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　 　 摘要:远缘杂交是小麦改良的重要途径之一ꎬ但在获得稳定创新种质的过程中ꎬ通常会衍生出众多的姊妹系ꎬ对这些姊妹

系进行系统的农艺性状考察和重要性状的基因型分析是进一步利用的基础ꎮ 本研究对小麦￣冰草(Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎬＰＰＰＰ)
远缘杂交过程中获得的 ２０５ 个普冰 ２０１１ 姊妹系进行了综合农艺性状评价和重要性状的基因型分析ꎮ 结果表明ꎬ２０５ 个普冰

２０１１ 姊妹系田间表现相近ꎬ其遗传相似系数范围为 ０􀆰 ９８５ ~ ０􀆰 ９９９ꎬ在 １５ 个单一性状上的变异系数范围为 ０􀆰 ５４％ ~ ２０􀆰 ２１％ ꎻ
２０５ 个姊妹系成株期均抗白粉病ꎬ其中 ２０４ 个姊妹系成株期抗条锈病ꎬ２ 个姊妹系苗期抗条锈病ꎻ１１２ 个姊妹系含有优质亚基

５ ＋ １０ꎬ其中 ４ 个同时含有优质亚基 ２∗和 ５ ＋ １０ꎻ普冰 ２０１１￣２ 的春化基因组成为(ｖｒｎ￣Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｄ１ 和 ｖｒｎ￣Ｂ３)ꎬ其余 ２０４ 个

姊妹系为(ｖｒｎ￣Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、ｖｒｎ￣Ｄ１ 和 ｖｒｎ￣Ｂ３)ꎬ２０５ 个姊妹系均含有光周期基因 Ｐｐｄ￣Ｄ１ａꎬ为光不敏感型材料ꎮ 通过进一步分析ꎬ
从 ７ 个高产姊妹系中筛选出 ３ 个高产、稳产、抗倒伏的姊妹系可直接用于新品种选育ꎬ另外 ７ 个姊妹系在丰产性、品质和抗病

性等个别性状上表现突出ꎬ可作为育种亲本加以利用ꎮ
关键词:小麦￣冰草ꎻ远缘杂交ꎻ创新种质ꎻ姊妹系
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普通小麦在长期驯化过程中ꎬ由于对目标性状

的不断选择ꎬ后代群体逐渐趋同ꎬ导致现代品种遗传

基础越来越狭窄ꎮ 然而ꎬ小麦基因源较宽ꎬ能与小麦

族内 ３００ 多个物种进行杂交[１]ꎮ 小麦野生近缘植物

蕴藏着丰富的优异性状ꎬ如根系发达、多花多蘖、茎
秆粗壮、抗病抗逆、耐盐碱等ꎬ是小麦杂交育种的供

体[２￣３]ꎮ 通过远缘杂交把这些优良基因导入普通小

麦ꎬ是拓宽小麦遗传基础培育优良小麦新品种的重

要途径ꎮ
远缘杂交在小麦育种中的应用较为广泛ꎮ 早在

１８８８ 年ꎬＷ. Ｒｉｍｐａｕ 获得了第 １ 个小麦与黑麦杂交

的可育株[３]ꎮ 我国以“１Ｂ / １Ｒ”易位系或代换系品

种(洛夫林 １０、洛夫林 １３ 等)为抗源育成了丰抗号

品种及其衍生品种[４]ꎮ 鲍文奎[５] 主要从事八倍体

小黑麦育种ꎬ创制了大量小黑麦原始品系ꎬ并以小黑

麦或黑麦为亲本与小麦杂交ꎬ培育了一批小麦品种ꎬ
如郑州 ６ 号、偃大 ２５ 等ꎮ ２０ 世纪 ５０ 年代ꎬＺ􀆰 Ｓ􀆰 Ｌｉ
等[６]利用长穗偃麦草与普通小麦杂交成功ꎬ把抗条

锈病基因导入了普通小麦ꎬ获得了八倍体小偃麦、异
源附加系、易位系和代换系等一系列中间材料ꎬ并成

功培育了小偃系统的品种ꎮ 黑龙江省农业科学院于

１９５７ 年开始利用中间偃麦草与普通小麦杂交ꎬ先后

育成了一些丰产性、抗逆性和抗锈病性都较好的龙

麦 ２ 号、龙麦 １０ 号等新品种[４]ꎮ 冰草(Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍ
(Ｌ. )Ｇａｅｒｔｎꎬ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ２８ꎬＰＰＰＰ)作为小麦的野生近

缘种ꎬ具有许多可供小麦遗传改良的优异基因[７] ꎮ
王健胜等[８] 、李立会等[９] 在小麦与冰草杂交成功

的基础上创制了大量的小麦 － 冰草异附加系、渗
入系和衍生系ꎬ为小麦的遗传改良提供了优良的

遗传材料ꎮ
远缘杂交和小麦品种选育过程中产生众多的姊

妹系ꎬ姊妹系间具有不同的育种效应ꎮ 长穗偃麦草

与普通小麦杂交选育出一批优良的小偃系统新品种

小偃 ４ 号、小偃 ５ 号、小偃 ６ 号等ꎬ其中小偃 ６ 号是

大面积推广的品种ꎬ在生产上使用长达 １６ 年[６]ꎮ 赵

洪璋[１０]利用地方品种蚂蚱麦与美国引进品种碧玉

麦杂交ꎬ选育出碧蚂 １ ~ ６ 号姊妹系ꎮ 周跃东等[１１]

报道了颜济等利用 ７ 个具有不同遗传性状的材料ꎬ
采用多亲本复合杂交的方法ꎬ并注重后代中显性性

状的选择ꎬ选育出优良种质繁 ６ 及其姊妹系ꎮ 程顺

和等[１２]利用“滚动回交”的方法ꎬ进行重要目的性

状的回交转育ꎬ从同一杂交组合中先后选育出扬麦

１０ 号和扬麦 １１ꎮ 其中小偃 ６ 号、碧蚂 １ 号、繁 ６ 由

于产量高、遗传稳定、综合性状优良以及产量构成因

素协调ꎬ成为大面积推广品种ꎻ小偃 ６ 号、碧蚂 ４ 号

和繁 ６ 由于其性状突出、遗传基础丰富ꎬ均被用作亲

本衍生出一大批优良的小麦新品种ꎬ是我国小麦育

种的骨干亲本ꎮ
本实验室在小麦 － 冰草远缘杂种后代中ꎬ选育

出优良新品系普冰 ２０１１ 及 ２００ 余个姊妹系ꎮ 本研

究通过综合农艺性状考察、白粉病和条锈病抗性鉴

定、ＨＭＷ￣ＧＳ 组成分析、春化基因和光周期基因检

测等对这些姊妹系进行了遗传多样性分析ꎬ筛选出

了一批综合农艺性状优良ꎬ并在产量、抗性、品质等

重要性状上表现突出的姊妹系ꎬ为进一步培育小麦

新品种奠定了良好基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

小麦 －冰草新种质普冰 ２０１１ 姊妹系来自杂交

组合 ([( ４２０１ / ＣＭＨ８３􀆰 ６０５ / / ＦＣ 大穗) Ｆ３ × 藁城

８９０１] × 邯 ４５８９)ꎬ本实验室从 Ｆ５开始选择ꎬＦ８共获

得 ２０５ 个姊妹系ꎮ 亲本 ４２０１ 为小麦 Ｆｕｋｕｈｏ 与冰草

(ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｚ５５９)杂交得到的无蜡材料ꎬ再与莱州

９５３ 杂交后获得ꎻＦＣ 大穗为小麦 Ｆｕｋｕｈｏ 与冰草

( ａｃｃｅｓｓｉｏｎ Ｚ５５９) 杂交获得ꎬ由本实验室培育而

成ꎮ 对照品种为京冬 ８ 号、偃展 ４１１０、辉县红、中
作 ９５０４、中国春和 Ｎｅｅｐａｗａꎬ均由中国农业科学

院作物科学研究所种质资源研究中心小麦室保

存并提供ꎮ
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 农艺性状调查　 本研究采用常规育种中的

农艺性状调查与选择方法ꎬ对 ２０５ 个普冰 ２０１１ 姊妹

系的株高、有效分蘖、穗粒数和千粒重等 １５ 个主要

性状(表 １)进行测量和统计分析ꎮ 田间试验设计:
２０１２ － ２０１４ 年在北京和河南新乡试验田分别播种

２０５ 个普冰 ２０１１ 姊妹系ꎬ以京冬 ８ 号、偃展 ４１１０ 为

对照ꎬ每个姊妹系播种 ２ 行ꎬ每行 ３０ 粒ꎬ行长 ２ ｍꎬ
行间距 ３０ ｃｍꎬ播种行周围播种条锈病和白粉病诱

发行中作 ９５０４ꎬ诱发行与播种行行向垂直ꎬ每隔 ４ ｍ
设 １ 行ꎮ 农艺性状调查方法参考«小麦种质资源描

述规范和数据标准» [１３]ꎮ
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产量试验设计:２０１３ － ２０１４ 年在北京顺义和河

南新乡试验田分别播种 ２０５ 个普冰 ２０１１ 姊妹系ꎬ以
京冬 ８ 号、偃展 ４１１０ 为对照ꎬ每个姊妹系播种 ５ 行ꎬ
每行 １２０ 粒(３００ 万基本苗 / ｈｍ２)ꎬ行长 ２ ｍꎬ行间距

２０ ｃｍꎬ小区面积为 ２ ｍ２ꎮ 成熟后ꎬ收取每个小区中

间 ０􀆰 ９ ｍ２的材料ꎬ脱粒、测产ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 抗病性、品质、春化和光周期基因分析　 抗

病性鉴定:苗期进行生理小种鉴定ꎬ分别采用张宏

等[１４]、李洪杰等[１５] 的方法ꎬ对普冰 ２０１１ 姊妹系的

条锈病和白粉病进行抗性检测ꎬ感病对照品种为辉

县红ꎻ成株期采用人工接种条锈病菌混合生理小种

(条中 ３１、条中 ３２、条中 ３３、贵 ２２￣９、贵 ２２￣１４、水源

４ 号等)和白粉病菌流行生理小种 Ｅ０９ 的方法进行ꎬ
感病对照品种为中作 ９５０４ꎮ 高分子量谷蛋白亚基

分析:以中国春( ｎｕｌｌ、７ ＋ ８、２ ＋ １２)、Ｎｅｅｐａｗａ(２∗、
７∗ ＋ ９、５ ＋ １０) [１６]为标准对照ꎬ利用 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 方法

检测普冰 ２０１１ 姊妹系的 ＨＭＷ￣ＧＳꎬ蛋白提取和电泳

过程参照闫媛媛等[１７]的方法ꎬ亚基命名和评分按照

Ｉ􀆰 Ｐ. Ｐａｙｎｅ 等[１８]、Ｇ. Ｊ􀆰 Ｌａｗｒｅｎｃｅ 等[１９] 的方法进行ꎮ
春化和光周期基因分析:以京冬 ８ 号、中国春、偃展

４１１０、ｄｄＨ２Ｏ 为对照ꎬ利用春化基因 Ｖｒｎ￣Ａ１、Ｖｒｎ￣Ｂ１、
Ｖｒｎ￣Ｄ１、Ｖｒｎ￣Ｂ３ 和光周期基因 Ｐｐｄ￣Ｄ１ 等位点的分子

标记[２０￣２４]ꎬ检测普冰 ２０１１ 姊妹系的春化基因型和

光周期基因ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３ 统计分析 　 采用最优线性无偏估计(ＢＬＵＰꎬ
ｂｅｓｔ ｌｉｎｅａｒ ｕｎｂｉａｓｅｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ)方法[２５￣２６]对多年多点

条件下获得的数据进行处理ꎬ估计普冰 ２０１１ 姊妹系

在不同性状上的育种值ꎮ 利用 ＳＡＳ９􀆰 ２ 软件对其主

要性状进行聚类分析ꎬ分析不同姊妹系的农艺性状

差异ꎮ 利用 Ｒ ｉ３８６ ３􀆰 １􀆰 ２ 对普冰 ２０１１ 姊妹系不同

性状进行 ＧＧＥ 双标图分析[２７]ꎬ分析每个姊妹系在

不同环境下的稳定性表现ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 普冰 ２０１１ 姊妹系的主要农艺性状评价

农艺性状调查和分析发现ꎬ２０５ 个普冰 ２０１１ 姊

妹系综合表现非常相近ꎬ遗传相似系数范围为

０􀆰 ９８５ ~ ０􀆰 ９９９ꎮ 但是ꎬ不同姊妹系在 １５ 个单一性状

上表现出一定的差异ꎬ变异系数范围为 ０􀆰 ５４％ ~
２０􀆰 ２１％ ꎮ 以有效分蘖和不育小穗数变异范围较

大ꎬ变异系数分别为 １４􀆰 ４４％ 和 ２０􀆰 ２１％ (表 １)ꎮ
２０５ 个姊妹系中ꎬ普冰 ２０１１￣２ 田间表现优良ꎬ性状

突出ꎬ株高 ７１􀆰 ４ ｃｍ、有效分蘖数为 １９ꎬ穗粒数为

５５ꎬ千粒重为 ４５􀆰 ０６ ｇꎬ旗叶偏宽(１􀆰 ８ ｃｍ)ꎬ抗寒性

较好(越冬返青率 > ９５％ )ꎻ此外ꎬ５ 个姊妹系的分

蘖力旺盛ꎬ单株有效分蘖为 １９􀆰 ２ ~ ２２􀆰 ２ 个ꎻ２０ 个

姊妹系的不育小穗数低ꎬ均为 １􀆰 ３ꎮ 这些材料可

为小麦新品种的选育和改良提供优良的种质

资源ꎮ

表 １　 普冰 ２０１１ 姊妹系主要农艺性状的基本统计量分析

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｂａｓｉｃ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ
ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

农艺性状

Ｔｒａｉｔｓ
均值

Ｍｅａｎ
最小值

Ｍｉｎ.
最大值

Ｍａｘ.
变异系数

(％ )ＣＶ

开花期(ｄ)ＦＤ ２２２ ２２０ ２２５ ０􀆰 ５４

抽穗期(ｄ)ＨＤ ２１７ ２１３ ２２０ ０􀆰 ６４

小穗数 ＳＮ ２０􀆰 １ １９􀆰 ０ ２１􀆰 １ ２􀆰 ０７

小穗密度 ＳＤ １９􀆰 ６ １６􀆰 ９ ２１􀆰 ４ ３􀆰 ９９

旗叶宽度(ｃｍ)ＦＬＷ １􀆰 ５ １􀆰 ３ １􀆰 ８ ４􀆰 ７３

穗长(ｃｍ)ＳＬ ９􀆰 ８ ８􀆰 ６ １１􀆰 ６ ４􀆰 ８２

小穗粒数 ＫＰＳ ３􀆰 ５ ３􀆰 ０ ４􀆰 ０ ４􀆰 ９３

株高(ｃｍ)ＰＨ ７５􀆰 ３ ６７􀆰 ３ ８６􀆰 ４ ４􀆰 ９４

穗粒数 ＧＮＰＳ ５０􀆰 ０ ４３􀆰 ７ ５６􀆰 ９ ５􀆰 １５

千粒重(ｇ)ＴＧＷ ３６􀆰 ７２ ３１􀆰 ２１ ４５􀆰 ０６ ５􀆰 ６０

穗下茎(ｃｍ)ＵＳＳ ２４􀆰 ６ １９􀆰 ３ ３０􀆰 １ ６􀆰 ８０

旗叶长度(ｃｍ)ＦＬＬ １４􀆰 ７ １２􀆰 ２ １７􀆰 ５ ６􀆰 ９４

旗叶面积

(ｃｍ２)ＦＬＡ
２１􀆰 ８ １７􀆰 ６ ２７􀆰 ６ ８􀆰 ５５

有效分蘖 ＥＴ １４􀆰 ３ ８􀆰 ７ ２２􀆰 ２ １４􀆰 ４４

不育小穗数 ＳＳＮ ２􀆰 ２ １􀆰 ３ ３􀆰 ２ ２０􀆰 ２１

ＰＨ:Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ＳＬ: Ｓｐｉｋｅ ｌｅｎｇｔｈꎬ ＳＮ: Ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｎｕｍｂｅｒꎬＧＮＰＳ:Ｇｒａｉｎ
ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｐｉｋｅꎬ ＳＤ: Ｔｈｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｐｉｋｅｌｅｔꎬ ＴＧＷ: Ｔｈｏｕｓａｎｄ ｇｒａｉｎ
ｗｅｉｇｈｔꎬＥＴ:Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔｉｌｌｅｒꎬＫＰＳ:Ｋｅｒｎｅｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｐｉｋｅｌｅｔꎬＵＳＳ:Ｕｎｄｅｒ
ｓｐｉｋｅ ｓｔａｌｋꎬ ＳＳＮ:Ｓｔｅｒｉｌｅ ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｎｕｍｂｅｒꎬＦＬＬ: Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎬ ＦＦＷ:
Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈꎬＦＬＡ:Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ａｒｅａꎬＨＤ:Ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅꎬ ＦＤ:Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ
ｄａｔｅꎬＭｉｎ:ＭｉｎｉｍｕｍꎬＭａｘ:ＭａｘｉｍｕｍꎬＣＶ:Ｖａｒｉａｂｌｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

２􀆰 ２　 普冰 ２０１１ 姊妹系的抗病性鉴定

苗期接种鉴定发现ꎬ普冰 ２０１１ 姊妹系中 ２０１１￣２
和 ２０１１￣１５８ 表现为苗期抗条锈病ꎬ其中 ２０１１￣２ 对

条中 ３１、条中 ３２、条中 ３３ 均表现为抗病ꎬ抗病等级

分别为 １、０ꎻ和 ２ 级ꎻ２０１１￣１５８ 对条中 ３３ 表现为抗

病ꎬ抗病等级为 ２ 级ꎻ其他姊妹系苗期均感条锈病ꎮ
２０５ 个姊妹系对白粉病菌生理小种 Ｅ０９、Ｅ２０、Ｅ１６、
Ｂ１３ 均表现为感病ꎬ感病等级为 ３ 级ꎮ

成株期接种鉴定发现ꎬ２０１１￣２ 对条锈病表现为

感病(Ｓ)ꎬ其他均表现为高抗 (ＨＲ) 或抗病 ( Ｒ)ꎮ
２０１１￣１０９ 对白粉病表现为中抗(ＭＲ)ꎬ其他均为高

抗(ＨＲ)或抗病(Ｒ)(表 ２)ꎮ
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表 ２　 普冰 ２０１１ 姊妹系白粉病和条锈病抗性鉴定结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔｒｉｐｅ ｒｕｓｔ ａｎｄ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉ￣
ｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

小麦病害

Ｗｈｅａｔ ｄｉｓｅａｓｅ
生理小种

Ｉｓｏｌａｔｅｄ ｒａｃｅｓ

苗期

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ
成株期

Ａｄｕｌｔ￣ｐｌａｎｔ ｓｔａｇｅ

抗 Ｒ 感 Ｓ 抗 Ｒ 感 Ｓ

条锈病 条中３１ ＣＹＲ３１ １ ２０４ ２０４ １

Ｓｔｒｉｐｅ ｒｕｓｔ 条中３２ ＣＹＲ３２ １ ２０４

条中３３ ＣＹＲ３３ ２ ２０３

白粉病 Ｅ０９ ０ ２０５ ２０５ ０

Ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ Ｅ２０ ０ ２０５

Ｅ１６ ０ ２０５

Ｂ１３ ０ ２０５

结果表明ꎬ普冰 ２０１１ 姊妹系普遍携带成株

期抗条锈病和抗白粉病基因ꎬ２０１１￣２ 和 ２０１１￣
１５８ 携带苗期抗条锈病基因ꎬ可以为抗病基因的

挖掘和抗病性小麦新品种的培育提供优良的抗

病基因资源ꎮ
２􀆰 ３　 普冰 ２０１１ 姊妹系的 ＨＭＷ￣ＧＳ 组成分析

经 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 分析ꎬ２０５ 个姊妹系在编码 ＨＭＷ￣
ＧＳ 的 Ｇｌｕ￣Ａ１、Ｇｌｕ￣Ｂ１ 和 Ｇｌｕ￣Ｄ１ ３ 个基因位点上表

现出多态性ꎬ共发现 ５ 种亚基类型和 ３ 种不同的亚

基组合形式ꎮ 其中 ４ 个姊妹系的 Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点上具

有优质亚基 ２∗ꎻ２０５ 个姊妹系在 Ｇｌｕ￣Ｂ１ 位点上均检

测到 ７∗ ＋ ９ꎻ１１２ 个姊妹系的 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点上具有优

质亚基 ５ ＋ １０(表 ３ꎬ图 １)ꎮ ３ 种亚基组合(ｎｕｌｌꎬ７∗

＋ ９ꎬ５ ＋ １０)、(ｎｕｌｌꎬ７∗ ＋ ９ꎬ２ ＋ １２)和(２∗ꎬ７∗ ＋ ９ꎬ５
＋ １０)出现频率依次为 ５２􀆰 ６８％ 、４５􀆰 ３７％ 和 １􀆰 ９５％
(表 ４)ꎮ 由于 ７∗ ＋ ９ 亚基未能确定评分标准ꎬ故亚

基组合未能给予评分ꎮ

表 ３　 普冰 ２０１１ 姊妹系 ＨＭＷ￣ＧＳ 在不同位点上的变异类

型、亚基得分及其频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｌｅｌｉｃ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ ｓｃｏｒｅ ａｔ ｔｈｒｅｅ Ｇｌｕ￣１ ｌｏｃｉ ｉｎ
ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

基因位点

Ｌｏｃｕｓ
等位基因

Ａｌｌｅｌｅ
亚基类型

Ｓｕｂｕｎｉｔ
评分

Ｓｃｏｒｅ
类型数 / 姊妹系数

Ｎｏ. ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
频率(％ )
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｇｌｕ￣Ａ１ ｂ ２∗ ３ ４ / ２０５ １􀆰 ９５

ｃ ｎｕｌｌ １ ２０１ / ２０５ ９８􀆰 ０５

Ｇｌｕ￣Ｂ１ ａ ７∗＋ ９ － ２０５ / ２０５ １００􀆰 ００

Ｇｌｕ￣Ｄ１ ａ ２ ＋ １２ ２ ９３ / ２０５ ４５􀆰 ３７

ｄ ５ ＋ １０ ４ １１２ / ２０５ ５４􀆰 ６３

￣表示未参与亚基评分

￣ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｕｂｕｎｉｔ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｃｏｒｅｄ

泳道 １ ~ １４ 分别对应普冰 ２０１１￣２、３、４、５、６、７、８、１５５、１５６、

１５７、１６１、１６５、１７５、１７７ꎻＣＳ:中国春ꎻＮｅｅ:Ｎｅｅｐａｗａꎻ

泳道中的数字分别代表相对应的亚基

Ｔｈｅ ｌａｎｅｓ ｆｒｏｍ １ ｔｏ １４ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ Ｐｕｂｉｎｇ ２０１１￣２ꎬ

３ꎬ４ꎬ５ꎬ６ꎬ７ꎬ８ꎬ１５５ꎬ１５６ꎬ１５７ꎬ１６１ꎬ１６５ꎬ１７５ꎬ１７７ꎬＣＳ:Ｃｈｉｎｅｓｅ
ＳｐｒｉｎｇꎬＮｅｅ:ＮｅｅｐａｗａꎬＴｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌａｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ

ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ＨＭＷ￣ＧＳ

图 １　 部分普冰 ２０１１ 姊妹系 ＨＭＷ￣ＧＳ 的 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ 分析

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＳＤＳ￣ＰＡＧＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＨＭＷ￣ＧＳ ｉｎ ｓｅｖｅｒａｌ
Ｐｕｂｉｎｇ２０１１ ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ

表 ４　 普冰 ２０１１ 姊妹系的 ＨＭＷ￣ＧＳ 组成类型及其频率

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＨＭＷ￣ＧＳ ｉｎ ｓｉｓｔｅｒ
ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

亚基组成类型

Ｓｕｂｕｎｉｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
材料数

Ｎｏ. ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
频率(％ )
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

２∗ 　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０ ４ １􀆰 ９５

ｎｕｌｌ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ９３ ４５􀆰 ３７

ｎｕｌｌ　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０ １０８ ５２􀆰 ６８

合计 Ｔｏｔａｌ ２０５ １００􀆰 ００

综上所述ꎬ普冰 ２０１１ 姊妹系的 ＨＭＷ￣ＧＳ 组

成具有一定的多态性ꎬ１１２ 个姊妹系含优质亚基

５ ＋ １０ꎬ其中 ４ 个姊妹系同时含优质亚基 ２∗ 和

５ ＋ １０ꎬ这些材料为培育优质小麦新品种提供宝

贵资源ꎮ
２􀆰 ４　 普冰 ２０１１ 姊妹系的春化和光周期基因分析

ＳＴＳ 分子标记检测发现ꎬ普冰 ２０１１ 姊妹系在

Ｖｒｎ￣Ａ１、Ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｂ３ 位点均为隐性等位基因 ｖｒｎ￣
Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、 ｖｒｎ￣Ｂ３ (图 ２Ａ、２Ｂ、２Ｄ)ꎻ Ｖｒｎ￣Ｄ１ 位点ꎬ
２０１１￣２ 的等位基因为显性 Ｖｒｎ￣Ｄ１ꎬ其他均为隐性

ｖｒｎ￣Ｄ１(图 ２Ｃ)ꎮ 普冰 ２０１１ 姊妹系共有 ２ 种春化基

因型ꎬ其中 ２０４ 个姊妹系的基因型组成为( ｖｒｎ￣Ａ１、
ｖｒｎ￣Ｂ１、ｖｒｎ￣Ｄ１ 和 ｖｒｎ￣Ｂ３)ꎬ其发育特性为半冬性ꎻ普
冰 ２０１１￣２ 基因型组成为( ｖｒｎ￣Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｄ１ 和

８９３
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ｖｒｎ￣Ｂ３)ꎬ其发育特性为弱春性ꎮ 经光周期基因分子

标记检测ꎬ普冰 ２０１１ 姊妹系在 Ｐｐｄ￣Ｄ１ 位点均为

Ｐｐｄ￣Ｄ１ａꎬ为光不敏感型材料ꎮ
根据 Ｘ. Ｋ. Ｚｈａｎｇ 等[２３] 对我国小麦品种及其发

育特性的研究结果ꎬ春化基因型为( ｖｒｎ￣Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、
Ｖｒｎ￣Ｄ１ 和 ｖｒｎ￣Ｂ３)的材料主要分布在黄淮冬麦区、
长江中下游冬麦区和西南冬麦区ꎻ春化基因型为

(ｖｒｎ￣Ａ１、ｖｒｎ￣Ｂ１、ｖｒｎ￣Ｄ１ 和 ｖｒｎ￣Ｂ３)的材料主要分布

在北部平原冬麦区和黄淮冬麦区ꎮ 因此ꎬ普冰 ２０１１
姊妹系主要为半冬性材料 (除 ２０１１￣２ 为弱春性

外)ꎬ且对光周期不敏感ꎬ适应性广ꎬ主要适宜播种

地区为黄淮冬麦区ꎮ ２０１１￣２ 为弱春性ꎬ抗寒性较

好ꎬ主要适宜播种地区为黄淮冬麦区和长江中下游

冬麦区ꎮ

Ａ１:ＶＲＮ１￣ＩＮＴ１Ｒ ａｎｄ ＶＲＮ１ＡＦꎬＡ２:Ｉｎｔｒ１ / Ａ / Ｆ２ ａｎｄＩｎｔｒ１ / Ａ / Ｒ３ꎬＡ３:Ｉｎｔｒ１ / Ｃ / Ｆ ａｎｄ Ｉｎｔｒ１ / ＡＢ / ＲꎬＢ１:Ｉｎｔｒ１ / Ｂ / Ｆ ａｎｄ Ｉｎｔｒ１ / Ｂ / Ｒ４ꎬ
Ｂ２:Ｉｎｔｒ１ / Ｂ / Ｆ ａｎｄ Ｉｎｔｒ１ / Ｂ / Ｒ３ꎬＣ１:Ｉｎｔｒ１ / Ｄ / Ｆ ａｎｄ Ｉｎｔｒ１ / Ｄ / Ｒ４ꎬＣ２:Ｉｎｔｒ１ / Ｄ / Ｆ ａｎｄ Ｉｎｔｒ１ / Ｄ / Ｒ３ꎬＤ１:ＶＲＮ４￣ＢＮＯＩＮＳ￣Ｆ ａｎｄ

ＶＲＮ４￣ＢＮＯＩＮＳ￣ＲꎬＤ２:ＶＲＮ４￣Ｂ￣ＩＮＳ￣Ｆ ａｎｄ ＶＲＮ４￣Ｂ￣ＩＮＳ￣Ｒ
箭头所指为对应引物扩增条带ꎮ Ｍ:ＤＬ２０００ꎻ１:４２０１ꎻ２:ＦＣ 大穗ꎻ３:ＣＭＨ８３􀆰 ６０５ꎻ４:藁城 ８９０１ꎻ５:邯 ４５８９ꎻ６:京冬 ８ 号ꎻ７:中国春ꎻ８:

偃展 ４１１０ꎻ９:ｄｄＨ２Ｏꎻ泳道 １０ ~ ２４ 分别对应普冰 ２０１１ 的姊妹系 ２０１１￣１、２、１４７、１４８、１５４、１５５、１５９、１６０、１６１、１６３、１６６、１９０、１９１、１９２、１９４
Ｔｈｅ ａｒｒｏｗｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉａｇｒａｍｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ. Ｍ:ＤＬ２０００ꎬ１:４２０１ꎬ２:
ＦＣꎬ３:ＣＭＨ８３􀆰 ６０５ꎬ４:Ｇａｏｃｈｅｎｇ８９０１ꎬ５:Ｈａｎ４５８９ꎬ６:Ｊｉｎｇｄｏｎｇ８ꎬ７:Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｐｒｉｎｇꎬ８:Ｙａｎｚｈａｎ４１１０ꎬ９:ｄｄＨ２ＯꎬＴｈｅ ｌａｎｅｓ

ｆｒｏｍ １０ ｔｏ ２４ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｓｅｖｅｒａｌ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＰｕＢｉｎｇ２０１１￣１ꎬ２ꎬ１４７ꎬ１４８ꎬ１５４ꎬ１５５ꎬ１５９ꎬ１６０ꎬ１６１ꎬ１６３ꎬ１６６ꎬ１９０ꎬ１９１ꎬ１９２ꎬａｎｄ １９４

图 ２　 普冰 ２０１１ 姊妹系 Ｖｒｎ￣Ａ１、Ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｄ１、Ｖｒｎ￣Ｂ３ 位点的等位变异

Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ Ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＶｒｎ￣Ｂ１ꎬＶｒｎ￣Ｄ１ ａｎｄ Ｖｒｎ￣Ｂ３ ｌｏｃｕｓ

２􀆰 ５　 普冰 ２０１１ 姊妹系的产量试验

分别对河南新乡(Ｅ１)和北京顺义( Ｅ２)两个

环境下的小区(收获面积为 ０􀆰 ９ ｍ２)测产发现ꎬ２０５
个姊妹系平均产量为 ６４０ ｇꎬ变异幅度为 ５１８ ~
７８７ ｇꎬ变异系数为 ７􀆰 ８９％ ꎮ 利用 ＧＧＥ 双标图对两

个环境下的姊妹系进行高产稳产分析ꎬ发现 １２ 个

姊妹系产量较高(７２７ ~ ７８７ ｇ)ꎬ显著高于对照品

种京冬 ８ 号(４６０ ｇ)和偃展 ４１１０(５９６ ｇ)ꎬ且稳定

性较好(图 ３)ꎮ 其中 ７ 个姊妹系抗倒伏能力较强ꎬ
为高产、稳产、抗病、抗倒伏姊妹系ꎬ产量由高到低

依次为 ２０１１￣２(７８７ ｇ) 、３４(７４３ ｇ) 、１５９(７４３ ｇ) 、
９６(７４０ ｇ) 、２９(７４０ ｇ) 、１４ (７２９ ｇ) 、１１２ (７２７ ｇ)
(表 ５) ꎬ可作为选育高产抗病小麦新品种的育种

材料ꎮ

９９３
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产量沿箭头所示方向增加ꎬ红线左边为 １２ 份高产材料ꎻｇ１ ~ ｇ２０５ 分别对应普冰 ２０１１￣１ ~ ２０１１￣２０５ꎻｇ２０６:京冬 ８ 号ꎻｇ２０７:偃展 ４１１０
Ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｒｏｗꎬｔｗｅｌｖｅ ｈｉｇｈ ｙｉｅｌｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｒｅ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｄ ｌｉｎｅ. ｇ１ ｔｏ ｇ２０５

ａｒｅ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ Ｐｕｂｉｎｇ ２０１１￣１ ~ ２０１１￣２０５ꎬｇ２０６:Ｊｉｎｇｄｏｎｇ８ꎬｇ２０７:Ｙａｎｚｈａｎ４１１０

图 ３　 普冰 ２０１１ 姊妹系的产量稳定性分析

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｂ￣ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

２􀆰 ６　 普冰 ２０１１ 姊妹系的育种利用分析

普冰 ２０１１ 姊妹系是从小麦 － 冰草远缘杂交后

代与普通小麦多亲本杂交 Ｆ５材料中经多年选择选

育出的 Ｆ８ 材料ꎮ 普冰 ２０１１ 姊妹系田间表现优良ꎬ
不同姊妹系在农艺性状、抗病性、ＨＭＷ￣ＧＳ 组成、春
化基因组成、产量等方面具有丰富的遗传多样性ꎬ既
能选育高产稳产的小麦新品种ꎬ又能发掘遗传基础

丰富的亲本材料ꎮ
２􀆰 ６􀆰 １　 高产、稳产的姊妹系育种材料　 由 ２􀆰 ５ 可知ꎬ

普冰 ２０１１ 中共筛选出 ７ 个产量高、稳定性好、抗倒伏

的姊妹系ꎮ 其中普冰 ２０１１￣２ 为弱春性材料ꎬ较其他

姊妹系旗叶短宽、千粒重高、抗寒性较好、高抗白粉

病ꎬ适应性较广ꎬ适宜播种地区主要为黄淮冬麦区、
长江中下游冬麦区ꎮ ２０１１￣１４ 和 ２０１１￣３４ 为半冬性材

料ꎬ小区(０􀆰 ９ ｍ２)产量较高ꎬ分别为 ７２９ｇ、７４３ｇꎬ稳定性

好、抗倒伏ꎬ并且 ２０１１￣１４ 含优质亚基 ５ ＋１０ꎬ二者主要

适宜播种地区为黄淮冬麦区ꎮ 上述 ３ 个姊妹系田间表

现稳定ꎬ可直接用于新品种选育ꎮ

表 ５　 普冰 ２０１１ 姊妹系中 ７ 份高产材料的主要性状表现

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｈｉｇｈ ｙｉｅｌｄ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

姊妹系

Ｌｉｎｅｓ
株高(ｃｍ)

ＰＨ
小区产量

(ｇ)ＰＹ
穗粒数

ＧＮＰＳ
千粒重(ｇ)

ＴＧＷ

有效

分蘖

ＥＴ

越冬返

青率(％)
ＧＲ

高分子量

谷蛋白亚基

ＨＭＷ￣ＧＳ

春化基因组成

Ｖｅｒｎａｌｉｚａｔｉｏｎ ｇｅｎｅ

２０１１￣２ ７１􀆰 ７ ７８７ ５５􀆰 ４ ４５􀆰 ０６ １２􀆰 ８ > ９５􀆰 ０ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＢ３ꎬＶｒｎ￣Ｄ１

２０１１￣３４ ７０􀆰 ５ ７４３ ５５􀆰 ０ ３４􀆰 ４８ １５􀆰 ７ ７５􀆰 ９ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

２０１１￣１５９ ７１􀆰 ６ ７４３ ４９􀆰 １ ３５􀆰 ３９ １３􀆰 ６ ６１􀆰 ９ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

２０１１￣９６ ７３􀆰 ２ ７４０ ５２􀆰 ８ ３７􀆰 ５８ １４􀆰 ４ ６３􀆰 １ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

２０１１￣２９ ６９􀆰 ８ ７４０ ５２􀆰 ４ ３７􀆰 ８１ １０􀆰 ６ ４９􀆰 ５ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

２０１１￣１４ ８０􀆰 ８ ７２９ ４９􀆰 ０ ３６􀆰 ６８ １４􀆰 ７ ７４􀆰 ５ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

２０１１￣１１２ ７１􀆰 ６ ７２７ ４７􀆰 ８ ３５􀆰 ０４ １３􀆰 ４ ６２􀆰 ９ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２ ｖｒｎ￣Ａ１ꎬＢ１ꎬＤ１ꎬＢ３

偃展 ４１１０ ７６􀆰 ４ ５９６ ３８􀆰 ２ ４６􀆰 ８２ １８ ４０􀆰 １２ － －

京冬 ８ 号 １０２􀆰 ６ ４６０ ３７􀆰 ５ ４５􀆰 ３９ １６􀆰 ２ > ９５􀆰 ０ － －

均值(２０５ 份) ７５􀆰 ３ ６４０ ５０􀆰 ０ ３６􀆰 ７２ １４􀆰 ３ ５９􀆰 ９ － －

ＰＹ:Ｐｌｏｔ ｙｉｅｌｄꎬＥＲ:Ｅａｒｉｎｇ ｒａｔｅｓꎬＧＲ:Ｇｒｅｅｎ ｒａｔｅｓꎬ“￣” ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ａｃｑｕｉｒｅｄ

００４
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２􀆰 ６􀆰 ２　 性状突出的姊妹系亲本材料　 根据有效分

蘖多、不育小穗数低、优质、抗病性好、广适性强等指

标ꎬ对普冰 ２０１１ 进行综合分析ꎬ筛选出 ８ 个有突出

优良性状的材料ꎬ可用作小麦育种的亲本ꎮ 其中 ３
个姊妹系不育小穗数为 １􀆰 ３ꎬ且穗粒数和千粒重相

对较高ꎻ３ 个姊妹系具有优质亚基 ２∗和 ５ ＋ １０ꎻ２ 个

姊妹系具有苗期抗病性(表 ６)ꎮ 其中ꎬ２０１１￣２ 越冬返

青率大于 ９５％ꎬ抗寒性较好ꎬ不仅在表型上与其他姊

妹系有差异ꎬ在基因型(ＳＮＰ 位点)上更突出了其丰富

的遗传多样性(结果未发表)ꎬ是很有潜力的亲本材

料ꎮ 这些普冰 ２０１１ 姊妹系作为亲本材料ꎬ有助于小

麦新品种丰产性、品质、抗病性和抗寒性的提高ꎮ

表 ６　 普冰 ２０１１ 姊妹系中 ８ 份突出材料的主要性状表现

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｐｒｏｍｉｎｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ｓｉｓｔｅｒ ｌｉｎｅｓ Ｐｕｂｉｎｇ２０１１

姊妹系

Ｌｉｎｅｓ
株高(ｃｍ)

ＰＨ
有效分蘖

ＥＴ
不育小穗数

ＳＳＮ
穗粒数

ＧＮＰＳ
千粒重(ｇ)

ＴＧＷ
高分子量谷蛋白亚基

ＨＭＷ￣ＧＳ

２０１１ － １ ７１􀆰 ４ １３􀆰 １ １􀆰 ３ ５０􀆰 ６ ３８􀆰 ２９ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０

２０１１ － １７ ７４􀆰 ２ １４􀆰 ８ １􀆰 ３ ５６􀆰 ９ ３６􀆰 ９３ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２

２０１１ － ３０ ６８􀆰 ７ １１􀆰 ０ １􀆰 ３ ５５􀆰 ０ ３８􀆰 ４３ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２

２０１１ － １７５ ７９􀆰 ５ １４􀆰 ７ ２􀆰 ０ ５１􀆰 ４ ３９􀆰 ０９ ２∗ 　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０

２０１１ － ２０５ ８３􀆰 ３ １３􀆰 ７ ２􀆰 ０ ４９􀆰 ５ ３７􀆰 ９７ ２∗ 　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０

２０１１ － ２０３ ７９􀆰 ６ １２􀆰 ８ ２􀆰 ６ ５２􀆰 ６ ４０􀆰 ２０ ２∗ 　 ７∗ ＋ ９　 ５ ＋ １０

２０１１ － １５８ ７４􀆰 ９ １６􀆰 ０ ２􀆰 ６ ４４􀆰 ９ ３７􀆰 ０４ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２

２０１１ － ２ ７１􀆰 ７ １２􀆰 ８ ２􀆰 ６ ５５􀆰 ４ ４５􀆰 ０６ Ｎ　 ７∗ ＋ ９　 ２ ＋ １２

偃展 ４１１０ ７６􀆰 ４ １８ ２􀆰 ０ ３８􀆰 ２ ４５􀆰 ３９ －

京冬 ８ 号 １０２􀆰 ６ １６􀆰 ２ １􀆰 ５ ３７􀆰 ５ ４６􀆰 ８２ －

均值 Ｍｅａｎ ７５􀆰 ３ １４􀆰 ３ ２􀆰 ２ ５０􀆰 ０ ３６􀆰 ７２ －

“ － ”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ａｃｑｕｉｒｅｄ

３　 讨论

３􀆰 １　 姊妹系间具有丰富的遗传多样性

育种家在育种过程中为了得到理想的个体ꎬ往
往伴随着对目标性状的人为选择ꎬ使得后代来自不

同亲本的基因组组成存在一定的多样性[２８]ꎮ 李小

军[２９]分析碧蚂１ ~ ６ 号遗传构成时发现ꎬ６ 个姊妹系

品种继承两个亲本的核基因组存在遗传多样性ꎮ 王

庆专等[３０]在分析碧蚂 ４ 号及其姊妹系遗传差异时

表明ꎬ碧蚂 ４ 号在 １８８ 个位点上与其姊妹系存在差

异ꎬ其中许多特异位点与产量、抗病、抗逆和适应性

有关ꎬ 存在很丰富的遗传变异ꎮ Ｆ􀆰 Ｃｕｉ 等[３１￣３２]、
Ｃ􀆰 Ｈ􀆰 Ｚｈａｏ 等[３３￣３４]分析矮孟牛 ７ 个姊妹系遗传差异

表明ꎬ７ 个姊妹系在株高等 １６ 个性状上存在差异ꎬ
其中矮孟牛Ⅴ型的主要产量构成因素比较协调ꎬ总
体优于其他 ６ 个类型ꎻ在矮孟牛Ⅴ型的 ６ 条染色体

上检测到 ８ 个特异位点ꎬ部分特异位点附近存在与

产量构成因素等重要性状相关的 ＱＴＬꎮ 碧蚂 ４ 号和

矮孟牛Ⅴ型存在的特异位点可能是二者作为重要骨

干亲本区别于其他姊妹系的基因组特征ꎬ也是二者

成为骨干亲本的重要遗传基础ꎮ 本研究中普冰

２０１１ 姊妹系在主要农艺性状、抗病性、ＨＭＷ￣ＧＳ 组

成和春化基因组成上存在丰富的遗传多样性ꎮ 其中

普冰 ２０１１￣２ 在田间表现优良ꎬ主要农艺性状明显区

别于其他姊妹系ꎬ在 ＳＮＰ 水平上也存在较大的差

异ꎬ具有丰富的遗传基础ꎬ既可用于选育小麦新品

种ꎬ又可作为育种亲本改良现代小麦品种ꎬ拓宽小麦

遗传基础ꎮ
３􀆰 ２　 保留较多的姊妹系能够提高创新种质的利用

效率

冰草属、偃麦草属等小麦近缘种属与普通小

麦存在远缘杂交不亲和现象ꎬ即便在一些远缘杂

交高世代材料中ꎬ也会出现遗传不稳定的现象[３５] ꎮ
育种家们采用“搭梯上楼”的思想ꎬ以远缘杂交中

间材料、中间选系或姊妹系为亲本与生产上的优

良品种杂交培育新品种ꎬ把优良基因快速地聚合

到普通小麦中ꎬ加快基因纯合速度ꎬ提高小麦育种

效率ꎮ 钟冠昌等[３６]利用远缘杂交中间材料八倍体

１０４
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小偃麦与普通小麦杂交ꎬ快速地将偃麦草的优良

基因导入到普通小麦中ꎬ丰富小麦遗传基础ꎮ 小

偃 ６ 号由小偃麦新类型小偃 ９６ 与意大利普通小麦

品种 ＳＴ２４２２ / ４６４ 杂交选育而成ꎬ高产、优质、广适、
高抗条锈病ꎬ作为骨干亲本衍生出 ５０ 多个小麦新

品种[３ꎬ６] ꎮ 骨干亲本碧蚂 ４ 号与早洋麦杂交选育

了北京 ８ 号、石家庄 ５４ 和济南 ２ 号等 ７ 个小麦姊

妹系新品种ꎬ其中北京 ８ 号作为亲本又衍生了许

多小麦新品种[３７] ꎮ 扬麦系列新品种的选育同样利

用了通过选择得到的选系来作为杂交育种的亲

本ꎬ很快地得到了适合当地推广的新品种[３８] ꎮ 因

此ꎬ利用小麦 － 冰草远缘杂交新种质普冰 ２０１１ 姊

妹系中的亲本材料与普通小麦杂交ꎬ把优良基因

快速转移到不同地区的小麦品种ꎬ有助于加快小

麦新品种的选育速度ꎬ提高远缘杂交创制新种质

的利用效率ꎬ缩短育种进程ꎮ
目前ꎬ由于突破性育种材料的缺乏ꎬ我国小麦育

种工作已进入艰难的“爬坡”阶段ꎮ 连续的定向选

择导 致 品 种 内、 品 种 间 的 遗 传 基 础 越 来 越 狭

窄[３９￣４０]ꎮ 因此ꎬ突破性育种材料的发掘和利用变得

极为迫切ꎮ 本实验室利用小麦近缘种冰草 Ｚ５５９ 与

日本小麦品种 Ｆｕｋｕｈｏ 杂交ꎬ成功地获得了小麦 － 冰

草远缘杂交后代ꎬ并创制了大量的易位系、附加系和

渗入系等ꎬ有助于拓宽我国小麦育种的遗传基础ꎮ
同时在远缘杂交创制新种质过程中选留多个性状优

良的姊妹系ꎬ以满足不同育种目标的需求ꎮ 选择高

产、稳产以及产量构成因素协调的材料应用于产量

试验ꎬ选育符合现代育种目标的新品种ꎻ选择具有优

良突出性状的材料作为中间亲本ꎬ以改良现代小麦

新品种ꎻ不同姊妹系在农艺性状表现、抗逆性和品

质等方面具有一定差异ꎬ存在剩余变异ꎬ为小麦新

种质的有效利用提供了更为广阔的空间ꎮ 不同姊

妹系丰富的等位变异和遗传多样性ꎬ为提高小麦

新品种对不同环境变化的适应性ꎬ增强小麦新品

种的广适性和持久性奠定了良好的物质基础ꎮ 因

此ꎬ在远缘杂交创新种质过程中ꎬ围绕目标性状ꎬ
保留较多的姊妹系ꎬ对于促进创新种质的有效利

用将是有益的ꎮ
致谢:条锈病苗期抗病性鉴定由西北农林科技

大学农学院吉万全教授、张宏老师协助指导完成ꎮ
白粉病苗期抗病性鉴定由中国农业科学院作物科

学研究所李洪杰研究员协助指导完成ꎮ 非常感谢

三位老师在普冰 ２０１１ 姊妹系抗病性鉴定中给予

的指导和帮助!
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