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　 　 摘要：　 为了对小麦抽穗期进行 ＱＴＬ 初步定位，并进行遗传分析，以 ＣＩ１２６３３×扬麦 ９ 号重组自交系（ＲＩＬ）为材

料，在 ３ 年 ９ 次试验中，记载小麦抽穗期，采用复合区间作图法进行小麦抽穗期 ＱＴＬ 分析。 共检测到 ７ 个 ＱＴＬ，分
别位于 １Ａ、４Ｄ、５Ｂ、６Ｂ 和 ７Ａ ５ 条染色体上，贡献率为 ５􀆰 ７６％～１５􀆰 ２６％。 其中位于 ４Ｄ 染色体上分子标记 Ｘｇｐｗ５１９１
至 Ｘｍａｇ１１６３ 之间的 Ｑｈｄ⁃４Ｄ 基因在 ３ 年 ９ 次试验中都被检测到，是一个稳定表达的与抽穗期相关的基因。 同时，
不同环境条件下检测到不同的抽穗期 ＱＴＬ，说明环境对小麦抽穗期影响较大。
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　 　 抽穗期决定小麦品种的种植地区和季节适应

性，是小麦育种重要目标性状之一。 影响小麦抽穗

期的基因主要有 ３ 类：光周期基因、春化基因和早熟

基因，其中光周期基因和春化基因都会与环境发生

互作，而早熟基因并不受环境的影响，它独立于环

境［１⁃２］。 一系列光周期基因以及其同源基因被分别

定位在 ２Ｄ 染色体（Ｐｐｄ⁃Ｄ１）、２Ｂ 染色体（Ｐｐｄ⁃Ｂ１）和
２Ａ 染色体（Ｐｐｄ⁃Ａ１）上，这些基因通过对日照长短

的不同反应来决定小麦的抽穗期，而且都是控制短
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抽穗期的显性基因［３⁃４］。 前人研究发现基因 Ｐｐｄ⁃
Ｄ１、Ｐｐｄ⁃Ｂ１、Ｐｐｄ⁃Ａ１ 能分别缩短小麦抽穗期 ８ ｄ、３ ｄ
和 ５ ｄ［５］。 在小麦其他染色体上也存在与抽穗期相

关的 ＱＴＬ，例如在 ３Ｄ 和 ４Ｂ 染色体上存在能缩短抽

穗期的基因［６］。 春化反应是指小麦必须通过一定

低温才能抽穗开花。 通过对冬小麦的遗传分析发

现，控制小麦春化的基因主要有 Ｖｒｎ⁃１、Ｖｒｎ⁃２、Ｖｒｎ⁃３
和 Ｖｒｎ⁃４ ４ 种基因，它们通过不同显隐性组合以及相

互作用共同调控小麦的春化习性［７⁃１２］。 前 ３ 个春化

基因已经被分别克隆，它们各自的突变表型也被深

入研究［１３⁃１７］。 目前已在六倍体普通小麦所有染色

体组中发现 Ｖｒｎ⁃１、Ｖｒｎ⁃２ 和 Ｖｒｎ⁃３ 的同源基因，但是

Ｖｒｎ⁃４ 基因位点的自然变异仅在 Ｄ 基因组中被发

现，且还没有被克隆的报道。 Ｋｉｐｐｅｓ 等［１８］ 在基因

Ｖｒｎ⁃４ 位点区段构建了一个高密度遗传图谱，并将其

精细定位在 ５Ｄ 染色体着丝粒的 ０􀆰 ０９ ｃＭ 区间内。
早熟基因决定了小麦花原基的数量，从而最终决定

了小麦的产量［１９］。 与春化基因和光周期基因相比，
早熟基因的研究定位报道较少，更没有见到早熟基

因被克隆的报道。 研究发现在小麦染色体 ２Ｂ、３Ａ、
３Ｄ、４Ａ、４Ｄ、５Ａ 和 ６Ｂ 上存在早熟基因或与之相关的

ＱＴＬ［２０］。 Ｂｕｌｌｒｉｃｈ 等［２１］ 在一粒小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｍｏｎｏ⁃
ｃｏｃｃｕｍ）的 １Ａｍ 染色体上发现一个控制抽穗期的主

效 ＱＴＬ。 Ｌａｕｒｉｅ 等［２２］ 研究发现在大麦几乎所有染

色体上都含有与早熟相关的 ＱＴＬ。 扬麦 ９ 号具有矮

秆抗倒、早熟、籽粒较大等较好农艺性状，适合种植

在长江中下游流域［２３］，在育种中广泛被用来配置杂

交组合，具有重大的利用价值。 因此，深入了解扬麦

９ 号抽穗期的遗传特性对以后商业育种具有重要的

价值。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

所选亲本是扬麦 ９ 号和 ＣＩ１２６３３，其中扬麦 ９ 号

是由江苏里下河地区农业科学研究所选育而成，其
特点是千粒质量较高，抽穗期较早，从播种到抽穗只

需 １６６ ｄ 左右；ＣＩ１２６３３ 是提莫菲维小麦（Ｔ． ｔｉｍｏｐｈｅ⁃
ｅｖｉｉ，２ｎ＝ ４ｘ ＝ ２８，ＡＡＧＧ）六倍体小麦的衍生系，其特

点是抗小麦纹枯病，千粒质量较低，抽穗期较长（达
到 １８３ ｄ 左右）。 本研究室于 ２００３ 年利用这 ２ 个亲

本杂交得到 Ｆ１ 代，后经连续多年“一粒传法”获得

Ｆ１３代重组自交系（ＲＩＬ），共 １８４ 个株系作为本试验

的材料。
１􀆰 ２　 田间种植

１８４ 个重组自交系群体及其双亲在 ２０１２—２０１５
年度种植于江苏里下河地区农业科学研究所万福试

验基地，每年播种的时间都定于 １０ 月 ２５ 日。 试验

采用随机区组设计，每隔 ５０ 个株系插入种植对照亲

本扬麦 ９ 号和 ＣＩ１２６３３。 试验 ３ 年，每年 ３ 次重复，
小区为双行区，行长 ２􀆰 ３ ｍ，行距 ０􀆰 ３ ｍ，每行均匀播

种 ３５ 粒，出苗后保证每行密度相同，田间管理同

大田。
１􀆰 ３　 ＤＮＡ 提取及分子标记检测

双亲及 ＲＩＬ 群体基因组 ＤＮＡ 提取参照 Ｓｈａｒｐ
等方法［２４］。 所用 ＳＳＲ 标记序列及扩增条件参考

Ｒöｄｅｒ 等［２５］ 和 Ｓｏｍｅｒｓ 等［２６］ 的报道以及 ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｈｅａｔ．ｐｗ．ｕｓｄａ．ｇｏｖ 上的信息。 所有引物由上海生工

生物工程技术服务有限公司合成，共计合成了２ ８３４
对 ＳＳＲ 引物。 利用这些引物对双亲间的多态进行

筛选，共筛选出 ２１２ 对引物，扩增条件分别参照

Ｐａｕｘ 等［２７］、Ｅｌｌｉｓ 等［２８］和 Ｆｕ 等［２９］的报道。
１􀆰 ４　 田间性状的测定和数据分析

抽穗日期以 ５０％以上植株的顶端第 １ 小穗露出

叶鞘的日期为准，从播种到抽穗的日数为抽穗期。
数据分析采用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ 软件。
１􀆰 ５　 遗传图谱构建和 ＱＴＬ 分析

根据 ＳＳＲ 引物扩增结果，将与扬麦 ９ 号带型一

致的标记为 Ａ，与 ＣＩ１２６３３ 一致的标记为 Ｂ，缺失或

者模糊的带型记为“－”。 利用软件 ＪｏｉｎＭａｐ４ 构建遗

传连锁图谱。 ３ 年 ９ 次试验的抽穗期值作为 ＱＴＬ 定

位分析。 根据构建的连锁图谱利用 ＷｉｎＱＴＬ Ｃａｒｔｏ⁃
ｇｒａｐｈ２􀆰 ５ 软件采用复合区间作图方法，检测所有可

能存在的 ＱＴＬ。 当阈值（ＬＯＤ）大于 ２􀆰 ５ 时，就认为

可能存在一个 ＱＴＬ，同时计算每个 ＱＴＬ 的贡献率和

加性效应值。 采用 ＭｃＣｏｕｃｈ 等［３０］的方法命名 ＱＴＬ，
即 Ｑ＋性状名称缩写＋染色体编号＋编号（如有多个

ＱＴＬ）。 作图群体的标记均遍及小麦 ２１ 条染色体，
可用于 ＱＴＬ 定位。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 小麦遗传连锁图谱

利用 ＪｏｉｎＭａｐ４ 软件，分析 ２１２ 个 ＳＳＲ 标记之间

的连锁关系，根据已报道的作图位置，最终将其中的

１９１ 个 ＳＳＲ 标记定位在小麦 ２１ 条染色体上。 本图
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谱全长 １ ５６７􀆰 ２ ｃＭ，标记间平均距离 ８􀆰 ２ ｃＭ，每个

连锁群上的标记数为 ２（７Ｄ） ～１７（２Ａ）个，平均每个

连锁群含有约 ９􀆰 １ 个标记。 标记数在 ３ 个染色体组

间分布不均匀，Ａ 和 Ｂ 两组的标记数分别是 Ｄ 组的

２ 倍，单个染色体上的标记数目相差也很明显，２Ａ
染色体上标记数最多，达到 １７ 个，而 ７Ｄ 上只有 ２ 个

（表 １）。

表 １　 ＳＳＲ 标记位点在小麦全染色体上的数量分布

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｃｈｒｏｍｏ⁃
ｓｏｍｅｓ

同源群
染色体组

Ａ Ｂ Ｄ
合计

１ ８ １３ ６ ２７

２ １７ １６ １２ ４５

３ １３ １６ ４ ３３

４ ８ ４ ７ １９

５ １３ １４ ３ ３０

６ ６ ６ ３ １５

７ １２ ８ ２ ２２

合计 ７７ ７７ ３７ １９１

２􀆰 ２　 ＲＩＬ 群体及其亲本间的表型变异

在 ３ 年试验中，扬麦 ９ 号的抽穗期显著早于

ＣＩ１２６３３，差异达极显著水平。 从表 ２ 可以看出

２０１２—２０１３ 年度和 ２０１４—２０１５ 年度试验中，同一

亲本的抽穗期相差不大，但在 ２０１３—２０１４ 年度试验

中，两亲本的生育期都延长了 ２～３ ｄ，这是由于在该

年度中春季气温较低、雨水偏多等环境影响下其抽

穗期变长。 说明环境对抽穗期的影响较大。 如图 １
所示，ＲＩＬ 群体的抽穗期表现为连续变异，这是典型

数量性状的遗传特点。 ３ 年试验中，抽穗期的偏度

系数的绝对值均大于 ０，峰度的绝对值大于 ３，表现

连续变异，但频率分布略偏正态分布，其表型值偏向

扬麦 ９ 号，变异系数变化范围为 ２３􀆰 ７％～２５􀆰 ４％。
２􀆰 ３　 小麦抽穗期性状的方差分析

方差分析结果（表 ３）表明，小麦抽穗期在 ＲＩＬ
群体中遗传分离存在差异性，符合 ＱＴＬ 分析的基本

条件。 在分析群体中每年的 ＲＩＬ 个体之间差异非常

显著（Ｆ＞２０，Ｐ＜０􀆰 ０００ １），区组间达到显著水平但没

有达到极显著水平，这表明同年重复间存在差异，这
可能是由于微环境对表型产生了一定影响。 年度重

复之间并没有差异，说明每个重组自交系的抽穗期

在年度之间表现稳定。

表 ２　 小麦亲本及其 ＲＩＬ 群体在 ３ 年试验中的抽穗期表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅ ｏｆ ｔｗｏ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ （ＲＩＬ） ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｙｅａｒｓ

试验时间
亲本抽穗期（ｄ） ＲＩＬ 群体抽穗期

扬麦 ９ 号 ＣＩ１２６３３ 均值（ｄ） 标准差（ｄ） 范围（ｄ） 变异系数 偏度 峰度

２０１２—２０１３ １６４ １８１ １６９􀆰 １ ３􀆰 ３５ １６４􀆰 ０～１８８􀆰 ３ ２４􀆰 ３ １􀆰 ５８２ ５􀆰 ５７９

２０１３—２０１４ １６６ １８４ １７２􀆰 ５ ３􀆰 ５５ １６７􀆰 ３～１９２􀆰 ７ ２５􀆰 ４ １􀆰 ５４９ ５􀆰 ４４６

２０１４—２０１５ １６４ １８１ １６９􀆰 ２ ３􀆰 ３９ １６４􀆰 ０～１８７􀆰 ７ ２３􀆰 ７ １􀆰 ４７５ ４􀆰 ７５６

Ａ：２０１２—２０１３ 年度；Ｂ：２０１３—２０１４ 年度；Ｃ：２０１４—２０１５ 年度。
图 １　 扬麦 ９ 号与 ＣＩ１２６３３ 组合的重组自交系群体抽穗期频率分布

Ｆｉｇ．１　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅ ｉｎ ＲＩＬ ｏｆ Ｙａｎｇｍａｉ９＃ ａｎｄ ＣＩ１２６３３

１０２１吴旭江等：小麦重组自交系群体抽穗期 ＱＴＬ 分析



表 ３　 ＣＩ１２６３３ 与扬麦 ９ 号组合重组自交系群体的抽穗期方差分析

结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ＲＩＬ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＣＩ１２６３３ ／ Ｙａｎｇｍａｉ９＃

变异来源 平方和 自由度 均方 Ｆ 值 Ｐ 值

区组 　 ７７􀆰 ０１ 　 ６ １２􀆰 ８３ ２􀆰 ５６ ０􀆰 ０２

重复 １３􀆰 ９６ ２ ６􀆰 ９８ １􀆰 ３９ ０􀆰 ２５

群体 １８ ７７３􀆰 ５６ １８３ １０２􀆰 ５９ ２０􀆰 ４８ ０

互作 ３７６􀆰 ２６ ３６６ １􀆰 ００ ０􀆰 ２１ １􀆰 ００

误差 ５ ４９９􀆰 ６５ １ ０９８ ５􀆰 ０１

总变异 ２４ ７４０􀆰 ４５ １ ６５５

２􀆰 ４　 小麦抽穗期的 ＱＴＬ 分析

用复合区间作图法对 １８４ 个重组自交系群体在

３ 年试验条件下的抽穗期进行 ＱＴＬ 定位分析，抽穗

期 ＱＴＬ 分析结果见表 ４ 和图 ２。 从表 ４ 可以看出，
在 ３ 年试验中，共检测到 ７ 个与抽穗期相关的 ＱＴＬ，
各 ＱＴＬ 中控制早抽穗的等位基因均来自亲本扬麦 ９
号。 在 ２０１２—２０１３ 年度到 ２０１４—２０１５ 年度 ９ 次重

复试验中分别检测到 ５ 个、４ 个、５ 个、６ 个、３ 个、５
个、４ 个、５ 个、２ 个 ＱＴＬ，在各自的试验条件和环境

影响下单个 ＱＴＬ 分别可解释抽穗期表型变异的

７􀆰 ６％～１０􀆰 １１％、６􀆰 ３６％～１２􀆰 ３２％、７􀆰 ６５％～１１􀆰 ３１％、
６􀆰 ５７％～１０􀆰 ３８％、８􀆰 ２５％～９􀆰 ９４％、５􀆰 ７６％ ～１２􀆰 ４８％、
８􀆰 ３５％ ～ １５􀆰 ２６％、 ５􀆰 ８６％ ～ １０􀆰 ５９％ 和 ７􀆰 ９３％ ～
１３􀆰 ８３％。 其中能在 ３ 年 ９ 次试验中都能稳定被检

测到的抽穗期相关位点是位于 ４Ｄ 染色体上的 Ｑｈｄ⁃
４Ｄ，可解释抽穗期表型变异的 ９􀆰 ９４％ ～１５􀆰 ２６％。 位

于分子标记 ｂａｒｃ１４８ 至 ｇｗｍ１３５ 之间的抽穗期相关

位点 Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ 在 ３ 年 ９ 次试验中，能被检测到 ７
次，表型贡献率为 ６􀆰 ３６％ ～１０􀆰 ８３％。 位于分子标记

Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ 至 Ｘｍａｇ１１６３ 之间的 Ｑｈｄ⁃４Ｄ 在本试验

中都能被稳定检测到， 其表型贡献率最高， 为

９􀆰 ９４％～ １５􀆰 ２６％。 在分子标记 ｗｍｃ７２８ 至 ｇｗｍ３７１
之间的 Ｑｈｄ⁃５Ｂ 在本试验中被检测到 ７ 次，表型贡献

率为 ５􀆰 ７６％ ～ ９􀆰 ６８％。 位于 ６Ｂ 染色体分子标记

ｂａｒｃ１７８ 至 ｂａｒｃ２４８ 之间的 Ｑｈｄ⁃６Ｂ 位点，在 ９ 次试验

中被检测到 ５ 次，表型贡献率为 ５􀆰 ８６％ ～ ８􀆰 ４７％。
在 ７Ａ 染色体中，与抽穗期相关的 ＱＴＬ 被检测到 ２
个，分别位于分子标记 Ｘｍａｇ７９４ 至 Ｘｐｓｐ３０９４ 之间和

ｇｗｍ２８２ 至 ｗｍｃ６３３ 之间，在 ９ 次试验中分别被检测

到 ３ 次和 ４ 次，表型贡献率分别为 ７􀆰 ２６％ ～ ８􀆰 ４８％

和 ８􀆰 ２５％～９􀆰 ５６％。 本试验中检测到的与抽穗期相

关的 ＱＴＬ 贡献率都比较小，在 ２０％以下，因此在小

麦中抽穗期性状是由微效基因共同控制的，并没有

检测到主效 ＱＴＬ。

３　 讨 论

在对某一性状进行研究时，通常会选择在该性

状上具有巨大差异的亲本配制遗传群体，这样的群

体后代才能在该性状上发生较大分离，便于对该目

标性状进行遗传定位研究［３１］。 本试验中，扬麦 ９ 号

与 ＣＩ１２６３３ 在抽穗期上相差 １７ ｄ 左右。 在遗传群

体中，抽穗期性状分离较大，这表明两亲本中控制抽

穗期的基因相差较大。 目标性状在后代中发生分离

的主要原因是由于两者之间的基因发生了分离、纯
合和重组，不是因为仅仅目标性状上的差异。 本研

究 ＲＩＬ 群体中抽穗期性状偏向扬麦 ９ 号，这是由于

在历年一粒传的过程中，抽穗期非常迟的单株在成

熟前遇到高温或梅雨季节，其生活率发生了改变，使
得大多数迟熟单株丢失，导致遗传群体里出现了大

量偏向扬麦 ９ 号的株系，该问题目前已通过温室栽

培等手段进行补救。
关于小麦抽穗期的 ＱＴＬ 定位研究报道很多，到

目前为止，至少有 １３３ 个相关 ＱＴＬ 被定位在普通小

麦的所有染色体组上，其中 Ｂ 基因组被定位到的

ＱＴＬ 数量最多，有 ５５ 个以上。 本试验定位在 ４Ｄ 染

色体上效应最大的 ＱＴＬ（Ｑｈｄ⁃４Ｄ）位于分子标记 Ｘｇ⁃
ｐｗ５１９１⁃１ 与 Ｘｍａｇ１１６３ 之间，Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ 等［３２］、Ｚｈａｎｇ
等［３３］、Ｓｏｕｒｄｉｌｌｅ 等［３４］ 和 Ｓｈｉｎｄｏ 等［３５］ 都在 ４Ｄ 染色

体上定位到与抽穗期相关的基因（３ 个抽穗期基因

和 １ 个春化基因），Ｑｈｄ⁃４Ｄ 很可能与其中之一为同

一位点，这需要进一步验证。 位于 ５Ｂ 染色体上的

Ｑｈｄ⁃５Ｂ 与春化基因同在一染色体上，但它位于分子

标记 ｗｍｃ７２８ 和 ｇｗｍ３７１ 之间，而春化基因并不在其

内。 Ｈａｎｏｃｑ 等［３６］和宋彦霞等［３７］ 在 ５Ｂ 染色体上分

子标记 ｇｗｍ３７１ 附近定位到一个早熟基因 ＩＥＱＴＬ＿
５Ｂ，该基因位置与本研究结果相似，推测很有可能

为同一 ＱＴＬ。 位于 ６Ｂ 染色体上的分子标记 ｂａｒｃ１７８
和 ｂａｒｃ２４８ 之间的相关位点 Ｑｈｄ⁃６Ｂ， 与 Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ
等［３２］在 ６Ｂ 染色体上定位到的抽穗期基因 Ｍｅｔａ⁃
ＱＴＬ．Ｂ 的位置相近，根据 Ｓｏｍｅｒｓ 等［２６］构建的连锁图

谱发现分子标记 ｗｍｃ１５２ 和 ｂａｒｃ７８ 之间的遗传距离

只有 １ ｃＭ 左右。 通过查阅前人报道发现在染色体 １Ａ
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表 ４　 ９ 次试验中抽穗期 ＱＴＬ 检测结果

Ｔａｂｌｅ ４　 ＱＴＬｓ ｆｏｒ ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ９ ｔｒｉａｌｓ

环境 ＱＴＬ 标记区间 阈值（ＬＯＤ） 加性效应 表型贡献率 Ｒ２（％）

２０１２—２０１３ 年度重复 １ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ６􀆰 ４７ ０􀆰 ５８ ９􀆰 ８０

Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃２ ｂａｒｃ１１９ ～ ｗｍｃ９３ ２􀆰 ８９ ０􀆰 ６６ ７􀆰 ６０

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ５􀆰 ３４ ０􀆰 ５２ １０􀆰 １１

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ８􀆰 ３２ ０􀆰 ６４ ８􀆰 ９３

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃２ ｇｗｍ２８２ ～ ｗｍｃ６３３ ４􀆰 ８５ １􀆰 ３２ ９􀆰 ８０

２０１２—２０１３ 年度重复 ２ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ６􀆰 ９８ ０􀆰 ７２ ６􀆰 ３６

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ４􀆰 １６ ０􀆰 ５６ １２􀆰 ３２

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ３􀆰 ４６ １􀆰 ４２ ９􀆰 １６

２０１２—２０１３ 年度重复 ３ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ５􀆰 ３４ １􀆰 ３４ １０􀆰 ４６

Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃２ ｂａｒｃ１１９ ～ ｗｍｃ９３ ４􀆰 ６５ ０􀆰 ５６ ７􀆰 ６５

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ６􀆰 ３１ ０􀆰 ２６ １１􀆰 ３１

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ２􀆰 ６４ ０􀆰 ７２ ９􀆰 ３６

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃１ Ｘｍａｇ７９４ ～ Ｘｐｓｐ３０９４ ２􀆰 ８５ ０􀆰 ５７ ８􀆰 ４５

２０１３—２０１４ 年度重复 １ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ３􀆰 ５６ １􀆰 ２４ ８􀆰 ５８

Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃２ ｂａｒｃ１１９ ～ ｗｍｃ９３ ３􀆰 ５１ ０􀆰 ４９ ６􀆰 １５

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ４􀆰 ６１ １􀆰 ５７ １０􀆰 ３８

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ３􀆰 １６ ０􀆰 ７１ ６􀆰 ５７

Ｑｈｄ⁃６Ｂ ｂａｒｃ１７８ ～ ｂａｒｃ２４８ ４􀆰 ２７ ０􀆰 ９７ ８􀆰 ３５

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃１ Ｘｍａｇ７９４ ～ Ｘｐｓｐ３０９４ ３􀆰 ５３ ０􀆰 ８５ ７􀆰 ２６

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃２ ｇｗｍ２８２ ～ ｗｍｃ６３３ ４􀆰 ４２ ０􀆰 ５９ ８􀆰 ５１

２０１３—２０１４ 年度重复 ２ Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ５􀆰 ７１ ０􀆰 ８４ ９􀆰 ９４

Ｑｈｄ⁃６Ｂ ｂａｒｃ１７８ ～ ｂａｒｃ２４８ ４􀆰 ９２ ０􀆰 ９１ ８􀆰 ４７

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃２ ｇｗｍ２８２ ～ ｗｍｃ６３３ ３􀆰 １５ ０􀆰 ７１ ８􀆰 ２５

２０１３—２０１４ 年度重复 ３ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ４􀆰 ３６ １􀆰 ６１ ９􀆰 ７３

Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃２ ｂａｒｃ１１９ ～ ｗｍｃ９３ ５􀆰 ４３ １􀆰 ７２ ９􀆰 ６８

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ３􀆰 １４ ０􀆰 ６９ １２􀆰 ４８

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ５􀆰 ２４ ０􀆰 ７２ ５􀆰 ７６

Ｑｈｄ⁃６Ｂ ｂａｒｃ１７８ ～ ｂａｒｃ２４８ ３􀆰 １８ ０􀆰 ５７ ７􀆰 ４４

２０１４—２０１５ 年度重复 １ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ３􀆰 ５９ １􀆰 ３２ １０􀆰 ８３

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ５􀆰 ６１ １􀆰 ５８ １５􀆰 ２６

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ４􀆰 １３ ０􀆰 ８８ ９􀆰 ６８

Ｑｈｄ⁃６Ｂ ｂａｒｃ１７８ ～ ｂａｒｃ２４８ ３􀆰 ６１ ０􀆰 ９２ ８􀆰 ３５

２０１４—２０１５ 年度重复 ２ Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ５􀆰 ５７ １􀆰 ２５ １０􀆰 ５９

Ｑｈｄ⁃５Ｂ ｗｍｃ７２８ ～ ｇｗｍ３７１ ３􀆰 １６ ０􀆰 ８２ ７􀆰 ９４

Ｑｈｄ⁃６Ｂ ｂａｒｃ１７８ ～ ｂａｒｃ２４８ ４􀆰 ２５ ０􀆰 ９３ ５􀆰 ８６

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃１ Ｘｍａｇ７９４ ～ Ｘｐｓｐ３０９４ ２􀆰 ５９ ０􀆰 ５９ ８􀆰 ４８

Ｑｈｄ⁃７Ａ⁃２ ｇｗｍ２８２ ～ ｗｍｃ６３３ ２􀆰 ７１ １􀆰 ３５ ９􀆰 ５６

２０１４—２０１５ 年度重复 ３ Ｑｈｄ⁃１Ａ⁃１ ｂａｒｃ１４８ ～ ｇｗｍ１３５ ３􀆰 ５１ ０􀆰 ９４ ７􀆰 ９３

Ｑｈｄ⁃４Ｄ Ｘｇｐｗ５１９１⁃１ ～ Ｘｍａｇ１１６３ ５􀆰 ２７ １􀆰 ２５ １３􀆰 ８３

３０２１吴旭江等：小麦重组自交系群体抽穗期 ＱＴＬ 分析



～ 分别代表“２０１２—２０１３ 年度重复 １”至“２０１４—２０１５ 年度重复 ３” ９ 次重复试验条件下所检测到的 ＱＴＬ。
图 ２　 复合区间作图法定位的小麦抽穗期 ＱＴＬ
Ｆｉｇ．２　 ＱＴＬｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ（ＣＩＭ） ｆｏｒ ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅ

上存在 ４ 个与抽穗期相关的 ＱＴＬ，其中有 ２ 个是早

熟基因，本研究中所定位到的 ２ 个 １Ａ 染色体上的

ＱＴＬ 与其关系还有待于进一步深入研究。 前人曾报

道在 ７Ａ 上存在多个与抽穗期相关的 ＱＴＬ［３２，３５，３８］，
其中早熟基因就有 ４ 个，根据遗传图可以确定 Ｑｈｄ⁃
７Ａ⁃２ 与 Ｍｅｔａ⁃ＱＴＬ．７Ａ．１ 为不同位点。 其他 ＱＴＬ 之间

的相关性还需继续研究。
小麦抽穗期属于典型的数量性状，由多个基因

位点共同控制，因此其定位结果容易受环境的影响。
本试验中每年检测到的 ＱＴＬ 数量和数目都不相同，
同样同一年的 ３ 次重复检测到的 ＱＴＬ 数量和数目

也不尽相同，这有可能是由于不同小环境的影响所

造成的，同一田块中可能有部分地区温度、肥力和光

照等条件不均衡。 因此本试验重复了 ３ 年 ９ 次试

验，以增加该群体里与抽穗期相关的 ＱＴＬ 检测的准

确性和精确度。
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