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摘 要:小麦种质资源是小麦新品种培育的重要基础。以平顶山地区40份小麦种质为材料,利用SSR
分子标记对其遗传多样性进行了分析。结果表明,引物多态性条带百分比介于35%~100%之间,平均为

74.5%,29对SSR引物共扩增出164个多态性条带,单对SSR引物平均扩增5.60个,SSR引物有效等位基

因数、Nei􀆳s基因多样性指数和Shannon􀆳s信息指数变化范围分别为1.17~1.66、0.11~0.38和0.17~0.55,
平均值分别为1.43、0.26和0.39。不同小麦种质间的遗传相似系数变化范围为0.55~0.98,平均为0.77。
基于遗传相似系数将40份小麦资源聚类为5个类群,第I类群包含3个小麦种质,第Ⅱ类包含11个小麦种

质,第Ⅲ类群有5个小麦种质,第Ⅳ类群有3个小麦种质,第Ⅴ类群包含的小麦种质数最多,共有18个,占参

试种质数量的45.0%。主成分分析结果与聚类分析结果基本一致。同时,利用SSR标记构建了40个小麦种

质的DNA指纹图谱。
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Abstract:Wheatgermplasmsaretheimportantfoundationforwheatbreeding.Inthisstudy,thege-
neticdiversitywasanalyzedfor40wheatgermplasmsfromPingdingshanregionusingSSRmolecular
markers.ResultsshowedthatthepercentageofpolymorphicbandsforSSRprimersrangesfrom35%
to100%,withanaverageof74.5%.Atotalof164polymorphicbandswereobtainedby29pairsof
SSRprimers,withanaverageof5.60bandsforasinglepairofSSRprimers.Theeffectivenumberof
alleles,Nei􀆳sgenediversityindex,andShannon􀆳sinformationindexofSSRprimersrangedfrom1.17
to1.66,from0.11to0.38,andfrom0.17to0.55,respectively,withtheaveragevaluesof1.43,0.26,
and0.39,respectively.Thegeneticsimilaritycoefficientbetweendifferentwheatgermplasmsisdis-
tributedbetween0.55and0.98,withanaverageof0.77.Basedonthegeneticsimilaritycoefficient,
the40wheatgermplasmscanbedividedintofivegroups.Ofthem,groupIcontainedthreewheat
germplasms;group Ⅱ containedelevenwheatgermplasms;group Ⅲ containedfivewheatgerm-
plasms;andgroupIVcontainedthreewheatgermplasms.GroupⅤcontainedthelargestnumber
(eighteen)ofwheatgermplasms,accountingfor45.0%ofthetotalwheatgermplasms.Theresultof
principalcomponentanalysiswasbasicallyconsistentwiththeresultsofclusteranalysis.Inaddition,
DNAfingerprintsofthe40wheatgermplasmswereconstructedwithSSRprimers.
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  小麦(TriticumaestivumL.)属于禾本科植

物,是全球重要粮食作物之一[1]。迄今为止,世界

35%以上人口都以小麦为主食,2020年全球小麦

总产量达7.6亿吨以上。中国是世界上小麦主产

国和消费国之一,其中河南作为重要农业大省是

中国小麦生产的最重要地区,其小麦种植面积和

产量均居全国前列。种质资源是培育小麦优良品

种的重要基础,因此开展河南地区小麦种质资源

研究对该区域小麦产业层次提升以及保障国家粮

食安全具有重要意义。
SSR(simplesequencerepeats)标记是近年来

常用的一种DNA分子标记技术,其通常包含1~
6个核苷酸,每个SSR两侧的序列一般都是相对

保守的单拷贝序列[2]。在生物的基因组中,这些

重复序列一般以两种形式存在:串联重复序列和

散布重复序列。研究发现,SSR中重复单位的数

目存在着高度变异,这些变异表现为微卫星数目

的整倍性变异或重复单位序列中的序列有可能不

完全相同[3-4],从而造成了多个位点的多态性。与

其他分子标记相比,SSR标记具有以下优点:(1)
具有多个等位基因的特性,能够提供大量的信息;
(2)数量丰富,揭示的多态性较高,覆盖了整个基

因组;(3)以孟德尔方式遗传,呈共显性。因此,该
标记在遗传多样性分析、指纹图谱绘制、目标基因

定位等研究领域得到了较为广泛的应用[5-7]。
DNA指纹图谱技术(DNA-fingerprint)由英

国科学家Jeffreys于1986年首次提出,该技术的

特点是能够快速且精准地鉴别品种和品系,已经

在很多农作物的品种资源多样性和纯度鉴定的研

究中广泛应用[8-10]。DNA指纹图谱可以揭示基

因组中的变异情况,无论是个体还是群体,都会拥

有独特的DNA指纹图谱,并能以此来区分不同

材料[11]。目前,DNA指纹图谱技术已经被广泛

应用于多种研究。李宏博等[12]利用42个SSR标

记构建了河北省70个小麦品种的DNA指纹图

谱,并对其遗传差异进行了分析,为小麦品种改良

和种质资源创新提供了参考。其他学者也利用分

子标记进行了小麦种质指纹图谱的构建[8,10,12]。
构建基于SSR标记技术的DNA指纹图谱对于种

子纯度的鉴定、品种的特异性和真实性鉴别具有

非常重要的意义。
小麦种质资源多样性的分析是直接影响小麦

育种过程的基因改造工作,对小麦品种选育具有

重要的指导意义。通过研究小麦的遗传多样性,
能够对小麦种质资源的收集、分类、评价、育种、核

心种质的建立等工作提供理论依据和指导[13]。
长久以来,小麦育种遗传基础变窄,导致品种间差

异变小,仅依靠传统的生物学性状很难将它们准

确的区分和鉴别开,这也是在小麦常规育种中,亲
本准确选择困难和育种水平没有突破性进展的主

要原因之一,从而导致小麦育种进展缓慢。同时,
伴随着小麦新品种的不断出现,依靠田间表型鉴

定已无法满足新品种保护的要求。在这种情况

下,与表型鉴定相关的各种辅助手段应运而生。
通过分子标记技术辅助育种不仅可以在一定程度

上缩短育种的年限,提高育种的效率,加快育种的

进程,同时也克服了很多传统育种方法中的困

难[4]。遗传多样性分析和DNA指纹图谱构建是

小麦遗传育种研究中的重要内容,其不仅为了解

小麦物种起源、品种分类、亲本选配及核心小麦资

源构建等提供了科学依据,也为研究、保护与利用

现有小麦资源提供重要支撑。本研究利用SSR
标记对河南省平顶山地区已有小麦种质资源进行

检测分析,旨在阐明这些小麦种质DNA水平的

遗传差异及亲缘关系,为小麦种质在育种中的高

效利用和科学保护提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本研究材料共包括来自河南平顶山地区及从

河南省内外引进的40份小麦种质,种质材料信息

详见表1。2022年10月将这些材料种植于河南

省平顶山市农业科学院小麦基地,每个材料设置

3个重复,每个重复种3行,行长2m,行距25
cm,田间管理与普通大田相同。
1.2 基因组DNA提取及PCR扩增

对每份种质随机选取3个单株采集叶片,把
采集好的样本装进预先写好序号的塑料密封袋

中,采用SDS法[14]提取DNA,用TE溶解DNA
并进行PCR扩增。利用SSR引物进行PCR扩

增反应。反应体系总体积为15μL,其中包括1
μL基因组DNA、2μL引物、5μL2×BlueTaq
PCRMix以及7μLddH2O。将做好的样品放置

在EppendorfPCR 扩 增 仪 上 进 行 PCR 扩 增。
SSR-PCR扩增程序:94℃预变性3min;35个循

环[94℃变性1min,Tm(52~56℃)复性1min,
72℃延伸1min];72℃延伸5min。SSR引物来

自网 站 http://wheat.pw.usda.gov/ggpages/
DEM/,引物由上海生物工程有限公司合成,引物

详细信息见表2。
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表1 本研究所用小麦种质资源信息

Table1 Informationofwheatgermplasmsinthisstudy
序号Code 种质 Germplasms 序号Code 种质 Germplasms
1 烟农16号 Yannong16 21 新麦132Xinmai132
2 烟农18号 Yannong18 22 新麦133Xinmai133
3 烟农21号 Yannong21 23 新麦142Xinmai142
4 烟农22号 Yannong22 24 新麦224Xinmai224
5 平麦156Pingmai156 25 新麦1324Xinmai1324
6 平麦257Pingmai257 26 新麦1325Xinmai1325
7 平麦359Pingmai359 27 新麦1326Xinmai1326
8 平麦465Pingmai465 28 新麦1327Xinmai1327
9 平麦482Pingmai482 29 绿麦9Lvmai9
10 Pdsdq2320 30 绿麦13Lvmai13
11 Pdsdq2379 31 青麦2Qingmai2
12 Pdsdq3384 32 青麦5Qingmai5
13 Pdsdq3567 33 百农78Bainong78
14 Pdsdq3642 34 百农124Bainong124
15 Pdsdq3679 35 百农367Bainong367
16 Pdsdq3720 36 百农457Bainong457
17 02BE396 37 WG494-12
18 10Y465 38 WG527
19 WG494-9 39 WG529
20 矮优21-17Aiyou21-17 40 02BE396

表2 本研究所用SSR引物序列及退火温度
Table2 SequenceandannealingtemperatureforSSRprimersinthisstudy

引物名称
Primer

引物序列Sequenceofprimer

正向Forward(5'→3') 反向 Reverse(5'→3')
退火温度
Tm/℃

Primer10 CACCCGTTAATTCCGATAAAGA AATGTCCAGCCTTCTCCTACAG 54
Primer20 ATCCAGCCAGTTTTGAAGTCTC ACCACTATCTTGGTCAGCAGGT 56
Snp26 AGGTTTTTGCATGGTCCAGTT GGCATTATAGGCCGTCTTGA 56
Snp31 GTCACATTCATATGGCAAACC CTGCCTTTCAACCTCTTTGG 55
Snp45 GTAGCCAATGGAATTTGGAGC TAAGGCCCAACAGTTTCCTG 56
Xbarc83 AAGCAAGGAACGAGCAAGAGCAGTAG TGGATTTACGACGACGATGAAGATGA 56
Xgpw311 CACTAGACGTTTGGCTTGCT GACCTTCCCAACCCGTAGAC 53
Xgpw1108 TGCAAGTGCTCTTAGAATCTGAAC TCTTGAACCTGAACCCTTGC 56
Xgpw2124 ACAACTGCTGCAGCTCCTTC GATTAATTAAGCCAGGGACCG 56
Xgpw2271 AGATGAGATCCTCCCCGACT AGATTTGGGGAACAAATCCC 54
Xgpw2328 ATCCCAACAAACACACTACCG TTGTCTCCATGACTATGTGGG 56
Xgpw4101 TCCTAGATGGAGGTCTTGGC TCCTCCTCCCCATTTTGAG 52
Xgpw4120 TGCCCTTGGGAGATATTGAA CATGTTTGGTTGGGACTGTAA 56
Xgpw4175 AGAGCGAATTCATTATGAAC TTCCTATGGACACCTCTAC 54
Xgpw4315 TCGGGGACAGAGGGTTCT ACGTGCCAGGGAGGTATCTT 56
Xgpw4388 GTCGGGTTCCTATACAAAGGG TATTCCAAAGTTGCCATCCC 52
Xgpw4389 GTAAGTGGGCTGCCAGGTAA TAAAACTTGTGAGTGGCTCTGA 56
Xgpw4410 TTGAGGCGTGAAGATGAGC ACAGGGCCAACAAATTCAGT 56
Xgpw4412 CCTGATGCCATAGTTTGTCG AGAAGGAAAATGCTCAAACCA 55
Xgpw4507 CCTCTGATGTGGGTGGAAGT GTCGGCCTATAAGACCCCAT 56
Xgpw5193 AATTAGAGGGGTGAAAGGCTG CCAAGGACTACATCAGAAACCC 55
Xgpw7052 ATTCGGCACCAGCATCTACT GGTTTCGTACAACGGCACAT 56
Xgpw7272 CGACAAGCGGGTTAGAGA CTGGCTGAACCTGCTCC 56
Xgpw7309 AAGACGCTCACTCTAGCCGC CGGTCATCGGAATTTCAACT 54
Xgwm160 GAGTAATCGGGGACAGAGGC CACCTTCTCTGGGCGTTG 56
Xgwm294 GTGAGCAATTTTGATTATACTG TACCCTGATGCTGTAATATGTG 52
Xgwm357 TATGGTCAAAGTTGGACCTCG AGGCTGCAGCTCTTCTTCAG 56
Xwmc24 TCAGGCATGCATAAGTACCGA AGGCTGCAGCTCTTCTTCAG 53
Xwmc93 ACAACTTGCTGCAAAGTTGACG CCAACTGAGCTGAGCAACGAAT 56
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1.3 数据统计及分析

将整理好的结果图片经过处理后进行电泳条

带统计。在相同迁移水平上,按照多态性位点的

位置依次记录,条带清楚的记为“1”,无条带或模

糊的记为“0”,获得不同小麦种质的数据矩阵。利

用软件POPGEN32计算小麦种质间的遗传距离

和遗传相似系数以及SSR标记的主要遗传多样

性参数,包括引物扩增总位点数、多态性位点数、
多态性位点百分比、有效等位基因数、Nei􀆳s多样

性指数和Shannon􀆳s指数,采用非加权平均法

(UPMGA)通过NTSYS-pc2进行聚类分析,利用

遗传距离矩阵通过 GenAIEX进行主成分分析。
同时构建每个小麦种质DNA指纹图谱。

2 结果与分析

2.1 小麦基因组SSR分子标记多态性分析

从125对SSR引物中筛选获得29对多态性

丰富、带型清晰、重复性好的特异性引物,并被用

于小麦种质遗传多样性分析。由表3可知,利用

29对引物在40份小麦种质间共检测出了220个

等位变异,单对引物检测出3~14个等位变异,等
位变异平均数为7.6个。其中Xgpw4412扩增出

的位点最多,为14个,而Snp31扩增的位点是最

少的,为3个,多数引物扩增出的位点数变化范围

为6~8,如Xgpw1108、Xgpw5193和Xgwm4389
等。对于多态性位点百分比而言,除了Snp31为

35.0%,Xgpw4315为57.5%,Xgwm4412为57.0%,

Xgwm7052为40.0%,其余引物的多态性位点百

分比都在60.0%以上,平均值为74.5%。有效等

位基因数变化范围为1.17~1.66,平均为1.43;

Nei􀆳s多样性指数变化范围为0.11~0.38,平均

值是0.26;Shannon􀆳s指数变化为0.17~0.55,
平均值为0.39。利用Xgpw4315共扩增出9个

等位变异位点,多态性位点5个,多态性位点百分

比达到了57.5%,该引物的有效等位基因数、

Nei􀆳s多样性指数和Shannon􀆳s指数分别为1.32、

0.19、0.29(图1)。综合来看,所检测到的遗传多

样 性 参 数 值 均 较 大 的 有 Xgpw2271 和 Xg-
pw5193,说明这些引物在反映小麦种质的遗传多

样性中表现相对较好,更适合在育种实践中应用。

2.2 不同小麦种质亲缘关系分析

遗传相似系数可以反映不同小麦种质间亲缘

关系的远近。基于SSR标记检测数据估算出40
份小麦种质间的遗传相似系数 (表4)。不同小麦

种质间的遗传相似系数存在明显差异,其变化范

围为0.55~0.98,平均值为0.77,表明40份小麦

种质的遗传差异水平相对较高。在40份小麦材

料中,新麦132与 WG494-12之间的遗传相似系数

最小,为0.55,说明新麦132与 WG494-12的亲缘

关系最远。而遗传相似系数最大值达到0.98,存
在于小麦Pdsdq3720和百农78之间,这意味着相

对于其他的小麦种质而言,它们的亲缘关系是最

近的。另外,小麦种质间遗传相似系数接近平均

遗传相似系数的种质占总数的9.6%,例如平麦

156与Pdsdq2379、烟农18号与Pdsdq3384、Pds-
dq3384与10Y465等。

2.3 不同小麦种质聚类分析

利用SSR数据计算得到40份小麦种质间

的遗传距离,其值变化范围为0.02~0.84,平均

值为0.40。以此为基础,构建40份小麦种质遗

传聚类图。结果(图2)表明,40份种质可划分

为5个类群。第I类群包含的小麦种质数量为3
个,占参试种质数量的7.5%;第Ⅱ类包含11个

种,占参试种质数量的27.5%质;第Ⅲ类群有5
个小麦,占参试种质数量的12.5%;而第IV类

群包括3个小麦种质,占参试种质数量的7.5%;
第Ⅴ类群囊括了18个小麦种质,占参试种质数

量的45.0%。

  M:DNAmarker;1~40为40份小麦种质序号。以下图、表同。

M:DNAmarker;1-40representthecodeofwheatgermplasms.Thesameinbelows.

图1 引物Xgpw4315对40份小麦种质的扩增结果

Fig.1 Amplicationforthe40wheatgermplasmsbyprimerXgpw4315
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表3 40份小麦种质的SSR扩增结果

Table3 SSRamplicationofthe40wheatgermplasms

引物
Primer

扩增总位点数
TNA

多态性位点数
NPA

多态性位点
百分比PPA/%

有效等位
基因数Ne

Nei􀆳s多样性
指数 H

Shannon􀆳s
指数I

Primer10 4 3 77.5 1.47 0.29 0.44

Primer20 6 5 80.0 1.39 0.26 0.39

Snp26 5 4 75.0 1.44 0.27 0.41

Snp31 3 1 35.0 1.28 0.16 0.22

Snp45 5 4 75.0 1.39 0.25 0.39

Xbarc83 7 5 67.5 1.35 0.23 0.35

Xgpw311 9 8 90.0 1.60 0.35 0.52

Xgpw1108 6 4 62.5 1.46 0.26 0.38

Xgpw2124 10 8 82.5 1.62 0.34 0.49

Xgpw2271 7 6 92.5 1.66 0.38 0.55

Xgpw2328 6 5 77.5 1.50 0.29 0.44

Xgpw4101 6 4 60.0 1.42 0.24 0.35

Xgpw4120 5 4 80.0 1.56 0.32 0.47

Xgpw4175 9 7 80.0 1.46 0.28 0.42

Xgpw4315 9 5 57.5 1.32 0.19 0.29

Xgpw4388 13 10 77.5 1.39 0.25 0.38

Xgpw4389 7 6 80.0 1.50 0.30 0.45

Xgpw4410 10 9 90.0 1.31 0.21 0.35

Xgpw4412 14 8 57.0 1.19 0.14 0.23

Xgpw4507 9 7 82.5 1.27 0.20 0.33

Xgpw5193 8 8 100 1.66 0.38 0.55

Xgpw7052 12 5 40.0 1.17 0.11 0.17

Xgpw7272 6 4 67.5 1.39 0.24 0.37

Xgpw7309 9 7 80.0 1.40 0.26 0.41

Xgwm160 5 3 60.0 1.47 0.26 0.37

Xgwm294 8 6 77.5 1.32 0.22 0.35

Xgwm357 8 7 88.0 1.39 0.25 0.40

Xwmc24 7 5 77.5 1.47 0.29 0.43

Xwmc93 7 6 90.0 1.60 0.35 0.52

平均 Mean 7.6 5.6 74.5 1.43 0.26 0.39

  TNA:Totalnumberofalleles;NPA:Numberofpolymorphicalleles;PPA:Percentageofpolymorphism;Ne:Effectivenumberof

alleles;H:Nei􀆳sdiversity;I:Shannon􀆳sindex.

2.4 小麦种质的主成分分析

基于SSR检测数据对40份小麦种质进行

主成分分析,具体结果见图3。图3中的点代表

了不同小麦种质,从它们所在位置距离的远近

可以直观反映出其亲缘关系的远近,距离越近

说明小麦间遗传关系越近,反之,距离越远,则
亲缘关系越远。主成分分析可以大致将40份

小麦种质划分为4个类群,该结果与聚类分析

主要结果基本一致。

2.5 小麦种质DNA指纹图谱构建

基于SSR标记检测结果构建了40份小麦种

质的DNA指纹图谱。为保证DNA指纹图谱的

精准性和区分性,研究选取了29对带型清晰、多
态性好的SSR引物来构建小麦种质DNA指纹图

谱,结果发现,利用29对SSR引物共扩增出了

220个有效基因位点,在不同小麦种质间,其中

127个位点的差异较为明显,利用这个图谱可将

这40份小麦种质进行有效区分。
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图2 基于SSR标记的40份小麦种质聚类结果

Fig.2 Dendrogramofthe40wheatgermplasmsbasedonSSRmarkers

图3 基于SSR标记的40份小麦种质主成分分析图

Fig.3 Principalcomponentsanalysisofthe40wheatgermplasmsbasedonSSRmarkers

3 讨论

小麦作为中国重要粮食作物之一,其对保障

中国粮食安全具有重要意义[15-16],而提高小麦育

种水平是保证小麦产业提升的关键。长期的杂交

选育已使品种遗传多样性逐步降低,育种基础日

益狭窄,导致小麦育种进程缓慢,这已成为小麦育

种家普遍的共识。小麦种质资源是小麦育种的重

要基础,其遗传多样性分析对小麦种质资源的高

效利用非常关键,其也是小麦种质引进、保护、利
用及挖掘小麦优异基因资源的重要基础[16],对于拓

宽小麦遗传基础和亲本选配具有非常重要的意义。

SSR标记已被前人广泛应用于小麦遗传多

样性分析中[1,17-25]。杨艳红等[10]利用84对SSR
引物对119份小麦品种作分析共获得170个基因

位点,每对引物检测出1~5个基因位点,喻俊杰

等[26]在利用SSR标记对江苏省小麦品种遗传多

样性分析中发现,每对SSR标记检测位点变化范

围为2~11个,平均每个标记检测到3.93个基因

位点。丁明亮等[27]在对云南省小麦品种遗传多

样性分析中发现,单个SSR标记检测到1~9个

等位变异,平均每个SSR标记检测到3.96个等

位变异。与前人比较不难发现,本研究中SSR标

记在检测基因位点数达到220个,单对SSR引物
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扩增位点数平均为7.6,明显高于其他研究[10,12],
这也表明本研究选用的SSR标记具有更高的检

测效率。本研究也对SSR引物检测中的相关参

数进行了分析,结果显示,SSR标记的有效等位

基因数、Nei􀆳s多样性指数和Shannon􀆳s指数变化

范围分别为1.17~1.66、0.11~0.38和0.17~
0.55,这与王春平等[28]的试验结果不同。由于不

同研究针对的小麦材料不同,因此其研究结果对

其他小麦材料具有一定的局限性,虽然前人利用

SSR分子标记针对小麦遗传多样性开展了较多

的研究,但将SSR标记应用于平顶山地区小麦研

究的仍未见报道。本研究将为SSR标记在平顶山

地区小麦种质分析中的有效利用提供一定基础。
遗传多样性分析一直是小麦种质资源研究的

重要内容。本研究获得的40份小麦种质遗传相

似系数变化范围为0.55~0.98,平均值是0.77,
该结果与前人研究结果存在一定差异。例如王晨

晨等[29]用84对SSR引物对47份矮抗58及衍生

小麦品种进行分析,得到的遗传相似系数变化范

围为0.54~0.92,平均值是0.73。陈天青等[30]

研究发现55份贵州品种(系)之间的遗传相似系

数变化范围为0.13~0.63,平均值为0.33。刘路

平等[31]对国家黄淮冬麦区42个小麦品种(系)遗
传多样性分析中发现,品种间遗传相似系数变化

范围为0.15~0.88,平均值为0.52。通过比较可

以发现,本研究检测的小麦种质遗传相似性系数

均小于王晨晨等[29]、刘路平等[31]研究,这也表明

与前人研究相比,本研究小麦种质的遗传多样性

较小,造成这些差异的原因可能与研究材料选择

有关。由于本研究所用小麦材料绝大部分来自平

顶山、新乡等河南省内区域,只有极个别来自山东

等其他省份,来源地较少可能导致其遗传基础较

窄,研究群体遗传多样性水平较低。前人基于遗

传相似性系数开展不同小麦种质聚类分析的研究

较多[22-23,26]。本研究在对40份小麦种质进行聚

类分析的同时,也对其作了主分成分析,两种分析

互相印证,获得了基本一致的结果。

DNA指纹图谱保护小麦种质产权方面发挥

着越来越重要的作用[8,10,12]。对于小麦DNA指

纹图谱来说,所用SSR引物及其数量不同表现出

的特异性也存在差异,这不仅决定了所能区分的

小麦种质数量,还影响着DNA指纹图谱的有效

性和精确性。本研究选用了29对SSR引物扩增

的127个有效基因位点进行了指纹图谱的构建,

与杨艳红等[10]、李红琴等[32]构建的小麦指纹图

谱分子身份证相比,本研究构建的DNA指纹图

谱相对更精确和更具有区分性,这将为平顶山地

区小麦种质的保护和利用提供有效依据。
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