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摘要 :巨穗小麦新种质材料是一具有茎秆粗壮、叶片短宽直立、穗大、粒大、结实率高等特点的种质资源。

应用单体分析和双端体分析方法对“241”材料进行遗传学研究 ,结果表明 ,小麦新种质材料“241”的 3A、

1B、2B 和 6B 染色体上具有控制小穗数的隐性基因 ,其中 3A、1B 和 2B 染色体上的基因表现为强效 ,6B

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小穗数的基因定位到 3AS、1BL 和 6BS 上 ,

其中 3AS、6BS上可能具有控制“241”小穗数的新基因。控制“241”穗粒数和控制小穗数的基因可能存

在一定的连锁关系。
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　　高产是小麦育种所追求的重要目标 ,小麦的产

量可分解为单位面积的穗数、每穗粒数及粒重 3 个

构成要素。每穗小穗数是影响穗粒数的重要因素 ,

在小穗结实率稳定的情况下 ,小穗数目的增加必然

增加穗粒数[1 ] 。通过改变小麦穗部形态 ,增加小穗

数和穗粒数 ,可望使小麦的产量实现新的突破。本

研究所用的巨穗小麦新种质材料是以高原 2D 单体

为基础 ,通过染色体工程和标志性状追踪选择引入

外源基因 ,利用顶生小花变小穗的变异增加小穗数 ,

应用 F2 优株重复复合杂交法综合、固定和累加多种

(属) 、多品种的优良性状培育成的[2 ] ,它同时具备

茎秆粗壮、叶片宽大直立、大穗、大粒、高结实率等诸

多优良性状 ,可作为改良普通小麦的优质种质资源。

巨穗是其最突出的特异性状 ,因此 ,通过对该材料小

穗数的遗传学研究 ,可以探求其遗传机理 ,找出控制
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该性状的染色体和基因位点 ,从而为以巨穗小麦种

质作为亲本进行杂交育种提供理论基础 ,同时又可

缩短育种周期 ,增加育种研究的预见性和可操作性。

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。

1. 2 　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

　　2) 合理控制播量 ,精细播种。TB206 分蘖力

强 ,一般要求每公顷基本苗 240 万 ,在不同的播期茬

口肥力水平条件下 ,其适宜的范围为 210 万～270

万 ,早播播量适当减少 ,晚播播量适当增加 ,根据具

体生产条件进行合理控制。播种时要精细整地 ,“三

沟”配套 ,以利抗旱排涝 ,提高播种质量 ,使麦苗达到

早、全、齐、匀、壮的要求。

3)科学用肥 ,合理促控。肥料运筹应遵循前促、

中控、后补的原则 ,以底肥为主 ,追肥为辅。一般每

公顷施用碳铵 750 kg、过磷酸钙 750 kg 或磷酸铵

225 kg、尿素 150 kg 作底肥 ,以等效的复合肥或农

家肥作底肥效果更好。早追分蘖肥 ,3～4 叶期每公

顷追施尿素 7510～11215 kg ,促分裂早生快发 ,培育

壮秆大穗。中后期应控制用肥 ,防止贪青倒伏 ,提高

肥料利用率。抽穗期和开花期叶面喷施磷酸二氢钾

和尿素 ,以延长功能叶 ,提高千粒重。

4)加强田管 ,防治病虫草害。播前以大麦清拌

种 ,可有效防治多种大麦病害。搞好清沟排渍 ,中耕

除草 ,控上促下 ,促根系下扎 ,使麦苗基节变粗变短 ,

以控制草害 ,防倒防衰。

5)适时收获。蜡熟末期适时收获 ,及时收、脱、

整、晒 ,实现丰产丰收。防止因遇雨淋溶而降低产量

和品质 ,防止发芽、霉变、病变 ,确保产品质量 ,实现

增产增收。

91湖北农业科学 　HUBEI 　A GRICUL TURAL 　SCIENCES 　No15 ,2003



分别与“241”杂交。第二年将各杂交组合 F1 种子及

双亲材料播种 , 每个材料种 2 行 ,行长 160 cm ,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·L21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 3 年按

成熟期分批收获考种。

113 　统计分析

以被调查植株的所有分蘖及主穗中的小穗数最

大值为该株的小穗数 ,不包括不育小穗。F1 、F2 资

料均采用方差分析和 L S D 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

小穗数均值介于双亲之间 ,正反交 F1 二体系的小穗

数均值差异不显著。正反交 F2 二体系的小穗数均

值差异也不显著。表明小穗数目的差异不是胞质效

应 ,控制“241”小穗数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 ,3A、1B、2B 和

6B 单体系小穗数显著或极显著大于对照二体系 ,其

中 3A、1B 和 2B 的染色体上基因的效应相对较强 ,

其小穗数分别比二体系多 4111、2156 和 3119 个 ,6B

染色体上基因的效应相对较小 ,仅比二体系多1141

表 1 　F1 小穗数的单体分析结果

系 F1 小穗数/ 个 系 F1 小穗数/ 个

1A 18124 ±1120 6B 19172 ±1148 3

2A 18192 ±1141 7B 18131 ±1144

3A 22142 ±1149 3 3 1D 18133 ±1152

4A 17150 ±1152 2D 16167 ±1147 3

5A 18178 ±1145 3D 17151 ±1144

6A 18156 ±1151 4D 18160 ±1155

7A 18122 ±1138 5D 18127 ±1139

1B 20187 ±1156 3 3 6D 19150 ±1143

2B 21150 ±1127 3 3 7D 18161 ±1148

3B 19113 ±1133 中国春 16142 ±1136

4B 19144 ±1139 241 22163 ±1153

5B 17154 ±1143 二体系 18131 ±1146

　3 P < 0105 ; 3 3 P < 0101

个 ,2D 单体系小穗数低于对照 ,比二体系少 1164

个 ,差异显著 ,其余 16 个单体系小穗数与二体系均

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。

213 　F2 单体分析

F2 的分析结果与 F1 的结果基本一致 ,除 3A、

1B、2B 和 6B 单体系外 ,其余 17 个单体系的小穗数

与二体系均无显著差异 (表 2) 。3A、1B、2B 和 6B 小

表 2 　F2 小穗数的单体分析结果

系 均值 方差/ 个 系 均值 方差/ 个

1A 17186 3166 6B 19154 3 3123

2A 18134 4112 7B 18162 4102

3A 22175 3 3 3118 1D 18134 4123

4A 18113 3192 2D 17177 4108

5A 18122 3186 3D 18116 3190

6A 17183 4107 4D 17162 3142

7A 18115 3177 5D 17171 3196

1B 20180 3 3 3102 6D 18184 3195

2B 22186 3 3 3120 7D 17188 3186

3B 18146 4118 中国春 16128 2127

4B 18199 3187 241 22184 2119

5B 18116 3165 二体系 18109 3197

　3 P < 0105 ; 3 3 P < 0101

穗数分别较对照二体系高 4166、2171、4175 和 1145

个。3A、1B 和 2B 染色体上的基因表现为强效 ,6B

染色体上的基因表现为弱效。故可判定控制“241”

小穗数的基因主要位于 3A、1B、2B 和 6B 染色体上。

因 3A、1B、2B 和 6B 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小穗数

的基因是隐性的。3A、1B、2B 及 6BF2 单体系中 ,二

体株与单体株的小穗数平均值及方差差异不显著 ,

表明“241”的小穗数与细胞中的 3A、1B、2B 及 6B 染

色体数无关 ,所以 3A、1B、2B 及 6B 染色体上增加小

穗数的基因无剂量效应。2D 染色体 F2 单体系中二

体株与 F2 二体系的小穗数平均值及方差差异不显

著 ,表明 2D 上没有控制小穗数的基因 ,且其单体株

的平均值低于二体株 ,与 F2 二体系差异显著 ,单体

株与二体株间及单体株与二体系间方差差异不显

著 ,表明 2D 染色体具有减少小穗数的单体效应 ,与

F1 单体分析结果一致。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 ,小穗数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

小穗数的基因无关 ,故本研究中缺体数据不在统计
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之列。

214 　端体分析

双端体分析结果见表 3。除双端体 (6BL ×241)

F1 小穗数显著高于 (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”小穗数的基因定位于 3AS、1BL 和

6BS 上。由于双端体 2B 采用的材料是 t″″22B ,故无

法确定该基因 2B 染色体臂位点 ,有待用其他 2B 端

体测验材料作进一步研究。

表 3 　小穗数的端体分析结果

系 F1 小穗数/ 个 系 F1 小穗数/ 个

1AL 19108 ±0153 6BL 21128 ±0156 3 3

2AS 19118 ±0157 7BL 19150 ±0162

3AS 19106 ±0146 1DL 19110 ±0166

4AL 18111 ±0138 2DS 19131 ±0156

5AL 19105 ±0152 3DL 18193 ±0158

6AL 19134 ±0143 4DS 19122 ±0145

7AS 18137 ±0178 5DL 19138 ±0138

1BL 19132 ±0166 6DS 18170 ±0149

t″″22B 18196 ±0153 7DS 18132 ±0155

3BL 18165 ±0143 中国春 16142 ±0136

4BL 18192 ±0155 241 22163 ±0153

5BL 18117 ±0147 二体系 18131 ±0146

　3 3 P < 0101

3 　讨论

1) F1 单体分析检测出控制“241”小穗数的基因

位于 3A、1B、2B 和 6B 染色体上的结论在 F2 单体分

析中都得到了进一步验证。由此可以认为 ,巨穗小

麦新种质材料“241”的 3A、1B、2B 和 6B 染色体上具

有增加小穗数的隐性基因 ,其中 3A、1B 和 2B 染色

体上基因表现为强效 ,6B 上存在弱效基因。

2)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”小穗数的基因定位于 3AS、1BL 和 6BS 上 ,

因 2B 系为 t″″- 2B ,故从本试验无法确定其基因位

点 ,有待于用其他 2B 端体材料进行分析。

3) Millet 发现控制多小穗小麦品系“Noa”小穗

数的基因位于 2D 染色体上[3 ] ;控制多小穗小麦品

系“88F2185”小穗数的基因位于 5A、1B、3D、4D 染

色体上 ,其中 4D 染色体上的基因表现为负效应 ;控

制多小穗小麦品系“分枝 1 号”小穗数的基因位于

1D 和 5B 染色体上[4 ] ;控制“10 - A”小穗数的基因

位于 5A、7A、1B、2B、2D、3D 和 6D 染色体上[5 ] 。前

人对小麦品种 (系)小穗数的遗传分析结果表明小麦

的 1A、2A、4A、5A、7A、1B、2B、3B、4B、5B、1D、2D、

3D、5D、6D 和 7D 等 16 条染色体均与小穗数有

关[6 ,7 ] 。前人发现的 1B、2B 染色体效应在本试验中

得到进一步证实 ,但本研究发现的 3AS 及 6BS 上存

在控制小穗数的基因前人未曾提及 ,这可能是试验

材料的遗传背景不同所致 ,在不同的试验材料中控

制同一性状的基因可能位于不同的染色体上。

“241”在培育的过程中引入了大量的外源基因 ,据此

推测 3AS 和 6BS 上可能存在控制“241”小穗数的新

基因。

4)结合以前的研究发现在 3AS 和 1BL 上除存

在控制小穗数的基因外 ,还分布有控制“241”穗粒数

的基因。在巨穗小麦新种质材料中普遍存在巨穗、

大粒的特点 ,故推测控制“241”小穗数与穗粒数的基

因可能有一定的连锁关系。另外 ,研究发现 2B 染

色体上同时有控制穗长、小穗数及千粒重的基因 ,因

此在小麦育种研究中可重点利用“241”中的 2B 染

色体 ,以获得同时具备多种优良性状的小麦品种

(系) 。

5)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[8 ] 。因此 ,对具有综合优良性状的巨穗小麦新种

质“241”小穗数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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两系杂交小麦父母本混播制种试验研究
龚德平1 , 谌 　鑫2 , 冯锦刚2 , 颜昌俊3 , 陈功海1

(11 湖北省荆州市农科院 ,湖北 荆州 　434010 ; 　21 湖北省荆州市农业局 ,湖北 荆州 　434000 ;

31 江汉油田桥头农场 ,湖北 潜江 　433100)

摘要 :通过对 10 个两系杂交小麦新组合进行父母本混播与分播制种产量对比 ,并对不同混播比例进行

了试验 ,结果表明 :各组合父母本混播制种产量明显高于分播制种产量 ,平均增幅 1314 % ,混播制种可

明显提高母本结实粒数 ,父母本混播比例以父本有效穗达到总穗数的 20 %左右为宜。

关键词 :两系杂交小麦 ;制种 ;父母本混播

中图分类号 :S51211 　　　　文献标识码 :A 文章编号 :0439 - 8114 (2003) 05 - 0022 - 02

　　杂种优势利用已成为当今发展农业生产的一条

重要途径 ,杂交小麦的应用与推广也将是今后提高

小麦产量的一项突破性措施 ,重庆市作物所选育的

温光型不育小麦“C49S”为小麦杂种优势的利用开

辟了一条新途径。经多年试验研究 ,现已选配出强

优势组合进入跨省市联合试验、省区域试验和国家

区域试验 ,但制种产量的高低是限制两系杂交小麦

大面积推广应用的重要因素 ,本试验试图对以父母

本混播来提高两系杂交小麦制种产量进行探索。

1 　材料与方法

试验所用不育系为重庆市作物所选育的“C49S

- 89”, 恢 复 系 为 :“97686 ”、“G350 ”、“G45 ”、

“G775”、“F681”、“F683”(荆州市农科院选育) ,

收稿日期 :2003 - 04 - 18

基金项目 :国家计委“九五”重点科技攻关项目 (96 - 120 - 56 - 4)

作者简介 :龚德平 (1967～) ,男 ,湖北公安人 ,高级农艺师 1

“J17”(四川省绵阳市农科所选育) ,“98 G30”、“95 -

76”、“97 - 64”(江苏省里下河地区农科所选育) 。

10 个组合的制种均采用父母本分播 (条播、行

比 1∶4 ,父本分二期播种) 和父母本混播对比 ,母本、

分播 Ⅰ期父本、混播父本于 10 月 17 日播种 , Ⅱ期父

本于 10 月 24 日播种 ,混播父本于扬花完毕割除。

该试验于 1999～2000 年在本院试验场进行。

另对 C49S - 89 ×97686 组合在江北农场农科

所进行了父母本不同混播比例的试验 ,设 4 个处理 ,

混播比例分别为 1100∶10100、1125∶10100、1150∶

10100、1175∶10100 ,母本分催芽和不催芽 2 个处理 ,

共设 8 个小区 ,小区面积 1313 m2 。10 月 13 日催

芽 ,父母本按比例混合后于 10 月 18 日播种。

2 　结果与分析

211 　不同组合的父母本混播与分播制种比较

供试 10 个组合制种产量见表 1 ,结果表明 :父

　 　[ C]1 Cambridge : Proc. 7th Intern Wheat Genet Symp ,19881521

～5251

[ 8 ] 　许自成 ,池振中 ,贾志强 ,等 1 小麦数量性状基因定位及比较基

因组研究进展 [J ] 1 河南农业大学学报 , 1997 , 31 ( 4) : 327～
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Chromosomal location of genes for spikelet number of the giant spike wheat germplasm

XIE Xiao - ling1 ,DEN G Zi - fa1 , XIE J un - feng2

(11Department of Life Sciences and Technology of Nantong Normal College , Nantong 226007 ,China ;

21Northwest Plateau Institute of Biology , The Chinese Academy of Sciences , Xining 810001 ,China)

　　Abstract :The genes which control the spikelet numbers 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 lines1 The results showed that the

spikelet numbers of“241”is controlled by genes on the chromosomes 3AS , 1BL ,2B and 6BS respectively , three major genes on 3AS ,

1BL and 2B ,and one minor gene on 6BS1 The result of monosomic analysis indicated that the four genes are recessive1 According to

the results in the previous studies and in the present experiment , it is speculated that chromosome 3A and 6B of“241”carried new

genes controlling spikelet number1 There is linkage relationship between the genes controlling spikelet number and that of the kernal

number1
Key words : giant spike wheat germplasm ; spikelet number ; monosomic analysis ; ditelosomic analysis ; gene location
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