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高粱颖壳颜色发育的转录组测序分析
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　　摘要：为研究不同颖壳颜色高粱的基因表达差异，初步明确参与或者调控高粱颖壳颜色发育的基因，以２种颖壳
颜色差异较大的高粱品种ＺＹ０１５６（黑色颖壳）、ＺＹ０３１８（白色颖壳）为试验材料，利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００高通量测
序平台对灌浆期高粱颖壳样品进行转录组分析。结果显示，共筛选到２５８３个差异表达基因，其中上调表达基因１３２２
个，下调表达基因１２６１个。将差异表达基因进行 ＧＯ富集分析得出，差异表达基因主要富集在离子结合、小分子结
合、阴离子结合、核苷酸结合、核苷磷酸结合等生物途径；通过对差异表达基因进行ＫＥＧＧ富集分析发现，差异表达基
因主要富集在植物－病原互作、苯丙烷生物合成、ＤＮＡ复制、脂肪酸延伸等信号通路。ＫＥＧＧ代谢通路中与颖壳花色
素苷合成相关的通路有苯丙烷生物合成通路（ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）、类黄酮生物合成通路（ｆｌａｖｏｎｏｉｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）、黄酮和黄酮醇生物合成通路（ｆｌａｖｏｎｅａｎｄｆｌａｖｏｎｏｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）。筛选出１４个差异表达的基因，起调控作
用的酶有ＣＳＥ、ＰＡＬ、４ＣＬ５、Ｘ１、ＰＨＴ１、ＣＣＲ１、ＨＣＴ４、ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ、ＣＨＳ５、ＣＨＩ、ＣＨＩ３、ＤＦＲ、ＦＬＡ、３ＧＴ。在转录因子家族中，
ｂＨＬＨ家族、ＷＲＫＹ家族、ＥＲＦ家族、ＮＡＣ家族含有的差异表达基因较多。本研究可为调控高粱颖壳颜色生物合成网
络提供更多的候选基因，为下一步高粱颖壳颜色关键基因的功能分析和高粱新品种培育提供理论基础。
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　　高粱是我国第五大禾本科栽培作物，别称蜀
黍、红粱等，可以作为食物，同时可为动物提供饲

料，为工业利用提供原料［１］。高粱是 Ｃ４作物，具有
高效的光合作用和水分利用率，且耐干旱、耐贫瘠、

耐盐碱［２］。高粱在全球１００多个国家种植［３］，在贫

困地区作为主要食物；在发达国家则主要作为牲畜

的饲料和工业原料。高粱中含有的生物活性物质

可以预防人类慢性病，促进身体健康［４］。

在市场销售中，着壳率是影响高粱销售的重要

负面因素。高粱颖壳颜色是鉴定高粱品种和品质

的一个重要标准，当其与种皮的颜色相近时，非常

有利于高粱种子的市场销售。高粱颖壳中含有的

红色素无毒、无特殊气味，可以醇溶和水溶，作为着

色剂在食品、饮料、化妆品和药品行业被广泛

应用［５］。

转录组测序技术的应用领域广泛，包括植物的

基因表达调控、遗传育种、逆境和疾病的抵抗机制

等［６］。随着高通量测序技术的发展，高通量转录组

测序技术在不同作物差异表达基因的筛选和分析

中应用较多。高通量转录组测序技术需要的样品

量很少，而且可以实现对基因的精准双端测序，但

是在高粱上的应用究较少。吴林等通过转录组测

序技术对马铃薯块茎采后发芽的关键基因进行挖

掘，结果发现，费乌瑞它块茎在收获后３０ｄ解除休
眠，芽生长期为４５ｄ，在这２个阶段表达量发生显著
变化的基因分别有１００８个和４５７６个［７］。刘松涛

等对高抗、中抗、低抗倒伏的３个玉米品种进行转录
组测序分析，挖掘玉米抗倒性相关基因，共鉴定到

１００９３个与抗倒性相关的差异表达基因，并对关键
候选基因进行了注释［８］。郭静文等利用转录组测

序技术对大豆籽粒蛋白合成相关基因进行挖掘，发

现３３６个差异表达基因，并从中筛选出９个候选基
因，然后采用荧光定量ＰＣＲ方法对候选基因的表达
量进行检测，发现表达趋势与 ＲＮＡ－Ｓｅｑ检测结果
相符［９］。董俐利发现，耐镉高粱品种的幼苗在浓度
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为１ｍｍｏｌＣｄＣｌ２·２．５Ｈ２Ｏ处理２４、４８ｈ时，分别有
２３２和８１６个差异表达基因，而镉敏感高粱品种分
别有８０５、１５４个差异表达基因，这２个品种差异表
达基因显著富集的趋势有很大差别［１０］。

长期以来，传统育种主要通过个体表型进行颖

壳颜色选择，效率低且周期长，而通过分子标记技

术可以在育种过程中对目标进行选择，方便识别与

目标性状紧密连锁的染色体区域。本研究以２个颖
壳颜色有明显差异的高粱品种为试验材料，基于高

粱转录组测序数据，对调控颖壳颜色的相关差异基

因进行筛选，并对其 ＫＥＧＧ代谢通路进行富集分
析，最终确定调控颖壳颜色的基因和相关酶。高粱

颖壳颜色遗传规律的研究对于高粱的品质、市场销

售等具有重要的理论及实践意义。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验材料为颖壳颜色有明显差异的２个高粱品

种———ＺＹ０１５６（黑壳）和 ＺＹ０３１８（白壳），２０２３年５
月种植于黑龙江省农业科学院克山分院试验地内，

在灌浆期颖壳变色之前，采集２个高粱品种的颖壳
样品，其中黑色颖壳样品用 Ｍ表示，白色颖壳样品
用Ｆ表示，每个品种３次重复。将采集后的样品立
即放入液氮中，带回实验室，置于 －８０℃冰箱中保
存，用于转录组测序。

１．２　ＲＮＡ的提取检测
利用ＲＮＡ试剂盒（上海美吉生物医药科技有

限公司）提取高粱颖壳 ＲＮＡ，并采用琼脂糖凝胶电
泳检测 ＲＮＡ的完整性，采用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００检测
ＲＮＡ样品的浓度和纯度，将检测过的样品送至上海

美吉生物医药科技有限公司进行 ｍＲＮＡ文库的构
建，采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００高通量测序平台对
高粱转录组文库进行测序。

１．３　测序数据质量控制
测序数据的Ｑ３０碱基比例主要在８０％以上，可

保证后续数据分析的正常进行，根据测序技术的特

点，测序片段前端的碱基质量一般比末端的高。

１．４　差异表达基因筛选及功能富集分析
在ＤＥＳｅｑ软件中采用Ｐ值 ＜０．０５且 ＦＣ≥２的

筛选标准分析高粱颖壳样本的差异表达基因，计算

差异倍数（ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ，ＦＣ）并进行显著性检验。
将高粱颖壳样本的差异表达基因在六大功能

数据库（ＮＲ、ＧＯ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、Ｐｆａｍ、ＥｇｇＮＯＧ和
ＫＥＧＧ）中进行比对、功能注释及富集分析，并在
ＫＥＧＧ数据库中对相关代谢通路的差异表达基因进
行筛选。

２　结果与分析

２．１　数据组装与比对
对２个高粱品种的颖壳转录组数据进行质量评

估比对，结果（表１）发现，从黑色颖壳高粱样品中共
获得有效数据１３３７５９７９８条，白色颖壳高粱样品中
共获得有效数据１３１９２４９３６条，各样品的 Ｑ２０碱
基比例均≥９６．２７％，Ｑ３０碱基比例≥９３．７８％。
ｃｌｅａｎｄａｔａ中 Ｇ和 Ｃ２种碱基的数量占总碱基的比
例在５１．６８％ ～５２．４６％之间。将各样品数据与参
考基因组进行比对，总比对率均≥８３．２６％，其中比
对至参考基因组唯一位置的数据在 ７９．７６％及以
上。说明测序数据质量较好，符合测序数据要求，

数据可靠，可以进行后续分析。

表１　测序数据质量统计

样品名称
有效数据

（条）

Ｑ２０碱基比例
（％）

Ｑ３０碱基比例
（％）

ＧＣ含量
（％） 总比对数

总比对率

（％）
唯一比对率

（％）

Ｍ１ ４２２３２１９０ ９６．３２ ９３．８５ ５２．３６ ３６０１２１７８ ８５．２７ ８３．１８

Ｍ２ ４６７９８２５４ ９６．４６ ９４．０９ ５２．４６ ４０８２７４５３ ８７．２４ ８４．９３

Ｍ３ ４４７２９３５４ ９６．３４ ９３．９０ ５１．６８ ３７７４９８８０ ８４．４０ ８２．０２

Ｆ１ ４５４６９３８６ ９６．６５ ９４．３８ ５１．８８ ３７８５７２０３ ８３．２６ ７９．７６

Ｆ２ ４３２４６４３８ ９６．５２ ９４．１８ ５１．７７ ３６７４５１７９ ８４．９７ ８２．７１

Ｆ３ ４３２０９１１２ ９６．２７ ９３．７８ ５１．８７ ３６２６２９４２ ８３．９２ ８１．７２

２．２　转录组功能注释
将转录组组装获得的所有基因在六大数据库

（ＮＲ、ＧＯ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、Ｐｆａｍ、ＥｇｇＮＯＧ和ＫＥＧＧ）中进
行比对，共有２７２２８个基因得到功能注释，注释到

ＮＲ、ＧＯ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、Ｐｆａｍ、ＥｇｇＮＯＧ和 ＫＥＧＧ数据
库的基因分别有 ２６９３７、２１３４９、２０２６４、２０７１１、
２５２３９、１０１１８个（图 １），注释率分别为 ９８．９３％、
７８．４１％、７４．４２％、７６．０７％、９２．７０％、３７．１６％。
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２．３　差异表达基因分析
检验实验可靠性及取样合理性的标准是基因

表达水平在样本生物学重复间的相关性。差异表

达基因可靠程度的评估、异常样品的辅助筛查均可

以通过样本生物学重复间的相关性来进行检验。

样品间重复性的好坏可以通过相关系数（ｒ２）反映出
来，数值越接近１，重复性越好，表达模式相似度越
高。从相关性分析结果（图２）中可知，测序样品生
物学重复间的相关系数在０．７２９～０．９５２之间，样品
重复间存在极强的相关性，表明样品间具有较好的

重复性和一致性，可以进行后续分析。

　　利用ＤＥＳｅｑ２方法筛选２个品种颖壳的差异表
达基因，结果（图 ３）表明，从 Ｍ和 Ｆ中共筛选到
２５８３个ＤＥＧ，其中上调表达基因数为１３２２个，下
调表达基因数为１２６１个。根据２个品种的差异基
因ＦＰＫＭ值进行层次聚类分析，结果（图４）显示，组

外差异基因表达量差异较大，而组内差异基因表达

量相似，无较大差异。
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２．４　高粱颖壳差异表达基因ＧＯ功能注释
利用ＧＯ（ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ）数据库对获得的差异基

因进行富集分析，结果（图５）显示，差异基因被注释
在生物过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组成（ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）和分子功能（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ）３个方
面，共计２０个功能小类。生物过程包含９个亚类，
主要集中分布在细胞过程（ＧＯ：０００９９８７）、代谢过程
（ＧＯ：０００８１５２）、生物调节（ＧＯ：００６５００７）３个途径，
参与这３个途径的基因数分别为６６４、５９５、２９６个。

细胞组成分为７个亚类，主要集中分布在细胞部分
（ＧＯ：００４４４６４）、膜部分（ＧＯ：００４４４２５）、细胞器
（ＧＯ：００４３２２６）３个方面，参与的基因数分别为８４８、
６３５、４９８个。分子功能包含４个亚类，分布在结合
绑定（ＧＯ：０００５４８８）、催化活性（ＧＯ：０００３８２４）、转录
调节活性（ＧＯ：０１４０１１０）、转运活性（ＧＯ：０００５２１５），
参与的基因数分别为９７３、９３７、１０２、１０１个。说明具
有结合功能和催化作用的基因对于高粱颖壳颜色

的调控起主要作用。

２．５　高粱颖壳差异表达基因ＫＥＧＧ功能注释
将差异表达基因在 ＫＥＧＧ数据库中进行比对，

结果（图６）显示，注释到５０４个差异基因，富集到１９
条代谢通路上。注释到新陈代谢过程的基因有１０
类，主要集中在３个途径上，分别是其他次生代谢产
物的合成、碳水化合物代谢、脂类代谢，参与基因数

分别为６１、５２、５２个。注释到遗传信息处理的基因
有５类，其中前３类分别是折叠、分类和降解，注释
基因均为４０个，此外有翻译注释基因２６个，复制和
修复注释基因２０个。注释到环境信息处理的基因
有２类，涉及信号传导注释基因２８个，膜运输注释
基因１２个。细胞过程和有机系统基因注释分别集
中在运输和分解代谢、环境适应方面，参与基因分

别为２３个、３３个。
２．６　高粱颖壳差异表达基因ＧＯ富集

将差异表达基因进行 ＧＯ富集分类，结果（图
７）发现，共富集到１８３６个基因，显著富集在２０个
过程中。富集差异基因程度较高的前５个亚类分别

是离子结合（ＧＯ：００４３１６７，６６３个）、小分子结合
（ＧＯ：００３６０９４，４０１个）、阴离子结合（ＧＯ：００４３１６８，
４０１个）、核苷酸结合（ＧＯ：００００１６６，３８０个）、核苷磷
酸结合（ＧＯ：１９０１２６５，３８０个），富集率分别是
００８６、０．０９５、０．０９８、０．０９５、０．０９５。
２．７　高粱颖壳差异表达基因 ＫＥＧＧＰａｔｈｗａｙ分析

对差异表达基因进行 ＫＥＧＧ富集分类，共有
６５３个差异基因得到功能注释，富集到１１３条代谢
通路中。对富集率高的前２０条代谢通路进行分析，
结果（图８）显示，差异基因富集程度较高的前４个
亚类分别是植物 －病原互作（ｍａｐ０４６２６，２８个）、苯
丙烷生物合成 （ｍａｐ００９４０，２４个）、ＤＮＡ复制
（ｍａｐ０３０３０，１５个）、脂肪酸延伸（ｍａｐ０００６２，１４
个），富集率分别为０．１１８、０．０９９、０．２１４２、０．２８０。
　　在２０条代谢通路中有３条与颖壳花色素苷的
合成相关，分别是黄酮和黄酮醇生物合成通路

（ｆｌａｖｏｎｅａｎｄｆｌａｖｏｎｏｌｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）、类黄酮生物合成
通路（ｆｌａｖｏｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ）、苯丙烷生物合成通路
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（ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ），共找到１４个差异表
达基因（表２）。与黄酮和黄酮醇生物合成有关的基
因是３ＧＴ，表达量上调；与类黄酮生物合成有关的基
因有８个，其中表达量上调的有 ＣＨＳ５、ＣＨＩ３、ＣＨＩ、
ＤＦＲ，表达量下调的有 ＰＨＴ１、ＨＣＴ４、ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ、
ＦＬＡ；与苯丙烷生物合成有关的基因有８个，其中表
达量上调的有ＣＳＥ、ＰＡＬ，表达量下调的有４ＣＬ５、Ｘ１、
ＣＣＲ１、ＰＨＴ１、ＨＣＴ４、ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ。
２．８　转录因子

根据 ＰｌａｎｔＴＦＤＢ数据库中的信息（图 ９），在 ２
个高粱样本中筛选出２５０个差异表达基因，分属于
２７个转录因子家族，其中ｂＨＬＨ家族和ＷＲＫＹ家族

基因最多，均为１３个；其次是ＥＲＦ家族，有１２个基
因；第３是ＮＡＣ家族，有１１个基因。

３　结论与讨论

高粱颖壳颜色不仅是重要的形态学标记，而且

与籽粒的营养品质有很大的关系，当颖壳颜色与种

皮颜色相近时，非常有利于高粱种子的市场销售。

高粱颖壳中含有的红色素无毒、无特殊气味，可以

醇溶和水溶，作为着色剂在食品、饮料、化妆品和药

品行业有广泛的用途。随着测序技术的发展，植物

基因表达信息的测定成为可能，且能进一步分析调

控其表型特征的关键基因。通过转录组测序技术
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表２　差异表达基因

代谢途径 基因ＩＤ 表达量变化比率 基因描述
表达量

上调／下调

黄酮和黄酮醇生物合成 ＬＯＣ８０６９３０９ ３．２６４５３ 花青素３－Ｏ－糖基转移酶（３ＧＴ） 上调

类黄酮生物合成通路 ＬＯＣ８０５６９７５ １．５０３０６ 查尔酮合成酶（ＣＨＳ５） 上调

ＬＯＣ８０８１９８０ －１．８３７９２ 腐胺羟基肉桂酰转移酶１（ＰＨＴ１） 下调

ＬＯＣ８０６０７７３ －５．７７５６４ 羟基肉桂酰基转移酶４（ＨＣＴ４） 下调

ＬＯＣ１１０４３３６６９ －１．７８８９４ 羟基肉桂酰基转移酶４同源物（ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ） 下调

ＬＯＣ１１０４２９７５８ １．８９９０３ 查尔酮－黄烷酮异构酶３（ＣＨＩ３） 上调

ＬＯＣ８０５７０４８ ２．０４３４３ 查尔酮－黄烷酮异构酶（ＣＨＩ） 上调

ＬＯＣ８０７６０９７ １．５２９１４ 二氢黄酮醇－４－还原酶（ＤＦＲ） 上调

ＬＯＣ８０７８９２６ －１０．８２６５０ 黄酮醇合成酶／黄烷酮３－羟化酶（ＦＬＡ） 下调

苯丙烷生物合成 ＬＯＣ８０７９６３４ ３．１６３７４ 咖啡酰莽草酸酯酶（ＣＳＥ） 上调

ＬＯＣ８０５４２８２ １．９５９１５ 苯丙氨酸解氨酶（ＰＡＬ） 上调

ＬＯＣ８０５６１２２ －１．６８６４１ ４－香豆酸－辅酶Ａ连接酶样５（４ＣＬ５） 下调

ＬＯＣ８０７９４０６ －１．３８９３８ 肉桂酰辅酶Ａ还原酶异构体Ｘ１ 下调

ＬＯＣ８０５６４２３ －１２．４９０６４ 肉桂酰辅酶Ａ还原酶１（ＣＣＲ１） 下调

ＬＯＣ８０８１９８０ －１．８３７９２ 腐胺羟基肉桂酰转移酶１（ＰＨＴ１） 下调

ＬＯＣ８０６０７７３ －５．７７５６４ 羟基肉桂酰基转移酶４（ＨＣＴ４） 下调

ＬＯＣ１１０４３３６６９ －１．７８８９４ 羟基肉桂酰基转移酶４同源物（ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ） 下调

获得的高效和定向分子标记可以用于植物新品种

的筛选，加速优良品种的选育。

转录组测序针对的是生物的所有 ｍＲＮＡ，不仅
可以对新基因进行挖掘，还可以绘制指纹图谱、明

确代谢途径，已在马铃薯、大豆、玉米、小麦上被应

用。吴林等通过转录组测序技术对马铃薯块茎采

后发芽的关键基因进行挖掘，共获得１５６个转录因
子基因，大多属于 ＡＰ２、ＭＹＢ、ｂＨＬＨ转录因子家
族［７］。魏嘉等利用转录组测序技术研究野生大豆

对盐碱胁迫的耐受性，共筛选出２２１２２个差异表达
基因，主要富集在核糖体、植物 －病原体相互作用、
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氧化磷酸化过程中［１１］。贾思年等对调控玉米胚性

愈伤组织形成的基因进行挖掘，通过对Ⅰ型（愈伤
生长好）、Ⅱ型（无愈伤生成）愈伤进行转录组测序
分析，筛选出 ４４１９个差异表达的基因，其中有
１５７１个上调表达基因，２８４８个下调表达基因；参
与调控愈伤组织形成的转录因子有２９８６个，其中
起关键作用的有 ＡＰ２、ＷＯＸ、ＬＢＤ转录因子家
族［１２］。刘秀坤等对灌浆期小麦旗叶在高温胁迫下

的转录组进行分析，筛选出４７１５个差异表达基因，
这些基因在高温胁迫条件下大多数上调表达，主要

富集在代谢过程、细胞、催化活性上，转录因子主要

包括ＡＰ２－ＥＲＥＢＰ、ＭＹＢ、ＮＡＣ、ＷＲＫＹ、ＨＳＦ，该研究
为选育耐热小麦品种奠定了基础［１３］。

为研究引起表型性状差异的原因，本试验对２
个颖壳颜色具有明显差异的亲本进行转录组测序，

共获得２６５６８４７３４条ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ，将转录组组装获
得的所有基因在六大数据库（ＮＲ、ＧＯ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、
Ｐｆａｍ、ＥｇｇＮＯＧ和 ＫＥＧＧ）中进行比对，共有 ２７２２８
个基因得到功能注释。每个样品都获得较高质量

的数据，Ｑ３０碱基百分比均大于等于９３．７８％，表明
ｃＤＮＡ文库构建质量较好。共筛选到２５８３个差异
表达基因，其中上调表达基因数为１３２２个，下调表
达基因数为１２６１个。通过ＧＯ功能注释，将差异表
达基因分类注释到生物过程、细胞组成和分子功能

３个方面，共计２０个功能小类，有５０４条基因注释
到ＫＥＧＧ数据库的１９个代谢通路中。

植物花、果实、种子、叶片呈现不同的颜色，主

要是由于黄酮类化合物的种类和含量存在差异［１４］，

其中各器官中花青素、叶绿素和类胡萝卜素的含量

比例和分布情况起主要的作用，这些色素的代谢受

结构基因和转录因子调控［１５－１６］。沈梦茹对调控高

粱叶片颜色的关键基因进行挖掘分析，发现在花青

素合成途径中有５种关键酶编码基因均上调表达，
这些酶分别是苯丙氨酸解氨酶（ＰＡＬ）、查尔酮合酶
（ＣＨＳ）、黄烷酮 －３－羟化酶（Ｆ３Ｈ）、二氢黄酮醇
４－还原酶（ＤＦＲ）、花青素合成酶（ＡＮＳ），这些基因
的协同作用为花色素苷的产生提供了更多底物，促

进了花色素苷的积累，导致高粱叶片的颜色有差

异［１７］。胡晓丹研究了鲜食玉米花青素合成的规律，

发现 ＡＮＳ、ＤＦＲ、ＧＳＴ、Ｆ３′Ｈ基因具有重要正向调控
作用，在籽粒发育过程中表达量比较高［１８］。陈微等

对控制洋葱皮颜色形成的关键基因进行研究，发现

与黄酮类合成相关的结构基因 Ｆ３′Ｈ、ＦＬＳ、ＣＨＩ和

ＤＦＲ是引起洋葱皮颜色发生改变的主要控制基
因［１９］。本研究发现，ＫＥＧＧ代谢通路中有３条代谢
通路与颖壳花色素苷的形成有关，分别是黄酮和黄

酮醇生物合成通路、类黄酮生物合成通路、苯丙烷

生物合成通路，共筛选出差异表达基因１４个，起调
控作用的酶有 ＣＳＥ、ＰＡＬ、４ＣＬ５、、Ｘ１、ＰＨＴ１、ＣＣＲ１、
ＨＣＴ４、ＨＣＴ４－ｌｉｋｅ、ＣＨＳ５、ＣＨＩ、ＣＨＩ３、ＤＦＲ、ＦＬＡ、
３ＧＴ，这些基因的差异表达使花青素类衍生物得到
积累，进而呈现不同颜色。调控花色素苷生物合成

的转录因子主要有ＭＹＢ转录因子、ｂＨＬＨ转录因子
和ＷＤ４０重复蛋白（ＷＤＲ）［２０］。植物中最大的转录
因子家族之一就是ＭＹＢ家族，它可以调控植物生长
发育的很多过程，且起到关键作用，如细胞的生长

分化、代谢物质的合成与积累、生物与非生物胁迫、

植物器官的发育等［２１］。ｂＨＬＨ家族属于植物转录
因子第二大家族，在真核生物中分布广泛［２２］。在花

青素生物合成过程中，ＭＹＢ和 ｂＨＬＨ家族的转录因
子可以对基因的表达进行调控［２３］。本研究筛选到

１３个ｂＨＬＨ家族基因，有助于对后续高粱颖壳颜色
调控机制开展深入研究。
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艾明军，尤燕聪，马帅国，等．８９份小麦萌发期抗旱性综合评价及利用［Ｊ］．江苏农业科学，２０２６，５４（３）：６３－７１．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２６．０３．００９

８９份小麦萌发期抗旱性综合评价及利用
艾明军１，３，尤燕聪１，３，马帅国１，３，胡银岗２，翟云龙１，３，文卿琳１，２，３

（１．塔里木大学农学院，新疆阿拉尔８４３３００；２．西北农林科技大学农学院，陕西杨凌７１２１００；

３．南疆干旱区特色作物遗传改良与高效生产兵团重点实验室，新疆阿拉尔８４３３００）

　　摘要：为筛选抗旱型小麦，建立抗旱小麦指标评价体系，对 ＰＥＧ模拟干旱胁迫下８９份小麦品种的根数、根长、根
系表面积、根体积等性状进行分析。通过主成分分析将７个单项指标转化成３个相对独立的综合指标，代表了原先各
指标８３．３５６％的信息，其综合评价值＞１．５００的分别为赛德麦１号、华成８６３、洛旱７号、洛旱６号、轮选７１５；基于隶属
函数计算出综合评价值、综合抗旱系数、加权抗旱系数，综合抗旱系数与加权抗旱系数值的范围、平均值及变异系数均

大致相近，代表信息基本相同，总结综合评价值发现前１０个品种中均有洛旱６号、宁冬６号、华成８６３、宁冬１０号；通
过聚类分析将８９个品种（系）划分为４类，其中强耐旱型１个，抗旱型１７个，旱敏感型２３个，干旱极敏感型４８个；根
据综合评价值、综合抗旱系数、加权抗旱系数建立回归方程，发现ｘ２（根长）、ｘ５（地下鲜重）２个根系指标对小麦抗旱性

具有极显著影响。通过抗旱研究与综合抗旱型多元分析发现，洛旱６号、宁冬６号、华成８６３、２９１转８、宁冬１０号等５
个小麦品种（系）的萌发期抗旱性较强，根长、地下鲜重可作为鉴定小麦萌发期抗旱性指标。

　　关键词：小麦；根系指标；萌发期；抗旱性；综合评价；主成分分析；回归方程
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　　小麦是世界上三大谷物之一，其种植面积约占
粮食作物总面积的１／３，粮食产量的１／５［１－２］，是我

国必不可少的战略物质，提高小麦产量与改善小麦

品质对保障国家粮食安全具有重要意义［３－４］。小麦

种植地区干旱少水［５］，且干旱是限制小麦生长的主

要生态因素［６］，世界范围内小麦近一半种植区域受

到影响，减产１０％ ～７０％，因此选育高抗品种是应
对逆境的重要途径之一［７－８］。现如今，分子标记辅

助育种逐渐成为主流，育种效率大大提升。Ｓｈｏａｉｂ
等发现产量性状与优异等位基因呈显著关系［９］；李

玮等通过３１份小麦材料利用２９个标记进行 ＫＡＳＰ
标记，发现２个有优异等位基因仅存于抗旱品种中，
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