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　　摘要 :巨穗小麦新种质材料是一具有茎杆粗壮、叶片短宽直立、大穗、大粒、高结实率等特点的种质资源。本研究

应用单体分析和双端体分析方法对 241 材料进行了遗传学研究。结果表明 , 小麦新种质材料 241 的 1A ,3A ,5A 和 4B

染色体上具有控制株高的隐性基因 ,6B 染色体上具有控制株高的显性基因 ,其中 3A ,5A 和 6B 染色体上的基因表现为

强效 ,1A 和 4B 染色体上的基因表现为弱效。通过双端体分析进一步将控制株高的基因定位到 1AS ,3AS ,5AL 和 4BL

上。
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Abstract :The genes which controled the height of the giant spike wheat germplasm 241 were located on chromosome

and chromosome arms with Chinese spring monosomic series and ditelosomic series as the testing lines1The results showed

that the height of 241 is controlled by genes on the chromosomes 1AS ,3AS ,5AL ,4BL and 6B respectively ,three major

genes on 3AS ,5AL and 6B ,and two minor gene on 1AS and 4BL1The result of monosomic analysis indicated that the four

genes are recessive (1A ,3A ,5A and 4B) ,and the gene on chromosome 6B is dominant1
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　　株高是小麦的主要经济性状之一 ,是衡量一个

优良品种的重要标志。矮秆品种的育成虽大大提高

了作物的抗倒伏能力 ,但其生物学产量、收获指数限

制了小麦产量的大幅度提高[1 ,2 ] 。解俊峰等认为未

来超高产品种的模式 ,必须改变现有栽培品种的株

型、叶型和穗型结构 ,使植株粗壮大型化 ,占据更大

的空间 ,形成较好的支撑和输导系统 ;叶片宽厚直

立 ,合理配置 ,增加有效光合面积 ;穗子巨穗重穗化 ,

提高穗粒重 ,增加库容量[3 ,4 ] 。241 就是在这种思想

指导下培育出的一种巨穗小麦新种质材料 ,它同时

具备茎杆粗壮、叶片宽大直立、大穗、大粒、高结实率

等诸多优良性状 ,是改良普通小麦的优质种质资源。

对 241 株高的基因定位研究 ,对于探究其遗传机理

及对普通小麦的品种改良 ,均具有重要意义。

1 　材料和方法

111 　材料

被测系 241 是中国科学院西北高原生物研究所

解俊峰研究员培育出的一种特殊的大穗、大粒新种

质材料。测验材料中国春单体系和双端体系均从中

国农业科学院引入。根据第七届国际小麦遗传学会

议关于重新命名第四部分同源群染色体的约定 ,已

将 4A 与 4B 染色体名称互换。
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112 　试验设计

将 241、中国春单体系及双端体系播种 ,根据花

粉母细胞减数分裂鉴定出单体系中的单体植株。以

每个单体系检测出的 3～5 株单体为母本 ,241 为父

本杂交 ,同时将中国春二体株与 241 正、反交 ,另播

种二亲本材料作对照。以中国春双端体为母本分别

与 241 杂交。第 2 年将各杂交组合 F1种子及双亲材

料播种 , 每个材料种 2 行 ,行长 116 m ,每行 10 株。

取分蘖期根尖 0～4 ℃低温处理 24 h ,再用卡诺氏固

定液固定 24 h ,在 60 ℃1 mol/ L 盐酸中水解 10～13

min ,卡宝品红染色 ,压片镜检观察染色体数并摄影。

根据鉴定结果于大田挂牌标记。成熟时分别收获考

种。次季再将各组合 F2种子及双亲材料播种按随

机区组排列 ,3 次重复 ,4 行区 ,行长 90 cm ,行距 25

cm ,每行定位播 8 粒。缺苗处补栽同期播种的同系

幼苗 ,全试验栽培管理一致。第三年按成熟期分批

收获考种。

113 　统计分析

株高测量每株选最高分蘖 ,从茎基部量至穗顶

端 (不包括芒) 。F1 , F2资料均采用方差分析和 LSD

法测定各单体群体、端体群体及其与二体群体的差

异显著性。用 t 检验测定正反交二体系间平均值的

差异显著性。

2 　结果与分析

211 　胞质效应检测

241 与中国春双体杂交 ,正反交 F1二体系的株

高均值介于双亲之间 ,正反交 F1二体系间的株高均

值差异不显著。正反交 F2二体系间的株高均值差

异也不显著。表明株高的差异不是胞质效应 ,控制

241 株高的基因位于细胞核染色体上。

212 　F1单体分析

F1单体分析的结果 (表 1)表明 ,1A ,3A ,5A 和 4B

单体系株高显著或极显著的大于对照二体系 ,其中

3A 和 5A 染色体上基因的效应相对较强 , 其株高分

别比二体系高 18142 和 22117 cm ,1A 和 4B 染色体

上基因的效应相对较小 ,仅分别比二体系高 7157 和

7192 cm ,其余 17 个单体系株高与二体系均无显著

差异。F1单体株与二体株间的差异可能是单体对应

染色体上隐性基因表达的结果 ,也可能是单体效应

引起。可通过 F2单体分析进一步检测和验证 F1分

析结果。

表 1 　F1株高的单体分析 cm

系 F1 系 F1

1A 117140 ±2163 3 6B 107167 ±3158

2A 113125 ±3133 7B 111133 ±3127

3A 128125 ±1155 3 3 1D 111180 ±4182

4A 103133 ±5126 2D 106100 ±3194

5A 132100 ±4151 3 3 3D 108125 ±2163

6A 107167 ±5111 4D 106116 ±3177

7A 106133 ±3173 5D 106180 ±2184

1B 113100 ±3162 6D 114125 ±3193

2B 110125 ±4151 7D 104150 ±5127

3B 104100 ±4191 中国春 104140 ±1167

4B 117175 ±5176 3 241 120160 ±1134

5B 108125 ±4147 二体系 109183 ±2152

注 : 3 :p < 0105 ; 3 3 :P < 0101 ,下同

表 2 　F2株高的单体分析

系 均值 (cm) 方差 系 均值 (cm) 方差

1A 121170 3 9131 6B 124188 3 3 8150

2A 112120 10152 7B 113144 10189

3A 124160 3 3 12113 1D 115111 12117

4A 114100 11174 2D 113167 10194

5A 128100 3 3 10120 3D 108125 11155

6A 112178 12181 4D 114167 13124

7A 113189 12160 5D 113189 11133

1B 115189 13119 6D 112145 13145

2B 110130 14123 7D 109189 13127

3B 115100 10164 中国春 103198 7165

4B 120122 3 8166 241 120178 7124

5B 114150 12189 二体系 113170 11138

213 　F2单体分析

F2的分析结果与 F1的结果基本一致 ,除 1A ,3A ,

5A ,4B 和 6B 单体系外 ,其余 16 个单体系的株高与

二体系均无显著差异。1A ,3A ,5A ,4B 和 6B 株高分

别较对照二体系高 810 , 1019 , 6152 , 1413 和 11118

cm。3A ,5A 和 6B 染色体上的基因表现为强效 ,1A

和 4B 染色体上的基因表现为弱效。故可判定控制

241 株高的基因主要位于 1A ,3A ,5A ,4B 和 6B 染色

体上。因为 1A ,3A ,5A 和 4B 染色体的效应在 F1 单

体分析中也能检测出来 ,故可判定这些染色体上增

加株高的基因是隐性的。6B 染色体的效应在 F1 分

析中未检测出来 ,说明 6B 染色体增加株高的基因

是显性的。1A ,3A ,5A ,4B 和 6B F2 单体系中 ,二体

株与单体株的株高平均值及方差差异不显著 ,表明

241 的株高与细胞中的 1A ,3A ,5A ,4B 和 6B 染色体

数无关 ,所以 1A ,3A ,5A ,4B 和 6B 染色体上增加株
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高的基因无剂量效应。F2单体系中包括二体株、单

体株及少量缺体株 ,一些缺体株在开花前死亡 ,另一

些长势很差 ,株高明显低于同系中的二体株及单体

株 ,此为缺体效应 ,与对应染色体上是否存在控制株

高的基因无关 ,故本研究中缺体数据不在统计之列。

214 　端体分析

双端体分析结果见表 3。除双端体 (1AL ×241)

F1株高显著高于 (241 ×中国春) 二体系外 ,其余端体

系与二体系差异均不显著。结合单体分析 ,可以将

控制 241 株高的基因定位于 1AS ,3AS ,5AL 和 4BL

上。因 6B 染色体上控制株高的基因是显性基因 ,

故通过 F1端体分析无法确定其所在臂 ,尚有待于进

一步研究。
表 3 　株高的端体分析 cm

系 F1 系 F1

1AL 127151 ±1139 3 3 6BL 108136 ±1128

2AS 107106 ±3157 7BL 114137 ±2153

3AS 109156 ±2188 1DL 111135 ±2167

4AL 112185 ±3169 2DS 110179 ±3133

5AL 110106 ±1175 3DL 111104 ±2188

6AL 108144 ±2166 4DS 112166 ±2137

7AS 110183 ±2135 5DL 113173 ±3115

1BL 112121 ±2142 6DS 113124 ±3123

t″″- 2B 110195 ±2117 7DS 113127 ±2167

3BL 106177 ±3110 中国春 104140

4BL 102133 ±2155 241 120160

5BL 110101 ±2109 二体系 109183

3 　讨论

F1单体分析检测出控制 241 株高的基因位于

1A ,3A ,5A 和 4B 染色体上的结论在 F2单体分析中

都得到了进一步验证。在 F2单体分析还检测出 6B

染色体上具有增加株高的显性基因。由此可以认

为 ,巨穗小麦新种质材料 241 的 1A ,3A ,5A 和 4B 染

色体上具增加株高的隐性基因 ,6B 染色体上具有增

加株高的显性基因 ,其中 3A ,5A 和 6B 染色体上基

因表现为强效 ,1A 和 4B 上存在弱效基因。

在单体分析的基础上通过双端体分析可进一步

把控制目标性状的基因定位于染色体的某一臂上。

本项研究结合单体分析和双端体分析 ,可将控制

241 株高的基因定位于 1AS ,3AS ,5AL 和 4BL 上 ,因

6B 染色体上控制株高的基因是显性基因 ,故通过 F1

端体分析无法确定其所在臂 ,尚有待于进一步研究。

在本世纪中叶以来逐步发展起来的小麦染色体

工程育种以及分子育种 ,使小麦育种开始步入了精

确育种阶段 ,以目的基因的发现、定位与精确转移为

标志[2 ] 。巨穗小麦种质 241 为具有特殊优良性状、

且在遗传上达到稳定的优异种质 ,在其培育过程中

引入了一些优秀的外源基因 ,普遍具有茎秆粗壮、高

大的特点 ,对其株高进行基因定位及在此基础上进

行的小麦育种研究 ,可能会使小麦育种工作实现新

的突破。

比较基因组学研究表明 ,禾本科作物基因组存

在高度保守性 ,禾本科作物基因图谱具高度同源性 ,

基因顺序的同线性和共线性被高度保留 ,大多数分

子标记可在多种作物中通用 ,不同种间的基因作用

机制和遗传分析可相互启发、相互预测相应位置上

未曾定位的同工酶或有关基因位点及着丝粒位置 ,

并根据定向进化同源基因的保守性 ,为近源种重要

性状的基因定位、克隆转移或替换提供有用信息[5 ] 。

因此 ,对具有诸多优良性状的巨穗小麦新种质 241

株高进行基因定位及其在此基础上进一步基因克

隆、分离、测序等研究具有尤为重要的意义。
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