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　 　 摘要:　 为解析小麦品质指标籽粒硬度指数(ＧＨ)与沉淀值(ＳＶ)的遗传基础ꎬ本研究利用扬麦 １６ 和扬麦 ２２ 杂

交获得 Ｆ１、扬麦 ２０ 和镇麦 １６８ 杂交获得 Ｆ１ꎬ再将 ２ 个单交组合的 Ｆ１进行杂交产生四亲本杂交种ꎬ然后自交衍生获

得 ３２０ 份稳定株系并将其作为试验材料ꎮ 利用小麦 １５Ｋ ＳＮＰ 芯片数据ꎬ结合 ３ 年共 ４ 个环境的 ＧＨ 与 ＳＶ 表型数

据ꎬ采用混合线性模型(ＭＬＭ)进行全基因组关联分析ꎮ 结果表明ꎬＧＨ 表型分布呈现 １ ∶ １ 且在不同环境间具有显

著相关性ꎬＳＶ 表型符合正态分布且在不同环境间具有显著相关性ꎮ 本研究共检测到 ８ 个与 ＧＨ 显著关联的位点ꎬ
其中有 ４ 个位点为多环境稳定位点ꎬ分布在染色体 ５Ｄ(３ 个位点)和 ５Ａ(１ 个位点)上ꎬ可解释５.８０％~ １３􀆰 ４０％的表

型变异ꎻ检测到 ２０ 个与 ＳＶ 显著关联的位点ꎬ其中 ３ 个位于染色体 ５Ｄ 上的位点为多环境稳定位点ꎬ可解释４.７８％~
７􀆰 ４６％的表型变异ꎻ染色体 ５Ｄ 上的 ＡＸ￣１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 位点同时与 ＧＨ 和 ＳＶ 显著关联ꎬ
为一因多效稳定位点ꎮ 进一步分析发现ꎬＡＸ￣１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 对 ＧＨ 和 ＳＶ 均具有极显著

效应(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 在染色体 ５Ａ 上的位点 ＡＸ￣１１０４１９８３４ 增效等位变异可使 ＧＨ 值提高 ２４􀆰 ４４％(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
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(１.Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｙａｎｇｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｙａｎｇｚｈｏｕ ２２５００７ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｘｉａｈｅ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ /
Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｗｈｅａｔ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ Ｌｏｗｅｒ Ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ Ｒｉｖｅｒꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ａｆｆａｉｒｓꎬ
Ｙａｎｇｚｈｏｕ ２２５００７ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｒａｉｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ (ＧＨ) ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａ￣
ｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ (ＳＶ) ｉｎ ｗｈｅａｔꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｕｔｉｌｉｚｅｄ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓｅｓ Ｙａｎｇｍａｉ １６ × Ｙａｎｇｍａｉ ２２ ａｎｄ Ｙａｎｇｍａｉ
２０ × Ｚｈｅｎｍａｉ １６８. Ｔｈｅ Ｆ１ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅｓｅ ｔｗｏ ｓｉｎｇｌｅ
ｃｒｏｓｓｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅｎ ｈｙｂｒｉｄｉｚｅｄ ｔｏ ｇｅｎｅｒａｔｅ ａ ｆｏｕｒ￣ｐａｒｅｎｔ
ｃｒｏｓｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔｌｙ ｓｅｌｆ￣ｐｏｌｌｉｎａｔｅｄ ｔｏ ｄｅｒｉｖｅ ３２０
ｓｔａｂｌｅ ｌｉｎｅｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ. Ｕｓｉｎｇ ｄａｔａ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ １５Ｋ ＳＮＰ ａｒｒａｙ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄａｔａ ｆｏｒ ＧＨ
ａｎｄ ＳＶ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｃｒｏｓｓ ｆｏｕｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｏｖｅｒ ｔｈｒｅｅ
ｙｅａｒｓꎬ ａ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ (ＧＷＡＳ) ｗａｓ ｃｏｎ￣

８８０２



ｄｕｃｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ｍｉｘｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌ (ＭＬＭ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＧＨ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ａ １ ∶ １ ｒａｔｉｏ
ａｎｄ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ＳＶ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ａ ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉ￣
ｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＧＨ
ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄꎬ ｆｏｕｒ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｓｔａｂｌｅ ａｃｒｏｓｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ. Ｔｈｅｓｅ ｓｔａｂｌｅ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ５Ｄ
(ｔｈｒｅｅ ｌｏｃｉ) ａｎｄ ５Ａ (ｏｎｅ ｌｏｃｕｓ)ꎬ ｅｘｐｌａｉｎｉｎｇ ５.８０％ ｔｏ １３.４０％ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ｔｗｅｎｔｙ ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏ￣
ｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＳＶ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄꎬ ｔｈｒｅｅ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ５Ｄ ｗｅｒｅ ｓｔａｂｌｅ ａｃｒｏｓｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓꎬ ｅｘｐｌａｉｎｉｎｇ
４􀆰 ７８％ ｔｏ ７.４６％ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｌｏｃｉ ＡＸ￣１０９９８６９３９ꎬ ＡＸ￣１１１４６４１６４ꎬ ａｎｄ ＡＸ￣１１０４７６３３２ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
５Ｄ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｏｔｈ ＧＨ ａｎｄ ＳＶꎬ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓｔａｂｌｅ ｐｌｅｉｏｔｒｏｐｉｃ ｌｏｃｉ. Ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ
ＡＸ￣１０９９８６９３９ꎬ ＡＸ￣１１１４６４１６４ꎬ ａｎｄ ＡＸ￣１１０４７６３３２ ｈａｄ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ (Ｐ< ０􀆰 ０１) ｏｎ ｂｏｔｈ ＧＨ ａｎｄ ＳＶ. Ｔｈｅ
ｆａｖｏｒａｂｌｅ ａｌｌｅｌｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｌｏｃｕｓ ＡＸ￣１１０４１９８３４ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ５Ａ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ＧＨ ｖａｌｕｅ ｂｙ ２４.４４％ (Ｐ<０􀆰 ０１).

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｗｈｅａｔꎻ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓꎻ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅꎻ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ (ＧＷＡＳ)

　 　 小麦籽粒硬度指数(ＧＨ)可以反映胚乳质地的

紧密程度ꎬ主要由胚乳细胞中蛋白质基质与淀粉之

间的结合强度决定ꎬ这种结合强度受遗传因素控

制[１]ꎮ 沉淀值(ＳＶ)是食品加工品质的重要参考指

标ꎬ综合反映了小麦蛋白质、面筋含量和质量[２]ꎮ
在小麦品质育种中ꎬ通常将小麦籽粒硬度与沉淀值

作为早世代育种材料品质类型的初级分类指标[３￣４]ꎮ
李宗智等[５]和张晓等[６]的研究结果表明ꎬＳＶ 具有较

高的遗传力ꎬ且稳定性较强ꎬ可作为低世代育种材料

的筛选指标ꎮ
ｐｉｎａ 和 ｐｉｎｂ 是 ＧＨ 形成的分子基础[７]ꎬ小麦籽

粒软质对硬质表现为显性ꎬｐｉｎａ￣Ｄ１ 和 ｐｉｎｂ￣Ｄ１ 基因

编码 Ｐｉｎａ 和 Ｐｉｎｂ 蛋白ꎬＰｉｎａ 和 Ｐｉｎｂ 蛋白组成 Ｆｒｉａ￣
ｂｉｌｉｎ 蛋白复合体ꎬＦｒｉａｂｉｌｉｎ 蛋白复合体在软质小麦

中大量存在ꎬｐｉｎａ 不表达或 ｐｉｎｂ 发生突变均会导致

小麦胚乳质地变硬[８￣９]ꎮ 但是近年来ꎬ多数研究结果

表明ꎬｐｕｒｏｉｎｄｏｌｉｎｅ 基因尚不能完全解释 ＧＨ 的变异

情况[１０]ꎮ 有研究结果表明ꎬＧＨ 的变异还受其他微

效基因以及上位性的影响[４ꎬ１１]ꎮ Ｗａｎｇ 等[１２] 发现控

制软质小麦 ＧＨ 和出粉率的主效位点分别是位于

４Ｂ 染色体上的位点 Ｑｋｈａ.ｏｒｒ￣４Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上的

位点 Ｑｋｈａ. ｏｒｒ￣４Ｄꎬ可解释２０％~ ３０％的 ＧＨ 表型变

异ꎮ 胡文静等[１３]在 １Ａ、１Ｂ、２Ａ 和 ７Ａ 染色体上定位

到 ４ 个与 ＧＨ 相关的稳定位点ꎬ贡献率为７.１５％~
１０􀆰 ８６％ꎮ Ｌｏｕ 等[１４] 利用１９ ５５２个单核苷酸多态性

(Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＮＰ)标记对 ４８６ 份

自然群体进行关联分析ꎬ在 ５Ｄ 染色体上定位到的

ＱＮｇｈ.ｃａｕ￣５Ｄ 位于硬度基因 Ｐｉｎｂ 区间内ꎮ 严勇亮

等[１５]在 ７Ａ 染色体(８.９１~ １２􀆰 ４４ Ｍｂ)上检测到与

ＧＨ 相关的多个位点ꎮ 有学者利用重组自交系

(ＲＩＬ)群体和双单倍体(ＤＨ)群体ꎬ在 １Ａ、１Ｂ、２Ａ、

２Ｄ、３Ａ、３Ｂ、５Ａ、５Ｄ、６Ａ 和 ７Ｂ 染色体上检测到多个

控制 ＳＶ 的数量性状座位 ( ＱＴＬ) [１６￣１８]ꎮ Ｔａｅｎｚｌｅｒ
等[１９]把控制 ＳＶ 的 ＱＴＬ 定位在一粒小麦的 １Ａ 染色

体长臂上ꎮ 吴云鹏等[２０] 利用简单重复序列( ＳＳＲ)
标记ꎬ在 １Ｂ 和 １Ｄ 染色体上共定位到 ３ 个与 ＳＶ 相

关的 ＱＴＬꎮ 严勇亮等[１５] 在 １Ｂ 染色体上的３３５.５１~
４４５􀆰 ６７ Ｍｂ 区段、６Ａ 染色体上的３.８０~ ２５􀆰 ８０ Ｍｂ 区

段和 ７Ａ 染色体上的２６.４７~３２􀆰 ７０ Ｍｂ 区段检测到多

个与 ＳＶ 相关的稳定位点ꎮ
前人的研究多以自然群体和 ＲＩＬ 群体为试验材

料ꎬ而相较于 ＲＩＬ 群体的低分辨率ꎬ多亲本重组自交

系(ＭＡＧＩＣ)群体可以降低群体内的分化情况ꎬ避免

稀有等位变异的丢失ꎬ多代杂交能有效打破较长范

围内的连锁不平衡(ＬＤ)ꎬ弥补了自然群体容易出现

分群现象而造成假阳性的不足ꎬ可极大提高目标

ＱＴＬ 定位的精度[２１]ꎮ 本研究针对目前在品质育种

中被高效利用的籽粒硬度和沉淀值指标ꎬ拟采用四

亲本构建的 ＭＡＧＩＣ 群体ꎬ结合小麦 １５Ｋ ＳＮＰ 基因

型数据开展全基因组关联分析 (ＧＷＡＳ)ꎬ挖掘与

ＧＨ、ＳＶ 相关的新显著性 ＳＮＰ 位点ꎬ以期为 ＧＨ 和 ＳＶ
相关基因克隆和分子标记辅助育种提供技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料和种植方式

选取品质类型为中筋的小麦品种扬麦 １６ 和中筋

偏弱筋的扬麦 ２２ 杂交形成 Ｆ１ꎬ强筋小麦品种镇麦 １６８
和中筋偏弱筋的扬麦 ２０ 杂交形成 Ｆ１ꎬ再将 ２ 份 Ｆ１材料

进行杂交ꎬ然后通过自交 ８ 代获得 ３２０ 份稳定株系ꎮ 亲

本扬麦 １６ 硬度基因型是 Ｐｉｎａ￣Ｄ１ａ / Ｐｉｎｂ￣Ｄ１ｂꎬ镇麦 １６８
硬度基因型为 Ｐｉｎａ￣Ｄ１ａ / Ｐｉｎｂ￣Ｄ１ｐꎬ扬麦 ２０ 和扬麦 ２２
的硬度基因型均为 Ｐｉｎａ￣Ｄ１ａ / Ｐｉｎｂ￣Ｄ１ａꎮ 试验材料种

９８０２江　 伟等:基于全基因组关联分析挖掘小麦籽粒硬度指数和沉淀值的显著性位点



植地点江苏里下河地区农业科学研究所万福基地

(３２°２４′Ｎꎬ１１９°２６′Ｅ)土壤为沙壤土ꎬ江苏里下河地区农

业科学研究所高邮司徒基地(３２°９０′Ｎꎬ１１９°６４′Ｅ)土壤

为黏壤土ꎬ前茬均为水稻ꎬ适期播种ꎬ行长 １􀆰 ３ ｍꎬ每行

４０~５０ 株ꎬ２ 行区ꎬ行距 ２３ ｃｍꎮ 群体材料施肥标准保持

一致ꎬ每个环境下总施氮量为 ２１０ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ基肥、分蘖

肥、拔节肥施用比例为３ ∶ ３ ∶ ４ꎮ 适期进行赤霉病、白粉

病、蚜虫等病虫害防治ꎮ 试验群体及亲本种植情况见

表 １ꎮ

表 １　 试验材料种植情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

年份 地点
试验
环境

２０１７－２０１８ 江苏里下河地区农业科学研究所万福基地 Ｅ１

２０１８－２０１９ 江苏里下河地区农业科学研究所万福基地 Ｅ２

２０１８－２０１９ 江苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地 Ｅ３

２０２０－２０２１ 江苏里下河地区农业科学研究所万福基地 Ｅ４

１.２　 表型测定

试验环境 ２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业

科学研究所万福基地(Ｅ１)、２０１８－２０１９ 年江苏里下

河地区农业科学研究所万福基地(Ｅ２)、２０１８－２０１９
年江苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地

(Ｅ３)种植小麦的硬度指数采用 Ｐｅｒｔｅｎ ＳＫＣＳ４１００ 型

单粒谷物特性测定仪进行测定ꎻ试验环境 ２０２０－
２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地

(Ｅ４)种植小麦的硬度指数采用 ＪＹＤＢ１００×４０ 小麦

硬度指数测定仪进行测定ꎻ试验环境 Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４
种植小麦的沉淀值参照张晓等[６]方法进行测定ꎮ
１.３　 表型数据的统计分析

利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９、ＳＰＳＳ ２２.０ 软件对表

型数据进行统计分析、正态性检验和相关性分析ꎮ
１.４　 ＳＮＰ 基因型分析和群体结构

采用基于中国春基因组开发的小麦 １５Ｋ ＳＮＰ
芯片(中国农业科学院作物科学研究所与中玉金

公司合作开发)对试验群体进行基因型分型ꎮ 本

研究共检测到覆盖小麦全基因组的 １３ ９４７ 个 ＳＮＰ
标记ꎮ 通过 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ１.３.０ 软件ꎬ根据样本的 ＳＮＰ
数据ꎬ构建样本间的亲缘关系矩阵(Ｋ 矩阵)ꎮ 使

用 ＴＡＳＳＥＬ Ｖ５.２.３ 软件对群体结构进行评估ꎬ由主

成分分析中的主成分 １( ＰＣ１)、主成分 ２( ＰＣ２)和

主成分 ３(ＰＣ３)来揭示ꎬ结果利用 Ｒ 语言绘制 ３Ｄ

图呈现ꎮ 对原始标记去冗余ꎬ剔除次等位基因频

率(ＭＡＦ) <５％和缺失率> ２５％的 ＳＮＰ 标记ꎬ然后

进行性状关联分析ꎮ
１.５　 全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)

使用 ＴＡＳＳＥＬ Ｖ５.２.３ 中的 Ｑ＋Ｋ 混合线性模型

(ＭＬＭ)对由扬麦 １６、镇麦 １６８、扬麦 ２０、扬麦 ２２ 创

建的小麦 ＭＡＧＩＣ 群体在 ４ 个环境(Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４)
下的 ＧＨ 与 ＳＶ 进行全基因组关联分析ꎬ以Ｐ＝ １.０×
１０－３为阈值ꎬ得到与目标性状显著相关的 ＳＮＰ 位点ꎮ
参考胡文静等[１３] 的方法依据关联分析结果绘制相

应的 Ｍａｎｈａｔｔａｎ￣Ｐｌｏｔ 和 ＱＱ￣Ｐｌｏｔꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同环境下小麦籽粒硬度指数和沉淀值表型

变异分析

　 　 图 １ 显示ꎬ在多个环境下亲本镇麦 １６８ 和扬麦 １６
的 ＧＨ 与 ＳＶ 均显著高于亲本扬麦 ２２ 和扬麦 ２０ (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ这说明该群体的亲本在品质上差异显著ꎬ这将

丰富子代群体的表型多样性ꎮ 对 ３２０ 份群体材料在

Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３ 和 Ｅ４ 环境下的 ＧＨ 和 ＳＶ 进行统计ꎬ结果

(表 ２、 表 ３) 表 明ꎬ ＧＨ 平 均 值 分 别 为 ３１􀆰 ８４％、
３１􀆰 ９０％、 ３４􀆰 ８７％、 ６０􀆰 １５％ꎬ 变 异 系 数 为 １３􀆰 ０８％~
６２􀆰 ０５％ꎬＳＶ 平均值分别为 １１􀆰 ６６ ｍＬ、１０􀆰 ２９ ｍＬ、９􀆰 ３８
ｍＬ、６􀆰 ８３ ｍＬꎬ变异系数为２１􀆰 ８０％~２４􀆰 ７５％ꎬ说明群体

材料的 ＧＨ 和 ＳＶ 变异范围大ꎬ遗传后代具有选择多

样性ꎮ 表 ３ 显示ꎬＳＶ 在所有环境下的峰度与偏度绝

对值均小于 １􀆰 ００ꎬ符合正态分布ꎬ说明该性状是受多

基因控制的ꎮ 表 ４ 显示ꎬＳＶ 表型在不同环境间具有

极显著相关性ꎮ 图 ２ 显示ꎬ群体中同时存在大量高

ＧＨ 值和低 ＧＨ 值的个体ꎬ且两者数量相当(比例约为

１ ∶ １)ꎬ证明该性状受主效基因控制ꎮ
２.２　 ＳＮＰ 基因型分析和群体结构

过滤 １５Ｋ ＳＮＰ 芯片ꎬ筛选得到 ３ ６４０ 个高质量

ＳＮＰ 标记进行群体结构分析ꎬ其中 Ａ 基因组包含

１ ２８４个 ( ３５􀆰 ２７％) 标 记ꎬ Ｂ 基 因 组 包 含 １ ４３５ 个

(３９􀆰 ４２％)标记ꎬＤ 基因组包含 ９２１ 个(２５􀆰 ３０％)标记ꎮ
通过 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ１.３.０ 软件ꎬ对群体结构进行分析ꎬ预先

设定亚群数目(Ｋ 值)为１~１０ 进行聚类ꎬ并对聚类结

果进行交叉验证ꎮ 结果(图 ３)显示ꎬ不同 Ｋ 值下群体

的交叉验证误差无明显的拐点ꎮ 同时ꎬ主成分分析结

果显示ꎬ主成分 １(ＰＣ１)和主成分 ２(ＰＣ２)分别为

１４􀆰 ２％、１８􀆰 １％ꎬ未表现出明显的群体结构ꎮ
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图中不同小写字母表示相同环境不同品种间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ２:２０１８－

２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－２０２１ 年江苏

里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ
图 １　 不同环境下小麦亲本的籽粒硬度指数与沉淀值

Ｆｉｇ.１　 Ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

表 ２　 小麦群体籽粒硬度指数的描述性统计分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

环境 取值范围(％) 平均值(％) 标准差(％) 偏度 峰度 变异系数(％)

Ｅ１ －３.８３~６４.８５ ３１.８４ １９.７６ －０.０６ －１.５６ ６２.０５

Ｅ２ －１.２５~６２.４６ ３１.９０ １７.６４ ０.０７ －１.４４ ５５.３０

Ｅ３ －１.３０~６５.２７ ３４.８７ １６.５２ ０.０４ －１.４０ ４７.３７

Ｅ４ ３９.６０~７５.８０ ６０.１５ ７.８７ －０.２２ －０.９４ １３.０８
Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ２:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江
苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ

表 ３　 小麦群体沉淀值的描述性统计分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

环境 取值范围(ｍＬ) 平均值(ｍＬ) 标准差(ｍＬ) 偏度 峰度 变异系数(％)

Ｅ１ ５.２５~１７.７５ １１.６６ ２.５４ ０.０５ －０.５０ ２１.８０

Ｅ２ ５.３８~１７.８８ １０.２９ ２.５５ ０.３５ －０.３９ ２４.７５

Ｅ３ ４.５０~１６.１０ ９.３８ ２.２９ ０.４１ －０.２９ ２４.４０

Ｅ４ ４.００~１３.５０ ６.８３ １.５３ ０.６３ ０.８４ ２２.４１
Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ２:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江
苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ

表 ４　 不同环境间籽粒硬度指数、沉淀值的相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

性状　 　 环境 Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ Ｅ４

硬度指数 Ｅ１ １.００

Ｅ２ ０.８２∗∗ １.００

Ｅ３ ０.８８∗∗ ０.８３∗∗ １.００

Ｅ４ ０.７３∗∗ ０.５９∗∗ ０.６６∗∗ １.００

沉淀值 Ｅ１ １.００

Ｅ２ ０.７２∗∗ １.００

Ｅ３ ０.６６∗∗ ０.７２∗∗ １.００

Ｅ４ ０.４２∗∗ ０.４０∗∗ ０.３２∗∗ １.００
∗∗表示极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ２:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究
所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ
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Ａ:Ｅ１ 环境下的小麦籽粒硬度指数ꎻＢ:Ｅ２ 环境下的小麦籽粒硬度指数ꎻＣ:Ｅ３ 环境下的小麦籽粒硬度指数ꎻＤ:Ｅ４ 环境下的小麦籽粒硬度指

数ꎻＥ:Ｅ１ 环境下的小麦沉淀值ꎻＦ:Ｅ２ 环境下的小麦沉淀值ꎻＧ:Ｅ３ 环境下的小麦沉淀值ꎻＨ:Ｅ４ 环境下的小麦沉淀值ꎮ Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江

苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ２:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农

业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ
图 ２　 ４ 个环境下群体籽粒硬度指数与沉淀值频率分布

Ｆｉｇ.２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｆｏｕｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

Ａ:群体的交叉验证误差ꎻＢ:主成分分析结果ꎮ Ｋ 值:亚群数目ꎮ
图 ３　 ３２０ 份小麦品系的群体结构分析

Ｆｉｇ.３　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ３２０ ｗｈｅａｔ ｌｉｎｅｓ
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２.３　 标记与性状全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)
利用 １５Ｋ 基因芯片对 ４ 个环境表型数据进行

ＧＷＡＳꎬ根据表 ５ 得出ꎬ共检测到 ８ 个与 ＧＨ 显著关

联的 ＳＮＰ 标记ꎬ分布于 ５Ｄ、５Ａ、２Ｂ、７Ｄ 染色体ꎬ可解

释 ４ .７２％~１３􀆰 ４０％表型变异ꎮ 有 ４ 个 ＳＮＰ 标记同

时在 ２ 个及 ２ 个以上环境中被检测到ꎬ其中位于 ５Ｄ
染色体物理位置 ２􀆰 ６８ Ｍｂ、５􀆰 ５６ Ｍｂ 和 ６􀆰 ３９ Ｍｂ 处的

ＡＸ￣１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 位点

在 ４ 个环境中均能被检测到ꎬ 可解释 ５􀆰 ８０％~
１３􀆰 ４０％的表型变异ꎬ且物理位置接近ꎬ可视为同一

位点ꎻ位于 ５Ａ 染色体 １􀆰 ３４ Ｍｂ 的 ＡＸ￣１１０４１９８３４ 位

点为多环境稳定位点ꎬ可解释 ５􀆰 ３２％ ~ ９􀆰 ２４％的表

型变异ꎮ 在 ２Ｂ 与 ７Ｄ 染色体上也检测到显著性位

点ꎬ但未被重复检测ꎮ 与 ＳＶ 显著关联的 ＳＮＰ 标记

有 ２０ 个ꎬ分布于 １Ｄ、５Ｄ、２Ｂ、５Ｂ 染色体上ꎬ可解释

４􀆰 ７８％~７􀆰 ４６％表型变异ꎮ 其中ꎬ位于 １Ｄ 染色体

(１３ 个)、２Ｂ 染色体(２ 个)和 ５Ｂ 染色体(２ 个)位置

的 １７ 个显著位点只在 １ 个环境被检测到ꎬ位于 ５Ｄ
染色体物理位置 ５􀆰 ５６ Ｍｂ 和 ６􀆰 ３９ Ｍｂ 处的 ＡＸ￣
１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 在 ３ 个环境中能被检测

到ꎬ可解释４􀆰 ７８％~ ７􀆰 ４６％的表型变异ꎬ位于 ５Ｄ 染

色体物理位置 ２􀆰 ６８ Ｍｂ 处的标记 ＡＸ￣１０９９８６９３９ 在

２ 个环境中能被检测到ꎬ可解释的表型变异为

６􀆰 ２７％和 ６􀆰 ０４％ꎮ 上述结果表明ꎬ５Ｄ 染色体上的

ＡＸ￣１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 位点

同时与 ＧＨ 和 ＳＶ 显著关联ꎬ为一因多效位点ꎮ

表 ５　 小麦籽粒硬度指数和沉淀值的显著关联位点

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ

性状 ＳＮＰ 标记　 染色体
物理位置
(Ｍｂ)

Ｐ 值

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ Ｅ４

Ｒ２(％)

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ Ｅ４

硬度指数 ＡＸ￣１０９９８６９３９ ５Ｄ ２.６８ ４.６１×１０－７ １.０４×１０－４ １.３４×１０－８ １.９６×１０－４ １０.６７ ６.２５ １２.９４ ５.８０
ＡＸ￣１１１４６４１６４ ５Ｄ ５.５６ １.３５×１０－８ ２.３６×１０－６ ２.２８×１０－８ ３.３０×１０－６ １３.４０ ８.９９ １２.６３ ８.６７
ＡＸ￣１１０４７６３３２ ５Ｄ ６.３９ ６.９１×１０－８ ８.５６×１０－６ ９.９５×１０－９ ２.７１×１０－５ １２.０８ ７.９９ １３.１０ ７.１８
ＡＸ￣１１０４１９８３４ ５Ａ １.３４ ３.４９×１０－５ ５.１２×１０－４ ２.０７×１０－６ ７.４０ ５.３２ ９.２４
ＡＸ￣１１１５２９６９１ ２Ｂ ２４.１３ ３.３１×１０－４ ５.３５
ＡＸ￣１０８９２０２５０ ７Ｄ ５４.９９ ２.４３×１０－４ ５.５９
ＡＸ￣１１０５０２４７１ ７Ｄ ５４.５９ ３.８０×１０－４ ５.３５
ＡＸ￣１０９７３１５７２ ７Ｄ ５３.６７ ８.２５×１０－４ ４.７２

沉淀值 ＡＸ￣１１０４７６３３２ ５Ｄ ６.３９ ６.３２×１０－５ ２.５５×１０－４ ４.０９×１０－４ ７.３２ ５.５４ ５.２４
ＡＸ￣１１１４６４１６４ ５Ｄ ５.５６ ５.４０×１０－５ １.１１×１０－４ ８.８２×１０－４ ７.４６ ６.１１ ４.７８
ＡＸ￣１０９９８６９３９ ５Ｄ ２.６８ ２.４９×１０－４ １.４４×１０－４ ６.２７ ６.０４
ＡＸ￣１０９３４３６４４ １Ｄ ４１９.６０ ３.８９×１０－４ ５.２３
ＡＸ￣１０９９７３２１３ １Ｄ ４２０.６５ ２.３１×１０－４ ５.５８
ＡＸ￣１１０４９３８２８ １Ｄ ４２７.３２ ６.０８×１０－４ ５.００
ＡＸ￣１１０９３４６２８ １Ｄ ４１３.３１ ６.８１×１０－５ ６.４２
ＡＸ￣１１１０１９１２２ １Ｄ ４１６.４６ ３.６３×１０－４ ５.２７
ＡＸ￣１１１３７７２３５ １Ｄ ４３２.３４ ２.２５×１０－４ ５.６２
ＡＸ￣１１１３８２６３７ １Ｄ ４１８.５３ １.６７×１０－４ ５.８０
ＡＸ￣１１１４５７１６９ １Ｄ ４１３.７８ ３.２６×１０－４ ５.６１
ＡＸ￣１１１５５２３３１ １Ｄ ４１１.２４ ５.２９×１０－５ ６.５９
ＡＸ￣１１１６３３０２１ １Ｄ ４１５.９８ ５.３５×１０－４ ５.０３
ＡＸ￣１１１８１５６３１ １Ｄ ４１２.２９ ５.３７×１０－５ ６.５８
ＡＸ￣１１１９７３８１０ １Ｄ ４２９.９９ ４.４８×１０－５ ６.７１
ＡＸ￣９４６１３３６７ １Ｄ ４１４.３０ ６.８１×１０－５ ６.４２
ＡＸ￣１１１５５５０２７ ２Ｂ ５６６.４２ ２.４２×１０－４ ６.２３
ＡＸ￣９４９４３１７９ ２Ｂ ５６６.６３ ３.６４×１０－４ ５.９６
ＡＸ￣１０８８９５８６４ ５Ｂ １４４.８８ ６.８３×１０－４ ４.８９
ＡＸ￣１１１５３２８５４ ５Ｂ ９.０７ ７.９３×１０－４ ４.９７

ＳＮＰ:单核苷酸多态性ꎻＰ 值:ＳＮＰ 与目标性状之间的关联显著性ꎻＲ２:表型贡献率ꎮ Ｅ１:２０１７－２０１８ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基
地ꎻＥ２:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎻＥ３:２０１８－２０１９ 年江苏里下河地区农业科学研究所高邮司徒基地ꎻＥ４:２０２０－
２０２１ 年江苏里下河地区农业科学研究所万福基地ꎮ
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２.４　 多环境重复性位点对表型的效应分析

在 ５Ｄ 染 色 体 上 定 位 到 的 稳 定 位 点 ＡＸ￣
１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 对小麦

籽粒硬度指数和沉淀值均具有极显著效应 (Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎬ在 ５Ａ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣
１１０４１９８３４ 对 ＧＨ 具有极显著效应(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 图 ４
显示ꎬ５Ｄ 染色体上ꎬ携带 ＡＸ￣１０９９８６９３９ 位点增加

ＧＨ 和 ＳＶ 等位基因型(镇麦 １６８、扬麦 １６ 等位变异)
家系的 ＧＨ 和 ＳＶ 比携带减少 ＧＨ 和 ＳＶ 等位基因型

(扬麦 ２２、扬麦 ２０ 等位变异)家系分别增加 ３１􀆰 ２７％
(Ｐ<０􀆰 ０１)和 ９􀆰 ７７％(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ携带 ＡＸ￣１１１４６４１６４
位点增加 ＧＨ 和 ＳＶ 等位基因型(镇麦 １６８、扬麦 １６

等位变异)家系的 ＧＨ 和 ＳＶ 比携带减少 ＧＨ 和 ＳＶ
等位基因型(扬麦 ２２、扬麦 ２０ 等位变异)家系分别

增加 ３６􀆰 ３２％(Ｐ<０􀆰 ０１)和 １６􀆰 ７９％(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ携带

ＡＸ￣１１０４７６３３２ 位点增加 ＧＨ 和 ＳＶ 等位基因型(镇麦

１６８、扬麦 １６ 等位变异)家系的 ＧＨ 和 ＳＶ 比携带减

少 ＧＨ 和 ＳＶ 等位基因型(扬麦 ２２、扬麦 ２０ 等位变

异)家系分别增加 ３６􀆰 ２５％(Ｐ<０􀆰 ０１)和 １７􀆰 ０９％(Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎮ ５Ａ 染色体上ꎬ携带 ＡＸ￣１１０４１９８３４ 位点增加

ＧＨ 等位基因型(镇麦 １６８ 等位变异)家系的 ＧＨ 比

携带减少 ＧＨ 等位基因型(扬麦 １６、扬麦 ２２、扬麦 ２０
等位变异)家系增加 ２４􀆰 ４４％(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

Ａ:５Ｄ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１０９９８６９３９ 对小麦籽粒硬度指数的效应分析ꎻＢ:５Ｄ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１１１４６４１６４ 对小麦

籽粒硬度指数的效应分析ꎻＣ:５Ｄ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 对小麦籽粒硬度指数的效应分析ꎻＤ:５Ａ 染色体上定位到的稳

定位点 ＡＸ￣１１０４１９８３４ 对小麦籽粒硬度指数的效应分析ꎻＥ:５Ｄ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１０９９８６９３９ 对小麦沉淀值的效应分析ꎻＦ:５Ｄ
染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１１１４６４１６４ 对小麦沉淀值的效应分析ꎻＧ:５Ｄ 染色体上定位到的稳定位点 ＡＸ￣１１０４７６３３２ 对小麦沉淀值的效

应分析ꎮ
图 ４　 可重复检测到的显著性位点对籽粒硬度指数和沉淀值的遗传效应分析

Ｆｉｇ.４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｅｐｅａｔａｂｌｙ ｄｅｔｅｃｔａｂｌｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｏｃｉ ｏｎ ｇｒａｉｎ ｈａｒｄｎｅｓｓ ａｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ

３　 讨 论

３.１　 群体材料籽粒硬度指数和沉淀值表型变异

统计分析发现ꎬ在 ４ 个不同环境下群体材料的

ＧＨ 和 ＳＶ 的变异范围广ꎬ这说明 ＧＨ 和 ＳＶ 在育种

中的可选择性较大ꎮ 其中 Ｅ４ 环境下 ＧＨ 高于其他

３ 个环境ꎬ这主要是由测定仪器更换所致ꎬ通过相

关性分析发现ꎬ不同环境间 ＧＨ 的相关性达极显著

水平ꎬ故不影响继续进行基因型￣表型的关联分析ꎮ
不同环境下的相关性分析结果显示ꎬＧＨ 和 ＳＶ 具

有较高的遗传力ꎬ说明其主要受遗传变异的影响ꎮ
正态性检验发现 ４ 个环境下小麦沉淀值均符合正

态分布ꎬ这表明沉淀值是受多基因控制的数量性

状ꎬ而 ＧＨ 表型值在群体中的分布表现为１ ∶ １ꎬ说
明 ＧＨ 是由主效基因控制的ꎬ这与前人研究结

果[８ꎬ１０]一致ꎮ
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３.２　 全基因组关联分析位点比较分析

本研究利用 １５Ｋ ＳＮＰ 芯片ꎬ对 ３２０ 份 ＭＡＧＩＣ
群体稳定株系在 ４ 个环境下的 ＧＨ 和 ＳＶ 进行全基

因组关联分析ꎬ共检测到 ８ 个与 ＧＨ 显著相关的

ＳＮＰ 位点ꎬ２０ 个与 ＳＶ 显著相关的 ＳＮＰ 位点ꎮ 关于

与 ＧＨ 显著关联的 ８ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ与前人研究结果

对比发现ꎬ在 ２Ｂ 染色体上定位到的位点 ( ２４􀆰 １３
Ｍｂ)与董一帆等[２２] 在 ２Ｂ 染色体上定位到的位点

(１２􀆰 ０８~ １７􀆰 ３９ Ｍｂ)物理位置相近ꎬ推测是同一位

点ꎮ 在 ７Ｄ 染色体定位到的 ３ 个位点(５３􀆰 ６７~５４􀆰 ９９
Ｍｂ)与前人研究结果[２３] 不同ꎬ推测为新的位点ꎬ但
只在 １ 个环境下检测到ꎬ有待进一步研究ꎮ 在这些

显著关联的位点中有 ４ 个位点在 ３ 个及 ３ 个以上环

境中同时被检测到ꎬ可视为稳点关联位点ꎻ其中于

５Ｄ 染色体短臂上定位到的 ３ 个位点(２􀆰 ６８ Ｍｂ、５􀆰 ５６
Ｍｂ、６􀆰 ３９ Ｍｂ)与已知的硬度基因 Ｐｉｎｂ(３􀆰 ６１ Ｍｂ)位
置相近[２４￣２５]ꎬ且在 ２ 个环境(Ｅ１、Ｅ３)下的贡献率大

于 １０􀆰 ００％ꎬ这也证实了本研究群体数据的可靠性ꎮ
与 ＳＶ 显著关联的 ２０ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ分别位于 １Ｄ

(１３ 个)、５Ｄ(３ 个)、２Ｂ(２ 个)、５Ｂ(２ 个)染色体上ꎮ
在 １Ｄ 染色体４１１􀆰 ２４~ ４３２􀆰 ３４ Ｍｂ 区域上定位到的

１３ 个基因簇位点ꎬ与严勇亮等[１５] (４７０􀆰 ７３~ ４７８􀆰 ８６
Ｍｂ)定位的与 ＳＶ 相关位点物理位置相距大于

１０􀆰 ００ Ｍｂꎬ推测可能是新位点ꎬ这也与前人研究发

现的小麦 Ｄ 基因组上存在大量控制小麦蛋白质合

成基因的结果[２６]相一致ꎮ 在 ２Ｂ 染色体 ５６６􀆰 ４２ Ｍｂ
和 ５６６􀆰 ６３ Ｍｂ 位置定位到的位点不同于前人研究结

果[２５ꎬ２７￣２８]ꎬ可能是新的 ＳＶ 位点ꎬ但该位点仅在 １ 个

环境下被检测到ꎮ 在 ５Ｂ 染色体 ９􀆰 ０７ Ｍｂ 和 １４４􀆰 ８８
Ｍｂ 位置定位到的位点与前人[１５ꎬ２７ꎬ２９] 发现的位点物

理位置一致ꎮ 在 ５Ｄ 染色体上定位到的 ３ 个与 ＳＶ
相关位点物理位置是 ２􀆰 ６８ Ｍｂ、５􀆰 ５６ Ｍｂ、６􀆰 ３９ Ｍｂꎬ
这 ３ 个位点也与 ＧＨ 显著关联ꎬ这也证实了 ＧＨ 与

ＳＶ 具有高度的相关性ꎬ这些多效性位点可以同时改

善 ２ 个性状ꎬ因此其所在区域将作为品质性状的重

要选择区域ꎮ
３.３　 稳定位点等位变异效应分析

在 ５Ｄ 染色体上定位到的增加硬度指数和沉淀值

的位点 ＡＸ￣１０９９８６９３９、ＡＸ￣１１１４６４１６４ 和 ＡＸ￣１１０４７６３３２
对 ＧＨ 和 ＳＶ 均具有极显著正向效应(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ ５Ａ 染

色体上定位到的位点 ＡＸ￣１１０４１９８３４其高硬度等位变异

增加 ＧＨ 值 ２４􀆰 ４４％(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ且在 ３ 个环境中被同时

检测到ꎬ利用 ６６０Ｋ ＳＮＰ 芯片的原始侧翼序列信息挖掘

到位点 ＡＸ￣１１０４１９８３４ 侧翼序列是 ＡＴＧＣＡＡＴＧＣＧ￣
ＣＡＧＡＣＧＴＧＧＡＧＣＧＡＧＧＣＡＣＧＡＡＧＧＴ[Ａ/ Ｇ]ＧＣＡＴＧＡ￣
ＧＴＣＡＣＡＴＴＡＧＣＧＧＣＡＴＧＧＴＡＧＣＡＧＡＧＣＡＣꎬ与中国春

１􀆰 ０ 版本的基因组信息比对发现ꎬ该位点位于 ５Ａ 染色

体上的 １􀆰 ３４ Ｍｂ 物理位置ꎬ同源序列分别位于 ５Ｄ 染色

体上 ２􀆰 ５０ Ｍｂ 和 ５Ｂ 染色体上 ３􀆰 ４８ Ｍｂ 物理位置(ｈｔ￣
ｔｐ:/ / ｐｌａｎｔｓ.ｅｎｓｅｍｂｌ.ｏｒｇ / Ｔｒｉｔｉｃｕｍ＿ａｅｓｔｉｖｕｍ/ Ｔｏｏｌｓ / Ｂｌａｓｔ /
Ｒｅｓｕｌｔｓ? ｔｌ ＝ ０ｘ４Ｘ８ＭｘｌＦ３Ｍ２ＩＶＢｏ￣２３７１５６６３)ꎬ也不同于

已知的 Ｐｉｎ(３􀆰 ６１ Ｍｂ)基因ꎮ ５Ａ 染色体上这一位点

目前未有报道ꎬ但是否为新的 ＧＨ 性状关联位点ꎬ还
有待进一步分析验证ꎮ

４　 结 论

本研究利用小麦四交组合创建的 ＭＡＧＩＣ 群体

(３２０ 份家系)为材料ꎬ使用 １５Ｋ ＳＮＰ 芯片结合 ＧＨ
和 ＳＶ 进行全基因组关联分析ꎬ获得 ８ 个与 ＧＨ 显著

相关的 ＳＮＰ 位点ꎬ２０ 个与 ＳＶ 显著相关的 ＳＮＰ 位

点ꎬ其中ꎬ有 ３ 个 ＳＮＰ 位点物理位置(２􀆰 ６８~ ６􀆰 ３９
Ｍｂ)在 ５Ｄ 染色体上 Ｐｉｎｂ 基因区间内ꎬ且这 ３ 个

ＳＮＰ 位点同时与 ＧＨ 和 ＳＶ 显著关联ꎮ 经过比对ꎬ在
染色体 ５Ａ(１􀆰 ３４ Ｍｂ)、７Ｄ (５３􀆰 ６７~ ５４􀆰 ９９ Ｍｂ)、１Ｄ
(４１１􀆰 ２４~ ４３２􀆰 ３４ Ｍｂ) 和 ２Ｂ ( ５６６􀆰 ４２ Ｍｂ、 ５６６􀆰 ６３
Ｍｂ)上被发掘的显著关联位点与以往报道的不同ꎬ
其中染色体 ５Ａ(１􀆰 ３４ Ｍｂ)上的 ＧＨ 位点高硬度等位

变异可以显著增加 ＧＨꎬ且在多个环境中被重复检

测ꎬ可能是新的对 ＧＨ 贡献率较大的相关位点ꎮ
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