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小麦及野生近缘种资源的现状、保护和利用
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摘要：小麦野生近缘资源蕴藏着自然界长期进化积累的丰富遗传变异，既含有应对环境变化的抗性基因，也有培育高产、

优质小麦品种所需重要基因资源。然而，由于长期育种选择偏重产量等少数性状，加之远缘杂交存在技术障碍，致使现代小

麦品种遗传基础狭窄，大量具有重要价值的野生近缘种基因资源尚未得到有效利用。同时，人为干预、栖息地破坏、气候变

化等威胁导致其生存环境恶化，部分种质资源急剧减少甚至濒临灭绝，其携带的独特基因资源面临永久丧失的风险，亟需加

强保护（尤其是原生境保护）。本文系统梳理了小麦野生近缘种属植物的分类和地理分布、小麦的起源以及遗传多样性现状；

重点概述了近缘种质资源在遗传改良中的应用实例；评析了种质资源保护（包括原生境与异位）的成效与面临的主要挑战，

并基于此提出了科学有效保护和可持续利用的策略建议，以期为推动小麦种业创新发展及保障粮食安全提供理论支撑。
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Abstract: Wheat wild relatives harbour rich genetic variations accumulated through natural evolution and serve as reservoirs of

resistance genes against environmental stressors and vital genetic resources for breeding high-yield, high-quality wheat varieties.

However, long-term breeding practices prioritizing yield-related traits and technical barriers in distant hybridization make modern

wheat cultivars to exhibit a narrow genetic base and leave numerous valuable genetic resources in wild relatives underutilized.

Meanwhile, threats such as anthropogenic disturbances, habitat degradation and climate change have led to severe population decline

or even extinction of some wild relatives, risking permanent loss of their unique genetic resources. Strengthened conservation efforts

(especially in situ) are therefore urgently needed. This review systematically examines the taxonomy, geographic distribution of wheat

wild relatives, the origin and domestication history of wheat and current genetic diversity; summarizes utilization of wild relatives in

genetic improvement; critically analyses conservation status (in situ/ex situ), challenges in preserving these resources and proposes

science-based strategies for effective conservation and sustainable utilization. These insights aim to provide theoretical support for

driving innovative development in the wheat seed industry and ensuring food security.

Key words: wheat wild relatives; genetic resources conservation; genetic diversity; crop domestication; distant hybridization

作物野生近缘植物（CWR, crop wild relatives）在长期适应自然环境的过程中积累了丰富的遗传变异，

其中包括许多可供育种利用的优良变异，如广泛的环境适应性、良好的抗病性等，是作物遗传改良的重要

物质基础[1]。当前农业生产中存在着人工培育品种进展缓慢的问题，这主要源于遗传多样性狭窄。而作物野

生近缘种质资源的搜集、研究和利用不足也严重制约了作物遗传改良和育种工作的发展[2]。因此，挖掘和利

用作物野生近缘植物的遗传变异和优异基因资源对保障国家粮食安全和国民营养健康等方面具有战略意义

[2-4]。然而，在人为干扰、生境破坏和全球气候变化等因素的影响下，大量珍稀、特有的作物野生近缘植物
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资源正急剧减少甚至濒临灭绝，其保护与可持续利用研究日益紧迫，已受到各国高度重视[2, 3-5]。

粮食安全是提高人类生活质量、维护社会稳定的基石。三大粮食作物（小麦、水稻和玉米）为人类提

供了42%的热量消耗，其中小麦提供了20%，且是蛋白质、维生素和矿物质的重要来源[6]。在当前主栽品种

中，普通小麦（Triticum aestivum L.）、硬粒小麦（T. durum Desf.）占主导地位[7-8]，而其他栽培小麦如栽培

一粒小麦（T. monococcum L.）、提莫菲维小麦（T. timopheevii Zhuk.）和茹科夫斯基小麦（T. zhukovskyiMenabde

et Erizjan）仅在局部地区或植物园里少量种植。硬粒小麦主要分布于地中海盆地、北美北部平原、美国西南

部和墨西哥北部沙漠地区，产量仅占栽培小麦的5%[9]。普通小麦种植面积最广，其产量占全球小麦产量的

95%，其适应性强、分布范围广，从平原到海拔4000多 m的高原（如西藏）均有栽培。

据 FAOSTAT最新统计数据显示（https://www.fao.org/faostat/en/#data/QCL），2023年全球小麦种植面

积为 2.2×108 hm2，比 2022年上升 0.63%，总产量达到 7.99亿 t，但同比 2022年下降 1.53%。随着全球人口

的持续增长，预计到 2050年全球小麦产量需提高 50%以上才能满足需求，因此全球小麦供给形势依然十分

严峻[10]。小麦世界主产区包括温带和俄罗斯南部、美国中部平原、加拿大南部、地中海盆地、中国中北部、

印度、阿根廷、澳大利亚西南部[7-8]。中国作为全球最大生产国，2023年小麦种植面积为 2363万 hm2，比

2022年上升了 0.4%，产量达 13659万 t，同比 2022年下降 0.8%（中华人民共和国 2023年国民经济和社会

发展统计公报）。

全球范围内小麦的增产不仅得益于化肥、农药和灌溉等农业技术的应用，也源于高产且多抗新品种的

培育[10]。将野生近缘种属的优良基因引入小麦是遗传改良、培育新品种的关键途径[11]。因此，阐明小麦野

生近缘种的地理分布、小麦的起源和遗传多样性，评析育种应用与保护现状，对其保护与利用具有重要意

义。

1 小麦的起源

1.1 小麦族的分类

小麦族（Triticeae）隶属禾本科早熟禾亚科，其不同属间形态变异显著且存在天然杂交现象，导致属级

分类困难，也使得国内外学者关于该族的范畴、分属界限和属的数目等问题仍存分歧[12]。早在1754年，林

奈首次概述了部分属的特征及其地理分布[13]。此后，学者基于不同的分类学依据，如不同的形态特征（小

穗的数目和结构、植株营养器官和生殖器官）[14]、“种系发生”[15]和染色体组进行划分。目前普遍采用染

色体组分类法[16-18]，Dewey[16]主要基于北美地区多年生小麦族物种的染色体组分析与杂交亲和性将其划分为

9个属（含Thinopyrum）；Löve[18]利用26个染色体组（E、H、P、St等）将该族分为4亚族37属；Wang等[19]

结合分子生物学证据修正为18个属；最新全球禾本科分类将小麦族划分为28属[20]；颜济等[21]结合经典分类、

细胞遗传学和《小麦族生物系统学》，将现存已知世界范围内的小麦族划分为30属2亚属464种9亚种186变

https://www.fao.org/faostat/en/
https://www.yingzhou.gov.cn/OpennessContent/show/2383028.html
https://www.yingzhou.gov.cn/OpennessContent/show/2383028.html
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种。综上可见，关于小麦族的属和种数量，学术界因分类标准和研究方法的不同，存在多个观点。目前没

有一个绝对统一的数字，但可以确定的是，小麦族包含约20~30个属，超过460个种。随着细胞遗传学、分

子生物学等现代技术的发展，研究者对其属种界限和演化关系的认识会愈发清晰。

1.2 小麦属的分类

自1737年林奈确立小麦属（Triticum）以来，分类系统主要分为两类：（1）形态分类系统：依据形态

特征的一致性和独特性以及地理分布，Körnicke[22]将小麦属划分为26个种，但有的种之间常仅存1~2个形态

差异，鉴定困难；（2）染色体组分类系统：Schulz[23]首次按染色体数目将小麦属分为三大系：一粒系（具

有14条染色体）、二粒系（具有28条染色体）和普通系（具有42条染色体）。随后，Linlienfeld等[24]通过染

色体配对试验验证了异源多倍体假说。Bowden[25]因遗传同源将小麦多倍体（四倍体和六倍体）与山羊草属

（Aegilops）合并。Mac Key[26]按染色体组类型划分为5种，但未充分反映形态多样性（例如将含AB染色体

组的野生二粒小麦与栽培一粒小麦归为同种）。我国学者金善宝[27]结合两种方法将小麦属分为5系22个种（表

1），包括A、B、D、G四个染色体组及其倍性组合，该体系已被广泛接受[27-29]。

表1 小麦属（Triticum）的分类和地理分布[27]

Table 1 Name, genome, growth type, and distribution of Triticum species[27]

分类

Classification

物种名称

Species name

基因组

Genome

生长类型

Growth type

地理分布

Geographic distribution

一粒系

Einkorn

乌拉尔图小麦 T. urartu Thum. ex Gandil. A 野生 地中海东部沿岸、美索不达米亚、外高加索等

野生一粒小麦 T. boeoticum Boiss. A 野生 土耳其东南部、叙利亚北部

栽培一粒小麦 T. monococcum L. A 栽培（带壳） 土耳其、高加索、欧洲、摩洛哥的孤立边缘土地上

二粒系

Emmer

野生二粒小麦 T. dicoccoides（Koern. ex

Aschers. et Graeb.） Schweif.

AB 野生 新月沃地西部、土耳其东南部中部、伊拉克东部、

伊朗西部的山区

科尔希二粒小麦 T. paleocolchicum Menabde AB 栽培（带壳） 主要分布在高加索地区

伊斯帕汗二粒小麦 T. ispahanicum Heslot AB 栽培（带壳） 伊斯帕罕省法里丹地区瓦扎克坎顿的几个村庄

栽培二粒小麦 T. dicoccum（Schrank） Schuebl. AB 栽培（带壳） 土耳其东南部中部

东方小麦 T. turanicum Jakubz. AB 栽培（裸粒） 土耳其、美索不达米亚、伊朗、哈萨克斯坦

圆锥小麦 T. turgidum L. AB 栽培（裸粒） 西班牙、法国、意大利、希腊、摩洛哥、阿尔及利

亚、突尼斯、土耳其、叙利亚

波斯小麦 T. carthlicum Nevski（syn. T.

persicum Vav.）

AB 栽培（裸粒） 主要分布在南高加索地区

硬粒小麦 T. durum Desf. AB 栽培（裸粒） 埃塞俄比亚高原、撒哈拉绿洲

波兰小麦 T. polonicum L. AB 栽培（裸粒） 欧洲地中海区域

埃塞俄比亚小麦 T. aethiopicum Jakubz. AB 栽培（裸粒） 埃塞俄比亚、厄立特里亚

普通系

Dinkel

斯卑尔脱小麦 T. spelta L. ABD 栽培（带壳） 中欧

马卡小麦 T. macha Dekapr. et Menabde ABD 栽培（带壳） 前苏联格鲁吉亚西部

瓦维洛夫小麦 T. vavilovi（Thum.） Jakubz. ABD 栽培（带壳） 亚美尼亚

印度圆粒小麦 T. sphaerococcum Perciv. ABD 栽培（裸粒） 巴基斯坦南部、印度西北部特有

密穗小麦 T. compactum Host. ABD 栽培（裸粒） 美国太平洋西北部、澳大利亚、欧洲、土耳其的一
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些地区

普通小麦 T. aestivum L. ABD 栽培（裸粒） 世界各地均有种植

提莫菲维系

Timopheevii

阿拉拉特小麦 T. araraticum Jakubz. AG 野生 土耳其东南部、伊朗西部、伊拉克北部、外高加索

一些地区

提莫菲维小麦 T. timopheevii Zhuk. AG 栽培（带壳） 外高加索地区

茹科夫斯基系

Zhukovskyi

茹科夫斯基小麦 T. zhukovskyi Menabde et

Erizjan

AAG 栽培（带壳） 格鲁吉亚

1.3 栽培小麦的起源及传播

按照金善宝[27]的分类系统，小麦属包含5个系（表1），具体如下。

一粒系（Einkorn） 含AA染色体组的二倍体，包括2个野生种（野生一粒小麦T. boeoticum、乌拉尔图小

麦T. urartu）和1个栽培种（栽培一粒小麦T. monococcum）[30]。该栽培种约公元前7500年从土耳其东南部的

野生一粒小麦驯化而来，随后传播至中东、巴尔干、高加索、土库曼斯坦、中欧、地中海地区和北非，最

后传播到西欧和北欧，是新月沃地最早驯化的作物之一[31]。其籽粒富含类胡萝卜素、生育酚和多酚等营养

物质，现为孑遗作物，仅在地中海地区和欧洲局部地区种植[32]。

二粒系（Emmer） 含有AABB染色体组的四倍体。野生二粒小麦（T. dicoccoides）起源于新月沃地西

部，由乌拉尔图小麦（父本，AA）与可能已灭绝的拟斯卑尔脱山羊草（Aegilops speltoides）近缘种（母本）

杂交形成[27, 33]。约公元前8000年在土耳其卡拉卡达格山脉驯化，产生栽培二粒小麦（T. dicoccum）和硬粒小

麦（T. durum，也称硬质小麦或面食小麦），衍生出圆锥小麦（T. turgidum）、波兰小麦（T. polonicum）和

东方小麦（T. turanicum）等[34-36]。

普通系（Dinkel） 含AABBDD染色体组的六倍体。普通小麦（T. aestivum，俗称面包小麦）的A、B、

D基因组分别来自乌拉尔图小麦、拟斯卑尔脱山羊草和节节麦（Ae. tauschii）[29, 37]。其演化经历两个阶段：

第一阶段（约5.5万年前）：乌拉尔图小麦（AA）与未知拟斯卑尔脱谱系物种（BB）杂交形成野生二粒小

麦；第二阶段（约8500年前）：栽培二粒小麦与节节麦（DD）杂交形成六倍体普通小麦[38]。考古证据表明，

普通小麦从新月沃地传播至欧亚大陆：距今约7000年抵达欧洲，6000年达南亚，5000年入东亚[29, 35]。传入

中国有3条路径：南喜马拉雅路线（经巴基斯坦-印度-缅甸-云南）、河西走廊路线（经中亚绿洲-河西走廊）

和草原路线（经欧亚草原-蒙古草原）[29]。中国驯化培育品种数以万计，1949年后育成3000余个新品种[39]。

提莫菲维系（Timopheevii） 含AAGG染色体组的四倍体。提莫菲维小麦（T. timopheevii）由野生的阿

拉拉特小麦（T. araraticum）驯化而来，其A、G基因组供体分别为乌拉尔图小麦和拟斯卑尔脱山羊草[40-41]，

但基因组测序证实拟斯卑尔脱山羊草并非G基因组的直接祖先[33]。

茹科夫斯基系（Zhukovskyi） 该系仅有六倍体茹科夫斯基小麦（T. zhukovskyi）一个种，发现于格鲁吉

亚[42]，由提莫菲维小麦与栽培一粒小麦杂交后染色体加倍而成，染色体组成为AAAAGG[40]。

各谱系进化历程见图1[28, 35, 43]。
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图1 普通小麦（Triticum aestivum; AABBDD）（a）和小麦各个系的进化历史简图（b）[28, 35, 43]

Fig. 1 Model of the phylogenetic history of bread wheat (Triticum aestivum; AABBDD) (a) and its wild relatives (b)[28, 35, 43]

关于中国普通小麦的起源和演化，董玉琛等[44]基于中国的证据支持，完善了普通小麦多中心起源的理

论，即普通小麦可能不仅在近东地区起源，也在中亚（包括中国西部）独立或半独立起源。他们系统梳理

与整合了中国的小麦遗传资源，详细记录了中国地方小麦品种（农家种）所蕴含的极其丰富的形态变异，

例如在芒性、穗色（白、红、黑）、穗形、籽粒颜色、冬春性等方面的多样性。这种丰富的变异程度暗示
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了一个漫长且独立的演化历史，而非全部由外部引入。同时重点介绍了在中国发现的、在世界上其他地区

罕见或没有的特殊小麦类型，其中最著名的是云南小麦（T. aestivum ssp. yunnanense）和西藏半野生小麦。

这些特有类型被认为是普通小麦在中国境内独立演化的“活化石”证据。

普通小麦的起源已比较清晰，但B基因组的直接祖仍未知，推测为Sitopsis的未知成员[29]。拟斯卑尔脱山

羊草是B亚基因组近缘种但非直接祖先[37]。小麦属与山羊草属的系统发生关系[45-46]、现代小麦基因库的种群

结构[38, 47]及历史基因流动[45, 48]均已有研究，普通小麦及其近缘种的种群历史仍需深入解析。

2 小麦野生近缘植物及遗传多样性

2.1 小麦野生近缘植物分类

小麦野生近缘植物资源是指小麦族中除栽培小麦、大麦和黑麦以外的所有野生物种，包括小麦属野生

种及其他小麦族野生种[49]。全球约有325个分类单元（种、亚种和变种），主要分布于欧亚温带和温寒带，

我国主要分布于北方温凉地区。

根据亲缘关系远近，小麦基因源划分为三级（表2）。一级基因源为含普通小麦品种、品系及同基因组

（AABBDD）的亚种、半野生种等；与小麦杂交可育，基因转移相对容易。二级基因源为与多倍体小麦部

分基因组相同的物种；其杂交后代部分可育，基因转移难度中等。三级基因源为染色体组异于栽培小麦的

物种；其杂交较难，杂种育性较差或完全不育。

表 2 小麦的三级基因源及其所包含的小麦族属种，参考董玉琛（2000）

Table 2 Three gene pools of wheat including species and genus of Triticeae, referencing Dong (2000)

小麦基因源类型 Type of wheat gene pool 种或亚种 Species or subspecies

一级基因源 Primary gene pool 斯卑尔脱小麦 T. spelta（AABBDD）

马卡小麦 T. macha （AABBDD）

印度圆粒小麦 T. sphaerococcum（AABBDD）

瓦维洛夫小麦 T. vavilovii（AABBDD）

印度矮秆小麦 T. Compactum（AABBDD）

云南铁壳麦 T. yunnanese King （AABBDD）

西藏半野生小麦 T. tibetanum Shao （AABBDD）

新疆稻麦子 T. petropavlovskyi（AABBDD）

普通小麦 T. aestivum（AABBDD）

二级基因源 Secondary gene pool 乌拉尔图小麦 T. urartu（AA）

一粒小麦 T. monococcum（AA）

二粒小麦 T. dicoccoides（AABB）

东方小麦 T. turanicum（AABB）

圆锥小麦 T. turgidum（AABB）

波斯小麦 T. persicum（AABB）

硬粒小麦 T. durum（AABB）

波兰小麦 T. polonicum（AABB）

埃塞尔比亚小麦 T. aethiopicum（AABB）
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科尔稀二粒小麦 T. paleocolchicum（AABB）

伊斯帕汗二粒小麦 T. ispahanicum（AABB）

提莫菲维小麦 T. timopheevii（AAGG）

阿拉拉特小麦 T. araraticum（AAGG）

茹科夫斯基小麦 T. zhukovskyi（AAAAGG）

带 S组的拟斯卑尔脱山羊草 Ae. speltoides（B）

带 D组的节节麦 Ae. tauschii（D）

三级基因源 Tertiary gene pool 山羊草属 Aegilops（除了含 S或 D基因组的种）

冰草属 Agropyrum（D）

偃麦草属 Elytrigia（E, ESt）

黑麦属 Secale（R）

簇毛麦属 Dasypyrum（V）

披碱草属 Elymus（StH, StYH）

赖草属 Leymus（NsXm）

亨氏草属 Henrardia（O）

旱麦草属 Eremopyrum（F, Xe）

异型花属 Heteranthelium（Q）

带芒草属 Taeniatherum（Ta）

鹅观草属 Roegneria（StY）

大麦属 Hordeum（H, I）

南麦属 Australopyrum（W）

拟鹅观草属 Pseudoroegneria（St）

新麦草属 Psathyrostachys（Ns）等

小麦野生近缘种涵盖三级基因源，具有多维价值和应用潜力[50]。具体表现为：（1）极端生境适应性，

从海岸至海拔 5000 m的高山，广泛分布于森林、沼泽、荒漠等生态系统。（2）模式系统独特性，囊括了

植物界几乎所有的生活型（一年生/多年生）、遗传系统（二倍体/多倍体）、交配系统（自花/异花授粉）及

特殊现象（基因组自然加倍、雄性不育、无融合生殖），为研究小麦起源、演化与遗传机制提供不可替代

的平台。（3）生态工程应用潜力，冰草属、赖草属和新麦草属的物种凭借强抗旱、抗寒和发达的根系，在

俄罗斯西伯利亚等风沙区成功应用于固沙。（4）品质改良物质基础，其茎叶富含粗蛋白质、粗脂肪等成分，

籽粒高蛋白特性可直接用于育种改良。这些特性为小麦的遗传改良和育种提供了丰富的物质基础和应用方

向。

2.2 小麦及其野生近缘种的遗传多样性

遗传多样性作为生物多样性的核心基础，其本质是物种内群体或个体间遗传变异的总和，深刻影响生

物多样性的形成和发展轨迹[51]。针对小麦遗传多样性的研究，在解析作物起源、完善分类体系、指导亲本

选配、优化种质保存及资源利用策略等方面具有不可替代的科学价值[52]。

早期遗传多样性研究主要依赖形态学、细胞学（染色体）与生化标记。形态学方法成果揭示了埃塞俄

比亚不同区域四倍体小麦在株高、抽穗期、穗长、穗密度和籽粒颜色等农艺性状上的丰富遗传变异[53]。细
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胞学分析则发现中国甘肃、青海地区的圆锥小麦地方品种与普通小麦在 A、B染色体组带型间存在显著的多

态性[54]。基于 A-PAGE的醇溶蛋白分析进一步证实河西地区小麦种质资源具有广泛的遗传基础[55]。然而，

上述 3种方法受限于时空与环境因素，分子标记技术因直接作用于遗传物质、突破环境与基因表达的限制，

成为当前遗传多样性鉴定的理想手段。该技术发展经历 3个阶段：第一代以 Southern杂交为基础的 RFLP

标记；第二代基于 PCR扩增的 RAPD、SSR、AFLP 标记；第三代通过芯片杂交实现的 SNP标记[51]。

在不同发展阶段，小麦遗传多样性的研究结果有所不同。总体来说，多倍体化与驯化瓶颈显著降低了

小麦遗传多样性。分子证据表明普通小麦及栽培品种的遗传多样性普遍低于其野生近缘种[56-57]，而栽培品

种之间则表现出较高的遗传相似性[58-59]。这一现象凸显了原始供体种的关键作用，它们仍是丰富现代栽培

小麦遗传多样性的核心资源库[60]。

尽管在驯化与育种过程中遗传多样性会降低，但 A、B、D基因组呈现不均衡的多样性分布。综合各类

分子标记分析发现，B基因组的遗传多样性最高，D基因组最低，A基因组居中[45]。具体表现为四倍体小麦

与节节麦的杂交后代中，49.4%的等位变异仅存在于亲本中[58]。利用 SSR 标记对 206 份材料的分析显示，

节节麦 D基因组的遗传多样性（有效等位基因 4.6123，PIC值 0.8736，I平均值 1.3839）显著高于普通小麦

D基因组（有效等位基因 2.2211、PIC值 0.2869，PIC 值 0.4634）[61]。全基因组测序揭示，普通小麦和野生

四倍体小麦的 A 和 B 基因组的θw和θπ值相似，均高于普通小麦的 D 基因组[62]。基于 103 份春小麦的 SNP

分析发现，B基因组 SNP占比高达 41%，D基因组仅占 19%[63]，该结果与早期的研究高度吻合。

遗传结构分析揭示了小麦种间亲缘关系的复杂性。栽培一粒小麦与野生小麦的亲缘关系（遗传相似性

GS=0.84）显著高于其与乌拉尔图小麦的亲缘关系（GS=0.46）[64]，与此前的结论一致[65]。对普通小麦进化

4个关键阶段的类群（野生、驯化、栽培硬粒小麦和普通小麦）研究进一步发现，基于 A、B基因组重建的

系统发育树可将其分为 I组和 II组，STRUCTURE分析与正 Tajima's D（D=0.48357，P=0.041）支持普通小

麦至少是双系起源，由遗传上不同的四倍体祖先（AABB基因组）演化而来，但总体符合单一驯化事件[56]。

总之，小麦野生近缘种在形态、细胞（染色体）、生理生化及分子水平均展现出丰富遗传多样性。相

关研究不仅深化了对多样性形成机制与分布规律的认识，为育种创新提供理论基石，更凸显了保护与利用

野生种质资源的战略紧迫性。

3 小麦野生近缘植物在小麦育种和遗传改良中的应用

驯化过程会导致“驯化综合征”，包括种子传播模式改变、植株结构变化、籽粒增大、休眠丧失和养

分含量变化等，部分基因永久丢失[66]。野生小麦及其异源多倍体的 DNA比亲代少 2%−10%，表明演化过程

中部分 DNA被消除[67]。二战后集约化育种聚焦高产，加剧了遗传侵蚀。利用野生资源是小麦改良的关键策

略。近期 Tian等人[68]系统总结了利用野生近缘种进行小麦遗传改良的研究进展，重点探讨了利用染色体工
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程、基因组学和表型组学技术挖掘野生资源中抗病及非生物胁迫耐受基因的策略。这里，我们简述小麦野

生近缘植物的优良基因及其在小麦育种和遗传改良中的利用。

3.1 小麦属野生种的应用

野生一粒小麦（T. boeoticum）：栽培一粒小麦的野生祖先（图 1），广泛分布于东地中海地区。具有突

出的耐旱性（优于野生二粒小麦和普通小麦）[69]，是抗病性、抗逆性及营养品质改良的重要基因库[70-71]。

柳欣等[72]将野生一粒小麦 G52中的蓝粒基因导入普通小麦，形成 4Aᵇ(4B)二体代换系。

乌拉尔图小麦（T. urartu）：四倍体和六倍体小麦中 A亚基因组的供体，分布于新月沃地[73]。种群具高

表型可塑性（株型、抽穗日期和粒径等）[74]，携带抗生物和非生物胁迫等优异基因[75]，这可能与自然选择

和适应中东不同栖息地有关[76]。其抗白粉病[77]和秆锈病[78]基因以及与淀粉合成[79]和种子储存蛋白相关的基

因[80-81]已被引入栽培小麦。邱永春等人[82]将二倍体乌拉尔图的抗白粉病基因 PmU已通过回交转育和分子标

记辅助选择导入普通小麦，获得稳定品系。

阿拉拉特小麦（T. araraticum，AAGG）：分布于土耳其东南部、外高加索等地（表 1）。具有雄性不

育恢复基因以及抗麦秆蝇、秆锈病、叶锈病和白粉病基因[83]。尽管阿拉拉特小麦与普通小麦之间存在一定

的杂交障碍，齐莉莉等人[84]通过一系列精细的杂交实验，成功地将其主效抗白粉病基因 Pm2导入普通小麦

中。除了对白粉病的抗性外，阿拉拉特小麦还携带针对秆锈病的有效抗性基因。研究表明，通过一系列回

交手段，可以将苗期抗小麦秆锈菌（Puccinia graminis f.sp. tritici）的部分显性基因（Sr40）从阿拉拉特小麦

的两个品系（PGR 6126和 PGR 6195）导入六倍体小麦。该基因对小麦秆锈菌的绝大多数小种均有中等水平

的抗性[85]。

野生二粒小麦（T. dicoccoides，AABB）：起源于新月沃地西部（表 1）[33]，约公元前 8000 年驯化为

栽培二粒小麦和硬粒小麦（图 1）[35]。野生二粒小麦在小麦史上处于核心地位，在进化过程中积累了丰富的

遗传多样性和广泛的基因型变异，携带了许多普通小麦在长期驯化过程中丢失的优异基因，这些基因涉及

农艺性状[86]、品质性状（蛋白质含量[87]、氨基酸组成[88]、微量营养素[89]）、抗病性状（抗白粉病[90]、镰刀

菌枯萎病[91]、叶锈病、茎锈病、条锈病[92]等）。随着 2017年野生二粒小麦全基因组的成功破译[93]，我们对

其遗传背景和基因组结构有了更深入的理解，为发掘和利用野生二粒小麦中的优异基因提供了重要基础。

通过远缘杂交和渐渗系构建技术，能够将野生二粒小麦中的优异基因导入普通小麦，从而拓宽普通小麦的

遗传基础，培育具有改良性状的新品种。研究表明，野生二粒小麦的基因渗入可以显著提高普通小麦的蛋

白质含量[94]、抗白粉病性[95]和氮素利用效率[96]、改善普通小麦的加工品质[97]等。此外，全基因组关联分析

（GWAS）的应用能够快速鉴定与重要农艺性状相关的遗传位点和候选基因，将加速野生二粒小麦优异基因

在育种中的利用[98]。

3.2 小麦族其他野生近缘属的应用
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小麦族中小麦的近缘种除栽培大麦和栽培黑麦外均为野生种，包括山羊草属（Aegilops）、冰草属

（Agropyrum）、偃麦草属（Elytrigia）、黑麦属（Secale）、簇毛麦属（Dasypyrum）、新麦草属（Psathyrostachys）、

赖草属（Leymus）等 17个属[99]。以下近缘植物常被用于小麦遗传改良。

山羊草属：山草羊属是与小麦亲缘关系最近的野生植物[100]，节节麦是普通小麦 D基因组的提供者。该

属主要为一年生草本植物，约有 25种，多数分布于地中海沿岸和中亚地区[101]。中国陕西、河南等地有节节

麦的分布记录，这可能是一个伴随小麦种植引入的物种，在西北地区也发现了其自然生长[102]。山羊草属植

物被称为小麦遗传改良的“宝贵基因库”，蕴藏着许多对抗病、抗逆、优质高产等有益的重要基因[101]。这

些基因通过远缘杂交技术，以异附加系、异代换系或异易位系等形式导入普通小麦的遗传背景中，从而培

育出具有优良性状的新种质或新品种。例如董玉琛利用四倍体小麦与节节麦、顶芒山羊草等杂交，合成 22

个抗白粉病的小麦-山羊草双二倍体（Am1-Am22）[99]。圆锥小麦、硬粒小麦和波斯小麦等与节节麦杂交，

创制抗叶锈病和抗秆锈病的人工合成小麦[103-104]。山羊属野生近缘植物携带多种抗病基因，如拟斯卑尔脱山

羊草拥有抗条锈病基因 Yr19[105]、抗叶锈病基因 Lr28、Lr35、Lr36、Lr47、Lr51和 Lr66、抗秆锈病基因 Sr32、

Sr39和 Sr47[106-107]和抗白粉病基因 Pm12、Pm32和 Pm53[108-110]；高大山羊草（Ae. longissima）3Sl染色体带

有抗白粉病基因 Pm13，已应用于育种并完成克隆[111]。

偃麦草属：该属主要为多年生草本植物，约有 40种，分布于两半球的寒温带[112]。偃麦草属植物通常耐

寒、耐旱、耐盐碱，能够适应相对恶劣的环境条件。例如，长穗偃麦草就以其抗逆（抗寒、抗旱、耐盐）

特性而著称[113]。偃麦草属作为小麦的三级基因源，是小麦遗传改良中外源优异基因的重要来源[113-114]。通过

远缘杂交、染色体工程（如创建异附加系、异代换系、易位系）和分子标记辅助选择等技术，已将偃麦草

属的许多优良基因导入普通小麦中[113-115]。成功案例包括李振声院士利用长穗偃麦草（E. elongata）与普通

小麦杂交育成八倍体小偃麦（小偃 7430、小偃 7631、小偃 784等）以及异附加系（小偃 759和小偃 7231），

并育成小偃 6号等系列优良品种[116-117]。偃麦草属也携带抗病基因，彭提卡偃麦草 Lr24、偃麦草 Yr50（抗条

锈）、中间偃麦草 pm40/pm43（抗白粉）、长穗偃麦草 Lr19（抗叶锈）、Sr25（秆锈）、Fhb7（抗赤霉）

以及黄色素基因等[118]。李红霞等[119]将中间偃麦草的抗条锈病基因导入普通小麦，创制代换系。张树伟等[120]

总结了中间偃麦草在小麦遗传改良中的应用。吕伟东等[115]对偃麦草属种质资源在普通小麦抗病、抗逆和改

良品质育种中的应用做了较为全面的总结。程舒唯等[121]对小偃麦的创制及应用做了阶段性综述。近期，山

东农业大学孔令让团队[122]成功克隆了长穗偃麦草的抗赤霉病主效基因 Fhb7，并成功应用于小麦育种。

黑麦属：该属主要为一年或越年生草本植物，约有 5种，分布于欧亚大陆温带地区[123]。作为小麦的三

级基因源，黑麦属植物的核心特点是具有强大的抗逆性（抗寒、耐旱、耐贫瘠）、独特的形态特征和较高

的遗传多样性[124]。利用远缘杂交和染色体工程技术，育种家们成功将黑麦的许多优良基因导入了普通小麦，

其中 1RS·1BL 易位系为最著名的案例[125]。这个易位系不仅同时携带了含有 Yr9、Pm8、Lr26、Sr31等多



11

个抗病基因[126]，还意外地表现出良好的丰产性和适应性（如较高的千粒重），使其成为现代小麦育种中应

用最广泛的外源染色体片段之一[123]。以此育成山前麦、高加索、无芒一号和洛夫林 13等品种，在全球小麦

产区广泛应用。据估算，2000年后全世界约有 30%[127]、中国约有 27%−50%小麦品种含此易位系[128-129]（如

矮孟牛Ⅱ型与Ⅳ−Ⅶ型、周麦 22、周 8425B和石 4185等）[126, 130]。除了 1RS·1BL易位系，国外育种家们

还培育出了含 1RS·1AL易位系的 Amigo 等品种，并以此为骨干亲本，培育出了含该易位系的 Zhytnytsa、

Rastavitsa、TAM107、TAM303、TAM305、AG Robust、Fannin、N96L9970和 Helami-105等小麦新品种/系

在美国、墨西哥和欧洲等国家推广应用[131]。另外，还有 1RS·1DL、1RS·3BL、5DS-4RS·4RL和 7BS·7RL

等易位系应用于小麦育种中，育成 Zhytnytsa、TAM107等品种在欧美推广[132-135]。小黑麦是通过小麦与黑麦

杂交育成的属间杂种作物，也是人工选育属间杂种最为成功的范例。小黑麦包括六倍体（AABBRR）和八

倍体（AABBDDRR）两种倍性类型，均对多种病害免疫或高抗[134]，且生物产量高[136]、营养品质优良[137]。

在小黑麦的培育与生产应用方面国内早期以鲍文奎团队[138]为代表在国际上首次成功将异源八倍体小黑麦应

用于生产，育成了小黑麦 2号、小黑麦 3号及中矮秆品种劲松 5号和黔中 1 号等在贵州等高寒山区推广。

近期，我国饲用小黑麦育种发展迅速，例如河北省农林科学院旱作农业研究所选育的“冀饲”系列品种（如

冀饲 3号、4号、5号）已成为黄淮海、西北、西南地区的冷季型饲草优势品种，在全国年推广面积超百万

亩，其与青贮玉米等的复种模式显著提升了经济效益和资源利用效率（河北日报，2021年）。此外，中国

农业科学院新疆喀什综合试验基地的“中饲 1048”小黑麦在盐碱地治理方面表现出色（新疆日报，2025）。

国外小黑麦育种在波兰、加拿大等国也较为突出，侧重粮饲兼用型品种选育[139]。随着中国栽培品种“威宁黑

麦”和欧洲品种“Lo7”的高质量参考基因组图谱的完成[123, 139-140]，黑麦优异性状将加速精准定位与适应性

评价，推动优异基因资源在小麦育种中的深度应用。

簇毛麦属：该属主要包括二倍体一年生簇毛麦（D. villosum）和四倍体多年生簇毛麦（D. breviaristatum）

两个物种[141]。二倍体簇毛麦因其丰富的抗病性、抗逆性、优良农艺和品质性状、含抗白粉病基因 Pm21、

Pm55和 Pm62、抗秆锈病 Sr52等优异基因[126]，成为小麦遗传改良中不可或缺的重要基因资源。对簇毛麦

属植物的系统研究与利用始于 20世纪中期的远缘杂交探索。国际上，美国科学家率先成功实现了普通小麦

与簇毛麦的属间杂交，并开创性地通过幼胚拯救和染色体加倍技术，成功创制了小麦-簇毛麦双二倍体以及

一系列小麦-簇毛麦异附加系等非整倍体材料[142]。在国内，南京农业大学刘大钧团队[142]自 20世纪 70年代

起，系统性地开展了小麦与簇毛麦的远缘杂交研究，将这一领域推向了新的高度。该团队在引进和利用国

外材料与方法的基础上，独立地创制了更为完整的小麦-簇毛麦二体异附加系、代换系和易位系（小簇麦非

整倍体）全套新种质，并综合利用染色体分带、非整倍体分析、同工酶、原位杂交与分子标记等综合技术，

首次完成了对簇毛麦不同染色体及其臂性的准确鉴定，明确了其与小麦部分同源群的关系[143]。尤为重要的

是，通过对这些非整倍体材料的抗性鉴定，成功将位于簇毛麦 6V染色体短臂（6VS）上的高效抗白粉病基

https://hbrb.hebnews.cn/pc/paper/c/202105/27/content_86485.html
https://xjrb.ts.cn/xjrb/20250521/241938.html
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因 Pm21定位并导入小麦，创制出著名的抗白粉病普通小麦-簇毛麦 T6VS·6AL易位系[144-145]。Pm21基因

对我国乃至全球白粉菌系表现出了广谱、高抗且持久的优异特性，以其为核心抗源，我国育种家相继培育

出“南农 9918”、“扬麦 18”、“石麦 14”、“山农 20”等一系列大面积推广的主栽品种[146]，为小麦安全生产作

出了巨大贡献。最近，南京农业大学王秀娥团队[147]构建了染色体水平簇毛麦参考基因组，将为小麦遗传改

良和广谱抗病性研究提供重要遗传资源。

冰草属：该属为多年生草本植物，主要分布于欧亚大陆温寒带的高草原及沙地地区，全球约 15种，我

国现知有 5种、4变种及 1变型[148]。冰草作为小麦的野生近缘种，因其携带包括多花多实、抗旱、抗寒、

对多种小麦病害高度免疫等众多优异基因，被国际视为小麦遗传改良的宝贵基因库。然而，由于严重的杂

交不亲和性、杂种不育和后代的疯狂分离等世界性难题，自 20世纪 30年代起，多国科学家尝试将冰草优

异基因导入小麦均未获成功，以致一度被认为是一条“死胡同”（农视网，2024）。中国农业科学院作物科学

研究所李立会团队自 20世纪 80 年代起，历时三十余年潜心研究，最终攻克了小麦与冰草属间远缘杂交的

所有技术瓶颈。团队通过创建包括幼龄授粉、幼胚拯救、幼穗体细胞培养、高频率诱导异源易位以及开发

特异分子标记等一整套高效的小麦远缘杂交新技术体系，在国际上首次成功实现了小麦与冰草的属间杂交，

突破了利用冰草属物种改良小麦的世界难题[149-154]。在基础材料创制方面，该团队成功培育了小麦-冰草双二

倍体、附加系（如 7P附加系）、缺失系和易位系（如 T7PL.7AL整臂易位系）等一系列遗传材料。例如，

研究发现附加冰草 6P、7P染色体可显著提高小麦千粒重和增强抗旱能力[155-156]。在育种应用方面，该团队

创制的“普冰”系列创新种质已被免费发放给全国多家育种单位利用，极大地拓宽了我国小麦育种的遗传

基础。利用这些种质，已培育出 15个审定的新品种（包括国审品种）、39个参加国家和省级区域试验的新

品系。这些品种普遍比主栽品种增产超过 10%，且兼具优质强筋特性，标志着我国小麦育种在产量、抗性

和品质协同改良方面取得了重大突破，为保障国家粮食安全提供了强有力的种源支撑（农视网，2024）。

新麦草属：该属植物为多年生草本，约有 10种，主要分布于中亚地区。我国产 4种，多为山地草原及

山地半荒漠带常见牧草[157]。该属植物尤其是华山新麦草（Psa. huashanica）兼具有抗条锈病、全蚀病和白

粉病等优良性状[158-159]，是提升小麦抗病抗逆性和生产潜力的重要种质资源[160]。目前通过远缘杂交、回交、

胚拯救技术已培育出大量优质杂种后代，并成功选育了系列普通小麦易位系、代换系和附加系[161]。西北农

林科技大学作为国内利用华山新麦草进行小麦遗传改良的核心研究单位，长期致力于将华山新麦草的优异

基因导入小麦[162-163]，已培育出 18个国审的新品种（农业科技报，2025）。利用基因组学等手段，深入挖

掘华山新麦草中尚未被充分利用的优异基因将是未来研究的方向和重点。

赖草属：该属植物为多年生草本植物，约有 30余种，分布于北半球寒温带，主产于中亚，在欧洲和北

美也有分布，我国产 9种，多数种为重要牧草[164]。赖草属植物在长期的进化过程中，形成了一系列对抗逆

境的优良特性，使其成为遗传改良的宝贵资源[165-166]。大赖草（L. racemosus）具有抗寒、抗旱、耐盐碱特性，

https://news.ntv.cn/content/1/245/991245027.html
https://news.ntv.cn/content/1/245/991245027.html
http://eb.nkb.com.cn/nykjb/20250709/html/content_20250709003005.htm
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且对秆锈病、条锈病、叶锈病、赤霉病、黄矮病及根腐病等生物/非生物胁迫具显著抗性[167-168]，是小麦育种

的珍贵基因源。南京农业大学自 1983 年系统开展大赖草有益基因导入研究，获得多个异附加系，其中

AddLr.2”、AddLr.7”和 AddLr.14”系表现出良好的赤霉病抗性[169]。后续研究持续推动大赖草抗病抗逆性

状在小麦遗传改良中的应用深化[170-172]。滨麦草（L. mollis）具有抗寒、抗旱、耐盐碱、茎秆粗壮、大穗多

花等优良性状，同时对小麦条锈病、白粉病和秆锈病等多种真菌病害表现高抗或近免疫，是小麦遗传育种

的重要三级基因源[173]。然而，由于滨麦草与普通小麦之间存在严重的杂交不亲和性和杂种不育性，直接将

滨麦草的优良性状导入小麦面临巨大挑战。为了克服这些障碍，我国科学家尤其是原中国科学院西北植物

研究所（后合并至西北农林科技大学）的李振声团队及其后继者吉万全团队通过远缘杂交技术，辅以胚胎

拯救、染色体工程等手段，成功创制了小麦-滨麦草的双二倍体和非整倍体一系列重要桥梁材料，并成功将

其优异基因导入小麦品种，实现了从基础研究到育种应用的跨越。这些材料包括对抗条锈病和赤霉病表现

优异的八倍体小滨麦（双二倍体）M47、多重异附加系（非整倍体）M42和二体异附加系（如 Lm#1Ns, Lm#2Ns,

Lm#3Ns）等[173-177]。我国科学家在小麦-滨麦草远缘杂交研究领域开展了系统性的、开创性的工作，未来利

用这些丰富的材料，克隆来自滨麦草的重要抗病、抗逆基因，并解析其功能，将进一步推动这些宝贵的滨

麦草衍生系在国内外小麦育种项目中的共享与应用，进一步发挥其价值。

综上所述，小麦野生近缘物种作为重要的遗传资源，因其对多种病虫害表现出广谱抗性以及较强的非

生物胁迫耐受能力，已成为小麦遗传改良中不可或缺的材料。通过远缘杂交，这些物种中的优良基因可被

成功导入普通小麦，从而创制出在产量、品质、抗逆性和抗病性等方面显著增强的新种质。目前，部分近

缘种属已在育种中得以应用，但仍存在大量遗传资源尚未充分发掘与利用，未来研究应继续拓展其在小麦

抗性与综合性状提升方面的应用潜力。

4 小麦野生近缘种资源收集与保护现状

小麦野生近缘植物为小麦育种及品种改良提供关键种质与基因资源。随着生态环境的恶化与生物/非生

物胁迫的加剧，其栖息地持续受损，多样性丧失严峻，各国高度重视保护工作。苏联农业学家瓦威诺夫自

1920年起全球考察，收集数万份小麦原种、品种和其他作物基因资源，提出八大作物起源中心[178]。当前全

球基因库累计保存种质资源 610万份，其中约 10%为作物野生近缘种，其保护和利用日益受重视。多国已

建立原生境保护点，如以色列加利利地区 Ammiad 野生小麦保护点、土耳其东南 Ceylanpinar山羊草属保护

点等[179]。

中国是小麦的重要传播与演化中心以及小麦野生近缘种资源的重要分布区与多样性中心之一[180-181]。自

1980年代启动资源调查，建成全球最大的国家级种质资源圃（廊坊），现保存 17属 220种 2036份材料。

研究表明，中国野生近缘种主要分布于西北高原干旱山区、草原和荒漠草地，呈现物种丰富多样且特有种
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多、遗传多样性广泛两大特征[50]。2007年新疆启动全球环境基金（GEF）项目，设立乌鲁木齐保护示范点。

世界各国都认识到小麦野生种质资源的战略地位，十分重视其收集及保存工作[182]。在 19世纪初期苏联

和美国就已经开始了小麦种质资源的收集、保存和研究。我国从 20世纪 30年代开始注意此项工作，而大

规模的收集、保存和研究始于 50年代（智汇三农）。目前全球小麦种质资源保护体系日趋完善，全世界约

有 1750个种子库和基因库，国际玉米小麦改良中心、美国国家种质储藏实验室、澳大利亚小麦收集站等都

收藏着规模不等但种类丰富的小麦种质资源[182-183]。我国的国家作物种质库（简称国家种质库，1986年 10

月建成）是全国作物种质资源长期保存与研究中心，截至 2000年，收集保存的小麦遗传资源 4.1万余份（包

括 15个属，231个种），其中小麦野生近缘植物为 2505份（14个属，207个种）（中国农业科学院机构知

识库）。1999年由农业部立项批准建设、2002年落成投入使用的国家农作物种质保存中心截止 2012年收

集保存的小麦种质资源达 4.5万余份，居世界第二[184]。至 2021年底，在国家多年生小麦野生近缘植物种质

资源圃保存的小麦野生近缘植物种质资源为 1757份[185]。四川农业大学小麦研究所建立了全球性小麦族种质

资源库，全面收集了青藏高原、横断山区、新疆等国内核心产地及北美洲、中亚、中东、欧洲等全球资源。

该资源库现保存 30属 300余种 4000余份多年生种质材料，其中国家一级重点保护农业资源植物华山新麦

草 9 份、国家二级重点保护植物蒙古冰草（A. mongolicum）6份。配套标本馆藏有全球小麦族 30余属 450

余种 6000余份标本，成为亚洲地区小麦族植物属种保存最完备的标本库。北京市农作物种质资源库（2021

年启用）保存近 6500份麦类种质资源，其中小麦种质资源 6300余份[182]。中国小麦种质资源储备持续增长，

2000年保存 37398份（国内 23,623份，引进 13,775份），2022年逾 5万份，且数量还在递增[182]。

原生境保护面临着严峻的挑战，但也有积极进展。中国西部和北部作为小麦族牧草分化中心，因环境

变化、过度开发和盲目引种导致遗传多样性逐渐降低，严重威胁野生近缘种的繁衍[186]。原生境保护的国际

范例是以色列野生小麦保护点和国内陕西华山新麦草保护区（仅保护华山新麦草），而青海海晏保护区保

护的有赖草、鹅观草、冰草和大颖草。截止 2017年底，中国通过物理隔离和主流化保护建成 261个原生境

保护点，分布在 27个省，保护 52个物种，新疆 7个保护点之一专项保护大赖草[186]。

总体而言，通过原位保护和异地保护种质库等综合措施，全球及中国在小麦野生近缘种质资源保护与

利用方面成效显著，中国资源收集体系日趋完善。

5 小麦野生近缘种研究和保护中存在的问题和建议

5.1 国家政策法规、行动计划和项目及所取得的成果

中国政府高度重视对农作物种质资源的保护和利用工作，已建立起较为完善的政策法规体系。根据《种

子法》的相关规定，农业农村部制定了《农作物种质资源管理办法》（2022年修订），明确了农作物种质

资源的保护、管理、利用和交流等方面的规定。该办法定义了农作物种质资源的概念，即"选育农作物新品

https://www.pwsannong.com/c/2016-04-13/551834.shtml
https://caas.agriir.cn/coat/resources/detail/1/92A549D3-A562-4EE7-B6C1-00BB7BBD4917.html
https://caas.agriir.cn/coat/resources/detail/1/92A549D3-A562-4EE7-B6C1-00BB7BBD4917.html
https://xms.sicau.edu.cn/info/1041/2847.htm
https://fgs.moa.gov.cn/flfg/202201/t20220127_6387850.htm
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种的基础材料，包括农作物的栽培种、野生种和濒危稀有种的繁殖材料，以及利用上述繁殖材料人工创造

的各种遗传材料"。国家设立农作物种质资源委员会，研究提出国家农作物种质资源发展战略和方针政策，

协调全国农作物种质资源管理工作。在行动计划方面，由全球环境基金（GEF）资助、联合国开发计划署

（UNDP）执行、中国农业部实施的"作物野生近缘植物保护与可持续利用"项目（2007-2013年），通过采

用"与农业生产相结合的方式"开展作物野生近缘植物保护工作（农业农村部，2013）。该项目在云南、海南、

广西、宁夏、河南、吉林、黑龙江、新疆 8个省（区）开展了小麦、水稻、大豆的示范性保护工作，通过

开展激励机制建设、完善法律法规、加强能力建设以及提高保护意识等一系列活动，使得"保护点作物野生

近缘植物面积没有减少”，显著降低（80%）示范点内野生近缘植物生存构成威胁的因素及其根源。

此外，中国政府还于 1992年签署了《生物多样性公约》，并采取了一系列履约行动。农业部自 20世

纪 50年代就开始了作物近缘野生植物的保护工作，先后制订了《中华人民共和国野生植物保护条例》、《国

家重点保护野生植物名录》和《中国生物多样性保护战略与行动计划（2023-2030年）》、等一系列规章和

行动计划，对野生物种特别是对主要作物的野生近缘物种的保护提出了切实可行的方针和具体行动措施。

当前正在实施的“十四五”国家重点研发计划项目“主要粮油作物珍稀濒危种质资源的抢救性保护”，系统调查

了小麦野生近缘植物、疣粒野生稻和多年生野生大豆等珍稀濒危种质资源的分布范围、群体数量和濒危状

况，抢救性收集种质资源 2500多份，建立了各目标物种异位保存圃和原生境保护点相结合的保护技术体系

（中国农业科学院作物科学研究所，2025）。

5.2 现存的问题

尽管我国在小麦野生近缘植物资源保护方面取得了显著成效，但仍存在一些亟待解决的问题。（1）保

护体系不完善，原生境保护滞后是一个突出问题。虽然国家已发布了一系列有关农作物种质资源的法律法

规，但由于宣传不广泛、守法意识差、执法不力等原因，野生近缘种生物资源流失现象严重（《全国生物

物种资源保护与利用规划纲要》，2007）。目前农作物种质资源保护工作主要侧重于异位保存[179]，而​​原

生境保护​​直到 21世纪初才开始启动。由于原生境保护工作滞后，使许多重要的作物野生近缘植物原生境

遭到严重破坏，原生境保护点的建设速度远远落后于破坏速度。即使是在已建立的保护点，如宁夏贺兰山

小麦近缘种保护点，目标物种沙生冰草、冰草、赖草、阿拉善鹅观草等仍受到春旱、采矿及旅游等因素的

严重威胁[187]。在乌鲁木齐县的保护点，由于当地牧民的传统放牧生产方式以及对小麦野生近缘植物认识的

局限性，超载放牧​​现象严重，小麦野生近缘植物的正常生长和繁殖受到威胁[188]。另外，当前纳入原生境

保护的物种数量很少，且缺乏科学化、规范化的长效管理机制[186]。（2）资源鉴定评价滞后，基因挖掘不足。

目前对小麦野生近缘植物的研究多集中于资源调查和收集，而对其遗传背景和优异基因的挖掘仍显不足[126]，

拥有自主知识产权的功能基因资源很少。尽管已经发现了一些重要基因，如抗病基因 Yr15、Sr60等，但相

对于野生近缘种中蕴含的丰富遗传多样性，现有研究仍只是"冰山一角"。非生物胁迫相关基因的挖掘尤其滞

https://www.moa.gov.cn/xw/zwdt/201309/t20130916_3607375.htm
https://www.gov.cn/gongbao/content/2019/content_5468858.htm
https://www.gov.cn/zhengce/zhengceku/2021-09/09/content_5636409.htm
https://www.gov.cn/zhengce/zhengceku/2021-09/09/content_5636409.htm
https://www.mee.gov.cn/ywdt/hjywnews/202401/t20240118_1064111.shtml
http://icscaas.com.cn/xwdt/sndt/9124cf4d425441fea5b5acffe95d4e80.htm
https://www.mee.gov.cn/gkml/zj/wj/200910/t20091022_172479.htm
https://www.mee.gov.cn/gkml/zj/wj/200910/t20091022_172479.htm


16

后于抗病基因研究[68]。（3）技术创新不足，利用效率低下。远缘杂交存在杂交不亲和性、连锁累赘和基因

沉默三大技术障碍[68]，严重限制了小麦野生近缘植物优异基因的开发利用。虽然分子标记辅助选择技术有

所应用，染色体工程等技术也取得了一定突破，但基因编辑等新技术的应用仍不够广泛，野生资源利用效

率偏低。（4）监测手段落后，动态评估缺失。目前对小麦野生近缘植物种群动态的监测主要依靠传统人工

调查[189]，缺乏高效、精准的监测技术体系。对于种群数量、分布范围及受威胁程度的评估往往滞后，难以

及时发现种群衰退现象并采取保护措施[187]。（5）政策支持力度不足，资金保障不稳定。尽管有《农作物种

质资源管理办法》等法规，但专门针对小麦野生近缘植物保护的政策仍不完善，资金投入不足且不稳定（多

为短期项目），导致保护工作缺乏连续性和系统性。特别是在地方层面，保护经费往往难以得到有效保障。

5.3 保护建议

针对上述问题，我们提出以下保护与发展建议：

（1）完善保护体系，加强原生境保护。构建以原生境保护为主、异位保存为辅的综合保护网络。在重

要小麦野生近缘植物分布区建立更加完善的自然保护区或保护点，重点加强对乌鲁木齐县、宁夏贺兰山等

关键区域的保护力度，保持野生近缘植物的自然演化进程。应减少保护点周边采矿和旅游活动的干扰，建

立生态补偿机制，促进社区共管保护模式的实施。另外，应加强对已建立保护区的管理，完善保护设施，

提高保护能力。需要强化法律法规执行力度，加大对破坏农作物野生近缘植物资源行为的处罚力度，提高

公众守法和保护意识。（2）建立监测预警系统，实现动态管理。利用遥感、地理信息系统和分子标记等现

代技术，建立小麦野生近缘植物动态监测预警系统，定期评估种群状况和受威胁程度，实现保护措施的及

时调整和优化。特别是在气候变化背景下，应加强对种群适应性演变的监测与研究。（3）加强资源评价，

深化基因挖掘。应充分利用多组学技术（基因组学、表型组学等）对已保存的小麦野生近缘植物资源进行

系统鉴定和功能基因挖掘。深度挖掘抗逆、优质等相关基因。重点开展小麦野生近缘种非生物胁迫基因的

挖掘与利用研究，为应对气候变化提供基因资源。推广“一石二鸟”策略，同时克隆多个有益基因，提高育种

效率。另外，建议建立产学研结合的种质创新体系，促进科研机构、高校和企业合作，加快优异种质的开

发利用。（4）技术创新突破，提高利用效率。重点突破远缘杂交的技术瓶颈，大力发展染色体工程，积极

应用基因编辑（如 CRISPR-Cas9）等现代生物技术，提高小麦野生近缘植物优异基因的利用效率。建议推

广"优异染色体区块"概念，通过精准编辑特定基因组区域，打破连锁累赘，提高育种效率。（5）完善政策

支持，保障资金投入。建议增加长期性、稳定性的项目支持，将小麦野生近缘植物保护纳入国家生物多样

性保护战略和行动计划。同时，鼓励社会资本参与，形成多元化的投入格局。此外，建议加强与联合国开

发计划署、全球环境基金等国际组织的合作，实施更多保护项目，推动中国作物尤其是小麦野生近缘植物

保护工作的可持续发展。

5.4 研究展望
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21世纪人口-环境-粮食的复杂互馈关系对小麦野生近缘种资源保护和研究提出新的挑战。一方面，人口

膨胀与耕地萎缩要求作物单产持续提升；另一方面，气候变化与极端天气频发严重威胁野生近缘种的生存

[190-191]。在此背景下，未来研究需聚焦三大转型：（1）资源利用范式亟待创新。突破以现有品种改良为主

的局限，通过拓宽野生近缘种引种渠道和利用途径，实现资源价值的深度开发。（2）研究重心需向纵深转

移。推动工作从资源收集与保护转向种质创新、精准评价与核心种质库的构建，释放资源潜在价值。（3）

前沿技术需驱动基因挖掘革命。整合生物信息学和分子生物学技术，系统解析小麦野生近缘种遗传多样性

的形成规律和演化机制，高通量挖掘其蕴含的抗生物/非生物胁迫、营养高效、优质高产的关键基因，创制

突破性新种质，最终为小麦育种提供多元化遗传基础，支撑粮食生产的可持续性和高质量发展。

致谢：感谢彭惠茹对初稿的宝贵建议。

参考文献

[1]Dempewolf H, Baute G, Anderson J, Kilian B, Smith C, Guarino L. Past and future use of wild relatives in crop breeding. Crop Science, 2017, 57(3):

1070-1082

[2]Khoury C K, Carver D, Greene S L, Williams K A, Achicanoy H A, Schori M, León B, Wiersema J H, Frances A. Crop wild relatives of the United States

require urgent conservation action. Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America, 2020, 117(52): 33351-33357

[3]杨庆文, 秦文斌, 张万霞, 乔卫华, 于寿娜, 郭青. 中国农业野生植物原生境保护实践与未来研究方向. 植物遗传资源学报, 2013, 14(1): 1-7

Yang Q W, Qin W B, Zang W X, Qiao W H, Yu S N, Guo Q. In-situ conservation practices and future development of wild relatives of crops in China. Journal

of Plant Genetic Resources, 2013, 14(1): 1-7

[4]Goettsch B, Urquiza-Haas T, Koleff P, Gasman F A, Aguilar-Meléndez A, Alavez V, Alejandre-Iturbide G, Cuevas F A, Pérez C A, Carr J A,

Castellanos-Morales G, Cerén G, Contreras-Toledo A R, Correa-Cano M E, Larios L D, Debouck D G, Delgado-Salinas A, Gómez-Ruiz E P,

González-Ledesma M, González-Pérez E, Hernández-Apolinar M, Herrera-Cabrera B E, Jefferson M, Kell S, Lira-Saade R, Lorea-Hernández F, Martínez M,

Mastretta-Yanes A, Maxted N, Menjívar J, Guzmán M D M, Herrera A J M, Oliveros-Galindo O, Orjuela-R M A, Pollock C M, Quintana-Camargo M,

Rodríguez A, Corral J A R, González J D S, Sánchez-de la Vega G, Superina M, Niedfeldt W T, Tognelli M F, Vargas-Ponce O, Vega M, Wegier A, Tavares

P Z, Jenkins R K B. Extinction risk of Mesoamerican crop wild relatives. Plants People Planet, 2021, 3(6): 775-795

[5]赵耀, 李耕耘, 杨继. 栽培植物野生近缘种的保护与利用. 生物多样性, 2018, 26(4): 414-426

Zhao Y, Li G Y, Yang J. Conservation and utilization of wild relatives of cultivated plants. Biodiversity Science, 2018, 26(4):414-426

[6]Brenchley R, Spannagl M, Pfeifer M, Barker G L A, D’Amore R, Allen A M, McKenzie N, Kramer M, Kerhornou A, Bolser D, Kay S, Waite D, Trick M,

Bancroft I, Gu Y, Huo N, Luo M C, Sehgal S, Gill B, Kianian S, Anderson O, Kersey P, Dvorak J, McCombie W R, Hall A, Mayer K F X, Edwards K J,

Bevan MW, Hall N. Analysis of the bread wheat genome using whole-genome shotgun sequencing. Nature, 2012, 491(7426):705-710

[7]史晓黎, 何伊琳, 凌宏清. 小麦 A基因组测序与进化研究进展. 遗传, 2019, 41(9): 836-844

Shi X L, He Y L, Ling H Q. Progress on wheat A genome illustration and its evolutional analysis. Hereditas, 2019, 41(9): 836-844

[8]Salamini F, Özkan H, Brandolini A, Schäfer-Pregl R, Martin W. Genetics and geography of wild cereal domestication in the near east. Nature Reviews

Genetics, 2002, 3(6):429-441

[9]Bożek K S, Żuk-Gołaszewska K, Bochenek A, Gołaszewski J, Kalaji H M. Modelling the growth, development and yield of Triticum durum Desf. under the

changes of climatic conditions in north-eastern Europe. Scientific Reports, 2021, 11(1): 21753

[10]Tadesse W, Sanchez-Garcia M, Assefa S G, Amri A, Bishaw Z, Ogbonnaya F C, Baum M. Genetic gains in wheat breeding and its role in feeding the world.

Crop Breeding, Genetics and Genomics, 2019, 1(1):190005

[11]贾子苗, 邱玉亮, 林志珊, 王轲, 叶兴国. 利用近缘种属优良基因改良小麦研究进展. 作物杂志, 2021, 37(2):1-14

Jia Z M,Qiu Y L,Lin Z S,Wang K,Ye X G. Research progress on wheat improvement by using desirable genes from its relative species. Crops, 2021, 37(2):

1-14

[12]刘玉萍，苏旭，陈克龙，拉本，柯君. 小麦族植物的分类现状及主要存在的问题. 生物学杂志, 2013, 30(02):77-83



18

Liu Y P, Xu X, Chen K L, La B, Ke J. Current taxonomic status and major existing problems in Triticeae ( Poaceae). Journal of Biology, 2013, 30(02): 77-83

[13]张瑜卓. 小麦族植物主要形态及核型祖先特征的演化式样分析. 成都: 四川农业大学, 2023

Zhang Y Z. Evolutionary Patterns Analysis of the Main Morphology and Karyotypic Ancestralcharacteristics of the Triticeae. Chendu: Sichuan Agricultural

University, 2023

[14]Hitchcock A S. Chase A. Manual of the Grasses of the United States. Washington: United States Government Printing Office, 1950, 200: 1-1001

[15]Nevski S A. Agrostologische studien: IV. Uber das system tribe Hordeae Benth. Trudy Bot Inst Akad Nauk SSR, Ser, 1933, 1(1):9-32

[16]Dewey DR. The genomic system of classification as a guide to intergeneric hybridization with the perennial Triticeae. In: Gustafson J P (ed.), Gene

Manipulation in Plant Improvement. New York: Plenum, 1984, 209-279

[17]高伟, 刘淑娟, 郭慧娟, 张树伟, 常丽芳, 闫金龙, 李欣. 小麦族植物分类及开发利用. 中国农学通报, 2020, 36(28):1-5.

Gao W, Liu S J, Guo H J, Zhang S W, Chang L F, Yan J L, Li X. Classification and exploitation of the Triticeae plants. Chinese Agricultural Science Bulletin,

2020, 36(28):1-5

[18]Löve Á. Conspectus of the Triticeae. Feddes Repertorium, 1984, 95(7-8):425-521

[19]Wang R R-C, von Bothmer R, Dvorak J, Fedak G, Linde-Laursen I B, Muramatsu M. Genome symbols in the Triticeae (Poaceae). In: Wang R R-C, Jensen K

B, Jaussi C (eds). Proceedings of the 2nd International Triticeae Symposium, Logan, Utah, USA. Utah: Utah Stste University Publisher, 1994, 29-34

[20]Soreng R J, Peterson P M, Zuloaga F O, Romaschenko K, Clark L G, Teisher J K, Gillespie L J, Barberá P, Welker C A D, Kellogg E A, Li D-Z, Davidse G. A

worldwide phylogenetic classification of the Poaceae (Gramineae) III: An update. Journal of Systematics and Evolution, 2022, 60(3): 476-521

[21] 颜济，杨俊良，小麦族生物系统学（1-5 卷）. 北京：中国农业出版社，2011

Yan J, Yang J L. Biosystematics of Triticeae (Volume I - V). Beijing: China Agriculture Press, 2011

[22]Körnicke F. Die Arten und Varietäten des Getreides. Berlin, Germany: Paul Parey, 1885: 1-468

[23]Schulz A. Beiträge zur Kenntnis der Bluteneinrichtung und Systematik der Gramineen. German: Jahrbücher für Wissenschaftliche Botanik, 1913, 127–156

[24]Lilienfeld A F, Kihara H. Genomanalyse bei Triticum und Aegilops . V. Triticum timopheevi Zhuk. Cytologia, 1934, 6(1): 87–122

[25]Bowden, W M. The Taxonomy and nomenclature of the wheats, barleys, and ryes and their wild relatives. Canadian Journal of Botany, 1959, 37(4): 657-684

[26]Mac Key J. Species relationship in Triticum. Proceedings of the 2nd International Wheat Genetics Symposium, Hereditas (Suppl), 1966, 2:237-276

[27]金善宝. 中国小麦品种及其系谱. 北京: 农业出版社, 1983

Jin S B. Wheat Origin, Chinese Wheat Varieties and Their Pedigrees. Beijing: China Agriculture Press, 1983

[28]曹亚萍. 小麦的起源、进化与中国小麦遗传资源. 小麦研究, 2008, 29(3): 1-10.

Cao Y P. Wheat origin, evolution, and Chinese wheat genetic resources. Journal of Wheat Research, 2008, 29(3): 1-10

[29]Liu J, Yao Y, Xin M, Peng H, Ni Z, Sun Q. Shaping polyploid wheat for success: Origins, domestication, and the genetic improvement of agronomic traits.

Journal of Integrative Plant Biology, 2022, 64(2): 536-563

[30]胡喜贵. 一粒系小麦高分子量谷蛋白亚基 1Ay的分布及其编码基因的结构特点. 雅安：四川农业大学, 2009

Hu X G. Distribution of HMW-GS 1Ay and the Structure Charaters of the Coding Gene in Einkorn Wheat. Ya'an: Sichuan Agricultural University, 2009

[31]Heun M, Schäfer-Pregl R, Klawan D, Castagna R, Accerbi M, Borghi B, Salamini F. Site of einkorn wheat domestication identified by DNA fingerprinting.

Science, 1997, 278(5341):1312-1314

[32]Hidalgo A, Brandolini A. Nutritional properties of einkorn wheat (Triticum monococcum L.). Journal of the Science of Food and Agriculture, 2014,

94(4):601-612

[33]Li L-F, Zhang Z-B, Wang Z-H, Li N, Sha Y, Wang X-F, Ding N, Li Y, Zhao J, Wu Y, Gong L, Mafessoni F, Levy A A, Liu B. Genome sequences of five

Sitopsis species of Aegilops and the origin of polyploid wheat B subgenome. Molecular Plant, 2022, 15(3):488-503

[34]Zhao X, Guo Y, Kang L, Yin C, Bi A, Xu D, Zhang Z, Zhang J, Yang X, Xu J, Xu S, Song X, Zhang M, Li Y, Kear P, Wang J, Liu Z, Fu X, Lu F. Population

genomics unravels the Holocene history of bread wheat and its relatives. Nature Plants, 2023, 9(3):403-419

[35]Pont C, Leroy T, Seidel M, Tondelli A, Duchemin W,Armisen D, Lang D, Bustos-Korts D, Goué N, Balfourier F, Molnár-Láng M, Lage J, Kilian B, Özkan H,

Waite D, Dyer S, Letellier T, Alaux M, Russell J, Keller B, van Eeuwijk F, Spannagl M, Mayer KFX, Waugh R, Stein N, Cattivelli L, Haberer G, Charmet G,

Salse J, Wheat, barley legacy for breeding improvement, consortium. Tracing the ancestry of modern bread wheats. Nature Genetics, 2019, 51(5):905-911

[36] Maccaferri M, Harris N, Twardziok S, Pasam R, Gundlach H, Spannagl M, Ormanbekova D, Lux T, Prade V, Milner S, Himmelbach A, Mascher M,

Bagnaresi P, Faccioli P, Cozzi P, Lauria M, Lazzari B, Stella A, Manconi A, Gnocchi M, Moscatelli M, Avni R, Deek J, Biyiklioglu S, Frascaroli E, Corneti S,



19

Salvi S, Sonnante G, Desiderio F, Marè C, Crosatti C, Mica E, Özkan H, Kilian B, De Vita P, Marone D, Joukhadar R, Mazzucotelli E, Nigro D, Gadaleta A,

Chao S, Faris J, Melo A, Pumphrey M, Pecchioni N, Milanesi L, Wiebe K, Ens J, MacLachlan R, Clarke J, Sharpe A, Koh C, Liang K, Taylor G, Knox R,

Budak H, Mastrangelo A, Xu S, Stein N, Hale I, Distelfeld A, Hayden M, Tuberosa R, Walkowiak S, Mayer K, Ceriotti A, Pozniak C, Cattivelli L. Durum

wheat genome highlights past domestication signatures and future improvement targets. Nature Genetics, 2019, 51(5): 885-895

[37] ]Yang Y, Cui L, Lu Z, Li G, Yang Z, Zhao G, Kong C, Li D, Chen Y, Xie Z, Chen Z, Zhang L, Xia C, Liu X, Jia J, Kong X. Genome sequencing of Sitopsis

species provides insights into their contribution to the B subgenome of bread wheat. Plant Communications, 2023, 4(4):100567

[38]He F, Pasam R, Shi F, Kant S, Keeble-Gagnere G, Kay P, Forrest K, Fritz A, Hucl P, Wiebe K, Knox R, Cuthbert R, Pozniak C, Akhunova A, Morrell P L,

Davies J P, Webb SR, Spangenberg G, Hayes B, Daetwyler H, Tibbits J, Hayden M, Akhunov E. Exome sequencing highlights the role of wild-relative

introgression in shaping the adaptive landscape of the wheat genome. Nature Genetics, 2019, 51(4):896-904

[39]Hao C, Jiao C, Hou J, Li T, Liu H, Wang Y, Zheng J, Liu H, Bi Z, Xu F, Zhao J, Ma L, Wang Y, Majeed U, Liu X, Appels R, Maccaferri M, Tuberosa R, Lu H,

Zhang X. Resequencing of 145 landmark cultivars reveals asymmetric sub-genome selection and strong founder genotype effects on wheat breeding in

China. Molecular Plant, 2020, 13(12):1733-1751

[40]Dvořák J, Terlizzi P D, Zhang H-B, Resta P. The evolution of polyploid wheats: Identification of the A genome donor species. Genome, 1993, 36(1):21-31

[41]Hyun D Y, Sebastin R, Lee K J, Lee G A, Shin M J, Kim S H, Lee J R, Cho G T. Genotyping-by-Sequencing derived single nucleotide polymorphisms

provide the first well-resolved phylogeny for the genus Triticum (Poaceae). Frontier in Plant Science, 2020, 11:688

[42]Badaeva E D, Ruban A S, Zoshchuk S A, Surzhikov S A, Knüpffer H, Kilian B. Molecular cytogenetic characterization of Triticum timopheevii chromosomes

provides new insight on genome evolution of T. zhukovskyi. Plant Systematics and Evolution, 2016, 302(8):943-956

[43]Marcussen T, Sandve S R, Heier L, Spannagl M, Pfeifer M, The International Wheat Genome Sequencing Consortium, Jakobsen K S, Wulff B B H,

Steuernagel B, Mayer K F X, Olsen O-A, Rogers J, Doležel J, Pozniak C, Eversole K, Feuillet C, Gill B, Friebe B, Lukaszewski A J, Sourdille P, Endo T R,

Kubaláková M, Číhalíková J, Dubská Z, Vrána J, Šperková R, Šimková H, Febrer M, Clissold L, McLay K, Singh K, Chhuneja P, Singh N K, Khurana J,

Akhunov E, Choulet F, Alberti A, Barbe V, Wincker P, Kanamori H, Kobayashi F, Itoh T, Matsumoto T, Sakai H, Tanaka T, Wu J, Ogihara Y, Handa H,

Maclachlan PR, Sharpe A, Klassen D, Edwards D, Batley J, Lien S, Caccamo M, Ayling S, Ramirez-Gonzalez R H, Clavijo B J, Wright J, Martis M M,

Mascher M, Chapman J, Poland J A, Scholz U, Barry K, Waugh R, Rokhsar D S, Muehlbauer G J, Stein N, Gundlach H, Zytnicki M, Jamilloux V,

Quesneville H, Wicker T, Faccioli P, Colaiacovo M, Stanca A M, Budak H, Cattivelli L, Glover N, Pingault L, Paux E, Sharma S, Appels R, Bellgard M,

Chapman B, Nussbaumer T, Bader KC, Rimbert H, Wang S, Knox R, Kilian A, Alaux M, Alfama F, Couderc L, Guilhot N, Viseux C, Loaec M, Keller B,

Praud S. Ancient hybridizations among the ancestral genomes of bread wheat. Science, 2014, 345(5):1250092

[44]董玉琛，郑殿升，中国小麦遗传资源，北京：中国农业出版社，2000

Dong Y C，Zheng D S. Wheat Genetic Resources in China. Beijing: China Agricultural Press, 2000

[45]Zhou Y, Zhao X, Li Y, Xu J, Bi A, Kang L, Xu D, Chen H, Wang Y, Wang Y-g, Liu S, Jiao C, Lu H, Wang J, Yin C, Jiao Y, Lu F. Triticum population

sequencing provides insights into wheat adaptation. Nature Genetics, 2020, 52(12):1412-1422

[46]Zhou Y, Bai S, Li H, Sun G, Zhang D, Ma F, Zhao X, Nie F, Li J, Chen L, Lv L, Zhu L, Fan R, Ge Y, Shaheen A, Guo G, Zhang Z, Ma J, Liang H, Qiu X, Hu

J, Sun T, Hou J, Xu H, Xue S, Jiang W, Huang J, Li S, Zou C, Song C-P. Introgressing the Aegilops tauschii genome into wheat as a basis for cereal

improvement. Nature Plants, 2021, 7(6):774-786

[47]Cheng H, Liu J, Wen J, Nie X, Xu L, Chen N, Li Z, Wang Q, Zheng Z, Li M, Cui L, Liu Z, Bian J, Wang Z, Xu S, Yang Q, Appels R, Han D, Song W, Sun Q,

Jiang Y. Frequent intra- and inter-species introgression shapes the landscape of genetic variation in bread wheat. Genome Biology, 2019, 20(1):136

[48]Gaurav K, Arora S, Silva P, Sánchez-Martín J, Horsnell R, Gao L, Brar G S, Widrig V, John Raupp W, Singh N, Wu S, Kale S M, Chinoy C, Nicholson P,

Quiroz-Chávez J, Simmonds J, Hayta S, Smedley M A, Harwood W, Pearce S, Gilbert D, Kangara N, Gardener C, Forner-Martínez M, Liu J, Yu G, Boden

SA, Pascucci A, Ghosh S, Hafeez A N, O’Hara T, Waites J, Cheema J, Steuernagel B, Patpour M, Justesen A F, Liu S, Rudd J C, Avni R, Sharon A, Steiner B,

Kirana R P, Buerstmayr H, Mehrabi AA, Nasyrova F Y, Chayut N, Matny O, Steffenson B J, Sandhu N, Chhuneja P, Lagudah E, Elkot A F, Tyrrell S, Bian X,

Davey R P, Simonsen M, Schauser L, Tiwari V K, Randy Kutcher H, Hucl P, Li A, Liu D-C, Mao L, Xu S, Brown-Guedira G, Faris J, Dvorak J, Luo M-C,

Krasileva K, Lux T, Artmeier S, Mayer K F X, Uauy C, Mascher M, Bentley AR, Keller B, Poland J, Wulff B B H. Population genomic analysis of Aegilops

tauschii identifies targets for bread wheat improvement. Nature Biotechnology, 2022, 40(3):422-431

[49]董玉琛. 小麦的基因源. 麦类作物学报, 2000, (03):78-81

Dong Y C. Genepools of common wheat. Journal of Triticeae Crops, 2000, (03):78-81



20

[50]李立会 杨欣明, 李秀全,董玉琛. 中国小麦野生近缘植物的研究与利用. 中国农业科技导报, 2000, (06):73-76

Li L H, Yang X M, Li X Q, Dong Y C. Research and utilization of wheat wild relatives in China. Journal of Agricultural Science and Technology, 2000,

(06):73-76

[51]蒲艳艳, 宫永超, 李娜娜, 田茜, 丁汉凤. 中国小麦作物遗传多样性研究进展. 中国农学通报, 2016, 32(30):7-13

Pu YY, Gong Y C, Li N N, Tian Q, Ding H F. A review of genetic diversity of wheat crops in China. Chinese Agricultural Science Bulletin, 2016, 32(30):7-13

[52]张海泉, 张宝石. 山羊草及普通小麦遗传多样性的研究. 沈阳农业大学学报, 2004, (03):165-169

Zhang H Q, Zhang B S. Study on genetic diversity of Triticum aestivum and Aegilops tauschii. Journal of Shenyang Agricultural University, 2004,

(03):165-169

[53]Hailu F, Merker A, Singh H, Belay G, Johansson E. Multivariate analysis of diversity of tetraploid wheat germplasm from Ethiopia. Genetic Resources and

Crop Evolution, 2006, 53(6):1089-1098

[54]窦全文 陈佩度. 甘青地区四倍体小麦染色体 C-带多态性. 西北植物学报, 2003, (02):336-338

Dou Q W, Chen D. D-band polymorphism in tetraploid wheat (Triticum turgidum) landtaces from Qinghai Gansu. Acta Botanica Boreali-Occidentalia Sinica,

2003, (02):336-338

[55]范贵强, 王化俊, 马小乐, 李葆春, 孟亚雄. 138 份河西地区春小麦种质资源的遗传多样性分析. 麦类作物学报, 2013, 33(02):268-272

Fan G Q, Wang H J, Ma X L, Li B C, Meng Y X. Analysis on genetic diversity among 138 spring wheat germplasms from Hexi area. Journal of Triticeae

Crops, 2003, 33(02): 268-272

[56]Haudry A, Cenci A, Ravel C, Bataillon T, Brunel D, Poncet C, Hochu I, Poirier S, Santoni S, Glemin S, David J. Grinding up wheat: A massive loss of

nucleotide diversity since domestication. Molecular Biology and Evolution, 2007, 24(7):1506-1517

[57]Cheng S, Feng C, Wingen L U, Cheng H, Riche A B, Jiang M, Leverington-Waite M, Huang Z, Collier S, Orford S, Wang X, Awal R, Barker G, O’Hara T,

Lister C, Siluveru A, Quiroz-Chávez J, Ramírez-González R H, Bryant R, Berry S, Bansal U, Bariana H S, Bennett M J, Bicego B, Bilham L, Brown J K M,

Burridge A, Burt C, Buurman M, Castle M, Chartrain L, Chen B, Denbel W, Elkot AF, Fenwick P, Feuerhelm D, Foulkes J, Gaju O, Gauley A, Gaurav K,

Hafeez A N, Han R, Horler R, Hou J, Iqbal MS, Kerton M, Kondic-Spica A, Kowalski A, Lage J, Li X, Liu H, Liu S, Lovegrove A, Ma L, Mumford C,

Parmar S, Philp C, Playford D, Przewieslik-Allen AM, Sarfraz Z, Schafer D, Shewry P R, Shi Y, Slafer G A, Song B, Song B, Steele D, Steuernagel B,

Tailby P, Tyrrell S, Waheed A, Wamalwa M N, Wang X, Wei Y,Winfield M, Wu S, Wu Y, Wulff B B H, Xian W, Xu Y, Xu Y, Yuan Q, Zhang X, Edwards K J,

Dixon L, Nicholson P, Chayut N, Hawkesford M J, Uauy C, Sanders D, Huang S, Griffiths S. Harnessing landrace diversity empowers wheat breeding.

Nature, 2024, 632(8026):823-831

[58]贾继增, 张正斌, Devos K, Gale M D. 小麦 21条染色体 RFLP 作图位点遗传多样性分析. 中国科学（C 辑:生命科学）, 2001, (01):13-21

Jia J Z, Zhang Z B, Devos K, Gale M D. Genetic diversity analysis of RFLP mapping loci across all 21 chromosomes in wheat. Scientia Sinica (Vitae), 2001,

(01):13-21

[59]朱列层, 唐国顺, Hazen S P, Kim H S, Ward R W. 用 RFLP 方法研究陕西省主要小麦品种遗传多样性及其演变. 西北植物学报, 1999, (02):42-47

Zhu L C, Tan G S， Hazen S P, Kim H S, Ward R W. RFLP-based genetic diversity and its developmentin Shaanxi wheat lines. Acta Botanica

Boreali-Occidentalia Sinica, 1999, (02):42-47

[60]Schulthess AW, Kale S M, Liu F, Zhao Y, Philipp N, Rembe M, Jiang Y, Beukert U, Serfling A, Himmelbach A, Fuchs J, Oppermann M, Weise S, Boeven P

H G, Schacht J, Longin C F H, Kollers S, Pfeiffer N, Korzun V, Lange M, Scholz U, Stein N, Mascher M, Reif J C. Genomics- informed prebreeding

unlocks the diversity in genebanks for wheat improvement. Nature Genetics, 2022, 54(10):1544-1552

[61]于海涛. 粗山羊草遗传多样性及与普通小麦 D组染色体多样性比较研究. 泰安: 山东农业大学, 2011

Yu H T. Analysis on the genetic diversity of Aegliops tauscchii and the comparison with D genome of wheat. Taian: Shandong Agricultural University, 2011

[62]Akhunov E D, Akhunova A R, Anderson O D, Anderson J A, Blake N, Clegg M T, Coleman-Derr D, Conley E J, Crossman C C, Deal K R, Dubcovsky J, Gill

B S, Gu Y Q, Hadam J, Heo H, Huo N, Lazo G R, Luo M C, Ma Y Q, Matthews D E, McGuire P E, Morrell P L, Qualset C O, Renfro J, Tabanao D, Talbert

L E, Tian C, Toleno D M, Warburton M L, You F M, Zhang W, Dvorak J. Nucleotide diversity maps reveal variation in diversity among wheat genomes and

chromosomes. BMC Genomics, 2010, 11(1):702

[63]Mourad A MI , Belamkar V, Baenziger P S. Molecular genetic analysis of spring wheat core collection using genetic diversity, population structure, and

linkage disequilibrium. BMC Genomics, 2020, 21(1):434

[64]Abbasov M, Akparov Z, Gross T, Babayeva S, Izzatullayeva V, Hajiyev E, Rustamov K, Gross P, Tekin M, Akar T, Chao S, Brueggeman R. Genetic



21

relationship of diploid wheat (Triticum spp.) species assessed by SSR markers. Genetic Resources and Crop Evolution, 2018, 65(5):1441-1453

[65]Mousavifard S S, Saeidi H, Rahiminejad M R, Shamsadini M. Molecular analysis of diversity of diploid Triticum species in Iran using ISSR markers. Genetic

Resources and Crop Evolution, 2015, 62(3):387-394

[66]Peleg Z, Fahima T, Korol A B, Abbo S, Saranga Y. Genetic analysis of wheat domestication and evolution under domestication. Journal of Experimental

Botany, 2011, 62(14):5051-5061

[67]Eilam T, Anikster Y, Millet E, Manisterski J, Feldman M. Nuclear DNA amount and genome downsizing in natural and synthetic allopolyploids of the genera

Aegilops and Triticum. Genome, 2008, 51(8):616-627

[68]Tian X, Wang Z, Liu W, Zhao Y. Harness the wild: Progress and perspectives in wheat genetic improvement. Journal of Genetics and Genomics, 2026,

53(1):1-15

[69]Sultan M A R F, Liu H,, Yang L J, Xian Z H. Assessment of drought tolerance of some Triticum L. species through physiological indices. Czech Journal of

Genetics and Plant Breeding, 2012, 48(4):178-184

[70]Chhuneja P, Kumar K, Stirnweis D, Hurni S, Keller B, Dhaliwal H S, Singh K. Identification and mapping of two powdery mildew resistance genes in

Triticum boeoticum L. Theoretical and Applied Genetics, 2012, 124(6):1051-1058

[71]李鲜花, 刘永华, 刘辉, 刘翠英. 野生一粒小麦根干旱响应蛋白的筛选与鉴定. 麦类作物学报, 2016, 36(06):721-727

Li X H, Liu Y H, Liu H, Liu C Y. Screening and identification of the proteins related to drought in root of T. boeoticum. Journal of Triticeae Crops, 2016,

36(06):721-727

[72]柳欣，张明虎，梁东玉，刘小娟，郝明，袁中伟，甯顺腙，陈雪姣，刘登才，张连全，源于野生一粒小麦的蓝粒种质的分子细胞学鉴定. 烟台：第

十届全国小麦基因组学及分子育种大会，2019

Liu X, Zhang M H, Liang D Y, Liu X J, Hao M, Yuan Z W, Ning S Z, Chen X J, Liu D C, Zhang L Q. Molecular and cytological identification of blue-grained

germplasm derived from wild einkorn wheat. Yantai: The 10th National Wheat Genomics and Molecular Breeding Conference, 2019

[73]Ling H-Q, Zhao S, Liu D, Wang J, Sun H, Zhang C, Fan H, Li D, Dong L, Tao Y, Gao C, Wu H, Li Y, Cui Y, Guo X, Zheng S, Wang B, Yu K, Liang Q, Yang

W, Lou X, Chen J, Feng M, Jian J, Zhang X, Luo G, Jiang Y, Liu J, Wang Z, Sha Y, Zhang B, Wu H, Tang D, Shen Q, Xue P, Zou S, Wang X, Liu X, Wang F,

Yang Y, An X, Dong Z, Zhang K, Zhang X, Luo M-C, Dvorak J, Tong Y, Wang J, Yang H, Li Z, Wang D, Zhang A, Wang J. Draft genome of the wheat

A-genome progenitor Triticum urartu. Nature, 2013, 496(7443) :87-90

[74]Wang X, Luo G, Yang W, Li Y, Sun J, Zhan K, Liu D, Zhang A. Genetic diversity, population structure and marker-trait associations for agronomic and grain

traits in wild diploid wheat Triticum urartu. BMC Plant Biology, 2017, 17(1):112

[75]Huang L, Raats D, Sela H, Klymiuk V, Lidzbarsky G, Feng L, Krugman T, Fahima T. Evolution and adaptation of wild emmer wheat populations to biotic

and abiotic stresses. Annual Review of Phytopathology, 2016, 54(1):279-301

[76]Brunazzi A, Scaglione D, Talini RF, Miculan M, Magni F, Poland J, Enrico Pè M, Brandolini A, Dell'Acqua M. Molecular diversity and landscape genomics

of the crop wild relative Triticum urartu across the Fertile Crescent. The Plant Journal, 2018, 94(4):670-684

[77]Qiu Y C, Zhou R H, Kong X Y, Zhang S S, Jia J Z. Microsatellite mapping of a Triticum urartu Tum. derived powdery mildew resistance gene transferred to

common wheat (Triticum aestivum L.). Theoretical and Applied Genetics, 2005, 111(8):1524-1531

[78]Rouse M N, Jin Y. Stem rust resistance in A-genome diploid relatives of wheat. Plant Disease, 2011, 95(8):941-944

[79]Song Y, Luo G, Shen L, Yu K, Yang W, Li X, Sun J, Zhan K, Cui D, Liu D, Zhang A. TubZIP28, a novel bZIP family transcription factor from Triticum urartu,

and TabZIP28, its homologue from Triticum aestivum, enhance starch synthesis in wheat. New Phytologist, 2020, 226(5):1384-1398

[80]Zhang Y, Luo G, Liu D, Wang D, Yang W, Sun J, Zhang A, Zhan K. Genome-, transcriptome- and proteome-wide analyses of the gliadin gene families in

Triticum urartu. PLOS One, 2015, 10(7): e0131559

[81]Shen L, Luo G, Song Y, Xu J, Ji J, Zhang C, Gregová E, Yang W, Li X, Sun J, Zhan K, Cui D, Liu D, Zhang A. A novel NAC family transcription factor SPR

suppresses seed storage protein synthesis in wheat. Plant Biotechnology Journal, 2021, 19(5):992-1007

[82]邱永春, 周荣华, 孔秀英, 张书绅, 贾继增. 乌拉尔图和栽培一粒小麦抗病基因向普通小麦转移的研究. 麦类作物学报, 2006(1), 26: 1-6

Qiu Y C, Zhou R H, Kong X Y, Zhang S S, Jia J Z. Transfer of resistance genes from Triticum urartu Tum．and Triticum monococcum L．to Triticum aestivum

L．Journal of Triticeae Crops, 2006, 26(1): 1-6

[83]Feldman M, Sears E R. The wild gene resources of wheat. Scientific American, 1981, 244(1):102-113

[84]齐莉莉，周波，张守中，陈佩度，刘大钧，盛宝钦，向齐君，段霞瑜，周益林. 阿拉拉特小麦（Triticum araraticum）抗白粉病基因向普通小麦转



22

移Ⅰ. 阿拉拉特小麦与普通小麦杂种后代的细胞遗传研究及抗性鉴定. 遗传学报，1998，25(1):59-66

Qi L L, Zhou B, Zhang S Z, Chen P D, Liu D J, Sheng B Q, Xiang Q J, Duan X Y, Zhou Y L. Transfer of powdery mildew resistance genes from Triticum

araraticum to common wheat I. Cytogenetic studies and resistance identification of hybrid progenies between T. araraticum and common wheat. Acta

Genetica Sinica, 1998, 25(1):59-66

[85]Dyck P L. Transfer of a gene for stem rust resistance from Triticum araraticum to hexaploid wheat. Genome, 1992, 35(5):788-792

[86]Nevo E. Evolution of genome–phenome diversity under environmental stress. Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of

America, 2001, 98(11):6233-6240

[87]Tang H, Du X, Wang H, Ma X, Bo C, Li A, Kong L. Cloning and characterization of a novel low-molecular-weight glutenin subunit gene with an unusual

molecular structure of Aegilops uniaristata. Journal of Genetics, 2018, 97(5):1463-1468

[88]Nevo E, Beiles A. Amino-acid resources in the wild progenitor of wheats, Triticum dicoccoides, in Israel — Polymorphisms and predictability by ecology and

isozymes. Plant Breeding, 1992, 108(3):190-201

[89]Cakmak I, Torun A, Millet E, Feldman M, Fahima T, Korol A, Nevo E, Braun H J, Özkan H. Triticum dicoccoides: An important genetic resource for

increasing zinc and iron concentration in modern cultivated wheat. Soil Science and Plant Nutrition, 2004, 50(7):1047-1054

[90]Yin H, Ben-Abu Y, Wang H, Li A, Nevo E, Kong L. Natural selection causes adaptive genetic resistance in wild emmer wheat against powdery mildew at

"Evolution Canyon" microsite, Mt. Carmel, Israel. PLOS One, 2015, 10(4):e0122344

[91]Oliver R E, Stack R W, Miller J D, Cai X. Reaction of wild emmer wheat accessions to fusarium head blight. Crop Science, 2007, 47(2):893-897

[92]Anikster Y, Manisterski J, Long D L, Leonard K J. Leaf rust and stem rust resistance in Triticum dicoccoides populations in Israel. Plant Disease, 2005,

89(1):55-62

[93]Avni R, Nave M, Barad O, Baruch K, Twardziok SO, Gundlach H, Hale I, Mascher M, Spannagl M, Wiebe K, Jordan K W, Golan G, Deek J, Ben-Zvi B,

Ben-Zvi G, Himmelbach A, RMacLachlan P, Sharpe A G,Fritz A, Ben-David R, Budak H, Fahima T, Korol A, Faris J D, Hernandez A, Mikel M A, Levy A

A, Steffenson B, Maccaferri M, Tuberosa R, Cattivelli L, Faccioli P, Ceriotti A, Kashkush K, Pourkheirandish M, Komatsuda T, Eilam T, Sela H, Sharon A,

Ohad N, Chamovitz D A, Mayer K F X, Stein N, Ronen G, Peleg Z, Pozniak C J, Akhunov E D, Distelfeld A. 2017. Wild emmer genome architecture and

diversity elucidate wheat evolution and domestication. Science, 357(6346):93-97

[94]袁娟. 普通小麦祖先物种以及普通小麦—野生二粒小麦渐渗系铁蛋白基因的特性研究. 成都：四川农业大学, 2016

Yuan J. Characteristics aof ferritin gene in the ancestors of common wheat and the introgression lines between common wheat and Triticum dicoccoides.

Chengdu: Sichuan Agricultural University, 2016

[95]华为，郭霞，朱婕，刘子记，崔钰，吴海彬，肖颖妮，解超杰，杨作民，孙其信，刘志勇. 野生二粒小麦导入普通小麦抗白粉病基因 MlWE27的鉴

定和分子标记. 农业生物技术学报，2010，18(01):3-9

Hua W, Guo X, Zhu J, Liu Z J, Cui Y, Wu H B, Xiao, Y N, Xie C J, Yang Z M, Sun Q X, Liu Z Y. Identification and genetic mapping of powdery mildew

resistance gene MlWE27 in common wheat introgressed from Triticum dicoccoides. Journal of Agricultural Biotechnology, 2010, 18(01):3-9

[96]刘倾城. 野生二粒小麦及其与普通小麦渐渗系氮素利用效率和酶活性研究. 成都：四川农业大学，2019

Liu Q C. Study of nitrogen utilization efficiency and related enzyme activities in wild emmer and its introgression lines with common wheat. Chengdu:

Sichuan Agricultural University, 2019

[97]向兰. 野生二粒小麦丰富普通小麦 LMW-GS 遗传基础及其对小麦品质的改良潜能. 成都：四川农业大学，2018

Xiang L. Wild emmer wheat enriching the genetic basis of LMW-GS in common wheat and its potential value for wheat processing quality improvement.

Chengdu: Sichuan Agricultural University, 2018

[98]刘佳，龚方仪，刘亚西，颜泽洪，钟晓英，陈厚霖，黄林，伍碧华. 野生二粒小麦主要农艺特性融入普通小麦的全基因组关联分析. 作物学报，2023，

49(05):1184-1196

Liu J, Gong F Y, Lliu Y X, Yan Z H, Zhong X Y, Chen H L, Huang L, Wu B H. Genome-wide association study for agronomic traits in common wheat lines

derived from wild emmer wheat. Acta Agronomica Sinica, 2023, 49(05):1184-1196

[99]董玉琛, 郑殿升. 中国作物及其野生近缘植物（粮食作物卷）. 北京: 中国农业出版社, 2006

Dong Y C, Zheng D S. Chinese Crops and Their Progenitors and Wild Relatives (Volume on Cereal Crops). Beijing: China Agriculture Press, 2006

[100]王亚娟. 小麦属、山羊草属部分物种的遗传多样性分析及抗病基因定位、利用和表达. 咸阳: 西北农林科技大学，2013

Wang Y J. Genetic diversity analysis on Triticum and Aegilops, and mapping, utilization and expression of gene(s) resistant to disease. Xiangyang: Northwest



23

Agriculture & Forestry University, 2013

[101]杨英仓，徐如宏，任明见，张庆勤. 山羊草基因组及其在小麦改良中的应用研究进展. 种子, 2004, 23(05):37-40

Yang Y C, Xu R H, Ren M J, Zhang Q Q. Research advances in Aegilops genomes and their applications in common wheat improvement. Seed, 2004,

23(05):37-40

[102] 中国科学院中国植物志编辑委员会. 节节麦. 中国植物志. 1987，第 9卷第 3分册，北京：科学出版社，39

Editorial Committee of Flora of China, Chinese Academy of Sciences. Aegilops tauschii Coss. Flora of China, 1987, Vol. 9 (3), Beijing: Science Press, 39

[103]Wang T, Xu S S, Harris M O, Hu J, Liu L, Cai X. Genetic characterization and molecular mapping of Hessian fly resistance genes derived from Aegilops

tauschii in synthetic wheat. Theoretical and Applied Genetics, 2006, 113(4):611-618

[104]Periyannan S, Bansal U, Bariana H, Deal K, Luo M-C, Dvorak J, Lagudah E. Identification of a robust molecular marker for the detection of the stem rust

resistance gene Sr45 in common wheat. Theoretical and Applied Genetics, 2014, 127(4):947-955

[105]Chen X, Jones S S, Line R F. Chromosomal location of genes for stripe rust resistance in spring wheat cultivars Compair, Fielder, Lee, and Lemhi and

interactions of aneuploid wheats with races of Puccinia striiformis. Phytopathology, 1995, 85(3):375-381

[106]Faris J D, Xu S S, Cai X, Friesen T L, Jin Y. Molecular and cytogenetic characterization of a durum wheat–Aegilops speltoides chromosome translocation

conferring resistance to stem rust. Chromosome Research, 2008, 16(8):1097-1105

[107]Mago R, Verlin D, Zhang P, Bansal U, Bariana H, Jin Y, Ellis J, Hoxha S, Dundas I. Development of wheat–Aegilops speltoides recombinants and simple

PCR-based markers for Sr32 and a new stem rust resistance gene on the 2S#1 chromosome. Theoretical and Applied Genetics, 2013, 126(12):2943-2955

[108]Hsam S L K, Huang X Q, Zeller F J. Chromosomal location of genes for resistance to powdery mildew in common wheat (Triticum aestivum L. em Thell.) 6.

Alleles at the Pm5 locus. Theoretical and Applied Genetics, 2001, 102(1):127-133

[109]Jia J, Devos K M, Chao S, Miller TE, Reader S M, Gale M D. RFLP-based maps of the homoeologous group-6 chromosomes of wheat and their application

in the tagging of Pm12, a powdery mildew resistance gene transferred from Aegilops speltoides to wheat. Theoretical and Applied Genetics, 1996,

92(5):559-565

[110]Petersen S, Lyerly JH, Worthington ML, Parks WR, Cowger C, Marshall DS, Brown-Guedira G, Murphy JP. Mapping of powdery mildew resistance gene

Pm53 introgressed from Aegilops speltoides into soft red winter wheat. Theoretical and Applied Genetics, 2015, 128(2):303-312

[111]Zhang P, Dundas IS, McIntosh RA, Xu SS, Park RF, Gill BS, Friebe B. Alien Introgression in Wheat. Switzerland: Springer Cham, 2015

[112]中国科学院中国植物志编辑委员会. 偃麦草属. 中国植物志. 1987，第 9卷第 3分册，北京：科学出版社，104

Editorial Committee of Flora of China, Chinese Academy of Sciences. Elytrigia Desv. Flora of China, 1987, Vol. 9 (3), Beijing: Science Press, 104

[113]胡利君. 偃麦草染色质向小麦中转移及小麦-偃麦草抗性新种质的鉴定. 成都：电子科技大学，2011

Hu L J. Transfer the new chromatin from Thinopyrum into Triticum aestivum and identification of new resistance germplasm in wheat-Thinopyrum. Chengdu:

University of Electronic Science and Technology of China, 2011

[114]宝彩虹. 小麦-中间偃麦草异附加系（代换系）的细胞遗传学鉴定与分子标记开发. 呼和浩特：内蒙古师范大学, 2022

Bao C H. Cytogenetic identification and molecular marker development of wheat-Thinopyrum intermedium addition (substitution) lines. Hohhot: Inner

Mongolia Normal University, 2022

[115]吕伟东, 徐鹏彬, 蒲训. 偃麦草属种质资源在普通小麦育种中的应用现状简介. 草业学报, 2007, 16(06):136-140

Lv W D, Xu P B, Pu X. Summary of the situation for applying genetic resources from Elytrigia in Triticum aestivum breeding. Acta Prataculturae Sinica, 2007,

16(06):136-140

[116]李振声. 小麦远缘杂交新品种 —小偃 6号. 山西农业科学, 1986, (05):30

Li Z S. New wheat wide hybridization variety — Xiaoyan 6. Journal of Shanxi Agricultural Sciences, 1986, (05):30

[117]李振声, 陈潄阳, 刘冠军, 李容玲. 小麦与偃麦草远缘杂交的研究. 科学通报, 1962, (04):40-42

Li Z S, Chen S Y, Liu G J, Li R L. Study on wide hybridization between wheat (Triticum aestivum) and Elytrigia (Thinopyrum elongatum). Chinese Science

Bulletin, 1962, (04):40-42

[118]史娜溶, 李静静, 吴慧玉, 孙道杰, 冯毅, 王辉, 刘新伦, 张玲丽. 西农 979中长穗偃麦草（Thinopyrum ponticum）的遗传成分分析. 作物杂志, 2019,

(01):15-21

Shi N R, Li J J, Wu H Y, Sun D J, Feng Y,Wang H, Liu X L, Zhang L L. Genetic relationship of Xinong 979 and Thinopyrum ponticum based on pedigree

analysis and molecular markers. Crops, 2019, (01):15-21



24

[119]李红霞 王平, 叶兴国，魏亦勤，张双喜，裘敏，刘旺清，马素琴. 中间偃麦草 Z4 抗条锈病基因导入春小麦的研究. 麦类作物学报, 2002, (03):31-33

Li H X, Wang P, Ye X G,Wei Y Q , Zhang S X, Liu W Q, Ma S Q. Study on Z4 gene of resistance to stripe rust of Thinopyrum intermedium transferred into

spring wheat. Journal of Triticeae Crops, 2002, (03):31-33

[120]张树伟, 李欣, 乔麟轶, 张晓军, 郭慧娟, 常利芳, 陈芳, 贾举庆, 畅志坚. 中间偃麦草基因组特征及其在小麦遗传改良中的应用. 山西农业科学,

2021, 49(08):1019-1024

Zhang S W, Li X, Qiao L Y, Zhang X J, Guo H J, Chang L F, Chen F, Jia J Q, Chang Z J. Genome characteristics of Thinopyrum intermedium and its

application in wheat genetic improvement. Journal of Shanxi Agricultural Sciences, 2021, 49(08):1019-1024

[121]程舒唯, 王惠, 赵心宇, 于晓宁, 高岐玉, 宋维富, 杨雪峰, 宋庆杰, 丁佳蕊, 张会新, 张延明. 小偃麦的创制及应用研究进展. 植物遗传资源学报,

2023, 24(01):86-101Cheng S W, Wang H, Zhao X Y, Yu X N, Gao Q Y, Song W F, Yang X F, Song Q J, Ding J R, Zhang H X, Zhang Y M. Progress on the

development and application of Trititrigia in wheat. Journal of Plant Genetic Resources, 2023, 24(01):86-101.

[122]Wang H, Sun S, Ge W, Zhao L, Hou B, Wang K, Lyu Z, Chen L, Xu S, Guo J, Li M, Su P, Li X, Wang G, Bo C, Fang X, Zhuang W, Cheng X, Wu J, Dong L,

Chen W, Li W, Xiao G, Zhao J, Hao Y, Xu Y, Gao Y, Liu W, Liu Y, Yin H, Li J, Li X, Zhao Y, Wang X, Ni F, Ma X, Li A, Xu S S, Bai G, Nevo E, Gao C,

Ohm H, Kong L. Horizontal gene transfer of Fhb7 from fungus underlies Fusarium head blight resistance in wheat. Science, 2020, 368(6493):eaba5435

[123]Han G, Yan H, Li L, An D. 2025. Advancing wheat breeding using rye: A key contribution to wheat breeding history. Trends in Biotechnology,

43(9):2170-2183

[124]曹新有, 陈雪燕, 陈朝辉, 王灿国, 吉万全, 刘建军. 黑麦属优异基因在小麦改良中的研究与应用. 农业生物技术学报, 2014, 22(08):1035-1045

Cao X-Y, Chen X-Y, Chen C-H, Wang C-G, Ji W-Q, Liu J-J. Research and application of the superior genes of rye (Secale cereale) in wheat (Triticum

aestivum L.) genetic improvement. Journal of Agricultural Biotechnology, 2014, 22(08):1035-1045

[125]任正隆. 黑麦种质导入小麦及其在小麦育种中的利用方式. 中国农业科学, 1991, 24(03):18-25

Ren Z L. Introduction of rye germplasm into common wheat and its utilization methods in wheat breeding. Scientia Agricultura Sinica, 1991, 24(03):18-25

[126]刘成, 韩冉, 汪晓璐, 宫文萍, 程敦公, 曹新有, 刘爱峰, 李豪圣, 刘建军. 小麦远缘杂交现状、抗病基因转移及利用研究进展. 中国农业科学, 2020,

53(07):1287-1308

Liu C, Han R, Wang X L,Gong W P, Cheng Z G, Cao X Y, Liu A F, Li H S, Liu J J. Research progress of wheat wild hybridization, disease resistance genes

transfer and utilization. Scientia Agricultura Sinica, 2020, 53(07):1287-1308

[127]Wang J, Liu Y, Su H, Guo X, Han F. Centromere structure and function analysis in wheat-rye translocation lines. the Plant Journal, 2017, 91(2):199-207

[128]王美芳, 雷振生, 何中虎, 孙其信, 吴政卿, 何盛莲, 杨攀. 冬小麦品种的 HMW-GS组成和 1BL/1RS易位分布及其与品质性状的关系研究. 华北农

学报, 2008, 23(05):62-66

Wang M F, Lei Z S, He Z H, Sun Q X, Wu Z Q, He S L, Yang P. The composition of HMW-GS and the frequency of 1BL/1RS translocation and their

relationship to quality in winter wheat varieties in China. Acta Agriculturae Boreali-Sinica, 2008, 23(05):62-66

[129]赵卓超, 曹昊天, 周子昕, 曲佳乐, 李泽, 许明杨, 杨琪薇, 张斌, 王宁泽, 吴永振, 孙晗, 秦冉, 赵春华, 崔法. 1BL·1RS染色体对小麦产量和品质

相关性状的遗传效应分析. 中国农业科学, 2024, 57(16):3116-3137

Zhao Z C, Cao H T, Zhou Z X, Qu J L, Li Z, Xu M Y, Yang Q W, Zhang B, Wang N Z, Wu Y Z, Sun H, Qin R, Zhao C H, Cui F. Genetic effects of the

1BL·1RS chromosome on wheat yield and quality-related traits. Scientia Agricultura Sinica, 2024, 57(16):3116-3137

[130]Tang Z X, Fu S L, Ren Z L, Zhang H Q, Yang Z J, Yan B J. Characterization of three wheat cultivars possessing new 1BL.1RS wheat-rye translocations.

Plant Breeding, 2009, 128(5):524-527

[131]Kozub N A, Sozinov I A, Karelov A V, Blume Y B, Sozinov AA. Diversity of ukrainian winter common wheat varieties with respect to storage protein loci

and molecular markers for disease resistance genes. T͡Sitologii͡a i genetika, 2017, 51(2):59-73

[132]Amiour N, Jahier J, Tanguy A M, Chiron H, Branlard G. Effect of 1R(1A), 1R(1B) and 1R(1D) substitution on technological value of bread wheat. Journal

of Cereal Science, 2002, 35(2):149-160

[133]Fu S, Ren Z, Chen X, Yan B, Tan F, Fu T, Tang Z. New wheat-rye 5DS-4RS·4RL and 4RS-5DS·5DL translocation lines with powdery mildew resistance.

Journal of Plant Research, 2014, 127(6):743-753

[134]Ren T, Li Z, Yan B, Tan F, Tang Z, Fu S, Yang M, Ren Z. De novo balanced complex chromosome rearrangements involving chromosomes 1B and 3B of

wheat and 1R of rye. Genome, 2016, 59(12):1076-1084

[135]Ren T, Sun Z, Ren Z, Tan F, Luo P, Tang Z, Fu S, Li Z. Molecular and cytogenetic characterization of a wheat-rye 7BS.7RL translocation line with



25

resistance to stripe rust, powdery mildew, and fusarium head blight. Phytopathology, 2020, 110(10):1713-1720

[136]何江峰, 赵萌莉, 郑轶慧, 李敏. 小黑麦的饲用特性及其在草地生态中的应用前景. 中国草地学报, 2012, 34(01):101-107

He J F, Zhao M L, Zheng Y H, Li M. Forage characteristics and application perspective of Triticale in grassland ecology. Chinese Journal of Grassland, 2012,

34(01):101-107

[137]孙敏, 郭媛. 小黑麦生物学特性、营养价值及利用前景. 山西农业大学学报(自然科学版), 2003, (03):200-203

Sun M, Guo Y. Bilogy property, nutritive value and use foreground of Triticale. Journal of Shanxi Agricultural Sciences, 2003, (03):200-203

[138]鲍文奎. 八倍体小黑麦育种与栽培. 贵阳：贵州人民出版社, 1981

Bao W K. Breeding and Cultivation of Allooctaploid Triticale. Guiyang: Guizhou People's Press, 1981

[139]Rabanus-Wallace M T, Hackauf B, Mascher M, Lux T, Wicker T, Gundlach H, Baez M, Houben A, Mayer K F X, Guo L, Poland J, Pozniak C J, Walkowiak

S, Melonek J, Praz C R, Schreiber M, Budak H, Heuberger M, Steuernagel B, Wulff B, Börner A, Byrns B, Čížková J, Fowler D B, Fritz A, Himmelbach A,

Kaithakottil G, Keilwagen J, Keller B, Konkin D, Larsen J, Li Q, Myśków B, Padmarasu S, Rawat N, Sesiz U, Biyiklioglu-Kaya S, Sharpe A, Šimková H,

Small I, Swarbreck D, Toegelová H, Tsvetkova N, Voylokov AV, Vrána J, Bauer E, Bolibok-Bragoszewska H, Doležel J, Hall A, Jia J, Korzun V, Laroche A,

Ma X-F, Ordon F, Özkan H, Rakoczy-Trojanowska M, Scholz U, Schulman A H, Siekmann D, Stojałowski S, Tiwari V K, Spannagl M, Stein N.

Chromosome-scale genome assembly provides insights into rye biology, evolution and agronomic potential. Nature Genetics, 2021, 53(4): 564-573

[140] Li G, Wang L., Yang J, He H, Jin H, Li X, Ren T, Ren Z, Li F, Han X, Zhao X, Dong L, Li Y, Song Z, Yan Z, Zheng N, Shi C, Wang Z, Yang S, Xiong Z,

Zhang M, Sun G, Zheng X, Gou M, Ji C, Du J, Zheng H, Doležel J, Deng X W, Stein N, Yang Q, Zhang K, Wang D. A high-quality genome assembly

highlights rye genomic characteristics and agronomically important genes. Nature Genetics, 2021, 53(4):574-584

[141]迟世华. 簇毛麦基因组新的特异重复序列的分离、鉴定和应用. 成都：电子科技大学, 2007

Chi S H. Isolation, Identification and Application of New Specific Repetitive Sequences in the Dasypyrum Genome. Chengdu: University of Electronic

Sicence and Technology of China, 2007

[142]陈加晋. 刘大钧与小麦育种科学研究. 南京：南京农业大学,，2015

Chen J J. A study on Dajun Liu and Wheat Breeding. Nanjing: Nanjing Agricultural University, 2015

[143]刘大钧, 齐莉莉, 陈佩度, 周波, 张守中. 导入小麦的外源染色体片段的准确鉴定及外源抗性基因的稳定性分析. 遗传学报, 1996, 23(01):18-23

Liu D J, Qi L L, Chen P D, Zhou B, Zhang S Z. Precise identification of alien chromosome segment introduced in wheat and the stability of its resistance gene.

Acta Genetica Sinica, 1996, 23(01): 18-23

[144]Chen P D, Qi LL, Zhou B, Zhang S Z, Liu D J. Development and molecular cytogenetic analysis of wheat-Haynaldia villosa 6VS/6AL translocation lines

specifying resistance to powdery mildew. Theoretical and Applied Genetics, 1995, 91(6-7):1125-1128

[145]Qi L, Cao M, Chen P, Li W, Liu D. Identification, mapping, and application of polymorphic DNA associated with resistance gene Pm21 of wheat. Genome,

1996, 39(1):191-197

[146]He H, Zhu S, Zhao R, Jiang Z, Ji Y, Ji J, Qiu D, Li H, Bie T. Pm21, encoding a typical CC-NBS-LRR protein, confers broad-spectrum resistance to wheat

powdery mildew disease. Molecular Plant, 2018, 11(6):879-882

[147]Zhang X, Wang H, Sun H, Li Y, Feng Y, Jiao C, Li M, Song X, Wang T, Wang Z, Yuan C, Sun L, Lu R, Zhang W, Xiao J, Wang X. A chromosome-scale

genome assembly of Dasypyrum villosum provides insights into its application as a broad-spectrum disease resistance resource for wheat improvement.

Molecular Plant, 2023, 16(2): 432-451

[148]中国科学院中国植物志编辑委员会. 冰草属. 中国植物志. 1987，第 9卷第 3分册，北京：科学出版社，110

Editorial Committee of Flora of China, Chinese Academy of Sciences. Agropyron Gaertn. Flora of China, 1987, Vol. 9 (3), Beijing: Science Press, 110

[149]李立会, 董玉琛. 普通小麦与沙生冰草属间杂种的产生及细胞遗传学研究. 中国科学(B辑), 1990, 5(05):492-496

Li L H, Dong Y C. Production and cytogenetic study of intergeneric hybrids between common wheat and Agropyron desertorum. Scientia Sinica(Series B),

1990, 5(05):492-496.

[150]李立会, 董玉琛, 周荣华, 李秀全, 李培. 普通小麦与冰草间杂种的细胞遗传学及其自交可育性. 遗传学报,1995, 22(02):109-114

Li L H, Dong Y C, Zhou R H, Li X Q, Li P. Cytogenetica and self-fertility of hybrids between Triticum aestivum L. and Agropyron cristatum (L.) Gaertn. Acta

Genetica Sinica, 1995, 22(02):109-114

[151]Li L H, Dong Y S. Hybridization between Triticum aestivum L. and Agropyron michnoi Roshev. 1. Production and cytogenetic study of F1 hybrids.

Theoretical and Applied Genetics, 1991, 81(3):312-316



26

[152]王睿辉, 李立会. 小麦-冰草二体附加系的细胞学稳定性研究. 麦类作物学报, 2005, 25(03):11-15

Wang R H, Li L H. Cytological stability of wheat-Agropyron cristatum Gaertn chromosome disomic addition lines. Journal of Triticeae Crops, 2005,

25(03):11-15

[153]Zhang J, Zhang J, Liu W, Han H, Lu Y, Yang X, Li X, Li L. Introgression of Agropyron cristatum 6P chromosome segment into common wheat for enhanced

thousand-grain weight and spike length. Theoretical and Applied Genetics, 2015, 128(9):1827-1837

[154]Zhang Z, Han H, Liu W, Song L, Zhang J, Zhou S, Yang X, Li X, Li L. Deletion mapping and verification of an enhanced-grain number per spike locus

from the 6PL chromosome arm of Agropyron cristatum in common wheat. Theoretical and Applied Genetics, 2019, 132(10):2815-2827

[155]孙洋洋. 小麦-冰草 7P附加系、易位系的鉴定和高千粒重优异性状的遗传研究. 北京：中国农业科学院，2018

Sun Y Y. Identification of wheat-Agropyron cristatum 7P addition lines/translocation lines and genetic analysis of grain weight traits. Beijing: Chinese

Academy of Agricultural Sciences, 2018

[156]Yang W, Han H, Ma H, Yang P, Niu J, Liu X, Zhang J, Zhou S, Qi K, Guo B, Lin Y, Yang X, Guo X, Ling H-Q, Li L. AcRR1 of Agropyron cristatum boosts

wheat yield by regulating grain number per spike and heading date. Nature Communications, 2025, 16(1):6638

[157]中国科学院中国植物志编辑委员会. 新麦草属. 中国植物志. 1987，第 9卷第 3分册，北京：科学出版社，23.

Editorial Committee of Flora of China, Chinese Academy of Sciences. Psathyrostachys Nevski. Flora of China, 1987, Vol. 9 (3), Beijing: Science Press, 23.

[158]王美南, 商鸿生. 华山新麦草对小麦全蚀病菌的抗病性研究. 西北农业大学学报, 2000, 28(06):69-71

Wang M N, Shang H S. Evaluation of resistance in Psathyrostachys huashaica to wheat take-all fungus. Acta Universitas Agriculturae Boreali-occidentalis,

2000, 28(06):69-71

[159]赵继新，陈新宏，王小利，武军，傅杰，何蓓如，宋亚珍，孙志刚. 普通小麦-华山新麦草异代换系和附加系的 C-分带鉴定. 西北农林科技大学学

报, 2003, 31(06):1-4

Zhao J X, Chen X H, Wang X L, Wu J, Fu J, He P R, Song Y Z, Sun Z G. C-Banding identification of alien substitution lines and alien additional lines in

Triticum-Psathyrostachys. Journal of Northwest Agriculture & Forestry University, 2003, 31(06):1-4

[160]魏芳琴 , 武军 , 赵继新 , 陈新宏 , 刘淑会, 庞玉辉 . 普通小麦和华山新麦草衍生系 H9021 对全蚀病抗性的遗传分析 . 麦类作物学报 , 2009,

29(01):153-156

Wei F Q, Wu J, Zhao J X, Chen X H, Liu S H, Pang Y H. Genetic analysis of resistance to take-all fungus of wheat line H9021 derived from

wheat-Psathyrostachys huashanica. Journal of Triticeae Crops, 2009, 29(01):153-156

[161]姚强, 王阳, 贺苗苗, 李洋, 周新力,王保通,井金学. 普通小麦-华山新麦草易位系 H9020-20-12-1-8 抗条锈病基因 SSR 标记. 农业生物技术学报,

2010, 18(04): 676-681

Yao Q, Wang Y, He M M, Li Y, Zhou X L, Wang B T, Jing J X. SSR molecular mapping of stripe rust resistance gene of wheat translocation line

H9020-20-12-1-8 derived from Psathyrostachys huashanica Keng. Journal of Agricultural Biotechnology, 2010, 18(04):676-681

[162]赵继新, 武军, 程雪妮, 董剑, 陈新宏, 刘淑会, 杜万里, 庞玉辉, 杨群慧, 吉万全, 傅杰. 普通小麦-华山新麦草 1Ns二体异附加系的农艺性状和品

质. 作物学报, 2010, 36(09):1610-1614

Zhao J X, Wu J, Cheng X N, Dong J, Chen X H, Liu S H, Du W L, Pang Y H, Yang Q H, Ji W Q, Fu J. Agronomic and quality traits of a

wheat-Psathyrostachys huashanica 1Ns disomic addition line. Acta Agronomica Sinica, 2010, 36(09):1610-1614

[163]杜万里. 普通小麦-华山新麦草异附加系分子细胞遗传学研究及其 SCAR 标记开发. 咸阳：西北农林科技大学, 2014

Du W L. Molecular cytogenetics characterization of wheat-Psathyrostachys huashanica Keng disomic addition lines and development of SCAR markers.

Xianyang: Northwest Agriculture & Forestry University, 2014

[164]中国科学院中国植物志编辑委员会. 赖草属. 中国植物志. 1987，第 9卷第 3分册，北京：科学出版社，15

Editorial Committee of Flora of China, Chinese Academy of Sciences. Leymus Hochst. Flora of China, 1987, Vol. 9 (3), Beijing: Science Press, 15

[165]冯海生, 解俊峰, 陈集贤. 大赖草的遗传物质转移到普通小麦中的研究进展. 麦类作物学报, 1997, 17(02):16-18

Feng H S, Xie J F, Chen J X. Research advances in the transfer of genetic material from Leymus racemosus to common wheat. Journal of Triticeae Crops.

1997, 17(02):16-18

[166]葛荣朝, 赵茂林, 李国亮. 赖草属的优良基因导入小麦的研究进展. 河北师范大学学报, 2001, 25(04):512-516

Ge R C, Zhao M L, Li G L. Progress of study on transfer of useful gene from Leymus to common wheat. Journal of Hebei Normal University (Natural Science

Edition), 2001, 25(04):512-516



27

[167]张雅莉，王林生. 普通小麦-大赖草易位系 T6DL·7LrS的分子细胞遗传学鉴定. 生物工程学报, 2018, 34(11):1823-1830

Zhang Y L, Wang L S. Molecular and cytogenetic identification of Triticum aestivum-Leymus racemosus translocation line T6DL·7LrS. Chinese Journal of

Biotechnology, 2018, 34(11):1823-1830

[168]McGuire P E, Dvȏrák J. High salt-tolerance potential in wheatgrasses. Crop Science, 1981, 21(5): 702–705.

[169]陈佩度, 王兆悌, 王苏玲, 黄俐, 王裕中, 刘大钧. 将大赖草种质转移给普通小麦的研究: Ⅲ.抗赤霉病异附加系选育. 遗传学报, 1995, 22(03):

206-210

Chen P D, Wang Z T, Wang S L,Huang L,Wang Y Z, Liu D J. Transfer of useful germplasm from Leymus racemosus Lam. to common wheat. Ⅲ .

Development of addition lines with wheat scab resistance. Journal of Genetics and Genomics, 1995, 22(03): 206-210

[170]Qi L L, Wang S L, Chen P D, Liu D J, Friebe B, Gill B S. Molecular cytogenetic analysis of Leymus racemosus chromosomes added to wheat. Theoretical

and Applied Genetics, 1997, 95(7): 1084–1091

[171]Chen P D, Liu W X, Yuan J H, Wang X E, Zhou B, Wang S L, Zhang S Z, Feng Y G., Yang B J, Liu G X, Liu D J, Qi L L, Zhang P, Friebe B, Gill B S.

Development and characterization of wheat-Leymus racemosus translocation lines with resistance to Fusarium head blight. Theoretical and Applied Genetics,

2005, 111(5): 941–948

[172]Wang L S, Chen P D. Development of Triticum aestivum-Leymus racemosus Sub.7Lr#1S(7A) with resistance to wheat scab and their analysis with meiosis.

Chinese Science Bulletin, 2008, 53(22):3522-3529

[173]杨晓菲. 普通小麦-滨麦衍生后代的创制及其分子细胞遗传学研究. 咸阳：西北农林科技大学, 2016

Yang X F, Development and molecular cytogenetic analysis on derivatives of Triticum aestivum-Leymus mollis. Xianyang: Northwest Agriculture & Forestry

University, 2016

[174]陈漱阳, 付杰, 高立贞. 普通小麦与滨麦的杂交. 西北植物学报, 1985, (04):260-266

Chen S Y, Fu J, Gao L Z. The hybridization between Triticum aestivum and Leymus mollis. Acta Botanica Boreali-Occidentalia Sinica, 1985, (04):260-266.

[175]傅杰, 陈漱阳, 张安静. 八倍体小滨麦的形成及细胞遗传学研究. 遗传学报, 1993, 20(4):317-323

Fu J, Chen S Y, Zhang A J. Studies of the formation and cytogenetics of octoploid Tritileymus. Acta Genetica Sinica, 1993, 20(4):317-323

[176]傅杰, 陈漱阳, 张安静, 侯文胜, 杨群慧. 八倍体小滨麦与普通小麦杂交后代的细胞遗传学研究. 遗传学报, 1996, 23(01):24-31

Fu J, Chen S Y, Zhang A J, Hou W S, Yang Q H. Cytogenetic studies on the cross progenies between octopoid Tritileymus and Triticum aestivum, Acta

Genetica Sinica, 1996, 23(01):24-31

[177]冯贤波. 普通小麦-滨麦衍生后代的分子细胞遗传学分析及分子标记开发. 咸阳：西北农林科技大学，2022

Feng X B. Molecular cytogenetic analysis of wheat-Leymus mollis derived lines and development of molecular markers. Xianyang: Northwest Agriculture &

Forestry University, 2022

[178]Vavilov N I. Origin and Geography of Cultivated Plants (Translated by Doris Löve). Cambridge: Cambridge University Press, 1992

[179]于燕波 , 王群亮 , Kell S, Maxted N, Ford-Lloyd B V, 魏伟 , 康定明 , 马克平 . 中国栽培植物野生近缘种及其保护对策 . 生物多样性 , 2013,

21(06):750-757

Yu Y B, Wang Q L, Kell S, Maxted N, Ford-Lloyd B V, Wei W, Kang D M, Ma K P. Crop wild relatives and their conservation strategies in China.

Biodiversity Science, 2013, 21(06):750-757

[180]刘旭, 黎裕, 曹永生, 董玉琛, 方沩, 陆平. 中国禾谷类作物种质资源地理分布及其富集中心研究. 植物遗传资源学报, 2009, 10(01):1-8

Liu X, Li Y, Cao Y S, Dong Y C, Fang W, Lu P. Geographic distribution and germplasm-rich region of cereals in China. Journal of Plant Genetic Resources.

2009, 10(01):1-8

[181]张金波, 王威, 肖菁, 刘志勇. 新疆小麦野生近缘种的研究进展. 中国农学通报, 2011, 27(05):29-32

Zhang J B, Wang W, Xiao J, Liu Z Y. Study and utilization of wild relatives of wheat in Xinjiang Uygur Autonomous Regin. Chinese Agricultural Science

Bulletin, 2011, 27(05):29-32

[182]王娜, 刘丽华, 耿东梅, 张立平, 李昀. 小麦种质资源保护工作探析. 现代农业科技, 2024, (12):199-201

Wang N, Liu L H, Geng D M, Zhang L P, Li Y. Analysis on protection of wheat germplasm resources. Modern Agricultural Science and Technology, 2024,

(12):199-201

[183]赵立山. 美国作物种子样品受到严重威胁. 世界农业, 1991, (05):62-63

Zhao L S. Crop Seeds in the United States Under Severe Threat. World Agriculture, 1991, (05):62-63



28

[184]许为钢, 胡琳，张磊，王会伟，董海滨. 小麦种质资源研究、创新与利用. 北京：科学出版社，2012

Xu W G, Hu L, Zhang L, Wang H W, Dong H B. Research, Innovation and Utilization of Wheat Germplasm Resources. Beijing: Science Press, 2012.

[185]刘旭. 作物种质资源学. 北京：科学出版社, 2024

Liu X. Crop Germplasmics. Beijing: Science Press, 2024

[186]郑晓明, 陈宝雄, 宋玥, 李飞, 王君瑞, 乔卫华, 张丽芳, 程云连, 孙玉芳, 杨庆文. 作物野生近缘种的原生境保护. 植物遗传资源学报, 2019,

20(05):1103-1109

Zheng X M, Chen B X, Song Y, Wang J R, Qiao W H, Zhang L F, Cheng Y L, Sun Y F, Yang Q W. In-situ Conservation of wild relatives of crops. Journal of

Plant Genetic Resources, 2019, 20(05):1103-1109

[187]王君梅, 李清善, 刘王锁. 围封保护措施下宁夏贺兰山小麦近缘种多样性变化. 宁夏农林科技, 2016, 57(09):1-4

Wang J M, Li Q S, Liu W S. Wild wheat relatives diversity changes under enclosed protection in Ningxia Helanshan Mountain. Ningxia Journal of Agriculture

and Forestry Science and Technology, 2016, 57(09):1-4

[188]王秀东. 中国作物野生近缘植物保护点激励机制实施效果评估-基于独立经济专家的视角. 北京：中国农业科学技术出版社, 2014

Wang X D. Evaluation of the Implementation Effectiveness of Incentive Mechanisms for Crop Wild Relative Conservation Sites in China: From the

Perspective of Independent Economic Experts. Beijing: China Agricultural Science and Technology Press, 2014

[189]李清善, 刘王锁. 宁夏盐池县大水坑小麦野生近缘植物原生境动态监测及保护建议. 安徽农业科学, 2015, 43(04):243-244+324

Li Q S, Liu W S. Dynamic monitoring and protection suggestions of the original habitat for wild relatives of wheat in Dashuikeng town of Yanchi county of

Ningxia. Journal of Anhui Agricultural Sciences, 2015, 43(04):243-244+324

[190]刘玉洁, 葛全胜, 戴君虎. 全球变化下作物物候研究进展. 地理学报, 2020, 75(01):14-24

Liu Y J, Ge Q S, Dai J H. Research progress in crop phenology under global climate change. Acta Geographica Sinica, 2020, 75(01):14-24

[191]Xiao J, Liu B, Yao Y, Guo Z, Jia H, Kong L, Zhang A, Ma W, Ni Z, Xu S, Lu F, Jiao Y, Yang W, Lin X, Sun S, Lu Z, Gao L, Zhao G, Cao S, Chen Q, Zhang

K, Wang M, Wang M, Hu Z, Guo W, Li G, Ma X, Li J, Han F, Fu X, Ma Z, Wang D, Zhang X, Ling H-Q, Xia G, Tong Y, Liu Z, He Z, Jia J, Chong K. Wheat

genomic study for genetic improvement of traits in China. Science China Life Sciences, 2022, 65(9):1718-1775


	1小麦的起源
	1.1 小麦族的分类
	1.2 小麦属的分类
	表1 小麦属（Triticum）的分类和地理分布[27]

	1.3 栽培小麦的起源及传播
	图1 普通小麦（Triticum aestivum; AABBDD）（a）和小麦各个系的进化历史简图


	2小麦野生近缘植物及遗传多样性
	2.1 小麦野生近缘植物分类
	表2 小麦的三级基因源及其所包含的小麦族属种，参考董玉琛（2000）

	小麦野生近缘种涵盖三级基因源，具有多维价值和应用潜力[50]。具体表现为：（1）极端生境适应性，从海
	2.2 小麦及其野生近缘种的遗传多样性

	3 小麦野生近缘植物在小麦育种和遗传改良中的应用
	4小麦野生近缘种资源收集与保护现状
	5 小麦野生近缘种研究和保护中存在的问题和建议
	5.1 国家政策法规、行动计划和项目及所取得的成果
	5.2 现存的问题
	5.3 保护建议
	5.4 研究展望

	参考文献

