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综  述 

小麦 A 基因组测序与进化研究进展 

史晓黎 1，何伊琳 1,2，凌宏清 1,2 
1. 中国科学院遗传与发育生物学研究所，植物细胞与染色体工程国家重点实验室，北京 100101 
2. 中国科学院大学生命科学学院，北京 101408 

摘要: 小麦是世界上广泛种植的主要粮食作物，养活了全世界 35%以上的人口。获取高质量的基因组图谱对于

推动小麦基础理论和遗传育种研究至关重要。然而，庞大而复杂的基因组一度使小麦基因组测序被认为是“不

可能完成的任务”。随着高通量测序和组装技术的成熟，近年来多个小麦基因组序列图谱陆续发布，序列组装

质量日臻完善。仅最近两年就公布了 5 个不同倍性的小麦参考基因组序列，包括两个二倍体祖先种乌拉尔图小

麦 (Triticum urartu, AA)和粗山羊草 (Aegilops tauschii, DD)、野生和栽培四倍体二粒小麦 (T. turgidum ssp. 

dicoccoides, BBAA)和六倍体普通小麦(T. aestivum, BBAADD)。其中，作为多倍体小麦 A 亚基因组供体的乌拉

尔图小麦基因组测序和分析是由中国科学院遗传与发育生物学研究所牵头完成。本文主要对小麦 A 基因组的

结构解析和进化分析等方面的研究进展进行了综述，以期为相关领域的科研人员提供参考信息，促进小麦的基

础和应用研究。 
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Abstract: Wheat is one of the main food crops and widely grown in the world. It feeds more than 35% of the world's 

population. Obtaining high-quality genome sequences of wheat is important for its basic and breeding researches. However, 

the large and complex genome of wheat once led to its genome sequencing as an "impossible task". Recently, with the 

development of high-throughput sequencing and assembly technology, many wheat genome sequences have been released, 

and their sequencing and assembly quality is being improved continuously. In the last two years, five wheat reference 

genomes with different ploidy levels have been published, including two diploid ancestors Triticum urartu (AA) and 
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Aegilops tauschii (DD), wild and cultivated tetraploid wheat T. turgidum ssp. dicoccoides (BBAA) and hexaploid wheat T. 

aestivum (BBAADD). Among them, the sequencing and analysis of the T. urartu genome, a donor of polyploid wheat A 

subgenome, was led by the Institute of Genetics and Developmental Biology of the Chinese Academy of Sciences. In this 

review, we summarize the research progress on structure and evolution analyses of the T. urartu genome to provide some 

valuable information for promoting the basic and applied researches of wheat. 

Keywords: wheat; Triticum urartu; wheat A genome; genome sequencing; chromosome evolution 

小麦(Triticum aestivum L.)是世界上适应性最广、
栽培面积最大的主要粮食作物，年种植面积达 2.2
亿公顷，年产量超过 7.4 亿吨，养活了世界上 35%
的人口，分别提供了人类所需热能和蛋白质的 19%
和 20% (http://www.fao.org/, http://www.wheatgeno-
me.org)。我国是世界上小麦种植面积最大和总产量
最高的国家，也是全球最大的小麦消耗国，常年种

植面积在 2400万公顷左右，年产量超过 1.2亿吨(http:// 
www.xiaomai.cn/html/news/20150226/363917.html) 。
随着世界人口的不断增加，预计到 2050 年将达到
96 亿，对小麦的需求量将在现有产能基础上增加
60%[1]，再加之全球气温升高和极端天气频发，使小

麦生产面临着严峻挑战。为了保证我国乃至全世界

的粮食安全，维持小麦生产的增产和稳产，迫切需

要加强小麦的基础理论和育种应用研究，培育出更

多环境友好型的高产优质小麦新品种。 
世界三大主要粮食作物中，水稻和玉米基因组

的测序分别于 2002年和 2009年相继完成[2~4]，并有

力地推动了这两大作物的基础和分子育种研究。小

麦基因组庞大(16 Gb)且含有大量重复序列，致使小
麦基因组测序和组装变得极为困难。基因组测序的

缓慢进展，严重制约了小麦的基础和应用研究。近

年来，在科学家们的不懈努力下，随着高通量测序

和生物信息分析技术的发展，小麦基因组测序研究

取得了重大突破。自 2003 年普通小麦 3B染色体物
理图谱发表以来[5]，许多不同倍性的小麦基因组测

序研究结果相继发表。仅在 2017 和 2018 年就先后
公布了 A[6]、D[7]、AB[8]和 ABD[9] 4个小麦基因组的
参考序列，其中乌拉尔图小麦 A基因组的测序与分
析是由中国科学院遗传与发育生物学研究所植物细

胞与染色体工程国家重点实验室主导完成。本文总

结了本实验室多年来在乌拉尔图小麦 A基因组测序

和进化研究领域的相关工作以及小麦 A基因组的测
序研究进展，以期为相关领域的科研人员提供参考

信息，促进小麦的基础理论和分子育种研究。 

1  小麦的起源及染色体组型 

小麦是小麦属(Triticum L.)植物的统称，起源于
中东的新月沃地(Fertile Crescent)。根据含有的染色
体组型，可以将小麦属归纳为 6 个种，包括 2 个二
倍体种、2 个四倍体种和 2 个六倍体种，有 A、B、
D和G 4种染色体组。二倍体小麦皆为A染色体组，
如乌拉尔图小麦(T. urartu Thumanjan ex Gandilyan，
AA, 2n=2x=14)和一粒小麦(T. monococcum L., AmAm, 
2n=2x=14)。四倍体小麦中具有 AB和 AG两类染色
体组型。具 AB 染色体组的四倍体小麦(T. turgidum  
L., BBAA, 2n=4x=28)是由 A基因组供体乌拉尔图小
麦与 B 基因组供体拟斯卑尔脱山羊草 (未完全确
定)(Aegilops speltoides, SS, 2n=2x=14)在 50~300万
年前经天然杂交和染色体加倍而形成，其中包括野

生二粒小麦(T. turgidum ssp. dicoccoides (Körn. Ex 
Asch. &Graebn.) Thell.)、栽培二粒小麦(T. turgidum 
ssp. dicoccum (Schrank ex Schübl.) Thell.)、圆锥小麦
(T. turgidum L.)和硬粒小麦(T. durum Desf.)等不同类
型。而 AG 染色体组的四倍体小麦也是由含 A 基因
组的乌拉尔图小麦与 1种含有 G基因组的拟斯卑尔
脱山羊草(未知种)杂交和染色体加倍而来(T. timop-
heevii Zhuk, AAGG, 2n=4x=28)，包括野生阿拉拉特
小麦(T. timopheevii ssp. araraticum)和栽培的提莫菲
维小麦(T. timopheevii ssp. timopheevii)两类。六倍体
小麦在自然界中存在ABD和AmAG两个染色体组类
型。具 ABD 染色体组的普通小麦(T. aestivum L., 
BBAADD, 2n=6x=42)是由栽培二粒小麦(T. turgidum 



 

838 Hereditas (Beijing)  2019 第 41卷 

  

    

ssp. Dicoccum, BBAA, 2n=4x=28)与具有 D染色体组
二倍体粗山羊草(Ae. tauschii (Coss.) Schmal, DD, 
2n=2x=17)在大约 9000 年前经天然杂交和染色体加
倍而形成。而具 AmAG 染色体组的茹科夫斯基小麦
(T. zhukovskyi Menabde&Ericzjan, AmAmAAGG, 
2n=6x=42)是由四倍体提莫菲维小麦(AAGG)与一粒
小麦(AmAm)杂交进化而来[10,11]。 
在小麦属的 6 个物种中，六倍体普通小麦的种

植面积最广，占全世界小麦总生产的 95%，其次是
四倍体硬粒小麦，约占 5%[10]。其余的二倍体栽培一

粒小麦、四倍体提莫菲维小麦和六倍体茹科夫斯基

小麦只在局部地区或在植物园里有少量种植。 

2  小麦 A基因组测序与结构解析 

如前所述，小麦属所有的 6 个物种中都含有 A
基因组，表明小麦 A基因组是小麦进化的基础性基
因组，在小麦进化过程中起着核心作用。含有 A基
因组的二倍体乌拉尔图小麦是小麦 A基因组的原始
供体种，主要分布在中东地区，如黎巴嫩、伊朗、

伊拉克、土耳其和叙利亚等，其基因组大小是普通

小麦基因组的 1/3，约为 5 Gb。因此，对二倍体乌
拉尔图小麦基因组进行测序，将大大简化基因组测

序研究的难点，同时可为普通小麦基因组分析提供

参考，也将为多倍体小麦的进化与驯化研究提供重

要信息。此外，乌拉尔图小麦基因组的测序还有助

于鉴定和分离普通小麦 A基因组上的重要农艺性状
基因以及加快小麦的遗传改良。 
鉴于小麦 A基因组的重要性，中国科学院遗传

与发育生物学研究所植物细胞与染色体工程国家重

点实验室组织了小麦基因组测序攻关团队，以小麦

A 基因组原始供体种乌拉尔图小麦为研究对象，采
取先草图后精细图的分步实施策略，开展乌拉尔图

小麦基因组测序研究。 

2.1  乌拉尔图小麦基因组草图绘制 

2009年，小麦基因组测序攻关团队与华大基因
研究院以及美国加州大学戴维斯分校的 Jan Dvorak
教授、罗明成博士等合作，利用当时刚出现的高通

量二代测序技术，选取二倍体乌拉尔图小麦 G1812

系为材料，进行全基因组鸟枪法测序。利用 Hiseq2000
测序平台，对 57种不同插入片段大小(200~20 000 bp)
的测序文库进行测序，共获得 450 Gb的有效序列，
用华大基因研究院开发的 SOAPdenovo (v.1.05)基因
组组装软件进行了拼接，通过 4 年的艰辛研究，于
2013年率先在国际上完成和公布了乌拉尔图小麦基
因组序列草图[12]。该草图总长为 4.66 Gb，Scaffold N50
长度为 63.6 kb，不含 N的完整序列总长为 3.92 Gb，
Contig N50长度为 3.42 kb，预测出 34 879个蛋白编
码基因。乌拉尔图小麦基因组序列草图的完成和公

布，得到了国内外的广泛关注和新闻媒体的大量报

道，研究成果入选了 2013年度中国科学十大进展。 

2.2  乌拉尔图小麦基因组精细图谱绘制 

在完成乌拉尔图小麦基因组草图绘制的基础上，

为了获得高质量的小麦 A基因组的参考基因组序列，
小麦基因组测序攻关团队与中国科学院遗传与发育

生物学研究所基因组分析平台梁承志研究员合作，

采用 BAC-by-BAC测序策略，并与第三代测序技术
PacBio (Pacific Biosciences sequencing)大片段单分
子实时(single-molecular real-time, SMRT) 测序和新
的基因组物理图谱构建方法(BioNano genome map 
和 10× Genomics linked reads)相结合，对乌拉尔图小
麦 G1812 系基因组进行了测序和组装，并于 2018
年 5 月公布了乌拉尔图小麦基因组的高质量参考基
因组序列[6]。首先构建了 EcoRⅠ、HindⅢ和 MboⅠ
共 3 种不同酶切的 BAC 文库，对 451 584 个 BAC
克隆进行指纹分析，搭建出 20 702个 BAC重叠群，
利用最小重叠法原则(minimal tiling path principle)筛
选出 47 223个 BAC克隆，混合成 984个 BAC混池
(48 BACs/池)；提取 BAC DNA，构建了 300 bp的插
入片段测序文库，利用高通量的 Illumina HiSeq2500
平台进行测序，然后对单个 BAC序列进行组装，并
用纠错后的全基因组 SMRT 序列进行补洞；进一步
根据 BAC 重叠群信息、BioNano 物理图谱和 10× 
Genomics linked reads将获得的 BAC序列进行拼接
和组装，最终获得长度为 4.86 Gb 的组装基因组
(Scaffold N50为 3.67 Mb)，其中无N序列总长为 4.79 
Gb (Contig N50 为 344 kb)，为乌拉尔图小麦基 
因组(4.94 Gb)的 97%。预测出 41 507个蛋白编码基
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因，基因平均长度为 1453 bp，编码蛋白的平均长度为
332氨基酸。此外，还鉴定出了 31 269个 miRNAs、
5810个 lncRNAs、3620个 tRNAs、80个核糖体 rRNAs
和 2519 个 snRNAs。并利用高密度的单核甘酸多态
性(single nucleotide polymorphism, SNP)遗传图谱将
4.67 Gb序列铆钉到了染色体的相应位置，绘制出小
麦 A 基因组 7 条染色体的假分子(pseudomolecule)，
其从第 1至第 7条染色体长度分别为 583 994 449、
755 818 500、747 043 632、619 526 116、662 474 153、
576 970 508和 719 848 703 bp。基因组各组分(如基
因、重复序列、SSR等)在染色体上分布的偏好性分
析显示，在每条染色体上的两个末端区的基因密度

和重组交换率显著高于染色体的中间区域，而重复

序列主要分布在染色体中间区域[6]。 

3  比较基因组学及染色体进化分析 

利用获得的高质量乌拉尔图小麦基因组数据，

研究人员对基因组中重复序列、基因家族的组成特

征、庞大基因组的形成原因、染色体演化、群体基

因组学等方面进行深入分析。 

3.1  乌拉尔图小麦基因组中的重复序列 

基因组注释显示，乌拉尔图基因组中 81.42% 
(3.9 Gb)的组装序列为重复序列，其中 RNA反转座
子重复序列占 71.83% (3.44 Gb)，DNA转座子重复
序列为 7.41% (355 Mb)。在反转座子重复序列中，主
要是长末端重复反转座子(long-terminal repeat retrotra-
nsposons, LTR-RTs)，由 Gypsy和 Copia两类 LTR反转
座子组成，它们分别占全基因组的 42.71%和 24.30%，
在乌拉尔图小麦基因组的进化过程中起到了重要作

用。通过计算完整 Gypsy和 Copia反转座子 LTR区
的突变率估计其插入时间，发现 Gypsy 类反转座子
插入高峰大约在 1.5百万年前，而 Copia类反转座子
的插入高峰时间约在 0.8~0.9百万年，从而证明在乌
拉尔图小麦基因组进化过程中先发生了 Gypsy 的爆
发，然后再出现 Copia 反转座子的大量插入。并且
这两个最大组分的反转座子在染色体上的分布偏好

性也存在明显差异，Gypsy 主要分布在染色体中间
部位，而 Copia更多分布在染色体末端。 

3.2  基因家族比较分析 

利用组装的乌拉尔图小麦基因组序列预测的基

因家族与已报道的禾本科植物二穗短柄草 (Brach-
ypodium distachyon)、水稻 (Oryza sativa)、高粱
(Sorghum bicolor)和玉米(Zea mays)的基因家族进行
了比较分析，鉴定出 1567个乌拉尔图小麦基因组特
异基因家族，含 4610个基因，功能注释显示多数基
因参与逆境胁迫反应[6]。另外，还发现含 NB-ARC
功能域的抗病基因在乌拉尔图小麦基因组中发生了

大量扩增[12]，并推断这些基因的扩张可能赋予小麦

抵御恶劣生存环境的广泛适应性。对转录因子家族

的比较分析显示，B3转录因子家族中的 REM (repro-
ductive meristem)亚家族在普通小麦、乌拉尔图小麦
和粗山羊草的基因组中均呈现显著扩增。REM基因
主要参与春化及花发育，编码 B3 REM转录因子的
基因在麦类作物的扩增很可能和小麦的春化反应

有关[6]。 

3.3  乌拉尔图小麦基因组扩张机制及结构变异 

乌拉尔图小麦基因组大小约为 5000 Mb，是玉米
基因组(2300 Mb[4])的 2.3倍、高粱基因组(730 Mb[13])
的 6.8 倍、水稻基因组(420 Mb[2])的 12 倍、二穗短
柄草基因组(272 Mb[14])的 18.4倍，这表明乌拉尔图
小麦基因组在进化过程中发生了大量扩增。基因组

测序为揭示基因组扩增的机制提供了机遇。 
通过对二穗短柄草与乌拉尔图小麦的共线性分

析，发现乌拉尔图小麦基因组中约 21%的基因在基
因密度上与对应的二穗短柄草共线性区段的基因密

度相当，但 79%的乌拉尔图小麦基因在进化过程中
被大量的 Gypsy 和 Copia 反转座子插入隔离，使其
基因间的平均距离与二穗短柄草基因组相比增大了

近 20倍[12]，这是首次从全基因组水平上解释了小麦

基因组庞大的原因。 
在乌拉尔图基因组内识别了 5 个成对的共线性

旁系同源基因区域，它们是 7000万年前的一次全基
因组复制事件的产物。对该复制事件在水稻基因组

内遗留的成对共线性旁系同源基因在乌拉尔图小麦

中的保守性分析显示，高达 85%的水稻同源基因对
在乌拉尔图小麦中已检测不到。其中，47%的基因对
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在乌拉尔图小麦中发生了单拷贝缺失，38%的水稻
基因对的两个拷贝在对应的乌拉尔图小麦的同源共

线区域内均缺失[6]。这些结果表明在与水稻分离后，

乌拉尔图小麦的基因组发生过大规模的重组或变异。 
比较乌拉尔图小麦基因组序列和已报道的中国

春小麦基因组序列，鉴定出了 3 个大的染色体结构
变异：(1)乌拉尔图小麦 4和 5号染色体间的长臂末
端发生相互易位，该易位发生在 A、B 和 D 基因组
分开后，四倍体小麦形成前；(2)中国春小麦基因组
中 7B 向 4A 的单向染色体片段易位；(3)中国春 4A
染色体中的一个含着丝粒的大片段倒位。后面两个

结构变异时间发生在四倍化过程中或四倍化后[6]。此

外，对乌拉尔图小麦 7号染色体和中国春 7A染色体
的 DNA序列比较发现，两个染色体的 DNA序列相
似性为 90%，但具各自独有的转座子插入[6]。 

3.4  乌拉尔图小麦染色体进化分析 

染色体是基因的载体，不同物种具有不同的染

色体数目。从进化角度来看，禾本科的所有物种都

是从一个共同祖先逐渐演化而来。在已测序的禾本

科物种中，水稻 1n = 12、高粱和玉米 1n = 10、二穗
短柄草 1n = 5，而乌拉尔图小麦 1n = 7。那么乌拉尔
图小麦基因组的 7 条染色体是如何从禾本科植物共
同祖先的染色体组演化而成？通过将乌拉尔图小麦

基因组中的基因与水稻、高粱和二穗短柄草基因组

内旁系同源基因的共线性分布的分析，结合 Salse
等[15]的染色体进化假设，研究人员推演出乌拉尔图

小麦 7 条染色体的进化模型。便于理解本文对该模
型进行了进一步总结归纳，绘制了乌拉尔图小麦 7
条染色体进化示意图（图 1）。如图所示，禾本科植
物鼻祖的染色体基数为 7，在距今大约 7000万年前
经历了一次全基因组复制[16]，变为 14，其中 4条染
色体发生两两融合，形成了禾本科植物的 12条祖先
染色体。这 12条禾本科祖先染色体在水稻中得以很
好保存，而这 12条祖先染色体再经断裂、融合和染
色体片段重排等，演化出了乌拉尔图小麦的 7 条染
色体。乌拉尔图小麦的 3 号和 6 号染色体分别来自
禾本科祖先的 1号和 2号(也即水稻 1号和 2号)染色
体。而乌拉尔图小麦的 1号、2号、4号和 7号染色
体分别由祖先的两条染色体融合而成。其中，祖先

的 10号(水稻 10号)染色体插入祖先的 5号(水稻的 5
号)染色体的着丝粒区，形成乌拉尔图小麦的 1号染
色体；祖先的 7号(水稻 7号)染色体插入到祖先的 4
号(水稻 4号)染色体的着丝粒区，形成乌拉尔图小麦
的 2号染色体；祖先的 11号(水稻 11号)染色体插入
祖先的 3号(水稻 3号)染色体的着丝粒区，形成乌拉
尔图小麦的 4号染色体；祖先的 8号(水稻 8号)染色
体插入到祖先的 6号(水稻 6号)染色体的着丝粒区，
形成了乌拉尔图小麦的 7 号染色体[6]。这种由着丝

粒区插入完成的染色体融合在二穗短柄草中也有报

道，并且在二穗短柄草中还观察到更为复杂的多层嵌

套插入[14]。区别于上述染色体融合方式，乌拉尔图

小麦的 5号染色体由祖先的 12号(水稻 12号)和 9号
(水稻 9号)染色体头尾相接而成，此外其 3′端粒区还
融合了位于祖先 3号(水稻 3号)染色体的 3′近端粒区
和 5′端粒区的两个染色体小片段[6]。水稻、高粱、玉

米、乌拉尔图小麦和二穗短柄草的进化树显示[14]，二

穗短柄草与乌拉尔图小麦有更近的亲缘关系，但这

两个物种的染色体演化模式完全不同，表明乌拉尔

图小麦和二穗短柄草的染色体组进化是独立发生的。 

3.5  乌拉尔图小麦群体基因组学分析 

如前所述，乌拉尔图小麦主要分布在新月沃地。

利用从亚美尼亚、伊朗、伊拉克、叙利亚、土耳其

和黎巴嫩等 6 个国家不同生态环境收集到的 147 份
乌拉尔图小麦系(accession)为材料，进行了群体基因
组学分析；通过叶片转录组测序，鉴定出 144 806
个高质量 SNP，根据获得的 SNP进行系统发育分析，
可将 147份乌拉尔图小麦聚类成 3个大类群[6]。类群

1 (第Ⅰ组)包含来自多个国家的 30 个品种；类群 2 
(第Ⅱ组)包含 64个品种，其中 88%来自黎巴嫩；类
群 3 (第Ⅲ组)包含 53个品种，其中 92%来自土耳其。
这 3 个类群材料的采集地点在海拔高度上存在明显
差异，类群 2大多数材料的采集海拔高度超过 1000
米，而绝大多数类群 1和类群 3材料的采集海拔高度
低于 1000米。通过对小麦白粉菌 Blumeria graminis 
f. sp. tritici (Bgt, race E09)接种鉴定发现，乌拉尔图
小麦的这 3 个类群在抗白粉病菌侵染方面存在明显
差异。来自黎巴嫩高海拔的类群 2 (第Ⅱ组)中，92.2%
的系表现出抗性，而来自于低海拔的类群 1 (第Ⅰ组) 
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图 1  乌拉尔图小麦 7 条染色体的进化模型 
Fig. 1  Evolutional model of the 7T. urartu chromosomes 
 
和 3 (第Ⅲ组)的大部分系(分别为 96.7%和 90.6%)为
易感型[6]。这些研究结果暗示不同海拔高度生态环

境与乌拉尔图小麦适应性进化密切相关。 

3.6  乌拉尔图小麦基因组的测序促进了小麦的

基础研究 

乌拉尔图小麦是普通小麦 A亚基因组的供体，
具有较六倍体小麦更为简单的基因组结构，对于研

究小麦 A基因组基因型和表型的相互关联能够提供
更加直接和确定性的证据支持。受多倍化和长期驯

化的影响，普通小麦 A亚基因组与之相比已经有了
相当的变化，为研究来自不同亚基因组同源基因在

多倍化和驯化过程中发生的变化提供依据。乌拉尔

图小麦是小麦抗白粉病基因的重要来源。利用乌拉

尔图小麦基因组序列设计的分子标记，结合遗传作

图和 RNA测序，Zou等[17]在很短时间内从具有白粉

病抗性的乌拉尔图小麦 PI428309品系中定位并克隆

了白粉病抗性基因，这也是第一个从乌拉尔图小麦

中克隆的抗病基因。此外，研究人员利用水稻等作

物的已知基因序列与乌拉尔图小麦序列进行比对，

鉴定和克隆了多个小麦重要农艺性状基因，如控制

小麦粒长的GASR7基因。Dong等[18]利用水稻GASR7
基因序列与乌拉尔小麦图基因组序列比对，获得了

水稻 GASR7在小麦 A基因组上的同源基因，利用乌
拉尔图小麦基因组序列设计引物，扩增出了六倍体

小麦基因组中 A 亚基因组的 TaGASR7，并通过
TaGASR7-A1基因的单倍型分析，结合表型数据证明
了该基因在普通小麦中参与对籽粒性状的调控。这

些结果表明，乌拉尔图小麦基因组结构解析推动了

小麦的基础和应用研究。 

4  小麦 A基因组研究的未解之谜 

综上所述，小麦的 A基因组在多倍体小麦进化
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过程中起到了核心作用。它的起源很明确，来自于

二倍体乌拉尔图小麦。普通小麦的 A亚基因组历经
了从供体乌拉尔图小麦→野生四倍体小麦→栽培四
倍体小麦→栽培六倍体小麦的进化和驯化。在这一
系列进化和驯化过程中，A 基因组如何改变其自身
的结构、基因组成、基因表达等来适应多倍化环境

和接纳 B、D 基因组这一基础科学问题目前仍是未
解之谜。二倍体供体乌拉尔图小麦[6]、野生二粒小

麦[8]、栽培二粒小麦[19]和六倍体普通小麦[9]基因组测

序的完成和高质量参考基因组序列的公布，为研究

这一基础科学问题提供了前所未有的新机遇。通过

深入比较分析将揭示多倍体物种进化和人工驯化过

程的分子机制及基础理论，同时也有助于小麦基因

组的功能分析和遗传改良。 
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