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［摘　要］　【目的】研究控制小麦株高的数量性状位点（ＱＴＬ）。【方法】利用ＳＳＲ和ＡＦＬＰ分子标记构建连锁图

谱，在３种不同试验环境（２００３～２００４年北京、２００４～２００５年北京和河南安阳）下分析百农６４×京双１６组合的２１８个

Ｆ２：３株系群体的株高。【结果】构建了由１５８个分子标记（１００个ＳＳＲ标记和５８个 ＡＦＬＰ标记）位点组成的遗传连锁

图谱，覆盖了除１Ｄ连锁群外小麦全基因组的３１１４ｃＭ；检测到３个控制株高的ＱＴＬ，分别位于２Ｂ、４Ｄ和６Ａ染色体

上，贡献率分别为７．３％～１１．５％，７．４％～１２．９％和５．７％～１１．３％。【结论】３个株高 ＱＴＬ位点在不同环境下表现

稳定，其紧密连锁的分子标记可用于矮秆、半矮秆小麦的标记辅助育种。
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ｍａｒｋｅｒ；ＡＦＬＰｍａｒｋｅｒ

　　小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｌ．）是我国的主要粮

食作物，株高是影响小麦高产、稳产的重要性状，降

低株高和提高抗倒伏性一直是重要的育种目标。２０

世纪６０～８０年代，矮秆和半矮秆小麦品种的推广，

对全世界小麦产量的提高起到了关键作用。截止目

前，已正式命名的犚犺狋主效矮秆基因２１个
［１］。自

Ｓｅａｒｓ首先利用小麦非整倍体将生产育种中应用最

广泛的犚犺狋犅１犫、犚犺狋犅１犮、犚犺狋犇１犫、犚犺狋８和犚犺狋９
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等基因初步定位在４Ｂ、４Ｂ、４Ｄ、２Ｂ和７Ｄ染色体上

以来，现已有１３个主效矮秆基因被定位在不同的染

色体上［２］。小麦矮秆基因可分为赤霉酸反应敏感型

和不敏感型两种，其中犚犺狋犅１犫、犚犺狋犅１犮、犚犺狋

犅１犱、犚犺狋犅１犲、犚犺狋犇１犫、犚犺狋犇１犮、犚犺狋犇１犱 和

犚犺狋犅１犳属于外源赤霉酸反应不敏感型，其位于小

麦第四同源群４Ｂ和４Ｄ染色体上，其他主效矮秆基

因对外源赤霉酸反应敏感［３］。

小麦株高通常表现为数量性状特征，除受主效

矮秆基因控制外，还受株高数量性状位点（Ｑｕａｎｔｉ

ｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）的影响。Ｃａｄａｌｅｎ等
［４］检测

到Ｃｏｕｒｔｏｔ除含有主效矮秆基因犚犺狋犅１犫和犚犺狋

犇１犫外，还含有控制株高的３个ＱＴＬ和１个互作位

点，这些ＱＴＬ可解释１１．９％～１９．１％的表型变异。

Ｋｅｌｌｅｒ等
［５］利用普通小麦Ｆｏｒｎｏ和斯卑尔脱小麦

Ｏｂｅｒｋｕｌｍｅｒ的重组自交系群体，在３个环境中检测

到分布于９条染色体上的１１个抗倒伏ＱＴＬ，单个

ＱＴＬ可解释７．９％～３１．４％的表型变异，全部ＱＴＬ

可解释７２．６％的表型变异。刘冬成等
［６］发现７个

影响株高的 ＱＴＬ，分别位于染色体１Ｂ、４Ｂ（２个）、

６Ａ（２个）、６Ｄ和７Ａ上，每个ＱＴＬ能解释５．２％～

５０．１％的表型变异。周淼平等
［７］利用重组自交系检

测到４个影响小麦株高的 ＱＴＬ，分别位于１Ｄ、２Ｂ、

４Ａ和４Ｄ染色体上，单个ＱＴＬ能够解释１０．３％～

３３．８％的表型变异，降低株高的效应为３．２％～

７．４％。株高 ＱＴＬ的基因位点很多，且各位点存在

大量等位变异，当选用不同遗传材料进行 ＱＴＬ分

析时，可能会发现不同的基因；株高性状受基因型、

环境以及基因型与环境互作的影响较大，各个位点

受环境影响的程度是一个未知领域［４］；同时一些影

响株高性状的其他基因位点与该基因的多效性也处

于研究阶段［８］。因此，关于小麦株高的ＱＴＬ定位还

需要进一步深入研究。试验利用百农６４×京双１６

组合的Ｆ２：３株系群体，定位株高的数量性状位点

（ＱＴＬ），以期丰富小麦株高遗传基础理论。

１　材料与方法

１．１　植物材料

百农６４×京双１６组合的２１８个Ｆ２：３株系群体。

百农６４是上世纪９０年代后期河南省的主栽品种，

株型好，综合抗性好，株高７２ｃｍ左右；京双１６是上

世纪９０年代末北京市大面积种植的小麦品种，株高

９０ｃｍ左右。在百农６４×京双１６Ｆ２ 群体中，随机

选取２１８个单株自交，获得Ｆ２：３株系群体。

１．２　田间试验

２００３～２００４年度将２１８个Ｆ２：３株系及亲本种植

在北京中国农业科学院作物科学研究所试验地，采

用随机区组设计，３次重复，单行区，行长１．５ｍ，每

行点播 ９０ 粒，行距 ０．２ ｍ，成熟时按行收获。

２００４～２００５年度将上述２１８个Ｆ２：３株系及亲本同时

种植在北京中国农业科学院作物科学研究所和河南

安阳白壁中国农业科学院棉花研究所试验地，试验

方法同上。按常规方法进行田间管理。收获前从每

行随机选取１０株测量株高，以每个株系３次重复的

平均值作为该株系的表型值。

１．３　遗传图谱的构建

选用 Ｒｄｅｒ等
［９］发表的２３９对 Ｘｇｗｍ 引物，

ＳＳＲ协作组的５３６对 ＷＭＣ引物（ｈｔｔｐ：／／ｗｈｅａｔ．

ｐｗ．ｕｓｄａ．ｇｏｖ／ｇｇｐａｇｅｓ／ＳＳＲ／ＷＭＣ），Ｐｅｓｔｓｏｖａ

等［１０］发表的３８对 Ｘｇｄｍ 引物，ＤｕＰｗ公司发表的

２０６对 ＳＳＲ 引物以及 Ｃｏｒｎｅｌｌ大学发表的７８对

ＢａｒｌｅｙＳＳＲ引物 （ｈｔｔｐ：／／ｗｈｅａｔ．ｐｗ．ｕｓｄａ．ｇｏｖ），共

计１０９７对ＳＳＲ引物；３个选择性碱基的Ｐ引物和

Ｍ引物各９个，随机组成１２对ＡＦＬＰ引物组合，进

行分子标记分析。

利用 ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰ３．０ｂ软件
［１１］进行连

锁分析，绘制遗传连锁图谱。ＬＯＤ阈值为３．０，最大

遗传距离为５０．０ｃＭ。根据已知的ＳＳＲ标记构建

每条染色体的框架，用ｓｅｑｕｅｎｃｅ、ｃｏｍｐａｒｅ和ｍａｐ命

令确定这些标记在连锁图上的位置，然后用ｌｉｎｋｓ、

ｔｒｙ和ｍａｐ命令将其余标记定位到相应染色体的位

置上，最后用ｒｉｐｐｌｅ命令检测。采用Ｋｏｓａｍｂｉ函数

将标记间的重组率转换为遗传图距（ｃＭ）。

１．４　统计分析和ＱＴＬ分析

用ＳＡＳ软件进行基本统计和方差分析。用

ＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．０软件进行ＱＴＬ分析。

２　结果与分析

２．１　小麦株高遗传图谱的构建

在百农６４与京双１６之间表现出多态性的ＳＳＲ

和ＡＦＬＰ位点分别为１１４和８２个，检测多态性位点

在Ｆ２：３群体中的分离，最终将１００个ＳＳＲ标记和５８

个ＡＦＬＰ标记定位到除１Ｄ之外的２０条小麦染色

体上。采用 Ｋｏｓａｍｂｉ函数将标记之间的重组率转

换为遗传图距（ｃＭ）。连锁图覆盖小麦基因组３１１４

ｃＭ，标记间平均间距为１９．７ｃＭ。

２．２　小麦群体株高性状的表现

在３种不同试验环境下，百农６４平均株高为
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７１．７ｃｍ，京双１６平均株高为９０．４ｃｍ，双亲间相差

１８．７ｃｍ，差异达到极显著水平。Ｆ２：３株系群体株高

分析结果表明，株系间存在较大差异，其变异系数为

９．９％～１０．７％。多数株系株高小于均值，偏斜度均

为负值（表１）；方差分析结果表明，环境、重复、基因

型及基因型与环境互作间的差异均达到极显著水平

（表２）。

从Ｆ２：３群体株高分布图（图１）及偏斜度（表１）

可以看出，群体株高的观测值基本符合正态分布，说

明株高是由多基因控制的数量性状。

表１　百农６４×京双１６Ｆ２：３株系群体株高的统计参数

Ｔａｂｌｅ１　ＰｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｌｕｅｓｏｆｈｅｉｇｈｔｉｎＢａｉｎｏｎｇ６４×Ｊｉｎｇｓｈｕａｎ１６Ｆ２：３ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

地　点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

年份

Ｙｅａｒ

变幅／ｃｍ
Ｒａｎｇｅ

均值／ｃｍ
Ｍｅａｎ

变异系数／％
犆犞

偏斜度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

北京Ｂｅｉｊｉｎｇ ２００４ ５７．０～１０２．３ ８１．９ ９．９ －０．０４

北京Ｂｅｉｊｉｎｇ ２００５ ６３．３～１０５．０ ８４．８ １０．１ －０．１８

安阳 Ａｎｙａｎｇ ２００５ ５８．０～１０３．０ ８４．４ １０．７ －０．４２

表２　百农６４×京双１６Ｆ２：３株系群体株高的方差分析结果

Ｔａｂｌｅ２　ＡｎａｌｙｓｉｓｏｆｖａｒｉａｎｃｅｆｏｒｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｉｎＢａｉｎｏｎｇ６４×Ｊｉｎｇｓｈｕａｎ１６Ｆ２：３ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ

自由度

犱犳

方差

犕犛

犉值

犉ｖａｌｕｅ
犘

重复 Ｒｅｐｌｉｃａｔｅ ２ １６２４．７３４４５ ２９．１９ ＜０．０００１

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ２ ５８７．５００５１ １０．５５ ＜０．０００１

基因型 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ ２１７ １７７．１０１２０ ３．１８ ＜０．０００１

基因型×环境

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ×Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ
４３４ ２１２．２５５２５ ３．８１ ＜０．０００１

误差Ｅｒｒｏｒ １３０６ ５５．６６６１

图１　百农６４（Ｐ１）×京双１６（Ｐ２）Ｆ２：３群体株高的分布

Ｆｉｇ．１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｉｎＢａｉｎｏｎｇ６４（Ｐ１）×Ｊｉｎｇｓｈｕａｎｇ１６（Ｐ２）Ｆ２：３ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２．３　小麦株高的ＱＴＬ分析

小麦株高ＱＴＬ分析表明，在３种环境下检测到

的相同ＱＴＬ位点为３个，分别位于２Ｂ、４Ｄ和６Ａ染

色体上（表３，图２）。

表３　复合区间作图法检测小麦株高ＱＴＬ的结果

Ｔａｂｌｅ３　ＱＴＬｓｏｆｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎｔｅｒｖａｌａｎａｌｙｓｉｓ

地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

年份

Ｙｅａｒ

染色体

Ｃｈｒｏｍ．

标记区间

Ｍａｒｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ
ＬＯＤ

加性效应

Ａｄｄｉｔｉｏｎ

显性效应

Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

显性度

｜Ｄ／Ａ｜

作用方式

Ａｃｔｉｏｎ

贡献率／％
Ｖａｒ．

北京

Ｂｅｉｊｉｎｇ
２００４

２Ｂ Ｐ３Ｍ３３－ＨＶＭ６４ ４．１９ ４．５３００ －４．４２ ０．９６ Ｄ １１．５

４Ｄ Ｘｇｗｍ１９２－ＷＭＣ４７３ ３．５３ －３．３６０８ １．３４ ０．４０ ＰＤ ９．０

６Ａ Ｘｇｗｍ５７０－ＷＭＣ２０１ ４．９１ －３．６９２０ －５．９５ １．６１ Ｄ ９．２

北京

Ｂｅｉｊｉｎｇ
２００５

２Ｂ Ｐ３Ｍ３３－ＨＶＭ６４ ３．１７ ５．０２７３ －５．６４ １．１２ Ｄ １０．９

４Ｄ Ｘｇｗｍ１９２－ＷＭＣ４７３ ３．３３ －２．９９７２ １．６１ ０．５４ ＰＤ ７．４

６Ａ Ｘｇｗｍ５７０－ＷＭＣ２０１ ３．１６ －３．０１３７ －６．６５ ２．２１ Ｄ ５．７

安阳

Ａｎｙａｎｇ
２００５

２Ｂ Ｐ３Ｍ３３－ＨＶＭ６４ ３．１７ ４．２９３６ －４．６２ １．０８ Ｄ ７．３

４Ｄ Ｘｇｗｍ１９２－ＷＭＣ４７３ ６．６０ －４．４８４８ １．９２ ０．４３ ＰＤ １２．９

６Ａ Ｘｇｗｍ５７０－ＷＭＣ２０１ ４．１９ －４．７４４６ －６．０７ １．２８ Ｄ １１．３

　　注：ＰＤ．部分显性（显性度为０．２１～０．８０）；Ｄ．显性（显性度０．８０以上）。

Ｎｏｔｅ：ＰＤ．Ｐａｒｔｉａｌｌｙｄｏｍｉｎａｎｔ（ｄｏｍｉｎａｎｔｄｅｇｒｅｅｉｓ０．２１－０．８）；Ｄ．Ｄｏｍｉｎａｎｔ（ｏｖｅｒ０．８０ｉｎｄｏｍｉｎａｎｔｄｅｇｒｅｅ）．

　　图２表明，２Ｂ染色体上检测到的 ＱＴＬ位于 Ｐ３Ｍ３３和 ＨＶＭ６４之间，与最近标记 ＨＶＭ６４的
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距离为２．５～４．５ｃＭ，贡献率为７．３％～１１．５％。位

于４Ｄ染色体的ＱＴＬ距最近标记 ＷＭＣ４７３距离为

０．５～４．５ｃＭ，贡献率为７．４％～１２．９％。６Ａ染色

体上的 ＱＴＬ位于Ｘｇｗｍ５７０和 ＷＭＣ２０１之间，与

最近标记Ｘｇｗｍ５７０的距离为９．９～１１．９ｃＭ，贡献

率为５．７％～１１．３％。ＱＴＬ作用方式为部分显性

或显性。在３种不同的试验环境下均检测出了相同

的ＱＴＬ，表明这３个ＱＴＬ受环境影响较小。

图２　小麦株高的ＱＴＬ位置

Ｆｉｇ．２　ＰｏｓｉｔｉｏｎｏｆＱＴＬｓｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ

３　结论与讨论

本研究对小麦株高进行 ＱＴＬ分析，不同环境

下检测到３个相同 ＱＴＬ，分别位于２Ｂ（Ｐ３Ｍ３３－

ＨＶＭ６４）、４Ｄ（Ｘｇｗｍ１９２－ＷＭＣ４７３）和６Ａ（Ｘｇ

ｗｍ５７０－ＷＭＣ２０１）染色体上，且３个ＱＴＬ受环境

影响小，表达稳定。本研究在４Ｄ 上发现的株高

ＱＴＬ在 ＷＭＣ４７３和Ｘｇｗｍ１９２之间。周淼平等
［７］

和Ｓｏｕｒｄｉｌｌｅ等
［１２］的研究结果证实，犚犺狋犇１犫基因

位于４Ｄ染色体的 Ｘｇｗｍ６０８至 Ｘｆｂａ２１１之间，而

ＷＭＣ４７３与Ｘｇｗｍ６０８位置接近，所以位于４Ｄ染

色体上的ＱＴＬ可能就是犚犺狋犇１犫。刘冬成等
［６］发

现７个影响株高的ＱＴＬ，分别位于染色体１Ｂ、４Ｂ（２

个）、６Ａ（２个）、６Ｄ和７Ａ上。本研究在６Ａ染色体

上检测到的位点接近刘冬成在６Ａ染色体上所检测

到的ＱＴＬ位点，位于标记Ｘｇｗｍ５７０附近。上述两

个ＱＴＬ位点，是不同研究者用不同材料在不同环

境中发现的控制株高的ＱＴＬ位点，表明位于４Ｄ和

６Ａ染色体上控制株高的数量性状位点稳定可信，可

用于小麦株高的遗传改良及矮秆、半矮秆小麦的标

记辅助育种。周淼平等［７］利用重组自交系检测到４

个影响小麦株高的 ＱＴＬ，分别位于１Ｄ、２Ｂ（犈狋犮犵．

Ｍａｇｃ９－Ｘｇｗｍ５２６）、４Ａ和４Ｄ染色体上。本研究

在２Ｂ染色体上发现１个 ＱＴＬ位点，但与周淼平

等［７］在２Ｂ染色体上发现的ＱＴＬ位点距离较远，可

能是一个新的控制株高的ＱＴＬ位点

前人研究结果表明［１３］，小麦中２１条染色体中

的大部分都与株高的遗传变异有关。张坤普等［１４］

检测到９个与小麦株高有关的 ＱＴＬ，分布在３Ａ、

４Ｂ、４Ｄ、５Ａ、６Ａ、７Ｂ和７Ｄ染色体上。本试验中只检

测到３个与小麦株高变异有关的ＱＴＬ，说明仍有部

分 ＱＴＬ未能检测出。其原因可能有以下几个方

面：首先构建的小麦遗传连锁图不够充分饱和，导致

部分染色体的 ＱＴＬ未能检出，特别是本研究未能

构建出１Ｄ染色体的连锁图，而周淼平等
［７］就在１Ｄ

染色体上检测出了小麦株高的ＱＴＬ；其次是亲本之
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间的遗传差异不足够大，双亲株高表现不是极端类

型；最后试验误差也可能使一部分ＱＴＬ，特别是微

效ＱＴＬ未能检出。

株高是小麦的一个重要农艺性状，虽然已发现

并定位了１３个犚犺狋主效基因
［２］，但大多数品种的株

高受多基因控制，表现为典型的数量性状遗传特征，

容易受环境条件的影响。因此，采用传统方法根据

表现型进行选择，其可靠性较差。分子选择可直接

选择基因型，其选择效果和可靠性大为提高。分子

选择的基础是找到与控制性状ＱＴＬ紧密连锁的分

子标记。已有的小麦株高 ＱＴＬ研究报道，不同的

研究者或者采用不同的试验材料检测出的ＱＴＬ数

目和位置都不尽相同，与分子标记间的连锁程度也

不够紧密，尚难直接应用于分子选择。因而，小麦株

高的ＱＴＬ分析仍是一个重要的研究课题，有待深

入探讨。
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