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小麦持绿性状遗传的研究进展
杨 斌，郑 军

（山西农业大学  小麦研究所，山西  临汾  041000）

摘 要：小麦（Triticum aestivum L.）作为全球重要的粮食作物，其产量和稳定性面临着干旱、高温等非生物胁迫

带来的严峻挑战。持绿性状（Stay-Green，SG）是一种能够延缓叶片衰老、保持叶片光合能力、显著提高小麦抗

逆性和产量稳定性的重要农艺性状，在逆境条件下表现出重要的应用价值。近年来，研究者通过遗传作图

QTL 定位和全基因组关联分析（GWAS），检测到超 300 个叶绿素相关 QTL，并鉴定了 Stay-Green（SGR）、

Pheophytinase（PPH）和 Non-Yellow Coloring 1（NYC1）等关键基因，它们通过调控叶绿素代谢和光合作用效

率发挥重要作用。同时，激素信号与转录因子网络通过协同调控延缓叶片衰老。在表型鉴定技术方面，基于无

人机遥感和高光谱成像的快速、精准测定技术显著提升了持绿性状研究的效率，为挖掘持绿关键基因和解析调

控网络提供了技术支持。在育种应用中，标记辅助选择（MAS）和基因编辑技术有助于加快持绿性状的改良进

程，增强小麦在逆境条件下的光合效率和产量稳定性。为了应对极端天气频发的挑战并促进小麦抗逆高产育

种，文章综述了小麦持绿性状的分类、功能特征及其在延缓叶片衰老、提高抗逆性和光合效率中的作用，重点总

结了持绿性状的遗传基础、分子调控机制的研究进展，并提出未来研究方向。
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Research Progress on Genetics of Stay-Green Traits in Wheat

YANG Bin，ZHENG Jun
（Institute of Wheat，Shanxi Agricultural University，Linfen 041000，China）

Abstract：Wheat(Triticum aestivum L.), as one of the world’s most important staple crops, faces significant challenges in 
yield and stability due to abiotic stresses such as drought and heat stress. Stay-Green(SG) is a vital agronomic trait that delays 
leaf senescence, and sustains photosynthetic capacity of leaves, thereby significantly enhancing wheat’s stress resistance and 
yield stability, it exhibits important applied value particularly under adverse environmental conditions. Through genetic 
mapping QTL and genome-wide association studies(GWAS), over 300 chlorophyll-related QTLs have been identified 
recently. Key genes, such as Stay-Green(SGR), Pheophytinase(PPH), and Non-Yellow Coloring 1(NYC1), have been 
identified to play critical roles in regulating chlorophyll metabolism and photosynthetic efficiency. Additionally, hormonal 
signaling pathways and transcription factor networks collaboratively regulate leaf senescence. In phenotype identification 
techniques, high-throughput and precise measurement technologies, such as UAV-based remote sensing and hyperspectral 
imaging, have substantially improved the efficiency of stay-green research, offering technical support for identifying key stay-
green genes and unraveling regulatory networks. In breeding applications, marker-assisted selection(MAS) and advanced gene-
editing technologies have accelerated the improvement of stay-green traits, enhancing photosynthetic efficiency and yield 
stability in wheat under stress conditions. In order to address the challenges posed by frequent extreme weather  and promote 
wheat stress resistant and high-yield breeding, in this article, the classification and functional characteristics of stay-green traits 
in wheat were comprehensively overviewed, focusing on their roles in delaying leaf senescence and improving stress resistance, 
and photosynthetic efficiency. By highlighting research progress on the genetic basis, molecular regulatory mechanisms of stay-
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green traits, future research directions were proposed.
Keywords：wheat; stay-green traits; genetic basis; molecular regulation; stress resistance; molecular breeding

小麦（Triticum aestivum L.）是种植面积最广、

消费量最大的粮食作物之一，在保障世界粮食安

全中发挥着重要作用 [1]。然而，全球气候变化导致

的干旱、高温等非生物胁迫正日益威胁着小麦产

量的稳定性，尤其在灌浆阶段，这些逆境条件往往

造成光合作用受阻、灌浆不足，导致产量严重下

降[2-3]。因此，提高小麦的抗逆性和产量潜力已成

为现代小麦育种工作的主要目标之一。

持绿性状（Stay-Green，SG）是一种重要的农

艺性状，通常表现为延缓叶片衰老、保持叶绿素含

量和光合作用能力 [4]。功能性持绿型小麦通过延

长灌浆期，提高光合产物的积累，从而显著改善籽

粒的灌浆效率和产量稳定性，尤其在干旱、高温、

盐碱化及重金属胁迫等逆境条件下表现出明显优

势 [5-11]。此外，持绿性状与水分利用效率（WUE）、

抗氧化能力等重要性状显著相关 [12]，为应对气候变

化带来的农业挑战提供了潜在的解决方案。

近年来，小麦持绿性状的研究取得了显著进

展。通过全基因组关联分析（GWAS）和 QTL 定

位技术，研究者已在小麦的 21 条染色体上定位了

超过 300 个与持绿性状相关的 QTL。这些 QTL
调控了叶绿素含量、光合作用效率以及抗逆性等

性状，为小麦抗逆遗传改良提供了新的思路。同

时，激素信号通路和转录因子网络也在持绿性状

的形成中发挥了重要作用，例如脱落酸（ABA）和

细胞分裂素（CTK）通过相互作用精细调控叶片衰

老；而 SGR、PPH 和 WRKY 等基因及转录因子直

接参与叶绿素代谢与光合作用的维持。

尽管小麦持绿性状的研究取得了显著进展，

但仍有许多方面需要进一步探索。笔者将系统回

顾小麦持绿性状的分类、遗传基础、分子调控机

制，以及未来研究方向，旨在为持绿性状的深入研

究和实际应用提供理论支持。

1　  持绿性状的分类及表型评价

1.1　持绿性状的分类

小麦持绿性状是指在生长后期叶片保持绿色

的特性，根据光合作用能力及其表现形式，可分为

功能性持绿（Functional Stay-Green）和非功能性

持绿（Non-Functional Stay-Green）[13]。功能性持

绿具体表现为叶片在保持绿色的同时，能够维持

较高的光合作用能力和代谢活性。这种特性通常

可以延缓叶绿素降解、增强光合作用相关基因的

表达及维持光合蛋白的稳定性 [14-16]。功能性持绿

型品种（如川农 17）在灌浆期表现出较高的净光合

速率和光合产物积累，能够有效提高千粒质量和

单株产量，在干旱、高温等逆境条件下具有明显优

势 [17]。而非功能性持绿是指叶片在外观上保持绿

色，但光合作用能力显著下降，这种类型的持绿性

状对光合效率和产量的直接贡献有限 [13]。

1.2　持绿性状的功能特征

小麦持绿性状的功能主要体现在延缓叶片衰

老、提高灌浆期光合效率、增强抗逆性等方面。延

缓叶片衰老是持绿性状最显著的表现之一，具体

表现为抽穗后叶片衰老速度减缓，叶绿素含量下

降趋势延迟 [18]。研究表明，非持绿品种在胁迫条件

下光系统 II 反应中心易受损，导致光化学效率

（Fv/Fm）、光化学淬灭系数（qL）和电子传递速率

（ETR）大幅下降，而持绿品种的这些参数下降幅

度显著较小，使其能在逆境条件下延长旗叶的光

合作用活性，为灌浆期的产量形成提供重要保

障 [14，19-20]。此外，持绿型品种在干旱胁迫下净光合

速率和电子传递效率表现出更高的稳定性，显著

提高光合产物的积累量，从而保障千粒质量和单

株产量的形成 [20]。

持绿性状还与小麦抗逆性显著相关。研究表

明，持绿型品种在干旱和高温等非生物胁迫条件下

具有更高的抗氧化能力，其旗叶中的超氧化物歧化

酶（SOD）和过氧化物酶（POD）活性显著增强，能

够有效清除活性氧（ROS），减轻氧化损伤。同时，

持绿品种的叶绿体结构在干旱条件下保持更高的

完整性。滞绿突变体 tasg1 在干旱条件下表现出更

高的类囊体膜多肽含量和 LHCII蛋白表达水平，维

持了类囊体膜的稳定性，从而显著提高了光合元件

的抗逆能力[15-16]。此外，持绿型品种在干旱胁迫条

件下通过快速提高可溶性糖和脯氨酸等渗透调节

物质的积累水平，增强渗透调节能力，维持细胞水

分平衡，有效缓解组织失水带来的不利影响[21]。

1.3　持绿性状的表型评价

持绿性状的表型评价是解析其遗传机制及推
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动育种应用的基础，其精准性直接影响后续 QTL
定位和功能基因挖掘的可靠性。随着研究的不断

深入，研究者采用了多种方法进行持绿表型鉴定，

包括传统测定方法、衰老特征参数法以及现代高

通量表型技术。然而，目前尚未形成统一的持绿

评价标准，使得不同研究之间的比较存在一定的

困 难 。 传 统 方 法 包 括 比 色 法 和 SPAD 仪 测 定

法 [22-23]。比色法是通过化学提取叶绿素并利用分

光光度计测定叶绿素 a 和 b 的含量，这种方法尽管

精确，但由于操作复杂且需破坏样品，应用范围更

多局限于实验室的小规模研究。SPAD 仪是一种

非破坏性工具，通过检测叶片光吸收比例快速估

算叶绿素含量，具有操作简便、结果即时等优势，

因此成为目前田间持绿性状评价最常用的工具 [2]。

研究表明，通过结合灌浆期不同时期的 SPAD 值

动态变化，可有效反映持绿性状对产量形成的动

态贡献 [24]。

在衰老特征参数法中，通过记录旗叶绿色面

积随时间的动态变化，量化计算功能绿叶面积持

续期（GLAD）[25]。研究表明，GLAD 与千粒质量和

单株产量等性状高度正相关，是评价持绿性状的

重要指标 [26]。此外，基于 Gompertz 曲线模型的动

态衰老分析可以计算叶片衰老的关键参数，包括

最大衰老速率（MRS）、衰老起始时间（T1）和完全

衰老时间（T2）[7]。这些参数为解析持绿性状的动

态变化规律及其与产量的关系提供了科学依据。

现代高通量表型技术显著提升了持绿性状的

评估效率，为多环境条件下的大规模数据测定提

供了技术保障。其中，无人机（UAV）遥感技术通

过搭载多光谱和高光谱传感器，能够快速采集大

范围农田的旗叶光谱反射数据，量化 NDVI、PRI
等光合参数 [27-29]。这些参数不仅能够动态监测叶

绿素含量及降解过程，还能反映叶片光合作用能

力和衰老速度，为持绿性状的功能型表型筛选提

供了非破坏性手段。高光谱成像技术作为另一种

高通量表型工具，通过获取叶片在多个连续波段

的光谱数据，捕捉叶绿素降解动态和叶片光合作

用效率的精细变化 [30-32]。相比传统的 SPAD 值测

定和叶绿素提取技术，高光谱成像具有更高的分

辨率和多维数据捕获能力，不仅大幅提高了数据

采集效率，还通过多维度光谱数据提高了表型信

息的准确性与全面性，在未来持绿表型评价中具

有广阔的应用前景。

2　  持绿性状的遗传基础和分子调控

机制

持绿性状的遗传研究涉及多个层次的机制，

尤其是植物衰老过程、基因网络的调控及其环境

适应性等方面。图 1 概述了从植物衰老机制到作

物抗逆育种的研究路径，展示了不同的影响因素

（如光照、温度、养分等）如何调节植物衰老过程，

并突出了与持绿性状研究相关的关键方法，如植

物群体构建、关联分析及功能验证等 [33]。通过

QTL 定位、优异基因筛选和调控网络的构建，推动

了小麦持绿性状的遗传改良。

2.1　持绿性状的 QTL定位

小麦基因组庞大（约 17 Gb）且以高度重复序

列为主（占 80%~90%），这为持绿性状的分子遗

传机制研究带来了巨大挑战，也使得相关研究相

较于水稻等模式作物滞后[34]。尽管如此，已有研究

通过全基因组关联分析（GWAS）及构建遗传群体

进行 QTL定位，在 21条染色体上定位了超过 300个

持绿相关的 QTL[2，24,35-39]。这些 QTL 既涵盖了苗

期、抽穗期及灌浆期等关键生长阶段的遗传特

征 [2，40-42]，又包括了在干旱、高温、高光强及氮胁迫

等逆境条件下的持绿性状 [8，43-46]。然而，早期研究

多采用 SSR 等标记构建遗传连锁图谱，标记间的

遗传距离较大（>10 cM），且研究通常集中在少数

年份或环境条件下，缺乏多年多环境验证，导致所

定位的 QTL 效应较低，稳定性差，多为受环境影

响较大的微效 QTL，难以应用于分子标记辅助

育种。

为克服早期研究的局限性，近年来研究者利

用高密度 SNP 标记构建遗传连锁图谱，显著提升

了 QTL 定位的精度和稳定性 [24，38]。SNP 标记以其

高通量、高丰度和稳定性，广泛应用于 QTL 精细

定位和功能标记开发等领域。基于 SNP 技术在小

麦中已精细定位到几个持绿主效 QTL/基因，如在

2BS 的 WGGB303—WGGB305 标记区间定位到

els1基因，其遗传距离为1.5 cM[47]；在2BL上2BIP09—
2BIP14 的标记区间定位到 els2 基因，其遗传距离

为 0.95 cM[48]；REN 等 [49]研究表明，在 2B 和 6A 染

色体上定位到 2 个持绿主效 QTL，分别为 QSg.
sau-2B.1 和 QSg.sau-6A.2。杨斌等 [39]在 5 个环境

下定位到 20 个控制旗叶叶绿素的 QTL，表型贡献

率为 4.10%~27.16%，其中，Qchl.saw-2D.1、Qchl.
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saw-4D.2 和 Qchl.saw-6A 是在多环境条件下稳定

表达的主效 QTL。这些 QTL 经过了多群体或多

环境稳定性验证，为分子标记辅助选择（MAS）和

持绿性状的分子机制研究提供了重要参考。未来

通过结合高密度 SNP 技术与高通量表型技术，可

以在多环境、多年份验证的基础上，进一步挖掘稳

定主效 QTL，有望为功能标记开发及分子育种提

供可靠的遗传基础。

2.2　持绿代谢相关基因与调控机制

小麦持绿是一个复杂的生物学过程，涉及叶

绿素代谢、激素信号传导以及转录调控等多层次

调控网络，通过基因间的相互作用，调节叶绿素的

代谢动态、延缓叶片衰老，并最终维持叶片光合作

用能力。

2.2.1　叶绿素降解相关基因　叶绿素降解是植物

叶片衰老的核心标志，其过程涉及多个关键基因

协调参与调控。在叶绿素降解途径中，SGR 是最

核心的基因，编码的蛋白能够促进叶绿素结合蛋

白 的 解 体 ，并 激 活 叶 绿 素 分 解 的 关 键 酶 系 [50]。

SGR 基因的高表达通常加速叶片衰老，而其低表

达则能够显著延缓叶绿素降解，延长旗叶的光合

作用持续时间，提高光合效率和作物产量 [51]。此

外，PPH 是另一重要的叶绿素降解相关基因，主要

通过催化脱镁叶绿素的分解发挥作用 [52]。除 SGR
和 PPH 外，其他基因如 Pheophorbide a oxygenase 
（PAO）和 NYC1 也参与叶绿素降解过程 [53]。PAO
基因催化脱镁叶绿酸的吡咯环开裂，是叶绿素分

解代谢的后续步骤，而 NYC1 则通过催化叶绿素 b
还原为叶绿素 a，在叶绿素代谢平衡中发挥重要作

用 [53]。进一步研究还揭示了小麦中 TaPPH 基因的

多个优异等位变异（如 TaPPH-7A-1 和 TaPPH-
7D），这些变异显著影响了千粒质量和叶绿素含

量，为功能性持绿性状的改良提供了重要的分子

基础和实践依据 [54]。通过精准调控 SGR、PPH 及

相关基因的表达，能够实现旗叶光合作用的持续

性，从而提升小麦在逆境条件下的产量稳定性和

抗逆能力。

2.2.2　激素信号通路相关基因　植物激素在叶片

图 1　从植物衰老机制到作物耐逆性育种的研究途径

Fig.1　Research approaches from plant senescence mechanism to crop stress tolerance breeding
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叶绿素降解的启动与调控中发挥着关键作用，脱

落酸（ABA）、细胞分裂素（CTK）、乙烯（ETH）、油

菜素内酯（BR）、茉莉酸（JA）和水杨酸（SA）等激

素通过复杂的信号交互网络共同调控持绿性状。

脱落酸（ABA）是加速叶片衰老的主要激素，

在干旱、高温等非生物胁迫条件下，其信号通路显

著增强。9-顺式环氧类胡萝卜素双加氧酶（9-cis-
epoxycarotenoid dioxygenase，NCED）是 ABA 的关

键合成基因，参与信号传导的 PYR/PYL 受体及

SnRK2 激酶也在非持绿品种中高表达，从而引发

叶绿素降解相关基因（如 SGR 和 PPH）的上调，促

进叶绿素的快速降解 [55-57]。然而，在持绿型品种

中，这些基因的表达受到显著抑制，延缓了叶片衰

老和功能丧失。在干旱胁迫条件下，持绿型小麦

ABA 水平较低，叶绿素降解速率减缓，旗叶光合作

用得以维持更长时间 [15]。此外，ABA 的作用还受

到其他激素的调节，如细胞分裂素和乙烯共同参

与对 ABA 信号的拮抗或协同调控。

细胞分裂素（CTK）通过延缓叶片衰老和维持

光合作用活性，在持绿性状的形成中发挥重要作

用。异戊烯基转移酶（IPT）是 CTK 合成途径中的

关键酶，ARR（响应调节因子）则参与信号传导 [58]。

它们在持绿型品种中表现为高表达，通过下调

SGR 和 PPH 等叶绿素降解基因的表达，维持叶绿

体的结构完整性和光合作用效率 [59]。研究发现，

CTK 与 ABA 之间存在明显的拮抗关系，CTK 信

号通过抑制 ABA 通路的激活，从而延缓叶片衰

老。在旗叶的功能维持过程中，CTK 信号还能进

一步加强抗氧化防御体系，如提高 SOD 和 POD 活

性，增强抗逆性 [60-61]。

乙烯（ETH）是促进叶片衰老的重要激素，其

信 号 通 路 通 过 1-氨 基 环 丙 烷 -1-羧 酸 合 成 酶

（ACS）和 ERF（乙烯响应因子）调控 [62-63]。在非持

绿型品种中，乙烯信号的增强显著促进了叶绿素

降解基因的表达，导致叶片早衰。持绿型品种通

过抑制乙烯信号的传递，显著降低 ERF 的表达水

平，从而延缓旗叶的衰老进程。在水稻和小麦的

研究中，持绿型品种在乙烯胁迫条件下依然能够

维持较高的光系统 II（PSII）活性和光合效率，表明

其对乙烯信号具有独特的适应机制 [14,64]。

除 ABA、CTK 和 ETH 外，油菜素内酯（BR）、

茉莉酸（JA）和水杨酸（SA）等激素在持绿性状的

调控中也起到重要作用。BR 能够增强光系统的

稳定性，促进叶绿体膜的完整性维持。在持绿型

品种中，BR 信号与 CTK 协同作用，通过上调光合

作用相关基因进一步提升光合效率 [65]。JA 信号则

常与衰老促进相关，其通过激活 WRKY 和 NAC
等转录因子，直接上调 SGR 和 PAO 的表达，导致

叶绿素加速降解 [66]。然而，在持绿型品种中，这些

转录因子的活性受到显著抑制，从而减弱了 JA 信

号对叶片衰老的影响。SA 则主要通过增强抗氧

化能力（如活性氧清除）间接维持叶片功能，特别

是在逆境胁迫下表现突出 [67]。

激素信号之间的交互作用构建了复杂的调控

网络。在持绿型品种中，ABA、CTK 和 ETH 信号

通路通过调节表达水平重新平衡，从而对叶片的

衰老过程实现动态调控。同时，JA、SA 和 BR 等其

他激素通过与 ABA 和 CTK 的协同或拮抗作用，进

一步精细化调控叶片的生理状态。这种多层次的

调控机制确保了持绿性状在非生物胁迫条件下的

作用稳定性 [33]。

2.2.3　持绿相关的转录因子　转录因子在小麦持

绿性状的形成和调控中也起到了非常重要的作

用。它们通过调节下游基因的表达，整合叶绿素

代谢、激素信号传递及抗氧化途径，从多个维度共

同调控叶片功能的持续性。其中，NAC、WRKY、

MYB 和 bZIP 是目前研究较多的转录因子家族。

NAC 转录因子是叶片衰老调控的重要参与者

之一，尤其在叶绿素降解和激素信号调控中扮演

核心角色 [68]。研究表明，TaNAC29 是 NAC 家族中

的重要成员之一，通过直接调控叶绿素降解基因

（如 SGR 和 PAO），加速叶片的功能衰退，促进营

养物质向籽粒的转移 [69]。功能验证试验表明，抑制

TaNAC29 的表达可以显著提高旗叶的叶绿素含

量，延长光合作用的持续时间，并在干旱和高温等

胁迫条件下表现出显著的抗逆性 [70]。此外，NAM
（NAC-like）家族成员与叶片氮素再分配紧密相

关，其高表达可能对功能性持绿产生负面影响。

WRKY 转录因子通过调控 ROS 积累和激素

信号通路发挥重要作用。WRKY53 被认为是促进

叶 片 衰 老 的 重 要 调 控 因 子 ，其 高 表 达 会 激 活

SAG12 等衰老相关基因表达，同时伴随着 ROS 的

快速积累和光合作用能力的下降 [71]。然而，在持绿

品种中，WRKY53 的表达受到显著抑制，减少了

ROS 的积累，从而延缓了叶片的衰老进程 [72]。此

外，WRKY40 也是一个重要的调控因子，通过激活
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ABA 信号通路，进一步加速叶片的功能衰退。而

WRKY57 被证明是衰老的负调控因子，通过抑制

SAG12 和叶绿素降解基因的表达，延缓了叶片衰

老 [73]。持绿型品种中 WRKY57 的高表达可能与其

增强的抗逆性有关。

MYB 转录因子在叶绿素代谢和激素信号通

路调控中起到了重要作用。研究表明，MYB 家族

中的部分基因通过调控 ABA 信号通路和 ROS 平

衡，延缓叶片衰老并增强植物的抗逆性。MYB 因

子在干旱胁迫下的高表达显著提高了持绿性状的

稳定性，这可能通过下调叶绿素降解相关基因（如

SGR 和 PAO）实现持绿效果 [74]。此外，MYB 因子

还可能协同 NAC 和 WRKY 转录因子整合多条信

号通路，从而维持叶片的功能性 [75]。

bZIP 转录因子在激素信号与叶绿素降解之间

起到了桥梁作用。 bZIP 家族成员（如 ABF2 和

ABF4）通过激活 ABA 信号通路的核心基因（如

SnRK2），加速了叶绿素的降解和叶片的衰老。在

非持绿型品种中，这些基因的高表达与旗叶快速

衰老密切相关 [76]。而在功能性持绿型品种中，

ABF2 和 ABF4 的 表 达 受 到 抑 制 ，从 而 延 缓 了

ABA 诱导的衰老信号 [77]。此外，bZIP 转录因子还

可能通过调控抗氧化酶（如 SOD 和 CAT）的基因

表达，减少 ROS 的积累，增强抗逆性 [78]。

转录因子之间的协作调控是小麦持绿性状调

控 网 络 的 关 键 组 成 部 分 。 研 究 表 明 ，NAC 和

WRKY 转录因子可以共同调控叶绿素降解基因的

表达，而 MYB 转录因子通过整合激素信号，抑制

这些基因的作用。bZIP 因子则通过其对 ABA 信

号的直接作用，与 NAC 和 WRKY 因子形成互作

关系。这些转录因子通过多层次的协作，共同实

现了叶绿素代谢、激素信号和抗氧化途径的动态

平衡 [34]。深入研究这些转录因子的具体功能及其

互作关系，将为小麦抗逆育种和高产持绿品种开

发提供重要的理论支持和分子靶点。

3　  持绿性状的应用前景与展望

3.1　持绿性状在抗逆育种中的应用前景

持绿性状通过延缓叶片衰老、维持光合作用

和提高抗逆性，为小麦在非生物胁迫条件下的产

量稳定性提供了重要保障。在干旱、高温等不良

环境条件下，功能性持绿型品种表现出较高的光

合效率和水分利用效率，并能显著降低活性氧积

累，从而提高籽粒灌浆充实度与产量稳定性 [18]。在

干旱条件下筛选出的持绿型小麦品种表现出显著

的产量优势，其旗叶叶绿素含量和光化学活性均

显著高于普通品种。这种优势尤其适用于水资源

匮乏的干旱半干旱地区或高温频发的气候条件 [39]。

3.2　分子育种技术在持绿性状改良中的应用潜力

分子育种技术为持绿性状的遗传改良提供了

有力工具。在标记辅助选择（MAS）方面，通过高

密度 SNP 标记构建的遗传连锁图谱，研究者已经

定位了大量与持绿性状相关的主效 QTL 及候选

基因，为持绿性状的快速改良提供了明确的分子

标记。而基因编辑技术（如 CRISPR/Cas9）为持绿

性状相关基因的精准改良带来了新机遇。通过编

辑 SGR 和 PPH 等关键基因，可以有效抑制叶绿

素的快速降解，显著延长旗叶的光合作用活性。

此外，利用 CRISPR 技术精确调控 NAC 和 WRKY
转录因子的表达水平，有望在不影响产量的前提

下实现叶片功能持久性和抗逆性的平衡。

3.3　展望

尽管持绿性状的研究取得了显著进展，但仍

面临诸多挑战。首先，持绿性状相关的 QTL 常表

现出环境依赖性，其效应在不同生态条件和生长

阶段中不够稳定，特别是主效 QTL 多年多环境的

验证不足，限制了其在育种中的广泛应用。例如，

在干旱、高温等逆境条件下，持绿性状表现较强，

而在正常环境条件下 QTL 效应减弱，导致表现不

稳定。因此，需要进行多年多环境试验和基因—

环境交互作用分析，筛选出能够在多种环境条件

下稳定表达的持绿主效 QTL。其次，尽管高通量

表型技术（如无人机遥感和高光谱成像）显著提升

了表型测定效率，但在复杂环境下的精准性和一

致性仍需改进。现有表型技术仍可能受光照、天

气等外部因素干扰，影响数据的准确性。此外，现

有研究更多集中在叶绿素代谢和激素调控层面，

对 NAC、WRKY 和 MYB 等关键转录因子及其网

络互作的解析尚未深入，持绿性状在资源利用效

率和非生物胁迫适应性方面的分子机制仍需探

索。尽管分子育种技术如 MAS 和基因编辑在实

验层面已展现出巨大潜力，但持绿性状在实际育

种中的应用仍有限，优异单倍型的验证和功能标

记的开发也有待加强。尽管 KASP 标记技术在某

些领域取得初步成果，但需通过广泛的多环境验

证确保其稳定性和适用性。

··31



杨 斌等：小麦持绿性状遗传的研究进展

未来研究应重点聚焦以下方向：一是整合多

组学技术，构建持绿性状的全面调控网络，挖掘关

键基因和信号通路；二是开发更加精准、高效、动

态的表型鉴定技术，用于实时监测持绿性状的动

态变化；三是深入挖掘和验证优异单倍型，结合

KASP 标记的开发与应用，加速功能性分子标记向

实际育种的转化；四是推动基因编辑技术和全基

因组选择在分子育种中的规模化应用，为持绿性

状的高效改良和抗逆型小麦品种的选育提供科学

支撑。
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