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摘 要:为探明优质弱筋小麦品种内麦416的染色体和分子遗传构成,利用荧光原位 杂 交(FISH)和

660K芯片对内麦416及其双亲射06-245和J1094进行分析。结果表明,内麦416根尖细胞含有42条染色

体,遗传稳定,4A、5A、1B和6B染色体的Oligo-pSc119.2FISH信号与母本射06-245有差异,除1B外,与亲

本J1094也有差异。通过660K芯片结果显示,母本射06-245对内麦416的遗传贡献率为66.51%,父本

J1094的遗传贡献率为33.49%,说明内麦416具有遗传偏亲现象;在基因组水平,母本射06-245对A、B和D
3个基因组的遗传贡献率(分别为73.84%、60.73%和61.64%)高于父本J1094;在染色体水平,除1B、6B、4D
和7D外,其余染色体的遗传贡献率均表现为射06-245高于J1094,其中7A、3D的遗传贡献率分别高达91.98%
和90.32%。经功能标记鉴定,内麦416包含6个高千粒重基因(TaGS2B1、TaGW2-6B、TaGS-D1、TaSus2-
2A、TaCwi、TaGS2A1),还携带有与抗性(COMT3B、1-FEH-6B、TaDREB1、Vp1B1、Lr34)和农艺性状(Rht-
D1b、TamybR_B1b)等相关的优异基因。由此可见,内麦416染色体具有遗传稳定性,表现出明显的母本遗

传偏亲特征,且携带多个高千粒重基因及与抗性相关的优良基因。
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AnalysisoftheGeneticCompositionofHigh-QualityWeakGluten
WheatVarietyNeimai416usingFISHand660KArray
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Abstract:Toelucidatethechromosomalandmoleculargeneticcompositionofthepremiumweak-glu-
tenwheatvarietyNeimai416,fluorescenceinsituhybridization(FISH)and660KwheatSNParray
wereemployedtoanalyzeNeimai416anditsparentallinesShe06-245andJ1094.Theresultsshowed
thatFISHanalysisidentified42chromosomesintheroottipcellsofNeimai416,withstableinheritance.
TheOligo-pSc119.2FISHsignalsonchromosomes4A,5A,1B,and6Bdifferedfromthoseofthe
maternalparentShe06-245,andexceptfor1B,alsodifferedfromthepaternalparentJ1094.The
660KSNParrayresultsrevealedthatthematernalparentShe06-245contributed66.51%ofthege-
neticmaterialtoNeimai416,whilethepaternalparentJ1094contributed33.49%,indicatingagenetic
biastowardsthematernalparentinNeimai416.Atthegenomelevel,thematernalparentShe06-245
exhibitedhighergeneticcontributionstotheA,B,andDgenomes(73.84%,60.73%,and61.64%,re-
spectively)comparedtothepaternalparentJ1094.Chromosomally,exceptforchromosomes1B,6B,



4D,and7D,She06-245showedgreatergeneticcontributionsthanJ1094acrossallotherchromo-
somes,withparticularlygreatcontributionson7A(91.98%)and3D(90.32%).Functionalmarker
analysisrevealedthatNeimai416integratesmultiplegenesofhighthousand-kernelweight(TaGS2B1,
TaGW2-6B,TaGS-D1,TaSus2-2A,TaCwi,andTaGS2A1),alongwithsuperiorallelesassociated
withdiseaseresistance(COMT3B,1-FEH-6B ,TaDREB1,Vp1B1,andLr34)andagronomictraits
(Rht-D1bandTamybR_B1b).ThisstudydemonstratesthatNeimai416exhibitschromosomalstability,a
pronouncedmaternal-biasedinheritancepattern,andcarriesmultiplehighthousand-kernelweight
genesandresistance-relatedsuperiorgenes.
Keywords:Neimai416;Fluorescenceinsituhybridization;660Karray;Geneticcomposition

  普通小麦(Triticumaestivum L.)作为主粮

作物之一,其高产稳产直接影响国家粮食安全[1]。
弱筋小麦适宜制作酥性烘培食品,在专用粉加工

领域的应用需求较大。而中国弱筋小麦育种长期

面临遗传基础狭窄,优异种质资源匮乏,品种选育

效率低,难以满足产业需求[2]。因此,揭示弱筋小

麦的遗传构成,挖掘关键调控基因,培育优质高产、
抗逆稳产的弱筋小麦品种[3-4],对满足食品加工品

质标准化和产业链发展的需求具有重要意义。
传统的小麦遗传研究主要依赖于表型选择和

常规杂交育种方法。然而,鉴于小麦基因组的庞

大与复杂性,在产量、抗病等性状的遗传解析上面

临着极大的挑战。现代分子生物学技术为解决这

一困境提供了新思路。荧光原位杂交(fluores-
cenceinsituhybridization,FISH)技术可实现基

因的染色体精确定位和结构变异可视化[5-7]。例

如,Huang等[6]利用FISH技术,在373个小麦品

种中检测到148个品种存在染色体结构变异,这
些变异反映了育种过程中的选择性优势。高密度

SNP芯片(如55K、660K等)能够揭示品种间亲

缘关系和遗传贡献[8-10]。陈真真等[11]利用小麦

55KSNP芯片扫描信麦136及双亲,发现父本信

麦79(50.74%)的遗传贡献率稍大于母本杨麦

15-1(49.26%)。FISH和SNP技术相结合,可整

合细胞遗传学与分子标记技术优势,为小麦复杂

性状遗传机制研究提供多维视角。
内麦416是四川省内江市农业科学院小麦研

究所以射06-245为母本、J1094为父本杂交选育

的优质弱筋小麦品种,已通过国家审定(国审麦

20230006)和四川省审定(川审麦20210002)。内

麦416在省区域和国家区域试验中均表现出高产

特性[12]。2023年,该品种凭其突出的抗病性被纳

入国家小麦抗病育种攻关目录,对川南地区的小

麦生产具有重要的示范意义。本研究通过整合

FISH与SNP芯片技术,系统分析内麦416及亲

本(母本射06-245,父本J1094)的遗传结构特征,
同时对农艺性状、品质性状、抗性等功能基因进行

分型,以期为充分挖掘该品种的育种价值、推动弱

筋小麦分子设计育种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试材料为内麦416及其双亲(母本射06-
245,父本J1094),其中内麦416和J1094由四川

省内江市农业科学院小麦所提供,射06-245由四

川省亿诚现代农业科技有限公司提供。

1.2 根尖染色体制备及荧光原位杂交

选取内麦416及其双亲材料的10~20粒种

子,进行根尖染色体观察试验。每个根尖至少观察

5~10个中期细胞,统计染色体数目及结构类型。
根尖染色体制备和荧光原位杂交过程参考 Hao
等[13]方法进行。选取寡核苷酸荧光探针 Oligo-
pSc119.2和Oligo-pTa535识别内麦416及其双

亲材料的A、B和D基因组所有染色体[14],两种

探针均由上海生工生物工程股份有限公司合成。

1.3 基因组DNA提取

选取内麦416、射06-245和J1094的三叶期

幼叶,采样后立即液氮速冻再转入-80℃超低温

冰箱保存备用。采用改良型CTAB法提取3个

小麦材料的基因组DNA[15],使用Nanodrop2000
分光光度计进行定量分析。

1.4 遗传贡献率统计及基因型图谱绘制

委托中玉金标记(北京)生物技术股份有限公

司采用小麦660KSNP基因芯片技术,对内麦416
及其双亲进行全基因组SNP分析。通过数据质

控剔除杂合位点及缺失位点后,筛选出双亲与内

麦416中均呈纯合状态的SNP标记,用于评估遗

传贡献率。基于染色体物理位置的纯合SNP标
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记数据,运用GGT2.0软件构建基因型图谱[16],
采用差异化着色策略,亲本间SNP标记差异以不

同颜色区分,内麦416与亲本共有的SNP标记通

过同样的颜色反映遗传相似性。

1.5 内麦416重要功能基因检测

委托中玉金标记(北京)生物技术股份有限公

司采用小麦50KSNP芯片技术,对小麦品种内麦

416及其双亲开展功能性基因KASP检测。功能

基因标记包括产量性状相关基因(株高、千粒重

等),品质性状相关基因,光周期、春化等适应性相

关基因,以及抗旱抗逆抗病、抗穗发芽等抗性基因。

2 结果与分析

2.1 内麦416染色体遗传构成

经染色体分析,内麦416及其亲本(射06-245
和J1094)均具有完整且稳定的染色体组(2n=
42)。利用Oligo-pSc119.2和Oligo-pTa535荧光

探针对内麦416及亲本材料的染色体进行荧光原

位杂交分析,发现内麦416的4A、5A、1B和6B
染色体Oligo-pSc119.2信号与母本射06-245有差

异,4A、5A和6B染色体Oligo-pSc119.2信号与父

本J1094有差异,其余染色体的Oligo-pSc119.2信

号完全一致;3个材料的 Oligo-pTa535信号均一

致(图1)。

2.2 双亲对内麦416的遗传贡献率

对内麦416及其双亲(射06-245与J1094)进
行小麦660KSNP芯片基因分型分析,共鉴定出

332797个纯合SNP位点。亲本间存在65565
个纯合差异位点,相同位点数量为267232个,表
明亲本基因组在遗传过程中保持了高度稳定性。
在SNP纯合差异位点中,43608个SNP位点来

源于亲本射06-245,21957个位点来源于J1094。
母本射06-245和父本J1094对内麦416的遗传贡

献率分别为66.51%和33.49%,即母本射06-245

对内麦416的遗传贡献率大于父本J1094(表1)。
从基因组水平来看,内麦416从双亲继承的

SNP位点在A、B、D三套基因组中呈现非均衡分布

特征(表1)。660KSNP芯片扫描结果显示,母本

射06-245在A、B和D3个基因组中的平均遗传贡

献率(分别为73.84%、60.73%和61.64%)高于父

本J1094。从染色体水平看,内麦416所携带的

65565个亲本特异性SNP标记在21条染色体上

呈现出非均匀分布的特征(表1)。母本射06-245
在2A、4A、6A、7A、2B、4B、7B、1D、3D和5D染色体

上的遗传贡献率大于70%,其中7A染色体上的

SNP位点分布最多(遗传贡献率为91.98%);父本

J1094在1B、6B、4D和7D染色体上的遗传贡献

率超过50%,同时在5B染色体上拥有最多的

SNP位点分布。

2.3 内麦416来源于双亲的染色体区段

基于332797个纯合SNP标记的遗传解析

显示,有301892个(90.7%)位点成功锚定至21
条染色体上,包含236327个保守型位点(内麦

416及亲本间无差异)及65565个差异位点(双亲

存在等位差异)。通过GGT2.0软件构建的内麦

416SNP基因型图谱(图2)显示,内麦416的21
条染色体均检测到有来自双亲的染色体区段,但
各亲本的占比不同。SNP标记分析表明,A基因

组所有染色体,B基因组2B~5B、7B,以及D基

因组1D~3D、6D染色体上,母本射06-245贡献

了较多的遗传区段;父本J1094在1B、6B、4D和

7D染色体上有优势遗传区段(父本标记占比>
50%),其中1B染色体作为父本特异性标记富集

热点,表现出最显著的父本SNP位点传递倾向。

2.4 内麦416及双亲重要性状功能基因

基于小麦50KSNP育种芯片的竞争性等位

基因特异性PCR(KASP)标记检测体系,对内麦

416及其亲本(射06-245和J1094)的产量、品质及

  绿色和红色分别为Oligo-pSc119.2和Oligo-pTa535信号。

ThegreenandredcorrespondtoOligo-pSc119.2andOligo-pTa535signals,respectively.
图1 内麦416及亲本的FISH结果

Fig.1 FISHresultsofNeimai416anditsparentallines
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表1 射06-245和J1094对内麦416的遗传贡献率

Table1 GeneticcontributionrateofShe06-245andJ1094toNeimai416ondifferentchromosomes

染色体/基因组
Chromosome/
Genome

总差异位点数
No.oftotal
differentialloci

射06-245She06-245

差异位点数
No.ofdifferentialloci

贡献率
Contributionrate/%

J1094

差异位点数
No.ofdifferentialloci

贡献率
Contributionrate/%

1A 3741 2173 58.09 1568 41.91

2A 1712 1332 77.80 380 22.20

3A 3684 2191 59.47 1493 40.53

4A 2513 1765 70.23 748 29.77

5A 4960 3024 60.97 1936 39.03

6A 2761 2109 76.39 652 23.61

7A 9421 8665 91.98 756 8.02

1B 3585 1009 28.15 2576 71.85

2B 5974 4498 75.29 1476 24.71

3B 4594 2995 65.19 1599 34.81

4B 2264 1746 77.12 518 22.88

5B 10134 6282 61.99 3852 38.01

6B 5418 2229 41.14 3189 58.86

7B 3107 2544 81.88 563 18.12

1D 200 155 77.50 45 22.50

2D 475 269 56.63 206 43.37

3D 186 168 90.32 18 9.68

4D 106 48 45.28 58 54.72

5D 281 219 77.94 62 22.06

6D 139 83 59.71 56 40.29

7D 310 104 33.55 206 66.45

A基因组
SubgenomeA 28792 21259 73.84 7533 26.16

B基因组
SubgenomeB 35076 21303 60.73 13773 39.27

D基因组
SubgenomeD 1697 1046 61.64 651 38.36

  绿色表示内麦416、射06-245和J1094相同区段;红色表示射06-245区段;蓝色表示J1094区段。

GreenindicatestheidenticalfragmentamongNeimai416,She06-245andJ1094;RedindicatesthefragmentderivedfromShe06-
245;BlueindicatesthefragmentderivedfromJ1094.

图2 内麦416的21条染色体SNP基因型图谱

Fig.2 SNPgenotypepatternon21chromosomesofNeimai416
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抗性相关候选基因进行解析(表2)。结果显示,
内麦416及双亲的株高均表现为矮秆,其基因为

Rht-D1b;粒色为红色,基因为TamybR_B1b。内麦

416聚合了6个高千粒重基因(TaGS2B1、TaGW2-
6B、TaGS-D1、TaSus2-2A、TaCwi和TaGS2A1)、
1个高粒数基因(TaMoc)、1个低千粒重基因

(TaTGW7)和1个千粒重不利型基因(TaCWI-

5D)。在这9个基因的组成上,内麦416与母本

射06-245完全一致,与父本J1094在TaGS2B1、
TaGW2-6B和TaTGW7基因存在差异。内麦416
为弱筋小麦,品质检测结果为Glu-Ax1等位基因

类型。内麦416及双亲的低分子量谷蛋白亚基

Glu-A3和Glu-B3位点组成均为Glu-A3b和Glu-
B3e,且均含有高多酚氧化酶基因PPOA2b_230、

表2 内麦416、射06-245和J1094重要性状相关基因分型

Table2 GenotypingoftheimportanttraitsinNeimai416,She06-245andJ1094

性状
Trait

基因
Gene

内麦416
Neimai416

射06-245
She06-245 J1094 表型

Phenotype

株高Plantheight Rht-D1b Rht-D1b Rht-D1b Rht-D1b 矮秆 Dwarf

粒色 Graincolor TamybR_B1 TamybR_B1b TamybR_B1b TamybR_B1b 红色 Red

芒 Awn AWN AWN AWN AWN 有芒 Awned

产量 Yield
TaGS2B1 Hap-H Hap-H Hap-L Hap-H:高千粒重 Highthousandgrainweight

Hap-L:低千粒重Lowthousandgrainweight

TaCWI-5D Hap-5D-G Hap-5D-G Hap-5D-G 不利型 Unfavorabletype

TaGW2-6B Hap-1 Hap-1 Hap-2 Hap-1:高千粒重 Highthousandgrainweight
Hap-2:低千粒重Lowthousandgrainweight

TaMoc Hap-H Hap-H Hap-H 高粒数 Highgrainnumber

TaGS-D1 TaGS-D1a TaGS-D1a TaGS-D1a 高千粒重 Highthousandgrainweight

TaSus2-2A Hap-A Hap-A Hap-A 高千粒重 Highthousandgrainweight

TaCwi TaCwi-A1a TaCwi-A1a TaCwi-A1a 高千粒重 Highthousandgrainweight

TaGS2A1 Hap-H Hap-H Hap-H 高千粒重 Highthousandgrainweight

TaTGW7 TaTGW-7Ab TaTGW-7Ab TaTGW-7Aa TaTGW-7Aa:高千粒重 Highthousandgrainweight
TaTGW-7Ab:低千粒重Lowthousandgrainweight

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

品质 Quality Glu-A1_1_1594 Ax1 Ax1 Ax1 弱筋 Weakgluten

Glu-A3 Glu-A3b Glu-A3b Glu-A3b 有利型Favorabletype

Glu-B3 Glu-B3e Glu-B3e Glu-B3e 不利型 Unfavorabletype

NAM-6A A1b A1b A1b 增加蛋白积累Increasedproteinaccumulation

PPO Ppo-A1b Ppo-A1b Ppo-A1b 低多酚氧化酶活性Lowpolyphenoloxidase

PPOA2b_230 Ppo-A2a,c Ppo-A2a,c Ppo-A2a,c 高多酚氧化酶活性 Highpolyphenoloxidase

PsyA1 Psy-A1b Psy-A1b Psy-A1b 低黄色素含量Lowyellowpigmentcontent

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

春化、光周期
Vernalization,
photoperiodic
reaction

Vrn-A1 Vrn-A1b Vrn-A1b Vrn-A1b 冬性 Winterness

vrn_5Aprom vrn_5Aprom vrn_5Aprom vrn_5Aprom 冬性 Winterness

Vrn1_new Jaggertype Jaggertype Jaggertype 短春化Short-vernalization

VrnD3 Jaggertype Jaggertype Jaggertype 短春化Short-vernalization

Ppd-D1 Wildtype Wildtype Wildtype 光周期敏感Photoperiodsensitivity

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

抗旱抗逆
Droughtand

stressresistance

COMT3B COMT-3Bb COMT-3Bb COMT-3Bb 低木质素Lowlignin

1-FEH-6B 1fehw3 1fehw3 1fehw3 抗旱 Tolerant

TaDREB1 TaDRE-B1a TaDRE-B1a TaDRE-B1a 抗旱 Tolerant

穗发芽
Pre-harvest
sprouting

Vp1B1 Vp1B1b Vp1B1b Vp1B1b 抗穗发芽Pre-harvestsproutingresistance

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

抗病
Diseaseresistance Lr34 Lr34 Lr34 Lr34 抗叶锈病 Resistancetoleafrust
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
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低黄色素含量基因PsyA1以及能增加籽粒蛋白质

积累的基因NAM-6A。在内麦416及双亲中,共
检测到4个春化基因和1个光周期基因,这5个基

因的组成在内麦416和双亲间完全一致。此外,还
检测到3个与抗逆、抗旱相关的基因(COMT3B、1-
FEH-6B和TaDREB1),1个抗穗发芽基因(Vp1B1)以
及1个抗叶锈病基因(Lr34),内麦416与双亲在

这5个基因的组成上也完全一致。

3 讨论

FISH技术在小麦亲本溯源和遗传构成分析

中具有重要作用[5-6,17]。本研究利用FISH 技术

对内麦416及其亲本进行染色体结构变异以及遗

传构成分析,发现内麦416的4A、5A、1B和6B
染色体Oligo-pSc119.2FISH信号与亲本存在差

异,可能是染色体结构变异造成的结果[6]。其余

染色体的 Oligo-pSc119.2信号及所有染色体的

Oligo-pTa535信号均与亲本一致,说明内麦416
在这些染色体上的FISH信号片段序列与双亲一

致,这与SNP基因型分析结果相符。关淑仙等[5]

报道内麦系列品种在5A和6B染色体具有较高

的FISH多态性。本研究也发现内麦416在这两

条染色体上存在变异。尽管本研究通过 Oligo-
pSc119.2和Oligo-pTa535两种荧光探针鉴定出

内麦416的4条染色体与双亲存在差异,但为了

更全面地分析内麦416的遗传构成,建议增加更

多小麦特异性探针进行深入分析[6]。
在作物新品种辅助选育过程中,可以从分子

水平对作物的遗传基础进行研究,揭示亲本对育

成品种的遗传作用[18-19]。基于小麦660KSNP芯

片分析表明,内麦416的遗传物质主要来源于母

本射06-245,其平均遗传贡献率为66.51%,表现

出明显的偏亲现象。类似地,泰科麦33和南麦

660更多地遗传了母本的遗传物质,遗传贡献率

分别为66.57%和59.08%[3,20];而信麦136则

例外,其父本遗传贡献率(50.74%)略高于母本

(49.26%)[11]。在育种实践中,育种家通常倾向

于选择适应当地生态环境的骨干亲本或主栽品

种,后代在遗传物质的继承上更多地偏向于这些

亲本。例如,川麦42和周8425B分别是西南麦

区和黄淮海麦区的主栽品种及骨干亲本,比其他

亲本拥有更多的优异遗传位点,其衍生品种在遗

传物质上也更倾向于这两者[21-22]。
本研究显示,在基因组层面,内麦416母本射

06-245在 A、B、D基因组的遗传贡献率分别为

73.84%、60.73% 与 61.64%,显 著 高 于 父 本

J1094对应的26.16%、39.27%和38.36%。染

色体水平分析显示,射06-245在10条染色体

(2A、4A、6A、7A、2B、4B、7B、1D、3D、5D)的遗传

贡献率超过70%,其中7A染色体高达91.98%;
而J1094仅在4条染色体(1B、6B、4D、7D)实现遗

传优势(>50%),其中1B染色体遗传贡献率为

71.85%。这种亲本遗传偏向性可能源于现代小

麦育种中骨干亲本选择策略所引发的遗传累加效

应[3],以及针对特定农艺性状(如抗逆性、产量构

成)的表型定向筛选压力[4],其分子机制可能还与

同源染色体配对偏好性以及重组抑制等遗传调控

网络紧密相关。
重要性状功能基因的KASP标记结果发现,内

麦416携带1个小麦弱筋基因(Glu-A1x)[20]、1个矮

秆基因(Rht-D1b)[23]、2个冬性基因(Vrn-A1和vrn_
5Aprom)[10,20]、5个抗性基因(COMT3B、1-FEH-
6B、TaDREB1、Vp1B1和Lr34)[20,23]和7个高千粒

重及高粒数基因(TaGS2B1、TaGW2-6B、TaGS-D1、
TaSus2-2A、TaCwi、TaGS2A1和TaMoc)[11,23]。
通过多基因协同效应,内麦416成功整合了弱筋

特性、矮秆表型、高产潜力及冬性生长习性,同时

在抗寒/旱等非生物胁迫和病害抗性方面表现突

出,其表型特征与审定报告中性状描述一致。内

麦416重要性状功能基因的聚合是该品种今后遗

传改良的目标之一。
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