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摘 要:为给江苏省淮南高产优质绿色小麦新品种选育提供参考,对2010-2024年江苏省审定的116个

淮南麦区小麦品种的农艺性状(生育期、株高、穗数、穗粒数、千粒重、抗病性)和品质性状进行了系统分析,追

溯品种的系谱信息,利用亲缘关系和聚类分析对其遗传关系进行探讨。结果表明,2010-2024年江苏淮南麦

区审定小麦品种的农艺性状和品质性状呈现显著改良趋势,平均生育期207d,较早期品种缩短3~5d;株高

稳定在80~88cm之间,平均84.51cm;产量三要素中,每公顷穗数增加4.31%,千粒重提高9.64%,穗粒数

保持相对稳定;品质改良向中强筋方向发展,中强筋小麦品种明显增多。抗病性方面,保持中抗赤霉病,白粉

病和黄花叶病毒病抗性增强,但抗纹枯病的品种仍较为缺乏。经遗传关系分析,116个品种的6670对组合

的遗传相似系数(COP)变化范围为0~0.66,平均COP为0.32。基于亲缘关系的聚类分析将供试小麦品种

划分为4个类群,其中宁麦9号、宁麦13、扬麦158、镇麦9号和镇麦168等骨干亲本及其衍生品种构成三大

核心群,含86.21%的审定品种。综合来看,江苏省淮南麦区品种的产量和品质性状有显著提升,但遗传基础

相对狭窄,宁麦9号、扬麦158、镇麦9号等骨干亲本被反复利用,新的外源亲本引入较少,致江苏省淮南育成

品种的遗传多样性不足。
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Abstract:Toprovideareferenceforbreedinghigh-yield,high-quality,andgreenwheatvarietiesinthe
HuainanregionofJiangsu,thisstudyconductedasystematicanalysisofagronomictraits(growthpe-
riod,plantheight,spikenumber,grainsperspike,thousand-kernelweight,anddiseaseresistance)

andqualitytraitsof116wheatvarietiesapprovedinJiangsufrom2010to2024.Thepedigreeinforma-
tionofthesevarietieswastraced,andtheirgeneticrelationshipswerestudiedusingphylogeneticand
clusteranalysis.Theresultsshowedthatagronomictraitsandqualityoftheapprovedwheatvarieties
intheHuainanregionfrom2010to2024exhibitedsignificantimprovementtrends.Theaverage
growthperiodofvarietieswas207days,adecreaseof3to5dayscomparedtoearly-maturityvarie-



ties;plantheightremainedstableat80-88cm,averaging84.51cm.Amongthethreeyieldcompo-
nents,spikenumberperhm2increasedby4.31%,thousand-kernelweightimprovedby9.64%,and
grainsperspikeremainedrelativelystable.Qualityimprovementsshiftedtowardmediumtostrong
gluten,withanotableincreaseinmediumtostrongglutenwheatvarieties.Intermsofdiseaseresist-
ance,varietiesmaintainedmoderateresistancetofusariumheadblight,butshowedenhancedresist-
ancetopowderymildewandyellowmosaicvirusdisease.However,varietiesresistanttosharpeyes-
potremainedrelativelyscarce.Geneticrelationshipanalysisrevealedthatthegeneticsimilaritycoeffi-
cientsofparentage(COP)for6670pairsamongthe116varietiesrangedfrom0to0.66,withanaver-
ageCOPof0.32.Clusteranalysisbasedonphylogeneticrelationshipsdividedthetestedwheatvarie-
tiesintofourgroups,withkeyparentalvarietiessuchasNingmai9,Ningmai13,Yangmai158,

Zhenmai9,andZhenmai168formingthreemajorcoreclusters,accountingfor86.21%oftheap-
provedvarieties.ThestudyindicatedthatwhileyieldandqualitytraitsofvarietiesintheHuainanre-
gionofJiangsuhavesignificantlyimproved,buttheirgeneticfoundationremainsrelativelynarrow.
TherepeatedutilizationofkeyparentalvarietieslikeNingmai9,Yangmai158,andZhenmai9,along
withlimitedincorporationofnewexternalparents,hasledtoinsufficientgeneticdiversityinthede-
velopedvarietiesoftheHuainanregioninJiangsu.
Keywords:Jiangsuhuainan;Coefficientofparentage;Pedigree;Diseaseresistance;Wheatvarieties

  江苏省是中国重要的小麦产区之一。国家统

计局数据(https://www.stats.gov.cn/)显示,江
苏省2023年小麦种植面积达238.95万hm2,总
产量1373.53万吨,分居全国第4位和第5位。
江苏省横跨中国南北过渡带,气候差异显著,以淮

河—苏北灌溉总渠为界可划分为淮南和淮北两大

麦区,其中江苏淮南小麦的生产面积122.14万

hm2,是江苏小麦生产的重要麦区[1-2]。小麦品种

的稳产性、广适性和多抗性是保障小麦高产稳产

的关键。因此,系统分析审定品种的表型和遗传

多样性,对于指导小麦品种改良具有重要意义。
已有诸多学者对不同麦区不同年代育成小麦

品种的抗性和产量性状变化进行了分析。刘海浪

等[3]对2005—2019年江苏冬小麦品种性状分析

认为,省审的109个小麦品种中,穗数、穗粒数和

千粒重呈逐年增长趋势,宁麦17、宁麦18、镇麦9
号等少数品种兼抗赤霉病和白粉病,但没有兼抗

赤霉病、纹枯病和白粉病3种病害的品种。这一

现象在其他麦区同样存在。2013—2021年河北

省审定的212个冬小麦品种中兼抗条锈病和白粉

病的仅占4.72%[4]。王龙等[5]对陕西省审定的

176份小麦品种分析表明,仅有3.35%品种兼抗

条锈病、白粉病或赤霉病。葛冬冬等[6]对2011—
2024年黄淮冬麦区南片574个国审小麦品种分析

发现,兼抗赤霉病和白粉病的品种仅占1.57%。
随着消费需求升级,小麦品质性状也成为品种选

育的重点。郝天佳等[7]对1991—2018年521个

国审小麦品种的品质分析得出,蛋白质含量显著

提高,面团流变学特性得到改善,稳定时间和延展

性呈增加趋势,同时产量相关性状(穗数、穗粒数

和千粒重)逐步提升。2002—2020年山西省审

定的176个小麦品种中达到强筋标准的品种占

35.2%,蛋白质含量和湿面筋含量分别为14.86%
和32.05%[8]。黑龙江省2008—2022年审定的

109个小麦品种表现为稳定时间与蛋白质含量、
湿面筋含量和容重呈正相关,产量与生育期、株高

呈正相关,与千粒重呈负相关[9]。2004—2022年

甘肃省审定的281个小麦品种生育期年平均缩短

0.46d,株高年平均降低1.10cm,平均产量呈逐

年上升趋势[10]。四川省2001—2016年审定的

145份小麦品种株高呈降低趋势,产量年均遗传

增益为37.20kg·hm-2[11]。由此可见,小麦品

种的品质性状改良已受到极大关注。
育成品种的产量、抗性和品质主要取决于其

遗传背景和种质资源的多样性。通过系谱分析育

成品 种 的 亲 缘 系 数 (coefficientofparentage,
COP),能够量化品种间的遗传相似性,为亲本选

择、杂交组合选配和育种策略优化提供重要依据。
王江春等[12]对建国后山东小麦品种的COP分析

发现,9次品种更替的66个小麦主栽品种亲本的

COP较小,遗传差异较大,其系谱可追溯到到碧

玉麦、VillaGlori(中农28)、洛夫林系、蚰子麦等

四大骨干亲本体系;但20世纪90年代后,仅有鲁

麦14等少量骨干亲本被广泛使用,品种间遗传距
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离缩小。吕晓欢等[13]对2009—2010年河南、河
北、山东三省小麦区试品种(系)分析发现,河南参

试的品种(系)遗传多样性相对较低,这些品种

(系)多是利用豫麦2号及其衍生品种(系)培育而

成;河北、山东省广泛利用外源种质资源,参加区

试的小麦品种(系)遗传多样性相对较高。李健

等[14]对青藏高原青稞品种亲缘系数分析认为,藏
区青稞的9个骨干亲本及其67个衍生品种构成

了育成品种的主体,外引大麦种质利用率低,导致

青藏高原青稞育成品种的遗传多样性较小,遗传

基础 相 对 狭 窄。吕 国 锋 等[15]研 究 结 果 显 示,

1996—2015年江苏省审定的45个品种可以聚为

扬麦158衍生品种(COP均值为0.45)、宁麦9号

衍生品种(COP均值为0.31)和其他品种,说明

扬麦158和宁麦9号是江苏淮南麦区小麦育种的

核心骨干亲本。鉴于2010—2024年江苏省淮南

麦区育成小麦品种遗传多样性的演变及主要表型

特征变化趋势尚缺乏系统探讨,本研究对近15年

该麦区审定小麦品种的农艺性状、产量构成、品质

特性和亲缘系数进行了综合分析,以期为该区域

小麦育种工作提供理论指导和技术参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料

选用2010年以来江苏省审定且适合在江苏

淮南麦区种植的116个小麦品种作为供试材料,
品种名称、亲本组合、育成年代和主要农艺性状及

系谱信息均来自于江苏省农业农村厅网站(ht-
tp://nynct.jiangsu.gov.cn)。
1.2 试验方法

根据审定公告数据,统计2010—2024年以来

江苏省审定适合淮南麦区种植小麦品种的主要农

艺性状,包括生育期、株高、单位面积有效穗数、穗
粒数、千粒重、容重等指标的年度均值,对赤霉病、
纹枯病、白粉病、黄花叶病毒病等病害表现抗病的

品种比例,粗蛋白、湿面筋含量和稳定时间等品质

指标的年度均值。
品种 COP的计算参考王春江等[12]和李健

等[14]的方法,根据近15年江苏省审定的淮南小

麦品种系谱信息,计算116个品种成对组合的

COP矩阵。COP的计算原则如下:①一个品种分

别从其双亲得到一半的基因;②所有祖先中亲本

及其后代品种都是纯合的;③最早的祖先品种

(系)间的亲缘系数为0;④混合授粉材料各花粉

供体享有相同的等同于雌配子的亲缘系数概率,

例如,A与5个父本混合授粉材料杂交得到B,则
B与A的COP为1/2;B与各父本的COP均为

1/(2×5);⑤一个品种与其系选所得品种间的

COP为0.75;⑥自然突变和诱导突变材料与其祖

先的COP为0.75;⑦含有部分相同亲本的旁系

品种间的COP计算公式为RSD=∑(1/2)n1+n2,
R 代表品种S 和品种D 之间的亲缘系数,n1 代

表品种S和品种D的共同亲本与品种S的世代

数,n2 代表品种D和品种S的共同亲本与品种

D间的世代数;⑧一个品种与其自身的COP为

1.00;⑨亲本与后裔品种间的COP可以表示其遗

传物质的传递比率即遗传贡献率。
利用DPS7.05软件分析COP,追溯世代深

度参数设置为3,关系阈值默认0.25。采用兰氏

距离(Lance-Williams)和类平均法(UPGMA)对
COP矩阵(116×116)进行聚类分析,并计算类群

内和类群间的平均COP,用(1-COP)矩阵表示

系谱遗传距离矩阵。

2 结果与分析

2.1 江苏淮南麦区省审品种概况

2010—2024年,江苏省共审定适合在淮南麦

区种植的小麦品种116个,年均7.7个,其中

2010年审定3个,2011年和2014年各2个,2012
年、2013年和2016年各4个,2015年仅1个,
2017年 3 个;2018 年 起 审 定 数 量 显 著 增 长,
2018—2023年分别为6、7、14、17、20和19个,
2024年回落至10个。从品种选育主体来看,科
研院所独立选育品种48个(占41.38%),种子企

业自主选育37个(占31.89%),科企合作选育30
个(占25.86%),个人选育1个(占0.86%)。在

亲本组配方式上,单交组合占绝对优势(73个,
62.93%),复交组合次之(28个,24.14%),此外

还包括辐照诱变9个(7.76%)和系统选育6个

(5.17%)。
2.2 生育期、株高、产量三要素和容重变化

2010—2024年江苏省淮南麦区审定的小麦

品种生育期显著缩短3~5d,平均为207d,为淮

南稻麦轮作系统提供了更大的耕作弹性。株高保

持稳定,维持在80~88cm 范围内,平均84.51
cm。产量构成要素方面,2020—2024年有效穗数

平均每公顷481.95万穗,较2010—2014年(每公

顷462.00万穗)显著提升4.31%;千粒重提升更

为显著,从41.5g增至45.5g,增长9.64%;穗粒

数保持相对稳定,平均39.13粒。容重在780~
820g·L-1 之间波动,平均为799.68g·L-1(图1)。
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图1 2010—2024年江苏省淮南麦区审定小麦品种的性状特点

Fig.1 CharacteristicsofwheatvarietiesapprovedinHuainanwheatarea,JiangsuProvincefrom2010to2024

2.3 品质特征变化

从2010—2024年江苏淮南麦区省审小麦品质

指标的变化趋势(图2)看,该地区小麦的平均粗蛋

白含量从早期的13.56%上升至近年的14.45%,
平均湿面筋含量由28.65%增长到30.93%,面团

平均稳定时间从5.43min延长至7.30min,表明

近年来该地区小麦品种选育方向偏向于中强筋类

型。目前审定品种中,中强筋(强筋)小麦占据主

导地位,以2024年为例,在审定的适宜淮南麦区

种植的10个小麦新品种中,强筋品种8个,占比

高达80%,无弱筋品种。

2.4 品种抗病性变化

2010—2024年江苏淮南麦区审定小麦品种

的病害抗性呈现差异化变化(图3)。赤霉病抗性

整体保持在中抗(MR)水平,其中华麦5号、宁麦

20和宁麦资119达到抗(R)水平。纹枯病抗性一

直较差,2010—2018年审定品种以中感(MS)为主,

2019—2024年高感(HS)品种比例增至47.40%~
82.40%,52个审定品种表现为高感,表明抗性亲

本利用不足。相比之下,白粉病和黄花叶病毒病

抗性持续提升:2010—2016年审定品种多为感病

(S)以上水平,2017—2024年中抗(MR)以上品种

显著增加,显示育种中已加强利用抗病遗传资源。

图2 2010—2024年江苏淮南麦区审定小麦品种的

品质性状变化

Fig.2 Qualitytraitsoftheapprovedwheatvarietiesin
Huainanwheatarea,JiangsuProvincefrom2010to2024
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  A:赤霉病;B:纹枯病;C:白粉病;D:黄花叶病毒病。

A:Fusariumheadblight;B:Sheathblight;C:Powdery

mildew;D:Yellowmosaicvirusdisease.

图3 2010—2024年江苏淮南麦区审定小麦品种的

抗病性变化

Fig.3 Trendsofdiseaseresistanceofwheatvarieties

approvedinHuainanwheatregion,Jiangsuprovince

from2010-2024

2.5 亲缘系数聚类分析

本研究的116个品种形成6670对组合,各组

合COP值变异范围为0~0.66,平均为0.32,品种

间亲缘关系高于平均值的有2835对,占42.51%
(图4)。有亲缘关系的组合占67.30%(COP>
0),无亲缘关系的组合占33.32%,高亲缘系数组

合占10.92%(COP>0.71)。亲缘关系分析发

现,镇麦9号、镇麦168、宁麦9和扬麦158号是4
个高关 联 核 心 品 种,与 其 他 品 种 的 亲 缘 系 数

(COP>0.3)关联数分别为89、76、74和68个,表
明2010—2024年间该地区审定的小麦品种普遍

存在较强的亲缘关系,特别是与宁麦9号、宁麦

13、扬麦158、扬麦11、镇麦9号、镇麦168等骨干

亲本具有较近的亲缘关系,说明育种过程中这些

优良亲本的集中利用非常普遍。
江苏淮南审定的116个小麦品种可聚为4类

(图5)。由扬麦27、扬辐麦19、宁麦37等构成第

I类,共35个品种,主要由宁麦13、扬麦158、扬麦

11和宁麦8号组成的骨干亲本组配选育而成;由
宁麦18、宁麦20、扬麦21、苏麦8号等16个品种

构成第Ⅱ类,主要由骨干亲本宁麦9号组配选育

而成;由镇麦9号、镇麦10号、盐麦1号、华麦6
号等49个品种构成第Ⅲ类,主要由镇麦9号、镇
麦10号和镇麦168骨干亲本组配选育而成;由宁

麦28、扬江麦586、宁紫麦160、华运麦1号等16
个品种构成第Ⅳ类,第Ⅳ类16个品种的亲本与其

他品种亲缘关系较远,宁麦28、扬江麦586、扬麦

34、镇麦19、宁红麦1119、华运麦1号、宁紫麦

160、瑞华麦529和镇麦23亲缘系数为0,其余7
个品种平均COP小于0.001;类群Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ内

部亲缘关系最强,类群Ⅳ与其他类群的COP为0
的比例为89%,与其他类群亲缘关系最弱。

由图6可以看出,以扬麦158和宁麦13为核

心亲本的第Ⅰ类群在近15年中产生有亲缘关系

的品种数量增加较慢;以宁麦9号为核心亲本的

第Ⅱ类群产生有亲缘关系的品种数量同样增加较

慢;以镇麦9号、镇麦10号和镇麦168为核心亲

本的第Ⅲ类群产生有亲缘关系的品种数量呈现急

  括号内数字是COP范围内组合数量。

Thenumberinparenthesesrepresentsthenumberofcombi-

nationswithintheCOPrange.

图4 亲缘系数值分布

Fig.4 Distributionofcoefficientofparentagevalues
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图5 基于COP矩阵的品种聚类结果

Fig.5 CultivarsclusteringbasedonCOPmatrix

剧增加的趋势;以第Ⅳ类群产生有亲缘关系类群

品种数量变化平稳。镇麦9号、镇麦168和扬麦

158都属于高产中强筋品种,千粒重均≥45g,蛋
白质含量≥14%,稳定时间≥8min,以此为核心

亲本产生的后代品种(系)产量三因素和品质结构

方面都趋于强筋,导致近15年审定的江苏省淮南

小麦品种产量和品质的变化趋势与此3个品种亲

缘关系变化趋势一致。以弱筋为核心亲本(如宁

麦9号)产生衍生系或者有亲缘关系的品种变化

不大,表明近年来审定的品种中弱筋品种很少。

2.6 江苏淮南品种的遗传多样性分析

由表1可知,江苏淮南麦区86.21%的审定

小麦品种集中于三大高亲缘类群,这些品种主要

分布在以镇麦9号、宁麦9号、扬麦158、扬麦11、
镇麦168和宁麦13构成的核心亲缘网络中。这

一分布格局表明,镇麦9号、宁麦9号、扬麦158、
宁麦13、镇麦168和扬麦11作为高频亲本被反

复利用,导致遗传基础趋于狭窄。由表1和品种

系谱可看出,核心亲本衍生系近交,导致衍生品种

间COP偏高;系选品种遗传多样性趋零。骨干亲

本被反复利用且新的外源亲本利用不足,可能是

导致江苏淮南麦区近15年来遗传多样性较窄的

主要原因。

3 讨论

3.1 主要农艺性状、产量要素和品质的分析

葛昌斌等[16]研究结果显示,江苏淮南麦区

2002-2018年审定的小麦品种穗粒数和千粒重

增加,株高有所降低,高产品种株高降至85cm,
且以每年0.30cm降低;生育期缩短至210d[17],
每年以0.36d的速度缩减。本研究发现,近15年

江苏淮南小麦的生育期呈现逐渐缩短的趋势,生
育期平均缩短至207d,平均株高维持在84.51
cm。另外,产量三要素中有效穗数、千粒重分别

以每公顷2.03万穗和每年0.21g的速度增加,
与葛昌斌等[16]、高艳梅等[18]的研究结果一致,说
明近年来江苏淮南地区育成小麦品种产量持续提

升主要得益于有效穗数和千粒重的增长。综合认

为,江苏省淮南麦区小麦品种在保持株高稳定的

同时,主要通过增加穗数和粒重来实现产量提升,
缩短生育期的同时既保证了小麦的稳产高产,又
为后茬水稻的适期播种创造了条件,从而有利于

提高全年粮食生产的整体效益。未来淮南麦区小

麦高产育种方向应注重产量三要素的协同改良,
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表1 部分小麦品种的亲缘系数均值和亲缘品种数量

Table1 Meanofcoefficientsofparentage(COP)valueandnumberoftherelatedwheatvarieties

品种
Variety

亲缘品种数量
Numberofthe
relatedvarieties

平均COP
AverageCOP

最大COP
MaximumCOP

数量 Number

COP>0.3 COP>0.5
镇麦9号Zhenmai9 89 0.58 0.95 78 42
扬麦158Yangmai158 76 0.52 0.92 65 35
镇麦168Zhenmai168 74 0.49 0.90 63 32
宁麦9号 Ningmai9 68 0.48 0.88 58 30
扬麦20Yangmai20 63 0.47 0.87 54 28
扬辐麦4号 Yangfumai4 58 0.45 0.85 49 25
宁麦13Ningmai13 55 0.43 0.83 46 23
扬麦11Yangmai11 53 0.42 0.82 44 22
镇麦10号Zhenmai10 45 0.39 0.79 37 18
扬麦21Yangmai21 43 0.38 0.78 35 17
华麦5号 Huamai5 41 0.37 0.77 33 16
宁麦18Ningmai18 40 0.36 0.76 32 15
苏麦8号Sumai8 38 0.35 0.75 30 14
宁麦19Ningmai19 37 0.34 0.74 29 13
宁麦20Ningmai20 36 0.33 0.73 28 12
苏科麦1号Sukemai1 35 0.32 0.72 27 11
宁麦21Ningmai21 34 0.31 0.71 26 10
华麦6号 Huamai6 33 0.30 0.70 25 9
扬富麦101Yangfumai101 32 0.29 0.69 24 8
华麦7号 Huamai7 31 0.28 0.68 23 7
镇麦12号Zhenmai12 30 0.27 0.67 22 6
农麦88Nongmai88 29 0.26 0.66 21 5
隆麦28Longmai28 28 0.25 0.65 20 4
华麦8号 Huamai8 27 0.24 0.64 19 3
宁麦26Ningmai26 26 0.23 0.63 18 2
扬麦27Yangmai27 25 0.22 0.62 17 1
扬麦29Yangmai29 23 0.20 0.60 15 0
镇麦13Zhenmai13 22 0.19 0.59 14 0
镇麦15Zhenmai15 21 0.18 0.58 13 0
宁麦资119Ningmaizi119 20 0.17 0.57 12 0
扬辐麦10号 Yangfumai10 19 0.16 0.56 11 0
隆麦39Longmai39 17 0.14 0.54 9 0
农麦156Nongmai156 16 0.13 0.53 8 0
江丰麦1号Jiangfengmai1 15 0.12 0.52 7 0
扬麦30Yangmai30 14 0.11 0.51 6 0
瑞华麦566Ruihuamai566 12 0.09 0.49 4 0
扬辐麦15Yangfumai15 10 0.07 0.47 2 0
明麦133Mingmai133 9 0.06 0.46 1 0
明麦13Mingmai13 8 0.05 0.45 0 0
宁麦186Ningmai186 7 0.04 0.44 0 0
宁麦33Ningmai33 6 0.03 0.43 0 0
泰麦901Taimai901 5 0.02 0.42 0 0
泰麦6号 Taimai6 4 0.01 0.41 0 0
扬糯麦1号 Yangnuomai1 7 0.18 0.65 5 1
扬糯麦2号 Yangnuomai2 5 0.15 0.60 3 0
宁紫麦1号 Ningzimai1 6 0.16 0.62 4 0
扬江麦1820Yangjiangmai1820 5 0.14 0.58 3 0

  表中仅列出平均亲缘系数在0.01以上的品种。

VarietieswithanaverageCOP≥0.01areinthetable.
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图6 2010—2024年不同类群的变化趋势

Fig.6 Trendsofdifferentgroupsfrom2010—2024

在稳定有效穗数的同时,实现千粒重与穗粒数的

同步突破。
本研究中近15年江苏淮南小麦品种的蛋白

含量、湿面筋含量和面团稳定时间呈增加趋势,说
明江苏淮南小麦品种在实现产量稳步提升的同

时,品质特性已偏向中强筋,这与葛昌斌等[16]对

面团稳定时间的研究结果一致。江苏淮南审定品

种的品质变化与以优质中强筋的镇麦9号、镇麦

168和扬麦158为核心亲本有密切关系。农业部谷

物及制品质量监督检验测试中心 (哈尔滨)2年检

测结果显示,镇麦9号容重783g·L-1,蛋白质含量

13.63%,吸水率62.20%,稳定时间16.80min,为
优质中筋类型[19];扬麦158湿面筋含量33.50%、

SDS沉淀值33.20mL、蛋白质含量12.18%,是
优质中强筋小麦类型[20];镇麦168平均容重799
g·L-1,蛋白质 (干基)14.38%,湿面筋含量

30.51%,沉降值48.15mL,吸水率60.7%,稳定

时间10.10min,属优质强筋类型[21]。本研究亲缘

系数分析发现,镇麦9号、扬麦158和镇麦168的

衍生品种分别有39、18和23个,占15年审定品种

总数的68.97%。近年来,由于强筋小麦品种“优
质优价”政策落实到位且市场接受度不断提高,育
种单位明显倾向于选育中强筋品种,而弱筋品种

的优质特性难以充分体现,导致江苏省传统优势

的弱筋小麦生产出现下滑,审定通过的弱筋新品

种数量也相对较少。江苏淮南麦区作为农业农村

部划定的弱筋小麦优势产业带核心区域,在中国

弱筋小麦产业布局中具有重要战略地位,为巩固

江苏省弱筋小麦品种的全国领先优势,未来育种

工作应加强宁麦9号、宁麦13、扬麦15等优质弱

筋种质资源的创新利用。

3.2 抗病性的分析

赤霉病是长江中下游冬麦区的首要病害,其
抗性 水 平 是 该 区 域 品 种 审 定 的 关 键 指 标[22]。

2017年国家农作物品种审定委员会印发《主要农

作物品种审定标准(国家级)》的文件中,明确长江

中下游冬麦区赤霉病未达到高感的审定标准,除
赤霉病外,白粉病、纹枯病和黄花叶病毒病只做鉴

定[23]。2024年 对《国 家 级 小 麦 品 种 审 定 标 准

(2024年修订)》进行了修订,对长江中下游冬麦

品种抗病性有了更高的要求,赤霉病达到中抗及

以上,条锈病、叶锈病、白粉病和纹枯病非全高

感[24]。江苏省2025年最新颁布的审定标准与国

家审定标准一致。基因检测和系谱分析表明,中
国小麦品种所含抗赤霉病主效基因Fhb1主要有

2个来源,苏麦3号和宁麦9号,并以宁麦9号为

主[25]。含有Fhb1基因的宁麦9号和含有其他多

个赤霉病抗性位点的扬麦158不仅是长江中下游

大面积推广主栽品种[26-27],也是骨干亲本。江苏

省1996—2015年审定的淮南品种大部分是宁麦

9号和扬麦158的衍生系,与宁麦9号和扬麦158
的亲缘关系平均达到0.45和0.32[15],均利用了

宁麦9号和扬麦158的抗赤霉病位点。本研究发

现,2010—2024年江苏省淮南审定的品种赤霉病

抗性基本达中抗水平以上,特别是2020年省主要

农作审定标准实施后,赤霉病抗性都在中抗以上水
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平。这与本研究中宁麦9号和扬麦158仍是骨干

亲本的结果一致,其抗赤霉病基因对抗赤霉病品

种的选育提供了宝贵的基因资源。
纹枯病、白粉病和黄花叶病毒病虽然不作为

江苏淮南品种审定的主要病害,2020年和2025
年江苏主要农作物品种审定标准都明确指出,3
种病害不能同时高感。本研究中,2018年前审定

的小麦品种基本上处于感病和中感纹枯病的水

平,之后审定的品种高感比率增加。冷苏凤等[28]

研究发现,江苏省小麦品种对纹枯病的抗性普遍

较弱,淮南品种对纹枯病的抗性普遍较淮北抗性

差,呈现北强南弱的生态趋势。近6年长江中下游

麦区国家和省区试小麦品系的Pm21/PmV抗白粉

病基因分析表明,对白粉病免疫、高抗和中抗的比

例分别为23.42%、1.93%和8.50%,江苏淮南区

试白粉病抗性以免疫和高感为主[29]。本研究也

发现,2018年后江苏淮南审定的小麦品种,主要

以中抗以上和高感白粉病为主。宁麦9号不仅是

Fhb1基因的主要供体,还有较高的丰产性,且抗

黄花叶病毒病,其5A染色体上有1个抗黄花叶

病毒病的主效数量性状位点(QTL)QYm.njau-
5A [30]。本研究中近15年江苏淮南小麦品种黄

花叶病毒病抗性处于中感以上水平。这与1996
年至今,宁麦9号作为核心亲本有密切关系,说明

宁麦9号对江苏淮南麦区小麦品种黄花叶病毒病

抗性有重大贡献。
本研究结果表明,近15年来审定品种除赤霉

病外,对其他3种主要病害的抗性有减弱趋势。
江苏省淮南选育的小麦品种赤霉病抗性有待突

破,需引入其他的赤霉病抗性位点,有效聚合

Pm21/PmV、QYm.njau-5A 等多抗基因或 QTL
位点,持续提升对白粉病和黄花叶病毒病的抗性水

平,同时应加强抗纹枯病亲本资源的挖掘与利用。

3.3 省审116个品种亲缘关系分析

吕国峰等[15]对1996—2015年江苏淮南麦区

育成品种分析发现,20年间江苏省审定的45个

淮南小麦品种可以分为以宁麦9号衍生品种、扬
麦158衍生品种和其他品种3类,扬麦158和宁

麦9号对育成品种的贡献率达到了27.85%和

18.19%。本研究中,2010—2024年江苏淮南麦

区省审品种的亲缘关系有4种类型,扬麦158和

宁麦9号亲缘系数的遗传贡献率分别为19.80%
和10.12%,较2015年之前降低了约10个百分

点;镇麦9号和镇麦168成为新的核心亲本,亲缘

系数贡献率达到了34.18%和29.53%。镇麦9
号、扬麦158和镇麦168属于优质强筋类型,表明

近15年江苏淮南小麦品种强筋类型增多。宁麦

9号、扬麦158、镇麦9号等核心亲本在江苏淮南

小麦品种选育过程被高频使用,且新的外源亲本

利用不足,导致近15年审定品种的遗传基础狭

窄。未来江苏省淮南麦区除了利用宁麦9号

Fhb1基因外,还应充分利用新的外源种质资源,
以增加淮南麦区小麦品种的遗传多样性。
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