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漯河地区小麦高产品种（系）农艺性状的ＫＡＳＰ标记检测
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　　摘要：为探究漯河地区小麦高产的内在因素，选择１３份该地区培育品种（系）作为试验材料，对农艺性状株高、抗
旱性、籽粒粒质量做ＫＡＳＰ（ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｓｐｅｃｉｆｉｃＰＣＲ）标记检测。结果表明，Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ基因是漯河地区选育小麦
品种（系）的主要矮秆基因。５个抗旱微效基因中，抗旱基因型等位基因组合Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ在所有材料
中均含有，为该地区骨干抗旱型基因组合。其中，漯丰１７２３８９含全部优异等位基因 Ｗｅｓｔｏｎｉａ＋Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ＋Ｈａｐ－５
Ｄ－Ｃ＋Ｈａｐ－Ｈ＋Ｂ１ａ，田间具有良好的抗旱性表现，是优异抗旱种质资源。１８个粒质量基因检测中，高粒质量等位基
因ＴａＧＳ２－Ａ１ｂ、ＧＷ２Ｈａｐ－６Ａ－Ａ、ＴａＴＧＷ－７Ａａ、Ｓｕｓ１－７ＢＨａｐ－Ｔ、ＴａＧＳ５－Ａ１ｂ、ＴａＧＷ２－６ＢＨａｐ－Ⅰ 和 ＴａＧＷ２－６Ｂ
Ｈａｐ－Ⅱ在材料中均检测含有，材料占比１００％。高粒质量等位基因 ＴＰＰ－６ＡＬ１ａ最低，仅占比７．７％。漯麦７６含１１
个高粒质量基因，田间籽粒半角质，千粒质量高，单产高，有望成为黄淮南片主推品种之一。本研究通过了解这些基因

分布情况，分析原因，为下一步合理利用和培育高产小麦新品种提供参考。
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　　随着世界人口的增长和环境污染、农业灾害性
气候、战争等不利因素的影响，人类对于粮食的需

求变得更加突出。在我国，小麦的种植面积和产量

均居于前列，除海南岛外，其他区域都有不同规模种

植，黄淮海地区是我国小麦重要的主产区［１］。我国

在小麦生产方面取得了巨大的进步和成就，总产量

从１９７８年的５３８４万ｔ到２０２１年的１３６９４．４万ｔ［２］，
单产 也 由 ２０世 纪 ５０年 代 的 南 大 ２４１９的
４４６８ｋｇ／ｈｍ２提高到郑麦７６９８的１０９３４ｋｇ／ｈｍ２，增
长幅度为１４５％，６０年来小麦品种的年遗传改良增
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长幅度为９６．１ｋｇ／ｈｍ２［３］。
小麦单位面积产量不仅与环境相关，还与自身

农艺性状密切相关。株高、抗逆性、粒质量等重要

性状的改良是提高产量的重要途径。矮秆基因

Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ的发现和利用，引发了世界范
围内的“绿色革命”［４］，到目前已发现３５个矮秆基
因［５］，它们被越来越多的育种专家重视。前人研究

发现，少数矮秆基因在全国范围内得到广泛应用。

优势等位基因 Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ、Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ在黄淮麦区的
２４６份小麦品种中分布频率分别为 ４１．４６％、
６３４１％［６］；在青海省８２份小麦品种中分布频率分
别为２８．０％、９８％［７］；在云南省４２份小麦品种中
分布频率分别为３５７１％、２６．１０％［８］。矮秆基因不

仅降低株高，还会影响穗粒数、收获指数等农艺性

状［９］。小麦生育期的干旱胁迫会对其生长发育和

产量产生很大的影响，轻度干旱影响较小，但中度

和重度则会导致植株的生物产量降低、早熟和产量

下降［１０］。通过对小麦抗旱基因的挖掘和利用，可以

进一步提高小麦的抗旱性和适应性，进而提升小麦

应对复杂多变的灾害性农业天气的能力，提高小麦

的产量。康振生团队通过利用不同地理来源的小麦

自然群体，采用全基因组关联分析的方法，成功地发

掘出１个小麦抗旱基因ＴａＮＡＣ０７１－Ａ，发现ＭＹＢ转
录因子ＴａＭＹＢＬ１可以结合并调控 ＴａＮＡＣ０７１－Ａ基
因的表达，进而影响小麦的抗旱性［１１］。

小麦单位面积产量的主要决定因素是单位面

积穗数、穗粒数和千粒质量。其中，千粒质量的遗

传力相对稳定，受环境因素影响较小，遗传力高达

８９％［１２］。因此，千粒质量对小麦的产量潜力贡献非

常大［１３］。单位面积穗数和穗粒数也是影响小麦产

量的重要因素，通过综合调控这些因素，可以进一

步提高小麦的产量。曹廷杰等通过１９８８—２００８年
连续２１年河南省小麦区域试验冬水组试验认为，千
粒质量对产量的贡献最大（０．７４２６），其次为穗粒数
（０．７０６４）［１４］。李爱国等对２００１—２０２０年河南省审
定的３３３个半冬小麦品种进行了研究，发现单产平均
增加了６１０ｋｇ／ｈｍ２，千粒质量提高了４．７ｇ，穗粒数
增加了３粒／穗［１５］。目前数１０个小麦粒质量相关
基因已被克隆，开发了相应的分子标记［１６］，育种家

结合常规育种对这些基因加以选择，将极大改良千

粒质量性状，提升小麦产量潜力［１２］。

传统育种技术通过大量的表型性状来选育后

代，后代选择不可控，不能准确地对某个或某几个

特定性状从基因角度进行精确选择，选育效率低，

育种周期长。随着生物学技术的不断发展，分子标

记辅助选择越来越受到育种家的重视，ＫＡＳＰ标记
具有成本低、便捷优势，在大范围小麦品种基因鉴

定和新品种选育中得到广泛应用［１２］。前人的研究

集中在优势等位基因在不同单位不同品种中的分

布频率上，对与产量相关优势等位基因在一个地区

选育的品种（系）分析较少。本研究通过对漯河农

业科学院１３份材料的株高、抗旱和千粒质量等多个
基因进行ＫＡＳＰ标记检测，了解这些基因分布情况，
分析高产原因，旨在为今后的小麦遗传改良和选育

新品种提供参考和指导。

１　材料与方法

１．１　供试材料
１３份供试材料均来自河南省漯河市农业科学

院超麦研究室，其中４份为审定品种，分别是国审小
麦豫麦１５８、漯麦１８、郾丰１６８和河南省审小麦漯麦
７６，漯丰２７９２、漯丰５１４３、漯丰３１９２为参加各级试
验的新品系，其他６份为鉴定的高代系，详见表１。
试验材料的产量数据来源于国家、省历年审定冬小

麦品种目录。

表１　参试材料

名称 组合

豫麦１５８ 核不育轮回群体Ⅱ中选择

漯麦１８ ４３３６／周麦１６

郾丰１６８ ＳＰ５７／兰２９８／／周９８１６５

漯麦７６ Ｓ１０４５／郑麦３６６／／周麦１６

漯丰２７９２ ＣＤ０８－１８３９／豫麦１５８

漯丰５１４３ 郑麦３６６／ＤＲ２１９／／周麦２２

漯丰３１９２ 新麦３３０６／荷兰北１／／周麦１８

漯丰１７２３７９ 周麦２２／黑麦／／良星６６／／／良星６６

漯丰１７２３８９ 周麦２２／黑麦／／郑麦３６６／／／郑麦３６６

漯丰１７２４０７ 周麦１８／黑麦／／周２２

漯丰１７２４０８ 周麦１８／黑麦／／周２２

漯丰１７２４２０ 豫麦１５８／小黑麦／／郑麦３６６

漯丰１７２４２９ 豫麦１５８／小黑麦／／郑麦３６６

１．２　田间种植规划
材料于２０１７年秋种植在河南省漯河市农业科

学院试验基地，每份材料小区面积为１３．５ｍ２，播种
量为０．２２ｋｇ。在开花后至成熟期进行株高田间测
定，随机测量２０个主茎，从地面至穗顶端（不连芒）
的长度，以 ｃｍ为单位计算，重复２次，计算平均值。
千粒质量采用逐个数１０００粒种子，重复３次，用天
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平称其质量，取其平均数。

１．３　ＫＡＳＰ标记检测
ＫＡＳＰ标记检测委托中国农业科学院肖永贵老

师课题组完成，方法参照赵永涛等的方法［１７］。试验

主要分析了与产量相关的 ＫＡＳＰ标记，主要包括株
高主效基因２个（Ｒｈｔ－Ｂ１、Ｒｈｔ－Ｄ１），抗旱微效基
因５个（１－ｆｅｈ－ｗ３、ＣＷＩ－４Ａ、ＣＷＩ－５Ｄ、ＴａＭｏｃ－
Ａ１、ＴａＤｒｅｂ），粒质量微效基因 １８个（ＴａＧＳ２－Ａ１、
ＴａＧＳ－Ｄ１、ＴａＣｗｉ－Ａ１、ＴａＣＫＸ－Ｄ１、ＴａＴＧＷ６、Ｓｕｓ２－
２Ａ、ＴａＧＳ１ａ、ＧＷ２、ＴａＴＧＷ－７Ａ、Ｔａｂａｓ１、ＴＰＰ－６Ａ、
ＴａＳｕｓ２－２Ｂ、Ｓｕｓ１－７Ｂ、ＴａＳｕｓ－７Ａ、ＴａＧＳ５－Ａ１、
ＴａＧＷ２－６Ｂ、ＴＥＦ－７Ａ、ＴＧＷ６－４Ａ）。

２　结果与分析

２．１　审定品种高产表现
４个审定品种在参加试验时，均表现出较高的

产量水平，高产潜力突出。由表２可知，豫麦１５８，
２０１３—２０１４年度国家冬小麦品种试验黄淮南片水
地组生产试验，较对照周麦１８增产５．８５％，居冬水
组Ｂ组生产试验第１位，在２００５—２０２２年国家审定
的黄淮南片冬性品种中，生产试验产量位居１３。郾
丰１６８区试试验和生产试验产量分别位于第９位和
第６８位。弱春性品种漯麦１８参加国家黄淮南片的
２年区域试验及生产试验中，产量均居同组别同类
品系第１位，在２００５—２０２２年国家审定的黄淮南片
弱春性品种中，区试试验和生产试验产量分别位于

第１０位和第２６位。河南省审定的漯麦７６，则分别
位于第２位和第７位。
４个品种组合显示，除了利用黄淮麦区大面积

推广高产品种作为亲本之外，还利用不同生态区和

近缘种作为亲本，极大丰富了品种的遗传背景，提

升高产潜力（表２）。
表２　４个审定小麦品种参加试验产量水平

名称 审定编号 冬春性
２年区试平均产量
（ｋｇ／ｈｍ２） ２００５—２０２２年名次

生产平均产量

（ｋｇ／ｈｍ２） ２００５—２０２２年名次

豫麦１５８ 国审麦２０１４００４ 半冬 ７３６０．５０ ２１４ ８９７７．５ １３

郾丰１６８ 国审麦２０２２００３５ 半冬 ８７６７．５０ ９ ８７３４．５ ６８

漯麦１８ 国审麦２０１２０１１ 弱春 ８１１８．７５ １０ ７２５４．０ ２６

漯麦７６ 豫审麦２０２２００３１ 弱春 ８３９８．５０ ２ ８２７１．０ ７

２．２　２个矮秆基因的分布频率
由表３可知，１３份试验材料中，株高平均为

７７８ｃｍ，变化范围为 ７２．７～８２．８ｃｍ。矮秆基因
Ｒｈｔ－Ｂ１和Ｒｈｔ－Ｄ１来自于农林１０号的，在全世界
小麦的绿色革命 －矮化育种中使用最广泛。１３份
材料中只含有Ｒｈｔ－Ｂ１ａ＋Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ等位基因型组
合，占比１００％，Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ是漯河农科院系列品种
（系）主要矮秆基因。分析组合可知，亲本之一主要

是黄淮大面积推广品种，优异等位基因Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ分
布频率较高（表４、图１）。

表３　试验材料株高、千粒质量

名称
株高

（ｃｍ）
千粒质量

（ｇ） 名称
株高

（ｃｍ）
千粒质量

（ｇ）

豫麦１５８ ８０．１ ４８．３ 漯丰１７２３７９ ７５．９ ５１．８

漯麦１８ ７５．２ ４９．８ 漯丰１７２３８９ ７７．０ ５３．４

郾丰１６８ ８１．２ ４７．５ 漯丰１７２４０７ ７６．１ ５１．８

漯麦７６ ７６．８ ５２．５ 漯丰１７２４０８ ７７．７ ５２．７

漯丰２７９２ ８２．０ ４６．７ 漯丰１７２４２０ ７２．７ ５２．５

漯丰５１４３ ７６．６ ４３．６ 漯丰１７２４２９ ７７．０ ５２．６

漯丰３１９２ ８２．８ ４５．６ 平均值 ７７．８ ４９．９

２．３　５个抗旱微效基因的分布频率
１－ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ、ＣＷＩ－４Ａ、ＣＷＩ－５Ｄ和

ＴａＭｏｃ－Ａ１是与抗旱有关的重要基因，其中１－ｆｅｈ－
ｗ３和 ＴａＤｒｅｂ在干旱条件下，对高千粒质量影响较
大。干旱基因优异等位基因分布频率结果如表４、
图１所示，１－ｆｅｈ－ｗ３Ｗｅｓｔｏｎｉａ等位基因型占比
５３８％，ＴａＤＲＥＢＢ１ａ等位基因型占比３０．８％，ＣＷＩ－
４ＡＨａｐ－４Ａ－Ｃ等位基因型占比 １００％，ＣＷＩ－
５ＤＨａｐ－５Ｄ－Ｃ等位基因型占比１００％，ＴａＭｏｃ－Ａ１
Ｈａｐ－Ｈ等位基因型占比１５．４％。其中漯丰１７２３８９
含有全部５个优异等位基因 Ｗｅｓｔｏｎｉａ＋Ｈａｐ－４Ａ－
Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ＋Ｈａｐ－Ｈ＋Ｂ１ａ，占 ７．７％；
Ｗｅｓｔｏｎｉａ＋Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ＋－Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ＋Ｈａｐ－Ｈ
组合只有 １份，占比 ７．７％；Ｗｅｓｔｏｎｉａ＋Ｈａｐ－４Ａ－
Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ＋Ｂ１ａ组合 ２份，占比 １５．４％；
Ｗｅｓｔｏｎｉａ＋Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ组合４份，占
比３０．８％；Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ＋Ｂ１ａ组合１
份，占比 ７．７％。４个审定品种中，均含有 Ｈａｐ－４
Ａ－Ｃ＋Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ等位基因组合，豫麦１５８含有
除了ＴａＭｏｃ－Ａ１Ｈａｐ－Ｈ等位基因外的其他４个等
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表４　供试验材料株高、抗旱ＫＡＳＰ检测

项目 株高主效基因 抗旱微效基因

基因 Ｒｈｔ－Ｂ１ Ｒｈｔ－Ｄ１ １－ｆｅｈ－ｗ３ ＣＷＩ－４Ａ ＣＷＩ－５Ｄ ＴａＭｏｃ－Ａ１ ＴａＤｒｅｂ

等位基因型

Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ，
Ｒｈｔ－Ｂ１ａ，
Ｒｈｔ－Ｂ１ａ矮秆

Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ矮秆 Ｗｅｓｔｏｎｉａ：
抗旱

Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ：
抗旱

Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ：
抗旱

Ｈａｐ－Ｈ：
抗旱

ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ａ：
耐旱

等位基因型 Ｒｈｔ－Ｂ１ａ高秆 Ｒｈｔ－Ｄ１ａ高秆 Ｋａｕｚ：不抗旱 Ｈａｐ－４Ａ－Ｔ：
不抗旱

Ｈａｐ－５Ｄ－Ｇ：
不抗旱

Ｈａｐ－Ｌ：
不抗旱

ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ：
水分敏感

豫麦１５８ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ａ

漯麦１８ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯麦７６ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

郾丰１６８ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯丰２７９２ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯丰５１４３ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ａ

漯丰３１９２ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯丰１７２３７９ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂｂ

漯丰１７２３８９ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｈ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ａ

漯丰１７２４０７ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯丰１７２４０８ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｗｅｓｔｏｎｉａｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ａ

漯丰１７２４２０ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｈ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

漯丰１７２４２９ Ｒｈｔ－Ｂ１ａ Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ Ｋａｕｚｔｙｐｅ Ｈａｐ－４Ａ－Ｃ Ｈａｐ－５Ｄ－Ｃ Ｈａｐ－Ｌ ＴａＤＲＥＢ－Ｂ１ｂ

位基因。

２．４　１８个粒质量微效基因的分布频率
１３份试验材料的千粒质量平均为４９．９ｇ，变化

范围为４３．６～５３．４ｇ（表３）。表５、图１显示，试验
共标记了１８个粒质量相关的微效基因 ＫＡＳＰ分布，
频率分布为高粒质量等位基因 ＴａＧＳ２－Ａ１ｂ、ＧＷ２
Ｈａｐ－６Ａ－Ａ、ＴａＴＧＷ－７Ａａ、Ｓｕｓ１－７ＢＨａｐ－Ｔ、ＴａＧＳ
５－Ａ１ｂ、ＴａＧＷ２－６ＢＨａｐ－Ⅰ、ＴａＧＷ２－６ＢＨａｐ－Ⅱ
占比 １００％，高粒质量等位基因 ＴａＴＧＷ６－Ａ１ａ、
ＴａＳｕｓ－７Ａ－１占比较高，为９２．３％，高粒质量等位

基因 ＴａＧＳ－Ｄ１ａ、ＴａＣＫＸ－Ｄ１ａ分别占比６９．２％、
７７０％，高粒质量等位基因 ＴａＣｗｉ－Ａ１ａ、Ｓｕｓ２－２Ａ
Ｈａｐ－Ａ、ＴａＧＳ１ａＨａｐ－Ⅱ、Ｔａｂａｓ１－Ｂ１ａ、ＴＰＰ－
６ＡＬ１ａ、Ｈａｐ－７Ａ－３分别占比 ３０．８％、３８．５％、
３０８％、４６．２％、７．７％、４６．２％，所有供试材料均不
含高粒质量基因 ＴａＳｕｓ２－２ＢＨａｐ－Ｈ、ＴａＴＧＷ６－
Ａ１ａ。４个审定品种中，豫麦１５８含有１４个高粒质
量等位基因，漯麦１８含有１０个高粒质量等位基因，
漯麦７６含有１１个高粒质量等位基因，郾丰１６８含
有１３个高粒质量等位基因。
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项
目

粒
质
量
微
效
基
因

基
因

Ｔａ
ＧＳ
２
－
Ａ１

Ｔａ
ＧＳ
－
Ｄ１

Ｔａ
Ｃｗ
ｉ－
Ａ１

Ｔａ
ＣＫ
Ｘ
－
Ｄ１

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
６

Ｓｕ
ｓ２
－
２Ａ

Ｔａ
ＧＳ
１ａ

ＧＷ
２

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
－
７Ａ

高
千
粒
质
量

等
位
基
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型

Ｔａ
ＧＳ
２
－
Ａ１
ｂ

Ｔａ
ＧＳ
－
Ｄ１
ａ

Ｔａ
Ｃｗ
ｉ－
Ａ１
ａ

Ｔａ
ＣＫ
Ｘ
－
Ｄ１
ａ

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
６
－
Ａ１
ａ
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－
Ａ
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ｐ
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Ｌｏ
ｗ
ＴＧ
Ｗ

Ｔａ
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－
Ｄ１
ｂ

Ｔａ
Ｃｗ
ｉ－
Ａ１
ｂ

Ｔａ
ＣＫ
Ｘ
－
Ｄ１
ｂ

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
６
－
Ａ１
ｂ

Ｈａ
ｐ
－
Ｇ

Ｈａ
ｐ
－ Ⅰ

Ｈａ
ｐ
－
６Ａ
－
Ｇ

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
－
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ｂ

豫
麦
１５
８

＋
＋

＋
＋

＋
＋

＋
＋

＋
漯
麦
１８

＋
＋

－
＋

＋
－

－
＋

＋
漯
麦
７６

＋
＋

－
＋

＋
－

－
＋

＋
郾
丰
１６
８

＋
＋

－
－

＋
＋

＋
＋

＋
漯
丰
２７
９２

＋
＋

＋
＋

＋
＋

－
＋

＋
漯
丰
３１
９２

＋
＋

＋
－

＋
＋

－
＋

＋
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丰
５１
４３

＋
＋

＋
＋

＋
＋

－
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＋
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１７
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７９

＋
Ｈ
ｙｂ
ｒｉｄ

－
＋
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－
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＋

＋
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丰
１７
２３
８９

＋
－

－
－

－
－

＋
＋

＋
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丰
１７
２４
０７

＋
＋

－
＋

＋
－

－
＋

＋
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１７
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０８

＋
Ｈ
ｙｂ
ｒｉｄ
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因

Ｔａ
ｂａ
ｓ１

ＴＰ
Ｐ
－
６Ａ

Ｔａ
Ｓｕ
ｓ２
－
２Ｂ

Ｓｕ
ｓ１
－
７Ｂ

Ｔａ
Ｓｕ
ｓ－
７Ａ

Ｔａ
ＧＳ
５
－
Ａ１

Ｔａ
ＧＷ
２
－
６Ｂ

ＴＥ
Ｆ
－
７Ａ

ＴＧ
Ｗ
６
－
４Ａ

高
千
粒
质
量

等
位
基
因
型

Ｔａ
ｂａ
ｓ１
－
Ｂ１
ａ

ＴＰ
Ｐ
－
６Ａ
Ｌ１
ａ

Ｈａ
ｐ
－
Ｈ

Ｈａ
ｐ
－
Ｔ

Ｔａ
Ｓｕ
ｓ－
７Ａ
－
１
ａｎ
ｄ
２

Ｔａ
ＧＳ
５
－
Ａ１
ｂ

Ｈａ
ｐ
－ Ⅰ
、
Ｈａ
ｐ
－ Ⅱ

Ｈａ
ｐ
－
７Ａ
－
３

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
６
－
Ａ１
ａ

低
千
粒
质
量

等
位
基
因
型

Ｔａ
ｂａ
ｓ１
－
Ｂ１
ｂ

ＴＰ
Ｐ
－
６Ａ
Ｌ１
ｂ

Ｈａ
ｐ
－
Ｌ

Ｈａ
ｐ
－
Ｃ

Ｔａ
Ｓｕ
ｓ－
７Ａ
－
２，
３，
４，
５

Ｔａ
ＧＳ
５
－
Ａ１
ａ

Ｈａ
ｐ
－ Ⅲ
，
Ｈａ
ｐ
－ Ⅳ
，

Ｈａ
ｐ
－ Ⅴ
，
Ｈａ
ｐ
－ Ⅵ

Ｈａ
ｐ
－
７Ａ
－
１．
２

Ｔａ
ＴＧ
Ｗ
６
－
Ａ１
ｂ

豫
麦
１５
８

－
－

－
＋

＋
＋

＋
＋

－
漯
麦
１８

－
－

－
＋

＋
＋

＋
－

－
漯
麦
７６

＋
－

－
＋

＋
＋

＋
－

－
郾
丰
１６
８

＋
＋

－
＋

＋
＋

＋
－

－
漯
丰
２７
９２

－
－

－
＋

＋
＋

＋
＋

－
漯
丰
３１
９２

＋
－

－
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３　讨论与结论

小麦单位面积产量的提升，需要众多农艺性状

的改良，其中株高降低是主要因素之一，它不仅能

有效增强抗倒伏能力，还能提升水肥利用。我国培

育的矮秆小麦品种大面积推广以来，产量有了巨大

提升。金善宝统计了从矮秆育种起３０年的矮秆品
种，发现株高从１０７．０ｃｍ降到９７．１ｃｍ［１３］，常萍等
对６０年审定小麦进行分析，５０年代的南大２４１９株
高为１３８ｃｍ，２００５年国审的矮抗５８最低，为６７ｃｍ，
变异幅度为５１．４％［３］。随着育种家的不断努力，矮

秆基因品种在黄淮海推广面积不断增大。本试验

１３份材料 Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ优异等位基因分布频率为
１００％，Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ为０，Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ分布频率显著高于
Ｒｈｔ－Ｂ１ａ基因，这与前人的研究一致。郭保宏等研
究７６个品种发现，Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ、Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ分布频率分
别为７２％、２１％，同时携有 Ｒｈｔ－Ｂ１ｂ与 Ｒｈｔ２－Ｄ１ｂ
的品种仅有 ５份［１８］。１３份材料的亲本含有周麦
１６、周麦２２等黄淮小麦主产区大面积推广品种，这
２个矮秆等位基因分布频率［６］与由这些品种培育的

本试验材料一致。２０世纪以来，河南省半冬性小麦
平均株高７９．１ｃｍ［１４］，本研究材料平均株高７７．８ｃｍ，
略低于河南省小麦平均株高，Ｒｈｔ－Ｂ１基因型对株
高没有明显影响，Ｒｈｔ－Ｄ１ｂ等位基因型的小麦株高
相对较低，同时它还对千粒质量效益最大［６］。这与

本研究结果一致，参试材料的矮秆基因型与表型性

状相符，与高千粒质量关联紧密。漯河市农业科学

院培育的新品种（系）在株高适中或略低的基础上，

加大了对高粒质量的选择，以提升小麦产量潜力。

小麦的抗旱性是由众多基因协调调控的复杂

数量性状，在遗传上存在着基因间的连锁与互作等

复杂关系，同时还受到环境因素的影响。因此，仅

仅对单个或少数优异等位基因进行选择，难以高效

改良小麦抗旱性。相反，聚合更多的抗旱基因，可

以显著提高小麦的抗旱性［１９］。ＴａＤｒｅｂ－ｂ１基因参
与了干旱等植物逆境胁迫，１－ｆｅｈ－ｗ３基因在干旱
环境中与高千粒质量相关［２０］。几种优异等位基因

在不同麦区均有较高的分布频率，黄淮麦区 １－
ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－ｂ１的分布频率为 ４３．１％、
７１５％［２１］；扬麦 １－ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－Ｂ１、ＣＷＩ－
４Ａ、ＣＷＩ－５Ｄ、ＴａＭｏｃ－Ａ１的分布频率为 ９０．０％、
２０．０％、６６．７％、１００．０％、１３．３％［１９］；云南省１－
ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－Ｂ１、ＣＷＩ－４Ａ的分布频率为

５７１４％、５４．７６％、８３３３％［２２］。本试验 １－ｆｅｈ－
ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－Ｂ１、ＣＷＩ－４Ａ、ＣＷＩ－５Ｄ、ＴａＭｏｃ－Ａ１的
分布频率为５３８％、３０．８％、１００％、１００％、１５．４％，
１－ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－Ｂ１的优异等位基因与前人关
于黄淮麦区的研究结果基本一致，比云南省小麦品

种分布频率稍低，１－ｆｅｈ－ｗ３优异等位基因在杨麦
中分布频率较高；河北省旱作区近３０年育成小麦品
种中，１－ｆｅｈ－ｗ３、ＴａＤｒｅｂ－Ｂ１这２个基因均呈现上
升趋势，推测与育种家加大对抗旱高效等位基因的

选择结果［２３］有关。试验材料漯丰１７２３８９在田间表
现出一定的抗旱性，千粒质量高达５３．４ｇ，产量水平
比同期对照周麦 １８略微增产（科室产量鉴定数
据）。ＫＡＳＰ分析显示，漯丰１７２３８９是唯一一个含
有５个抗旱优异等位基因的品种（系），分析等位基
因来源，组合（周麦 ２２／黑麦／／郑麦 ３６６／／／郑麦
３６６）含有抗旱亲本黑麦，推测与其有关。后代选育
时，没有采取特殊的抗旱鉴定或水旱地交替育种等

方式胁迫选择，表明它实现了抗旱与高产的完美结

合，将会是一个较好的育种材料。

小麦粒质量受到多个基因影响，不同基因的互

作会影响小麦粒质量，同时还普遍存在多因一效和

一因多效的现象，优异等位基因已成为小麦粒质量

高低的关键因素。同时，株高、旗叶、粒型等农艺性

状和病虫草害、环境胁迫都会对其产生影响［２４－２５］。

高千粒质量受到农民和育种家的偏爱，经过不断对表

现型和基因型选择，一些高千粒质量优异等位基因

ＧＷ２－６ＢＨａｐ－１等分布频率在新疆现代品种比地
方品种高，分布频率也随着育种时期呈上升趋

势［２６］。本研究结果与之一致，漯河市农业科学院近

年１３份材料中，检测１８个高千粒质量优异等位基因
变异，其中ＴａＧＳ２－Ａ１ｂ等６优异等位基因分布频率
达１００％，２个优异等位基因分布频率达９０％以上。
ＴａＳｕｓ２基因与蔗糖合酶有关，蔗糖合酶是蔗糖转化
为淀粉第一步的酶，ＴａＴＧＷ６基因与生长素水解酶
合成有关，通过控制生长素的合成影响小麦粒质

量［１５］。陈杰等用ＴａＳｕｓ２－２Ｂａ检测了黄淮南片麦区
小麦新品种，分布频率为２５．５３％［２７］，简大为研究新

疆冬性改良品种，ＴａＴＧＷ６－Ａ１ａ优异等位基因分布
为８７９％［２６］，本研究２个优异等位基因ＴａＳｕｓ２－２Ｂ
Ｈａｐ－Ｈ、ＴａＴＧＷ６－Ａ１ａ未检出，分布频率为０，均为
低粒质量相关等位基因 ＴａＳｕｓ２－２Ｂｂ和 ＴａＴＧＷ６－
Ａ１ｂ，漯河市农业科学院对这２个基因选择不够重
视，今后在杂交组配高千粒质量组合时选择含有这
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２个优异等位基因的材料作为亲本。本研究中，４个
审定品种均含有较多的高粒质量优异等位基因，分

析品种组合可知，这几个品种均用黄淮麦区大面积

推广品种作为亲本，同时创新型种质、不同生态区

品种也得到了充分利用。４个品种参加各级试验产
量水平较高，千粒质量平均４９．５ｇ，证实了聚合多个
千粒质量优异等位基因有助于提升品种产量潜力。

千粒质量优异等位基因豫麦１５８含有 １４个，漯麦
７６含有 １１个，豫麦 １５８比漯麦 ７６多了 ＴａＣｗｉ－
Ａ１ａ、Ｓｕｓ２－２ＡＨａｐ－Ａ、ＴａＧＳ１ａＨａｐ－Ⅱ、ＴＥＦ－７Ａ
Ｈａｐ－７Ａ－３等位基因，却少了Ｔａｂａｓ１－Ｂ１ａ等位基
因，但豫麦１５８的千粒质量却没有漯麦７６高，主要
原因可能是千粒质量受多基因调控、环境胁迫等影

响，等位基因在品种中的表达情况各不相同。本试

验仅仅检测了１８个等位基因，还有许多调控基因没
有检测，下一步将进一步研究漯麦７６更多高粒重基
因，发现更高效的基因或基因型组合。漯麦７６高
产、高千粒质量，籽粒半角质，并且大粒的遗传能力

突出［２８］，有望成为黄淮南片主推品种之一。
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