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西南地区小麦抗条锈病种质的遗传
多样性及群体结构分析
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　 　 摘要:全面了解西南地区小麦抗条锈病种质遗传多样性和群体结构信息ꎬ能有效提高抗病品种的育种效率ꎮ 本研究利用

基于基因分型测序(ＧＢＳ)技术的 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ方法对 １３４ 份小麦材料开展了全基因组基因分型ꎬ共获得了 ６９１９ 个多态性的

ＳＮＰ(ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)标记ꎬ其多态性指数(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)的范围在 ０ ０１ ~ ０ ５０ 之间ꎬ平
均值为 ０ ３２ꎮ 根据 ＳＮＰ 标记在 １３４ 份小麦品种中的基因分型数据ꎬ计算了品种间的遗传相似系数(ＧＳ)ꎬ其变异范围为

０ ５１ ~ ０ ９８ꎬ平均值 ０ ６１ꎮ 非加权组平均法(ＵＰＧＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ)聚类分析结果显示根

据来源地和亲缘关系的不同ꎬ这批小麦品种(系)可划分为 ５ 个群ꎮ 主坐标分析(ＰＣｏＡ)结果显示ꎬ小麦材料清晰地聚集形成

了 ２ 个群ꎮ 第 １ 类群由不同来源的小麦材料组成ꎬ群体较大且分布更紧密ꎮ 而第 ２ 类群几乎都由贵州小麦组成ꎬ品种数目较

少但更加分散ꎮ 在抗条锈病基因的分布上ꎬ大多数携带 Ｙｒ９ 基因位点的小麦品系聚集在第 １ 类群中ꎬ而绝大多数携带 Ｙｒ２６ 抗

病基因位点的小麦品系则聚集在第 ２ 类群中ꎮ 本研究从基因型多样性水平上阐释了西南地区小麦抗病种质遗传背景ꎬ为西南

地区和我国小麦的抗条锈病育种提供了理论依据ꎮ
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　 　 普通小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ. )是世界上最主

要的粮食作物ꎬ提供人类生存所需一半的食物热量ꎬ
同时满足了人类很大一部分的营养需求[１]ꎮ 世界

各地的小麦育种计划都在致力于选育优质、高产和

抗病的小麦新品种ꎮ 而全面了解种质资源的遗传多

样性信息是选择杂交亲本和建立杂种优势群的基

础ꎬ对提高小麦的产量与品质ꎬ增强其植株的抗病

性ꎬ改良其在生产上的农艺性状具有指导意义ꎮ 因

此ꎬ遗传多样性的研究对于普通小麦育种及其遗传

资源的保存与利用具有十分重要的意义[２]ꎮ
随着分子标记技术快速的发展ꎬ第 １ 代和第 ２

代分子标记已经大量地应用于普通小麦的遗传多样

性分析ꎬ如第 １ 代分子标记 ＲＦＬＰｓ( ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇ￣
ｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ) [３ － ４]ꎬ第 ２ 代分子标记

ＡＦＬＰｓ(ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ) [５￣７]

和 ＳＳＲｓ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ) [８￣１０]ꎮ 由于普通小

麦是 异 源 六 倍 体 作 物 ( ２ｎ ＝ ４２ )ꎬ 具 有 庞 大

( ~ １６００Ｍｂ)而复杂 ( > ８０％ 的重复序列) 的基因

组ꎬ而它的全基因组测序刚刚完成ꎬ且物理图谱还未

构建完成[１１]ꎬ这使得第 ３ 代分子标记 ＳＮＰ( ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)目前在普通小麦中的开发

和应用较其他作物(如水稻和玉米)更为困难ꎮ 但

是随着分子标记技术的不断发展ꎬ高通量和低成本

地开发小麦 ＳＮＰ 分子标记成为可能ꎮ 基于高通量

的第 ２ 代测序技术 ( ＮＧＳꎬ ｎｅｘｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎ￣
ｃｉｎｇ)诞生了许多新的 ＳＮＰ 检测方法ꎬ可以同时进行

ＳＮＰ 标记发掘和基因分型ꎬ既降低检测费用ꎬ又可获

得高质量的 ＳＮＰ 标记[１２]ꎮ
基因分型测序技术(ＧＢＳꎬｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｂｙ ｓｅｑｕｅｎ￣

ｃｉｎｇ)是一种基于 ＮＧＳ 的最新基因分型方法ꎮ 其原

理是将基因组 ＤＮＡ 进行酶切ꎬ然后对酶切片段两端

序列进行高通量测序ꎬ通过分析获得 ＳＮＰ 信息并进

行基因分型ꎬ是一种快速、简便、低成本的基因分型

方法[１３]ꎮ 目前ꎬ澳大利亚 ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ 公司发展的

ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ方法是结合多样性微阵列技术(ＤＡｒＴꎬ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｒｒａｙｓ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ)和 ＮＧＳ 的一种 ＧＢＳ 技术ꎮ
ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ依赖于简化基因组途径来增加基因组代

表的单拷贝序列并测序ꎬ可以同时检测到 ＳＮＰ 和

ＤＡｒＴ 标记[１４]ꎮ
ＳＮＰ 标记已经被广泛应用于主要农作物分子遗

传学研究中ꎬ如水稻高密度分子标记图谱的构建[１５]

和基因精细定位[１６]、玉米的群体结构分析及关联作

图[１７]等ꎮ 而在小麦的研究方面ꎬＳ. Ｃｈａｏ 等[１８] 利用

覆盖全基因组的 １５３６ 个 ＳＮＰ 标记ꎬ调查了来源于

美国和墨西哥的 ４７８ 个冬春麦品种的群体结构和连

锁不平衡程度ꎮ Ｃ. Ｚａｎｋｅ 等[１９] 利用 ７７０ 个 ＳＳＲ 标

记和 ７９３４ 个 ＳＮＰ 标记来对来自欧洲的 ３５８ 个冬麦

品种和 １４ 个春麦品种群体开展了遗传多样性调查

和全基因组关联分析ꎬ发现位于小麦 ５ＢＬ 上的类似

水稻的光周期 Ｈｄ６ 基因对小麦抽穗期起着非常重

要的作用ꎮ 最近ꎬＢ. Ｃｏｕｒｔｏｉｓ 等[２０] 利用 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑ 技

术开展的粳稻根部性状的关联分析中ꎬ共获得了

９７２７ 个 ＤＡｒＴ 标记和 ６７１７ 个 ＳＮＰ 标记ꎬ确定的 １９
个极显著关联的分子标记中发现了几个可能的候选

基因ꎬ而 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑ 技术在小麦研究中的应用还未见

报道ꎮ
小麦条锈病是影响我国小麦生产的主要病害之

一ꎬ而贵州和四川是我国小麦条锈病等多种病害的

重发区[２１￣２２]ꎬ特别适合小麦条锈病的研究和抗病新

品系的选育ꎮ 近 ３０ 年以来ꎬ该地区通过远缘杂交等

手段选育了一批小麦条锈病抗源(如贵农 ２１、贵农

２２ 和贵农 ７７５ 等) [２３￣２８]ꎬ并且育成了一批生产上广

泛应用的新品种和优良品系ꎮ 贵州和四川地区的条

锈病流行小种为条中 ３２ 和 ３３ 等[２９￣３０]ꎬ小麦的抗条

锈性主要来源于贵农 ２２ 和 ９２Ｒ 系列的 Ｙｒ２６[３１￣３３]ꎮ
但是 ２００９ 年以来在四川郫县出现了贵农 ２２ 致病类

型条锈菌变异小种 Ｖ２６ꎬ导致携带 Ｙｒ２６ 的小麦品系

丧失抗性[３４]ꎮ 邝文静等[３４] 研究证明 Ｖ２６ 对含有

Ｙｒ９ 洛夫林 １３ 没有毒性ꎬ但能够侵染 ３９ 个四川小麦

新品种中的 ３８ 个ꎬ引起四川大面积生产中 ８３ ２６％
的田块发病ꎮ ２０１０ － ２０１１ 年度刘太国等[３５] 对来自

我国 １４ 个省区的条锈菌进行了生理小种鉴定和分

析ꎬ有 ４ ３％的标样被鉴定为贵农 ２２(Ｖ２６)类群ꎬ且
主要分布在四川、云南和甘肃三省ꎬ指出该类群已经
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扩展至全国 ９ 个省区ꎮ 所以本研究对主要来自贵州

和四川地区的 １３４ 份小麦抗病品种(系)ꎬ结合 Ｙｒ９
和 Ｙｒ２６ 抗病基因紧密连锁分子标记的扫描结果ꎬ利
用 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ技术开展全基因组的 ＳＮＰ 标记基因

分型ꎬ了解西南地区抗条锈病品种(系)的遗传多样

性及群体结构ꎬ为拓宽群体遗传基础和组配选育优

质高产的抗病新品种提供理论依据ꎬ同时也为下一

步小麦抗条锈病的全基因组关联作图做好铺垫ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

本研究选用主要来源于贵州和四川的 １３４ 份普

通小麦品种(系)ꎮ 其中贵州 ７３ 份、四川 ３９ 份ꎮ 还

有一些来源于中国其他小麦主产区的品种(系)ꎬ包
括苏、鄂、豫、陕、京等地的 ２２ 份(表 １)ꎮ

表 １　 供试小麦品种(系)名称、来源、系谱及抗病基因标记检测结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅꎬｓｏｕｒｃｅꎬｐｅｄｉｇｒｅｅ ａｎｄ Ｙｒ ｇｅｎｅｓ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ) ｉｎ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

品种(系) 来源地 亲本组合 分子标记检测ａ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ) Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｅｄｉｇｒｅｅ Ｙｒ９(ＡＦ１ / ＡＦ４ꎬ１５００ ｂｐ) Ｙｒ２６(ｇｗｍ１１ꎬ１９３ ｂｐ)

０３０８ 贵州 抗白粉病基因库群选 ＋

９７１２ 贵州 不详 ＋

贵麦 １２ ＧＭ１２ 贵州 不详 ＋

贵育 １７ ＧＹ１７ 贵州 不详 ＋

黔麦 １２ ＱＭ１２ 贵州 综矮抗 ２ 号 / 阿勃 / / 小黑麦 / / / 小燕麦 ＋

黔麦 １４ ＱＭ１４ 贵州 不详. ＋

黔麦 １５ ＱＭ１５ 贵州 兴矮抗 １ 号 / Ｃ３９ ＋

黔麦 １６ ＱＭ１６ 贵州 ＱＲ３ / ＱＲ１

黔麦 １７ ＱＭ１７ 贵州 Ｐ３６ / １７２６ ＋

黔麦 １８ ＱＭ１８ 贵州 抗白粉病基因库群选 ＋

黔麦 １９ ＱＭ１９ 贵州 ９６６５Ｆ８ / / 贵农 ２１ / 阿勃 ＋

夏繁 ２８ ＸＦ２８ 贵州 贵农 ２１ / 阿勃 ＋

黔 １１０１１７￣１ Ｑ１１０１１７￣１ 贵州 小偃 ５０３ / ９７６Ｆ４ ＋

黔 １１ＡＴ６￣５ Ｑ１１ＡＴ６￣５ 贵州 矮败小麦 / / 贵农 ２１ / 阿勃 / / / 墨黑 ２５ ＋

黔麦 ２０ ＱＭ２０ 贵州 贵农 ７７５ / / 贵农 ２１ / 阿勃

黔 ０７９９８８￣４６ Ｑ０７９９８８￣４６ 贵州 贵农 ７７５ / ９８３１８ ＋

黔 １０２０３２￣８ Ｑ１０２０３２￣８ 贵州 超选 / ９６３９ ＋

黔 １１０２４０￣２ Ｑ１１０２４０￣２ 贵州 贵农 ００１ / 夏繁 ６１ ＋

黔 １１０２０９￣４ Ｑ１１０２０９￣４ 贵州 节燕 ９７００１２ / ９６１１Ｆ６ ＋

贵农 １８ ＧＮ１８ 贵州 莱州 １３７ / 贵农 ７７５ ＋

贵农 １９ ＧＮ１９ 贵州 中燕 ９６￣３ / 贵农 ２１ ＋

贵农 ２５ ＧＮ２５ 贵州 旱优 ２ 号 / 贵农 ７７５ ＋

贵农 ２６ ＧＮ２６ 贵州 贵农 ９７０１２ / 贵农 ２１ ＋ ＋

贵农 ２８ ＧＮ２８ 贵州 贵农 １３ 号 / 贵农 ７７５ ＋

贵农 １９￣４ ＧＮ１９￣４ 贵州 小黑麦 / 光稃野燕麦 / / 普通小麦 ＋

贵农 ２１ ＧＮ２１ 贵州 簇毛麦 / 硬粒小麦 / / 普通小麦 ＋

贵农 ２１￣１ ＧＮ２１￣１ 贵州 簇毛麦 / 硬粒小麦 / / 普通小麦 ＋ ＋

贵农 ２２ ＧＮ２２ 贵州 簇毛麦 / 硬粒小麦 / / 普通小麦 ＋

贵农 ７７５ ＧＮ７７５ 贵州 节节麦 / 光稃野燕麦 / / 偏凸山羊草 / 硬粒小麦 ＋

白免 ３ 号 ＢＭ３ 贵州 矮粒多系选

节燕普 １ ＪＹＰ１ 贵州 节节麦 / 光稃野燕麦 / / 偏凸山羊草 / 硬粒小麦 ＋
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表 １(续)

品种(系) 来源地 亲本组合 分子标记检测ａ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ) Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｅｄｉｇｒｅｅ Ｙｒ９(ＡＦ１ / ＡＦ４ꎬ１５００ ｂｐ) Ｙｒ２６(ｇｗｍ１１ꎬ１９３ ｂｐ)

节燕普 ２ ＪＹＰ２ 贵州 节节麦 / 光稃野燕麦 / / 偏凸山羊草 / 硬粒小麦 ＋

节燕普 ３ ＪＹＰ３ 贵州 节节麦 / 光稃野燕麦 / / 偏凸山羊草 / 硬粒小麦 ＋

ＴＧ 贵州 提莫菲维小麦 / 光稃野燕麦 ＋

ＴＰ２ 贵州 提莫菲维小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

ＴＰ３ 贵州 提莫菲维小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋ ＋

硬葡 １ ＹＰ１ 贵州 硬粒小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

硬葡 ２ ＹＰ２ 贵州 硬粒小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

一粒葡 ８￣１ ＹＬＰ８￣１ 贵州 一粒小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

一粒葡 ８￣４０ ＹＬＰ８￣４０ 贵州 一粒小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

Ｐ１￣２ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ３ 芒￣８　 Ｐ３Ｍ￣８ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ５￣１ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ７￣９ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ７￣２６ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

以光￣１ ＹＧ￣１ 贵州 以色列野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

以光￣４ ＹＧ￣４ 贵州 以色列野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋ ＋

以特选 １ ＹＴＸ１ 贵州 以色列野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

以特选 ２ ＹＴＸ１ 贵州 以色列野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

固优 １ ＧＹ１ 贵州 以色列野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

贵协 １ ＧＸ１ 贵州 提莫菲维小麦 / 葡萄牙野燕麦 ＋

贵协 ３ ＧＸ３ 贵州 野生二粒小麦 / 光稃野燕麦

贵协 ４ ＧＸ４ 贵州 野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

贵协 ５ ＧＸ５ 贵州 野生二粒小麦 / 光稃野燕麦 ＋

Ｐ１３￣１ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ１３￣３ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选

Ｐ１３￣４ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

Ｐ１３￣５ 贵州 提莫菲维小麦变异株系选 ＋

安麦 ７ 号 ＡＭ７ 贵州 三属麦 / ８６２５

毕 ２００７￣１ Ｂ２００７￣１ 贵州 不详 ＋

毕 ２００７￣７ Ｂ２００７￣７ 贵州 不详

毕麦 １８ 号 ＢＭ１８ 贵州 毕 ８９￣２ / 贵农 ９３￣４ / / 贵农 ９３￣４ ＋

丰优 １ 号 ＦＹ１ 贵州 不详 ＋

丰优 ２ 号 ＦＹ２ 贵州 ００４３５ / / / Ｓ１２４ / / 苏麦 ３ 号 / 无芒 １ 号 ＋

丰优 ３ 号 ＦＹ３ 贵州 ８６１９￣３￣１ / ８５２４￣１￣６ ＋

丰优 ６ 号 ＦＹ６ 贵州 ９１０６￣１￣８ / ９３０３￣９￣６ ＋

丰优 ７ 号 ＦＹ７ 贵州 ８７１１１ / ９０２２５

丰优 ８ 号 ＦＹ８ 贵州 西农 １３７６ / 特大穗 ＋

丰优 ９ 号 ＦＹ９ 贵州 ８６１９￣３￣１ / ８７２９￣６￣２

丰优 １０ 号 ＦＹ１０ 贵州 云 ３５３３４￣３ / 丰优 ３ 号 ＋

丰优 ９２２１２ ＦＹ９２２１２ 贵州 不详 ＋
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表 １(续)

品种(系) 来源地 亲本组合 分子标记检测ａ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ) Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｅｄｉｇｒｅｅ Ｙｒ９(ＡＦ１ / ＡＦ４ꎬ１５００ ｂｐ) Ｙｒ２６(ｇｗｍ１１ꎬ１９３ ｂｐ)

兴育 ７ 号 ＸＹ７ 贵州 不详 ＋

兴育 ８２３ ＸＹ８２３ 贵州 不详 ＋

绵麦 １４０３ ＭＭ１４０３ 四川 绵阳 ０４８５４ / 贵农 ２１￣１ ＋

绵麦 １８５ ＭＭ１８５ 四川 绵阳 ９６￣５ / 辽春 １０ 号 ＋

绵麦 ２２８ ＭＭ２２８ 四川 １２７５￣１ / 内 ２９３８ / / ９９￣１５２２

绵麦 ３６７ ＭＭ３６７ 四川 １２７５￣１ / ９９￣１５２２ ＋

绵麦 ３７ ＭＭ３７ 四川 ９６ＥＷ３７ / 绵阳 ９０￣１００ ＋

绵麦 ３９ ＭＭ３９ 四川 绵阳 ９６￣７８ / 贵农 ２１￣１ ＋

绵麦 ４３ ＭＭ４３ 四川 绵阳 ９２￣８ / ８８￣３０４ / / 贵农 １９￣４ ＋

绵麦 ４５ ＭＭ４５ 四川 ０７１４６￣１２￣１ / 贵农 １９￣４ ＋

绵麦 ４６ ＭＭ４６ 四川 ０７２４２￣３￣１￣１ / 贵农 ２１

绵麦 ４７ ＭＭ４７ 四川 绵阳 ９６￣５ / 贵农 １９￣４ ＋

绵麦 ４８ ＭＭ４８ 四川 绵阳 ０１８２１ / 贵农 １９￣４ ＋ ＋

绵农 ４ 号 ＭＮ４ 四川 (７５￣２１￣４ / ７６￣１９)Ｆ４ / / (绵阳 １１ 号 / Ａｌｏｎｄｒａｓ)Ｆ３

绵阳 ２００２￣５ ＭＹ２００２￣５ 四川 绵阳 ０１８２１ / 贵农 １９￣４　

绵阳 ２６ ＭＹ２６ 四川 绵阳 ８１￣５ / 川育 ８１￣２４

绵麦 ３８ ＭＭ３８ 四川 ０７１４６￣１２￣１ / 贵农 １９￣４ ＋

绵麦 ４０ ＭＭ４０ 四川 绵阳 ０１８２１ / 贵农 １９￣４

绵麦 ４２ ＭＭ４２ 四川 绵阳 ９６￣５ / 贵农 ２１￣１ ＋

国豪麦 １５ ＧＨＭ１５ 四川 绵阳 ９６￣５ / 贵农 １９￣４ / / ＮＥ ＋

西科麦 ２ ＸＫＭ２ 四川 川育 １１ / 墨 ４４４ 选 ＋

西科麦 ３ ＸＫＭ３ 四川 贵农 ２１ / ５５７５ ＋

西科麦 ５ ＸＫＭ５ 四川 贵农 ２１ / ９６Ⅱ￣３９ ＋

川麦 １０７ ＣＭ１０７ 四川 ２４６９ / ８０ － ２８ － ７ ＋

川麦 １６ ＣＭ１６ 四川 不详 ＋

川麦 ３０ ＣＭ３０ 四川 ７７ / ＹＡＡ / / ＡＬＤ‘Ｓ’ / ３ / ＹＳＺ / / ＳＴ２０２２ / ９８３ ＋

川麦 ３９ ＣＭ３９ 四川 墨 ４４４ / ９０￣７

川麦 ４４ ＣＭ４４ 四川 ９６ 夏 ４４０ / 贵农 ２１ ＋ ＋

川麦 ５０ ＣＭ５０ 四川 贵农 ２１ / ３２９５ ＋ ＋

川麦 ６０ ＣＭ６０ 四川 ９８￣１２３１ / / 贵农 ２１ / 生核 ３２９５ ＋

川麦 ４５ ＣＭ４５ 四川 ＧＨ４３０ / ＳＷ１８６２ ＋

川麦 ５１ ＣＭ５１ 四川 １７４ / １８３ / / ９９￣１５７２

川农 １０ ＣＮ１０ 四川 ７８￣５０３８ / ８５￣Ｄ. Ｈ. ５０１５ ＋

川农 １７ ＣＮ１７ 四川 ９１Ｓ￣２３ / Ａ３０２

川农 １８ ＣＮ１８ 四川 川育 １２ / ８７￣４２９ ＋

川农 １９ ＣＮ１９ 四川 ９１Ｓ￣２３ / Ａ３０２

川农 ２３ ＣＮ２３ 四川 Ｒ１６８５ / ＭＹ２６

川农 ２７ ＣＮ２７ 四川 川农 １９ / Ｒ３３０１ ＣＮ１９ / Ｒ３３０１

ＣＮ０４￣１ 四川 Ｎ１４９１ / Ｎ１０７１ ＋

ＣＮ０４￣２ 四川 Ｎ１４９１ / Ｎ１０７１ ＋
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表 １(续)

品种(系) 来源地 亲本组合 分子标记检测ａ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ) Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｅｄｉｇｒｅｅ Ｙｒ９(ＡＦ１ / ＡＦ４ꎬ１５００ ｂｐ) Ｙｒ２６(ｇｗｍ１１ꎬ１９３ ｂｐ)

ＳＹ９５￣７１ 四川 Ｅｒｏｎｇａ８３ / 繁 ６ / / 繁 ６

淮麦 １８ ＨＭ１８ 江苏 豫麦 １３ / 鲁麦 １４

９２Ｒ１３７ 江苏 ６Ｖ(６Ａ)异代换系 / 扬麦 ５ 号 ＋

ＮＡＵ２４ 江苏 不详 ＋

南农 ０６ｙ６０３ ＮＡＵ０６ｙ６０３ 江苏 不详

鄂麦 １５ ＥＭ１５ 湖北 ８８２￣８５２ / / 鄂恩 １ 号 / Ｎｐｐｐ￣２ / / / 贵农 １１ 号 ＋

襄麦 ２７ ＸＭ２７ 湖北 ８４Ｃ￣４３２ / 贵农３１￣１ / / 贵农２０￣３ / / / 丰优５ 号 / / / / 浙丰２ 号

襄麦 ５５ ＸＭ５５ 湖北 ８８１１ / 贵农 ２４￣７ / / 鄂麦 １９

襄麦 ８３ ＸＭ８３ 湖北 贵农 ２０￣３ / ６０３８ / / 中优 ９８０３

郑 ９０２３ Ｚ９０２３ 河南 西农 ８８１ / 陕 ２１３

偃育 ８９８ ＹＹ８９８ 河南 贵农 ２５￣８ / 豫麦 １８

０５ 中 ３８ ０５Ｚ３８ 河南 不详 ＋

中 ９１￣１３ Ｚ ９１￣１３ 北京 不详 ＋

中麦 ４１５ ＺＭ４１５ 北京 贵农 １１ / 京 ４１１ / / 京 ４１１

中优 ９５０７ ＺＹ９５０７ 北京 中优 ８ 号系选

ＣＡ９７２２ 北京 京 ４１１ / 贵农 １１ / / 京 ４１１

铭贤 １６９ ＭＸ１６９ 山西 不详

小偃 ５４ ＸＹ５４ 陕西 小偃 ６ 号系选

临麦 ３３ 号 ＬＭ３３ 甘肃 ９２ 元￣１１ / 贵农 ２０ ＋ ＋

临麦 ３４ 号 ＬＭ３４ 甘肃 ９４ 选 ４１４９ / 贵农 ２０ / / ８２３１６￣１ / 临麦 ２６ 号 ＋

陇鉴 ９３４３ ＬＪ９３４３ 甘肃 贵农 ２１ / ７７￣６９ ＋

天选 ４３ 号 ＴＸ４３ 甘肃 ８８４５￣１￣１￣１￣１ / 贵农 ２２ ＋

中植 ２ 号 ＺＺ２ 甘肃 陕 １６７、贵农 ２２、Ｔ. Ｓｐｅｌｔａ ａｌｂｕｍ 复合杂交 ＋

‘ ＋ ’代表品种携带与抗病基因 Ｙｒ９ 或 Ｙｒ２６ 紧密连锁的分子标记

‘ ＋ ’ ｍｅａｎｓ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｔｈａｔ ｃｌｏｓｅｌｙ ｌｉｎｋｅｄ ｗｉｔｈＹｒ９ ｏｒ Ｙｒ２６ ｇｅｎｅ

１ ２　 基因组 ＤＮＡ 的提取及标记扫描

根据 ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ 公司建议的方法(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｔｒｉｔｉｃａｒｔｅ. ｃｏｍ. ａｕ)提取小麦基因组 ＤＮＡꎮ 每份材料

选择单株幼嫩的叶片来提取ꎬＤＮＡ 用 ＴＥ 溶解后ꎬ利
用核酸蛋白分析仪检测 ＤＮＡ 浓度ꎬ用于标记扫描和

全基因组基因分型ꎮ 利用与小麦条锈病 Ｙｒ９ 和 Ｙｒ２６
紧密连锁的分子标记ꎬ扫描 １３４ 份小麦材料ꎮ 与 Ｙｒ９
连锁的标记为 ＡＦ１ / ＡＦ４ ( Ｆｏｒｗａｒｄꎬ５′￣ＧＧＡＧＡＣＡＴ￣
ＣＡＴＧＡＡＡＣＡＴＴＴＧ￣３′ꎬＲｅｖｅｒｓｅꎬ５′￣ＣＴＧＴＴＧＴＴＧＧ
ＧＣＡＧＡＡＡＧ￣３′)ꎬ是 ＳＣＡＲ 标记ꎬ 其目标片段为

１５００ ｂｐ[３６]ꎻ与 Ｙｒ２６ 紧密连锁的标记为 ｇｗｍ１１(Ｆｏｒ￣
ｗａｒｄꎬ ５′￣ＧＧＡＴＡＧＴＣＡＧＡＣＡＡＴＴＣＴＴＧＴＧ￣３′ꎬ Ｒｅ￣
ｖｅｒｓｅꎬ ５′￣ＧＴＧＡＡＴＴＧＴＧＴＣＴＴＧＴＡＴＧＣＴＴＣＣ￣３′)ꎬ 是

ＳＳＲ 标记ꎬ目标片段为 １９３ ｂｐꎬ与 Ｙｒ２６ 相距 １ ９ ｃＭ[３７]ꎮ
ＰＣＲ 扩增采用 １０ μＬ 体系ꎬ即 １０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ １ μＬꎬ

２５ ｍｍｏｌ / Ｌ ＭｇＣｌ２ ０ ６ μＬꎬ１０ μｍｏｌ / Ｌ 的正反向引物

各 ０ ２５ μＬꎬ１０ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ ０ ２ μＬꎬＴａｑ ＤＮＡ 聚合

酶(５ Ｕ / μＬ)０ １ μＬꎬＤＮＡ 模板 ４０ ｎｇꎬ加 ｄｄＨ２Ｏ 补

足 １０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序为:９４ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎꎬ
９４ ℃变性 ４５ ｓꎬ５５ ~ ６５ ℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 ２
ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎬ７２ ℃后延伸 １０ ｍｉｎ(退火温度因不

同的标记而异)ꎮ 根据所用分子标记的不同类型ꎬ
扩增产物选用琼脂糖凝胶电泳或聚丙烯酰胺凝胶电

泳进行检测ꎮ
１ ３　 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ基因分型

１３４ 份小麦 ＤＮＡ 样品寄往澳大利亚 ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ
公司ꎬ利用 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ 技术进行全基因组基因分

型ꎮ ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ 是 ＤＡｒＴ 和 ＮＧＳ 相结合的 ＧＢＳ 技

术ꎮ 它利用 ２ 个限制性内切酶 ＰｓｔＩ / ＴａｑＩ 进行基因

组复杂性简化ꎬ再用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序仪进行 ｓｈｏｒｔ￣ ｒｅａｄ
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测序ꎮ 首先ꎬ将各 ＤＮＡ 样品(每板 ９６ 个样品)进行

限制性酶切ꎬ限制性片段与 ＰｓｔＩ 特异性接头连接

(接头分别附以 ９６ 个不同 ｂａｒｃｏｄｅｓ 来编码各 ＤＮＡ
样品)ꎮ 然后ꎬ进行 ＰＣＲ 扩增并检测质量ꎮ 再将 ９６
个样品混合ꎬ在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ２０００ 测序仪进行单通

道测序(ＰｓｔＩ 接头包含一个测序引物ꎬ确保产生的

Ｔａｇ 总是从 ＰｓｔＩ 酶切位点开始阅读)ꎮ 获得的所有

序列被过滤、分配到它们对应的目标数据集ꎬｂａｒ￣
ｃｏｄｅ 序列被切除ꎬ最后剩余 ６９ ｂｐ 序列ꎮ ＳＮＰ 分型

结果表格由 ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ 公司专门的分析流水线产

生ꎮ 序列信息分析如下:首先利用 ＢｏｗｔｉｅＶ０ １２ꎬ将
６９ ｂｐ 序列与小麦 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ 进行比对ꎬ以 ３
个错配作为最大限度去确定 ６９ ｂｐ 序列内的多态性

ＳＮＰ 的位置ꎻ然后利用 ＢＬＡＳＴ(ｅ￣ｖａｌｕｅ < １ ０ ｅ￣２０)
把相同的序列再与人工染色体进行比对ꎬ估计是否

还有其他的序列能够被定位ꎮ 与 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓ
只有 １ 个 Ｈｉｔ 或者大于 １ 个 Ｈｉｔ 且在第 １ 次和第 ２
次 Ｈｉｔｓ 之间的差异至少为 １ ０ ｅ￣５ 的那些序列被保

留用于下一步分析ꎮ 计算所有标记的 Ｃａｌｌ ｒａｔｅꎬＣａｌｌ
ｒａｔｅ 小于 ０ ８ 的标记被丢弃ꎮ 然后计算剩余标记的

等位基因频率ꎬ小于 ２ ５％的标记也被去除ꎮ
１ ４　 统计分析

每个 ＳＮＰ 标记的多态性信息含量 ＰＩＣ 指数的

计算公式为:ＰＩＣ ＝ １ － ∑(Ｐ ｉ) ２ꎬ其中 Ｐｉ是群体中含

有第 ｉ 个等位基因的比例ꎮ 根据每个标记的等位基

因出现与否ꎬ把 ＳＮＰ 标记转换为 ０ 和 １ 的二进制矩

阵ꎮ 将该矩阵作为输入文件ꎬ利用 ＮＴＳＹＳＰＣ Ｖ２ ０
软件ꎬ计算 Ｊａｃａｒｄ 遗传相似性系数ꎬ进行 ＰＣｏＡ 分析

和 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳＮＰ 标记基因分型

对 １３４ 个小麦材料的 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ检测ꎬ共获得

ＳＮＰ 标记 ８７６４ 个ꎮ 利用与已知基因组模型的比对ꎬ
其中的 ７２６３ 个 ＳＮＰ 标记被指定到普通小麦的 ２１ 条

染色体上ꎮ 为了评估每个 ＳＮＰ 标记的质量ꎬ根据

ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ 公司的说明ꎬ当 ＳＮＰ 的 Ｃａｌｌ ｒａｔｅ 值大于

０ ８ 时ꎬ这个标记被认为是可靠的ꎮ 最终ꎬＣａｌｌ ｒａｔｅ
ＳＮＰ > ０ ８ 的 ６９１９ 个 ＳＮＰ 标记的分型数据被用于遗

传分析ꎮ 这些标记表现出不同水平的遗传多样性ꎬ
它们的 ＰＩＣ 值的范围在 ０ ０１ ~ ０ ５０ 之间ꎬ平均值为

０ ３２ꎮ 此外ꎬ这些 ＳＮＰ 标记在小麦的 ７ 个部分同源

群上的分布是不均匀的ꎮ 定位在第 ２ 同源群上的标

记最多 ( １６３３ )ꎬ 其余的依次是第 ５ ( １３４０ )、 第

３(１２７２)、第 ７(１２１１)、第 １(１１０９)、第 ６(１０１４)和第

４ 号(９８１)同源群ꎮ
２ ２　 群体遗传多样性

根据 ６９１９ 个 ＳＮＰ 标记的基因分型数据ꎬ计算

了品种(系)间的 Ｊａｃａｒｄ 遗传相似系数(ＧＳꎬｇｅｎｅｔｉｃ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ)ꎬ其变异范围为 ０ ６７ ~ ０ ９９ꎬ 平均值

０ ７６ꎮ 其中ꎬ条锈病诱发品种铭贤 １６９ 与贵州省农

科院品系黔 １１０２０９￣４ 的 ＧＳ 值最小ꎬ为 ０ ６７ꎬ说明

二者之间亲缘关系最远ꎮ 贵州省贵州大学选育的抗

病品系 Ｐ１３￣３ 与贵协 ４ 号的 ＧＳ 值最大(０ ９９)ꎬ说
明它们的血缘关系最近ꎮ 同时ꎬ分别计算了贵州和

四川小麦品种(系)的 ＧＳ 值ꎮ 对于来源于贵州的 ７３
份小麦ꎬ其 ＧＳ 值的变异范围为 ０ ６８ ~ ０ ９９ꎬ平均值

０ ７５ꎻ对于来源于四川的 ３９ 份小麦ꎬ其 ＧＳ 值的变异

范围为 ０ ７３ ~ ０ ９９ꎬ平均值 ０ ７８ꎮ
利用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析(图 １)ꎬ１３４ 份小

麦品种(系)在 ＧＳ 值 ０ ７５ 水平上形成 ５ 个类群ꎮ
第 １ 类群(Ｇ１)由来自四川和贵州的 ２７ 个品种(系)
组成ꎬ并且材料根据来源地的不同聚集在一起ꎬ如贵

州品种(安麦 ７ 号、丰优 １ 号、黔麦 １４、毕麦 １８、节燕

普 １、硬葡 ２ 等)和四川品种(绵麦 ４０、绵麦 ４３、绵麦

４５、川麦 ５０、川麦 ６０、ＣＮ０４￣１、ＣＮ０４￣２ 等)分别聚合

在一起ꎮ 第 ２ 类群(Ｇ２)由来源于贵州、四川以及其

他地区的 ５４ 个品种(系)组成ꎬ包括 ２ 个亚群ꎬ其中

１ 个亚群主要由来源于四川的小麦组成ꎬ而且根据

不同的育种单位聚集ꎮ 第 ３ 类群(Ｇ３)主要聚集了

来源于贵州地区的 ４２ 份小麦材料ꎬ根据选育单位的

不同聚集在一起ꎮ 如贵州大学选育的贵农系列小

麦、以光系列和贵协系列小麦抗源ꎬ贵州省农科院选

育的黔麦系列小麦ꎬ以及黔西南州农科所选育的兴

育、丰优系列小麦材料ꎮ 第 ４ 类群(Ｇ４)聚集了 ７ 个

品种(系)ꎬ包括了贵州省选育的黔麦 １６、黔麦 １７、
黔 １１０２０９￣４、固优 １、丰优 ９ 号等小麦品系ꎮ 另外有

５ 个品种(系)(铭贤 １６９、中优 ９５０７、以光￣３、Ｐ１３￣４、
Ｐ１３￣５)与其他品系具有较远的亲缘关系ꎬ单独形成

一个小类群(Ｇ５)ꎮ
２ ３　 群体结构分析

为了调查小麦材料的遗传群体结构ꎬ利用全基

因组的 ６９１９ 个 ＳＮＰ 分型结果ꎬ进行了基于来源地

的 ＰＣｏＡ 分析(图 ２)ꎬ第 １ 主坐标(ＰＣｏ￣１)和第 ２ 主

坐标(ＰＣｏ￣２)分别解释 ８ ０％ 和 ５ １％ 的群体遗传

变异ꎮ １３４ 份材料聚集形成了左右 ２ 个群ꎬ左侧的

第 １ 类群(ＧＩ)包含较多的材料(８７ 份)ꎬ但是聚集

紧密ꎮ 这 ８７ 份小麦品系囊括了几乎全部的四川、其
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品种名称利用不同的颜色表示ꎬ红色为贵州小麦ꎬ蓝色为四川小麦ꎬ黑色为其他地区的小麦材料

Ｔｈｅ ｎａｍｅｓ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｗｅｒｅ ｍａｒｋｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒ. Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｎ ｒｅｄꎬｂｌｕｅꎬｏｒ ｂｌａｃｋ ｃｏｌｏｒ ｗｅｒｅ ｆｒｏｍ ＧｕｉｚｈｏｕꎬＳｉｃｈｕａｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 １　 １３４ 份小麦品系基于 Ｊａｃｃａｒｄ 相似性系数的 ＵＰＧＭＡ 聚类图

Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ １３４ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｊａｃｃａｒｄ ｓｉｍｉｌａｒ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ

他地区的品种(系)以及部分贵州小麦品种(系)ꎮ
而在图的右侧形成了第 ２ 类群(ＧＩＩ)ꎬ它包含了较少

的品种(４７ 份)ꎬ但是分散程度更为广泛ꎬ几乎全部

由贵州的小麦品种(系)组成ꎬ其中贵州大学选育的

小麦品系占到大约 ７０％ ꎮ
根据是否携带与 Ｙｒ９ 和 Ｙｒ２６ 紧密连锁的分子标

记位点 ＸＡＦ１ / ＡＦ４(１５００ ｂｐ)和 Ｘｇｗｍ１１(１９３ ｂｐ)ꎬ小
麦材料条锈病抗病基因标记扫描的结果见表 １ꎮ 在

１３４ 份小麦材料中 Ｙｒ９ 和 Ｙｒ２６ 的标记位点出现的比

例分别为 ３８ １％ 和 ４９ ３％ ꎮ 在贵州和四川小麦材

料中ꎬ出现 Ｙｒ９ 标记位点的比例分别为 ３４ ７％ 和

５４ １％ ꎬ而出现 Ｙｒ２６ 标记位点的比例分别为 ６１ ３％
和 ３７ ８％ ꎮ 根据小麦品系是否携带这 ２ 个抗条锈

病基因位点的 ＰＣｏＡ 分析结果显示在图 ３Ａ 和 ３Ｂ
中ꎮ 从图 ３Ａ 可以看出 ＧＩＩ 群几乎都由携带 Ｙｒ２６ 抗

病基因位点的小麦品系所组成ꎬ而不携带 Ｙｒ２６ 基因

４６１１



　 ６ 期 陈天青等:西南地区小麦抗条锈病种质的遗传多样性及群体结构分析

位点的品种(系)基本都聚集在左边的 ＧＩ 群ꎮ 而在

图 ３Ｂ 中ꎬ情况正好相反ꎮ 大多数不携带 Ｙｒ９ 抗病基

因位点的小麦品系都聚集在 ＧＩＩ 群中ꎮ 结合图 ２ 和

图 ３ 可以发现ꎬ贵州品种(系)中ꎬ由贵州大学选育

的抗病材料中ꎬ携带 Ｙｒ２６ 基因位点的频率较高ꎬ而
携带 Ｙｒ９ 基因位点的频率较低ꎮ

不同来源地的小麦品种用不同的颜色和性状表示ꎮ 蓝色方块表示为贵州小麦ꎬ
红色菱形表示为四川小麦ꎬ绿色三角形表示为其他地区的小麦品种

Ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｕｒｓ ａｎｄ ｓｙｍｂｏｌｓ.
Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｎ ｂｌｕｅ ｓｑｕａｒｅꎬｒｅｄ ｄｉａｍｏｎｄ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｔｒｉａｎｇｌｅ ｗｅｒｅ ｆｒｏｍ ＧｕｉｚｈｏｕꎬＳｉｃｈｕａｎ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ２　 根据小麦来源地的全基因组主成分分析

Ｆｉｇ. ２　 ＰＣｏＡ ａｔ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｌｅｖｅｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

Ａ 和 Ｂ 分别是根据品种(系)是否携带 Ｙｒ２６ 基因位点(Ｘｇｗｍ１１￣１９３ｂｐ)和 Ｙｒ９ 基因位点(ＸＡＦ１ / ＡＦ４￣１５００ ｂｐ)的 ＰＣｏＡ 分析

Ａ:Ｐｌｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｏｒ ｎｏｔ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｔｈｅ Ｙｒ２６ ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ(Ｘｇｗｍ１１￣１９３ ｂｐ)ꎬ
Ｂ:Ｐｌｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｏｒ ｎｏｔ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｔｈｅ Ｙｒ９ ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ(ＸＡＦ１ / ＡＦ４￣１５００ ｂｐ)

图 ３　 基于是否携带抗条锈病基因位点的全基因组主坐标分析

Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｙｒ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｃａｒｒｉｅｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＰＣｏＡ ａｔ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论与结论

３ １　 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ 技术的应用前景

ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ技术是 ＤＡｒＴ Ｐ / Ｌ 公司近年来开发

的基于 ＧＢＳ 平台的高效、全基因组内大规模开发

ＳＮＰ 标记的技术ꎮ 与 ＤＡｒＴ 标记相比ꎬＤＡｒＴ￣ｓｅｑ 能

够获得更多的多态性分子标记ꎬ如 Ｌ. Ｚｈａｎｇ 等[２] 在

对 １１１ 个中国北方小麦的 ＤＡｒＴ 标记分析中ꎬ共获

得 １６３７ 个多态性标记ꎮ 而在本研究中ꎬ利用 ＤＡｒＴ￣
ｓｅｑＴＭ对 １３４ 份西南地区小麦品种的基因分型ꎬ共获

得 ８７６４ 个多态性的 ＳＮＰ 标记ꎻ６９１９ 个 ＳＮＰ 标记

(ｃａｌｌ ｒａｔｅ > ０ ８) 的平均 ＰＩＣ 值为 ０ ３２ꎮ 而利用

ＤＡｒＴ 也获得相似的结果ꎬ笔者曾对 ８７ 个西南地区

小麦品种系进行 ＤＡｒＴ 标记分型ꎬ获得的平均 ＰＩＣ
为 ０ ３５[３８]ꎮ ＤＡｒＴ￣ｓｅｑ 技术与其他基于 ＮＧＳ 的 ＧＢＳ
技术相比较ꎬ获得的多态性 ＳＮＰ 标记数较少ꎮ 如
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Ｊ. Ａ. Ｐｏｌａｎｄ 等[３９]利 用 ＧＢＳ 在 小 麦 作 图 群 体

(Ｗ９７８４６ / Ｏｐａｔａ８５)中开发了 ２ 万个多态性 ＳＮＰｓꎮ
而对于来源于 ２ 个不同育种计划的 ３８４ 个美洲和欧

洲的小麦ꎬＢ. Ｌａｄｏ 等[４０] 利用 ＧＢＳ 技术开发鉴定了

１０ ２３ 万个多态性 ＳＮＰｓꎮ 这主要是由于 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑ
技术是基于原先的多态性微阵列技术(ＤＡｒＴ)ꎬ所以

获得的 ＳＮＰｓ 数目较少ꎮ 但是检测费用相对低廉(４
万元人民币 / ９６ 个样品)ꎬ所以对地方研究所和院校

也具有较好的应用前景ꎮ
３ ２　 小麦抗病种质的群体多样性

拓宽小麦遗传基础是提高小麦产量和抗病性的

前提ꎮ 为了了解贵州和四川地区小麦抗病品种

(系)的遗传多样性和群体结构ꎬ本研究利用 ６９１９
个 ＳＮＰ 标记(ｃａｌｌ ｒａｔｅ > ０ ８)的基因型数据计算了

品种间的遗传相似系数ꎬ并进行了 ＵＰＧＭＡ 聚类分

析和主坐标分析ꎮ 就这批小麦条锈病抗病品种

(系)而言ꎬ贵州小麦比四川小麦的遗传相似性系数

较小ꎮ 这可能是由于部分贵州小麦抗源是通过远缘

杂交选育获得ꎬ引进了小麦近缘或远缘种属的外源

片段[２３]ꎬ从而导致贵州小麦表现了较高的遗传多样

性ꎮ 聚类分析表明ꎬ研究材料聚集形成 ５ 个群ꎬ主要

是根据来源地的不同聚集在一起ꎬ说明它们具有相

似的血缘关系ꎮ 如 Ｇ３ 群包含的小麦品系几乎都来

源于贵州地区ꎮ 四川选育的品种主要聚集在 Ｇ２ 群

中的一个亚群ꎬ如绵麦、川麦和川农系列的品种等由

于拥有相似的血缘关系ꎬ遗传距离较近ꎮ
在本研究中利用全基因组 ＳＮＰ 标记的主坐标

分析结果显示ꎬ１３４ 份小麦材料清晰地聚成 ２ 个群ꎬ
左边的第 １ 类群(ＧＩ)聚集了不同来源地的小麦ꎬ品
种数目较多但是聚集更加紧密ꎮ 而右边的第 ２ 类群

(ＧＩＩ)几乎都由贵州选育的品系组成ꎬ且主要来源

于贵州大学ꎬ数量较少却更为分散ꎮ 主坐标分析也

说明来自贵州、四川及其他省份的一些品种近年来

由于相互引种ꎬ遗传差异在缩小ꎮ 相对于四川小麦

品系而言ꎬ贵州小麦品系之间遗传差异更大ꎬ而且部

分材料保持了异质性ꎮ 例如贵州大学通过远缘杂交

选育的材料ꎬ如贵农 ２１、贵农 ２２ 和贵农 ７７５ 等已在

全国广泛利用ꎬ还有近年来选育的一些新抗源ꎬ如贵

协系列和以光系列等ꎬ在今后育种中可以加强这部

分资源的应用ꎮ
贵州和四川地区的条锈病流行小种为条中 ３２

和 ３３ 等[２９￣３０]ꎬ小麦的抗条锈性主要来源于贵农 ２２
和 ９２Ｒ 系列的 Ｙｒ２６[３１￣３３]ꎮ 但是 ２００９ 年以来ꎬ在四

川、云南和甘肃等地陆续发现了贵农 ２２ 致病类型条

锈菌变异小种 Ｖ２６ꎬ导致携带 Ｙｒ２６ 的小麦品种丧失

抗性ꎬ而 Ｙｒ９ 对 Ｖ２６ 新毒性小种却表现出抗性[３４]ꎮ
在本研究中ꎬ抗病基因扫描显示贵州小麦材料中多

数携带 Ｙｒ２６ 基因位点(６１ ３％ )ꎬ而四川材料中相对

较少(３７ ８％ )ꎮ 对于 Ｙｒ９ 情况却相反ꎬ贵州和四川

小麦中携带 Ｙｒ９ 基因位点的比例分别为 ３４ ７％ 和

５４ １％ ꎮ 本试验中用于检测的分子标记与抗病基因

紧密连锁ꎬ标记和基因之间存在遗传距离ꎬ会导致很

少的交换事件发生ꎮ 如 ＳＳＲ 标记 ｇｗｍ１１ 与 Ｙｒ２６ 紧

密连锁ꎬ它们之间的遗传距离为 １ ９ ｃＭ[３７]ꎬ１００ 个

体中大概会出现 ２ 个交换事件ꎬ所以利用紧密连锁

的标记基本上能反映小麦抗病基因携带的情况ꎮ 但

是准确的结果ꎬ仍然需要用抗病性鉴定结果加以

证实ꎮ
这批小麦抗病种质具有一个明显的群体结构特

征ꎬ就是 Ｙｒ９ 和 Ｙｒ２６ 抗病基因的分布与 ＰＣｏＡ 群体

结构在一定程度上相吻合ꎮ 从基于抗病基因位点的

ＰＣｏＡ 分析结果可以发现ꎬ聚集在 ＰＣｏＡ 右边的第 ２
类群(ＧＩＩ)中贵州小麦抗病品系ꎬ绝大多数都携带

Ｙｒ２６ 基因位点ꎬ而较少的携带 Ｙｒ９ 基因位点ꎮ 这个

结果说明来源于贵州大学的小麦抗源中ꎬ注重对抗

病基因 Ｙｒ２６ 的利用ꎬ而 Ｙｒ９ 的利用相对较低ꎬ但是

随着新毒性小种 Ｖ２６ 的不断蔓延ꎬ贵州地区的小麦

育种应该注重 Ｙｒ９ 和 Ｙｒ２６ 聚合ꎮ
本研究表明ꎬ基于 ＧＢＳ 的 ＤＡｒＴ￣ｓｅｑＴＭ是发掘小

麦全基因组 ＳＮＰ 标记及 ＳＮＰ 基因分型的有效手段ꎬ
通过 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ根据来源地和血缘关系ꎬ聚
集形成 ５ 个群ꎮ 全基因组的主坐标分析将西南地区

的小麦品种(系)划分为 ２ 个群ꎮ 贵州地区小麦具

有更为丰富的遗传背景ꎬ大多数携带 Ｙｒ２６ 抗条锈病

基因位点ꎬ而携带 Ｙｒ９ 基因位点的比例相对较低ꎮ
本研究结果为西南地区小麦抗病优质育种的亲本选

配提供了理论依据ꎮ
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