
植物遗传资源学报 ２０１４ꎬ１５(１):８４￣８８
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ＤＯＩ:１０. １３４３０ / ｊ. ｃｎｋｉ. ｊｐｇｒ. ２０１４. ０１. ０１１

青海省小麦品种阿勃高分子量麦谷蛋白遗传多样性
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( １青海省农林科学院ꎬ西宁 ８１００１６ꎻ２青海大学生态环境工程学院ꎬ西宁 ８１００１６)

　 　 摘要:为了研究小麦品种阿勃在青海省不同生态区种植的广适性ꎬ本试验采用十二烷基硫酸钠聚丙烯酰胺凝胶电泳(ＳＤＳ￣
ＰＡＧＥ)技术ꎬ以青海省不同生态区 １５ 份阿勃为材料进行高分子量麦谷蛋白亚基(ＨＭＷ￣ＧＳ)的遗传多样性分析ꎮ 结果表明:阿勃

ＨＭＷ￣ＧＳ 的亚基组合类型有 ８ 种ꎬ主要为 １ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２ꎻ有 １１ 种亚基ꎬ各个亚基出现的频率范围 ６􀆰 ６７％ ~ １００％ ꎻＧｌｕ￣Ｂ１ 位点

遗传多样性指数较大ꎬ为 ０􀆰 ２３９ꎻ供试材料群体间 ＧＳ 的变化范围为 ０􀆰 ３５ ~ １􀆰 ００ꎬ平均为 ０􀆰 ６７５ꎬ所有阿勃聚为 ３ 类ꎬ其中 １３ 份

阿勃材料聚在第Ⅰ类ꎬ另 ２ 份分别聚在第Ⅱ和第Ⅲ类ꎬ说明在青海不同生态区本土种植保留下的阿勃 ＨＭＷ￣ＧＳ 遗传多样性丰富ꎮ
　 　 关键词: 小麦阿勃ꎻ麦谷蛋白ꎻ遗传多样性
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小麦属于禾本科(Ｐｏａｃｅａｅ)小麦属(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ)ꎬ
是一种在世界各地广泛种植的禾本科植物ꎬ在我

国已有 ４０００ 多年的栽培历史ꎮ 春小麦品种阿勃

(Ｔ. ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ. )原产于意大利ꎬ２０ 世纪 ５０ 年代引

入我国ꎬ自引进以来一直在青海省春麦区的水地和

高位山旱地大面积种植[１]ꎬ迄今仍为青海小麦产区

的主栽品种之一ꎮ １９４９ 年至今ꎬ我国小麦品种经历

了 ４ ~ ５ 次大的品种更换[２]ꎬ然而青海省阿勃在经过

长期高原干旱冷凉逆境生态的自然及人工选择下ꎬ
形成了青海省独特的阿勃强适应生态类型ꎬ这种阿

勃现象在我国小麦产区也实属罕见ꎮ 鉴于阿勃在高

原地区强适应的优异特性ꎬ本研究选取 １５ 份青海省

不同生态区群众和生产部门自种自留的当地阿勃小

麦种质材料ꎬ利用 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 技术ꎬ研究不同生态区

阿勃 ＨＭＷ￣ＧＳ 遗传多样性ꎬ以期探讨和揭示阿勃在

青海省广适性种植的原因ꎬ并且为小麦种质资源的

研究和利用提供依据ꎮ
麦谷蛋白是小麦种子的主要蛋白之一ꎬ与醇溶蛋

白一起称为贮藏蛋白ꎬ是小麦及其亲缘植物的主要种

子贮藏蛋白ꎬ其组成不受发育时期生理条件及外界环
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境因子的影响ꎬ其电泳带纹特征完全受基因控制ꎬ因
此能真实地反映出基因表达上的差异ꎮ 理想条件下

六倍体普通小麦应该有 ６ 条 ＨＭＷ￣ＧＳ 表达ꎬ但是由

于部分基因处于沉默或不表达状态ꎬ在 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 电

泳图谱上ꎬ大多数小麦品种只有 ３ ~ ５ 条带[３]ꎮ 近 １０
多年来ꎬ国内外已将麦谷蛋白和醇溶蛋白电泳分析应

用到遗传育种和种子生产上ꎬ如品种鉴定、种子纯度检

验、亲缘关系分析、异源种质鉴定等方面[４]ꎬ依据

ＨＭＷ￣ＧＳ 组成指导育种ꎬ可有效提高品质改良效率[５]ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

以 ２０１１ 年在青海省不同生态区收集的 １５ 份阿

勃为供试材料ꎬ以小麦品种中国春为对照(表 １)ꎮ

表 １　 试验材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｎｕｍ￣
ｂｅｒ

幼苗习性

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｔｙｐｅ

苗色

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｃｏｌｏｒ

粒色

Ｋｅｒｎｅｌ
ｃｏｌｏｒ

粒质

Ｋｅｒｎｅｌ
ｔｅｘｔｕｒｅ

收集地点

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｓｉｔｅ

ＣＫ 半匍匐 浅绿 红 半硬

Ｑ０１ 半匍匐 绿 红 软 平安县三合镇

三合村

Ｑ０２ 半匍匐 绿 红 半硬 平安县小峡乡

柳湾村

Ｑ０３ 半匍匐 绿 红 软 湟中县田家寨

镇黄蒿台村

Ｑ０４ 半匍匐 绿 红 半硬 海南共和县龙羊
峡镇多隆沟村

Ｑ０５ 半匍匐 绿 红 软 乐都县马厂乡

马厂村

Ｑ０６ 半匍匐 深绿 红 软 平安县平安镇

上摊村

Ｑ０７ 半匍匐 绿 红 硬 中期库保存近

２０ 年

Ｑ０８ 半匍匐 绿 红 硬 贵德拉西瓦镇

罗汉堂村

Ｑ０９ 半匍匐 绿 红 半硬 海南贵德县新

街乡陆切村

Ｑ１０ 半匍匐 绿 红 软 尖扎县坎布拉

镇尕吾昂村

Ｑ１１ 半匍匐 深绿 红 半硬 民和县巴州镇

下宣村

Ｑ１２ 半匍匐 深绿 红 半硬 尖扎县种子站

Ｑ１３ 半匍匐 深绿 红 软 尖扎县措周乡

俄什佳村

Ｑ１４ 匍匐 深绿 红 硬 乐都县亲仁乡

晁家村

Ｑ１５ 半匍匐 绿 红 软 黄南同仁县保

安镇浪加村

１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 阿勃 ＨＭＷ￣ＧＳ 的提取 　 每份材料随机选

取 ５０ 粒种子构建群体ꎬ依据 Ａ. Ｍ. Ｍａｃｋｉｅ 等[６] 的

ＨＭＷ￣ＧＳ 提取方法研究群体内与群体间 ＨＭＷ￣ＧＳꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 电泳 　 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 电泳参照颜

泽洪[７] 的方法ꎮ 用考马斯亮蓝染色 ３ ｈꎬ清水脱色

２４ ｈꎬ拍照保留[８￣９]ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 数据处理 　 利用 Ｇｅｌ ２􀆰 ０[１０] 软件识别出电

泳条带ꎬ条带存在时赋值为 １ꎬ否则赋值为 ０ꎬ将所有

材料的麦谷蛋白带转换成(０ꎬ１)矩阵后ꎬ形成麦谷

蛋白原始数据ꎬ再用 ＮＴＳＹＳ ２􀆰 １０ 进行统计和聚类

分析ꎬ用 Ｍ. Ｎｅｉ[１１]的方法计算材料间的遗传相似系

数ꎮ 根据公式 Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ ｉ
２来计算 Ｇｌｕ￣１ 位点的多

样性指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｄ )ꎬ式中 Ｐ ｉ为种的个体数

占群落中总个体数的比例ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 阿勃群体间 ＨＭＷ￣ＧＳ 组成及分布

Ｐ. Ｉ. Ｐａｙｎｅ 等[１２]以中国春为标准对高分子量麦

谷蛋白复等位基因给予了统一的基因符号和亚基谱

带号码(图 １)ꎮ 本研究所用的 １５ 份青海省不同生

态区阿勃材料中ꎬＨＭＷ￣ＧＳ 组合类型为 １ / ７ ＋ ８ / ２ ＋
１２ 共 １３ 份 (Ｑ０１￣Ｑ１１、Ｑ１３ 和 Ｑ１５)ꎬ出现频率为

８６􀆰 ６７％ ꎻＨＭＷ￣ＧＳ 组合类型为 Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １０ 的

１ 份(Ｑ１２)ꎬ出现频率为 ６􀆰 ６７％ ꎻＨＭＷ￣ＧＳ 组合类型

为 Ｎｕｌｌ / ７ / ３ ＋ １０ 的 １ 份 ( Ｑ１４ )ꎬ 出 现 频 率 为

６􀆰 ６７％ ꎬ其中 Ｇｌｕ￣Ａ１ 编码 １ 和 Ｎｕｌｌ 亚基ꎬ出现 ２ 个

等位基因ꎬＧｌｕ￣Ｂ１ 编码 ７ ＋ ８、７、７ ＋ ９ 共 ３ 种亚基ꎬ出
现 ３ 个等位基因ꎬＧｌｕ￣Ｄ１ 编码了 ３ ＋ １０ 和 ２ ＋ １２ 共

２ 种亚基ꎬ出现 ２ 个等位基因(表 ２)ꎮ

图 １　 高分子量谷蛋白亚基中等位基因的变异

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ＨＭＷ￣ｇｌｕｔｅｎｉｎ
ｓｕｂｕｎｉｔｓ ａｔ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉ

５８
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表 ２　 阿勃群体间 ＨＭＷ￣ＧＳ 等位变异

Ｔａｂｌｅ ２　 ＨＭＷ￣ＧＳ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｍｏｎｇ
ｇｒｏｕｐｓ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ
亚基组合类型

Ｓｕｂｕｎｉｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
出现频率(％ )

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｑ０１￣Ｑ１１、Ｑ１３、Ｑ１５
Ｑ１２
Ｑ１４

１ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２
Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １０
Ｎｕｌｌ / ７ / ３ ＋ １０

８６􀆰 ６７
６􀆰 ６７
６􀆰 ６７

２􀆰 ２　 阿勃材料群体间 Ｇｌｕ￣１ 位点 ＨＭＷ￣ＧＳ 的类

型及其分布频率

１５ 份阿勃材料中ꎬ出现 ７ 种 ＨＭＷ￣ＧＳ 类型ꎮ
Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点上 １ 亚基出现频率为 ８６􀆰 ６７％ ꎬ较 Ｎｕｌｌ
亚基(１３􀆰 ３０％ )高出许多ꎮ Ｇｌｕ￣Ｂ１ 位点上 ７ ＋ ８ 亚

基类型出现频率最高为 ８６􀆰 ６７％ ꎬ７ 亚基和 ７ ＋ ９ 亚

基类型出现频率为 ６􀆰 ６７％ ꎬ仅在 １ 份材料中出现ꎮ
Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位 点 上ꎬ ２ ＋ １２ 亚 基 类 型 出 现 频 率 为

８６􀆰 ６７％ ꎬ１３ 份材料均有出现ꎮ ３ ＋ １０ 亚基类型出现

频率为 １３􀆰 ３３％ ꎬ２ 份材料中出现(图 ２、表 ３)ꎮ

图 ２　 阿勃群体间 ＨＭＷ￣ＧＳ 图谱

Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＨＭＷ￣ＧＳ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ

表 ３　 阿勃群体间 ＨＭＷ￣ＧＳ 的亚基分布频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ＨＭＷ￣ＧＳ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ

位点

Ｌｏｃｉ
等位变异

Ａｌｌｅｌｅ
亚基

Ｓｕｂｕｎｉｔ
出现频率(％ )

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
多样性指数

Ｄ
Ｇｌｕ￣Ａ１ ａ １ ８６􀆰 ６７ ０􀆰 ２３１

ｂ Ｎｕｌｌ １３􀆰 ３３

Ｇｌｕ￣Ｂ１ ａ ７ ６􀆰 ６７ ０􀆰 ２３９

ｂ ７ ＋ ８ ８６􀆰 ６７

ｃ ７ ＋ ９ ６􀆰 ６７

Ｇｌｕ￣Ｄ１ ２ ＋ １２ ８６􀆰 ６７ ０􀆰 ２３１

３ ＋ １０ １３􀆰 ３３

Ｇｌｕ￣１ ０􀆰 ２３９

　 　 由表 ３ 还可知ꎬＧｌｕ￣Ａ１、Ｇｌｕ￣Ｂ１、ＧＩｕ￣Ｄ１ ３ 个位

点的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ )分别为 ０􀆰 ２３１、０􀆰 ２３９、０􀆰 ２３１ꎬ
平均值为 ０􀆰 ２３４ꎮ 可以看出ꎬ３ 个位点中 Ｇｌｕ￣Ｂ１ 位

点遗传多样性最丰富ꎬＧｌｕ￣Ａ１ 和 ＧＩｕ￣Ｄ１ 位点遗传多

样性相同ꎮ １５ 份阿勃材料群体间 Ｇｌｕ￣１ 位点组成的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ )为 ０􀆰 ２３９ꎮ
２􀆰 ３　 阿勃群体内麦谷蛋白等位变异

１５ 个阿勃群体中ꎬ９ 个阿勃群体内 ＨＭＷ￣ＧＳ 类

型(Ｑ１ ~ Ｑ５、Ｑ９ ~ Ｑ１１ 和 Ｑ１５)均为 １ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２５
条带亚基类型ꎬ无麦谷蛋白等位变异(图 ３)ꎮ ６ 个

阿勃群体内均有 ＨＭＷ￣ＧＳ 等位变异的发生ꎬ群体内

ＨＭＷ￣ＧＳ 组合类型变异幅度为 ４􀆰 ００％ (Ｎｕｌｌ / ７ ＋
８ / ２ ＋ １２) ~ ８４􀆰 ００％ ( Ｎｕｌｌ / ７ / ３ ＋ １０)(图 ４ 和表 ４)ꎮ
与群体间亚基类型相比较ꎬＨＭＷ￣ＧＳ 亚基类型有所

增加ꎬ新出现了 ２∗、２ ＋ １０、３ ＋ １２、１２ 共 ４ 个亚基ꎮ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)变化范围是 ０􀆰 ０７７ ~ ０􀆰 ６５０(表 ４)ꎬ
与群体间 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 (Ｄ) ０􀆰 ２３９ 相比较ꎬ材料

Ｑ０６、Ｑ１２、Ｑ１３、Ｑ１４ ４ 份材料群体内有更丰富的多

样性ꎮ
２􀆰 ４　 供试阿勃小麦种质材料 ＨＭＷ￣ＧＳ 聚类分析

１５ 份阿勃群体间的聚类结果见图 ５ꎮ 由图可

知ꎬ材料群体间 ＧＳ 的变化范围为 ０􀆰 ３５ ~ １􀆰 ００ꎬ平均

为 ０􀆰 ６７５ꎻ使用 Ｇｅｌ ２􀆰 ０ 和 ＮＴＳＹＳ 软件进行聚类分

析ꎬ在 ＧＳ 为 ０􀆰 ９０ 处所有供试材料聚为 ３ 类:第Ⅰ
类包括 １３ 份阿勃材料ꎻ第Ⅱ类包括的 １ 份阿勃材

料为收集自青海省尖扎种子站的 Ｑ１２ꎻ第 ＩＩＩ 类包

括的 １ 份材料为收集自青海省乐都县亲仁乡晁家

村的 Ｑ１４ꎮ １３ 份阿勃在 ＧＳ 为 １􀆰 ００ 时聚在第Ⅰ
类ꎬ表明 １３ 份阿勃 ＨＭＷ￣ＧＳ 遗传多样性未发生变

异ꎻＱ１２ 和 Ｑ１４ 与第Ⅰ类材料相聚较远ꎬ可能是在

长期的栽培过程中ꎬ由于种植环境和人为选择而

造成这一结果ꎮ

３　 讨论

研究表明ꎬ我国小麦地方品种在 Ｇｌｕ￣１ 位点组

成较单一ꎬ主要为 Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２ 亚基组合类型ꎬ
遗传多样性不够丰富[１３] ꎮ 而本研究发现青海省不

图 ３　 青海乐都阿勃(Ｑ０５)群体内的部分 ＨＭＷ￣ＧＳ 谱带

Ｆｉｇ􀆰 ３　 ＨＭＷ￣ＧＳ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｓｏｍｅ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｌｉｎｅｓ ｆｒｏｍ ＬｅｄｕꎬＱｉｎｇｈａｉ

６８
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图 ４　 Ｑ０６、Ｑ０７、Ｑ０８、Ｑ１２、Ｑ１３ 和 Ｑ１４ 群体内的部分 ＨＭＷ￣ＧＳ 谱带

Ｆｉｇ􀆰 ４　 ＨＭＷ￣ＧＳ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｓｏｍｅ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｌｉｎｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｑ０６ꎬＱ０７ꎬＱ０８ꎬＱ１２ꎬＱ１３ꎬａｎｄ Ｑ１４

表 ４　 阿勃群体内 ＨＭＷ￣ＧＳ 等位变异

Ｔａｂｌｅ ４　 ＨＭＷ￣ＧＳ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ Ａｂｏｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｇｒｏｕｐ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

亚基组合类型

Ｓｕｂｕｎｉｔ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

变异频率(％ )
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

多样性指数

Ｄ

Ｑ０６ Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ９ / ２ ＋ １０
１ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １２

１２􀆰 ００
１６􀆰 ００

０􀆰 ４４２

Ｑ０７ Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２ ８􀆰 ００ ０􀆰 １４７

Ｑ０８ Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２ ４􀆰 ００ ０􀆰 ０７７

Ｑ１２ Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２
Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １０

２０􀆰 ００
８􀆰 ００

０􀆰 ４０３

Ｑ１３ １ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １２
２∗ / ７ ＋ ９ / １２

４４􀆰 ００
２８􀆰 ００

０􀆰 ６５０

Ｑ１４ Ｎｕｌｌ / ７ / ３ ＋ １０
１ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １０

８４􀆰 ００
１６􀆰 ００

０􀆰 ２６７

同来源的阿勃含有丰富的 ＨＭＷ￣ＧＳ 等位基因ꎬ多达

１１ 种ꎮ 在 Ｇｌｕ￣１ 位点共发现了 ８ 种不同的亚基组合

形式ꎬ其中 １、７ ＋ ８ 和 ２ ＋ １２ 是优质亚基ꎬ其亚基频

率均为 ８６􀆰 ６７％ ꎬ高于中国小麦地方品种中 ７ ＋ ８ 亚

基的频率(８１􀆰 ７０％ )ꎻ而 ２ ＋ １２ 的亚基频率亦高于

中国小麦地方品种中 ２ ＋ １２ 的亚基频率[１４]ꎮ 在

Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点优质亚基(１)的频率和 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点优

质亚基(２ ＋ １２)的频率均为 ８６􀆰 ６７％ ꎬ远远高于全国

地方品种中的优质亚基频率(１３􀆰 ０％和 ７􀆰 ０％ ) [１５]ꎬ
在 Ｇｌｕ￣Ｂ１ 位点优质亚基(７ ＋ ８)的频率为 ８６􀆰 ６７％ ꎬ

图 ５　 １５ 份阿勃材料的 ＨＭＷ￣ＧＳ 聚类图

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ １５ Ａｂａｄａｎｚａ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｂａｓｅｄ ｏｎ ＨＭＷ￣ＧＳ ｂａｎｄ ｐａｔｔｅｒｎｓ

亦高于全国优质亚基的频率(７６􀆰 ５０％ )ꎮ 刘琦等[１６]

对青海省 ７１ 份小麦品种的 ＨＭＷ￣ＧＳ 进行 ＳＤＳ￣
ＰＡＧＥ 研究发现ꎬＧｌｕ￣Ａ１ 和 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点上的优质亚

基频率显著提高ꎬ本试验结果与其一致ꎮ 丰富的优

质亚基组合和较高的优质亚基利用频率可能是小麦

品种阿勃在青海省具有广泛的适应性和良好的丰产

性、历经 ６０ 多年经久不衰的主要原因之一ꎮ
金广慧等[１７] 对 １０７ 份小麦材料研究发现在

Ｇｌｕ￣Ｂｌ 位点亚基 ６ ＋ ８、２０ 和 ７ ＋ ８ 出现的频率最高ꎬ
而在本试验中亚基 ７ ＋ ８ 出现频率最高ꎮ 在 Ｇｌｕ￣Ｂ１
位点有 ３ 种等位变异ꎬ均高于 Ｇｌｕ￣Ａ１ 和 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 的 ２
种等位变异ꎬ这与前人试验结果一致[１８]ꎮ 丛花等[１９]

对源自新疆地区的 ２８２ 份小麦研究发现 Ｎｕｌｌ / ７ ＋

７８
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８ / ２ ＋ １２ 为优质亚基组合类型ꎬ本试验中阿勃的优

质亚基组合为 １ / ７ ＋ ８ / ２ ＋ １２ꎬ初步判断可能是阿勃

在青海省长期适应过程中经过自然和人工选择形成

的特定亚基组合ꎮ
本研究发现青海省不同生态区阿勃小麦材料中

富含丰富的 ｌ、７ ＋ ８ 和 ２ ＋ １２ 优质亚基ꎬ此外 １ 份阿

勃材料中出现了 Ｎｕｌｌ / ７ ＋ ９ / ３ ＋ １０ 的亚基组合类

型ꎬ１ 份材料中出现了 Ｎｕｌｌ / ７ / ３ ＋ １０ 的亚基组合类

型ꎬ说明阿勃在保持稳定遗传的同时又有一定程度

的变异ꎬ为其适应不同的环境提供较丰富的基因源

并保持了自身的稳定性ꎬ这也是阿勃在青海省广适

性强的一个可能原因ꎮ 阿勃之所以在青海历经数十

载、５ ~ ６ 代的品种更替ꎬ仍然能保持极强的广适性

和持久性ꎬ还有其较深层次的原因ꎮ 鉴于本研究的

局限性ꎬ只从高分子量麦谷蛋白一个方面做了初步

的研究和结论ꎬ从本质上彻底揭示阿勃广适性原因

还有待于从农家保护、阿勃抗逆性及分子方面做进

一步的研究工作ꎮ
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