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摘 要:为探索并建立基于小麦0.1K前景和16K背景芯片快速解析基因组结构和重要性状遗传基础

的方法,对小麦新品系西农302及其亲本西农865和百农矮抗58分别进行苗期分小种和田间成株期抗病性

鉴定,分析西农302及其亲本的抗条锈病特征,并利用小麦16K背景芯片对西农302及其亲本进行基因分

型,根据亲本间16K芯片基因型的差异SNP位点,分别统计西农302来自双亲的基因组区段,确定西农302
的基因组结构;利用小麦0.1K前景芯片对西农302及其亲本进行基因分型,确定西农302所含有的抗条锈

病性基因/QTL位点,明确西农302的抗条锈病遗传基础,同时分析西农302所含有的其他重要性状相关优

异等位基因/QTL。结果表明,西农302在苗期对中国流行的条锈病生理小种CYR32和CYR34均表现出微

弱的抗性(IT=6),但在田间条件下表现出高水平成株期抗条锈性(IT=1,DS<5);西农865和百农矮抗58
对西农302的遗传贡献率分别为64.28%和30.22%;西农302聚合了双亲的多个优异基因/QTL位点,同时

含有多抗基因Lr27/Yr30/Sr2/Pbc1及其上位性互作基因YrFDC12/PbcFDC12、抗条锈病位点QYrak58.nwa-
fu-7BL和QYrqin.nwafu-2AL、抗赤霉病位点QFhb.hbaas-5AS和QFhb.hbaas-5AL、矮秆基因Rht-2、Rht-8和

QPht/Sl.cau-2D.1以及千粒重位点QGl-4A等重要性状相关基因/QTL。这说明0.1K前景选择和16K背景

选择SNP芯片可以应用于小麦新品种(系)的基因组结构和重要性状遗传基础的解析;西农865和百农矮抗

58对西农302的遗传贡献率存在显著差异,西农865的遗传贡献率约为百农矮抗58的2倍;西农302聚合了

双亲的抗条锈病、抗赤霉病、矮秆和千粒重等多个重要性状相关优异基因/QTL。
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Abstract:Toexploreandestablishamethodforrapidanalysisofgeneticstructureandgeneticbasisof
importanttraitsbasedon0.1Kprospectand16Kbackgroundarrays,anewwheatlineXinong302and
itsparentsXinong865andBainongAikang58weresubjectedtodiseaseresistanceidentificationdur-
ingseedlingstageandadultstage,respectively.TheresistancecharacteristicsofXinong302andits
parentstostriperustwereanalyzed,andthewheat16KbackgroundarraywasusedtogenotypeXi-
nong302anditsparents.BasedonthedifferentialSNPlociof16Karraygenotypesbetweenparents,



thegenomicsegmentsofXinong302frombothparentswerecountedtodetermineitsgenomestruc-
ture.Xinong302anditsparentallinesweregenotypedbywheat0.1Kprospectselectionarray,and
thegeneticlociofstriperustresistanceinheritedbyXinong302weredetermined,andthegeneticba-
sisofstriperustresistanceofXinong302andtheimportanttrait-relatedgenes/QTLlocicontainedin
Xinong302wereclarified.Xinong302showedweakresistancetoCYR32andCYR34atseedlingstage
(IT=6),andhighlyresistanceatadultstageunderfieldconditions(IT=1,DS<5).Thegenetic
contributionratesofXinong865andBainongAK58toXinong302were64.28%and30.22%,respec-
tively.Xinong302aggregatesmultipleexcellentgenes/QTLlocifrombothparents,includingmulti
resistancegenesLr27/Yr30/Sr2/Pbc1andtheirepistaticinteractiongenesYrFDC12/PbcFDC12,re-
sistancelociQYrak58.nwafu-7BLandQYrqin.nwafu-2AL,resistancelociQFhb.hbaas-5ASandQF-
hb.hbaas-5AL,dwarfgenesRht-2,Rht-8andQPht/Slcau-2D.1,andthousand-grainweightlocus
QGl-4A,amongotherimportanttraitrelatedgenes/QTLs.Thisindicatesthat0.1Kprospectselec-
tionand16Kbackgroundarrayscanbeappliedtoanalyzethegenomicstructureandgeneticbasisof
importanttraitsinnewwheatvarieties(lines).Thereisasignificantdifferenceinthegeneticcontri-
butionratebetweenXinong865andBainongAikang58toXinong302,withthegeneticcontribution
rateofXinong865beingabouttwiceofBainongAikang58.Xinong302aggregatesmultipleexcellent
genes/QTLsrelatedtoimportanttraitssuchasresistancetostriperust,scab,dwarfism,andthou-
sand-grainweightfrombothparents.
Keywords:Wheat;Newlines;SNP;Array;Geneticstructure

  小麦是最重要的粮食作物之一,为人类提供

约20%的能量,其安全生产对保障中国粮食安全

有关键性作用。近十年来,得益于大量优良品种

的选育和生产应用,小麦的单位面积产量不断提

高[1-2]。然而,这些新品种(系)主要是基于表型选

择为基础的传统育种方法而成,对于其在基因组

水平的选择过程认识较少,一定程度上制约了育

种家对于成功育种经验的总结以及品种(系)的再

次改良。探索并建立快速解析小麦新品种(系)基
因组结构和重要性状遗传基础的方法,能够加深

育种家对新育成品种(系)的深入认识,从而提高

育种效率,加快小麦遗传改良进程。
利用快速发展的重测序技术和高通量芯片,

使骨干亲本或潜在骨干亲本通过重组获得更优良

的基因组合,进而完成精准育种改良成为可能。
例如。Shi等[3]通过从头组装并注释小麦品种科

农9204基因组,发现科农9204的高肥利用率受

TDHE基因控制。但是由于小麦基因组庞大,全
基因组测序或重测序的经济成本高,对于大多数

育种家或者育种团队均难以承受。高通量芯片的

开发与应用在一定程度上缓解了小麦基因分型成

本高的问题。到目前为止,国内外先后已有35K、

55K、90K、660K、820K等多款小麦SNP基因分

型芯片被开发并投入市场,常常被应用于小麦遗

传连锁图谱构建、全基因组关联分析和重要品种

的遗传构成解析等研究[4-5]。近年来,利用SNP
芯片对小麦主要品种的遗传构成分析的研究相继

发表。如,吴胜男等[6]利用小麦55K芯片对小麦

品种陕农33进行遗传构成分析,亲本陕农981对

陕农33的遗传贡献率(52.72%)略大于新麦18
(46.38%),还发现11个与农艺和品质性状有关

的QTL,其中3个来源于新麦18,另外8个来源

于陕农981;孔子明等[7]利用小麦90K芯片对小

麦品种周麦16进行遗传构成分析,发现不同亲本

对周麦16的遗传贡献率差异较大,周8425B的遗

传贡献率远远高于周麦9号;梅耀杰等[8]利用

660K芯片对小麦品种济麦262的遗传构成进行分

析,发现济麦262有着较为明显的遗传偏亲现象。
小麦0.1K前景芯片和16K背景芯片(GenoBaits@

WheatSNP16K)是两款新型分型芯片,相对于固

相芯片,0.1K前景和16K背景芯片采用基于靶

向测序的液相芯片技术,该技术在继承固相芯片

技术基因分型准确性高的特点外,还具有灵活性

更高、成本更低、适用测序平台更广、试验周期更

短等优点[9-10]。0.1K前景芯片共包含101个探

针,涉及60个与抗病、产量、株高、抗穗发芽等性状

相关基因/QTL,能够同时对多个不同功能位点的

基因型进行分子检测[10]。16K背景芯片共包含14
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578个mSNP区段(37669个SNP标记),这些位

点遗传多样性高,且均匀分布在小麦的21条染色

体上,适用于小麦种质资源的遗传背景筛查与评

价以及遗传连锁图谱的构建、QTL定位等研究。
例如,Huang等[11]利用16K芯片在AvocetS/西

农3517 重 组 自 交 系 (RIL)群 体 中 定 位 到 了

QYrXinong.nwafu-1BL、QYrXinong.nwafu-
2AL、QYrXinong.nwafu-2BL 和 QYrXinong.
nwafu-6BS共4个稳定的QTL。

虽然已有35K、55K、90K、660K、820K等芯

片可以应用于小麦新品种(系)的基因组构成和重

要性状遗传基础解析,然而由于这些芯片均是基

于固相芯片技术,存在灵活性不够、需要特定测序

平台、试验周期较长、成本较高等问题,在小麦分

子育种中的应用还较少。基于液相芯片技术的小

麦0.1K前景和16K背景芯片在很大程度上解决

了这些困难,然而对于这两款芯片是否可以应用

于小麦新品种(系)的基因组构成和重要性状遗传

基础分析还缺乏研究,对于其具体的应用价值也还

不清楚。本研究以小麦新品系西农302为材料,探
索并建立基于小麦0.1K前景和16K背景芯片快

速解析小麦新品种(系)基因组结构和重要性状遗

传基础的方法,以期为提高小麦育种效率、促进小

麦分子育种提供新的技术支持。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料包括小麦品种(系)西农302、百农

矮抗58、西农865、铭贤169和小偃22,其中西农

302是西北农林科技大学小麦遗传与分子育种团

队新培育的优良高产、抗病小麦高代品系,西农

865和百农矮抗58分别是西农302的母本和父

本,铭贤169和小偃22分别作为抗条锈病鉴定的

诱发行和感病对照。

1.2 抗条锈病表型鉴定

1.2.1 苗期抗病性鉴定[12]

试验在温室内进行,将西农302、西农865、百
农矮抗58、铭贤169、小偃22分别种植在10cm
×10cm×10cm的小方盆内,每盆种植5粒,在
小麦生长至第二片叶片完全展开时,采用电子氟

化液(NovecTM7100)与条锈菌按照1000︰1比

例制成孢子悬浮液放入2.0mL的离心管内[13],
混匀后用10μL移液器在第二片叶片的表面均匀

涂抹7μL混合液。试验用的条锈菌生理小种包

括CYR32和CYR34。完成接菌后,将植株置于

10℃温度条件的人工气候箱黑暗保湿处理24h,
之后将人工气候箱条件设置为16℃光照16h/10
℃黑暗8h进行正常培养,待感病对照铭贤169
和小偃22植株发病后(约15~21d),记录所有植

株的反应型(infectiontype,IT)。鉴定方法采用

0~9级鉴定标准[14]。根据IT抗病级别分为4个

类型[15]:0~3级为抗病(resistance,R),4~6级

为中度抗病(moderateresistance,MR),7为中

度感病(moderatesusceptible,MS),8~9级为高

度感病(susceptible,S)。为减少试验误差,试验

重复3次,每次试验之间间隔一周。

1.2.2 成株期抗病性鉴定

成株 期 表 型 鉴 定 分 别 于 2020—2021 和

2021—2022小 麦 生 长 季 在 陕 西 省 杨 凌 区 和

2021—2022小麦生长季在四川省江油市和贵州

省贵阳市四个生态环境下进行。各试验点按照随

机区组设计,设置3个重复,每个品种(系)种植2
行,行长1m,行距0.2m,按照株距3cm的规格

进行点播,在小麦播种至收获的整个生长阶段,除
不进行病害防控外,所有田间管理按照当地常规

方式进行。陕西省杨凌区试验点为人工诱发病

圃[16],每年于3月中下旬在诱发行的铭贤169上

接种条锈菌混合小种(CYR32、CYR33和CYR34
等)[17]。四川省江油市和贵州省贵阳市试验点均

为自然诱发病圃,在不进行病害防控的条件下,条
锈病会常年发生。待感病对照品种铭贤169和小

偃22的叶片发病面积>80%后,对试验材料进

行表型鉴定,三个试验点的表型调查时间分别为

4月中旬(江油市)、4月下旬(贵阳市)和5月上旬

(杨凌区)。成株期记录反应型(IT)和严重度

(diseaseseverity,DS)两个指标。IT的鉴定标准

与苗期表型鉴定一致;严重度记录采用改进的科

布计 量 法 即1%、5%、10%、20%、40%、60%、

80%和100%等八级鉴定标准[18],为了保证抗病

性鉴定的准确性,表型鉴定每隔7d鉴定1次,共
鉴定2~3次。

1.3 农艺性状调查分析

西农302及其亲本西农865、百农矮抗58于

2020年在青岛、南阳和2021年在杨凌三个生态

环境种植,采用随机区组设计,3次重复,每小区

种植10行,行长2m,行距25cm,株距10cm。
条沟点播,出苗后定苗,确保各小区基本苗数一

致,常规管理。田间调查穗数和株高,成熟期取样
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考种,测量穗长、每穗小穗数和穗粒数。收获整个

小区测定小区的产量,取样测量千粒重。显著性分

析和多重比较通过SPSSv19.0软件完成。

1.4 SNP芯片基因分型

利用0.1K前景芯片和16K背景芯片对小麦

新品系302及其亲本西农865、百农矮抗58进行

全基因组扫描。0.1K前景芯片是由本课题组开

发的基于GBTS技术的可广泛应用于育种的芯

片[10],其中包含101个与农艺(产量、株高、春化)
和抗病性(条锈病、白粉病、叶锈病)等相关的基因

位点,所选位点为克隆基因或双亲群体位点,育
种价值高。16K背 景 芯 片 是 由 本 课 题 组 基 于

GBTS技术开发的可应用于小麦种质资源评价

和图谱构建的芯片[11],可提供14868个 mSNP
区段(37669个SNP标记),16K背景芯片的数据

涵盖了春小麦区和冬小麦区的小麦主要品种。
采集西农302、百农矮抗58和西农865二叶

期的幼苗叶片,采用改良的CTAB法提取叶片基

因组 DNA,并 采 用1%琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测

DNA 质 量[19],用 赛 默 飞 的 NanoDropTM One/

OneC超微量紫外分光光度计对DNA定量。将

质量合格的DNA送至石家庄博瑞迪生物技术有

限公司(简 称“博 瑞 迪 生 物”,http:www.mol-
breeding.com/)进行0.1K前景芯片和16K背景

芯片基因分型。

1.5 西农302的遗传构成分析与基因型图谱的

绘制

首先剔除西农302及其亲本西农865和百农

矮抗58的16K芯片基因分型结果为杂合或缺失

值的位点,统计三个品种(系)共有的有效位点;去
除双亲相同的位点后,分别统计西农302与亲本

西农865和百农矮抗58基因型之间存在差异的

位点。当西农302的基因分型结果与百农矮抗

58一致时,则认为该位点遗传自百农矮抗58;当
西农302的基因分型结果与西农865一致时,则
认为该位点遗传自西农865;当西农302的基因

分型结果与百农矮抗58和西农865均不一致时,
则认为该位点是西农302的特异性位点[6]。

基因 型 统 计 使 用 MicrosoftOfficeExcel
2019软件完成,基因型图谱使用GGT2.0软件绘

制[20]。图谱绘制过程中,三个品种(系)基因型均

相同的位点标记为灰色。继承自亲本西农865和

百农矮抗58的差异位点分别标记为蓝色和红色,

西农302特有位点标记为黑色。

1.6 西农302所含有的重要性状相关基因/QTL
位点分析

将质量合格的西农302及其亲本的DNA送

至石家庄博瑞迪生物技术有限公司(简称“博瑞迪

生物”,http:www.molbreeding.com/)进行0.1K
前景芯片基因分型。根据基因分型的结果,分析

重要性状相关基因/QTL[10]。0.1K前景芯片包

含101个功能标记和明确性状信息的QTL紧密

连锁标记,所检测位点涵盖13个小麦重要育种性

状,包括抗条锈病基因位点16个、叶锈病基因位

点5个、白粉病基因位点5个、赤霉病基因位点6
个、小麦花叶病毒基因位点1个、多效抗病基因/

QTL位点4个、籽粒硬度基因位点1个、穗发芽基

因位点5个、春化基因位点6个、光周期基因位点1
个、粒长基因位点2个、粒重基因位点3个、株高基

因位点6个。其位点检测正确率高达95%。

2 结果与分析

2.1 基于16K背景芯片的西农302遗传构成分

析结果

根据16K背景芯片基因分型结果,西农865
有34049个有效位点,百农矮抗58有34488个

有效位点,西农302有34642个有效位点。通过

亲本间标记对比后有32069个纯合且有效的SNP
位点被用于后续分析。西农302与双亲均相同的

位点共有26238个,占总位点数的81.82%;仅与

西农865相同的位点共有3748个,占总位点数

的11.69%;仅与百农矮抗58相同的位点数共有

1762个,占总位点数的5.49%。有321个SNP
为西农302特有的位点,占总位点数的1.00%
(图1)。

利用双亲西农865和百农矮抗58纯合差异

SNP位点分析子代西农302的遗传构成,结果显

示,西农865对西农302的相对遗传贡献率较大,
对全基因组的相对遗传贡献率为64.28%,对A、

B、D亚基因组的相对遗传贡献率分别为84.03%、

52.55%、60.07%;百农矮抗58对西农302的相

对遗传贡献率相对较小,在全基因组水平的相对

遗传贡献率为30.22%,对A、B、D亚基因组的相

对贡献率分别为10.60%、41.71%、30.03%(表

1),表明在全基因组水平上和亚基因组水平上,西
农302更多地遗传了西农865的基因。
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图1 西农302的16K背景芯片全基因组扫描结果

Fig.1 Genomeanalysisresultof16Kbackgroundarray

表1 百农矮抗58和西农865的21条染色体对西农302的遗传贡献

Table1 GeneticcontributionfromBainongAikang58andXinong865withSNPstoXinong302on21chromosomes

染色体
Chromosome

总差异位点数
No.oftotal
differentialloci

百农矮抗58BainongAikang58
差异位点数

No.ofdifferential
loci

相对遗传率
Contributionrate/%

西农865Xinong865
差异位点数

No.ofdifferential
loci

相对遗传率
Contributionrate/%

1A 359 119 33.15 222 61.84
1B 306 11 3.59 291 95.10
1D 11 3 27.27 1 9.09
2A 551 6 1.09 544 98.73
2B 513 75 14.62 369 71.93
2D 86 71 82.56 14 16.28
3A 188 6 3.19 173 92.02
3B 893 638 71.44 254 28.44
3D 52 4 7.69 46 88.46
4A 137 2 1.46 112 81.75
4B 200 11 5.50 185 92.50
4D 64 7 10.94 57 89.06
5A 371 10 2.70 342 92.18
5B 450 189 42.00 247 54.89
5D 30 11 36.67 18 60.00
6A 298 40 13.42 233 78.19
6B 706 523 74.08 76 10.76
6D 48 3 6.25 44 91.67
7A 125 32 25.60 79 63.20
7B 302 0 0.00 302 100
7D 42 1 2.38 40 95.24

Agenome 2029 215 10.60 1705 84.03
Bgenome 3469 1447 41.71 1823 52.55
Dgenome 333 100 30.03 220 60.07
总计 Total 5831 1762 30.22 3748 64.28

  从双亲间纯合差异SNP位点在染色体分布

看,不同染色体上双亲对西农302的相对遗传贡

献率变化较大,西农865在不同染色体上对西农

302的相对遗传贡献率为9.09%~100%,其中

1D、3A、3B、5A、7A染色体的相对遗传贡献率均

大于90%,西农865对西农302的7B染色体的

相对遗传贡献率最小,为9.09%,且位点仅有1
个;百农矮抗58对西农302各条染色体的相对遗

传贡献率为0.00%~82.56%,其中2D、3B、6B
染色体的相对遗传贡献率均大于70%,1B、2A、

3A、3D、4A、4B、5A、6D、7B、7D染色体的相对遗

传贡献率较小,均小于10%。
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根据差异SNP位点在各条染色体上的物理

位置,在西农302各条染色体末端区域来源于亲

本西农865和百农矮抗58的SNP位点常常呈现

镶嵌式分布,说明在这些基因组区段遗传重组容

易发生;在西农302各条染色体中部区域,来源于

亲本西农865和百农矮抗58的SNP位点常常呈

现连续的簇状分布,说明在这些基因组区域重组

不易发生,亲本的基因组区段常常以大片段的形

式遗传给后代(图2)。

2.2 西农302及其亲本的抗条锈病表现

感病对照铭贤169和小偃22在苗期和成株

期对小麦条锈病均表现高度感病(IT≥8,DS≥
90%)。西农302在苗期对CYR32和CYR34均

表现微弱抗性(IT=6),但在成株期多环境条件

下对条锈病表现高水平的抗性(IT≤2,DS≤

10%),说明西农302的抗病性主要为成株期抗

性。百农矮抗58在苗期对CYR32和CYR34均

表现高抗,反应型分别为0和2,在成株期不同环

境条件下表现为高抗-中抗,DS值为10%~
60%;西农865在苗期对CYR32表现感病(IT=
9),但对CYR34表现中等水平的抗性(IT=4),
在田间条件下对条锈病表现为高抗-中抗,DS值

为1%~10%。虽然西农302的双亲百农矮抗

58、西农865均具有成株期抗性,但是在不同环境

条件下它们之间的抗性强弱存在差异,例如在

2021—2022年环境条件下,西农302的抗病性最

好,严重度为0%,而百农矮抗58和西农865的

严重度分别为60%和10%,说明西农302的成株

期抗病性是由百农矮抗58、西农865所含有的不

同抗病位点聚合而来(表2)。

图2 西农302基因组构成图谱

Fig.2 Genotypicmapsof21chromosomesfromXinong302basedon16KSNParray

表2 西农302及其亲本的苗期和成株期抗病性

Table2 StriperustresponseofXinong302atseedlingandadultplantstages

材料
Material

苗期Seedlingstage

CYR32 CYR34

成株期 Adultplantstage

2020-2021年杨凌
Yanglingin
2020-2021

严重度
Severity/%

抗性
Resistance

2021-2022年杨凌
Yanglingin
2021-2022

严重度
Severity/%

抗性
Resistance

2021-2022年江油
Jiangyouin
2021-2022

严重度
Severity/%

抗性
Resistance

2021-2022年贵阳
Guiyangin
2021-2022

严重度
Severity/%

抗性
Resistance

铭贤169Mingxian169 9 9 100 S 100 S 100 S 100 S
小偃22XiaoYan22 8 9 100 S 90 S 90 S 100 S
西农302Xinong302 6 6 1 R 10 R 0 R 1 R
西农865Xinong865 9 4 1 R 10 MR 5 R 10 MR
百农矮抗58BainongAikang58 0 2 10 R 60 MR 20 R 60 MR

  苗期鉴定数值为反应型。R:抗病;MR:中抗;S:感病。

Thetestedvaluesatseedlingstageareinfectiontype.R:Resistance,MR:Moderatelyresistant;S:Susceptible.
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2.3 西农302及其亲本重要农艺性性状表现

通过不同环境的试验,西农302的株高在三

个环境中的变化范围为74.00~81.00cm,显著

高于百农矮抗58,与西农865没有显著差异,说
明西农302具有相对理想株高(表4);西农302
的穗长仅在杨凌环境中显著高于百农矮抗58,与
西农865间的穗长无显著差异;西农302的穗数

在青岛环境中显著高于百农矮抗58,在南阳环境

中显著高于西农865和百农矮抗58,在杨凌环境

中与双亲无显著差异;西农302的小穗数在青岛

环境中显著高于百农矮抗58,在杨凌和南阳环境

中无显著差异;西农302的穗粒数在青岛环境中

显著高于百农矮抗58,在杨凌环境中显著高于西

农865和百农矮抗58;西农302的千粒重在杨凌

和南阳环境中与双亲均无显著差异,在青岛环境

中千粒重显著低于双亲;西农302的产量在南阳

环境中显著高于双亲,在青岛和杨凌中介于双亲

之间。综上所述,小麦新品系西农302具有相对

理想株高,穗数、小穗数和穗粒数均较高,最终产

量显著高于百农矮抗58。

2.4 西农302的重要农艺性状位点分析

西农302的重要农艺性状主要包括抗病(条
锈病、叶锈病、白粉病、赤霉病)、产量(株高、穗粒

数、千粒重)和品质。根据小麦0.1K前景芯片的

检测结果(表4),西农302中含有多抗位点Lr27/
Yr30/Sr2/Pbc1、Lr67/Yr46/Pm46/Sr5,抗 条 锈

病 位 点 QYrqin.nwafu-2AL、YrFDC12/Pb-
cFDC12,抗赤霉病位QFhb.hbaas-5AS、QFhb.
hbaas-5AL,矮秆基因Rht-2、Rht-8 和QPht/Sl.
cau-2D.1,以及千粒重位点QGl-4A,共有10个重

要性状相关优异位点。
结合抗西农302及其亲本的抗条锈病表现分

析(表2),西农302优异成株期抗病性是由百农

矮抗58、西农865所含有的不同抗病位点聚合而

来。西农302和西农865同时含有QYrqin.nwa-
fu-2AL、YrFDC12以及多抗位点Lr27/Yr30/Sr2
三个抗条锈病位点(表4),而百农矮抗58未检测

到任何抗条锈病位点,说明西农302的抗性位点

QYrqin.nwafu-2AL、YrFDC12/PbcFDC12 和

Lr27/Yr30/Sr2/Pbc1来源于亲本西农865。由

于百农矮抗58对条锈病表现全生育期抗病性,说
明百农矮抗58携带有其他不包括在0.1K前景

芯片中的抗条锈病基因。为了进一步确定0.1K
前景芯片的检测结果以及西农302的抗条锈病位

点,分析了上述抗条锈病基因/QTL定位基因组

区段,对比西农302与亲本百农矮抗58和西农865
的差异,结果显示,QYrqin.nwafu-2AL(703~708
Mb)、YrFDC12/PbcFDC12-4BL (622.0~634.3
Mb)和Lr27/Yr30/Sr2/Pbc1-3BS (4.3~9.1
Mb)的定位区段均来自西农865,QYrak.nwafu-
7BL(718.3~721.4Mb)、Yr6-7BL(709Mb)的
定位区段来自亲本百农矮抗58(图2)。

表3 西农302及其亲本主要农艺性状统计

Table3 StatisticalanalysisoftheagronomicaltraitsinXinong302anditsparents

环境
Environment

材料
Material

每平方米穗数
Spikenumber
persquaremeter

小穗数
Spikelet

numberperspike

穗粒数
Kernels
perspike

株高
Plant

height/cm

穗长
Spike

length/cm

千粒重
1000-grain
weight/g

产量
Grainyield/
(kg·hm-2)

青岛
Qingdao

杨凌
Yangling

南阳
Nanyang

西农302
Xinong302 348a 18.33a 41.00a 74.00a 9.77a 44.00c 5732.69b

西农865
Xinong865 304a 17.67ab 39.00a 72.33a 9.83a 49.66a 5915.30a

百农矮抗58
BainongAikang58 299b 15.67b 32.00b 65.67b 8.90a 47.67b 5090.26c

西农302
Xinong302 420a 20.33a 49.00a 75.67a 9.87a 43.68a 8794.38c

西农865
Xinong865 448a 19.67a 44.00b 77.67a 10.33a 49.30a 8993.38a

百农矮抗58
BainongAikang58 407a 19.00a 45.67b 69.00b 9.10b 47.06a 8557.50b

西农302
Xinong302 354a 18.00a 45.33a 81.00a 8.60a 41.57a 8609.00a

西农865
Xinong865 320b 18.67a 43.00a 81.67a 9.83a 47.93a 9259.50b

百农矮抗58
BainongAikang58 322b 18.33a 42.33a 73.00b 8.73a 45.69a 8557.50c

  同列数值后不同字母表示同一环境下不同品种(系)间在0.05水平上差异显著。

Differentlettersafterthevalueswithinthesamecolumnsindicatesignificantdifferenceamongtestedcultivars(line)at0.05level.
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  西农302株高相对理想(74.00~81.00cm),
且受多基因调控。通过0.1K前景芯片检测,西
农302与百农矮抗58同时含有矮秆基因Rht-2、
Rht-8,与西农865同时含有矮秆基因QPht/Sl.

cau-2D.1。西农302的千粒重为41.57~44.00
g,西农302及其双亲同时含有与千粒重相关的位

点QGl-A(120~140Mb)。这说明西农302聚合

了双亲的矮秆和千粒重基因(图2)。

表4 西农302及亲本的0.1K前景芯片检测结果

Table4 ResultofXinong302anditsparentsby0.1Kprospectarray
性状

Traittype
基因/QTL
Gene/QTL

染色体
Chromosome

百农矮抗58
BainongAikang58

西农865
Xinong865

西农302
Xinong302

多抗位点
Multiple

resistancesites

Lr46/Yr29/Pm39/Sr58 1BL

Lr27/Yr30/Sr2/Pbc1 3BS + +

Lr67/Yr46/Pm46/Sr5 4DL + +

Lr34/Yr18/Pm38/Sr57 7DS

条锈病抗性
Striperust
resistance

Yr17 2AS

Yr26 1BS

Yr75 7AL

Yr78 6BS

Yr80 3BL

Yr82 3BL

QYrqin.nwafu-2AL 2AL + +

QYrhm.nwafu-2BC 2BC

QYrqin.nwafu-2BL 2BL

QYrsn.nwafu-3DL 3DL

YrFDC12/PbcFDC12 4BL + +
白粉病抗性

Powderymildew
resistance

Pm2a 5DS

Pm21 6AS

赤霉病抗性
Scabresistance

QFhb.hbaas-1AS 1AS

Qfhb.caas-3BL 3BL

QFhb.hbaas-5AS 5AS + +

QFhb.hbaas-5AL 5AL + +

QFhb.caas-5AL 5AL

叶锈病抗性
Leafrust
resistance

Lr21 1DS

Lr37 2AS

Lr68 7BL
花叶病毒病抗性
Mosaicvirus
resistance

Sbwm-1 5DL

穗发芽抗性
Spikesprouts

TaSdr-A1 2AS +

TaAFP-B 2BS

TaMFT-3A 3AS

株高
Plantheight

Rht-1 4BS

Rht-2 4DS + +

Rht-8 2DS + +

QPht/Sl.cau-2D.1 2DS + +

千粒重
1000-

grainweight

TaCwi-A1 2AL

TaSus2-2B 2BS

QGl-4A 4AS + + +
品质 Quality PinB2 7BL

  “+”代表存在该位点。
“+”indicatestheSNPexists.
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3 讨论

3.1 0.1K 前景和16K 背景芯片为小麦品种

(系)的遗传解析提供了新的工具

前人对小麦骨干亲本的遗传构成和重要性状

遗传基础的研究主要依赖于高通量的重测序[21]、
简化基因组测序,中等通量的35K[22]、55K[6]、

90K[23]、660K[24]、820K等基因芯片测序,以及低

通量 的 SSR、STS、KASP 等 单 标 记 的 分 子 检

测[25-26],这些方法由于成本高、灵活性较低、通量

较小、试验或测序平台依赖性强等多种不同的原

因,在一定程度上限制了其在中小型育种单位中

的应用。本研究首先通过16K背景选择芯片对

西农302的遗传构成进行分析,获得两个亲本对

西农302的遗传贡献率,并明确各基因组区段的

来源;然后,利用0.1K前景芯片对西农302所含

有的重要抗病、农艺、产量等相关基因/QTL进行

检测与分析;最后,结合西农302亲本百农矮抗

58的抗条锈病QTL定位结果以及西农302中各

基因/QTL所在基因组区段的亲本来源,最终确

定西农302所含有的抗条锈病基因/QTL位点,
明确西农302的抗条锈病遗传基础。0.1K前景

和16K背景芯片为小麦品种(系)的解析提供了

新的方案。根据0.1K前景芯片分析结果,西农

302含有来自西农865的QYrqin.nwafu-2AL、
YrFDC12和Lr27/Yr30/Sr2抗条锈病位点;根据

16K背景芯片的基因组构成分析结果,这些位点

所在的基因组区段均继承于西农865;0.1K前景

和16K背景芯片的分析结果能够相互印证,使得

结论更加可靠。此外,由于小麦的重要功能基因

克隆与挖掘以及分子标记开发等基础研究相对还

比较薄弱,当前0.1K前景选择芯片所包含的遗

传位点还非常有限,一些不包含在其中的重要基

因/QTL位点则无法被检测到,例如西农302所

含有的QYrak.nwafu-7BL位点,这使得对于新品

种(系)的遗传解析可能会存在遗漏,对于此方面

需要加强小麦基础研究,挖掘更多的重要基因位

点和分子标记;另一方面需要对0.1K前景芯片

进行不断升级和优化,使得其能够及时地囊括更

多的重要基因/QTL位点,包含的信息更加全面。

3.2 西农302的偏亲遗传可能与育种目标相关

根据经典遗传学规律,在理想状态下双亲对

单交品种的遗传贡献率理论值为50%。然而,本
研究通过16K背景芯片对西农302的遗传构成

进行分析发现,西农302更多地继承了母本西农

865的遗传物质(相对遗传贡献率为64.28%),在
全基因组、亚基因组、染色体水平上均出现了遗传

偏亲现象,其中1B、2A、3B、4B、5A、6D、7B、7D染

色体高度遗传于西农865(相对遗传贡献率高于

95%)。对其他小麦骨干亲本或主要品种进行遗

传构成分析也发现了类似的现象,如新麦26中有

62.28%的遗传贡献来源于新麦45[7],周麦16中

有64.23%的遗传贡献来源于周8425B[26],周麦

23中有63.04%的遗传贡献来源于百农矮抗

58[27]。这种偏亲分离现象的出现可能与育种选

择目标有关,如淮麦33中较多地保留了母本烟农

19中与产量相关的重要染色体区域[28],在川麦

44的衍生品种中共筛选出52个 高 遗 传 率 片

段[24]。在西农302的选育过程中,抗病性一直作

为最重要的育种目标之一,该品系的抗病性主要

来自母本西农865,成功地继承了西农865的抗

条锈 病 位 点QYrqin.nwafu-2AL、YrFDC12 和

Lr27/Yr30/Sr2,抗赤霉病位点QFhb.hbaas-5AS
和QFhb.hbaas-5AL,携带这些抗病基因/QTL
的2A、3B、4B、5A染色体则主要由西农865贡献

(相对遗传贡献率均超过95%)。
西农302除了继承了西农865中64.28%的

遗传物质和百农矮抗58中30.22%的遗传物质,
还存在5.51%的特异性位点。理论上单交品种

的等位变异均来自于双亲,但在育种过程中存在

较小比例不同于亲本的特异性位点,如郑品麦24
号存在2.93%的特异性位点[29],淮麦33存在

10.4%的特异性位点[28]。造成这种现象的原因

可能是在选育过程中产生了小概率的碱基突变、
插入、缺失、置换等自然变异,从而形成不同于双

亲之间的遗传变异。

3.3 西农302可以作为新的育种材料应用于小

麦抗病遗传改良

本研究发现,西农302对条锈病表现高水平

的抗性,并且在多环境条件下抗性表现优于亲本

西农865和百农矮抗58(表2)。综合0.1K前景

和16K背景芯片的检测结果,西农302聚合了来

自母 本 西 农 865 的QYrqin.nwafu-2AL、Yr-
FDC12和Lr27/Yr30/Sr2等三个抗条锈病位点,
以及来自父本百农矮抗58的QYrak.nwafu-7BL
(图2,表3)。QYrqin.nwafu-2AL 是Zeng等[30]

在中国陕西小麦秦农142中定位到的主效抗条锈

QTL位点,后来 Huang等[11]在陕西小麦西农
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3517中再次定位到了该位点。Lr27/Yr30/Sr2/

PmX是持久广谱多抗位点,同时对条锈病、叶锈

病、秆锈病、白粉病有效,被广泛应用于小麦持久

抗病育种[31]。由于Lr27/Yr30/Sr2/PmX单独的

抗性微弱,常常与其他抗病基因/QTL聚合使用。

YrFDC12是在中国小麦丰德存12号中定位到的

一个主效抗条锈病位点。研究发现,在瑞华麦

520/丰德 存 麦12号 RIL 群 体 中,Lr27/Yr30/

Sr2/PmX与YrFDC12之间通过上位性互作共同

增强 小 麦 的 抗 病 性[32];Lr27/Yr30/Sr2 与Yr-
FDC12分别与控制拟黑颖性状的Pbc1和PbcFDC
共分离,以拟黑颖作为形态学工具可以对Yr30-
YrFDC12组合的抗性进行选择。QYrak.nwafu-
7BL是从百农矮抗58中定位到的主要抗条锈病

位点,根据系谱和分子标记分析,该位点可能与

YrZH84为同一抗病位点。这些抗病位点均被报

道为成株期抗病性,这种抗性往往具有广谱持久

抗病特征,其中Lr27/Yr30/Sr2/PmX 和QYrak.
nwafu-7BL的广谱持久性已被证明,西农302的

抗条锈病性由这些位点聚合而来,因此我们推测

西农302可能也具有持久广谱抗性。除了抗条锈

病位点外,西农302还聚合了亲本的抗赤霉病

QTLQFhb.hbaas-5AS和QFhb.hbaas-5AL、矮
秆基因Rht-2、Rht-8和QPht/Sl.cau-2D.1、千粒重

QTLQGl-4A等多个重要性状相关优异位点,表
现出很好的农艺性状和产量潜力。综上,西农

302具有优良的生产性状以及丰富的抗病性位

点,不仅可以作为后备品种应用于小麦绿色生产,
而且可以作为一个新的抗条锈病种质用于未来小

麦抗病遗传育种。

4 结论

本研究主要得到以下结论:1)以小麦新品种

(系)西农302为材料,验证了0.1K前景芯片和

16K背景芯片在小麦品种(系)遗传构成和重要性

状遗传基础解析方面的应用;2)西农302表现出

明显的偏亲遗传现象,继承自母本西农865的遗

传物质约为父本百农矮抗58的两倍;3)西农302
具有优良的成株期抗病性,同时聚合了QYrqin.
nwafu-2AL、 Lr27/Yr30/Sr2、 YrFDC12 和

QYrak.nwafu-7BL等多个抗病基因/QTL位点,
可以用于未来小麦的抗病遗传改良。
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