-簇毛麦

6VS/6AL易位系(如92R137等)和人工合成小麦在抗病

育种中广泛应用。周 8425B 矮秆高产配合力好, 含有

新的抗条锈病基因YrZH84和抗叶锈病基因LrZH84[5-6], 

抗白粉病, 用做亲本育成 22个品种如河南省的主栽

品种矮抗 58 和周麦 16。鲁麦 14 既是好品种, 又是

好亲本, 用做亲本育成 11个品种如山东省的主栽品

种济麦 22 和良星 99 等。6VS/6AL 易位系抗白粉病

和条锈病, 农艺性状较好[7-8], 用做亲本育成 15个品

种如石麦 14 和扬麦 18 等; 用人工合成小麦育成的

川麦 42 和川麦 47 等高产抗病, 已在西南地区大面

积推广[9]。三是育种技术研究取得重要进展。分子

标记辅助育种技术开始用于抗病性品种培育[10], 用

小麦与玉米杂交诱导单倍体育成了高产节水品种中

麦 533; 小麦品质评价体系建立和分子技术研究取得

较大进展 [11]; 在太谷核不育的基础上, 把不育和矮

秆两个基因紧密连锁在一起的“矮败小麦”正在育

种中应用[12]; 冬小麦一年多代加代技术和两系杂交

小麦也取得较好进展 [13]; 另外, 将中间偃麦草的抗

黄矮病基因和冰草的多粒基因导入小麦并已在新品

种选育中发挥作用, 磷高效等研究为培育营养高效

和广适性品种提供了有效方法。 

但是育种中还存在一些较为突出的问题。总体

来说, 组织形式落后, 育种单位多, 规模小, 缺乏有

效协作, 材料和信息交流不畅, 影响工作质量和效

率。具体来讲, 一是主产区所用亲本趋于单一。山

东省以改造济麦 19 和济麦 22 为主, 河北省以改造

冀 5418和邯 6172为主, 河南省多为周麦 16的后代, 

亲本单一导致新品种的遗传相似性增加, 今后育成

突破性品种的难度加大。二是抗病育种还需进一步

加强。根据我们 2010年在四川省的观察, 人工合成小

麦后代如川麦 42所带新的抗条锈病基因 YrCH42[14]已

丧失对条锈病的抗性; 6VS/6AL 易位系和贵农号品

系所携带的 Yr24/Yr26在四川等地比例很高, 这是一

个全生育期抗性的主基因, 已开始感病, 应引起高

度重视(康振生, 个人交流)。过去我们曾认为 YrCH42

与 Yr24/Yr26可能是同一基因[14], 2010年四川省的观

察结果并不支持这一推断。2009年河南等地不少品

种出现白粉病抗性丧失现象, 原因尚不清楚。另外, 
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吸浆虫危害在河北南部和北部冬麦区有蔓延趋势 ; 

生产上缺乏高抗纹枯病的品种, 全蚀病日益严重但

普通小麦缺乏抗源, 有关研究(包括育种家急需的可

靠的抗病性鉴定技术等)亟待加强。三是新技术应用

慢, 可用的标记数量少, 有关产量和抗病性的功能

标记更少, 分子标记发掘与主流育种项目结合不够

紧密, 缺乏为育种服务的分子技术平台, 育种家对

分子标记研究的进展也不够了解, 标记选择尚未真

正起到辅助新品种培育的作用(见本文第二部分)。四

是品种审定还需进一步规范化。近几年审定的品种

数量较“十五”期间有所减少, 但仍然偏多, 可以更

严格些, 因为审定品种过多对良种推广不利, 品种

寿命也明显缩短; 同时在审定品种中对品质和抗病

性的把握不切合实际, 影响一些确有潜力的品种通

过审定。 

今后我国小麦育种面临更严峻的挑战, 既要继

续提高单产又要改善品质, 还要提高水肥利用率。

建议进一步加强品种高产潜力研究; 日益明显的气

候变化对小麦适应性提出新的要求, 应重视抗旱、

抗热等性状和冬麦北移的研究; 以及进一步推动分

子标记辅助选择、转基因、双单倍体和远源杂交等

技术的实用化研究, 实现育种技术革新。 

2  分子标记发掘与应用 

分子标记辅助选择用于作物育种的研究已有 20

多年历史, 目前虽已在发达国家的育种中发挥了较

重要的作用, 但总体来说与育种家的期望尚有较大

差距, Xu和 Crouch[15]曾对其原因和对策做了深入分

析。分子标记的成功应用与标记的种类和质量、使

用成本、相关信息的处理和分析、标记与双单倍体

等技术的结合、育种目标的复杂性等息息相关, 也

和育种家对标记的认识程度有关。近几年国外有关

小麦分子育种的综述也较多[16-20], Gupta等[3]对小麦

分子标记的应用现状和前景做了较详细的评述。 

小麦育种中常用的分子标记包括连锁标记(SSR

等)和依据基因序列开发的功能标记(STS等)两大类, 

SNP 和 DArT 目前还仅限于有关研究, 全基因组选

择也处在研究阶段, 分子设计育种则是对未来育种

工作的愿景设想, 要付之实践尚需相当长的时间。

数量性状位点(QTL)定位可提供位点数目、在染色体

上的位置及效应大小等重要信息, 若将被定位亲本

用于杂交, 可用标记对后代进行跟踪选择。由于小

麦基因组很大, 对数量性状来说, 要获得紧密连锁

的标记并不容易。从理论上讲, 如目标基因两侧都

有标记, 连锁距离 2~5 cM即可应用; 如仅基因一侧

有标记则连锁距离应小于 2 cM。对主效基因来说, 

获得紧密连锁(小于 2 cM)的标记并不太难。定位的

准确性与群体大小、表型数据的质量或可靠性及连

锁图的质量(标记的数量与分布)等密切相关。连锁标

记不能用于检测其他亲本(尽管国内外也有一些不

恰当的应用报道), 因此育种应用价值受到限制。有

时由于定位所用亲本的农艺性状太差, 导致育种家

不愿利用定位亲本进行品种选育, 只能用于种质创

新。正是基于上述原因, 有关 QTL定位或连锁标记

的论文很多 , 但育种实际应用的例子屈指可数 [15], 

据作者所知, 在小麦中真正用于育种的只有 3B染色

体上抗赤霉病的连锁标记[21]。与小麦类似, 连锁标

记在其它作物育种中的应用实例也很少[15]。尽管如

此, 由于 QTL定位能提供目标性状的位点数目、在

染色体上的位置及其效应大小等重要信息, 它又是

基因克隆的前提, 因此重要性状的定位仍是各国的

研究重点。近几年国内定位的重要性状基因/QTL有

抗赤霉病 [22-25]、抗或慢白粉病 [26-42]、抗或慢条锈   

病[8,43-45], 还有品质性状[46-48]和农艺性状[49-54]等, 其

中多酚氧化酶活性和黄色素含量的定位为后续的基

因克隆和功能标记发掘奠定了基础。 

功能标记或称基因标记, 是育种应用的理想标

记, 也是目前及未来的研究重点[20]。从理论上讲, 功

能标记经验证优化后可用于所有育种材料的检测。

它的发掘是以被克隆的基因序列为前提, 并需建立

位点/标记与性状的关系。由于水稻和玉米等的基因

序列可用于小麦功能标记的发掘, 因此表型数据短

缺是发掘功能标记的最主要限制因素。即便是功能

标记, 也需要进行验证, 有时也会出现例外。例如用

Yr18/Lr34/Pm38 的功能标记检测我国小麦农家品种

时 , 85%的品种含有该基因特异性扩增片段 [55], 但

25.8%品种的田间病害反应与预期的不一致(本实验

室资料, 2009), 说明我国农家品种在该基因位点含

有新的等位变异。国际公立农业研究机构成功应用

于小麦育种的分子标记约 60 个, 多为功能标记, 少

数为紧密连锁的标记, 所涉及的性状多为简单遗传

的性状如抗锈病、抗线虫、抗吸浆虫及加工品质等, 

已先后育成 20个品种[3]。从 2005年开始, 本实验室

着手发掘实用型功能标记, 同时对国内外发表的重

要标记进行验证优化, 在高分子量麦谷蛋白亚基和

低分子量麦谷蛋白亚基、多酚氧化酶活性、黄色素
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含量、抗穗发芽的功能标记发掘与应用方面取得较

好进展, 还建立了多重 PCR反应体系。表 1 为本实

验室验证后的小麦功能标记一览表, 其中 8个为紧密

连锁的 SSR 标记。我们与国内有关育种单位合作, 

已将这些标记广泛用于亲本鉴定和高世代材料的基

因确认, 还用于分离世代抗病性和品质性状的选择, 

取得了一定进展; 明确了主要品质性状、矮秆、春

化和光周期等 40多个基因在中国小麦中的分布规律。 

国内分子育种主要存在 3个问题, 一是可用的基

因标记数量少, 有关产量和抗性的标记更少; 二是

分子标记开发与主流育种项目结合不够紧密, 缺少

为育种服务的分子技术平台; 三是育种家对分子标

记的进展还不完全了解, 因此培训显得尤为重要。

为了积累更多经验, 尽早将已有成熟标记用于育种, 

建议用标记聚合抗条锈病或白粉病或抗吸浆虫的主

效基因, 也可聚合抗条锈或白粉病或赤霉病的微效 

 
表 1  中国农业科学院作物科学研究所品质育种实验室现有小麦基因标记一览表 

Table 1  Molecular markers available at wheat quality laboratory, Institute of Crop Sciences, Chinese Academy of Agricultural  
Sciences 

基因 
Gene 

性状 
Trait 

标记类型 
Marker type 

文献 
Reference 

Glu-A3 低分子量亚基 Low molecular weight glutenin subunits STS Wang et al. [56] 

Glu-B3 低分子量亚基 Low molecular weight glutenin subunits STS Wang et al. [57] 

1, null, 2*, 17+18, 7 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunits STS Ma et al. [58] 

8, 9, 14+15, 13+16 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunits STS Lei et al. [59] 

7OE 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunit STS Ragupathy et al. [60] 

20 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunit STS Lei et al. [59] 

5 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunit STS D'Ovidio and Anderson [61] 

2, 10, 12 高分子量亚基 High molecular weight glutenin subunits STS Ahmad [62] 

Wx-A1, B1, D1 淀粉品质 Starch quality STS Nakamura et al. [63] 

Ppo-A1, D1 多酚氧化酶活性 Polyphenol oxidase activity STS Sun et al. [64], He et al. [65] 

Psy-A1, B1, D1 黄色素含量 Yellow pigment STS He et al. [66-67] 

Pinb-D1b 籽粒硬度 Grain hardness STS Giroux and Morris [68] 

Vp-1B 穗发芽 Resistance to pre-harvest sprouting STS Yang et al. [69], Chang et al. [70] 

1B/1R 1B/1R易位 1B/1R translocation STS, STS Chai et al. [71], Francis et al. [72] 

Rht8 株高 Plant height SSR Worland et al. [73] 

Rht1, Rht2 株高 Plant height STS Ellis et al. [74] 

Ppd-D1 光周期 Photoperiod response STS Beales et al. [75] 

Vrn-A1 春化 Vernalization STS Yan et al. [76] 

Vrn-B1和 Vrn-D1 春化 Vernalization STS Fu et al. [77] 

Vrn-D4 春化 Vernalization STS Yoshida et al. [78] 

Lr19 7AG/7DL易位系 7AG/7DL translocation STS Prins et al. [79] 

Yr18/Lr34/Pm38 兼抗性基因 Resistance to multi-diseases STS Lagudah et al. [80] 

Yr5 抗条锈病 Resistance to yellow rust RGA Yan et al. [81] 

Yr26 抗条锈病 Resistance to yellow rust RGA Wen et al. [14] 

YrZH84 抗条锈病 Resistance to yellow rust SSR Li et al. [8] 

Sr31 抗秆锈病 Resistance to stem rust STS Mago et al. [82] 

Sr25/Lr19 抗秆锈病/叶锈 Resistance to stem/leaf rusts STS Prins et al. [79] 

Sr2 抗秆锈病 Resistance to stem rust SSR Spielmeyer et al. [83] 

Pm16 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR Chen et al. [27] 

Pm12, Pm21 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR Song et al. [38] 

Pm40 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR Luo et al. [36] 

Pm41 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR, STS Li et al. [34] 

Pm42 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR, STS Hua et al. [30] 

Pm43 抗白粉病 Resistance to powdery mildew SSR He et al. [29] 
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基因, 以延长品种抗性; 还可将标记用于改良品质

和抗穗发芽能力等。国外将标记选择与双单倍体技

术相结合, 已在育种中取得良好效果。随着小麦基

因组测序的完成和其它相关技术的进展, 将大大加

速功能标记的发掘进程, 在既有科学分工又能紧密

协作的条件下, 预计国内今后 5~10年内分子标记将

大规模用于新品种选育。 

3  品质研究进展 

在我国小麦品质研究的起步阶段即 2000 年之 

前, 中国农业大学等做了大量工作.近几年, 山东农

业大学、西北农业大学和中国科学院遗传与发育研

究所等单位也加大了品质研究的力度。我们和首都

师范大学经过 10多年合作, 建立了中国小麦品种品

质评价体系与分子改良技术, 为我国小麦品质研究

走上规范化打下了基础, 并在国际学术界占有重要

一席之地, 详细内容曾做过专门论述[11]。结合近几

年的最新进展, 本文只对与育种密切相关的部分予

以概括。 

3.1  小麦品种品质评价体系 

采用表型分析、生化标记和基因标记鉴定相结

合的方法, 建立了中国小麦品种品质评价体系, 包

括磨粉品质评价、加工品质间接评价和 4 种主要食

品(面条、馒头、面包和饼干)实验室评价与选择指标

3 大部分。建立了中国面条的标准化实验室制作与

评价方法和选种指标与分子标记体系, 在基因层次

阐释面条品质的内涵, 使传统食品的品质育种有规

可循; 明确了面包与饼干的选择指标, 对北方馒头

也做一些初步研究。 

3.1.1  面包烘烤品质选择指标    面筋强度参数如

沉降值和稳定时间等与面包评分呈显著正相关(r＝

0.77~0.85), 是影响面包品质的最重要因素, 其次为

蛋白质数量和籽粒硬度[84]。低分子量谷蛋白亚基含

量可解释面筋强度变异的 83.3%, 面团延展性由醇

溶蛋白含量(r = 0.73)和高低分子量谷蛋白亚基含量

的比例(r = 0.60)共同决定[85], 不溶性谷蛋白聚合

体含量(%UPP)可有效预测面筋质量和烘烤品质[86]。

提高谷蛋白含量, 降低醇溶蛋白与谷蛋白含量比例, 

可有效改良面筋强度, 提高面包烘烤品质。筛选优

良的高低分子量谷蛋白亚基 (1, 7+8 或 14+15 或

13+16, 5+10, Glu-A3d 和 Glu-B3d)是提高面筋强度

和面包品质的关键, 选择硬度基因 Pinb-D1b 和非

1B/1R 易位类型是培育优质面包小麦品种的重要前

提[87]。 

3.1.2  中国面条评价方法与选择指标    提出实验

室制作面条的最适配方 (60%出粉率 , 35%加水量 , 

1%盐)[88], 建立了实验室标准化面条制作与评价方

法[89], 将质构仪(与面条适口性相关系数 r = 0.70)和

色度仪(与面条颜色相关系数 r = 0.73)用于面条品质

评价[90]。面条品质由面筋质量、淀粉品质、面粉色

泽和蛋白质数量等因素共同决定, 对中国面条而言, 

品质性状的重要性排序为面筋强度>淀粉糊化特性>

面粉颜色>籽粒硬度>蛋白质数量[84,91-94]。优质面条

品种应含低分子量亚基 Glu-A3d和 Glu-B3d [88], 使

面条咬劲适中; 高淀粉糊化特性要求含 Wx-B1 缺失

基因, 使面条软硬适中 [95]; 籽粒硬度基因型应为野

生型或 Pinb-D1b[96], Pina/Pinb的 STS标记可用于辅

助选择, 使面条表面光滑; STS标记 PPO18、PPO16、

PPO29和YP7A、YP7A-2、YP7B-1、YP7B-2、YP7B-3、

YP7B-4 可分别作为低多酚氧化酶活性和低黄色素

含量的标记[64-67], 使颜色亮白。 

3.1.3  馒头品质评价方法和选择指标    不同面筋

强度的品种在制作北方馒头时, 其面粉的适宜加水

量差异很大, 强、中、弱筋面粉的最适加水量分别

为粉质仪吸水率的 85%、80%和 75%; 质构仪压缩

张弛性参数与馒头评分呈显著正相关(r = 0.72~0.94), 

可作为馒头品质评价的有效指标[97], 在此基础上提

出了新的简化评价指标[98]。馒头对小麦品种的品质

要求与制作工艺有关, 机械加工要求中等蛋白质含

量、中-强筋且延展性好的品种, 中弱筋品种适于制

作手工馒头, 但面粉白度对两种工艺制作的馒头颜

色都有正向效应[99]。醇溶蛋白和谷蛋白含量的比例

与馒头评分呈显著相关(r = 0.79), 提高谷蛋白含量、

降低醇溶蛋白含量能显著改进馒头品质[100], 而高低

分子量亚基的组成则对馒头品质影响较小。与面包、

饼干和面条相比 , 馒头品质研究还处于起步阶段 , 

亟需加强。 

3.1.4  饼干烘烤品质选择指标    吹泡仪弹性和水

溶剂保持力与饼干品质密切相关, 相关系数分别为

0.79 和0.84, 可作为饼干品质的筛选指标[101]。对

优质弱筋小麦国家标准提出了具体修改意见, 即饼

干小麦品种的籽粒硬度 SKCS值为 20~40, 籽粒蛋白

质含量 10.0%~11.5%, 吹泡仪 P值≤40.0 mm、弹性

/延伸性(P/L)≤0.50、能量W≤75, 水、碳酸钠和蔗糖

溶剂保持力分别小于 53%、66%和 87%, 饼干直径大

于 80 mm。在饼干小麦品种改良中, 首先考虑籽粒
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硬度(软质)、蛋白质含量(<11%、湿基 14%水分)和

吸水率较低(<55%), 溶剂保持力简单易测试, 适于

进行早代选择, 高世代材料可用吹泡仪评价, 建议

不再应用粉质仪的稳定时间等参数, 最终品质优劣

要看成品品质。上述结果已得到姚金保等[102]和江苏

里下河地区农科所的证实(高德荣, 2010年第六届全

国小麦遗传育种学术研讨会报告)。 

3.2  分子改良技术 

为快速有效改良面筋强度, 我们和首都师范大

学合作, 共同创立和改进了贮藏蛋白鉴定技术。低

分子量麦谷蛋白亚基的快速准确鉴定是品质改良的

难点, 为此建立了可同时鉴定高、低分子量谷蛋白

亚基的 SDS-PAGE改良方法[103]; 创立高、低分子量

谷蛋白亚基生物质谱(MALDI-TOF-MS)快速鉴定技

术, 可在 5 min 内精确确定其分子量大小[104], 但因

设备昂贵, 还不能大规模在育种单位应用; 明确了

低分子量谷蛋白亚基与基因的对应关系, 发掘并验

证了 Glu-A3 和 Glu-B3 的功能标记[56-57], 为低分子

量亚基用于育种提供了简单可靠的技术。尽管对

Glu-D3 的研究取得了较大进展 [105], 但因基因间差

异较小, 标记发掘难度大, 不过其对品质的影响相

对较小。通过国际合作, 在对 SDS-PAGE改良方法、

双向电泳(2-DE方法)、生物质谱和 PCR方法比较的

基础上, 建立了低分子量麦谷蛋白亚基的国际命名

标准品种(30 个)和分子标记鉴定技术[106], 有力推动

了低分子量麦谷蛋白亚基的应用研究。另外, 中国

科学院遗传与发育生物学研究所创制了一套高低分

子量亚基和醇溶蛋白缺失体, 将在相关基础研究中

发挥重要作用(王道文, 个人交流)。 

利用电子克隆技术克隆了高低分子量麦谷蛋白

亚基、多酚氧化酶活性和抗穗发芽有关的基因 30个, 

在国际上正式命名 8个品质基因位点的 35个等位基

因, 发掘并验证了 25个基因标记(表 1), 并已在国内

外应用, 为实现品质性状的分子辅助选择育种迈开

了第一步。 

3.3  优质品种选育 

从 2000年至今, 我国共育成和推广了两批优质

小麦品种。第一批包括中优 9507、济南 17、豫麦

47、豫麦 34、小偃 54、藁城 8901、高优 503 和龙

麦 26 等, 均是面包型或面包面条兼用型品种, 其中

济南 17、豫麦 34和龙麦 26品质优良, 推广面积大, 

成为当地的主栽品种。第一批推广的软质小麦品种

有皖麦 18、宁麦 9号和豫麦 50。第二批优质麦包括

济麦 19、济麦 20、郑麦 366、冀师 02-1和西农 979, 

其中济麦 19、济麦 20 和西农 979 年推广面积均超

过 67万公顷。另外, 郑麦 9023和烟农 19的加工品

质也较好, 推广面积连续几年超过 67万公顷。优质

软麦品种扬麦 13也大面积种植。由于近几年小麦价

格上涨较快, 高产品种更易推广, 导致优质麦面积

有所下降。总体来说, 我国优质麦的优质源较单一, 

产量和综合农艺性状与普通小麦还有一定差距, 同

时加工品质及其稳定性还有待进一步提高。 

为了进一步深化我国小麦品质改良工作, 建议

加强以下 5个方面的工作[107]。第一, 拓宽研究领域, 

在继续加强蛋白质、淀粉、硬度、颜色等加工品质

性状研究的同时, 重视铁、锌等微量元素及维生素、

膳食纤维、抗性淀粉研究, 改善营养品质和保健功

能, 加强抗穗发芽和降低黑胚率的研究, 提高商品

粮的竞争力。第二, 进一步加强传统食品(如馒头、

饺子等)的评价方法和选种指标研究。第三, 重视新

技术的应用, 进一步深化 NIR和 NIT等快速检测技

术的研究; 应用蛋白质组学方法如毛细管电泳、双

向电泳、HPLC及 MALDI-TOF-MS等技术鉴定和分

离新的谷蛋白基因; 应用基因组学技术研究贮藏蛋

白、淀粉、硬度等基因的表达及其对面包、馒头和

面条的影响与遗传效应; 应用转基因技术改良抗穗

发芽能力及加工和营养品质; 通过分子标记技术及

转基因与常规育种密切结合, 推动生物技术育种实

用化, 提高品质遗传改良效率。第四, 加强品质亲本

创新, 聚合不同优质源, 改良各类主要品质性状的

水平及其在不同环境条件下的稳定性, 同时结合改

良其综合农艺性状, 在短期内尽快提高优质品种的

产量潜力, 增强国内外市场的竞争力。第五, 建立国

内小麦品质研究协作网, 通过主要育种单位与谷物

质量检测机构、质量标准部门及大型面粉企业密切

合作, 推广普及现有成熟实用技术, 研究新型品质

快速检测技术, 提高制订部门或国家标准的科学性。 

4  展望 

4.1  提高产量潜力 

未来全球对小麦的需求仍将呈大幅度增长趋势, 

进一步提高单产是多数国家的研发重点。据预测 , 

从目前到 2030 年全球的需求量每年增长 1.6%, 而

1982—2008 年的年产量实际增长仅为 1.3%[108]。到

2050年发展中国家对小麦的需求将比现在增长 60％, 

而气候变化将使发展中国家小麦减产 29%[109]。为此, 
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2009年 11月 CIMMYT成立了国际小麦产量潜力协

作网, 其研究重点内容包括改进光合作用(主要是提高

冠层的光能利用率和二磷酸核酮糖羧化酶(Rubisco)活

性), 改良适应性、产量和收获指数及抗倒伏性的研究

方法, 通过育种重组各类主要性状[110]。总体来说, 通

过常规选择和新技术来改良生理性状是未来的研究

重点, 提高产量潜力和缩小实际产量与产量潜力的

差距同等重要, 而改良各种抗性、提高品种的适应

性及改进栽培技术也都是缩小实际产量与产量潜力

差距的重点措施 [111-112], 还详细分析了利用分子技

术突破产量潜力的途经[113]。 

我国缺乏有关小麦需求的官方预测资料。随着

人口的增加和消费水平的提高, 预计小麦消费量将

会继续增加, 同时未来作为第二大口粮作物的地位

(在北方则为第一大口粮作物)也不会改变。据测算, 

我国要保障 2020年 14.5亿人口的粮食安全, 小麦产

量需在现有基础上增加 28%。另外, 我国的小麦产

量和消费量皆居世界首位, 因此国内小麦收成的丰

欠对国际市场影响很大。故从国内需求和国际责任

来看, 我国必须采取各种有效措施保障小麦持续增

产。近几年国内粮价明显上涨, 除受国际粮价的影

响外, 也更清楚的表明尽管小麦连年丰收, 但现实

的粮食安全要比现有统计数字严峻得多, 国家近几

年连续提高粮食最低收购价和出台各种惠粮政策就

是佐证。由于进一步扩大小麦面积的可能性很小 , 

甚至在北部冬麦区和春麦区小麦面积可能还会继续

减少, 所以首先要稳定面积, 但更重要的是进一步

提高单产, 因此高产更高产仍是我国小麦育种最基

本、最重要的目标。就全国而言, 重点要抓冬麦, 北

方以黄淮冬麦区为主 , 北部冬麦区虽然面积不大 , 

但冬小麦是唯一的越冬作物 , 具有重要的环保价

值。长江中下游和四川盆地则是南方冬麦区的重点。 

如前所述, 近 10年来河南省和山东省小麦品种

的产量潜力仍在继续增长, 两地的穗粒数都有了显

著提高 , 而河南省的千粒重和穗粒重也明显增加 ; 

两地的株高变化都不大 , 但收获指数却显著提高 , 

骨干亲本的育成对产量潜力提高起到重要作用(本

实验室待发表)。由此看来, 产量构成因素的改进潜

力在不同地区可能有所差异, 但通过增加穗粒数和

改良株型、增强抗倒伏性和提高收获指数仍能继续

提高产量潜力 , 说明常规育种还有不少潜力可挖 , 

必须大力加强这一工作, 品种选育才能有所前进。

从长远来看, 转基因和杂交小麦也是提高产量的可

能选择。 

国内有关小麦产量潜力的生理基础和分子遗传

机理研究十分薄弱, 远不能满足高产育种的要求。

建议加强与国际小麦产量潜力协作网的合作与交流, 

并在黄淮冬麦区的代表性地点如烟台、石家庄、   

济南、新乡和周口, 组织工作基础较好的育种单位

成立协作网, 开展以下研究: (1)在上述 5个地区各遴

选 1 个综合性状好、群体光能利用率高、产量潜力

大的现有推广品种作为原始高产品种进行改良, 并

将这 5个原始高产品种在 5个地点进行联合试验, 考

察其产量表现、抗倒性、抗病性、品质和适应性等, 

为各点制定改良方案提供参考; (2)对大量国内改良

品种和少数适应性好的国外引进高产品种进行研 

究, 筛选高光效基因型; (3)通过与多小穗的近缘种

质或其后代杂交回交, 选育穗子略长、小穗略多(如

增加 1~3 个)、穗粒数和粒重协调发展的类型, 即兼

顾穗数的大穗大粒高产类型; (4)研究抗倒伏机制和

种质筛选方法, 培育强秆抗倒伏种质; (5)开展提高

小穗数或增加穗粒数等产量性状的基因定位、基因

克隆与功能标记发掘, 探讨 7DL·7Ag 等易位系及人

工合成小麦在冬小麦产量改良中的作用, 为培育高

产品种提供理论方法和材料; (6)将上述各类优异材

料与当地高产品种进行杂交回交, 培育名实相符的

超高产小麦。 

4.2  持久抗性研究与应用 

锈病和赤霉仍是多数国家的重点病害, 但有 3

个方面值得关注。一是 1999年在乌干达发现了一种

致病性极强的秆锈菌新小种 TTKS, 俗称为 Ug99。

它不仅使来自 1B/1R 易位系的 Sr31 基因丧失抗性, 

还使来自普通小麦的大多数抗秆锈基因及来自外源

的 Sr38 丧失抗性, 因而可以侵染世界各地的主要小

麦品种, 有可能对全球小麦生产带来毁灭性影响[114], 

国际上投入大量资金重新重视抗秆锈育种工作。二

是就全球而言, 条锈病的流行规律发生了较大变化, 

美国、澳洲、欧洲和中东出现的新小种或新类型毒

性更强, 据布劳格锈病研究协作网 2010年 4月报道, 

Yr27 已在中西亚和北非丧失抗性。三是慢锈性利用

和基因克隆取得重大进展, CIMMYT 已建立了一套

行之有效的慢病性育种方法并已育成一大批品种在

生产中应用, 澳大利亚和美国的抗条锈育种也已转

向慢病性基因利用; 更为可喜的是, 已明确 Yr18、

Lr34和 Pm38是同一基因[115-116], Yr29、Lr46和 Pm39

是同一基因[116], Yr46 和 Lr67 也是同一基因[117], 三
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者皆能抗多种病害, 这为慢病性的利用和培育多抗

品种提供了优良的易用基因。已克隆的成株抗性基

因有 Lr34/Yr18/Pm38和 Yr36, Sr2和 Lr46/Yr29/Pm39

的克隆已取得实质性进展, 为利用分子标记聚合慢

病性基因提供了可用的标记。 

国内近几年出现了条锈病和白粉病的新小种 , 

不少品种可能开始丧失抗性。持久抗性是多数育种

家的追求目标, 可通过主效抗性基因的累加或慢病

性(成株抗性)基因的利用来实现。通过分子辅助选择

可有目的地进行基因累加, 但其前提是明确亲本中

抗病基因的分布及其等位关系, 抗病基因精细定位

是基础。没有与目的基因紧密连锁的分子标记, 很

难进行基因累加, 因此必须加强抗病基因精细定位

这一基础性工作, 如能与基因推导相结合, 则可大

幅度提高工作效率。我们更主张利用慢病性基因来

实现持久抗性, 对条锈病和白粉病的抗性育种尤其

如此。近几年对国内几个条锈病和白粉病的慢病性

品种的 QTL定位和育种利用表明, 3~5个 QTL有效

结合即可育成慢病性品种, 这与国外的结论是一致

的。建议在国内外的品种中继续发掘新的慢病性基

因, 同时用已有标记聚合现有慢病性基因, 培育多

抗品种。其实有了慢病性亲本, 只要稍微调整一下

选择标准, 不再追求高抗免疫, 用常规手段也能培

育具慢病性的多抗品种。我们正在整理国内外在慢

病性方面的文献, 拟撰写相关综述, 另文报道。 

我们已将国内 500 多份主栽品种和品系送到肯

尼亚进行抗秆锈病鉴定, 筛选出济麦20 等 15 份中 

抗到高抗的品种。鉴于 Ug99的巨大潜在危害, 在采

取严格检疫措施的同时, 建议与布劳格国际锈病协

作网密切合作, 做好技术储备, 为防止 Ug99在我国

扩散提供科技支撑。经与农业部和植保部门协商 , 

初步考虑以下内容: 积极参加国际锈病协作网的相

关活动, 了解国际最新进展; 建立国内秆锈病疫情

检测圃, 加强小种动态监测, 并与国际锈病协作网

及时交换信息; 将我国主要品种、苗头品系及主要

抗源送到肯尼亚进行鉴定, 明确现有品种的抗性水

平; 引入国外已筛选出的 500 多份抗源, 在国内对

其抗病性和农艺性状进行全面评价; 分子标记与常

规育种相结合, 聚合抗病基因, 培育持久抗性品种[90]。 

4.3  应对气候变化 

CIMMYT出版了《2009年小麦现状与未来》专

刊[108], 其中“气候变化对小麦未来的影响”一文对

国内有重要参考价值。气候变化对小麦生产的影响

是多方面的, 主要表现为温度升高、大气中 CO2 浓

度增加及降雨量分布的变化, 适度的增温(1~3℃)对

中高纬度地区的小麦有一定的增产作用, 但进一步

提高温度则会导致减产; 对热带和亚热带地区, 1~2

℃的微弱增加也会造成减产, 但对高纬度的春小麦

产区如我国的黑龙江、加拿大和美国的部分地区则

会有利 , 表现为播种期提前 , 避开后期晚霜霜冻 , 

甚至可能改种冬小麦。大多数半冬性小麦产区的冬

性会有所减弱。增加大气 CO2 浓度对增产有利, 主

要原因是提高了光合作用。从育种的角度来看, 气

候变化对品种的适应性和病虫害的抗性提出了更高

的要求, 因此培育耐高温和水分高效品种, 尤其是

后期耐高温、灌浆快的品种至关重要, 人工合成小

麦和地方品种可能会对解决这些问题发挥重要作

用。CIMMYT在人工合成小麦的研究与应用方面已

取得显著进展[118], 国内的工作也表明, 人工合成小

麦对提高产量和改善抗逆性确能发挥重要作用 [9] 

(孙连发, 2010年第六届全国小麦遗传育种学术研讨

会报告)。 

为了减小气候变化对小麦生产的影响, CIMMYT、

美国和澳大利亚等在 20 世纪 90 年代就开展了抗热

性研究, 而国内的相关研究则较少。中国农业大学

在抗热性的基础研究方面取得一定进展, 但尚不能

用于育种工作。最近, 我们与有关单位合作, 正在联

合开展灌浆期抗热性筛选工作。石家庄农业科学院

和河北省农林科学院旱作农业研究所在节水品种选

育方面取得较好进展, 但对与育种相关的问题研究

还很缺乏。为了应对气候变化, 初步认为, 应注意选

育在不同播期、冬春偶发的阶段性高温或倒春寒等

条件下皆表现稳定的广适性品种, 除了选择广适性

亲本进行杂交外 , 还要加强高代品系的多点鉴定 , 

辅之以抗热或抗旱/寒筛选, 国内这方面的研究十分

薄弱, 亟待加强。 

应对气候变化的另一措施是在春麦区改种冬麦, 

不仅能大幅度提高产量, 而且熟期显著提前, 有利

于安排农业生产。近几年在宁夏和甘肃都已取得较

大进展, 就是明显的实例。这一工作起始于“九五”

期间, 受当时气候和品种的制约, 未能大面积推广。

经过近 20年的努力, 2010年宁夏引黄灌区冬麦品种

宁冬 10号和宁冬 11的收获面积已达 34 133 公顷, 

产量比春小麦高 20%~50%, 熟期比春小麦提前 15~20 

d, 预计 2010年秋播冬麦达 46 667 公顷, 约占当地

小麦面积的 40% (袁汉民, 个人交流)。甘肃河西地区
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的冬麦面积已达 1万公顷, 主要品种为北京 0045、

中麦 175 和宁冬 11, 较春麦增产 10%左右, 熟期提

前 15 d, 更重要的是避开了春小麦用水高峰, 便于

统筹安排作物生产(杨文雄, 个人交流)。总体来说, 

春麦改种冬麦仍处在起步阶段, 首先要明确冬麦的

可能适应区域, 其次是选育越冬性强的高产品种。

过去 20多年由于天气变暖, 我国冬麦区的北缘如北

京地区选育的部分品种抗寒性有所下降, 建议有关

单位加大品种筛选和多点试验力度, 为改种冬麦提

供高产稳产的广适性品种。 

4.4  种业商业化 

小麦是自花授粉作物, 生产应用常规种子, 长

期以公立机构育种为主, 只有欧洲例外。近年来由

于加强品种保护等因素, 小麦种业私有化步伐显著

加快, 澳大利亚的育种已全部商业化, 美国的私立

公司育种规模正在迅速扩大, 印度也不例外。近十

几年来, 美国的小麦产业竞争力明显滞后于玉米和

大豆, 其根本原因是私立公司培育的转基因玉米和

大豆品种大面积推广。除了转基因带来的技术进步

外, 更重要的是大规模投资带来的其他效应促进了

产业发展。因此国际上一直呼吁加大私立公司对小

麦研发的投入力度, 其切入点是发展转基因和杂交

小麦, 目前正在协商将转基因技术用于杂交小麦的

合作方式, 以推动小麦产业发展。 

国际知名期刊 Nature Biotechnology 于 2009 年

11 月份发表题为转基因小麦曾经发生过的事情一文, 

反映了国际转基因小麦的最新发展动态[119]。为了应

对小麦生产所面临的诸多难题, 跨国公司如孟山都

公司、贝尔作物科学公司、先正达公司等掀起了转

基因小麦研发热潮, 另外澳大利亚联邦科工组织正

在进行抗性淀粉转基因小麦的田间试验。由于所需

投资很大, 没有私立公司的介入, 转基因小麦研发

的难度会很大。由于我国启动了包括小麦在内的转

基因重大专项, 加上转基因水稻和玉米的环境释放, 

国际学术和产业界对中国转基因小麦研发寄予很大

希望。我国在抗旱、抗病和抗穗发芽转基因小麦研

究方面已取得较好进展, 但目前转化效率仍然较低, 

缺乏大规模转基因平台, 同时目标基因短缺, 这些

都将影响我国转基因小麦的研究进程[120]。 

近 10 年来, 国内小麦种业发展迅速, 公司已成

为小麦新品种推广的主体, 私立公司投资小麦育种

和种子经营的力度正在加大, 这在黄淮冬麦区南片

更为突出。以 2009—2010年度黄淮南片区域试验为

例, 以公司名义参加区试和预试品系的比例分别为

37.5%和 36.7%, 估计今后还会继续增加。虽然目前

公司多、规模小, 带来这样那样的问题, 但明显增加

了育种经费的投入, 在品种繁育营销中的主体作用

及带来的就业机会等在很大程度上促进了小麦产业

的发展。商业育种更看重品种的卖相, 如田间长相

好、整齐好看、穗大粒大、抗倒伏等, 但大面积品

种数目会减少, 小面积品种数目将会增多。预计今

后公司的作用会进一步加强, 公立育种机构与私立

公司的合作将进一步密切和扩大, 国外种子公司也

很可能介入, 特别是转基因小麦产业化, 我们应有

所准备。 

 
致谢: 李振声院士审阅全文, 特致谢意。 
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