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　 　 摘要:　 为了挖掘更多调控小麦籽粒大小的稳定数量性状位点(ＱＴＬ)ꎬ本研究以扬麦 １５８ 与西风杂交构建的

重组自交系群体为材料ꎬ结合连续 ４ 年不同环境下的籽粒面积、籽粒长度、籽粒宽度及籽粒长宽比表型数据以及群

体 ５５Ｋ 单核苷酸多态性(ＳＮＰ)芯片基因型信息ꎬ开展与小麦籽粒大小相关的稳定 ＱＴＬ 定位分析ꎮ 结果分别定位到

３ 个与籽粒面积显著相关、７ 个与籽粒长度显著相关、４ 个与籽粒宽度显著相关、２ 个与籽粒长宽比显著相关的稳定

ＱＴＬꎬ分布于小麦 ２Ａ、２Ｄ、３Ａ、３Ｄ、４Ａ、４Ｂ、４Ｄ、５Ａ、５Ｂ 和 ５Ｄ 染色体上ꎬ单个稳定 ＱＴＬ 可解释３.６０％~ １９􀆰 ６０％的表型

变异ꎮ 其中的 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣３Ａ、 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｂ、 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｄ、 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣３Ｄ、 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣４Ｄ、 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣５Ｂ、 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣２Ａ、
ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｂ、ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｄ 和 ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ｄ 为新发现的 ＱＴＬꎮ 这些与小麦籽粒大小相关稳定 ＱＴＬ 可为长江中下游

麦区高产小麦的标记辅助选择或分子设计育种提供帮助ꎮ
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中图分类号:　 Ｓ５１２.１　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２６)０５￣０９００￣０９

Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ

ＺＨＯＵ Ｍｉａｏｐｉｎｇꎬ　 ＺＨＡＮＧ Ｐｅｎｇꎬ　 ＹＡＮＧ Ｘｕｅｍｉｎｇꎬ　 ＺＨＡＮＧ Ｐｉｎｇｐｉｎｇꎬ　 ＳＯＮＧ Ｇｕｉｃｈｅｎｇꎬ　 ＨＥ Ｙｉ
( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｃｒｏｐｓꎬ Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００１４ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｍｏｒｅ ｓｔａｂｌｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ (ＱＴＬｓ) ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｕｓｅｄ ｔｈｅ
ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｙａｎｇｍａｉ １５８ ａｎｄ Ｘｉｆｅｎｇ ａｓ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ. Ｂｙ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｎｇ
ｆｏｕｒ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｍｕｌｔｉ￣ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄａｔａ ｏｎ ｇｒａｉｎ ａｒｅａꎬ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈꎬ ａｎｄ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ￣ｔｏ￣
ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏꎬ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ａ ５５Ｋ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｃｈｉｐꎬ ａ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １６ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎬ
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅꎬ ｓｅｖｅｎꎬ ｆｏｕｒꎬ ａｎｄ ｔｗｏ ＱＴＬｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ａｒｅａꎬ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈꎬ ａｎｄ ｇｒａｉｎ
ｌｅｎｇｔｈ￣ｔｏ￣ｗｉｄｔｈ ｒａｔｉｏꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅｓｅ ＱＴＬｓ ｗｅｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ２Ａꎬ ２Ｄꎬ ３Ａꎬ ３Ｄꎬ ４Ａꎬ ４Ｂꎬ ４Ｄꎬ ５Ａꎬ ５Ｂ ａｎｄ ５Ｄ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ. Ａ ｓｉｎｇｌｅ ＱＴＬ ｃａｎ ｅｘｐｌａｉｎ ３.６０％ ｔｏ １９.６０％ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａꎬ
ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｂꎬ ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｄꎬ ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ｄꎬ ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｄꎬ ＱＧＬ.ｊａａｓ￣５Ｂꎬ ＱＧＷ.ｊａａｓ￣２Ａꎬ ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｂꎬ ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｄꎬ ａｎｄ
ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ｄ ｗｅｒｅ ｎｅｗｌｙ ｄｉｓｃｏｖｅｒｅｄ ＱＴＬｓ. Ｔｈｅｓｅ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ａｓｓｉｓｔａｎｃｅ ｆｏｒ
ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｓｉｇｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ｙｉｅｌｄ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ
Ｒｉｖｅｒ ｗｈｅａｔ ｒｅｇｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｗｈｅａｔꎻ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅꎻ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ (ＱＴＬ)ꎻ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ

　 　 小麦是世界主要粮食作物之一ꎬ全球超过 ３５％
的人口以其为主要营养来源[１]ꎮ 在全球人口持续

增长的背景下ꎬ提高小麦产量对缓解粮食供需矛盾

具有重要意义ꎮ 粒重是提升小麦单产的关键因素ꎬ

００９



而籽粒大小与灌浆速率是决定粒重的主要性状ꎮ 因

此ꎬ解析小麦籽粒大小的遗传机制ꎬ对提高小麦粒重

具有重要的理论指导价值ꎮ 此外ꎬ籽粒大小和形状

还与容重、磨粉品质密切相关ꎮ 一般而言ꎬ皮薄、饱
满、体积大且形状圆润的籽粒出粉率更高[２]ꎮ 科研

实践中通常以籽粒长度、宽度和厚度来量化籽粒大

小ꎬ通过长宽比区分籽粒形状ꎮ
在小麦驯化和遗传改良育种过程中ꎬ从二倍体

野生一粒小麦到驯化的二倍体栽培品种ꎬ从野生四

倍体二粒小麦到驯化的四倍体栽培品种ꎬ再从早期

普通小麦地方品种到现代广泛种植的普通小麦品

种ꎬ都呈现出籽粒逐渐变大的趋势ꎬ具体表现为籽粒

长度逐渐减小ꎬ宽度显著增加[３]ꎮ
小麦籽粒大小是多基因控制的数量性状ꎬ决定

小麦植株的光合作用、籽粒淀粉与蛋白质合成、光合

产物转运和籽粒灌浆进程等性状的基因ꎬ都有可能

影响小麦籽粒的大小ꎮ 近年来ꎬ借鉴水稻籽粒发育

调控机制的科研成果ꎬ研究者利用同源克隆与关联

分析等方法ꎬ在小麦中成功分离鉴定出数十个直接

调控籽粒大小的关键基因[３￣４]ꎬ如参与泛素￣蛋白酶

体途径的 ＴａＧＷ２、 ＴａＤＡ１、 ＴａＳＤＩＲ１￣４Ａ、 ＺｎＦ￣Ｂ 和

ＴａＳＰＬ１４等基因ꎻ 参与介导 Ｇ 蛋白信号传导的

ＴａＧＳ３ 和 ＴａＤＥＰ１ 等基因ꎻ参与植物激素代谢的

Ｔａｓｇ￣Ｄ１、 ＴａＧＬ３、 ＴａＤ１１￣２Ａ、 ＴａＴＧＷ６、 ＴａＣＹＰ７８Ａ５、
ＴａＣＫＸ６￣Ｄ１ 和 ＴａＣＫＸ６ａ０２ 等基因以及参与其他途径

的 ＴａＧＷ８、ＴａＧＳ５￣３Ａ、ＴａＴＧＷ￣７Ａ 和 ＴａＢＧ１ 等基因ꎮ
除已克隆出的与小麦籽粒大小相关基因外ꎬ研究者一

直将挖掘更多控制籽粒大小的遗传位点作为提高小

麦粒重的重要研究方向ꎮ 采用遗传群体的数量性状

位点(ＱＴＬ)定位以及自然群体的全基因组关联分析ꎬ
研究者在小麦 ２１ 条染色体上均检测到与籽粒大小相

关的ＱＴＬ[１ꎬ２ꎬ５￣３７]ꎬ但多数ＱＴＬ 仅在少数环境或试验中

被检测到ꎬ重复性较差ꎬ难以用于小麦育种实践ꎮ 因

此ꎬ挖掘环境适应性强、重复性高的籽粒大小相关稳

定 ＱＴＬꎬ成为当前高产小麦分子育种的迫切需求ꎮ
本研究采用扬麦 １５８ 与西风构建的重组自交系

群体为材料ꎬ连续 ４ 年采集多环境下的群体籽粒大

小表型数据ꎬ结合群体各家系单核苷酸多态性

(ＳＮＰ)基因型分型资料ꎬ对籽粒大小相关 ＱＴＬ 进行

定位ꎬ旨在发掘更多且重复性好的稳定 ＱＴＬꎬ为培育

适合长江中下游麦区的高产小麦新品种提供帮助ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 群体和遗传连锁图的构建

重组自交系群体的构建过程和方法见文献

[３８]ꎬ以扬麦 １５８ 为母本ꎬ西风为父本ꎮ 至 ２０１８ 年

开始试验时ꎬ该群体已自交至 Ｆ７代ꎮ 随机选取 ２７０
个家系ꎬ用于后续基因型分析和表型数据采集ꎮ

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 小麦 ５５Ｋ ＳＮＰ 芯片对群体进行基因

型鉴定ꎬ采用 ＪｏｉｎＭａｐ 软件构建遗传连锁图谱ꎬ该图谱

包含３ ８３０个 ＳＮＰ 标记ꎬ总长度达２ ７８４.９ ｃＭ[３８]ꎮ
１.２　 籽粒大小表型数据的采集

２０１８－２０２２ 年将重组自交系群体及其亲本种植

于南京市竹镇镇金磁村江苏省农业科学院六合试验

基地ꎮ 田间种植采用统一规格ꎬ行长 １􀆰 ６ ｍꎬ行距

０􀆰 ２５ ｍꎬ每行均匀播种 ８０ 粒种子ꎬ整个生育期按当

地常规栽培管理措施进行ꎮ 待种子成熟后ꎬ统一收

获并晒干ꎬ用于测定籽粒大小ꎮ 测定籽粒大小时ꎬ从
每个亲本和家系中随机选８０~１００ 粒ꎬ将籽粒腹沟朝

下置于 Ａ４ 白色复印纸上ꎬ籽粒间留有适当空隙ꎬ以
透明塑料直尺作为长度内标ꎬ使用尼康 Ｄ９０ 数码相

机拍照ꎮ 利用 ＳｍａｒｔＧｒａｉｎ 软件[３９] 对照片进行图像

识别处理ꎬ采集并计算小麦籽粒的平均投影面积

(籽粒面积)、籽粒长度、籽粒宽度等表型数据ꎬ同时

计算籽粒长宽比ꎮ
１.３　 籽粒大小相关 ＱＴＬ 定位与分析

ＱＴＬ 分析采用 ＭａｐＱＴＬ 软件完成ꎮ 首先利用区

间作图法对籽粒大小相关 ＱＴＬ 进行初步定位ꎬ再通

过复合区间作图法进行精细定位ꎮ 以置换检验确定

的优势似然性(ＬＯＤ)阈值作为 ＱＴＬ 存在的判断标

准ꎮ 参考通用命名规则ꎬ根据性状、研究单位及染色

体位置对 ＱＴＬ 进行命名ꎬ如 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣３Ａ、ＱＧＬ. ｊａａｓ￣
２Ｄ、ＱＧＷ. ｊａａｓ￣２Ａ、ＱＬＷＲ. ｊａａｓ￣５Ａꎮ 其中ꎬＧＡ 代表籽

粒面积ꎬＧＬ 代表籽粒长度ꎬＧＷ 代表籽粒宽度ꎬＬＷＲ
代表籽粒长宽比ꎮ
１.４　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件对小麦群体及亲本表型数

据进行统计分析ꎬ包括群体籽粒大小的概况描述、分
布特征分析、年度间相关性分析、籽粒性状间相关性

分析、群体方差分析以及亲本间差异 ｔ 测验ꎬ以 Ｐ<
０􀆰 ０５ 表示差异显著ꎬＰ<０.０１ 表示差异极显著ꎮ 参

考 Ｂｏｅｈｍ 等[４０]的方法计算籽粒性状的遗传力ꎮ 利

用 ＷｈｅａｔＯｍｉｃｓ 网站[４１] 提供的分析工具ꎬ对 ４ 个环
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境下均能稳定检测到的籽粒大小相关 ＱＴＬ 与已克

隆粒重 /粒型基因及已报道 ＱＴＬ 进行基因组位置比

对ꎬ判断其是否为已知位点或新位点ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 重组自交系群体及亲本籽粒大小

本研究于２０１８－２０２２ 年 ４ 个小麦生长年度ꎬ对
重组自交系群体及其亲本的籽粒大小进行测量ꎬ结

果(表 １)显示ꎬ亲本扬麦 １５８ 与西风相比ꎬ在籽粒面

积、籽粒长度和籽粒宽度均存在极显著差异ꎬ西风籽

粒各指标均小于扬麦 １５８ꎬ但二者之间籽粒长宽比

差异不显著ꎮ 群体家系在籽粒面积、籽粒长度、籽粒

宽度和籽粒长宽比等性状上均出现超亲分离现象ꎬ
家系间差异也极显著ꎬ但基本符合正态分布ꎬ表明这

些性状均属于多基因控制的数量性状ꎬ它们的平均

遗传率分别为 ０􀆰 ４５、０􀆰 ５９、０􀆰 ３６ 和 ０􀆰 ４７ꎮ

表 １　 群体及亲本籽粒性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐａｒｅｎｔａｌ ｌｉｎｅｓ

年份 性状　 　 　 　
亲本

西风 扬麦 １５８

重组自交系群体

最小 最大 平均 偏度 峰度

２０１９ 籽粒面积(ｍｍ２) １４.３０ １４.９９ １０.８３ １８.７２ １４.３６ ０.０３ ０.０７

２０２０ １３.４２ １６.９７ １１.８４ １９.３５ １５.１１ ０.３９ ０.２０

２０２１ １３.６３ １６.６９ １２.８１ １８.１２ １５.１８ ０.２９ －０.３５

２０２２ １５.８０ １８.３９ １１.６２ １９.９２ １６.３３ －０.０３ ０.０８

２０１９ 籽粒长度(ｍｍ) ６.０６ ６.５５ ５.４４ ７.１６ ６.１９ ０.４４ ０.３５

２０２０ ５.８９ ６.７７ ５.３４ ７.３２ ６.２９ ０.２５ ０.２３

２０２１ ５.８０ ６.６０ ５.３９ ７.０３ ６.１４ ０.３１ ０.４７

２０２２ ６.４８ ６.９９ ５.７３ ７.３３ ６.６５ －０.１１ －０.０６

２０１９ 籽粒宽度(ｍｍ) ３.０１ ３.２５ ２.４２ ３.５１ ３.０６ －０.２５ －０.３５

２０２０ ２.９７ ３.３４ ２.６５ ３.５５ ３.１１ ０.０７ ０.１４

２０２１ ２.９８ ３.２８ ２.８６ ３.６０ ３.１７ ０.１８ －０.２４

２０２２ ３.１８ ３.５０ ２.５５ ３.７８ ３.２３ －０.１５ ０.５７

２０１９ 长宽比 ２.０１ ２.０２ １.７０ ２.４６ ２.０４ ０.３４ ０.０５

２０２０ １.９９ ２.０３ １.７５ ２.５１ ２.０３ ０.２７ ０.４８

２０２１ １.９５ ２.０２ １.７２ ２.２４ １.９５ ０.０９ ０.２２

２０２２ ２.０１ ２.０５ １.７６ ２.５４ ２.０８ ０.５６ ０.７６

　 　 ４ 年表型资料相关性分析结果(表 ２)显示ꎬ籽
粒长度的年度间相关系数最高ꎬ变幅为０.５２~ ０􀆰 ６５ꎻ
籽粒长宽比的相关系数次之ꎬ变幅为０.３９~ ０􀆰 ６２ꎻ籽
粒面积的相关系数变幅为０.４１~ ０􀆰 ５３ꎻ籽粒宽度的

相关系数最低ꎬ变幅为０.３４~ ０􀆰 ４４ꎮ 由此可见ꎬ籽粒

长度受环境影响相对较小ꎬ遗传稳定ꎬ而籽粒宽度对

环境变化更敏感ꎮ
　 　 群体籽粒性状间的相关性分析结果(表 ３)显

示ꎬ籽粒宽度与籽粒面积呈正相关且较为稳定ꎬ年
度间相关系数波动范围在０.８１ ~ ０􀆰 ８５ꎮ 籽粒长度

与籽粒面积的相关性次之ꎬ相关系数年度间变幅

为０.７６ ~ ０􀆰 ８６ꎮ 但籽粒长宽比与籽粒面积的相关

性不显著ꎬ表明籽粒形状对籽粒面积的影响相对

较小ꎮ

表 ２　 群体籽粒性状年度间相关性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｙｅａｒｓ ｉｎ ｐｏｐｕ￣
ｌａｔｉｏｎ

性状 年度
相关系数

２０１９ ２０２０ ２０２１

籽粒面积 ２０２０ ０.４２
２０２１ ０.４１ ０.４５
２０２２ ０.４７ ０.４３ ０.５３

籽粒长度 ２０２０ ０.５４
２０２１ ０.５２ ０.６５
２０２２ ０.６０ ０.６２ ０.６３

籽粒宽度 ２０２０ ０.３８
２０２１ ０.３４ ０.３４
２０２２ ０.３４ ０.３９ ０.４４

长宽比 ２０２０ ０.４８
２０２１ ０.４０ ０.６２
２０２２ ０.３９ ０.５７ ０.５０
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表 ３　 群体籽粒性状间相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

年份 性状 籽粒面积 籽粒长度 籽粒宽度

２０１９ 籽粒长度 ０.７６

籽粒宽度 ０.８５ ０.３３

长宽比 －０.２９ ０.３９ －０.７４

２０２０ 籽粒长度 ０.８５

籽粒宽度 ０.８１ ０.４２

长宽比 ０.０６ ０.５５ －０.５２

２０２１ 籽粒长度 ０.８６

籽粒宽度 ０.８４ ０.４７

长宽比 ０.０２ ０.５１ －０.５２

２０２２ 籽粒长度 ０.７６

籽粒宽度 ０.８５ ０.３３

长宽比 －０.２６ ０.４１ －０.７２

２.２　 籽粒大小相关 ＱＴＬ 定位

基于 ４ 个年度联合群体的籽粒大小表型、基因

型及遗传连锁图谱数据ꎬ采用 ＭａｐＱＴＬ 软件对小麦

籽粒大小相关 ＱＴＬ 开展初步定位ꎬ结果显示ꎬ本研

究定位到 １６ 个与小麦籽粒大小相关的可重复的

ＱＴＬꎬ其中ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａ、ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｂ 和 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｄ
３ 个 ＱＴＬ 较为稳定ꎬ在 ４ 个年度均能检测到ꎬ单年度

的单个稳定 ＱＴＬ 可解释３.６０％~ １９􀆰 ６０％的表型变

异ꎬ４ 年联合分析的单个稳定 ＱＴＬ 可解释 ７.４０％ ~
１７.５０％的表型变异(表 ４)ꎮ 与小麦籽粒长度相关

的可重复 ＱＴＬ 共定位到 ２０ 个ꎬ其中 ７ 个 ＱＴＬ 在 ４
个年度均能稳定检测到ꎬ稳定 ＱＴＬ 分别分布于 ２Ｄ、
３Ａ、３Ｄ、４Ａ、４Ｂ、４Ｄ 和 ５Ｂ 染色体上ꎬ单年度的单个

稳定 ＱＴＬ 可解释３.６０％~ １１􀆰 ４０％的表型变异ꎬ４ 年

联合分析的单个稳定 ＱＴＬ 可解释５.５０％~１２􀆰 ２０％的

表型变异ꎮ 与小麦籽粒宽度相关的可重复 ＱＴＬ 共

定位到 １２ 个ꎬ其中 ４ 个 ＱＴＬ 在 ４ 个年度均能检测

到ꎬ分别分布于 ２Ａ、４Ｂ、４Ｄ 和 ５Ａ 染色体上ꎬ为稳定

ＱＴＬꎬ单 年 度 的 单 个 稳 定 ＱＴＬ 可 解 释 ３.８０％~
１４􀆰 ９０％的表型变异ꎬ４ 年联合分析的单个稳定 ＱＴＬ
可解释８.２０％~１４􀆰 ７０％的表型变异ꎮ 与小麦籽粒长

宽比相关的可重复 ＱＴＬ 共定位到 １３ 个ꎬ其中位于

５Ａ 和 ５Ｄ 染色体的 ２ 个稳定 ＱＴＬ 在 ４ 个年度均能

发现ꎬ 单年度的单个稳定 ＱＴＬ 可解释 ８.２０％~
１９􀆰 ４０％的表型变异ꎬ４ 年联合分析的单个稳定 ＱＴＬ
可解释１７.１０％~ １７􀆰 ３０％的表型变异ꎮ 进一步分析

发现ꎬ以上定位到的稳定 ＱＴＬ 中ꎬ与籽粒面积、籽粒

长度、籽粒宽度相关的 ＱＴＬ 位点加性效应均由亲本

扬麦 １５８ 基因型贡献ꎮ

表 ４　 小麦籽粒大小相关稳定 ＱＴＬ 在不同年度及联合分析下的定位结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｐｐｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｔａｂｌｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ (ＱＴＬｓ) ｆｏｒ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｊｏｉｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＱＴＬ 名称　 　
２０１９ 年

ＬＯＤ 解释率
(％)

加性
效应

２０２０ 年

ＬＯＤ 解释率
(％)

加性
效应

２０２１ 年

ＬＯＤ 解释率
(％)

加性
效应

２０２２ 年

ＬＯＤ 解释率
(％)

加性
效应

联合分析

ＬＯＤ 解释率
(％)

加性
效应

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａ ２.３５ ４.００ ０.２７ ２.３０ ３.９０ ０.２７ ５.２５ ８.９０ ０.３１ ２.９５ ４.９０ ０.３０ ４.４２ ７.４０ ０.２７

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｂ ４.９５ ８.２０ ０.３８ ４.０７ ６.７０ ０.３６ ８.３３ １３.６０ ０.４２ ８.０５ １２.８０ ０.４８ １１.２４ １７.５０ ０.０４

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｄ ４.５６ ８.７０ ０.４１ ５.２２ １０.１０ ０.４７ １０.５３ １９.６０ ０.５３ ７.３８ １１.９０ ０.４８ １１.１４ １７.４０ ０.４１

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣２Ｄ ２.１３ ４.５０ ０.０７ ５.１２ １０.８０ ０.１２ ５.６８ １１.４０ ０.１０ ３.７１ ７.６０ ０.０９ ５.８９ １２.２０ ０.１０

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ａ ２.７７ ４.７０ ０.０７ ２.７９ ４.７０ ０.０７ ４.３７ ７.４０ ０.０７ ５.８２ ９.５０ ０.０９ ５.２３ ８.６０ ０.０７

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ｄ ２.９４ ６.５０ ０.０９ ３.９４ ９.３０ ０.１２ ３.１３ ７.５０ ０.０８ ２.７０ ６.００ ０.０８ ４.７８ １０.８０ ０.０９

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ａ ２.９２ ５.００ ０.０７ ３.５７ ６.５０ ０.０９ ４.１２ ７.００ ０.０７ ２.６０ ４.７０ ０.０７ ４.６１ ８.１０ ０.０７

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｂ ３.７０ ６.２０ ０.０８ ５.０３ ８.２０ ０.１０ ５.８９ ９.８０ ０.０８ ５.３４ ８.７０ ０.０９ ６.９９ １１.３０ ０.０８

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｄ ４.５４ ７.５０ ０.０８ ４.３８ ７.２０ ０.０９ ４.９９ ８.３０ ０.０８ ６.８３ １１.１０ ０.１０ ７.２３ １１.６０ ０.０９

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣５Ｂ ２.６１ ４.８０ ０.０７ ２.２２ ３.６０ ０.０６ ２.２７ ３.９０ ０.０５ ２.２１ ３.７０ ０.０６ ３.２６ ５.５０ ０.０６

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣２Ａ ２.１２ ４.００ ０.０４ ３.０１ ５.２０ ０.０４ ５.６９ ９.５０ ０.０４ ３.０５ ５.１０ ０.０５ ４.９８ ８.２０ ０.０４

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｂ ３.３２ ５.５０ ０.０５ ４.１８ ６.９０ ０.０４ ９.１７ １４.７０ ０.０５ ３.４７ ５.７０ ０.０４ ８.８８ １４.１０ ０.０５

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｄ ３.１７ ５.３０ ０.０５ ３.６０ ６.００ ０.０４ ９.２１ １４.９０ ０.０５ ３.２８ ５.５０ ０.０４ ８.４９ １３.５０ ０.０５

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣５Ａ ５.５１ ９.１０ ０.０６ ２.２８ ３.８０ ０.０３ ８.２４ １３.６０ ０.０５ ４.０６ ６.７０ ０.０５ ９.２４ １４.７０ ０.０５

ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ａ ５.１８ ８.５０ －０.０４ ６.７２ １０.８０ －０.０４ １１.５６ １８.２０ －０.０４ ５.６４ ９.２０ －０.０４ １１.０３ １７.１０ －０.０４

ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ｄ ５.１５ ８.５０ －０.０４ ６.４７ １０.５０ －０.０４ １１.９２ １９.４０ －０.０４ ４.９７ ８.２０ －０.０３ １１.４９ １７.３０ －０.０４
ＬＯＤ:以置换检验确定的优势似然性阈值ꎮ 加性效应负值表示来自亲本西风基因型ꎻ正值表示来自于亲本扬麦 １５８ 基因型ꎮ
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　 　 从表 ５ 可知ꎬ聚合所有稳定 ＱＴＬ 的植株ꎬ其籽粒

面积、籽粒长度、籽粒宽度相比未携带相关 ＱＴＬ 的植

株显著增加ꎬ平均增幅分别达 ８􀆰 ０１％、 ６􀆰 ６３％ 和

６􀆰 ３０％ꎮ 此外ꎬ结合表 ６ 与图 １ 分析ꎬ控制籽粒面积的

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａ 与控制籽粒长度的 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣３Ａ 以及控

制籽粒面积的 ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｂ、ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｄ 分别与控制

籽粒长度的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｂ、ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｄ 和控制籽粒宽

度的 ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｄ 在染色体上位置重叠或邻近ꎬ提示

这些位点可能存在紧密连锁或一因多效ꎮ

表 ５　 聚合所有稳定 ＱＴＬ 植株的籽粒性状差异

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｇｒａｉｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｐｙｒａｍｉｄｉｎｇ ａｌｌ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ

性状

２０１９ 年

Ｘ Ｙ 增幅
(％)

２０２０ 年

Ｘ Ｙ 增幅
(％)

２０２１ 年

Ｘ Ｙ 增幅
(％)

２０２２ 年

Ｘ Ｙ 增幅
(％)

平均值

Ｘ Ｙ 增幅
(％)

平均籽粒面积(ｍｍ２) １３.９８ １５.０５ ７.６３ １４.５２ １５.５０ ７.２４ １４.５８ １５.９０ ９.０８ １５.８６ １７.１５ ８.０９ １４.７４ １５.９２ ８.０１

平均籽粒长度(ｍｍ) ６.０４ ６.５１ ７.７８ ６.０３ ６.６４ ７.１４ ５.９５ ６.２７ ５.２９ ６.４６ ６.８７ ６.３２ ６.１２ ６.５３ ６.６３

平均籽粒宽度(ｍｍ) ２.９７ ３.１８ ７.１５ ３.０４ ３.２０ ４.９９ ３.０６ ３.２８ ６.９５ ３.１６ ３.３６ ６.１０ ３.０６ ３.２５ ６.３０

Ｘ:聚集稳定 ＱＴＬ 植株的基因型与西风基因型相同ꎻＹ:聚集稳定 ＱＴＬ 植株的基因型与扬麦 １５８ 基因型相同ꎮ

表 ６　 小麦籽粒大小相关稳定 ＱＴＬ 位置与已报道的 ＱＴＬ 或基因比较结果

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｗｈｅａｔ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ ｗｉｔｈ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ＱＴＬｓ ｏｒ ｇｅｎｅｓ

ＱＴＬ 名称　 　 　 　 连锁图位置
(ｃＭ)

染色体位置
(Ｍｂ) ＱＴＬ 区间 已报道的 ＱＴＬ 或基因

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａ １３６.８４~１３７.７６ ２３.６８~２３.９０ ＡＸ￣１１１１５０５００~ＡＸ￣１１０４３０６２０ －

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｂ ４１.０６~４１.０９ ４３０.９２~４３１.２７ ＡＸ￣１１１６２３６４９~ＡＸ￣１０９８６６３７０ －

ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｄ １００.０８~１００.６４ １３２.９６~３４２.７９ ＡＸ￣１０９５１９９００~ＡＸ￣１０８９２０２７９ －

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣２Ｄ ２３.０９~２４.３０ ６１７.６４~６１９.３１ ＡＸ￣１１１５７６７８３~ＡＸ￣１０８８５８１３０ ＱＫｌ.ｎｗａｆｕ￣２Ｄ.２[１６]

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ａ １３８.７３~１４１.１６ ２２.８１~２３.２８ ＡＸ￣１１１４９３３５９~ＡＸ￣１０８７４９７４３ ＱＫＬ.ｎｄｓｕ.３Ａ.１[２]

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ｄ ６２.６４~６５.３５ ６５.７７ ＡＸ￣８９５４７６３０~ＡＸ￣１０９９６１７６５ －

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ａ ９６.３４~１１８.３６ ６２１.７８ ＡＸ￣１０９４５６４７５~ＡＸ￣１１０９８９６５８ ＱＳｌ.ｗａ￣４ＡＬ[２６]

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｂ ４１.０６~４１.０９ ４３０.９２~４３１.２７ ＡＸ￣１１１６２３６４９~ＡＸ￣１０９８６６３７０ ＱＧｌ.ｃａｕ￣４Ｂ￣１[２５]

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｄ ９７.２５~９７.７７ ４３.０６~４３.２８ ＡＸ￣９４７８４５１３~ＡＸ￣９５１１７３０７ －

ＱＧＬ.ｊａａｓ￣５Ｂ ４６.６４~４８.３８ ４８６.９０~４８７.２５ ＡＸ￣１１０５８８４２２~ＡＸ￣１１０５３２３１７ －

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣２Ａ ６７.６１~８８.２６ ６０８.８７ ＡＸ￣１０９６２２６６６~ＡＸ￣１０９３３０９００ －

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｂ ３８.９９~３８.９９ ４１４.４４~４１６.２７ ＡＸ￣１１００５０８８９~ＡＸ￣１０８８１０９３２ －

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｄ ９７.７７~９８.６７ ４３.２８~５７.０７ ＡＸ￣９５１１７３０７~ＡＸ￣９４５７８６９６ ＭＱＴＬ１６[１７] 、ＴａＡＲＦ２５￣５Ａ[４]

ＱＧＷ.ｊａａｓ￣５Ａ ４５.２４~４６.８４ ３０.６５ ＡＸ￣１１１５０９１７９~ＡＸ￣１１０６０７２８０ ＭＱＴＬ１８[１７]

ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ａ ５７.５５~５７.５５ １５２.８９~２６５.００ ＡＸ￣１１０７１２７４３~ＡＸ￣１０９３８３６０７ －

ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ｄ １３３.６６~１４９.４８ １８８.８３ ＡＸ￣１１０６１９８２８~ＡＸ￣９４４２６６６８ －
－表示无已报道的 ＱＴＬ 或基因ꎮ

３　 讨 论

近三十年来ꎬ小麦籽粒大小相关 ＱＴＬ 的挖掘研

究虽然成果丰硕ꎬ已鉴定出数十个相关 ＱＴＬ 位点ꎬ
但多数 ＱＴＬ 存在重复性欠佳的问题ꎬ极大限制了其

在小麦分子辅助育种中的实际应用ꎮ 本研究采用单

核苷酸多态性(ＳＮＰ)高密度遗传图谱ꎬ结合 ４ 年重

组自交系群体表型数据ꎬ成功定位到 １６ 个与小麦籽

粒大小相关的稳定 ＱＴＬꎬ其中 ３ 个与籽粒面积显著

相关、７ 个与籽粒长度显著相关、４ 个与籽粒宽度显

著相关、２ 个与籽粒长宽比显著相关ꎬ为小麦分子育

种提供了较为实用的目标 ＱＴＬꎮ
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斜体下划线所示标记为 ＱＴＬ 所在区域ꎻ●:籽粒面积 ＱＴＬꎻ■:籽粒长度 ＱＴＬꎻ◆:籽粒宽度 ＱＴＬꎻ□:长宽比 ＱＴＬꎮ
图 １　 籽粒大小相关稳定 ＱＴＬ 在染色体上的分布

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｂｌｅ ＱＴＬｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ｓｉｚｅ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
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中国春小麦参考基因组的发布ꎬ为小麦遗传学

研究带来了革命性突破ꎬ其精确的染色体物理位置

信息为不同研究间小麦籽粒大小相关 ＱＴＬ 和功能

基因的位置比较分析提供了标准参考框架ꎮ 基于

此ꎬ本研究通过系统比对染色体的物理位置ꎬ可以精

准判断新定位的 ＱＴＬ 与前人发现的 ＱＴＬ 或克隆的

基因是否在同一遗传位点ꎮ
籽粒面积直观反映了籽粒的大小ꎬ本研究于

３Ａ、４Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上新发现 ３ 个稳定的相关 ＱＴＬ
位点ꎮ 在 ３Ａ 染色体上ꎬ此前已有 ２ 个定位清晰的

籽粒面积相关 ＱＴＬ[２ꎬ７]ꎬ 且克隆了 ＴａＮＡＣ０１９￣Ａ、
ＴａＧＳ５￣３Ａ 和 ＴａＥＲＦ３￣３Ａ 等调控籽粒大小基因ꎬ但本

研究发现的 ＱＧＡ.ｊａａｓ￣３Ａ 与这些已知位点和基因均

不同ꎬ是新的 ＱＴＬꎻ４Ｂ 染色体上虽已报道 ３ 个与籽

粒面 积 相 关 的 ＱＴＬ[２ꎬ８￣９]ꎬ 并 克 隆 了 ＺｎＦ￣Ｂ 和

ＴａＳＵＴ１￣４Ｂ 等相关基因ꎬ但本研究定位的 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣
４Ｂ 处于不同的染色体区段ꎬ属于首次发现的 ＱＴＬꎻ
４Ｄ 染色体上ꎬ已报道的 ２ 个 ＱＴＬ[９￣１０] 及 ＴａＳＵＴ１￣４Ｄ
基因与本研究发现的 ＱＧＡ.ｊａａｓ￣４Ｄ 在染色体上的位

置均相距甚远ꎬ表明该 ＱＴＬ 也是新发现的 ＱＴＬꎮ
籽粒长度是度量籽粒大小的重要指标ꎬ本研究定

位的 ７ 个籽粒长度相关稳定 ＱＴＬ 中ꎬ２Ｄ、３Ａ、４Ａ 和

４Ｂ 染色体上的 ＱＴＬ 与已报道相关 ＱＴＬ 位点或克隆

基因位置重叠或邻近ꎬ可能是相同的 ＱＴＬꎬ但 ３Ｄ、４Ｄ
和 ５Ｂ 染色体上 ＱＴＬ 的位置与已报道的相关 ＱＴＬ 或

克隆基因位置均不同ꎬ为新发现的 ＱＴＬꎮ ２Ｄ 染色体

是籽 粒 长 度 ＱＴＬ 富 集 区ꎬ 先 后 报 道 了 １８ 个

ＱＴＬ[１１￣２２]ꎬ并克隆了 ＴａＤＡ１ 和 ＴａＣＹＰ７８Ａ５￣２Ｄ 等相关

基因ꎬ本研究发现的 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣２Ｄ 与 Ｌｉ 等[１６] 报道的

ＱＫｌ.ｎｗａｆｕ￣２Ｄ.２ 区间重叠ꎬ可能为同一 ＱＴＬꎮ ３Ａ 染色

体 上 分 布 着 ８ 个 已 知 与 籽 粒 长 度 相 关 的

ＱＴＬ[２ꎬ５ꎬ８ꎬ１３ꎬ１５ꎬ２３]及 ＴａＮＡＣ０１９￣Ａ 等相关基因ꎬ本研究发

现的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ａ 与已报道的 ＱＫＬ.ｎｄｓｕ.３Ａ.１ 位置高

度接近[２]ꎬ推测为相同 ＱＴＬ 位点ꎮ ３Ｄ 染色体上虽已

报道了 ４ 个与籽粒长度相关的 ＱＴＬ[６ꎬ２３￣２５]ꎬ以及克隆

了 ＴａＮＡＣ０１９￣Ｄ、 Ｔａｓｇ￣Ｄ１、 Ｔａｓｇ￣Ｄ１Ｓ１、 ＴａＣＫＸ６ａ０２、
ＴａＥＲＦ３￣３Ｄ 和 ＴａＣＫＸ６￣Ｄ１ 等多个籽粒大小相关基

因ꎬ但 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣３Ｄ 与所有已知位点的染色体位置均

存在明显距离ꎬ属于新发现的 ＱＴＬꎮ ４Ａ 染色体也是

籽粒长度相关 ＱＴＬ 富集区ꎬ明确染色体位置的 ＱＴＬ
有 ９ 个[１ꎬ１４ꎬ２４ꎬ２６￣３０]ꎬ并克隆了 ＴａＳＵＴ１￣４Ａ、ＴａＢＧ１￣４Ａ、
ＴａＳＤＩＲ１￣４Ａ 和 ＴａＧＳ３￣４Ａ 等籽粒大小相关基因ꎬ本研

究发现的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ａ 与 Ｗａｎｇ 等[２６] 发现的 ＱＳｌ.ｗａ￣
４ＡＬ 染色体位置相同ꎬ为同一 ＱＴＬꎻ４Ｂ 染色体上已报

道的 ＱＴＬ 有 ５ 个[２ꎬ２５ꎬ２９ꎬ３１]ꎬ并克隆了 ＺｎＦ￣Ｂ 等籽粒大

小相关基因ꎬ本研究发现的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｂ 与已报道的

ＱＧｌ.ｃａｕ￣４Ｂ￣１在染色体上区间重叠[２５]ꎬ可能是相同的

ＱＴＬꎻ本研究检测到 ４Ｄ 染色体上的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣４Ｄ 与仅

有的 ２ 个已知籽粒长度相关 ＱＴＬ[１０]及 ＴａＳＵＴ１￣４Ｄ 功

能基因位置差异显著ꎬ属于首次报道位点ꎮ ５Ｂ 染色

体同样是籽粒长度相关 ＱＴＬ 的富集区域ꎬ已报道 １１
个位置清晰的 ＱＴＬ[２ꎬ５ꎬ１２ꎬ２４￣２５ꎬ３１￣３３] 以及 ＴａＧＬ３. ３￣５Ｂ、
ＴａＡＲＦ￣５Ｂ和 ＴａＳＰＬ１４￣５Ｂ 等籽粒大小相关基因ꎬ本研

究发现的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣５Ｂ 与所有已知位点均相距较远ꎬ
推测其为新发现的 ＱＴＬꎮ

籽粒宽度也是衡量籽粒大小的重要因素ꎬ本研

究定位到 ４ 个与籽粒宽度相关的稳定 ＱＴＬꎬ除 ５Ａ 染

色体上的 ＱＴＬ 与已报道 ＱＴＬ 在染色体位置上重叠

外ꎬ分布在 ２Ａ、４Ｂ 和 ４Ｄ 染色体上的 ＱＴＬ 均为新发

现位点ꎮ 在 ２Ａ 染色体上ꎬ尽管已报道了 ８ 个定位

清晰的与籽粒宽度相关的 ＱＴＬ[１７ꎬ２１ꎬ２３ꎬ３１￣３２]ꎬ并克隆

了 ＴａＳｕｓ２￣２Ａ、 ＴａＢ３￣２Ａ１、 ＴａＣＹＰ７８Ａ５￣２Ａ、 ＴａＣｗｉ￣Ａ１
和 ＴａＤ１１￣２Ａ 等相关基因ꎬ但本研究发现的 ＱＧＷ.
ｊａａｓ￣２Ａ 与这些已知位点在染色体物理位置上均存

在显著差异ꎬ属于新位点ꎻ４Ｂ 染色体作为籽粒宽度

ＱＴＬ 的富集区域ꎬ 已明确报道了 １６ 个相关位

点[６ꎬ８ꎬ１１ꎬ２１ꎬ２３ꎬ２５ꎬ３０ꎬ３２￣３６]ꎬ并克隆了 ＺｎＦ￣Ｂ 等重要功能

基因ꎬ而本研究定位的 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣４Ｂ 与它们的染色

体位置均不同ꎬ为新发现 ＱＴＬꎻ在 ４Ｄ 染色体上ꎬ只
有 ２ 个已发现的与籽粒宽度相关 ＱＴＬ[１０ꎬ３７]ꎬ克隆了

ＴａＳＵＴ１￣４Ｄ 等基因ꎬ本研究发现的 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣４Ｄ 与

其染色体位置不同ꎬ也属于新发现 ＱＴＬꎮ ５Ａ 染色体

也是与籽粒宽度相关 ＱＴＬ 的富集区域ꎬ已报道了 １０
个 ＱＴＬ[２ꎬ７ꎬ１２ꎬ１５ꎬ１７ꎬ３０ꎬ３２]ꎬ同时克隆了 ＴａＡＲＦ２５￣５Ａ、Ｔａ￣
ＤＥＰ１、ＴａＳＰＬ１４￣５Ａ 和 ＴａＧＬ３￣５Ａ 等控制籽粒大小相

关基因ꎬ本研究发现的 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣５Ａ 与 Ｔｙａｇｉ 等[１７]

报道的 ＭＱＴＬ１６ 以及 ＴａＡＲＦ２５￣５Ａ 基因[４] 在染色体

位置上高度邻近ꎬ推测是相同的 ＱＴＬꎮ
籽粒长宽比反映小麦籽粒形态ꎬ本研究在 ５Ａ 和

５Ｄ 染色体上成功定位到籽粒长宽比稳定相关 ＱＴＬꎮ
在 ５Ａ 染色体上ꎬ前人报道了 ９ 个控制籽粒长宽比的

ＱＴＬ[２ꎬ８ꎬ１０ꎬ１２ꎬ１７ꎬ３１]ꎬ本研究发现的 ＱＬＷＲ.ｊａａｓ￣５Ａ 与已报

道的 ＭＱＴＬ１８ 在染色体位置上区间重叠[１７]ꎬ可能是

同一 ＱＴＬꎻ在 ５Ｄ 染色体只报道了 ２ 个控制籽粒长宽
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比的 ＱＴＬ[２ꎬ１０]ꎬ本研究发现的 ＱＬＷＲ. ｊａａｓ￣５Ｄ 与它们

的染色体位置相差甚远ꎬ应为新发现 ＱＴＬꎮ
籽粒大小同时影响小麦千粒重ꎬ本研究采用相

同的重组自交系群体对影响小麦千粒重的 ＱＴＬ 进

行了定位[４２]ꎮ 与本研究定位的籽粒性状相关 ＱＴＬ
的基因组位置进行比较ꎬ发现 １２ 个籽粒性状相关稳

定 ＱＴＬ 与 ７ 个千粒重相关 ＱＴＬ 的位置相邻、相同或

重叠ꎬ可能是一因多效 ＱＴＬ 或 ＱＴＬ 聚集区ꎮ 如位于

２Ａ 染色体的 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣２Ａ 与 ＱＴＫＷ. ｊａａｓ￣２Ａꎻ位于

２Ｄ 染色体的 ＱＧＬ.ｊａａｓ￣２Ｄ 与 ＱＴＫＷ.ｊａａｓ￣２Ｄꎻ位于 ３Ａ
染色体的 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣３Ａ、ＱＧＬ. ｊａａｓ￣３Ａ 与 ＱＴＫＷ. ｊａａｓ￣
３Ａꎻ位于 ４Ａ 染色体的 ＱＧＬ. ｊａａｓ￣４Ａ 与 ＱＴＫＷ. ｊａａｓ￣
４Ａꎻ位于 ４Ｂ 染色体的 ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｂ、ＱＧＬ. ｊａａｓ￣４Ｂ、
ＱＧＷ.ｊａａｓ￣４Ｂ 与 ＱＴＧＷ. ｊａａｓ￣４Ｂꎻ位于 ４Ｄ 染色体的

ＱＧＡ. ｊａａｓ￣４Ｄ、ＱＧＬ. ｊａａｓ￣４Ｄ、ＱＧＷ. ｊａａｓ￣４Ｄ 与 ＱＴＧＷ.
ｊａａｓ￣４Ｄꎻ位于 ５Ａ 染色体的 ＱＧＷ. ｊａａｓ￣５Ａ 与 ＱＴＧＷ.
ｊａａｓ￣５Ａ 等ꎮ 前人研究也发现ꎬ籽粒粒重和其他籽粒

性状的 ＱＴＬ 不是随机均匀分布在整个小麦基因组

中ꎬ而是聚集在特定的基因组区域[１７]ꎬ本研究对籽

粒性状以及粒重相关 ＱＴＬ 定位结果也与之相似ꎬ这
些聚集的 ＱＴＬ 可能是长期育种选择的结果ꎬ也是今

后育种提高粒重的重点关注区域ꎮ

４　 结 论

扬麦 １５８ 是江苏里下河地区农业科学研究所育

成的高产广适品种ꎬ曾在长江中下游大面积推广种

植ꎮ 截至 ２０１９ 年ꎬ以扬麦 １５８ 为亲本已成功培育出

３９ 个小麦品种ꎬ是长江中下游麦区的骨干品种ꎮ 本

研究定位的与籽粒面积、籽粒长度或籽粒宽度相关

的稳定 ＱＴＬ 加性效应均由亲本扬麦 １５８ 贡献ꎬ这些

ＱＴＬ 的发现将为今后以扬麦 １５８ 及其衍生系为亲本

的标记辅助育种或分子设计育种提供重要帮助ꎮ
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