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摘 要:为给小麦遗传改良和新品种选育提供丰富材料,对161份硬粒小麦与普通小麦杂交后代F6 株系

的农艺性状、条锈病抗性和品质性状进行检测,并对主要性状进行相关分析和主成分分析,利用0.1K基因芯

片对其进行功能基因检测。结果发现,161份株系的农艺和品质性状变异较大,遗传多样性较丰富,大多数被

测性状出现超亲现象。对被测性状进行主成分分析,综合排名前三株系的编号分别为137、98和155。对被

测性状进行Q型聚类分析,161份株系可划分为五个类群,其中第Ⅲ类群综合表现最好,包括60个株系,具有

高抗条锈病、小穗排列紧密、蛋白质含量高且质量好等特性,10号株系表现最好。利用0.1K芯片分析群体功

能基因的分布,结合性状表现分析发现,F6 群体后代中含有TaCwi-A1、Qpht-2D、Yr17基因,分别对提高千粒

重、降低株高、抗条锈病有正向效应。主成分分析排名前列和Q聚类分析第三类群性状较好的株系可用于陕

西小麦农艺与品质性状的遗传改良。
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ofDurum Wheat-CommonWheatHybrids

MABenxing,CUIHe,ZHAOHaibo,WANGYing,ZHENGYuchuan,GAOXiang,

YANGMingming,ZHAOWanchun,LIXiaoyan,DONGJian
(CollegeofAgronomy,NorthwestA&FUniversity,Yangling,Shaanxi712100,China)

Abstract:Inordertoprovideabundantmaterialsforgeneticimprovementandbreedingofnewwheat
varieties,theagronomictraits,striperustresistanceandqualitytraitsof161F6linesderivedfroma
crossingbetweendurumwheatandcommonwheatweredetermined;thecorrelationanalysisandprin-
cipalcomponentanalysisofthemaintraitswerecarriedout,and0.1Kgenearraywasusedforthe
functionalgeneanalysis.Theresultsshowedthatthetopthreelineswerethenumberof137,98and
155,respectively.TheQ-typeclusteranalysisofthetestedtraitsshowedthatthe161linesweredi-
videdintofivegroups,amongwhichgroupⅢshowedthebestcomprehensiveperformance,including
60lines,withhighresistancetostriperust,tightspikeletarrangement,highproteincontentand
goodquality,andthenumber10linewasthemostrepresentative.Thedistributionofpopulation
functionalgeneswasanalyzedby0.1Karray,anditwasfoundthattheoffspringofF6populationcon-
tainedTaCwi-A1,Qpht-2DandYr17genes,whichhadpositiveeffectsonincreasing1000-grain
weight,reducingplantheight,andresistingtostriperust.Theagronomicandqualitytraitsofthe
161linesvariedgreatly,andthegeneticdiversitywasrich.Thetopthreelinesthatthenumberof
137,98and155,andthethirdgroupfromQ-typecanbeusedforgeneticimprovementofwheatagro-



nomicandqualitytraitsinShaanxi.
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  小麦(Triticumaestivum L.)是世界主要粮

食作物之一。极端气候、耕地面积减少和病虫害

加剧是威胁小麦产量与品质的重要因素,选育广

适、多抗品种是实现小麦高产、稳产和优质的重要

途径。目前,小麦品种选育多为种内杂交,长期人

为选择造成部分优异基因丢失、遗传背景狭窄、品
种同质化等问 题。硬 粒 小 麦 由 野 生 二 粒 小 麦

(TriticumdicoccoidesL.)进化而来,是普通小麦

育种的重要种质资源[1]。由粗山羊草与硬粒小麦

杂交再经染色体加倍形成的双二倍体即人工合成

小麦,与普通小麦相比,具有一些优异基因和丰富

的遗传背景,可用于普通小麦育种[2-4]。如人工合

成小麦CI184对条锈病具有抗性,在其1B染色

体上检测到的抗病QTL位点可解释15%的抗条

锈性[5];硬粒小麦种内自交重组群体中,1AL、

4AL、5AL 上 有 多 个 位 点 与 抗 白 粉 病 基 因 相

关[6];在硬粒小麦与栽培二粒小麦杂交重组自交

系群体中,筛选出11个与产量相关的QTL,且在

多种环境下均能稳定表达[7];5个优质硬粒小麦

品种(系)两两杂交后,千粒重的杂种优势值最高,
而穗长和穗粒数对产量的影响大于千粒重[8];硬
粒小麦与普通小麦杂交后代的有效穗数高于普通

小麦[9]。这些研究结果均表明,硬粒小麦对普通

小麦遗传育种具有较高的应用价值,其优秀基因

和性状有待进一步研究和挖掘。硬粒小麦品种

474的千粒重、穗长、穗粒数表现优异,本课题组

以其为母本与普通小麦优质高产品种杂交,经系

谱法选育获得F6 代群体。本研究对该群体161
个株系的农艺性状、条锈病抗性和品质性状进行

综合分析,并利用0.1K基因芯片进行功能基因

检测,以筛选优秀株系,为硬粒小麦在普通小麦遗

传育种中的应用提供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料为本课题组以农艺性状优秀的硬粒

小麦品种474(母本)与优质高产普通小麦品种西

农333杂交、通过系谱法选育得到的161个F6 株

系,硬粒小麦474、西农333和用于条锈病鉴定的

感条锈病品种辉县红种子由陕西小麦工程技术研

究中心提供。

1.2 试验方法

2021年10月所有材料按照随机区组设计种

植于西北农林科技大学北校区试验农场(108.39°
E,34.17°N)。人工点播,每个株系种2行,行长

1.5m,行距0.25m,株距0.1m,播深0.05m左

右;两行区,小区间留0.3m过道。在小区中间

每隔1m点播3~5粒辉县红,用于条锈菌接种。
小麦管理同当地大田。

1.3 功能基因鉴定

小麦开花期,选取各材料 新 鲜 叶 片,采 用

CTAB方法提取基因组DNA,送至博瑞迪生物技

术有限公司进行0.1K基因芯片杂交分析,检测矮

秆基因Rht-B1b、Rht-D1b、Rht-8、QPht-2D、Rht24-
AP2、千粒重基因Tabas1、TaGW2-6A、TaCwi-A1、
TaSus2-2B和抗条锈病基因Yr5、Yr17、Yr30、Yr78、
Yr82。
1.4 条锈病抗性鉴定

参照小麦区域试验抗条锈病鉴定技术规程,
条锈病接种菌株选用强致病力的CYR32、CYR33
和CYR34。将条锈菌混合小种与淀粉以1∶1000
比例混匀,采用小麦叶心抖粉法,在小麦拔节期对

辉县红接种;当辉县红的病害严重度达到90%~
100%时,对供试材料的发病情况进行田间调查,
结果根据严重度分为0~9级。参考李桂萍等[10]

方法,根据严重度等级进行抗病性评价,0~3级

为抗病型,4~6级为中抗型,7级为中感型,8~9
级为感病型。

1.5 农艺性状调查

小麦成熟期,每个材料随机选取代表性植株

10株,调查包括株高、穗长、穗粒数、千粒重等农

艺性状

1.6 品质性状测定

使用近红外品质分析仪进行籽粒蛋白质含量

测定;使用快速粘度仪对面粉进行峰值粘度等粘

度特性的测定;使用电子粉质仪对面粉进行稳定

时间等粉质特性的测定。HMW-GS的检测参考

范家霖等[11]方法进行;按照Payne等[12]对HMW-
GS的评分标准进行得分统计。

1.7 数据处理

用Excel进行数据整理,用SPSS进行相关

性分析和主成分分析,用Origin对农艺性状进行
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聚类分析及绘图。

2 结果与分析

2.1 F6 群体的农艺性状及品质性状分析

从表1可以看出,F6 群体农艺性状的变异系

数由小到大依次为穗长、穗粒数、株高、千粒重、发
病等级和严重度。母本穗长8.12cm,小穗排列

紧密,穗粒数59.58粒,株高93.60cm,千粒重

49.25g。F6 杂交后代中,穗长大于母本的株系

占95.13%;株高最小为67.20cm,低于80cm的

约占三分之一;千粒重平均值大于两个亲本,但变

异系数较小。穗长、株高和千粒重均有超亲遗传

现象,超亲株系可作为小麦性状改良的种质资源。

品质性状的变异系数从小到大依次为蛋白质

含量、粉质质量、高分子量麦谷蛋白评分、峰值时

间、最终粘度、形成时间、弱化度、峰值粘度、低谷

粘度和稳定时间。161个株系的蛋白质含量为

10.03%~14.78%,变异系数仅7.19%,父本和

母本的蛋白质含量分别为13.35%和12.45%。
峰值黏度、低谷黏度、最终黏度均有超亲株系,且

161个株系的平均值均大于双亲。F6 代其余被测

指标的平均值介于双亲之间,除稳定时间外,其余

指标均有超亲株系出现;稳定时间最小值1.70
min,最大值14.00min,没有大于母本(16.10
min)的株系,但变异系数最大,说明后代群体变

异丰富,可根据不同育种需求进行选择。

表1 F6 群体主要农艺性状

Table1 MainagronomictraitsoftheF6population

性状
Trait

母本
Female

父本
Male

最小值
Min

最大值
Max

平均值
Mean

变异系数
CV/%

标准偏差
SD

SL/cm 8.12 8.10 6.37 12.53 10.38 10.40 1.08

GNS 59.58 63.5 33.00 61.33 47.70 11.51 5.49

PH/cm 93.60 83.57 67.20 110.20 90.82 10.78 9.79

TGW/g 49.25 50.45 37.50 62.68 51.95 8.12 4.22

IT 1 5 1 8 3 78.55 2

SE/% 5.0 60.0 5.0 80.0 26.7 95.20 25.4

  Min:最小值;Max:最大值;CV:变异系数;SD:标准偏差;SL:穗长;GNS:穗粒数;PH:株高;TGW:千粒重;IT:感病等级;SE:严重

度。下同。

Min:Minimum;Max:Maximum;CV:Coefficientofvariation;SD:Standarddeviation;SL:Spikelength;GNS:Grainnumber

perspike;PH:Plantheight;TGW:Thousandgrainsweight;IT:Infectiontype;SE:Severity.Thesamebelow.

表2 F6 群体品质性状表现

Table2 PerformanceofqualitytraitsofF6progenypopulation

性状
Trait

母本
Female

父本
Male

最小值
Min

最大值
Max

平均值
Mean

变异系数
CV/%

标准偏差
SD

PC/% 13.35 12.45 10.03 14.78 12.24 7.19 0.88

PV/cP 855 910 378 3007 1820 35.13 639

TV/cP 660 661 314 2746 1564 39.45 618

FV/cP 1584 1428 403 3590 2189 32.85 713

PT/min 5.60 5.73 3.08 6.87 5.15 19.61 1.01

ST/min 16.10 2.60 1.70 14.00 5.42 61.07 3.31

DT/min 6.32 3.20 2.40 10.50 4.61 34.49 1.59

FQN/% 72.3 56.2 47.9 82.0 64.1 13.50 8.6

HMW-GS 3.0 9.0 7.0 10.0 8.3 13.67 1.1

WD/FU 86.3 52.8 20.0 110.0 66.2 35.10 23.2

  PC:蛋白质含量;PV:峰值粘度;TV:低谷粘度;FV:最终粘度;PT:峰值时间;ST:稳定时间;DT:形成时间;FQN:粉质质量;HMW-

GS:高分子量麦谷蛋白评分;WD:弱化度。下同。

PC:Proteincontent;PV:Peakviscosity;TV:Troughviscosity;FV:Finalviscosity;PT:Peaktime;ST:Stabilitytime;DT:De-

velopmenttime;FQN:Qualitynumber;HMW-GS:Scoreofhighmolecularweightgluteninsubunits;WD:Weakeningdegree.The

samebelow.
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2.2 F6 群体农艺性状与品质性状的相关分析

农艺性状的相关性分析结果(表3)表明,穗
长与穗粒数呈极显著正相关(P<0.01),与株高

呈显著相关(P<0.05),与千粒重、发病等级和严

重度相关不显著。穗粒数与其他被测性状相关性

均不显著。株高与千粒重呈极显著正相关,与条

锈病发病等级和严重度均呈极显著负相关。
从品质性状相关性分析结果(表4)看,峰值

粘度、峰值时间及低谷粘度三者之间存在极显著

正相关(P<0.01);稳定时间与形成时间、粉质质

量均呈极显著正相关,与弱化度呈极显著负相关;
弱化度与形成时间呈极显著负相关;形成时间与

粉质质量呈极显著正相关。

2.3 F6 群体被测指标的主成分分析

对F6 群体的被测性状进行主成分分析发现,
农艺性状可分为三个主成分(表5),其累计贡献

率大于80%,可以反应大部分数据信息。第一主

成分的主效因子是发病等级和严重度,二者均与

抗条锈病能力有关,将其称为抗条锈病因子。第

二主成分的主效因子为穗长和穗粒数,二者均为

穗部特征,将其称为穗部因子。第三主成分的主效

因子是千粒重。根据3个主成分对F6 进行综合排

位分析,排名前3的编号依次为135、143、103。
品质性状通过主成分分析可划分为四个主成

分(表6),其累计贡献率大于92%。在第一主成

分中,峰值粘度、低谷粘度、最终粘度和峰值时间

载荷值较高,且均与粘度有关,将其称为粘度特性

因子;在第二主成分中,稳定时间、弱化度、粉质质

量和形成时间载荷值较高,且均与面团流变学特

性有关,将其称为面团强度因子;在第三主成分

中,高分子量麦谷蛋白载荷值最高;第四主成分中

蛋白质含量载荷值最高。根据4个主成分对F6
进行综合排位分析,排名前3的编号依次为32、

137、33。

表3 F6 代农艺性状的相关系数

Table3 CorrelationcoefficientsofagronomictraitsinF6generation
性状
Trait

穗长
SL

穗粒数
GNS

株高
PH

千粒重
TGW

发病等级
Infectiontype

严重度
Severity

SL 1

GNS 0.438** 1

PH 0.182* 0.010 1

TGW 0.126 -0.059 0.222** 1

IT -0.045 -0.108 -0.483** -0.116 1

SE -0.001 -0.134 -0.442** -0.064 -0.116 1

  *:P<0.05;**:P<0.01。表4同。Thesameintable4.

表4 参试品系主要品质性状间的相关性

Table4 Correlationbetweenthemainqualitytraitsofthetestedlines

Trait PC PV TV FV PT ST DT FQN HMW-GS WD

PC 1

PV 0.092 1

TV -0.050 0.871** 1

FV -0.024 0.895** 0.977** 1

PT -0.138 0.532** 0.713** 0.708** 1

ST -0.099 -0.074 -0.087 -0.065 -0.032 1

DT -0.060 -0.103 -0.139 -0.121 -0.089 0.876** 1

FQN -0.037 -0.019 -0.019 -0.035 0.005 0.815** 0.693** 1

HMW-GS 0.001 0.013 0.013 -0.054 0.037 -0.009 0.006 -0.083 1

WD 0.035 0.015 0.007 0.007 -0.041 -0.646** -0.491** -0.929** 0.081 1
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表5 F6 群体的农艺性状主成分分析结果

Table5 Principalcomponentanalysisofagronomic
traitsofF6lines

性状
Trait PC1 PC2 PC3

SL 0.023 0.833 0.279

GNS -0.110 0.842 -0.227

PH -0.605 0.091 0.461

TGW -0.036 -0.001 0.902

IT 0.965 -0.034 -0.038

SE 0.965 -0.026 0.037

ChV 2.352 1.374 1.085

CR/% 39.198 22.903 18.089

AC/% 39.198 62.100 80.190

  PC1:第一主成分;PC2:第二主成分;PC3:第三主成分;ChV:

特征值;CR:贡献率;AC:累计贡献率。下同。

PC1:Thefirstprincipalcomponent;PC2:Thesecondprin-

cipalcomponent;PC3:Thethirdprincipalcomponent;ChV:

Characteristicvalue;CR:Contributionrate;AC:Accumulative

contribution.Thesameintable6.

表6 F6 群体的品质性状主成分分析结果

Table6 Principalcomponentanalysisresultsof

qualitytraitsofF6lines

性状
Trait PC1 PC2 PC3 PC4

PC 0.050 -0.051 0.000 0.997

PV 0.997 -0.013 0.005 0.042

TV 0.999 -0.018 0.010 0.026

FV 0.997 -0.022 0.009 0.020

PT 0.993 -0.024 0.007 0.007

HMW-GS 0.016 -0.054 0.992 0.000

ST -0.055 0.933 -0.045 -0.069

DT 0.003 0.780 0.106 0.017

WD 0.010 -0.990 0.098 0.021

FQN -0.010 0.968 -0.075 -0.020

ChV 4.018 3.223 1.000 0.986

CR/% 40.178 32.229 9.996 9.864

AC/% 40.178 72.406 82.402 92.266

2.4 F6 群体被测性状聚类分析

对F6 群体所有被测性状进行 Q型聚类分

析,结果(图1)显示,供试材料可分成(Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、

Ⅳ、Ⅴ)五大类群,第Ⅰ类群有31个株系,综合表

现为穗较长,穗粒数多,千粒重高,稳定时间较长,
但植株较高,糊化特性较低,株系143为类代表;
第Ⅱ类群有16个株系,和第Ⅰ类群相比,农艺性

状和粉质特性表现稍好,株系25为此类代表;第

Ⅲ类群包括60个株系,占F6 的40%左右,综合

表现为植株较低,小穗排列相对紧密,千粒重高,
高抗条锈病,蛋白质含量高,峰值时间长,高分子

量麦谷蛋白评分高,其中千粒重、蛋白质含量、峰
值时间和高分子量麦谷蛋白评分为五大类中最

高,抗条锈病表现最好,但穗较短、穗粒数较少,株
系10为此类代表;第Ⅳ类群包含13个株系,综合

表现为穗较长,穗粒数多,千粒重高,稳定时间和

形成时间较长,但植株较高,高分子量麦谷蛋白评

分较低,株系126是此类群中最具代表性的;第Ⅴ
类群有41个株系,综合表现为短穗,穗粒数少,发
病等级较高,蛋白质含量低,千粒重和高分子量麦

谷蛋白评分为五类中最低,稳定时间、形成时间最

高,株系77为此类群代表。

图1 小麦群体农艺性状和品质性状综合聚类

Fig.1 Comprehensiveclusteringofagronomic
andqualitytraitsofthewheatpopulation

2.5 F6 群体功能基因的分布及其效应

利用0.1K基因芯片对F6 株系的粒重、株高

和条锈病抗性相关基因检测结果(表7)发现,粒
重基因Tabas1、TaGW2-6A、TaCwi-A1、TaSus2-
2B的分布频率依次为80.12%、56.52%、4.97%、

54.04%;株 高 基 因Rht-B1b、Rht-D1b、Rht-8、

Qpht-2D、Rht24-AP2的分布频率依次为59.01%、

55.28%、52.80%、59.01%、55.28%;抗条锈病相

关基因Yr5、Yr17、Yr30、Yr78、Yr82的分布频率依次

为81.99%、65.22%、74.53%、80.12%、14.29%。
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表7 F6 群体中功能基因检测结果

Table7 DetectionresultoffunctionalgenesinF6population

性状
Trait

基因
Gene

频率
Frequency/%

频数
Counts

粒重
Grainweight

株高
Plantheight

条锈病
Striperust

Tabas1 80.12 129

TaGW2-6A 56.52 91

TaCwi-A1 4.97 8

TaSus2-2B 54.04 87

Rht-B1b 59.01 95

Rht-D1b 55.28 89

Rht-8 52.80 85

Qpht-2D 59.01 95

Rht24_AP2 55.28 89

Yr5 81.99 132

Yr17 65.22 105

Yr30 74.53 120

Yr78 80.12 129

Yr82 14.29 23

  对上述基因的效应进行分析,结果发现,粒重

基因TaSus2-2B、Tabas1和TaGW2-6A 对被测株

系的粒重均无显著效应,TaCwi-A1基因则效应

显著(P<0.05),携带此基因株系的平均粒重显

著高于未检出株系(图2A)。矮秆基因Rht-B1b、
Rht-D1b、Rht-8、Qpht-2D、Rht24_AP2对被测株

系的株高均有显著效应,含有Qpht-2D、Rht-B1b
基因的株系平均株高显著低于不含基因株系的平

均株高,说明这2个基因降低株高作用明显;而含

有Rht-8、Rht-D1b和Rht24-AP2基因的株系平均

株高显著高于不含这三个基因的株系,说明这3
个基因可能会提升株高(图2B)。携带抗条锈病

基因Yr17、Yr5、Yr30的株系平均发病等级显著低

于不含基因的株系,表明这三个基因对小麦抗条

锈性均有显著效应;含有Yr78基因的株系平均发

病等级较不含该基因的株系差异不显著;含有

Yr82基因的株系平均发病等级显著高于与不含该

基因的株系(图2C),具体原因有待进一步研究。

  *:阳性与阴性株系间差异显著(P<0.05)。

*:Significantdifferencebetweenthelinespositiveandnegitive(P<0.05).

图2 粒重、株高、条锈病相关基因对性状的影响

Fig.2 Effectsofgrainweight,plantheight,andstriperustresistancegenesonthecorrespondingtraits

3 讨论

为探寻小麦育种优质种质资源,本研究对

161个硬粒小麦与普通小麦杂交后代F6 株系进

行农艺性状、品质性状等的研究。结果表明,杂交

后代中,穗长、株高和千粒重均有超亲遗传现象,
超亲株系可作为小麦性状改良的种质资源。丁明

亮[9]通过测定12份硬粒小麦与普通小麦杂交稳

定株系的产量及其构成因素,发现杂交后代的产

量和有效穗数极显著高于普通小麦种内杂交选育

的新品系。而李慧敏等[13]也认为,普通小麦与硬

粒小麦远缘杂交是实现种质创新和培育高千粒重

新种质有效途径。本研究中,品质性状的峰值黏

度、低谷黏度、最终黏度均有超亲株系,且161个

株系的平均值均大于双亲,其余被测指标的平均

值介于双亲之间;粉质仪指标中,除稳定时间外,
其余指标均有超亲遗传株系出现,后代群体变异

丰富,可根据不同育种要求进行选择。而丁明

亮[9]研究表明,硬粒小麦对普通小麦品质性状的

改良效果不显著。这些差异可能与所用材料和种

植环境有关,具体原因有待更多试验的检验。
对F6 群体被测性状进行相关性分析表明,株
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高与千粒重呈极显著正相关,穗长与株高存在显

著相关性,穗粒数与穗长呈极显著正相关,这与前

人结论一致[14-16]。品质性状方面,蛋白质含量与

粉质质量呈显著正相关,稳定时间、形成时间和粉

质质量三者间存在显著或极显著正相关,这与郭

家宝等的研究结论一致[17],而尹成华等[18]研究

表明,弱化度与面粉加工品质呈显著负相关。
主成分分析表明,在高产育种过程中,要注意

平衡千粒重构成因子的数值,在保持株高合适的

同时,要协调好穗部构成因子和千粒重构成因子

的关系,不能追求其中某个指标而导致最终产量

降低,这与闫雪等[19]研究结论类似。
利用0.1K基因芯片技术检测了粒重、株高

和抗条锈病相关14个基因,结果表明,Qpht-2D
(降低株高)、Qpht-B1b(降低株高)、Yr17(抗条

锈)、Yr5(抗条锈)、Yr30(抗条锈)和Yr78(抗条

锈)对目标性状具有显著改良效果。携带TaCwi-
A1和TaSus2-2B基因株系的平均粒重显著高于

不携带基因株系。前人对TaCwi-A1等位基因进

行研究,发现含有TaCwi-A1a的粒重比含有TaC-
wi-A1b的高[20]。杨雪敏等[21]对TaSus2-2B基因

进行研究,发现含有TaSus2-2BH 株系的粒重高

于含有TaSus2-2BL 的株系,但两者间差异不显

著。Qpht-2D 基因能够使中麦895显著降低株

高[22],这与本研究结果类似。但含有粒重、株高

相关基因Tabas1、Rht-8、Rht-D1b 和Rht24-AP2
的株系并未表现预期效应。抗条锈病方面,不含

有Yr82基因株系的平均发病等级低于含有该基

因株系。这种现象的出现与前人的研究有出入,
即阳性品种(系)并未表现出抗病性[23],推测这种

差异可能是由于不同的遗传背景造成的。
本研究还发现,一些株系虽然未携带被检测

基因,但目标性状表现较好,特别是粒重,部分F6
株系的平均粒重为51.95g,推测出现该情况的

原因可能是后代中存在未被检测到的粒重基因,
而且该基因对粒重具有较大贡献。将农艺性状、
条锈病抗性和品质性状主成分分析所得综合得分

进行排名,发现3个综合表现较好的株系,编号分

别为137、98和155,可对其进一步应用。
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