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　 　 摘要：燕麦是重要的粮饲兼用作物，构建燕麦 ＥＭＳ 突变体库对燕麦功能基因组学研究和遗传改良有重要意义。 本试验利

用化学诱变剂甲基磺酸乙酯（ＥＭＳ，ｅｔｈｙｌ ｍｅｔｈａｎｅ ｓｕｌｆｏｎａｔｅ）处理燕麦品种花早 ２ 号，获得了 ４０８３ 株 Ｍ１材料；对其中 ２０００ 个单

株种植了 Ｍ２株行，进行全生育期调查，鉴定其表型变化；对 ２ 份黄化苗突变材料种植了 Ｍ３家系，进行相关突变性状的稳定性

验证。 结果表明，燕麦经 ＥＭＳ 处理后代变异巨大，在 Ｍ２发现表型突变材料 １９６ 份，变异率为 ９ ８％ ，变异类型非常丰富，包括

幼苗习性、叶片性状、分蘖、株高、穗部形态及成熟期等突变株系。 Ｍ３证实突变的黄化苗特性可以稳定遗传。 本研究建立了燕

麦 ＥＭＳ 诱变体系，获得的燕麦变异类型丰富，为燕麦功能基因组学研究和燕麦遗传改良奠定了材料基础。
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燕麦是禾本科燕麦属（Ａｖｅｎａ Ｌ． ）草本植物，也
是古老的栽培作物，一般分为皮燕麦（Ａｖｅｎａ ｓａｔｉｖａ
Ｌ． ）和裸燕麦（Ａｖｅｎａ ｎｕｄａ Ｌ． ）两种，其中裸燕麦起

源中国，已有 ２０００ 多年栽培历史，大多食用，少量饲

用［１］。 燕麦的营养和保健价值较高，具有降低血

脂、减肥及美容的作用［２］。 随着人们生活水平的提

高，关注食物结构、追求食物营养和保健功能成为人

们对食物选择的首要条件，而燕麦是世界公认的、理
想的健康食物源，市场需求的不断增加，从而有力推

动了燕麦的研发工作。
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突变体库的构建是功能基因组学研究和创新种

质材料的主要手段［３］，这已经在模式植物拟南芥［４］

的功能基因组研究中得到证明。 化学诱变是构建突

变体库的重要方法之一，甲基磺酸乙酯（ＥＭＳ）是目

前常用的诱变剂，广泛用于各种作物突变体库研

究［５］。 Ｒ． Ｂｏｖｉｎａ 等［６］利用 ＥＭＳ 处理四倍体硬粒小

麦种子，共获得 ２６０１ 个 Ｍ３株系，诱变群体具有较高

比例的表型变异，约为 ２２％ 。 Ｓ． Ｘａｖｉｅｒ 等［７］ 利用

ＥＭＳ 直接处理水稻成熟种子形成的愈伤组织，共获

得 ６９１２ 个突变群体，经检测获得 １５ 个与衰老相关

的突变体，其中有 ７ 个突变体发生表型变化。 Ｊ． Ｔ．
Ｂｒａｄｌｅｙ 等［８］利用 ＥＭＳ 处理玉米，对 ７５０ 个突变单

株中的 １１ 个基因进行检测，得到 １７ 个突变株系。
在燕麦突变体研究方面，Ｃ． Ａａｋａｓｈ 等［９］构建了皮燕

麦 ＥＭＳ 突变体库，并对 Ｍ２全生育期表型观测，约有

５％的植株产生了失绿、矮秆、花期推迟等表型变异。
在 ２６００ 个 Ｍ２单株中检测 β⁃葡聚糖合成基因 ＡｓＣｓ⁃
ｌＦ６ 与苯丙氨酸裂合基因 ＡｓＰＡＬ１ 的突变位点，突变

频率约为 １ ／ ３８ Ｋｂ。 张娜等［１０］ 也对燕麦 ＥＭＳ 诱变

进行了探索，得到了包含 １５１ 株 Ｍ１ 材料的诱导群

体。 目前，燕麦功能基因组学研究仍处于起步阶段，
国内尚未创建合适的突变体库。 因此，本研究以主

栽品种花早 ２ 号为材料，旨在建立裸燕麦 ＥＭＳ 诱变

体系，筛选和构建裸燕麦突变体库，为燕麦功能基因

组学研究和遗传改良提供基础材料。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

花早 ２ 号由河北省张家口市坝上农业科学研究

所培育，来源于皮、裸燕麦杂交和回交，并对后代进

行花药培养形成的新品种［１１］，遗传背景相对纯合，
是目前燕麦产区的主栽品种之一。
１ ２　 试验方法

１ ２ １　 ＥＭＳ 诱导　 挑选子粒饱满的花早 ２ 号种子

１ 万粒，用 ０ ７％的 ＥＭＳ 溶液处理 １５ ｈ。 详细处理流

程如下：（１）用 ５％的 ＮａＣｌＯ 溶液对种子消毒１５ ｍｉｎ，
之后蒸馏水冲洗 ２ ～ ３ 次；（２）浸种 １０ ｈ；（３）用浓度

为 ０ ７％的 ＥＭＳ 溶液处理种子 １５ ｈ；（４）用清水冲

洗种子 ２ ～ ３ ｈ。
１ ２ ２　 突变植株的识别　 ２０１３ 年 ３ 月在北京延庆

种植经 ＥＭＳ 处理的种子，行距 ０ ４ ｍ，株距 ０ １ ｍ。
生育期调查 Ｍ１ 植株的损伤情况。 ８ 月收获单株的

种子。
２０１４ 年 ３ 月，从 Ｍ１ 收获材料中随机选择 ２０００

个单株，以及 Ｍ１表型有明显损伤的 ３１ 个单株，在北

京延庆实验基地种植 Ｍ２株行。 每个单株种子种植

１ 行，行长为 １ ５ ｍ，行距 ０ ４ ｍ，株距 ５ ｃｍ，以野生

型花早 ２ 号为对照，对 Ｍ２全生育期进行调查，记录

幼苗习性、叶形、叶色、分蘖、株高、穗型、花期及成熟

期等性状。 ７ 月对有明显表型变化的株系进行单穗

收获，其他的单行收获。
２０１４ 年 ８ 月，选择 Ｍ２ 黄化植株的种子在温室

种植 Ｍ３，鉴定黄化植株的突变稳定性。
１ ３　 Ｍ２表型突变频率的计算 　 Ｍ２ 表型突变频率

（％ ） ＝ Ｍ２表型突变株系数 ／ Ｍ２群体株系总数 × １００。

２　 结果与分析

本试验用 ０ ７％的 ＥＭＳ 溶液浸泡燕麦种子 １５ ｈ
后播种，Ｍ１成活率为 ４０ １％ ，达到半致死率。 在正

常播种情况下，对 ４０８３ 个 Ｍ１单株和 ２０００ 个 Ｍ２株

系的主要农艺性状与生物学性状进行调查，结果表

明，经 ＥＭＳ 诱变后花早 ２ 号产生了丰富的表型变异

突变体，在所调查的幼苗习性、叶形、叶色、分蘖、株
高、穗型及成熟期等性状中均发现了突变单株或株

系。 其中，Ｍ２共发现突变株系 １９６ 个（表 １），表型突

变频率约为 ９ ８％ 。
２ １　 幼苗习性突变体

野生型花早 ２ 号幼苗为直立型。 在调查的

２０００ 个 Ｍ２ 株系中，发现 １ 个株系存在幼苗习性突

变，这个株系共有 ５ 个单株，其中匍匐型幼苗 ２ 株

（图 １Ａ），突变频率约为 ０ ０５％ 。
２ ２　 叶片突变体

在 ２０００ 份 Ｍ２材料中，共观察到 ４７ 份叶片发生

变异的燕麦材料，突变频率约为 ２ ３５％。 叶片突变体

共分为 ５ 种。 （１）黄化苗突变（图 １Ｂ）：共发现黄化苗

２７ 个株系，突变频率为 １ ３５％。 黄化苗突变又分为 ３
种类型。 第 １ 种表现为 ３ 叶期前幼苗浅黄绿色，之后

逐渐转绿，与正常植株没有差别，后期调查结果显示

结实率也没有发生变化，Ｍ３植株正常；第 ２ 种为全生

育期植株浅黄绿色，能正常结实，但是 Ｍ３植株叶色正

常；第 ３ 种为全生育期植株浅黄绿色（图 １Ｂ⁃２、Ｂ⁃３），
能正常结实，Ｍ３验证该表型能够遗传，且调查结果显

示叶色正常植株∶ 黄化苗植株的比例约为 ３∶ １。
（２）条纹叶突变：此突变类型共 ９ 个株系，突变

频率为 ０ ４５％ 。 条纹类型共有 ２ 类，黄绿条纹和白

绿条纹，其中黄绿条纹突变株在 ３ 叶期后逐渐恢复

正常，并能正常结实；白绿条纹突变株在 ３ 叶期之后

不再生长，逐渐死亡（图 １Ｃ⁃１、Ｃ⁃２）。

０８３



　 ２ 期 霍朋杰等：裸燕麦 ＥＭＳ 突变体库筛选与分析

表 １　 Ｍ２表型突变类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ２

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ
突变类型

Ｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
突变株系数

Ｎｏ． ｏｆ ｍｕｔａｎｔ ｌｉｎｅｓ
性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ
突变类型

Ｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
突变株系数

Ｎｏ． ｏｆ ｍｕｔａｎｔ ｌｉｎｅｓ

幼苗习性 Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｈａｂｉｔｓ 幼苗匍匐 １ 穗 Ｓｐｉｋｅ 小穗上冲 ４

黄化（后恢复） １９ 小穗燕尾型 ６

叶片 Ｌｅａｆ 黄化（未恢复） ８ 小穗有芒 １２

条纹叶 ９ 小穗鞭炮型 １３

叶枯黄 ５ 小穗串铃型 ２

叶细小 １ 穗大、小穗多 ５

叶宽大 ３ 穗周散 ２

蜡质少 ４ 穗侧紧 ２

茎秆 Ｓｔａｌｋ 茎秆扭曲 １１ 穗侧散 １

株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ 高秆 １０ 抽穗期 Ｈｅａｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ 早抽穗 １２

矮秆 １６ 晚抽穗 ９

分蘖 Ｔｉｌｌｅｒ 少分蘖 １ 成熟期 Ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ 早熟 １５

多分蘖 ８ 晚熟 １１

育性 Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ 育性低 ５

Ａ：幼苗匍匐；Ｂ⁃１、Ｂ⁃２、Ｂ⁃３：黄化苗，其中，Ｂ⁃２ 和 Ｂ⁃３ 分别为同一个株系的苗期和抽穗期；Ｃ⁃１：白绿条纹；Ｃ⁃２：黄绿条纹；Ｄ：底部叶枯黄

Ａ：Ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇ，Ｂ⁃１，Ｂ⁃２，Ｂ⁃３：Ｅｔｉｏｌａｔｅｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ，Ｂ⁃２ ａｎｄ Ｂ３ ａｒｅ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｈｅａｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｓａｍｅ ｌｉｎｅ，Ｃ⁃１：Ｗｈｉｔｅ⁃ｇｒｅｅｎ
ｓｔｒｉｐｅｓ，Ｃ⁃２：Ｙｅｌｌｏｗ⁃ｇｒｅｅｎ ｓｔｒｉｐｅ，Ｄ：Ｗｉｔｈｅｒｅｄ ｌｅａｆ ｎｅａｒ ｇｒｏｕｎｄ

图 １　 幼苗突变体

Ｆｉｇ １　 Ｍｕｔａｎｔｓ ａｔ ｓｅｅｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ

（３）底部叶枯黄突变：共有 ５ 个株系，突变频率

为 ０ ２５％ 。 主要表现为底部叶片变黄（图 １Ｄ）。
（４）窄叶突变：仅有 １ 个株系，突变频率为

０ ０５％ 。 花早 ２ 号野生型植株旗叶平均叶宽为

１ ４２ ｃｍ，而窄叶突变体旗叶平均叶宽为 ０ ７４ ｃｍ。
（５） 宽 叶 突 变： 有 ３ 个 株 系， 突 变 频 率 为

０ １５％ 。 突变体旗叶的平均叶宽为 ３ ２３ ｃｍ。
２ ３　 茎秆突变体

调查发现有 ４１ 个 Ｍ２株系与株高、茎秆相关，突
变频率为 ２ ０５％ 。 茎秆突变体可分为 ３ 种类型。

（１）高秆突变：共有 １０ 个株系发生高秆突变

（图 ２Ａ），突变频率为 ０ ５％ 。 野生型花早 ２ 号在延

１８３
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庆地区种植，平均株高为 ８２ ｃｍ 左右。 而突变株系

的株高为 ９８ ～ １３７ ｃｍ，平均株高为 １１６ ｃｍ。 野生型

植株节间数为 ４ ～ ５ 节，高秆突变按照植株的节数可

以分为 ２ 种类型，第 １ 种是节数不变，４ ～ ５ 节，节间

变长；第 ２ 种是节数增加至 ６ ～ ７ 节，同时节间变长。
按照植株的节间长度来分，高秆突变又可以分为顶

节节间显著变长而其余节间不变和各节节间均变长

２ 种类型。
（２）矮秆突变：有 １６ 个株系发生矮秆突变（图

２Ｂ），突变频率为 ０ ８％ 。 与野生型花早 ２ 号相比，
矮秆突变可以分为 ２ 种：半矮秆突变，发现有 １ 个株

系，平均株高为 ６４ ｃｍ；极矮秆突变，余下 １５ 个株系

均为极矮秆，株高 １９ ～ ２４ ｃｍ，平均株高仅 ２１ ｃｍ。
另外调查发现，极矮秆突变株往往伴随着多分蘖，在
１５ 个极矮秆突变株系中，其中有 ８ 个株系表现为多

分蘖。
（３）茎秆扭曲突变：共有 １１ 个突变株系，突变

频率为 ０ ５５％ 。 这种突变体主要的表现为抽穗后

穗子茎部扭曲（图 ２Ｃ），穗子结实率较低。
２ ４　 分蘖突变体

共有 ９ 个 Ｍ２株系分蘖发生明显变化，８ 个株系

分蘖增多，１ 个株系分蘖明显变少，分蘖数为 １ ～ ３
个（图 ２Ｄ）。

Ａ：高秆；Ｂ：矮秆；Ｃ：茎秆扭曲；Ｄ：少分蘖

Ａ：Ｈｉｇｈ ｐｌａｎｔ，Ｂ：Ｓｈｏｒｔ ｐｌａｎｔ，Ｃ：Ｔｗｉｓｔｅｄ ｐｌａｎｔ，Ｄ：Ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｉｌｌｅｒｓ

图 ２　 茎秆及少分蘖突变体

Ｆｉｇ ２　 Ｍｕｔａｎｔｓ ｏｆ ｓｔａｌｋ ａｎｄ ｆｅｗｅｒ ｔｉｌｌｅｒｓ

２ ５　 穗型突变体

经 ＥＭＳ 处理后花早 ２ 号穗型突变极其丰富，可
以分为穗型和小穗形突变 ２ 个方面。

（１）穗型突变：燕麦穗型分为侧紧型、侧散型、

周紧型和周散型共 ４ 种类型［１２］。 野生型花早 ２ 号

穗型为周紧型，调查发现 Ｍ２植株中有 ５ 个株系穗型

发生变化（图 ３Ａ），突变频率为 ０ ２５％ 。
（２）小穗形突变：裸燕麦小穗形通常分为纺锤

形、串铃形和鞭炮形，而皮燕麦小穗形为燕尾形［１２］。
花早 ２ 号为裸燕麦，小穗形为纺锤形，在 Ｍ２中共发

现 ２ 个株系小穗突变为串铃型，突变频率为 ０ １％ ；
有 １３ 个株系小穗突变为鞭炮型， 突变频率为

０ ６５％ ，在调查中发现，鞭炮型突变株系的小穗长度

也发生了变化，小穗变得极长，同时结实率降低；此
外，还有 ６ 个株系小穗突变为燕尾形，由于燕尾形是

皮燕麦所特有的小穗形状，在收获后进一步观察种

子皮裸性，结果发现这几份材料由裸燕麦突变为皮

燕麦（图 ３Ｃ、Ｄ）。
２ ６　 芒性突变

野生型花早 ２ 号小穗无芒，调查发现 １２ 个 Ｍ２

株系小穗有芒，突变频率为 ０ ６％ （图 ３Ｂ）。

Ａ：穗型从左至右依次为周紧、周散（野生型）、侧散、侧紧；Ｂ：左侧为

有芒，右侧野生型；Ｃ：小穗形从左至右依次为鞭炮型、串铃型、纺锤形

（野生型）、燕尾型；Ｄ：左侧小穗极长，结实率降低，右侧野生型

Ａ：Ｆｒｏｍ ｌｅａｆ ｔｏ ｒｉｇｈｔ ｉｓ ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ｃｏｍｐａｃｔ，ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ｌｏｏｓｅ（ｏｒｉｇｉｎａｌ
ｔｙｐｅ），ｓｉｄｅ ｌｏｏｓｅ，ｓｉｄｅ ｃｏｍｐａｃｔ，Ｂ：Ｌｅａｆ ｆｏｒ ａｗｎｎｅｓｓ，ｒｉｇｈｔ ｆｏｒ ａｗｎｌｅｓｓ
（ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｙｐｅ），Ｃ：Ｆｒｏｍ ｌｅａｆ ｔｏ ｒｉｇｈｔ ｉｓ ｆｉｒｅｃｒａｃｋｅｒｓ ｓｈａｐｅｄ，ｓｔｒｉｎｇ
ｂｅｌｌｓ ｓｈａｐｅｄ，ｓｐｉｎｄｌｅ ｓｈａｐｅｄ（ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｙｐｅ），ｓｗａｌｌｏｗｔａｉｌ ｓｈａｐｅｄ，

Ｄ：Ｌｅｆｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｌｏｎｇｅｒ ｓｐｉｋｅ ｂｕｔ ｌｏｗｅｒ ｓｅｅｄ ｓｅｔ

ａｎｄ ｒｉｇｈｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｔｙｐｅ

图 ３　 穗部性状突变体

Ｆｉｇ ３　 Ｍｕｔａｎｔｓ ｏｆ ｓｐｉｋｅ ｔｒａｉｔ

２ ７　 生育期突变体

经 ＥＭＳ 处理后的燕麦抽穗期与成熟期都发生

了较大的变化。 调查发现，Ｍ２ 群体中有 １２ 个早抽

穗株系，９ 个晚抽穗株系，突变频率分别为 ０ ６％ 和

２８３
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０ ４５％ 。 另外，Ｍ２群体中有 １５ 个早熟株系、１１ 个晚

熟株系，突变频率分别为 ０ ７５％和 ０ ５５％ 。
２ ８　 育性突变体

Ｍ２群体中共有 １８ 个株系的育性降低，突变频

率为 ０ ９％ ，没有观察到完全不育的株系。 从 Ｍ２株

系的观察结果发现，育性突变大多不是独立出现的，
往往和其他突变性状相联系，如小穗极长突变株系

结实率一般极低。

３　 讨论

构建突变体库是进行植物功能基因组学和遗传

育种研究的重要途径。 利用 ＥＭＳ 诱变构建突变体

库的方法已成为获得突变体、创新种质和育种的有

效手段。 目前，已经在拟南芥［１３⁃１４］、水稻［１５］、小

麦［６］、大麦［１６］、玉米［１７］、大豆［１８］ 等植物中构建了突

变体库。 瑞典科学家 Ｃ． Ａａｋａｓｈ 等［９］ 已经成功构建

了皮燕麦突变体库，张娜等［１０］也对裸燕麦的突变体

库构建进行了探索，分析了 Ｍ２株系间的遗传差异，
但是并未筛选出具有表型明显变异的突变体。 本研

究利用 ＥＭＳ 诱变方法处理燕麦品种花早 ２ 号，获得

了 ４０８３ 个 Ｍ１和 ２０００ 个 Ｍ２材料，对 Ｍ１和 Ｍ２形态观

察表明，材料形态变异类型丰富。 在 Ｍ２株系中共选

择植株形态性状突变体 １９６ 个，包括株型、叶片、株
高、生育期、穗变异和弱势等性状，初步构建了我国

裸燕麦突变体库，可为我国燕麦功能基因组学和育

种研究提供理想的试验材料。
本研究构建的突变体库叶片突变极其丰富，包

括黄化苗、条纹叶、叶尖枯黄、旗叶损伤以及叶片大

小等性状。 目前发现的叶片突变体主要是叶色，以
黄化基因研究最多。 目前在水稻上已经克隆获得多

个引起水稻黄化的基因［１９］，但是在燕麦中尚没有相

关报道。 本研究在 Ｍ２观察到 ３ 种黄化突变植株，这
表明在燕麦中控制叶色的黄化基因不止一个。 对于

这几种突变类型，在 Ｍ３和 Ｍ４应进行全生育期调查，
并计算后代的分离比率，探索其遗传类型。

对于高秆突变体，本试验在 Ｍ１及 Ｍ２ 植株中均

有发现，一共有 １０ 个株系。 其中 Ｍ１有一个高秆植

株，单收后播种所得 Ｍ２株系所有植株均为高秆，而
另外 ９ 个株系的 Ｍ１植株并未表现出高秆，但是 Ｍ２

株系所有植株也全部都是高秆。 由于观察到的株高

突变是发生在节数或节间长短上，表明控制燕麦株

高的基因可能不只一个。 下一步可利用高秆突变株

系作亲本，与不同的材料配制杂交组合，为研究燕麦

株高的遗传机理奠定基础。

目前在其他作物上发现的矮秆突变体有很多，
如小麦、水稻等。 小麦已经克隆获得矮秆基因 Ｒｈｔ１
和 Ｒｈｔ２［２０］，水稻矮秆基因更多，如 ｄ１［２１］、ｄ５３［２２］ 以

及 ｈｔｄ１［２３］等，其中 ｄ５３ 和 ｈｔｄ１ 控制的表型都是矮秆

多分蘖。 本研究构建的突变体库在 Ｍ２共发现 １６ 个

矮秆突变株系，其中有 ８ 个株系为矮秆多分蘖。 目

前在燕麦中尚未克隆获得矮秆相关的基因，这些突

变株系可以用于燕麦矮秆基因定位，并进一步进行

克隆。
与其他禾本科植物不同，燕麦的小穗形与其皮

裸性有关，皮燕麦为独特的燕尾型，裸燕麦则有纺锤

型、串铃型和鞭炮型 ３ 种。 目前世界上其他国家广

泛种植的栽培燕麦为皮燕麦，裸燕麦为我国特有的

品种。 花早 ２ 号是裸燕麦，小穗形为纺锤型。 在本

试验所构建的突变体库中，Ｍ２ 出现了串铃型、鞭炮

型和燕尾型的突变株系，收获后对 Ｍ２种子考种也证

实了小穗燕尾型突变株系的种子为皮燕麦，即 Ｍ２植

株发生了子粒类型突变。 前人研究认为，裸燕麦是

由皮燕麦突变、经人工选择而来［２４］。 而本试验的诱

导则发生了裸燕麦突变为皮燕麦，可能发生了回复

突变。
本试验在 Ｍ２发现了多个生育期突变株系，包括

抽穗期和成熟期。 但是，影响燕麦抽穗期和成熟期

的既有遗传因素又有环境因素，因此，Ｍ２ 生育期发

生变化的株系需要对后代进一步进行观察，以确定

是否由于基因突变而引起生育期改变。
Ｍ１植株表现的变异往往是生理损伤，一般不会

遗传，大多数会在 Ｍ２恢复。 且 Ｍ１田间损伤表型也

相对较少，Ｍ２植株是突变体库表型变异最丰富的一

代，选择的变异特性也是能够遗传的。 本试验通过

Ｍ１和 Ｍ２植株田间表型观测结果表明，在 Ｍ１观察到

多株表型受到损伤的植株，共有 ３１ 株出现株高、叶
色、小穗、育性及茎秆等表型损伤性状。 这些损伤材

料单收后 Ｍ２种植单行，调查结果显示这些生理损伤

在 Ｍ２共有 ３０ 份得到恢复，只有 １ 份高秆突变材料

表现与 Ｍ１相同，能够稳定遗传。 此外，调查结果显

示，Ｍ１田间表型变化没有 Ｍ２ 丰富。 Ｍ１ 植株仅仅在

株高、叶色和小穗形发生了变化，而 Ｍ２不仅在这些

性状发生了变化，而且在分蘖、茎秆、穗型、育性以及

成熟期等性状也发生了变化。
本研究初步构建了燕麦花早 ２ 号 ＥＭＳ 突变体

库，该突变体库包括了丰富的形态变异类型，筛选出

幼苗习性、叶形、叶色、分蘖、株高、穗型及成熟期等

性状相关的突变单株或株系 １９６ 个。 研究证明 ＥＭＳ
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诱变方法非常有效，表型突变频率为 ９ ８％ 。 燕麦

花早 ２ 号 ＥＭＳ 突变体库的建立为我国燕麦的功能

基因组研究提供了理想的试验材料，也为燕麦遗传

改良提供了丰富的创新材料。
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