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杀配子染色体在构建小麦族植物缺失图谱方面的应用
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　 　 摘要:山羊草属的某些染色体ꎬ当其以单体形式附加到不同基因型的普通小麦中时ꎬ会发挥完全或不完全的杀配子作用ꎮ
在不完全的杀配子作用下ꎬ可以高频率地诱导产生染色体结构变异ꎬ如易位、缺失等ꎬ实现外源有益基因向小麦的渗入ꎬ也有

利于构建缺失图谱和物理图谱ꎮ 本文综述了利用杀配子染色体构建小麦、黑麦、大麦染色体缺失图谱的研究进展ꎮ
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在小麦的野生近缘种山羊草属植物中ꎬ存在着

一类特殊的染色体ꎬ在不含有该染色体的配子中诱

导产生染色体断裂ꎬ导致配子育性下降ꎬ甚至不育ꎮ
因此ꎬ这类染色体被称为杀配子染色体(Ｇｃꎬｇａｍｅｔｏ￣
ｃｉｄａｌ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)ꎮ 研究表明ꎬ用杀配子染色体诱

导产生易位的频率可高达 １０％以上[１]ꎬ高于组织培

养、辐射诱发、染色体错分裂与着丝点再融合、自发

易位、ｐｈ 基因等其他方法ꎮ 此外ꎬ杀配子染色体还

可以诱导产生染色体缺失ꎬ构建以细胞学为基础的

缺失图谱ꎬ将控制某个表型性状的基因或 ＤＮＡ 标记

(如 ＡＦＬＰ、ＳＳＲ、ＳＴＳ 和 ＥＳＴ 等)定位到小麦染色体

上ꎮ 通过与遗传图谱比较分析ꎬ可以将遗传图谱上

的基因或分子标记定位至其所对应的染色体特定区

域ꎬ有利于目的基因的克隆ꎮ 本文重点综述了利用

杀配子染色体构建小麦、黑麦和大麦染色体缺失图

谱的研究进展ꎮ

１　 普通小麦缺失图谱

Ｔ􀆰 Ｒ􀆰 Ｅｎｄｏ 等[２]利用柱穗山羊草 ２Ｃ 染色体、离
果山羊草 ３Ｃ 染色体和拟斯卑尔托山羊草染色体片

段与普通小麦 ２Ｂ 染色体易位系(Ｔ２Ｂ􀆰 ２ＢＬ￣２ＳＬ)诱
导普通小麦￣中国春染色体缺失ꎮ 检测 ４７５ 个 ２Ｃ 的
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后代ꎬ其中约半数的个体有一个或多个染色体结构

变异ꎮ 检测 ５２ 个 ３Ｃ 的回交后代ꎬ在 ４４ 个不含有

３Ｃ 染色体的个体中ꎬ有 ３２ 个后代带有染色体畸变ꎮ
检测 ３１ 个 Ｔ２Ｂ􀆰 ２ＢＬ￣２ＳＬ 的回交后代ꎬ其中 １２ 个植

株有染色体畸变ꎮ 通过进一步的鉴定ꎬ获得 ４３６ 个

中国春缺失系ꎬ其中 ２Ｃ 的后代最多ꎬ达 ４０７ 个ꎻ３Ｃ
的后代 ２１ 个ꎻＴ２Ｂ􀆰 ２ＢＬ￣２ＳＬ 的后代 ８ 个ꎮ 这些缺失

染色体可以稳定地遗传给后代ꎬ有 ８０％左右的缺失

系可以得到纯合体ꎮ Ｌ. Ｌ. Ｑｉ 等[３] 对一系列小麦缺

失系和非整倍体进行了分子鉴定ꎬ将其应用于创制

小麦 ＥＳＴｓ 的物理图谱ꎮ 用 ５２６ 个 ＥＳＴ 克隆来筛选

小麦非整倍体材料ꎬ如 ２１ 个缺体￣四体、２４ 个双端体

以及 １０１ 个缺失系ꎮ 缺失系 ｄｅｆ １ＡＳ￣４、ｄｅｌ ６ＡＬ￣２、ｄｅｌ
６ＢＳ￣６ 和 ｄｅｌ ７ＤＳ￣６ 有正常的染色体组成ꎬｄｅｌ ３ＡＳ￣３
的短臂缺失可能是由一个未知的染色体易位形成的ꎮ
在 ２６ 个缺失系中检测到了 ３５ 个新的缺失ꎮ
１􀆰 １　 小麦第一部分同源群

Ｋ. Ｓ. Ｇｉｌｌ 等[４]通过对比高密度的物理图谱和遗

传图谱ꎬ研究了小麦第一部分同源群染色体的基因

分布和重排的情况ꎮ 在 ５６ 个缺失系中ꎬ利用 ５０ 个

ＤＮＡ 标记构建了染色体 １Ａ、１Ｂ 和 １Ｄ 的物理图谱ꎮ
此物理图谱与 １Ｄ 遗传图谱、小麦族第一部分同源

群染色体图谱之间进行对比ꎬ形成了一个细胞遗传

阶梯图ꎮ 第一部分同源群染色体的大部分标记有 ５
簇ꎬ仅占第一部分同源群染色体的 １０％ ꎮ 在这些基

因簇里存在第一部分同源群染色体上的 １４ 个重要

的农艺性状基因ꎬ大部分重组发生在基因簇区域ꎮ
１Ｂ 染色体短臂有一些重要的农艺性状基因:如

抗真菌病基因、种子储藏蛋白基因和育性恢复基因

等ꎮ Ｈ. Ｚｈａｎｇ 等[５] 开发了荧光 ＡＦＬＰ 技术ꎬ对普通

小麦中国春的缺失系进行了分析ꎮ 在正常的中国春

中ꎬ用 ８０ 个引物扩增到了 ６０１７ 个片段ꎬ其中 ２４ 个

位于 １Ｂ 短臂ꎮ １２ 个成簇存在于一个小的富含

ＲＦＬＰ 分子标记的卫星区域ꎮ ＡＦＬＰ 标记的多态性

在卫星区域为 ５８􀆰 ３％ ꎬ在 １Ｂ 短臂为 ４５􀆰 ８％ ꎬ远高于

整个基因组的平均值(１０􀆰 ７％ )ꎮ 其中在卫星区域

的 ７ 个 ＡＦＬＰ 标记对中国春具有特异性ꎬ对于构建

中国春 × 斯卑尔脱分离群体的遗传图谱非常有

价值ꎮ
Ｈ. Ｔｓｕｊｉｍｏｔｏ 等[６]利用杀配子染色体 ２Ｃ 研究了

１Ｂ 染色体的末端缺失ꎮ 检测了 １３２７ 株后代材料ꎬ
其中 １２８ 株带有 １Ｂ 染色体畸变ꎬ４７ 个在短臂ꎬ７６ 个

在长臂ꎬ５ 个在短臂和长臂都存在畸变ꎮ 进一步将

３９ 个 ＲＦＬＰ 位点和核仁组织区(ＮＯＲꎬｎｕｃｌｅｏｌａｒ ｏｒｙａ￣

ｎｉｚｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ)定位在了 １Ｂ 染色体的特定区域ꎮ 发

现 ＮＯＲ 是由带有 ＮＯＲ￣Ｂｌｄ 和 ＮＯＲ￣Ｂｌｐ ２ 个不同重

复单位的亚区域构成的ꎮ
Ｌ. Ｌ. Ｑｉ 等[７] 通过绘制 １ＢＳ￣４ 的物理图谱阐明

了这个高度重排染色体的起源、结构和性质ꎮ 细胞

遗传学和分子标记分析结果表明ꎬ１ＢＳ￣４ 是 １ＢＳ 的

远端片段(除了小段缺失外)易位到 １ＢＬ 长臂上形

成的ꎮ １ＢＳ￣４ 在细胞学上高度稳定ꎬ但其减数分裂

染色体配对行为非常独特ꎮ １ＢＳ￣４ 短臂因缺少远末

端同源性不能与正常 １ＢＳ 臂配对ꎬ同时ꎬ由于存在

从 １ＢＳ 易位过来的片段ꎬ１ＢＳ￣４ 的长臂也不能与正

常的 １ＢＬ 臂配对ꎮ
１􀆰 ２　 小麦第五部分同源群

通过物理图谱和遗传图谱的对比ꎬＫ. Ｓ. Ｇｉｌｌ
等[８]研究了小麦基因组中的基因和染色体重排的

分布情况ꎮ 通过绘制 ８０ 个 ＤＮＡ 标记图和 ２ 个表型

标记图创制了物理图谱ꎮ 根据小麦染色体 ５Ｂ 以及

节节麦上的 ５０ 个标记构建了遗传图谱ꎮ 在染色体

着丝粒周围近侧区域 ２０％ 没有 ＤＮＡ 标记ꎮ 在 ３ 个

主要的簇上长臂标记超过 ６０％ ꎬ占整个臂的 １８％ ꎮ
由于 ４８％ 的标记是 ｃＤＮＡ 克隆ꎬｃＤＮＡ 的分布和基

因组克隆又相似ꎬ所以标记的分布情况可能代表基

因的分布情况ꎮ 因为在基因簇的周围区域中存在着

大量的缺失ꎬ所以能够鉴定基因并将其定位到染色

体非常小的区域ꎮ
在普通小麦染色体 ５ＢＬ 上的 ｐｈｌ 基因控制部分

同源染色体配对ꎮ 通过细胞遗传和分子技术相结

合ꎬＫ. Ｓ. Ｇｉｌｌ 等[９] 把 ｐｈｌ 基因物理作图到亚显微染

色体区域ꎮ Ｊ. Ｄ. Ｆａｒｉｓ 等[１０] 在 ５Ｂ 染色体的高度重

复区域构建了一个精确而详细的物理图谱ꎮ 这个图

谱说明了远端定位区(高度重复区域)占长臂物理

距离的 ４％ ꎬ占整条染色体重组部分的 ３０％ ꎮ 大部

分交叉发生在这个区域ꎬ而且重组的数量也远高于

基因组的平均值ꎮ 这个区域的基因序列和重组频率

与其他基因区域相比是保守的ꎬ更易通过杀配子基

因的效应发生染色体断裂ꎬ这种不稳定性已通过同

源区域中缺少 ６ 个基因座得到证明ꎮ
１􀆰 ３　 小麦第六部分同源群

Ｈ. Ｓ. Ｒａｎｄｈａｗａ 等[１１] 将特异 ＥＳＴｓ 标记在小麦

第六部分同源群染色体进行了物理作图ꎮ ８８２ 个

ＥＳＴｓ 定位到了 ２５ 个区域ꎬ位于 ２３ 个缺失断裂点之

间ꎮ 基因座的数量在染色体 ６Ｂ 上最多ꎬ在 ６Ｄ 上最

少ꎮ 在 ３ 个部分同源群上使用一种限制酶、通过

２６４ 个 ＥＳＴｓ 来检测直向同源性基因座ꎬ然后用来绘

７６９
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制物理图谱ꎮ ＥＳＴｓ 在染色体臂的远侧区呈现一个

高密度趋势的物理分布ꎮ 在与基因组序列进行比对

之后ꎬ证明小麦第六部分同源群染色体的 ＥＳＴｓ 大约

有 ４３％与水稻染色体存在同源性ꎮ 这些 ＥＳＴｓ 中有

５８％存在于水稻第二部分同源群染色体上ꎬ余下的

存在于水稻其他染色体上ꎮ
１􀆰 ４　 小麦第七部分同源群

Ｊ. Ｅ. Ｗｅｒｎｅｒ 等[１２]利用杀配子染色体 ２Ｃ 和 ３Ｃ
诱导小麦染色体缺失系ꎬ绘制了 ７Ａ、７Ｂ 和 ７Ｄ 染色

体缺失图谱ꎬ而且把该图谱与遗传图谱进行了对比ꎬ
认为在解决近侧基因座顺序问题方面ꎬ缺失图谱比

遗传图谱更有效ꎮ 这项研究及随后有关小麦的

ＲＦＬＰ 物理图谱、遗传图谱的研究都揭示了在正常

情况下染色体断裂的热点与基因富集区相吻合ꎮ
Ｕ. Ｈｏｈｍａｎｎ 等[１３]利用 ６ 个 ＲＡＰＤ 标记和 ９１ 个

ｃＤＮＡ 或小麦、大麦、燕麦的基因组 ＤＮＡ 克隆ꎬ对 ５４
个缺失系进行分析ꎬ得到了普通小麦第七部分同源

群染色体的高密度物理图谱ꎮ 通过分子标记鉴定了

５１ 个染色体片段ꎬ在 ７Ａ、７Ｂ 和 ７Ｄ 染色体上定位了

５４ 个与之对应的同源基因座ꎮ 另外ꎬ普通小麦的

７Ａ、７Ｂ 和 ７Ｄ 染色体的物理图谱和遗传图谱之间存

在着共线性ꎬ这也暗示了小麦族的染色体之间存在

着基因共线性ꎮ

２　 黑麦染色体缺失图谱

黑麦是中美、北欧、东欧和亚洲等地区的主要作物

之一ꎮ 与其他的冬季作物相比ꎬ黑麦耐低温ꎬ相对高

产ꎬ同时也是一种重要的遗传资源ꎮ 特别是黑麦 １Ｒ 短

臂上带有许多重要的抗性基因ꎬ如抗锈病、白粉病等ꎮ
２􀆰 １　 １Ｒ 染色体

Ｔ. Ｒ. Ｅｎｄｏ 等[１４] 在 １９９４ 年利用杀配子染色体

３Ｃ 诱导小麦￣黑麦代换系 １Ｒ 染色体畸变ꎬ在 Ｆ１自交

后代中有 １２％发生了缺失和易位等结构变异ꎬ在 Ｆ２

自交和回交后代中分别有 １３％ 和 １０％ 发生了易位

或缺失等结构变异ꎮ Ａ. Ｍａｓｏｕｄｉ￣Ｎｅｊａｄ 等[１５] 利用杀

配子染色体 ３Ｃ 创建了携带重排的黑麦 １Ｒ 染色体

的小麦品系ꎮ 在 ８１１ 个小麦品系后代中ꎬ发现有 ５
个小麦染色体 ２Ａ、２Ｄ、３Ｄ、５Ｄ 和 ７Ｄ 携带黑麦 １Ｒ 染

色体片段ꎬ在这些片段上存在着一个储藏蛋白位点

Ｓｅｃ￣１ 和一簇小麦抗锈病基因ꎬ如 Ｓｒ３１、Ｌｒ２６ 和 Ｙｒ９
位点ꎮ Ｅ. Ｄ. Ｎａｇｙ 等[１６] 利用 Ｂ. Ｆｒｉｅｂｅ 等[１７] 创建的

１Ｒ 短臂染色体缺失系ꎬ将 ＳＳＡＰｓ 分子标记定位在黑

麦 １Ｒ 染色体短臂上ꎬ并发现这些 ＳＳＡＰｓ 分子标记

几乎遍布 １Ｒ 染色体短臂ꎮ Ｍ. Ｔｓｕｃｈｉｄａ 等[１８] 利用

杀配子系统产生重排的 １Ｒ 染色体(英国黑麦 １Ｒｉ染

色体附加到普通小麦)ꎬ并进行了鉴定ꎬ创制了 ５５
个携带单个重排 １Ｒｉ染色体的普通小麦分割系ꎮ 在

这些重排的 １Ｒｉ染色体中ꎬ有 ５２ 个存在单独的断裂

点ꎬ其他 ３ 个有 ２ 个断裂点ꎮ
２􀆰 ２　 黑麦 Ｂ 染色体

Ｂ 染色体又被称为超数染色体( ｓｕｐｅｒｎｕｍｅｒａｒｙ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)、附加染色体(ａｃｃｅｓｓｏｒｙ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)或
额外染色体(ｅｘｔｒａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)ꎬ是生物界中广泛存

在的、独立于物种染色体组中常规染色体之外的一

种特殊染色体[１９]ꎮ Ｔ. Ｒ. Ｅｎｄｏ 等[２０] 进行了有关黑

麦 Ｂ 染色体的研究ꎬ利用杀配子染色体创建了 １３ 个

分割的 Ｂ 染色体ꎬ并检测了其连接属性ꎮ 重排的 Ｂ 染

色体在长臂远端与 Ｂ 特异的重复序列分离ꎬ既没有连

接ꎬ也没有与携带长臂远端片段(包含 Ｂ 特异重复序

列)的小麦染色体发生易位ꎮ 这些试验结果证实了之

前的说法ꎬ即黑麦 Ｂ 染色体的直接连接通过 ２ 个元件

来控制:近中着丝粒黏性位点和 Ｂ 染色体长臂远端区

域的反式作用元件[２１]ꎮ 另外ꎬ这也暗示了 Ｂ 染色体的

长臂远端区域携带 Ｂ 染色体特异重复序列ꎮ

３　 大麦染色体缺失图谱

大麦在全世界范围内是继小麦、水稻和玉米之后

的第四大主要谷类作物ꎬ也是小麦族的遗传学和基因

组学研究的重要材料ꎮ 大麦作为试验材料优于其他

小麦族物种主要是由于其二倍体特性ꎬ而且基因组较

小ꎬ约为小麦的 １ / ３ꎮ 与多倍体小麦相比ꎬ这个较小

的基因组更容易开展分子生物学的研究工作ꎮ
Ｆ. Ｓｈｉ 等[２２] 利用杀配子染色体 ２Ｃ 诱导大麦染

色体产生结构重排ꎬ在后代中发现了染色体结构畸

变ꎮ １９９７ 年把 ２Ｃ 导入 ６ 个普通小麦￣大麦附加系

(１Ｈ￣７Ｈ)中(６Ｈ 除外)ꎬ通过 Ｃ￣分带和减数分裂进

行分析ꎬ在所有附加系后代中都观察到了染色体断

裂的现象ꎮ １９９９ 年ꎬＦ. Ｓｈｉ 等[２３] 进一步对这 ６ 个小

麦￣大麦二体附加系的后代进行了研究ꎬ发现其中

４Ｈ 发生畸变的频率最高ꎬ而且大部分的断裂点发生

在着丝粒周围或着丝粒上ꎮ Ｓ. Ｎａｓｕｄａ 等[２４] 利用

７０１ 个 ＥＳＴ 对大麦 １Ｈ￣７Ｈ 进行 ＤＮＡ 分子标记ꎬ成功

地确定了至少 ９０％ 的 ＥＳＴ 标记在大麦染色体的长

臂(Ｌ)或短臂(Ｓ)上ꎬ并发现在大麦染色体臂的远侧

区比近侧区存在更多的 ＥＳＴ 标记ꎮ
３􀆰 １　 大麦 ２Ｈ 染色体

Ｇ. Ｐ. Ｊｏｓｈｉ 等[２５]用杀配子染色体 ２Ｃ 和 ３ＣＳＡＴ构

建大麦 ２Ｈ 染色体的缺失图谱ꎮ 用 １１５ 个 ＥＳＴ 标记
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对大麦 ２Ｈ 进行了 ＰＣＲ 分析ꎮ 其中ꎬ４７ 个标记分布

在 ２Ｈ 短臂ꎬ６８ 个分布在 ２Ｈ 长臂ꎮ 用 １１５ 个相同标

记绘制的 ２Ｈ 染色体的遗传图谱与物理图谱相比

较ꎬ发现在 ２ 个图谱的末端区域标记顺序是一致的ꎬ
但在中间区域不一致ꎮ 在遗传图谱上标记是平均分

布的ꎬ在物理图谱上集中在两臂末端ꎮ
３􀆰 ２　 大麦 ３Ｈ 染色体

Ｋ. Ｓａｋａｉ 等[２６]用杀配子染色体 ２Ｃ 和 ３ＣＳＡＴ构建

了大麦 ３Ｈ 染色体缺失系ꎬ用原位杂交对 ３Ｈ 染色体

进行细胞学筛选ꎬ共获得 ５０ 株携带单一重排的 ３Ｈ
染色体缺失系ꎮ 用 ３６ 个在整倍体普通小麦和 ３Ｈ
附加系之间有多态性的 ＥＳＴ 标记建立 ３Ｈ 遗传图

谱ꎮ 比较用相同 ＥＳＴ 标记绘制的 ３Ｈ 物理图谱和遗

传图ꎬ发现在 ２ 个图谱中所有 ＥＳＴ 标记的顺序是一

致的ꎬ但物理图谱的优势更加明显ꎮ
３􀆰 ３　 大麦 ４Ｈ 染色体

Ｍ. Ｓａｋａｔａ 等[２７]利用杀配子染色体 ２Ｃ 和 ３ＣＳＡＴ

创制大麦 ４Ｈ 染色体缺失图谱ꎮ 用 ９３ 个特异 ＥＳＴ
标记对染色体 ４Ｈ 进行分析ꎮ ３７ 个标记在短臂上ꎬ
５６ 个在长臂上ꎬ大约 ７０％的标记仅仅存在于末端区

域ꎬ２５􀆰 ６％在短臂末端ꎬ４３􀆰 １％ 在长臂末端ꎮ 用 ９３
个标记中的 ３８ 个重新绘制了一份遗传图谱和细胞

学图谱ꎬ标记在遗传图谱和物理图谱上的顺序几乎

相同ꎮ 在遗传图谱上ꎬ近着丝粒区域没有标记ꎬ但在

物理图谱上ꎬ其中间区域有 １４ 个标记ꎬ有 １ 个标记

在短臂的近着丝粒区域ꎮ
３􀆰 ４　 大麦 ５Ｈ 染色体

Ｔ. Ａｓｈｉｄａ 等[２８]用杀配子染色体 ３ＣＳＡＴ创制大麦

５Ｈ 缺失系ꎬ获得了 ８ 个 ５Ｈ 断臂缺失系、１２ 个 ５Ｈ 长

臂缺失系、２ 个 ５Ｈ 长短臂双缺失系、６ 个 ５Ｈ 短臂端

体、２ 个 ５Ｈ 长臂端体材料ꎬ其后代可稳定遗传ꎮ 用

９７ 个 ＥＳＴ 标记对大麦 ５Ｈ 染色体进行了分析ꎬ发现

２３ 个定位在 ５ＨＳ 上ꎬ７４ 个定位在 ５ＨＬ 上ꎮ 染色体

的远侧区比近侧区存在更多的 ＥＳＴ 标记ꎬ这个结论

与 Ｓ. Ｎａｓｕｄａ 等[２４]的报道一致ꎮ
３􀆰 ５　 大麦 ７Ｈ 染色体

Ｆ. Ｓｈｉ 等[２９]用普通小麦￣７Ｈ 二体附加系(２１Ⅱ
＋７ＨⅡ)与普通小麦￣７Ｈ 二体￣２Ｃ 单体附加系(２１
Ⅱ ＋７ＨⅡ ＋ ２ＣⅠ)进行正反交ꎬ发现后代 ７Ｈ 染色

体畸变率为 １５％ ꎮ 用 Ｎ￣分带、ＦＩＳＨ、ＧＩＳＨ 等方法鉴

定 ８２ 株携带 ７Ｈ 染色体畸变的植株ꎮ 结果表明ꎬ在
所有这些植株中ꎬ大约有 ４０％ 的畸变是 ７Ｈ 和小麦

染色体之间的易位ꎬ其中 ２０％ 包含小麦着丝粒ꎬ
１２％包含 ７Ｈ 着丝粒ꎬ４％是罗伯逊易位ꎬ３％ 是 ７ＨＳ

易位ꎬ还有 １％是 ７ＨＬ 易位ꎮ 另外ꎬ有 １ 个易位的大

麦片段在小麦染色体的中间位置ꎬ还有 ２ 个是双着

丝粒ꎮ 所有这些畸变的断裂点是沿着 ７Ｈ 染色体的

整个臂来分配的ꎮ
Ａ. Ｍａｓｏｕｄｉ￣Ｎｅｊａｄ 等[３０] 利用杀配子染色体 ２Ｃ

构建了大麦 ７Ｈ 染色体缺失图谱ꎮ 筛选了 ９０ 个杀

配子染色体的杂交后代材料ꎬ获得了 ４３ 个缺失系ꎬ
其中 １８ 个 ７Ｈ 长臂缺失系ꎬ１３ 个 ７Ｈ 断臂缺失系ꎬ还
有 １２ 个长臂端体ꎮ 筛选出 １５ 个 ７ＨＳ 和 １３ 个 ７ＨＬ
特异的 ＳＳＲｓ 标记ꎬ以及 １０ 个 ７ＨＳ 和 １３ 个 ７ＨＬ 特

异的 ＡＦＬＰｓ 标记ꎬ并将其定位到 ７Ｈ 染色体上ꎮ

４　 展望

缺失图谱与遗传图谱相比有很多优点ꎬ不需要

等位基因的多态性ꎬ不必像遗传图谱那样去分析一

个图谱家族的许多成员ꎮ 利用不同长度的缺失系ꎬ
可以找到与某种性状有关的基因的染色体区域ꎬ而
且还可以将 ＤＮＡ 分子标记定位到染色体特定区域ꎮ
利用杀配子染色体诱导产生的杀配子图谱通过染色

体重新排列来进行标记ꎬ即使不使用多态标记也一

样可用ꎮ 此外ꎬ杀配子染色体图谱还具有累加功能ꎬ
可直接把新的标记加上去ꎬ对于构建物理图谱具有

非常重要的意义和价值[３１]ꎮ
随着分子生物学和细胞遗传学的进步ꎬ相关科

学技术的创新发展ꎬＤＮＡ 分子标记的大量开发使

用ꎬ以及众多学者的不懈努力ꎬ今后对杀配子染色体

的认知将会越来越深入ꎬ相信杀配子染色体必将在

小麦遗传和育种方面具有更广阔的应用前景ꎮ
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欢迎订阅 ２０１４ 年«作物学报»

«作物学报»是中国科学技术协会主管、中国作物学会和中国农业科学院作物科学研究所共同主办、科学出版社出版的

有关作物科学的学术期刊ꎮ 前身可追溯到 １９１９ 年创办的«中华农学会丛刊»ꎮ 主要刊载农作物遗传育种、耕作栽培、生
理生化、种质资源以及与作物生产有关的生物技术、生物数学等学科具基础理论或实践应用性的原始研究论文、专题评

述和研究简报等ꎮ 办刊宗旨是报道本领域最新研究动态和成果ꎬ为繁荣我国作物科学研究、促进国内外学术交流、加速

中国农业现代化建设服务ꎮ 读者对象是从事农作物科学研究的科技工作者、大专院校师生和具有同等水平的专业人士ꎮ
«作物学报»从 １９９９ 年起连续 １２ 年获“国家自然科学基金重点学术期刊专项基金”的资助ꎮ ２００６ － ２０１３ 年连续 ８

年获“中国科协精品科技期刊工程项目(Ｂ 类)”资助ꎮ 从 ２００２ 年起连续 １１ 年被中国科技信息研究所授予“百种中国杰

出学术期刊”称号ꎮ ２０１３ 年被新闻出版广电总局评为“百强科技期刊”ꎬ２０１１ 年获“第二届中国出版政府奖期刊奖提名

奖”ꎬ２００５ 年获“第三届国家期刊奖提名奖”ꎮ ２００８ 和 ２０１１ 年被中国科学技术信息研究所授予“中国精品科技期刊”称
号ꎮ ２００９ 年被中国期刊协会和中国出版科学研究所授予“新中国 ６０ 年有影响力的期刊”称号ꎮ 据北京大学图书馆编著

的«中文核心期刊要目总览»(２００４、２００８ 和 ２０１１ 年版)登载ꎬ«作物学报»被列在“农学、农作物类核心期刊表”的首位ꎮ
«作物学报»为月刊ꎬ定价 ５０ 元 /册ꎬ全年 ６００ 元ꎮ 可通过全国各地邮局订阅ꎬ刊号: ＩＳＳＮ ０４９６ － ３４９０ꎬＣＮ １１ －

１８０９ / Ｓꎬ邮发代号: ８２ － ３３６ꎮ 也可向编辑部直接订购ꎮ
地址: (１０００８１)北京市海淀区中关村南大街 １２ 号ꎬ中国农业科学院作物科学研究所«作物学报»编辑部

电话: ０１０ － ８２１０８５４８ꎻ传真: ０１０ － ８２１０５７９３ꎻ网址: ｈｔｔｐ: / / ｚｗｘｂ. ｃｈｉｎａｃｒｏｐｓ. ｏｒｇ /
Ｅ￣ｍａｉｌ: ｚｗｘｂ３０１＠ ｃａａｓ. ｃｎꎻ ｘｂｚｗ＠ ｃｈｉｎａｊｏｕｒｎａｌ. ｎｅｔ. ｃｎ

０７９
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