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　 　 摘要：　 为了解小麦⁃簇毛麦抗白粉病易位染色体 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 的遗传效应以更好地将其用于小麦品种选育，对
扬麦 １８ 原始区域试验种子衍生的抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系组群进行主要农艺和品质性状的比较。 结果

表明：Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对小麦的千粒质量、株高和穗长有极显著正向效应，对每穗小穗数呈显著正向效应，对小穗密

度呈极显著负向效应，对单株总粒数、每穗粒数、单株穗数、株系产量没有显著影响；Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位总体上对小麦

品质没有影响。 综上所述，高代姊妹系组群是准确评价特定染色体区段遗传效应的宝贵材料，在利用 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易

位系进行滚动回交育种时，建议选择中矮秆、综合丰产性和广适性好的品种作为最晚轮回亲本。
关键词：　 易位染色体 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ； 白粉病； 扬麦 １８； 遗传效应

中图分类号：　 Ｓ５１２．１； Ｑ３４３．２＋４５　 　 　 文献标识码：　 Ａ　 　 　 文章编号：　 １０００⁃４４４０（２０１５）０６⁃１２０６⁃０５

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ⁃Ｈａｙｎａｌｄｉａ ｖｉｌｌｏｓａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ ｔｒａｎｓｌｏ⁃
ｃａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅ ｇｒｏｕｐｓ

ＢＩＥ Ｔｏｎｇ⁃ｄｅ１， 　 ＧＡＯ Ｄｅ⁃ｒｏｎｇ１，２， 　 ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｏ１， 　 ＺＨＵＡＮＧ Ｌｉ⁃ｆａｎｇ３， 　 ＺＨＡＯ Ｒｅｎ⁃ｈｕｉ１， 　
ＣＨＥＮ Ｔｉａｎ⁃ｔｉａｎ１，　 ＺＨＡＮＧ Ｂｏ⁃ｑｉａｏ１

（１．Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｗｈｅａｔ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｉｄｄｌｅ ＆ Ｌｏｗｅｒ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒ Ｖａｌｌｅｙ Ｗｈｅａｔ Ｒｅｇｉｏｎ 〈Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ〉， Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｘｉａｈｅ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｙａｎｇｚｈｏｕ ２２５００７， Ｃｈｉｎａ； ２．Ｈｕｂｅｉ Ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｖｅ Ｉｎｎｏｖａｔｉｏｎ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｇｒａｉｎ Ｉｎｄｕｓｔｒｙ， Ｊｉｎｇ⁃
ｚｈｏｕ ４３４０２３， Ｃｈｉｎａ； ３．Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｅｎｈａｎｃｅｍｅｎｔ， Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００９５， Ｃｈｉｎａ）

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ：　 Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ⁃Ｈａｙｎａｌｄｉａ ｖｉｌｌｏｓａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｆｏｒ
ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ， ａｄｖａｎｃｅｄ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｓｅｅｄｓ ｏｆ Ｙａｎｇｍａｉ１８ ｆｏｒ ｖａｒｉｅｔｙ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｔｅｓｔ，
ｗｅｒｅ ｇｒｏｕｐｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｇｒｏｕｐｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ
ｏｎ ｍａｊｏｒ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ ｈａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｋｅｒｎｅｌ ｗｅｉｇｈｔ，
ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ， ａｎｄ ｓｐｉｋｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｔ ｔｈｅ ０􀆰 ０１ ｌｅｖｅｌ． Ｉｔ ｈａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｐｉｋｅ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｄｅｎｓｉｔｙ， ａｔ ｔｈｅ ０．０５ ａｎｄ ０．０１ ｌｅｖｅｌｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｉｔ ｈａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｋｅｒｎｅｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ，
ｋｅｒｎｅｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｓｐｉｋｅ， ｔｉｌｌｅｒ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ， ａｎｄ ｙｉｅｌｄ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ ｈａｓ ｎｏ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｇｅｎｅｒａｌ⁃
ｌｙ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｉｔ ｉｓ ｃｏｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈａｔ ｓｉｂ ｌｉｎｅ ｇｒｏｕｐｓ ａｒｅ ｖａｌｕａｂｌｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｏｒ ｐｒｅｃｉｓｅｌｙ ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｓｅｇｍｅｎｔ． Ｄｗａｎｆ ｏｒ ｍｅｄｉｕｍ⁃
ｈｅｉｇｈｔ ｓｔｅｍ， ｈｉｇｈ⁃ｙｉｅｌｄｉｎｇ ａｎｄ ｗｉｄｅｌｙ ａｄａｐｔａｂｌｅ ｗｈｅａｔ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｅｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｔ６ＶＳ． ６ＡＬ ａｒｅ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｌａｓｔ ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｄｕｒｉｎｇ ｒｏｌｌ⁃
ｉｎｇ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ：　 ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｅｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ；
ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ； Ｙａｎｇｍａｉ１８； ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔ

６０２１



　 　 簇毛麦（Ｈａｙｎａｌｄｉａ ｖｉｌｌｏｓａ，２ｎ ＝ １４，ＶＶ）是小麦野

生近缘种，具有多花、多实、抗多种病害等有利性状，
是小麦遗传改良重要基因资源［１］。 陈佩度等利用英

国剑桥植物园引进的簇毛麦育成了抗白粉病小麦⁃簇
毛麦 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位系［２］。 由于 ６Ｖ 染色体短臂上载

有抗白粉病基因 Ｐｍ２１，对现有已知白粉病小种均表

现免疫，受到国内外小麦育种界关注。 上世纪 ９０ 年

代以来，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位系在小麦抗白粉病育种中得

到广泛利用，迄今已育成南农 ９９１８、内麦 ９ 号、石麦

１４、扬麦 １８ 等 ２０ 余个高抗白粉病小麦品种［３］。
为研究 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位的遗传效应，Ｌｉ 等［４］利用

５ 个组合 １４ 个回交高代品系研究了 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位

的农艺和品质效应。 由于单组合内样本少、品系间各

性状变异幅度较大、各品系生态适应型不同等复杂因

素，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位的遗传效应多为倾向性结论。
程顺和等［５］认为品种育成初期存在剩余变异，

存在种性再加工的可能性和必要性。 一个品种的育

成一般需要 １０ 多代的选择和纯化，单一品种内不同

个体间遗传组成已高度一致，但天然的纯系是没有

的，品种基因组内仍然会存在较低频率的异质性，这
种异质性也表现为表型上的细微差异。 由异质位点

衍生的高代姊妹系间构成了天然的近等基因系关

系。 与寡样本近等基因系（ＮＩＬ）相比，我们认为针

对同一异质位点构建较大样本量的高代姊妹系组

群，可以弱化或中和其他异质位点（遗传背景）的影

响，有利于凸显目标异质位点的各类遗传效应。
扬麦 １８ 是利用 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位系育成的抗白

粉病弱筋小麦新品种。 基于本研究需要，自 ２００７ 年

开始，对扬麦 １８ 参加区域试验的原始种子（参试名

称：扬 ０３Ｇ１２）进行了株行种植和抗病鉴定，在其中

发现少量白粉病抗性分离株行，对这些抗白粉病单

株、感白粉病单株进行多年自交纯化，构建了抗病系

组群和感病系组群，为准确评估 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位的

遗传效应提供了宝贵材料。
本研究将通过上述抗病系组群与感病系组群的

比较，系统分析 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对小麦农艺和品质

性状的影响，以期为 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位的育种利用提

供有益的建议。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

扬麦 １８ 是由江苏里下河地区农业科学研究所培

育的高抗白粉病品种，由南农 Ｐ０４５ 与扬麦 ８８⁃１２８ 的

杂种 Ｆ１ 与扬麦 １５８ 回交 ５ 次，再与宁麦 ９ 号回交 ３ 次

获得。 簇毛麦（２ｎ ＝ １４， ＶＶ）种质来自英国剑桥植物

园。 抗性供体南农 Ｐ０４５ 是由南京农业大学细胞遗传

研究所培育的 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 抗白粉病易位系。 抗白粉

病、感白粉病高代姊妹系由参加区域试验的扬麦 １８
原始种子中抗性杂合株自交纯化获得。
１．２　 试验方法

１．２．１　 抗白粉病和感白粉病姊妹系细胞学和分子

标记鉴定　 根尖细胞（ＲＴＣ）制片参照 Ｇｉｌｌ 等［６］的方

法。 簇毛麦基因组 ＤＮＡ 提取参照 Ｓｈａｒｐ 等［７］ 的方

法。 基因组原位杂交（ＧＩＳＨ）程序参照 Ｚｈａｎｇ 等［８］

的方法。 ＧＩＳＨ 图像通过 ＳＰＯＴ ＣＣＤ 获取。
分子标记鉴定采用 Ｂｉｅ 等［９］开发的 ６Ｖ 染色体短

臂末端特异性 ＥＳＴ⁃ＳＴＳ 标记 ６ＶＳ－３８１，其正向引物序列

为 ５′⁃ＣＣＡＧＴＣＧＧＡＧＡＧＧＡＴＣＴＣＡＡ⁃３′，反向引物序列

为 ５′⁃ＴＧＧＧＣＣＴＣＴＴＧＡＴＣＴＴＧＡＣＴ⁃３′。 ＰＣＲ 反应体系

２５ μｌ，包括 ５０ ｎｇ 模板 ＤＮＡ，左右引物终浓度各 ０􀆰 ２
μｍｏｌ ／ Ｌ，２００ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰ，１ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶，１×
聚合酶专用 Ｂｕｆｆｅｒ（ＴａＫａＲａ 公司生产）。 ＰＣＲ 反应程

序：９４ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎ；然后 ９４ ℃变性 ３０ ｓ，６０ ℃退

火 ４０ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环；最后 ７２ ℃延伸 ５
ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物经 ８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳、
银染显色参照 Ｓｏｕｒｄｉｌｌｅ 等的方法［１０］。
１．２．２　 田间试验、农艺性状数据采集和统计分析　
大田试验每个株系种 ３ 行，行长 １􀆰 ５ ｍ，行距 ２５ ｃｍ，
每行 ４０ 株。 保持试验区内肥水运筹一致，抗感株系

穿插种植以减少局部肥水不均给统计值带来的偏

差。 与此同时，各株系在大棚中鉴定白粉病抗性。
成熟前，每株系随机抽取 ３０ 株，考查株高、穗长、旗
叶长度、每穗小穗数、小穗密度（用 １ ｃｍ 穗长中小穗

数表示）、单株总粒数、每穗粒数、每株穗数等主要

农艺参数。 完熟后，测定千粒质量和株行产量。 各

类农艺参数按白粉病抗性表现分为抗、感 ２ 个组群

进行方差分析，因 ２ 个组群样本量均大于 ３０，故采

用 μ 测验法进行抗、感组群间差异显著性检测，数据

统计采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 软件。
１．２．３　 品质测试和统计分析　 参照 ＡＡＣＣ ２６⁃２０ 方

法，用国产无锡布勒实验磨 （ＭＬＵ⁃２０２） 制备面粉。
润麦（将小麦调整至目标水分含量 １４􀆰 ５％，磨粉前

再上调 ０􀆰 ５％）时间为 １２～ １８ ｈ，所需润麦加水量

（ｍｌ）＝ ［（１００－原始水分） ／ （１００－所需水分）－１］×样
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品质量（ｇ）。
面粉溶剂保持力（ＳＲＣ）按 ＡＡＣＣ ５６⁃１１ 方法分

别测定水 ＳＲＣ、５０％乳酸 ＳＲＣ、５％碳酸钠 ＳＲＣ 和

５０％蔗糖 ＳＲＣ，重复 ２ 次。
籽粒蛋白质含量采用瑞典 Ｐｅｒｔｅｎ 公司生产的

ＤＡ７２００ 整粒型近红外分析仪测定，样品用量 １５ ｇ
左右，重复 ２ 次。

籽粒硬度采用瑞典 Ｐｅｒｔｅｎ 公司生产的 ＳＫＣＳ⁃
４１００ 型单粒谷物特性测定仪测定，硬度指数是无量

纲单位，硬度值大于 ６０ 为硬质，小于 ４０ 为软质，
４０～６０ 为混合麦。 样品用量为 １００～３００ 粒。

湿面筋含量和面筋指数利用瑞典 Ｐｅｒｔｅｎ 公司

生产的 ２２００ 型面筋洗涤仪进行测定，参照国家标准

ＧＢ ／ Ｔ１４６０８⁃９３ 进行，结果换算成 １４％湿基条件下的

面筋含量。 重复 ２ 次。
粉质仪参数利用德国 Ｂｒａｂｅｎｄｅｒ 公司生产的

８１０１０４ 型电子粉质仪，按 ＡＡＣＣ ５４⁃２１ 方法测定吸

水率、面团形成时间、稳定时间、断裂时间、粉质质量

指数等面团流变学特性参数。 结果由系统软件自动

分析。 重复 ２ 次。
ＳＤＳ 沉淀值采用张晓等［１１］ 开发的微量法进行

测定，重复 ２ 次。
各类品质参数按抗病系组群和感病系组群进行

方差分析，因用于品质测定的 ２ 个组群至少有 １ 组

样本量不足 ３０，故采用两尾 ｔ 测验法进行差异显著

性检测，数据统计采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ ｅｘｃｅｌ 软件。

２　 结果与分析

２．１　 抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系细胞学与分

子标记鉴定

　 　 随机选择遗传稳定的抗白粉病姊妹系、感白粉

病姊妹系各 ５ 个，对各品系 ＲＴＣ 进行 ＧＩＳＨ 鉴定。
结果显示，抗病系 ＲＴＣ 的 ＧＩＳＨ 图像中均出现一对

整臂易位染色体，外源染色体臂末端呈现较强杂交

信号，为 ６ＶＳ 末端特征 ＧＩＳＨ⁃带纹，表明携带 Ｐｍ２１
基因的 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位染色体为纯合状态（图 １ａ）。
考查感病系 ＲＴＣ 制片的 ＧＩＳＨ 图像，均没有发现簇

毛麦染色体（图 １ｂ），说明 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位染色体的

存在与否直接导致了姊妹系间的抗性差异。
利用簇毛麦 ６ＶＳ 染色体末端 ＥＳＴ⁃ＳＴＳ 标记

６ＶＳ⁃３８１ 对抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系进行鉴

定，结果显示所有抗病品系均含有 ６ＶＳ 染色体特异

ａ：抗白粉病品系 ０８Ｆ３５８ＧＩＳＨ 图像（箭头所示为 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位

染色体）；ｂ：感白粉病品系 ０８Ｆ３３１ＧＩＳＨ 图像。
图 １　 抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系的 ＧＩＳＨ 鉴定

Ｆｉｇ．１ 　 Ｃｙｔｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｂｙ ＧＩＳＨ

的 ３８１ ｂｐ 扩增条带，而所有感病品系均没有该扩增

条带（图 ２），说明姊妹系间的抗感差异来自 ６ＶＳ 的

存在与否，这与 ＧＩＳＨ 鉴定结果一致。 由于簇毛麦

６ＶＳ 染色体在小麦背景中不发生重组，６ＶＳ⁃３８１可用

于小麦遗传背景中 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位染色体的分子标

记追踪。

Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ；１：簇毛麦（阳性对照）；２～１８：高代姊妹系（白色箭

头所示为 ６ＶＳ 特异的 ３８１ ｂｐ 条带）；Ｒ：抗病品系；Ｓ：感病品系。
图 ２　 抗、感白粉病姊妹系的分子标记鉴定

Ｆｉｇ． ２ 　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ
ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｗｈｅａｔ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅｓ ｂｙ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ

２．２　 抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系主要农艺参

数比较

　 　 对抗病系组群和感病系组群各农艺参数进行方

差分析和差异显著性比较，ｕ 测验结果表明：抗病系

千粒质量、株高、穗长和旗叶长度均极显著高于感病

品系；抗病系的每穗小穗数显著高于感病品系，但小

穗密度极显著低于感病品系（表 １）。
比较抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系的每穗

粒数、每株穗数、单株总粒数和株系产量，均未发现

显著差异，说明 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对上述性状没有显

著不良影响。
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表 １　 抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系主要农艺参数的 ｕ 测验结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｕ⁃ｔｅｓｔ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｗｈｅａｔ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅｓ

农艺参数　 　 　
抗病系

平均值（􀭰ｘ１） 样本量

感病系

平均值（􀭰ｘ２） 样本量

平均值差值
􀭰ｘ１－ 􀭰ｘ２

ｕ

千粒质量 （ｇ） ４５．０４ ３９ ４１．２２ ３１ ３．８２∗∗ ７．６２

株高 （ｃｍ） ８４．６４ ６１ ８２．１９ ３６ ２．４５∗∗ ５．６５

穗长 （ｃｍ） ９．６４ ６１ ８．５９ ３６ １．０５∗∗ ９．８８

旗叶长度 （ｃｍ） １９．５８ ５２ １７．６１ ３１ １．９７∗∗ ４．３２

每穗小穗数 １６．８５ ６１ １６．４９ ３６ ０．３６∗ ２．２８

小穗密度 １．７５ ６１ １．９２ ３６ －０．１７∗∗ ９．３５

每穗粒数 ５４．５６ ６１ ５３．６３ ３６ ０．９３ ０．９６

每株穗数 ４．４２ ６１ ４．５１ ３６ －０．０９ ０．５９

单株总粒数 ２４１．８７ ６１ ２４２．５２ ３６ －０．６５ ０．０６

株系产量（ｋｇ） ０．５２ ４８ ０．５３ ３６ －０．０１ ０．８７
∗表示抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系间农艺参数差异达显著水平（Ｐ＜０􀆰 ０５）；∗∗表示抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系间农艺参数差异达
极显著水平（Ｐ＜０􀆰 ０１）。

２．３　 抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系的品质性状

比较

　 　 对抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系组群进

行各类品质参数的检测结果表明，在 ＳＲＣ、硬度、
湿面筋含量、ＳＤＳ 沉淀值、蛋白质含量以及所有粉

质仪参数中，仅蔗糖 ＳＲＣ 和硬度 ２ 个指标在抗、感

姊妹系间差异达显著水平（表 ２）。 尽管抗病系硬

度显著低于感病系，但二者均属于偏软质小麦类

型，说明 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对硬度的影响有限。 在 ４
种 ＳＲＣ 中，仅蔗糖 ＳＲＣ 在抗、感组群间差异达显著

水平。 总体来看，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位不会影响小麦品

质类型。

表 ２　 抗、感白粉病姊妹系的主要品质参数 ｔ 测验结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔ⁃ｔｅｓｔ ｏｆ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｗｈｅａｔ ｓｉｂ⁃ｌｉｎｅｓ

品质参数　 　
抗病系

平均值（􀭰ｘ１） 样本量

感病系

平均值（􀭰ｘ２） 样本量

平均值差值
􀭰ｘ１－ 􀭰ｘ２

ｔ

水溶液 ＳＲＣ （％） ５６．９５ １６ ５６．１７ １５ ０．７８ ０．９２

蔗糖 ＳＲＣ（％） １０６．４４ １６ ９９．６５ １５ ６．７９∗ ２．７３

碳酸钠 ＳＲＣ （％） ６８．９２ １６ ６８．１１ １５ ０．８１ １．４４

乳酸 ＳＲＣ （％） １０４．８７ １６ １０１．２６ １５ ３．６１ １．２０

硬度 ４０．６１ １６ ４５．２６ １５ －４．６６∗ ２．３８

蛋白质含量 （％） １１．９３ ４５ １１．６２ ２４ ０．３１ １．３８

面筋指数（％） ８５．８４ １６ ８６．８９ １５ －１．０５ ０．２２

湿面筋含量（％） ２７．９０ １６ ２６．８０ １５ ０．０１ ０．８６

ＳＤＳ 沉淀值 （ｍｌ） ７．１９ ４５ ７．０３ ２４ ０．１６ ０．６９

形成时间 （ｍｉｎ） ４．０９ １５ ４．２９ １４ －０．１９ ０．３０

稳定时间 （ｍｉｎ） ５．７１ １５ ５．３６ １４ ０．３５ ０．５２

质量指数（％） ７３．６７ １５ ６６．２９ １４ ７．３８ ０．９２
∗表示抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系间品质参数差异达显著水平（Ｐ＜０．０５）。

３　 讨 论

本研究利用高代姊妹系组群比较方法，系统分

析了 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对小麦主要农艺和品质性状的

影响。 研究发现，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对千粒质量的提高

作用明显，增幅高达 ９．３％，近似于一个主基因效应，
这有利于提高品种的商品性，这是继抗白粉病性状

之后 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位在产量要素方面的一个重要利
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好。 在育种实践中，通过合理的选择，育种家有可能

做到在保持穗数、粒数两要素持平的前提下适当增

加千粒质量，达到增产的目的。
株高是小麦的重要性状，一般而言，高秆品种抗

倒性不及矮秆品种。 研究结果显示，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位

对株高有极显著正向效应，但增幅较小（３􀆰 ０％）。
因此，当以株高为 ８０～ ９０ ｃｍ 的推广品种为轮回亲

本时，这样的增幅是完全可以接受的。 其次，由于株

高的数量性状特征，影响株高的 ＱＴＬ 位点在双亲间

存在多样性，人工选择的介入可以有效培育株高与

轮回亲本相似或更低的新品种。
Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对小麦旗叶长度也具有极显著正

向效应且增幅较大（１１􀆰 ２％），这可能会影响群体的通

风透光。 在育种实践中，育种家更倾向于筛选旗叶短

窄挺立的材料，以增强群体的通风透光性。 本试验组

合中由于最后一个轮回亲本宁麦 ９ 号叶型宽大披散，
加上 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对叶长的增效作用，使得在扬麦 １８
原始群体中筛选理想叶型更为困难。 因此，在利用

Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位系进行滚动回交育种时，应尽可能选择

剑叶相对挺拔短窄的小麦品种作为最晚轮回亲本。
Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对小穗密度具有极显著负向效

应而对每穗小穗数有显著正向效应，但这种效应并

没有反映在每穗粒数上。 每株穗数、单株总粒数以

及株系产量在抗、感组群间差异不显著，说明 Ｔ６ＶＳ．
６ＡＬ 易位对产量没有显著影响。 综上所述，在高产

育种中选择的作用不容忽视。
在品质方面，Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 的显著性效应仅体现在蔗

糖 ＳＲＣ 值的提高和硬度的降低，对蛋白质含量、湿面筋

含量、ＳＤＳ 沉淀值、粉质仪参数（面团形成时间、稳定时

间）等均没有显著影响，这不同于 Ｌｉ 等［４］的研究结果。
本研究中，蔗糖 ＳＲＣ 和硬度 ２ 个指标在抗白粉病、感白

粉病组群间差异虽达到显著水平，但不足以影响小麦

品质类型，抗白粉病姊妹系、感白粉病姊妹系均属偏软

质小麦类型。 因此，在育种实践中，相较于品质效应，
应更重视 Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对农艺参数的影响。

在滚动回交育种时，轮回亲本的选择尤为重要。
早世代轮回亲本在育成品种中所占基因组份额小，
晚世代轮回亲本在育成品种中所占基因组份额大，
因此更应重视对晚世代轮回亲本的选择。 本研究

中，宁麦 ９ 号作为晚世代轮回亲本，与早世代轮回亲

本扬麦 １５８ 相比，具有结实性更好、穗数更多、产量

更高和抗黄花叶病等优势，这些有利性状均通过晚

世代回交选育快速固定于新品种扬麦 １８ 中。 由于

Ｔ６ＶＳ．６ＡＬ 易位对于株高和叶长有不利影响，建议选

择中矮秆、叶型相对短窄挺拔、丰产性和广适性较好

的品种作为较晚世代轮回亲本。 同时还应注意避免

过度回交，有限回交将为选择留下较大空间，为在导

入供体目的基因的前提下育成品种（系）的综合农

艺性状全面超越轮回亲本提供可能。
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