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第一作者研究方向为小麦诱发突变与生物技术育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｓｕｎｙｕｎｙｕｎ０３２６＠ １６３. ｃｏｍ
通信作者:刘录祥ꎬ主要从事作物诱发突变与生物技术育种研究ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｌｉｕｌｕｘｉａｎｇ＠ ｃａａｓ. ｃｎ

　 　 摘要:以 ２５９ 个小麦微核心种质为材料进行剂量为 ０、１００、１５０、２５０ Ｇｙ 的６０Ｃｏ γ 射线辐照处理ꎬ探讨小麦微核心种质的 γ
射线辐射敏感性分布ꎬ以及 ＤＮＡ 损伤修复基因 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 对辐照的应答模式ꎮ 结果表明ꎬ小麦微核心种质的苗高损

伤率与 γ 射线辐照剂量间存在着 ３ 种函数关系:对数、线性、幂函数ꎮ 以苗高损伤率为 ５０％ 时的辐照剂量 ＨＤ５０作为主要的辐

射敏感性分型指标ꎬ分别统计不同函数关系的微核心种质落入不同剂量区间的基因型个数ꎬ并依此将 ２５９ 份微核心种质分为

敏感型(１０)、较敏感型(９６)、较钝感型(１０１)、钝感型(５２)ꎮ 对数函数关系中以敏感型和较敏感型为主ꎬ随着 γ 射线辐照剂量

的增加 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比总体升高ꎬ但变化不明显ꎻ线性函数关系中以较敏感型和较钝感型为

主ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比总体升高ꎬ随剂量的增加而逐渐递增ꎻ幂函数关系中以较钝感型和钝感型

为主ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比总体升高ꎬ但随剂量的增加呈现先增加后降低的趋势ꎬ一般相对表达量

的峰值出现在 １５０ Ｇｙꎮ
关键词:小麦ꎻ微核心种质ꎻ辐射敏感性ꎻＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因表达
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小麦是世界第 １ 大粮食作物ꎬ是我国粮食系统

的重中之重ꎬ在国内的粮食作物中小麦的栽培面积

和总产量居第 ３ 位ꎬ仅次于玉米、水稻ꎻ小麦的品质

以及持续增产关系到人民生活水平以及农业生产效

益的提高[１]ꎮ 多年来ꎬ诱变育种已成为传统杂交育

种的重要补充以及难以取代的育种手段ꎮ 辐射诱变

育种相比于传统育种ꎬ能够扩大遗传变异ꎬ获得罕见

突变基因种质资源[２]ꎬ更快得到可以稳定遗传的有

利性状ꎬ加速育种进程[３￣４]ꎮ
我国是小麦的次生起源地ꎬ小麦种质资源丰富ꎬ

现保存原产于中国的普通小麦种质资源约 ２ 万余

份[５]ꎮ 为了有效地利用这些丰富的小麦种质资源ꎬ
１９９９ 年ꎬ我国开始构建普通小麦的核心种质[５]ꎻ小
麦核心种质的构建为重要功能基因的遗传多样性分

析、重要性状的精细鉴定和筛选奠定了基础[６]ꎮ 将

小麦核心种质进一步压缩精简成微核心种质ꎬ微核

心种质的样本数仅占基础种质资源总份数的 １％ ꎬ
代表基础种质的多样性可达 ７０％ [７]ꎬ即数万份的小

麦种质资源中蕴藏的基因多样性被富集到 ２００ ~
３００ 份的微核心种质中ꎬ为后续的研究工作奠定了

重要的基础ꎮ
辐射敏感性是指生命体、组织器官、细胞、细胞

内含物或者生物分子在一定剂量射线的影响下ꎬ在
形态上、机能上产生的相应变化的大小ꎻ即在辐射条

件相同的情况下ꎬ生物机体对辐射损伤作用的相对

敏感程度[１ꎬ８]ꎮ 植物被辐照之后产生的各种生物学

效应ꎬ称为辐射损伤效应ꎬ并有形态学、细胞学、生物

化学等多种检测指标ꎮ 植物种子经辐照后的损伤效

应检测指标主要包括幼苗高度、根长、植株存活率、
发芽率等[１]ꎬ目前常用的辐射敏感性指标主要有苗

高损伤率、半致矮剂量(ＨＤ５０)、产量降低 ５０％ 的剂

量(ＹＤ５０)等[９ꎬ１０]ꎬ在苗期检测植物的辐射敏感性试

验中最常用的为 ＨＤ５０ꎮ
辐射敏感性研究在诱变育种中具有重要的理论

和实践意义[１１￣１２]ꎮ 冯志杰等[９] 研究敏感性不同的

小麦时发现ꎬ造成同一植物品种间辐射敏感性差异

的主要原因是 ＤＮＡ 修复能力的差异所致ꎮ 电离辐

射引起 ＤＮＡ 损伤有多种ꎬ如嘌呤 /嘧啶突变、ＤＮＡ
单链断裂( ｓｉｎｇｌｅ￣ｓｔｒａｎｄ ｂｒｅａｋｓꎬＳＳＢｓ)、ＤＮＡ 双链断

裂( ｄｏｕｂｌｅ￣ｓｔｒａｎｄ ｂｒｅａｋｓꎬＤＳＢｓ) [１３] 以及 ＤＮＡ 交联

等ꎮ 其中 ＤＳＢｓ 是辐射引起的生物损伤效应中最重

要的原初损伤ꎮ 研究表明ꎬ参与 ＤＮＡ 修复途径中的

大部分基因同样也参与到 ＤＳＢｓ 修复中[１４]ꎮ 高等动

植物中ꎬＤＳＢｓ 主要通过非同源末端连接(Ｎｏｎ￣ｈｏ￣
ｍｏｌｏｇｏｕｓ ｅｎｄ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬ ＮＨＥＪ) 来修复ꎬ 其中 Ｋｕ７０ /
Ｋｕ８０ 蛋白以异二聚体的形式在 ＮＨＥＪ 修复途径的

起始位点发挥作用ꎮ 异二聚体中任何蛋白亚基突变

或损坏ꎬ 都会导致 ＮＨＥＪ 修复过程中断或者减

弱[１５￣１７]ꎬ进而导致植物 体 辐 射 敏 感 性 的 变 化ꎮ
Ｐ􀆰 Ｂｕｎｄｏｃｋ 等[１８]通过研究拟南芥 Ｋｕ７０ 基因 Ｔ￣ＤＮＡ
插入缺失突变体ꎬ发现 Ｋｕ７０ 基因缺失导致生物体

产生超敏性反应ꎮ Ｊ. ｒｉｅｓｎｅｒ[１９] 通过研究拟南芥 Ｔ￣
ＤＮＡ 插入缺失突变体ꎬ发现拟南芥 Ｋｕ８０、ＬＩＧ４ 缺失

突变体对 １００ Ｇｙ 的 Ｃｓ１３７γ 射线非常敏感ꎬ所有种子

都萌发的情况下ꎬＫｕ８０、ＬＩＧ４ 缺失突变体种子出现

了萌发迟缓的现象ꎮ
关于小麦 Ｋｕ 蛋白的研究ꎬ朱彩霞等[２０] 首次完

整的克隆了小麦 Ｋｕ７０ 和 Ｋｕ８０ 基因的 ｃＤＮＡ 序列ꎬ
并命名为 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因ꎮ Ｊ. Ｙ. Ｇｕ 等[２１]首

次克隆了小麦 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因 Ａ、Ｂ、Ｄ 基因

组序列ꎬ并证实小麦 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 蛋白在 ＤＮＡ
损伤修复中发挥重要作用ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因

被 γ 射线辐照后诱导表达明显ꎮ 王庆等[２２] 以京

４１１ 和济麦 ２２ 为试验材料ꎬ研究了 γ 射线、质子和

中子等不同辐照方式处理的小麦品种 ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的表达模式ꎬ研究表明不同辐照方式下

ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的响应模式不相同ꎮ 崔孟

等[２３]以 γ 射线处理的邯 ６１７２ 和京 ４１１ 为试验材

料ꎬ结果表明不同小麦品种的 ＴａＫｕ７０ 基因相对表

达量变化不明显ꎬＴａＫｕ８０ 基因相对表达量上调的ꎮ
韩冰等[２４]以 γ 射线辐射处理的 ６３ 份小麦基因型

(系)中的 １６ 份风干种子为试验材料ꎬ试验表明 ５
日龄的小麦幼苗 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因在敏感型

基因型中诱导表达显著ꎬ钝感型基因型中除了少数

基因型之外ꎬ处理组的相对表达量与对照组相当ꎬ诱
导表达不显著ꎮ

本研究以中国小麦微核心种质为试验材料ꎬ对
γ 射线辐照后的辐射敏感性进行分型ꎻ并结合 ＤＮＡ
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损伤修复基因 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 在小麦微核心种

质中对 γ 射线辐照的应答模式ꎬ探讨小麦微核心种

质间的辐射敏感性差异、ＤＮＡ 损伤修复相关基因的

表达模式ꎬ为解析辐射敏感性的形成机制提供理论

基础ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

中国小麦微核心种质种子 ２５９ 份ꎬ由中国农业

科学院作物科学研究所张学勇研究员提供ꎮ 包括

１５４ 个地方基因型、８８ 个选育基因型、１７ 个国外引

进基因型ꎬ其中的 ２４２ 个中国小麦基因型分布在中

国 １０ 大麦区ꎬ以黄淮冬麦区的基因型最多ꎮ
１. ２　 试验方法

１. ２. １　 田间种植　 ２５９ 份小麦微核心种质于 ２０１３
年 １０ 月 ２ 日播种于中国农业科学院内试验田ꎻ每份

材料根据种子量种植 １ ~ ２ 行ꎬ按南北行种植ꎬ每行

２０ 粒ꎬ行长 ２ ｍꎬ行距 ３０ ｃｍꎬ单粒点播ꎬ正常的田间

管理ꎮ 成熟时分材料单独收获ꎬ种子风干后作为后

续试验材料ꎮ
１. ２. ２　 水分平衡与辐照处理　 以甘油 /水 ＝ １∶ １ 的

配比对小麦微核心种质风干种子进行水分平衡ꎬ使
种子含水量平衡至 １３％ 左右ꎮ 在北京大学辐照中

心对试验种子进行 γ 射线辐照处理ꎬ剂量分别为 ０、
１００、１５０ 和 ２５０ Ｇｙꎬ剂量率为 ７. ５ Ｇｙ / ｍｉｎꎬ其中 ０ Ｇｙ
(未辐照)的样品作为对照ꎮ
１. ２. ３　 发芽试验及苗高损伤率计算 　 γ 射线辐照

后种子每个基因型每个剂量取 ２０ 粒ꎬ设 ３ 次重复ꎮ
２１℃萌动 １６ｈꎬ采用发芽架培养法ꎬ２１℃条件下进行

水培发芽试验ꎮ ７ 日后ꎬ使用万深 ＳＣ￣Ｇ 型自动考种

分析软件统计幼苗苗高ꎬ每个剂量苗高测量值记作

Ｓｎ(ｎ ＝ ０、１００、１５０ 和 ２５０ Ｇｙ)ꎬ３ 次重复苗高测量值

分别记作 Ｓｎ￣１、Ｓｎ￣２、Ｓｎ￣３ꎻ苗高损伤率记作△Ｓｎꎬ
根据公式△Ｓｎ ＝ (Ｓ０ ￣Ｓｎ) / Ｓ０计算苗高损伤率ꎬ△Ｓｎ
即为 ７ 日龄幼苗苗高损伤率ꎮ
１. ２. ４　 辐射敏感性分类及 ＨＤ５０的计算　 利用 Ｍｉ￣
ｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ꎬ以每个基因型不同辐照剂量下的

苗高损伤率随辐照剂量的变化做散点图ꎬ拟合趋势

线ꎬ利用趋势线计算苗高损伤率△Ｓｎ ＝ ０. ５ 时对应

的辐照剂量ꎬ即半致矮剂量ꎬ记作 ＨＤ５０ꎮ ＳＡＳ ８. ０１
软件(ｍｅａｎ ＝ ５ꎬｓｔｄ ＝ １０)分别对小麦微核心种质的

苗高损伤率△Ｓｎ 聚类分析ꎮ 将聚类分析结果与

ＨＤ５０比较ꎬ发现各个基因型的 ＨＤ５０与聚类后的结果

存在相关性ꎮ 根据聚类分析结果及 ＨＤ５０ 大小ꎬ对

２５９ 份小麦微核心种质进行敏感性分型ꎮ
１. ２. ５　 ＲＮＡ 提取及反转录　 选取 γ 射线辐照后具

有代表性的 ９ 份小麦微核心种质基因型为试验材

料ꎬ每个基因型每个剂量取 ２０ 粒ꎬ２１℃萌动 １６ｈꎬ采
用发芽架培养法ꎬ２１℃ 条件下进行水培发芽试验ꎮ
第 ５ 日取样(包括幼苗、幼根)ꎬ每个基因型每个剂

量设置 ３ 个生物性重复ꎬ液氮速冻ꎬ － ８０℃保存材料

备 用ꎮ ＴＲＮｚｏｌ￣Ａ ＋ ( ＴＩＡＮＧＥＮꎬ ＤＰ４２１ ) 法 提 取

ＲＮＡꎬ１％的琼脂糖凝胶检测 ＲＮＡ 的完整性ꎬ条带亮

度 ２８ｓ∶ １８ｓ ＝ ２∶ １ 则证明提取的模板 ＲＮＡ 完整性良

好ꎮ Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００ ( Ｔｈｅｒｍｏꎬ ＵＳＡ) 检测其 ＲＮＡ 纯

度ꎬｉＳｃｒｉｐｔＴＭ ｃＤＮＡ Ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ Ｋｉｔ 试剂盒进行反转录ꎮ
１. ２. ６ 　 实时荧光定量 ＰＣＲ 　 使用 ｉＱＴＭ ＳＹＢＲ ®
Ｇｒｅｅｎ Ｓｕｐｅｒｍｉｘ ( ＢＩＯ￣ＲＡＤꎬ １７０￣８８８２ꎬ ＵＳＡ )、 Ｓｓｏ￣
ＦａｓｔＴＭ ＥｖａＧｒｅｅｎ ® ｓｕｐｅｒｍｉｘ ( ＢＩＯ￣ＲＡＤꎬ１７０￣８８９１ꎬ
ＵＳＡ)两种试剂盒、ＣＦＸ９６(ＢＩＯ￣ＲＡＤꎬＵＳＡ)荧光定

量 ＰＣＲ 仪进行 ｑＰＣＲꎬＢＩＯ￣ＲＡＤ ＣＦＸ ｍａｎｇｅｒ ２. ０ 分

析软件分析试验结果ꎬ软件输出表达分析的数值及

柱状图ꎮ 以 Ａｃｔｉｎ 和 １８ｓ ｒＲＮＡ 为双内参基因ꎬＤＮＡ
损伤修复基因 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０[２４ꎬ２７] 的表达分析

结果由分析软件 ＢＩＯ￣ＲＡＤ ＣＦＸ ｍａｎｇｅｒ ２. ０ 输出ꎬ
Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 分析试验结果ꎮ 采用 ２￣ΔΔＣＴ
算法分析试验结果ꎬ分析辐照后诱导表达趋势ꎮ

表 １　 实时荧光定量 ＰＣＲ 引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｒｅａｌ￣
ｔｉｍｅ ＰＣＲ

引物名称 序列(５’→３’) 目的

Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５’→３’) Ｏｂｊｅｃｔ

１８ｓＱＦ ＣＣＡＴＣＣＣＴＣＣＧＴＡＧＴＴＡＧＣＴＴＣＴ 　 内 参 基 因 １８ｓ
ｒＲＮＡ 的 Ｆ 引物

１８ｓＱＲ ＣＣＴＧＴＣＧＧＣＣＡＡＧＧＣＴＡＴＡＴＡＣ 　 内 参 基 因 １８ｓ
ｒＲＮＡ 的 Ｒ 引物

ＴａＡｃｔｉｎＱＦ ＧＴＡＧＧＡＡＡＴＧＧＣＴＧＡＣＧＧＴＧ 　 内参基因 Ａｃｔｉｎ 的

Ｆ 引物

ＴａＡｃｔｉｎＱＲ ＡＴＧＣＴＡＧＧＧＡＡＡＡＣＡＧＣＣＣＴ 　 内参基因 Ａｃｔｉｎ 的

Ｒ 引物

ＴａＫｕ７０ＱＦ ＣＴＡＣＣＴＣＡＴＡＧＡＣＧＣＣＴＣＧＣ 　 目的基因 ＴａＫｕ７０
的 Ｆ 引物

ＴａＫｕ７０ＱＲ ＧＣＡＡＣＴＴＣＡＴＣＡＣＧＧＧＡＴＣＴ 　 目的基因 ＴａＫｕ７０
的 Ｒ 引物

ＴａＫｕ８０ＱＦ ＧＧＣＴＧＧＴＴＣＴＧＣＴＧＣＴＧＧＡＴＧ 　 目的基因 ＴａＫｕ８０
的 Ｆ 引物

ＴａＫｕ８０ＱＲ ＧＣＣＡＡＣＣＴＣＧＴＣＧＣＴＣＣＴＡＴＧ 　 目的基因 ＴａＫｕ８０
的 Ｒ 引物
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２　 结果与分析

２. １　 小麦微核心种质苗高损伤率与辐照剂量间关系

小麦微核心种质经 γ 射线辐照后ꎬ苗高随着辐

射剂量的增大逐渐降低ꎬ不同基因型间苗高降低程

度不同ꎬ部分基因型在 １００ Ｇｙ 时的苗高大于 ０ Ｇｙꎬ
此时△Ｓ１００为负值ꎬ表现为促进效应ꎮ 大部分基因型

在 １００ Ｇｙ 时的苗高小于 ０ Ｇｙꎬ此时△Ｓ１００为正值ꎬ表
现为损伤效应ꎮ △Ｓｎ 随 γ 射线辐照剂量变化的拟

合趋势线表明ꎬ不同基因型的△Ｓｎ 与 γ 射线辐照剂

量之间存在 ３ 种函数关系:线性 (共 １２８ 个基因

型)、对数(共 ６６ 个基因型)和幂函数(共 ６５ 个基因

型)ꎬ如图 １ꎮ 线性函数关系中ꎬ△Ｓｎ 随着辐照剂量

的增加呈线性增加ꎻ对数函数关系中ꎬ△Ｓｎ 随着辐

照剂量增加在低剂量时增加较快ꎬ高剂量时增加减

缓ꎻ幂函数关系中ꎬ△Ｓｎ 在低剂量时增加减缓ꎬ高剂

量时出现较快的增长ꎮ 随着辐照剂量的增加ꎬ不同

小麦基因型的△Ｓｎ 增加速度不同ꎬ苗高的降低程度

亦存在差异ꎮ 一定剂量范围内ꎬ苗高损伤率与辐照

剂量之间大多呈线性函数关系ꎮ

图 １　 苗高损伤率随辐照剂量变化的三种函数关系示意图

Ｆｉｇｕｒｅ １　 Ｏｕｔｌｉｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｄａｍａｇｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｏｓｅｓ ｏｆ γ￣ｒａｙｓ ｉｒｒａｄｉａｔｉｏｎ

２. ２　 小麦微核心种质 γ射线辐射敏感性分型

ＳＡＳ ８. ０１ 软件(ｍｅａｎ ＝５ꎬｓｔｄ ＝１０)对对数、线性、
幂函数的△Ｓｎ 各自聚类ꎬ并分别聚类为 ３ 类ꎮ 聚类

结果与 ＨＤ５０对应分析ꎬ发现可将对数函数中的 ３ 类

基因型的 ＨＤ５０ 分为[１２７ꎬ１６０ Ｇｙ]、[１６０ꎬ１８５ Ｇｙ]、
[１８５ꎬ２２６ Ｇｙ] ３ 个剂量区间ꎻ线性函数中的 ３ 类基因

型的 ＨＤ５０ 分为[１６０ꎬ１８５ Ｇｙ]、[１８５ꎬ２１０ Ｇｙ]、[２１０ꎬ
２３０ Ｇｙ] ３ 个剂量区间ꎻ幂函数中的 ３ 类基因型的

ＨＤ５０分为[１８０ꎬ１８５ Ｇｙ]、[１８５ꎬ２１０ Ｇｙ]、[２１０ꎬ２３５
Ｇｙ] ３ 个剂量区间(图 ２)ꎮ 图 ２ 可见ꎬ３ 种函数关系

中 ＨＤ５０的剂量区间存在重叠ꎬ综合分析后将 ＨＤ５０整

合为 ４ 个剂量区间[１２７ꎬ１６０ Ｇｙ]、[１６０ꎬ１８５ Ｇｙ]、
[１８５ꎬ２１０ Ｇｙ]、[２１０ꎬ２３５ Ｇｙ]ꎮ 统计不同函数关系的

基因型落入各个剂量区间的个数ꎬ将 ２５９ 份小麦微核

心种质分为 ４ 类:敏感型、较敏感型、较钝感型、钝感

型(表 ２)ꎮ [１２７ꎬ１６０ Ｇｙ]区间内的基因型为敏感型ꎬ
如藏冬 ４ 号、边巴春麦 －６、墨脱小麦等 １０ 个基因型ꎻ
[１６０ꎬ１８５ Ｇｙ]区间内的基因型为较敏感型ꎬ如抗锈 １０
号、原冬 ８２２、新冬２ 号等９６ 个基因型ꎻ[１８５ꎬ２１０ Ｇｙ]区
间内的基因型为较钝感型ꎬ如复壮 ３０、矮丰 ３ 号、台中

２３ 等１０１ 个基因型ꎻ[２１０ꎬ２３５ Ｇｙ]区间内的品种为钝感

型ꎬ如高原 ５０６、云麦 ３４、宁麦 ４ 号等 ５２ 个基因型ꎮ

图 ２　 小麦微核心种质 γ射线辐射敏感性分类

Ｆｉｇ. ２　 Ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ γ￣ｒａｙｓ ｉｒｒａｄｉａｔｉｏｎ

２９１



　 ２ 期 孙云云等:小麦微核心种质 γ 射线辐射敏感性分析

表 ２　 不同敏感性的小麦微核心种质中不同函数关系的基

因型个数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａ￣
ｂｏｕｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ
ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

函数

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ
敏感型(个)
Ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

较敏感型(个)
Ｍｅｄｉｕｍ
ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

较钝感型(个)
Ｍｅｄｉｕｍ

ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

钝感型(个)
Ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

对数函数 ９ ４０ １４ ２

线性函数 １ ５２ ５７ １８

幂函数 ４ ３０ ３２

总计 １０ ９６ １０１ ５２

由图 ２ 和表 ２ 可见ꎬＨＤ５０最小值 １２７ Ｇｙꎬ最大

值 ２３５ Ｇｙꎮ 线性函数关系中 ＨＤ５０最小值 １５９ Ｇｙꎬ
最大值 ２２９ Ｇｙꎬ由于其基因型较多ꎬＨＤ５０ 在总的

ＨＤ５０数据中分布比较广泛ꎬ但是总体来说属于较

敏感型、较钝感型的基因型偏多ꎻ幂函数关系中

ＨＤ５０最小值 １８１ Ｇｙꎬ最大值 ２３５ ＧｙꎬＨＤ５０总体来说

偏大ꎬ属于较钝感型、钝感型的基因型偏多ꎻ对数

函数关系中 ＨＤ５０ 最小值 １２７ Ｇｙꎬ最大值 ２２６ Ｇｙꎬ
ＨＤ５０值总体偏小ꎬ属于敏感型、较敏感型的基因型

偏多ꎮ

２. ３　 γ射线辐照后损伤修复 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 的

表达模式

表 ３ 为本研究所选用的 ３ 种函数关系的 ９ 个基

因型ꎮ 由图 ３、图 ４ 和图 ５ 知ꎬ以基因型的敏感性为

分类标准进行分析ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对

表达量差异明显ꎬ但并没有存在明显的规律性ꎮ 因

此ꎬ以 ３ 种函数关系为分类标准对 ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量进行分析ꎮ

表 ３　 不同函数关系的 ９ 个小麦微核心种质基因型

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａ￣
ｂｏｕｔ ９ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
品种名称

Ｎａｍｅ
函数关系

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ
敏感性

Ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ

ＭＣ￣１８ 假红麦 线性函数关系 钝感型

ＭＣ￣５５ 蝉不吱 线性函数关系 较敏感型

ＭＣ￣１１９ 复壮 ３０ 线性函数关系 较钝感型

ＭＣ￣６０ 早小麦 幂函数关系 钝感型

ＭＣ￣２１５ 定西 ２４ 幂函数关系 钝感型

ＭＣ￣２４０ 洋麦 幂函数关系 较钝感型

ＭＣ￣１８７ 边巴春麦￣６ 对数函数关系 敏感型

ＭＣ￣２３８ 鱼鳅麦 对数函数关系 较钝感型

ＭＣ￣２４６ 白冬麦 对数函数关系 较敏感型

图 ３　 线性函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达模式

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＴａＫｕ７０ ａｎｄ ＴａＫｕ８０ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｎｅａｒ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ
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２. ３. １　 线性函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０
和 ＴａＫｕ８０ 的表达模式　 图 ３ 为线性函数关系的 ３
个基 因 型 ( ＭＣ￣１８、 ＭＣ￣５５、 ＭＣ￣１１９ ) ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量ꎮ 由图 ３ 可见ꎬＴａＫｕ７０
和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比都表现为

上调ꎮ ３ 个基因型的 ＴａＫｕ７０ 基因相对表达量随着

辐照剂量的增加都有逐渐增加趋势ꎮ 但基因型 ＭＣ￣
１１９ 的表现稍有不同ꎬ其在 １５０ Ｇｙ 增加幅度最高ꎬ
约为 ０ Ｇｙ 的 ２. ６ 倍ꎬ 而在 ２５０ Ｇｙ 约为 ０ Ｇｙ 的 ２. ４

倍ꎬ图 ３ 中 ＴａＫｕ８０ 基因相对表达量的变化趋势与

ＴａＫｕ７０ 基因相对表达量的变化趋势基本相似ꎬ３ 个

不同基因型的 ＴａＫｕ８０ 基因相对表达量随着辐照剂

量的增加呈现逐渐增加的趋势ꎬ在 ２５０ Ｇｙ 剂量达到

最高ꎮ
２. ３. ２　 幂函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 的表达模式　 图 ４ 为幂函数关系的 ３ 个不

同基因型 ( ＭＣ￣６０、 ＭＣ￣２１５、 ＭＣ￣２４０ ) ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量ꎮ 由图 ５ 可见ꎬＴａＫｕ７０

图 ４　 幂函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达模式

Ｆｉｇｕｒｅ ４　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＴａＫｕ７０ ａｎｄ ＴａＫｕ８０ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｗｅｒ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

图 ５　 对数函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达模式

Ｆｉｇｕｒｅ ５　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＴａＫｕ７０ ａｎｄ ＴａＫｕ８０ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｌｏｇａｒｉｔｈｍｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｉｎｉ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ
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和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比均表现为

上调ꎮ ＴａＫｕ７０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的

增加呈现先增加后降低的趋势ꎬ同一基因型内不同

处理间 ＴａＫｕ７０ 相对表达量的峰值一般出现在 １５０
Ｇｙꎬ ２５０ Ｇｙ 时 ＴａＫｕ７０ 基因的相对表达量低于 １５０
Ｇｙꎻ图 ４ 中 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量的变化与

ＴａＫｕ７０ 基因的相对表达量的变化基本相似ꎬＴａＫｕ８０
基因的相对表达量随着辐照剂量的增加呈现先增加

后降低的趋势ꎬ相对表达量的峰值一般出现在 １５０
Ｇｙꎮ ＭＣ￣６０ ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量峰值出现在

２５０ Ｇｙꎬ约为 ０ Ｇｙ 的 １. ６ 倍ꎬ１５０ Ｇｙ 时也约为 ０ Ｇｙ 的

１. ６ 倍ꎬ但其余 ２ 个基因型 ＭＣ￣２１５ 和 ＭＣ￣２４９ 的

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的增加呈现

先增加后降低的趋势ꎮ
２. ３. ３　 对数函数关系的小麦微核心种质 ＴａＫｕ７０
和 ＴａＫｕ８０ 的表达模式 　 图 ５ 为对数函数关系的 ３
个不同基因型(ＭＣ￣１８７、ＭＣ￣２３８、ＭＣ￣２４６)ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量ꎮ 由图 ５ 可见ꎬＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与对照相比均表现为上

调ꎮ ＴａＫｕ７０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的增加

变化并不明显ꎬ３ 个不同基因型 ＴａＫｕ７０ 基因的相对表

达量随着辐照剂量的增加呈现先增加后降低的趋势ꎬ
相对表达量的峰值分别出现在 １００ Ｇｙ、１５０ Ｇｙ、２５０ Ｇｙꎮ
ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的增加变化

也不明显ꎬＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的

增加呈现逐渐增加趋势ꎬ相对表达量的峰值出现在 ２５０
ＧｙꎬＭＣ￣２４６ ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量在 ２５０ Ｇｙ 约为

０ Ｇｙ 的 １. ８ 倍ꎮ

３　 讨论

３. １　 小麦微核心种质表现多种损伤剂量函数关系

本研究处理苗高数据时发现ꎬ小麦微核心种质

的苗高损伤率随 γ 射线辐照剂量增加而变化的规

律不同ꎬ苗高损伤率与辐照剂量间存在 ３ 种损伤剂

量函数关系:对数、线性和幂函数ꎮ 线性函数关系

中ꎬ认为一定剂量范围内随着辐射剂量的增加ꎬ外界

胁迫对苗高损伤率施加的影响是逐渐增加的ꎻ对数

函数关系中ꎬ认为当外界施加胁迫时ꎬ苗高损伤率首

先出现比较快速的增长ꎬ即苗高随着剂量的增加下

降速度较大ꎬ而后增长速率较前期有所降低ꎻ幂函数

关系中ꎬ认为随着辐照剂量的增加苗高损伤率在前

期的增长缓慢ꎬ即苗高随着剂量的增加下降速度较

小ꎬ当达到某一阈值后ꎬ苗高损伤率进入快速增长阶

段ꎮ 在一定剂量范围内ꎬ微核心种质的苗高损伤率

与辐照剂量间大多呈现线性函数关系ꎮ
３. ２　 小麦微核心种质间 γ 射线辐射敏感性差异

明显

冯志杰等[９￣１０]运用模糊聚类分析法ꎬ将 ４９ 个小

麦品种分为极迟钝型、迟钝型、中间型、敏感性、极敏

感性 ５ 类ꎬ认为小麦品种间的辐射敏感性存在显著

的差异ꎬ并呈正态分布ꎮ 徐锡虎等[２５] 将 ２３ 个不同

水稻品种(系)分为迟钝型、中间型和敏感型 ３ 类ꎬ
以中间型居多ꎬ认为不同品种的水稻间辐射敏感性

存在差异ꎮ 韩冰[８]将 ６３ 个小麦基因型分为钝感型、
较钝感型、较敏感性和敏感性 ４ 类ꎬ其中较钝感型和

较敏感型可统称为中间型ꎮ 本研究结合 ＳＡＳ 软件

聚类分析结果及 ＨＤ５０值ꎬ将 ２５９ 份小麦微核心种质

分为 ４ 类:敏感型、较敏感型、较钝感型、钝感型ꎬ４
者的比例约为 １∶ １０∶ １０∶ ５ꎮ 其中对数函数关系中敏

感型和较敏感型的基因型居多ꎬ线性函数关系中较

敏感型和较钝感型的基因型居多ꎬ幂函数关系中较

钝感型和钝感型基因型居多ꎮ 小麦微核心种质辐照

敏感性差异明显ꎬ由于遗传多样性丰富ꎬ产生辐射敏

感性差异的内在机制有待于进一步的研究ꎮ
３. ３　 γ射线辐照后 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的应答

模式与小麦基因型的损伤剂量函数关系有关

本研 究 中 ＤＮＡ 损 伤 修 复 基 因 ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 在不同基因型中相对表达量呈现明显不同ꎻ
同一基因型内ꎬ随着 γ 射线辐照剂量的增加ꎬ不同

函数关系的基因型 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达

呈现不同的趋势ꎮ 线性函数关系中ꎬ ＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量随着辐照剂量的增加逐

渐增加ꎬ认为 ＤＮＡ 损伤修复系统在此类基因型中起

到主要作用ꎻ随着辐照剂量的增加ꎬＤＮＡ 的损伤加

剧ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达也随之缓慢增加ꎮ
幂函数关系中ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达

量随剂量的增加呈现先增加后降低的趋势ꎬ一般相

对表达量的峰值出现在 １５０ Ｇｙꎬ认为 ＤＮＡ 损伤修复

系统在此类基因型中起到一定程度的作用ꎻ随着辐

照剂量的增加ꎬＤＮＡ 损伤加剧ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０
基因的表达在前期增加缓慢ꎬ１５０ Ｇｙ 达到峰值ꎬ此时

ＤＮＡ 损伤严重程度超出 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因对损

伤 ＤＮＡ 的修复能力ꎬ故而 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的

表达出现降低ꎬ推测此类基因型中有其他损伤修复系

统在起主要作用ꎮ 对数函数关系中ꎬ随着辐照剂量的

增加 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量变化并不

明显ꎬ认为 ＤＮＡ 损伤修复系统在此类基因型中发挥

的作用有限ꎬ故而 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达
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量在辐照处理后变化不明显ꎮ 由此可见ꎬ由于不同的

小麦基因型其苗高损伤率随剂量变化关系不同ꎬ
ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因对 γ 射线辐照的响应模式也

不同ꎮ 这与我们前期的研究结果一致[２１￣２４]ꎮ
王庆[２２] 以京 ４１１ 和济麦 ２２ 为试验材料ꎬ研究

了 γ 射线、质子和中子等不同辐照方式处理的小麦

基因型 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达模式ꎬ研究表

明不同辐照方式下 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的响应

模式不同ꎮ 京 ４１１ 中ꎬＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因对 γ
射线辐照表现出抛物线型的响应模式ꎻ济麦 ２２ 中ꎬ
ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因对 γ 射线辐照表现出对数型

的响应模式ꎮ 与本研究结果中幂函数关系的基因型

结果一致ꎮ 崔孟[２３] 以 γ 射线辐照的邯 ６１７２ 和京

４１１ 为试验材料ꎬ研究表明邯 ６１７２ 和京 ４１１ 中

ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因对 γ 射线辐照应答模式并不

相同:ＴａＫｕ７０ 基因相对表达量变化不明显ꎬＴａＫｕ８０
基因相对表达量上调ꎮ 与本研究中对数函数关系的

基因型结果一致ꎮ 韩冰等[８] 以 γ 射线辐照的 ６３ 份

小麦基因型(系)中的 １６ 份风干种子为试验材料ꎬ
研究表明 ５ 日龄小麦幼苗 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因

在敏感型基因型中诱导表达显著ꎬ钝感型的基因型

中除了少数基因型之外ꎬ处理组的相对表达量与对照

组相当ꎬ诱导表达不显ꎻ１６ 份试验材料中部分基因型

ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的相对表达量与本研究结果

一致ꎮ 相比前期对 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因应答模式

的研究ꎬ本研究以小麦微核心种质为试验材料ꎬ样本

量大ꎬ遗传多样性复杂ꎬ并首次以损伤剂量函数的不

同对 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达进行分析ꎬ探讨

ＤＮＡ 损伤修复系统在不同基因型中的作用ꎮ
在 γ 射线对生物体造成的各种损伤中ꎬＤＳＢｓ 是

最常见也是最严重的辐射损伤之一ꎮ 在 ＤＳＢｓ 的修复

途径中ꎬＫｕ７０、Ｋｕ８０ 蛋白以异源二聚体 Ｋｕ 蛋白的形

式发挥关键作用ꎮ Ｋｕ７０ 和 Ｋｕ８０ 基因作为 ＮＨＥＪ 中

关键基因ꎬ如果产生突变或者损伤ꎬ会导致机体修复

过程中断或者减弱ꎮ 本研究结果表明ꎬＴａＫｕ７０ 和

ＴａＫｕ８０ 基因在敏感型不同的基因型中表达明显不

同ꎻ同一基因型内ꎬ随着 γ 射线辐照剂量的增加ꎬ不同

函数关系的基因型 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０ 基因的表达呈

现不同的趋势ꎮ 小麦微核心种质的损伤剂量函数关

系不同ꎬ其辐射敏感性也不同ꎬ其 ＴａＫｕ７０ 和 ＴａＫｕ８０
基因对 γ 射线辐照处理表现出不同的响应模式ꎮ
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