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　 　 摘要：为了解小麦大面积种植品种和育种骨干亲本的遗传差异特点，利用分布于小麦全基因组的 ４２８ 个 ＳＳＲ 标记对 ４ 个

大面积种植品种和 ４ 个骨干亲本进行了比较分析。 结果表明，８ 个材料间的遗传距离变异范围为 ０􀆰 ４６０ ～ １􀆰 １２６，平均 ０􀆰 ８７６，
其中骨干亲本间的平均遗传距离（０􀆰 ９５５）高于大面积种植品种（０􀆰 ７１８）。 骨干亲本中检测到的等位变异数较大面积种植品种

高 １６􀆰 ４％ ，前者的平均等位变异（２􀆰 ９０）也略高于后者（２􀆰 ４３）。 从不同基因组和染色体来看，骨干亲本在 Ａ、Ｂ 和 Ｄ 基因组上

及 １９ 对染色体（除了 ２Ｄ 和 ６Ｄ）的平均等位变异均高于大面积种植品种。 以上分析表明骨干亲本的遗传异质性高于大面积

种植品种。 进一步比较二者的分子差异，发现骨干亲本中有 ５１８ 个特有等位变异（在大面积品种中没有出现），其中 Ｘｗｍｃ５１３
和 Ｘｂａｒｃ５９ 为骨干亲本共有位点，大面积品种中也检测到 ３１５ 个特有等位变异，其中 Ｘｐ３０２９、Ｘｗｍｃ２３５、Ｘｇｗｍ５１８、Ｘｇｄｍ４３、
Ｘｂａｒｃ１４６ 和 Ｘｃｆｄ８０ 为共有位点。 前人研究表明骨干亲本的一些染色体区段传递给了大面积种植品种，在它们的形成中发挥

了重要作用。 本研究发现的特异位点可能是遗传研究中除了骨干亲本重要位点之外的一些需要重点关注的基因组区域，进
一步研究有助于解析一个品种是被大面积推广利用或成为骨干亲本的形成原因。
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　 ４ 期 徐　 鑫等：小麦大面积种植品种与骨干亲本的遗传差异解析
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对于我国小麦育种和生产所取得的巨大成就，
骨干亲本和大面积种植品种（年最大种植面积超过

６６􀆰 ６７ 万 ｈｍ２）的利用发挥了至关重要的作用。 据

统计，１９４９⁃２０００ 年我国育成小麦品种 ２０００ 个以

上，其血缘涉及 １６ 个骨干亲本：蚂蚱麦、燕大 １８１７、
江东门、成都光头、蚰子麦、碧蚂 ４ 号、北京 ８ 号、西
农 ６０２８、五一麦、南大 ２４１９、欧柔、阿夫、阿勃、早洋

麦、洛夫林 １０ 号和墨巴 ６６。 同期，我国年种植面积

超过 ６６􀆰 ６７ 万 ｈｍ２的大品种也只有 ５９ 个，仅占种植

品种总数的 ３􀆰 ７％ ［１］。 所以，分析小麦骨干亲本和

大面积种植品种的遗传关系及差异特征对于小麦育

种具有一定的理论意义。
在小麦［２⁃６］、玉米［７］、水稻［８⁃９］ 和大麦［１０］ 等作物

上，前人从骨干亲本遗传物质在衍生品种的传递特

征进行了分析，发现骨干亲本含有一些特殊的与重

要农艺性状密切相关的染色体位点或区段，这可能

是骨干亲本形成的遗传基础。 例如，韩俊等［２］、司
清林等［３］、李琼等［４］、袁园园等［５］ 和李小军等［６］ 分

别利用 ＳＳＲ 标记分析了小麦骨干亲本燕大 １８１７、阿
夫、小偃 ６ 号、碧蚂 ４ 号和欧柔遗传物质在衍生品种

的遗传规律。 相吉山等［１１］、徐鑫等［１２］ 和李红琴

等［１３］分析了小麦骨干亲本南大 ２４１９、碧蚂 ４ 号和阿

夫高分子量麦谷蛋白亚基组成在衍生品种的传递特

点。 陈桂玲等［１４］ 探讨了不同品质相关性状基因位

点在小偃 ６ 号衍生后代传递频率存在差异的原因。
陈国跃等［１５］研究发现小麦骨干亲本繁 ６ 的成株抗

性及其控制遗传位点在后代品种选育中被定向选

择。 关于大面积种植品种形成的遗传基础研究多集

中在重要性状的 ＱＴＬ 定位。 例如，Ｄ． Ａｎ 等［１６］ 以小

麦大面积种植品种鲁麦 １４ 为亲本构建 ＤＨ 群体，定
位了氮吸收效率相关 ＱＴＬ；Ｚ． Ｍａ 等［１７］和 Ｆ． Ｌｉｎ 等［１８］

以小麦大面积种植品种南大 ２４１９（也是骨干亲本）为
亲本构建重组自交系作图群体，定位了与穗长、小穗

数、穗密度和赤霉病抗性等性状相关的 ＱＴＬ。 但目前

从分子水平解析大面积种植品种与骨干亲本间遗传

关系的报道很少。 本研究以 ８ 个重要小麦骨干亲本

和大面积种植品种为材料，利用分布于小麦全基因组

的 ４２８ 对 ＳＳＲ 标记分析它们的遗传差异特征，旨在为

骨干亲本和优良品种的培育提供有用信息。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 供试材料

研究包括 ８ 个小麦品种，其中早洋麦、阿勃、欧
柔和洛夫林 １０ 号是我国小麦育种的骨干亲本，济南

２ 号、石家庄 ５４、泰山 １ 号和冀麦 ３０ 是年最大种植

面积超过 ６６􀆰 ６７ 万 ｈｍ２的小麦品种［１］。
１􀆰 ２　 ＳＳＲ 标记分析

每个品种随机选取 ５ ～ １０ 粒种子，培养成幼苗，
每个单株等量叶片混合研磨，ＣＴＡＢ 法提取 ＤＮＡ。
ＰＣＲ 反应体积为 ２０ μＬ，含 １ × ｂｕｆｆｅｒ（０􀆰 ０１ ｍｏｌ ／ Ｌ
Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ，ｐＨ 值 ８􀆰 ３，０􀆰 ０５ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ）、０􀆰 ００１５ ｍｏｌ ／
Ｌ ＭｇＣｌ２、０􀆰 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ、５０ ｎｇ 引物和 ６０ ｎｇ 模板

ＤＮＡ。 扩增：９４ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎ；然后 ９４ ℃ 变性

１ ｍｉｎ，５０ ～ ６０ ℃退火 １ ｍｉｎ，３５ 个循环；７２ ℃延长

１０ ｍｉｎ。 扩增产物采用 ８％ 变性聚丙稀酰胺凝胶进

行电泳，硝酸银染色。
选用分布于小麦 ２１ 对染色体且在供试品种间表

现多态的 ４２８ 对 ＳＳＲ 引物，主要包括 Ｘｇｗｍ、Ｘｗｍｃ、
Ｘｂａｒｃ、Ｘｇｄｍ、Ｘｃｆａ 和 Ｘｃｆｄ 等 ６ 种类型。 所有引物相

关信息见网站 ＧｒａｉｎＧｅｎｅｓ ２􀆰 ０（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｈｅａｔ． ｐｗ． ｕｓ⁃
ｄａ． ｇｏｖ ／ ），由上海生工生物工程有限公司合成。 引物

中单位点标记有 ３７６ 个，Ａ、Ｂ 和 Ｄ 基因组分别有

１３８、１２９ 和 １０９ 个。 ＳＳＲ 扩增带型在相同迁移率位置

上有带记为 ｌ，无带记为 ０，建立 ０、１ 数据库。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＳＲ 多态性及品种间遗传关系

４２８ 对在供试品种间表现多态性的 ＳＳＲ 引物，
共扩增出 １５５６ 个等位变异，单个引物等位变异范围

为 １ ～ １１ 个，平均 ３􀆰 ６４ 个。 Ａ、Ｂ 和 Ｄ ３ 个基因组分

别发现了 ４８２、４７３ 和 ３５７ 个等位变异，Ｂ 基因组平

均每个多态性位点等位变异数为 ３􀆰 ６７，与 Ａ（３􀆰 ４９）
基因组相当，二者略高于 Ｄ（３􀆰 ２８）基因组。 对这些

材料利用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析，结果发现，石家

庄 ５４、泰山 １ 号、济南 ２ 号和早洋麦聚成一类，这主

要是因为这些大面积品种多是骨干亲本早洋麦的衍

生后代。 洛夫林 １０ 号与冀麦 ３０ 关系较近，另外 ２
个骨干亲本阿勃和欧柔聚为一类（图 １）。
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图 １　 ８ 个材料的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析图

Ｆｉｇ． １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ８ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ
ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅｓ （ＵＰＧＭＡ）

２􀆰 ２　 品种间遗传距离

从品种两两之间的遗传距离来看（表 １），品种间

遗传距离变异范围为 ０􀆰 ４６０ ～ １􀆰 １２６，成对遗传距离的

平均值为 ０􀆰 ８７６。 其中石家庄 ５４ 和阿勃之间的遗传距

离最大（１􀆰 １２６），泰山１ 号和石家庄５４ 的遗传距离最小

（０􀆰 ４６０）。 ４ 个骨干亲本间的平均遗传距离为 ０􀆰 ９５５，而
４ 个大面积种植品种间的遗传距离相对较小，为 ０􀆰 ７１８。
２􀆰 ３　 大面积种植品种与骨干亲本间的遗传差异

在 ４ 个大面积种植品种中共发现 １０３８ 个等位

变异，ＳＳＲ 位点间的等位变异范围为 １ ～ ４，平均

２􀆰 ４３。 大面积种植品种具有 ３１５ 个特有等位变异

（在骨干亲本中没有出现），占总等位变异数的

３０􀆰 ３％ ，其中 ６ 个 ＳＳＲ 位点（Ｘｐｓｐ３０２９、Ｘｗｍｃ２３５、
Ｘｇｗｍ５１８、Ｘｇｄｍ４３、Ｘｂａｒｃ１４６ 和 Ｘｃｆｄ８０）４ 个品种具

有共同的等位变异。 与大面积种植品种相比，骨干

亲本的等位基因多样性相对较高，在 ４ 个骨干亲本

中共发现 １２４１ 个等位变异，较大面积种植品种高

１６􀆰 ４％ ，ＳＳＲ 位点间的等位变异范围为 １ ～ ４，平均

２􀆰 ９０。 在骨干亲本中也检测到 ５１８ 个不同于大面积

种植品种的特有等位变异，占总等位变异数的

４１􀆰 ７％ ， 其 中 有 ２ 个 ＳＳＲ 位 点 （ Ｘｗｍｃ５１３ 和

Ｘｂａｒｃ５９）４ 个品种具有共同的等位变异。

表 １　 供试品种间的遗传距离

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｅｉ′ｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｅｉｇｈｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

品种 Ｃｕｌｔｉｖａｒ
早洋麦

Ｅａｒｌｙ Ｐｉｅｍｉｕｍ
阿勃

Ａｂｂｏｎｄａｎｚａ
欧柔
Ｏｒｏｆｅｎ

洛夫林 １０ 号
Ｌｏｖｒｉｎ １０

济南 ２ 号
Ｊｉｎａｎ ２

石家庄 ５４
Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ ５４

泰山 １ 号
Ｔａｉｓｈａｎ １

阿勃 Ａｂｂｏｎｄａｎｚａ １􀆰 ０４２
欧柔 Ｏｒｏｆｅｎ ０􀆰 ９０５ ０􀆰 ８０２
洛夫林 １０ 号 Ｌｏｖｒｉｎ １０ ０􀆰 ９３７ １􀆰 ０４１ １􀆰 ０００
济南 ２ 号 Ｊｉｎａｎ ２ ０􀆰 ５４８ １􀆰 １１３ １􀆰 ０５２ １􀆰 ０３８
石家庄 ５４ Ｓｈｉｊｉａｚｈｕａｎｇ ５４ ０􀆰 ６５０ １􀆰 １２６ １􀆰 ０４０ １􀆰 ０１５ ０􀆰 ４９９
泰山 １ 号 Ｔａｉｓｈａｎ １ ０􀆰 ７６６ １􀆰 ０２０ ０􀆰 ５８９ １􀆰 ０１６ ０􀆰 ７２０ ０􀆰 ４６０
冀麦 ３０ Ｊｉｍａｉ ３０ ０􀆰 ８３１ ０􀆰 ９７３ ０􀆰 ９１５ ０􀆰 ８１２ ０􀆰 ８３７ ０􀆰 ８７７ ０􀆰 ９１４

进一步分析大面积种植品种与骨干亲本在不同

基因组和染色体的等位基因变异，结果表明（图 ２），
骨干亲本在 Ａ、Ｂ 和 Ｄ 基因组上的平均等位变异（分
别为 ２􀆰 ８４、２􀆰 ７９ 和 ２􀆰 ４６）均略高于大面积种植品种

（分别为 ２􀆰 ２８、２􀆰 ３３ 和 ２􀆰 ２４）。 在 ２１ 对染色体上，

骨干亲本的平均等位变异范围在 ２􀆰 ０８ ～ ３􀆰 １５，大面

积种植品种在 １􀆰 ７６ ～ ２􀆰 ８３。 其中在 ２Ｄ 和 ６Ｄ 染色

体上，大面积种植品种的平均等位变异略高于骨干

亲本，而在其他 １９ 对染色体上，后者平均等位变异

数均高于前者。

图 ２　 ２１ 对染色体上骨干亲本与大面积种植品种的平均等位变异

Ｆｉｇ． ２　 Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｕｎｄｅｒ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｗｉｄｅｌｙ ｇｒｏｗｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｎ ２１ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
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３　 讨论

盖红梅等［１９］对我国 ６６ 份大面积种植小麦品种

和 １３ 份育种骨干亲本的 ４８１ 个 ＳＳＲ 位点进行基因

型扫描分析，发现大面积种植品种和骨干亲本之间

存在密切的血缘关系，前者多为骨干亲本的后裔。
这说明骨干亲本的一些染色体区段传递给了大面积

种植品种，其可能在骨干亲本与大面积种植品种的

形成中发挥了重要作用。 但是，育种实践中经常会

发现，有的品种虽被大面积推广种植但并不一定能

成为一个很好的育种亲本，同样，有的品种是很好的

育种亲本但推广种植面积却不大，而另有些品种既

是大面积种植品种也是骨干亲本。 所以，大面积种

植品种除了继承骨干亲本重要位点外，其之所以不

同于骨干亲本，可能还存在一些自身的特异位点

（不一定来自骨干亲本）。 同样，与大面积种植品种

相比，骨干亲本可能也有一些自身的特异位点。 鉴

于此，大面积种植品种 （尤其是年种植面积超过

６６􀆰 ６７ 万 ｈｍ２）与骨干亲本间的遗传关系及分子差

异都值得进一步研究。
盖红梅等［１９］发现骨干亲本间的遗传距离（０􀆰 ４３ ～

０􀆰 ７０）高于大面积种植品种间的遗传距离（０􀆰 ２１ ～
０􀆰 ６７），而本研究发现骨干亲本和大面积种植品种

间的平均遗传距离分别为 ０􀆰 ９５５ 和 ０􀆰 ７１８，二者结

果均表明骨干亲本的遗传异质性高于大面积种植品

种。 另外，盖红梅等［１９］发现大面积种植品种每个位

点的平均等位变异数（７􀆰 １０）高于骨干亲本（４􀆰 ０１），
但是它们的遗传多样性指数相当，分别为 ０􀆰 ５３ 和

０􀆰 ４９，认为这主要是由于研究中所使用的大面积种

植品种数多于骨干亲本数造成的；相对于样本数更

多的大面积种植品种而言，样本数较少的骨干亲本

拥有的遗传多样性更高。 本研究在骨干亲本中检测

到的等位变异数较大面积种植品种高 １６􀆰 ４％ ，前者

的平均等位变异（２􀆰 ９０）也略高于后者（２􀆰 ４３），这也

与他们的分析结果一致。
小麦大面积种植品种多源自骨干亲本［１９］，表明

二者具有不同于其他品种的遗传组成，那么是否存

在一些基因组位点决定了一个品种是被大面积推广

利用还是成为骨干亲本还有待于研究。 本研究通过

比较大面积种植品种和骨干亲本的遗传组成，发现

４ 个大面积种植品种在 ６ 个 ＳＳＲ 位点具有共有但不

同于骨干亲本的等位变异，而 ４ 个骨干亲本也具有

２ 个特异的染色体位点，它们也许是遗传研究中除

了骨干亲本重要位点之外的一些需要重点关注的基

因组区域。 与已定位的 ＱＴＬ 相比，发现这些 ＳＳＲ 位

点集中了许多与产量和抗病等性状相关的基因。 例

如，在 ６ 个大面积种植品种共有染色体位点中，５Ｂ
染色体上的 Ｘｗｍｃ２３５ 与小麦腥黑穂病基因距离较

近［２０］、Ｘｂａｒｃ１４６ 位点区域存在与千粒重性状相关的

ＱＴＬ［２１］、Ｘｃｆｄ８０ 区段存在控制小穗数性状相关基

因［１７］，而在 ４ 个骨干亲本特异标记位点 Ｘｂａｒｃ５９ 附

近也发现存在与小穗数相关基因［１７］。 这些特异基

因组区域可能在骨干亲本和大面积种植品种形成中

发挥了重要作用。 同样，Ｘ． Ｊ． Ｌｉ 等［２２］ 利用 ５３７ 对

ＳＳＲ 标记比较了小麦骨干亲本北京 ８ 号与来自相同

组合的大面积种植品种石家庄 ５４ 和济南 ２ 号的遗

传差异，发现北京 ８ 号有 ５９ 个特异染色体位点；王
庆专等［２３］ 利用 ５１３ 对多态性引物对我国播种面积

最大的小麦品种碧蚂 １ 号、骨干亲本碧蚂 ４ 号及其

他 ３ 个姊妹系的遗传差异进行了比较分析，发现碧

蚂 ４ 号有 １８８ 个特异染色体位点；李小军等［２４］ 明确

了大面积种植小麦品种百农 ＡＫ５８ 的遗传构成，发
现百农 ＡＫ５８ 具有不同于姊妹系丰收 ６０ 和百农

４３３０ 的特异染色体位点和区段。 通过对比已报道

的小麦农艺性状基因或 ＱＴＬ 位点信息，以上研究者

均发现这些特异位点上富集了许多与小麦产量、抗
病和适应性等重要农艺性状相关的基因，应深入

研究。
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