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摘要 小麦作为全球三大主粮作物之一, 改良其营养品质是应对“隐性饥饿”和保障粮食安全的重要策略. 传统育 

种技术因存在育种周期长、选择效率低等局限, 在遗传基础复杂且难以通过常规方法筛选的营养品质性状改良 

中面临巨大挑战. 近年来, 随着代谢组学分析、基因编辑、转基因、双单倍体技术、分子标记辅助育种及智能设 

计育种等现代生物技术的突破性进展, 小麦营养品质遗传改良已迈入快速发展阶段. 本文系统综述小麦营养品质 

的组成特征及遗传基础, 重点阐述现代生物技术在该领域的研究进展与应用前景, 并针对当前育种瓶颈提出适应 

性解决方案. 未来, 多组学技术与智能设计育种的协同创新与深度融合, 将有望成为突破现有技术壁垒的关键路 

径, 为小麦营养品质的精准改良提供新的技术支撑和理论依据. 
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在我国, 随着膳食结构中精制食品比例的持续提 

高, 一些公共健康问题日益凸显 [1]. 为应对这一趋势, 
我国粮食生产体系正逐步从以“增量导向”为主, 转向 

更加注重“提质增效”的发展模式. 2024年, 国家卫生 

健康委发布的《体重管理指导原则(2024年版)》明确 

提出营养更全面更丰富的“全谷物替代”作为关键营养 

干预策略, 倡导通过优化主食结构以实现膳食营养均 

衡. 与此同时, 《国家全谷物行动计划(2024—2035 
年)》进一步指出, 推动全谷物消费不仅有助于实现节 

粮减损, 还能改善居民营养健康状况, 对提升国家粮食 

安全水平和人民健康水平具有双重意义. 在此背景下, 
小麦营养品质的遗传改良已成为小麦育种领域的重要 

研究方向. 

小麦营养品质由蛋白质、膳食纤维、微量元素、 

生物活性小分子(如维生素、类黄酮、多酚等)和抗性 

淀粉等多元组分构成, 其协同作用直接决定食品的营 

养价值 [2]. 然而, 营养品质性状由于其遗传基础的复杂 

性及表型获得的困难性, 常规育种在此类性状的改良 

上效率较低 [3]. 现代生物技术的飞速发展为解决上述 

问题提供了新途径: 智能设计育种利用大模型通过数 

字化模拟优化亲本组合, 加速育种进程 [4]; 分子标记辅 

助选择快速聚合目标基因, 选择变异 [5]; 代谢组学辅助 

育种精准获得营养物质性状的表型数据, 提升选择效 

率 [6]; 双单倍体技术快速纯合目标基因, 固定优良变 

异 [7]; 转基因技术突破遗传限制, 富集优异基因; 基因 

编辑技术拓宽基因资源, 实现精准育种 [8]. 本文首先系 
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统梳理小麦营养品质的化学组成及遗传基础, 进而阐 

述现代生物技术在该领域中的具体应用及研究进展, 
最后对未来小麦营养品质遗传改良发展方向进行展 

望, 旨在为构建营养品质“设计-验证-优化”的闭环育种 

体系提供理论框架, 推动小麦营养品质的快速精准遗 

传改良.  

1 小麦营养品质相关性状及遗传基础 

小麦营养品质是多维复杂性状协同作用的结果, 
涉及淀粉合成、蛋白质组装、次级代谢物合成与代 

谢、矿质元素运输与积累等多个关键调控网络. 其遗 

传基础更为复杂, 涵盖籽粒形成、物质积累与代谢平 

衡的动态调控等多个过程. 本章将系统梳理构成小麦 

营养品质的各类性状, 包括微量元素、维生素、蛋白 

质、类黄酮和多酚等, 并阐述其复杂的遗传基础(表1), 
为理解后续技术应用奠定基础.  

1.1 微量元素 

微量元素在维持人体正常生理功能中具有不可替 

代的作用, 摄入缺乏导致的“隐性饥饿”已成为全球重 

大公共卫生问题 [9]. 铁作为血红蛋白的核心成分, 参与 

氧气运输和线粒体呼吸链电子传递, 摄入不足会导致 

缺铁性贫血 [10]. 锌作为多种金属酶的辅因子, 参与多 

种生物大分子的合成与代谢, 缺乏时表现为免疫功能 

降低和性成熟障碍 [11].  
小麦籽粒富含铁、锌、锰、铜、硼、钼等多种微 

量元素, 对维持人体健康至关重要. 小麦对低铁胁迫高 

度敏感, 缺铁可导致小麦叶绿体结构严重受损、叶片 

失绿, 影响光合作用 [12]; 同时导致根部活性氧(reactive 
oxygen species, ROS)水平升高, 抑制根系生长发育 [13]. 
铁在小麦成熟籽粒中主要富集于糊粉层, 以植酸盐形 

式存在 [14]. 我国冬小麦籽粒铁含量平均值(38.8 mg/kg) 
尚未达到推荐含量(50 mg/kg) [15]. 小麦铁稳态调控网 

络涉及多基因协同作用: TaTOM1通过合成麦根酸增 

强根系铁螯合能力 [16]; TaYSL15在韧皮部特异性表达, 
负责将铁-麦根酸复合体转运至地上部 [17]; 液泡铁转 

运体TaVIT2在糊粉层特异性表达, 可使面粉铁含量增 

加一倍 [18,19]. 
锌是维持小麦生长发育的重要元素, 在维持细胞 

膜结构完整性和稳定性中发挥关键作用 [20]. 缺锌会抑 

制多种酶活性、损害光合作用、出现分蘖减少、延 

迟抽穗、千粒重下降等不利症状, 严重影响产量. 我 

国小麦籽粒锌平均含量(31.4 mg/kg)远低于推荐量 

(50 mg/kg) [21]. 锌稳态涉及吸收、转运、分配和储存 

等多个环节. ZIP家族转运蛋白(TaZIP3, TaZIP6, Ta
ZIP7, TaZIP9和TaZIP13)在缺锌条件下表达水平显著 

上调, 参与锌的吸收与转运 [22]. 重金属ATP酶家族TaH
MA2过表达会显著降低籽粒锌含量 [23]. 沉默TaIPK1则 

显著增加籽粒锌元素的积累 [24]. 此外, 锌调节转运蛋 

白(zinc regulated transporter, ZRT)能控制位于质膜的 

锌流入, 在小麦锌转运和金属稳态中起重要作用 [25]. 
锰、铜、硼、钼等其他微量元素也是维持人体正 

常生命活动所必需的. 锰作为谷氨酰胺合成酶、超氧 

表 1 小麦重要营养品质相关指标、生理功能及主要调控基因/酶 

Table 1 Important nutritional quality-related indicators, physiological functions, and major regulatory genes/enzymes in wheat 

营养元素 对人体健康的意义 相关基因 

微量元素 
参与免疫调节、抗氧化和代谢功能, 缺乏可导致免疫力下降和 

认知障碍 
TaTOM1, TaNAM-2A/B/D, TaZIP3/6/7/9/13, 

TaYSL15, TaVIT2, TaHMA2 
维生素 维持上皮屏障功能、支持免疫细胞活性、抗氧化及预防慢性病 TaPMM 
蛋白质 构成细胞结构, 参与酶和激素合成, 为能量代谢提供必需氨基酸 Gpc-B1, TaNAC019, TaGAMyb, TaNAC46 
类黄酮 抗氧化、抗炎, 改善内皮功能, 降低心血管疾病风险  Psy1, TaPAL, TaCHS, TaANS 

膳食纤维 调节肠道菌群, 降低餐后血糖和胆固醇, 增加饱腹感, 减少结肠癌风险 GT43, GT47, CslF6, CslH, PER1 
抗性淀粉 类似膳食纤维, 延缓葡萄糖吸收, 促进短链脂肪酸生成, 有益结肠健康 GBSSI, SBEIIa/b, SSIII 

类胡萝卜素 
抗氧化, 降低癌症风险; 需注意植物甾醇可能降低其吸收, 需通过 

饮食补充 
PSY, aPDS, HYD, LCYE, TaZDS, TaLCYB 

甾醇 
降低低密度脂蛋白(low density lipoprotein, LDL)胆固醇, 保护心血管健 

康, 有抗癌和抗炎作用 
CYP51, ERG4, CYP710A 

植酸 影响矿物质吸收, 需适量摄入 IPK1, TaMIPS 
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化物歧化酶等多种酶的辅因子, 在糖脂代谢、抗氧化 

系统、免疫调节等多种生命活动中发挥重要作用 [26]. 
铜在铁吸收、红细胞生成及神经递质合成中扮演关键 

角色 [27]. 小麦籽粒中微量元素的分布具有显著的空间 

特异性, 主要富集于麸皮中. 传统制粉工艺中, 大量麸 

皮被去除, 导致微量元素严重流失. 因此, 优化小麦加 

工方式、食用全麦及加速品种遗传改良对减少小麦微 

量元素流失至关重要. 目前微量元素含量较高的品种 

多为彩麦. 青研紫麦1号的铁含量(54.2 mg/kg)是普通 

小麦的2.3倍, 锌(17.9 mg/kg)、硒(0.32 mg/kg)含量也 

远高于普通小麦 [28]. 中黑麦6号的铁(56.7 mg/kg)、锌 

(30.8 mg/kg)、铜(5.6 mg/kg)含量均远高于对照品种 

石麦22 [29].  

1.2 维生素 

维生素是人体六大营养素之一, 大多数无法自身 

合成, 需从食物中摄取, 对维持人体正常生理功能有 

重要意义. 小麦籽粒作为重要的维生素来源, 其糊粉 

层和胚芽中富含多种维生素, 其中B族维生素(B 1, B 2, 
B 6)及维生素E的含量尤为显著 [30]. 维生素B 1有维持糖 

代谢和神经传导的功能 [31]. 缺乏维生素B 1常表现为便 

秘、腹胀、心动过速、心脏肥大、疲乏、失眠等症 

状 [32]. 维生素B 1生物合成酶基因THI3能调控其生物合 

成 [33]. THIC, THI1, TH1, TH2和TPK是维生素B 1生物 

合成的关键酶, 对植物维生素B 1的合成及调控起关键 

作用 [34]. 维生素B 2(核黄素)主要参与呼吸链能量产生、 

脂类氧化及物质代谢等活动. 缺乏维生素B 2会引发皮 

肤炎症、消化不良、神经系统功能失调等症状 [35]. 
RIBA基因是维生素B 2生物合成的关键基因. 维生素B 6 

有抗炎、抗氧化、调节神经系统等功效, 缺乏时会出 

现内分泌失调、头晕乏力失眠等神经性症状 [ 3 6 ] .  
PDS1, PDS2, PDS3及SOS4是维生素B 6生物合成的关 

键酶 [37]. 维生素E是一种脂溶性维生素, 具有抗氧化、 

抗癌、抗炎等生物活性, 尤其在清除机体自由基、阻 

断脂质氧化等方面功能显著. γ-TMT, HPT是维生素E 
生物合成的关键酶 [38,39]. 经过育种家的多年努力, 我国 

目前已培育出一批维生素含量较高的小麦品种. 南阳 

彩麦的维生素A和维生素C含量远高于对照品种兰优 

906 [40]. 红秃头小麦的维生素A及维生素E含量均高于 

对照品种晋麦21 [41]. 黑小麦76号的脂溶性维生素K含 

量远高于普通小麦. 

1.3 蛋白质 

小麦籽粒中的蛋白质是仅次于淀粉的第二大组 

分, 根据溶解性分为清蛋白、球蛋白、醇溶蛋白和谷 

蛋白. 清蛋白和球蛋白为代谢活性蛋白, 富含赖氨酸 

和色氨酸, 是人体必需氨基酸的重要来源, 也是评价 

小麦营养品质的重要指标 [42]. 醇溶蛋白和谷蛋白为不 

溶性蛋白, 是构成面筋的主要成分 [43]. 小麦中的蛋白 

质及氨基酸主要存储于胚乳 ,  占胚乳总重的10% 
~15% [44]. 赖氨酸是小麦中重要的人体必需氨基酸之 

一 ,  天冬氨酸激酶 ( A K )和二氢吡啶二羧酸合酶 

(DHDPS)是赖氨酸合成的关键酶 [45]. 小麦蛋白质的合 

成与代谢受多基因控制, 遗传基础较为复杂. 除清蛋白 

主要受显性基因作用外, 其余蛋白主要受加性基因控 

制, 且在籽粒灌浆过程中各组分还存在动态变化 [46]. 
研究表明, 彩麦中赖氨酸及其他人体必需氨基酸含量 

普遍高于普通小麦 [47,48]. 我国在小麦蛋白质品质育种 

领域取得显著突破, 已培育出多个具有国际竞争力的 

强筋品种(如郑麦583、新麦26、新麦58、济麦44 
等) [49]. 针对烘焙和酿酒行业需求, 弱筋小麦育种同样 

成就斐然(如扬麦13、扬麦15、绵麦902等) [50].  

1.4 类黄酮和多酚 

类黄酮是小麦中重要的功能活性物质, 属于植物 

次生代谢产物, 具有抗氧化、抗炎、抗肿瘤和预防心 

血管疾病等保健功能 [51]. 在小麦籽粒中主要富集于糊 

粉层和种皮, 具有显著的组织特异性 [52]. 花青素作为 

类黄酮的重要分支, 不仅是植物应对生物及非生物胁 

迫的关键活性物质, 更是决定彩麦籽粒颜色的重要色 

素 [53]. 彩麦主要包括紫麦、蓝麦和黑麦, 其颜色形成 

机制存在显著差异. 紫色种皮性状为数量性状, 主要 

物质组成为矢车菊素及其衍生物, 受多基因调控, 且 

种皮由母本珠被细胞发育而来, 为母系遗传模式, 遗 

传基础较为复杂, 因此目前尚未被完全解析 [54]; 蓝麦 

糊粉层中富含大量飞燕草素, 其蓝色表型受花粉直感 

效应调控 [55]; 黑麦为紫麦与蓝麦的杂交产物, 其黑色 

表型为紫色种皮与蓝色糊粉层的叠加效应. 目前, 花 

青素生物合成途径已经研究的较为清晰, 主要受苯丙 

烷途径中的生物合成基因及调节其基因的转录因子共 

同调控(图1). 这些转录因子主要以MYB-bHLH-WDR 
(MBW)复合物的形式调控花青素的生物合成及储存 

转运 [56]. 育种方面, 目前审定彩麦品种已有近百个(如 
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徐彩麦、灵黑麦、农大3753、冀紫黑小麦1号、山农 

蓝麦1号、灵绿麦1号等), 其中紫麦占80%以上. 彩麦 

不仅富含大量花青素和原花青素, 也是类黄酮含量较 

高的主要品种. 山东农业大学田纪春团队培育的山农 

101, 其麦黄酮含量达1.013 mg/kg, 是普通小麦的3.5~ 
5倍, 为国内首个通过审定的高黄酮小麦品种 [57]. 阿魏 

酸是小麦中多酚类的代表性物质, 约占籽粒中总酚酸 

的60%~90%, 具有较高的抗氧化活性 [58]. 阿魏酸是苯 

丙烷代谢途径的产物, 是木质素和阿拉伯木聚糖交联 

的关键中间体, 主要通过COMT途径(咖啡酸-O-甲基 

转移酶途径)和CCoAOMT途径(咖啡酰辅酶A-O-甲基 

转移酶途径)合成 [59]. 在小麦籽粒中阿魏酸通过酯键与 

细胞壁多糖(主要是阿拉伯木聚糖)和木质素相连, 构 

成不溶性的细胞壁结构成分, 在麸皮中含量较高 [60]. 
在人体中, 可通过调节肠道菌群、抑制炎症通路等多 

种机制, 发挥抗炎、预防结肠癌和改善代谢综合征的 

潜在功效, 是评价全麦食品营养价值的重要指标 [61]. 
烷基间苯二酚是小麦麸皮中另一类重要的脂溶性多酚 

类物质, 在全麦食品中含量较高, 常被用作全谷物摄入 

的生物标记. 作为小麦全谷物的特异性生物标志物, 在 

流行病学研究中被用于客观评估人群全谷物食品的摄 

入量, 并与降低患2型糖尿病和心血管疾病的风险呈正 

相关 [62].  

1.5 其他营养品质 

膳食纤维、抗性淀粉、类胡萝卜素、甾醇等物质 

也是评价小麦营养品质的重要指标. 小麦成熟籽粒中 

富含大量膳食纤维, 主要包含纤维素、半纤维素、木 

质素、阿拉伯木聚糖和β-葡聚糖 [63]. 纤维素、半纤维 

素、木质素难以被人体吸收, 通过机械刺激有助于肠 

道健康. 阿拉伯木聚糖的水溶形态可形成黏性胶体, 
能延缓胃排空并调节血糖 [64]. β-葡聚糖可通过与胆汁 

酸结合降低胆固醇吸收 [65].  
抗性淀粉是化学结构与普通淀粉相似, 却无法在 

小肠中被消化酶水解的一类具有特殊的物理或化学抗 

性的淀粉 [66]. 这类淀粉能完整进入结肠, 并被肠道微 

生物群发酵, 产生短链脂肪酸, 发挥类似膳食纤维的 

生理功能 [67,68]. 有调节血糖、调控脂质代谢、促进肠 

道健康等作用 [69]. 糖寿麦一号抗性淀粉含量达10%左 

右, 远高于普通小麦(约1%), 是我国高抗性淀粉小麦 

的代表品种之一.  

类胡萝卜素是小麦中重要的营养物质, 作为维生 

素A的前体物质, 主要存在于胚乳中, 包括叶黄素、β- 
胡萝卜素和玉米黄质. 这些物质对预防维生素A缺乏 

症、心血管疾病和视力健康具有重要意义 [70]. 叶黄素 

是小麦籽粒中含量最高的类胡萝卜素, 占硬质小麦籽 

粒类胡萝卜素总含量的90%以上, 也是普通小麦籽粒 

呈黄色的重要因素之一 [71]. 小麦籽粒中含有丰富的脂 

溶性甾醇类物质, 其疏水结构与胆固醇相似, 可通过竞 

争性抑制降低肠道对胆固醇的吸收 [72]. 植酸是小麦麸 

皮中含量较多的抗营养因子, 在人体内能与二价、三 

价阳离子及蛋白质形成不溶物, 严重影响人体对无机 

盐与蛋白质的吸收和利用 [73]. 目前已育成石麦12、衡 

4568等低植酸且高植酸酶活性品种, 为培育低抗营养 

因子小麦提供重要种质 [74].  

2 现代生物技术在小麦营养品质改良中的 
应用进展 

随着现代生物技术的不断进步, 小麦营养品质的 

改良也取得了显著成果. 本章将重点阐述双单倍体育 

种、分子标记辅助育种、代谢组学辅助育种、基因编 

辑育种、转基因育种及智能设计育种等现代生物技术 

在小麦营养品质改良中的具体应用与最新进展.  

2.1 双单倍体育种 

双单倍体育种技术通过单倍体诱导与染色体加倍 

实现基因快速纯合. 其核心是利用植物配子(花粉或胚 

珠)培育单倍体植株, 再经秋水仙素加倍处理获得纯合 

双单倍体植株, 从而显著缩短育种周期 [75]. 在小麦中, 
双单倍体的获取主要依赖小麦-玉米远缘杂交法创制 

小麦双单倍体材料. 利用玉米花粉诱导小麦产生单倍 

体胚, 经胚挽救和单倍体植株再生后, 进行染色体加 

倍产生纯合双单倍体小麦. 该方法对小麦基因型依赖 

要求较低, 不易产生白化苗, 后代遗传稳定性较高 [76]. 
该技术不仅能快速固定与高产、抗病相关的优良基 

因, 在聚合控制蛋白质品质、微量元素含量等复杂营 

养性状的多个优良等位基因方面也展现出巨大潜力. 
云南省农业科学院粮食作物研究所利用该技术育成了 

高产多抗品种云麦110、云麦112 [77]. 中国农业科学院 

作物科学研究所利用该技术育成了高产抗白粉品种中 

麦533 [78]. 在微量元素强化育种中, 利用134个小麦DH 
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图 1 彩麦花青素代谢调控网络及粒色多样性 
Figure 1 Anthocyanin metabolic regulatory network and grain color diversity in colored wheat  
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系材料, 通过SSR分子标记验证DH系群体中与铁、锌 

浓度相关的标记, 对营养品质性状的快速遗传改良具 

有重要指导意义 [79].  

2.2 分子标记辅助育种 

小麦育种的核心目标是通过聚合多源优良基因创 

制小麦新品种, 分子标记辅助育种通过将DNA分子标 

记与目标基因连锁, 实现对营养品质性状的精准选择. 
相较于传统表型筛选, 该技术突破营养品质性状难以 

被直观检测的技术瓶颈, 显著提升育种效率和育种精 

度 [80]. 近年来, 分子标记辅助育种在小麦营养品质遗 

传改良中取得显著进展: 通过设计1Dx5和1Dy10位点 

特异的分子标记, 成功培育出麦谷蛋白品质优异的育 

种中间材料 [81]; 在人工合成六倍体小麦衍生群体中, 
利用Xgwm312标记筛选多酚氧化酶(polyphenol oxi
dase, PPO)低活性基因型, 结合Waxy蛋白缺失标记, 同 

步改善面粉色泽与淀粉特性, 为小麦面粉营养品质的 

遗传改良提供参考 [82]. 

2.3 代谢组学辅助育种 

代谢组学作为系统生物学的核心组成部分, 通过 

全面分析生物体内小分子代谢物的种类、丰度及动态 

变化规律, 为揭示基因-代谢-表型间的复杂调控网络 

提供独特视角 [83]. 相较于基因组学、转录组学和蛋白 

质组学, 代谢组学更贴近表型终点, 能直接反映生物体 

在特定生理状态或环境压力下的分子响应, 在小分子 

表型关联性研究中较传统育种表现出显著的学科优势 

(图2A) [79]. 在作物营养品质遗传改良中, 代谢组学技 

术能精准捕获环境-基因互作下的代谢物动态响应图 

谱, 为营养品质性状分子标记筛选提供直接生化证据. 
华中农业大学陈伟团队建立的基于代谢组学的半粒检 

测技术体系, 通过对小麦的远胚端半粒种子进行靶向 

代谢物分析, 基于建立的代谢物定量模型筛选目标代 

谢物高值籽粒, 并利用剩余含胚半粒种子进行定向繁 

育(图2B). 该方法显著提高了目标性状筛选的准确性, 
结合双单倍体育种及温室快繁技术, 大幅缩短育种周 

期, 构建了代谢物标记辅助选择的育种新模式, 为小 

麦营养品质的快速精准改良提供新的技术路径 [51]. 

2.4 基因编辑育种 

近年来, 伴随分子生物学和基因工程技术的突破 

性进展, 基因编辑技术已成为作物遗传改良领域的重 

要研究方向(图2C). 该技术能够实现对基因组特定位 

点进行精准的敲除、替换、插入或调控等操作, 具有 

高度的灵活性. 就遗传学本质而言, 基因编辑育种与传 

统杂交育种具有遗传同源性, 均通过基因转移实现性 

状改良 [84]. 在营养品质改良方面, 基因编辑技术通过定 

向敲除或修饰某些关键基因, 如必需氨基酸合成相关 

基因、维生素生物合成关键酶基因及微量元素转运蛋 

白基因, 能显著提升小麦籽粒营养价值. 值得注意的是, 
麦麸中高含量的α-醇溶蛋白和γ-醇溶蛋白与乳糜泻的 

致病性密切相关, 是制约全麦食品推广的重要限制因 

子. 研究表明, 应用CRISPR-Cas9基因编辑系统靶向敲 

除α-醇溶蛋白和γ-醇溶蛋白基因, 成功获得低致敏性小 

麦突变体, 为开发安全型全麦制品提供重要种质 [85]. 姚 

颖垠团队通过敲除Gli-γ1-1D和Gli-γ2-1B, 降低小麦致 

敏性, 对创制低乳糜泻材料有重要意义 [86]. 定向敲除小 

麦支链淀粉合成关键基因TaSBEIIa/TaSBEIIb(淀粉分支 

酶Ⅱ), 显著提高了直链淀粉和抗性淀粉比例, 抗性淀 

粉含量提升至11%~15% [80,87]. 夏兰琴团队通过对TaS
BEIIa进行精准编辑, 在冬、春两种小麦品种中成功构 

建高支链淀粉酶缺失的高直链淀粉小麦品系, 显著改 

善了淀粉的组成、结构及营养特性 [88]. 利用基因编辑 

系统对小麦TaIPK1基因进行靶向突变, 可使突变体籽 

粒中的植酸含量显著降低, 同时显著提高锌和铁的积 

累水平 [89,90]. 定向敲除天冬酰胺合成酶基因TaASN2能 

显著降低小麦籽粒中游离天冬酰胺的含量, 从源头上 

减少食品中丙烯酰胺的含量, 为利用基因编辑技术精 

准改造小麦籽粒氨基酸组分提供重要参考 [91]. 

2.5 转基因育种 

转基因育种是通过将外源目的基因导入受体植物 

基因组中, 使其获得新的优良性状的育种技术. 该技术 

能够打破物种生殖隔离, 直接利用自然界中存在的优 

良基因资源, 实现跨物种的基因转移, 为作物遗传改 

良提供强大工具. 与主要对内源基因进行精准修饰的 

基因编辑技术不同, 转基因技术侧重于引入外源功能 

基因. 在小麦营养品质改良方面, 转基因技术已取得 

一系列进展. 例如, 通过导入CrtB和CrtI基因, 显著提 

高小麦胚乳中β-胡萝卜素的含量 [89]. 利用基因枪法将 

高赖氨酸含量基因和赖氨酸合成关键酶基因导入小麦 

中, 使小麦中的赖氨酸含量提高到10%以上. 将高分子 
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量谷蛋白亚基(HMW-GS)基因, 如1Dx5, 1Dy10等导入 

小麦中, 能显著增加谷蛋白总量, 并重塑籽粒蛋白质 

组 [92]. 高彩霞团队将TaODORANT1基因导入小麦中, 
使成熟谷粒总SSP含量下降约13%~35% [93]. 在小麦胚 

乳中表达日本曲霉植酸酶基因(phyA), 使转基因系材 

料植酸酶活性提高了18%~99%, 种子中的植酸含量降 

低了12%~76% [94]. 在微量元素生物强化领域, 通过农 

杆菌介导的转基因技术将小麦铁结合蛋白基因 

TaFer1-A导入小麦中, 使转基因系籽粒铁元素积累量 

显著升高, 为开发铁元素生物强化小麦品种奠定重要 

基础 [95]. 在小麦中过表达水稻OsNAS2基因, 使全谷物 

中铁和锌的含量分别增加了 4 0 % ~ 1 0 0 %和 6 0 %  
~250% [96]. 尽管转基因作物在监管和公众接受度上面 

临更多挑战, 但其在直接引入复杂新性状方面具有不 

可替代的价值.  

2.6 智能设计育种 

随着大数据、人工智能和云计算等技术的深度交 

叉融合, 作物育种已迈入“基因型-表型-环境型”多源异 

构数据协同驱动的智能设计育种4.0时代 [97]. 相较于依 

赖经验判断和单一数据支撑的传统育种模式, 智能设 

计育种通过整合多组学数据, 构建基于机器学习和深 

度学习的预测模型, 可实现育种模式从“经验驱动”向 

“模型驱动”的模式转变(图3) [98]. 这一范式革命为克服 

小麦营养品质性状遗传复杂、检测通量低、易受环境 

干扰等瓶颈提供全新的解决方案. 智能设计育种可根 

据历史育种数据和多组学信息, 构建亲本配合力及后 

代遗传力预测模型, 对后代材料的营养品质性状进行 

早期、无损的育种值预测, 从源头上提高育种成功率, 
避免盲目杂交带来的资源浪费. 例如, 可通过整合小麦 

籽粒代谢组数据与基因组数据, 构建花青素与关键 

mQTL的关联模型, 高效选配最佳亲本组合并制定育 

种方案, 以提高彩麦育种效率. 

3 展望 

小麦作为全球重要粮食作物, 其营养品质由蛋白 

质、必需氨基酸、微量元素(铁、锌、硒)、膳食纤维 

及植物活性物质(花青素、类胡萝卜素)等共同构成, 
在调节人体代谢稳态、预防慢性疾病中发挥关键作 

用 [53]. 然而, 绝大部分营养物质在麸皮和胚芽中高度 

富集, 精制面粉加工过程导致其营养成分严重损失 [54]. 
这一矛盾不仅凸显全谷物食品推广与优化加工方式的 

紧迫性, 更驱动育种家聚焦功能性特色小麦种质的研 

究. 在此背景下, 彩麦因其麸皮中富含大量花青素、 

微量元素、维生素、膳食纤维等营养物质的显著优 

图 2 现代生物技术加速小麦营养品质育种. A: 大田常规育种; B: 代谢组学辅助育种结合双单倍体育种及温室快繁技术; C: 
基因编辑育种 
Figure 2 Modern biotechnology accelerates the breeding of wheat nutritional quality. A: Conventional breeding in the field; B: metabolomics- 
assisted breeding combined with double haploid breeding and greenhouse fast-breeding technology; C: gene-editing breeding  
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势, 正成为功能性主粮开发与代谢综合征防控的重要 

突破方向.  
传统育种虽在产量与抗逆性改良中成效显著, 但 

在营养品质改良中仍面临瓶颈: (ⅰ) 营养品质性状多 

受多基因调控网络控制, 且存在显著的上位性互作; 
(ⅱ) 表型选择效率易受基因型×环境互作效应干扰; 
(ⅲ) 微量成分检测依赖破坏性取样和高成本的检测 

技术(如液相色谱-质谱联用), 难以实现高通量筛选 [66]. 
为突破这些限制, 未来小麦营养品质遗传改良需重点 

关注以下方向: (ⅰ) 建立小麦营养品质“基因-代谢物- 
表型”三元数据库, 解析关键代谢通路(如苯丙烷类合 

成途径)的转录调控模块; (ⅱ) 开发适用于多环境测试 

的深度学习算法, 量化基因型×环境互作对营养品质 

稳定性的影响; (ⅲ) 创制胚乳特异性启动子驱动的营 

养强化基因编辑体系, 打破传统育种中“高产-优质”的 

负向连锁障碍. 通过跨学科技术融合与数据驱动型创 

新, 使小麦营养品质改良加速迈向“可预测、可设计、 

可定制”的精准育种新纪元.   
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Wheat is one of the three major global staple crops, therefore improving the nutritional quality of wheat is a crucial strategy for 
addressing “hidden hunger” and ensuring food security. Traditional breeding techniques face significant challenges in improving 
complex nutritional quality traits due to long breeding cycles and low selection efficiency. In recent years, with the breakthrough 
progress in modern biotechnologies such as metabolomics, gene editing, genetic transformation, doubled haploid technology, 
molecular marker-assisted breeding, and smart breeding, the genetic improvement of wheat nutritional quality has entered a rapid 
development stage. This review systematically summarizes the composition characteristics and genetic basis of wheat nutritional 
quality, elaborates on the research progress and application of modern biotechnologies in this field, and proposes adaptive solutions to 
current breeding bottlenecks. In the future, the integration of multi-omics technologies and smart breeding is expected to be a key path 
to break through existing technical barriers, providing new technical support and a theoretical basis for the precise improvement of 
wheat nutritional quality. 
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