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小麦 DUS 测试已知品种 DNA 指纹数据库构建及其应用

郑永胜，张　晗，王雪梅，王东建，孙加梅，王穆穆，王　晖，王　玮，李　华，段丽丽，李汝玉
（山东省农业科学院作物研究所，济南 250100）

摘要：为解决 DUS 测试中特异性测试近似品种筛选难的问题，本研究基于 2256 份 DUS 测试小麦已知品种构建 DNA 指

纹数据库。首先利用 81 对 SSR 引物对 96 份小麦品种进行遗传相似度分析。结果表明，81 对 SSR 引物扩增出 84 个位点，共

检测到 731 个等位变异，每个位点的等位变异数在 3~18 之间，多态性信息指数（PIC）变化范围为 0.29~0.89。选取 42 个 SSR
标记构建了 2256 份小麦品种 DNA 指纹数据库，共获得 148493 个数据，除引物 barc14、xgwm341 之外，其他引物数据缺失率

在 5% 以内。对 176 份小麦品种进行 DNA 指纹数据采集和特异性测试，结果表明不具有特异性的申请品种与其最近似品种

的遗传相似度都在 90% 以上；本研究基于 42 对 SSR 荧光标记引物构建了我国小麦 DUS 测试已知品种的 DNA 指纹数据库，

确定近似品种筛选的遗传相似度阈值为 80%，建议将与申请品种遗传相似度高于 80% 的已知品种作为近似品种进行田间种

植和特异性评价。
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Construction of DNA Profile Database of Wheat Reference Varieties 
and Its Application in Wheat DUS Test
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Abstract：Based on 2256 common wheat reference varieties for DUS test in China，a DNA profile database 
was established to assist in distinctness test. We first analyzed the DNA profiles of 96 reference varieties using 84 
fluorescently labeled SSR markers. A total of 731 alleles were detected with the number of alleles varying between 
3 and 18 and the PIC values from 0.29 to 0.89. A DNA profile database consiting of 2256 wheat reference varieties 
was constructed using 42 fluorescently labeled SSR markers. A total of 148493 datapoint were included with 
a missing rate of less than 5% for each maker except makers barc14 and xgwm341. The genetic and genotypic 
datasets of 176 wheat varieties were collected and analyzed. The genetic similarities between the non-distinct 
candidate varieties and their most similar vairieties were above 90%. The candidate varieties with a genetic 
similarity of over 80% are assumed to be similar varieties，which are suggested to be further investigated for 
phenotypic variations in the field.
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植物新品种授予品种权的前提是具备新颖性、

特异性、一致性、稳定性及适当的命名［1］。特异性、

一致性和稳定性又是主要农作物品种审定和非主要

农作物登记的必备条件［2］。为此，需要对申请品种

权保护、审定或登记的新品种（申请品种）进行特异

性、一致性和稳定性测试（DUS 测试）。特异性是指
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新品种在表型性状上能够区别于申请时的其他任何

公知存在的品种（已知品种）。特异性测试一般需

要首先利用育种人在技术问卷中提供的或测试机构

采集的新品种性状信息，对已知品种表型性状库进

行筛选，排除与新品种有明显差异的品种，将剩余不

能与新品种明显区分的品种（近似品种）与新品种

进行种植试验和特异性评价。小麦是我国主要农作

物之一，已知品种数以千计。由于表型性状的表达

极易受环境影响，基于表型性状的传统近似品种筛

选方法，近似品种筛选效率低、试验成本高［3-4］。技

术问卷提供的品种性状信息量少且可靠性较低，导

致选入的近似品种数量多且不可靠。测试机构采集

表型性状后进行近似品种筛选，虽然相对减少了近

似品种数量，但一方面需要增加一个测试周期，另

一方面仍未能从根本上解决需要种植大量近似品

种的问题。利用表型数据不能准确进行近似品种 
筛选。

DNA 指纹技术直接检测品种间 DNA 水平上

的差异，不受环境影响和季节限制，检测周期短、准

确率高，已经被应用于种质资源管理、新品种测试、

种子纯度检验等领域［5-8］。SSR（simple sequence 
repeats）标记具有多态性高、呈共显性遗传、重复性

好等优点，是目前品种鉴定中应用最多的分子标记

之一，已经广泛地应用到小麦品种审定、种质资源核

心种质库的构建及种质资源遗传多样性分析［5-8］。

国内外已在黄瓜、油菜、水稻、马铃薯、玉米、生菜、茶

树、辣椒等作物上应用分子标记技术辅助筛选 DUS
测试近似品种［9-17］。利用分子标记技术进行近似品

种筛选的前提之一是构建已知品种 DNA 指纹数据

库。在小麦方面，已报道的我国 DNA 指纹数据库

主要包括小麦种质资源地方品种和 2000 年以前选

育的小麦品种［18］。中国农业科学院作物科学研究

所联合国际玉米小麦改良中心（CIMMYT）、国际干

旱地区农业研究中心（ICARDA）和法国 Agropolis 
研究所，建立了包括基于 134 对 SSR 引物、2457 个

小麦基因型的指纹数据库，但这些品种主要是国外

种质资源和选育品种［19］。王立新等［20-21］采用 15 个

SSR 标记和 20 个 AFLP-SCAR 标记分析了来自我

国不同麦区的 455 个小麦品种，建立了构建 DNA 
指纹的方法模式和区试小麦品种 DNA 指纹库。李

莉等［22］以山东省 41 份小麦种质资源为材料，使用 
46 对 SSR 引物，构建了 DNA 指纹库。李远等［23］

利用 86 对 SSR 引物对河北省审定品种构建了河北

审定的小麦品种 DNA 指纹库。迄今尚未建立一个

覆盖 DUS 测试已知品种的 DNA 指纹数据库。利

用分子标记技术进行近似品种筛选的另一个前提

是确定一个近似品种筛选的分子距离阈值。王立

新等［20］提出小麦区域试验疑似品种筛查的遗传相

似度阈值为 0.90。小麦 DUS 测试近似品种筛选的

分子距离阈值缺少研究。本课题组前期已经构建了

基于荧光 SSR 标记高通量普通小麦品种鉴定体系［24-

25］，本研究构建了我国普通小麦 DUS 测试参照品种

DNA 指纹库，确定了近似品种筛选的遗传相似度阈

值，实现了近似品种的高效精准筛选。

1　材料与方法

1.1　材料

用于遗传相似度与相似矩阵分析的 96 份小麦

已知品种（具体信息见表 1）。用于 DNA 指纹采

集的 2256 份小麦已知品种，具体材料信息见电子

版附件（http：//www. doi. org/10. 13430/j. cnki. jpgr. 
20181029001），主要来源于我国 20 世纪 90 年代以

后审定的品种和申请品种权保护的品种。

1.2　方法 
1.2.1　DNA提取　采用CTAB法提取样品DNA［26］。

每份品种进行 3 次生物学重复，每次重复选取

10~20 粒种子，双氧水消毒后水培发芽，生长至 2 叶
1 心期，取 10 株叶片混合，称 0.5 g 提取 DNA。

1.2.2　PCR 扩增及等位基因检测　本研究所采用

的 SSR 标记主要为《NY/T 2470-2013 小麦品种鉴

定技术规程 SSR 分子标记法》［25］和《NY/T 2859-
2015 主要农作物品种真实性 SSR 分子标记检测　 
普通小麦》［27］中的 81 对 SSR 引物（表 2），SSR 引

物的染色体位置引自这两个标准的引物信息。PCR
反应体系为：12.5 µL 的反应体积，含每种 dNTP 
0.25 mmol/L，正向引物、反向引物各 0.4 mmol/L， 
Taq DNA 聚 合 酶 0.5 U，1×PCR 缓 冲 液（不 含

Mg2+），MgCl2 1.5 mmol/L，样品 DNA 30~50 ng。利

用 3730XL DNA 分析仪对扩增 PCR 产物进行毛

细管电泳，分析核酸片段大小，定义等位基因大小

（bp），确定每一个 SSR 标记位点的等位基因大小 
范围。

1.2.3　已知品种 DNA 指纹数据库构建　对 3730XL  
DNA 分析仪采集的 DNA 指纹数据，利用《NY/T 
2470-2013 小麦品种鉴定技术规程 SSR 分子标记

法》标准中的 42 对 SSR 引物和等位基因命名信

息，对采集的 DNA 指纹数据进行整理，构建 DNA
指纹数据库。
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表 1　本研究采用的 96 份小麦已知品种
Table 1　96 wheat varieties of common knowledge used in the study
序号

No.
品种名称

Variety name
序号

No.
品种名称

Variety name
序号

No.
品种名称

Variety name
序号

No.
品种名称

Variety name

1 郑麦 98 25 泰麦一号 49 汶航 6 号 73 生选 6 号

2 内乡 991 26 轮选 987 50 聊 0801 74 龙辐麦 18

3 开麦 18 27 金麦 54 号 51 龙麦 30 75 陕麦 509

4 太空 5 号 28 邯麦 9 号 52 攀枝花 5 76 陕麦 159

5 科农 1091 29 耷拉头 53 攀枝花 30 77 山农 10-2

6 泰山 23 号 30 淮麦 19 号 54 静 2009-12 78 山农 20

7 豫农 9901 31 运旱 618 55 鲲鹏一号 79 轮选 496

8 PH3259 32 洛麦 99220 56 山农 080187 80 登峰 168

9 薯麦 2 号 33 石 4185 57 07F6-135 81 鲁麦 11 号

10 JNM-1072-1 34 泰山 044304 58 郑丰 99379 82 豫麦 1 号

11 花培 5 号 35 西农 13 59 08CA95 83 天麦五三五

12 浏虎 98 36 遗传所 3519 60 徐麦 7086 84 九麦 2 号

13 豫农 010 37 中优 9507 61 中梁 9598 85 婴泊 700

14 多丰 2000 38 运麦 2411 62 中洛铁秆 1 86 先麦 8 号

15 石麦 15 号 39 兰引 1 号 63 淮麦 20 号 87 中麦 816

16 良星 66 40 兰天 083 64 周麦 18 88 西农 509

17 河农 822 41 甘肃 00-385-17 65 宁麦 11 89 郑麦 1023

18 鲁原 301 42 A3-5 66 淮麦 26 90 宝麦 8 号

19 京冬 12 43 抗秆锈材料 -21 67 淮麦 28 91 宛麦 98

20 中麦 175 44 抗秆锈材料 -26 68 定红 201 92 淮麦 35

21 郑丰 5 号 45 抗秆锈材料 -31 69 新冬 33 号 93 瑞麦 1 号

22 科农 9204 46 抗秆锈材料 -1 70 普冰 701 94 连麦 8 号

23 鹤麦 1 号 47 Kukrj 澳大利亚 70E 71 西昌 19 95 石农 086

24 济麦 4 号 48 泰农 2987 72 西农 3517 96 中麦 818

1.2.5　特异性测试

特异性测试按照《GB/T 19557.2-2004 植物新品

种特异性、一致性和稳定性测试指南　普通小麦》 ［28］

进行。

2　结果与分析

2.1　构建小麦已知品种DNA指纹数据库的引物筛选

首先利用 81 对 SSR 引物对表 1 中的 96 份已

知品种进行等位基因检测。结果显示（表 2），81 对

SSR 引物共检测到 84 个位点，共计 731 个等位基

1.2.4　数据分析 
利用 Powermarker 3.25 计算每个位点的基因

型、等位基因数目、主要等位基因频率、基因多样

性、杂合度、数据缺失率和 PIC 值（polymorphism 
information content）；利用 Excel 2007 计算基于不

同 SSR 位点组合的遗传相似系数矩阵之间的相关

性［18］；遗传相似度（GS）的计算公式为：GS=2Nij/（Ni + 
Nj ），其中，Ni 和 Nj 分别为 i 和 j 两品种的等位基因

数，Nij 为两者共有的等位基因数；SSR 标记缺失率

（DDR）= 缺失数据 /2256×100%。
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表 2　81 个 SSR 标记的多态性信息
Table 2　The polymorphism information of 81 SSR markers in 96 reference varieties

标记

Marker

染色体位置

Chromosome
position

等位基因大小

范围（bp）
Size range 
of alleles

等位

基因数

No. of 
alleles 

多态性

指数

PIC

标记

Marker

染色体位置

Chromosome
position

等位基因大小

范围（bp）
Size range of 

alleles

等位

基因数

No. of 
alleles 

多态性

指数

PIC

xgwm357 1A 121~127 4 0.51 barc1 5A 274~280 3 0.38

barc61 1A 127~165 10 0.74 barc4 5B 152~209 18 0.87

xgdm111 1A 193~209 8 0.70 xgdm43 5D 143~163 7 0.63

barc5 2A 295~304 3 0.51 xgwm617 6A 120~142 6 0.78

xgwm429 2B 201~229 12 0.77 xgwm219 6B 151~222 15 0.84

cau15 2D 197~233 6 0.54 cfd33 6D 170~176 4 0.42

xgwm155 3A 122~150 9 0.78 cfa2123 7A 167~193 12 0.74

cau5 3B 162~184 12 0.82 xgwm344 7B 125~147 10 0.60

xgwm161 3D 125~154 9 0.69 xgwm44 7D 164~192 13 0.83

xgwm610 4A 146~178 6 0.63 wmc1 3B 140~150 7 0.64

xgwm513 4B 145~155 5 0.67 cfa2028 7A 238~260 7 0.51

cfd84 4D 168~195 9 0.73 barc80 1B 103~119 6 0.70

cfa2155 5A 209~217 5 0.70 barc170 4A 145~199 15 0.85

bhw129 5B 185~231 11 0.72 barc198 6B 112~158 8 0.80

cfd8 5D 157~171 6 0.58 barc240 1B 237~270 7 0.71

xgwm570 6A 137~160 10 0.78 barc243 5B 177~216 9 0.80

barc14-1 6B 235~256 4 0.29 barc324 3A 227~251 9 0.73

barc14-2 6B 263~284 5 0.66 barc354 6B 121~153 11 0.82

cfd76 6D 143~169 12 0.82 barc1121 6D 106~147 7 0.60

xgpw2269 7A 163~173 6 0.64 cfd9 3D 188~252 16 0.88

wmc73 7B 185~199 5 0.63 cfd51-1 2D  89~129 12 0.67

xgwm428 7D 122~142 5 0.55 cfd51-2 2D 146~160 7 0.71

cfa2153 1A 120~180 11 0.73 cfd72 1D 216~240 9 0.67

barc81 1B 184~218 4 0.58 cwm65 1A 217~251 9 0.70

cfd28 1D 178~202 8 0.61 gwm261 2D 167~207 7 0.68

xgwm445 2A 188~196 5 0.37 gwm304 5A 198~226 13 0.79

barc7 2B 271~277 3 0.32 ksum62 4B 178~208 10 0.73

xgwm296-1 2D 128~154 6 0.67 wmc312 1A 224~248 11 0.78

xgwm296-2 2A 156~174 9 0.77 wmc476 7B 189~215 11 0.75

xgwm2-3 3A 112~130 6 0.59 wmc522 2A 169~215 14 0.89

xgwm566 3B 113~131 8 0.80 xgwm67 5B 85~99 7 0.71

xgwm341 3D 125~157 14 0.79 xgwm169 6A 176~221 14 0.83

cau2 4A 209~231 3 0.45 xgwm186 5A 142~160 6 0.59

xgwm495 4B 147~181 12 0.74 xgwm285 3B 216~254 9 0.79

barc105 4D 124~174 9 0.85 barc127 6B 176~228 7 0.77

xgwm294 2A  72~116 12 0.83 barc125 3D 142~158 8 0.62

xgwm408 5B 145~192 9 0.78 barc168 2D 177~216 9 0.80

xgwm443 5B 115~169 12 0.85 barc18 2B 215~257 13 0.79

xgwm459 6A 111~123 7 0.74 barc197 5A 156~207 9 0.74

xgwm540 5B 101~134 11 0.71 cfd54 4B/4D 148~182 12 0.84

barc28 1A 241~259 5 0.54 xgwm437 7D  88~128 12 0.69

xgwm43 7B 147~157 6 0.58 barc204 6D 150~171 8 0.80
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因；每个位点的等位基因数在 3~18 之间，其中 barc1、 
barc5、barc7 和 cau2 检测出的等位基因数较少为

3 个，barc4 检测出的等位基因数最多为 18 个。不

同位点间的多态性信息指数（PIC）变化范围为

0.29~0.89；其中 barc14-1 位点的 PIC 指数最低为

0.29；wmc522 的 PIC 指数最高为 0.89。
为了确定用于构建 DNA 指纹数据库的最少标

记数目，本研究利用 3 次模拟重复所得的数据，比较

了不同大小样本（24、48 和 96）基于 84 个 SSR 位

点与其他 11 组不同数量 SSR 位点获得的遗传相似

系数矩阵之间平均相关系数和标准误［18］。从平均

相关系数的变化范围可以看出，基于不同数量标记

的相似系数矩阵随着标记数量的增加与基于 84 个

位点的相似系数矩阵的相关系数逐渐增加（图 1）。
当位点数量大于 35 个时，与 84 个位点遗传相似系

数矩阵的相关系数达到 0.90 以上。当位点数量为

42 时，与 84 个位点遗传相似系数矩阵的相关系数

接近 0.95，且趋于稳定；从标准误的变化趋势看，当

位点个数达到 42 之前，不同大小样本间相关系数

的标准误变化较大，都大于 0.01。可见 42 个 SSR
位点能够较好反映品种间的遗传关系。本研究选

择了覆盖 21 条染色体的 42 个 SSR 标记用于构建

DNA 指纹库，每条染色体的长短臂上各选择 1 个 
标记。

图 1　基于不同样本大小和标记数量的遗传相似系数矩阵之间的相关系数比较
Fig.1　Correlation coefficients of the genetic similarity matrix based on different sample sizes and marker sets

2.2　已知品种 DNA 指纹数据库的构建

利用均匀分布于 21 对小麦染色体的 42 对 SSR
引物，对 2256 份已知品种进行 PCR 扩增和 DNA
指纹采集，共获得数据 148493 个。检测出的 42 个

SSR 标 记 中，除 barc14 和 xgwm341 标 记 之 外，其

余标记的数据缺失率均低于 5%；除标记 xgwm344
之外，其余 SSR 标记的杂合度都在 0.05 以下，表

明我国小麦已知品种的整体纯合度较高。2256 份

已知品种中，共检测到 442 个等位基因，标记间

等位基因数变异范围为 3~22 个。多态性信息指

数（PIC）变化范围为 0.2424~0.8198，平均为 0.61 
（表 3）。

2.3　近似品种筛选遗传相似度阈值的确定

本研究选取了 2014-2017 年申请品种权保护

的 130 份小麦新品种与其遗传最近似品种的遗传

相似度和特异性测试结果进行了比较。将申请品

种与其遗传最近似品种进行了成对田间种植试

验，对申请品种进行了特异性评价。结果表明，近

似品种遗传相似度高于 95% 的 35 份小麦申请品

种中，26 份申请品种不具备特异性；近似品种遗

传相似度在 90%~95% 之间的 15 份小麦申请品

种中，7 份申请品种不具备特异性；近似品种遗传

相似度低于 90% 的 80 份申请品种都具备特异性 
（表 4）。
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表 3　42 个 SSR 标记位点的遗传多样性信息
Table 3　The polymorphism information of 42 SSR markers

标记

Marker

主要等位基因频率

Major allele
frequency

基因型 / 等位基因数

Genotype/No. of alleles

基因多样性

Gene
diversity

杂合度

Heterozygosity
数据缺失率（%）

Data default rate
多态性指数

PIC

xgwm357 0.6092 7/4 0.5390 0.0111 4.57 0.4705

barc61 0.3255 30/12 0.7817 0.0375 1.69 0.7515

xgdm111 0.5114 17/8 0.6584 0.0228 0.89 0.6134

barc5 0.5354 9/4 0.6002 0.0357 1.02 0.5303

xgwm429 0.3814 31/13 0.7195 0.0275 4.63 0.6754

cau15 0.7375 13/7 0.4189 0.0164 1.20 0.3784

xgwm155 0.2715 20/9 0.7777 0.0351 0.75 0.7411

cau5 0.2339 32/13 0.8249 0.0320 0.53 0.8020

xgwm161 0.4487 27/13 0.6923 0.0384 1.91 0.6445

xgwm610 0.5484 16/10 0.6261 0.0286 1.33 0.5792

xgwm513 0.4384 14/7 0.6602 0.0193 0.67 0.5980

cfd84 0.3577 19/11 0.7382 0.0262 4.35 0.6943

cfa2155 0.3618 26/14 0.7294 0.0320 0.49 0.6840

bhw129 0.3657 40/19 0.7804 0.0421 1.02 0.7526

cfd8 0.4446 16/8 0.6908 0.0263 0.84 0.6413

xgwm570 0.4912 23/12 0.6946 0.0193 4.53 0.6616

Barc14 0.4647 14/7 0.6629 0.0306 7.36 0.6036

cfd76 0.3135 41/14 0.8192 0.0297 0.58 0.7985

xgpw2269 0.3469 19/11 0.7049 0.0308 0.31 0.6478

wmc73 0.3885 16/6 0.6961 0.0279 0.31 0.6404

xgwm428 0.4456 15/8 0.6776 0.0298 4.98 0.6232

cfa2153 0.3937 45/20 0.7803 0.0393 2.04 0.7572

barc81 0.4389 13/6 0.6501 0.0277 3.28 0.5820

cfd28 0.6350 16/10 0.5349 0.0314 2.44 0.4846

xgwm445 0.8209 10/5 0.3096 0.0152 0.53 0.2871

barc7 0.8304 4/3 0.2818 0.0134 0.35 0.2424

xgwm296 0.3323 20/12 0.7573 0.0223 2.44 0.7197

xgwm2 0.6111 16/9 0.5482 0.0279 0.22 0.4888

xgwm566 0.2844 22/8 0.7938 0.0381 1.15 0.7631

xgwm341 0.4820 41/18 0.7175 0.0402 8.74 0.6927

cau2 0.6337 6/3 0.5234 0.0349 0.40 0.4613

xgwm495 0.4820 35/16 0.7110 0.0378 0.18 0.6825

barc105 0.4441 47/18 0.7487 0.0269 1.60 0.7256

barc1 0.6973 7/4 0.4377 0.0233 4.79 0.3636

barc4 0.2509 53/22 0.8214 0.0477 0.44 0.7985

xgdm43 0.3870 21/9 0.6999 0.0331 0.53 0.6448

xgwm617 0.3944 21/11 0.7604 0.0186 3.42 0.7293

xgwm219 0.4116 30/17 0.7481 0.0205 4.59 0.7163

cfd33 0.6418 8/5 0.5038 0.0210 0.80 0.4336

cfa2123 0.3668 28/13 0.7402 0.0341 1.38 0.6991

xgwm344 0.5795 26/12 0.6046 0.0550 4.79 0.5638

xgwm44 0.2988 38/12 0.8371 0.0379 0.67 0.8198
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表 4　遗传相似度与特异性的关系
Table 4　Relationship between genetic similarity and percentage of non-distinct varieties 

遗传相似度 Genetic similarity

GS≥95% 90%≤GS<95% 85%≤GS<90% 80%≤GS<85% GS<80%

品种对数量

Number of variety pairs
35 15 9 10 61

不具备特异性品种对数量

Number of non-distinct variety pairs
26 7 0 0 0

不具备特异性品种对比例（%）

Percentage of non-distinct variety pairs
74.3 46.7 0 0 0

每份申请品种的近似品种数量平均为 4.05 份。选

取 80% 的遗传相似度阈值作为小麦近似品种筛选

的遗传距离阈值，对 2013-2015 年 117 份小麦申请

品种及其近似品种进行了相邻种植试验，按照小

麦 DUS 测试指南将申请品种与其近似品种进行了

性状比对和特异性评价，鉴定出 39 份申请品种不

具备特异性。2014 年以来，利用该数据库为农业

农村部植物新品种测试体系其他开展小麦 DUS 测

试的分中心进行了申请品种近似品种筛选，共筛

选申请品种 2380 份，筛选出近似品种 3590 份，通

过田间 DUS 测试，鉴定出 85 份不具备特异性的 
品种。

以遗传相似度 80% 为阈值，利用小麦已知品种

DNA 指纹数据库对 2013-2015 年 329 份 DUS 申请

品种进行了近似品种筛选（表 5）。212 份（64.4%）

申请品种未筛选到近似品种，117 份（35.6%）筛选

到 1 份及以上近似品种。在筛选到近似品种的 117
份申请品种中，75 份筛选到 1~3 份近似品种，筛选

到 4~6 份、7~9 份、10~12 份、13~15 份和 15 份以

上近似品种的申请品种数量分别为 15 份、11 份、

7 份、7 份和 2 份，即大多数近似品种数量为 1~3
份。2013-2015 年 329 份 DUS 参试品种共筛选出

474 份近似品种，平均每个申请品种有 1.44 份近似

品种。如果只考虑筛选到近似品种的申请品种，

表 5　329 份小麦申请品种的近似品种筛选结果
Table 5　Similar variety screening results for 329 candidate varieties

测试年份

Test year

申请品种数量

No. of candidate 
varieties

不同近似品种数量的申请品种分布

Distribution of candidate varieties with different no. of similar varieties 近似品种数量

No. of similar varieties
0 1~3 4~6 7~9 10~12 13~15 >15

2013 110 68 27 5 2 4 4 0 181

2014 38 27 9 1 0 0 0 1 32

2015 181 117 39 9 9 3 3 1 261

合计 Total 329 212 75 15 11 7 7 2 474

百分比（%）

Percentage
100 64.4 22.8 4.6 3.3 2.1 2.1 0.6 —

3　讨论

DUS 测试中的特异性测试是基于表型性状进

行的。SSR 等分子标记可以用于估算品种间的遗传

相似度，一定程度上反映表型差异，不能直接用于品

种鉴定和 DUS 测试，但可以作为辅助手段筛选近似

品种［29］。本研究通过小麦品种间的遗传相似度与

表型差异的对比研究，发现申请品种不具备特异性

的情况发生于这些申请品种的近似品种与其遗传相

似度高于 90% 时。近似品种与申请品种间的遗传

相似度越高，出现不具备特异性的可能性越大。王

立新等［21］研究发现相似度大于 90% 的品种间农艺

性状及田间表型极度相似，与本研究结果基本一致。

本研究将遗传相似度 80% 作为小麦近似品种筛选

的阈值，从 329 份 DUS 参试品种中筛选出 474 份近

似品种，平均每个申请品种有 1.44 份近似品种。如

果只考虑筛选到近似品种的申请品种，每份申请品

种的近似品种数量为 4.05 份。由此可见，即使以
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80% 作为近似品种筛选的遗传相似度阈值，筛选出

的近似品种数量也远低于基于表型性状筛选出的通

常 10 个以上的近似品种数量［30］。而采用 80% 的

遗传相似度阈值筛选近似品种，能降低遗漏应与申

请品种进行田间比较品种的可能性。因此，本研究

建议以 80% 作为利用基于 SSR 标记的 DNA 指纹

库进行小麦近似品种筛选的遗传相似度阈值。

在利用遗传距离筛选 DUS 测试近似品种方面，

国际上已在黄瓜、油菜、水稻、马铃薯、玉米、生菜等

作物上应用分子标记技术辅助筛选 DUS 测试近似

品种［9-15］，但在小麦上尚没有应用先例。国际植物

新品种保护联盟（UPOV）提出了基于表型距离和

分子距离筛选近似品种的模式［29］。小麦是 2 年生

作物，生育期长，生育期内气候条件年度间变化大，

不同年度间品种的表型性状表达不够一致。另外，

在中国由于同一小麦生态区内有数家测试机构开展

小麦 DUS 测试，不同测试机构采集的表型数据可

比性差，导致品种间的表型距离不可靠。上述因素

限制了 UPOV 模式在小麦上的应用。在 DUS 测试

应用的分子标记种类方面，由于 SNP 标记相对 SSR
标记检测自动化程度高，不同来源的数据可比性强

等优势，国际上正经历由 SSR 标记过渡到 SNP 标

记的阶段。法国自 2017 年起，已正式使用 SNP 标

记替代 SSR 标记进行玉米近似品种筛选［13］。本课

题组正在积极研究将 SNP 标记应用于小麦 DUS 测

试近似品种筛选的可行性。

本研究利用 42 对 SSR 标记对 2256 份小麦已

知品种进行了 DNA 指纹采集，构建了我国小麦品

种 DNA 指纹数据库，确定了遗传相似度 80% 是对

DUS 测试近似品种筛选的合适遗传距离阈值，为精

准高效测试小麦近似品种提供了新的手段。同时，

本研究构建的小麦品种 DNA 指纹数据库也可用于

我国小麦品种的遗传多样性水平研究和小麦品种快

速鉴定等工作。
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