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摘 要:小麦粒重是重要的产量构成因素之一,也是受遗传因素影响的数量性状。为了解粒重基因在新

疆小麦的分布及相关分子标记在育种上的适用性,以253份新疆冬小麦品种为试验材料,利用KASP(竞争性

等位基因特异性PCR)标记进行基因型检测,并与2个年份的株高、穗长、穗粒数、千粒重、粒长、粒宽等育种

选择性状进行关联分析。结果表明,优异等位基因TaSus1-7A-Hap1、TaCwi-A1b、TaTGW-7Aa、TaGS5-A1b、

TaGS2-A1b、TaGS-D1a、TaSus2-2B-HapH 、TaTGW6-A1a、TaGW2-6B-Hap3和TaSus2-2A-HapA 在 参 试 材

料的分布频率分 别 为100%、100%、84.98%、56.92%、51.78%、39.13%、33.20%、11.07%、3.16%
和1.58%;14对 等 位 基 因 在 参 试 材 料 中 共 出 现118种 组 合;标 记 GS5-2334-SNP、TaGS2-A1-239IND2、

TGW7-986-SNP和GW2-6B-721SNP可应用于小麦粒重的辅助选择;被检测标记的连锁基因均与1个或1个

以上育种性状显著相关;GS5-2334-SNP连锁基因TaGS5-A1对粒宽的效应达36.65%,对千粒重效应次之

(27.76%),GS5-2334-SNP连锁基因TaGS5-A1对株高和穗粒重、GW2-6B-721SNP连锁基因TaGW2-6B和

TGW7-986-SNP连锁基因TaTGW7对粒长、Sus2-2A-20SNP连锁基因TaSus2-2A对穗粒重、千粒重和粒宽的

效应均达到10%以上。本研究结果可为分子标记辅助育种奠定基础。
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DistributionandAnalysisofBreedingApplicabilityofGrainWeight
GenesinXinjiangWinterWheatGermplasmResources

CAOJunmei,ZHOUAnding,LIUNa,Halidan·Yikeremu,ZHANGXinzhong,LIULianzheng
(ResearchInstituteofFoodCrops,XinjiangAcademyofAgriculturalSciences,NorthwestwheatDroughtandSaltTolerance

BiologicalObservationStationMinistryofAgriculture,XinjiangWheatIndustryTechnologySystemUrumqiExperimental

Station,Urumqi,Xinjiang830091,China)

Abstract:Wheatgrainweightisoneoftheimportantyieldcomponentsandaquantitativetraitinflu-
encedbygeneticfactors.ToclarifythedistributionofgrainweightgenesinXinjiangwheatandthe
applicabilityofrelatedmolecularmarkersinbreeding,253Xinjiangwinterwheatvarietieswereused
asexperimentalmaterials.KASP(competitiveallelespecificPCR)markerswereusedforgenotype
detection,andassociationanalysiswasconductedwithbreedingselectiontraitssuchasplantheight,

spikelength,grainnumberperspike,thousand-grainweight,grainlength,andgrainwidthintwo
years.TheresultsshowedthatthedistributionfrequenciesofexcellentallelesTaSus1-7A-Hap1,
TaCwi-A1b,TaTGW-7Aa,TaGS5-A1b,TaGS2-A1b,TaGS-D1a,TaSus2-2B-HapH,TaTGW6-A1a,



TaGW2-6B-Hap3,andTaSus2-2A-HapAinthetestmaterialswere100%,100%,84.98%,56.92%,
51.78%,39.13%,33.20%,11.07%,3.16%,and1.58%,respectively.Therewere118combina-
tionsofthe14allelesinthetestmaterials;GS5-2334-SNP,TaGS2-A1-239IND2,TGW7-986-SNP,

andGW2-6B-721SNPcanbeappliedformarkerassistedselectionofwheatgrainweight.Thedetected
linkagegenesaresignificantlycorrelatedwithoneormorebreedingtraits.TheGS5-2334-SNPlinkage
geneTaGS5-A1has36.65%effectongrainwidth,followedby27.76% effectonthousand-grain
weight.TheGS5-2334-SNPlinkagegeneTaGS5-A1hasaneffectonplantheightandgrainweightper
ear;theGW2-6B-721SNPlinkagegenesTaGW2-6BandTGW7-986-SNPlinkagegenesTaTGW7have
aneffectongrainlength;theSus2-20-20SNPlinkagegeneTaSus2-2Ahasaneffectongrainweight
perear,thousand-grainweight,andgrainwidth,andtheireffectsallreachover10%.Thisstudycan
laythefoundationformolecularmarkerassistedbreedingforwheat.
Keywords:Xinjiang;Wheat;Grainweight;KASP;Genesdistribution;Breedingapplicability

  小麦是世界重要的粮食作物之一,是人类所

依赖的重要食物来源,全球约有35%~40%的人

口以小麦为主要口粮,小麦产量的稳定和提升对于

保障全球粮食安全具有至关重要的作用。中国在

小麦主产国中占据着核心地位,小麦年产量1.37
亿吨,占世界总产量的18%。随着生产水平的提

高,中国小麦单产不断增长,高产技术是主要的推

动力,其中提高粒重是小麦增产的重要途径[1]。
粒重作为小麦产量三要素之一,是小麦育种

中改良最为显著的产量性状。高新欢等[2]通过对

中国北部冬麦区区试材料的产量演变规律进行研

究,发现粒重和有效穗数对近20年小麦增产贡献

较大;张会芳等[3]认为,黄淮冬麦区南片近20年

小麦品种粒重上升较大,产量的增加主要来自于

粒重的提高;李润芳等[4]研究结果显示,近60年

山东省主推品种的粒重呈极显著的增加趋势,每
次品种更替千粒重平均增加1.26g;孙刚等[5]研

究发现,中国4个主要育种阶段不同麦区小麦品

种的粒重呈增加趋势;许为刚等[6]认为,陕西关中

地区20世纪90年代以前产量的提高主要来源于

粒重的增加,之后,粒重和穗粒数则均有较大幅度

增加。上述研究结果均表明,粒重的增加对中国

不同麦区小麦产量的提升发挥着重要的作用,迄
今为止,粒重的改良依然是现代小麦育种的核心

目标之一。
粒重是由多基因控制的数量性状,主要受遗

传因素影响[7],其遗传基础和分布特征一直是育

种研究的热点。目前,小麦的21条染色体上几乎

都检测到了相当数量与粒重相关的 QTL[8-9],包
括TGW6-A1 [9]、TaGW2 [10-12]、TaCwi-A1 [13]、

TaCwi-4A [14]、TaCwi-5D [14]、TaGS5-A1 [15-16]、

TaGS3-D1 [17]、TaSus1 [18]、TaSus2 [18]、TaSus2-
2A [19]、TaSus1-7B [19]、TaCYP78-A3 [20]、TaC-
YP78-A5[21]和TaCKX6-D1 [22]等,这些基因被用

于种质资源的筛选,辅助小麦新品种选择和定向

改良,取得了很好的效果。张业猛等[23]在研究中

发现,青海高原春小麦品种中TaCwi-A1位点的

等位变异对粒重影响显著。张维军等[24]研究表

明,TaGW2-6B、TaGASR和TaCwi-4A 能够较好

地区分小麦粒重大小,可用于宁夏引黄灌区粒重

性状选择;宋晓朋等[25]发现,TaSus-7A 、TaGW2-
6B、TaTGW6-4A优异等位基因在陕西小麦育种亲

本中分布比例较高,育成种质携带TaSus1-7B、Ta-
Sus2-2A、TaSus2-2B、TaGS-D1、TaGW5-A1优异等

位基因的分布比例较高,而地方种质中TaCwi-A1、
TaGASR7-A1、TaGW2-6A 优异等位基因的比例

较高;杜莹莹等[19]对江苏淮北麦区小麦品种(系)
的粒重基因分析发现,TaSus1-7B、TaSus2-2A、
TaGS3-D1、TGW6-A1、TaGW2-6A、TaCwi-A1、
TaCwi-4A 和TaCwi-5D 的高粒重等位变异材料

占供试小麦的60%以上。通过小麦粒重基因及

分子标记的研究与应用,含有粒重优异基因的育

种资源不断被挖掘。但由于基因表达受环境和遗

传因素共同影响,分子标记在不同麦区小麦中应

用的有效性不尽相同,应结合表型性状及关联性

分析对其在不同区域小麦适用性进行判断,使分

子标记更加科学和有效地服务小麦品种选育及种

质资源研究。
随着现代化农业技术的不断发展,对冬小麦

品种资源的鉴定和应用成为提高产量的关键,了
解小麦粒重相关基因的分布和效应分析,有助于

高千粒重小麦品种的选育,对于提升单产、稳定总
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产具有重要意义。新疆作为中国重要的粮食生产

基地,冬小麦的种植面积和产量均居全国前列。
目前,新疆小麦粒重基因的研究相对较少[26-28],综
合多个小麦粒重基因并进行育种适用性研究还未

见报道。本研究利用14个粒重相关的KASP标

记对253份新疆小麦进行检测,旨在明确新疆小

麦主要育种性状和粒重相关等位基因的分布频

率,分析这些标记在新疆小麦资源中应用的有效

性,以期为分子标记辅助选择育种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试材料共253份,由新疆农业科学院粮食

作物研究所和品种资源研究所提供,其中新疆育

成品种(CVIX)56份,新疆地方材料(LVIX)117
份,国外引进品种(IVFA)80份,均为冬小麦。供

试材料于2019年和2020年两个年度种植于新疆

农业科学院安宁渠综合试验场(87.49°E,43.95°
N)。试验小区2行区,行长1.2m,2次重复,行
距0.2m,播量225kg·hm-2,田间管理同大田。

1.2 试验方法

1.2.1 育种相关性状检测

供试材料成熟期每品种随机取10株,调查株

高、穗长、每穗小穗数和不育小穗数、小穗粒数、穗

粒数、穗粒重、千粒重。粒长、粒宽用万深考种仪

(SC-G)进行测量,设定测定籽粒数为500粒,重
复2次。

1.2.2 KASP标记检测

本研究KASP相关标记检测委托中玉金标

记(北京)生物技术股份有限公司完成,标记详细

信息见表1。

1.3 数据分析

利用Excel2003进行数据整理,用SPSS20.0
进行方差分析、多重比较和相关性分析。

2 结果与分析

2.1 粒重相关基因在新疆小麦种质资源中的分

布和组合

利用14个KASP标记对253份小麦材料的

检测结果显示,等位基因TaGS5-A1a和TaGS5-
A1b的分布频率分别为39.92%和56.92%;优异

基因型TaGS5-A1b在新疆地方品种中的分布占

主导地位(92.31%),在育成品种和国外品种中分

布较低(32.14%、22.50%)。等 位 基 因TaGS-
D1a和TaGS-D1b的分布频率分别为39.13%和

52.57%,优异基因型TaGS-D1a在新疆小麦资

源(包括地方品种和育成品种)中的分布频率较低

(29.91%、33.93%),在国外引进材料的分布频率

表1 KASP标记信息

Table1 DetailsofKASPmarker

基因
Gene

标记名称
Makername

染色体
Chromosome

FAM等位基因
FAMallele

HEX等位基因
HEMallele

FAM表型
FAMphenotype

HEX表型
HEXphenotype

TaGS5-A1 GS5-2334-SNP 1A TaGS5-A1a TaGS5-A1b HTKW LTKW

TaGS-D1 TaGS-D1-SNP 1D TaGS-D1a TaGS-D1b HTKW LTKW

TaGS2-A1 TaGS2-A1-239IND2 1A TaGS2-A1a TaGS2-A1b LTKW HTKW

TaGW2-6B GW2-6B-721SNP 6B Hap3 Hap4 HTKW LTKW

TaTGW6-A1 TGW6-1050-AL1 1A TaTGW6-A1a TaTGW6-A1b HTKW LTKW

TaTGW7 TGW7-986-SNP 7A TaTGW-7Aa TaTGW-7Ab HTKW LTKW

TaSus2-2A Sus2-2A-20SNP 2A HapA HapG HTKW LTKW

TaSus2-2B TaSus2-2B-SNP 2B HapH HapL HTKW LTKW

TaCwi-5D Cwi-5D-312 5D HapC HapG HTKW LTKW

TaGW2-6B GW2-6B-1709SNP 6B Hap1 Hap2 HTKW LTKW

TaGW2-6B GW2-6B-83SNP 6B Hap1 Hap3 HTKW LTKW

TaCwi-A1-1 TaCwi 2AL TaCwi-A1b TaCwi-A1a HTKW LTKW

TaSus1-7A Sus1-7A-1185SNP 7A Hap1 Hap2 HTKW LTKW

TaSus1-7B Sus1-7B-2932IND 7B HapT HapC HTKW LTKW

  HTKW:高千粒重型;LTKW:低千粒重型。下同。

HTKW:Highthousand-grainweightgenotype;LTKW:Lowthousand-grainweightgenotype.Thesameintable2.
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为56.25%。等位基因TaGS2-A1a和TaGS2-A1b
分布频率分别为47.04%和51.78%,优异基因型

TaGS2-A1b在地方品种中仅占23.93%,在育成

品种和国外引进品种中的频率分别达到80.36%
和72.50%。单倍型TaGW2-6B-Hap3和TaGW2-
6B-Hap4分布频率分别为3.16%和96.05%,优异

单倍型TaGW2-6B-Hap3在地方品种的分布频率

为6.84%,在育成品种和国外引进品种中均没有

检测到。等位基因TaTGW6-A1a 和TaTGW6-
A1b的分布频率分别为11.07%和81.82%,高粒

重基因型TaTGW6-A1a在地方品种和国外引进

品种中分别占8.55%和22.50%,育成品种中未

检出。等位基因TaTGW-7Aa和TaTGW-7Ab分

布频率分别为84.98%和9.49%,优异基因型

TaTGW-7Aa在地方品种和育成品种中的频率分

别为70.94%和94.64%,国外引进品种纯合基因

型均为TaTGW-7Aa。单倍型TaSus2-2A-HapA
和TaSus2-2A-HapG 分布频率分别为1.58%和

97.63%,地方品种 和 育 成 品 种 中 优 异 单 倍 型

TaSus2-2A-HapA的占比较低,分别为1.71%和

3.57%,国外引进品种无该优异单倍型的分布。
单倍型TaSus2-2B-HapH 和TaSus2-2B-HapL 的

分布频率分别为33.20%和27.27%,优异单倍型

TaSus2-2B-HapH 在地方品种和育成品种的分布

频率分别为38.46%和48.21%,国外引进品种均

为优异单倍型。优异等位变异TaCwi-A1b、Ta-
Sus1-7A-Hap1 和 非 优 异 等 位 变 异TaCwi-5D-
HapG、TaGW2-6B-Hap2、TaGW2-6B-Hap3、Ta-
Sus1-7B-HapC在所有参试材料中均呈单态分布

(表2)。

14对粒重相关的等位基因在参试材料中共

出现118种组合类型,其中地方品种、育成品种和

国外引进品种的组合数分别是54份、35份和37
份,组合类型TaCwi-5D-HapG +TaGS5-A1b+
TaGW2-6B-Hap2+TaGW2-6B-Hap4+TaGW2-
6B-NaN +TaTGW-7Aa+TaGS-D1a+TaSus2-
2B-HapH +TaTGW6-A1b+TaCwi-A1a+Ta-
Sus1-7A-Hap2 +TaSus2-2A-HapG +TaGS2-
A1a+TaSus1-7B-HapC出现频率最高,有14份

材料是该基因型组合。

2.2 粒重等位基因对新疆小麦相关性状的影响

8个具有多态性的基因型对新疆小麦性状效

应的分析结果表明,具有等位变异TaGS5-A1b的

材料在株高和穗长上极显著(P<0.01)高于含

TaGS5-A1a的材料,具有TaGS5-A1a的材料在小

穗粒数、穗粒重和粒宽上极显著(P<0.01)高于

TaGS5-A1b基因型材料。TaGS-D1b 基因型 品

种的株高极显著高于含TaGS-D1a的材料。携带

TaGS2-A1a的材料株高(P<0.01)、穗长(P<
0.05)和粒长(P<0.05)显著高于携带TaGS2-
A1b的材料,含TaGS2-A1b的材料的不育小穗数

(P<0.01)、小穗粒数(P<0.01)、穗粒重(P<
0.01)和粒宽(P<0.05)显著高于含TaGS2-A1a
的材料。具有TaGW2-6B-Hap4单倍型材料的株

高(P<0.05)、每穗小穗数(P<0.01)、不育小穗

数(P<0.01)和穗粒数(P<0.01)显著高于具有

TaGW2-6B-Hap3的材料,具有TaGW2-6B-Hap3
单倍型的材料的千粒重、粒长和粒宽极显著高于

具有TaGW2-6B-Hap4的材料。含TaTGW6-A1b
的材料在穗粒数和粒宽上显著高于具有TaT-
GW6-A1a的材料,具有TaTGW6-A1a的材料粒

长极显著高于具有TaTGW6-A1b的材料。具有

TaTGW-7Aa的材料株高(P<0.05)、每穗小穗

数(P<0.01)、不育小穗数(P<0.01)和穗粒数

(P<0.01)显著高于具有TaTGW-7Ab的材料,
携带TaTGW-7Ab等位变异的材料的穗粒重、千
粒重、粒长和粒宽较含有TaTGW-7Ab的材料具

有优势。TaSus2-2A-HapG单倍型材料的千粒重

(P<0.01)、粒长(P<0.05)和粒宽(P<0.05)显
著高 于 具 有TaSus2-2A-HapA 单 倍 型 的 材 料。

TaSus2-2B-HapL单倍型材料在穗粒重、千粒重

和粒宽上极显著高于含TaSus2-2B-HapH 的材料

(表3)。

2.3 粒重基因对新疆小麦不同性状的效应

对不同标记的基因型与表型进行相关性分

析 发 现,GS5-2334-SNP、TaGS2-A1-239IND2、

GW2-6B-721SNP和TGW7-986-SNP4个标记的

连锁基因与多个农艺性状有极显著(P<0.01)的
相关性;其中GS5-2334-SNP连锁基因TaGS5-A1
对粒宽的效应最高,达36.650%,对千粒重效应

次之(27.756%);此外,GS5-2334-SNP连锁基因

TaGS5-A1对株高、穗粒重的效应为10.659%和

14.451%,GW2-6B-721SNP连锁基因TaGW2-
6B和TGW7-986-SNP连锁基因TaTGW7对粒

长的效应分别是11.456%和11.224%,TaGS2-
A1-239IND2连锁基因TaGS2-A1对穗粒重、千
粒重和粒宽的效应分别为10.675%、12.408%
和13.497%(图1和2)。

·04· 麦 类 作 物 学 报                  第45卷



表2 新疆小麦品种粒重相关等位基因分布频率

Table2 DistributionfrequencyofgrainweightrelatedallelesinXinjiangwheatvarieties

标记
Marker

等位基因
Allele

表型
Phenotype

材料数量
Numberof
test
materials

分布频率
Distribution
frequency/%

地方品种
LocalVarieties

数量
Number

分布频率
Distribution
frequency/%

育成品种
Cultivatedvarieties

数量
Number

分布频率
Distribution
frequency/%

国外引进品种
Importedvarieties
fromabroad

数量
Number

分布频率
Distribution
frequency/%

GS5-2334-SNP TaGS5-A1a LTKW 101 39.92 4 3.42 36 64.29 61 76.25
TaGS5-A1b HTKW 144 56.92 108 92.31 18 32.14 18 22.50

TaGS-D1-SNP TaGS-D1a HTKW 99 39.13 35 29.91 19 33.93 45 56.25
TaGS-D1b LTKW 133 52.57 63 53.85 35 62.50 35 43.75

TaGS2-A1-239IND2TaGS2-A1a LTKW 119 47.04 86 73.50 11 19.64 22 27.50
TaGS2-A1b HTKW 131 51.78 28 23.93 45 80.36 58 72.50

GW2-6B-721SNP Hap3 HTKW 8 3.16 8 6.84 0 0.00 0 0.00
Hap4 LTKW 243 96.05 107 91.45 56 100 80 100

TGW6-1050-AL1TaTGW6-A1a HTKW 28 11.07 10 8.55 0 0.00 18 22.50
TaTGW6-A1b LTKW 207 81.82 94 80.34 51 91.07 62 77.50

TGW7-986-SNPTaTGW-7Aa HTKW 215 84.98 83 70.94 53 94.64 79 98.75
TaTGW-7Ab LTKW 24 9.49 21 17.95 3 5.36 0 0.00

Sus2-2A-20SNP HapA HTKW 4 1.58 2 1.71 2 3.57 0 0.00
HapG LTKW 247 97.63 114 97.44 54 96.43 79 98.75

TaSus2-2B-SNP HapH HTKW 84 33.20 45 38.46 27 48.21 12 15.00
HapL LTKW 69 27.27 41 35.04 28 50.00 0 0.00

Cwi-5D-312 HapC HTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00
HapG LTKW 249 100 114 100 54 100 78 100

GW2-6B-1709SNP Hap1 HTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00
Hap2 LTKW 152 100 114 100 22 100 15 100

GW2-6B-83SNP Hap1 HTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00
Hap3 LTKW 81 100 2 100 0 0.00 79 100

TaCwi TaCwi-A1b HTKW 200 100 113 100 45 100 40 100
TaCwi-A1a LTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00

Sus1-7A-1185SNP Hap1 HTKW 242 100 107 100 54 100 78 100
Hap2 LTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00

Sus1-7B-2932IND HapT HTKW 0 0.00 0 0.00 0 0.00 0 0.00
HapC LTKW 252 100 114 100 56 100 79 100

表3 粒重相关标记等位基因的性状差异

Table3 Phenotypicdifferencesinbreedingtraitsofgrainweightrelatedmarkeralleles
标记
Marker

等位基因
Allele PH/cm SL/cm NSPS NSS NKPSL GKPS KWPS/g TKW/g KL/mm KW/mm

GS5-2334-SNP TaGS5-A1a 99.69B 11.05B 20.44 1.21 3.96A 49.20 2.06A 41.67A 6.68 3.36A
TaGS5-A1b 110.75A 11.72A 20.83 1.17 3.68B 49.42 1.70B 33.67B 6.70 3.00B

TaGS-D1-SNP TaGS-D1a 105.20 11.08B 20.49 1.25 3.84 49.53 1.87 37.64 6.66 3.16
TaGS-D1b 105.14 11.68A 20.79 1.12 3.80 48.73 1.88 37.52 6.70 3.20

TaGS2-A1-239IND2 TaGS2-A1a 109.66A 11.67a 20.57 1.08B 3.71B 48.28 1.69B 34.31B 6.75a 3.04B
TaGS2-A1b 102.66B 11.24b 20.74 1.28A 3.88A 50.30 2.00A 39.63A 6.65b 3.26A

GW2-6B-721SNP Hap3 105.69b 11.42 20.59B 1.16B 3.80 48.91B 1.86 37.47A 6.72A 3.17A
Hap4 120.58a 12.45 22.35A 1.90A 3.70 57.01A 1.58 27.59B 6.05B 2.86B

TGW6-1050-AL1 TaTGW6-A1a105.82 11.42 20.53 1.16 3.79 48.61b 1.85 37.45 6.75A 3.13B
TaTGW6-A1b104.58 11.16 21.03 1.33 3.83 52.74a 1.89 36.14 6.44B 3.39A

TGW7-986-SNP TaTGW-7Aa 113.31a 11.81 21.73A 1.66A 3.71 54.38A 1.65b 30.65B 6.37B 2.96B
TaTGW-7Ab 104.67b 11.38 20.48B 1.13B 3.81 48.81B 1.89a 38.14A 6.75A 3.19A

Sus2-2A-20SNP HapA 106.24 11.44 20.66 1.18 3.79 49.27 1.84 36.91B 6.69b 3.15b
HapG 109.64 12.57 20.88 1.38 3.95 44.83 2.27 47.48A 7.07a 3.49a

TaSus2-2B-SNP HapH 108.41 11.68 20.92 1.26 3.70 48.80 1.69B 34.94B 6.69 3.05B
HapL 104.49 11.40 20.58 1.14 3.82 49.36 1.94A 38.46A 6.73 3.21A

  PH:株高;SL:穗长;NSPS:每穗小穗数;NSS:不育小穗数;NKPSL:小穗粒数;NKPS:穗粒数;KWPS:穗粒重;TKW:千粒重;
KL:粒长;KW:粒宽;下同。相同标记同列数据后不同大小写字母分别代表在0.01和0.05水平上差异显著。

PH:Plantheight;SL:Spikelength;NSPS:Numberofspikeletsperspike;NSS:Numberofsterilespikelets;NKPSL:Numberof
kernelsperspikelet;NKPS:Numberofgrainsperspike;KWPS:Kernelweightperspike;TKW:1000-kernelweight;KL:Kernel
length;KW:Kernelwidth;Thesameinfigures1and2.Differentcapitalandnormallettersfollowingdatawithinthesamecolumnand
markerrepresentsignificantdifferencesat0.01and0.05levels,respectively.
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  *和**表示相关性在P<0.05和P<0.01水平上显著。

*and**indicatesignificantcorrelationat0.05and0.01levels,respectively.

图1 粒重基因与新疆小麦不同性状的相关性

Fig.1 CorrelationbetweengrainweightgenesandtraitsofXinjiangwheatvarieties

图2 粒重基因对新疆小麦不同性状的效应

Fig.2 EffectofgrainweightgenesontraitsofXinjiangwheatresources

3 讨论

本研究中,优异等位变异TaCwi-A1b、Ta-
Sus1-7A-Hap1在新疆小麦中的分布具有绝对优

势(分布频率100%),TaTGW-7Aa、TaGS5-A1b
和TaGS2-A1b 的 分 布 相 对 较 高(分 布 频 率 >
50%);TaGS2-A1b、TaTGW-7Aa、TaSus2-2B-
HapH 在育成品种中较地方品种分布频率明显升

高,说明在小麦育种过程中,产量受到重视,优异基

因不断被导入小麦品种中;也有一些优异等位基

因,如TaCwi-5D-HapC、TaGW2-6B-Hap1、TaSus1-
7B-HapC和TaTGW6-A1a等在新疆育成品种中

未检测到,但在其他省份的小麦资源中分布频率

较高,例如TaGW2-6B-Hap1在宁夏引黄灌区和

山东小麦区试材料中分布频率分别为62.44%和

88.89%[24,29],TaGW6-A1a在漯河地区小麦高

产品种中占比92.30%[30],TaSus1-7B-HapC 在

陕西育成品种中为95.77% [25],说明新疆小麦品

种粒重优异等位基因的优化和改善还存在很大空

间,可以加强利用优异基因型种质资源进行定向

选择和导入,充分发挥优异等位基因对小麦产量

的贡献。
小麦粒重基因多为微效基因,粒重相关分子

标记的有效应用是育种选择的关键问题,综合不

同标记对应的等位基因与表型的差异性、相关性

和 效 应 值 来 看,GS5-2334-SNP、TaGS2-A1-
239IND2、TGW7-986-SNP 和 GW2-6B-721SNP
的连锁基因与新疆小麦育种资源的粒重表型密切

相关并且效应显著,可以作为辅助育种手段促进

小麦粒重的提升与改良。同时,这些KASP标记还

具有潜在的应用价值[31],GS5-2334-SNP、TaGS2-
A1-239IND2、GW2-6B-721SNP和 TGW7-986-SNP
可以用于新疆小麦品种株高的筛选;GS5-2334-
SNP、TaGS-D1-SNP 和 TaGS2-A1-239IND2 可

以对材料的穗长进行区分;GW2-6B-721SNP和

TGW7-986-SNP有助于筛选每穗小穗数较多的

材料;TaGS2-A1-239IND2、GW2-6B-721SNP和

TGW7-986-SNP可以用于不育小穗数性状的选
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择;GS5-2334-SNP和 TaGS2-A1-239IND2能够

对 小 麦 小 穗 粒 数 性 状 进 行 区 分;GW2-6B-
721SNP、TGW7-986-SNP 和 TGW6-1050-AL1
可以鉴定小麦穗粒数的差异;GW2-6B-721SNP、

TGW6-1050-AL1、TGW7-986-SNP、TaGS2-A1-
239IND2和Sus2-2A-20SNP可用于小麦籽粒长

度 性 状 的 筛 选;GS5-2334-SNP、TaGS2-A1-
239IND2、GW2-6B-721SNP、TGW6-1050-AL1、

TGW7-986-SNP、Sus2-2A-20SNP和TaSus2-2B-
SNP适用于小麦粒宽的筛选,这些结果与许多一

因多效的前人研究结果一致[32-34]。

4 结论

本研究利用14个与粒重基因相关的KASP标

记对在新疆小麦遗传材料进行检测,发现优异等位

变 异TaSus1-7A-Hap1、TaCwi-A1b、TaTGW-7Aa、

TaGS5-A1b、TaGS2-A1b、TaGS-D1a、TaSus2-2B-
HapH 、TaTGW6-A1a、TaGW2-6B-Hap3、Ta-
Sus2-2A-HapA的分布频率分别为100%、100%、

84.98%、56.92%、51.78%、39.13%、33.20%、

11.07%、3.16%和1.58%;TaCwi-5D-HapC、

TaGW2-6B-Hap1、TaGW2-6B-Hap2、TaSus1-7B-
HapT未被检测出;14对等位变异在参试材料中

共出现118种组合,出现频率最高的等位基因组合

是TaCwi-5D-HapG +TaGS5-A1b +TaGW2-6B-
Hap2+TaGW2-6B-Hap4 +TaGW2-6B-NaN +
TaTGW-7Aa +TaGS-D1a +TaSus2-2B-HapH
+TaTGW6-A1b +TaCwi-A1a +TaSus1-7A-
Hap2+TaSus2-2A-HapG +TaGS2-A1a +Ta-
Sus1-7B-HapC,有14份材料是这种基因型组合

类型。
综合来看,标记 GS5-2334-SNP、TaGS2-A1-

239IND2、TGW7-986-SNP 和 GW2-6B-721SNP
可应用于小麦粒重的辅助选择;参试分子标记的

连锁基因均与1个或1以上育种性状显著相关,
其 中 效 应 最 高 是 GS5-2334-SNP 连 锁 基 因

TaGS5-A1,对粒宽的效应达36.65%,对千粒重

效应次之(27.76%);此外,GS5-2334-SNP连锁

基 因TaGS5-A1 对 株 高、穗 粒 重,GW2-6B-
721SNP连锁基因TaGW2-6B和TGW7-986-SNP
连锁基因TaTGW7对粒长,Sus2-2A-20SNP连锁

基因TaSus2-2A对穗粒重、千粒重和粒宽的效应

均达到10%以上。
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