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　 　 摘要:为系统了解青海小麦矮秆基因的分布特点ꎬ并进一步为青海高原小麦的株高育种提供优异种质资源ꎮ 本研究利

用 ５ 个矮秆基因的特异性分子标记对 ８２ 份青海小麦品种资源中的矮秆基因进行了检测ꎬ并对不同矮秆基因的降秆效应进

行了分析ꎮ 结果表明:８２ 份青海育成小麦品种中有 ４９ 份材料至少含有一个矮秆基因ꎬ其中 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的分布频率最高ꎬ约占

参试材料的 ２８. ０％ ꎬ其次是分布频率为 ２３. ２％ 的 Ｒｈｔ８ 基因ꎬ而矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ５ 以及 Ｒｈｔ１２ 的分布频率分别为

９. ８％ 、１３. ４％ 、９. ８％ ꎮ 在 ４９ 份含有不同种类矮秆基因的材料中ꎬ其中 １６ 份材料同时含有 ２ 种及以上的矮秆基因ꎬ即 Ｒｈｔ￣
Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 和 Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 和 Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８ 和 Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ１２、Ｒｈｔ５ 和 Ｒｈｔ１２ꎬ并未发现同时

含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的品种ꎻ２ 份材料分别含有 ３ 种矮秆基因ꎬ即 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２ 和 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８ꎻ
其余 ３１ 份材料仅含有 １ 种矮秆基因ꎮ ８２ 份青海育成小麦材料中仅含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的材料 １１ 份ꎬ平均株高为８６. ２ ｃｍꎬ其降秆

效应为 ５. ７％ ꎻ只含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的材料有 ５ 份ꎬ平均株高为 ８４. ９ ｃｍꎬ其降秆效应为 ７. １％ ꎻ仅含有 Ｒｈｔ８ 的材料有 ９ 份ꎬ平均

株高为 ８８. ６ ｃｍꎬ其降秆效应为 ３. １％ ꎮ 因此ꎬ在青海育成小麦品种中ꎬ矮秆基因的降秆效应为 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ > Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ > Ｒｈｔ８ꎮ
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小麦株高是由基因型和环境共同决定的[１￣２]ꎬ
矮秆基因除了具有降秆作用外ꎬ也会影响植株的其

他形态学性状ꎬ因此了解矮秆基因的特点以及对农

艺性状造成的影响会大大有利于今后的育种研究ꎮ
小麦株高过高会造成茎秆变细ꎬ风一吹容易出现倒

伏现象ꎬ这对小麦的高产是很不利的ꎬ如果倒伏发生

在灌浆期或者是灌浆早期ꎬ倒伏对产量造成的不利

影响无疑是最大的ꎮ 适当的降低株高可以使小麦茎

秆粗壮ꎬ提高小麦的抗倒伏能力ꎬ从而提高小麦产

量ꎮ 然而株高并不是越低越好ꎬ在一定范围内与产

量呈正相关ꎬ小麦过度矮小反而会使产量下降ꎮ 因

此ꎬ应当充分利用这些矮源基因获得一个株高与产

量的理想值ꎬ从而进一步提高小麦产量ꎮ 早在 ２０
世纪末全世界就已经开始推广矮化以及半矮化的

小麦品种ꎬ世界小麦产量得到了较大提高ꎬ并且每

年都有突破ꎮ 目前虽然已经发现很多具有主效降

秆作用的矮秆基因ꎬ但是在生产中利用最多的还是

来自于农林 １０ 号的 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 以及赤小麦的

Ｒｈｔ８[３￣５]ꎮ 一些已经发掘出来的矮秆基因在生产上

的应用还比较少ꎬ因此ꎬ深入分析新型矮秆基因的遗

传效应及实现矮秆基因的多元化利用ꎬ才能进一步

提高小麦产量ꎮ
分子标记检测具有位点多、多态性高及方法简

便等优点ꎬ被广泛用于矮秆基因定位和绘制遗传图

谱中ꎮ Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[６] 开发的 ＳＴＳ 标记可快速、准
确检测 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 这 ２ 个矮秆基因ꎬＶ. Ｋｏｒ￣
ｚｕｎ 等[７]和 Ａ. Ｊ. Ｗｏｒｌａｎｄ 等[８]开发的 ＳＳＲ 标记可快

速鉴定矮秆基因 Ｒｈｔ８ꎮ Ｊ. Ｒ. Ｐｅｎｇ 等[９] 克隆了分别

位于小麦 ４ＢＬ 和 ４ＤＬ 染色体上的 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂ 的同源基因ꎮ 万平等[１０] 开发了与 Ｒｈｔ３ 基因紧

密连锁的分子标记ꎻＡ. Ｘ. Ｌｉ 等[１１]开发了 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｅ 基
因的分子标记等ꎮ Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[１２]还获得与矮秆基

因 Ｒｈｔ４、Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ９、Ｒｈｔ１２ 以及 Ｒｈｔ１３ 紧密连

锁的分子标记ꎮ 这些标记的准确性也得到了很多

学者的验证ꎬ例如杨松杰等[１３] 、周阳等[１４] 、唐娜

等[１５]利用分子标记技术对我国小麦品种中的 Ｒｈｔ￣
Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 和 Ｒｈｔ８ 等矮秆基因的分布情况进行

了检测ꎬ了解了不同的矮秆基因在我国的利用率ꎮ
慕美财等[１６]在研究山东小麦矮秆基因的分布时发

现 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因频率远高于 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂꎮ 随着科技的

不断发展和创新ꎬ分子标记在育种上取得了很大

进步ꎬ虽然在矮化和半矮化育种方面也取得了不

俗的进展ꎬ但是生产上利用较多和研究比较深入

的矮秆基因十分有限ꎬ仅仅局限在最常见的主效

矮秆基因上ꎬ缺乏对已经发掘出来的其他矮秆基

因的充分利用和详细研究ꎮ 除此之外ꎬ对新的矮

秆种质资源缺乏筛选和创造ꎬ这可能就是造成矮

化育种发展变缓的原因ꎮ 为了提高矮化和半矮化

育种效率ꎬ进一步实现增产ꎬ育种工作需要向未知

领域进行深入研究ꎬ现在越来越多的研究人员把

重心转移到克隆新的矮秆基因和开发新型的分子

标记上ꎬ这对矮秆基因的多元化利用具有深远

影响ꎮ
本研究利用 Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[６ꎬ１２]和 Ｖ. Ｋｏｒｚｕｎ[７]公

布的矮秆基因分子标记对 ８２ 份青海育成小麦品种

中所含有的矮秆基因进行检测ꎬ分析不同矮秆基因

在该批小麦中的分布特点ꎬ以期为矮秆更高产新品

种的培育提供指导ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

８２ 份青海育成小麦种质资源由青海大学和青

海省农林科学院提供ꎬ供试材料相关信息见表 １ꎬ赤
小麦、农林 １０ 号由国家种质复份库(青海)提供ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １　 田间株高调查　 在 ２０１５ 年 ３ 月中旬和 ２０１６
年 ３ 月中旬把 ８２ 份青海小麦品种种植于青海大学

试验田ꎬ每个品种种植 ３ 行ꎬ点播ꎬ株距约 １０ ~１５ ｃｍꎬ

５６５
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表 １　 ８２ 份青海育成小麦品种

Ｔａｂｌｅ １　 ８２ ｂｒｅｄ ｗｈｅａｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
名称

Ｎａｍｅ
审定年份

Ｅｘａｍｉｎｅ ｔｉｍｅ
编号

Ｎｕｍｂｅｒ
名称

Ｎａｍｅ
审定年份

Ｅｘａｍｉｎｅ ｔｉｍｅ

１ 青春 ４１５ １９９３ / １ / １４ ４２ 高原 ９３２ １９９９ / １１ / ２５
２ 高原 ４６６ 未审定 ４３ 香农 ３ 号 未审定

３ 柴春 ０４４ １９８８ / １２ ４４ 民和 ８５３ １９９８ / ３ / ２
４ 新哲 ９ 号 １９８８ / １２ ４５ 洋麦子 未审定

５ 高原 Ｖ０２８ １９９８ / ３ / ２ ４６ ＭＥ￣４７ 未审定

６ 互麦 １３ 号 ２０００ / １２ / ２５ ４７ 高原 １５８ 未审定

７ 烟福 １８８ ２００４ / ２ / １９ ４８ 高原 ５０６ 未审定

８ 青春 ５２４ 未审定 ４９ 铁普麦 未审定

９ 高原 １７５ 未审定 ５０ ＭＥ￣４５ 未审定

１０ 柴春 ９０１ １９９４ / ９ / ２３ ５１ 普冰 １３３ 未审定

１１ 青春 ５７０ １９９６ / １１ / ７ ５２ 杨麦 １６ 号 未审定

１２ 互麦 １５ ２００５ / １２ / ９ ５３ 兰天(选系) 未审定

１３ 山旱 ９０１ ２００５ / １ / １０ ５４ 青春 ４１ 未审定

１４ 兰天 ３ 号 ２００１ / １２ / １４ ５５ １３ 繁 ５１６￣２ 未审定

１５ 高原 ４４８ １９９９ / １１ / ２５ ５６ １３７９６ 未审定

１６ 青春 ３８ ２００５ / １２ / ９ ５７ １３７９９ 未审定

１７ 民和 ５８８ １９９９ / １１ / ２５ ５８ １３ 繁 ５３０ 未审定

１８ 民和 ６６５ ２００１ / １２ / ４ ５９ １３ 繁 ５１６￣１ 未审定

１９ 高原 ９１３ １９９８ / ３ / ２ ６０ 青紫 １ 号 未审定

２０ 墨引 ２ 号 ２００４ / ２ / １９ ６１ 兰天 １５ 未审定

２１ 柴春 ０１８ １９８８ ６２ 乐麦 ５ 号 １９９８ / ３ / ２
２２ 高原 ２０５ １９９８ / ３ / ２ ６３ 高原 ７７６ 未审定

２３ 青春 ５８７ ２０００ / １２ / ２５ ６４ 高原 １１５ ２００１ / １２ / １４
２４ 青春 ３９ ２００５ / １２ / ９ ６５ 吉农 ４６９ 未审定

２５ 青农 ４６９ 未审定 ６６ 墨引 １ 号 ２００４ / ２ / １９
２６ 高原 ３６８ 未审定 ６７ 阿勃 １９６３ 年推广

２７ 通麦 １ 号 ２００５ / １ / １０ ６８ 高原 ３３８ １９８１ / ６ / ８
２８ 宁春 ２６ ２００３ / １ / ２２ ６９ 乐麦 ６ 号 ２００４ / ２ / １９
２９ 宁春 ８１１ 未审定 ７０ 张春 ８１１ １９９４ / １２ / １
３０ 高原 ４６５ 未审定 ７１ 曹选 ５ 号 未审定

３１ 高原 ３１４ ２００１ / １２ / １４ ７２ 青春 ４０ ２００６ / １２ / １２
３２ 青春 １４４ ２００３ / １ / ２２ ７３ 新麦繁 ４ 未审定

３３ 源卓 ３ 号 ２００５ / １２ / ９ ７４ 兰考 ９０６ ２００１ / １２ / １４
３４ 墨波 １ 号 未审定 ７５ 林农 ２０ 号 未审定

３５ 高原 ５８４ １９９９ / １１ / ２５ ７６ 宁春 ４ 号 未审定

３６ 青春 ２５４ １９９６ / １１６ ７７ 青加 １ 号 未审定

３７ 青春 ９５２ ２００１ / １２ / １４ ７８ 青加 ２ 号 未审定

３８ 青春 ３７ ２００５ / １ / １０ ７９ ９０￣１０７３ 未审定

３９ 瀚海 ３０４ １９８６ ８０ ０９０９８ 未审定

４０ 柴春 ２３６ １９８８ / １２ ８１ ０９１０１ 未审定

４１ 高原 ３５６ １９９４ / １１ / ３０ ８２ 高原 ６０２ １９８７

行距 ２０ ｃｍꎬ行长 ２. ０ ｍꎬ品种间间隔 ５０ ｃｍꎬ避免混

种ꎮ 试验期间保持试验田水肥一致ꎬ定期人为除草ꎮ
待小麦灌浆后期测量小麦株高ꎮ 每个材料随机取

１０ 株测量并进行统计学分析ꎮ
１. ２. ２　 ＤＮＡ 的提取　 采用 ＣＴＡＢ[１７]法并稍加改良

提取小麦叶片总 ＤＮＡꎬ并用核酸浓度检测仪检测

ＤＮＡ 浓度ꎬ用去离子水溶解至 ４０ ~ ６０ ｎｇ / μＬꎬ４℃冰

箱保存备用ꎮ
１. ２. ３　 ＰＣＲ扩增　 扩增矮秆基因 Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２、
Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 参照 Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[６ꎬ１２]和 Ｖ. Ｋｏｒ￣
ｚｕｎ 等[７] 发表的引物序列ꎬ检测矮秆基因 Ｒｈｔ５、
Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 所用引物见表 ２ꎬ所
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有引物均由上海生工合成ꎮ ＰＣＲ 扩增体系和扩增

程序参照杨松杰等[１３]的研究ꎮ
Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２ 这 ３ 个矮秆基因用 ８％非变性

聚丙烯酰胺凝胶电泳检测ꎬ缓冲液采用 １ × ＴＢＥꎬ电

泳 １ ｈ 后ꎬ银染、显影并统计条带ꎮ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂ 矮秆基因的检测采用 １. ５％ 的琼脂糖凝胶ꎬ缓
冲液采用 ０. ５ × ＴＢＥꎬ１２０ Ｖ 电泳 ４０ ｍｉｎꎬ凝胶成像

仪下观察条带、照相并保存图片ꎮ

表 ２　 不同矮秆基因的分子标记及引物序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

矮秆基因

Ｄｗａｒｆ ｇｅｎｅ
分子标记

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
片段长度(ｂｐ)
Ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ

退火温度(℃)
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ＢＦ￣ＭＲ１ ＢＦ:ＧＧＴＡＧＧＧＡＧＧＣＧＡＧＡＧＧＣＧＡＧ
ＭＲ１:ＣＡＴＣＣＣＣＡＴＧＧＣＣＡＴＣＴＣＧＡＧＣＴＡ

２３７ ６３

Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ ＢＦ￣ＷＲ１ ＢＦ:ＧＧＴＡＧＧＧＡＧＧＣＧＡＧＡＧＧＣＧＡＧ
ＷＲ１:ＣＡＴＣＣＣＣＡＴＧＧＣＣＡＴＣＴＣＧＡＧＣＴＣ

２３７ ６３

Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ＤＦ￣ＭＲ２ ＤＦ:ＣＧＣＧＣＡＡＴＴＡＴＴＧＧＣＣＡＧＡＧＡＴＡＧ
ＭＲ２:ＣＣＣＣＡＴＧＧＣＣＡＴＣＴＣＧＡＧＣＴＧＣＴＡ２

５４ ６３

Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ ＤＦ２￣ＷＲ２ ＤＦ２:ＧＧＣＡＡＧＣＡＡＡＡＧＣＴＴＣＧＣＧ
ＷＲ２:ＧＧＣＣＡＴＣＴＣＧＡＧＣＴＧＣＡＣ

２６４ ６３

Ｒｈｔ５ ＢＡＲＣ１０２ Ｆ:ＧＧＡＧＡＧＧＡＣＣＴＧＣＴＡＡＡＡＴＣＧＡＡＧＡＣＡ
Ｒ:ＧＣＧＴＴＴＡＣＧＧＡＴＣＡＧＴＧＴＴＧＧＡＧＡ

２００ ５２

Ｒｈｔ８ Ｘｇｗｍ２６１ Ｆ:ＣＴＣＣＣＴＧＴＡＣＧＣＣＴＡＡＧＧＣ
Ｒ:ＣＴＣＧＣＧＣＴＡＣＴＡＧＣＣＡＴＴＧ

１９２ ５５

Ｒｈｔ１２ ＷＭＣ４１０ Ｆ:ＣＧＣＡＴＡＡＡＣＡＣＣＴＴＣＧＣＴＣＴＴＣＣＡＣＴＣ
Ｒ:ＣＧＣＡＴＡＡＡＣＡＣＣＴＴＣＧＣＴＣＴＴＣＣＡＣＴＣ

１１４ ６１

２　 结果与分析

２. １　 Ｒｈｔ８ 基因的检测结果

本研究利用 Ｖ. Ｋｏｒｚｕｎ 等[７] 开发的与 Ｒｈｔ８ 矮秆

基因连锁比较紧密的分子标记 Ｘｇｗｍ２６１ 对 ８２ 份青

海育成小麦品种中的 Ｒｈｔ８ 矮秆基因的分布进行检

测ꎬ并选用含有矮秆基因 Ｒｈｔ８ 的赤小麦作为对照ꎮ
实验结果表明赤小麦在引物 Ｘｇｗｍ２６１ 下能扩增出了

１９２ ｂｐ 的片段ꎬ８２ 份青海育成小麦品种中有 １９ 份材

料(高原４４６ 、柴春０４４、烟福１８８ 等)和对照赤小麦一

样扩增出了 １９２ ｂｐ 的片段(图 １)ꎬ说明有 １９ 份材料

可能含有 Ｒｈｔ８ 矮秆基因ꎬ在该批供试材料中所占的

比例为 ２３. ２％ꎬ可见矮秆基因 Ｒｈｔ８ 的利用率较高ꎮ
除此之外ꎬ还有一些材料在 Ｘｇｗｍ２６１ 下扩增出了其

他片段长度ꎬ说明在该位点还存在其他类型的等位变

异ꎮ 因此ꎬ即使有些材料在 Ｘｇｗｍ２６１ 下可以扩增ꎬ也
不能说明含有矮秆基因 Ｒｈｔ８ꎬ必须通过测序确定片段

大小ꎬ才能最终确定是否含有矮秆基因 Ｒｈｔ８ꎮ

Ｍ:ＤＮＡ ＭａｒｋｅｒⅠꎻ对照:赤小麦ꎻ３３:源卓 ３ 号ꎻ３５:高原 ５８４ꎻ４０:柴春 ２３６ꎻ４３:香农 ３ 号ꎻ
５２:杨麦 １６ 号ꎻ５４:青春 ４１ꎻ５８:１３ 繁 ５３０ꎻ６４:高原 １１５ꎻ６９:乐麦 ６ 号ꎻ７３:新麦繁 ４ꎻ７４:兰考 ９０６

Ｍ:ＤＮＡ ＭａｒｋｅｒⅠꎬＣｏｎｔｒａｓｔ:Ａｋａｇｏｍｕｇｉꎬ３３:Ｙｕａｎｚｈｕｏ ３ꎬ３５:Ｇａｏｙｕａｎ ５８４ꎬ４０:Ｃｈａｃｈｕｎ ２３６ꎬ４３:Ｘｉａｎｇｎｏｎｇ ３ꎬ
５２:Ｙａｎｇ ｗｈｅａｔ １６ꎬ５４:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ ４１ꎬ５８:１３ Ｆａｎ ５３０ꎬ６４:Ｇａｏｙｕａｎ １１５ꎬ６９:Ｌｅ ｗｈｅａｔ ６ꎬ６９:Ｘｉｎ ｗｈｅａｔ ｆａｎ ４ꎬ７４:Ｌａｎｋａｏ ９０６

图 １　 Ｒｈｔ８ 基因的检测结果

Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅ Ｒｈｔ８
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２. ２　 Ｒｈｔ５ 和 Ｒｈｔ１２ 基因的检测结果

参考 Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[１２] 开发的分子标记ꎬ若含有

Ｒｈｔ５ 矮秆基因ꎬ在 ＢＡＲＣ１０２ 位点可扩增出 ２００ ｂｐ 的

片段ꎬ相反ꎬ在 ＢＡＲＣ１０２ 位点则无扩增产物出现ꎮ 若

含有 Ｒｈｔ１２ 矮秆基因ꎬ在 ＷＭＣ４１０ 位点可以扩增出

１１４ ｂｐ 的片段ꎬ相反ꎬ则在 ＷＭＣ４１０ 位点无扩增产物

出现ꎮ 本研究发现ꎬ８２ 份青海育成小麦品种中有 １１
个材料(宁春 ２６、高原 ４６５、青春 １４４、墨波 １ 号等)在
ＢＡＲＣ１０２ 位点扩增出 ２００ ｂｐ 的片段(图 ２)ꎬ说明可能

含有 Ｒｈｔ５ 矮秆基因ꎬ约占该批供试材料的 １３. ４％ꎬ可

见 Ｒｈｔ５ 矮秆基因的利用率较低ꎮ 共有 ８ 份材料(柴
春 ０４４、互麦 １３ 号、高原 ３１４、青春 １４４ 等)在 ＷＭＣ４１０
位点能扩增出 １１４ ｂｐ 的片段ꎬ说明可能含有 Ｒｈｔ１２ 矮

秆基因(图 ３)ꎬ约占该批供试材料的 ９. ８％ꎬ说明矮秆

基因 Ｒｈｔ１２ 的利用率偏低ꎮ 矮秆基因 Ｒｈｔ５ 和 Ｒｈｔ１２
并不像 Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 一样在生产上的利

用率特别高ꎬ本研究发现的 １１ 个含有 Ｒｈｔ５ 矮秆基因

的材料以及 ８ 个含有 Ｒｈｔ１２ 矮秆基因的材料可在今

后的育种研究中进行一些深入研究ꎬ从而为培育高产

稳产和抗倒伏小麦新品种提供原材料ꎮ

Ｍ:ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ Ⅰꎻ２８:宁春 ２６ꎻ３０:高原 ４６５ꎻ３２:青春 １４４ꎻ３４:墨波 １ 号ꎻ３５:高原 ５８４ꎻ
４２:高原 ９３２ꎻ４６:ＭＥ￣４７ꎻ５０:ＭＥ￣４５ꎻ５８:１３ 繁 ５３０ꎻ６０:青紫 １ 号ꎻ７９:９０￣１０７３

Ｍ:ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ Ⅰꎬ２８:Ｎｉｎｇｃｈｕｎ ２６ꎬ３０:Ｇａｏｙｕａｎ ４６５ꎬ３２:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ １４４ꎬ３４:Ｍｏｂｏ １ꎬ３５:Ｇａｏｙｕａｎ ５８４ꎬ
４２:Ｇａｏｙｕａｎ ９３２ꎬ４６:ＭＥ￣４７ꎬ５０:ＭＥ￣４５ꎬ５８:１３ Ｆａｎ ５３０ꎬ６０:Ｑｉｎｇｚｉ １ꎬ７９:９０￣１０７３

图 ２　 Ｒｈｔ５ 基因的分子标记检测结果

Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅ Ｒｈｔ５

Ｍ:ｐＢＲ３２２ ＤＮＡ / Ｍｓｐｌꎻ３:柴春 ０４４ꎻ６:互麦 １３ꎻ３１:高原 ３１４ꎻ３２:青春 １４４ꎻ３６:青春 ２５４ꎻ３７:青春 ９５２ꎻ５１:普冰 １３３ꎻ５７:１３７９９
Ｍ:ｐＢＲ３２２ ＤＮＡ/ Ｍｓｐｌꎬ３:Ｃｈａｉｃｈｕｎ ０４４ꎬ６:Ｈｕ ｗｈｅａｔ １３ꎬ３１:Ｇａｏｙｕａｎ ３１４ꎬ３２:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ １４４ꎬ３６:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ ２５４ꎬ３７:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ ９５２ꎬ５１:Ｐｕｂｉｎｇ １３３ꎬ５７:１３７９９

图 ３　 Ｒｈｔ１２ 基因的分子标记检测结果

Ｆｉｇ. ３　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅ Ｒｈｔ１２

２. ３　 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因的检测结果

根据 Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[６] 设计的引物ꎬ检测矮秆基

因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 在 ８２ 份青海育成小麦品种中的分布情

况ꎮ 若含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂꎬ在引物 ＢＦ￣ＭＲ１ 下可

扩增出 ２３７ ｂｐ 的片段ꎬ在引物 ＢＦ￣ＷＲ１ 下则无扩增

产物ꎮ 若不含矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂꎬ在引物 ＢＦ￣ＭＲ１ 下

无扩增产物出现ꎬ而在引物 ＢＦ￣ＷＲ１ 下可扩增出

２３７ ｂｐ 的片段ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因有野生型和突变型两

个位点ꎬ野生型的基因型为 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ 表现为高秆ꎬ突
变型的基因型为 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂꎬ表现为矮秆ꎮ 两对互补引

物 ＢＦ￣ＭＲ１ 和 ＢＦ￣ＷＲ１ 对同一个材料可以相互印证

以增加实验的准确性ꎮ 本研究以含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 矮秆

基因的农林 １０ 号作为阳性对照ꎬ以不含矮秆基因

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的赤小麦作为阴性对照ꎬ扩增结果显示农

林 １０ 号在 ＢＦ￣ＭＲ１ 下扩增出了 ２３７ ｂｐ 的片段长度ꎬ
在 ＢＦ￣ＷＲ１ 下无扩增产物出现ꎬ说明含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ
矮秆基因ꎮ 赤小麦在 ＢＦ￣ＭＲ１ 下无扩增产物出现ꎬ
在 ＢＦ￣ＷＲ１ 下扩增出了 ２３７ ｂｐ 的产物ꎬ说明不含

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因ꎬ实验结果与事实相符ꎬ准确可信ꎮ 经

过检测发现 ８２ 份青海育成小麦材料其中有共 ２３ 份

(高原 ４４６、柴春 ０４４、高原 Ｖ０２８、互麦 １５、墨引 ２ 号

等)与对照农林 １０ 号一样在引物 ＢＦ￣ＭＲ１ 下扩增出

８６５
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了 ２３７ ｂｐ 的片段ꎬ说明这２３ 份小麦材料含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ
矮秆基因ꎬ如图 ４ 所示ꎮ 含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的材

料占该批材料的 ２８. ０％ꎬ说明矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 在该

８２ 份青海育成小麦品种中的分布频率较高ꎮ

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ Ｄ２０００ꎻ对照:农林 １０ 号ꎻ２:高原 ４４６ꎻ３:柴春 ０４４ꎻ５:高原 Ｖ０２８ꎻ１２:互麦 １５ꎻ２０:墨引 ２ 号ꎻ
ａ:Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ 基因特异性引物的 ＰＣＲ 扩增产物ꎻｂ:Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因特异性引物的 ＰＣＲ 扩增产物

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ Ｄ２０００ꎬＣｏｎｔｒａｓｔ:Ｎｏｎｇｌｉｎ １０ꎬ２:Ｇａｏｙｕａｎ ４４６ꎬ３:Ｃｈａｉｃｈｕｎ ０４４ꎬ５:Ｇａｏｙｕａｎ Ｖ０２８ꎬ１２:Ｈｕ ｗｈｅａｔ １５ꎬ２０:Ｍｏｙｉｎ ２ꎬ
ａ:ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔ ＢＦ￣ＷＲ１ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ Ｒｈｔ￣Ｂ１ａꎬ
ｂ:ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔ ＢＦ￣ＭＲ１ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ

图 ４　 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因的检测结果

Ｆｉｇ. ４　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ

根据 Ｍ. Ｈ. Ｅｌｌｉｓ 等[６] 设计的引物ꎬ检测矮秆基

因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 在 ８２ 份青海育成小麦品种中的分布ꎮ
Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因有野生型和突变型两个位点ꎬ野生型

的基因型为 Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ 表现为高秆ꎬ突变型的基因型

为 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂꎬ表现为矮秆ꎮ 若含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂꎬ在引物 ＤＦ￣ＭＲ２ 下可扩增出 ２５４ ｂｐ 的片段ꎬ在
引物 ＤＦ￣ＷＲ２ 下则无扩增产物ꎮ 若不含矮秆基因

Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂꎬ在引物 ＤＦ￣ＭＲ２ 下无扩增产物出现ꎬ在引

物 ＤＦ￣ＷＲ２ 下可扩增出 ２６４ ｂｐ 的片段ꎬ同一个材料

可以用这两对互补引物互相验证ꎬ以增加实验的准

确性和可信性ꎮ 本研究用农林 １０ 号作为对照ꎬ扩增

结果显示ꎬ农林 １０ 号在引物 ＤＦ￣ＭＲ２ 下扩增出了

２５４ ｂｐ 的产物ꎬ在引物 ＤＦ￣ＷＲ２ 下无扩增产物出

现ꎬ说明农林 １０ 号含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 矮秆基因(图 ５)ꎬ
实验结果与事实相符ꎮ 经检测ꎬ８２ 份青海育成小麦

材料中共有 ８ 份(高原 ９１３、高原 ２０５、青农 ４６９、青
春 ３７ 等)在引物 ＤＦ￣ＭＲ２ 下扩增出了 ２５４ ｂｐ 的片

段ꎬ说明含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因ꎮ 含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ
的材料约占 ８２ 份青海育成小麦品种的 ９. ８％ ꎬ说明

矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的分布频率较低ꎮ

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ Ｄ２０００ꎻ对照:农林 １０ 号ꎻ１９:高原 ９１３ꎻ２２:高原 ２０５ꎻ２５:青农 ４６９ꎻ３８:青春 ３７ꎻ６０:蓝紫 １ 号ꎻ６５:吉农 ４６９ꎻ
７４:兰考 ９０６ꎻａ:Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ 基因特异性引物的 ＰＣＲ 扩增产物ꎻｂ:Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因特异性引物的 ＰＣＲ 扩增产物

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ Ｄ２０００ꎬＣｏｎｔｒａｓｔ:Ｎｏｎｇｌｉｎ １０ꎬ１９:Ｇａｏｙｕａｎ ９１３ꎬ２２:Ｇａｏｙｕａｎ ２０５ꎬ２５:Ｑｉｎｇｎｏｎｇ ４６９ꎬ
３８:Ｑｉｎｇｃｈｕｎ ３７ꎬ６０:Ｌａｎｚｉ １ꎬ６５:Ｊｉｎｏｎｇ ４６９ꎬ７４:Ｌａｎｋａｏ ９０６ꎬａ:ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔ ＤＦ２￣ＷＲ２ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａꎬ

ｂ:ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｔ ＤＦ￣ＭＲ２ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｌｌｅｌｅ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ

图 ５　 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因的检测结果

Ｆｉｇ. ５　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ

２. ４　 青海小麦矮秆基因的分布

８２ 份青海育成小麦品种中约有 ６０％ 的材料至

少含有一个矮秆基因ꎬ各个材料所含的矮秆基因详

见表 ３ꎬ其中 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的分布频率最高约占总材料的

２８. ０％ ꎬ其次是 Ｒｈｔ８ 基因ꎬ约占总材料的 ２３. ２％ ꎮ
矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ５ 以及 Ｒｈｔ１２ 的分布频率分别

９６５
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为 ９. ８％ 、１３. ４％ 、９. ８％ ꎮ 在含有矮秆基因的品种

中ꎬ含有 ２ 个和 ２ 个以上矮秆基因的材料 １８ 个ꎬ占
总材料的 ２２. ０％ ꎮ 有 ４ 个材料同时含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和

Ｒｈｔ８ 矮秆基因ꎬ２ 个材料同时含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 和 Ｒｈｔ８
矮秆基因ꎬ５ 个材料同时含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ５ 矮秆

基因ꎬ２ 个材料同时含有 Ｒｈｔ８ 和 Ｒｈｔ５ 矮秆基因ꎬ有
１ 个材料同时含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 和 Ｒｈｔ５ 矮秆基因ꎬ１ 个

材料同时含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ１２ꎬ１ 个材

料同时含有矮秆基因 Ｒｈｔ５ 和 Ｒｈｔ１２ꎮ 有 ２ 个品种

同时含有 ３ 个矮秆基因ꎬ其中一个品种同时含有

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２ 这 ３ 个矮秆基因ꎬ而另一个品

种则同时含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ８ 这 ３ 个矮秆基

因ꎮ 其余 ３１ 个品种各含有 １ 个矮秆基因ꎮ 同时含

有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的品种并没有在该批材料

中发现ꎮ 共发现了 １４ 种矮秆基因的组合类型ꎬ如
图 ６ 所示ꎮ

表 ３　 青海小麦矮秆基因的分子检测结果及株高

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｅｓｔｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅｓ
编号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｍａｔｅｒｉａｌ ｎａｍｅ
矮秆基因

Ｄｗａｒｆ ｇｅｎｅ
株高(ｃｍ)
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｍａｔｅｒｉａｌ ｎａｍｅ
矮秆基因

Ｄｗａｒｆ ｇｅｎｅ
株高(ｃｍ)
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

１ 青春 ４１５ — ９３. ８ ４２ 高原 ９３２ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５ １００. ３
２ 高原 ４４６ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８ ７８. ５ ４３ 香农 ３ 号 Ｒｈｔ８ ８７. ９
３ 柴春 ０４４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ１２ ７２. ２ ４４ 民和 ８５３ — １０１. ２
４ 新哲 ９ 号 — ８５. ９ ４５ 洋麦子 — １３０. ３
５ 高原 Ｖ０２８ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８９. ９ ４６ ＭＥ￣４７ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５ ８０. ６
６ 互麦 １３ 号 Ｒｈｔ１２ ９８. ９ ４７ 高原 １５８ — １１８. ８
７ 烟辐 １８８ Ｒｈｔ８ ６８. ９ ４８ 高原 ５０６ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ９５. １
８ 青春 ５２４ — ７０. ３ ４９ 铁普麦 — １０２. ５
９ 高原 １７５ — １１９. ６ ５０ ＭＥ￣４５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５ ７８. ７
１０ 柴春 ９０１ Ｒｈｔ８ ７８. １ ５１ 普冰 １３３ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ１２ ６９. ７
１１ 青春 ５７０ — ９４. ２ ５２ 杨麦 １６ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８ ７５. ４
１２ 互麦 １５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８ ８９. ５ ５３ 兰天(选系) — ９７. ０
１３ 山旱 ９０１ — １００. ０ ５４ 青春 ４１ Ｒｈｔ８ ９９. ６
１４ 兰天 ３ 号 Ｒｈｔ８ ７４. ３ ５５ １３ 繁 ５１６￣２ — １０６. ６
１５ 高原 ４４８ Ｒｈｔ８ ８０. ４ ５６ １３７９６ — １１９. ２
１６ 青春 ３８ — ９０. ３ ５７ １３７９９ Ｒｈｔ１２ ９７. ５
１７ 民和 ５８８ — ８８. ７ ５８ １３ 繁 ５３０ Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ５ ９９. ３
１８ 民和 ６６５ — ９１. １ ５９ １３ 繁 ５１６￣１ — ９５. ３
１９ 高原 ９１３ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ９４. ２ ６０ 青紫 １ 号 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ５ ８０. ８
２０ 墨引 ２ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８６. ９ ６１ 兰天 １５ — ８８. ３
２１ 柴春 ０１８ — １０２. ４ ６２ 乐麦 ５ 号 — １００. ４
２２ 高原 ２０５ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ８ ６３. ６ ６３ 高原 ７７６ — ９６. ７
２３ 青春 ５８７ Ｒｈｔ８ １０１. ７ ６４ 高原 １１５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８３. ６
２４ 青春 ３９ Ｒｈｔ８ １０８. ２ ６５ 吉农 ４６９ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ８２. ３
２５ 青农 ４６９ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ８８. ５ ６６ 墨引 １ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８５. ６
２６ 高原 ３６８ — １２４. ８ ６７ 阿勃 — １１８. ０
２７ 通麦 １ 号 — １２０. ３ ６８ 高原 ３３８ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８６. ０
２８ 宁春 ２６ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５ ８４. １ ６９ 乐麦 ６ 号 — ８９. ４
２９ 宁春 ８１１ — ８７. ５ ７０ 张春 ８１１ — ８１. ０
３０ 高原 ４６５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ５ ７８. ３ ７１ 曹选 ５ 号 — １１０. ９
３１ 高原 ３１４ Ｒｈｔ１２ ８５. ９ ７２ 青春 ４０ — ７６. ８
３２ 青春 １４４ Ｒｈｔ５、Ｒｈｔ１２ １００. ０ ７３ 新麦繁 ４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ９２. ６
３３ 源卓 ３ 号 Ｒｈｔ８ ９８. １ ７４ 兰考 ９０６ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ８ ６６. ６
３４ 墨波 １ 号 Ｒｈｔ５ ８２. ８ ７５ 林农 ２０ 号 — １００. ２
３５ 高原 ５８４ Ｒｈｔ８、Ｒｈｔ５ １０２. ５ ７６ 宁春 ４ 号 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ７５. ７
３６ 青春 ２５４ Ｒｈｔ１２ ６８. ６ ７７ 青加 １ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ６４. ６
３７ 青春 ９５２ Ｒｈｔ１２ １０４. ８ ７８ 青加 ２ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ６８. ５
３８ 青春 ３７ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ８３. ９ ７９ ９０￣１０７３ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ５ ８４. ４
３９ 瀚海 ３０４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ８７. ５ ８０ ０９０９８ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ １０７. ７
４０ 柴春 ２３６ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ８ ７８. ２ ８１ ０９１０１ — １１０. ３
４１ 高原 ３５６ — ８３. ０ ８２ 高原 ６０２ — ９５. ４

—表示不含矮秆基因

—ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｎｏ ｄｗａｒｆ ｇｅｎｅｓ
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图 ６　 矮秆基因组合类型及其分布频率

Ｆｉｇ. ６　 Ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｗａｒｆｉｎｇ ｇｅｎｅｓ

２. ５　 矮秆基因的株高分析以及降秆效应

对 ８２ 份青海育成小麦品种株高进行统计学分

析ꎬ发现其平均株高为 ９１. ４ ｃｍꎬ各个材料的株高情

况详见表３ꎬ变异范围为６３. ６ ~１３０. ３ ｃｍꎬ５３％以上的

小麦品种株高在 ９０ ｃｍ 以下ꎬ可见青海小麦株高普遍

偏高ꎮ 仅含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的小麦品种 １１ 个ꎬ
平均株高为 ８６. ２ ｃｍꎬ变异范围为 ６４. ６ ~ １０７. ７ ｃｍꎬ
Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的降秆效应为 ５. ７％ ꎮ 只含有矮秆基因

Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的小麦品种有 ５ 个ꎬ平均株高为 ８４. ９ ｃｍꎬ
变异范围为 ７５. ７ ~ ９４. ２ ｃｍꎬ矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 的降

秆效应为 ７. １％ ꎮ 仅含有矮秆基因 Ｒｈｔ８ 的小麦品种

有 ９ 个ꎬ其平均株高为 ８８. ６ ｃｍꎬ变异范围为 ６８. ９ ~
１０８. ２ ｃｍꎬＲｈｔ８ 的降秆效应为 ３. １％ ꎮ 同时只含有

矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ８ 的材料小麦品种共有 ４
个ꎬ平均株高 ８０. ４ ｃｍꎬ变异范围为 ７５. ５ ~ ８９. ５ ｃｍꎬ
这两个基因的累加降秆效应为 １２％ ꎬ降秆效应不太

明显ꎮ 由本研究可以看出矮秆基因的降秆效应为

Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ > Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ > Ｒｈｔ８ꎮ

３　 讨论

作为五大主食之一的小麦养活了世界近 ２０ 亿

的人口ꎬ高产稳产一直是小麦育种亘古不变的话

题[１８]ꎮ 曾有研究表示ꎬ株高在一定范围内与产量呈

正相关ꎬ超过了这个范围反而会对产量产生不利影

响ꎬ于是才有了矮秆高产小麦品种的培育ꎮ 矮秆小

麦茎秆粗壮ꎬ耐风ꎬ抗倒伏ꎬ是实现小麦高产的重要

手段[１９]ꎮ 一些学者开发出了与不同矮秆基因连锁

紧密的分子标记ꎬ并且对这些标记的准确性和可靠

性做了大量研究和验证[２０￣２３]ꎮ 与一些形态学调查

和测定生化指标相比ꎬ分子标记具有的稳定性和不

易受环境影响的优点越来越受全世界学者的青睐ꎬ
育种研究的发展与分子标记也变得密不可分ꎮ

本研究利用分子标记技术对青海省 ８２ 份育成

小麦品种资源的主效矮秆基因进行了检测ꎬ充分了

解了各个矮秆基因在青海省小麦材料中的分布情况

以及利用率ꎬ以期为矮秆更高产新品种的培育提供

指导ꎬ最大化的改良青海小麦株高与产量问题ꎮ 研

究结果显示ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因的分布频率较高ꎬ而 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂ 基因的分布频率相较于矮秆基因 Ｒｈｔ８ 和 Ｒｈｔ￣
Ｂ１ｂ 来说相对偏低ꎮ 本研究所得到的结论与国内许

多研究结果基本一致ꎮ 如梁丹等[２４] 通过分子标记

对 ２６３ 份 ＣＩＭＭＹＴ 材料含有的矮秆基因进行检测

时发现 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因频率高于 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂꎮ 同样张晓

科[２５]和周阳[２６]在对陕西小麦矮秆基因的研究中发

现含矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的分布频率要比其他省高ꎮ
张晓科[２５]的研究还发现ꎬＲｈｔ８ 基因同样也具有比较

高的分布频率ꎮ 周阳等[１４] 利用分子标记对 Ｒｈｔ８ 矮

秆基因在中国主麦区近 ３０ 年小麦主栽品种中的分

布进行研究时发现近 ４２. ３％的品种含有 Ｒｈｔ８ 矮秆

基因ꎬ这个比例无疑是很高的ꎮ 在本研究中含 Ｒｈｔ８
矮秆基因的材料占 ８２ 份调查材料的比例为 ２３ ２％ꎬ
分布频率仅次于 Ｒｈｔ￣Ｂｌｂꎮ 这与很多学者的研究结果

一致ꎮ 但是其基因频率低于其他学者公布的 ４３ ２％ꎮ
其原因可能是:不同地区地理环境的不同、当地农业

生产的要求不同ꎬ造成青海省育种所用矮源的不同ꎻ
二是可能与青海麦区得天独厚的地理环境相关ꎬ在
长期的自然选择和人为选择下ꎬ形成了适应于该麦

区的矮秆基因组成ꎮ 梁丹等[２４] 所检测的 ２６３ 份

ＣＩＭＭＹＴ 材料中同时含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂ 的双矮秆基因型 ( Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ ＋ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ) 共 １２
个ꎬ占总数的 ４. ５％ ꎬ这一双矮秆基因组合类型的

分布频率很低ꎮ 本研究中同时含有 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ｂ 的品种并没有在 ８２ 份青海育成小麦材料中发

现ꎬ得出的结论与梁丹等[２４]的结果基本一致ꎮ 本研

究发现从单一矮秆基因的降秆作用来看ꎬ其降秆效

应为 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ > Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ > Ｒｈｔ８ꎬ与国内外很多研究

基本一致[２７￣３０]ꎮ 本研究还发现在不含有上述 ５ 种

矮秆基因的小麦品种中ꎬ青春 ５２４ 株高仅为 ７０. ３
ｃｍꎬ低于含有矮秆基因的品种ꎮ 造成上述现象的原

因可能是所用的标记有限ꎬ只对常见的矮秆基因进

行检测ꎬ这个品种中可能含有其他矮秆基因ꎮ 孙树

贵等[３１]对 ６７ 份美国小麦品种株高及其含有的矮秆

基因数量进行比较分析发现ꎬ共有 ５ 份材料 ＮＥ０９Ｌ￣
１０８、Ｄｕｐ０９Ｌ￣ｐｌｏｔ￣６１５、ＮＩＮ０９Ｌ￣１、ＮＩＮ０９Ｌ￣６ 和 Ｈｉｔｃｈ
不含矮秆基因ꎬ株高却低于 ８０ ｃｍꎬ与本研究得出的

结论基本一致ꎮ

１７５
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本研究显示在调查的 ８２ 份青海育成小麦品种

中约有 ６０％ 的材料含有矮秆基因ꎬ其中矮秆基因

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 的分布频率最高ꎬ其次是矮秆基因 Ｒｈｔ８ꎬ仅
有 ８ 个材料含有 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因ꎮ 在 ８２ 份青海育成

小麦品种中还发现 １１ 个含有矮秆基因 Ｒｈｔ５ 的材

料ꎬ８ 个含有矮秆基因 Ｒｈｔ１２ 的材料ꎮ 对这些矮秆

基因可进行深入研究、合理开发利用ꎬ以期为培育高

产稳产和抗倒伏小麦新品种做铺垫ꎮ 同时也要考虑

基因累加对降低株高的影响ꎬ充分利用这些矮源基

因来获得一个株高与产量的理想值ꎬ为矮秆更高产

新品种的培育提供指导ꎮ
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