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　 　 摘要:　 为了发掘更多与小麦溶剂保持力(Ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙꎬＳＲＣ)显著相关的位点ꎬ以 １７１ 个小麦品种

(系)组成的自然群体为材料ꎬ于２０１７－２０１８ 和２０１８－２０１９ 年度分别在扬州、高邮种植ꎬ收获后测定 ５％乳酸 ＳＲＣ、５％
碳酸钠 ＳＲＣ、５０％蔗糖 ＳＲＣ 和水 ＳＲＣꎬ结合群体 ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片基因型资料对小麦溶剂保持力进行全基因组关联分

析(Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙꎬＧＷＡＳ)ꎮ 在 ２ 年 ２ 点共 ４ 个环境下检测到 １２ 个稳定的显著性关联位点ꎬ分别位

于 １Ｂ、２Ａ、４Ｄ 染色体上ꎬ单个位点的表型解释率为６.９３％~ １４􀆰 ８３％ꎮ 在 １Ｂ 染色体上检测到同时控制水 ＳＲＣ、乳酸

ＳＲＣ 和碳酸钠 ＳＲＣ 的位点ꎬ可解释６.９３％~ １４􀆰 ８３％表型变异率ꎻ在 ４Ｄ 染色体上检测到同时控制水 ＳＲＣ、碳酸钠

ＳＲＣ 的位点ꎬ可解释表型变异率７.０４％~９􀆰 ７６％ꎮ 发掘到的与小麦溶剂保持力显著相关的位点及其 ＳＮＰ 可用于软

质或弱筋小麦品质育种ꎮ
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　 　 近年来ꎬ中国弱筋小麦生产发展迅速ꎬ品质评价

逐渐完善ꎮ 溶剂保持力( Ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙꎬ
ＳＲＣ)由反映蛋白质、淀粉和面筋含量等不同特性的

４ 种指标(水 ＳＲＣ、碳酸钠 ＳＲＣ、蔗糖 ＳＲＣ 和乳酸

ＳＲＣ) [１￣３]构成ꎬＳＲＣ 测定是目前评价软质或弱筋小

麦品质的主导方法[４]ꎮ 有研究结果表明ꎬ水 ＳＲＣ、
碳酸钠 ＳＲＣ 与籽粒硬度显著相关[５￣６]ꎮ ＳＲＣ(乳酸

ＳＲＣ 除外)与蛋白质含量、小麦揉混特性和湿面筋

含量显著相关[７￣１０]ꎬ可以利用 ＳＲＣ 值对面粉蛋白质

质量进行评价ꎮ Ｇｕｔｔｉｅｒ 等[１１] 发现乳酸 ＳＲＣ 与沉降

值正相关ꎬ碳酸钠 ＳＲＣ 与硬度负相关ꎮ 罗勤贵

等[１２]和张岐军等[１３]发现 ４ 种 ＳＲＣ 都与曲奇饼干直

径大小呈极显著负相关关系ꎮ 由此可见ꎬ ＳＲＣ 值与

小麦蛋白质含量、硬度、饼干品质等指标高度相关ꎬ
是评价小麦品质的重要指标ꎮ

中国长江中下游麦区适宜种植弱筋小麦ꎬ该麦

区已经成为中国弱筋小麦生产的优势产业带[１４￣１６]ꎮ
以往弱筋小麦评价指标以蛋白质含量、面筋含量和

面团稳定时间为主ꎬ这些参数易受环境等多个因素

影响ꎬ需结合多个测定指标科学综合反映弱筋小麦

的品质[１７￣２１]ꎮ 溶剂保持力测定是近年发展起来的

评价软质或弱筋小麦品质的方法[２２￣２３]ꎬ能较好地预

测面粉烘焙品质和较全面地反映终端食品品质ꎬ可
以代替用粉量大且操作复杂的加工品质试验[３ꎬ２４]ꎮ
李学军等[２５] 对不同世代的 ＳＲＣ 进行了研究ꎬ认为

在系谱法的第 ５ 代使用微量乳酸 ＳＲＣ 测定较为稳

定可靠ꎮ 夏云祥等[２６￣２７] 通过分析比较小麦品种的

ＳＲＣ 特性和 ４ 种 ＳＲＣ 之间的相关性ꎬ发现中国推广

的小麦品种的乳酸 ＳＲＣ 和蔗糖 ＳＲＣ 较低ꎬ品种间的

水 ＳＲＣ、碳酸钠 ＳＲＣ 和乳酸 ＳＲＣ 差异皆不显著ꎬ并
初步筛选了一批低 ＳＲＣ 值的小麦种质材料ꎮ 张勇

等[２８￣２９]通过对 １９５ 份小麦品种的 ＳＲＣ 分析ꎬ发掘了

一批低 ＳＲＣ 值(乳酸 ＳＲＣ 除外)的弱筋种质ꎮ 姚金

保等[３０]利用微量 ＳＲＣ 法对 ５５ 份高世代小麦品系和

２ 个弱筋品种进行检测ꎬ发现不同品种(系)的 ＳＲＣ
值差异极显著ꎬ其中有 ６ 个品系的 ４ 种 ＳＲＣ 值均低

于优质弱筋品种宁麦 ９ 号ꎬ可作为低 ＳＲＣ 值的中间

材料在优质弱筋小麦新品种选育中加以利用ꎮ 虽然

ＳＲＣ 在小麦品质评价中逐渐被重视ꎬ但因为实际操

作中对小麦粉或面粉的检测需要一定的用种量ꎬ在
育种中无法对低世代少量的籽粒进行检测ꎮ Ｓｏｕｚａ
等[３１]发现 ＳＲＣ 的遗传率较高ꎬ主要受基因型影响ꎬ
因此挖掘与小麦 ＳＲＣ 值显著相关的分子标记并且

开发利用ꎬ可为弱筋小麦品质改良提供早世代选择

的可能ꎮ
关联分析用自然群体为材料ꎬ利用基因型的连锁

不平衡ꎬ发掘与目标性状显著关联的位点[３２]ꎬ被广泛

应用到多种作物的农艺性状改良研究中[３３￣３６]ꎮ Ｓｍｉｔｈ
等[３７]对 １８７ 份小麦自然群体的 ＳＲＣ 进行关联分析ꎬ
在 ２Ｂ 上分别定位了与 ３ 种 ＳＲＣ(除水 ＳＲＣ)显著相关

的位点ꎮ 马庆[１０]利用 ８ 个 ＳＳＲ 标记和 ４８６ 个 ＡＦＬＰ
标记分析 ＲＩＬ 群体的 ＳＲＣꎬ在 ５Ｄ 上定位了与水 ＳＲＣ
显著相关的位点ꎬ在 ４Ｄ 上定位了与碳酸钠 ＳＲＣ 相关

的位点ꎬ在 ５Ａ 和 ５Ｄ 上定位了与蔗糖 ＳＲＣ 显著相关

的位点ꎮ 张勇等[３８] 用 ３６ 对 ＳＳＲ 标记对 １７１ 份小麦

品种的 ＳＲＣ 进行关联分析ꎬ共检测到 ８ 个显著性位

点ꎮ 这些研究大多用 ＳＳＲ 标记和 ＡＦＬＰ 标记等ꎮ 与

传统的分子标记相比ꎬＳＮＰ 标记多态性高ꎬ与目标性

状连锁ꎬ有的位点可能与功能基因有关ꎬ可进一步开

发功能标记[３９]ꎮ 本研究以 １７１ 份小麦品种(系)组成

的自然群体为材料ꎬ结合群体小麦 ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片基因

型分析资料ꎬ对小麦 ＳＲＣ 值进行全基因组关联分析ꎬ
以发掘与小麦溶剂保持力显著关联的 ＳＮＰ 位点ꎬ为
弱筋小麦品质分子标记辅助育种提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验材料包括国内外 １７１ 份小麦品种(系)ꎬ其
中 ３ 个分别来自意大利、墨西哥和日本ꎬ其余 １６８ 个

分别来自中国陕西、河北、北京、山西、山东、河南、安
徽、江苏、湖北、湖南、四川和广州 １７ 个省市[４０]ꎬ由
江苏里下河地区农业科学研究所搜集ꎮ ２０１７－２０１８
和２０１８－２０１９ 年度ꎬ供试材料种植于江苏里下河地

区农业科学研究所万福基地和江苏省高邮市小麦研

究基地(试验分别简称为 ２０１８ＹＺ、２０１８ＧＹ、２０１９ＹＺ、
２０１９ＧＹ)ꎮ 采用随机区组设计ꎬ２ 次重复ꎬ３ 行区ꎬ每
行 ７０ 粒ꎮ 行长 １.３５ ｍꎬ行距 ０.２３ ｍꎮ 按常规方式进

行田间管理ꎮ
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１.２　 溶剂保持力测定

参照 ＡＡＣＣ５６￣１１ 方法[１￣３]ꎬ 测定溶剂保持力

(ＳＲＣ)ꎬ粉样为全麦粉ꎬ用量为 ５ ｇꎮ
１.３　 表型数据处理

取每个品种(系)各个性状 ２ 次重复的均值作

为表型数据ꎬ采用 ＳＰＳＳ２２.０ 和 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ２０１９
对表型数据进行处理和统计分析ꎮ
１.４　 基因型鉴定

应用小麦 ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片对 １７１ 份小麦品种

(系)进行基因分型[３２]ꎬ剔除数据缺失率>１０％和最

小等位基因频率(ＭＡＦ) <０􀆰 ０５ 的 ＳＮＰ 标记ꎬ保留高

质量的 ＳＮＰ 标记进行关联分析ꎮ
１.５　 群体结构分析

参考 Ｈｕ 等[４０]分析结果ꎬ应用平均分布于 ２１ 条

染色体上的１ ６７６个标记( ｒ２<０􀆰 ２)进行群体结构分

析(Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.３.４)ꎮ
１.６　 全基因组关联分析

利用 Ｔａｓｓｅｌ ｖ５.０ 软件对自然群体进行分析ꎬ用

混合线性模型(Ｍｉｘｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌꎬＭＬＭ)的方法ꎬ进
行性状与标记之间的关联分析ꎮ 当单个标记的

－ｌｇ(Ｐ)≥３ꎬ即Ｐ≤０􀆰 ００１ 时认为标记与性状存在显

著关联ꎮ 将连锁标记或者基因的序列与中国春参考

基因组序列进行比对(ｈｔｔｐ: / / ｐｌａｎｔｓ. ｅｎｓｅｍｂｌ. ｏｒｇ / )ꎬ
获得标记或者基因的参考物理位置ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 小麦群体溶剂保持力的统计分析

２０１８ＹＺ、２０１８ＧＹ、２０１９ＹＺ、２０１９ＧＹ 试验中 １７１
份供 试 材 料 的 水 ＳＲＣ 均 值 分 别 为 １００􀆰 ０４％、
９６􀆰 ０７％、 ９１􀆰 ６６％、 ９２􀆰 ９３％ꎬ 变 异 系 数 为 ５􀆰 ２７％~
７􀆰 ４６％ꎻ蔗糖 ＳＲＣ 均值分别为 １２１􀆰 ７７％、１２６􀆰 ５５％、
１２３􀆰 ８４％、１２４􀆰 ４４％ꎬ变异系数为６􀆰 ３９％~ ７􀆰 ３１％ꎻ乳
酸 ＳＲＣ 均值分别为 １１４􀆰 ２７％、１１５􀆰 ８４％、１０７􀆰 ０２％、
１０６􀆰 ４５％ꎬ变异系数为６􀆰 ４７％~ ７􀆰 １７％ꎻ碳酸钠 ＳＲＣ
均 值 分 别 为 １２１􀆰 ０９％、 １１８􀆰 ９４％、 １１５􀆰 ７１％、
１１７􀆰 １５％ꎬ变异系数为６􀆰 １４％~８􀆰 １７％(表 １)ꎮ

表 １　 １７１ 份小麦品种(系)溶剂保持力(ＳＲＣ)的统计分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙ (ＳＲＣ) ｏｆ １７１ ｗｈｅａｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)

试验
(时间和地点) 性状　 　 　 最大值

(％)
最小值
(％)

平均值
(％)

标准差
(ＳＤ)

变异系数(ＣＶ)
(％)

２０１８ＹＺ 水 ＳＲＣ １３２.４５ ７２.８２ １００.０４ ７.４６ ７.４６

５０％蔗糖 ＳＲＣ １４６.８８ ９８.３４ １２１.７７ ８.９０ ７.３１

５％乳酸 ＳＲＣ １４１.３０ ９５.６８ １１４.２７ ８.１９ ７.１６

５％碳酸钠 ＳＲＣ １４８.８８ ９２.２２ １２１.０９ ９.８９ ８.１７

２０１８ＧＹ 水 ＳＲＣ １０８.３８ ７７.１４ ９６.０７ ５.３１ ５.５３

５０％蔗糖 ＳＲＣ １６１.５０ １０３.４０ １２６.５５ ９.０８ ７.１８

５％乳酸 ＳＲＣ １３７.５８ ９８.３０ １１５.８４ ８.００ ６.９０

５％碳酸钠 ＳＲＣ １３８.６８ １００.７２ １１８.９４ ７.３０ ６.１４

２０１９ＹＺ 水 ＳＲＣ １０７.２６ ６６.６４ ９１.６６ ５.７２ ６.２４

５０％蔗糖 ＳＲＣ １４３.３４ １００.１８ １２３.８４ ８.６２ ６.９６

５％乳酸 ＳＲＣ １２５.７２ ８２.６０ １０７.０２ ６.９２ ６.４７

５％碳酸钠 ＳＲＣ １３５.６０ ９１.１８ １１５.７１ ７.２７ ６.２８

２０１９ＧＹ 水 ＳＲＣ １１０.１２ ７６.３４ ９２.９３ ４.９０ ５.２７

５０％蔗糖 ＳＲＣ １４８.５８ １０５.０６ １２４.４４ ７.９５ ６.３９

５％乳酸 ＳＲＣ １２８.７０ ８３.８８ １０６.４５ ７.２７ ６.８３

５％碳酸钠 ＳＲＣ １４１.４０ ９９.９６ １１７.１５ ８.０３ ６.８６
２０１８:２０１７－２０１８ 年度ꎻ２０１９:２０１８－２０１９ 年度ꎻＹＺ:江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＧＹ:江苏省高邮市小麦研究基地ꎮ

　 　 对供试材料的溶剂保持力进行相关分析ꎬ发现

小麦 ４ 种 ＳＲＣ 值之间呈一定的相关性ꎮ 分析结果

表明ꎬ水 ＳＲＣ 与蔗糖 ＳＲＣ、乳酸 ＳＲＣ 和碳酸钠 ＳＲＣ

呈极显著正相关关系ꎬ蔗糖 ＳＲＣ 与乳酸 ＳＲＣ 呈极显

著正相关关系ꎬ蔗糖 ＳＲＣ 与碳酸钠 ＳＲＣ 呈显著正相

关关系ꎬ乳酸 ＳＲＣ 与碳酸钠 ＳＲＣ 呈极显著正相关关
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系ꎮ 其中水 ＳＲＣ 与乳酸 ＳＲＣ 和碳酸钠 ＳＲＣ 相关系

数较高ꎬ分别为 ０􀆰 ８０８ 和 ０􀆰 ８２３ꎻ乳酸 ＳＲＣ 与碳酸钠

ＳＲＣ 相关系数也较高ꎬ为 ０􀆰 ８０９(表 ２)ꎮ

表 ２　 １７１ 份小麦品种溶剂保持力(ＳＲＣ)的相关性

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙ ( ＳＲＣ) ｏｆ １７１
ｗｈｅａｔ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ｓｔｒａｉｎｓ)

试验 溶剂保持力　 　 水 ＳＲＣ ５０％蔗糖
ＳＲＣ

５％乳酸
ＳＲＣ

２０１８ＹＺ ５０％蔗糖 ＳＲＣ ０.１４０

５％乳酸 ＳＲＣ ０.６４５∗∗ ０.３０２∗∗

５％碳酸钠 ＳＲＣ ０.４４２∗∗ ０.０６２ ０.６３７∗∗

２０１８ＧＹ ５０％蔗糖 ＳＲＣ ０.１０９

５％乳酸 ＳＲＣ ０.４３０∗∗ ０.０７９

５％碳酸钠 ＳＲＣ ０.７１８∗∗ ０.１６６∗ ０.４７３∗∗

２０１９ＹＺ ５０％蔗糖 ＳＲＣ ０.２３０∗∗

５％乳酸 ＳＲＣ ０.６３５∗∗ ０.２９３∗∗

５％碳酸钠 ＳＲＣ ０.７２９∗∗ ０.２０２∗∗ ０.６８１∗∗

２０１９ＧＹ ５０％蔗糖 ＳＲＣ ０.１４２

５％乳酸 ＳＲＣ ０.６８１∗∗ ０.２８７∗∗

５％碳酸钠 ＳＲＣ ０.７１５∗∗ ０.１７０∗ ０.７４４∗∗

均值 ５０％蔗糖 ＳＲＣ ０.２２８∗∗

５％乳酸 ＳＲＣ ０.８０８∗∗ ０.３１９∗∗

５％碳酸钠 ＳＲＣ ０.８２３∗∗ ０.１８９∗ ０.８０９∗∗

各试验见表 １ 注ꎮ∗和∗∗分别表示在 ０.０５ 和 ０.０１ 水平显著ꎮ

２.２　 小麦溶剂保持力全基因组关联分析

对 ４ 个环境下 ４ 个 ＳＲＣ 性状进行全基因组关

联分析ꎬ在Ｐ<０􀆰 ００１ 水平ꎬ在 ２ 个或 ２ 个以上的环境

中检测到 １２ 个标记 /性状关联(Ｍａｒｋｅｒ￣ｔｒａｉｔ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎꎬ ＭＴＡ)的稳定单核苷酸多态性(ＳＮＰ)ꎬ分别位

于 １Ｂ、２Ａ 和 ４Ｄ 染色体上ꎬ单个位点的表型变异解

释率为６.９３％~１４􀆰 ８３％ꎮ 其中 ２ 个位点与水 ＳＲＣ 显

著关联ꎬ分别为 １Ｂ 染色体的 ＩＡＣＸ２９８４(６５３􀆰 １９ Ｍｂ)
和 ４Ｄ 上的 Ｋｕｋｒｉ＿ｃ４５１２３＿２４２ (３６３􀆰 ５７ Ｍｂ)ꎬ最高可

解释 １０􀆰 ３８％的表型变异率ꎮ １ 个位点与乳酸 ＳＲＣ
显著关联ꎬ位于 １Ｂ 染色体的 ＢｏｂＷｈｉｔｅ＿ｃ１９７３３＿３０１
(６４１􀆰 ５５ Ｍｂ)上ꎬ最高可解释 ８􀆰 １２％的表型变异率ꎮ
１ 个位点与蔗糖 ＳＲＣ 显著关联ꎬ位于 ２Ａ 染色体的

ＲＡＣ８７５＿ｃ１２８０３＿１６２０(６６８􀆰 ４５ Ｍｂ)上ꎬ最高可解释

９􀆰 ２８％的表型变异率ꎮ ２ 个位点与碳酸钠 ＳＲＣ 显著

关联ꎬ分别位于 １Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上ꎬ其中 １Ｂ 染色体

上６５１􀆰 ５６~ ６５４􀆰 ０３ Ｍｂ 处包含 ７ 个显著性标记

( ＩＡＣＸ５８０３、Ｅｘｃａｌｉｂｕｒ＿ｃ４９４９６＿７０５、 ＢＳ０００３５２６７＿５１、
ＩＡＣＸ２９８４、ＲＦＬ＿Ｃｏｎｔｉｇ２９７１＿２８２、ｗｓｎｐ＿ＣＡＰ７＿ｃ２６６＿
１４４８０９、ｗｓｎｐ＿ＪＤ＿ｃ１４４１１ ＿１４１４８９６１)ꎬ最高可解释

１４􀆰 ８３％的表型变异率ꎻ位于 ４Ｄ 染色体上的显著性

标记 Ｋｕｋｒｉ＿ｃ４５１２３＿２４２(３６３􀆰 ５７ Ｍｂ)ꎬ最高可解释

７􀆰 ９２％的表型变异率(表 ３)ꎮ

表 ３　 与溶剂保持力稳定关联的多态性标记及其表型变异解释率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｗｉｔｈ ｓｔａｂｌｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙ (ＳＲＣ) ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

溶剂保持力　 标　 记　 　 　 染色体
位置
(Ｍｂ)

Ｐ 值

２０１８ＹＺ ２０１８ＧＹ ２０１９ＹＺ ２０１９ＧＹ

贡献率 (％)

２０１８ＹＺ ２０１８ＧＹ ２０１９ＹＺ ２０１９ＧＹ

水 ＳＲＣ ＩＡＣＸ２９８４ １Ｂ ６５３.１９ ８.００×１０－４ － １.０４×１０－４ － ６.９３ － １０.３８ －

Ｋｕｋｒｉ＿ｃ４５１２３＿２４２ ４Ｄ ３６３.５７ － － ７.５４×１０－４ ８.８８×１０－５ － － ７.０４ ９.７６

５％乳酸 ＳＲＣ ＢｏｂＷｈｉｔｅ＿ｃ１９７３３＿３０１ １Ｂ ６４１.５５ ７.８７×１０－４ ３.０６×１０－４ － － ７.０５ ８.１２ － －

５０％蔗糖 ＳＲＣ ＲＡＣ８７５＿ｃ１２８０３＿１６２０ ２Ａ ６６８.４５ ３.５６×１０－４ － － １.２８×１０－４ ８.１２ － － ９.２８

５％碳酸钠 ＳＲＣ ＩＡＣＸ５８０３ １Ｂ ６５１.５６ － － １.５４×１０－５ １.７３×１０－４ － － １１.８０ ８.６１

Ｅｘｃａｌｉｂｕｒ＿ｃ４９４９６＿７０５ １Ｂ ６５２.４５ － － １.４２×１０－５ １.５２×１０－４ － － １１.９６ ８.８５

ＢＳ０００３５２６７＿５１ １Ｂ ６５２.５８ － － １.６６×１０－５ ４.０４×１０－４ － － １４.０５ ９.６３

ＩＡＣＸ２９８４ １Ｂ ６５３.１９ － － ２.９４×１０－６ ６.４５×１０－５ － － １４.００ ９.８５

ＲＦＬ＿Ｃｏｎｔｉｇ２９７１＿２８２ １Ｂ ６５３.１９ － － １.６７×１０－４ ６.６４×１０－４ － － ９.０３ ７.１２

ｗｓｎｐ＿ＣＡＰ７＿ｃ２６６＿１４４８０９ １Ｂ ６５３.１９ － － １.６６×１０－５ ４.０４×１０－４ － － １４.０５ ９.６３

ｗｓｎｐ＿ＪＤ＿ｃ１４４１１＿１４１４８９６１ １Ｂ ６５４.０３ － － １.５７×１０－６ ５.３８×１０－５ － － １４.８３ １０.１３

Ｋｕｋｒｉ＿ｃ４５１２３＿２４２ ４Ｄ ３６３.５７ ２.６７×１０－４ ４.４１×１０－４ － － ７.９２ ７.７３ － －

２０１８ＹＺ 等试验见表 １ 注ꎮ －表示在该环境下该标记与性状不存在显著关联ꎮ

　 　 本研究在控制小麦溶剂保持力的关联位点中发 现了 １１ 个 ＳＮＰ 标记同时与 ２ 个或多个性状相关
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联ꎮ 其 中 位 于 １Ｂ 染 色 体 上 的 标 记 ＩＡＣＸ５８０３
(６５１􀆰 ５６ Ｍｂ)和 Ｅｘｃａｌｉｂｕｒ＿ｃ４９４９６＿７０５(６５２.４５ Ｍｂ)
与 ５％乳酸 ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ２ 个性状显著相

关ꎬ表型变异解释率为 ７.５１％~１１􀆰 ９６％ꎮ 位于 １Ｂ 染

色体上的标记 ＩＡＣＸ２９８４(６５３.１９ Ｍｂ)与水 ＳＲＣ、５％
乳酸 ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ３ 个性状显著相关ꎬ表
型变异解释率为６.９３ ％~１４􀆰 ００％ꎮ 位于 １Ｂ 染色体

上的标记 ｗｓｎｐ＿ＪＤ＿ｃ１４４１１＿１４１４８９６１(６５４􀆰 ０３ Ｍｂ)
与水 ＳＲＣ、５％乳酸 ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ３ 个性状

显著相关ꎬ表型变异解释率为７.０９％~ １４􀆰 ８３％ꎮ 位

于 ３Ｂ 染 色 体 上 的 标 记 Ｅｘｃａｌｉｂｕｒ ＿ ｃ５１７０６ ＿ ２６３
(１０９􀆰 ９５ Ｍｂ ) 和 位 于 ４Ｂ 染 色 体 上 的 标 记

ＢＳ００１１０７６５＿５１(６５２.２９ Ｍｂ)、ｗｓｎｐ＿ＣＡＰ１２＿ｃ４７６９＿
２１７４１９５ (６５２􀆰 ２９ Ｍｂ)、ＲＡＣ８７５＿ｃ５１３７５＿２３８(６５２􀆰 ３７
Ｍｂ)都是与水 ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ２ 个性状显著

相关ꎬ表型变异解释率为 ７.０１％~１０􀆰 ９１％ꎮ 位于 ４Ｄ
染色体上的标记 Ｋｕｋｒｉ＿ｃ４５１２３＿２４２(３６３􀆰 ５７ Ｍｂ)与
水 ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ２ 个性状显著相关ꎬ表型

变异解释率为７.０４％~９􀆰 ７６％ꎮ 位于 ５Ａ 染色体上的

标记 ＢＳ０００６７０９６＿５１(３４􀆰 ５３ Ｍｂ)与水 ＳＲＣ、５％乳酸

ＳＲＣ 和 ５％碳酸钠 ＳＲＣ ３ 个性状显著相关ꎬ表型变

异解释率为８.６５％~ １０􀆰 ３５％ꎮ 位于 ７Ｂ 染色体上的

标记ＲＡＣ８７５＿ｃ９０６＿６５７(７４６.５３)与 ５％乳酸 ＳＲＣ 和

５％碳酸钠 ＳＲＣ ２ 个性状显著相关ꎬ表型变异解释率

为７.１８％~９􀆰 ４７％ꎮ

３　 讨 论

以往研究结果表明小麦 ４ 种 ＳＲＣ 值之间具有

显著相关性[４１￣４２]ꎬ与本研究结果一致ꎮ 本研究在 １Ｂ
染色体上同时检测到控制 ３ 种 ＳＲＣ(除蔗糖 ＳＲＣ)
的位点ꎬ物理位置接近ꎻ在 ４Ｄ 上检测到控制水

ＳＲＣ、碳酸钠 ＳＲＣ 的位点位于同一位置ꎬ说明这些

ＳＮＰ 位点可同时影响多个 ＳＲＣ 性状ꎮ ＳＮＰ 标记分

布广、稳定性高、经济、便利、高通量ꎬ在小麦遗传育

种中能构建高密度的遗传图谱ꎬ可用于分子标记辅

助选择育种、全基因组关联分析、大规模筛选定位优

异基因和标记开发等[４３￣４５]ꎮ
有研究结果表明ꎬ１Ｂ 染色体上存在多个控制小

麦品质性状的位点ꎮ Ｈｕａｎｇ 等[４６] 利用 ＤＨ 群体ꎬ检
测到控制沉降值的位点位于 １Ｂ 染色体上ꎮ 安玉

玲[４７]用自然群体在 １Ｂ 染色体上检测到控制峰值高

度、８ ｍｉｎ 带高(宽)、曲线尾高(宽)、右斜率和积分

面积的位点ꎮ 王俊[４８]用 ＤＨ 群体在 １Ｂ 染色体上检

测到控制沉淀值、８ ｍｉｎ 带宽和峰高带宽的位点ꎮ
吴云鹏[４９]用 ＰＨ８２￣２ /内乡 １８８ 杂交后代 ４０ 个 Ｆ５ ∶ ６

株系ꎬ在 １Ｂ 染色体上检测到控制 Ｚｅｌｅｎｙ 沉降值、８
ｍｉｎ 带宽、稀澥值、和面时间和峰值黏度的位点ꎮ 李

君[５０]利用 ２ 个 ＲＩＬ 群体在 １Ｂ 染色体上定位到与面

团稳定时间关联的位点ꎮ 本研究在 １Ｂ 染色体的相

近位置 (６４１.５５~ ６５４􀆰 ０３ Ｍｂ) 同时定位到与 ３ 种

ＳＲＣ(除蔗糖 ＳＲＣ 外)显著相关位点ꎬ推测属于同一

位点ꎬ与常柳[５１] 在 １Ｂ 染色体上定位到的乳酸 ＳＲＣ
相关 ＱＴＬ 位点位置接近ꎬ下一步可开发相应 ＫＡＳＰ
标记ꎬ对这一位点进行深入研究ꎬ应用于小麦弱筋品

质遗传育种ꎮ 本研究分别在 ２Ａ 和 ４Ｄ 染色体上定

位到的与蔗糖 ＳＲＣ 和碳酸钠 ＳＲＣ 显著相关的位点ꎬ
以前均未见报道ꎬ推测是检测到的控制相关 ＳＲＣ 性

状的新位点ꎮ 因小麦种植期间的气候原因和人为因

素ꎬ不同年度和地点以及试验期间的田间种植管理、
病虫害、灌浆期温度等均会存在差异ꎬ对供试小麦品

种溶剂保持力会有显著影响ꎬ从而造成定位结果的

不稳定性ꎮ 本研究在 ３Ｂ、４Ｂ、５Ａ 和 ７Ｂ 染色体上均

定位到单环境下的与 ＳＲＣ 显著关联的 ＳＮＰꎬ下一步

将增加环境重复ꎬ验证这些位点的准确性和可靠性ꎮ

４　 结 论

本研究利用 ９０Ｋ ＳＮＰ 基因芯片对 １７１ 份小麦

品种(系)材料在２０１７－２０１８ 和２０１８－２０１９ 年度扬州

和高邮 ４ 个环境下的溶剂保持力进行全基因组关联

分析ꎬ检测到 １２ 个稳定的显著性关联标记ꎬ分别位

于 １Ｂ、２Ａ 和 ４Ｄ 染色体上ꎬ单个位点可解释 ６.９３％~
１４.８３％的变异率ꎮ 与水 ＳＲＣ 关联的位点有 ２ 个ꎬ位
于 １Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上ꎻ与乳酸 ＳＲＣ 关联的位点有 １
个ꎬ位于 １Ｂ 染色体上ꎻ与蔗糖 ＳＲＣ 关联的位点有 １
个ꎬ位于 ２Ａ 染色体上ꎻ与碳酸钠 ＳＲＣ 关联的位点有

２ 个ꎬ位于 １Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上ꎮ 在 １Ｂ 染色体上同时

检测到控制 ３ 种 ＳＲＣ(除蔗糖 ＳＲＣ)的位点ꎬ物理位

置接近ꎬ可解释表型变异率６.９３％~ １４􀆰 ８３％ꎻ在 ４Ｄ
染色体上检测到控制水 ＳＲＣ、碳酸钠 ＳＲＣ 的位点位

于同一位置ꎬ可解释表型变异率７.０４％~９􀆰 ７６％ꎮ 这

些 ＳＮＰ 位点可为小麦软质或者弱筋品质育种提供

理论依据和材料来源ꎮ
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