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ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮｏｒｔｈｗｅｓｔＡ＆ＦＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｎａｔ．Ｓｃｉ．Ｅｄ．）
Ｖｏｌ．３７ Ｎｏ．３

Ｍａｒ．２００９

Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈ

ｉｎｗｈｅａｔ（犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．）


ＬＩＸｕｅｊｕｎ
１，ＬＩＬｉｑｕｎ１，ＷＡＮＧＨｕｉ１，ＭａｒｋＥＳｏｒｒｅｌｌｓ２

（１犆狅犾犾犲犵犲狅犳犃犵狉犻犮狌犾狋狌狉犲，犖狅狉狋犺狑犲狊狋犃牔犉犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犢犪狀犵犾犻狀犵，犛犺犪犪狀狓犻７１２１００，犆犺犻狀犪；

２犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犘犾犪狀狋犅狉犲犲犱犻狀犵犪狀犱犌犲狀犲狋犻犮狊，２４０犈犿犲狉狊狅狀犎犪犾犾，犆狅狉狀犲犾犾犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犐狋犺犪犮犪，犖犢１４８５３１９０２犝犛犃）

犃犫狊狋狉犪犮狋：【犗犫犼犲犮狋犻狏犲】Ｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈｉｎｗｈｅａｔａｒｅｖｅｒｙｉｍｐｏｒｔａｎｔｂｅｃａｕｓｅｏｆｔｈｅｉｒｒｅｌａ

ｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｙｉｅｌｄａｎｄｍｉｌｌｉｎｇｑｕａｌｉｔｙ．【Ｍｅｔｈｏｄ】Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ（ＱＴＬ）ａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｋｅｒｎｅｌ

ｌｅｎｇｔｈ（ＬＥＮ）ａｎｄｋｅｒｎｅｌｗｉｄｔｈ（ＷＩＤ）ｉｎｗｈｅａｔｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇａｓｅｔｏｆ１１５ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄ

ｌｉｎｅｓ（ＲＩＬｓ）ｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍａｃｒｏｓｓｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｓｙｎｔｈｅｔｉｃｈｅｘａｐｌｏｉｄｗｈｅａｔＷ７９８４ａｎｄｔｈｅｓｐｒｉｎｇ

ｗｈｅａｔｃｕｌｔｉｖａｒＯｐａｔａ８５．ＳｙｎｔｈｅｔｉｃＷ７９８４ｈａｓｌａｒｇｅｒｋｅｒｎｅｌｓ，ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｉｎｌｅｎｇｔｈ，ｃｏｍｐａｒｅｄｔｏＯｐａｔａ

８５．ＴｈｅｓｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅｓｅＱＴＬｓｗａｓｅｖａｌｕａｔｅｄｉｎｔｗｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．【Ｒｅｓｕｌｔ】Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｇｅ

ｎｏｍｅｗｉｄｅｓｉｎｇｌｅｍａｒｋｅｒｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ（犘＜０．０１），ｆｉｖｅｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｌｉｎｋｅｄｔｏＬＥＮＱＴＬ，

ｔｈｒｅｅｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｌｉｎｋｅｄｔｏＷＩＤＱＴＬｉｎｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．Ｂａｓｅｄｏｎｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎｔｅｒｖａｌ

ｍａｐｐｉｎｇ（ＬＯＤ＞２．５），ｔｗｏｉｎｔｅｒｖａｌｓｗｉｔｈｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆ２０．２０％ｔｏ２０．８１％，１３．５４％ｔｏ１３．９１％

ｗｅｒｅｆｏｕｎｄｔｏｂｅｌｉｎｋｅｄｔｏｌｏｎｇＬＥＮｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ５ＢＬａｎｄ７ＤＳｉｎｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．

ＴｈｅＬＯＤｓｃｏｒｅｗａｓ４．５０ｔｏ４．５５，２．９４ｔｏ３．２０．Ｏｎｅｉｎｔｅｒｖａｌｗｉｔｈｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆ１３．７１％ｔｏ

１９．３０％ ｗｅｒｅｆｏｕｎｄｔｏｂｅｌｉｎｋｅｄｔｏｗｉｄｅＷＩＤｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ２ＢＳ．ＴｈｅＬＯＤｓｃｏｒｅｗａｓ２．９８ｔｏ

４．１８．【Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ】Ｔｈｅｍａｒｋｅｒ狋犪犿７２犮ｏｎ５Ｂ，犫犮犱７０７ｏｎ７Ｄａｎｄｃｌｏｓｅｓｔ犮犱狅４０５犫ｔｏ犽狊狌犳１１犪ｏｎ２Ｂ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｍａｙｐｒｏｖｅｕｓｅｆｕｌｆｏｒｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎＬＥＮ，ＷＩＤａｎｄｆａｃｉｌｉｔａｔｅ

ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｌｏｎｉｎｇｏｆｔｈｉｓｇｅｎｅｆｏｒｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈ；ｋｅｒｎｅｌｗｉｄｔｈ；ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅ（ＲＩＬ）；ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ

（ＱＴＬ）；犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．

犆犔犆狀狌犿犫犲狉：　Ｓ５１２．１ 犇狅犮狌犿犲狀狋犮狅犱犲：　犃 犃狉狋犻犮犾犲犐犇：　１６７１９３８７（２００９）０３００９５０６
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　　Ｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈｄｅｔｅｒｍｉｎｅｗｈｅａｔｓｅｅｄ

ｓｉｚｅａｎｄａｐｐｅａｒａｎｃｅ，ａｎｄａｆｆｅｃｔｙｉｅｌｄａｎｄｍｉｌｌｉｎｇ

ｑｕａｌｉｔｙ，ａｎｄ ａｒｅｔｈｅｒｅｆｏｒｅｉｍｐｏｒｔａｎｔａｇｒｏｎｏｍｉｃ

ｔｒａｉｔｓｉｎ ｗｈｅａｔｂｒｅｅｄｉｎｇ．Ｔｈｅ ｍａｒｋｅｔｖａｌｕｅｏｆ

ｗｈｅａｔｇｒａｉｎｉｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙｋｅｒｎｅｌｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ，

ｔｅｘｔｕｒｅ，ｔｅｓｔｗｅｉｇｈｔａｎｄｏｔｈｅｒｓ．Ｉｎｂｒｅａｄｗｈｅａｔ，

ｗｈｉｃｈｉｓｕｓｅｄｔｏｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｒｏｄｕｃｔｓｒｅ

ｑｕｉｒｉｎｇｓｐｅｃｉｆｉｃｇｒａｉｎｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ，ｋｅｒｎｅｌｓｈａｐｅ

ａｎｄｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙｉｎｆｌｕｅｎｃｅｉｔｓｍｉｌｌｉｎｇｑｕａｌｉｔｙ
［１］．Ｓｉｍｉ

ｌａｒｌｙ，ｋｅｒｎｅｌｗｅｉｇｈｔ，ａｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅａｎｄ

ｄｅｎｓｉｔｙ，ｈａｓａｆａｖｏｕｒａｂｌｅｅｆｆｅｃｔｏｎｔｈｅａｇｒｏｎｏｍｉｃ

ａｎｄｆｌｏｕｒｙｉｅｌｄｏｆｗｈｅａｔ
［２］．

Ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｓｅｅｄｓｈａｐｅ

ａｎｄｓｉｚｅｃｏｕｌｄｉｍｐｒｏｖｅｋｎｏｗｌｅｄｇｅａｂｏｕｔｔｈｅｄｏ

ｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｅｒｅａｌｓ
［３］，ｈｕｍａｎｓｔｅｎｄｅｄｔｏｓｅｌｅｃｔ

ｌａｒｇｅｓｅｅｄｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅｅａｒｌｙｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ，ａｓｅｖｉ

ｄｅｎｃｅｄｂｙｔｈｅｆａｃｔｔｈａｔｍｏｓｔｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓｈａｖｅ

ｌａｒｇｅｒｓｅｅｄｓｔｈａｎｔｈｅｉｒｗｉｌｄｒｅｌａｔｉｖｅｓ．Ｈｏｗｅｖｅｒ，

ｓｍａｌｌｓｅｅｄｉｓｕｓｕａｌｌｙｆａｖｏｒｅｄｂｙｎａｔｕｒａｌｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

ｂｅｃａｕｓｅｉｔｉｓｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｍｏｒｅｓｅｅｄｓ

ｐｅｒｐｌａｎｔ，ｅａｒｌｙｍａｔｕｒｉｔｙ，ａｎｄｗｉｄｅｒｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｄｉｓ

ｔｒｉｂｕｔｉｏｎ．Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｆｒｏｍｔｈｅｓｔａｎｄｐｏｉｎｔｓｏｆｂｏｔｈ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇ，ｉｔｉｓｎｅｃｅｓｓａｒｙ

ｔｏｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌ

ｓｈａｐｅ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｌａｒｇｅｒｋｅｒｎｅｌｓｃｏｕｌｄｈａｖｅａｇｏｏｄ

ｅｆｆｅｃｔｏｎｓｅｅｄｌｉｎｇｖｉｇｏｒａｎｄｃｏｎｓｅｑｕｅｎｔｌｙｐｒｏｍｏｔｅ

ｙｉｅｌｄｉｎｃｒｅａｓｅ
［４］．Ｆｒｏｍｔｈｅｃｒｏｐｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｐｅｒ

ｓｐｅｃｔｉｖｅ，Ｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅａｎｄｓｈａｐｅａｒｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｆｏｒ

ｔｈｅｉｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｗｉｔｈｙｉｅｌｄｐｏｔｅｎｔｉａｌ．

Ｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅｉｓａｎｉｍｐｏｒｔａｎｔｃｏｍｐｏｎｅｎｔｏｆｇｒａｉｎ

ｙｉｅｌｄａｎｄａｌｓｏｈａｓｈｉｇｈｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｓｔａｂｉｌｉｔｙ／ｈｅｒｉｔａ

ｂｉｌｉｔｙ
［５］，ａｎｄｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｔｈｅｔｒａｉｔａｓａｃｏｍ

ｐｏｎｅｎｔｏｆｇｒａｉｎｙｉｅｌｄｈａｓｂｅｅｎｒｅｃｏｍｍｅｎｄｅｄ
［６］．

Ｈｏｗｅｖｅｒ，ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔｉｓ

ｌａｂｏｒｉｏｕｓａｎｄｔｉｍｅｃｏｎｓｕｍｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅｒｅｉｓｕｓｕａｌｌｙ

ａｃｏｍｐｅｎｓａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｂｅｔｗｅｅｎｓｅｅｄｓｉｚｅａｎｄｓｅｅｄ

ｎｕｍｂｅｒ
［７］．Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌａｔｔｅｍｐｔｓｔｏｏｂｔａｉｎｙｉｅｌｄ

ｐｒｏｇｒｅｓｓｂｙ ｓｉｍｐｌｙ ｓｅｌｅｃｔｉｎｇｌａｒｇｅｒ ｋｅｒｎｅｌｓｉｎ

ｗｈｅａｔｈａｖｅｂｅｅｎｕｎｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌ
［８９］．

Ｗｈｅａｔｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅ，ｌｉｋｅｍｏｓｔｏｆｔｈｅｔｒａｉｔｓｏｆｂｉ

ｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｔｅｒｅｓｔａｎｄａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ，ｉｓａ

ｃｏｍｐｌｅｘｃｈａｒａｃｔｅｒａｎｄｉｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｏｂｅｑｕａｎｔｉｔａ

ｔｉｖｅｉｎｎａｔｕｒｅ
［１，１０］．Ｉｎａｎｏｔｈｅｒｓｅｔｏｆｓｔｕｄｉｅｓ，ＱＴＬ

ａｎａｌｙｓｅｓｆｏｒｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔａｎｄｏｔｈｅｒｙｉｅｌｄｃｏｍｐｏ

ｎｅｎｔｔｒａｉｔｓｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｕｓｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｐｓ

ｅｉｔｈｅｒｆｏｒｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
［６，１１１２］ｏｒｆｏｒｔｈｅ

ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅ
［１３１５］．Ａｔｔｅｍｐｔｓｗｅｒｅａｌｓｏｍａｄｅｔｏｕ

ｔｉｌｉｚｅａｄｖａｎｃｅｄｂａｃｋｃｒｏｓｓＱＴＬ（ＡＢＱＴＬ）ａｎａｌｙｓｉｓ

ｆｏｒｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅ
［１６１７］，ａｎｄａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ

ｍａｐｐｉｎｇｆｏｒｔｈｅｓｔｕｄｙｏｆｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅ
［１８］．

Ｐｒｅｖｉｏｕｓｓｔｕｄｉｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ

（ＱＴＬ）ｆｏｒｋｅｒｎｅｌｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｎｓｅｖｅｒａｌｗｈｅａｔ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ．ＩｎｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎＮＹ１８×Ｃｌａｒｋ’ｓ

Ｃｒｅａｍ，ｈｏｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐ３ｗａｓｔｈｅｍｏｓｔｉｎｆｌｕ

ｅｎｔｉａｌｆｏｒｋｅｒｎｅｌｓｉｚｅ
［１］；ｉｎｔｈｅｂｒｅａｄｗｈｅａｔｐｏｐｕｌａ

ｔｉｏｎＣｈｉｎｅｓｅＳｐｒｉｎｇ×ＲＳ１１１，ａＱＴＬｗａｓｆｏｕｎｄｏｎ

１Ａａｎｄｏｔｈｅｒｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｏｃｉｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎ１Ｄ，

２Ｄａｎｄ６Ｂ
［１０］．Ｉｎａｎｏｔｈｅｒｂｒｅａｄｗｈｅａｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，

ｔｈｅｍｏｓｔｉｍｐｏｒｔａｎｔＱＴＬｗａｓｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅ２Ｄ
［１９］．

Ｉｎｔｈｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ，ｔｈｅｋｅｒｎｅｌｔｒａｉｔｓｗｅｒｅａｎ

ａｌｙｓｅｄｉｎａｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅ（ＲＩＬ）

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，ｕｓｉｎｇ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ

（ＰＣＲ）ｂａｓｅｄＤＮＡｍａｒｋｅｒｓ，ｔｏｆｉｎｄａｄｄｉｔｉｏｎａｌｎｅｗ

ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈ．

１　Ｍａｔｅｒｉａｌａｎｄｍｅｔｈｏｄｓ

１．１　犘犾犪狀狋犿犪狋犲狉犻犪犾

Ａｎａｌｙｓｅｓｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄｏｎａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆ

１１５ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ（ＲＩＬｓ）ｄｅｖｅｌｏｐｅｄａｔ

ＣｏｒｎｅｌｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ．ＦｒｏｍａｃｒｏｓｓｍａｄｅａｔＣＩＭ

ＭＹＴ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ ｗｈｅａｔ

Ｗ７９８４（犜．狋狌狉犵犻犱狌犿ｃｕｌｔｉｖａｒＡｌｔａｒ８４×犃犲犵犻犾狅狆狊

狋犪狌狊犮犺犻犻Ｃｏｓｓ．ＬｉｎｅＷＰＩ２１９，ａｌｓｏｋｎｏｗｎａｓＭ６）

ａｎｄｔｈｅｓｐｒｉｎｇｗｈｅａｔｃｕｌｔｉｖａｒＯｐａｔａ８５．Ｗ７９８４ｈａｓ

ｌａｒｇｅｒｋｅｒｎｅｌｓ，ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙｉｎｌｅｎｇｔｈ，ｃｏｍｐａｒｅｄｗｉｔｈ

Ｏｐａｔａ８５．

Ｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗａｓｇｒｏｗｎａｔＩｔｈａｃａ，Ｎｅｗ

Ｙｏｒｋ（４２．５°Ｎ，７６．５°Ｗ，３３５ｍａｂｏｖｅｓｅａｌｅｖｅｌ）ｉｎ

ｔｈｅｓｐｒｉｎｇｏｆ２００２ａｎｄ２００６．Ｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｗａｓ

６９ +,-.(/0))í
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ｃｏｎｄｕｃｔｅｄｉｎｔｈｅｆｉｅｌｄｗｉｔｈｔｗｏｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｉｎｔｈｒｅｅ

ｒｏｗｐｌｏｔｓ，２Ｍｌｏｎｇ，ａｎｄａｕｎｉｆｏｒｍｓｐａｃｉｎｇｏｆ３０

ｐｌａｎｔｓ／ｒｏｗ．Ｃｒｏｐｐｉｎｇｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅｌｏｃａｔｉｏｎ

ｗｅｒｅｓｕｉｔａｂｌｅｆｏｒｆｕｌｌｐｌａｎｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｇｒａｉｎ

ｆｉｌｌｉｎｇ．

１．２　犘犺犲狀狅狋狔狆犻犮犱犪狋犪

Ｔｈｅｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｆｏｒｅａｃｈｔｒａｉｔ

ｗａｓｍａｄｅｉｎｔｗｏｓｅｔｓｏｆ３０ｇｒａｉｎｓ，ａｎｄｔｈｅｍｅａｎ

ｖａｌｕｅｓｏｆｔｗｏｒｅｐｌｉｃａｔｅｓｏｂｔａｉｎｅｄｗｅｒｅｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓ

ｓｔｕｄｙ．Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｎｇｆｏｒｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈａｎｄ ｗｉｄｔｈ

ｗａｓａｃｈｉｅｖｅｄｂｙｍｅａｓｕｒｉｎｇｔｈｅｌｅｎｇｔｈａｎｄｗｉｄｔｈｏｆ

ｇｒａｉｎｓｗｉｔｈｖｅｒｎｉｅｒｃａｌｉｐｅｒｓ．

１．３　犌犲狀犲狋犻犮犿犪狆

ＴｈｅＷ７９８４×Ｏｐａｔａｍａｐｕｓｅｄｉｎｔｈｅａｎａｌｙｓｉｓ

ｉｎｃｌｕｄｅｄ３９４ｌｏｃｉ，ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇｏｆ２９２ＲＦＬＰ （ＢＣＤ，

ＣＤＯ，ＫＳＵ，ＭＷＧａｎｄｏｔｈｅｒｓ），９４ＳＳＲ（犌犠３１ａｎｄ

犐犖犇１０９ｃｏｍｅｆｒｏｍｒｉｃｅ），ａｎｄ８ｇｅｎｅｓｐｅｃｉｆｉｃｈｙ

ｂｒｉｄｚａｔｉｏｎ ｐｒｏｂｅｓ （Ｇｌｕ１Ａ， Ｇｌｕ１Ｂ， Ｇｌｕ１Ｄ，

ｐＢＳ１２８ａ，ｐＢＳ１２８ｂ，Ｗａｘｙ，ＡＴＰａｓｅａ，ｈｏｒ１，２ｃ）．

ＲＦＬＰｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｏｆｔｈｅＲＩＬｓｗａｓｄｅｓｃｒｉｂｅｄｅｌｓｅ

ｗｈｅｒｅ
［２０］．Ｔｈｅｌｉｎｋａｇｅｍａｐｗａｓｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄｗｉｔｈ

ＭａｐＭａｎａｇｅｒＱＴＸｂ２０
［２１］ｕｓｉｎｇｔｈｅＫｏｓａｍｂｉｍａｐ

ｐｉｎｇｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｐｖａｌｕｅ０．０１．Ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｓｅ

ｌｅｃｔｅｄｔｏｍｉｎｉｍｉｚｅｍｉｓｓｉｎｇｄａｔａ（狀＞６０），ａｖｏｉｄｓｅｇ

ｒｅｇａｔｉｏｎｄｉｓｔｏｒｔｉｏｎａｎｄｇｉｖｅｅｖｅｎｃｏｖｅｒａｇｅｏｆｔｈｅ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓａｓｍｕｃｈａｓｐｏｓｓｉｂｌｅ．Ｔｈｅｔｏｔａｌｍａｐ

ｌｅｎｇｔｈｗａｓ４６２７ｃＭ．Ｔｈｅ２１ｗｈｅａｔｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

ｗｅｒｅｍａｐｐｅｄｗｉｔｈ１０ｔｏ２６ｍａｒｋｅｒｓｐｅｒｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅ．

１．４　犙犜犔犪狀犪犾狔狊犻狊

ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｉｎ

ｅｆｆｅｃｔＱＴＬｗａｓｃｏｎｄｕｃｔｅｄｆｏｌｌｏｗｉｎｇｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎ

ｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ （ＣＩＭ）ｕｓｉｎｇ Ｃａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ ｖ．

２．５
［２２］Ｕｓｉｎｇｍｏｄｅｌ６，ｓｔｅｐｗｉｓｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｃｏｆａｃ

ｔｏｒｓｗｉｔｈ犛犔犈＝犛犔犛＝０．０１，ｗｉｎｄｏｗｓｉｚｅ１０ｃＭ

ａｎｄｔｅｓｔｉｎｇｓｔｅｐ２ｃＭ．Ａｔｈｒｅｓｈｏｌｄｏｆ犔犗犇＝２．５

ｗａｓａｐｐｌｉｅｄｆｏｒｄｅｃｌａｒｉｎｇＱＴＬｂｙｓｉｎｇｌｅｔｒａｉｔｃｏｍ

ｐｏｓｉｔｅｉｎｔｅｒｖａｌｍａｐｐｉｎｇ（ＳＴＣＩＭ）．

２　Ｒｅｓｕｌｔｓ

２．１　犘犺犲狀狅狋狔狆犻犮犪狊狊犲狊狊犿犲狀狋狅犳犔犈犖犪狀犱犠犐犇

ＴｈｅＬＥＮ（８．１５９０ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，

８．２１７０ ｍｍ ｉｎ２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ）ａｎｄ ＷＩＤ

（３．４８２０ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，３．５１１７ｍｍｉｎ

２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ）ｏｆｔｈｅＷ９７８４ｐａｒｅｎｔｗａｓｓｉｇｎｉｆ

ｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（犘＜０．０１）ｆｒｏｍＯｐａｔａ８５（ＬＥＮ

６．９１００ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，７．０４１８ｍｍｉｎ

２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ；ＷＩＤ３．０６５０ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔ，３．１２１７ｍｍｉｎ２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ）ａｎｄ

ｔｈｅＬＥＮＲＩＬｓｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ６．７２８６ｍｍｔｏ８．５４４０

ｍｍｗｉｔｈａｍｅａｎｏｆ７．６０６３ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎ

ｍｅｎｔ，ｆｒｏｍ６．６７８１ｔｏ８．６９８１ｍｍｗｉｔｈａｍｅａｎｏｆ

７．７５９３ ｍｍｉｎ２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ；ＷＩＤ ＲＩＬｓ

ｒａｎｇｅｄｆｒｏｍ２．９６８１ｍｍｔｏ３．７０３２ｍｍ ｗｉｔｈａ

ｍｅａｎｏｆ３．３６４７ｍｍｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ｆｒｏｍ

２．９７１８ｍｍｔｏ３．７１０８ｍｍｗｉｔｈａｍｅａｎｏｆ３．４２５２

ｍｍｉｎ２００６ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．ＴｈｅｖａｌｕｅｓｆｏｒＬＥＮａｎｄ

ＷＩＤｉｎｔｈｅＲＩＬｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｈｏｗｅｄａｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ（Ｆｉｇ．１），ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇｔｈｅｐｏｌｙｇｅｎｉｃｎａ

ｔｕｒｅｏｆｔｈｏｓｅｔｒａｉｔｓ．

２．２　犛犻狀犵犾犲犿犪狉犽犲狉犪狀犪犾狔狊犻狊

Ｔｈｅｓｉｎｇｌｅｍａｒｋｅｒａｎａｌｙｓｉｓ（ＳＭＡ）ｏｆＬＥＮ

（２００２）ｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ１０

ｍａｒｋｅｒｓａｔ４ｌｏｃａｔｉｏｎｓ（２Ｄ，５Ｂ，６Ａａｎｄ７Ｄ）ｉｎｐａｒ

ｔｉｃｕｌａｒ，ｏｎｅｍａｒｋｅｒｉｎ２Ｄ，３ｍａｒｋｅｒｓｉｎ５Ｂ，５ｍａｒｋ

ｅｒｓｉｎ６Ａａｎｄｏｎｅｍａｒｋｅｒｉｎ７Ｄ．Ｉｎ２００６ｉｔｓｈｏｗｅｄ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｗｉｔｈ１４ｍａｒｋｅｒｓａｔ６ｌｏｃａ

ｔｉｏｎｓ（１Ｂ，５Ａ，５Ｂ，６Ａ，７Ａａｎｄ７Ｄ）ｉｎｐａｒｔｉｃｕｌａｒ，

ｏｎｅｍａｒｋｅｒｉｎ１Ｂ，ｏｎｅｍａｒｋｅｒｉｎ５Ａ，６ｍａｒｋｅｒｓｉｎ

５Ｂ，４ｍａｒｋｅｒｓｉｎ６Ａ，ｏｎｅｍａｒｋｅｒｉｎ７Ａａｎｄｏｎｅｉｎ

７Ｄ．６ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ５Ｂ，

６Ａａｎｄ７Ｄｆｏｒｔｗｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．Ｔｈｅ ｍａｒｋｅｒｓ

ｔａｍ７２ｃ（犘＜０．００１）ｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ５Ｂｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ（Ｔａｂｌｅ１）．

ＴｈｅＳＭＡｏｆＷＩＤ （２００２）ｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｗｉｔｈ７ｍａｒｋｅｒｓａｔ５ｌｏｃａｔｉｏｎｓ（２Ｂ，２Ｄ，

４Ａ，５Ｄａｎｄ７Ａ）ｉｎｐａｒｔｉｃｕｌａｒ，３ｍａｒｋｅｒｓｉｎ２Ｂ，ｏｎｅ

ｍａｒｋｅｒｉｎ２Ｄ，ｏｎｅｉｎ４Ａ，ｏｎｅｉｎ５Ｄ，ｏｎｅｉｎ７Ａ．Ｉｎ

２００６ｉｔｓｈｏｗｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ９

ｍａｒｋｅｒｓａｔ５ｌｏｃａｔｉｏｎｓ（２Ｂ，２Ｄ，５Ｂ，５Ｄａｎｄ７Ｂ）ｉｎ

ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ，２ ｍａｒｋｅｒｓｉｎ２Ｂ，２Ｄ，５Ｂａｎｄ５Ｄ，ｏｎｅ

ｍａｒｋｅｒｉｎ７Ｂ．３ｍａｒｋｅｒｓｗｅｒｅｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅｓ２Ｂ，２Ｄａｎｄ５Ｄｆｏｒｔｗｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ，ｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ（Ｔａｂｌｅ２）．
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Ｆｉｇ．１　ＨｉｓｔｏｇｒａｍｓｓｈｏｗｉｎｇｆｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＬＥＮｉｎ２００２（ａ），ＬＥＮｉｎ２００６（ｂ），ＷＩＤｉｎ２００２（ｃ）

ａｎｄＷＩＤｉｎ２００６（ｄ）ｉｎａｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＷ７９８４× Ｏｐａｔａ８５

Ｔａｂｌｅ１　ＦｖａｌｕｅｏｆｍａｒｋｅｒｓａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｗｉｔｈＱＴＬｆｏｒＬＥＮｉｎｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｒｏｓｓＭ６×Ｏｐａｔａ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｍａｒｋｅｒ Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｒａｔｉｏ 犉ｖａｌｕｅ

２Ｄ Ｃｄｏ１３７９ ７．６６６ ７．７９０

５Ｂ Ｋｓｕａ１ ７．９９７ ８．１３８

５Ｂ Ｓｐｒ５７４ ８．９６８ ９．１６４

５Ｂ Ｔａｍ７２ｃ １１．９９６ １２．４２５

２００２ ６Ａ Ｃｄｏ３８８ａ ９．３１１ ９．５３０

６Ａ Ｇｗｍ５７０ ７．０５３ ７．１４７

６Ａ Ｆｂｂ０７０ｃ ８．３２２ ８．４８１

６Ａ Ｋｓｕｄ２７６ ７．９６０ ８．０９９

６Ａ Ｇｗｍ６１７ ７．９６０ ８．０９９

７Ｄ Ｂｃｄ７０７ ７．６７８ ７．８０２

１Ｂ Ｇｗｍ１４０ ９．０２５ ９．２２５

５Ａ Ａｂｇ３９１ ８，１５０ ８．２９８

５Ｂ Ｇｗｍ３７１ ９．１２０ ９．３２６

５Ｂ Ｇｗｍ５４０ ６．８１１ ６．８９５

５Ｂ Ｋｓｕａ１ ９．００３ ９．２０２

５Ｂ Ｐｓｒ５７４ １０．９５１ １１．２８９

２００６ ５Ｂ Ｔａｍ７２ｃ １３．７５７ １４．３６０

５Ｂ Ｃｄｏ５８４ ８．５８１ ８．７５４

６Ａ Ｇｗｍ４９４ ８．９７２ ９．１６９

６Ａ Ｃｄｏ２９ １１．３０３ １１．６７０

６Ａ Ｃｄｏ３８８ａ ７．２８２ ７．３８６

６Ａ Ｇｗｍ５７０ ８．７８７ ８．９７２

７Ａ Ｃｄｏ４７５ｂ ７．３８６ ７．４９５

７Ｄ Ｂｃｄ７０７ ８．３８６ ８．５４８

　　Ｎｏｔｅ：Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｌｅｖｅｌｓ：犘＜０．０１，犘＜０．００１，犘＜０．０００１．
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Ｔａｂｌｅ２　ＦｖａｌｕｅｏｆｍａｒｋｅｒｓａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｗｉｔｈＱＴＬｆｏｒＷＩＤｉｎｔｈｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｃｒｏｓｓＭ６× Ｏｐａｔａ

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｍａｒｋｅｒ ＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄＲａｔｉｏ 犉ｖａｌｕｅ

２Ｂ Ｍｗｇ８５０ １１．２９６ １１．６６３

２Ｂ Ｃｄｏ４０５ｂ １６．１３５ １７．０２０

２Ｂ Ｋｓｕｆ１１ａ １０．１０４ １０．３７７

２００２ ２Ｄ Ｇｗｍ２６１ ７．０８９ ７．１８５

４Ａ Ｂｃｄ１９７５ ７．４９９ ７．６１４

５Ｄ Ｇｗｍ１９０ １１．０３４ １１．３８０

７Ａ Ｆｂｂ２１８ ９．８９７ １０．１５５

２Ｂ Ｋｓｕｆ１１ａ ９．１５６ ９．３６４

２Ｂ Ｋｓｕｆ１１ｃ ８．４７４ ８．６４１

２Ｄ Ｇｗｍ２６１ ８．５１４ ８．６８４

２Ｄ Ｂｃｄ６１１ ９．８１３ １０．０６５

２００６ ５Ｂ Ｇｗｍ４４３ １４．２８４ １４．９４５

５Ｂ Ｂｃｄ８７３ａ １１．６７７ １２．０７６

５Ｄ Ｇｗｍ１９０ ７．４３１ ７．５４３

５Ｄ Ｂｃｄ１８７４ ７．６８８ ７．８１３

７Ｂ Ｇｗｍ３４４ ７．２４９ ７．３５２

　　Ｎｏｔｅ：Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｌｅｖｅｌｓ：犘＜０．０１，犘＜０．００１，犘＜０．０００１．

２．３　犆狅犿狆狅狊犻狋犲犻狀狋犲狉狏犪犾犿犪狆狆犻狀犵

Ｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｗｉｓｅｔｈｒｅｓｈｏｌｄｆｏｒｃｏｍｐｏｓｉｔｅ

ｉｎｔｅｒｖａｌｍａｐｐｉｎｇｗａｓｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄｂｙｃａｒｒｙｉｎｇｏｕｔ

１０００ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓａｔ犘＜０．０１，ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏ

ａｎａｖｅｒａｇｅｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｒａｔｉｏｏｆ１１．５ａｎｄａ犔犗犇≥

２．５．Ｆｒａｍｅｗｏｒｋｌｉｎｋａｇｅｍａｐｓｗｅｒｅｐｒｅｐａｒｅｄｆｏｒ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ２Ｂ，５Ｂａｎｄ７Ｄ，５Ｂａｎｄ７Ｄｃａｒｒｉｅｄ

ｇｅｎｅｓｆｏｒｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈ，２Ｂｃａｒｒｉｅｄｇｅｎｅｓｆｏｒｋｅｒｎｅｌ

ｗｉｄｔｈａｓｉｎｆｅｒｒｅｄｆｒｏｍ ｍｏｎｏｓｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓ．Ａｓ

ｍａｎｙａｓ２１ｌｏｃｉｗｅｒｅｍａｐｐｅｄｏｎ２Ｂｗｉｔｈａｔｏｔａｌ

ｌｅｎｇｔｈｏｆ２３９．５ｃＭ，２２ｌｏｃｉｗｅｒｅｍａｐｐｅｄｏｎ５Ｂ

ｗｉｔｈａｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈｏｆ３０８．１ｃＭ，１７ｌｏｃｉｗｅｒｅ

ｍａｐｐｅｄｏｎ７Ｄｗｉｔｈａｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈｏｆ２３５．４ｃＭ．

Ｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎｔｅｒｖａｌｍａｐｐｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｐｒｏ

ｄｕｃｅｄｔｗｏＱＴＬｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｌｉｎｋｅｄｔｏｌｏｎｇＬＥＮ

ｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ５Ｂａｎｄ７Ｄｗｉｔｈｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆ

２０．２０％，１３．９１％ｉｎ２００２ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，ｔｈｅｔｗｏ

ｍａｒｋｅｒｓａｒｅ狋犪犿７２犮ｉｎ５Ｂａｎｄ犫犮犱７０７ｉｎ７Ｄ．Ｔｈｅ

ｍａｒｋｅｒ狋犪犿７２犮ａｌｓｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｌｉｎｋｅｄｔｏｌｏｎｇ

ＬＥＮｗｉｔｈｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ２０．８１％ｉｎ２００６ｅｎｖｉｒｏｎ

ｍｅｎｔ．ＯｎｅＱＴＬｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｌｉｎｋｅｄｔｏｗｉｄｅＷＩＤ

ｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ２Ｂｉｎｔｗｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓｗｉｔｈｃｏｎ

ｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆ１３．７１％ｔｏ１９．３０％，ｔｈｅｃｌｏｓｅｓｔｍａｒｋ

ｅｒｌｉｎｋｅｄｂｅｔｗｅｅｎ犮犱狅４０５犫ｔｏ犽狊狌犳１１犪ｏｎｃｈｒｏｍｏ

ｓｏｍｅ２Ｂ．

３　Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

ＧｉｕｒａａｎｄＳａｕｌｅｓｃｕ
［２３］ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｉｎ

ｆｌｕｅｎｃｅｏｆｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ１Ｂ，４Ａ，ａｎｄ４Ｂｏｎｋｅｒｎｅｌ

ｌｅｎｇｔｈ．Ｃａｍｐｂｅｌｌ
［１］ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔＱＴＬｓｆｏｒｋｅｒｎｅｌ

ｌｅｎｇｔｈｗｅｒｅｆｏｕｎｄｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ１Ｂ，２Ｂ，２Ｄ，３Ｂ

ａｎｄ７Ｂｉｎａｃｒｏｓｓｏｆｓｏｆｔ×ｈａｒｄｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔ．Ｂｒｅ

ｓｅｇｈｅｌｌｏａｎｄ Ｓｏｒｒｅｌｌｓ
［２４］ｆｏｕｎｄｔｈｅ ＲＦＬＰｌｏｃｕｓ

犡狆狊狉５７４，ｏｎ５Ｂ，ｗｈｉｃｈｉｓａＱＴＬｆｏｒｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈ

ｉｎ Ｗ７９８５ × Ｏｐａｔａ ８５，ａｎｄ ｔｈｅ ＳＳＲ ｌｏｃｕｓ

犡狑犿犮１５０犫，ｏｎ５Ａ，ｗｈｉｃｈｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙａｓｓｏｃｉ

ａｔｅｄｗｉｔｈｋｅｒｎｅｌｌｅｎｇｔｈｉｎｔｈｅｉｒｐａｎｅｌｏｆｃｕｌｔｉｖａｒｓ．

Ａｎｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｉｎｏｕｒｓｔｕｄｙｗａｓｔｈｅｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｎｅｗｌｏｃｉａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈｋｅｒｎｅｌ

ｌｅｎｇｔｈｗｈｉｃｈｈａｖｅｎｏｔｂｅｅｎｒｅｐｏｒｔｅｄｅａｒｌｉｅｒ２Ｄ，

５Ｂ，６Ａａｎｄ７Ｄ．Ｗｅｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｏｎｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｍａｒｋ

ｅｒ狋犪犿７２犮ｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ５Ｂ，ｗｈｉｃｈｅｘｐｌａｉｎｅｄ

２０．２０％ｔｏ２０．８１％ｏｆｔｈｅｖａｒｉａｎｃｅｗｉｔｈａ犔犗犇＝

４．５０ｔｏ４．５５ｉｎｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ；ｏｎｅ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｍａｒｋｅｒ犫犮犱７０７ｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ７Ｄ，ｉｔ

ｃａｎｅｘｐｌａｉｎ１３．５４％ｔｏ１３．９１％ｏｆｖａｒｉａｎｃｅｗｉｔｈａ

犔犗犇＝２．９４ｔｏ３．２０ｉｎｔｗｏｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ．

Ｇｉｕｒａａｎｄ Ｓａｕｌｅｓｃｕ
［２３］ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｋｅｒｎｅｌ

ｗｉｄｔｈｉｎｗｈｅａｔｗａｓｉｎｃｒｅａｓｅｄｂｙｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ１Ａ

ａｎｄ１Ｂ；Ｄｈｏｌａｋｉａ
［１９］ｒｅｐｏｒｔｅｄｔｈａｔｏｎｌｙｔｗｏｍａｒｋ

ｅｒｓ，犡犵狑犿２６１ａｎｄＵＢＣ８８１６００，ｗｅｒｅｆｏｕｎｄｔｏｂｅ
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