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摘 要:为了挖掘更多与小麦株高相关且适合标记辅助育种需求的QTL,采用长江中下游麦区骨干亲本

扬麦158和西风配制重组自交系群体,使用55K芯片技术分析群体基因型并构建遗传连锁图,联合4个年度

群体株高表型资料,对影响群体株高的 QTL进行分子定位。结果表明,群体遗传连锁图含有3830个SNP
标记,覆盖2784.9cM,标记间平均距离0.7cM;21条染色体共定位了39个可重复的与株高相关QTL,其中

18个QTL为2个年度可重复定位,8个QTL为3个年度可重复定位,13个QTL为4个年度可重复定位,单

个QTL可解释3.2%~13.6%的株高表型变异。4个年度可重复定位的 QTL分别来自西风的1B、1D、4A、

4B、4D、5A、5B、7A染色体以及扬麦158的3A、3D、6A、7B、7D染色体,其中扬麦158贡献的QPh·jaas-3A.3
和QPh·jaas-7B.1分别解释8.4%~13.4%以及9.1%~13.1%的株高变异。这些株高 QTL位点有望为长

江中下游麦区小麦分子标记辅助育种提供帮助。
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QTLMappingforWheatPlantHeightBasedonRILPopulation
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Abstract:Wheatplantheightisanimportantagronomictraitaffectingwheatyield,harvestindexand
lodgingresistanceoftheplants,andcultivatingwheatwithproperplantheightforproductionneedsis
oneoftheimportantgoalsofbreeders.InordertoexploremoreQTLsrelatedtowheatplantheight
andsuitableformarker-assistedbreeding,therecombinantinbredlinepopulationwasdevelopedby
Yangmai158andXifeng,thebackboneparentsofthewheatareainthemiddleandlowerreachesof
theYangtzeRiver.Thepopulationgenotypewasanalyzedby55KSNParrayandthegeneticlinkage
mapwasconstructedbyJoinMapsoftware.Combiningthephenotypicdataofplantheightinfour
years,theQTLsassociatedwithwheatplantheightweremappedinthechromosomes.Theresult
showedthatthegeneticlinkagemapcontaining3830SNPsdistributedin2784.9cMofthewheatge-
nomeandtheaveragedistancebetweenmarkerswas0.7cM.Atotalof39repeatableplantheight-re-
latedQTLsweredetectedon21chromosomesofwheat,ofwhich18QTLswereonlyrevealedin2
years;8QTLswerefoundin3-yeardataanalysis,and13QTLsweremappedin4years.Asingle
QTLexplained3.2%-13.6%oftheplantheightphenotypicvariation.ThestableQTLsmappedin
thefouryearswereindividuallyderivedfromchromosomes1B,1D,4A,4B,4D,5A,5B,and7Aof
Xifengandchromosomes3A,3D,6A,7B,and7DofYangmai158.TheQPh·jaas-3A.3andQPh·

jaas-7B.1contributedbyYangmai158couldexplain8.4%-13.4%and9.1%-13.1%oftheplant
heightphenotypicvariation,whicharehelpfulformolecularmarker-assistedbreedingofwheatinthe



middleandlowerreachesoftheYangtzeRiver.
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  株高是小麦的重要农艺性状,不仅影响产量

和收获指数,而且与抗倒伏性状密切相关,培育高

产且符合生产需求株高的品种一直是小麦育种的

重要目标之一。20世纪六七十年代,随着矮秆和

半矮秆小麦品种的推广应用,小麦产量大幅度提

高,使得研究人员对小麦株高的遗传机理研究愈

发重视[1]。据不完全统计,目前已克隆与株高密

切相关的基因有51个[2];已报道且公认的自然变

异或人工诱变的小麦矮秆基因有25个,其中

Rht1、Rht2、Rht8等少部分矮秆基因已经在小麦

生产中广泛使用,对国家粮食安全发挥了重要作

用,但大部分矮秆基因由于与延迟抽穗、降低穗粒

数、粒重和产量等不良性状连锁,在生产中应用仍

有困难,因而挖掘更多控制株高的有益基因或

QTL仍是今后小麦遗传育种研究的主要工作内

容[1]。
大量研究表明,小麦株高是由主效基因与微

效基因共同控制的复杂数量性状。随着分子数量

遗传学的快速发展,控制小麦株高的 QTL定位

已比较容易实现。通过对小麦株高遗传机制的深

入探索,已定位的株高 QTL几乎遍及小麦的21
条染色体[1,3,4],但这些 QTL中绝大部分未能在

生产中应用。究其原因,一是这些QTL效应小,
不易使用;二是用于遗传分析的群体亲本大多为

遗传材料,在育种中很难应用;三是 QTL定位

时,株高鉴定没有按常规生产密度要求种植,部分

定位的QTL没有生产利用价值。因此,以大面

积推广品种为亲本配制遗传分析群体,挖掘更多

且有育种利用价值的株高QTL仍是小麦育种和

生产的迫切需求。
本研究采用长江中下游麦区大面推广的小麦

品种扬麦158以及宁麦13的父本西风配制重组

自交系群体,结合55K芯片技术,试图挖掘可用

于分子标记辅助育种的小麦株高相关QTL,以期

为解析小麦株高的遗传基础和选育株高适宜的高

产小麦品种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 重组自交系群体的创制和群体遗传连锁图

的构建

重组自交系群体的创制:2012年以长江中下

游麦区广适品种扬麦158为母本、引进品种西风

为父本,采用单粒传方法构建重组自交系群体。
该群体有281个家系,至2019年已达F7 代,其中

270个家系用于本研究。
遗传连锁图的构建:采用55KSNP芯片[中

玉金标记生物技术有限公司(北京)]检测重组自

交系群体和亲本基因型,遗传连锁图的构建参考

周淼平等[5]方法。图谱覆盖了2784.9cM,含有

3830个SNP标记、24个连锁群,分布于21条染

色体,其中3D染色体包含2个连锁群,6A染色

体包含3个连锁群,其他染色体均为1个连锁群。

1.2 重组自交系群体和亲本的株高测定和分析

重组自交系群体及亲本分别于2019-2020
年度(2020)、2020-2021年度(2021)、2021-
2022年度(2022)和2022-2023年度(2023)种植

于江苏省农业科学院六合试验基地(南京市竹镇

镇金磁村),行长1.6m,行距0.25m,每行均匀

播种40粒种子,每个家系和亲本随机种植一行,
按常规大田生产方式管理,成熟期每行随机选3
点测量株高,取其平均值。

采用Excel2016分析群体和亲本株高的概

况、分布以及年度间的相关系数和方差,株高的遗

传力(h2
ns)参照Boehm等[6]方法计算。h2

ns=σg2/
(σg2+σe2),其 中σg2= (MSRILs- MSerror)/k。

MSRILs 为重组自交系家系间均方,MSerro 为年度

间误差均方,k为试验次数,σe2=MSerror。

1.3 重组自交系群体株高相关QTL的定位

采用 MapQTL5.0软件[7]对株高相关 QTL
进行定位和分析,根据软件推荐,先行区间作图分

析(intervalmapping)初步定位,再复合区间作图

(MQM mapping)详细分析,根据置换检测(per-
mutationtest)的LOD值判定是否存在QTL。

利用 WheatOmics网站[2]的工具,分析与影

响小麦株高 QTL紧密连锁的SNP,揭示其可能

关联的中国春小麦基因组注释基因信息;根据染

色体定位信息,与已发表的株高相关 QTL染色

体位置比较,分析是否为相同QTL。

1.4 亲本的Rht1和Rht2基因分析

根据杨松杰等[8]方法分析亲本扬麦158和西

风的Rht1和Rht2基因型。
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2 结果与分析

2.1 重组自交系群体及其亲本株高的概况

经基因型分析,扬麦158和西风均携带Rht1
基因,不含Rht2基因。扬麦158和西风在4个年

度的株高接近,差异不明显(表1),但由其构建

的重组自交系群体家系间株高差异极显著(F=
8.95,df=269,P<0.01),变化范围为67.00~
142.80cm,存在超亲现象。从群体的偏度和峰

度看,群体株高基本呈正态分布,表明群体株高除

了受Rht1基因控制外,还有其他影响小麦株高的

基因或QTL发挥作用。相关分析发现,各家系

年度间相关性较高,相关系数在0.58~0.87(表

2),群体株高平均遗传力为0.67,表明群体株高

性状较为稳定。

2.2 重组自交系群体的株高QTL定位结果

综合重组自交系群体4年度株高表型、基因

型资料以及构建的遗传连锁图信息,用 MapQTL
定位控制小麦株高的QTL。由表3可知,定位的

39个可重复株高相关 QTL在21条染色体上均

有分布,其中3A染色体上有4个QTL,1B、5A、

5D、6D和7B染色体上各有3个 QTL,2A、2B、

4B、4D染色体上各有2个QTL,其他染色体各有

1个 QTL;其中的29个 QTL来自西风,10个

QTL来自扬麦158;QTL的表型解释率最高可达

13.6%,最低只有3.2%,绝大部分低于10%,表
明与群体株高相关的主效 QTL较少,影响小麦

株高的微效QTL居多。

表1 群体及亲本株高概况

Table1 Surveyofplantheightofthepopulationandparents

年份
Year

亲本Parent

西风
Xifeng/cm

扬麦158
Yangmai158/cm

重组自交系 Recombinantinbredline

最小
Min/cm

最大
Max/cm

平均
Average/cm

偏度
Skewness

峰度
Kurtosis

2020 102.00 99.00 79.00 133.00 98.80 0.81 1.48

2021 96.00 95.00 67.00 135.00 97.82 0.59 0.87

2022 98.17 95.83 67.00 129.30 92.39 0.60 0.68

2023 95.75 94.50 67.00 142.80 96.76 0.88 1.61

表2 群体株高年度间的相关系数

Table2 Coefficientsofplantheightamongyears

年份 Year 2020 2021 2022

2021 0.58

2022 0.67 0.64

2023 0.61 0.65 0.87

  在这些QTL中,2个年度可定位的QTL有

18个,为不稳定QTL;3个年度可定位的QTL有

8个,为次稳定QTL;4年度可定位的QTL有13
个,为稳定的QTL(图1)。4个年度均可定位的13
个QTL分别来自西风的1B、1D、4A、4B、4D、5A、

5B、7A染色体以及扬麦158的3A、3D、6A、7B、7D
染色体,尤其是扬麦158贡献的QPh·jaas-3A.3和

QPh·jaas-7B.1分别可以解释8.4%~13.4%以

及9.1%~13.1%的株高表型变异(表3),为控制

株高的主效QTL,可在今后的标记辅助育种中发

挥重要作用。

3 讨论

小麦株高这一表型的遗传率较高,本研究利

用55K芯片分析重组自交系群体基因型,由此构

建的遗传连锁图染色体覆盖率高,4个年度重组

自交系群体的表型数据保证了控制株高QTL的

检出效率,因而可定位到39个可重复的QTL,与
以往报道相似,这些QTL分布于21条小麦染色

体,大部分QTL的表型解释率低,这些结果进一

步验证小麦株高是多基因控制的数量性状。
本研究的结果发现,4个年度均能定位的13

个QTL受环境因素影响小,可在今后的分子标

记辅助育种中使用。根据已报道的与株高相关

QTL紧密连锁的SNP标记以及公布的中国春基

因组信息,将本研究获得的13个稳定QTL与已

报道的与株高相关且已克隆基因或已报道可重复

定位的QTL进行染色体物理位置比较,可以初

步判定是否为新发现 QTL,结果表明,位于1B、

1D、4A、4D、5B和7B染色体QTL与已克隆或已

报道QTL位置接近,可能是已报道的QTL;位于

3A、3D、4B、5A、6A、7A和7D染色体与已克隆基

因或已报道 QTL位置不同,为新发现株高相关

QTL。已报道的1B染色体克隆了株高相关基因

·324·第4期 周淼平等:基于重组自交系群体的小麦株高QTL分析



表
3
 
控
制
小
麦
株
高
的

QT
L

分
析
结
果

Ta
bl
e
3
 
An

al
ys
is

of
QT

Ls
fo
r
pl
an
t
he
i g
ht

in
wh

ea
t

Q
T
L

名
称

Q
T
L
na
me

染
色

体

Ch
ro
m
os
o
me

连
锁

图
位

置

Lo
ca
ti
on
in

li
nk
a g
e
ma
p/
c
M

染
色

体
位

置

Ch
ro
m
os
o
me

po
sit
io
n/
M
b

Q
T
L

区
间

In
te
rv
al
of
Q
T
L

20
20

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
21

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
22

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
23

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

Q
Ph
·
ja
as
-1
A

1
A

96
.2
9
~
10
2
.1
0

28
.0

A
X-
11
16
07
71
7
~

A
X-
11
12
34
43
8

2
.5
3

4
.4

-
1
.8
6

-
-

-
2
.0
5

3
.5

-
2
.0
0

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-1
B
.1

1B
80
.3
6
~
82
.5
2

65
8
.9

A
X-
11
15
92
97
7
~

A
X-
11
09
47
40
8

2
.3
0

3
.8

-
1
.7
4

-
-

-
3
.2
0

5
.6

-
2
.4
3

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-1
B
.2

1B
86
.0
7
~
86
.0
8

66
1
.6

A
X-
11
10
06
69
5
~

A
X-
11
03
64
29
8

3
.0

5
.0

-
1
.9
8

-
-

-
3
.4
6

5
.6

-
2
.5
1

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-1
B
.3

1B
10
5
.1
5
~
11
3
.2
0
67
0
.6
~
67
6
.0

A
X-
11
14
88
53
4
~

A
X-
10
87
65
71
2

3
.3

3
.8

-
1
.7
4

3
.0
2

5
.5

-
2
.6
0

3
.8
8

7
.1

-
2
.9
6

2
.3
2

4
.1

-
2
.5
9

Q
Ph
·
ja
as
-1
D

1D
36
.9
49
~
37
.1
32

40
8
.2

A
X-
11
11
20
50
1
~

A
X-
11
07
22
41
4

2
.2
3

3
.4

-
1
.6
5

2
.0
6

4
.5

-
2
.5
5

2
.2
1

3
.5

-
2
.0
4

4
.2
3

7
.0

-
3
.2
6

Q
Ph
·
ja
as
-2
A
.1

2
A

0
.0
0
~
0
.0
1

35
.8

A
X-
10
94
05
05
9
~

A
X-
10
99
00
45
4

-
-

-
2
.0
8

3
.4

-
2
.0
1

-
-

-
2
.0
2

3
.2

-
2
.2
3

Q
Ph
·
ja
as
-2
A
.2

2
A

10
2
.7
7
~
10
4
.0
1

5
.0

A
X-
11
10
15
25
2
~

A
X-
10
87
95
42
8

4
.3
3

7
.2

2
.3
9

-
-

-
3
.9
3

6
.5

2
.7
2

3
.2
1

5
.2

2
.8
2

Q
Ph
·
ja
as
-2
B
.1

2B
94
.8
0
~
95
.0
7

28
.4

A
X-
10
88
59
86
6
~

A
X-
11
00
38
91
1

3
.9
5

6
.6

-
2
.3
0

2
.5
8

4
.4

-
2
.2
8

2
.1
6

3
.7

-
2
.0
6

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-2
B
.2

2B
10
4
.3
3
~
10
4
.5
0
71
9
.2
~
72
2
.3

A
X-
10
98
66
20
6
~

A
X-
11
01
52
52

-
-

-
3
.0
7

4
.8

2
.4
1

-
-

-
2
.6
4

4
.0

2
.9
5

Q
Ph
·
ja
as
-2
D

2D
38
.2
0
~
46
.5
5

5
.9

A
X-
10
88
27
77
2
~

A
X-
11
17
59
82
5

-
-

-
2
.0
3

3
.6

-
2
.0
8

2
.5
5

5
.2

-
2
.5
8

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-3
A
.1

3
A

0
.0
0
~
6
.5
4

20
2
.6

A
X-
11
04
60
19
1
~

A
X-
11
10
49
99
4

2
.9
9

4
.4

-
1
.8
6

-
-

-
2
.6
0

3
.9

-
2
.1
0

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-3
A
.2

3
A

66
.8
4
~
66
.9
1

75
.4
~
95
.1

A
X-
89
49
76
26
~

A
X-
11
04
01
75
8

2
.8
1

4
.3

-
4
.0
1

2
.0
7

3
.4

-
4
.4
9

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-3
A
.3

3
A

67
.9
7
~
68
.1
1

59
.5

A
X-
11
78
09
61
~

A
X-
10
99
84
57
2

7
.1
8
11
.5

3
.0
0

5
.1
4

8
.4

3
.1
1

6
.0
3

9
.8

3
.3
1

8
.4
3
13
.4

4
.4
9

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



 
( 续

表
3
 
Co

nt
in
ue
d
ta
bl
e
3
)

Q
T
L

名
称

Q
T
L
na
me

染
色

体

Ch
ro
m
os
o
me

连
锁

图
位

置

Lo
ca
ti
on
in

li
nk
a g
e
ma
p/
c
M

染
色

体
位

置

Ch
ro
m
os
o
me

po
sit
io
n/
M
b

Q
T
L

区
间

In
te
rv
al
of
Q
T
L

20
20

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
21

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
22

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
23

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

Q
Ph
·
ja
as
-3
A
.4

3
A

13
0
.8
3
~
13
1
.8
7

25
.0
~
25
.9

A
X-
10
89
89
50
4
~

A
X-
10
87
30
49
9

4
.2
0

6
.8

-
2
.3
7

2
.7
9

4
.3

-
2
.2
5

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-3
A
.5

3
A

14
1
.1
6
~
14
1
.2
5

22
.8

A
X-
10
87
49
74
3
~

A
X-
11
15
42
96
1

3
.5
9

5
.3

-
2
.0
4

2
.6
5

4
.1

-
2
.1
8

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-3
B

3B
12
.2
1
~
12
.5
9

15
.8
~
16
.1

A
X-
10
88
68
95
0
~

A
X-
10
89
22
12
0

3
.4
6

5
.7

-
2
.1
1

3
.0
5

5
.1

-
2
.4
2

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-3
D

3D
-1

0
.0
0
~
4
.7
4

47
.5

A
X-
95
62
91
37
~

A
X-
94
46
59
76

3
.2
4

5
.1

2
.0
2

2
.1
1

3
.4

2
.0
5

3
.5

5
.5

2
.5
2

5
.7
6

9
.1

3
.7
5

Q
Ph
·
ja
as
-4
A

4
A

1
.6
5
~
2
.1
4

72
2
.9

A
X-
10
93
24
88
2
~

A
X-
11
09
25
41
6

3
.8
1

9
.1

-
3
.0
5

4
.2
8

9
.4

-
3
.7
3

2
.6
4

4
.2

-
2
.2
5

2
.8
2

6
.6

-
3
.5
7

Q
Ph
·
ja
as
-4
B
.1

4B
2
.1
5
~
7
.3
9

14
.0

A
X-
11
15
72
61
5
~

A
X-
10
87
46
26
3

2
.5
0

4
.8

-
2
.0
4

-
-

-
4
.6
2

7
.3

-
2
.9
2

2
.5
3

4
.6

-
2
.7
4

Q
Ph
·
ja
as
-4
B
.2

4B
54
.7
2
~
54
.7
3

62
1
.6

A
X-
11
11
57
14
2
~

A
X-
11
04
75
06
6

2
.4
1

4
.2

-
1
.9
0

5
.9
1

9
.4

-
3
.3
3

3
.1
3

5
.3

-
2
.4
7

2
.2
0

3
.5

-
2
.3
2

Q
Ph
·
ja
as
-4
D
.1

4D
0
.1
1
~
0
.7
3

1
.4

A
X-
11
61
70
54
~

A
X-
11
00
17
82
4

3
.4
5

5
.0

-
2
.0
4

2
.2
6

3
.2

-
2
.0
0

2
.1
8

3
.2

-
1
.9
4

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-4
D
.2

4D
49
.2
2
~
49
.2
5

14
.4
~
14
.6

A
X-
11
05
27
44
1
~

A
X-
89
63
82
15

9
.9
8
13
.6

-
10
.1
3

5
.5
8

8
.3

-
9
.5
9

4
.1
5

6
.1

-
7
.9
8

3
.2
7

5
.3

-
8
.4
6

Q
Ph
·
ja
as
-5
A
.1

5
A

2
.9
1
~
11
.4
0

1
.8

A
X-
10
93
37
29
6
~

A
X-
10
99
95
64
9

4
.6
5

7
.8

-
2
.4
7

5
.3
4

9
.9

-
3
.5
8

4
.2
8

8
.6

-
3
.4
0

3
.5
3

5
.6

-
2
.9
4

Q
Ph
·
ja
as
-5
A
.2

5
A

12
.8
1
~
13
.4
6

1
.7
~
1
.8

A
X-
11
11
33
28
1
~

A
X-
11
12
75
82
7

-
-

-
-

-
-

3
.4
9

6
.3

7
.4
7

3
.1
9

5
.7

8
.2
5

Q
Ph
·
ja
as
-5
A
.3

5
A

95
.3
1
~
95
.3
8

51
5
.9
~
51
8
.3

A
X-
10
93
41
17
8
~

A
X-
10
87
89
59
6

-
-

-
-

-
-

2
.8
3

4
.7

2
.3
2

3
.9
9

6
.3

3
.1
0

Q
Ph
·
ja
as
-5
B

5B
32
.5
5
~
32
.8
5

42
3
.6
~
42
3
.8

A
X-
10
90
51
99
9
~

A
X-
11
05
60
27
8

3
.7
3

6
.3

-
2
.2
2

3
.6
9

6
.2

-
2
.6
7

5
.6

9
.2

-
3
.2
0

3
.2
4

5
.4

-
2
.8
6

·524·第4期 周淼平等:基于重组自交系群体的小麦株高QTL分析



 
( 续

表
3
 
Co

nt
in
ue
d
ta
bl
e
3
)

Q
T
L

名
称

Q
T
L
na
me

染
色

体

Ch
ro
m
os
o
me

连
锁

图
位

置

Lo
ca
ti
on
in

li
nk
a g
e
ma
p/
c
M

染
色

体
位

置

Ch
ro
m
os
o
me

po
sit
io
n/
M
b

Q
T
L

区
间

In
te
rv
al
of
Q
T
L

20
20

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
21

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
22

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

20
23

L
O
D

解
释

率

V
E/
%

加
性

效
应

Ad
di
ti
ve

ef
fe
ct
s

Q
Ph
·
ja
as
-5
D
.1

5D
12
.6
7
~
15
.3
1

51
0
.0
~
51
3
.9

A
X-
11
16
70
74
7
~

A
X-
10
92
70
00
1

2
.3
0

3
.7

-
1
.8
1

-
-

-
2
.9
6

4
.2

-
2
.2
6

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-5
D
.2

5D
27
.2
1
~
41
.2
9

54
8
.3

A
X-
11
05
86
16
1
~

A
X-
94
60
81
22

3
.2
6

6
.7

-
2
.6
5

3
.0
1

6
.8

-
3
.1
0

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-5
D
.3

5D
10
2
.7
4
~
10
2
.8
4

40
9
.0

A
X-
10
89
31
75
9
~

A
X-
11
08
98
75
0

-
-

-
-

-
-

3
.6
5

5
.1

2
.4
1

6
.3
4

9
.5

3
.8
8

Q
Ph
·
ja
as
-6
A

6
A-
3

21
.7
4
~
21
.7
5

72
.4
~
73
.6

A
X-
10
87
68
22
2
~

A
X-
11
05
87
55
3

2
.3
9

4
.0

1
.7
9

3
.2
6

5
.5

2
.5
5

3
.7
0

6
.3

2
.6
9

3
.5
6

6
.1

3
.0
5

Q
Ph
·
ja
as
-6
B

6B
16
.0
1
~
16
.0
4

14
1
.3
~
14
1
.9

A
X-
10
93
54
28
5
~

A
X-
10
96
02
18
7

-
-

-
6
.6
8
10
.9

-
3
.5
4

5
.1
9

8
.5

-
3
.0
9

5
.2
4

8
.6

-
3
.5
9

Q
Ph
·
ja
as
-6
D
.1

6D
38
.0
2
~
38
.7
7

28
4
.8
~
28
7
.6

A
X-
11
16
13
79
5
~

A
X-
11
02
13
21
5

4
.2

6
.6

-
2
.3
0

2
.7
4

4
.2

-
2
.2
3

3
.3
7

5
.1

-
2
.4
4

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-6
D
.2

6D
90
.4
6
~
94
.9
2

66
.0

A
X-
10
91
94
29
3
~

A
X-
10
94
58
88
1

2
.5
0

5
.9

-
2
.8
2

-
-

-
4
.9
7

8
.2

-
3
.2
4

4
.1
9

6
.5

-
3
.3
6

Q
Ph
·
ja
as
-6
D
.3

6D
98
.3
4
~
98
.3
6

14
7
.2
~
14
9
.0

A
X-
10
98
62
95
9
~

A
X-
95
63
14
46

3
.3
5

5
.1

-
2
.0
2

4
.5
6

7
.0

-
2
.8
9

-
-

-
-

-
-

Q
Ph
·
ja
as
-7
A

7
A

92
.7
0
~
92
.9
6

58
0
.7
~
60
3
.4

A
X-
11
16
56
38
5
~

A
X-
11
16
51
68
5

6
.2
6
10
.3

-
2
.8
6

3
.0
0

5
.1

-
2
.4
3

6
.5
6
10
.7

-
3
.4
9

4
.3
2

7
.2

-
3
.3
2

Q
Ph
·
ja
as
-7
B
.1

7B
6
.8
8
~
7
.2
5

16
1
.2
~
33
6
.9

A
X-
10
89
55
71
7
~

A
X-
11
00
74
09
2

5
.6
0

9
.1

2
.6
7

6
.3
7
10
.4

3
.4
6

8
.1
8
13
.1

3
.8
3

6
.9
6
11
.2

4
.1
1

Q
Ph
·
ja
as
-7
B
.2

7B
37
.0
9
~
37
.1
5

65
.1
~
65
.4

A
X-
11
04
52
36
6
~

A
X-
10
87
52
95
4

-
-

-
2
.2
8

3
.6

-
2
.2
3

2
.3
6

3
.5

-
2
.2
0

2
.3
1

4
.2

-
2
.8
5

Q
Ph
·
ja
as
-7
B
.3

7B
12
0
.3
9
~
12
1
.1
9
74
3
.3
~
74
4
.4

A
X-
11
15
69
56
3
~

A
X-
11
09
55
13
0

3
.7
0

5
.6

-
2
.0
9

-
-

-
2
.6
6

3
.9

-
2
.0
9

-
-

-

Q
Ph
·
ja
as
-7
D

7D
87
.0
5
~
10
7
.1
4

47
9
.7

A
X-
11
04
62
22
8
~

A
X-
11
09
72
29
5

2
.1
8

3
.5

1
.6
7

2
.5
8

4
.4

2
.3
3

4
.3
0

7
.1

2
.8
3

4
.2
7

7
.0

3
.2
7

 
 
-

表
示

未
检

测
到
Q
T
L
。

加
性

效
应

负
值

表
示

来
自

亲
本

西
风

基
因

型
降

低
植

株
株

高
; 正

值
表

示
来

自
于

亲
本

扬
麦
15
8

基
因

型
降

低
植

株
株

高
。

-
me
an
s
th
at
Q
T
L
is
no
t
de
te
ct
ed
.
Th
e
ne
ga
ti
ve
ad
di
ti
ve
ef
fe
ct
in
di
ca
te
s
th
e
de
cr
ea
se
of
pl
an
t
he
i g
ht
,
wh
ic
h
co
me
s
fr
o
m
th
e
pa
re
nt
Xi
fe
n g
ge
no
t y
pe
.
Po
sit
iv
e
va
lu
es
in
di
ca
te
th
e
ef
fe
ct
of
th
e
pl
an
t

he
i g
ht
de
cr
ea
se
co
me
s
fr
o
m
pa
re
nt
Ya
n g
ma
i
15
8
.

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



  绿色:2年可检测;粉色:3年可检测;红色:4年可检测。

Green:Detectedintwoyears;Pink:Detectedinthreeyears;Red:Detectedinfouryears.

图1 株高相关QTL的染色体分布图

Fig.1 DistributionofQTLsforplantheightinchromosomes
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续图1 株高相关QTL的染色体分布图

ContinuedFig.1 DistributionofQTLsforplantheightinchromosomes
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有1个TaGID1-1B,QTL位点有5个,其中3个

QTL位点可确定在中国春基因组中的物理位

置[9,10],本研究发现的QPh·jaas-1B.3位于染色

体670.6~676.0Mb处,可能与Griffiths等[9]发

现的QTL_height_1B.1 和 Guan等[10]报道的

QPh·cau-1B.2为同一QTL。1D染色体也克隆

了TaGID1-1D等位基因,另报道株高相关 QTL
位点有6个,其中4个可确定在1D染色体的具

体位置[9,11-13],本研究QPh·jaas-1D 位于染色体

408.2Mb左右,与 Griffiths等[9]报道的QTL_
height_1D.1和 Wang等[12]发现的QPht·nfcri-
1D位置接近,可能为相同 QTL;已报道的3A染

色体有株高相关基因TaSTE,QTL位点有12
个,其中8个位点可确定基因组位置[9-11,14,15],本
研究定位的QPh·jaas-3A.3位于染色体59.5
Mb处,与已发现 QTL的染色体位置均不同,为
新发现QTL;3D染色体也克隆了TaSTE等位基

因,报道株高相关QTL位点有1个[16],本研究发

现的QPh·jaas-3D位于染色体47.5Mb左右,与
之位置不同,为新发现QTL;4A染色体已克隆了

株高相关基因Rht-A1、TaSRL1、TaPRR73、SVP3
和TaTB1等,另外报道株高相关QTL位点8个,
其中7个QTL染色体位置可确定[11,15,17-20],本研

究发现的QPh·jaas-4A位于染色体722.9Mb左

右,与Liu等[18]发现的QHt-4A位置重叠,可能是

相同 QTL;4B 染 色 体 有Rht1、Rht3、Rht11 和

Rht17等矮秆基因,先后克隆了Rht-B1、TaSRL1、
TaPRR73、SVP3和TaTB1等矮秆基因或株高相

关等位基因,报道了株高相关 QTL位点24个,
其中21个 QTL可以确定染色体具体物理位

置[9,11,13-15,18,20-30],本研究发现的QPh·jaas-4B.2
位于染色体621.6Mb左右,与已报道的QTL位

置均不一致,可能为新发现QTL;4D染色体除了

报道有Rht2和Rht10等矮秆基因外,也先后克隆

了Rht-D1 以 及TaSRL1、TaPRR73、SVP3 和

TaTB1的等位基因,另外发现了19个染色体物

理 位 置 清 楚 的 与 株 高 相 关 的 QTL 位

点[12-15,17-20,22,24,26,31-36],本研究发现的QPh·jaas-
4D.2与 Gao等[20]发现的QPh·caas-4DS.1 和

Chu等[32]报道的QHt·fcu-4D位置重叠,可能是

相同QTL;5A染色体除报道有Rht9和Rht12矮

秆基 因 外,克 隆 了TaWOX2、TaDEP1 和Ta-
GA2oxA8d等株高相关基因,另外发现17个与株

高相关的QTL位点,其中14个位点染色体位置

明确[4,9,11,13,15,18,20,32,37-41],本研究发现的QPh·

jaas-5A.1位于染色体1.8Mb左右,与已报道的

QTL染色体位置均不同,属于新发现 QTL;5B
染色体也克隆了TaWOX2和TaDEP1等株高相

关基因 的 等 位 基 因,并 报 道 了9个 株 高 相 关

QTL,其中7个QTL位置清楚[9,11,13,15,24,28,41],本
研究发现的QPh·jaas-5B 位于染色体423.6~
423.8 Mb,与 Zanke等[13]和 Yu等[28]发 现 的

QTL位置重叠,可能是相同的 QTL;6A染色体

除报道有Rht14、Rht16、Rht18、Rht24、Rht25等矮

秆基 因 外,先 后 克 隆 了TaCRY1a、TaPRR1 和

SVP1等株高相关基因,同时报道了19个株高相

关 QTL,其 中 15 个 QTL 染 色 体 位 置 明

确[9-11,13,15,21-23,25,28,34,40,42],本 研 究 发 现 的QPh·

jaas-6A位于染色体72.4~73.6Mb之间,与已发

现QTL位置均不同,为新发现QTL;7A染色体

除报道Rht22矮秆基因外,克隆了TaSEP3株高相

关基因,另有14个株高相关 QTL位点被发现,
其中9个QTL染色体位置明确[10,11,15,16,24,31,39],
本研究定位的QPh·jaas-7A 位于染色体580.7
~603.4Mb之间,与已报道 QTL位置均不同,
为新发现控制株高QTL;在已报道的7B染色体

除含有Rht13矮秆基因外,克隆了TaSEP3等位基

因,另报道株高相关QTL位点11个,其中9个位

点的染色体位置明确[16,18,19,22,24,26,28,36],本研究发

现的QPh·jaas-7B.1位于染色体161.2~336.9
Mb之间,与 Huang等[26]发现的QHt·crc-7B和

Liu等[18]发现的QHt-7B-1位置重叠,可能为同一

QTL;7D染色体也克隆了TaSEP3的等位基因,
并发现株高相关QTL位点6个,其中3个QTL
有明确染色体位置[11,14,19],本研究发现的QPh·

jaas-7D位于染色体479.7Mb左右,与已报道

QTL染色体位置不同,表明该QTL是新发现与

株高相关的QTL。
本研究采用的重组自交系群体由扬麦158和

西风配制而成,扬麦158曾在长江中下游麦区大

面积推广使用,西风是引进品种,也是小麦宁麦

13的亲本,宁麦13迄今仍在长江中下游麦区大

规模种植,已经推广了20年。扬麦158与宁麦

13的产量高、广适性强、综合抗病性好,仍是长江

中下游麦区配制杂交组合的骨干亲本,衍生了很

多小麦品种,本研究发现的控制株高的稳定QTL
可以在两亲本及其衍生品种配制的后代株高标记

辅助选择中使用,特别是QPh·jaas-3A.3和QPh·
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jaas-7B.1等主效QTL表型解释率高、稳定性好,
可以配合Rht1和Rht8等矮秆基因,在长江中下

游麦区高产抗倒伏小麦培育中发挥重要作用。
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