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黑龙江小麦春化和光周期主要基因组成分析
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　 　 摘要：选取黑龙江省小麦品种 １２６ 份，对其春化和光周期基因型及农艺性状进行研究。 结果表明，春化和光周期基因位点

显性等位变异组合在黑龙江省小麦中分布频率明显不同。 含有显性基因组合 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 的分布频率最高，为 ２６． ２％ ，其
次是显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１，分布频率分别为 ２３． ８％和 ２３． ０％ ，最低的是 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 基因，分布频率为

０． ８％ ，Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 位点在黑龙江小麦中不存在显性等位变异。 光周期基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位点的检测结果表明，５３ 个小麦品种携带有

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 基因型，表明光钝型小麦占 ４２％ ，７３ 个品种携带 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 基因型，表明光敏型小麦占 ５８％ 。 结合田间性状调查分析

春化和光周期基因对农艺性状的影响，发现在黑龙江省小麦品种中，光周期基因型对小麦的抽穗期有影响，Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 的抽穗期

比 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 的抽穗期提前 １ ～ ５ｄ；春化和光周期基因等位变异组合对苗期习性有影响。
　 　 关键词：黑龙江省春小麦；春化基因；光周期基因
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小麦是典型的长日照植物，在生长发育过程中

需要一定的温度、光照、水分、养分等综合的外部条

件，才能从营养生长进入到生殖生长，正常开花授

粉、形成子粒和灌浆成熟。 在小麦的发育过程中，春
化阶段和光照阶段是决定小麦从营养生长到生殖生

长的 ２ 个重要时期［１］。 随着植物分子遗传学的发
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展，一系列生长发育相关基因被分离鉴定，已经明确

了春化作用和光周期反应特性是影响小麦生长发育

的重要因素。 小麦的春化和光周期特性受到其自身

基因的控制，不同温光特性小麦适宜于不同生态区

域种植［２］。
目前，被遗传定位且开发出 ＰＣＲ 分子标记的

小麦春化和光周期基因主要包括 Ｖｒｎ⁃Ａ１、Ｖｒｎ⁃Ｂ１、
Ｖｒｎ⁃Ｄ１、Ｖｒｎ⁃Ｂ３、Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 和 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ。 国内外学者

利用这些标记检测了不同生态区域小麦的基因型

组成［３⁃９］ 。 黑龙江省地域广阔，生态类型复杂，从
２０ 世纪 ３０ 年代起，已累计选育推广了 １７０ 多个品

种。 但这些品种的春化和光周期主要基因组成还

不清楚，特别是春化基因、光周期基因和小麦农艺

性状之间的关系还不明确。 为此，本研究利用近

年来开发的 ＰＣＲ 标记对黑龙江省春麦区 １２６ 份小

麦品种的 ４ 个春化基因位点和光周期 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位

点进行分子检测，分析各位点等位基因在本省小

麦品种中的组成情况和分布频率，并结合田间性

状调查与分析小麦品种农艺性状和基因型之间的

关系，为黑龙江省小麦种植和新品种选育提供

参考。

１　 材料与方法

１． １　 材料

选用黑龙江省育成的春小麦品种 １２６ 份，涵盖

省内 ７ 家育种单位，其中龙辐麦系列 ２０ 份（黑龙江

省农业科学院作物育种研究所育成，本研究室保

存），龙麦系列 １１ 份（黑龙江省农业科学院作物育

种研究所育成，张春利研究员提供），克字系列 ５５
份（黑龙江省农业科学院克山分院育成，邵立刚研

究员提供），垦红系列 ９ 份（黑龙江省农垦总局红兴

隆科研所育成，胡广彪研究员提供），垦大系列 ９ 份

（黑龙江八一农垦大学育成，何元龙教授提供），东
农系列 １１ 份（东北农业大学育成，李卓夫教授提

供），其他垦字系列 １１ 份（黑龙江省农垦总局九三

科研所和北大荒垦丰种业股份有限公司育成，郭
彦泰研究员提供）。 供试品种数量占目前本省所

育成品种总数的 ７０％以上。 试验品种具有广泛性

和代表性，基本反映了黑龙江省麦区育种和生产

现状。 选用已知春化和光周期基因型的品种辽春

１０ 号（ Ｖｒｎ⁃Ａ１ａ、Ｖｒｎ⁃Ｂ１、Ｖｒｎ⁃Ｄ１、Ｖｒｎ⁃Ｂ３、Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ）
和中 国 春 （ ｖｒｎ⁃Ａ１、 ｖｒｎ⁃Ｂ１、 Ｖｒｎ⁃Ｄ１、 ｖｒｎ⁃Ｂ３、 Ｐｐｄ⁃
Ｄ１ｂ）作为对照。 中熟对照品种为克旱 １９（黑龙江

省小麦品种推广试验中熟组对照），晚熟对照品种

为垦九 １０（国家春小麦品种区域试验东北晚熟组

对照品种），根据对照品种确定各供试品种的

熟期。
１． ２　 农艺性状的调查

供试材料分别种植在黑龙江省农业科学院民主

科技园区和黑龙江省农业科学园艺分院试验地内，２
次重复。 每个品种种植 ２ 行，行长 １ｍ，人工点播，行
距 １５ ｃｍ，株距 ５ ｃｍ，调查每个品种的苗期习性、抽
穗期和成熟期。
１． ３　 供试材料 ＤＮＡ 的提取

采用 ＣＴＡＢ 法［１０］ 分别提取各个供试材料的基

因组 ＤＮＡ，用紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 纯度与浓

度。 为了增加检测结果的准确性，每份材料至少提

取 ３ 株叶片的 ＤＮＡ，分别用于检测其春化和光周期

基因型。
１． ４　 春化和光周期基因的分子标记检测

本研究选用目前已开发公布的 特 异 性 引

物［２⁃３，１１］（表 １），并由上海生工生物工程公司合成。
ＰＣＲ 反应体系均为 ２５ μＬ，模板 ＤＮＡ ５０ ｎｇ，１０ ×
ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬ，ｄＮＴＰ（２５ μｍｏｌ ／ Ｌ）０． ２ μＬ，上游和下游

引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 １ Ｕ，用无

菌蒸馏水补充反应体系至 ２５ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序为

９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ，５０ ～ ６０ ℃退火

４５ ｓ，７２ ℃延伸 ３０ ｓ，３５ 个循环；７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎ；
４ ℃保存。 在 １． ５％ ～ ２． ０％ 琼脂糖凝胶中进行电

泳分离，采用缓冲体系为 １ × ＴＡＥ 溶液，１２０ Ｖ 电

压电泳 ３０ ～ ６０ ｍｉｎ，凝胶成像系统照相后统计

结果。

２　 结果与分析

２． １　 小麦供试材料的春化基因型检测

２． １． １ 　 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 位点检测 　 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 位点有 ３ 个显

性等位基因和 １ 个隐性等位基因，在引物 ＶＲＮ１ＡＦ
和 ＶＲＮ１⁃ＩＮＴ１Ｒ 的检测结果中，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ａ
出现 ８７６ ｂｐ 和 ９６５ ｂｐ 两个条带，显性基因 Ｖｒｎ⁃
Ａ１ｂ 出现 ７１４ ｂｐ 的条带，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ｃ 和隐

性基因 ｖｒｎ⁃Ａ１ 出现 ７３４ ｂｐ 的条带。 对 １２６ 份小

麦品种的 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 位点进行了检测，结果如图 １ 所

示，１１６ 份小麦品种扩增出 ８７６ ｂｐ 和 ９６５ ｂｐ 两个

条带，与对照辽春 １０ 号相同，说明这些材料含有

显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ａ，１０ 份小麦品种扩增出 ７３４ｂｐ
的条带，说明其中含有显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ｃ 或者隐

性基因 ｖｒｎ⁃Ａ１。

３５３１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １５ 卷

表 １　 春化和光周期基因引物和 ＰＣＲ 检测结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｇｅｎｅ ａｎｄ ＰＣＲ ｂａｎｄ ｓｉｚｅｓ ｆｏｒ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ
等位基因

Ａｌｌｅｌｅ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
序列（５′ － ３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
长度（ｂｐ）
Ｌｅｎｇｔｈ

ＶＲＮ⁃Ａ１ ＶＲＮ⁃Ａ１ａ ＶＲＮＡ１Ｆ ＧＡＡＡＧＧＡＡＡＡＡＴＴＣＴＧＣＴＣＧ ９６５ ／ ８７６

ＶＲＮ⁃Ａ１ｂ ＶＲＮ１⁃ＩＮＴ１Ｒ ＧＣＡＧＧＡＡＡＴＣＧＡＡＡＴＣＧＡＡＧ ７１４

ＶＲＮ⁃Ａ１ｃ ７３４

ｖｒｎ⁃Ａ１ ７３４

ＶＲＮ⁃Ａ１ｃ Ｉｎｔｒｌ ／ Ａ ／ Ｆ２ ＡＧＣＣＴＣＣＡＣＧＧＴＴＴＧＡＡＡＧＴＡＡ １１７０

Ｉｎｔｒｌ ／ Ａ ／ Ｒ３ ＡＡＧＴＡＡＧＡＣＡＡＣＡＣＧＡＡＴＧＴＧＡＧＡ

ｖｒｎ⁃Ａ１ Ｉｎｔｒｌ ／ Ｃ ／ Ｆ ＧＣＡＣＴＣＣＴＡＡＣＣＣＡＣＴＡＡＣＣ １０６８

Ｉｎｔｒｌ ／ ＡＢ ／ Ｒ ＴＣＡＴＣＣＡＴＣＡＴＣＡＡＧＧＣＡＡＡ

ＶＲＮ⁃Ｂ１ ＶＲＮ⁃Ｂ１ Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ ＣＡＡＧＴＧＧＡＡＣＧＧＴＴＡＧＧＡＣＡ ７０９

Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｒ３ ＣＴＣＡＴＧＣＣＡＡＡＡＡＴＴＧＡＡＧＡＴＧＡ

ｖｒｎ⁃Ｂ１ Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ ＣＡＡＧＴＧＧＡＡＣＧＧＴＴＡＧＧＡＣＡ １１４９

Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｒ４ ＣＡＡＡＴＧＡＡＡＡＧＧＡＡＴＧＡＧＡＧＣＡ

ＶＲＮ⁃Ｄ１ ＶＲＮ⁃Ｄ１ Ｉｎｔｒｌ ／ Ｄ ／ Ｆ ＧＴＴＧＴＣＴＧＣＣＴＣＡＴＣＡＡＡＴＣＣ １６７１

Ｉｎｔｒｌ ／ Ｄ ／ Ｒ３ ＧＧＴＣＡＣＴＧＧＴＧＧＴＣＴＧＴＧＣ

ｖｒｎ⁃Ｄ１ Ｉｎｔｒｌ ／ Ｄ ／ Ｆ ＧＴＴＧＴＣＴＧＣＣＴＣＡＴＣＡＡＡＴＣＣ ９９７

Ｉｎｔｒｌ ／ Ｄ ／ Ｒ４ ＡＡＡＴＧＡＡＡＡＧＧＡＡＣＧＡＧＡＧＣＧ

ＶＲＮ⁃Ｂ３ ＶＲＮ⁃Ｂ３ ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃Ｆ ＣＡＴＡＡＴＧＣＣＡＡＧＣＣＧＧＴＧＡＧＴＡＣ １２００

ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃Ｒ ＡＴＧＴＣＴＧＣＣＡＡＴＴＡＧＣＴＡＧＣ

ｖｒｎ⁃Ｂ３ ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｆ ＡＴＧＣＴＴＴＣＧＣＴＴＧＣＣＡＴＣＣ １１４０

ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｒ ＣＴＡＴＣＣＣＴＡＣＣＧＧＣＣＡＴＴＡＧ

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ ２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｒ１ ＴＧＴＴＧＧＴＴＣＡＡＡＣＡＧＡＧＡＧＣ ２８８

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ ２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｒ２ ＣＡＣＴＧＧＴＧＧＴＡＧＣＴＧＡＧＡＴＴ ４１４

２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｆ１ ＡＣＧＣＣＴＣＣＣＡＣＴＡＣＡＣＴＧ

１：克旱 ２；２：克坚；３：克旱 ３；４：克华；５：克旱 ４；６：克风；７：克旱 ５；

８：克红；９：克旱 ６；１０：克进 １；１１：龙麦 ２６；

１２：辽春 １０（ＣＫ）；Ｍ：ＤＬ２０００

１：Ｋｅｈａｎ ２，２：Ｋｅｊｉａｎ，３：Ｋｅｈａｎ ３，４：Ｋｅｈｕａ，５：Ｋｅｈａｎ ４，６：Ｋｅｆｅｎｇ，

７：Ｋｅｈａｎ ５，８：Ｋｅｈｏｎｇ，９：Ｋｅｈａｎ ６，１０：Ｋｅｊｉｎ １，１１：Ｌｏｎｇｍａｉ ２６，

１２：Ｌｉａｏｃｈｕｎ １０（ＣＫ），Ｍ：ＤＬ２０００

图 １　 部分供试小麦品种 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． １　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｖｒｎ⁃Ａ１ ｌｏｃｕｓ ｉｎ
ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

为了进一步区分显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ｃ 和隐性基因

ｖｒｎ⁃Ａ１ 在 １０ 份小麦品种的分布，利用引物 Ｉｎｔｒ１ ／ Ａ ／
Ｆ２ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ Ａ ／ Ｒ３、Ｉｎｔｒ１ ／ Ｃ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ ＡＢ ／ Ｒ 做进一

步检测，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ｃ 在引物 Ｉｎｔｒ１ ／ Ａ ／ Ｆ２ 与 Ｉｎ⁃
ｔｒ１ ／ Ａ ／ Ｒ３ 检测结果中有 １１７０ ｂｐ 的条带，隐性基因

ｖｒｎ⁃Ａ１ 在引物 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｃ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ ＡＢ ／ Ｒ 的扩增结果

中有 １０６８ ｂｐ 的条带。 在引物 Ｉｎｔｒ１ ／ Ａ ／ Ｆ２ 与 Ｉｎｔｒ１ ／
Ａ ／ Ｒ３ 检测结果中，１０ 份品种中都没有扩增出条带。
在引物 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｃ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ ＡＢ ／ Ｒ 的检测结果中，１０
份品种都扩增出 １０６８ ｂｐ 条带（图 ２），与对照品种

中国春相同，说明 １０ 个品种均有隐性基因 ｖｒｎ⁃Ａ１。

１：克坚；２：克风；３：克旱 ４；４：克丰 ２；５：克丰 １２；６：克丰 １３；
７：东农 １０４；８：东农 １１３；９：龙辐麦 ４；１０：垦红 ８；

１１：中国春（ＣＫ）；Ｍ：ＤＬ２０００
１：Ｋｅｊｉａｎ，２：Ｋｅｆｅｎｇ，３：Ｋｅｈａｎ ４，４：Ｋｅｆｅｎｇ ２，５：Ｋｅｆｅｎｇ １２，

６：Ｋｅｆｅｎｇ １３，７：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １０４，８：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １１３，９：Ｌｏｎｇｆｕｍａｉ ４，
１０：Ｋｅｈｏｎｇ ８，１１：Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｐｒｉｎｇ（ＣＫ），Ｍ：ＤＬ２０００

图 ２　 部分供试小麦品种 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． ２　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｖｒｎ⁃Ａ１
ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

４５３１
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２． １． ２　 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 位点检测　 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 位点有显性基因

和隐性基因两种类型，利用两对引物 Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ 与

Ｉｎｔｒ１ ／ Ｂ ／ Ｒ３、Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｂ ／ Ｒ４ 检测 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 基

因型，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 在引物 Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／
Ｂ ／ Ｒ３的扩增结果中有 ７０９ ｂｐ 的条带，隐性基因在引

物 Ｉｎｔｒｌ ／ Ｂ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｂ ／ Ｒ４ 的扩增结果中有 １１４９ ｂｐ
的条带。 对 １２６ 份小麦品种进行了检测，结果如图

３ 所示，６０ 份品种中扩增出 ７０９ ｂｐ 的条带，与对照

品种辽春 １０ 号相同，说明这些品种含有显性基因

Ｖｒｎ⁃Ｂ１，６６ 份品种扩增出 １１４９ ｂｐ 的条带，与对照中

国春相同，说明这些品种含有隐性基因 ｖｒｎ⁃Ｂ１。

１：克珍；２：克旱 ９；３：新克旱 ９；４：克旱 １０；５：克旱 １３；
６：克旱 １４；７：克旱 １５；８：克旱 １９；９：克旱 １２；１０：辽春 １０（ＣＫ）；

１１：中国春（ＣＫ）；Ｍ：ＤＬ２０００
１：Ｋｅｚｈｅｎ，２：Ｋｅｈａｎ ９，３：Ｘｉｎｋｅｈａｎ ９，４：Ｋｅｈａｎ １０，５：Ｋｅｈａｎ １３，

６：Ｋｅｈａｎ １４，７：Ｋｅｈａｎ １５，８：Ｋｅｈａｎ １９，９：Ｋｅｈａｎ １２，
１０：Ｌｉａｏｃｈｕｎ１０（ＣＫ），１１：Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｐｒｉｎｇ（ＣＫ），Ｍ：ＤＬ２０００

图 ３　 部分供试小麦品种 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． ３　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｖｒｎ⁃Ｂ１
ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． １． ３　 Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 位点检测　 Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 位点有显性基因

和隐性基因两种类型，利用两对引物 Ｉｎｔｒ ／ Ｄ ／ Ｆ 与

Ｉｎｔｒ１ ／ Ｄ ／ Ｒ３ 和 Ｉｎｔｒ ／ Ｄ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｄ ／ Ｒ４ 检测该位点

基因型，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 在引物 Ｉｎｔｒ ／ Ｄ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／
Ｄ ／ Ｒ３ 的检测结果中有 １６７１ ｂｐ 的条带，隐性基因

ｖｒｎ⁃Ｄ１ 在引物 Ｉｎｔｒ ／ Ｄ ／ Ｆ 与 Ｉｎｔｒ１ ／ Ｄ ／ Ｒ４ 的扩增结果

中有 ９９７ ｂｐ 的条带。 对 １２６ 份小麦品种进行检测，
结果如图 ４ 所示，７２ 份材料扩增出 １６７１ ｂｐ 的条带，

１：克旱 １５；２：东农 １１５；３：东农 １２３；４：东农 １２５；５：垦大 ４；

６：东农 １２６；７：垦大 ６；８：垦大 ７；９：垦红 ６；１０：垦红 ８；

１１：垦红 １０；１２：垦红 １１；Ｍ：ＤＬ２０００

１：Ｋｅｈａｎ １５，２：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １１５，３：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １２３，４：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １２５，

５：Ｋｅｎｄａ ４，６：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １２６，７：Ｋｅｎｄａ ６，８：Ｋｅｎｄａ ７，９：Ｋｅｎｈｏｎｇ ６，

１０：Ｋｅｎｈｏｎｇ ８，１１：Ｋｅｎｈｏｎｇ １０，１２：Ｋｅｎｈｏｎｇ １１，Ｍ：ＤＬ２０００

图 ４　 部分供试小麦品种 Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． ４　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｖｒｎ⁃Ｄ１
ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

与对照辽春 １０ 号相同，说明这些品种含有显性基因

Ｖｒｎ⁃Ｄ１，５４ 份品种扩增出 ９９７ ｂｐ 的条带，说明这些

品种含有隐性基因 ｖｒｎ⁃Ｄ１。
２． １． ４　 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 位点检测　 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 位点有显性基因

和隐性基因两种类型，利用两对引物可以检测出该位

点上的基因型，显性基因 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 在引物 ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃
Ｆ 和 ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃Ｒ 中可以扩增出 １２００ ｂｐ 的条带，
隐性基因 ｖｒｎ⁃Ｂ３ 在引物 ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｆ 和 ＶＲＮ４⁃
Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｒ 中可以扩增出１１４０ ｂｐ 的条带。 对１２６ 份

小麦品种进行了检测，在引物 ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃Ｆ 和

ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＩＮＳ⁃Ｒ 的检测结果中没有条带，这表明不存

在显性基因 Ｖｒｎ⁃Ｂ３。 在引物 ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｆ 和

ＶＲＮ４⁃Ｂ⁃ＮＯＩＮＳ⁃Ｒ 的扩增结果中，１２６ 份品种均扩增

出 １１４０ ｂｐ 的条带，结果如图 ５ 所示，与对照品种中国

春相同。 说明这些品种在此位点基因型都为隐性。

１：克珍；２：克钢；３：克华；４：克风；５：克健；６：克进 ４；７：克进 ６；
８：克早 １；９：克早 ２；１０：克旱 ８；１１：中国春（ＣＫ）；Ｍ：ＤＬ２０００
１：Ｋｅｚｈｅｎ，２：Ｋｅｇａｎｇ，３：Ｋｅｈｕａ，４：Ｋｅｆｅｎｇ，５：Ｋｅｊｉａｎ，６：Ｋｅｊｉｎ ４，

７：Ｋｅｊｉｎ ６，８：Ｋｅｚａｏ １，９：Ｋｅｚａｏ ２，１０：Ｋｅｈａｎ ８，
１１：Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｐｒｉｎｇ（ＣＫ），Ｍ：ＤＬ２０００

图 ５　 部分供试小麦品种 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． ５　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｖｒｎ⁃Ｂ３
ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． １． ５ 　 光周期基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位点检测 　 光周期

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位点有光钝型基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 和光敏型基因

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 两种类型，利用引物 ２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｒ１、２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｒ２
和 ２Ｄ⁃Ｉｎｓ⁃Ｆ１ 可以检测出该位点基因类型，光钝型

基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 可以扩增出 ２８８ ｂｐ 的条带，光敏型基

因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 可以扩增出 ４１４ ｂｐ 的条带。 对 １２６ 份

小麦品种的光周期基因进行检测，结果如图 ６ 所示，５３

１：垦红 ６；２：垦红 ８；３：垦红 １０；４：垦大 １３；５：垦大 １２；
６：垦大 １０；７：垦大 ７；８：垦大 ６；９：东农 １１１；

１０：东农 １１５；１１：东农 １２３；１２：中国春（ＣＫ）；Ｍ：ＤＬ２０００；
１：Ｋｅｎｈｏｎｇ ６，２：Ｋｅｎｈｏｎｇ ８，３：Ｋｅｎｈｏｎｇ １０，４：Ｋｅｎｄａ １３，５：Ｋｅｎｄａ １２，
６：Ｋｅｎｄａ １０，７：Ｋｅｎｄａ ７，８：Ｋｅｎｄａ ６，９：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １１１，１０：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １１５，

１１：Ｄｏｎｇｎｏｎｇ １２３，１２：Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｐｒｉｎｇ（ＣＫ），Ｍ：ＤＬ２０００

图 ６　 部分供试小麦品种 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位点检测的电泳图谱

Ｆｉｇ． ６　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ Ｐｐｄ⁃Ｄ１
ｌｏｃｕｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
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份品种有 ２８８ ｂｐ 的条带，与对照辽春 １０ 号相同，说
明这些品种有光钝型基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ；７３ 份品种扩增

出 ４１４ ｂｐ 的条带，与对照品种中国春相同，说明这

些品种含有 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 基因。
２． ２　 春化和光周期显性等位基因组合在黑龙江小

麦品种中的分布

在 １２６ 份黑龙江春小麦品种中，春化基因显性

等位变异组合分布频率明显不同（表 ２）。 其中以

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 分布频率最高，分布频率为 ２６． ２％ ，
其次为显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１、 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／

Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 基因，分布频率为 ２３． ８％ 、２３． ０％
和 １９． ０％ ， 最低的是 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 基因， 分布频率为

０􀆰 ８％ ，而显性基因 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 在黑龙江省小麦品种中

没有分布，均为隐性基因 ｖｒｎ⁃Ｂ３。 在光周期基因

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ 位点上，光钝型基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 的分布频率

为 ４２％ ，光敏型基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 的分布频率为 ５８％ 。
在黑龙江省小麦中，存在 １３ 种春化和光周期显性基

因变异组合 （表 ３）。 其中以 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ／ Ｐｐｄ⁃
Ｄ１ｂ 分布频率最高，分布频率为 ２０． ６％ 。

表 ２　 春化和光周期基因显性等位变异在黑龙江省春小麦品种中的分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｌｌｅｌｅｓ ａｔ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｉｎ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ ｓｐｒｉｎｇ ｗｈｅａｔ

显性基因

Ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｌｌｅｌｅ
Ａ１ Ａ１ ＋ Ｂ１ Ｂ１ Ｂ１ ＋ Ｄ１ Ｄ１ Ａ１ ＋ Ｄ１ Ａ１ ＋ Ｂ１ ＋ Ｄ１ Ｂ３ ａ１ ＋ ｂ１ ＋ ｄ１

数目

Ｎｏ． ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
２４ ３０ １ ６ ２ ３３ ２９ ０ １

频率（％ ）
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

１９． ０ ２３． ８ ０． ８ ４． ８ １． ６ ２６． ２ ２３． ０ ０ ０． ８

Ａ１：Ｖｒｎ⁃Ａ１，Ａ１ ＋ Ｂ１：Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１，Ｂ１：Ｖｒｎ⁃Ｂ１，Ｂ１ ＋ Ｄ１：Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１，Ｄ１：Ｖｒｎ⁃Ｄ１，Ａ１ ＋ Ｄ１：Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１，Ａ１ ＋ Ｂ１ ＋ Ｄ１：Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃
Ｄ１，Ｂ３：Ｖｒｎ⁃Ｂ３，ａ１ ＋ ｂ１ ＋ ｄ１：ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１，ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

　 　 在黑龙江省 ７ 家小麦育种单位之间，所培育品

种的显性春化和光周期等位基因分布频率也存在明

显差异（表 ３）。 在北部育种单位中（克山分院和九

三科研所），其品种的光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 分布

频率高于 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 基因型频率。 而在南部育种单

位中（东北农业大学、黑龙江省农业科学院作物育

种研究所），其品种的光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 分布

频率高于 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 基因型频率。 在东部的小麦育种

单位 （红兴隆科研所） 光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 比

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 分布频率高，而同为东部的黑龙江八一农

垦大学的品种与之相反，其光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ
较 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 分布频率高。 上述结果表明，省内育种

单位所处的地理位置对其所培育品种的光周期基因

型有影响；光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 更偏向存在于高

纬度地区选育单位的春小麦品种中。

表 ３　 春化和光周期基因显性等位变异在黑龙江省不同育种单位之间的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｌｌｅｌｅｓ ａｔ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉ ｏｆ ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｉｎ Ｈｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｕｎｉｔ

育种单位　 　 　 　 　
Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｕｎｉｔ　 　 　 　 　

Ａ１ Ｂ１ Ｄ１ Ａ１ ＋ Ｂ１ Ａ１ ＋ Ｄ１ Ｂ１ ＋ Ｄ１ Ａ１ ＋ Ｂ１ ＋ Ｄ１ ａ１ ＋ ｂ１ ＋ ｄ１

ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ ａ ｂ

ａ ｂ

克字系列 ２ ４ ０ ０ ０ １ １ ２ ３ ２２ ２ ２ ４ １１ ０ １ １２ ４３
东农系列 ０ ２ ０ ０ １ ０ ３ ３ １ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ ６ ５
垦大系列 ０ ２ ０ ０ ０ ０ ０ ２ １ ３ ０ ０ １ ０ ０ ０ ２ ７
垦红系列 ３ １ １ ０ ０ ０ ４ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ８ １
垦字系列 ２ ０ ０ ０ ０ ０ ２ ３ ０ ０ ０ ０ １ ３ ０ ０ ５ ６
龙麦系列 ２ ０ ０ ０ ０ ０ ３ ０ １ ０ ０ ０ ２ ３ ０ ０ ８ ３
龙辐麦系列 ５ １ ０ ０ ０ ０ ３ ４ １ １ １ ０ ２ ２ ０ ０ １２ ８
分布数目

Ｎｏ． ｏｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
１４ １０ １ ０ １ １ １６ １４ ７ ２６ ４ ２ １０ １９ ０ １ ５３ ７３

分布频率（％ ）
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

１１． １ ７． ９ ０． ８ ０ ０． ８ ０． ８ １２． ７ １１． １ ５． ６ ２０． ６ ３． ２ １． ６ ７． ９ １５． １ ０ ０． ８ ４２ ５８

ａ：Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ，ｂ：Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ
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２． ３　 小麦春化和光周期基因等位变异组合与苗期

习性的关系

根据苗期习性将小麦分为直立、半匍匐和匍匐

三种类型。 田间调查发现（表 ４），直立、半匍匐和匍

匐三种类型中小麦品种数分别为 ５３ 份、４４ 份和 ２９
份，所占比例分别为 ４２． １％ 、３４． ９％ 和 ２３． ０％ 。 由

表 ４ 发现三类生长习性在不同春化基因型组合中均

有分布。 但主要集中于 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１、Ｖｒｎ⁃
Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１、Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／
Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１。 结合光周期基因型分析发现，在表

现为匍匐性的上述 ４ 种春化基因组合中，所检测光

周期等位基因的分布有差异。 在 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／

ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 中主要以 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ
为主，分别是 ８３． ３％和 １００％ ；而在 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／
ｖｒｎ⁃Ｄ１ 中 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 是 ４２． ９％ 、 在 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／
Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 中 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 是 ５５． ６％ 。 这表明，春化和光周

期基因等位变异组合对苗期习性有影响。 虽然在

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１、ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 ｖｒｎ⁃
Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 三种基因型组合中也有品种分

布，但其数量较少，且其具有匍匐习性的品种数量仅

仅分别为 １ 个，因此，初步判断具有 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ＋ Ｐｐｄ⁃
Ｄ１ｂ 基因型组合的春小麦品种可能更倾向于表现出

苗期匍匐性。

表 ４　 不同春化、光周期基因及其组合与苗期性状的关系

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏ⁃
ｐｅｒｉｏｄ

春化基因类型

Ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｌｌｅｌｉｃ ｔｙｐｅｓ
品种数

Ｎｏ． ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
分布频率（％ ）

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
直立

Ｅｒｅｃｔ ｔｙｐｅ
半匍匐

Ｈａｌｆ ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｔｙｐｅ
匍匐

Ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｔｙｐｅ

匍匐性状所占比例（％ ）
Ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｔｙｐｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２４ １９． ０ ９ ９ ６ １６． ７ ８３． ３

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２ １． ６ ０ １ １ ０ １００

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ １ ０． ８ ０ ０ １ １００ ０

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ６ ４． ８ ３ ２ １ １００ ０

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ３３ ２６． ２ １６ １４ ３ ０ １００

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ ３０ ２３． ８ １４ ９ ７ ５７． １ ４２． ９

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２９ ２３． ０ １１ ８ １０ ４４． ４ ５５． ６

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ １ ０． ８ ０ １ ０ ０ ０

总计

Ｔｏｔａｌ
１２６ １００ ５３ ４４ ２９ ３７． ９ ６２． １

２． ５　 小麦春化和光周期基因显性等位变异组合与

抽穗期的关系

在黑龙江省 １２６ 份春小麦品种中（其中有 １ 份

材料为春化基因位点全为隐性），Ｖｒｎ⁃Ａ１、Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／
Ｖｒｎ⁃Ｄ１、Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 四

种基因组合占主导地位，在仅显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 组合

中，光钝型比光敏型的抽穗期早 １ ｄ，在显性基因

Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 组合中，光钝型比光敏型基因早 ４ ｄ。
在显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 组合中，光钝型基因比

光敏型基因早 ３ ｄ，在显性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃
Ｄ１ 组合中，光钝型基因比光敏型基因抽穗期早 ５ ｄ。
表明在相同春化基因组合中，光钝型基因比光敏型

基因抽穗期早 １ ～ ５ ｄ（表 ５）。

３　 讨论

本研究对黑龙江省 １２６ 份春小麦品种的春化基

因型进行了检测，发现 ４ 个显性基因（Ｖｒｎ⁃Ａ１、Ｖｒｎ⁃
Ｂ１、Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ｂ３）以不同分布频率存在，但未检

测到 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 显性等位变异（图 ５）。 其中在 Ｖｒｎ⁃１ 位

点上以春化反应最不敏感显性等位变异的 Ｖｒｎ⁃Ａ１
基因型为主，另外 ２ 个春化位点上 Ｖｒｎ⁃Ｂ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ｄ１
基因型也以不同的比值出现，由此表明黑龙江省小

麦不需要强春化作用，在正常播种条件下都能顺利

通过春化阶段，开花和结实。 但是在 １２６ 份供试材

料中也有例外，克山分院所育成的克风品种 在 Ｖｒｎ⁃
Ａ１、Ｖｒｎ⁃Ｂ１、Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ｂ３ 位点上的基因型检测结
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表 ５　 不同春化、光周期显性基因及其组合与抽穗期的关系

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｈｅａｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ

春化基因类型

Ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｌｌｅｌｉｃ ｔｙｐｅｓ
品种数

Ｎｏ． ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ
分布频率（％ ）

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
含 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 的抽穗期（月 ／ 日）
Ｈｅａｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ ｗｉｔｈ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ

含 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 的抽穗期（月 ／ 日）
Ｈｅａｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ ｗｉｔｈ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２４ １９． ０ ６ ／ ７ ～ ６ ／ １６ ６ ／ ８ ～ ６ ／ １６

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２ １． ６ ６ ／ １７

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ １ ０． ８ ６ ／ １４

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ６ ４． ８ ６ ／ １１ ～ ６ ／ １６ ６ ／ １５ ～ ６ ／ １６

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ３３ ２６． ２ ６ ／ ９ ～ ６ ／ １６ ６ ／ ９ ～ ６ ／ １６

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ ３０ ２３． ８ ６ ／ ９ ～ ６ ／ １７ ６ ／ ９ ～ ６ ／ ２０

Ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ Ｖｒｎ⁃Ｄ１ ２９ ２３． ０ ６ ／ ５ ～ ６ ／ １６ ６ ／ １０ ～ ６ ／ １６

ｖｒｎ⁃Ａ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｂ１ ／ ｖｒｎ⁃Ｄ１ １ ０． ８ ６ ／ １７

总计

Ｔｏｔａｌ
１２６ １００ ６ ／ ５ ～ ６ ／ １７ ６ ／ ９ ～ ６ ／ ２０

果都为隐性，冬春习性上应当归于冬性。 但是该品

种田间表现为春性，抽穗期和成熟期与黑龙江省小

麦品种推广试验对照品种克旱 １６ 基本无差异。 这

种基因型组成与生态习性间的的差异可能与该品种

存在其他春化基因或基因组相关区域存在等位变异

进而影响其春化特性有关，有待进一步研究。
本研究在光周期基因检测中，４２％ 的品种携带

光周期反应不敏感基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ，有 ５８％ 的品种携

带光敏感基因 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ。 光周期等位基因在黑龙江

省不同育种单位之间的分布频率不同（表 ３）。 如黑

龙江省北部育种单位（黑龙江省农科院克山分院和

黑龙江省农垦九三科研所）育成品种的光周期基因

型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 较 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 分布频率高。 黑龙江省南部

育种单位（东北农业大学、黑龙江省农业科学院作

物育种研究所）育成品种的光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ
较 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 分布频率高。 黑龙江省东部育种单位

（黑龙江八一农垦大学）的光周期基因型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ
比 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 分布频率高，而同为东部地区的黑龙江

省红兴隆农科所的 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 较 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 分布频率

高。 这些结果又表明，供试小麦品种的光周期敏感

基因型分布更倾向存在于高纬度地区选育单位的品

种中。 其原因可能在于小麦生物特性上为长日照植

物，其光周期敏感性有随地理纬度增高更敏感的

趋势。
本研究分析了黑龙江省年推广面积 １００ 万亩以

上（克全、克群、克壮、克旱 ６、克旱 ７、克旱 ８、龙麦

２６）和 １０００ 万亩以上（克丰 ３、克旱 ９）小麦品种的

春化和光周期基因分布情况，结果发现在这些品种

中，都存在 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 显性基因，并与 Ｖｒｎ⁃Ｂ１、Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 显

性基因并存，田间表现为弱春性，且光周期基因都是

光敏型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 小麦材料。 这与张春利等［２１］ 的结

果基本相一致，表明黑龙江省大面积主栽品种具备

光敏感特性，对环境有很大的适应性，是小麦适应生

态条件选择的结果。
通过对供试品种的春化和光周期基因检测（表

５），发现隐性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 主要存在于抽穗晚熟品种

中，表明隐性基因 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 对抽穗期有影响，可使抽

穗期延迟。 同时也说明 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 对 Ｖｒｎ⁃Ｄ１ 和 Ｖｒｎ⁃Ｂ１
具有上位作用，携带显性 Ｖｒｎ⁃Ａ１ 等位变异可使抽穗

期提前。 光周期 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 在抽穗期早的品种中分

布比例高，而在抽穗期晚的品种中分布比例低，说明

Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 也可使抽穗期提前。 光周期 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 在抽

穗期晚的品种中分布比例高，说明 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 可使抽

穗期推迟。 这与杨芳萍等［８］ 分析春化显性等位变

异可以促进抽穗，光周期不敏感型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ａ 较敏感

型 Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 材料提早抽穗的结果相一致。
春化和光周期基因等位变异组合对苗期习性有

影响。 具有 Ｖｒｎ⁃Ａ１ ＋ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 基因型组合的春小麦

更多的表现出匍匐习性（表 ４）。 黑龙江省小麦生长

季节的气候特点是春旱秋涝，苗期抗旱非常重要，小
麦苗期表现匍匐性状的品种，根系发达，抗旱性

好［１］。 因此，在新品种培育过程中，选择具有 Ｖｒｎ⁃
Ａ１ ＋ Ｐｐｄ⁃Ｄ１ｂ 基因型组合的品种可能更能适应本地

区的气候特点，进而为农业生产服务。
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祁建民　 王天宇　 曾亚文　 张孟臣　 楚秀生　 戴陆园　 胡英考　 江　 玲　 姜慧芳　 梁荣奇

刘庆忠　 刘伟华　 秦民坚　 徐建龙　 于　 卓　 郑王义　 朱列书　 庄杰云　 柴　 岩　 陈建华

程式华　 高中山　 郭小丁　 韩粉霞　 胡胜武　 李英慧　 刘庆昌　 栾非时　 毛　 龙　 宁海龙

彭定祥　 师尚礼　 王才林　 王传堂　 许　 勇　 晏月明　 杨光宇　 张革民　 陈受宜　 邓祖湖

范楚川　 冯宗云　 傅永福　 管延安　 雷财林　 梁　 燕　 刘崇怀　 卢新雄　 庞晓明　 杨铁钊

张桂权　 周瑞阳　 陈学森　 陈学珍　 李义文　 郑勇奇　 刘宏伟　 倪中福　 张冰冰　 张增艳

另外衷心感谢其他审稿专家对本刊的大力支持，由于有些稿件属于边缘学科，稿件数量较

少，审稿数量亦偏少，但审稿质量并未降低，篇幅有限，在此不一一列举。
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