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摘 要：蚜虫作为小麦的主要害虫之一，其侵染和破坏行为显著影响了小麦的品质和产量。蚜虫与共生微生物

或其他真菌病原体的相互作用，进一步加剧了对小麦的危害。尽管传统的化学防治或单基因抗虫品种能在短

期内控制蚜虫种群，但长期使用会导致害虫产生抗性，防治效果逐渐减弱。因此，寻找经济高效、环境友好的蚜

虫管理策略以减轻蚜虫对小麦生产的破坏已成为小麦种植领域的研究热点。近年来，众多研究集中在小麦与

蚜虫的相互作用上，为开发新型蚜虫防治技术提供了理论支持。文章一方面综述了小麦蚜虫防治的最新研究

进展，包括生态调控如小麦和其他农作物间作增加麦田生物多样性，生物防治如利用植物提取物、昆虫病原真

菌和土壤微生物防治蚜虫，RNA 干扰如植物介导的 RNAi技术，以及面临的挑战；另一方面综述了小麦抗蚜性

最新研究进展，包括挖掘小麦抗蚜基因、选育小麦抗蚜品种以及分子育种技术如分子标记技术在选育小麦抗蚜

品种中的应用。大量研究表明，种植小麦抗蚜品种与其他农业管理措施相互配合是目前最有潜力的蚜虫综合

防治策略。
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Abstract：Aphids, as one of the main pests of wheat, significantly affect the quality and yield of wheat through their 
infection and destructive behavior. The interaction between aphids and symbiotic microorganisms or other fungal pathogens 
further exacerbates the harm to wheat. Although traditional chemical control or single gene insect resistant varieties can control 
aphid populations in the short term, long-term use leads to pest resistance and gradually weakens the control effect. Therefore, 
it has become a research hotspot to the search for economically efficient and environmentally friendly aphid management 
strategies to reduce the damage of aphids to wheat production in the field of wheat cultivation. In recent years, numerous studies 
have focused on the interaction between wheat and aphids, providing theoretical support for the development of new aphid 
control technologies. In this article, on the one hand, the latest research progress in the prevention and control of wheat aphids 
was summarized, including ecological regulation, such as intercropping wheat with other crops to increase wheat field 
biodiversity; biological control, such as using plant extracts, insect pathogenic fungi, and soil microorganisms to control aphids; 
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RNA interference, such as plant mediated RNAi technology; and the challenges faced. On the other hand, the latest research 
progress on wheat aphid resistance was also reviewed, including the exploration of wheat aphid resistance genes, breeding for 
wheat aphid resistant varieties, and the application of molecular breeding techniques such as molecular marker technology in 
breeding for wheat aphid resistant varieties. Numerous studies have shown that planting wheat varieties resistant to aphids in 
conjunction with other agricultural management measures is currently the most promising comprehensive aphid control strategy.

Keywords：wheat aphid; ecological regulation; biological control; RNA interference; aphid resistance gene; aphid resistant 
varieties; molecular breeding technology

小麦（Triticum aestivum L.）作为全球第三大

主食作物，种植范围极为广泛，在全球超过 150 个

国家广泛种植，种植面积约 2.2 亿 hm2。在全球人

口数量迅速增长而耕地面积不断缩减的情况下，

当前小麦粮食生产的主要挑战在于实现产量每年

2% 的稳定增长 [1]。然而，在农业生产过程中，小麦

整个发育周期内都深受蚜虫侵扰。其中，麦长管

蚜（Sitobion avenae fabricius）、禾谷缢管蚜（Rho⁃
palosiphum padi L.）、麦二叉蚜（Schizaphis grami⁃
num Rondani）和俄罗斯小麦蚜虫（Diuraphis noxia 
Kurdjumov）是危害性最强且最为常见的蚜虫物

种 [1]。小麦蚜虫不仅直接侵害小麦，还携带并传播

病毒，进而引发病毒病，导致小麦黄化花叶病等病

毒病的发生 [2-5]。这些害虫对小麦造成严重损害，

进而对全球食品安全构成重大威胁。

当前，化学防治仍是农业生产中控制麦蚜的

关键手段。已有研究表明，在麦蚜虫害爆发初期，

使用化学杀虫剂能在一周内使麦蚜种群数量减少

70%~80%。短期内对麦蚜的抑制效果显著。目

前，新烟碱类和拟除虫菊酯杀虫剂凭借高效的杀

虫特性，成为防治蚜虫的主要选择[6]。然而，这 2 种

杀虫剂在农业中的广泛和频繁使用加速了蚜虫抗

药性的产生，这使得防治效果大打折扣，给防治工

作带来巨大挑战。中国科学院发布的全球小麦病

虫害遥感监测报告显示，全球约 80% 的小麦产区

受到蚜虫的侵害，其中，中国、俄罗斯、法国等主要

小麦生产国的蚜虫发生面积占较大的比例[7]。此

外，2024 年全国小麦中后期重大病虫害发生面积

约 5 900万 hm2，其中，蚜虫发生面积约 1 300万 hm2，

表明蚜虫已成为全球小麦产区持续存在的问题 [8]。

为保障全球食品安全，迫切需要探寻有效的害虫

管理手段来控制蚜虫。近年来，抗蚜小麦品种的

培育和生化信息技术的发展为开发更实用、更环

保的蚜虫控制方法提供了新思路。已有研究表

明，种植抗蚜小麦品种能有效降低蚜虫危害程度，

降幅达 30%~40%[9]。同时，生化信息技术助力研

发的新型生物防治药剂，在小范围试验中，能在

2 周内使麦蚜种群数量减少约 50%[10]。文章对当

前小麦蚜虫防控策略及抗蚜性研究进展进行了综

述与探讨。

1　  小麦蚜虫防控策略研究进展

1.1　生态调控

随着农业的可持续发展，迫切需要开发具有

可持续性的害虫管理方法，生态调控便是其中备

受瞩目的方向。生态调控，即利用生物多样性原

理对害虫种群实施“生态控制”，现已成为害虫防

治领域的重要发展趋势，具有广阔的应用前景。

已有研究表明，这种害虫防治策略能够提供经济

且环保的害虫管理方案 [11]。在害虫种群增长的生

态调节过程中，捕食者以及寄生蜂起着主导作用，

如二星瓢虫（Adalia bipuncta L.）、七星瓢虫（Coc⁃
cinella septentunctata L.）、绿草蛉（Chrysoperla car⁃
nea Stephens）、寄生蜂（Aphelinus bellicalis Dalman
和 Aphidius avenae Haliday）、黑带食蚜蝇（Episyr⁃
phus balteatus De Geer）和卵形异绒螨（Allothrom⁃
bium ovatum）能有效抑制蚜虫种群数量 [12-13]。相

比之下，传统的小麦耕作方式，因其对环境和人类

健康存在潜在危害而备受争议 [14]。传统的单一的

小麦种植系统高度依赖于农业化学品，如合成肥

料、化学农药、生长调节剂等外部投入，这在一定

程度上简化了农业生态系统的复杂性 [15]。相反，提

升田间生物多样性，可以使农业系统从多种生态

系统服务中受益，包括营养循环、土壤结构改善、

害虫控制等 [16]。

在提高小麦生产可持续性的策略中，“农业生

物多样性战略”引起了广泛关注。其中，通过精心

设计的间作系统来增加田间植物物种多样性，已

成为一项关键举措 [17]。已有研究表明，间作能够改

善环境条件，促进天敌活动，有效调节害虫种群，

从而最大限度地减少作物损失。间作作为一种古

老的农业技术，其核心理念是在同一片土地上同
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时种植 2 种或多种作物 [12]。与单一作物种植相比，

间作模式不仅能够高效地利用环境资源，还能有

效抑制害虫的爆发，因此，在提高作物产量方面发

挥着至关重要的作用 [12]。在小麦种植中，小麦与苜

蓿（Medicago sativa L.）的间作是控制小麦蚜虫的

典型模式。与单一小麦种植相比，小麦-苜蓿间作

种植显著提高了卵形异绒螨（A.ovatum）幼虫的丰

度和其在麦长管蚜（S.avenae）中的寄生率 [12]。小

麦与油菜（Brassica napus L.）的间作同样能够增加

麦长管蚜天敌，如黑带食蚜蝇（E. balteatus）、麦蚜

茧蜂（A. avenae）等物种丰富度，从而在小麦灌浆

早期有效控制麦蚜的侵染 [18]。小麦与豌豆（Pisum 
sativum L.）或绿豆（Vigna radiata L.）间作也观察

到了类似的现象 [19]。同时，在小麦与不同作物间作

时，瓢虫类的发生总量显著高于小麦单作田 [20]。由

此可见，小麦与不同作物间作，能在一定程度上有

效减少麦蚜种群数量，调整其空间分布，并吸引更

多天敌，从而实现对麦蚜的生态调控作用。这可

能是因为与小麦单一栽培相比，非寄主作物释放

的气味可能吸引更多的瓢虫、寄生蜂等天敌，进而

调节麦蚜在小麦植株上的种群动态平衡。此外，

间作模式下非寄主释放的气味与寄主的气味重

叠，可能干扰了蚜虫对寄主的偏好和定位能力 [21]。

因此，小麦与其他作物的间作，有望成为控制蚜虫

种群增长的有效措施。

1.2　生物防治

在蚜虫种群数量较低时，采用植物提取物和

昆虫病原真菌进行防治可以取得较为理想的效

果。印楝素、球孢白僵菌（Beauveria bassiana）、绿

僵菌（Metarhizium anisopliae）等是其中一些常用

的、有效的防治手段 [22-23]。ALI 等 [24]通过给麦蚜虫

联合使用印楝、赤桉和昆虫病原真菌（Entomo⁃
pathogenic fungi，EPF），评估了这些植物提取物和

昆虫病原真菌对麦蚜的生物活性，结果显示，赤桉

与球孢白僵菌联合感染蚜虫，可导致蚜虫高达

87% 的死亡率；印楝与白僵菌联合使用时，蚜虫死

亡率最低，仅为 54%。但是，一旦蚜虫种群开始快

速增长，这些防治方法将面临更多挑战，防治效果

也会显著下降。最近，SONG 等 [25]通过给小麦接种

植物内生菌提高了小麦的抗虫性。他们给小麦接

种了 2 种植物内生菌 YC 和 BB 后，让禾谷缢管蚜

取食接种的小麦。结果发现，接种植物内生菌后，

小麦中与抗虫相关的基因显著富集，同时抗虫物

质含量显著提高。这些抗虫物质与蚜虫的取食行

为、存活率、繁殖速率等均呈显著负相关 [25]。

此外，土壤微生物在促进植物生长和生物胁

迫抗性方面的积极作用正逐渐受到人们的广泛

关注。有益微生物作为生物防治手段已在农业生

产中得到了广泛应用。以木霉属为例，哈茨木霉

（Trichoderma harzianum）已被证实是马铃薯长管

蚜（Macrosiphum euphorbiae Thomas）的有效生物

防治剂 [26]。番茄种子浸泡在哈茨木霉的新鲜孢子

悬浮液中，能激发番茄的抗性反应并释放挥发性

有机化合物吸引蚜虫寄生蜂阿尔蚜茧蜂（Aphid⁃
ius ervi Haliday），导 致 蚜 虫 的 发 育 期 和 寿 命 缩

短 [26]。尽管目前的研究尚未明确指出土壤微生物

木霉菌属对小麦蚜虫的控制作用，但上述研究表

明木霉菌孢子悬浮液处理作物种子可增强作物的

抗虫能力。因此，采用木霉菌孢子悬浮液浸泡小

麦种子，可能会增强小麦幼苗抵御小麦蚜虫侵害

的能力。

1.3　RNA干扰

在农业生产领域，一方面，过度使用杀虫剂给

食品、环境和生物多样性带来了重大风险 [27]；另一

方面，尽管转基因作物，特别是那些表达苏云金芽

孢杆菌（Bacillus thuringiensis，Bt）杀虫蛋白的品

种，在减少杀虫剂使用和提高作物产量方面取得

了一定成效，但含有杀虫蛋白作物的应用范围很

有限，且田间已经出现对杀虫蛋白具有抗性的害虫。

因此，开发新的害虫管理技术变得尤为迫切[28-29]。自

从发现双链 RNA（Double-stranded RNA，dsRNA）

能够抑制靶基因的转录丰度以来，基于植物和昆

虫介导的 RNA 干扰（RNA interference，RNAi）技

术已被开发为一种具有潜力的新型害虫控制方

法 [30]。RNAi 现象在多种真核生物（植物、真菌、昆

虫、动物、线虫等）中普遍存在 [31]。RNAi 通过多种

机制调节基因表达，包括高效的转录后基因沉默、

翻译抑制、RNA 降解以及通过引导 DNA 甲基化的

转录基因沉默（TGS）[32]。

已有研究表明，植物介导的 RNAi技术在多个

昆虫-植物系统中显著降低了目标基因的表达水

平。例如，在棉铃虫与棉花、玉米根虫与玉米、稻

飞虱与水稻、蚜虫与烟草以及蚜虫与小麦的系统

中，RNAi 技术成功抑制了相关基因的转录丰度，

从而干扰了害虫在植物上的正常生长发育 [33-35]。

以蚜虫与小麦系统为例，转基因小麦植物中表达
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靶向麦长管蚜羧酸酯酶 E4（Carboxylesterase E4，
CbE E4）基因的 dsRNA，导致 CbE E4 基因的转录

水平下降，进而影响了麦长管蚜对辛硫磷杀虫剂的

耐受性[34]。此外，转基因小麦植株中表达与编码麦

长管蚜锌指蛋白（SaZFP）基因序列互补的 198 bp 
dsRNA 片段，能够有效提升蚜虫死亡率并降低

其日繁殖力 [36]。最近，SUN 等 [37]利用小麦介导的

RNAi 方法获得了抗蚜虫小麦。他们先后分离鉴

定出小麦蚜虫诱导抗性相关基因 Tafps，并通过

dsRNA 体外蚜虫饲喂试验筛选出对蚜虫致死效果

较好的蚜虫特异 RNAi 靶标基因 SaZFP。蚜虫取

食表达 dsSaZFP 的小麦后，蚜虫体内 SaZFP 表达

明显下调，进而导致蚜虫发育时间明显延长、蚜虫

存活率及繁殖能力均显著降低。进一步研究发

现，该 RNAi效应可以有效传递到下一代。该研究

不仅发现了蚜虫中一种新的有效的 RNAi靶点，而

且还证明了植物介导的 RNAi 干扰蚜虫取食和消

化吸收的关键基因可以作为一种有效的小麦蚜虫

控制策略 [37]。值得注意的是，随着基因组测序和分

析技术的不断进步，将极大地促进在蚜虫及其共

生菌中表达能够影响蚜虫生长、存活、发育的靶基

因的 dsRNA 的研究与应用 [38-39]。LI 等 [40-41]对荻草

谷网蚜（S. miscanthi）以及其初级共生菌 Buchnera
的基因组进行了研究，发现 Buchnera 基因组中几

乎包含了 10 种必需氨基酸合成途径中的所有关键

基因，然而缺失了必需氨基酸亮氨酸（Leu）、异亮

氨酸 (lle)和缬氨酸（Val）合成通路中最后一步所需

的支链氨基酸转移酶基因（Branched-chain amino 
acid transferase，ilvE）及异亮氨酸合成通路中的第

一步基因苏氨酸脱水酶基因（Threonine dehydra⁃
tase，ilvA）。而这 2 个基因恰好存在于蚜虫基因组

中，且 ilvE 和 ilvA 在含菌细胞中有较高的表达量。

通过 RNAi 技术，降低 ilvE 的表达水平，对蚜虫死

亡率及 Buchnera 相对丰度具有明显的负面影响；

而干扰 ilvA 的表达，则显著降低蚜虫体质量和产

蚜量。该研究以蚜虫与共生菌 Buchnera 代谢基因

作为 RNAi靶标，为研发蚜虫防控新技术和打破蚜

虫-共生菌共生关系的“抑菌防虫”新策略提供了

理论依据。

RNAi 技术的广泛应用受到了 dsRNA 递送效

率的制约，这一挑战直接关系到基因沉默的效

果 [42]。因此，为了突破这一瓶颈，一系列创新的人

工 dsRNA 递送策略应运而生。在 RNAi 技术的实

用化过程中，挑选合适的 dsRNA 递送策略至关重

要，直接决定了技术的成败。目前，已有若干 dsRNA
递送策略在实践中证明有效。其中，一种策略是

将合成的 dsRNA 或源自病原体及害虫基因的短干

扰 RNA（sRNA）作为杀虫剂，喷施于作物叶片。

这种基于可喷洒 RNAi 的产品（例如 sRNA），适用

于控制植物茎、叶、果实上的害虫和病原体。这类

产品的评估流程类似于局部杀虫剂，即将 RNA 溶

液喷洒在叶片上，或通过饲喂方式将 RNA 递送给

目标害虫，随后观察对昆虫的影响 [43]。LI等 [44]采用

8 种 miRNA 干 扰 剂 处 理 蚜 虫 ，结 果 显 示 ，这 些

miRNA 对蚜虫具有显著的致死效果，最高致死率

可达 90%。此外，4 种 miRNA 干扰剂处理后，麦长

管蚜出现了不同程度的翅发育畸形，包括小翅形

成、翅卷曲折叠、发育异常等现象。同时，miRNA
干扰剂还导致了有翅蚜虫数量的减少。这些研究

结果为开发基于 miRNA 干扰剂的绿色防控技术

提供了理论基础，并为研究 miRNA 介导的 RNAi
新型抗虫作物提供了宝贵的候选资源，显示出良

好的商业化应用前景。最近研究发现，漆酶（Lac⁃
case，Lac）可能成为对抗麦长管蚜的潜在 RNAi 靶
标。RAFRQUE 等 [45]首次在蚜虫体内发现了 Lac
基因，并通过喂食人工合成的 dsLac，8 d 后观察到

Lac 基因表达量下降 61%，麦长管蚜的死亡率达到

69%。随后，利用根癌农杆菌介导的植物体内和

体外转化技术，将 dsLac 喷洒到小麦植株上，然后

接种麦长管蚜。与对照植株相比，喷洒 dsLac 的小

麦植株上的蚜虫死亡率显著增加。

另一种策略是使用重组微生物，如病毒和细

菌，在宿主作物内产生 dsRNA[46]。病毒诱导的基

因沉默（Virus-induced gene silencing，VIGS）是一

种自然发生的现象。与稳定的 RNAi 和突变体不

同，VIGS 产生的 dsRNA 是瞬时表达的，不会永久

改变植物的遗传结构。该技术主要是通过将目标

基因整合到病毒的基因组中，在病毒侵染宿主并

大量增殖的过程中产生大量 dsRNA，从而诱导沉

默植物病原菌特定的 mRNA，降低基因表达，以达

到防治病虫害的目的 [47]。白福强 [48]利用大麦条纹

花叶病毒（Barley stripe mosaic virus，BSMV）介导

的 VIGS 技术研究了麦长管蚜水通道蛋白基因

（Wsa）对麦长管蚜生长的影响。统计分析了 3 种

小 麦 品 种（穗 王 126、西 农 979 和 中 国 春）接 种

BSMV 病毒干扰载体后对小麦蚜虫繁殖数量的影

··60



山西农业科学  2025 年第  53 卷第  2 期

响。结果显示，中国春对麦长管蚜数量的抑制效

果最为显著，其植株上麦长管蚜的增殖率下降了

68.60%，西农 979 植株上麦长管蚜的增殖率下降

了 60.00%，穗王 126 在第 25 天时植株上的麦长管

蚜的增殖率也下降了 60.45%。

2　  小麦抗蚜性研究进展

2.1　挖掘小麦抗蚜基因

在小麦植株中培育出抗蚜虫特性，被视为农

业生产中防治蚜虫的理想方法，因为他对环境的

影响较小。与传统育种方法的复杂性与耗时相

比，利用重组 DNA 技术将抗性基因植入作物，无

疑是一种更为可靠和高效的方式，能够加速培育

出具有显著抗虫特性的品种 [49]。通过深入研究麦

蚜与小麦之间的相互作用，揭示小麦抗蚜虫的分

子机制，可以为培育具有抗蚜特性的小麦品种提

供坚实的理论支持。蚜虫的唾液蛋白在调节植物

的防御反应方面扮演着关键角色。ZHANG 等 [50]

研究发现，SmCSP4 是一种源自荻草谷网蚜（S.
misanthi）唾液的化学感应蛋白，这种蛋白在蚜虫

进食过程中被分泌到小麦植株内。SmCSP4 蛋白

能够激活水杨酸（Salicylic acid，SA）介导的植物防

御反应，进而抑制蚜虫的取食行为，减少其对小麦

的 危 害。利用纳米载体介导的 RNAi 技术沉默

SmCSP4基因，可以显著削弱蚜虫激活 SA 防御途

径的能力。这项研究不仅拓展了我们对蚜虫与植

物相互作用分子机制的理解，而且为小麦抗蚜虫

育种工作提供了新的策略。

已有研究发现，植物凝集素在综合虫害管理

策略方面扮演着关键角色，这些物质对蛋白水解

具 有 极 高 的 耐 受 性 ，能 够 在 昆 虫 体 内 保 持 活

性 [13,51]。这些发现表明，植物凝集素可能会对昆虫

的发育或繁殖产生负面影响。因此，表达植物凝

集素的转基因小麦植物在小麦分子育种领域具有

极其重要的应用前景。雪花莲凝集素（Galanthus 
nivalis agglutinin，GNA）是首个成功导入小麦的

植物凝集素基因 [52]。在过去的数十年中，GNA 在

不同小麦品种中的遗传表达取得了显著进展，从

而提高了小麦抗蚜虫性 [13，53]。已有研究表明，食用

高表达 GNA 基因的小麦后，麦长管蚜的发育会变

得迟缓，存活率也会降低 [54]。

尽管通过转基因植物向昆虫提供凝集素是一

种有效的蚜虫防治策略，但将不同蚜虫捕食者的

幼虫例如瓢虫（A. bipuncta 和 C. septentunctata）和

绿草蛉（C.carnea）暴露于 GNA 的不利影响还不确

定。GNA 的昆虫毒性效应可能会增加捕食者或

寄生蜂接触 GNA 的机会 [54]。当这些蚜虫捕食者食

用含有 GNA 的人工饲料时，由于 GNA 暴露而引

起的环境变化，会显著降低这些捕食者的繁殖力、

卵的活力和寿命 [13]。综上所述，在开发表达植物凝

集素的转基因作物品种之前，需要深入理解 GNA
的毒性作用机制，并评估 GNA 对捕食者可能产生

的不利影响。遗憾的是，目前，关于这一问题的研

究相对有限，而且运用植物凝集素进行基因改造

的小麦种质在农业上的应用也相对较少。

2.2　选育小麦抗蚜品种

在自然农业生态系统中，一些小麦种质共同

进化出一系列防御机制，以控制蚜虫造成的损害。

若能精确地识别出具有固定抗性的基因，并将这

些基因整合到栽培品种中，便可通过提高栽培品

种的抗性进而控制害虫的危害，减少全球农药的

使用，降低生产成本 [55]。近年来，小麦育种专家们

已经成功鉴定出许多具有抗蚜虫特性的普通小麦

及相关品种，为培育具有显著抗蚜能力的小麦品

种提供了丰富的种质资源 [56]。

在开发小麦新品种之前，从抗蚜种质中筛选

合适的抗蚜性状将有助于小麦育种者选择具有优

质抗蚜性状或首选抗蚜类别的品种。植物的抗性

主要分为 3 类：耐受性、抗菌性和抗感染性。耐受

性通常是一种复杂的多基因性状，他赋予了植物

抵御蚜虫侵害的能力，使植物在相似的环境条件

下，相较于易感植物能够产生更多的生物量 [57]。在

评价植物对蚜虫的耐受性时，通常采用田间条件

下的人工蚜虫侵染法 [58]。近年来，MICHAEL 等 [49]

研究了苜蓿、大麦、玉米、水稻、黑麦、高粱、小麦等

多种作物对蚜虫物种耐受的分子机制，并且取得

了一些可以实际应用的成果。LUO 等 [58]研究发

现，对麦蚜侵染具有较高耐受性的冬小麦植株会

将与光系统组装蛋白、碳水化合物转移和转化相

关基因的表达上调数倍。在籽粒灌浆阶段，大量

的光合同化物重新输送到胚乳，有助于提高籽粒

产量，以补偿因蚜虫侵染而造成的田间损失。

抗生素能够诱导植物产生化感物质或毒素，

包括植物酚类、黄酮类、单宁、DIMBOA、蛋白酶抑

制剂等，而这些物质可以显著抑制害虫的生长和

发育。抗异种性是指植物的某些特征，如叶表蜡、
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毛状体、细胞壁等，会降低其对害虫的吸引力 [57]。

小麦种质对蚜虫取食的抗性主要分为抗生素抗性

和抗异种性抗性；然而，在单个小麦种质中，要将

这 2 种抗性效应清晰地分离开来往往颇具难度。

这是因为与抗生素和抗异种性相关的性状在种质

中表现出共生或共遗传特性，他们相互关联、相互

影响，难以简单地进行区分和界定 [49]。因此，需要

借助其他技术以高效地培育出小麦抗蚜品种。

分子标记技术的运用提高了抗蚜小麦品种培

育效率。如简单重复序列（Simple sequence repeats，
SSR）已被用于筛选小麦抗蚜系中的抗蚜基因 [59]。

在探究抗性基因的紧密连锁位点时，由抗蚜和易

感蚜亲本杂交形成的近等基因群体发挥重要作

用。该研究群体已成功地将抗蚜虫基因的位点与

多种类型的分子标记进行关联和定位，进而绘制

出抗性基因的染色体图谱 [49]。近年来，LIU 等 [60]和

RICCIARDI 等 [61]借助不同的分子标记物已鉴定出

10 多个俄罗斯小麦蚜虫（D. noxia）抗性基因和

17 个麦二叉蚜（S. graminum）抗性基因。小麦的

抗蚜性大多为单基因控制，并作为显性性状遗传。

已有研究报道，单显性基因 Dn1、Dn2、Dn4-Dn9 和

Dnx 可赋予小麦对俄罗斯小麦蚜虫的抗性。候选

基因 Gb2-Gb7/Gbx1、Gb8、Gba-Gbd 等赋予小麦

对麦二叉蚜的抗性 [62]。在硬粒小麦系 C273 中，麦

长 管 蚜 抗 性 基 因 之 一 的 RA-1 与 硬 粒 小 麦 系

C273 中的 SSR 分子标记 Xwmc179、Xwmc553 和

Xwmc201密切相关 [60]。此外，在冬小麦 XN98-10-
35 中，SSR 分子标记 Xgwm350 和 Xbarc70 与麦长

管蚜抗性基因 Sa2 密切相关 [56]。这些 SSR 标记在

标记辅助选择（MAS）中对于加速培育抗麦蚜小麦

品种具有至关重要的作用。目前，通过分子标记

鉴定或克隆小麦中与禾谷缢管蚜（R. padi）抗性相

关显性基因的研究相对较少，一方面是因为禾谷

缢管蚜具有多食性和广泛的宿主适应性，另一方

面大多数具有特征的禾谷缢管蚜抗性基因是由数

量性状基因座（Quantitative trait locus，QTL）控制

的 [63]，全面解析这些 QTL 至今仍比较困难。随着

全基因组关联（Genome wide association，GWAS）
研究的持续推进，鉴定蚜虫抗性基因中重要标记

或 QTL 的速度将会加快 [64]。

与化学防治类似，培育抗蚜品种往往会促进

蚜虫毒力的发展。许多具有特定抗性特征的抗蚜虫

品种，虽然对某一种小麦蚜虫具有抗性，但是对其他

种类的蚜虫敏感[62]。例如，小麦品系 REB81044
（TM44）对麦长管蚜具有高度抗性，但对禾谷缢管

蚜和麦无网长管蚜（Metopolophium dirhodum）敏

感 [65]。这些结果表明，当前不仅急需鉴定出新的和

多样化的蚜虫抗性基因，而且在蚜虫管理中，应赋

予植物耐受性或中等水平的抗性基因，特别是要

将这些策略与生态控制相结合，这极有可能成为

建立植物对蚜虫抗性的关键策略。

2.3　分子育种技术在选育小麦抗蚜品种中的应用

为了控制小麦蚜虫的侵染，可以采取多种管

理策略，包括适当的轮作、适时播种、使用抗虫品

种和化学物质等。虽然使用杀虫剂可以控制蚜

虫，但这种方法成本高昂，并且对人类健康和环境

构成风险 [66]。相比之下，培育抗虫品种是一种可持

续的策略，用于控制蚜虫的危害、减少农药的使

用，同时保护自然生态系统并提高作物的生产力，

这种方法既环保又有效。QTL 在小麦抗蚜虫育种

中的应用主要体现在通过 QTL 定位技术精确地

识别和鉴定与抗蚜虫性状相关的基因或基因组区

域，从而在育种过程中有针对性地选择和利用这

些基因，提高小麦的抗蚜虫能力。韩志鹏等 [67]以

Amigo/XN1376 的 261 个家系 F5 的 RIL 分离群体

为试验材料，通过田间套袋鉴定和自然感蚜鉴定

法对小麦抗麦长管蚜进行表型鉴定。利用覆盖小

麦全基因组 55 K SNP 基因芯片，构建了覆盖小麦

21 条染色体的遗传图谱，并定位到 1 个具有显著加

性效应的主效 QTL 位点，该位点位于 6B 染色体

上，暂命名为 QSa3.haust-6B。该位点对小麦抗麦

长管蚜的贡献率为 46.71%，加性效应为 18.48。在

利用分子标记辅助选择（MAS）开发抗性品种的过

程中，可以使用简单序列重复（SSR）来识别与抗

虫基因相关的数量性状位点（QTL）。通过分析不

同植物的遗传谱系，育种家可以根据 SSR 标记模

式识别出携带所需抗虫基因的个体。这些信息使

育种家能够选择并优先考虑具有所需抗性特征的

植物，从而提高育种的效率 [68]。SSR 因其特性，在

遗传研究中越来越受到青睐。他们具有高度的多

态性，意味着在种群内表现出高度的变异。这使

得他们在区分不同基因型和鉴定与目标性状相关

的特定等位基因方面具有重要价值。SSR 是共显

性标记，这意味着可以区分给定位点的 2 个等位基

因，从而进行更精确的遗传分析 [69]。已有研究发

现，这些标记比限制性片段长度多态性（RFLPs）
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等其他标记系统更具可变性。这种高变异性增强

了他们在揭示群体内遗传变异和识别感兴趣的特

定基因或等位基因方面的有效性。此外，SSR 标

记在种内多态性水平相对较低的物种中显示出了

效率。例如，六倍体小麦是一种自花授粉植物，遗

传多样性有限。SSR 标记已成功应用于小麦育种

平台，有助于鉴定和选择理想性状 [70]。

利用分子遗传多样性和标记性状关联已被证

明在选择更好的亲本材料培育抗蚜小麦品种方面

具有重要价值 [71]。在此背景下，SSR 标记在小麦育

种的各个方面发挥了至关重要的作用，如基因组

作图、标记辅助育种、遗传分析以及评估小麦种质

的多样性和多态性 [72]。大量 SSR 标记已被广泛应

用于小麦改良计划中。他们已被用于标记辅助选

择和基因组作图分析，以及评估小麦种质的多样

性和多态性 [73-74]。关联作图是一种研究分子标记

与优良种质表型性状之间关联的技术，已被证明

是一种有价值的工具，可以补充 QTL 研究和标记

辅助选择工作 [75]。识别与蚜虫抗性相关的形态和

分子标记可以更准确、更有效地选择抗性种质，促

进抗性性状向所需小麦基因型的转移。据报道，

小麦的地方品种和野生近缘种对蚜虫具有显著的

抗性 [76]。此外，通过识别与先前报道的控制蚜虫抗

性的 QTL 紧密连锁的标记，育种家可以提高其在

开发抗蚜虫小麦植株方面的有效性 [56]。

3　  展望

近年来，小麦害虫防治所面临的挑战日益严

峻。研究者开始认识到，单一的小麦种植模式存

在诸多缺陷。这种模式破坏了作物—害虫—天敌

之间的平衡，使得害虫问题愈发严重，进而使得麦

田的生物多样性持续下降，害虫的抗药性不断增

强，天敌和其他生物数量急剧减少。因此，通过多

种手段增强麦田及其周边生态系统的生物多样

性，重新建立作物—害虫—天敌三者之间的平衡

关系，再结合使用小麦抗虫品种以及 RNAi 等技

术，将成为未来小麦害虫防控和保障麦田可持续

发展的重要方向。

随着小麦基因组序列的公布，这将有助于加

快鉴定和利用小麦种质中与抗蚜虫性相关的候选

基因 [77]。然而，目前大多数具有抗性的品种仅对一

种小麦蚜虫有效，而对其他种类的蚜虫则缺乏抵

抗力。此外，多种小麦蚜虫可以在同一植株的不

同部位共存并获取养分。例如，麦长管蚜偏好在

小麦植株的上部成熟叶子和麦穗上定殖，而禾谷

缢管蚜更倾向于在叶鞘和下部叶子上定殖 [78]。值

得注意的是，CRISPR-Cas9 技术已被成功应用于

敲除小麦中的关键基因 [79-80]。因此，在未来的研究

中，将这项技术与 MAS 和其他分子育种方法相结

合，有望加速培育出能够抵御多种不同种类蚜虫

侵害的小麦新品种。
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