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小麦品种百农 ＡＫ５８与周麦１８的遗传差异性分析

徐　鑫
（新乡学院，河南 新乡　４５３００３）

　　摘要：为解析百农 ＡＫ５８和周麦 １８的遗传差异，利用表型数据分布于小麦全基因组的 ３０５个 ＳＳＲ标记进行分析，

以期为小麦大面积种植品种的培育提供参考。方差分析表明，百农 ＡＫ５８和周麦 １８在株高、千粒质量和单位面积穗

数上存在极显著差异，其中百农 ＡＫ５８在株高和单位面积穗数上明显优于周麦 １８。分子标记比较发现，３０５对 ＳＳＲ引

物中有１３０对引物在百农 ＡＫ５８与周麦１８之间扩增出差异带，多态引物比例达到４２．６％。２个品种在 Ａ、Ｂ、Ｄ基因组

存在差异的引物数基本一致，分别有 ３４，３７，３７个，多态引物比例表现为 Ｂ基因组（４３．９％）＞Ａ基因组（３７．１％）＞Ｄ

基因组（３３．５％）。百农 ＡＫ５８和周麦 １８的遗传差异在小麦 ７个部分同源群和 ２１对染色体上也表现一定的不均衡

性。在 ７个部分同源群之间，二者在第 ５部分同源群的遗传差异最大，多态引物比例达到 ４９．３％，而在染色体水平

上，它们在３Ｂ、５Ｂ、７Ｂ、４Ａ的遗传差异相对较大，多态性引物比例均超过５０％。百农 ＡＫ５８和周麦１８所不同的 ＳＳＲ位

点是遗传研究中需要重点关注的基因组区域。
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　　百农 ＡＫ５８和周麦 １８均是当前我国黄淮冬麦
区大面积种植的小麦骨干品种，年推广面积超过

６６．６７万 ｈｍ２。百农 ＡＫ５８由河南科技学院小麦育
种中心育成，系谱为周麦１１／／温麦６号／郑州 ８９６０，

属半冬性多穗型中熟品种，具有根系活力强、抗寒性

好、成穗率高、株型紧凑、矮秆抗倒和丰产稳产性好

等优点，截至 ２０１４年，百农 ＡＫ５８全国已累计种植
超过１３３３．３３万 ｈｍ２。周麦 １８由河南省周口市农
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业科学院从内乡１８５／周麦９号中选育而来，属半冬
性中大穗型中晚熟品种，具有综合抗病、抗倒能力

强，成穗率高、耐旱耐渍及后期高温等优点，是目前

我国黄淮冬麦区小麦区试对照品种。研究这２个品
种在分子水平上的遗传差异对小麦新品种的选育具

有一定的指导意义。随着分子生物学的不断发展，

分子标记提供了一种基于 ＤＮＡ变异的新技术手段。
其中 ＳＳＲ标记具有数量丰富、分布整个基因组、多
态性高、易于操作和共显性遗传等特点，被广泛应用

于作物遗传
［１－２］

、种质资源评价
［３－４］

和辅助选择育

种
［５－６］

等方面研究。王刚等
［７］
应用赤霉素反应和分

子标记检测发现，百农 ＡＫ５８及其亲本豫麦 ４９号
（温麦６号）和郑州８９６０均携带 ＲｈｔＤ１ｂ矮秆基因。
李小军等

［８］
也通过 ＳＳＲ标记揭示了百农 ＡＫ５８姊妹

系及其亲本的遗传构成特点。目前，关于大面积种

植品种百农 ＡＫ５８和周麦 １８的比较研究多集中在
形态

［９］
和生理特性方面

［１０－１２］
，二者基于 ＤＮＡ水平

的分子遗传差异性尚未见报道。本研究利用分布于

小麦全基因组的 ３０５个 ＳＳＲ标记，解析百农 ＡＫ５８
和周麦１８在不同基因组、７个同源群以及不同染色
体之间的遗传差异，旨在为小麦大面积种植、品种的

培育提供参考。

１　材料和方法

１．１　试验材料
大面积种植品种百农 ＡＫ５８和周麦 １８，均由河

南科技学院小麦育种中心提供。

１．２　试验方法
１．２．１　表型性状调查　２０１３年１０月１０日，将２个
品种种植于河南新乡试验田，重复 ３次，每小区 １３

行，行长８ｍ，行距 ２３ｃｍ，每行播种 ５５０粒，常规田
间管理。２０１４年６月材料成熟进行性状调查时，每
小区随机选取中间行中部的１０个植株测量主茎高、
穗长、小穗数和穗粒数。每小区收获中间行 １ｍ长
测产，计算单位面积产量，同时取 １０００粒称千粒质
量。用 ＳＡＳ８．０软件进行方差分析。
１．２．２　ＳＳＲ引物　选用分布于小麦 ２１对染色体上
的３０５对 ＳＳＲ引物，所有引物序列从 ＧｒａｉｎＧｅｎｅｓ
（ｈｔｔｐ：／／ｗｈｅａｔ．ｐｗ．ｕｓｄａ．ｇｏｖ／ＧＧ２／ｉｎｄｅｘ．）获得，由
北京赛百盛生物技术有限公司合成。

１．２．３　ＳＳＲ分子标记分析　每个品种取 ５～１０个
单株等量叶片混合，采用 ＣＴＡＢ法提取 ＤＮＡ［１３］。
ＰＣＲ反应体积为 ２０μＬ，含 １×Ｂｕｆｆｅｒ（０．０１ｍｏｌ／Ｌ
ＴｒｉｓＨＣｌ，ｐＨ值８．３，０．０５ｍｏｌ／ＬＫＣｌ）、０．００１５ｍｏｌ／Ｌ
ＭｇＣｌ２、０．２ｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ、５０ｎｇ引物和 ６０ｎｇ模板
ＤＮＡ。扩增程序为：９４℃预变性 ５ｍｉｎ；９４℃变性
１ｍｉｎ，５０～６０℃退火１ｍｉｎ，７２℃延伸 １ｍｉｎ，３５个
循环；７２℃延长 １０ｍｉｎ。扩增产物在 ８％非变性聚
丙烯酰胺凝胶中进行电泳分离，硝酸银染色。ＳＳＲ
扩增带型在相同迁移率位置上有带记为ｌ，无带记为
０，建立０、１数据库。

２　结果与分析

２．１　百农 ＡＫ５８与周麦１８的主要农艺性状比较
表１显示，百农 ＡＫ５８和周麦 １８在株高、千粒

质量和单位面积穗数性状上存在极显著差异，二者

在穗长和穗粒数性状上差异不明显。其中百农

ＡＫ５８的株高显著低于周麦 １８，而其单位面积穗数
多于周麦１８，但周麦１８表现更高的千粒质量。

表 １　百农 ＡＫ５８与周麦 １８主要农艺性状比较

Ｔａｂ．１　 ＡＮＯＶＡａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｇｒｏｎｏｍｉｃａｌｔｒａｉｔｓｂｅｔｗｅｅｎＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８ａｎｄＺｈｏｕｍａｉ１８

品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
株高／ｃｍ
Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ

穗长／ｃｍ
Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ

穗粒数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｇｒａｉｎｓ
ｐｅｒｓｐｉｋｅ

千粒质量／ｇ
１０００ｇｒａｉｎ
ｗｅｉｇｈｔ

穗数／（万穗／ｈｍ２）
Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｓｐｉｋｅｓ

百农 ＡＫ５８ＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８ ７２．６４Ａ ９．３７Ａ ３５．２３Ａ ３６．５１Ａ ７１６．２５Ａ
周麦 １８Ｚｈｏｕｍａｉ１８ ８０．７０Ｂ ８．９０Ａ ３５．６７Ａ ４０．５８Ｂ ５５７．１０Ｂ

　注：数据为３次重复的平均值。不同大写字母表示品种间有极显著差异（Ｐ＜０．０１）。
　Ｎｏｔｅ：Ｄａｔａａｒｅｍｅａｎｓｏｆ３ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ．ＤｉｆｆｅｒｅｎｔｃａｐｉｔａｌｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｔＰ＜０．０１ａｍｏｎｇｃｕｌｔｉｖａｒｓ．

２．２　百农 ＡＫ５８与周麦１８分子水平遗传差异
利用３０５对 ＳＳＲ引物对百农 ＡＫ５８和周麦 １８

进行电泳检测（图 １），发现 １３０对引物在 ２个品种
之间扩增出差异带，１７５对引物表现为单态扩增，多
态引物比例达到４２．６％。

３０５对引物中位于 Ａ、Ｂ、Ｄ基因组上的引物分
别有９３，８３，１０７对，分析百农 ＡＫ５８和周麦 １８２在

不同基因组的遗传差异，结果（表 ２）发现，３个基因
组间表现多态的引物数基本一致，分别有 ３４，３７，３７
个，其中 Ｂ基因组多态性引物比例最高（４３．９％），
其次为 Ａ基因组（３７．１％）和 Ｄ基因组（３３．５％）。

小麦７个部分同源群间分布的引物数为 ２８～
５０个，其中第 ４部分同源群引物最少，第 ５部分同
源群引物最多，平均每个部分同源群检测的引物数
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有４０．４个。分析百农 ＡＫ５８与周麦 １８在 ７个部分
同源群之间的遗传差异（表 ２）发现，２个品种在第
５，７部分同源群的遗传差异最大，多态引物比例分
别达到４４．０％和４４．５％；二者在第３，４部分同源群
的遗传差异基本一致，分别为 ４２．４％和 ４１．０％，而
它们在第２，６部分同源群上的多态引物比例相当，
分别为３６．０％和３４．０％，二者遗传差异最小的是第
１部分同源群，多态引物比例仅为２０．２％。

进一步分析百农 ＡＫ５８和周麦 １８在染色体水
平的遗传差异（图２）发现，多态性引物比例在 ２１对
染色体间也存在一定的不均衡性。不同染色体所检

测的引物数为６～２６个，其中４Ｄ引物最少，５Ｄ引物
最多，平均每对染色体检测的引物数有１３．５个。百
农 ＡＫ５８和周麦１８在３Ｂ、５Ｂ、７Ｂ、４Ａ染色体的遗传
差异较大，多态性引物比例均超过５０％，二者在１Ａ

染色体上多态引物比例最低，仅为９．１％。

Ｍ．分子量标准；１．周麦 １８；２．百农 ＡＫ５８；引物从左往右依次为
Ｂａｒｃ３２４、Ｗｍｃ４１９、Ｂａｒｃ５６、Ｂａｒｃ１２０、Ｗｍｃ４９１、Ｂａｒｃ２０１、Ｘｇｗｍ４２７。
Ｍ．１００ｂｐＤＮＡｌａｄｄｅｒ；１．Ｚｈｏｕｍａｉ１８；２．ＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８；Ｔｈｅｍａｒｋｅｒｓ
ｆｒｏｍ ｌｅｆｔｔｏｒｉｇｈｔｉｓＢａｒｃ３２４，Ｗｍｃ４１９，Ｂａｒｃ５６，Ｂａｒｃ１２０，Ｗｍｃ４９１，
Ｂａｒｃ２０１ａｎｄＸｇｗｍ４２７．

图 １　部分 ＳＳＲ引物在周麦 １８和百农 ＡＫ５８的扩增结果

Ｆｉｇ．１　ＳＳＲｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｓｏｍｅｍａｒｋｅｒｓｉｎ

ＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８ａｎｄＺｈｏｕｍａｉ１８

表 ２　百农 ＡＫ５８和周麦 １８在不同基因组及 ７个部分同源群的遗传差异

Ｔａｂ．２　ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｂｅｔｗｅｅｎＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８ａｎｄＺｈｏｕｍａｉ１８ｏｎｅｉｔｈｅｒ７ｈｏｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐｓｏｒｇｅｎｏｍｅｓ

项目

Ｉｔｅｍ
名称

Ｎａｍｅ

总引物数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｏｔａｌ
ｐｒｉｍｅｒｓ

多态引物

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｐｒｉｍｅｒｓ

多态引物比例／％
Ｒａｔｅｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｐｒｉｍｅｒｓ

基因组 Ａ ９３ ３４ ３７．１
Ｇｅｎｏｍｅｓ Ｂ ８３ ３７ ４３．９

Ｄ １０７ ３７ ３３．５
同源群 １ ３４ ７ ２０．２
Ｈｏｍｏｅｏｌｏｇｏｕｓｇｒｏｕｐｓ ２ ４５ １７ ３６．０

３ ４０ １６ ４２．４
４ ２８ １１ ４１．０
５ ５０ ２２ ４４．０
６ ３８ １３ ３４．０
７ ４８ ２２ ４４．５

图 ２　百农 ＡＫ５８和周麦 １８在不同染色体的遗传差异分析

Ｆｉｇ．２　ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｂｅｔｗｅｅｎＢａｉｎｏｎｇＡＫ５８

ａｎｄＺｈｏｕｍａｉ１８ｏｎ２１ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

３　结论与讨论

郑惠玲等
［１１］
分析了百农 ＡＫ５８和周麦 １８在不

同生育期的净光合速率、蒸腾速率和叶片瞬时水分

利用效率，发现２个小麦品种的净光合速率总体均

随小麦生育期的推进而提高，但水肥处理对周麦 １８
不同生育时期的蒸腾速率影响较大，而对百农

ＡＫ５８影响较小。杨文博等［１２］
测定了水培体系中低

磷胁迫和正常供磷条件下不同小麦品种的形态及生

理特征，发现百农 ＡＫ５８在低磷处理下的生物量和
吸磷量效率均优于周麦 １８。冯素伟等［９］

通过比较

百农 ＡＫ５８和周麦 １８在不同播期条件下茎秆特性
及茎秆倒伏指数发现，不管是早播还是晚播，百农

ＡＫ５８的抗倒能力在生育后期都明显高于周麦 １８，
播期对百农 ＡＫ５８节间粗度的影响不大，节间长度、
节间粗度、壁厚和基部茎节弹性均优于周麦 １８。本
研究通过二者的主要农艺性状比较也发现，百农

ＡＫ５８在株高上略矮于周麦 １８，这在一定程度上提
高了百农 ＡＫ５８的抗倒伏能力；百农 ＡＫ５８的单位
面积穗数也多于周麦 １８，为产量的提高奠定了基
础。这些可能是百农 ＡＫ５８较周麦 １８推广种植面
积更大的重要因素。
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以往研究
［１４－１５］

已表明，小麦育种中受到强烈选

择的基因组区域往往与重要性状相关联。盖红梅

等
［１６］
对大面积推广小麦品种碧蚂 １号和碧蚂 ４号

ＳＳＲ分子标记分析发现，碧蚂 ４号含有的优势等位
变异多于其姊妹系碧蚂 １号。王庆专等［１７］

分析了

小麦品种碧蚂１号、碧蚂 ４号及其他 ３个姊妹系的
遗传差异，发现碧蚂 ４号具有与其他姊妹系不同的
特异染色体位点或区段，并且与已知重要性状相关

联。李小军等
［８］
通过比较百农 ＡＫ５８与其 ３个姊妹

系的遗传差异，发现百农 ＡＫ５８有 ４０个不同于姊妹
系丰收６０和百农 ４３３０的 ＳＳＲ特异位点，其中多数
位点已知存在与产量、抗病等重要农艺性状相关的

基因。徐鑫等
［１８］
利用分布于小麦全基因组的 ４２８

个 ＳＳＲ标记对４个大面积种植品种和４个骨干亲本
进行了比较分析，发现骨干亲本和大面积种植品种

分别有５１８，３１５个特有等位变异。本研究发现的百
农 ＡＫ５８和周麦１８所不同的 ＳＳＲ位点可能是遗传
研究中一些需要重点关注的基因组区域，进一步研

究有助于解析一个品种大面积推广利用的形成

原因。
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