
巨穗小麦种质主要特异性状的遗传和相关性研究
Ξ

谢晓玲1 　邓自发1 　解俊峰2

(1.南通师范学院生命科学与技术系　江苏南通　226007 ;　2.中国科学院西北高原生物研究所　青海西宁　810001)

摘要 :本文分析了来源相同的 14种巨穗小麦种质的主要特异性状间的相关性 ,回归分析了性状对间的数量关系 ,并结合基

因定位的结果探讨了性状间的相关性与基因连锁程度的关系 ,结果表明 :小穗数与穗粒数的正相关程度最高 (r = 0. 9625) ;

千粒重与多数性状间呈负相关 ;株高与多数性状间的正相关程度较高 (r > 0. 8) ;控制相关性状的基因多位于同一染色体或

染色体的同一臂上 ,且正相关程度越高的性状对 ,其控制基因连锁程度越高 ;3A染色体上控制千粒重的基因的作用效应 ,

以及该基因与 3A染色体上控制其它性状的基因间的连锁关系是造成千粒重与其他性状呈负相关的主要遗传因素。
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巨穗小麦种质是解俊峰研究员等以高原 2D单体系列为基础 ,利用染色体工程引入外源基因 ,并应用小麦顶生小穗的变异 ,采用 F2

优株重复复合杂交法综合、固定、累加了多种属亲本的优秀基因而创造出的一批有较高研究和利用价值的小麦超高产育种的优良基础材

料 ,是一类具有茎杆粗壮、叶片宽厚直立、大穗、大粒、高结实率等特点的种质资源 [3 ]。研究其主要特异性状的遗传规律 ,并对各性状间的

遗传相关关系进行探讨 ,对于巨穗超高产品种的组装培育无疑是很有意义的。

1　材料与方法

供试材料为中国科学院西北高原生物研究所解俊峰研究员等培育出的一批巨穗小麦种质材料 :122、128、130、145、164、172、174、

175、222、226、233、241、253及 267。

田间随机区组设计 ,3次重复 ,4行区 ,行长 3m ,行距 0. 3m ,株距 0. 1m。田间管理一致。成熟时取 10株样本考种 ,考察的主要性状

包括株高、穗长、小穗数、穗粒数和千粒重。株高测量每株选最高分蘖 ,从茎基部量至穗顶端 (不包括芒)。穗长、小穗数、穗粒数考种时每

株取 5～8穗考察 ,资料统计分析以其平均值作为重复观察值 ,用于结果分析。千粒重以实收籽粒数及其重量经换算获得。

数据的统计分析与检验按参考文献 [1 ,2 ]进行。

2　结果与分析

2. 1　主要特异性状的遗传变异分析

对 14个种质各性状的小区平均数进行方差分析 ,F测验 (表 1)表明 ,种质间各特异性状的差异均达极显著水平。经遗传分析各性状

都有一定的遗传变异 ,株高和小穗数遗传变异度较小 ,分别仅有 9. 3 %和 9. 6 % ,而穗粒数和千粒重的遗传变异系数较大 ,分别达到 23.

4 %和 20. 6 %。遗传力分析中 ,小穗数、穗粒数和千粒重三个性状的广义遗传力中等 ,广义遗传力为 66. 8 %～73. 5 % ,而株高和穗长的遗

传力较高 ,分别达到 84. 3 %和 82. 6 % ,说明这两性状的遗传稳定性较高 ,受环境因素的影响较小。

表 1　性状的 F值及遗传参数

性状 F值 平均数 变幅 遗传变异系数 遗传力

株高 13. 2 3 3 104. 5 80. 5～125. 3 9. 3 84. 3

穗长 12. 3 3 3 21. 1 17. 4～28. 0 13. 2 82. 6

小穗数 9. 5 3 3 26. 8 22. 6～31. 0 9. 6 73. 5

穗粒数 10. 2 3 3 116. 2 68. 8～149. 8 23. 4 66. 8

千粒重 10. 7 3 3 59. 4 45. 1～84. 4 20. 6 72. 2

　　　注 : 3 3 P < 0. 01

表 2　主要特异性状间的相关系数

性状 小穗数 穗粒数 千粒重 株高

穗长 0. 6902 3 3 0. 7424 3 3 0. 5112 0. 8510 3 3

小穗数 0. 9625 3 3 - 0. 7304 3 3 0. 8256 3 3

穗粒数 - 0. 8058 3 3 0. 8393 3 3

千粒重 - 0. 5863 3

　　　注 : 3 P < 0. 05 ;　3 3 P < 0. 01

2. 2　主要特异性状间的遗传相关分析

对巨穗种质的 5个主要特异性状进行相关分析 ,结果见

表 2。对两两间的相关系数进行显著性检验 ,除穗长和千粒

重为中度相关外 ,其他两性状间都呈显著或极显著相关 ,其中

千粒重与小穗数间及千粒重与穗粒数间呈极显著负相关 ,与

株高间呈显著负相关关系 ,其它 6组性状对间呈极显著正相

关 ,尤以小穗数与穗粒数间的相关系数高达 0. 9625。株高与

各性状间的相关性较强 ,由此可以看出巨穗种质植株的高低

可能对其产量性状的影响较大 ,植株高大占据较大的空间 ,增

大有效光合面积 ,为扩大小麦产量的贮存库打下基础。

2. 3　巨穗小麦种质主要特异性状间的回归分析

对回归方程 (表 3)所进行的显著性检验表明 ,除千粒重

与穗长的回归方程不显著外 ,其它 9个方程回归都显著或极

显著 ,较好地拟合了性状间的数量关系。根据实测值与预测

值的比较 ,误差范围在 1. 2 %～13. 3 % ,经 t值检验 ,差异不显

著 ,预测效果较好。
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根据相关关系 ,可以有目的和针对性地将一些优良性状进行整合 ,而回归分析的结果又可较好地预测未来优良新品种的一系列数量

性状的目标值。

表 3　主要特异性状间的回归方程

性状 穗粒数 千粒重 小穗数 穗长

株高 Y = 70. 4917 + 0. 2908X 3 3 Y = 131. 2456 - 0. 4516X3 Y = 23. 2833 + 3. 0243X3 3 Y = 43. 0680 + 2. 8879X3 3

穗粒数 Y = 223. 0606 - 1. 7909X3 3 Y = - 158. 5998 + 10. 3127X3 3 Y = - 36. 4413 + 7. 2715X3 3

千粒重 Y = 35. 9495 - 0. 1535X3 3 Y = 106. 8267 - 2. 2525X

小穗数 Y = 13. 3641 + 0. 6394X3 3

　　　　注 : 3 P < 0. 05 ; 3 3 P < 0. 01。

表 4　主要特异性状间的基因连锁关系

性状 穗粒数 千粒重 小穗数 穗长

株高 3AS (3AS 3 ,3AL 3 ) 3AS 3 ,6B (3AS ,3AL) ,5AL 3

穗粒数 (3AS ,3AL 3 ) 3AS 3 ,1BL 3 (3AS ,3AL)

千粒重 (3AS 3 ,3AL 3 ) ,2B 3AL ,6DL 3

小穗数 (3AS ,3AL)

　　　　注 : 3表示为强效基因 ;表中 2B和 6B暂不能定位于某一臂。

3　讨论

小麦育种的研究虽已育成一些有价值的材料

或生产上有较好表现的品种 ,但仍难摆脱小株小

穗的模式 ,所以必须采用系统的综合技术 ,从各方

面预测未来小麦的发展趋势、株型模式 ,有目地的

开辟小麦育种新途径 ,创造新材料 ,才能培育出迥

异于当前栽培品种的超高产小麦新型品种。

为了适应生产条件和管理水平的不断提高 ,新培育小麦品种的茎秆趋于矮化 ,叶片趋于小型直立化 ,株型趋于集约化。这类品种曾

对小麦产量的提高起了很大的促进作用。但是由于株型矮化 ,植株占据的空间、单株有效光合面积和贮存库的容量也随之锐减 ,即形成

了大群体小空间 ,有效光合面积和最终产量都受限。另外由于茎秆的降低 ,植株抵抗病虫害的能力也显著下降 ,也限制了产量的大幅提

高。为此各国育种专家开始设计未来理想型小麦的株型模式 ,最终的共识是要在增加有效光合面积、提高光合效率和扩大小麦贮存库三

个方面取得突破[5、6 ]。为了得到较大的贮存库 ,未来的超高产小麦的植株就需粗壮高大、叶片宽厚直立或半直立 ,从而可以占有较大的

空间增大有效光合面积 ;穗型结构应具有大穗、侧生小穗数多、多粒和大粒相结合的特点。从各性状的相关性分析结果可以看出 ,参与实

验的巨穗种质材料各产量性状间及与株高间的相关性都较高 ,进一步验证了大源大库的理论 ,这些种质材料在一定程度上符合未来超高

产小麦的要求 ,若经进一步整合和筛选 ,定会产生一批新的超高产小麦品种 (系)。

在对部分巨穗小麦种质材料的主要特异性状进行基因定位研究后发现 ,控制相关性状的基因多位于同一染色体或染色体的同一臂

上 ,且正相关程度越高的性状对 ,其控制基因连锁程度越高 (表 4) ,如控制小穗数和穗粒数的基因中有两个都位于 3AS和 1BL 上 ,且二者

都是强效基因[4 ] ,二者间的相关系数为 0. 9625 ,小穗数与穗长间仅有一个基因位于同一染色体上 ,且分布于不同的臂上 ,它们的相关系

数比其与穗粒数间的小得多。千粒重除与穗长呈正相关外与其它性状都呈负相关 ,穗长的控制基因中有两个与控制千粒重的基因位于

同一染色体的同一臂上 ,其他性状的控制基因中仅有一个与控制千粒重的基因位于同一染色体上 (3A) ,但分别位于 3A染色体的长短臂

上。为了尽可能地减小千粒重与其他产量性状间的负相关程度 ,可能就要涉及到位于 3A染色体上控制千粒重的基因与控制其它产量

性状的基因的连锁关系 ,以及该基因的作用效应调节的研究 ,只有这样才能将诸多优良性状整合在同一小麦品种中 ,育成全新的超高产

小麦品种 (系)。
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播种深度为 4～5cm。
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Preliminary Study on the Seed Germination
of Heavy Feeder Pigeon Pea Crop

Yan Zihong1 , 　Chen Yongjun2 , 　He Huaxinag3

(1. Animal college of Guizhou University , Guiyang 550025)
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Abstract :The germination characteristic of Pigeon pea seeds was researched in 2003. The result was that the pigeon pea seeds almost didn’t ab2
sorb the water after seed soaking 12 hours and the best seed soaking time was 9～12 hours , about 1. 3 times of water of Pigeon pea seed quantity

must be absorbed in order to complete the process of germination ; the temperature range of germination was 12～46℃and the best temperature

was about 25～35℃; the seed leaves of Pigeon pea didn’t grow from the soil and the suitable depth of seed sowing was 4～5cm.

Key wards　Pigeon pea　Seed　quantity of absorbing water　Temperature　Seed sowing.
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Effects with Varies Treatments on the Seed Germination
of A rabidopsis Pumila

Zhang Xia , Wang Shaoming , Fan Xianwei , Li Xueyu

(Bio2engineering college , Shihezi University , Shihezi 832003)

Abstract : Using the treatments of which soaking in the H2O2 solution with varies concentration and period , varies temperature , varies condition

of illumination , varies medium to the seed of Arabidopsis pumila. The results showed that the germination was distinctly facilitated by H2O2 , the

seed dormancy would terminated and its afterripening would finished by the treatments with varies temperature , illumination could improve the

germination probability of the seed through shorten or terminated the its dormancy.

Key words　 A rabidopsis pumila 　Seed germination 　Seed afterripening　Seed dormancy
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Abstract :This paper is on the correlation analysis of the main special properties and the regression analysis of the character pairs on 14 giant spike

wheat germplasm , and according to the results of gene location , the relationship between correlation and the degree of gene linkage was dis2
cussed. The results show that the positive correlation between spikelet number and kernal number is strongest in all character pairs (r = 0. 9625) .

The correlation between 10002kernal weight and the other character is negative. In all character pairs , the degree of positive correlation between

plant height and the most other character is stronger (r > 0. 8) . Most of the genes controlling correlated character are on the same chromosome or

the same arm of the chromosome , and the stronger the degree of positive correlation is , the closer the linkage relationship of controlling gene is.

The main genetic factors , which cause the negative correlation between 10002kernal weight and the other characters , are the function of genes

controlling 10002kernal weight and the linkage relationship between this gene and the genes controlling other properties on 3A chromosome.

Key words　Giant spike wheat 　 Inheritance correlation analysis　Gene linkage
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