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数量性状水平上甘、青两省春小麦品种间的
遗传多样性现状及演变趋势
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摘　要: 在数量性状水平上, 调查了 43 个春小麦品种的 19 个数量性状, 利用主成分分析法计

算品种间的欧氏平方遗传距离, 并在此基础上用最小方差法做了聚类分析。发现 43 个品种间

在数量性状水平上的遗传距离变异范围很大 (0. 926～ 67. 942) , 平均遗传距离为 18. 000, 说

明供试品种的 19 个考察性状上存在较大的表型变异。从聚类结果来看, 地方品种基本上被聚

在一起, 说明地方品种同引进品种和育成品种至少在表型上存在较大差异。从 20 世纪 40 年

代以来, 在数量水平上甘、青两省春小麦地方品种间的遗传多样性水平最高 (GD = 31. 389) ,

其次是 20 世纪 50 年代引进品种 (GD = 26. 308) , 而育成品种间的遗传多样性水平最低, 总体

上呈下降趋势。说明随着育种进程的深入, 作为育种目标追求的经济性状趋于一致, 其变异集

中在一个狭小的范围之内, 品种间的遗传多样性下降。
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u sing p rincipal componen t analysis based on 19 invest iga ted quan t ita t ive characters.

C lu stering analysis w as conducted on the basis of GD m atrix u sing W ardπs m ethod. T he

resu lts show that range of genet ic d istance among 43 accession s is 0. 926- 67. 942, m ean

genet ic d istance is 18. 000, so there ex ists ex ten sive pheno typ ic varia t ion based on the 19

quan t ita t ive characters. C lu stering resu lts show that landances w ere clu stered in to the

one group. T he resu lts ind ica te that there ex ists mo re varia t ion betw een landraces and

in troduced cu lt ivars (o r b red cu lt ivars) a t least in pheno type level. O n quan t ita t ive char2
acters, genet ic d iversity among in troduced cu lt ivars in 1950s (GD = 26. 308) is h igher

than that of b red cu lt ivars w h ich have the trend to decrease, bu t less than that of lan2
draces (GD = 31. 389). T he all resu lts show that w ith developm en t of b reeding, genet ic

d iversity w ill be dow n becau se econom ic characters becom e alike and their varia t ion a2
mong b red cu lt ivars w ill ga ther in narrow range.

Key words: sp ring w heat; variety; genet ic d iversity; p rincipal componen t analysis; clu ster

analysis

当前, 生产上应用的作物品种, 绝大多数是通过有性杂交育种选育出来的。以这种方

法选育出的新品种主要有两种类型: 遗传基础比较稳定的纯系品种和比较不稳定的杂种

第一代[1 ]。对于作物品种亲本间亲缘关系的确定和分类的研究最初是因为对玉米杂种优

势的研究而提出的, 后来逐渐拓展到遗传基础比较稳定的纯系品种上来。要选育好的品

种, 无论是纯种还是杂种, 都涉及合理选配亲本的问题。杂交育种的大量实践告诉我们, 合

理的选配亲本是杂种后代能否有更多的机会出现理想的性状组合的关键环节。遗传学研

究指出, 在一定范围内, 双亲间的遗传差异越大, 其后代的分离幅度越广, 优良的等位基因

结合的机率越大, 超亲分离 (t ran sgressive segregat ion)越有可能发生[2, 3 ]。

最初用来进行亲本间亲缘关系确定和分类的遗传标记主要是形态标记[4 ]。尽管数量

性状存在易受环境影响、有多个微效基因控制且存在上位性和可供利用的标记数量较少

等缺点, 但是根据数量性状估测的表型相似系数至少能在表型水平上准确地反映品种间

的差异, 尤其是就小麦而言, 利用数量性状评价品种间的遗传多样性有着以下突出的优

势: (1)种质库和育种者自己拥有的大量资源可供利用[5 ]; (2)小麦有很多便于记载且能稳

定遗传的性状[6 ]; (3)数量性状数据的统计分析方法成熟而可行; (4) 数量性状基础上的遗

传距离可以预测后代性状表现和杂种优势。

1　材料与方法

1. 1　供试材料

　　选取甘、青两省 20 世纪 40 年代以来曾大面积种植或具代表性的春小麦地方品种、引

进品种和育成品种 43 份作为供试材料, 品种名称、系谱及其它有关信息见表 1[7～ 12 ]。

1. 2　试验设计与性状考察

试验于 2000 年度在中国科学院西北高原生物研究所所内试验地进行。随机区组设

计, 3 次重复, 5 行区。小区面积 2 m 2, 每行播 150 粒。从每小区中间行取样 10 株进行性状

考察。考察性状包括: 株高、穗下节长、基部第一节间长、基部第二节间长、基部第三节间

75015 期 沈裕琥等: 数量性状水平上甘、青两省春小麦品种间的遗传多样性现状及演变趋势



8501 西　北　植　物　学　报 22 卷



95015 期 沈裕琥等: 数量性状水平上甘、青两省春小麦品种间的遗传多样性现状及演变趋势



0601 西　北　植　物　学　报 22 卷



长、穗长、有效分蘖数、主穗小穗数、不实小穗数、结实小穗数、穗粒数、单株粒重、单株重、

收获指数、千粒重、穗粒重、全生育期、麦茎蜂危害断茎率、小区产量等 19 个性状。

1. 3　统计分析

参照毛盛贤[1 ]、刘来福[2 ]和李加纳[13 ]的方法, 在方差分析的基础上进行主成分分析和

聚类分析。聚类分析采用最小方差法 (W ardπs m ethod) , 两品种间的遗传距离 (genet ic d is2
tance, GD )采用欧氏平方距离 (Squared Euclidean distance)。所有统计分析均在 SPSS8. 0

软件下运行[14 ]。

2　结果与分析

2. 1　一般方差分析

　　43 个供试品种 19 个考察性状的方差分析结果表明, 所有 19 个考察性状在供试品种

间存在真实的遗传差异。对这 19 个性状作进一步分析。

2. 2　主成分分析

经相关分析发现 19 个性状间存在一定程度的相关。因此, 需采用主成分分析, 将相关

变量转换为非相关变量, 即将多个实测变量转换为少数几个不相关的综合指标。算出以上

遗传相关矩阵的特征根, 从中选取 9 个特征根, 代表了全部 19 个考察性状的 95. 76% 的

表型变异[15, 16 ]。

2. 3　春小麦品种间在数量性状水平上的遗传距离

根据 43 个供试品种 9 个标准化主成分值计算各品种间的遗传距离共 903 个 (表 2)。

结果表明, 品种间数量性状遗传距离变异范围很大 (0. 926～ 67. 942) , 平均遗传距离为

18. 000, 说明参试品种在 19 个考察性状上存在较大的表型变异。其中, 品种和尚头与品种

高原 506 之间的遗传距离最小 (GD = 0. 926) , 品种佛手麦与品种高原 913 之间的遗传距

离最大 (GD = 67. 942)。总体上, 地方品种与引进品种和育成品种间的遗传距离大于后二

者之间和之内的遗传距离, 从后面的聚类结果来看, 地方品种也基本上被聚在一起, 说明

地方品种同引进品种和育成品种至少在表型水平上存在较大差异。

表 3　聚类后各类群组成

T able 3　Compo sit ion of every group after clustering

类群
Group

品种数
N um ber of

cu lt ivars

品　种
Cultivars

核心亲本
Co re

paren ts

É 1 佛手麦 ——

Ê 4 大白麦 白大头 甘肃 96 曹选 4 号 ——

Ë 3 老芒麦 红农 1 号 和尚头 ——

Ì 5 阿勃 青春 18 互助红 互麦 12 高原 158 阿勃 欧柔

Í 13
欧柔 晋 2148 晋麦 33 青春 5 号 定西 24 高原 506 青春
533 高原 602 青春 570 民和 853 高原 448 宁春 13 陇春
15

阿勃 欧柔 内乡 5 号 A londra
“S”276

Î 9 内乡 5 号 台子 30 甘麦 8 号 甘麦 35 互麦 11 高原 175
陇春 8139 陇春 14 陇春 16 内乡 5 号 阿勃 欧柔 五一麦

Ï 7 波他姆 高原 338 青春 25 青春 26 高原V 028 陇春 13 陇
春 17 阿勃 欧柔

Ð 1 高原 913 ——
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2. 4　聚类分析

在遗传距离的基础上采用最小方差法进行聚类分析, 得到聚类图 1。考虑到分类原

则, 由聚类图将供试品种分为 8 大类 (表 3)。除品种佛手麦和品种高原 913 自成一类外,

其它 6 大类每一大类又可划分为几个亲缘关系很近的亚类。说明甘、青两省春小麦品种的

表型性状分化较大, 表型水平上的多态性较高。

从表 3 可以看出, 育成品种 (类群Ì、Í、Î 和Ï ) 核心亲本是: 阿勃、欧柔、内乡 5 号。

类群Ì 除互助红系谱不清楚外, 其余各品种都具有阿勃或欧柔的血统。甘麦号和陇春号的

品种基本上都有五一麦和阿勃的血统。阿勃、欧柔和内乡 5 号又都有南大 2419 (M en tana)

的血统, 故甘、青两省大多数育成品种都有来自于南大 2419 的血统, 其遗传基础之狭窄可

见一斑。计算各大类群间和类群内的遗传距离 (表 4)。可以看出, 类群É (佛手麦)和Ð (高

原 913) 与其它类群间的平均遗传距离最小为 30. 173, 大于其它类群间的平均遗传距离。

这两个品种都有着各自明显区别于其它品种的形态和遗传特征, 佛手麦属于圆锥小麦

(T riticum nach itchvan icum Ku lesch) , 染色体组型为AABB , 植株高大, 分枝穗。高原 913

是中国科学院西北高原生物研究所解俊峰研究员利用 2D 单体材料, 运用远缘杂交和复

合杂交技术育成的, 其显著特点是大穗大粒, 叶片宽大, 株型较散。甘麦 8 号和甘麦 35 来

自同一组合: 五一麦×阿勃, 被聚到同一类群V I。青海省 20 世纪 90 年代后期育成的青春

570、民和 853 和高原 448 同 20 世纪 80 年代育成的高原 602、青春 533 这两个过去和现在

仍在甘、青两省大面积种植的品种聚为一类, 这 5 个品种形态特征相似, 都是中高秆, 小穗

数多, 千粒重高, 且从系谱来看, 都具有部分相似血统。由此可见, 聚类结果比较真实地反

映了品种间的表型和基因型差异。

由表 4 可以看出, 类群间的遗传距离一般大于类群内的遗传距离。因此, 在选配亲本

时, 一般不应在类群内而应在类群间选择, 同时应结合具体品种间的遗传距离来考虑。
表 4　各类群间和类群内的遗传距离

T able 4　Genetic distance in ter2group s and in tra2group s

É Ê Ë Ì Í Î Ï Ð

É —
Ê 52. 205 24. 076
Ë 54. 409 27. 496 4. 286
Ì 50. 538 24. 418 21. 692 8. 130
Í 46. 901 21. 577 17. 999 14. 470 6. 726
Î 49. 976 24. 096 21. 900 17. 458 10. 346 11. 647
Ï 47. 742 24. 053 20. 088 16. 911 14. 261 16. 352 8. 140
Ð 67. 942 42. 233 35. 113 31. 893 33. 697 33. 424 30. 173 —

2. 5　数量性状水平上春小麦品种间遗传多样性的演变

计算甘、青两省自 1940 年以来各个时期种植品种在数量性状水平上的平均遗传距离

(表 5) , 并作图 (图 2)。可以看出, 自 1940 年以来, 地方品种间在数量性状水平上的遗传多

样性水平最高 (GD = 31. 389) , 其次是 20 世纪 50 年代引进品种 (GD = 26. 308) , 之后品种

间遗传多样性水平呈波动性变化, 但总体上比地方品种和 20 世纪 50 年代引进品种要低。

这是因为随着育种进程的深入, 作为育种目标 (而育种目标在一个相当长的时期内是比较

稳定的) 追求的数量性状, 在强大的亲本选配和人工选择压下, 必然集中在一个符合育种
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图 1　43 个春小麦品种数量性状数据聚类图

F ig. 1　D endrogram upon quan tita t ive tra its data of 43 sp ring w heat cu lt ivars

者要求的狭窄范围内, 而大量非育种目标所追求的多样化基因丢失, 造成育成品种间遗传
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多样性降低。

表 5　数量性状水平上春小麦品种间遗传多样性演变趋势

T able 5　Evo lu tionary trend of genetic diversity among w heat cu lt ivars in quan tita t ive tra its

年代 E ra 1940 s 1950 s 1960 s 1970 s 1980 s 1990 s

变异范围
V ariance range 3. 237～ 59. 478 3. 173～ 43. 261 3. 354～ 29. 921 3. 265～ 25. 360 2. 860～ 22. 373 1. 596～ 38. 159

平均遗传距离
M ean GD 31. 389 26. 308 10. 759 15. 549 8. 565 13. 679

图 2　数量性状水平上遗传多样性演变趋势

F ig. 2　Evo lu tionary trend of genetic

diversity in quan tita t ive characters

3　讨　论

数量性状水平上的遗传多样性

估测要建立在尽可能选取大量考察

性状的基础之上, 其结果才有可能

更接近真实地反映品种间的遗传差

异。形态学水平上品种间的相似性,

其实就是对品种间遗传相似性的一

种估计, 也就是通过对形态性状的

取样来反映品种间整个基因组的差

异, 这种估测只能是间接的。囿于方

法自身的缺陷, 要做到尽可能准确,

只有尽可能多地选取考察指标, 但

是, 这种方法将品种间潜在的遗传差异数量化、表型化, 给育种者在选配亲本时提供一些

直观的、较为准确的相似性信息。

从以往的研究成果来看, 作物推广品种的遗传基础狭窄是普遍存在的问题。1997 年,

T ank sley [17 ]在《Science》上发表文章指出, 造成目前栽培作物品种遗传背景单一的原因是

在野生植物的人工驯化和现代育种过程中, 在强大的人工选择压下大量多样化基因的丢

失。他把这两个过程喻为加在栽培作物上的两个遗传瓶颈 (genet ic bo t t leneck s) , 在人工

驯化和现代育种的过程中, 强大的人工选择压使大量非人类生产所追求的多样化基因丢

失, 造成目前育成作物品种遗传基础狭窄。遗传背景的单一造成育成作物品种适应环境

(病虫害)的脆弱性和限制了以后作物产量和品质进一步改良的潜力。

我国建国以来育成小麦品种数百个, 但究其亲本都离不开 11 个品种, 其中主要是南

大 2419、阿夫、阿勃、欧柔 4 个, 且这 4 个外来品种都有共同的亲缘关系。南大 2419、阿夫、

阿勃、是意大利品种, 阿夫的父本D am iano 是M en tana (南大 2419)的姊妹系; 阿勃的母本

A u tonom ia 也是M en tana 的子辈。欧柔虽然原产智利, 但其双亲都有M en tana 的血

统[18 ]。就甘、青两省而言, 从 20 世纪 40 年代以来, 在数量性状水平上春小麦地方品种间

遗传多样性水平最高, 其次是 20 世纪 50 年代引进品种, 而育成品种间遗传多样性水平最
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低, 总体上呈下降趋势。这同上述几个核心种质的反复利用有关。甘、青两省春小麦杂交

育种工作都是建立在地方品种筛选和国内外引进品种的基础上, 育种工作开展之初, 可利

用的亲本范围很狭窄, 基本上都是这一时期的引进品种, 而且这些引进品种间又有着或近

或远的亲缘关系, 导致目前育成品种仍或多或少带有这些引进品种的血统。而育成品种遗

传基础的狭窄已成为目前春小麦品质、产量和抗性育种取得突破的瓶颈。要突破这个瓶

颈, 应积极引入外缘种质, 拓宽可利用遗传资源的范围。1B ö1R 易位系或代换系在全世界

范围内的成功应用, 使育成小麦品种对多种病害保持了 20 多年的抗性。在国内, 带有长穗

偃麦草血统的小偃 6 号及其它小偃系列品种 (系) 或在生产上大面积应用, 或作为抗性材

料在育种工作中广泛应用, 这些成功的范例说明远缘杂交或外源基因导入在小麦育种中

是有很大潜力和广阔前景的。
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