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电离辐射诱发小麦品种扬麦 20染色体变异分析
刘子煜，刘祉佚，任 婧，董一龙，亓增军

（南京农业大学  作物遗传与种质创新利用全国重点实验室，江苏  南京  210095）

摘 要：为准确鉴定电离辐射诱导的染色体变异规律，采用 200Gy 60Co-γ 射线辐照扬麦 20 的干种子，对辐射后

代 M2和 M3单株进行 ONPM#7 FISH 分析。结果表明，从 103 个 M2单株中发现 30 株存在染色体结构变异，平

均每株包含染色体变异 1.27 种，变幅为 1~3 种，共包含 38 种变异类型，其中，结构变异 36 种，复杂变异 2 种，而

结构变异又包括 3 种简单易位、27 种相互易位、1 种端体、2 种缺失和 3 种未知变异。除小麦染色体 5D 外，其余

20 条染色体均发生了结构变异，其中，涉及 A 基因组染色体的变异占比最高（41.5%），对于单染色体而言，6A、

3A 和 7D 等发生了更多的染色体重排现象。M2突变体在株高、分蘖、穗长和小穗数等性状上均存在变异，其中，

株高和穗长变化较大。综上所述，M2中的变异染色体可以稳定传递到后代。
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Analysis on Chromosome Variation of Wheat Cultivar
 Yangmai 20 Induced by Ionizing Irradiation
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Abstract：In order to precisely identify chromosomal variation patterns induced by ionizing radiation, in this study, 200Gy 
60Co-γ rays were used to irradiate the dry seeds of a wheat cultivar Yangmai 20, ONPM#7 FISH analysis was performed on 
the individual plants of the irradiated progeny M2 and M3. Among 103 M2 individual plants, 30 strains were found to have 
chromosomal structural variations, with an average of 1.27 chromosomal variations per plant, ranging from 1 to 3 variations. A 
total of 38 variation types were identified, including 36 structural variations and 2 complex variations. The structural variation 
comprised three simple translocations, 27 reciprocal translocations, one telomeric, two deletions, and three unknown 
variations. The analysis indicated that, with the exception of wheat chromosome 5D, the remaining 20 chromosomes exhibited 
structural variations, with the highest proportion of variations involving chromosome A(41.5%). For individual chromosomes, 
the most significant chromosomal rearrangements were observed in chromosomes 6A, 3A, and 7D. Additionally, the M2 
mutant plants showed various variations in the traits such as plant height, tillers numbers, spike length, and spikelet number, 
particularly with significant variations in plant height and spike length. In conclusion, the mutated chromosomes in the M2 could 
be stably inherited to the next generation.
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具有重要作用。染色体变异包括自然变异和人工

诱导变异 2 种类型，其中，自然变异是生物进化过

程中自然突变产生的染色体数目或结构变异；而

人工诱导变异则是通过理化或遗传手段，人为诱

导产生的染色体数目或结构变异 [1]。小麦是世界

上重要的粮食作物之一，在进化、传播和育种改良

过程中，发生了很多染色体变异，例如，衍生自我

国小麦骨干亲本的 5 种结构变异在小麦生产中得

到了大量应用 [2]。关联分析发现，一些小麦染色体

变异与表型性状显著关联，在育种选择过程中受

到了正向选择 [3]。最新研究表明，携带有高抗小麦

白粉病基因 Pm21 的小麦-簇毛麦易位系 T6VS·
6AL 已经成为我国南方冬麦区小麦育种的关键亲

本，育成 40 多个小麦品种，且广泛种植 [4]。因此，不

断鉴定和创造更多优势染色体结构变异，对小麦

遗传改良及骨干亲本创制具有重要意义。

电离辐射是诱发小麦染色体变异和基因突变

的有效方法 [5]，在小麦育种和遗传研究中广泛应

用。例如，徐阿炳等 [6]采用 60Co-γ 射线诱变育成冬

小 麦 新 品 种 山 农 辐 63；PU 等 [7] 通 过 12-Gy 剂

量 60Co-γ 辐射诱变获得了系列小麦-百萨偃麦草

易位系，区段定位了蓝衍生系并从中克隆到 2 个来

源 于 冰 草 控 制 穗 粒 数 的 基 因 ；齐 莉 莉 等 [9] 采

用 60Co-γ 射线辐射诱变获得了小麦-簇毛麦易位

系 T6VS·6AL；XING 等 [10]利用电离辐射诱变获得

的多个涉及 6VS 的小片段易位系，将抗白粉病基

因 Pm21 进行了精细定位，并克隆了该基因；王林

生等 [11]通过电离辐射获得了小麦-大赖草易位系

T5AS-7LrL·7LrS；DAI 等 [12]通过电离辐射诱变获

得了多个 4VS 变异体，进一步研究发现抗小麦黄

花叶病基因 Wss1 定位于 4VS FL0.78-1.00 区段；

王彩萍等 [13]对农大 179 进行 60Co-γ 射线辐射诱变，

筛选到高千粒质量突变体。

扬麦 20 是江苏里下河地区农业科学研究所选

育的高产、稳产、广适性小麦品种[14]，不仅在生产中

大面积种植，同时还是区试对照品种和重要的育种

亲本，但对其优良性状的遗传解析尚鲜有报道。研

发一套扬麦 20 突变体，对于定位、发掘和利用其有

利基因具有重要的应用价值。本研究通过电离辐

射诱变和细胞学鉴定，探讨电离辐射诱发扬麦 20
染色体变异特征，选育染色体突变体，旨在为研发

扬麦 20 突变体库和小麦新种质提供资源，并为基

于电离辐射的小麦染色体工程育种提供理论参考。

1　  材料和方法

1.1　试验材料

供试材料为江苏里下河地区农业科学研究所

选育的高产抗赤霉病小麦品种扬麦 20 及其辐射后

代 M2和 M3种子。扬麦 20由江苏里下河地区农业科

学研究所吕国锋提供。用剂量为 200 Gy 的 60Co-γ
射线处理扬麦 20 种子，M1 全部收获，自交后分别

产生 M2 和 M3 种子。于 2023 年 11 月 21 日在南京

农业大学白马基地移苗种植，行距 25 cm，株距

10 cm。

1.2　试验方法

1.2.1　电离辐射　电离辐射在南京航空航天大学

辐照中心进行，采用 60Co-γ 射线对扬麦 20 干种子

进行外照射处理，剂量率为 1.00 Gy/min，剂量为

200 Gy。
1.2.2　根尖细胞有丝分裂中期染色体制备　染色

体制备程序主要参考 WU 等 [4] 的方法。种子于

25 ℃培养箱浸泡 24 h，待露白后将水倒掉，置于

25 ℃培养箱中生长约 24 h，当根长 1.0~1.5 cm 时，

将发芽种子放到甲基胺草磷（Amiprophosmethyl，
APM）溶液中，于 25 ℃处理 2 h 后剪根，并用 0.8~
1.2 MPa N2O 处理 1.5 h，然后用 4 ℃ 90% 冰醋酸

处理 7 min，置于 70% 乙醇中，-20 ℃冰箱中保存备

用。染色体制片采用酶解滴片法 [15]。

1.2.3　荧光原位杂交（FISH）及镜检　FISH 程序

参考 CHEN 等 [16]的方法，其中，探针使用寡核苷酸

探针套 #7（ONPM#7），包括 12 个探针，分别为

TAMRA（carboxytetramethylrhodamine）（红色）修

饰 的 pAs1-1、pAs1-3、pAs1-4、pAs1-6、AFA-3、
AFA-4、pSc119.2-1、Grass-5S-1、Grass-5S-2 和

FAM(carboxyfluorescein)（绿色）修饰的 BSCL135-
1、BSCL135-2、（GAA）10。染色体图像在 OLym⁃
pus BX60 型荧光显微镜下观察，采用 SPOTCCD
（SPOT Cooled Color Digital Camera，DP72，Olym⁃
pus，日本）拍摄图像。

1.2.4　核型分析和染色体变异鉴定　对扬麦 20 重

复鉴定 3 次，每次观察 3~5 个细胞，选取分散良好

的 2 个细胞构建扬麦 20 参考核型，核型排列使用

Adobe Photoshop 软件（Adobe，USA）。对 M2和 M3

植株进行染色体变异鉴定时，每个单株观察 3~5个

细胞，以未发生变异的染色体为参考，分析染色体

变异类型并统计频率。
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1.3　数据分析

采用 Microsoft Excel 2021 录入表型数据并完

成常规统计，用 Photoshop（Adobe，USA）作图。

2　  结果与分析

2.1　扬麦 20核型分析

ONPM#7 FISH 分析表明，扬麦 20 的 B 组染

色体以 pSc119.2-1 和（GAA）10 的绿色信号为主，

并与 Afa 家族的红色信号部分重叠；D 组染色体以

Afa 家族的红色信号为主，具有少量绿色信号；A
组染色体显示的红绿信号最少，强度也相对较弱，

但是在每条染色体上均有清晰的分布特征，根据

染色体带纹，可以清晰地分辨出 21 对染色体和

42 条染色体臂。与中国春参考核型相比 [16]，15 条

染色体存在差异，其他染色体无明显差异，具体

为：1A 长臂末端无绿色信号；2A 长臂末端分布 2对

绿色信号；4A 长臂末段无明显红色信号；6A 短臂

末端无明显红色信号，长臂近着丝粒区域存在 2 对

绿色信号，末端存在 1 对绿色信号；7A 短臂末端存

在 1 对绿色信号；1B 短臂末端存在大量绿色信号；

2B 长臂中部红色信号强度与短臂末端有显著区

别，长臂末端存在 1 对绿色信号；3B 短臂末端以及

长臂末端各存在 1 对清晰的红色信号，长臂中间存

在 1 对微弱的红色信号，短臂中间以及长臂近着丝

粒区域存在清晰的多个绿色信号；4B 短臂末端存

在 2 对绿色信号；5B 长臂靠近着丝粒区域存在 1 对

红色信号；6B 存在臂间倒位；7B 长臂末端存在大

量绿色信号；1D 短臂末端存在 1 对绿色信号，红、

绿信号重叠；2D 长臂末端存在 1 对绿色信号；6D
长臂近着丝粒区域分别存在 1 对红色信号和 1 对

绿色信号，红、绿信号重叠（图 1）。扬麦 20 的染色

体纯合一致。

2.2　电离辐射诱发染色体变异类型和频率分析

以扬麦 20 核型为参考，利用 ONPM#7 对扬

麦 20 M2中的 103个单株进行 FISH 分析，发现 30株

（29.1%）的涉及染色体变异，共包括 38 种变异类

a、b.染色体 FISH；c.核型

a, b. Chromosomes after FISH；c. Karyotype

图 1　扬麦 20 染色体 FISH 及核型

Fig.1　Chromosomes after FISH and karyotype of Yangmai 20
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型，平均每株包含 1.27 种，变幅为 1~3 种。在 38 种

变异中，结构变异 36 种，复杂变异 2 种，其中，结构

变异包括 3 种简单易位（T）、27 种相互易位（RT）、

1 种 端 体（t）、2 种 缺 失（del）和 3 种 未 知 变 异

（Unknown），复杂变异既包含数目变异又包含结

构变异（表 1、图 2、图 3）。

统计分析表明，36 种结构变异中，涉及除 5D
外的全部 20 条染色体，但 A、B、D 这 3 个基因组染

色体涉及的变异频率不同，其中，A 基因组染色体

的 变 异 频 率 最 高（27 条 ，占 总 变 异 染 色 体 的

41.5%），其次为 B 基因组（21 条，占比为 32.3%），

而 D 基因组最低（17条，占比为 26.2%）。对于 21条

单染色体而言，涉及变异的数目大小依次为 6A
（7）>3A=7D（6）>7A=1B=4B=6B（4）>1A=
2A=2B=2D=3D=4D（3）>4A=5A=3B=5B=
7B（2）>1D=6D（1），说明不同染色体发生变异的

频率存在差异，其中，6A、3A 和 7D 等染色体发生

了更多的重排现象（图 2、3）。

表 1 扬麦 20 M2 植株染色体结构变异和数目类型

Tab.1 Chromosome structural variation and numerical types in M2 plants of Yangmai 20

材料编号
Material number

23-2
23-5
23-7
23-53
23-65
23-182
23-185
23-195
23-200
23-212
23-216
23-229
23-232
23-240
23-242
23-243
23-245
23-246
23-247
23-248
23-249
23-250
23-251
23-252

23-253
23-254
23-255
23-256
23-258
23-261

染色体变异
Chromosome variations

RT 3BS·3AS/3AL·3BL
RT 5AS·3DL/3DS·5AL

RT 7DL·3AL-3AS/7DS·7DL-3AL
del 4BS/T 4BS-3AS·3AL
RT 1BS·7AS/7AL·1BL
RT 4AL·6AL/4AS·6AS

RT 1BS·1BL-2DS/1BL-2DS·2DL
Unknown

RT 3AL·4BL/4BS·3AS
RT 4DS·7DL/7DS·4DL

RT 6AS·6AL-7BL/7BS·7BL-6AL
RT 7DL·2AL/7DS·2AS

RT 7DS-7AS·7AL/7AS-7DS·7DL，del 4BS/T 4BS-3AS·3AL
Unknown

RT 6AS·3BL/3BS·6AL
RT 6BS·5BL/5BS·6BL

RT 7DS-7DL·6BS/7DL·6BL，RT 7BS·4DS/4DL·7BL
RT 6AS·5BL/5BS·6AL

RT 1BS-3DS·3DL/3DS·1BS-1BL，RT 3DS·1BS-2BS/1BL-2BS·2BL
RT 1DS-1AS·1AL/1AS-1DS·1DL

RT 1AL-2BS·2BL/1AS·2BS
t 6BL

RT 6AS-6AL·7AL/6AL-7AS·7AL
RT 4DS·4DL-2AL/2AS·2AL-4DL，RT 6DS·6DL-4AL/4AS·6DL，

RT 4BS·4BL-2DL/2DS·4BL
RT 5AL·7AL/5AS·7AS

Unknown
RT 7DL-3AS·3AL/7DS·7DL-3AS，del 2DL

T 6BL·1AL
T 2AS·1BL

RT 2BS-6AS·6AL/6AS-2BS·2BL

纯合状态
Homozygosity

杂合

杂合

纯合

杂合

杂合

纯合

杂合

纯合

杂合

纯合

杂合

杂合

杂合

纯合

纯合

杂合

杂合

纯合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

纯合

染色体数/条
Chromosome number

42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
42
41
42
42
42
42
42

42
42
42
40
42
42

注：T.简单易位；RT.相互易位；t.端体；del.缺失。表 3 同。

Note: T. Simple translocation; RT. Reciprocal translocation; t. Telomeric; del. Deletion. The same as Tab.3.
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2.3　M2突变体单株表型分析

表型鉴定发现，突变体在株高和穗长性状上

变化较大，与扬麦 20 对照相比，株高变化范围为

26.5~80.5 cm，分蘖变化范围为 1~10 个，穗长变

化范围为 6.3~12.5 cm，小穗数变化范围为 15~
23 个，不孕小穗数变化范围为 0~5 个，结实率变化

图 2　涉及结构变异的染色体

Fig.2　Chromosomes involving structural variations

箭头指示为染色体变异。图 4同
Arrows indicated chromosome variations. The same as Fig.4

图 3　扬麦 20 M2 突变体 23-53 （a）、23-229 （b）、23-258 （c） 及 23-261 （d） 染色体 FISH
Fig.3　Chromosomes after FISH in M2 mutants 23-53 （a），23-229 （b），23-258 （c），and 23-261 （d） of Yangmai 20
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范围为 85.29%~100%，其中，突变体 23-2、23-5 和 23-242 多个性状变化最明显（表 2）。

2.4　M3染色体变异分析

随机选取涉及染色体变异的 4 个 M2 单株（图

2、表 1），对其自交后代进行鉴定发现，23-242-4 包

含 1 对衍生自 23-242 的纯合易位染色体 RT 6AS·

3BL/3BS·6AL，其他 5 个单株分别含有衍生自上

一代的变异染色体，但均为杂合体（表 3、图 4），表

明 M2的变异染色体可以稳定传递到下一代，为进

一步选育稳定的突变体提供了参考。

表 2 部分 M2 突变体单株表型

Tab.2 Single plant phenotype of partial M2 mutants

材料编号
Material number

Yangmai 20
23-2
23-5
23-7
23-53
23-65
23-182
23-185
23-195
23-200
23-212
23-216
23-229
23-232
23-240
23-242
23-243

株高/cm
Plant height

65.5
26.5
80.5
62.5
61.5
50.5
64.5
66.5
65.5
65.5
70.5
69.5
66.5
57.5
53.5
60.5
53.5

分蘖/个
Tiller

5
1
4
4
2
3
4
7
7
7
6
4
9
5
7

10
3

穗长/cm
Spike length

8.8
6.3

12.5
8.6
8.6
7.5
9.3
9.8
9.5
8.8
9.5
8.5
9.8
6.9
7.8
9.6
7.5

小穗数/个
Spikelet number

20
17
22
22
21
15
18
23
22
20
21
19
20
16
19
21
16

不育小穗/个
Sterile spikelet

0
5
3
1
3
2
0
0
0
2
2
1
0
0
0
1
0

结实率/%
Seed setting rate

100.00
85.29
93.18
97.73
92.86
93.33

100.00
100.00
100.00

95.00
95.24
97.37

100.00
100.00
100.00

97.62
100.00

表 3 M3 植株染色体结构变异类型

Tab.3 Types of chromosomal structural variations in M3 plants

材料编号
Material number

23-53-1
23-185-3
23-185-5
23-232-1
23-232-3
23-242-4

染色体变异
Chromosome variations

del 4BS/T4BS-3AS.3AL
RT 1BS·1BL-2DS/1BL-2DS·2DL
RT 1BS·1BL-2DS/1BL-2DS·2DL

RT 7DS-7AS·7AL/7AS-7DS·7DL del 4BS/T4BS-3AS.3AL
RT 7DS-7AS·7AL/7AS-7DS·7DL

RT 6AS·3BL/3BS·6AL

纯合状态
Homozygosity

杂合

杂合

杂合

杂合

杂合

纯合

染色体条数
Chromosome number

42
42
42
42
42
42

图 4　M3 植株 23-53-1 （a）、23-185-3 （b） 及 23-232-1 （c） 染色体结构变异 FISH
Fig.4　Chromosome structural variations after FISH in M3 plants23-53-1 （a），23-185-3 （b），and 23-232-1 （c）
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3　  结论与讨论

染色体结构变异对物种进化有着重要作用，

在鹿鼠中，1 个约 41 Mb 染色体倒位对其不同生态

型适应性分化有很大影响 [17]。在玉米中，结构变异

是杂种优势形成的重要原因 [18]。泛基因组分析为

揭示生物全基因组水平上的结构变异提供了依

据，例如，JIAO 等 [19]组装了 17 个小麦品种染色体

水平的高质量基因组，精准鉴定出近 25 万个结构

变异，揭示了基因组结构变异对小麦适应性和重

大品种形成的影响，为未来小麦广适性育种提供

理论基础。因此，不断鉴定和研究基因组结构变

异具有重要的应用价值。本研究表明，200 Gy
的 60Co-γ 射线照射可以有效诱发扬麦 20 染色体变

异，成活率大于 50%，不育率低于 30%，且诱变频

率为 29.1%，200 Gy 的 60Co-γ 射线是诱发扬麦 20
干种子染色体变异的有效剂量。共获得 36 种结构

变异类型，涉及端体、缺失、简单易位、相互易位和

等臂染色体，其中，相互易位频率最高（75%），且

6 个单株已经为相互易位纯合体。对变异染色体

统计分析表明，A 亚基因组染色体变异率最高，而

D 基因组最少，单染色体中，6A、3A、7D 变异率较

高，而 5D 最低，表明小麦不同基因组和染色体存

在不同的诱变频率，进一步扩大鉴定的样本数，有

望揭示小麦染色体突变热点。

相互易位由于没有改变染色体上的基因数

目，但导致基因位置发生变化，可能对基因表达产

生影响，从而导致产生新的性状突变。因此，需要

通过精确的表型鉴定和多组学分析，明确这些相

互易位系的遗传效应，从中选育新种质；同时，由

于相互易位杂合体能够导致配子半不育并降低重

组率，为优良基因组合或单倍型的连锁传递提供

了可能，是转移和利用扬麦 20 有益基因的潜在亲

本，为骨干亲本创制提供了可能。例如，TIAN 等[20]

在扬麦 20 4B 染色体上定位到了 1 个编码基因蛋

白 TaWD40-4B.1，调控小麦的耐旱性及产量，本

研究创制出 2 个涉及扬麦 20 染色体 4B 的相互易

位，为高频率传递该基因提供了可能。本研究还

鉴定到 2 个涉及 4BS 端部缺失的突变体，由于控制

小麦育性的基因 Ms1 位于该缺失区域 [21]，因此，本

研究获得的 2 个缺失系有望成为扬麦 20 的雄性不

育系。

虽然电离辐射诱发的染色体变异具有较高的

随机性，难以定向获得目标突变，但是，其突变率

高很容易创制一套突变体，这些材料有望加速重

要目标基因的染色体定位和功能分析，为采用基

因编辑技术定向诱导特定染色体区段或染色体间

重排提供参考依据。人工定向创造结构变异已经

在玉米 [22]，小鼠 [23-24]和拟南芥中 [25-26]取得了成功，是

未来染色体工程育种的重要方向。

由于本文所用的探针衍生自 5 个串联重复序

列，所涉及的重复序列有限，因此，尚未覆盖全部

染色体区段，所检测的变异类型和频率是有限的。

同时，本文未对基因突变和其他基因组结构变异

进行检测，因此，所检测的电离辐射诱发的突变率

是偏低的。未来的研究需要综合利用多种技术，

全面评价电离辐射诱发的基因组变异特征，明确

小麦不同基因组、不同染色体及区段的变异特点，

为基于电离辐射的小麦染色体工程育种提供更加

全面的科学依据。
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