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小麦体细胞无性系矮秆变异体 ＡＳ３４
株高构成和育种潜力探讨

肖乐乐１ꎬ２ꎬ李婕琳１ꎬ王　 轲１ꎬ杜丽璞１ꎬ林志珊１ꎬ晏月明２ꎬ叶兴国１

( １中国农业科学院作物科学研究所 / 农作物基因资源与基因改良国家重大科学工程ꎬ北京 １０００８１ꎻ
２首都师范大学生命科学学院ꎬ北京 １０００４８)

　 　 摘要:创制和利用矮秆资源对于小麦品种改良具有重要意义ꎮ 到目前为止ꎬ在小麦属中虽然已鉴定了多个矮秆资源ꎬ但
多数矮秆资源在小麦中的利用价值有限ꎮ 本研究对利用无性系变异途径获得的小麦矮秆材料 ＡＳ３４ 及其与模式小麦品种中

国春杂交 Ｆ１、Ｆ２材料进行了株高构成和主要农艺性状分析ꎮ 结果发现ꎬＡＳ３４ 共有 ４ 个节间ꎬ比其野生型豫麦 ６６ 少了 １ 个节

间ꎬ各个节间长度按相似比例缩短ꎬ穗下节长度短于第 ２ 节长度ꎻＦ１株高、节间长度指数介于 ２ 个亲本之间ꎬ节数与 ＡＳ３４ 相同ꎬ
穗长、小穗数、穗粒数超过 ２ 个亲本ꎻＦ２株高、穗长、穗粒数、小穗数变异范围广泛ꎬ约 ７０％ 植株株高为 ６０ ~ ８９ ｃｍꎬ穗长 ６ ０ ~
９ ９ ｃｍ、穗粒数 ５０ ~ ７９ 粒、小穗数 ２０ ~ ２４ 个ꎮ 结果表明ꎬＡＳ３４ 的矮秆变异由多基因控制ꎬ表现为数量性状ꎬ其矮秆性状对杂

交后代穗长、小穗数、穗粒数等主要农艺性状有正向遗传效应ꎬＦ２选择穗大、粒多、株高适中优良单株的机率较大ꎬ具有很好的

育种利用价值ꎮ
　 　 关键词:小麦ꎻ体细胞无性系ꎻ矮秆ꎻ株高构成ꎻ育种潜力
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ｔｈａｔ ＡＳ３４ ｗｏｕｌｄ ｂｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｕｓｅｄ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ.
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矮秆材料的培育和矮秆基因资源的挖掘与利

用对于小麦品种改良具有重要意义ꎮ ２０ 世纪 ６０
年代初期ꎬ发现普通小麦品种农林 １０ 号中存在 ２
个半矮秆基因 Ｒｈｔ１ (Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ)和 Ｒｈｔ２ (Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ)ꎬ
能显著提高小麦抗倒性和子粒产量ꎬ国内外进一

步以农林 １０ 号为矮源培育了一批小麦品种ꎬ株高

比地方农家品种降低了 ３０ ~ ４０ ｃｍꎬ成为了第 ２ 次

绿色革命的重要组成部分[１￣５] ꎮ 自此以后ꎬ矮秆基

因的鉴定和应用一直受到小麦育种者的广泛重

视ꎮ 目前为止ꎬ共在普通小麦和硬粒小麦中发现

了 ２０ 多个矮秆基因ꎬ包括 Ｒｈｔ３ (Ｒｈｔ￣Ｂ１ｃ)、Ｒｈｔ４、
Ｒｈｔ５、 Ｒｈｔ６、 Ｒｈｔ７、 Ｒｈｔ８、 Ｒｈｔ９、 Ｒｈｔ１０ ( Ｒｈｔ￣Ｄ１ｃ )、
Ｒｈｔ１１、Ｒｈｔ１２、 Ｒｈｔ１３、 Ｒｈｔ１４、 Ｒｈｔ１５、 Ｒｈｔ１６、 Ｒｈｔ１７、
Ｒｈｔ１８、Ｒｈｔ１９、Ｒｈｔ２０、Ｒｈｔ２１、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｄ ( Ｒｈｔ１ｓ)、Ｒｈｔ￣
Ｂ１ｅ 和 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｆ[１ꎬ５￣７] ꎮ 其 中ꎬ Ｒｈｔ３、 Ｒｈｔ５、 Ｒｈｔ１０ 和

Ｒｈｔ１２ 表现为显性ꎬＲｈｔ１４、Ｒｈｔ１６、Ｒｈｔ１８、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｅ 和

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｆ 表现为部分显性ꎬＲｈｔ４、Ｒｈｔ６、Ｒｈｔ７、Ｒｈｔ９、
Ｒｈｔ１１、Ｒｈｔ１７、Ｒｈｔ２０ 和 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｄ 表现为隐性ꎬＲｈｔ１、
Ｒｈｔ２、Ｒｈｔ１３ 和 Ｒｈｔ１５ 表现为不完全隐性[１ꎬ５ꎬ７￣９] ꎮ
含有上述矮秆基因的材料大多数属于半矮秆类

型ꎬ几乎全部来自于自然变异、物理或化学诱变等

群体[５] ꎮ 值得注意的是多数已鉴定的矮秆基因对

小麦主要农艺性状、生物学性状或产量性状有不

利影响[５ꎬ１０] ꎮ
最近ꎬ本实验室利用无性系变异技术从豫麦

６６ 的组织培养后代中获得了一个矮秆材料 ＡＳ３４ꎬ
株高 ３０ ~ ３８ ｃｍꎬ对其进行了细胞遗传、蛋白组、基
因组、分子标记和赤霉酸敏感性鉴定ꎬ确认该变异

来自于豫麦 ６６ꎬ遗传分析表明 ＡＳ３４ 中的矮秆性状

由多基因控制[１１] ꎮ 本研究拟对 ＡＳ３４ 的株高构成

和(ＡＳ３４ × 中国春)杂交 Ｆ１、Ｆ２主要农艺性状进行

分析ꎬ为 ＡＳ３４ 在小麦育种中的进一步利用提供

参考ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 小麦材料

矮秆小麦品系 ＡＳ３４ 由本实验室培育ꎬ小麦品

种豫麦 ６６ 和中国春(Ｃ. Ｓ)由中国农业科学院作物

科学研究所作物种质资源保存中心提供ꎮ ＡＳ３４、豫
麦 ６６、中国春和(ＡＳ３４ ×中国春)Ｆ１、Ｆ２ ２０１２ 年 ９ 月

２８ 日秋播种植在中国农业科学院作物科学研究所

试验农场ꎬ越冬前覆盖塑料布ꎮ
１ ２　 亲本、(ＡＳ３４ ×中国春)Ｆ１节间长度和主要农

艺性状调查

２０１３ 年 ６ 月中旬小麦成熟时ꎬ从 ＡＳ３４、豫麦

６６、中国春和(ＡＳ３４ × 中国春) Ｆ１ 群体中随机取 １０
株ꎬ调查主茎节间长度、株高、穗长、小穗数和穗粒

数ꎬ计算平均值ꎬ以及节间长度比(上一节间长度与

下一节间长度比值)和节间长度指数(各节间长度

与株高比值) [１２]ꎮ
１ ３　 (ＡＳ３４ ×中国春)Ｆ２主要农艺性状调查

从(ＡＳ３４ ×中国春)Ｆ２群体中随机取 ２００ 株ꎬ调
查株高、节数、穗长、小穗数和穗粒数ꎬ分析主要农艺

性状分布情况ꎮ
１ ４　 数据统计分析

数据统计分析使用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ１３ ０ 软件

( ＳＰＳＳ ＣｈｉｃａｇｏꎬＵＳＡ) ꎮ 变异体 ＡＳ３４ 和野生型豫

麦 ６６ 的株高、穗长、小穗数、穗粒数、节间长度等

试验数据使用 ＳＰＳＳ 进行独立样本 Ｔ 检验( ｉｎｄｅ￣
ｐｅｎｄｅｎｔ￣ｓａｍｐｌｅｓ Ｔ ｔｅｓｔ) ꎮ ( ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ) Ｆ２ 的株

高、穗长、小穗数、穗粒数等试验数据使用 ＳＰＳＳ
的描述性统计分析( ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ) 进行正

态性检验( ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｎｏｒｍａｌｉｔｙ) ꎬ检验方法包括 Ｋｏｌ￣
ｍｏｇｏｒｏｖ￣Ｓｍｉｒｎｏｖ 检 验 ( Ｄ 检 验 ) 和 Ｓｈａｐｉｒｏ￣Ｗｉｌｋ
(Ｗ 检验) ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＡＳ３４ 株高构成分析

为了初步了解无性系变异体 ＡＳ３４ 株高降低的

原因ꎬ对其构成株高的物理结构进行了分析ꎮ ＡＳ３４
共有 ４ 个节间ꎬ 长度分别为 ９ ６ ｃｍ、 １０ ２ ｃｍ、
５ ４ ｃｍ、２ ４ ｃｍ(表 １ꎬ图 １)ꎬ上一节与下一节长度比

依次为 ０ ９４１、１ ８８９ 和 ２ ２５０ꎬ节间长度指数分别为

０ ２８２、０ ３００、０ １５９ 和 ０ ０７２ꎬ穗长为 ６ ４ ｃｍꎬ株高

为 ３４ ０ ｃｍꎻ豫麦 ６６ 共有 ５ 个节间ꎬ长度分别为

２０ ４ ｃｍ、１７ ０ ｃｍ、１１ ９ ｃｍ、７ １ ｃｍ、３ ４ ｃｍ(表 １ꎬ图
１)ꎬ上一节与下一节长度比依次为 １ ２００、１ ４２９、
１ ６７６ 和 ２ ０８８ꎬ节间长度指数分别为 ０ ２８６、０ ２３８、
０ １６７、０ １００ 和 ０ ０４８ꎬ穗长为 １１ ７ ｃｍꎬ株高为

７１ ３ ｃｍꎮ ＡＳ３４ 与豫麦 ６６ 相比缺少了 １ 个节间ꎬ第
１ 节间长度短于第 ２ 节间长度ꎬ株高比为 ０ ４７７ꎬ穗长

比为 ０ ５４７ꎬ对应 ４ 个节间长度比值分别为 ０ ４７１、
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０ ６００、０ ４５４ 和 ０ ３３８ꎮ 结果表明ꎬＡＳ３４ 株高、穗长和

相应节间长度均为野生型对照的 １ / ２ 左右ꎮ 对变异

体 ＡＳ３４ 和野生型豫麦 ６６ 的株高、穗长、小穗数、穗粒

数及第 １、第 ２、第 ３、第 ４ 节间长进行独立样本 Ｔ 检

验ꎬｔ 值均达极显著水平ꎬ即变异体 ＡＳ３４ 和野生型豫

麦 ６６ 主要农艺性状间存在极显著差异ꎮ

表 １　 不同小麦材料株高构成和主要农艺性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

株高

(ｃｍ)
Ｐｌａｎｔ
ｈｅｉｇｈｔ

穗长

(ｃｍ)
Ｓｐｉｋｅ
ｌｅｎｇｔｈ

第 １ 节长度

(ｃｍ)
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｆｉｒｓｔ ｎｏｄｅ

第 ２ 节长度

(ｃｍ)
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ

ｓｅｃｏｎｄ ｎｏｄｅ

第 ３ 节长度

(ｃｍ)
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｔｈｉｒｄ ｎｏｄｅ

第 ４ 节长度

(ｃｍ)
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｆｏｕｒｔｈ ｎｏｄｅ

第 ５ 节长度

(ｃｍ)
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｆｉｆｔｈ ｎｏｄｅ

小穗数

Ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ
ｐｅｒ ｓｐｉｋｅ

穗粒数

Ｇｒａｉｎｓ
ｐｅｒ ｓｐｉｋｅ

ＡＳ３４ ３４ ０∗∗ ６ ４∗∗ ９ ６∗∗ １０ ２∗∗ ５ ４∗∗ ２ ４∗∗ １９ ６∗∗ ５０ ２∗∗

豫麦 ６６ ７１ ３ １１ ７ ２０ ４ １７ ０ １１ ９ ７ １ ３ ４ ２３ ５ ７２ ０

Ｃ Ｓ １１１ ５ ８ ２ ３８ ５ ２８ ９ ２０ ０ １３ ０ ４ ９ ２１ ７ ５９ １

(ＡＳ３４ ×
Ｃ Ｓ)Ｆ１

７３ ８ ９ ７ ２６ ９ ２０ ５ １０ ６ ５ ３ ２４ ０ ７６ ４

∗∗:变异体 ＡＳ３４ 与野生型豫麦 ６６ 比较ꎬＰ ＝ ０ ０１
∗∗:Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＳ３４ ａｎｄ Ｙｕｍａｉ６６ꎬＰ ＝ ０ ０１

图 １　 ＡＳ３４ 矮秆变异体与其野生型豫麦 ６６ 株高构成

Ｆｉｇ. １　 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｗａｒｆｉｎｇ
ｓｏｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｌｉｎｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ Ｙｕｍａｉ６６

２ ２　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ) Ｆ１株高构成和主要农艺性状

分析

(ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ) Ｆ１ 株高为 ７３ ８ ｃｍꎬ约为 ２ 个

亲本株高的平均值ꎻ主茎由 ４ 个节组成ꎬ长度分

别为 ２６ ９ ｃｍ、２０ ５ ｃｍ、１０ ６ ｃｍ 和 ５ ３ ｃｍ(表

１) ꎬ上一节与下一节长度比依次为 １ ３１２、１ ９３４
和 ２ ０００ꎬ节间长度指数分别为 ０ ３６５、０ ２７８、
０ １４４ 和 ０ ０７３ꎬ介于 ２ 个亲本之间ꎻ穗长、小穗

数、穗粒数分别为 ９ ７ ｃｍ、２４ ０ 个、７６ ４ 粒 (图

２) ꎬ均超过 ２ 个亲本ꎮ 结果表明ꎬＡＳ３４ 的矮秆变

异由多基因控制ꎬ表现为数量性状ꎻ其中的矮秆

基因对穗长、小穗数、穗粒数等主要农艺性状有

正向遗传效应ꎮ

图 ２　 ＡＳ３４ 与中国春及其 Ｆ１穗部性状

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｐｉｋｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ ＡＳ３４ꎬ Ｃ. Ｓꎬａｎｄ
ｔｈｅｉｒ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄ

２ ３　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ)Ｆ２主要农艺性状变化

(ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ) Ｆ２ 株高变幅 ３９ ０ ~ １１０ ０ ｃｍ
(图 ３) ꎬ经 ＳＰＳＳ 正态性检验ꎬ偏度系数( Ｓｋꎬｓｋｅｗ￣
ｎｅｓｓ) 为 － ０ １３２、 峰 度 系 数 ( Ｋｕꎬ ｋｕｒｔｏｓｉｓ ) 为

－ ０ ２７４ꎬＤ 检验 Ｐ 值为 ０ ２００ 和 Ｗ 检验 Ｐ 值为

０ ７３７ꎬ均大于 ０ ０５ꎬ分离趋势呈现正态分布ꎬ株
高 ６０ ~ ８９ ｃｍ 的植株占 ６８ ０％ ꎻ穗长变幅 ５ ０ ~
１３ ０ ｃｍ ( 图 ４ꎬ 图 ５ ) ꎬ ７９ ６０％ 植 株 的 穗 长 为

６ ０ ~ ９ ９ ｃｍꎻ穗粒数变幅 ３０ ~ ９９ 粒 ( 图 ４ꎬ图

６) ꎬ７２ ８％ 植株的穗粒数为 ５０ ~ ７９ 粒ꎬ经 ＳＰＳＳ
正态性检验ꎬ其分离趋势近似呈正态分布ꎻ小穗

数变幅 １７ ~ ２７ 个(图 ４ ) ꎬ７３ ８％ 植株的小穗数

为 ２０ ~ ２４ 个ꎮ 结果表明ꎬ以 ＡＳ３４ 作为亲本之一

与高秆材料配制杂交组合ꎬ其 Ｆ２株高、穗长、穗粒

数、小穗数等主要农艺性状遗传变异丰富ꎬ大部
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分植株的高度为 ６０ ~ ８９ ｃｍꎬ符合株高的育种目

标ꎬ穗长、穗粒数表现超亲优势ꎬ可选择到穗大、
粒多、株高适中的优良单株ꎬ具有非常好的育种

利用价值ꎮ

图 ３　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ)Ｆ２植株高度分布情况

Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ２

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＳ３４ ａｎｄ Ｃ. Ｓ

图 ４　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ)Ｆ２植株穗部性状分离情况

Ｆｉｇ. ４　 Ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ

ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＳ３４ ａｎｄ Ｃ. Ｓ ｉｎ ｓｐｉｋｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ

图 ５　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ)Ｆ２植株穗长分布情况

Ｆｉｇ. ５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｉｋｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＳ３４ ａｎｄ Ｃ. Ｓ

图 ６　 (ＡＳ３４ × Ｃ. Ｓ)Ｆ２植株穗粒数分布情况

Ｆｉｇ. ６　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｉｎｓ ｐｅｒ ｓｐｉｋｅ ｏｆ ｔｈｅ
Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＳ３４ ａｎｄ Ｃ. Ｓ

３　 讨论

尽管在小麦属中已经定名了 ２５ 个矮秆基因ꎬ但
大多数研究集中于 Ｒｈｔ１、 Ｒｈｔ２、 Ｒｈｔ３、 Ｒｈｔ８、 Ｒｈｔ９、
Ｒｈｔ１０ 和 Ｒｈｔ１２ꎮ 以携带 Ｒｈｔ１、Ｒｈｔ２、Ｒｈｔ３、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ９
的小麦资源为亲本ꎬ国内外相继培育了一大批小麦

品种ꎬ在小麦品种更新换代中发挥了重要作用[５]ꎮ
利用 Ｒｈｔ１、Ｒｈｔ２ 特异性 ＳＴＳ 标记对中国部分育成小

麦品种的检测结果表明ꎬ２４ ３％ 的小麦品种含主要

来自 Ｓｔ２４２２ / ４６４ 和农林 １０ 号的 Ｒｈｔ１ 基因ꎬ４６ ９％

的小麦品种含主要来自农林 １０ 号、水源 ８６、辉县红

和蚰包麦的 Ｒｈｔ２ 基因[１３]ꎮ 利用微卫星 Ｘｇｗｍ２６１
标记结合系谱分析和赤霉酸(ＧＡ３)敏感性试验ꎬ对
中国小麦主产区推广的主栽品种进行 Ｒｈｔ８ 基因鉴

定ꎬ发现 ４２ ３％ 的品种含有 Ｒｈｔ８ 基因ꎬ２０ ６％ 的品

种同时含有 Ｒｈｔ８ 和对 ＧＡ３不敏感的矮秆基因ꎬＲｈｔ８
基因的供体品种主要为阿夫(Ｆｕｎｏ)、中农 ２８(Ｖｉｌｌａ
Ｇｌｏｒｉ )、 郑 引 １ 号 ( Ｓｔ１４７２Ｐ５０６ )、 郑 引 ４ 号

(Ｓｔ２４２２Ｐ４６４)和前苏联的无芒 １ 号( Ｂｅｚｏｓｔａｙａ １)
等[１４]ꎮ 对山东育成的 １５０ 个小麦品种(系)的分子

标记鉴定结果发现ꎬ２０ ７％ 的品种含有 Ｒｈｔ１ 基因ꎬ
５４ ０％的品种含有 Ｒｈｔ２ 基因ꎬ同时含有 ２ 个矮秆基

因的品种仅占 ３ ３３％ [１５]ꎮ 对河北省培育的 ３１ 个小

麦品种的分析发现ꎬ３５ ５％ 的品种含来自赤小麦的

Ｒｈｔ８ 和 Ｒｈｔ９ 基因ꎬ２５ ８％ 的品种含来自农林 １０ 号

的 Ｒｈｔ１、Ｒｈｔ２ 基因[５]ꎮ 对来自 １４ 个国家的 １００ 份

代表性小麦品种的标记检测结果表明ꎬＲｈｔ１ 和 Ｒｈｔ２
基因的分布频率分别为 ４３ ０％ 和 ３５ ０％ [１６]ꎮ 唐娜

等[１７]利用分子标记检测结合系谱分析对 １２９ 个小

麦品种进行分类ꎬ 发现含 Ｒｈｔ１ 基因的品种占
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４５ ０％ ꎬ含 Ｒｈｔ２ 基因的品种占 １８ ６％ ꎬ含 Ｒｈｔ８ 基因

的品种占 ５６ ６％ ꎬ其中ꎬ２７ １％ 的品种含有 Ｒｈｔ１ 和

Ｒｈｔ８ 基因ꎬ１２ ４％ 的品种含有 Ｒｈｔ２ 和 Ｒｈｔ８ 基因ꎻ
Ｒｈｔ１、Ｒｈｔ２、Ｒｈｔ１ ＋ Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ２ ＋ Ｒｈｔ８ 和 Ｒｈｔ８ 基因降

低株 高 的 效 应 分 别 为 ２４ ６％ 、 ３０ ４％ 、 ２８ ２％ 、
３２ ２％和 １４ ３％ ꎬ仅含对赤霉酸敏感的 Ｒｈｔ８ 基因降

秆作用不明显ꎮ
目前小麦育种中利用的矮秆基因或矮秆资源有

限ꎬ多数矮秆基因表现为质量性状遗传ꎬ株高在后代

中的分布趋近 ２ 个亲本ꎮ 如在矮败小麦中ꎬ利用

Ｒｈｔ１０ 显性矮秆基因作为早期鉴定 Ｍｓ２ 显性核不育

基因的形态标记ꎬ其杂交 Ｆ１ 中 ５０％ 的植株矮秆不

育ꎬ另外 ５０％的植株高秆可育ꎬ株高总是呈现两极

分离[１８]ꎮ ＡＳ３４ 是本实验室通过组织培养无性系变

异途径培育的矮秆小麦材料ꎬ丰富了小麦矮秆基因

资源ꎮ 遗传分析表明ꎬＡＳ３４ 的矮秆性状由多基因控

制ꎬ与高秆品种杂交 Ｆ２株高变异广泛ꎬ６０ ~ ８９ ｃｍ的

植株占 ６８ ０％ ꎬ有利于从中选择出符合育种目标要

求的半矮秆品种ꎮ ＡＳ３４ 属于国内外首次报道的来

自于无性系变异途径、矮秆性状由多基因控制的小

麦矮源ꎮ
矮秆基因除了降低株高外ꎬ也影响小麦农艺性

状、生理性状等ꎬ多数矮秆基因由于对小麦其他性状

的负面作用限制了在育种中的有效利用ꎮ 如携带

Ｒｈｔ３ 基因的大拇指矮和携带 Ｒｈｔ１０ 基因的矮变 １
号ꎬ成熟期晚、Ｆ２植株高矮分离趋于两个极端ꎬ难以

选择出株高和生育期适中的优良单株[１９]ꎮ 赤霉素

不敏感的 Ｒｈｔ１ 和 Ｒｈｔ２ 常常引起胚芽鞘长度缩短和

幼苗叶面积的减少[２０￣２１]ꎬ在降低小麦株高的同时也

影响小麦的早期生长ꎬ而 Ｒｈｔ８ 对小麦早期生长的影

响较小[２２]ꎮ 赤霉素敏感矮秆基因在降低株高的同

时穗粒数增加ꎬ且对胚芽鞘长度和种子活力影响较

小[２３￣２４]ꎮ 对携带不同矮秆基因的近等基因系的研

究表明ꎬＲｈｔ１ 和 Ｒｈｔ２ 显著提高穗粒数、穗粒重、经济

系数和倒二叶面积ꎬ但显著降低千粒重ꎻＲｈｔ３ 对单

株粒数、单株产量和穗粒数均有负向作用ꎬ但显著提

高了千粒重ꎻＲｈｔ１ ＋ Ｒｈｔ２ 显著提高了经济系数ꎬ
Ｒｈｔ２ ＋ Ｒｈｔ３ 对产量构成因素和经济系数均有负向

作用[２５]ꎮ 含 Ｒｈｔ８ 的近等基因系虽然小穗数显著降

低ꎬ但子粒产量、小花结实率较 Ｒｈｔ１０ 和 Ｒｈｔ１２ 显著

提高ꎻＲｈｔ１０ 的降秆作用最强ꎬ粒重显著高于 Ｒｈｔ８ꎬ
但分蘖成穗率、结实率较低ꎻＲｈｔ１２ 的降秆强度显著

高于 Ｒｈｔ８ꎬ但生物产量大、成熟晚ꎬ子粒产量显著降

低[２６]ꎮ 阮仁武等[２７￣２８] 曾发现ꎬ显性矮源对单株粒

重、穗粒数和千粒重有显著降低作用ꎬ尤其是具有

Ｒｈｔ１０ 的近等基因系ꎬ单株粒重、穗粒数和千粒重分

别降低 ６８ ９％ 、６６ ７％ 和 ２４ ７％ ꎻ矮变 １ 号矮源近

等基因系(携带 Ｒｈｔ１０ 基因)对轮回亲本株高、穗长、
小穗数、穗下节间长、旗叶长和生物产量等主要农艺

性状有极显著降低作用ꎮ 王山荭等[１０] 研究表明ꎬ
Ｒｈｔ１０、Ｒｈｔ１２ 基因延迟小麦抽穗期ꎬＲｈｔ１、Ｒｈｔ１ｓ、Ｒｈｔ２
和 Ｒｈｔ３ 基因对抽穗期并无影响ꎬ所有矮秆基因在降

低株高的同时一般也降低了单株生物量ꎬ但含有

Ｒｈｔ１、Ｒｈｔ１ｓ、Ｒｈｔ１ｂ、Ｒｈｔ２ 基因的矮秆系与对应的高

秆系相比ꎬ单株生物量、单株粒重差异不显著ꎬ含有

Ｒｈｔ３、Ｒｈｔ１０ 和 Ｒｈｔ１２ 基因的矮秆系与高秆系相比ꎬ
单株生物量、单株粒重和收获指数显著降低ꎮ 本研

究结果表明ꎬ在(ＡＳ３４ × Ｃ Ｓ)Ｆ２中ꎬ大部分植株株高

和生育期适中ꎬ穗长 ６ ０ ~ ９ ９ ｃｍꎬ穗粒数 ５０ ~ ７９
粒ꎬ小穗数 ２０ ~ ２４ 个ꎻ认为 ＡＳ３４ 矮秆性状对杂交后

代穗长、小穗数、穗粒数等主要农艺性状有正向遗传

效应ꎬ与适宜亲本杂交后能够选择到穗大、粒多、株
高和成熟期适中的优良单株ꎬ具有很好的育种利用

价值ꎮ
Ｋ. Ｔａｋｅｄａ[１２]根据节间指数将矮秆水稻分为 ５

种类型ꎬ即 ｄｎ、ｄｍ、ｄ６、ｎｌ 和 ｓｈꎬ将节间比例正常的

水稻品种标定为 Ｎ 型ꎮ ｄｎ 型的节间指数与 Ｎ 型相

同ꎬ各节间按相同比例缩短ꎻｄｍ 型倒 ２ 节间显著缩

短ꎻｄ６ 型只有穗下节间伸长ꎬ其他节间不伸长ꎻｎｌ 型
最下节间短、第 ４ 节间长ꎬ偶有第 ６ 伸长节间ꎻｓｈ 型

最下节几乎不伸长ꎬ穗在叶鞘中ꎮ 除 ｄｎ 型外ꎬ所有

矮秆类型都存在某一节间显著缩短的特征ꎬ不同的

矮秆基因作用于水稻植株的不同伸长节间ꎬ其矮化

作用只发生在某一特定生长时期ꎬ导致某些节间显

著缩短ꎮ 本研究结果发现ꎬ矮秆变异体 ＡＳ３４ 与其

野生型豫麦 ６６ 相比少了 １ 个节间ꎬ穗下节长度短于

第 ２ 节长度ꎬ对应节间长度占株高的比例与豫麦 ６６
相似ꎬ按相近比例缩短ꎬ类似于 ｄｎ 型矮秆水稻ꎬ但也

存在明显差异ꎮ 表明控制 ＡＳ３４ 矮秆性状的遗传基

础比较复杂ꎬ有待深入研究ꎮ
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