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摘　要：从人工合成六倍体小麦ＳＨＷ－Ｌ１改良后代中选育的５个春小麦新品系，在青海表现出比对照品

种高原４４８更优的农艺性状和产量潜力，推测源于外源物种的野生不良性状被淘汰，保留在新品系中的外源

染色体区段可能对遗传改良有贡献。为了了解源自人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１的外源染色体区段在这５个改良

新品系中的分布，利用１１　６６０个具有染色体位置信息的多态性ＤＡｒＴｓｅｑ标记对这５个改良品系进行了外源

染色体区段分析。结果表明，共检测到７８个外源染色体区段，其中，６５个为源于四倍体小麦的 Ａ和Ｂ基因

组，１３个为来自于节节麦的Ｄ基因组。２４个源于四倍体小麦的外源染色体区段分布于３个以上的品系中，

这些区段主要来自于Ａ基因组，其中２Ａ有８个，７Ａ有４个，１Ａ有３个，６Ａ有３个。本研究材料来自于混合

选择，不同品系共有的外源染色体区段可能含有对当前育种有价值的重要基因位点或基因簇，这样的区段将

是下一步关注的重点。
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　　普通小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ　ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ．，２ｎ＝６ｘ＝
４２，ＡＡＢＢＤＤ）是由四倍体小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ　ｔｕｒｇｉ－
ｄｕｍ　Ｌ．，ＡＡＢＢ）与节节麦 （Ａｅｇｉｌｏｐｓ　ｔａｕｓｃｈｉｉ
Ｃｏｓｓ．，ＤＤ）远缘杂交，再经染色体自然加倍而
来［１－４］。它是世界上超过４０个国家和３５％的人
口的主粮，为人类提供的能量和蛋白质营养超过
总量的２０％。预计到２０５０年，小麦年均产量需
增加２％，才能满足需要，这将是一个巨大挑
战［５］。增加单产是提高小麦总产的环境友好型方
法［６］。拓宽小麦育种改良的遗传基础是进一步增
加小麦单产潜力的重要基础工作。
普通小麦的基因组供体物种（四倍体小麦和

节节麦）为普通小麦育种改良提供了大量的遗传
变异［７－９］。人工模拟普通小麦的起源过程，将四倍
体小麦与节节麦人工杂交，然后经染色体加倍产
生的人工合成六倍体小麦（Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｈｅｘａｐｌｏｉｄ
ｗｈｅａｔ，ＳＨＷ）［１０］，可同时将四倍体小麦和节节麦
的外源遗传多样性导入六倍体小麦。ＳＨＷ 与普
通小麦的Ａ、Ｂ、Ｄ染色体组同源，其优良目的基
因可通过染色体同源配对重组转移至普通小麦。
以ＳＨＷ为“桥梁”，与普通小麦优良品种（系）杂
交，并进一步用优良品种（系）回交，在改良ＳＨＷ
携带的不利性状的同时，可将位于ＳＨＷ 不同染
色体位置的优良基因导入到普通小麦中。这种
“ＳＨＷ桥梁转移法”已被国际上广泛使用［１１－１４］。
澳大利亚“Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　Ｐｒｏｊｅｃｔ”、英国
“Ｗｈｅａｔ　ＬＯＬＡ　Ｐｒｏｊｅｃｔ”、法 国 “ＢＲＥＥＤ－
ＷＨＥＡＴ”、墨西哥“ＳｅｅＤ”等研究计划，均涉及

ＳＨＷ的遗传改良应用［１５］。利用ＳＨＷ 已培育了
一批小麦新品种并应用于小麦生产［１４－１５］，例如巴
基斯坦的小麦新品种Ｌａｌｍａ和ＫＴ－２０１０、墨西哥
的Ｍａｒａｖｉｌｌａ及西班牙的Ｃａｒｍｏｎａ。在国内，利用
源于ＣＩＭＭＹＴ的“硬粒小麦－节节麦人工合成小
麦”，选育出了川麦３８、川麦４２、川麦４３、川麦４７
等小麦新品种［１６－２０］；利用中国圆锥小麦地方品种

ＡＳ２２５５与中东节节麦 ＡＳ６０创制的人工合成小
麦ＳＨＷ－Ｌ１选育出了优良新品种“蜀麦９６９”［２１］。

ＳＨＷ 与现有推广小麦品种的遗传差异

大［７－８，１３－１５］，因此ＳＨＷ 的染色体区段导入推广小
麦品种后易于被检测和跟踪。但是，囿于常规分
子标记的检测效率，目前对源于ＳＨＷ 的染色体
区段在改良小麦品种（系）中的分布信息还知之甚
少。近年发展起来的高通量分子标记为检测源于

ＳＨＷ 的染色体区段提供了新的手段。基于多样
性序列芯片技术（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　Ａｒｒａｙｓ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

ＤＡｒＴ）［２２］和下一代测序平台的高通量ＤＡｒＴｓｅｑ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｒｒａｙｓ．ｃｏｍ／ｄａｒｔ－ａｐｐｌｉ－
ｃａｔｉｏｎ－ｄａｒｔｓｅｑ）提供了一种高效的多样性分型手
段。本研究拟利用该技术，对人工合成六倍体小
麦ＳＨＷ－Ｌ１经遗传改良后得到的５个在前期田
间观察中表现较好的春小麦新品系进行分析，以
期了解源自人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１的外源染色
体区段在这５个改良新品系中的分布，为下一步
外源染色体区段的育种组装和优良基因发掘准备

条件。

１　材料与方法

１．１　供试材料
供试材料为青海小麦主栽品种高原４４８（对

照）及前期田间观察综合农艺性状优良的人工合
成小麦改良新品系Ｂ２０２５、Ｂ２０２６、Ｂ２０２７、Ｂ２０２８
和Ｂ２０２９。以上５个新品系来自同一杂交组合

ＳＨＷ－Ｌ１／ＳＹ９５－７１／／７００－０１１６８９／３／ＭＹ６８９４２，

Ｆ２、Ｆ３、Ｆ４ 代采用单株混合选择，在Ｆ５ 代选择出５
个综合性状较好的单株，分别自交选择至Ｆ８ 代。

ＳＨＷ－Ｌ１为人工合成小麦，来自于中国四倍体小
麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ　ｔｕｒｇｉｄｕｍｓｓｐ．ｔｕｒｇｉｄｕｍ）地方品种

ＡＳ２２５５与中东节节麦（Ａｅｇｉｌｏｐｓ　ｔａｕｓｃｈｉｉ）ＡＳ６０
杂种的染色体加倍［２１］；ＳＹ９５－７１、７００－０１１６８９和

ＭＹ６８９４２为普通六倍体小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ　ａｅｓｔｉｖｕｍ
Ｌ．，２ｎ＝６ｘ＝４２，ＡＡＢＢＤＤ）。

１．２　试验方法

１．２．１　农艺性状调查

５个小麦新品系及高原４４８连续两年（２０１３
年和２０１４年）种植于青海省西宁市城北区吧浪
村。每个材料种２行，行长２．０ｍ，行距０．２ｍ，株
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距０．１ｍ，地膜覆盖。设３次重复。于成熟期调
查株高、主穗长、主穗小穗数、穗粒数和千粒重等
农艺性状。

１．２．２　产量比较

５个小麦新品系及高原４４８连续两年（２０１３
年和２０１４年）种植于青海省西宁市湟中县坝沟门
村，进行产量比较试验。每个材料种１０行，行长

２．０ｍ，行距０．２ｍ，每行播种３００粒（与青海生产
上的用种量接近），田间管理一致。设３次重复。
收获晒干后测定产量。同时，新品系Ｂ２０２６参加
了２０１３年青海水地春小麦区域试验，区域试验编
号为１１－５９６６，区域试验资料来源于青海省种子
管理站。

１．２．３　ＤＡｒＴｓｅｑ分析及源于ＳＨＷ－Ｌ１的染色
体区段鉴定

苗期剪取叶片，采用天根生化科技（北京）有
限公司生产的植物基因组ＤＮＡ提取试剂盒提取
植物基因组ＤＮＡ。获得的 ＤＮＡ样品送澳大利
亚公司 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　Ａｒｒａｙｓ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ　Ｐｔｙ　Ｌｔｄ
（ＤＡｒＴ　Ｐ／Ｌ）（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｒｒａｙｓ．
ｃｏｍ）进行ＤＡｒＴｓｅｑ分型。ＤＡｒＴｓｅｑ获得的ｓｉｌｉ－
ｃｏＤＡｒＴｓ标记为显性标记，分型的结果为１（有）、

０（无）和－（不确定）。将获得的ｓｉｌｉｃｏＤＡｒＴｓ标
记按照“亲本－后代”的顺序整理后，根据公司提供
的染色体上的标记位置信息，排列标记位置。在
系谱的基础上，通过新品系与亲本间的比较确定
每一个标记的来源，将新品系中来自同一亲本（例
如ＳＨＷ－Ｌ１）的多个连续标记看作是一个染色体
区段。使用Ｐｅｒｌ语言编写的一个免费的数据可
视化软件ｃｉｒｃｏｓ（ｈｔｔｐ：／／ｃｉｒｃｏｓ．ｃａ／ｃｉｒｃｏｓ）构建标
记区段的分布图。

１．２．４　数据处理
农艺性状及产量数据用ＳＰＳＳ软件进行统计

分析。

２　结果与分析

２．１　农艺性状分析
由表１可知，５个改良品系的株高（６５．４５～

９０．８３ｃｍ）均显著低于对照高原４４８（１００．３２
ｃｍ）；Ｂ２０２８和Ｂ２０２９的主茎穗长与对照高原４４８
无显著差异，其余３个品系均显著高于对照；

Ｂ２０２９的主茎穗穗粒数和有效小穗数均与对照高
原４４８无显著差异，其余４个品系均显著高于对
照；Ｂ２０２５和Ｂ２０２８的千粒重与对照无显著差异，

其余３个品系均显著高于对照。说明这５个改良
品系为农艺性状优良的小麦品系。

２．２　产量比较
由表１可知，Ｂ２０２６（８　１８７．１９ｋｇ·ｈｍ－２）和

Ｂ２０２９（８　１１７．２９ｋｇ·ｈｍ－２）的产量显著高于对
照高原４４８（６　７８２．０５ｋｇ·ｈｍ－２），其余３个品系
与对照无显著性差异。说明这５个改良品系的产
量均达到了一个比较高的水平。
由于条锈病新小种的出现，这些新品系从

２０１３年开始在青海一些地区高感条锈病。但是，

Ｂ２０２６在２０１３年青海省水地春小麦区域试验中
仍表现高产，７ 个试点平均产量为 ７　１２２．００
ｋｇ·ｈｍ－２，居第一位，比对照品种高原４４８平均
增产７．８５％（表２）。

２．３　ＤＡｒＴｓｅｑ标记检测结果
为明确这些优良新品系导入的人工合成小麦

染色体区段，本研究进行了ＤＡｒＴｓｅｑ分析。基于
公司提供的分型结果，共获得３９　２１０个覆盖小麦
全基因组的多态ｓｉｌｉｃｏＤＡｒＴｓ标记，其中，１１　６６０
个具有染色体位置信息，覆盖基因组Ａ、Ｂ和Ｄ染
色体的总长度为５　９６１．１５ｃＭ，平均１ｃＭ含１．９６
个标记，即相邻标记间的平均距离为０．５１ｃＭ（表

３）。从染色体组来看，Ｂ染色体组上的平均标记
密度最高，Ｄ染色体组最低。Ａ染色体组中，２Ａ
标记密度最高，１Ａ最低；Ｂ染色体组中，２Ｂ标记
密度最高，４Ｂ最低；Ｄ染色体组中，２Ｄ标记密度
最高，４Ｄ最低。

２．４　源于人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１的染色体区段
鉴定结果

根据染色体上连续标记的分布情况，划分染
色体区段。５个新品系总共包含７５５个区段，分
布在不同染色体上（图略）。其中，７８个区段源于

ＳＨＷ－Ｌ１，分布于除３Ｂ、３Ｄ、４Ｄ和７Ｄ以外的所有
染色体上（表４），Ａ染色体上最多，达３８个；Ｂ染
色体上２７个；Ｄ染色体上最少，为１３个。
新 品 系 Ｂ２０２７、Ｂ２０２９、Ｂ２０２６、Ｂ２０２５ 和

Ｂ２０２８含有的ＳＨＷ－Ｌ１染色体区段数依次为４６、

３４、３３、２６和２４个。品系Ｂ２０２７的ＳＨＷ－Ｌ１染
色体区段分布于除２Ａ、３Ａ、３Ｂ、３Ｄ、４Ｄ和７Ｄ以
外的１５条染色体上，Ｂ２０２９分布于１Ａ、２Ａ、６Ａ、

７Ａ、１Ｂ、４Ｂ、５Ｂ和６Ｂ等８条染色体上，Ｂ２０２６分
布于１Ａ、２Ａ、３Ａ、４Ａ、６Ａ、７Ａ、１Ｂ、５Ｂ和６Ｂ等９
条染色体上，Ｂ２０２５分布于１Ａ、２Ａ、６Ａ、７Ａ、１Ｂ、

４Ｂ、５Ｂ和６Ｂ等８条染色体上，Ｂ２０２８分布于１Ａ、
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表１　人工合成小麦新品系和高原４４８（ＣＫ）的农艺性状及产量

Ｔａｂｌｅ　１　Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ　ｔｒａｉｔｓ　ａｎｄ　ｙｉｅｌｄ　ｏｆ　ＳＨＷ　ｌｉｎｅｓ　ａｎｄ　Ｇａｏｙｕａｎ　４４８（ＣＫ）

品种（系）
Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

株高
Ｐｌａｎｔ

ｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

主茎穗长
Ｓｐｉｋｅ　ｌｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ｔｈｅ
ｍａｉｎ　ｓｔｅｍ／ｃｍ

有效小穗数
Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ

ａｖａｉｌａｂｌｅ　ｓｐｉｋｅｌｅｔ

主茎穗穗粒数
Ｇｒａｉｎ　ｎｕｍｂｅｒ　ｐｅｒ　ｓｐｉｋｅ
ｏｆ　ｔｈｅ　ｍａｉｎ　ｓｔｅｍ

千粒重
１　０００－ｇｒａｉｎ
ｗｅｉｇｈｔ／ｇ

产量
Ｙｉｅｌｄ／

（ｋｇ·ｈｍ－２）

Ｂ２０２５　 ６９．６８±１．３０ａｂ　 １０．２３±０．１５ｂ １８．１３±０．２４ｂ ５９．１３±１．８７ｃ ４１．８２±０．４８ａｂ　７　０７５．１８±４９１．５０ｂ

Ｂ２０２６　 ７２．４９±０．６５ｂｃ　 １０．２０±０．３１ｂ １７．４０±０．２７ｂ ５６．６３±１．５２ｂｃ　 ４５．０７±０．２０ａｃ　８　１８７．１９±３６４．９０ａ

Ｂ２０２７　 ９０．８３±０．７２ｄ １１．３７±０．３６ｂ １７．８３±０．３２ｂ ５８．７９±１．７２ｃ ４３．７３±０．６５ａｃ　６　９２２．１１±１５０．３０ｂｃ

Ｂ２０２８　 ６５．４５±１．９６ａ ９．７４±０．２９ａ １７．３７±０．２９ｂ ５２．４０±１．２８ｂ ４１．４３±０．２０ａｂ　６　９３２．６４±１０．３８ｂｃ

Ｂ２０２９　 ７５．６４±０．５０ｃ ９．３１±０．３４ａ １５．６７±０．４９ａ ４８．６４±２．２９ａｂ　 ４４．１２±０．３４ａｃ　８　１１７．２９±３７８．４０ａ

ＣＫ　 １００．３２±０．８８ｅ ９．３１±０．３９ａ １５．５７±０．２９ａ ４５．７０±１．３８ａ ３９．２２±０．１７ｂ ６　７８２．０５±８２．０２ｂｃ

　　数据后不同字母表示品种（系）间差异在０．０５水平上显著。

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ　ｖａｌｕｅｓ　ｍｅａｎ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ａｍｏｎｇ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｖａｒｉｅｔｉｅｓ（ｌｉｎｅｓ）ａｔ　０．０５ｌｅｖｅｌ．

表２　２０１３年青海水地春小麦区试中Ｂ２０２６的产量表现

Ｔａｂｌｅ　２　Ｙｉｅｌｄ　ｏｆ　ｌｉｎｅ　Ｂ２０２６ｉｎ　Ｑｉｎｇｈａｉ　ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ　ｒｅｇｉｏｎ　ｔｒｉａｌｓ　ｆｏｒ　ｓｐｒｉｎｇ　ｗｈｅａｔ　ｉｎ　ｉｒｒｉｇａｔｅｄ　ｃｒｏｐｌａｎｄ

品种（系）
Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

产量 Ｙｉｅｌｄ／（ｋｇ·ｈｍ－２）

西宁
Ｘｉｎｉｎｇ

平安
Ｐｉｎｇ’ａｎ

都兰
Ｄｕｌａｎ

德令哈
Ｄｅｌｉｎｇｈａ

共和
Ｇｏｎｇｈｅ

互助
Ｈｕｚｈｕ

乐都
Ｌｅｄｕ

平均
Ｍｅａｎ

位次
Ｒａｎｋ

较高原４４８的增产幅度
Ｉｎｃｒｅａｓｅ　ｒａｔｅ　ｃｏｍｐａｒｅｄ
ｗｉｔｈ　Ｇａｏｙｕａｎ　４４８／％

Ｂ２０２６　 ５　５０５．００　 ６　０４５．００　 ７　３０６．５０　 ９　０５８．５０　１１　２５０．００　４　６８９．００　 ６　０００．００　 ７　１２２．００　 １　 ７．８５

高原４４８Ｇａｏｙｕａｎ　４４８　 ４　３３５．００　 ６　５７０．００　 ９　３６１．５０　 ８　２４７．００　 ７　６６５．００　４　３７８．５０　 ５　６７０．００　 ６　６０３．８６　 ３

表３　 ＤＡｒＴ分子标记在小麦２１条染色体上的分布

Ｔａｂｌｅ　３　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ＤＡｒＴ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｏｎ　２１ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ｏｆ　ｗｈｅａｔ

基因组
Ｇｅｎｏｍｅ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

标记数
Ｎｏ．ｏｆ　ｍａｒｋｅｒｓ

标记所覆盖的染色体长度
Ｌｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｃｏｖｅｒｅｄ　ｂｙ　ｍａｒｋｅｒｓ／ｃＭ

单位距离标记数
Ｎｏ．ｏｆ　ｍａｒｋｅｒｓ
ｐｅｒ　ｃｅｎｔｉｍｏｌ

相邻标记平均距离
Ａｖｅｒａｇｅ　ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｂｅｔｗｅｅｎ
ａｄｊａｃｅｎｔ　ｍａｒｋｅｒｓ／ｃＭ

Ａ　 １Ａ ４５８　 ４８７．２１　 ０．９４　 １．０６

２Ａ ９０２　 ２６０．９１　 ３．４６　 ０．２９

３Ａ ４４６　 ２８０．３８　 １．５９　 ０．６３

４Ａ ５７１　 ２５２．７８　 ２．２６　 ０．４４

５Ａ ３２７　 ２９９．０６　 １．０９　 ０．９１

６Ａ ５２６　 １９９．９５　 ２．６３　 ０．３８

７Ａ ６３０　 ３０６．６１　 ２．０５　 ０．４９

总计 Ｔｏｔａｌ　 ３　８６０　 ２　０８６．９０　 １．８５　 ０．５４

Ｂ　 １Ｂ １　３７７　 ５５６．９５　 ２．４７　 ０．４０

２Ｂ １　０５５　 ２０９．０７　 ５．０５　 ０．２０

３Ｂ ８１５　 ３０６．２１　 ２．６６　 ０．３８

４Ｂ ２７６　 １６０．４１　 １．７２　 ０．５８

５Ｂ ７８２　 ２９６．２５　 ２．６４　 ０．３８

６Ｂ ６６５　 １７０．８２　 ３．８９　 ０．２６

７Ｂ ７８８　 ２７３．９３　 ２．８８　 ０．３５

总计 Ｔｏｔａｌ　 ５　７５８　 １　９７３．６４　 ２．９２　 ０．３４

Ｄ　 １Ｄ ２０５　 ２５５．３２　 ０．８０　 １．２５
２Ｄ ５３７　 ３２２．５５　 １．６６　 ０．６０
３Ｄ ４４２　 ２９６．０６　 １．４９　 ０．６７
４Ｄ ９０　 １８６．０９　 ０．４８　 ２．０７
５Ｄ ２０１　 ２５１．１２　 ０．８０　 １．２５
６Ｄ ２５９　 ２１９．８５　 １．１８　 ０．８５
７Ｄ ３０８　 ３６９．６２　 ０．８３　 １．２０
总计 Ｔｏｔａｌ　 ２　０４２　 １　９００．６１　 １．０７　 ０．９３

总计 Ｔｏｔａｌ　 １１　６６０　 ５　９６１．１５　 １．９６　 ０．５１
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２Ａ、６Ａ、７Ａ、１Ｂ、４Ｂ、５Ｂ、６Ｂ和２Ｄ等９条染色体
上。导入的１３个 Ｄ基因组区段（１２个导入到

Ｂ２０２７，１个导入到Ｂ２０２８）中，７个来自５Ｄ染色体。
进一步分析不同品系共有的ＳＨＷ－Ｌ１染色

体区段发现，５个品系均含有源于ＳＨＷ－Ｌ１的５
个染色体区段：４４９．６０～４５０．０５ｃＭ（１Ａ）、

１０．３４～１４．１５ｃＭ（６Ａ）、１５．４５～２１．００ｃＭ（６Ａ）、

３０．３７～３２．５７ｃＭ（７Ａ）和１５９．００～１６２．７０ｃＭ
（６Ｂ）；有１５个区段同时存在于４个品系中，包括

４７２．４０～４７５．７３ｃＭ（１Ａ）、４８０．１４～４８２．５６ｃＭ
（１Ａ）、５２４．３１～５２５．５４ｃＭ （１Ｂ）、５３８．８８～
５４０．２５ｃＭ（１Ｂ）、１９９．０７～２００．６８ｃＭ（２Ａ）、

２１０．５９～２１３．１５ｃＭ（２Ａ）、２１４．３２～２１５．４９ｃＭ
（２Ａ）、２２０．９５～２２１．１０ｃＭ（２Ａ）、２２２．１２～
２２７．０５ｃＭ（２Ａ）、２３０．４０～２３４．７６ｃＭ（２Ａ）、

２３６．２９～２４０．０８ｃＭ（２Ａ）、２４３．２９～２４４．６１ｃＭ
（２Ａ）、９．８２～１９．９４ｃＭ（７Ａ）、２１．１１～２６．８２ｃＭ
（７Ａ）和３８．１２～３９．２７ｃＭ（７Ａ）；有４个外源染色

体区段同时存在于３个品系中，包括６９．５０～
７０．５９ｃＭ（４Ｂ）、３５．１５～３５．４７ｃＭ（５Ｂ）、５３．８９～
５８．６５ｃＭ（５Ｂ）和３２．８８～３３．９１ｃＭ（６Ａ）。从上
述分布可以看出，这２４个分布于３个以上品系的
染色体区段全部来自Ａ、Ｂ基因组，即源于人工合
成小麦的四倍体小麦亲本，而没有片段源于节节
麦Ｄ基因组。同时发现，这些区段主要来自于Ａ
基因组，其中２Ａ有８个、７Ａ有４个、１Ａ有３个、

６Ａ有３个。
进一步分析源于ＳＨＷ－Ｌ１染色体区段的临

近区段，发现５个品系在６Ａ染色体上含有两个
相邻外源区段，包含在１０．３４～２１．００ｃＭ 区间
（图２、表３）；品系Ｂ２０２５、Ｂ２０２６、Ｂ２０２８和Ｂ２０２９
在２Ａ染色体上的大约４５ｃＭ（１９９．０７～２４４．６１
ｃＭ）的区间内，含有８个相邻区段，约占２Ａ染色
体总长的１／６；类似地，在７Ａ染色体上的一个大
约３０ｃＭ（９．８２～３９．２７ｃＭ）的区间内包含４个相
邻区段。

表４　源于合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１的染色体区段在小麦新品系中的分布

Ｔａｂｌｅ　４　Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ　ｒｅｇｉｏｎｓ　ｔｒａｎｓｆｅｒｒｅｄ　ｆｒｏｍ　ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ＳＨＷ－Ｌ１ｉｎｔｏ　ｅｌｉｔｅ　ｗｈｅａｔ　ｌｉｎｅｓ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

区段位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｃＭ

新品系
Ｎｅｗ　ｌｉｎｅ

新品系与亲本的相同标记占亲本标记的百分率
Ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｍａｒｋｅｒ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ａ　ｌｉｎｅ　ａｎｄ　ａ

ｐａｒｅｎｔ　ｔｏ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ｐａｒｅｎｔ／％

ＳＨＷ－Ｌ１ ＳＹ９５－７１　 ７００－０１１６８９ ＭＹ６８９４２

１Ａ ２０６．１０～２０８．０３ Ｂ２０２７　 １００　 ６６　 ８３　 ８３

４４９．６０～４５０．０５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ５０　 ５０　 ５０

４７２．４０～４７５．７３ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９１／１００　 ５８／６６　 ８３　 ６６

４８０．１４～４８２．５６ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９０／１００　 ６３　 ３６／４５　 ３６／４５

２Ａ １９９．０７～２００．６８ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ７７／８８　 ７７　 ５５／６６

２１０．５９～２１３．１５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９２／１００　 ２１／２８　 ２１　 ５７／６４

２１４．３２～２１５．４９ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ８０　 ６０　 ４０　 ６０

２２０．９５～２２１．１０ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ５７／７１　 ５７／７１　 ５７／７１

２２２．１２～２２７．０５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９６／１００　 ４８／５１　 ４４／４８　 ４８／５１

２３０．４０～２３４．７６ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９５／９６　 ３８～４４　 ３３／３８　 ４０～４５

２３６．２９～２４０．０８ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ６５～６８　 ４２～４４　 ５０～５３

２４３．２９～２４４．６１ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ７５　 ５０　 ０

３Ａ １７．３８～１７．８２ Ｂ２０２６　 １００　 ４４　 ７７　 ３３

４Ａ ２４２．２１～２４２．７６ Ｂ２０２６／Ｂ２０２７　 １００　 ６６　 ４６／６０　 ４６／７３

２４３．９０～２５１．６３ Ｂ２０２６／Ｂ２０２７　 ９５　 ７６／８２　 ６８／８１　 ６２／８５

５Ａ １９．６９～２０．６６ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ０　 ０

３４．１７～３８．３３ Ｂ２０２７　 １００　 ６１　 ６１　 ４６

４７．６４～４９．４８ Ｂ２０２７　 １００　 ３３　 １６　 ３３

５８．６２～５９．７６ Ｂ２０２７　 １００　 ８３　 ５８　 ５８

６８．９２～６９．７１ Ｂ２０２７　 ９２　 ５７　 ２８　 ３５

７６．９０～７８．７８ Ｂ２０２７　 １００　 ９０　 ８０　 ８０

９５．０２～９７．００ Ｂ２０２７　 １００　 ６０　 ２０　 ２０
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（续表４　Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ　ｔａｂｌｅ　４）

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

区段位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｃＭ

新品系
Ｎｅｗ　ｌｉｎｅ

新品系与亲本的相同标记占亲本标记的百分率
Ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｍａｒｋｅｒ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ａ　ｌｉｎｅ　ａｎｄ　ａ

ｐａｒｅｎｔ　ｔｏ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ｐａｒｅｎｔ／％

ＳＨＷ－Ｌ１ ＳＹ９５－７１　 ７００－０１１６８９ ＭＹ６８９４２

９８．２５～１００．９６ Ｂ２０２７　 １００　 ８３　 ６６　 ６６

１０５．７６～１０６．９１ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ７５　 ７５

１１１．６６～１１３．４５ Ｂ２０２７　 ９２　 ３８　 ４６　 ５３

１１４．８９～１１８．６４ Ｂ２０２７　 ９４　 ５７　 ５２　 ４２

１２５．３１～１２６．３２ Ｂ２０２７　 １００　 ４０　 ２０　 ６０

１３２．１２～１３２．３１ Ｂ２０２７　 １００　 ８０　 ０　 ８０

１３６．７３～１３７．５３ Ｂ２０２７　 １００　 ６２　 ６２　 ７５

６Ａ １０．３４～１４．１５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ８７／９３　 ８１／８７　 ６８／７５

１５．４５～２１．００ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９２／９４　 ５８　 ７１～７７　 ８１／８４

３２．８８～３３．９１ Ｂ２０２５／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 １００　 ８３　 ６６　 ５０

１８８．２７～１９３．７６ Ｂ２０２７　 ７７　 ６１　 ６０　 ６８

７Ａ ９．８２～１９．９４ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９１／９５　 ４５　 ４５／４７　 ４４～５３

２１．１１～２６．８２ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９４／９７　 ５６　 ６６／６９　 ５８／６１

３０．３７～３２．５７ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ８６／１００　 ５９／８３　 ４０／６７　 ４０／５９

３８．１２～３９．２７ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ９１　 ５８　 ４１　 ４１

１０３．００～１０３．８７ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ６６　 ６６　 ３３

１Ｂ １９２．２５～１９３．２４ Ｂ２０２６　 １００　 ６６　 ３３　 ６６

１Ｂ ４０３．０５～４０３．２７ Ｂ２０２５　 １００　 ６６　 ３３　 ６６

１Ｂ ５２４．３１～５２５．５４ Ｂ２０２５／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ６６　 ４１　 ３３　 ４１

１Ｂ ５３８．８８～５４０．２５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ８７　 １２　 ２５　 ３７

２Ｂ １．１４～４．３９ Ｂ２０２７　 ９１　 ４５　 ４０　 ３７

２Ｂ ２６．７６～２７．７２ Ｂ２０２７　 １００　 ７５　 ７５　 ５０

２Ｂ ３４．２９～３４．５２ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ５０　 ５０

２Ｂ ６１．５４～６７．４１ Ｂ２０２７　 ９７　 ８２　 ８０　 ４３

２Ｂ ７４．９９～７６．７０ Ｂ２０２７　 １００　 ８８　 ８８　 ２２

４Ｂ ６９．５０～７０．５９ Ｂ２０２５／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ８０／９０　 ７０　 ７０　 ７０

４Ｂ ８１．２１～８１．４１ Ｂ２０２７　 １００　 ６６　 ６６　 ６６

４Ｂ ９６．６２～９８．９０ Ｂ２０２７　 １００　 ４５　 ７２　 ８１

５Ｂ ６．８６～８．２８ Ｂ２０２５／Ｂ２０２８　 １００　 ３３　 ６６　 ６６

５Ｂ １１．５０～１２．７２ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ７５　 ７５　 ７５

５Ｂ １６．２９～１６．９９ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ８１　 ８７　 ５０

５Ｂ ２２．１７～２３．３４ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ６１／６９　 ６１　 ７６

５Ｂ ２４．８３～２５．７２ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ６０　 ４０　 ０

５Ｂ ２９．３５～３０．５３ Ｂ２０２７　 １００　 ８１　 ９０　 ９０

５Ｂ ３５．１５～３５．４７ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ７２／８１　 ３６　 ９０

５Ｂ ４８．６０～５２．２１ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 ９４　 ６４　 ６４　 ６４

５Ｂ ５３．８９～５８．６５ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 ９５／９７　 ６６／６９　 ７６　 ７６

５Ｂ ６３．０９～６３．１５ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ５０　 ５０　 ２５

·５３１１·第９期 王宏霞等：人工合成小麦染色体区段在小麦优良新品系中的分布



（续表４　Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ　ｔａｂｌｅ　４）

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

区段位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｃＭ

新品系
Ｎｅｗ　ｌｉｎｅ

新品系与亲本的相同标记占亲本标记的百分率
Ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｍａｒｋｅｒ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ａ　ｌｉｎｅ　ａｎｄ　ａ

ｐａｒｅｎｔ　ｔｏ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ｐａｒｅｎｔ／％

ＳＨＷ－Ｌ１ ＳＹ９５－７１　 ７００－０１１６８９ ＭＹ６８９４２

５Ｂ ６４．２３～６４．３０ Ｂ２０２９　 １００　 ８０　 ６０　 ６０

５Ｂ ６５．６５～６６．７７ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 １４　 ２８　 ２８

５Ｂ ６９．８３～７１．１０ Ｂ２０２６／Ｂ２０２９　 １００　 ５７　 ５７　 ４２／５７

６Ｂ １５９．００～１６２．７０ Ｂ２０２５／Ｂ２０２６／Ｂ２０２７／Ｂ２０２８／Ｂ２０２９　 ７２～７７　 ６０～６５　 １０～１９　 ９～１８

７Ｂ １５６．９２～１５７．７９ Ｂ２０２７　 １００　 ７５　 ７５　 ７５

１Ｄ ２７．２２～２９．４４ Ｂ２０２７　 ８７　 ６２　 ５０　 ６２

１Ｄ ５０．９２～５１．４６ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ５０　 ５０

２Ｄ ２４．１５～２６．０７ Ｂ２０２８　 １００　 ８７　 ７５　 ８７

２Ｄ １１１．６４～１１４．５４ Ｂ２０２７　 １００　 ７２　 ４４　 ４４

２Ｄ １８２．４８～１８４．５２ Ｂ２０２７　 ８３　 ５０　 ６６　 ６６

５Ｄ ２１．１４～２１．４２ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ５０　 ５０

５Ｄ ３１．６７～３３．２１ Ｂ２０２７　 １００　 ７０　 ４０　 ３０

５Ｄ ３４．７７～３５．７０ Ｂ２０２７　 ９１　 ７５　 ２５　 ３３

５Ｄ ６１．９３～６２．７９ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ０　 ０

５Ｄ ９０．９９～９１．５０ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ０　 ５０

５Ｄ ９７．２７～９７．７０ Ｂ２０２７　 １００　 ７５　 ２５　 ７５

５Ｄ １０４．７７～１０５．４０ Ｂ２０２７　 １００　 ６６　 ３３　 ６６

６Ｄ １６４．５０～１６４．９８ Ｂ２０２７　 １００　 ５０　 ５０　 ５０

３　讨 论

普通小麦的Ａ、Ｂ基因组供体（四倍体小麦）
和Ｄ基因组供体（节节麦）为普通小麦育种提供
了丰富的遗传基础［７－８，１３－１５］。以人工合成小麦为
“桥梁”，可以通过同源重组方式，同时将四倍体小
麦和节节麦的外源遗传物质导入到现有小麦遗传

背景中。人工合成小麦在冬麦区的遗传改良实践
已证明其在小麦育种中的重要利用价值［１４－２０］。
本研究中，利用人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１选育

的５个小麦新品系在青海春麦区丰产性较好，表
明人工合成小麦在春小麦产量育种中也有应用潜

力。ＳＨＷ－Ｌ１来自于具有多小穗的四倍体小麦

ＡＳ２２５５与节节麦 ＡＳ６０的杂交。该杂交组合在
不采用胚培的情况下，能够产生有生活力的杂
种［２３］，且获得的单倍体杂种能够通过未减数配子
的结合，实现染色体自动加倍［４，２４］。节节麦ＡＳ６０
具有高分子量谷蛋白新亚基组合１Ｄｘ３．１ｔ 和

１Ｄｙ１１＊ｔ［２５］，它具有的光周期基因Ｐｐｄ－Ｄｔ１可能
不存在于现有普通小麦群体中［２６－２７］。利用ＳＨＷ－
Ｌ１构建的遗传群体，发掘出了一些育种上有潜在

利用价值的 ＱＴＬ位点［２８－３４］。但是，该遗传群体
存在许多野生不良性状，株系间的生育期、株高、
分蘖等性状差异大，这可能影响 ＱＴＬ的鉴定结
果，所发掘出的 ＱＴＬ在当前的小麦育种中的实
际应用价值还有待于进一步的评价。
人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１植株高大，分蘖多，

穗长较长，种子较大。但也存在着穗层极不整齐、
生育期长、颖壳坚硬难以脱粒等不良野生性状。
本研究涉及的 ５ 个 ＳＨＷ－Ｌ１ 改良新品系是

ＳＨＷ－Ｌ１与多个普通小麦优良品系杂交、回交
后，再经多代系统选育而来。它们在青海表现出
较优的农艺性状和较高的产量潜力。推测源于四
倍体小麦和节节麦亲本的野生不良性状被选择淘

汰，保留在新品系中的外源染色体区段可能对育
种选择是有利的。因此，从中鉴定出导入的四倍
体小麦和节节麦外源染色体区段，可为下一步的
外源优良基因发掘及育种改良提供基础信息和

材料。
本研究从人工合成改良品系中检测到７８个

外源染色体区段。其中，２４个来源于四倍体小麦

ＡＡＢＢ基因组的外源染色体区段分布于３个以上
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的品系当中。位于１Ａ、６Ａ、７Ａ、６Ｂ染色体上的５
个区段存在于所分析的５个品系中，１５个区段
（１Ａ／２个，１Ｂ／２个，２Ａ／８个，７Ａ／３个）分布于４
个品系中，４个区段（４Ｂ、５Ｂ和６Ａ）分布于３个品
系中。因为本研究所分析的５个新品系来自于５
个不同的Ｆ５ 单株后代，其Ｆ２～Ｆ４ 采用单株混合
选择，所以推测这些分布于多个品系的外源染色
体区段可能具有育种选择优势。这些共同存在于
新品系中的外源染色体区段，可能具有重要的育
种基因或基因簇，因此应是关注的重点。下一步，
将深入评估这些外源染色体区段的遗传效应和育

种价值，并从中发掘出优良新基因。同时，可利用
它们进行外源染色体区段聚合育种，以提高普通
小麦的遗传多样性。
在现有小麦Ａ、Ｂ和Ｄ三个基因组中，小麦的

Ｄ染色体组的遗传多样性最低。其中一个重要原
因在于，普通小麦起源后，四倍体小麦与普通小麦
容易相互杂交，它们存在遗传物质交流［３５］。但
是，节节麦通常很难与普通小麦天然杂交，节节麦
与小麦的Ｄ基因组间缺乏遗传交流。本研究检
测到Ｄ基因组１Ｄ、２Ｄ、５Ｄ、６Ｄ染色体上的节节麦
外源区段１３个，其中１２个来自于小麦新品系

Ｂ２０２７。该品系可作为丰富小麦Ｄ基因组遗传多
样性的育种亲本材料予以重点关注。
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