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晋麦 47背景回交导人系的遗传选择与性状分析 
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摘 要：为深入研究小麦抗旱相关性状的遗传基础，以旱地品种晋麦 47为轮回亲本、水地品种鲁麦 14为供体 

亲本构建的导入系(ILs)为材料，在雨养和灌溉两种条件下考察穗下节和穗部农艺性状，利用 56对在双亲间表现 

多态性的 SSR标记 引物对 BC。F 导入 系群体 的 15O个株 系进行遗传选择 ，分析 筛选后 的 148个导入 系遗传背景及 

性状相关性。结果表明，II s群体中有两个株系分别在 2个、13个标记位点的基 因型不同于双亲，ILs群体的晋麦 

47基因型回复率迭 94．38 。在 两种水分条件下 ILs群体 多数性状表现超双 亲，性状 变异 系数在2．34 ～ 

127．11 之间，性状均值偏向轮回亲本晋麦 47；ILs群体灌溉条件下的每穗总小穗数(TNs)极显著大于雨养条件下 

的，与鲁麦 14相似。除穗顶部不育小穗数(SST)外，其余性状在 两种水分条件下均呈极显著正相 关(r一0．221～ 

0．555)。ILs群体穗 下节长(FIL)和旗 叶叶枕 至穗基部 长(LPSB)的遗 传力均较 高 ，大 于 0．5975；穗顶部 不育小穗数 

(SST)、穗基部 不育小穗数 (SSB)的遗传 力均较低 ，小于 0．4638，说 明小穗结 实率 易受环境水分条件影响 。 
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Abstract：The purpose of the present research is to reveal the genetic basis of traits related to drought re— 

sistance in wheat．A set of introgression lines(ILs)generated from repeated backcross[(Jinmai 47× Lu— 

mai 14)× Jinmai 472 BC3 F4 were used as the plant materials，in which Lumai 14 was the donor parent， 

Jinmai 47 was the recurrent parent，i．e．recipient parent．Seven agronomic traits of ILs and their parents 

were analyzed under rainfed and well watered conditions． Total of 56 markers selected from 202 SSR 

markers showing polymorphism between two parents were employed to screening ILs genotype．The re— 

sults showed that 2 of 150 ILs were detected with 2 and 13 markers loci different from their parents，re— 

speetively．The genetic background of Jinmai 47 maintained 94．38 in 148 II s．Most traits of ILs exhibi— 

ted transgressive segregation．Coefficients of variation for all traits in ILs ranged from 2．34 to 127．11 

under two water regimes．The averages of all traits of ILs presented the tendency to be more adj acent to 

the recurrent parent Jinmai47．It is similar to I umai 14 that total number of spikelet per spike(TNS)of 

ILs under rainfed condition were higher than that under well—watered，which maybe due to the introgres— 

sion of favorable alleles from the exotic donor parent Lumai 1 4．A1l correlation coefficients for ILs traits 

were significant(r一 0．221～ 0．555)between the rained and the well—watered conditions except sterile 
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spikelet number at the spike top (SST)．Heritabilities of the first internode length below spike(FIL)and 

length from flag leaf pulvinus to spike base(LPSB)were higher( > O．5975)，whereas SST and sterile 

spikelet number at the spike bottom (SSB)were lower( d 0．4638)． It revealed that seed setting per— 

eentage was sensitive to the water conditions． 

Key words：W heat；Introgression lines；Genetic selection 

自 1994年 Eshed和 Zamirl1 提 出回交导人 系 

的概念以来，人们已在番茄[2]、水稻[ 、油菜 ]、大 

豆 、大麦Ⅲ等主要农作物中建立了供体染色体片 

段的导入系(Introgression lines，ILs)。回交 的主要 

目的是重建受体背景 ]，导人系群体表现高比率的 

轮回亲本基因型，同时保留少量供体亲本染色体片 

段(基 因)，因此 ILs群体具有与轮回亲本相似的遗 

传背景。ILs与轮回亲本的表型差异是供体染色体 

片段(基因)引起的，最大限度排除了不同遗传背景 

对导入基因的干扰 ，是检测 目标性状 QTL、进行基 

因精细定位与克隆的理想遗传材料。Liu__8 等利用 

普通小麦莱州 953和以四倍体波斯小麦与粗山羊草 

人工合成的六倍体小麦 Am3杂交并连续回交，建 

立 了一套小麦导人系，并初步检测 到一些农艺性状 

的 QTL位点。在番茄和水稻上也有利用导入系成 

功检测 QTL的报道_2 ]。 

干旱缺水抑制作物生长发育 ，作物通过一系列 

生理生化代谢及农艺性状的改变应答干旱胁迫 】。 

小麦株高、穗粒数等都是影响产量的重要农艺性状， 

保证一定的植株高度及穗粒数是获得高产的前提， 

也是选育抗旱品种的重要形态指标 。比较干旱胁迫 

和水分充足环境中抗旱相关性状的表现是评价抗旱 

性的重要方法 引。然而，小麦农艺性状属于复杂的 

数量性状 ，迄今为止利用 回交导入 系对小麦穗下节 

和穗部相关性状进行遗传分析 的研究 尚未见报道 。 

本研究通过分子标记对 ILs群体进行遗传选择，分 

析目标性状的相互关系，旨在为小麦抗旱性的遗传 

改 良提供理论和方法参考。 

1 材料与方法 

1．1 材料 

以一套具有 150个株系 的 ILs群体为材料 ，该 

群体是以水地高产品种鲁麦 14为供体，以晋麦 47 

为轮回亲本，经杂交和连续 3代回交及 自交建立的 

ILs群体[(晋麦 47×鲁麦 14)×晋麦 47]BC。F 。在 

灌溉条件下，两个亲本株高相似，但晋麦 47的穗下 

节及旗叶叶枕至穗基部的长度显著较短。将 ILs及 

其亲本播种在中国农业科学院作物科学研究所昌平 

实验基地，试验设雨养即干旱胁迫(Drought stress， 

DS)和 灌溉 (Well watered，wW)两 种水 分处 理。 

每个处理种单行，行长 2 m，每行点播 4O粒。播种 

前统一灌底墒水，雨养处理的材料全生育期依靠 自 

然降水 ；灌溉处理按正常的田间水分进行管理，分别 

在越冬前、拔节期和开花期灌水，灌水量 900 m。／ 

(ha·次)。 

1．2 性状测定 

成熟期在行 中部 随机 取 30穗，测定 穗下节 长 

(FIL)、旗叶叶枕至穗基部长 (LPSB，指旗叶叶枕到 

穗基部的长度，旗叶叶枕低于穗基部的记作正值，高 

于穗基部的记作负值)、每穗总小穗数 (TNS)、穗基 

部不孕小穗数(SSB)、穗顶部不孕小穗数(SST)、株 

高(PH)，计算相对穗下节长 (RFIL，穗下节长／株 

高)、相对旗 叶叶枕至穗基部长 (RLPSB，旗叶 叶枕 

至穗基部长／株高)，以3O个测值的平均数作为每个 

株系的观测值 ；耐旱系数一干旱胁迫表型值／灌溉条 

件表型值(DS／WW)。 

1．3 分子标记 

1．3．1 DNA提 取 

采用 Devos等 改进 的酚 一氯仿法提取小麦 

叶片 DNA，用于 SSR分子标记分析。 

1．3．2 SSR分析 

PCR扩增体系为 1O× PCR buffer 1．5 L、25 

mmol／I MgCI2 1．2 L、25~mol／L dNTP mix 0．12 

L、5 U／／~L Taq polymerase 0．12 L、2／lmol／L 

primer 2“L、20 ng／／~L DNA 2．5／,L，力口ddH2O卒 

足 15 L。PCR反应程序 为 94℃预变性 5 min一 

[94℃，45 s—Tm，45 s一72℃，45 s]x 35个循环一 

72℃，1O min一 15。C保 存。扩增 产物用 5 变 性聚 

丙烯酰胺凝胶 电泳检测。 

1．3．3 基因型分析 

依据 Somer等L1 的小麦 SSR标记整合图，以 

及 graingene网上的 SSR标记信息(http：／／www． 

graingene．comwww．wheat．pw．usda．gov／ge— 

nome)，初步选取在染色体上均匀分布的 Xgwm、 

Xwmc、Xbarc和 Xcfd等 SSR标记 202个 ，筛选在 

ILs群体亲本晋麦 47和鲁麦 14之间表现多态性的 

标记，分析导人系的基因型，选出与双亲基因型吻合 

的ILs株系进行表型和遗传分析。 
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1．4 性状遗传分析 

用单因素方差分析估计性状的广义遗传力 

( )。 一 ／(V。+V )，式 中 。为基 因型方差 ， 

V 为环境方差，采用导人系群体株系内性状变异的 

平均方差来估算 ，V。+ 为总方差，即表型方差。 

1．5 统计分析 

利用 SAS软件 (SAS Institute Inc．，Cary，NC， 

usA)检测不同水分处理条件下导入系群体及其亲 

本各性状 的差异 ，分析性状的相关性。 

2 结果与分析 

2．1 利用分子标记选择基 因型 

通过对导入系亲本晋麦 47与鲁麦 14的分子标 

记检测，从 202个 SSR标记中筛选 出在双亲之间表 

现多态性的标记 56个。利用多态性标记对供试 的 

150个株系基因型进行遗传选择(图1)，检测到 2个 

株系分别有 2个和 13个标记位点的带型不同于双 

t 
Umeleetedindividual 

P1：晋麦47；P2：鲁麦 14。 

图 1 利 用 SSR标记 BARCJ64对 BC。F 群体 的遗传 选择 

Fig．1 Genetic selection to BC3 F4 ILs using SSR marker Xbar~ 64 

表 1 不 同水分条件下 ILs及其亲本性状的表型值 

Table 1 Phenotypic data of ILs and their parents under different water regimes 

FIL、LPSB、TNS、SST、SSB、RFIL和 RLPSB分别表示穗下节长(cm)、旗叶叶枕至穗基部长(cm)、每穗总小穗数、穗顶部不孕小穗数、穗基 

部不孕小穗数、相对穗下节长、相对旗叶叶枕至穗基部长；DS和ww分别表示雨养和灌溉处理；t值表示两个亲本间的差异；+ 和 一分别表 

示晋麦 47的表型值大于、小于鲁麦 14；*和 **分别表示 p- 0．05和 0．01的显著性水平。下同。 

FIL：first internode length per stem below spike(em)；LPSB：length from flag leaf pulvinus to spike base(cm)；TNS：total number of 

spikelet per spike；SST：sterile spikelet number at the top per spike；SSB：sterile spikelet number at the bottom per spike；RFII ：relative FIL 

(FIL／plant height)；RI PSB：relative LPSB(LPSB／plant height)．(b)DS：drought stress，i．e．rainfed；WW：well watered．t value：differ— 

enee between tWO parents；+ and 一 ：Jinmai47 phenotypic value is higher than that of Lumai14，and the reverse； and * *：significant 

difference at P一 0．05 and 0．01，respectively．The same are as in the following tables． 

：== 
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亲 ，表明这 2个株系为假杂株 ，不必做进一步鉴定分 

析 。用 56个多态性标记对 148个 BC。F 导入系基 

因型的检测结果表 明，晋麦 47遗传背景的回复率达 

94．38 ，接近其理论值 93．75 ，说 明该群体符合 

导入系特点 ，适合进一步分析。 

2．2 ILs群体及其亲本的性状表现 

在雨养 和灌溉两种水分条件下 ，II S的两个亲 

本除 SST及旱地 FIL差异不显著外 ，其它性状的差 

异均达到显著或极显著水平 。晋麦 47的穗部性状 

普遍高于鲁麦 14，穗下节性状普遍低 于鲁麦 14，其 

中灌溉条件下双亲 LPSB、RLPSB的差异最大 ，t值 

分别达到一11．81和一11．80(表 1)。ILs群体在两 

种水分 条件下性状 的变异 系数范 围在 2．34 ～ 

127．11 ，表现数量性状特点 。除两种水分条件下 

的 SST、RLPSB及早地 RFIL外 ，群体其 它性状 的 

平均值均低于晋麦 47，多数性状 的均值都偏 向轮回 

亲本晋麦 47而与供体亲本鲁麦 14偏离较大，尤其 

LPSB和 SSB表现偏离程度最大。从性状变异范围 

可以看出，ILs群体除灌溉条件下 的 LPSB、SSB和 

RLPSB、雨养条件下的 RLPSB外，其它性状普遍表 

现超双亲 ，但是所 有性 状均 表现超 轮 回亲本 晋麦 

47，这可能是从鲁麦 14导入的染色体片段(基因)作 

用于表型的结果 。 

对 ILs群体及其双亲在雨养和灌溉两种水分条 

件下性 状 的差异 分 析结 果见 表 2。除鲁 麦 14的 

LPSB外 ，ILs群体 及 其 双 亲 的穗 下 节性 状 FII 、 

LPSB、RFIL、RLPSB在两种水分 条件 下都表现极 

显著差异 ，其 中鲁麦 14在灌溉条件下 的 FIL极显 

著大于雨养的，与轮回亲本晋麦 47和 ILs群体在两 

种水分条件下的 FII 表现相反 ；对 于穗部性状 ，晋 

麦 47在雨养和灌溉条件下无显著差异 ，鲁麦 14的 

TNS差异极显著，其它两个性状无显著差异，而 ILs 

群体 3个穗部性状在两种水分条件下均表现极显著 

差异，并且与鲁麦 14相似，灌溉条件下的TNS极显 

著大于雨养的，这可能是由于供体鲁麦 14片段导人 

的结果。根据雨养和灌溉条件下的性状表型值计算 

耐旱 系数 (DS／WW)，ILs群体及其亲本晋麦 47的 

穗下节性状 FIL、LPSB、RFIL和 RLPSB的耐旱 系 
·

数都大于 1(DS／WW=1．08～2．98)，表明轮回亲本 

晋麦 47及其 ILs群体的这些性状在旱地条件下表 

现较好 ；晋麦 47穗部性状 TNS的耐旱系数大于 1 

(DS／WW=1．01)，而鲁麦 14与ILs群体的TNS小 

于 1(DS／WW=0．93、0．98)，进一步证 明供体片段 

导入可能引起 ILs群体产生变异。 

表 2 雨养和灌溉条件下 ILs及其亲本的性状差异 

Table 2 Difference of ILs and their
．

parents under rainfed and well。watered conditions 

正值和负值分别代表雨养条件下的表型值大于或小于灌溉条件下的，**表示差异达 0．01显著水平。 

’’+ ”and”一 ”mean to the phenotypic in DS value is higher or lower than in that WW ． * * refers to difference significant at 0．01 levels， 

respectively． 

2．3 ILs群体性状的相关性 

表 3结果表明，各性状在灌溉和干旱胁迫之间 

的表型值除 SST外均表现为极显著正相关 。在灌 

溉和 雨 养 两 种 条 件 下 FIL 与 LPSB、RFII 及 

RLPSB之间、LPSB与 RFIL及 RLPSB之间、RFIL 

与 RLPSB之间分别呈极显著正相关 ；TNS与 SSB、 

SST与 RLPSB分别呈显著负相关；在雨养条件下 

SST与 SSB表现极 显著正相 关 ，RFIL与 TNS及 

SST呈显著负相关，但灌溉条件下其关系不密切； 

在灌溉条件下 SST与 FIL及 LPSB显著负相关，但 

雨养条件下其间无显著相关。 

2．4 ILs群体性状遗传力分析 

在雨养和灌溉两种水分条件下，ILs群体穗下 

节性状 FIL和 LPSB的遗传力均较高，大于0．5975； 

不孕 小穗 数 SST、SSB的遗 传力 均较低，小 于 

0．4638(表 4)。穗部性状 TNS、SST和 SSB的遗传 

力 表 现 为 雨 养 的 高 于 灌 溉 的 ；而穗 下 节性 状 除 

RFIL外，其它 3个性状 FIL、LPSB和RLPSB的遗 

传力为灌溉的高于雨养的，两种水分条件下遗传力 

的差异在 0．0343～O．1273之间。雨养条件下 TNS 

的遗传力最高，为 0．6293，灌溉条件下 LPSB的遗 

传力最高，为 0．7178，两种水分条件下 SST的遗传 
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力均最低 ，分别为 0．3878和 0．3534，说 明顶部小穗 结实率受环境水分条件影响最大 。 

表3 雨养和灌溉条件下 ILs性状的相关系数 

Table 3 Correlation coefficients for ILs traits between drought stress and well— watered conditions 

对角线上的数据为雨养和灌溉条件间性状的相关系数；对角线右上和左下三角区域分别为雨养和灌溉条件下性状的相关系数。 
Those at the lower left were under well—watered(WW )：diagonal were between DS and WW ．Figures in the upper right were the correla— 

tion eoefficients under rainfed conditions correlation cefficients(DS)． 

表 4 雨养和 灌溉条件 下 ILs各性状的遗传力 

Table 4 Heritability of ILs traits under rainfed and well。watered conditions 

3 讨 论 

本试验利用分子标记对 150个 ILs株系进行遗 

传背景选择，发现有 2个株系的基 因型分别有 2个 

和 13个标记位点的带型不 同于双亲 ，这可能是 由于 

遗传漂变或人工选择的结果。前人研究认为，小麦 

穗下节长与耐旱性相关口引，基部节间长度与穗部性 

状关系不大，上部节间长与穗部性状有关 ，特别是旱 

地小麦品种穗下节长度和穗部产量性状关系更为密 

切[1 。本试验对 II S群体性状间相关系数的分析 

结果显示 ，在雨养和灌溉两种水分条件下穗下节长 

(FII )与旗叶叶枕至穗基部长(LPSB)和相对穗下 

节长(RFIL)均呈极显著正相关 。雨养条件下 ，FIL 

与 RLPSB显著正相关 ，穗顶部不孕小穗数(SST)分 

别与 RFIL和 RLPSB，灌 溉 条件 下 SST分 别 与 

FIL、LPSB及 RLPSB显著或 极显著负 相关 ，表 明 

FIL与 LPSB较长可能有利于提高顶部小穗 的结实 

率 ，从而提高耐旱性。本试验中供体亲本鲁麦 14的 

FIL与 LPSB均较轮回亲本晋麦 47长 ，经过高代回 

交可以在保留晋麦 47遗传背景的前提下导人鲁麦 

14目标性状的染色体片段，从而提高导入系的耐旱 

性，有可能筛选到农艺性状和抗旱性更优 良的小麦 

新品系 。 

抗旱系数作为评价抗旱性的指标，是通过检测 

供试材料在雨养(旱地)与灌溉(水地)条件下的产量 

比值，评价其稳产性的指标，抗旱系数一旱地产量／ 

水地产量 。根据该公式分别计算各性状 的旱／水 比 

值，即耐早系数，可以分析在不同水分条件下性状的 
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稳定性 ，对水分不敏感 的性状旱／水 比值等于 1，旱、 

水两种条件下的性状表现相当，稳定性好 ；对水分敏 

感的性状旱／水比值小于 1，在水地条件下的表现值 

大于旱地 ；而旱／水 比值大于 1的材料说明该性状在 

旱地条件下的表型值大于水地，因此用旱／水比值评 

价材料在雨养与灌溉条件下 的稳定性具有较好 的直 

观性 。 

本研究用 56个多态性标记对 148个 BC。F 导 

入系(ILs)基 因型 的检 测结果表 明，导入 系 中晋麦 

47遗传背景的回复率达 94．38 ；在两种水分条件 

下 ILs的 7个穗下节和穗部性状中多数性状表型值 

表现与轮 回亲 本一 致 的变化趋 势 ，这 与 Tanksley 

等_1 9]论述的高代 回交后代 遗传特点相吻合 。由于 

高代回交导入系的遗传背景相似，能有效排除不同 

遗传背景对基 因的干扰 ，因此 可以认为导人系和轮 

回亲本之间的表型差异是 由导入片段 引起 的，许多 

研究者正在利用导人系的这一特点进行基因发掘和 

定位 。笔者下～步将通过加密该晋麦 47背景 回交 

导入系的分子标记，研究鲁麦 14染色体片段代换对 

导入系的影响 ，发掘定位 目标性状基因。 
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