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　 　 摘要：丰富的遗传变异对于提高作物的环境适应性和遗传改良进度至关重要。 小麦是重要的粮食作物，河北省作为我国

第三大小麦产区，在保障国家粮食安全中占有重要地位。 建国以来，河北省审定了大量小麦品种，然而有关其遗传基础的研

究却相对缺乏。 本研究以 １９４９ 年至 ２０１２ 年的 １６９ 份河北省小麦品种为材料，利用覆盖小麦全基因组的 ＳＳＲ 标记分析了供试

小麦品种的遗传多样性。 结果表明，供试河北省小麦品种的 ３ 个染色体组中，以 Ｂ 染色体组具有最高的遗传多样性，Ａ 组最

低；７ 个同源群中，以第 ５、４ 群具有最高的多样性水平，而第 ７ 群最低；在 ２１ 条染色体上的遗传多样性变化较大，以 ４Ａ、２Ｄ 具

有较高的多样性水平，１Ａ 染色体最低。 从品种的更新换代角度看，自 １９４９ 年以来，尽管品种的等位基因频率在下降，河北省

小麦品种的多样性水平基本呈现上升趋势。 在此基础上，根据遗传相似系数，供试品种可聚为 ５ 大类，聚类结果既反映出河北

省小麦品种多样性水平的复杂多样，也反映出品种的地域性分布特征。
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小麦是世界性的重要粮食作物。 在我国小麦约

占粮食总产的 ２７％ 。 河北省以其种植面积和总产

量占全国总数 １０％ 的水平 （国家统计局，ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ． ｓｔａｔｓ． ｇｏｖ． ｃｎ ／ ，２０１３），居我国小麦主产区的第



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １６ 卷

３ 位。 与 １９４９ 年建国初期相比，河北省小麦总产量

提高近 １０ 倍（河北省农业厅，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｈｅａｇｒｉ．
ｇｏｖ． ｃｎ ／ ，２０１２），为我国粮食安全做出了重要贡献。
人多地少的矛盾对粮食产量的进一步提高提出了更

高要求。 近几年，河北省小麦品种单产增幅仅维持

在年均 ５％ ～ ６％ 的水平，难以实现突破性飞跃，归
根到底与现有种质资源狭窄的遗传基础和关键性种

质资源的缺乏有密切关系［１⁃３］。 遗传基础狭窄，不
仅影响到小麦品种改良的进度和成效，而且增加了

品种应对各种胁迫的脆弱性［４⁃７］。
１９４９ 年以来，河北省审（认）定的小麦品种有

２００ 多个，然而有关该省小麦种质资源状况的系统

研究却相对缺乏。 李兴普［１］ 分析了河北省 １９４９ －
１９９４ 年之间 ８７ 个审定小麦品种的矮秆基因来源，
发现这些品种的矮秆基因主要来自日本品种农林

１０ 号和赤小麦。 郎明林等［２］ 分析了建国以来北方

冬麦区小麦品种的胚乳醇溶蛋白组成变化，发现河

北省中南部品种与产量相关的醇溶蛋白谱带数目明

显增加，而且品种的血缘主要集中在碧玉麦等 ５ 个

骨干亲本上。 刘玉平等［３］ 在对河北省 １９９８ － ２００５
年间审定优质小麦的系谱调查中也发现，供试品种

的亲本主要以藁城 ８９０１ 和 ９４１１ 为主。 除此之外，
有关河北省小麦资源遗传多样性研究，主要来自本

课题组的工作。 张茶等［８］ 用种子醇溶蛋白分析了

河北省 １１８ 个主栽小麦品种的遗传多样性，品种间

的遗传相似系数平均值为 ０． ３５ （变幅 ０． ０４３ ～
０． ８６）；李志波等［９］对河北省 １２５ 个小麦品种 ８ 个主

要农艺性状进行遗传多样性分析的结果表明，品种

间的遗传多样性在不断增加，但略低于黄淮麦区品

种的多样性；李远等［１０］ 利用 ８６ 对多态性 ＳＳＲ 标记

对河北省 １２５ 个小麦品种遗传多样性分析的结果表

明，该省小麦品种的遗传基础仍需进一步拓宽。
为进一步掌握河北省小麦品种资源的遗传基础

和遗传多样性状况，在小麦育种工作中更有针对性的

选择亲本，促进遗传改良工作取得突破性进展，本研

究在前期工作基础上，采用基于 ＳＳＲ 标记的全基因组

扫描的方法分析河北省小麦品种的遗传多样性。

１　 材料与方法

１． １　 材料

供试小麦品种包括 １６９ 份河北省审定小麦品种

和 １ 个对照品种（中国春）（表 １），由中国农业科学

院作物科学研究所、中国科学院遗传与发育生物学

研究所农业资源研究中心、中国农业大学农学与生

物技术学院、河北省农林科学院粮油作物研究所、河
北省农林科学院旱作农业科学研究所、河北省石家

庄市农业科学研究院、河北省邯郸市农业科学院、河
北省沧州市农林科学院、河北省邢台市农业科学研

究院、河北省张家口市农业科学院、河北省保定市农

业科学研究所和河北农业大学小麦育种课题组等单

位提供。
１． ２　 基因组 ＤＮＡ 提取与多态性 ＳＳＲ 引物筛选

参照 Ｐ． Ｊ． Ｓｈａｒｐ 等［１１］ 的 ＳＤＳ 法提取小麦样品

叶片基因组 ＤＮＡ。 选用来自小麦基因组的 ＳＳＲ 标

记，引物序列参照 Ｍ． Ｓ． Ｒöｄｅｒ 等［１２］、 Ｅ． Ｐｅｓｔｓｏｖａ
等［１３］、Ｐ． Ｋ． Ｇｕｐｔａ 等［１４］、Ｄ． Ｊ． Ｓｏｍｅｒｓ 等［１５］，由上海

生工生物工程有限公司（Ｓｈａｎｇｈａｉ Ｓａｎｇｏｎ Ｃｏ． Ｌｔｄ． ，
上海）合成。 ＰＣＲ 扩增采用 １５ μＬ 反应体系，包括：
１ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ， ｄＮＴＰｓ ０． ５ ｍｍｏｌ，Ｍｇ２ ＋ １． ６ ｍｍｏｌ，
Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 １Ｕ，ＤＮＡ 模板 ５０ ～ １００ ｎｇ，左右引

物各 ２４０ ｐｍｏｌ，加水至 １５ μＬ。 标准 ＰＣＲ 扩增程序，
退火温度因引物而异，３６ 个循环。 扩增产物经 ８％
非变性聚丙稀酰胺凝胶电泳进行引物的筛选，用
６％变性聚丙稀酰胺凝胶电泳进行所有样品检测，银
染法检测，在白炽灯下观察电泳结果，进行数据统计

和照相。
１． ３　 数据处理

ＳＳＲ 扩增带型在相同迁移率位置上有带赋值

“１”，无带赋值“０”，缺失赋值“９”，统计分子数据。
遗传多样性分析参照采用国际上通用的方法多态性

信息量（ＰＩＣ，ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ）的计

算方法，ＰＩＣ 是指一个标记依靠其可检测的等位基

因数和它们的分布频率，从而得到该标记在一个群

体中检测的多态性大小值。 出现频率小的等位基因

对 ＰＩＣ 值的影响要小于那些高频率的等位基因。
考虑到小麦品种（系）基因型的纯合性，现在大多采

用 Ｉ． Ａ． Ａｎｄｅｒｓｏｎ 等［１６］的简化式。 计算公式为：

ＰＩＣ ＝ １ － ∑Ｐ２
ｉｊ

　 　 其中，Ｐ ｉｊ表示第 ｉ 个标记第 ｊ 个带型出现的频

率。 利用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ 软件对基因型数据进行统计

分析，计算等位变异数、等位基因频率、基因多样性

及多态性信息含量（ＰＩＣ 值）等。
利用 ＳＳＲ 分子数据建立的 ０ － １ 数据矩阵，进

行每个位点的等位变异丰富度（Ａｉｊ）及小麦每个基

因组的遗传丰富度 （ Ｒ ）、 多样性指数 （ Ｈｔ ） 计

算［１７⁃１８］。 遗传丰富度计算公式：

Ｒ ＝ ∑Ｐ ｉｊ ／ ｎ

６４



　 １ 期 赵　 檀等：基于全基因组的河北省小麦品种遗传多样性分析

表 １　 供试 １７０ 个小麦品种编号、名称及审定时间

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｉｓｔ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｎｏ．
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ

审定年份

Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ
ｙｅａｒ

编号

Ｎｏ．
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ

审定年份

Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ
ｙｅａｒ

编号

Ｎｏ．
品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ

审定年份

Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ
ｙｅａｒ

１ 石家庄 ４ 号 １９５６ ５８ 中麦 ９ 号 １９９７ １１５ 科农 １０９３ ２００５
２ 河北农大 ３ 号 １９６０ ５９ 京 ４１１ １９９７ １１６ 小偃 ８１ ２００５
３ 黑芒麦 １９６２ ６０ ８９Ｈ３ 旱 ９４０ １９９８ １１７ 藁优 ９６１８ ２００５
４ 石家庄 ５２ １９６５ ６１ 邯 ４５６４ １９９８ １１８ 河农 ４１９８ ２００５
５ 石家庄 ３４ １９６５ ６２ 邯 ４５８９ １９９８ １１９ 金麦 １ 号 ２００５
６ 小红麦 １９６７ ６３ 河农 ８５ － ９ １９９８ １２０ 藁优 ９９０８ ２００５
７ 革选 １ 号 １９６８ ６４ 沧 ６００１ １９９８ １２１ 石新 ６１８ ２００５
８ 邯选 ２ 号 １９６８ ６５ 乐 ６３９ １９９８ １２２ 沧麦 １１９ ２００５
９ 向阳 １ 号 １９６９ ６６ ８９０１ － １１ １９９８ １２３ 廊研 ４３ ２００５
１０ 向阳 ２ 号 １９６９ ６７ 高优 ５０３ １９９８ １２４ 科农 １９９ ２００６
１１ 邢选 １ 号 １９６９ ６８ 河农 ３４１ １９９８ １２５ 冀 ５２６５ ２００７
１２ 向阳 ４ 号 １９７０ ６９ 邯 ５３１６ １９９９ １２６ 中国春（ＣＫ）
１３ 衡水 ６４０４ １９７１ ７０ 梁麦 ２ 号 １９９９ １２７ 石麦 １８ ２００８
１４ 唐山 ６８９８ １９７４ ７１ 沧核 ０３０ １９９９ １２８ 石麦 １９ ２０１１
１５ 文胜 １ 号 １９７５ ７２ 唐 ９３ － ５０１５ １９９９ １２９ 石麦 ２１ ２００９
１６ 冀麦 ２ 号 １９７６ ７３ 邯优 ３４７５ ２０００ １３０ 石优 ２０ ２００９
１７ 科繁 ５１ １９７７ ７４ 花 ５２１ ２０００ １３１ 中麦 １２ ２０１１
１８ 北京 １３ １９７７ ７５ 秦麦 ３ 号 ２０００ １３２ 中麦 １５５ ２０１２
１９ 冀麦 ９ 号 １９７７ ７６ 衡 ９５ 观 ２６ ２００１ １３３ 中麦 １７５ ２００９
２０ 冀麦 ６ 号 １９７８ ７７ 冀 ６２０３ ２００１ １３４ 婴泊 ７００ ２０１２
２１ 冀麦 ３ 号 １９７８ ７８ 邯 ６１７２ ２００１ １３５ 衡 １３６ ２００９
２２ 冀麦 ７ 号 １９７８ ７９ 石家庄 ８ 号 ２００１ １３６ 衡 ２１６ ２００９
２３ 乐亭 １８３ １９８１ ８０ 石新 ７３３ ２００１ １３７ 衡 ４４４４ ２０１２
２４ 鉴 ２６ １９８１ ８１ 沧麦 ０２６ ２００１ １３８ 衡 ０６２８ ２００８
２５ 冀麦 １０ 号 １９８２ ８２ 中优 ９５０７ ２００１ １３９ 保麦 １０ 号 ２００８
２６ 冀麦 １５ 号 １９８２ ８３ 冀 ５３８５ ２００２ １４０ 河农 ８２７ ２００８
２７ 冀麦 １６ 号 １９８２ ８４ 沧核 ０３６ ２００２ １４１ 河农 ５２９０ ２０１１
２８ 冀麦 １４ 号 １９８２ ８５ 藁优 ９４０９ ２００２ １４２ 河农 ６０４９ ２００８
２９ 冀麦 １７ 号 １９８３ ８６ 石家庄 ９ 号 ２００２ １４３ 河农 ６４２５ ２００９
３０ 冀麦 １８ 号 １９８４ ８７ 石家庄 １３ 号 ２００２ １４４ 河农 ７１０６ ２０１２
３１ 冀麦 １９ 号 １９８４ ８８ 石新 ７０３ ２００２ １４５ 河农 ９２０６ ２００９
３２ 冀麦 ２０ 号 １９８４ ８９ 硬旱 ２１０８ ２００２ １４６ 轮选 ０６１ ２００９
３３ 冀麦 ２１ 号 １９８５ ９０ 衡 ７２２８ ２００３ １４７ 轮选 ９８７ ２００９
３４ 冀麦 ２２ 号 １９８５ ９１ 冀 ５５７９ ２００３ １４８ 石新 ６１６ ２００８
３５ 邯麦 １ 号 １９８６ ９２ 石 ４１８５ ２００３ １４９ 丰优 ６８ ２００９
３６ 冀麦 ２３ 号 １９８６ ９３ 石家庄 １０ 号 ２００３ １５０ 衡 ４３９９ ２００８
３７ 冀麦 ２４ 号 １９８６ ９４ 石新 ５３９ ２００３ １５１ 河农 ８５ － ３ ２００９
３８ 冀麦 ２５ 号 １９８６ ９５ 邯麦 ９ 号 ２００３ １５２ 冀 ６３５８ ２００８
３９ 衡麦 １ 号 １９８８ ９６ 晶白麦 １ 号 ２００３ １５３ 冀糯 ２００ ２０１１
４０ 冀麦 ２６ 号 １９８８ ９７ 白硬冬 ２ 号 ２００３ １５４ 冀资黑小麦 １ 号 ２００８
４１ 冀麦 ２７ 号 １９８８ ９８ 藁优 ９４１５ ２００３ １５５ 藁城 ２０１８ ２００８
４２ 冀麦 ２８ 号 １９８８ ９９ 宝麦三号 ２００３ １５６ 石新 ８１１ ２００９
４３ 冀麦 ２９ 号 １９８８ １００ 石家庄 １１ 号 ２００３ １５７ 邢麦 ６ 号 ２００８
４４ 冀麦 ３１ 号 １９８９ １０１ 衡 ４３３８ ２００４ １５８ 邢麦 ７ 号 ２０１２
４５ 原冬 ３ 号 １９８９ １０２ 河农 ８２２ ２００４ １５９ 邯麦 １２ 号 ２００８
４６ 冀麦 ３０ 号 １９９２ １０３ 观 ３５ ２００４ １６０ 邯麦 １４ 号 ２０１１
４７ 冀麦 ３３ 号 １９９２ １０４ 石麦 １２ ２００４ １６１ 邯麦 １３ 号 ２００９
４８ 冀麦 ３６ 号 １９９４ １０５ 石麦 １４ ２００４ １６２ 农大 ３９９ ２０１２
４９ 冀麦 ３７ 号 １９９６ １０６ ＮＣ２ 号 ２００４ １６３ 小山 ８６４５ ２００９
５０ 冀麦 ３８ 号 １９９６ １０７ 良星 ９９ ２００４ １６４ 小山 ９６５９ ２００９
５１ 冀麦 ４１ 号 １９９６ １０８ 科农 ２１３ ２００４ １６５ 张春 ６ 号 ２００９
５２ 京冬 ６ 号 １９９６ １０９ 师峦 ０２ － １ ２００４ １６６ 张春 ７ 号 ２００９
５３ 京冬 ８ 号 １９９６ １１０ 衡优 １８ ２００４ １６７ 沧麦 ６００３ ２００８
５４ 衡 ４０４１ １９９７ １１１ 北京 ００４５ ２００４ １６８ 沧麦 ６００５ ２０１２
５５ 石新 １６３ １９９７ １１２ 石新 ８２８ ２００５ １６９ 农大 ３４３２ ２０１２
５６ 河农 ９７２ １９９７ １１３ 石麦 １６ ２００５ １７０ 沧麦 ０２８ ２００９
５７ ７１ － ３ １９９７ １１４ 石麦 １５ ２００５

７４
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其中，Ｐ ｉｊ表示第 ｉ 个基因组上第 ｊ 个位点的等

位变异数目；ｎ 表示检测位点总数。
多样性指数计算公式：

Ｈｔ ＝ ∑Ｈｉ ／ ｎ

　 　 其中，Ｈｉ 表示第 ｉ 个引物对的多态性信息指数；
ｎ 表示检测位点总数。

用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ ２． １１ 软件计算品种的相似系数，
采用最长距离法对所有供试小麦品种进行树状聚

类，聚类图的绘制用 ＧＧＴ２． ０ 和 ＭＥＧＡ５． ０ 等软件。

２　 结果与分析

２． １　 ＳＳＲ 引物筛选

以随机选取的 ８ 个小麦品种，进行多态性引物

的筛选，最终从 １５５９ 对小麦 ＳＳＲ 引物中筛选出多

态性引物 ２３１ 对。 在 ２３１ 对多态性 ＳＳＲ 引物中，以
覆盖 Ｂ 染色体组的标记数目和所占比例最多（９０
对，占 ３９． ０％ ），Ｄ 组最少（５７ 对，占 ２４． ７％ ）。 在供

试小麦品种的 ７ 个部分同源群中，平均每个同源群

有 ３３ 对引物，以第 ７ 群上标记的分布最多（４５ 对），
第 ６ 群分布最少（２０ 对）。 标记在 ７ 个同源群（１ ～
７）的数目分布顺序是：７ ＞ ３ ＞ ５ ＝ ２ ＞ ４ ＞ １ ＞ ６。 在

２１ 条染色体中，平均每条染色体有 １１ 个标记，以
３Ａ、７Ａ、２Ｂ、７Ｂ 染色体的标记分布数目（１６ 个）最

多，６Ｄ（４ 个）、４Ｄ（５ 个）较少（图 １）。

图 １　 标记 Ｘｇｗｍ２６１ 在部分供试小麦品种中的扩增结果

Ｆｉｇ． １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ Ｘｇｗｍ２６１ ｉｎ ｐａｒｔ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． ２　 供试小麦品种的遗传多样性分析

２３１ 对 ＳＳＲ 引物的等位基因频率平均为 ０． ５９９，
其中标记 Ｘｗｍｃ４５５ 和 Ｘｗｍｃ５５７ 最高（为 ０． ９６５），
Ｘｗｍｃ４４５ 最低（为 ０． ２３５）；基因多样性的平均值为

０􀆰 ５１０，以标记 Ｘｗｍｃ４４５ 的基因多样性最高 （为

０􀆰 ８５３），Ｘｗｍｃ４５５ 和 Ｘｗｍｃ５５７ 最低（为 ０． ０６８）。 所

有 ２３１ 对引物的多态性信息含量（ＰＩＣ 值）平均值为

０． ４５６，以 Ｘｗｍｃ４４５ 最高 （为 ０． ８３６），Ｘｗｍｃ４５５ 和

Ｘｗｍｃ５５７ 最低（为 ０． ０６６）。 统计标记的 ＰＩＣ 值比

例，发现：所有 ＰＩＣ 值在 ０． ３００ ～ ０． ４００ 之间的标记

所占比例为 ２０． ３５％ ，ＰＩＣ 值在 ０． ５００ 以上的标记所

占比例为 ４５． ８９％ 。 利用 ２３１ 对多态性 ＳＳＲ 引物，
从供试的 １７０ 份小麦品种（含对照）共检测到 ８３１
个等位变异（表 ２），单个引物扩增的等位基因数为

２ ～ １１ 个（平均 ３． ５６ 个），以引物 Ｘｂａｒｃ７８ 扩增到的

等位基因数最多（１１ 个）。
２． ２． １　 Ａ、Ｂ、Ｄ ３ 个染色体组的多样性　 在供试小

麦品种的 Ａ、Ｂ、Ｄ 染色体组中，２３１ 对引物所检测到的

８３１ 个等位变异中，Ｂ 染色体组分布的标记位点数目、
等位变异数目和平均等位变异丰富度最高（分别为

９０ 个、３５５ 个和 ３． ９４），Ｄ 染色体组最少（分别为 ５７
个、１８９ 个和 ３． ３２）；而基因多样性指数和多态性信息

含量（ＰＩＣ 值）仍以 Ｂ 染色体组最高（分别为 ０． ５５、

０． ５０），但 Ａ 染色体组最低（分别为 ０． ４８、０． ４３）（表
２）。 总体看来，以 Ｂ 组多样性最高，Ａ 组最低。

表 ２　 供试小麦品种在 Ａ、Ｂ、Ｄ 染色体组的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ Ａ，Ｂ ａｎｄ Ｄ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ
ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

多样性指标

Ｉｔｅｍ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

染色体组 Ｇｅｎｏｍｅ

Ａ Ｂ Ｄ

总和

Ｔｏｔａｌ
平均

Ｍｅａｎ

标记位点数目 ＮＯＬ ８４ ９０ ５７ ２３１

等位变异数 ＮＯＡ ２８７ ３５５ １８９ ８３１

平均等位变异丰富度 ＡＧＲ ３． ４２ ３． ９４ ３． ３２ ３． ５６

基因多样性指数 ＧＤＩ ０． ４８ ０． ５５ ０． ５０ ０． ５１

多态性信息含量 ＰＩＣ ０． ４３ ０． ５０ ０． ４５ ０． ４６

ＮＯＬ：Ｎｏ． ｏｆ ｌｏｃｉ，ＮＯＡ： Ｎｏ． ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ， ＡＧＲ： Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓ，

ＧＤＩ：Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ，ＰＩＣ：Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ． Ｔｈｅ

ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

２． ２． ２　 不同同源群的遗传多样性　 在供试小麦品

种的 ７ 个（１ ～ ７）部分同源群中，平均每个同源群有

ＳＳＲ 标记 １１８． ７１ 个，其中以第 ６ 群最少（６６ 个）、第
７ 群最多（１４４ 个）；平均等位变异丰富度以第 ４ 群

（４． ２９）的最高，第 ７ 群（３． ２０）最低（表 ３）；基因多

样性指数和多态性信息含量最大的是第 ５ 群（分别

８４
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为０． ５６、０． ５１），第 ７ 群最小（分别为 ０． ４６、０． ４１）。
综合来看，供试小麦品种在 ７ 个部分同源群的遗传

多样性大小顺序为 ５ ＞ ４ ＞ ３ ＞ ２ ＞ ６ ＞ １ ＞ ７。 可以看

出，河北省小麦品种在第 ４、５ 同源群染色体上保持

着较高的遗传多样性，而第 ７ 群的遗传多样性则相

对较低（表 ３，图 ２）。

表 ３　 供试小麦品种在 ７ 个部分同源群的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｓｅｖｅｎ ｈｏｍｏｅｏｌｏｇｕｅｓ ｉｎ
ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

部分同源群

Ｈｏｍｏｌｏｅｏｇｏｕｓ
ｇｒｏｕｐ

等位

变异数

ＮＯＡ

平均等位

变异丰富度

ＡＧＲ

基因多样性

指数

ＧＤＩ

多态性

信息含量

ＰＩＣ
１ １０４ ３． ５９ ０． ４９ ０． ４４
２ １１３ ３． ３２ ０． ５２ ０． ４６
３ １３４ ３． ５３ ０． ５３ ０． ４７
４ １３３ ４． ２９ ０． ５４ ０． ４９
５ １３７ ４． ０３ ０． ５６ ０． ５１
６ ６６ ３． ３０ ０． ５０ ０． ４４
７ １４４ ３． ２０ ０． ４６ ０． ４１
平均 １１８． ７１ ３． ６１ ０． ５１ ０． ４６

图 ２　 供试小麦品种 ７ 个部分同源群的遗传多样性

Ｆｉｇ． ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｅｖｅｎ ｈｏｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓ

ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． ２． ３　 不同染色体的遗传多样性　 在 ２１ 条染色体

中，供试小麦品种各染色体的等位变异数目平均值为

３９． ５７，以 ４Ａ 染色体最高（７０ 个），６Ｄ 最低（１２ 个）；标
记位点数目平均值为 １１，染色体 ３Ａ、７Ａ、２Ｂ、７Ｂ 的标

记位点数最高（１６ 个 ／位点），６Ｄ 最低（４ 个 ／位点）；
等位基因型频率平均值为 ０． ５９，以 １Ａ 最高（０． ７），２Ｄ
最低（０． ４５）；等位变异丰富度平均值 ３． ６５，以 ４Ａ 最

高（４． ６７），７Ｄ 最低（２． ９２）；基因多样性指数平均值为

０． ５２，以 ２Ｄ 最高（为 ０． ６５），１Ａ 最低（为 ０． ４０）；多态

性信息含量平均值为 ０． ４６，以 ２Ｄ 最高（为 ０． ５９），以
１Ａ 最低（为 ０． ３７）（表 ４）。 总体来看，４Ａ、２Ｄ 染色体的

多样性水平较高，１Ａ 的多样性水平较低（表 ４，图 ３）。

表 ４　 供试小麦品种在 ２１ 条染色体上的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ２１ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ
ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｓ

等位变

异数

ＮＯＡ

平均等位变异

丰富度

ＡＧＲ

基因多样

性指数

ＧＤＩ

多态性信

息含量

ＰＩＣ
１Ａ ２９ ３． ２２ ０． ４０ ０． ３７
２Ａ ３８ ３． ４５ ０． ４６ ０． ４０
３Ａ ５０ ３． １３ ０． ４９ ０． ４３
４Ａ ７０ ４． ６７ ０． ５７ ０． ５３
５Ａ ３６ ４． ００ ０． ５７ ０． ５１
６Ａ ２５ ３． １３ ０． ５３ ０． ４５
７Ａ ６７ ４． １９ ０． ５４ ０． ４９
１Ｂ ５３ ４． ２２ ０． ５６ ０． ５２
２Ｂ ５１ ３． １９ ０． ５０ ０． ４４
３Ｂ ６２ ４． １３ ０． ６１ ０． ５５
４Ｂ ４３ ３． ９１ ０． ５１ ０． ４５
５Ｂ ５８ ４． １４ ０． ５８ ０． ５２
６Ｂ ２９ ３． ６３ ０． ４９ ０． ４５
７Ｂ ６７ ４． １９ ０． ５４ ０． ４９
１Ｄ ２２ ３． １４ ０． ４６ ０． ４０
２Ｄ ２４ ３． ４３ ０． ６５ ０． ５９
３Ｄ ２２ ３． １４ ０． ４６ ０． ４０
４Ｄ ２０ ４． ００ ０． ５２ ０． ４７
５Ｄ ４３ ３． ９１ ０． ５３ ０． ４８
６Ｄ １２ ３． ００ ０． ４６ ０． ４０
７Ｄ ３８ ２． ９２ ０． ４８ ０． ４２
平均 　 　 ３９． ５７ ３． ６５ ０． ５２ ０． ４６

横坐标 １ ～ ２１ 分别对应 １Ａ、１Ｂ、１Ｄ、……、７Ａ、７Ｂ、７Ｄ 染色体

Ｎｕｍｂｅｒｓ １ ｔｈｒｏｕｇｈ ２１ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ａｓ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
１Ａ，１Ｂ，１Ｄ，…，７Ａ，７Ｂ ａｎｄ ７Ｄ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ３　 供试小麦品种 ２１ 条染色体的遗传多样性

Ｆｉｇ． ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｗｅｎｔｙ⁃ｏｎｅ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓｉｎ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． ３　 不同年代育成品种的遗传多样性

１９４９ 年以来，河北省小麦经历了 ６ 次的品种更

新换代［１９］：第 １ 次品种更新在 １９５０ － １９６４ 年，第 ２
次在 １９６５ － １９７０ 年，第 ３ 次在 １９７１ － １９８０ 年，第 ４
次在 １９８１ － １９９０ 年，第 ５ 次在 １９９１ － ２０００ 年，第 ６
次自 ２００１ 年至今。 按品种更新换代时间，对供试小

麦进行了遗传多样性分析（图 ４）。 结果表明，除

９４
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ＳＳＲ 标记的等位基因频率随品种更新年代而表现减

少外，标记的等位变异丰富度、等位基因数、基因多

样性指数和多态性信息含量均表现出增加的趋势：
等位基因数变幅为 ４３７ ～ ８２９，平均值为 ６６２􀆰 ３３ 个；

基因多样性指数在 ０􀆰 ３５０ ～ ０􀆰 ４９６ 之间，平均值为

０􀆰 ４４６；多态性信息含量变化范围为 ０􀆰 １８８ ～ ０􀆰 ４４３，
平均值为 ０􀆰 ３８９；等位变异丰富度变幅为 １􀆰 ８５２ ～
３􀆰 ５１３，平均值为 ２􀆰 ８０６（表 ５）。

表 ５　 供试河北省小麦品种在不同年代的多样性变化

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｎｅｗｅｄ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

年代

Ｐｅｒｉｏｄｓ
品种数目

ＮＯＣ
等位基因数

ＮＯＡ
多态性信息含量

ＰＩＣ
等位变异丰富度

ＡＧＲ
基因多样性指数

ＧＤＩ
等位基因频率

ＡＦ

１９５０ － １９６４ ３ ４３７ ０． １８８ １． ８５２ ０． ３５０ ０． ６９８

１９６５ － １９７０ ９ ５９７ ０． ３８８ ２． ５３０ ０． ４３０ ０． ６６８

１９７１ － １９８０ １０ ６３２ ０． ３９０ ２． ６７８ ０． ４４７ ０． ６５５

１９８１ － １９９０ ２３ ７２８ ０． ４１５ ３． ０８５ ０． ４７０ ０． ６３２

１９９１ － ２０００ ３０ ７５１ ０． ４２６ ３． １８２ ０． ４８５ ０． ６１８

２００１ － ２０１２ ９５ ８２９ ０． ４４３ ３． ５１３ ０􀆰 ４９６ ０􀆰 ６１４

图 ４　 供试河北省小麦品种在不同年代的多样性变化

Ｆｉｇ． ４ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｉｘ ｒｅｎｅｗｅｄ
ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

２． ４　 品种间的遗传距离及聚类分析

利用 ＮＴＳＹＳ 软件计算了品种的遗传相似系数，
１６９ 份小麦品种的平均相似系数 ０． ４９４，品种间最大

相似系数为 ０． ９２０（京冬 ６ 号与京冬 ８ 号），最小的为

０． ２６７（冀糯 ２００ 与向阳 ２ 号）。 根据品种间的相似系

数，供试 １６９ 份河北省小麦品种可聚为 ５ 类（图 ５）。
第 Ｉ 类包括 ６７ 个品种，这些品种又可分为 ５ 个

亚类。 第 Ｉ⁃１ 亚类包括沧 ６００３ 等 １２ 个品种，这些

品种主要为黑龙港流域的品种，多为节水抗旱类型

品种。 第 Ｉ⁃２ 亚类包括衡水 ６４０４ 等 ７ 个品种，主要

为 ２０ 世纪 ６０、７０ 年代的品种，多以西北 ５４、胜利麦

等为亲本。 第 Ｉ⁃３ 亚类包括冀麦 ６ 号、京冬 ８ 号等 ８

个品种，这些品种主要分布在冀中北地区，具有较好

的抗寒性。 第 Ｉ⁃４ 亚类包括衡 ４０４１ 等 ９ 个品种，品
种遗传基础（亲本来源、选育单位）较为多样化，本
研究的对照（中国春）亦在此类。 第 Ｉ⁃５ 亚类包括

１４ 个品种，主要为河北省农林科学院粮油作物研究

所和旱作农业研究所选育的品种，而且其主要适应

的生态区为冀中南中高水肥地。 第 Ｉ⁃６ 亚类包括 ９
个品种，以河北农业大学品种为主（占 ２ ／ ３）。 第 Ｉ⁃７
亚类包括梁麦 ２ 号等 ８ 个品种，品种类型较为多样，
春性（张春 ７ 号）、优质（藁优 ２０１８）、矮败轮选品种

（如轮选 ０６１）等均在此类。
第 ＩＩ 类包括 ２１ 个品种，本类品种的类型较为

多样，既包含参试冀中南水地组的品种，又包含冀中

北和品质优良的品种。 又可分为 ２ 个亚类：ＩＩ⁃１ 亚

类包括冀麦 ３０ 等 １０ 个品种，其中 ６ 个品种为 ８０ 年

代审定品种；ＩＩ⁃２ 亚类包括 １１ 个品种，优质品种占 ６
个（如晶白麦 １ 号、中优 ９５０７ 等）。

第 ＩＩＩ 类包括 ４７ 个品种，又可分为 ５ 个亚类。 第

ＩＩＩ⁃１ 亚类包括京 ４１１、冀麦 ３８ 等 １２ 个品种，第 ＩＩＩ⁃２ 亚

类包括冀麦 ２２ 等５ 个８０ 年代的品种。 第 ＩＩＩ⁃３ 亚类包

括文胜 １ 号、河北农大三号等 ７ 个携带有早洋麦（Ｅａｒｌｙ
Ｐｒｅｍｉｕｍ）血缘的品种。 第 ＩＩＩ⁃４ 亚类包括京冬 ８、中麦

１５５ 等 １０ 个品种，大部分为省外（主要是北京市）选育、
在河北省审定的品种，其系谱除早期的一些骨干亲本

（如阿夫乐尔、西北 ５４ 等）外，还包括来自山西、山东的

一些资源，大部分品种具有较好的抗寒性。 第 ＩＩＩ⁃５ 亚

类包括衡 ４３９９、邯 ６１７２ 等 １３ 个品种，这些品种的适宜

种植区均在冀中南水肥地。

０５
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图 ５　 河北省小麦品种基于遗传相似系数聚类结果

Ｆｉｇ． ５　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ １７０ Ｈｅｂｅｉ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｓｐｒｉｎｇ ａｓ ｃｏｎｔｒｏｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

第 ＩＶ 类包括 １８ 个品种，可分为 ３ 个亚类。 第

ＩＶ⁃１ 亚类包括师栾 ０２⁃１、科农 ２１３ 等 ５ 个品种，全
为参加冀中南优质组审定的品种。 第 ＩＶ⁃２ 亚类包

括农大 ３９９ 等 ５ 个品种，主要来自河北省农科院粮

油所和中科院农业资源研究中心（原石家庄现代化

所）。 第 ＩＶ⁃３ 亚类包括保麦 １０、河农 ８２７ 等 ８ 个品

种，这些品种的系谱除石新 ６１６ 和石新 ８１１ 外不能

直接查到石 ４１８５ 的血缘外，保麦 １０ 号、河农 ８２７、科

农 １９９、石麦 １４ 号、农大 ３９９ 均直接以石 ４１８５ 作亲

本（父本或母本），冀 ５２６５ 的母本为石 ４１８５ 的后代，
父本科农 ９２０４ 的亲本亦具有与石 ４１８５ 父辈相近的

血缘关系。 石新 ６１６、石新 ８１１ 均以石新 ７３３ 为母

本，而追踪石新 ７３３ 的血缘，则存在碧蚂麦、大拇指

矮的痕迹。
第 Ｖ 类包括冀麦 ２０、冀麦 ２５ 等 １７ 个品种，这

些品种血缘的主要来自洛夫林、欧柔和燕大 １８１７ 等

１５
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骨干亲本。

３　 讨论

３． １　 遗传多样性评价指标的选择

在遗传多样性评价体系中，等位变异数、多态性

信息含量、遗传丰富度和遗传多样性指数都被普遍

应用。 在遗传多样性分析中，主要看重遗传丰富度

和遗传多样性指数这两个指标：遗传丰富度是全部

性状级别的总数或者相对值，遗传多样性指数是由

性状的级别数和各级材料份数的分布均匀度决定

的，材料在各性状级别中分布越均匀，多样性指数越

高；同时，各性状级别越多，多样性指数越高［２０⁃２１］。
本研究从河北省小麦品种在不同染色体组、部分同

源群、染色体以及品种更新年代等的多样性分析结

果来看，遗传丰富度和遗传多样性指数尽管紧密相

关，所反映的问题却不完全相同：有的遗传丰富度相

似，而多样性指数却相差较大（例如染色体 ６Ａ 和

３Ｄ 的遗传丰富度分别为 ３． １３ 和 ３． １４，但是多样性

指数却分别为 ０． ５３ 和 ０． ４６）；也存在遗传多样性指

数相似而丰富度相差甚远的情况（例如染色体 ２Ｂ
和 ４Ｂ 的遗传多样性指数分别为 ０． ５０ 和 ０． ５１，但是

遗传丰富度却为 ３． １９ 和 ３． ９１）。 因此，仅仅用遗传

丰富度或者遗传多样性指数作为遗传变异程度的评

判标准是不全面的，虽然遗传多样性指数包含了丰

富度的成分，但是多样性指数更多的是强调等位变

异的分布。 对于种质资源遗传多样性的评价，有必

要对这两个指标进行权衡［２０］。
３． ２　 现代育种对染色体组和同源群多样性的影响

在小麦染色体组遗传多样性比较分析中，尽管

在遗传丰富度上 Ａ 染色体组高于 Ｄ 染色体组，但多

样性指数分析时，Ａ 染色体组却显著降低。 这说明

在长期的育种过程中，Ａ 染色体组上可能存在着控

制某些重要性状的关键基因，在现代育种中 Ａ 染色

体组的选择压力偏大一些。 进一步对 ７ 个部分同源

群进行多样性分析，第 １ 群和第 ７ 群在多样性指数

上都相对较低。 尤其是第 １ 群，在与第 ３ 群拥有相

似的遗传丰富度的情况下，其多样性指数却明显下

降（图 ３）。 把遗传丰富度与多样性指数相结合，结
果仍是第 １ 群和第 ７ 群多样性较低。 同样这说明现

代育种的选择压力在这两个同源群上比较强烈。 在

小麦的 ２１ 条染色体上，其遗传多样性水平高低程度

也不一致。 在我国地方品种中，４Ａ、２Ｄ 最高、１Ａ 最

低。 根据已有对小麦农艺性状 ＱＴＬ 定位的结果，１Ａ
染色体上是目前为止定位 ＱＴＬ 数目最多的染色

体［２２⁃２３］，很显然该染色体在育种过程中所接受的选

择压力最大。 因此，在河北省小麦遗传改良研究中，
应重点加强拓宽 Ａ 染色体组以及第 １ 群、第 ７ 群的

多样性。
３． ３　 河北省小麦遗传多样性状况及演变趋势

小麦遗传多样性的降低已成为世界范围内的共

识［２４⁃２９］。 在我国小麦初选核心种质中的 １５８６ 份选

育品种中，以 ２０ 世纪 ５０ 年代的品种具有最高的遗

传多样性，到 ９０ 年代降至最低［３０］。 在小麦主产区

的河南、山东等省份，小麦育成品种的多样性也表现

出类似的下降趋势［３１⁃３３］。 研究表明，作物遗传多样

性的降低与品种选育过程中高强度的人工选择以及

品种系谱中地方品种所占比例下降有关［１９， ２８，３４⁃３６］。
河北省不仅是我国重要的小麦种植区，也是一个严

重缺水、气候特征南北差异较大的省份。 河北省种

植的小麦品种除少数为国外、省外引进的品种外，绝
大多数为本省小麦育种单位育成的品种。 本研究

中，河北省小麦品种的遗传多样性水平低于山

东［３７］，与欧洲品种相近（０． ４６），但低于东亚各国小

麦品种的平均值（０． ５２） ［３８］。 这说明河北省小麦品

种的遗传多样性水平虽然有所上升但是还有待拓

宽。 因此，在小麦育种工作中，要从丰富的种质资源

中挖掘重要的基因，通过引进外省甚至国外的优异

种质资源，使其在河北省小麦育种中发挥更大的作

用，便于扩大河北省小麦品种的遗传基础。
同时，从品种多样性历史变化的角度看，本研究

结果与之前包括我国地方品种、育成品种以及河南、
山东 等 地 小 麦 品 种 的 多 样 性 研 究 结 果 不

同［３１⁃３２，３７，３９⁃４１］，也与本课题组之前的结果略有出

入［８⁃１０］。 在我国地方品种、育成品种以及河南、山
东、江苏等省份的小麦品种中，其遗传多样性都有一

个增降的变化［３１⁃３２，３７，３９⁃４１］。 本课题组之前的研究

中，根据农艺性状计算的多样性指数虽然也呈上升

趋势，但在 ９０ 年代后的增加趋势开始趋于变缓［１０］。
而利用少量 ＳＳＲ 标记的分析结果得出，河北省小麦

品种的遗传多样性在 ２０００ 年之前呈趋于上升，之后

呈下降趋势［１０］。 造成这种差异的原因一方面可能

与分析手段有关，另一方面也可能反映出河北省小

麦品种的遗传多样性状况的独特性。 农艺性状是作

物生长发育习性、植物学特征、产量性状等方面的综

合特征，是品种基因型与环境互作的最终表现，而基

于 ＤＮＡ 分子标记的遗传多样性分析则是以品种间

ＤＮＡ 分子的多态性为基础的，几乎不受环境的影

响。 但同时，分子标记毕竟是一段较小的 ＤＮＡ 序

２５
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列，不能完全代表作物的染色体组特征，当用数量不

同的标记时，分析的结果也可能不同。 李远等［１０］ 用

８６ 对多态性 ＳＳＲ 引物与本研究用 ２３１ 对多态性

ＳＳＲ 引物的分析结果存在明显差异。 本研究中，在
反映品种遗传多样性的各个指标中，除等位基因频

率持续下降外，其余指标一直表现增加趋势（尽管

程度不同） （表 ５，图 ４），与 Ｊ． Ｏｒａｂｉ 等［４２］ 对欧洲品

种分析的结果相类似。 这一方面反映出河北省小麦

品种可能的确具有较高的多样性，另一方面也可能

与该省独特的地理位置和生态气候特点有关。
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