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普通小麦 －冰草 ６Ｐ 染色体中间插入易位系的鉴定
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　 　 摘要:远缘杂交技术是将小麦野生近缘植物的染色体片段导入小麦的有效途径ꎮ 通过这种方法可以拓宽小麦的遗传基

础ꎬ导入控制优异性状的基因ꎬ从而达到改良小麦的目的ꎮ 为了获得在小麦遗传育种中具有较高研究利用价值的纯合小麦 －
冰草小片段异源染色体易位系ꎬ利用细胞学手段对普通小麦 － 冰草的远缘杂交后代进行鉴定ꎮ 本研究以小麦 － 冰草二体代

换系 ４８４４￣８、二体附加系 ４８４４￣１２ 与普通小麦杂交后辐照产生的易位系为材料ꎬ利用基因组原位杂交(ＧＩＳＨ)技术从中鉴定出

２ 个具有冰草染色体小片段的纯合中间插入易位系ꎬ其中易位系 １０４￣３ 高抗小麦白粉病、高千粒重ꎻ易位系 １９￣２ 具有较高的穗

粒数和较高的千粒重ꎮ 本研究表明ꎬ２ 个纯合中间插入易位系是丰富小麦基因资源的优异遗传材料ꎬ具有较高的研究利用

价值ꎮ
　 　 关键词:易位系ꎻＧＩＳＨꎻ穗粒数ꎻ千粒重ꎻ白粉病
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小麦为全世界人口提供了 ２０％ 的主食ꎬ是发展

中国家人口摄取卡路里的第 ２ 大来源ꎬ更是首要的

蛋白质来源[１]ꎮ 发展中国家的小麦需求量到 ２０５０
年会增长 ６０％ [２]ꎮ 由于受到现代农业系统的影响ꎬ



　 ４ 期 黄　 琛等:普通小麦 －冰草 ６Ｐ 染色体中间插入易位系的鉴定

栽培小麦的遗传基础日趋狭窄ꎬ这极大地限制着小

麦产量的提高和品质的改良[３]ꎮ 小麦野生近缘植

物中存在着大量有价值的基因资源ꎬ是改良小麦的

基因库[３￣４]ꎮ 将小麦野生近缘植物中的优异基因导

入小麦是改良小麦的一个有效途径[５￣６]ꎬ如来源于

黑麦的 １Ｒ 染色体在小麦改良中的应用[７]ꎮ 目前ꎬ
小麦与簇毛麦(Ｄａｓｙｐｙｒｕｍ ｖｉｌｌｏｓｕｍ)、西尔斯山羊草

(Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｓｅａｒｓｉｉ)、华山新麦草(Ｐｓａｔｈｙｒｏｓｔａｃｈｙｓ ｈｕａｓ￣
ｈａｎｉｃａ)等野生近缘植物的属间易位系已经创制出

来ꎬ并将外源染色体所携带的抗秆锈病、条锈病、白
粉病的基因以及优异的品质基因转移到普通小麦

中ꎬ拓宽了小麦的遗传基础ꎬ丰富了小麦的基因

资源[８￣１２]ꎮ
在中国ꎬ冰草属(Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ Ｇａｅｒｔｎ. )主要分布

于北方ꎬ生境为沙质地或沙质草原ꎬ海拔高度在

１０００ ｍ 以上[１３]ꎮ 扁穗冰 草 [ Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ
(Ｌ. )Ｂｅａｕｖ. ]是该属的模式种[１４]ꎮ 冰草属对小麦

的主要病害如白粉病、黄矮病具有免疫性[１４]ꎬ冰草

属中的沙芦草(Ａ. ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ)、扁穗冰草(Ａ. ｃｒｉｔａ￣
ｔｕｍ)、沙生冰草(Ａ. ｄｉｓｅｒｔｏｒｕｍ)具有抗旱的特性[１５]ꎬ
冰草还具有多分蘖、多小穗、穗下茎较长等形态特

征[１６]ꎮ 目前已经获得了普通小麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉ￣
ｖｕｍ)与西伯利亚冰草(Ａ. ｆｒａｇｉｌｅ)、扁穗冰草、根茎冰

草(Ａ. ｍｉｃｈｎｏｉ)等冰草属植物的属间杂种[１７￣１９]ꎮ Ｊ.
Ｗｕ 等[２０] 研究了扁穗冰草与普通小麦 Ｆｕｋｕｈｏ
Ｋｏｍｕｇｉ 杂交产生的小麦 － 冰草 ６Ｐ 染色体异源附

加系、代换系ꎬ发现冰草 ６Ｐ 染色体上存在控制多

小花、多穗粒数的基因ꎮ Ｙ. Ｌｕａｎ 等[２１] 用小麦 － 冰

草的二体附加系和代换系作为桥梁材料ꎬ利用杀

配子染色体和辐照诱导的方法创制出小麦 － 冰草

６Ｐ 易位系ꎬ为分析 ６Ｐ 染色体上所携带的优异基因

提供了基础ꎮ
本研究以小麦 － 冰草二体代换系 ４８４４￣８、二体

附加系 ４８４４￣１２ 与普通小麦杂交后辐照产生的易位

系为材料ꎬ利用 ＧＩＳＨ(ｇｅｎｏｍｉｃ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ)
技术ꎬ鉴定纯合的中间插入型普通小麦 － 冰草小片

段易位系ꎬ并确定其在遗传研究和育种应用中的

价值ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

４８４４￣１２ 是以冰草 Ｚ５５９ 作父本、以普通小麦品

种 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 作母本杂交获得的小麦 － 冰草 ６Ｐ
二体附加系[２０]ꎮ 以 ４８４４￣１２ 作母本、以优质强筋地

方品种藁城 ８９０１ 作父本杂交ꎬ将 Ｆ１ 杂交种进行辐

照[２２]后自交得到Ｍ２ꎬ再经过连续自交 ５ 代得到Ｍ７ꎮ
４８４４￣８ 是以冰草 Ｚ５５９ 作父本、以普通小麦品种

Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 作母本杂交获得的小麦 － 冰草 ６Ｐ
(６Ｄ) 二体代换系ꎮ 将 ４８４４￣８ 的花粉辐照后给

Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 授粉ꎬ得到 Ｆ１杂交种ꎮ 将 Ｆ１杂交种进

行辐照后自交得到 Ｍ２ꎬ再经过连续自交 ４ 代得

到 Ｍ６ꎮ
四倍体扁穗冰草 Ｚ５５９(２ｎ ＝ ４Ｘ ＝ ２８ꎬＰＰＰＰ)采

自新疆阿尔泰山地草原ꎬ小麦 －冰草 ６Ｐ 二体附加系

４８４４￣１２(２ｎ ＝ ４４)、小麦 － 冰草 ６Ｐ(６Ｄ)二体代换系

４８４４￣８( ２ｎ ＝ ４２ )、 小麦品种藁城 ８９０１ 和 Ｆｕｋｕ￣
ｈｏｋｏｍｕｇｉꎬ白粉病感病对照小麦 －冰草 ６Ｐ 相互易位

系 １０２、感白粉病小麦品种中作 ９５０４ 均由本实验室

收集、创制并提供ꎮ
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 全基因组 ＤＮＡ 的提取 　 用于 ＧＩＳＨ 的探

针、封阻ꎬ按照 Ｋ. Ｓ. Ｇｉｌｌ 等[２３]的 ＣＴＡＢ 法进行提取ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 基因组原位杂交(ＧＩＳＨ) 　 用于检测冰草

异源 Ｐ 染色质的 ＧＩＳＨ 程序参照 Ｆ. Ｐ. Ｈａｎ 等[２４]方法ꎮ
探针标记及杂交信号检测参照 Ｙ. Ｌｕａｎ 等[２１] 方法ꎮ
４０ μＬ杂交液包含:２０ × ＳＳＣ ４ μＬꎬ鲑鱼精 ＤＮＡ １ μＬ
(０. １２５ ｍｇ / ｍＬ)ꎬ１０％ ＳＤＳ １ μＬꎬ５０％ ＤＳ ８. ０ μＬꎬ甲酰

胺 ２０ μＬꎬ探针 ＤＮＡ ２􀆰 ５ μＬ(５００ ｎｇ / μＬ)ꎬｄｄＨ２ Ｏ
１１􀆰 ５ μＬꎮ 经 ＤＡＰＩ 或 ＰＩ 复染后ꎬ用 Ｏｌｙｍｐｕｓ ＡＸ８０
(Ｊａｐａｎ)荧光显微镜观察ꎬ用 ＣＣＤ 照相机(Ｄｉａｇｎｏｓ￣
ｔｉｃ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓꎬ Ｉｎｃ. ꎬ Ｓｔｅｒｌｉｎｇ Ｈｅｉｇｈｔｓꎬ ＭＩꎬ ＵＳＡ )
照相ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 田间农艺性状调查及抗白粉病田间鉴定　
材料于 ２０１０￣２０１２ 连续 ２ 年种植在中国农科院品种

资源试验田ꎮ 种植方式为单粒播种ꎬ每个株系种植

２ 行ꎬ行长 ２ ｍꎬ行距 ０􀆰 ３ ｍꎬ株间距 ０􀆰 １ ｍꎮ
以普通小麦 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 作为纯合中间插入

易位系 １９￣２ 的对照材料ꎬ以 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 和藁城

８９０１ 作为易位系 １０４￣３ 的对照材料ꎮ
对上述材料以及小麦 － 冰草二体附加系 ４８４４￣

１２ 和二体代换系 ４８４４￣８ 进行株高、穗长、穗粒数、
千粒重、分蘖数等的田间调查考种ꎮ 每个株系随机

选取 ５ 株进行调查ꎮ 千粒重重复测 ３ 次ꎬ取平均值ꎮ
小麦成株期对白粉病的抗性鉴定采用人工接种

鉴定法ꎮ 具体操作按照李立会等[２５] 的描述进行ꎮ
取纯合中间插入易位系 １０４￣３ 的种子田间播种ꎬ行
长 ２ ｍꎬ行距 ０􀆰 ３ ｍꎬ同时播感病对照品种中作

９５０４ꎬ出苗后正常田间管理ꎮ 返青后施氮肥ꎬ以增加

７０６
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感病性ꎮ 接种前进行田间灌水ꎮ 在 ４ 月上旬的下午

接种白粉病生理小种 Ｅ０９ 的孢子悬浮液ꎮ 待 ５ 月下

旬成株期发病充分时目测叶片的发病情况ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 数据处理　 采用 ＳＡＳ ９􀆰 ２ 处理供试材料的

株高、穗长、分蘖数、穗粒数和千粒重等数据的总体

平均数、标准差及农艺性状的 ｔ 检验ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 易位系的 ＧＩＳＨ 鉴定

２０１１ 年ꎬ将试验田中种植的杂交组合为 ４８４４￣
１２ 与藁城 ８９０１ 的 Ｍ６５６ 个株系、杂交组合为 ４８４４￣８
与 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 的 Ｍ５５９ 个株系编号ꎬ并且从每个

株系中随机选取 ５ 株的根尖进行细胞学和原位杂交

鉴定ꎮ ＧＩＳＨ 鉴定结果表明ꎬ编号为 １０４ 和 １９ 的株

系的 ５ 个植株的染色体数目全部为 ４２ 条ꎬ并且易位

类型全部为纯合中间插入小片段易位ꎮ ２０１２ 年ꎬ选
取编号为 １０４￣３、１９￣２ 的单株的 Ｍ７、Ｍ６ 种子种植于

田间ꎬ并且从这 ２ 个株系中随机选取 ５ 株取根尖进行

细胞学和原位杂交鉴定ꎮ ＧＩＳＨ 鉴定结果表明ꎬ这 ５
个植株的染色体数目全部为 ４２ 条ꎬ并且易位类型全

部为纯合中间插入小片段易位ꎮ 通过 ＧＩＳＨ 图像(图
１ａꎬｂ)可知ꎬ１０４￣３ 和 １９￣２ 分别只有 １ 对染色体在短

臂的中间具有插入的冰草小片段染色质的绿色杂交

信号ꎬ而其余染色体均无信号ꎮ 进行 ＧＩＳＨ 鉴定时ꎬ
以冰草全基因组 ＤＮＡ 为探针ꎬ有杂交信号的冰草染

色体为绿色ꎬ而没有杂交信号的小麦染色体为红色ꎮ
２􀆰 ２　 农艺性状分析

将纯合中间插入易位系 １０４￣３ 与其母本小麦 －
冰草 ６Ｐ 二体附加系 ４８４４￣１２、普通小麦父本藁城

８９０１ 以及 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 的连续 ２ 年考种数据进行

成组 ｔ￣检验ꎬ结果显示(表 １):纯合中间插入易位系

１０４￣３ 的千粒重不仅显著高于 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉꎬ而且

也显著高于藁城 ８９０１ꎮ ２０１１ 年ꎬ１０４￣３ 的千粒重平

均值为 ３７􀆰 ８ ｇꎬ显著高于 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 的 ２７􀆰 ７ ｇ 和

藁城 ８９０１ 的 ３４􀆰 ５ ｇꎻ２０１２ 年ꎬ１０４￣３ 的千粒重平均

值为 ４３􀆰 １ ｇꎬ显著高于 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 的 ２８􀆰 １ ｇ 和藁

城 ８９０１ 的 ３７􀆰 ６ ｇꎮ 但是ꎬ１０４￣３ 的千粒重与 ４８４４￣
１２ 相比差异有统计学意义ꎮ １０４￣３ 的其他农艺性

状考种数据的 ｔ￣检验的结果与其普通小麦亲本藁

城 ８９０１ 和 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 相比差异均无统计学意

义ꎮ 这说明 １０４￣３ 并未因冰草外源染色质的导入

而带来明显的遗传累赘ꎮ 另外ꎬ２０１１ 年种植时未加

盖地膜ꎬ２０１２ 年种植时加盖了地膜ꎬ因此ꎬ４８４４￣１２、
１０４￣３、Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ、藁城 ８９０１ 的各个性状的考种

(ａ):小麦 －冰草 ６Ｐ 纯合中间插入易位系 １０４￣３ꎻ(ｂ):小麦 －冰草 ６Ｐ
纯合中间插入易位系 １９￣２ꎮ 冰草染色体为绿色ꎬ小麦染色体为红色ꎮ

箭头所指为冰草小片段染色质

(ａ):Ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ６Ｐ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｔｅｒｃａｌａｒｙ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ
ｌｉｎｅ １０４￣３ꎬ(ｂ):Ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｔａｔｕｍ ６Ｐ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ

ｉｎｔｅｒｃａｌａｒｙ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｌｉｎｅ １９￣２ꎬｔｈｅ Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ｃｈｒｏｍａｔｉｎ
ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒｅｅｎꎬｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｃｈｒｏｍａｔｉｎ ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｄ.

Ｔｈｅ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｓｅｇｍｅｎｔａｌ Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ｃｈｒｏｍａｔｉｎ

图 １　 小麦 －冰草 ６Ｐ 易位系 ＧＩＳＨ 图

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＧＩＳＨ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ
ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ６Ｐ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｌｉｎｅｓ

数据在这 ２ 个年份间有变化ꎬ如 ２０１２ 年的株高明显

比 ２０１１ 年高ꎬ但其变化趋势在各个试验材料中基本

一致ꎬ说明变化属于正常ꎮ
将纯合中间插入易位系 １９￣２ 与其普通小麦亲

本连续 ２ 年的考种数据进行成组 ｔ￣检验ꎬ结果显示

(表 ２):纯合插入易位材料 １９￣２ 的穗粒数和千粒重

均显著高于普通小麦亲本 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉꎮ 尤其是千

粒重ꎬ甚至显著高于其小麦 － 冰草 ６Ｐ(６Ｄ)代换系

亲本 ４８４４￣８ꎮ 同时ꎬ１９￣２ 其他性状的考种数据与其

普通小麦亲本 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 相比差异并无统计学

意义ꎮ 这个结果说明了纯合中间插入易位系 １９￣２
中冰草染色质的生物学效应表现在对于穗粒数和千

粒重的提高ꎬ且无明显的遗传累赘ꎮ
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　 ４ 期 黄　 琛等:普通小麦 －冰草 ６Ｐ 染色体中间插入易位系的鉴定

表 １　 小麦 －冰草 ６Ｐ 纯合中间插入易位系 １０４￣３ 与普通小麦亲本的农艺性状差异( ｔ￣检验)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ６Ｐ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｔｅｒｃａｌａｒｙ ｔｒａｎｓｌｏｃａ￣

ｔｉｏｎ ｌｉｎｅ １０４￣３ ａｎｄ ｃｏｍｍｏｎ ｗｈｅａｔ ｐａｒｅｎｔｓ( ｔ￣ｔｅｓｔ)

项目

Ｉｔｅｍｓ

４８４４￣１２ 藁城 ８９０１ Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ １０４￣３

２０１１ ２０１２ ２０１１ ２０１２ ２０１１ ２０１２ ２０１１ ２０１２

穗粒数 ＧＮＳ 　１１７􀆰 ４０ ± １２􀆰 ５０ ９２􀆰 ３０ ± １６􀆰 ８０ ５６􀆰 ３０ ± ８􀆰 ５０ ４４􀆰 ３０ ± ６􀆰 １０ ５５􀆰 ２０ ± ９􀆰 ２０ ４６􀆰 ５０ ± ６􀆰 ３０ ４４􀆰 ５０ ± ６􀆰 ４０ ４０􀆰 ８０ ± ７􀆰 ４０

千粒重 ＴＧＷ ３７􀆰 ９０ ± ２􀆰 ２０ ３９􀆰 ６０ ± ２􀆰 ５０ ３４􀆰 ５０ ± １􀆰 ４０ ３７􀆰 ６０ ± ２􀆰 ３０ ２７􀆰 ７０ ± ３􀆰 １０ ２８􀆰 １０ ± ４􀆰 ２０ ３７􀆰 ８０ ±１􀆰 ６０∗ ４３􀆰 １０ ±１􀆰 ７０∗

小穗数 ＳＮＳ ２３􀆰 ６０ ± １􀆰 ８０ ２４􀆰 ３０ ± １􀆰 ９０ ２０􀆰 ００ ± １􀆰 ００ ２１􀆰 ４０ ± １􀆰 １０ １７􀆰 ８０ ± １􀆰 １０ １８􀆰 １０ ± １􀆰 ５０ １６􀆰 ８０ ± １􀆰 ００ ２０􀆰 ３０ ± １􀆰 ４０

小花数 ＦＮＳ ７􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５５ ６􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５０ ４􀆰 ７０ ± ０􀆰 ４８ ４􀆰 ３０ ± ０􀆰 ５０ ４􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５５ ４􀆰 １０ ± ０􀆰 ３０ ３􀆰 ５０ ± ０􀆰 ６０ ３􀆰 １０ ± ０􀆰 ６０

不育小穗数 ＩＳＮＳ １􀆰 ２０ ± １􀆰 １０ １􀆰 ４０ ± ０􀆰 ４０ １􀆰 ７０ ± ０􀆰 ９５ ２􀆰 ５０ ± ０􀆰 ８０ ０􀆰 ４０ ± ０􀆰 ３５ ０􀆰 ７０ ± ０􀆰 ３０ ０􀆰 ８０ ± ０􀆰 ３０ １􀆰 ６０ ± １􀆰 ００

不育小花数 ＩＦＮＳ １􀆰 ８０ ± ０􀆰 ８４ １􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５０ １􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５１ １􀆰 ３０ ± ０􀆰 １０ １􀆰 ００ ± ０􀆰 ００ ０􀆰 ９０ ± ０􀆰 ５０ ０􀆰 ２５ ± ０􀆰 １０ ０􀆰 ３０ ± ０􀆰 ２０

株高 ＰＨ ８３􀆰 ００ ± ４􀆰 ７０ ９７􀆰 ９０ ± ４􀆰 ９０ ６２􀆰 ６０ ± ３􀆰 ６０ ７５􀆰 ６０ ± ４􀆰 １０ ６１􀆰 ２０ ± ２􀆰 ７０ ７９􀆰 ７０ ± ３􀆰 ２０ ６７􀆰 ５０ ± ８􀆰 ６０ ８４􀆰 ３０ ± ８􀆰 ７０

分蘖数 ＴＮ ６􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５５ ６􀆰 ８０ ± １􀆰 ９０ １０􀆰 １０ ± ５􀆰 ３０ １０􀆰 ６０ ± ３􀆰 ３０ １０􀆰 ２０ ± ２􀆰 ２０ １０􀆰 ５０ ± ３􀆰 １０ １３􀆰 ００ ± ４􀆰 １０ １２􀆰 ８０ ± ５􀆰 ４０

穗长 ＳＬ １４􀆰 ２０ ± １􀆰 ２０ １２􀆰 ４０ ± １􀆰 ８０ ８􀆰 ２０ ± ０􀆰 ５６ ７􀆰 ９０ ± ０􀆰 ５０ ８􀆰 ５０ ± ０􀆰 ６９ ９􀆰 ５０ ± ０􀆰 ８０ ８􀆰 ４０ ± ０􀆰 ９０ ９􀆰 ２０ ± ０􀆰 ９０
∗显著水平为 ０􀆰 ０５∗ Ｇｒｏｕｐ ｔ￣ｔｅｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌꎬＧＮＳ:Ｇｒａｉｎ Ｎｕｍｂｅｒ / ＳｐｉｋｅꎬＴＧＷ:Ｔｈｏｕｓａｎｄ Ｇｒａｉｎ ＷｅｉｇｈｔꎬＳＮＳ:Ｓｐｉｋｅｌｅｔ Ｎｕｍｂｅｒ / ＳｐｉｋｅꎬＦＮＳ:Ｆｌｏｒｅｔ
Ｎｕｍｂｅｒ / ＳｐｉｋｅꎬＩＳＮＳ:Ｉｎｆｅｒｔｉｌｅ Ｓｐｉｋｅｌｅｔ Ｎｕｍｂｅｒ / ＳｐｉｋｅꎬＩＦＮＳ:Ｉｎｆｅｒｔｉｌｅ Ｆｌｏｒｅｔ Ｎｕｍｂｅｒ / ＳｐｉｋｅꎬＰＨ:Ｐｌａｎｔ ＨｅｉｇｈｔꎬＴＮ:Ｔｉｌｌｅｒ ＮｕｍｂｅｒꎬＳＬ:Ｓｐｉｋｅ Ｌｅｎｇｔｈ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

表 ２　 小麦 －冰草 ６Ｐ 纯合中间插入易位系 １９￣２ 与普通小麦亲本的农艺性状差异( ｔ￣检验)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ６Ｐ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｔｅｒｃａｌａｒｙ ｔｒａｎｓｌｏｃａ￣

ｔｉｏｎ ｌｉｎｅ １９￣２ ａｎｄ ｃｏｍｍｏｎ ｗｈｅａｔ ｐａｒｅｎｔｓ( ｔ￣ｔｅｓｔ)

项目 Ｉｔｅｍｓ
４８４４￣８ Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ １９￣２

２０１１ ２０１２ ２０１１ ２０１２ ２０１１ ２０１２

穗粒数 ＧＮＳ 　 ７８􀆰 ８０ ± １３􀆰 ０５ 　 ７０􀆰 ９０ ± １０􀆰 ８５ ５５􀆰 ２０ ± ９􀆰 ２０ ４６􀆰 ５０ ± ６􀆰 ３０ 　 ７３􀆰 ２０ ± １２􀆰 １０∗ ６２􀆰 ３０ ± ７􀆰 ９０∗

千粒重 ＴＧＷ ３５􀆰 ０８ ± ２􀆰 １９ ３６􀆰 ８２ ± ２􀆰 ０１ ２７􀆰 ７０ ± ３􀆰 １０ ２８􀆰 １０ ± ４􀆰 ２０ ４１􀆰 ５５ ± ５􀆰 ８４∗ ４５􀆰 ３６ ± ２􀆰 ８０∗

小穗数 ＳＮＳ ２０􀆰 ８０ ± １􀆰 ６４ ２４􀆰 ９０ ± １􀆰 ６０ １７􀆰 ８０ ± １􀆰 １０ １８􀆰 １０ ± １􀆰 ５０ １９􀆰 ００ ± １􀆰 ４０ ２２􀆰 ８０ ± ０􀆰 ５０

小花数 ＦＮＳ ５􀆰 ７０ ± ０􀆰 ８９ ５􀆰 ３１ ± ０􀆰 ７６ ４􀆰 ４０ ± ０􀆰 ５５ ４􀆰 １０ ± ０􀆰 ３０ ５􀆰 ６０ ± ０􀆰 ９０ ４􀆰 ７５ ± ０􀆰 ５０

不育小穗数 ＩＳＮＳ １􀆰 ７０ ± ０􀆰 ６２ ３􀆰 ３０ ± ０􀆰 ８０ ０􀆰 ４０ ± ０􀆰 ３５ ０􀆰 ７０ ± ０􀆰 ３０ １􀆰 ００ ± ０􀆰 ８０ ２􀆰 ５０ ± １􀆰 ４０

不育小花数 ＩＦＮＳ １􀆰 ６０ ± ０􀆰 ５５ １􀆰 ６０ ± ０􀆰 ５０ １􀆰 ００ ± ０􀆰 ００ ０􀆰 ９０ ± ０􀆰 ５０ ０􀆰 ８０ ± ０􀆰 ４０ １􀆰 ００ ± ０􀆰 ８０

株高 ＰＨ ９４􀆰 ８０ ± ４􀆰 ３２ １１４􀆰 ８６ ± ３􀆰 ２１ ６１􀆰 ２０ ± ２􀆰 ７０ ７９􀆰 ７０ ± ３􀆰 ２０ ６９􀆰 ６０ ± ７􀆰 ３０ ８３􀆰 ８０ ± ３􀆰 ９０

分蘖数 ＴＮ ６􀆰 ４０ ± ２􀆰 ６１ ９􀆰 ３０ ± ２􀆰 ２０ １０􀆰 ２０ ± ２􀆰 ２０ １０􀆰 ５０ ± ３􀆰 １０ ５􀆰 ４０ ± ２􀆰 １０ ８􀆰 ８０ ± ２􀆰 ３０

穗长 ＳＬ １０􀆰 ６０ ± １􀆰 １４ １１􀆰 ２０ ± ０􀆰 ８０ ８􀆰 ５０ ± ０􀆰 ６９ ９􀆰 ５０ ± ０􀆰 ８０ ８􀆰 ９０ ± １􀆰 １０ １０􀆰 ３０ ± ０􀆰 ６０

２􀆰 ３　 抗白粉病田间鉴定结果

分别于 ２０１１ 年、２０１２ 年 ５ 月底进行田间抗白

粉病成株期的调查ꎮ 根据李立会等[２５] 描述的 ５ 级

标准将试验材料的白粉病发病情况进行分级ꎬ结果

显示在图 ２ 中ꎮ 从图中可以清楚地看到ꎬ纯合中间

插入易位系 １０４￣３ 及其亲本 ４８４４￣１２ 的情况相似ꎬ叶
片上基本无可见侵染ꎬ也无孢子堆ꎮ 白粉病发病期

的田间调查结果显示ꎬ１０４￣３ 的全部植株表现整齐

１:４８４４￣１２ꎻ２:Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉꎻ３:藁城 ８９０１ꎻ４ ~ ７:小麦 － 冰草 ６Ｐ 相互易位系 １０２ꎻ８ ~ ９:中作 ９５０４ꎻ１０ ~ １２:纯合中间插入易位系 １０４￣３
１:４８４４￣１２ꎬ２:Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉꎬ３:Ｇａｏｃｈｅｎｇ ８９０１ꎬ４￣７:Ｗｈｅａｔ￣Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ６Ｐ ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ

ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｌｉｎｅ １０２ꎬ８￣９:Ｚｈｏｎｇｚｕｏ９５０４ꎬ１０￣１２:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｔｅｒｃａｌａｒｙ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｌｉｎｅ １０４￣３
图 ２　 小麦白粉病抗性田间调查结果

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

９０６
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一致ꎬ均表现为全株无病ꎬ这也与其亲本 ４８４４￣１２ 的

田间表现一致ꎮ 因此ꎬ１０４￣３ 为高抗白粉病ꎮ 而普

通小麦亲本 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 和藁城 ８９０１ 则表现为高

感白粉病ꎬ在发病后期甚至表现为穗部感染白粉病ꎬ
发病严重ꎬ因此表现为对白粉病高感ꎮ 作为感病对

照的接种行品种中作 ９５０４ 和小麦 － 冰草相互易位

系 １０２ 也表现为高感白粉病ꎮ

３　 讨论

属间杂交是通过小麦 －异源染色体易位系的创

制将野生近缘植物的基因导入小麦ꎬ从而拓宽小麦

的遗传多样性的一个有效的策略[３ꎬ２６￣２７]ꎮ 异源染色

体易位系是否具有育种价值主要取决于导入的异源

染色体片段是否携带不利基因ꎬ以及是否能够补偿

缺失的小麦染色质ꎮ 小片段异源易位系在遗传上更

稳定并且含有不利基因的可能性较小[２８]ꎮ Ｊ. Ｊｉａｎｇ
等[３]总结了 ５７ 个自发或诱导的小麦￣异源易位系ꎬ
发现仅有 ２ 个中间插入型易位系ꎬ可见中间插入易

位系的比例是极低的ꎮ 在本研究中ꎬ将 ２ 个纯合中

间插入易位系分别在 ２０１１￣２０１２ 年连续 ２ 个生长季

节种植在大田ꎬ并对其农艺性状进行了考察ꎬ发现其

株型紧凑、株高较矮、生长整齐一致ꎻ１０４￣３ 抗白粉

病且千粒重较高ꎬ１９￣２ 高穗粒数、高千粒重ꎬ而其他

性状与亲本普通小麦亲本相比无显著差异ꎬ说明这

２ 个纯合中间插入易位系并未因冰草染色质的导入

而带来遗传累赘ꎬ且冰草染色质的补偿效应较好ꎮ
这更进一步证实了小麦￣异源染色质小片段易位系

的优异特性ꎮ
ＧＩＳＨ 能够辨识在同一个细胞核中的所有异源

染色体片段ꎮ 这种方法可以在细胞周期的任何一个

阶段对异源染色质进行检测ꎬ是分析物种间杂交产

生的易位系以及渗入系中的异源染色体的具有快

速、灵敏、准确及直观等优点的有效手段[２９￣３３]ꎮ Ｗ.
Ｌｉｕ 等[１１] 利用 ＧＩＳＨ 技术在小麦 － 西尔斯山羊草

(Ａｅ. ｓｅａｒｓｉｉ)的杂交后代中鉴定出了携带秆锈病抗

性基因的 ３Ｓｓ染色体短臂的罗伯逊易位系ꎮ Ｚ. Ｎｉｕ
等[２７]用 ＧＩＳＨ 鉴定结合分子标记筛选的方法在小

麦 － 拟斯卑尔脱山羊草(Ａｅ. ｓｐｅｌｔｏｉｄｅｓ)的杂交后代

中检测出了 ２Ｂ / ２Ｓ 小片段易位系ꎮ 该研究不仅创

立了一个能加快易位系检测速度的策略ꎬ而且将拟

斯卑尔脱山羊草对多个秆锈病小种(包括 Ｕｇ９９)均
有抗性的 Ｓｒ３９ 基因转移到了小麦中ꎮ Ｌ. Ｌ. Ｑｉ 等[３４]

利用 ＧＩＳＨ 技术鉴定了小麦 －大赖草(Ｌｅｙｍｕｓ ｒａｃｅｍ￣
ｏｓｕｓ)杂交后辐照产生的易位系ꎬ并根据 ＧＩＳＨ 鉴定

结果ꎬ发现在 ７Ｌｒ＃１ 染色体短臂的端部存在携带赤

霉病抗性基因ꎬ将这个基因定名为 Ｆｈｂ３ꎮ 本研究利

用 ＧＩＳＨ 技术鉴定出了 ２ 个小片段纯合中间插入型

小麦 －冰草 ６Ｐ 染色体易位系ꎬ而且其田间农艺性状

表现优异ꎬ具有较高的研究以及应用价值ꎮ 本实验

室已经开始构建这 ２ 个纯合中间插入易位系与其普

通小麦亲本 Ｆｕｋｕｈｏｋｏｍｕｇｉ 的回交群体ꎬ为今后挖

掘、定位控制穗粒数、千粒重、白粉病抗性等基因打

下基础ꎮ 由于原位杂交程序与分子标记筛选相比较

为繁琐ꎬ因此ꎬ本研究今后将注重这两种手段相结

合ꎬ提高易位系的筛选效率ꎮ
小麦的产量由穗数、穗粒数和千粒重 ３ 个因素

决定ꎮ 子粒产量是一个复杂的性状ꎬ并且通常是由

数量性状位点(ＱＴＬ) 控制的ꎬ受环境因素影响较

大[３５]ꎮ 千粒重作为小麦产量 ３ 个主要组成因素之

一ꎬ在过去一段时期一直稳定增长[３６]ꎮ 子粒的大小

也是作物驯化特征的一个重要组成部分[３７￣４０]ꎮ 在

本研究中ꎬ纯合中间插入易位系 １９￣２ 具有穗粒数、
千粒重较高的突出产量性状表现ꎬ而易位系 １０４￣３
具有突出的高抗白粉病的特性ꎬ因此ꎬ这些材料可以

在改良小麦千粒重、穗粒数及抗白粉病育种和遗传

研究中发挥作用ꎮ
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