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小麦耐旱性种质资源的挖掘与利用研究

王运国
曹县梁堤头镇人民政府� 山东� 菏泽� 274409

摘� 要：干旱是限制小麦生产的主要非生物胁迫因子，挖掘和利用耐旱种质资源是保障小麦稳产的重要途径。本

文系统阐述了小麦耐旱性的生理生化与遗传基础，分析了耐旱种质资源的筛选鉴定方法与技术体系，探讨了耐旱基因

的挖掘策略及其在分子育种中的应用途径。通过表型鉴定与分子标记相结合的种质筛选策略，可显著提高耐旱资源的

发掘效率。本文为小麦耐旱性遗传改良提供了种质资源支撑与技术参考，对推动旱地小麦育种具有重要指导意义。
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引言：我国小麦种植面积约2400万公顷，其中约40%
分布于干旱半干旱地区，干旱缺水已成为制约小麦产量

提升的关键因素。随着全球气候变化加剧，极端干旱事

件频发，培育耐旱小麦品种的需求日益迫切。耐旱种质

资源的挖掘与利用是品种改良的基础，然而我国小麦耐

旱种质资源储备不足、鉴定体系不完善、优异基因利用

率低等问题突出。本文立足于小麦耐旱性研究现状，系

统梳理种质资源挖掘的关键技术与利用途径，旨在为我

国耐旱小麦育种提供理论支撑和实践指导。

1��小麦耐旱性的生理生化与遗传基础

1.1  耐旱性的生理响应机制
小麦对干旱胁迫的生理响应涉及多个过程的协同变

化。干旱初期，气孔导度下降以减少水分丧失；随着胁

迫加剧，细胞膨压丧失，叶片相对含水量下降。耐旱

品种能维持较高的叶片水势，表现出更强的渗透调节能

力，通过积累脯氨酸、可溶性糖等相容溶质降低细胞渗

透势。同时，抗氧化防御系统被激活，超氧化物歧化酶、

过氧化物酶等协同清除活性氧自由基，减轻氧化损伤。

1.2  耐旱性的遗传调控网络
小麦耐旱性是由多基因控制的数量性状。目前已定

位的耐旱相关QTL超过200个，分布于21条染色体上，其
中5A、5B、5D染色体上的QTL效应较大。耐旱性调控涉
及ABA信号通路和转录因子网络。ABA是响应干旱的核
心激素，其合成关键酶NCED在干旱诱导下上调表达。
DREB、NAC等转录因子识别特定顺式作用元件，启动抗
旱功能基因表达。DREB转录因子可激活rd29A、cor15A
等靶基因，增强植株耐旱性[1]。

1.3  耐旱性与产量性状的平衡
耐旱性遗传改良面临的一个核心问题是耐旱性与产

量性状之间的平衡。在水分充足条件下，一些耐旱相关

性状（如叶片较小、气孔密度低、根系深扎）可能导

致产量潜力下降。因此，理想耐旱种质应具备“旱时抗

旱、涝时高产”的特性，即在水分胁迫条件下保持较高

产量，在水分充足条件下产量潜力不显著降低。实现这

一目标的策略包括：发掘具有“组成型”耐旱基因的种

质资源，这类基因在不同水分条件下均能稳定表达，对

产量影响较小；利用“诱导型”启动子驱动耐旱基因表

达，使耐旱性状仅在干旱条件下表现；通过分子设计育

种，将耐旱QTL与高产QTL进行聚合。近年来提出的“节
节麦-普通小麦”渐渗系策略，成功将节节麦的耐旱基因
导入普通小麦，创制了既耐旱又高产的优异种质。这一

方向为打破耐旱与高产的负相关性提供了新思路。

2��小麦耐旱种质资源的筛选与鉴定

2.1  种质资源的收集与整理
小麦耐旱种质资源的收集是挖掘与利用工作的第一

步。我国拥有丰富的小麦种质资源，国家种质库保存小

麦种质约4.5万份，包括地方品种、育成品种、国外引进
种质和野生近缘种。地方品种是长期自然选择和人工选

择的结果，蕴藏着丰富的耐旱基因，如“小白麦”“红

芒麦”等传统品种在干旱条件下表现出较强的适应能

力。野生近缘种如节节麦、粗山羊草、二倍体山羊草

等，是耐旱基因的重要来源，它们经历了极端环境的自

然选择，携带普通小麦所不具备的优异等位基因。种质

收集后需进行系统的性状调查和分类，建立耐旱种质资

源数据库，记录其来源、生态型、主要农艺性状及已有

的耐旱评价数据。近年来，通过“第三次全国农作物种

质资源普查与收集行动”，新收集小麦种质3000余份，其
中不乏耐旱特性突出的材料，丰富了耐旱育种的基因源。

2.2  表型鉴定方法与指标体系
准确的表型鉴定是耐旱种质筛选的关键环节。根据

鉴定环境的不同，可分为田间直接鉴定和人工模拟鉴定

两大类。田间鉴定在自然干旱条件下进行，结果最接
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近生产实际，但受年度间降雨变异性影响大，需要多年

多点重复试验。人工模拟鉴定在温室或人工气候室中进

行，通过控制水分供给实现干旱胁迫，条件可控、重复

性好。常用的胁迫方式包括：苗期停水培养、聚乙二醇

（PEG）模拟渗透胁迫、盆栽控水等。鉴定指标可分为直
接指标和间接指标。直接指标以产量为核心，包括单株

产量、千粒重、穗粒数及其干旱胁迫下的稳定性[2]。间接

指标包括生理生化指标（相对含水量、脯氨酸含量、丙

二醛含量）、形态指标（根冠比、叶面积、卷叶程度）

和生长指标（株高生长速率、生物量积累）。高效的鉴

定体系应综合运用多种指标，采用隶属函数法或主成分

分析法进行综合评价，筛选出耐旱性强、产量稳定的优

异种质。

2.3  分子标记辅助筛选技术
分子标记技术的发展为耐旱种质的快速筛选提供了

有力工具。与传统表型鉴定相比，分子标记辅助筛选不

受环境条件影响，可在苗期完成，显著提高筛选效率。

目前用于耐旱种质筛选的分子标记主要包括SSR（简单序
列重复）、SNP（单核苷酸多态性）和功能标记三大类。
SSR标记技术成熟、成本较低，适合大规模种质的遗传多
样性分析和QTL关联分析。SNP标记密度高、通量大，可
用于全基因组关联分析和基因组选择育种。功能标记是

根据耐旱基因的功能位点设计的特异性标记，具有选择

准确性高的优点，如与TaDREB1、TaNAC2、TaSnRK2等
耐旱基因连锁的功能标记已在种质筛选中得到应用。具

体操作流程为：提取种质DNA→PCR扩增目标标记→聚
丙烯酰胺凝胶电泳或荧光检测→数据分析。通过分子标

记筛选，可从大量种质中快速锁定携带目标耐旱基因的

材料，再结合表型鉴定进行验证，实现“预筛选+精准鉴
定”的分层筛选策略。

3��耐旱优异基因的挖掘与功能解析

3.1  基于连锁分析的QTL定位
连锁分析是挖掘耐旱QTL的传统方法，其原理是利

用分离群体（如F2、RIL、DH群体）中分子标记与表型
性状的共分离关系，定位控制耐旱性的染色体区间。构

建遗传群体是QTL定位的基础，常用亲本为耐旱性差异
显著的品种组合，如“旱选10号（耐旱）×京411（干旱
敏感）”构建的RIL群体已用于多个耐旱QTL的定位。
QTL检测方法包括区间作图法、复合区间作图法和完备
区间作图法，其中完备区间作图法因其对背景效应的有

效控制而被广泛采用。目前已定位的小麦耐旱QTL覆盖
所有21条染色体，其中4A、5A、6B、7B染色体上存在
多个稳定表达的QTL。单个QTL的表型贡献率一般在5%-

15%之间，表明耐旱性受微效多基因控制。QTL定位结
果需在不同环境条件下验证，确保QTL的稳定性和普适
性。将稳定的主效QTL进一步精细定位，可缩小候选区
间，为基因克隆奠定基础。

3.2  基于关联分析的功能标记开发
关联分析是QTL定位的补充和升级，它利用自然群

体的历史重组事件，具有更高的作图分辨率和更广的等

位基因覆盖范围。与连锁分析需要构建专门群体不同，

关联分析可直接对种质资源库进行扫描，检测与目标

性状显著关联的标记位点。开展关联分析需具备三个条

件：具有代表性的自然群体、高密度的分子标记覆盖、

合理的群体结构控制。小麦中常用的关联分析平台包括

90K SNP芯片、660K SNP芯片和重测序技术。通过关联
分析，已鉴定出与小麦根系深度、渗透调节能力、水分

利用效率等耐旱组分性状显著关联的SNP位点，部分位点
位于候选基因内部或附近。这些关联标记可直接转化为

功能标记，用于种质筛选和分子标记辅助育种[3]。例如，

与TaDREB2基因相关的SNP标记已在小麦种质中验证，能
够有效区分耐旱与敏感基因型，展现出良好的应用前景。

3.3  关键耐旱基因的克隆与功能验证
随着基因组学技术的进步，小麦耐旱基因的克隆取

得了重要突破。基于图位克隆策略，研究人员成功克隆

了位于5A染色体上的主效耐旱QTL - TaSnRK2.8，该基因
编码蔗糖非酵解型蛋白激酶，参与ABA信号通路调控，
过表达该基因可显著增强转基因小麦的耐旱性和水分利

用效率。通过同源克隆方法，从节节麦中克隆了耐旱基

因Drb2，导入普通小麦后使转基因株系在干旱胁迫下的
存活率提高35%。功能验证主要采用过表达和基因沉默两
种策略。在模式植物拟南芥或水稻中进行快速验证后，

通过农杆菌介导转化法或基因枪法将目标基因转入小

麦，获得转基因株系。在干旱胁迫条件下，比较转基因

植株与对照的表型差异、生理指标和产量表现。基因沉

默可通过RNAi技术或CRISPR/Cas9基因编辑技术实现，
用于验证基因的功能。这些研究为耐旱分子育种提供了

重要的基因资源和功能信息。

4��耐旱种质资源的利用途径

4.1  常规杂交育种中的应用
耐旱种质资源在常规杂交育种中的利用是历史最

久、应用最广的途径。其核心策略是将耐旱种质作为亲

本，与高产、优质、抗病的优良品种杂交，在后代群体

中选择兼具耐旱性和优良农艺性状的重组个体。杂交设

计应根据耐旱种质的特性灵活选择：供体亲本为地方品

种或野生近缘种时，通常采用“回交育种”策略，通过
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多次回交减少不利连锁累赘，同时利用分子标记辅助选

择加快目标基因的导入；供体亲本为耐旱性突出的育成

品种时，可采用“单交-系谱法”或“双交-混合法”，
在后代中进行系统选育。选择时机的把握至关重要，耐

旱性鉴定应在早期世代（F2-F4）进行，以便及早淘汰不
抗旱的个体；而产量性状应在较高世代（F5-F7）重点评
价，此时遗传背景趋于纯合，产量表现稳定。通过常规

杂交育种，我国已选育出一批耐旱小麦新品种，如“晋

麦47”“长6878”等，在旱地推广面积超过千万亩。
4.2  分子标记辅助选择育种
分子标记辅助选择（MAS）是提高耐旱育种效率

的关键技术。与传统表型选择相比，MAS可在苗期进
行，不受环境条件干扰，选择准确性高，尤其适合耐旱

性这类遗传力较低、鉴定成本较高的性状。实施MAS的
基本条件包括：获得与耐旱QTL紧密连锁的分子标记、
目标QTL在育种群体中能够稳定遗传、建立高效的低成
本检测体系[4]。具体应用可分为三种模式：前景选择，

针对目标耐旱基因或QTL进行选择，确保优异等位基因
的导入；背景选择，利用覆盖全基因组的标记筛选遗传

背景最接近轮回亲本的单株，加速遗传背景恢复；金

字塔选择，将多个耐旱QTL或耐旱基因聚合到同一遗传
背景中，实现效应的累加。MAS技术已成功应用于将
TaDREB1、TaNAC2等耐旱基因导入主栽品种，定向改良
了抗旱性。随着SNP芯片和KASP标记技术的普及，MAS
的通量和效率将进一步提升。

4.3  全基因组选择与基因编辑育种
全基因组选择（GS）通过建立标记与表型的预测模

型，仅依据标记信息即可预测育种价值，适合微效多基

因控制的耐旱性状。训练群体规模需300-500份，标记密
度 > 10000个SNP。GS建立预测模型后，后续世代无需每
代表型鉴定，可缩短育种周期2-3年。CRISPR/Cas9基因
编辑技术可对目标基因进行定点敲除或插入，目前已敲除

负调控基因TaOST1和TaWRKY2，显著提高植株耐旱性。
结束语

小麦耐旱性种质资源的挖掘与利用是应对干旱胁迫

的根本途径。本文系统分析了耐旱性的生理遗传基础，

阐述了种质筛选鉴定的方法体系，探讨了耐旱基因挖掘

与利用的技术策略。随着高通量表型组学、基因组学和

基因编辑技术的快速发展，耐旱种质资源的鉴定精度和

利用效率将大幅提升。未来应进一步加强耐旱种质资源

的深度评价与共享利用，推动耐旱育种从“经验选择”向

“分子设计”转变，为保障国家粮食安全提供种源支撑。
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