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青海高原春小麦糯性新品系的筛选及其直链淀粉含量 
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摘 要：为了培育适合青海高原种植的春小麦糯性新品系，利用 DNA分子标记技术检测了8O株青春 533× 

糯 麦 1号 F 代材料的 基 因缺 失情况 ，同时测定 了不同 W 基因缺 失类型 F 代材料 的小麦籽粒直链淀粉含量。 

结果表 明，在 8O株 F2代 分离群体材料 中，单缺 失Wx—AI或 Wx—B1或 Wx—D1基因的材料分别为 8份、11份、9份 ； 

同时缺失 肌 一Aj和 Wx—DI基 因的材料 为 lO份 ，同时缺 失 Wx-BI和 一Dj基 因的材料 为 l2份 ，同时缺失 肌 一 

A1和 一B】基 因的材料为 9份 ；w 一A1、Wx—B1和 w0一D1基 因全部缺失的材料 为 8份 。Wx基 因的缺失数量与 

直链淀粉含量的高低有密切关系，缺失1个 基因(部分糯小麦)，直链淀粉含量比对照(青春533)降低5．28 ～ 

l1．35％ ；缺失 2个 Wx基 因(部分糯 小麦)，直链 淀粉含量 比对照降低 10．73 ～19．81 ；缺 失 3个基 因(糯小麦) 

的直链 淀粉含量为 0．97 ，比对照降低 3O．53 。高原春 小麦与糯性 小麦杂交的 F 代直链 淀粉 含量下降幅度要 

比前人所研究的材料下降幅度 大，并且 肌 一B1单缺失引起 直链淀粉含量下降(11．35 )比 Wx—AJ和 Wx—Dj双缺 

失所引起的下降幅度要大(1O．73 )。 
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Abstract：In order to breed new waxy spring wheat lines that adapt to the environment of Qinghai Plateau， 

80 F2 segregation plants of Qingchun 533×Nuomai Nol were harvested，four PCR—based markers were 

used to detect the genotypes of these plants，amylose content determination of these progeny plants with 

different genotypes was also conducted．The number of plants that lacked of Wx—AJ、Wx—B1、Wx—D1 were 

8、1 1、9 respectively；1 0 plants lacked both 一A】and Wx—D1，1 2 plants lacked both Wx—B1 andⅥ 一Dj，9 

plants lacked both Wx—AJ and Wx—B1。8 plants lacked the three Wx genes．The amylose content was 

5．28％～11．35％ lower than that of Qingchun 533 while one Wx gene was absent．When two Wx genes 

were absent in progeny plants，the amylose content was 10．73 ～ 19．81 lower than that of Qingchun 

533．The progeny plants with absence of three Wx genes had the lowest amylose content(0．97 )．The 

results of this study were subtly different with the previous report，the decrease of amylose content was 

more acute when there was an absence of Wx gene(genes)in progeny plants，decrease of amylose content 

in progeny plants with absence of Wx——B1 was more acute than that of progeny plants with absence of Wx—— 

A1 and 一Dj． 
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小麦颗粒结合淀粉合成酶(GBSS I)(又称 V 

蛋白)是小麦 直链淀粉 合成 的关 键酶 。普通 小麦 

(Triticum aestivurn L．)含 有 3种 蛋 白亚 基 ： 

Wx—Al、V -B1和 一Dj，三种 V 蛋 白亚基分别 

由位于染色体 7AS、4AL和 7DS上 的 Wx—A1、Wx— 

Bj和 肌 一Dj基因位点编码u ]。不 同 W 蛋 白亚 

基对直链淀粉合成 的贡献有所差别 ，当不 同 肌 蛋 

白亚基缺失时，直链淀粉合成能力有不同程度 的下 

降_3 。许多研究表明，缺失 Wx—B1亚基 的小麦品 

种 ，面粉直链淀粉含量较低 ，高峰黏度大，膨胀势高， 

面条加工品质优 良_。 。中国小麦 品种 中缺失 Ⅵ 

蛋白亚基的比例不高 ，并以缺失 Wx—B1蛋 白亚基为 

主，缺失 频率也 表现 出 明显 的地 域差 异。杜 小燕 

等lg 从 1 739份中国地方小麦品种中检测出W：r—A1 

缺失材料 3份 ，wz—B1缺失 材料 25份 ，Wx—D1缺 

失材料 3份 。邓 万洪等 。。用分 子标记技 术对 260 

份中国核心小麦种质资源进行了分析 ，筛选 出缺失 

一AI蛋 白亚基的品种 2份 ，缺失 Wx～B1蛋 白亚 

基的品种 14份 ，得到 1份不同于“白火 麦”的 w — 

D1蛋 白亚基缺失的地方品种“秃芒麦”。 

DNA分子标记辅助选择技术 已经被广泛地应 

用到小麦育种工作 中，目前 ，国内外 已开发 出多种 

肌 基因的分子标记 ，如 Shariflou等一“ 设计的 SSR 

引物可用于鉴定 Wx—D1位点 ，Briney等 设计 的 

STS—PCR引物可作为 Wx—B1位点的分子标记。迄 

今已有多篇文献报道利用 肌 基因分子标记可培育 

面条专用优质小麦 和全糯小麦n 。 。本 项研究 以 

Wx全缺失材料糯麦 1号作为供体亲本与轮 回亲本 

青海省地方主栽品种青春 533杂交，利用 DNA 分 

子标记技术来鉴定杂交后代 的 Wx基因缺失情况 ， 

并测定了不同 Wx基因缺失类型材料的直链淀粉含 

量 ，以期为今后青海省糯性小麦 的培育提供理论指 

导和技术支持 ，进而选育 出适合青海省种植的糯性 

小麦材料。 

1 材料与方法 

1．1 试验材料 

青春 533，糯麦 1号 ，80株青春 533×糯麦 1号 

F 代分离植株。 

1．2 直链淀粉的测定 

采用李 锐 的微 量 样 品直 链 淀 粉 含 量测 定 方 

法口引，并 参 照 国标 《直 链 淀 粉 含 量 测 定 方 法 》 

(GB8648—87)稍加改进 。 

1．3 小麦总 DNA的提取 

DNA的提取参照 KimE 及王 珍 的方法 ，略 

加改进 。 

1．4 PCR反应及琼脂糖凝胶 电泳 

引物 1：检测 一AI位点 ，按 Vrinten等u胡提 

供 的序列合成 ，含有 wz—Aj基 因的材料在该 引物 

作用下，可扩增 出 1 160 bp的特异带。上游引物 ： 

5 一TTG CTG CAG GTA GCC ACA CCC TG一3 ： 

下游引物：5，_AGT TGC TCT TGA GGT AGC一3 。 

引物 2：检 测 W —Bj位 点，该 引物 是 Briney 

等 发掘的一个 w —B1基 因 STS标记 ，目标扩增 

片段是一段 440 bp序列。上游 引物 ：5『_AAC CAG 

CAG CGC TTC AGC CT 3 ；下 游 引 物：5'-TTG 

AGC TGC GCG AAG TCG TC一3 。 

引物 3：检测 昵 一D1位点 ，该 引物 由 Vrinten 

等口 设计， 一D1基因在该引物的作用下 ，正常材 

料可扩增 出 940 bp的特异 带。上游 引物：5 r_TAG 

TGC GTC CAG ACT CAC AG一3 ；下游 引物 ：5，_ 

GAG ATG GTC AAG AAC TGC AT 3 。 

引物 4：可以检测 Wx—A1和 W —D1，该引物是 

Shariflou等 门发掘 的 V 一7D 基 因位 点上 的一个 

SSR标记 ，w —Aj基因可扩增出 204 bp片段 ，W — 

D1基因可扩增 出 265 bp片段。上游引物 ：5，_CGC 

TCC CTG AAG AGA GAA AGA A一3 ；下游引物 ： 

5 ATA GGC ACA ACC CCT AAC 3 。 

PCR反应体系和反应程序参照 Shariflou的方 

法  ̈进行 。 

PCR扩增 产物在 2 的琼脂糖凝 胶上电泳检 

测 ，缓冲体系为 1×TAE溶液，155 V电压电泳 2 h， 

溴化乙锭(EB)染色 ，凝胶扫描成像并存入计算机。 

2 结果与分析 

2．1 F：代材料中Wx位点的缺失情况 

利用 4种引物对青春 533×糯麦 1号 的 8O株 

F。代分离群体材料 Wx基因位点缺失情况进行检 

测 ，部分结果见图 l至图 5。在 图 1中，泳道 l0、l8 

中没有出现 1 160 bp的特异带 ，说明 w —AI基因 

可能发生了缺失 ，而其他泳道均扩增出 1 160 bp的 

特异带 ，说明 Wx—A1基因没有缺失。图 2中，泳道 

1、6、8、9、1l均未 出现 440 bp的特异带 ，说 明这几 

个杂交后代材料缺失 Wx—B1基因。图 3中，泳道 3 

出现 940 bp的特异带，表明 肌 一D1基 因没发生缺 

失 ，其他泳道均扩增 出现 360 bp特异带 ，说明 Wz— 

D1位点基因都发生 了变异。图 4中，泳道 2、3、4、 

9、14、15扩增出 360 bp带，说 明缺失 肌 一D1基 因； 

泳道 5、7、10、19出现 940 bp带 ，说明 Wx—DJ基 因 

没发生缺失 。图 5中 ，泳道 2缺失 265 bp和 204 bp 
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带 ，说明 Wx—AJ、W：c—D1基因发牛突变而缺 失；除 

泳道 3、7、l2、14、16、18、2O之外，其他泳道都缺失 

265 bp，表明Wx—D1基 因缺失。 

在 80株 F。代分离群体材料中，单缺失 W_r—Aj 

基因的材料为 8份(如图 1至图 4中的 】8、21号材 

料；文中给出的只是部分电泳图谱，所以每⋯种缺失 

类型在图中并不能标全，下同)，单缺失 w —B1基冈 

的材料为 l1份(如图 1至图 4中的 1、12号材料)， 

单缺失 V 一D1基因的材料为 9份(如图 1至图 4中 

的 1l号材料)；同时缺失 肌 一Aj和 wz—D1基因的 

材料为 lO份(如图 1至图 4中的 2、13号材料)，同 

时缺失 肌 一BJ和 wz—DI基因的材料为 l2份 (如 

图 1至图 4中的 14、20号材料)，同时缺失 w-rA1 

和 V 一B】基因的材料为 9份 (如 图 1至 图 4中的 

1 000 

500 

10号材料)；Wx—A1、 一B1和 一D1基因全部缺 

失的材料为 8份(如图 1至图 4中的 6、17号材料)。 

2．2 不同Wx位点缺失对直链淀粉含量的影响 

从表 l中可以看到，缺失 1个 基因，直链淀 

粉含量 比对照(青春 533)降低 5．28 ～11．35 ；缺 

失 2个 w 基因，直链淀粉含量比对照降低1O．73 

～ 19．81 ；缺失 3个 Wx基 因的直链淀粉含量为 

0．97％。其中在缺失 1个 w 基因位点类型中，由 

W：r B1缺失引起直链淀粉含量下降幅度最大 

(11．35Yoo)，其次是 w —D1缺失(7．23 )和 Wx—Aj 

缺失(5．28 )。双 基因位点缺失中，Wz-AJ和 

W：r—B1缺 失 (19．81 )>Wz—Bj和 一Dl缺失 

(15．25 )>wLrAI和 wz～Dj缺失(10．73 )。 

400 bp 

1 000 

400 

1～22：青春 533×糯麦 1号 的 F2后代 1～22：F2 progeny of Qingchun 533×Nuomai 1 

图 l Wx—A1位点分子标记 

Fig．1 PCR product of Wx—A 7 

1～22：青春 533×糯麦 1号的 F 后代 1～22：F2 progc,ny of Qin~Ichun,533×Nuomai 1 

图 2 Wx—B1位点分子标记 

Fig．2 PCR product of Wx-B1 

●一440 bp 

1～22：青春533×糯麦 1号的 F2后代 1～22：F2 progeny of Qingchun 533×Nuomai 1 

图 3 Wx—D1位点分子标记 

Fig．3 PCR product of Wx—D1 

940 bp 

360 bp 
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300 

200 

l～22：青春 533×糯 麦 1号 的 F2后代 1～22：F2 progeny of Qingchun 533×Nuomai 1 

图 4 Wx-D1位点分子标记 

Fig．4 PCR product of Wx-D1 

表 1 缺失不同 wx基 因类型小 麦的 F：代直 链淀 粉含量 

Table 1 The amylose content of different null Wx gene wheats 

265 bp 

204 bp 

3 讨 论 

本研究利用分子标 记技术 ，从 80份青春 533× 

糯麦 1号 F 代 材料 中鉴定 出 28份 w r单缺失材 

料 、31份 Wa、双缺失材料 、8份糯性材料(Wa-全缺 

失)。分别缺失 W ÂJ、W．r 131、W：r—D1的单缺失 

类型材料 ，其直链淀粉含量 比亲本青春 533分别 降 

低 7．23 、11．35 、5．28 ，分别缺 欠 W．r Aj和 

Wa Dj、W 一Bj和 Wa—Dj、W．r—A』和 W．r Bj的双 

缺失类型材料 ，其直链淀粉含量 比亲本青春 533分 

别降低 了 10．73 、15．25 、19．8l 。Yarnamo 

ri ” 等研究结果表 明，Wx"基因单缺失和 w 基凶 

双缺失后代的直链淀粉含量 比亲本分别降低 1 ～ 

2 、3 ～9 ；Yamauch 等研究结果为 ，w 基 

单缺失和 wz基 双缺失后代的直链淀粉含量比亲 

本分别降低 2．0 ～3．3 、4．8 ～7．3 ；姚金 

保卫 等研究结果表明，Wa基因单缺失和 W．r基因 

双缺失后代的直链淀粉含量比亲本分别降低3．29 

～ 7．1 5 、9．45 ～l3．82 。本研究结果表明 ．由 

单个基因缺失所引起 的 F：代直链淀粉含量下 降趋 

势与前人结果一致 ，但 下降的幅度较大。这可能是 

凶为青海高原昼夜温差大、强紫外线等独特 的气候 

影响到 Wa’基冈的表达 ，当 Wa基冈缺欠时，相应的 

直链淀粉含量合成能力下降的幅度较大。值得注意 

的是缺失 Wa-一B1引起直链淀粉含量下降(11．3 ) 

比双缺 失 Wa—A1和 W：r—D1所 引 起 的下 降要 大 

(10．73 )，这与前人全缺失>双缺失>单缺失的结 

论不太一致 ，但进一步说明了Wl—B1基因位点缺失 

对降低小麦直链淀粉含量的重要作用 。 

对于 Wa Aj、 一I31和 W：c D1基因位点的检 

测 ，也可以通过检测小麦籽粒中的 Wm蛋白组成情 

况 来 完 成 ，已有 文 献 报 道 可 以 利 用 双 向 SDS— 

PAGE 和 向 SDS PAGE。 方法对小麦籽粒的 

3种 亚基进行鉴定 。但是利用 SDS PAGE进行鉴 

定 ，操作繁琐 ．难度大 ，效率低 ，同时 Wa—B1和 Wa— 

D1蛋白亚基分 子量 和迁 移率相近，分离效果不理 

想 ，使得陔法在大量检ijH,0分离后 代时受到限制 。随 

着 Mural等 分离和识别了六倍体小麦的 3个 W．r 

基冈及 Vrinten等 副分析了这 3个基凶在 DNA序 

列上的特点，多种 w 基因的分子标记 已经被开发 

出来 ，利用 DNA分子标记技术可 以高效 、准确地鉴 

定小麦杂种分离后代的 w 基因缺失情况。 

本研究利用分子标记技 术，从 80份青春 533× 

糯麦 1号 F 代材料中鉴定出不同 w 缺失类型的 

材料 ， 且明确了不同 Wa"缺失类型与小麦籽粒直 

链淀粉含量之间的关系。说明将鉴定 出的 Wa缺失 

材料作为供体亲本 和轮 回亲本青春 533杂交 ，结合 

分子标记技术可以准确高效地选育适合青海高原环 

境的全糯或部分糯性小麦新品系。 
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