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　　摘要：挖掘抗纹枯病玉米种质有助于抗病品种的选育。采用人工接种方法，在２个环境下评价８８份糯玉米自交
系对纹枯病的抗性。结果显示，有１份抗性种质，８份中抗种质，７９份感病及高感种质，无纹枯病免疫和高抗种质。利
用玉米５６Ｋ芯片数据，通过聚类分析将９份抗及中抗糯玉米种质划分成４个类群，２份属于衡白５２２类群，４份属于通
系５类群，另３份属于其他２个类群。研究明确了８８份糯玉米自交系对纹枯病的抗性及抗病种质所属的杂种优势
群，可为糯玉米抗病种质的遗传改良及抗病品种的选育提供参考。
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　　纹枯病是世界范围内最严重、最广泛的作物病
害之一。近年来，玉米种植密度和氮肥用量的增

加，导致田间气候环境条件更加有利于纹枯病的频

繁发生［１－３］，纹枯病呈逐年加重趋势，已成为制约玉

米产量持续增长的主要病害之一［４］。该病害每年

发病率约为４０％，严重时可达７０％（某些地区或品
种可达１００％）［５－６］。由玉米纹枯病引起的产量损
失为１０％～２０％，严重时可达３５％［７］。随着全球气

候变暖，玉米纹枯病造成的损失趋于恶化，选育和

推广抗纹枯病品种迫在眉睫。

国内外研究表明，迄今为止尚未发现对玉米纹

枯病免疫的自交系，中高抗种质材料较少，主要为

Ｒ１５、Ｒ０９、ＣＭＬ１６３、ＣＭＬ２７０、ＣＭＬ４２９、ＰＡ３１等自交
系和糯玉米农家种。其中，大部分被鉴定的糯玉米

农家种对纹枯病表现出较好的抗性［８－１７］。本研究

收集８８份糯玉米自交系，为探明这些材料对纹枯病
的抗性，采用人工接种的方法，对该群体进行抗性

鉴定与评价，筛选出抗性较好的自交系。同时利用

芯片技术对抗性材料进行基因分型和遗传结构分

析，划分其杂种优势群，以期为抗纹枯病玉米育种

提供重要信息。

１　材料与方法

１．１　试验材料与田间试验
试验材料是江苏沿江地区农业科学研究所（江

苏省玉米种质资源基因库）保存、收集和创制的 ８８
份糯玉米自交系。试验所用菌种是从江苏省玉米

纹枯病典型病株上采集得到的菌核分离纯化后

获得。

所有供试材料采用随机区组排列，单行区种

植，２次重复，单行区面积为３．０ｍ×０．７ｍ，每份材
料种植１行（定植 １２株），设感病对照掖４７８和中
抗对照昌７－２。于２０２０年、２０２１年６月进行重复
鉴定。试验地设在江苏省沿江地区农业科学研究

所玉米病虫害鉴定圃内。

１．２　抗性鉴定与数据分析
利用江苏省典型玉米纹枯病的菌核，在室内无

菌条件下进行分离纯化得到病原菌，灭菌后于培养

基上进行扩大培养，随后将活化的菌株接种到灭菌

木皮上，加入适量培养液，在２８℃条件下培养３ｄ
获得田间接种用病原菌物。于玉米拔节期将带菌

火柴接入玉米植株地上第３个叶鞘内，每个材料接
种８株。接种后５、１０ｄ分别调查病斑长度，并在接
种 ２５ｄ后进行田间病级调查，计算病情指数［１８］，根

据病情指数评价其抗性类型（表１）。数据分析采用
Ｒ４．０．５（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ／）完成。
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表１　玉米纹枯病病情指数及抗性评价标准

病级 抗性类型 病情指数 症状描述

０ 免疫（ＩＭ） ０ 全株无症状

１ 高抗（ＨＲ） ０．１～２０．０ 果穗下第４叶鞘及以下叶鞘发病

３ 抗（Ｒ） ２０．１～４０．０ 果穗下第３叶鞘及以下叶鞘发病

５ 中抗（ＭＲ） ４０．１～６０．０ 果穗下第２叶鞘及以下叶鞘发病

７ 感（Ｓ） ６０．１～８０．０ 果穗下第１叶鞘及以下叶鞘发病

９ 高感（ＨＳ） ８０．１～１００．０ 果穗及以上叶鞘发病

　　病情指数 ＝∑（病级 ×该病级株数）／（调查总
株数×最高病级）×１００。
１．３　基因分型与数据处理

委托中玉金标记（北京）生物技术股份有限公

司采用 Ａｘｉｏｍ Ｍａｉｚｅ５６ＫＳＮＰ芯片对供试自交系
进行基因型分析。根据 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ）
的筛选标准，获得３２８５４个高质量单核苷酸多态性
（ＳＮＰ）标记用于群体结构分析。利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ
３．２５软件［１９］估算 Ｎｅｉｓ遗传距离，选择邻接
（Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ，简称 ＮＪ）法进行聚类分析，结
合ＭＥＧＡ７绘制亲缘关系树状图，划分杂种优势群。

２　结果与分析

对８８份糯玉米自交系２年的病情指数（ＤＩ）、
接种后５ｄ病斑长度（５ＤＡＩ）和接种后１０ｄ病斑长
度（１０ＤＡＩ）进行调查分析，发现供试自交系抗感表
型变异丰富。２０２０年与２０２１年的病情指数平均值
分别为８８．８３、８４．８２，变异范围分别为４０．７４～１００、

３７．０４～１００；接种后 ５ｄ的病斑长度平均值为
１５５７、１３．７７ｃｍ，变异范围为 ７．６７～２８．００ｃｍ和
４６０～２４．８３ｃｍ；接种后１０ｄ的病斑长度平均值为
３３．４１、４１．２３ｃｍ，变异范围为２１．３３～５３．００ｃｍ和
２２．５０～５４．３３ｃｍ。接种后５ｄ的病斑长度变异系
数相比于其他２个表型的变异较高，其２年的变异
系数分别为２５．８９％、２６．０１％（表２）。
２．１　８８份糯玉米自交系对纹枯病的抗性

经过２年纹枯病病菌人工接种鉴定发现，供试
自交系中没有对纹枯病免疫或高抗的种质，仅发现

９份抗（Ｒ）和中抗（ＭＲ）纹枯病的糯玉米种质材料，
占全部种质资源的１０．２３％，其中以 Ｗ．５８抗性最
好，该自交系２年度的平均病情指数分别为４０．７４、
３７．０４，是所鉴定自交系中唯一的抗性材料（表３）。
以Ｗ．１４４等为代表的 ８份中抗材料占总数的
９１０％，病情指数在４６．６７～５９．２６之间。感病（Ｓ）
及高感（ＨＳ）自交系７９份，占比为８９．７７％。以上结
果表明，筛选鉴定得到的抗性材料较少。

表２　８８份自交系抗性表型鉴定描述性分析

年份 指标
最小值

（ｃｍ）
最大值

（ｃｍ）
平均值

（ｃｍ）
标准差

（ｃｍ）
变异系数

（％）

２０２０ ５ＤＡＩ ７．６７ ２８．００ １５．５７ ４．０３ ２５．８９

２０２１ ５ＤＡＩ ４．６０ ２４．８３ １３．７７ ３．５８ ２６．０１

２０２０ １０ＤＡＩ ２１．３３ ５３．００ ３３．４１ ５．９１ １７．６９

２０２１ １０ＤＡＩ ２２．５０ ５４．３３ ４１．２３ ６．１６ １４．９４

２０２０ ＤＩ ４０．７４ １００．００ ８８．８３ １４．３３ １６．１３

２０２１ ＤＩ ３７．０４ １００．００ ８４．８２ １５．９２ １８．７７

　　挑选出接种后５、１０ｄ病斑长度在前２５％的自
交系，将其与抗及中抗自交系进行集合分析（图１），
发现在所有集合中均包含的仅有 １个自交系，为
Ｗ．１４４；２０－５ＤＡＩ、２０－１０ＤＡＩ、２１－５ＤＡＩ｜ＤＩ中共有
自交系有 ２个，分别为 Ｗ．５５、Ｗ．５８；２０－５ＤＡＩ、
２１－５ＤＡＩ、ＤＩ中和２１－１０ＤＡＩ、ＤＩ中共有自交系均
只有１个，分别为 Ｗ．１４２、Ｗ．１０６；而 Ｗ．４３、Ｗ．５４、

Ｗ．１８３、Ｗ１９０未在其他任何一个病斑长度的集合
中出现。这表明，抗性种质的抗性表现在各个阶段

可能有所差异，有些种质如Ｗ．１４４在各个时期均表
现为较好的抗性，而其他则可能在前期表现抗性或

后期才表现出抗性。

２．２　９份抗及中抗糯玉米自交系的杂种优势群划分
以衡白 ５２２（Ｗ．１３１）和通系 ５（Ｗ．１９１）为对照
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表３　８８份糯玉米自交系病情指数与抗性评价

自交系编号 ２０２０年ＩＤ ２０２１年ＩＤ 抗性评价 自交系编号 ２０２０年ＩＤ ２０２１年ＩＤ 抗性评价

Ｃ７－２（抗病对照） １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．９０ ５５．５６ ６１．９０ 中抗（ＭＲ）／感（Ｓ）

Ｙｅ４７８（感病对照） １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．９６ １００．００ ９４．４４ 高感（ＨＳ）

Ｗ．１ ９２．５９ ８４．１３ 高感（ＨＳ） Ｗ．１０３ ８５．１９ ７４．０７ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．２ ９６．３０ ８８．８９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１０４ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．７ ９２．５９ ８８．８９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１０６ ５１．８５ ４６．６７ 中抗（ＭＲ）

Ｗ．１０ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１１０ １００．００ ８８．８９ 高感（ＨＳ）

Ｗ．１１ ８８．８９ ８６．６７ 高感（ＨＳ） Ｗ．１１１ ９６．３０ ８８．８９ 高感（ＨＳ）

Ｗ．１２ ７７．７８ ７３．３３ 感（Ｓ） Ｗ．１２７ ８１．４８ ７７．７８ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．１６ ９２．５９ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１２８ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．１７ ８８．８９ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１２９ １００．００ ８３．３３ 高感（ＨＳ）

Ｗ．１８ ９２．５９ ８２．２２ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３１ ９２．５９ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２１ ８８．８９ ８４．１３ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３２ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２２ ８５．１９ ６８．８９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３３ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２３ ９２．５９ ８５．１９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３４ １００．００ ９１．１１ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２４ ７７．７８ ７４．０７ 感（Ｓ） Ｗ．１３５ ９６．３０ ８２．２２ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２５ ９２．５９ ９５．５６ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３６ ９２．５９ ７３．３３ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．２６ ９６．３０ ８０．９５ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３７ １００．００ ９１．１１ 高感（ＨＳ）

Ｗ．２７ ９６．３０ ８２．２２ 高感（ＨＳ） Ｗ．１３９ ８８．８９ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．３１ ６６．６７ ６０．００ 感（Ｓ） Ｗ．１４１ ８１．４８ ６０．００ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．３４ ８８．８９ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１４２ ５４．１７ ５５．５６ 中抗（ＭＲ）

Ｗ．３８ ９２．５９ ９６．３０ 高感（ＨＳ） Ｗ．１４４ ５８．３３ ５５．５６ 中抗（ＭＲ）

Ｗ．３９ ９２．５９ ８１．４８ 高感（ＨＳ） Ｗ．１４６ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４０ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１４７ ９２．５９ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４３ ５９．２６ ５５．５６ 中抗（ＭＲ） Ｗ．１５０ １００．００ ７０．３７ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．４４ ９６．３０ ８８．８９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１５１ １００．００ ９４．４４ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４５ ８８．８９ ８２．２２ 高感（ＨＳ） Ｗ．１５２ １００．００ ６７．９０ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．４６ ９２．５９ ８８．８９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１５３ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４７ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１５４ １００．００ ９５．５６ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４８ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１５５ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．４９ ７４．０７ ６８．２５ 感（Ｓ） Ｗ．１５６ １００．００ ９２．５９ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５３ ７７．７８ ６２．９６ 感（Ｓ） Ｗ．１５７ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５４ ５５．５６ ５５．５６ 中抗（ＭＲ） Ｗ．１５９ ９２．５９ ９１．１１ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５５ ５５．５６ ５５．５６ 中抗（ＭＲ） Ｗ．１６０ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５６ ７７．７８ ８１．４８ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ） Ｗ．１７０ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５７ ８５．１９ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１７４ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５８ ４０．７４ ３７．０４ 抗（Ｒ） Ｗ．１７５ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．５９ １００．００ ９１．１１ 高感（ＨＳ） Ｗ．１７６ １００．００ ９１．１１ 高感（ＨＳ）

Ｗ．６０ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１７８ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．６１ ８１．４８ ６４．４４ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ） Ｗ．１８２ ８８．８９ １００．００ 高感（ＨＳ）

Ｗ．６２ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１８３ ５８．７３ ５５．５６ 中抗（ＭＲ）

Ｗ．６３ ８８．８９ ８６．６７ 高感（ＨＳ） Ｗ．１８５ ９６．３０ ８２．２２ 高感（ＨＳ）

Ｗ．６５ ８５．１９ ７７．７８ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ） Ｗ．１８８ ９６．３０ ７０．３７ 高感（ＨＳ）／感（Ｓ）

Ｗ．７７ ９６．３０ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１８９ ９２．５９ ９２．５９ 高感（ＨＳ）

Ｗ．８２ １００．００ １００．００ 高感（ＨＳ） Ｗ．１９０ ５９．２６ ５５．５６ 中抗（ＭＲ）

Ｗ．８８ １００．００ ９２．５９ 高感（ＨＳ） Ｗ．１９１ ７５．００ ７７．７８ 感（Ｓ）
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自交系，采用玉米Ｍａｉｚｅ５６ＫＳＮＰ芯片对９份抗及中
抗自交系进行基因型分析。利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ３．２５
估算 Ｎｅｉｓ遗传距离，选择 ＮＪ法对９份抗及中抗自
交系进行聚类分析。结果（图２）表明，Ｗ．５５、Ｗ．５４、
Ｗ．１８３和 Ｗ．１９０属于通系５类群 ，Ｗ．５８、Ｗ．１０６
属于衡白５２２类群，Ｗ．４３、Ｗ．１４２和Ｗ．１４４属于其
他另外２个类群。其中，Ｗ．１９０与通系５亲缘关系
最近，Ｗ．５８与衡白５２２亲缘关系最近。
２．３　病情指数与部分农艺性状及病斑长度相关性
分析

对８８份糯玉米自交系的３种农艺性状、接种后

５、１０ｄ的病斑长度与病情指数进行相关性分析。
结果（图 ３）表明，玉米纹枯病的病情指数与株高
（ＰＨ）、穗位高（ＥＨ）、穗下节数（Ｘ１）呈极显著负相
关（Ｐ＜０．０１或 Ｐ＜０．００１），与穗下节间长度（Ｘ２）
为负相关，与接种后５ｄ的病斑长度、接种后１０ｄ的
病斑长度无相关性。这表明，植株的抗性受株高、

穗位高、穗下节数影响较大，植株越高、穗位越高、

穗下节间数越多、穗下平均节间距越大，其病情指

数越低，抗性越好。相关性分析结果也表明，接种

后５ｄ的病斑长度仅与接种后１０ｄ的病斑长度呈极
显著正相关（Ｐ＜０．００１），而与其他性状均无显著相
关性，说明接种后５ｄ的病斑长度表型受其他性状
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的影响较小。

３　讨论

玉米纹枯病是由立枯丝核菌引起的真菌性病

害，在我国各玉米主产区普遍发生，是南方玉米区

的重要病害之一［２０］。目前，筛选抗病种质仍是玉米

抗纹枯病育种最为根本且有效的方法。李芦江等

经大量鉴定筛选，在普通玉米中挖掘了一些抗性较

为稳定的种质材料，但数量较少［８－９，１１－１３，１６－１７］。程

伟东等对糯玉米农家种进行纹枯病病菌接种鉴定，

发现糯玉米农家种中有较多抗性较好的种质［１４－１５］。

本研究筛选得到的糯玉米抗病种质较少，原因可

能在于２０２０—２０２１年江苏省雨水偏多，温湿度条
件十分适宜纹枯病病害发生，致使抗病对照 Ｃ７－２
也表现出高感纹枯病。值得关注的是，在此种高

压筛选条件下，群体中仍筛选出 ９份抗和中抗种
质，说明这些种质抗性较为稳定，值得后续进行深

入研究与应用。而抗性种质的抗性表型在各个阶

段有所差异，原因可能在于不同材料自身对病害

的抗性持久性或强度不同。又或在与病原菌博弈

中，不同自交系在不同阶段可能采取的防御策略

不同，导致表现出的抗性表型或其他表型在各个

阶段不一样。

利用分子标记对种质资源进行遗传多样性分

析的目的和意义在于能使研究人员比较准确地了

解材料所属的杂种优势群，以免育种家大量盲目测

配，提高自交系利用效率。高嵩等利用 ＳＮＰ标记对
２０５份普通玉米种质进行类群划分，优化杂交组配，
选育出吉单 ５６３［２１］。赵久然等通过 ＭａｉｚｅＳＮＰ３０７２
芯片，将 ３４４份自交系划分为 ８个类群，明确了京
科 ９６８系列品种的杂优模式“Ｘ群 ×黄改群”的形
成［２２］。本研究基于ＳＮＰ标记将９份抗性材料归类
于４个类群中，为后续抗病种质资源的利用和品种
选育工作提供了重要信息，将大大提高抗病育种工

作效率。

　　玉米纹枯病抗性鉴定工作繁琐，费时费工，利
用其他关联表型（如株高、穗位高等）作为鉴定标准

可能会缩短抗病种质筛选时间。李芦江等发现，玉

米的株高和穗位高与植株病情指数呈极显著相

关［８，１１，２３－２４］，本研究的结果与以上结果相似。然而，

玉米株高和穗位过高，并不利于其他性状的遗传改

良工作，且株高或穗位高的种质所表现出的抗病性

状是否与其带有抗病基因有关还需进一步深入研

究。株高或穗位较高的种质材料表现出抗病可能

是由于病原菌侵染速度一样，但到达穗位的距离

不同所引起的，并非携带抗病基因。因此，株高、

穗位高等性状可以适当考虑，而不宜作为抗纹枯

病育种重点关注的表型。通过研究发现，病情指

数受农艺性状影响较大，并不适合于做需要精确

表型的基因定位。相反接种后５ｄ病斑长度与其
他性状相关性较小，受其他因素影响小，能在同一

水平下更好地做到表型准确，获得的定位信息也

许更准确。
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［２３］高立起，梁秋华，丁贵江．玉米穗位高度与纹枯病发生关系研究

初报［Ｊ］．北京农业科学，２０００，１８（３）：１２－１４．
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孟自力，朱　伟，朱　倩，等．小麦氮高效品种的筛选及评价［Ｊ］．江苏农业科学，２０２２，５０（１３）：５２－５７．
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小麦氮高效品种的筛选及评价

孟自力１，２，朱　伟１，朱　倩１，倪雪峰１，闫向泉１，王　祁１

（１．商丘市农林科学院，河南商丘４７６０００；２．河南农业大学农学院，河南郑州４５００００）

　　摘要：为筛选氮高效小麦品种，探究适宜的评价方式，采用大田试验对１４个小麦品种的不同生育期干物质累积、
光合指标及产量进行研究。结果表明，氮处理条件下不同小麦品种间３个氮效率指标均存在不同程度的差异。施氮
和不施氮条件下，各小麦品种干物质积累的主要时期存在差异：Ｖ１２、Ｖ１３在拔节期至灌浆期，Ｖ０１、Ｖ０４、Ｖ０５品种在拔
节期和灌浆期差异明显，Ｖ０２、Ｖ０３、Ｖ０８品种在拔节期差异明显，Ｖ０７、Ｖ０９品种在灌浆期差异明显，表明拔节期、灌浆
期对小麦品种的干物质形成、氮肥利用效率、产量形成极为关键，可以作为评价氮效率的重要指标；氮高效品种 Ｖ０１、
Ｖ０４、Ｖ０５和Ｖ０７在施氮和不施氮条件下，灌浆期的净光合速率在所有品种中均最高，较高的净光合速率使花后干物
质积累量增加，从而实现氮肥利用效率和产量稳定；而氮低效品种Ｖ０６、Ｖ１４和Ｖ１２的净光合速率在施氮和不施氮的
条件下均最低，从而不能够保证后期产量的形成，说明灌浆期净光合速率和胞间 ＣＯ２浓度能够客观地反映氮高效品

种的特性，从而可以作为评价氮效率的另一个有效指标；根据各品种的小麦产量，筛选出氮高效、高产小麦品种遂选

１０１、商麦１５６、商麦１８８，氮效率保持较高水平并稳产的品种有泛麦８０３、百农４１８、周麦１８；氮低效、低产小麦品种泰禾
８８２、百农４１８、怀川９１９、濮麦０５３，对氮肥敏感度高、适于高水肥地块的品种有泛麦７０３０、枣乡１５８、俊达１０６、平安１１，
可见氮利用效率与产量指标密切相关。
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作者简介：孟自力（１９８６—），男，河南商丘人，硕士，副研究员，主要从
事小麦育种及栽培技术研究。Ｅ－ｍａｉｌ：３８３６７６４５０＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：朱　伟，硕士，研究员，主要从事小麦育种及栽培技术研
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　　目前，我国已经成为生产小麦的第一大国，我
国耕地面积约占全球１０％却消耗着全球２７％的氮

肥，而小麦的氮肥利用率仅为３５％左右［１］。目前研

究均认为，由于小麦品种不同，其植株对氮素营养

的吸收能力也有很大的差异［２］。因此，充分利用植

物自身的营养遗传特性，筛选氮效率高、耐低氮能力

强的小麦品种是提高氮素利用效率，减少氮素过剩引

发的环境问题，节约矿质营养资源的一条有效途径。

植物体内的氮素水平直接或间接影响植物光

合作用［３－５］。植物氮素水平作为影响植物生长发育
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