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利用多重犘犆犚技术鉴定小麦背景中的１犅犔·１犚犛
易位和犌犾狌犇１犱 基因
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摘　要：高分子量谷蛋白亚基（ＨＭＷＧＳ）对小麦面粉加工品质有促进作用，尤其是ＧｌｕＤ１ｄ 基因编码

的１Ｄｘ５＋１Ｄｙ１０亚基能增加面团的筋度和弹性。小麦背景中的１ＢＬ·１ＲＳ易位对小麦面粉加工品质有显著

的负面影响。因此，在小麦品质育种中如何判定小麦背景中是否含有１ＢＬ·１ＲＳ易位和 ＨＭＷＧＳ的Ｇｌｕ

Ｄ１ｄ 基因具有重要意义。本研究利用３对分别检测１ＢＬ·１ＲＳ易位、ＧｌｕＢ３ 和ＧｌｕＤ１ 位点的共显性特异标

记，结合ＳＤＳＰＡＧＥ鉴定，对１６份已知遗传背景和ＧｌｕＤ１ｘ 等位基因材料及３８株（周麦１８×烟农１９）Ｆ２ 群

体进行了分析，探索出适合同时鉴定小麦背景中１ＢＬ·１ＲＳ易位和ＧｌｕＤ１ｄ 基因的多重ＰＣＲ技术实验体系，

并采用该体系对国内外３５２份小麦品种（系）进行了鉴定。结果表明，该体系是同时鉴定小麦背景中１ＢＬ·

１ＲＳ易位和ＧｌｕＤ１ｄ 基因的一种非常有效、简便可行的实验方法，可在标记辅助选择（ＭＡＳ）育种中应用。
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ｍｉｎａｔ７２°Ｃｗｅｒｅｐｅｒｆｏｒｍｅｄ，ｆｏｌｌｏｗｅｄｗｉｔｈａｎ

ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ１０ｍｉｎｅｘｔｅｎｓｉｏｎ．

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊犪狀犱犲狓狆犲犮狋犲犱狊犻狕犲狊狅犳犘犆犚犳狉犪犵犿犲狀狋

Ｇｅｎｅ Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′……３′） Ｓｉｚｅｏｆｆｒａｇｍｅｎｔ（ｂｐ） Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ｓｅｃ１ ＳｅｃＰ１ ＡＣＣＴＴＣＣＴＣＡＴＣＴＴＴＧＴＣＣＴ １０７６ ［２２］

ＳｅｃＰ２ ＣＣＧＡＴＧＣＣＴＡＴＡＣＣＡＣＴＡＣＴ

ＧｌｕＢ３ ＧｌｕＢ３Ｆ ＧＧＴＡＣＣＡＡＣＡＡＣＡＡＣＡＡＣＣＣ ６３６ ［２２］

ＧｌｕＢ３Ｒ ＧＴＴＧＣＴＧＣＴＧＡＧＧＴＴＧＧＴＴＣ

ＧｌｕＤ１ｄ ＤｘＦ ＴＴＴＧＧＧＧＡＡＴＡＣＣＴＧＣＡＣＴＡＣＴＡＡＡＡＡＧＧＴ ３４３／３６１ ［１９］

Ｄｘ５Ｆ ＡＡＡＡＧＧＴＡＴＴＡＣＣＣＡＡＧＴＧＴＡＡＣＴＴＧＴＣＣＧ

ＤｘＲ ＡＡＴＴＧＴＣＣＴＧＧＣＴＧＣＡＧＣＴＧＣＧＡ

　　ＴｈｅｓｉｚｅｏｆＰＣＲｐｒｏｄｕｃｔｓｆｏｒＧｌｕＤ１ｄａｎｄｏｔｈｅｒａｌｌｅｌｅｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
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１．３　犛犇犛犘犃犌犈犪狀犪犾狔狊犻狊

Ｇｌｕｔｅｎｉｎｐｒｏｔｅｉｎｅｘｔｒａｃｔｓｗｅｒｅｐｒｅｐａｒｅｄａｃ

ｃｏｒｄｉｎｇｔｏＬｉｕ犲狋犪犾
［１３］ａｎｄＳｉｎｇｈ

［３０］ｗｉｔｈｓｍａｌｌ

ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ：ａｇｒｏｕｎｄｗｈｏｌｅｋｅｒｎｅｌｏｆｔｈｅｓｉｘ

ｔｅｅｎｖａｒｉｅｔｉｅｓｏｒｔｈｅｈａｌｆｋｅｒｎｅｌ（ｄｉｓｔａｌｅｍｂｒｙｏ

ｅｎｄ）ｏｆｔｈｅＦ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｗａｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｗｉｔｈ１．５

ｍＬｏｆ５０％ｐｒｏｐａｎｏｌ（ｖ／ｖ）ｆｏｒ５ｍｉｎｕｎｄｅｒｃｏｎ

ｔｉｎｕｏｕｓｖｏｒｔｅｘｍｉｘｉｎｇ，ｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

（２０ｍｉｎａｔ６５°Ｃ），ｖｏｒｔｅｘｉｎｇ（５ｍｉｎ），ａｎｄｃｅｎ

ｔｒｉｆｕｇａｔｉｏｎ（５ｍｉｎａｔ６６００ｇ）．Ｔｈｅｓｕｐｅｒｎａｔａｎｔ

ａｎｄｒｅｓｉｄｕｅｏｂｔａｉｎｅｄｗｅｒｅｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄａｓｔｈｅｆｉｎａｌ

ｇｌｉａｄｉｎｐｌｕｓｓｅｃａｌｉｎ（ｗｈｅｎ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａ

ｔｉｏｎｗａｓｐｒｅｓｅｎｔ）ａｎｄｇｌｕｔｅｎｉｎｅｘｔｒａｃｔｓ，ｒｅｓｐｅｃ

ｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｓｅｔｗｏｆｒａｃｔｉｏｎｓｗｅｒｅｓｅｐａｒａｔｅｌｙｐｒｅ

ｐａｒｅｄｆｏｒＳＤＳＰＡＧＥａｎａｌｙｓｉｓａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏＳｉｎｇｈ

犲狋犪犾
［３０］．ＨＭＷＧＳｗｅｒｅｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅｎｏ

ｍｅｎｃｌａｔｕｒｅｏｆＰａｙｎｅａｎｄＬａｗｒｅｎｃｅ
［３１］ａｎｄｔｈｅ

ＬＭＷＧＳ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ ｏｆ

Ｓｉｎｇｈ犲狋犪犾
［３０］ａｎｄＪａｃｋｓｏｎ犲狋犪犾

［３２］．Ｔｈｅｐｒｅｓ

ｅｎｃｅｏｆＧｌｕＢ３ｊ（ｎｕｌｌａｌｌｅｌｅ）ａｎｄω狊犲犮犪犾犻狀ｉｎｄｉｃａ

ｔｅｄｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆｔｈｅ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ
［３３］．Ａ１３％ＳＤＳｐｏｌｙａｃｒｙｌａｍｉｄｅｇｅｌｗａｓｕｓｅｄｔｏ

ｓｅｐａｒａｔｅｇｌｉａｄｉｎａｎｄＨＭＷｇｌｕｔｅｎｉｎｓｕｂｕｎｉｔｅｘ

ｔｒａｃｔｓ．

２　犚犲狊狌犾狋狊

２．１　犗狆狋犻犿犻狕犪狋犻狅狀犪狀犱狏犪犾犻犱犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犿狌犾狋犻狆犾犲狓

犘犆犚

ＴｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｗａｓｃｏｍｐｏｓｅｄｏｆｓｅｖｅｎ

ｐｒｉｍｅｒｓ：ｔｗｏｐｒｉｍｅｒｓ ｗｅｒｅｓｐｅｃｉｆｉｃｆｏｒＳｅｃ１

ｇｅｎｅ，ｐｒｏｄｕｃｅｄａ１０７６ｂｐｆｒａｇｍｅｎｔｉｎｓｉｚｅ
［２７］；

ｔｗｏｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｓｐｅｃｉｆｉｃｆｏｒＧｌｕＢ３ｌｏｃｕｓ，ｇａｖｅ

ａｎｅｘｐｅｃｔｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｏｆ６３６ｂｐｉｎｓｉｚｅ
［２７］；ｔｈｅ

ｏｔｈｅｒｔｈｒｅｅｐｒｉｍｅｒｓｃｏｕｌｄｇｅｎｅｒａｔｅａ３４３ｂｐｏｒ

３６１ｂｐｓｐｅｃｉｆｉｃＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｆｏｒｔｈｅＧｌｕＤ１ｄ

ｇｅｎｅａｎｄｏｔｈｅｒａｌｌｅｌｅｓｏｎｔｈｅＧｌｕＤ１ｘｌｏｃｕｓ，ｒｅ

ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ
［１９］．Ａｆｔｅｒａｓｅｒｉｅｓｏｆｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ

ｏｎｔｈｅｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｆＭｇＣｌ２，ｄＮＴＰ，ｐｒｉｍｅｒｓ，

ａｎｄａｌｓｏｏｎｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓ，

ａｎｉｄｅａｌｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎｗａｓ

ｃｒｅａｔｅｄ．

ＴｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｒｅｓｕｌｔｓｆｏｒ１６ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

（ｌｉｎｅｓ）ｗｅｒｅｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１（ｕｐｐｅｒ）．Ｔｈｅ３４３

ｂｐｆｒａｇｍｅｎｔｐｒｏｄｕｃｅｄｉｎｔｈｅｌａｎｅｓｏｆ１，４，５，６，

８，１０，１２，１３ａｎｄ１４ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｆ

ＨＭＷ１Ｄｘ５ｓｕｂｕｎｉｔ；ｔｈｅ３６１ｂｐｆｒａｇｍｅｎｔａｍ

ｐｌｉｆｉｅｄｉｎｔｈｅｌａｎｅｓｏｆ２，３，７，９，１１，１５ａｎｄ１６，

ｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈｅａｂｓｅｎｃｅｏｆＨＭＷ １Ｄｘ５ｓｕｂｕｎｉｔ．

ＴｈｉｓｒｅｓｕｌｔｗａｓｉｎａｃｃｏｒｄａｎｃｅｗｉｔｈｔｈｅＳＤＳ

ＰＡＧＥａｎａｌｙｓｉｓ （Ｆｉｇ．１ ｍｉｄｄｌｅ）．Ｔｈｅｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｐｒｉｍｅｒｓｆｏｒＳｅｃ１ｇｅｎｅａｍｐｌｉｆｉｅｄａ１０７６ｂｐｆｒａｇ

ｍｅｎｔｉｎｌａｎｅｓｏｆ３，４，７，８，１０，１１，１５ａｎｄ１６，

ｗｈｉｃｈｉｍｐｌｉｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ（ｌｉｎｅｓ）ｗｅｒｅ

１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ；ｔｈｅＧｌｕＢ３ ｐｒｉｍｅｒｓ

ａｍｐｌｉｆｉｅｄａ６３６ｂｐｆｒａｇｍｅｎｔｆｒｏｍｌａｎｅｓ１，２，５，

６，９，１２，１３ａｎｄ１４，ｗｈｉｃｈｉｎｆｅｒｒｅｄｔｈａｔｔｈｅｓｅ

ｖａｒｉｅｔｉｅｓｈａｄｎｏｒｍａｌ１Ｂｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｎｄｗｉｔｈ

ｏｕｔ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ．ＡｎｄｔｈｅＳＤＳ

ＰＡＧＥａｎａｌｙｓｉｓｏｆＬＭＷＧＳａｎｄω狊犲犮犪犾犻狀ｐｒｏ

ｔｅｉｎ ｃｏｎｆｉｒｍｅｄ ｔｈｏｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙ

（Ｆｉｇ．１ｌｏｗｅｒ）：ω狊犲犮犪犾犻狀ｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｔｈｅＧｌｕＢ３ｊ

ａｌｌｅｌｅｅｘｉｓｔｅｄｉｎｔｈｅｌａｎｅｓｏｆ３，４，７，８，１０，１１，

１５ａｎｄ１６；ｂｕｔｉｎｔｈｅｏｔｈｅｒｌａｎｅｓ，ω狊犲犮犪犾犻狀ｐｒｏ

ｔｅｉｎｗａｓａｂｓｅｎｔａｎｄｏｔｈｅｒａｌｌｅｌｅｓｏｆＧｌｕＢ３ｌｏｃｕｓ

ｗｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔ（ＧｌｕＢ３ｂａｌｌｅｌｅｉｎ１，９，１３ａｎｄ

１４；ＧｌｕＢ３ｆａｌｌｅｌｅｉｎ２；ＧｌｕＢ３ｈａｌｌｅｌｅｉｎ５ａｎｄ

６；ＧｌｕＢ３ｄａｌｌｅｌｅｉｎ１２）．

ＴｈｅＤＮＡｏｆｃｏｕｐｌｅｏｆｖａｒｉｅｔｉｅｓ （Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＳｐｒｉｎｇａｎｄＰｒｅｄｇｏｒｎｉａ２；Ｚｈｏｕｍａｉ１８ａｎｄＹａｎ

ｎｏｎｇ１９），ｗｈｉｃｈｂｏｔｈｈａｖｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔＨＭＷｇｌｕ

ｔｅｎｉｎｓｕｂｕｎｉｔｓｉｎＧｌｕ１Ｄｌｏｃｕｓａｎｄｄｉｓａｇｒｅｅｏｎ

１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｅａｃｈｏｔｈｅｒ，ｗａｓｍｉｘｅｄ

ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙｔｏ ｍａｋｅｔｗｏ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ＤＮＡ

ｐｌａｔｅｓａｒｔｉｆｉｃｉａｌｌｙ （ｌａｎｅ１７ａｎｄｌａｎｅ１８）．Ａｓ

ｓｈｏｗｎｉｎＦｉｇ．１，ａｌｌｔｈｅａｍｐｌｉｃｏｎｓ（１０７６ｂｐ，

６３６ｂｐ，３６１ｂｐａｎｄ３４３ｂｐ）ｗｅｒｅｐｒｏｄｕｃｅｄｓｉｍ

ｕｌｔａｎｅｏｕｓｌｙｉｎｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｒｅａｃｔｉｏｎ，ｗｈｅｎ

ｔｈｅｍｉｘｅｄＤＮＡ ｗａｓｕｓｅｄａｓＰＣＲｔｅｍｐｌａｔｅｓ．

Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ，ｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｗａｓｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ

ｂｏｔｈｆｏｒｔｈｅｔｗｏｌｏｃｉｄｅｔｅｃｔｅｄ，ａｎｄｃｏｕｌｄｉｄｅｎｔｉｆｙ

ｔｈｅｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅｏｆＧｌｕ１Ｄｌｏｃｕｓａｎｄ

１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎａｔｔｈｅｓａｍｅｔｉｍｅ．

２．２　犃狆狆犾犻犮犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犿狌犾狋犻狆犾犲狓犘犆犚犻狀犪狊犲犵狉犲

犵犪狋犻狀犵犉２狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀

ＴｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲａｎａｌｙｓｉｓｗａｓｐｅｒｆｏｒｍｅｄ

ｏｎ３８ｒａｎｄｏｍｌｙｓｅｌｅｃｔｅｄＦ２ｐｌａｎｔｓｆｒｏｍｔｈｅｃｒｏｓｓ

Ｚｈｏｕｍａｉ１８ （１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ

ＨＭＷＧＳ１Ｄｘ２＋１Ｄｙ１２）ａｎｄＹａｎｎｏｎｇ１９（ｎｏｎ

１ＢＬ·１ＲＳｗｉｔｈ ＨＭＷＧＳ１Ｄｘ５＋１Ｄｙ１０）．
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　　Ｍ：１００ｂｐｌａｄｄｅｒｍａｒｋｅｒ；１：Ｚｈｏｎｇｙｏｕ９５０７；２：ＣｈｉｎｅｓｅＳｐｒｉｎｇ；３：Ｌｏｖｒｉｎ１０，４：Ｐｒｅｄｇｏｒｎｉａ２；５：Ｍａｒａ；６：Ｙａｎｎｏｎｇ１９；７：Ｌｉａｎ

ｍａｉ９７９１；８：Ｌａｎｋａｏ９０６；９：Ｑｉｎｎｏｎｇ４２，１０：Ｈｕａｉｍａｉ１８；１１：Ｚｈｏｕｍａｉ１８；１２：Ｚｈｅｎｇ３６６６；１３：Ｎａｎｎｏｎｇ０４Ｂ１２５８；１４：Ｙａｎｓｈｉ０２１；１５：

Ｓｈｉｍａｉ１４；１６：Ｓｈｉｍａｉ４１８５；１７：ＣｈｉｎｅｓｅＳｐｒｉｎｇ＋Ｐｒｅｄｇｏｒｎｉａ２；１８：Ｚｈｏｕｍａｉ１８＋Ｙａｎｎｏｎｇ１９．

犉犻犵．１　犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊犱犲狉犻狏犲犱犳狉狅犿狋犺犲犿狌犾狋犻狆犾犲狓犘犆犚狌狊犻狀犵犛犲犮１，犌犾狌犅３犪狀犱犌犾狌犇１犱犵犲狀犲狊狊狆犲犮犻犳犻犮

狆狉犻犿犲狉狊（狌狆犲狉）；狋犺犲犛犇犛犘犃犌犈狆犪狋狋犲狉狀狊狅犳犎犕犠犵犾狌狋犲狀犻狀狊狌犫狌狀犻狋狊（犿犻犱犱犾犲）；狋犺犲犛犇犛犘犃犌犈狆犪狋狋犲狉狀狊

狅犳犔犕犠犵犾狌狋犲狀犻狀狊狌犫狌狀犻狋狊犪狀犱ω狊犲犮犪犾犻狀狆狉狅狋犲犻狀（犾狅狑犲狉）．

ｔｅｉｎｏｆｔｈｅＦ２ｐｌａｎｔｓｗａｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓ

ｌｙｂｙｔｈｅＳＤＳＰＡＧＥｍｅｔｈｏｄｓ（Ｆｉｇ．２）．Ｔｈｅｒｅ

ｓｕｌｔｓｆｒｏｍｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｗｅｒｅａｂｓｏｌｕｔｅｌｙｉｎ

ａｇｒｅｅｍｅｎｔｗｉｔｈｔｈｏｓｅｏｂｔａｉｎｅｄｂｙＳＤＳＰＡＧＥａ

ｎａｌｙｓｉｓ． Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ Ｆ２

ｐｌａｎｔｓ，ｂｏｔｈｉｎｔｈｅＧｌｕ１Ｄａｎｄ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓ

ｌｏｃａｔｉｏｎｌｏｃｕｓ，ｗｅｒｅｅａｓｉｌｙｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ．Ｏｆｔｈｅ

３８Ｆ２ｐｌａｎｔｓ，ｏｎｌｙｏｎｅｗａｓｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ１Ｂｃｈｒｏ

ｍｏｓｏｍｅａｎｄｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓＧｌｕＤ１ｄ ，ｗｈｉｃｈｗａｓ

ｔｈｅｉｄｅａｌｇｅｎｏｔｙｐｅｆｏｒｔｈｅｐａｎｂｒｅａｄｑｕａｌｉｔｙａｎｄ

ｄｉｄｎｏｔｎｅｅｄｆｕｒｔｈｅｒｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｉｎｉｔｓｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

ｏｎｔｈｅｓｅｔｗｏｌｏｃｉ；ｆｉｖｅｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ

ｂｏｔｈａｔｔｈｅｔｗｏｌｏｃｉ；ｆｉｖｅａｎｄ１２ｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｈｏ

ｍｏｚｙｇｏｕｓｉｎ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｓａｎｄｈｏ

ｍｏｚｙｇｏｕｓＧｌｕＤ１ａｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ｂｏｔｈｏｆｔｈｅｍ

ｈａｄｎｅｇａｔｉｖｅｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｎｂｒｅａｄｍａｋｉｎｇｑｕａｌｉｔｙ

ａｎｄｓｈｏｕｌｄｂｅｄｉｓｃａｒｄｅｄｉｎｔｈｅｐａｎｂｒｅａｄｗｈｅａｔ

ｂｒｅｅｄｉｎｇｐｒｏｇｒａｍ；ｔｅｎｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ

ｉｎ１ＢｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｎｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｉｎＧｌｕ

Ｄ１ｄ ；ｆｉｖｅｐｌａｎｔｓｗｅｒｅｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓＧｌｕＤ１ｄａｎｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｓ．Ｉｎｔｈｅ

ｌａｓｔｔｗｏｃａｓｅｓ，ｔｈｅｏｆｆｓｐｒｉｎｇｏｆｔｈｅｓｅｐｌａｎｔｓｊｕｓｔ

　　Ｍ：１００ｂｐｌａｄｄｅｒｍａｒｋｅｒ；Ｐ１：Ｚｈｏｕｍａｉ１８（ＧｌｕＢ１ｊ）；Ｐ２：Ｙａｎｎｏｎｇ１９（ＧｌｕＢ１ｈ）；１～１９ａｎｄ２０～３８：Ｆ２ｐｌａｎｔｓｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｔｈｅ

ｃｒｏｓｓＺｈｏｕｍａｉ１８／Ｙａｎｎｏｎｇ１９．

犉犻犵．２　犘犆犚犪狊狊犪狔狑犻狋犺狋犺犲犿狌犾狋犻狆犾犲狓犘犆犚（狌狆犲狉），犛犇犛犘犃犌犈犪狊狊犪狔犳狅狉狋犺犲犎犕犠犵犾狌狋犲狀犻狀狊狌犫狌狀犻狋狊（犿犻犱犱犾犲）犪狀犱

犛犇犛犘犃犌犈犪狊狊犪狔犳狅狉犔犕犠犵犾狌狋犲狀犻狀狊狌犫狌狀犻狋狊犪狀犱ω狊犲犮犪犾犻狀狆狉狅狋犲犻狀（犾狅狑犲狉）犻狀犪狊犿犪犾犾犉２狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀
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ｎｅｅｄｔｏｂｅｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎｏｎｅｌｏｃｕｓ，ａｎｄｏｎｌｙｏｎｅｏｆ

ｔｈｅｃｏｄｏｍｉｎａｎｔＰＣＲｍａｒｋｅｒｓｒｅｐｏｒｔｅｄｐｒｅｖｉｏｕｓ

ｌｙ
［１９，２２］ｉｓｎｅｅｄｅｄｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｌｙ．

２．３　犃狆狆犾犻犮犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犿狌犾狋犻狆犾犲狓犘犆犚犻狀犪犵犲狉犿

狆犾犪狊犿犮狅犾犾犲犮狋犻狅狀

ＴｈｅｒｅｓｕｌｔｄｅｔｅｃｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲ

ｉｎｔｈｅ３５２ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｗａｓｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙｕｎｉｆｏｒｍ

ｗｉｔｈｔｈａｔｏｆｔｈｅｔｗｏｓｉｎｇｌｅｌｏｃｕｓｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ

ｍａｒｋｅｒｓ．ＡｎｄｔｈｅｍｕｌｔｉｐｌｅｘＰＣＲｐｅｒｆｏｒｍｅｄｓｔａ

ｂｌｅｉｎａｌｌｔｈｅｒｅａｃｔｉｏｎｓａｎｄｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ．Ｅｉｇｈｔ

ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅｔｗｏｌｏｃｉｗｅｒｅ

ｆｏｕｎｄｉｎｔｈｅｇｅｒｍｐｌａｓｍｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ（Ｔａｂｌｅ２）．Ａ

ｓｍａｌｌｐａｒｔｏｆｔｈｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ（３．４１％）ｗａｓｆｏｕｎｄ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｅｉｔｈｅｒｏｎｔｈｅ１ＢＬ·１ＲＳ（７ａｃｃｅｓ

ｓｉｏｎｓ）ｏｒＧｌｕＤ１ｄｇｅｎｅｌｏｃｕｓ（５ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ），ｂｕｔ

ｎｏｎｅｏｆｔｈｅｍａｔｅｒｉａｌｓｗａｓｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｆｏｒｂｏｔｈ

ｔｗｏｌｏｃｉ．Ｆｉｆｔｙｆｉｖｅ（１５．６３％）ａｎｄ５１（１４．４９％）

ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｗｅｒｅｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｉｎ１ＢＬ·１ＲＳａｎｄ

ＧｌｕＤ１ｄｇｅｎｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ１１ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ｗｈｉｃｈｗａｓｂｏｔｈｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｏｎｔｈｅｔｗｏｌｏｃｉ．

Ｔｈｅｇｅｎｏｔｙｐｅａｂｓｅｎｔｉｎｂｏｔｈ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏ

ｃａｔｉｏｎａｎｄＧｌｕＤ１ｄｇｅｎｅ，ｗａｓｔｈｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ

ｇｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｈｏｌｄ７０．７４％ｉｎｔｈｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ．

Ｓｅｖｅｎｔｅｅｎａｃｃｅｓｓｉｏｎｓｏｆ６６ｆｏｒｅｉｇｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ

（２５．７６％）ｈａｄＧｌｕＤ１ｄｇｅｎｅ．Ｏｎｔｈｅｃｏｎｔｒａｒｙ，

ｏｎｌｙｏｎｅｌａｎｄｒａｃｅｆｒｏｍＣｈｉｎａ（１．５９％）ｈａｄＧｌｕ

Ｄ１ｄｇｅｎｅ．ＡｎｄａｌｏｗｅｒｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆＧｌｕＤ１ｄ

ｇｅｎｅ（１４．０９％）ｗａｓｆｏｕｎｄｉｎｍｏｄｅｒｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ｆｒｏｍＣｈｉｎａ，ｗｈｉｃｈａｇｒｅｅｗｉｔｈｔｈｅｒｅｓｕｌｔｏｆＨｅ

（１６．８％；１９９２），Ｌｉｕ （２０．４％；２００７），ａｎｄ

Ｚｈａｎｇ（１８．５９％；２００２）．Ｆｏｒｔｈｅ１ＢＬ·１ＲＳｌｏ

ｃｕｓ，ｔｈｅｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆ１ＢＬ·１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｉｎ

１４６ｍｏｄｅｒｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ，ｂｒｅｄａｆｔｅｒ１９７０ｉｎＣｈｉｎａ，

ｗａｓ４０．４１％，ｗｈｉｃｈｗａｓｖｅｒｙｓｉｍｉｌａｒｗｉｔｈｔｈｅ

ｒｅｐｏｒｔｏｆＺｈｏｕ
［８］．Ｅｉｇｈｔｅｅｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ（１２．３２％）

ｗａｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅ１４６Ｃｈｉｎａｍｏｄｅｒｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ，

ｗｈｉｃｈｈａｄＧｌｕＤ１ｄｇｅｎｅａｎｄａｂｓｅｎｔｆｏｒ１ＢＬ·

１ＲＳｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ．

犜犪犫犾犲２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犵犲狀狅狋狔狆犲狅狀狋犺犲犾狅犮犻狅犳犌犾狌１犇犪狀犱１犅犔·１犚犛犻狀狋犺犲３５２犪犮犮犲狊狊犻狅狀狊

Ｇｌｕ１Ｄ １ＢＬ·１ＲＳ Ｍｏｄｅｒｎｖａｒｉｅｔｉｅｓ Ｌａｎｄｒａｃｅｓ Ｆｏｒｅｉｇｎｍａｔｅｒｉａｌｓ Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃｗｈｅａｔ Ｔｏｔａｌ Ｐｅｒｃｅｎｔ／％

－ － １３８ ６２ ４６ ３ ２４９ ７０．７４

－ ＋ ４０ ２ ４２ １１．９３

＋ － ２１ １ １６ ３８ １０．８０

＋ ＋ １０ １ １１ ３．１３

－ Ｈ ５ ５ １．４２

＋ Ｈ ２ ２ ０．５７

Ｈ － ２ １ ３ ０．８５

Ｈ ＋ ２ ２ ０．５７

Ｔｏｔａｌ ２２０ ６３ ６６ ３ ３５２ １００

　　＋／－：ｔｈｅｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｐｒｅｓｅｎｃｅ／ａｂｓｅｎｃｅｏｆＧｌｕ－Ｄ１ｄｏｒ１Ｂ·１Ｒ；Ｈ，ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅｏｎｔｈｅｔｗｏｌｏｃｉ．

３　犇犻狊犮狌狊狊犻狅狀
Ｉｎｒｅｃｅｎｔｙｅａｒｓ，ｃｏｎｓｉｄｅｒａｂｌｅｅｍｐｈａｓｉｓｈａｓ

ｂｅｅｎｐｌａｃｅｄ ｏｎｔｈｅ ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

（ＭＡＳ）ｉｎｐｌａｎｔｂｒｅｅｄｉｎｇ
［３４３５］．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｍａｒｋ

ｅｒｓ（ＦＭｓ，ａｌｓｏｃａｌｌｅｄｐｅｒｆｅｃｔｏｒｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｍａｒｋ

ｅｒｓ）ｈａｖｅｂｅｅｎｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄａｓｔｈｅｉｄｅａｌｔｏｏｌｓｆｏｒ

ＭＡＳｂｒｅｅｄｉｎｇ
［３６３７］．Ｗｉｔｈｔｈｅｇｒｅａｔｐｒｏｇｒｅｓｓｏｆ

ｇｅｎｅｃｌｏｎｉｎｇ，ｍｏｒｅａｎｄｍｏｒｅＦＭｓ，ｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｉｔｅｓｗｉｔｈｉｎｇｅｎｅｓｔｈａｔｃａｕｓａｌｌｙａｆ

ｆｅｃｔｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｖａｒｉａｔｉｏｎ，ｈａｖｅｂｅｅｎｄｅｖｅｌ

ｏｐｅｄ
［３７］．ＭａｎｙＦＭｓｒｅｌａｔｅｄｏｎｂｒｅａｄｍａｋｉｎｇ
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麦类作物学报　２０１１，３１（４）：５９０５９７
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＴｒｉｔｉｃｅａｅＣｒｏｐｓ

野生二粒小麦抗条锈病基因犢狉犎５２的犚犌犃分子标记


严 俊１，３，杨足君４，程剑平２

（１．贵州大学生命科学院，贵州贵阳５５００２５；２．贵州大学农学院，贵州贵阳５５００２５；３．海法大学进化研究所，
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摘　要：为开发与野生二粒小麦抗条锈病基因ＹｒＨ５２紧密连锁的分子标记，并为该基因的克隆及应用奠

定基础，运用ＲＧＡ（Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅａｎａｌｏｇ）分子标记法，以ＹｒＨ５２定位作图Ｆ２ 群体形成的Ｆ４ 抗性和感病基

因池（Ｇｅｎｅｐｏｏｌ）及其亲本（抗病材料 Ｈ５２与感病材料Ｌｄｎ）进行多态性筛选分析，共获得１７个ＲＧＡ分子标

记。使用已有的遗传图并进行 ＭｕｌｔｉＰｏｉｎｔ分析，构建了由与抗性（Ｈ）和感病（Ｌ）两个亲本对应的显性位点组

成的两个遗传图，即 Ｈ遗传图和Ｌ遗传图。在 Ｈ图中，ＹｒＨ５２与１０个ＲＧＡ标记，即Ｘ＿ｕｈｗ３，Ｘ＿ｕｈｗ１７，Ｘ＿

ｕｈｗ１８，Ｘ＿ｕｈｗ２３，Ｘ＿ｕｈｗ３６，Ｘ＿ｕｈｗ３８，Ｘ＿ｕｈｗ４６，Ｘ＿ｕｈｗ５９，Ｘ＿ｕｈｗ６２ 和Ｘ＿ｕｈｗ７３ 紧密连锁，其中Ｘ＿

ｕｈｗ２３ 标记为共显性分子标记，连锁距离为１．０ｃＭ。在Ｌ图中，发现Ｘ＿ｕｈｗ５７，Ｘ＿ｕｈｗ６８，Ｘ＿ｕｈｗ１８９，Ｘ＿

ｕｈｗ１９２ 及其Ｘ＿ｕｈｗ２３ 与ＹｒＨ５２ 相聚成簇（Ｃｌｕｓｔｅｒ）。本研究结果说明ＲＧＡ分子标记结合集群分离分析法

（Ｂｕｌｋｅｄｓｅｇｒｅｇａｎｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＢＳＡ）是一种快速开发与小麦抗病基因紧密连锁标记的有效方法，对小麦抗条锈

病分子育种和抗病基因的克隆具有促进作用。

关键词：野生二粒小麦；条锈病基因ＹｒＨ５２ ；遗传图；抗病基因类似序列；分子标记
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