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　　摘要：与一般作物相比，转基因作物在目标性状得到改良的同时，其他农艺性状可能会受到影响。前期研究发现，
与受体小麦扬麦１５８相比，转ＷＹＭＶ－Ｎｉｂ８基因小麦Ｎ１２－１对小麦黄花叶病具有较强抗性。为了明确 Ｎ１２－１的生
存竞争能力及在长江中下游麦区的生态适应性，在２０１７—２０１８年以转基因小麦 Ｎ１２－１及其受体扬麦１５８和３个当
地主栽品种扬麦１１、宁麦１３、宁麦１４为比较对象，对小麦的主要农艺性状（基本苗数、株高、穗数、粒数、穗粒数、千粒
质量）和对主要病害的抗性进行研究。２年的试验结果表明，Ｎ１２－１与扬麦１５８的基本苗数、穗数、粒数无显著差异，
但Ｎ１２－１显著矮于其受体扬麦１５８，而穗粒数显著高于扬麦１５８。Ｎ１２－１与当地主栽品种扬麦１１相比，株高、穗粒
数、千粒质量有显著差异，其他性状无显著差异；Ｎ１２－１与宁麦１３仅在株高上有显著差异，其他性状均无显著差异；
Ｎ１２－１与宁麦１４仅千粒质量有显著差异，其他性状均无显著差异。转基因植物与受体之间对赤霉病、纹枯病的抗性
均无显著差异。研究结果可为该转基因小麦申请安全证书提供基础。
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　　目前，应用基因工程技术改良作物性状已经成
为重要的育种方法之一。转基因技术的目的是在

不改变受体作物遗传背景的情况下改变目标性状，

如产量、品质、抗性等［１］。随着转基因技术的发展，

转基因作物的种植面积不断增加。截至２０１８年，世
界上２６个国家的转基因作物种植面积已经超过
１９亿 ｈｍ２［２］。小麦转基因研究也得到了快速发
展，目前已经出现了一批具有优良性状的转基因小

麦品系，特别是抗病转基因小麦育种已经取得了较

快发展［３］。

转ＷＹＭＶ－Ｎｉｂ８基因抗黄花叶病小麦 Ｎ１２－１
是中国农业科学院作物科学研究所培育的抗病转
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基因小麦［４］，其受体为长江中下游地区前期主要推

广的品种扬麦１５８。在前期的研究中发现，Ｎ１２－１
对靶标病害小麦黄花叶病具有优良的抗性，相较于

受体亲本扬麦１５８的高发病率（９８．０％），Ｎ１２－１发
病率可低至 ６．２％，甚至对小麦黄花叶病完全免
疫［５］。转基因过程在改良目标性状的同时，外源基

因的插入可能导致基因组其他基因的表达产生变

化，从而影响非靶标性状，相比于转基因受体来说，

其生态适应性和生存竞争能力可能发生改变，长势

比受体差［６］。根据农业农村部《农业转基因生物安

全评价管理办法》的要求，转基因农作物在获得生

产许可前必须进行生物安全评价试验，生态适应

性、生存竞争能力等的研究是生物安全评价试验的

主要内容［７］。本研究拟通过对转基因抗黄花叶病

小麦Ｎ１２－１进行农艺性状、非靶标病虫害的抗性
研究，以确定其在长江中下游麦区的生态适应性与

生存竞争能力。

１　材料与方法

１．１　试验设计
本试验于２０１６年１０月至２０１７年６月、２０１７年

１０月至２０１８年６月在位于南京市六合区的江苏省
农业科学院六合转基因试验基地进行，土壤肥力中

等。试验材料分别为高抗小麦黄花叶病转ＷＹＭＶ－
Ｎｉｂ８基因品系 Ｎ１２－１（由中国农业科学院作物科
学研究所提供）及其受体品种扬麦１５８与南京当地
３个主栽品种———扬麦１１、宁麦１３和宁麦１４。这５
个品种（系）分别种植 ４个小区，每个小区种植 ７
行，每行２ｍ，行距３０ｃｍ，株距３ｃｍ，按随机区组设
计。前茬作物为水稻，基肥为复合肥，施用量为

３００ｋｇ／ｈｍ２，其余按常规操作进行管理。
１．２　试验方法
１．２．１　基本苗数调查　在小麦生长苗期进行基本
苗数调查，每个小区选择出苗比较一致的２行进行
调查，每行调查１ｍ长度范围内的苗数，以２个点的
平均值代表基本苗数。选取的调查点以插牌固定，

用于后期相关农艺性状调查。

１．２．２　株高调查　在小麦成熟期进行株高调查，每
个小区选择４个角及中间共计５个点进行测量，取
土壤表面到穗最高处（不包括芒）的株高，以平均值

代表各小区小麦的整体株高，单位为ｃｍ。
１．２．３　产量相关性状调查　在小麦成熟期，统计每
个小区调查基本苗数时已经固定的２个点内的穗

数，计算每个小区２个点的平均值，得到１ｍ范围内
的穗数，单位为穗／ｍ；收获每个小区固定调查点的
小麦，脱粒后统计２个点内小麦的籽粒数，计算每个
小区２个点的平均值，得到１ｍ范围内的籽粒数，单
位为粒／ｍ；各测定点粒数与穗数的比值为各调查点
的穗粒数，计算每个小区２个点的平均值，得到１ｍ
范围内的穗粒数；每个点随机挑选１０００粒小麦籽
粒，称质量后得到该点的千粒质量，以各小区２个点
千粒质量的平均值代表各小区小麦的千粒质量，单

位为ｇ。
１．２．４　蚜虫数量调查　于２０１６—２０１７年调查蚜虫
的自然发生数量。在小麦生长灌浆期，调查供试的

５个品种（品系）小麦的各个重复的蚜虫数量，各小
区取４个角和中心共５个点进行调查，每个点取２０
根茎秆调查叶片、穗部的蚜虫数量，以各小区所有

茎秆上的总蚜虫数量代表各小区蚜虫的发生数。

１．２．５　主要病害的调查　于２０１７—２０１８年接种后
调查Ｎ１２－１与扬麦１５８对赤霉病、纹枯病的抗性。
赤霉病接种、调查方法按文献［８］进行；纹枯病接
种、调查采用大田播撒病麦粒法［９］进行。

１．３　数据分析
方差分析及多重比较采用 ＳＰＳＳ１６．０软件

进行。

２　结果与分析

２．１　农艺性状结果
研究转基因作物的目的在于改善作物的目标

性状而对其他性状不产生有害影响。通过２年重复
试验，由表１可见，不同品种（品系）间的基本苗数、
穗数、粒数基本无显著差异，Ｎ１２－１的株高显著低
于扬麦１５８，千粒质量也显著低于扬麦１５８，但穗粒
数显著高于扬麦１５８。Ｎ１２－１的株高、千粒质量显
著低于主栽品种扬麦 １１，而穗粒数显著高于扬麦
１１；Ｎ１２－１基本苗数在２０１７年显著高于扬麦１１，在
２０１８年与扬麦１１无显著差异；Ｎ１２－１的穗数、粒
数与扬麦１１相比无显著差异。Ｎ１２－１的株高显著
高于主栽品种宁麦１３，穗数、粒数、穗粒数、千粒质
量两者间无显著差异，基本苗数在２０１７年显著高于
扬麦１１，在２０１８年两者无显著差异。与主栽品种
宁麦１４相比，Ｎ１２－１的千粒质量显著较低，穗数、
粒数、株高无显著差异（除２０１８年的株高），基本苗
数、穗粒数在不同年份的表现不同。

　　Ｎ１２－１的穗粒数在２年之间无显著差异，但其
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表１　供试小麦品种（品系）各农艺性状的差异

品种

（品系）

基本苗数（株） 株高（ｃｍ） 穗数（穗／ｍ） 粒数（粒／ｍ） 穗粒数（粒） 千粒质量（ｇ）

２０１７年 ２０１８年 ２０１７年 ２０１８年 ２０１７年 ２０１８年 ２０１７年 ２０１８年 ２０１７年 ２０１８年 ２０１７年 ２０１８年

Ｎ１２－１ ３４．５０ｂ ２６．００ａ ７４．４５ｂ ６０．０３ｂ ９８．５０ａ ６０．３８ａ ４５３４．１３ａ２７２０．３８ａｂ ４６．００ｂ ４５．７５ｂ ３７．３５ａ ４２．９７ａ

扬麦１５８ ３４．００ｂ ２４．１３ａ ８５．５５ｃ ７０．１３ｄ １０４．６３ａ ６１．２５ａ ４２３７．６３ａ２４３３．１３ａｂ ４０．６９ａ ３９．７２ａ ４２．８７ｂ ４６．４６ｃ

扬麦１１ ２８．２５ａ ２６．２５ａ ８８．８７ｃ ６６．２３ｃ ９５．１３ａ ５８．３８ａ ３８５６．７５ａ２３４２．６３ａ ４０．４９ａ ４０．０９ａ ４１．９１ｂ ４４．８０ｂ

宁麦１３ ２５．７５ａ ２５．２５ａ ６９．１５ａ ５５．９０ａ １０１．１３ａ ６８．５０ａ ４６３４．６３ａ２９９０．８８ａｂ ４６．１１ｂ ４４．００ａｂ ３６．７７ａ ４２．１０ａ

宁麦１４ ２６．５０ａ ２８．００ａ ７３．２５ａｂ ５７．０３ａ １０１．８８ａ ６４．００ａ ４２４３．５０ａ２７８５．００ｂ ４１．６５ａ ４３．７１ａｂ ４２．１３ｂ ４５．８１ｂｃ

　　注：同列数据后不同小写字母表示不同品种（品系）在０．０５水平上差异显著。

他性状在２年之间的差异达到了显著或极显著水
平；扬麦１５８也存在相似的结果；扬麦１１的年度间
差异较明显，株高、穗数、粒数、千粒质量均有显著

或极显著差异；宁麦１３、宁麦１４不同农艺性状在不
同年度间的差异与扬麦１１相似（表２）。

表２　供试小麦品种（品系）各农艺性状

在２０１７年与２０１８年之间的差异

品种
Ｐ值

基本苗数 株高 穗数 粒数 穗粒数 千粒质量

Ｎ１２－１ ０．０１９ ０．０００ ０．００２ ０．００４ ０．８８３ ０．０００

扬麦１５８ ０．００４ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．５１７ ０．０００

扬麦１１ ０．４８１ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．７３１ ０．００７

宁麦１３ ０．７１２ ０．０００ ０．０２４ ０．０１１ ０．２７３ ０．００２

宁麦１４ ０．５７７ ０．０００ ０．００１ ０．０００ ０．０８４ ０．００３

　　注：Ｐ＜０．０５表示差异显著，Ｐ＜０．０１表示差异极显著。

２．２　蚜虫发生情况调查结果
于２０１７年５月小麦灌浆期调查蚜虫的发生数

量。由图１可以看出，Ｎ１２－１的蚜虫发生数量比其
受体扬麦１５８少，但二者间的差异未达到显著水平，
Ｎ１２－１的蚜虫发生数量与当地主栽品种扬麦１１、
宁麦１３和宁麦１４间亦无显著性差异。
２．３　主要病害发生情况

于２０１７—２０１８年小麦生长季对不同小麦品种

（品系）接种长江中下游地区小麦常见的赤霉病、纹

枯病这２种小麦真菌病害并调查病害的发生情况。
由图２－Ａ可以看出，转基因小麦品系 Ｎ１２－１与受
体小麦扬麦１５８的平均病小穗率为７％ ～８％，两者
之间的赤霉病病小穗率无显著性差异；由图２－Ｂ
可以看出，不同小麦品种（品系）间纹枯病的病情指

数亦无显著性差异，表明转基因操作对小麦非靶标

病害的发生没有显著性影响。

３　结论与讨论

植物遗传转化的主要目的不仅是将有用的目

的基因导入受体植物，而且要求获得的转基因植株
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具有良好的应用价值。通过２年的重复试验发现，
转ＷＹＭＶ－Ｎｉｂ８基因小麦 Ｎ１２－１与受体扬麦１５８
之间在数个农艺性状上存在显著差异，但其病虫害

抗性无显著性差异。前人研究转基因小麦农艺性

状时发现，转基因小麦表现为株高、千粒质量等性

状的变化［１０－１２］及抽穗期延迟、小穗数增加［１３］；其他

研究发现，转基因小麦与受体之间的农艺性状无显

著性差异［１４］。此外，转基因水稻品系与受体之间的

农艺性状也存在一些差异［１５－１７］。在其他作物上，转

基因抗病棉花在营养生长、生殖生长、抗病性及纤

维品质等方面均具有一定的竞争优势，与常规对照

品种相当［１８］。抗虫转基因玉米对种子发芽率、生育

期、穗行数、穗长、千粒质量等农艺性状也没有显著

影响［１９］。本研究发现，外源基因导入会对受体植物

内源基因的表达调控产生一系列影响，进而影响到

植物的农艺性状。究其原因，可能是外源基因的表

达打破了受体内原有的能量供给和消耗平衡，造成

一些性状表达所需能量的相对不足，从而影响生理

代谢，并促进表型变化，最终导致转基因杂交后代

农艺性状的变化。在组织培养过程中，细胞可以发

生染色体数目变异、结构变异（包括染色体的断裂、

易位、倒位、缺失、重组等）以及核基因的扩增、丢

失、突变重组等变化，进而造成转基因植物农艺性

状的变异［２０］。根据本研究结果和前人的研究结果，

转基因小麦的农艺性状与对照相比在某些性状上

可能存在显著性差异，与转基因育种的要求还有一

段距离。因此，必须弄清楚产生这些差异的具体原

因，避免在转基因品种培育的过程中出现类似的问

题，有助于选育出目标农艺性状、经济性状基本保

持不变或者更好的符合育种目标的品系。

　　转基因小麦农艺性状的研究必须经过多年重
复试验才能得到最确切的结果，在不同年份之间，

某一性状可能有所不同［１３］，因为不同年份之间的试

验环境等差异可能影响最终的试验结果。

　　致谢：感谢中国农业科学院作物科学研究所陈
明博士在转基因中间试验申请过程中给予的帮助。
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