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小麦育种多性状协同改良的遗传基础获解析。

微核心种质群体特征和以赤霉素路径为核心的多路径协同小麦株型与籽粒产量改良模式。
中国农科院供图

近日，中国农业科学院作物科学研究所生物信息学及应用创新团队协同小麦资源与利用创新团队
，深入研究了小麦育种过程中多性状协同改良的分子遗传基础，为小麦复杂性状遗传基础解析提
供了切实可行的研究方法，进一步推动了小麦优异基因以及优异变异位点的挖掘和利用，对中国
小麦高产育种具有指导意义。相关研究成果发表在《分子植物》（Molecular Plant）上。

据毛龙研究员介绍，作物种质资源多样性调查对于深入了解作物株型和产量构成的遗传基础具有
重要意义，但小麦这方面的研究较少。

该团队通过梳理过去近百年的中国小麦育种历史，结合分子标记收集，筛选到287份具有广泛遗
传多样性的微核心种质材料。研究人员以这287份国内微核心种质为材料，结合11个重要农艺性
状，从育种选择、农艺性状遗传基础、多性状协同改良、优异位点聚合、后绿色革命中赤霉素路
径的育种选择修饰等方面，对国内小麦育种改良工作的分子遗传基础进行了全面解析。

通过对育种过程中主要农艺性状的协同改良研究，获得一批降低株高-增加粒重降低株高-缩短开
花期以及缩短开花期-增加粒重的协同位点。其中，降低株高-增加粒重降低株高-缩短开花期的
协同优异位点在栽培种中的比例逐渐增加，且在育种年代中呈现逐渐累积的过程。

研究结果表明，现代育种改良通过G蛋白路径和生长素路径等多通路协调互作的模式对赤霉素路
径进行选择修饰与精细调控，可实现后绿色革命时代新的高产目标。
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该研究不仅为小麦复杂性状遗传基础解析提供了切实可行的研究方法，而且进一步推动了小麦优
异基因以及优异变异位点的挖掘和利用，对中国小麦高产育种具有指导意义。

该研究得到国家重点研发计划、国家自然科学基金和中国农科院科技创新工程等项目的资助。（
来源：中国科学报李晨 卫斐）

相关论文信息：https://doi.org/10.1016/j.molp.2022.01.004
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