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摘 要:二系杂交小麦是中国目前杂交小麦的主要类型。为解析二系杂交小麦亲本之间的遗传多样性和

亲缘关系,本研究利用小麦90KSNP(singlenucleotidepolymorphism)芯片对123份二系杂交小麦亲本进行

全基因组扫描,分析品种间的遗传距离及多样性。结果表明,小麦21条染色体上SNP位点的多态性比率达

到82.40%。每条染色体分布895~6165个多态性位点,这些多态性位点在亚基因组间分布呈现B>A>D,

在7个同源群间的分布呈现5>3>1>2>7>6>4。123个杂交小麦亲本间的遗传距离为0.001~0.513,平

均为0.369。其中60个不育系的遗传距离在0.001~0.499之间,平均为0.324;63个恢复系的遗传距离在

0.002~0.513之间,平均为0.372;60个不育系与63个恢复系之间的遗传距离在0.225~0.511之间,平均

为0.387。聚类分析可将所有材料分为4个不同类群。综合SNP和供试材料类型分析,不育系与恢复系之

间的遗传距离最大,其次是恢复系之间,不育系之间遗传距离最小。基于遗传距离和亲缘关系分析发现,供试

二系杂交小麦亲本遗传差异整体偏小,部分亲本有近交趋势,需要拓宽遗传基础和增加亲本的遗传多样性,以

提高杂交小麦育种水平。
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GeneticDiversityAnalysisofParentalLinesofTwo-Line
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Abstract:Two-linehybridwheatiscurrentlythemaintypeofhybridwheatinChina.Toanalyzethe
geneticdiversityandrelationshipsbetweentheparentallinesofthetwo-linehybridwheat,thisstudy
usedthewheat90KSNP(singlenucleotidepolymorphism)arraytoconductagenome-widescreening
of123parentallinesoftwo-linehybridwheat,andtoestimatethegeneticdistancebetweenlinesand
revealtheirgeneticdiversity.TheresultsshowedthatthepolymorphismrateofSNPlocionthe21
wheatchromosomesreachedupto82.40%.Thedistributionofpolymorphiclocioneachchromosome
rangedfrom895to6165,andthedistributionofpolymorphicmarkersamongsub-genomesrankedas
B>A>D,withthenumberofpolymorphicmarkersdistributedin7homoeologousgroupsintheor-
derof5>3>1>2>7>6>4.Thegeneticdistancebetweenthe123hybridwheatparentallinesranged
from0.001to0.513,withanaverageof0.369.Amongthem,thegeneticdistanceofthe60male
sterilelinesrangedfrom0.001to0.499,withanaverageof0.324;thegeneticdistanceofthe63re-



storerlinesrangedfrom0.002to0.513,withanaverageof0.372;andthegeneticdistancebetween
the60malesterilelineswiththe63restorerlinesrangedfrom0.225to0.511,withanaverageof0.
387.Theclusteringresultsshowedthatallmaterialsweredividedintofourdifferentclusters.Inte-
gratedanalysisofSNPandmaterialtypesshowedthatthegeneticdistancebetweenmalesterilelines
andrestorerlineswasthelargest,followedbythedifferencebetweenrestorerlines,whilethediffer-
encebetweenmalesterilelineswasthesmallest.Basedontheanalysisofgeneticdistanceandrela-
tionships,itwasfoundthatthegeneticdifferencesamongthetwo-linehybridwheatparentsaregen-
erallysmall,withsomeparentsshowinginbreedingtendencies.Itisnecessarytobroadenthegenetic
backgroundandincreasethegeneticdiversityoftheparentstoimprovethebreedinglevelofhybrid
wheat.
Keywords:Hybridwheat;Parents;SNP;Geneticdifferences

  小麦是世界重要粮食作物,也是中国第二大

口粮作物。小麦杂种优势利用被认为是大幅度提

高小麦综合生产能力的首选途径,对提高小麦单

产有重要推动作用[1]。截止目前,中国共审定杂

交小麦品种33个,其中两系杂交小麦28个,占比

84.85%。杂交小麦品种的持续创新使中国杂交

小麦处于世界领先水平[2-3]。为了使杂交小麦新

品种在产量、品质和抗性等方面取得更大的突破,
了解目前亲本种质的遗传变异对后代的选择和杂

交组合的配置至关重要。
单核苷酸多态性(singlenucleotidepolymor-

phism,SNP)被称为第三代DNA遗传标记[4],具
备数量多、易于自动化和高通量检测等优势,在小

麦基因定位、遗传多样性分析、分子标记辅助育种

等方面发挥重要作用[5]。刘丽华等[6]利用89个

SSR标记对100份冬性光温敏雄性不育小麦恢

复系进行遗传多样性和群体结构分析,发现北方

冬麦区和黄淮海冬麦区恢复系间存在较广泛的基

因交流。陆静姣等[7]利用SNP标记对南方104
个籼型两系杂交水稻亲本进行遗传差异分析,发
现基于SNP分析的结果与系谱分析结果基本一

致。刘易科等[8]利用90KSNP芯片对中国240
个小麦品种(系)进行了遗传多样性分析,发现西

南麦区和长江中下游麦区品种间遗传相似系数较

高。谢静敏等[9]基于55KSNP芯片分析,发现青

海省小麦品种之间的遗传关系较近,需要引进外

来品种提高遗传多样性。马艳明等[5]利用小麦

55KSNP芯片对134份新疆冬小麦地方品种及

54份育成品种进行遗传多样性分析,发现育成品

种与地方品种之间存在较大的遗传差异,地方品

种可以提供丰富的遗传物质。
目前,已有利用90KSNP芯片进行小麦产量

相关性状全基因组关联分析的报道[10],尚未见有

关利用小麦90KSNP芯片对二系杂交小麦亲本

开展遗传多样性研究的报道。本研究利用小麦

90KSNP标记技术对二系杂交小麦60个不育系

和63个恢复系进行遗传差异和亲缘关系分析,探
讨二系杂交小麦在改良过程中基因多样性的变化

趋势,以期为杂交小麦育种提供理论参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料及DNA提取

选用123份杂交小麦亲本(表1),其中不育

系60份(编号 YS001~YS060),恢复系63份

(YF001~YF063),均为北京市农林科学院杂交

小麦研究所选育的材料。采用2023年6月收获

的自花授粉种子,于2023年11月用培养皿发芽,
植株长至一叶一心时,取适量小麦叶片,按CTAB
法提取基因组DNA[11]。

1.2 供试材料基因分型

利用北京市农林科学院杂交小麦研究所自主

研发的 AffymetrixBAAFSWheat90KSNP芯

片对123个供试品系进行全基因组扫描。针对

SNP芯片的原始扫描结果,利用 Affymetrix的

AxiomAnalysisSuite软件分型。

1.3 数据分析

利用PowerMarkerV3.25计算多态信息含

量(PIC)和品系之间的 Nei’s(1983)遗传距离。
根据 Nei’s (1983)的 遗 传 距 离 进 行 邻 近 法

(Neighbor-JoiningAlgorithm)聚 类 分 析,通 过

MEGAX 软 件 (http://www.megasoftware.
net/)构建树状图,结合iTOL(https://itol.em-
bl.de/tree/)网站进行聚类图的修饰和亚群区分。
利用TASSEL5.2.51对供试品种进行主成分分

析 (PCA),利用ggplot2绘制主成分分析图。
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表1 供试两系杂交小麦亲本信息

Table1 Parentsfortwo-linehybridwheattested
亲本编号
Parentcode

亲本名称
Parentname

生态类型
Ecologicaltype

亲本类型
Linetype

亲本编号
Parentcode

亲本名称
Parentname

生态类型
Ecologicaltype

亲本类型
Linetype

YS001 BS366-2 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF003 05Y花68-1

05Yhua68-1
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS002 BS102 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF004 CP1867 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS003 BS106 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF005 07Y花91-5

07Yhua91-5
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS004 BS107 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF006 07Y花91-13

07Yhua91-13
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS005 BS108-1 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF007 08Y花71-15

08Yhua71-15
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS006 BS109 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF008 CP2819 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS007 BS122 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF009 CP2939 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS008 BS127 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF010 CP2185 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS009 BS143 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF011 CP2343-111 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS010 BS184 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF012 CP2353 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS011 BS138 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF013 CP4601 半冬性

Semi-winte
恢复系

Restorerline

YS012 BS105 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF014 CP5011 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS013 BS120 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF015 CP5447 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS014 BS156 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF016 CP7655 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS015 BS119 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF017 CP8457 弱春性

Weakspring
恢复系

Restorerline

YS016 BS366-1 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF018 CP8471 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS017 BS210 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF019 14Y花26-16

14Yhua26-16
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS018 BS1453 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF020 14Y花26-26

14Yhua26-26
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS019 BS1086 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF021 14Y花50-2

14Yhua50-2
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS020 BS1745-1 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF022 14Y花74-1

14Yhua74-1
半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS021 BS93-32 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF023 CP7651 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS022 BS1252 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF024 CP7937 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS023 BS201 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF025 CP895 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS024 BS206 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF026 CP923 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS025 BS212-2 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF027 CP1115 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS026 BS224 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF028 CP1540 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS027 BS230 弱春性
Weakspring

不育系
Malesterileline YF029 CP1546 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS028 BS236 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF030 CP1552 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS029 BS237 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF031 CP1587 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS030 BS248 弱春性
Weakspring

不育系
Malesterileline YF032 CP8773 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS031 BS251 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF033 04J37 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS032 BS252 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF034 CP730 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline
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 (续表1 Continuedtable1)

亲本编号
Parentcode

亲本名称
Parentname

生态类型
Ecologicaltype

亲本类型
Linetype

亲本编号
Parentcode

亲本名称
Parentname

生态类型
Ecologicaltype

亲本类型
Linetype

YS033 BS259 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF035 B2183 春性Spring

恢复系
Restorerline

YS034 BS260 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF036 D002 春性Spring

恢复系
Restorerline

YS035 BS263 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF037 GLDS 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS036 BS265 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF038 BY149 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS037 BS270 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF039 C96-8 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS038 BS271 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF040 PH11521 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS039 BS277 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF041 CA0533 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS040 BS278 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF042 ZY855 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS041 BS281 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF043 H11-5274 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS042 BS285 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF044 JM418 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS043 BS288-2 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF045 JS1 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS044 BS289 春性Spring
不育系

Malesterileline YF046 CP279 冬性 Winter 恢复系
Restorerline

YS045 BS290 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF047 CP806 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS046 BS291-2 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF048 TS046466 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS047 BS292 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF049 86E22 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS048 BS293 冬性 Winter 不育系
Malesterileline YF050 F3 弱春性

Weakspring
恢复系

Restorerline

YS049 BS294 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF051 G35 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS050 BS297 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF052 CMM 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS051 BS299 弱春性
Weakspring

不育系
Malesterileline YF053 XM36 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS052 BS413 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF054 XM46 弱春性

Weakspring
恢复系

Restorerline

YS053 BS414 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF055 FN28 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS054 BS415 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF056 PA0518 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS055 BS417 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF057 LX145 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS056 BS419 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF058 JN13-105 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YS057 BS420 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF059 JCM11 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS058 BS421 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF060 JM596 半冬性

Semi-winter
恢复系

Restorerline

YS059 BS422 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF061 EA13 春性Spring

恢复系
Restorerline

YS060 BS424 半冬性
Semi-winter

不育系
Malesterileline YF062 C13071 春性Spring

恢复系
Restorerline

YF001 04Y花23-5
04Yhua23-5

半冬性
Semi-winter

恢复系
Restorerline YF063 CA12123 冬性 Winter 恢复系

Restorerline

YF002 05Y花101-2
05Yhua101-2 弱春性 恢复系

Restorerline
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2 结果分析

2.1 多态性SNP位点的分布

根据小麦中国春的全基因组序列(IWGSCRef
Seqv1.0),在小麦21条染色体上筛选到83294个

SNP位点,98.4%SNP位点已知物理位置,其平

均物理距离为0.20Mb,最大为0.48Mb,最小为

0.11Mb。123个小麦亲本间,共有68626个

SNP位点,占小麦总SNP位点的比率为82.40%;
每条染色体分布895~6165个多态性位点,4D
染色体上最少(895),3B染色上最多(6165),平
均每条染色体3268个(图1a)。SNP位点在A、

B和D3个亚基因组间分布不均匀,B基因组最

多,有29615个,占比43.15%;A基因组次之,有

26720个,占比38.94%;D基因组最少,有12291
个,占比17.91%。按照同源群进行统计发现,

SNP位点在7个同源群中的分布数量在6942~
11849之间,第5同源群最多(11849),第4同源

群最少(6942),表现为5>3>1>2>7>6>4
(图1b,图2)。

2.2 SNP位点多态性信息含量及亲本间遗传距

离分析

基于SNP数据计算品种的多态性信息含量

(PIC),123个新本的PIC为0.000~0.375,平均

为0.282(表2),主要分布于0.24~0.39之间(图

3)。不育系与恢复系之间PIC平均为0.294,最
高0.375,最低0.000(表2),主要分布于0.30~
0.39之间(图3a)。60个不育系的PIC平均为

0.258,最高0.375,最低0.000(表2),主要分布

于0.21~0.39之间(图3b);63个恢复系的PIC
平均为0.296,最高0.375,最低0.000(表2),主
要分布于0.21~0.39之间(图3c)。

图1 SNP多态性位点在染色体(a)和同源群(b)的分布

Fig.1 DistributionsofSNPsonindividualchromosome(a)andhomoeologousgroup(b)

图2 SNPs在染色体上的分布图

Fig.2 DistributionofSNPsonchromosomes

·513·第3期 侯起岭等:基于SNP芯片的二系杂交小麦亲本遗传多样性分析



表2 不育系和恢复系遗传差异比较

Table2 Comparisonofgeneticdifferencesbetweenmalesterileandrestorerlines

类型

多态性信息含量
Polymorphicinformationcontent

平均值
Mean

最大值
Max.value

最小值
Min.value

遗传距离
Geneticdistance

平均值
Mean

最大值
Max.value

最小值
Min.value

不育系和恢复系
Betweenmalesterile
linesandrestorerlines

0.294 0.375 0 0.387 0.511 0.225

不育系 Malesterilelines 0.258 0.375 0 0.324 0.499 0.001

恢复系 Restorerlines 0.296 0.375 0 0.372 0.513 0.002

图3 SNP位点在不育系和恢复系间(a),不育系

(b)和恢复系(c)中多态性信息含量(PIC)的分布

Fig.3 Distributionofpolymorphicinformationcontentin

malesterilelinesandrestorerlines(a),malesterile

lines(b),restorerlines(c),basedonSNPloci

利用SNP分型数据计算杂交小麦123个亲

本间的遗传距离,共获得9456个遗传距离值,在

0.001~0.513之间,平均值为0.369(表2)。恢

复系YF041(CA0533)与YF035(B2183)间的遗

传距离最大(0.513)。不育系 YS013(BS120)与

YS002(BS102)间的遗传距离最小(0.001)。

60个不育系与63个恢复系间的遗传距离为

0.225~0.511,平 均 0.387。恢 复 系 YF041
(CA0533)与不育系 YS003(BS106)间的遗传距

离最小(0.225),这两个亲本均为冬性,来源于北

部冬 麦 区。恢 复 系 YF055(FN28)与 不 育 系

YS032(BS252)间的遗传距离最大(0.511),前者

来源于黄淮麦区,半冬性,后者来源于北部冬麦区,
冬性。不育系与恢复系间遗传距离分布在0.375~
0.405之间密度最大,主要分布在0.345~0.435
之间,占比37.25%(图4a)。

60个不育系间的遗传距离在0.001~0.499
之间,平均为0.324,YS013(BS120)与 YS002
(BS102)的 遗 传 距 离 最 小(0.001),两 者 均 是

BS366 的 改 良 系。YS041(BS281)与 YS044
(BS289)的遗传距离最大(0.499),BS281是冬

性,来源于北部冬麦区,BS289是利用国外春麦材

料改良的,春性。不育系遗传距离分布在0.330~
0.360之间密度最大,主要分布在0.300~0.420
之间,占比14.87%(图4b)。

63个恢复系间的遗传距离在0.002~0.513
之间,YF041(CA0533)与 YF035(B2183)的遗传

距离最大(0.513),二者差异较大,分别为冬性和

春性。YF006(07Y花91-13)与 YF026(CP923)
的遗传距离最小(0.002),二者来源于同一组合,
都是半冬性。不育系与恢复系间遗传距离分布在

0.362~0.392之间密度最大,主要分布在0.332~
0.452,占比19.90%(图4c)。
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图4 不育系和恢复系间(a),不育系间(b)

和恢复系(c)间遗传距离的次数分布

Fig.4 Distributionofgeneticdistancesamongmale

sterilelinesandrestorerlines(a),male

sterilelines(b),andrestorerlines(c)

2.3 聚类分析

根据123个杂交小麦亲本的SNP芯片数据,
利用PowerMarkerV3.25得到123个供试材料

两两之间的遗传距离矩阵,并构建聚类图(图5),
发现供试材料可分为4个类群,Group1包含39
个亲本,18个为恢复系,21个为不育系;Group2
包含22个亲本,10个为恢复系,12个为不育系;

Group3包含47个亲本,21个为恢复系,26个为

不育系;Group4包含15个亲本,14个为恢复系,

1个为不育系。
由表3可知,Group1中39个亲本分为5个

亚类。第1亚类包括11个品系,均为恢复系,均
为冬性或半冬性,遗传距离平均值0.265,变化

范围0.105~0.372,变异系数为59.61%。第2
亚类包括8个品系,7个恢复系和1个不育系

(BS288-2),均为冬性或半冬性,遗传距离平均值

0.324,变化范围0.003~0.410,变异系数为23.99%。
第3亚类包括10个品系,均为不育系,均为冬

性或半冬性,遗传距离平均值0.229,变化范围

0.014~0.284,变异系数为33.33%。第4亚类

包括8个品系,均为不育系,均为冬性或半冬性,
遗传距离平均值0.262,变化范围0.007~0.376,
变异系数为30.75%。第5亚类包括2个品系

(BS285和BS294),均为不育系,冬性,来源于北

部冬麦区,遗传距离为0.294。

Group2包含22个亲本,分为2个亚类。第1
亚类包括12个品系,均为不育系,都是BS366的改

良系,遗传距离平均值0.134,变化范围0~0.299,
变异系数为76.93%。第2亚类包括10个品系,均
为恢复系,冬性或半冬性,大部分来源于黄淮麦区,
遗传距离平均值0.385,变化范围0.157~0.481,
变异系数为17.24%。

Group3包含47个亲本,分为5个亚类。第1
亚类 有10个 品 系,8个 不 育 系 和2个 恢 复 系

(CA0533,XM36),冬性或半冬性,遗传距离平

均值0.291,变化范围0.154~0.386,变异系数

为21.81%。第2亚类有6个品系,均为恢复系,
冬性或半冬性,遗传距离平均值0.277,变化范围

0.143~0.409,变异系数为30.57%。第3亚类

有10个品系,均为恢复系,半冬性或春性,其中

部分材料是BY149的改良系,遗传距离平均值

0.236,变化范围0.005~0.373,变异系数为34.81%。
第4亚类有18个品系,均为不育系,半冬性或弱

春性,大部分是BS366与黄淮种质选育的后代品

系,遗传距离平均值0.247,变化范围0.001~
0.352,变异系数为24.57%。第5亚类包含3个

品系,CP2939、CP7651和F3,均为恢复系,半冬

性或弱春性,遗传距离平均值0.252。

Group4包含15个亲本,分为2个亚类。第1
亚类包含8个品系,均为恢复系,半冬性,遗传距离

平均值0.233,变化范围0.020~0.360,变异系数为

39.36%。第2亚类包含7个品系,包含6个恢复系

和1个不育系(BS201),恢复系为弱春性或半冬

性,BS201为冬性,遗传距离平均值0.226,在

0.010~0.337之间,变异系数为46.15%。
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图5 123个杂交小麦亲本的SNP数据聚类图

Fig.5 Phylogenetictreeof123wheatlinesbasedonSNP

表3 各类群小麦遗传距离

Table3 Wheatlinesandtheirgeneticdistancesindifferentgroups

类群
Group

品系个数
Numberofline

亚类
Sub-group

遗传距离 Geneticdistance

平均 Mean 最大 Max. 最小 Min. 变异系数CV/%

Group1 39 1 0.265 0.372 0.105 59.61

2 0.324 0.410 0.003 23.99

3 0.229 0.408 0.014 33.33

4 0.262 0.376 0.007 30.75

5 0.294

Group2 22 1 0.134 0.299 0.000 76.93

2 0.385 0.481 0.157 17.24

Group3 47 1 0.291 0.386 0.154 21.81

2 0.277 0.409 0.143 30.57

3 0.236 0.373 0.005 34.81

4 0.247 0.352 0.001 24.57

5 0.252 0.298 0.155 27.30

Group4 15 1 0.233 0.360 0.020 39.36

2 0.226 0.010 0.337 46.15

2.4 供试材料亲缘关系分析

基于SNP标记通过TASSEL5.2.51构建亲

缘关系G矩阵,G矩阵结果中(图6),每一个小方

格代表第一个到最后一个样本两两之间的亲缘关

系值,该值越大越接近红色,即两个体亲缘关系越

近。结果表明,供试材料大部分个体之间亲缘关

系较远,部分个体亲缘关系较近,与遗传距离分析

结果一致。
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图6 基于SNP位点的G矩阵可视化结果

Fig.6 VisualizationofGmatrixbasedonSNPloci

3 讨论

多个研究结果表明,小麦和水稻杂种优势与

亲本间的遗传差异有关,遗传差异大的亲本更容

易选配出强优势组合[12-15]。本研究发现,BS366、
BS1453和BS237等骨干冬性不育系与供试恢复

系的遗传距离较大,这与它们是目前生产上配制

组合较多、审定品种较多、应用面积较大、父本类

型较多的两系不育系相一致;07Y 花91-5、07Y
花91-13、CP730和CP8457等骨干恢复系与供试

不育系的遗传距离较大,这与它们是目前生产上配

制组合较多、开花习性好和恢复度较高的恢复系相

一致。BS366-2与63个恢复系间的平均遗传距离

为0.374,大于0.35的有47个,占比78.33%;

BS366-1与63个恢复系间的平均遗传距离为0.409,
大于0.35的有60个,占比95.24%;BS1453与63
个恢复系间的平均遗传距离为0.378,大于0.35的

有50个,占比79.37%;BS237与63个恢复系间

的平均遗传距离为0.376,大于0.35的有47个,
占比78.33%。07Y花91-5与60个不育系间的

平均遗传距离为0.395,大于0.35的有54个,占
比90.00%;07Y花91-13与60个不育系间的平

均遗传距离为0.395,大于0.35的有51个,占比

85.00%;CP8457与60个不育系间的平均遗传距

离为0.388,大于0.35的有54个,占比90.00%;

CP730与60个不育系间的平均遗传距离为0.395,
大于0.35的有58个,占比96.67%;JM418与60
个不育系间的平均遗传距离为0.409,大于0.35
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的有54个,占比90.00%。目前在生产上推广面

积较大的两个高产耐盐碱品种京麦188(BS212-2
×CP730)和京麦189(BS237×CP8457)的亲本的

遗传距离为0.393和0.398,说明遗传差异是产

生杂种优势的基础,这与本研究结果较一致,供试

材料在配制组合时可以参考目前的聚类分类结

果,尽量选择遗传距离远的亲本。
利用分子标记分析杂交小麦亲本的遗传差

异[16-17]、预测杂种优势[18-20]、研究杂种优势群划

分[21]、开展分子标记辅助育种[22-23]是目前杂交小

麦研究的热点。AFLP、SSR等分子标记和基因

组预测技术已广泛应用于小麦遗传差异鉴定和杂

种优势预测[19,24-25]。前人利用SNP标记在小麦

品种遗传多样性和亲缘关系分析中做了大量探

索,发现与亲本来源和地理分布较吻合。卢茂昂

等[26]利用小麦55KSNP芯片技术,发现150份

小麦种质的遗传距离表现为河南省>四川省>山

东省>江苏省>安徽省。曹廷杰等[27]利用Illu-
mina90kiSelectSNP标记技术分析了河南省

2002-2013年审定的96个小麦品种遗传多样

性,发现多数品种亲缘关系较近,遗传多样性不够

丰富。宋晓明等[28]利用55KSNP芯片技术对48
份黄淮麦区优质强筋小麦品种进行遗传多样性分

析,发现85.19%品种间的遗传距离集中在0.30~
0.45之间,需要进一步拓宽遗传基础。陈向东

等[20]以30个小麦品种(系)为亲本构建双列杂交

群体,利用亲本SNP遗传距离预测杂种优势,发
现强优势组合的双亲SNP遗传距离相对较远,黄
淮麦区品种与西南麦区或国外品种间易产生较高

的特殊配合力。
本研究利用SNP分子标记技术对123份二

系杂交小麦亲本遗传差异分析表明,恢复系与不

育系间的遗传距离大于恢复系间和不育系间的遗

传距离。不育系内有大概30份材料是BS366的

改良系,这与SNP标记聚类结果一致,也与亲缘

关系和亲本类型分析结果基本一致,说明SNP标

记是进行杂交小麦亲本遗传差异分析的有效方

法。恢复系间遗传距离大于不育系间遗传距离,
北方冬麦区与黄淮冬麦区恢复系间存在广泛的基

因交流,这与前人的研究结果一致[6]。本研究中,

SNP位点在D亚基因组的分布明显少于A和B
亚基因组,这与小麦3个亚基因组的遗传多样性

不对称,D基因组的遗传多样性远低于A和B的

观点一致[29]。因此,利用或引进D基因组遗传多

样性丰富的材料可能有助于未来小麦杂种优势的

利用。
不育系与恢复系间较大的遗传差异是杂种优

势产生的基础,这与中国两系杂交小麦育种实际

相符,要进一步提高小麦杂种优势,必须进一步扩

大亲本的遗传差异,尤其是增加不育系的遗传多

样性。杂交小麦选育过程中双亲必须满足株高适

宜、育性稳定、花期相遇和制种性状优良等关键性

状的协同,在未来杂交小麦亲本选育过程中,对后

代材料的选育既要根据株高、育性和开花习性等

做好表型选择,同时利用标记进行基因型选择,采
取传统育种和分子育种相结合的方法,才能实现

高效小麦杂种优势利用的育种目标。
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