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摘　 要:为鉴定 ＥＭＳ 突变的真实性ꎬ本研究利用 ＳＳＲ 标记和 ９０ Ｋ ＳＮＰ 芯片对小麦品系 Ｈ２６１ 及其 ＥＭＳ
突变体进行检测ꎮ ＳＳＲ 检测结果表明ꎬＨ２６１ 与 ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 的差异 ＳＳＲ 标记为 ０ 个ꎬ但与 ＬＦ２１００
的差异 ＳＳＲ 标记为 １０ 个ꎬ多态性比例为 ４７􀆰 ６２％ꎮ ＳＮＰ 芯片分析结果表明ꎬＨ２６１ 与 ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９
之间的差异位点分别为 ６６ 和 １２ 个ꎬ分别占总数的 ０􀆰 ０８０ ９％和 ０􀆰 ０１４ ７％ꎬ２ 个突变体与 Ｈ２６１ 的纯合差

异 ＳＮＰ 数目均为 ０ꎻ而 Ｈ２６１ 与 ＬＦ２１００ 之间的差异位点为 ２ ８４６ 个ꎬ占总数的 ３􀆰 ４８７ ９％ꎬ二者之间纯合

差异 ＳＮＰ 为 ７８４ꎬ占总数的 ０􀆰 ９６０ ８％ꎮ 综上所述ꎬＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 突变体与亲本 Ｈ２６１ 的遗传背景高

度一致ꎬ是 Ｈ２６１ 经过 ＥＭＳ 诱变的后代ꎬ而 ＬＦ２１００ 是天然异交或机械混杂产生的假突变体ꎮ 本研究结

果为更好地发挥小麦突变体在遗传改良和功能基因组研究奠定了一定的理论基础ꎮ
关键词:普通小麦ꎻ ９０ Ｋ 基因芯片ꎻ ＳＳＲ 标记ꎻ 突变体ꎻ 真实性鉴定

ＤＯＩ:１０􀆰 １１８６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１００￣８５５１􀆰 ２０１９􀆰 ０１􀆰 ０００１

　 　 １９２８ 年美国科学家 Ｓｔａｄｌｅｒ[１] 首次报道了 Ｘ 射线

对大麦具有诱变效应ꎬ开启了植物诱发突变研究ꎮ 据

统计ꎬ截至 ２０１７ 年 １２ 月ꎬ世界上已有 ６０ 多个国家利

用诱发突变技术在 １７０ 多种植物上育成和推广了

３ ２００个突变品种ꎬ其中包括 ２８６ 个小麦品种ꎮ 目前诱

发突变技术已广泛应用于农作物新材料创制和优良新

品种培育ꎬ在解决世界粮食安全与营养供给方面发挥

了重要作用ꎬ但对于突变体的真实来源和应用价值也

引起了越来越多的质疑[２]ꎮ 如 Ｃａｌｄｅｃｏｔｔ 等[３] 认为很

多选择的突变体可能只是田间异源花粉杂交的后代而

不是由于辐射诱变产生的真正突变ꎮ Ｋｎｏｔｔ[４] 认为突

变尤其在数量性状方面的突变在作物育种中的价值并

不高ꎮ 此外ꎬ诱发突变后代的结实率通常会显著下降ꎬ
即使像小麦这样严格的自花授粉作物ꎬ也难以避免受

串粉造成的天然异交混杂ꎬ且诱变后代通常难以做到

严格套袋自交ꎬ只要能产生优良变异ꎬ在一定程度上可

以不区分突变体变异的来源ꎮ 但对于遗传研究而言ꎬ
必须区分突变体的变异来源ꎬ因此ꎬ对诱变后代进行遗

传变异评价ꎬ区分真实突变体和假突变体ꎬ对于更好地

发挥突变体在遗传改良和功能基因组研究中的作用具

有重要意义ꎮ
研究表明ꎬ利用表型鉴定通常难以鉴定诱变后代

突变体的真实性ꎬ而利用 ＳＳＲ 标记分析可以有效排除

诱发突变体中的假突变体ꎮ 如 Ｆｕ 等[５] 利用 ２３６ ~ ３４０
个 ＳＳＲ 位点对亲本材料及 γ 射线诱变产生的突变体

进行检测ꎬ发现亲本与突变体之间不存在多态性ꎮ 李

瑞清等[６]利用分布于水稻 １２ 条染色体上的 １４４ 个

ＳＳＲ 标记分析了突变体 Ｇ９ 和亲本广占 ６３Ｓꎬ也未发现

二者之间存在差异ꎬ说明该突变体是由诱发突变而来ꎮ
但 ＳＳＲ 标记会受方法和位点数量的限制ꎬ无法从全基
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因组水平上对突变体进行高通量的真实性鉴定[７]ꎮ
单核 苷 酸 多 态 性 ( ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ
ＳＮＰ)是普遍存在于生物基因组中的一种新型分子标

记ꎬ具有在基因组中数量最多、分布密度高、无需电泳、
可高通量自动化检测等特点[８－９]ꎬ是继 ＳＳＲ 标记之后

最有前途的第三代分子标记ꎮ 陈竹锋等[１０] 利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｉｎｆｉｎｉｕｍ ｉＳｅｌｅｃｔ ＳＮＰ(５０ Ｋ)芯片检测技术比较

水稻品种黄华占及其突变体 ｏｓｍｓ５５ 之间的 ＳＮＰ 位点

差异ꎬ发现突变体与亲本黄华占不同的纯合位点仅有

６ 个ꎬ由此判断该突变体的遗传背景与黄华占一致ꎬ突
变体材料来源于黄华占ꎮ

小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)是最重要的粮食作物

之一ꎬ随着小麦基因组测序的迅猛发展[１１－１３]ꎬ诱发突

变技术制备的突变体在小麦遗传改良和功能基因组学

研究中发挥着重要作用[１４－１９]ꎮ 目前国内外已经构建

了多个小麦甲基磺酸乙烷 ( ｅｔｈａｎｅ ｍｅｔｈｙｌ ｓｕｌｆｏｎａｔｅꎬ
ＥＭＳ)突变体库ꎮ 并对突变体的分子变异进行了评估ꎬ
但关于利用分子标记对小麦突变体进行真实性鉴定的

报道并不多见ꎮ 吕兴娜等[７] 利用 ２１ 对核心 ＳＳＲ 标记

对小麦品种兰天 １５ 和郑麦 ９０２３ 的航天诱变后代的抗

条锈突变体进行鉴定ꎬ 发现兰天 １５ 的航天诱变衍生

系可能存在异花授粉导致的遗传重组ꎬ郑麦 ９０２３ 的航

天诱变衍生系可能来自航天诱变ꎮ 目前ꎬ小麦中已经

开发 ９ Ｋ[２０]、９０ Ｋ[２１]、６６０ Ｋ[２２] 等 ＳＮＰ 芯片ꎬ但利用

ＳＮＰ 芯片对小麦 ＥＭＳ 突变体进行真实性鉴定尚未见

报道ꎮ 西北农林大学旱区作物逆境生物学国家重点实

验室前期利用 ＥＭＳ 处理小麦品系 Ｈ２６１ 种子并构建了

突变体库ꎮ 本研究利用 ＳＳＲ 标记和 ９０ Ｋ ＳＮＰ 芯片对

其中 ３ 个突变体的真实性进行鉴定ꎬ以期为更好地发

挥小麦突变体在遗传改良和功能基因组研究奠定一定

的理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

ＬＦ２０１０、ＬＦ２０９９ 和 ＬＦ２１００ 是小麦品系 Ｈ２６１ 经

过 ＥＭＳ 诱变获得的ꎬ经过连续多代自交后已遗传稳

定ꎮ 其中ꎬＬＦ２０１０ 为类病斑突变体ꎬ与 Ｈ２６１ 相比ꎬ其
主要农艺性状严重下降[２３]ꎻＬＦ２０９９ 为叶片早衰突变

体ꎬ其主要农艺性状也严重下降ꎻＬＦ２１００ 为无芒突变

体ꎬ其主要农艺性状与亲本相差不大(图 １)ꎮ 所有材

料均种植于西北农林科技大学北校区小麦试验田ꎮ
１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＤＮＡ 的提取 　 待植株长至二叶一心时ꎬ取小

Ｎｏｔｅ: １:Ｈ２６１. ２:ＬＦ２０１０. ３:ＬＦ２０９９. ４:ＬＦ２１００.

图 １　 Ｈ２６１ 及其 ＥＭＳ 突变体的表型

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｈ２６１ ａｎｄ ＥＭＳ ｍｕｔａｎｔｓ

麦叶片ꎬ按照 ＣＴＡＢ 法[２４]提取基因组 ＤＮＡꎬ用 ０􀆰 ８％琼

脂糖电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ 分光光度计(Ｔｈｅｒｍｏꎬ ＵＳＡ)
检测 ＤＮＡ 质量和浓度ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＳＳＲ 标记分析　 用小麦染色体上特异性和稳

定性较好的 ２１ 对核心 ＳＳＲ 引物[２５]对突变体及其亲本

进行检测ꎮ ＳＳＲ 引物由生工生物工程(上海)股份有

限公司合成ꎮ ＰＣＲ 反应体系为 １０ μＬꎬ含 １０ × ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ １ μＬꎬ１０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ ｄＮＴＰ ０􀆰 １５ μＬꎬ１􀆰 ２５ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１引

物 ２ μＬꎬ ２ Ｕ􀅰μＬ－１ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０􀆰 ２５ μＬꎬ １０
ｎｇ􀅰μＬ－１模板 ＤＮＡ ３ μＬꎬ超纯水 ３􀆰 ６ μＬꎮ 其中 １０ ×
ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ、ｄＮＴＰ 和 ＴａｑＤＮＡ 聚合酶均购自上海赛默

飞世尔科技(中国)有限公司ꎮ 反应程序:９４℃预变性

５ ｍｉｎꎻ９４℃变性 ３０ ｓꎬ５５℃退火 ３０ ｓꎬ７２℃延伸 ３０ ｓꎬ３６
个循环ꎻ７２℃ 终延伸 １０ ｍｉｎꎬ４℃ 保存ꎮ ＰＣＲ 产物经

６％聚丙烯酰胺变性凝胶电泳分离ꎬ以 ２ ０００ Ｖ 电压电

泳 １􀆰 ０~１􀆰 ５ ｈꎮ 凝胶染色采用简化硝酸银染色法[２６]ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＳＮＰ 芯片分析　 委托北京康普森生物技术有

限公司ꎬ利用美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司和美国堪萨斯州立大

学共同开发的小麦 ９０ Ｋ 基因芯片对突变体及其亲本

材料进行检测ꎬ其多态性分析采用 Ｇｅｎｏｍｅｓｔｕｄｉｏ ｖ１􀆰 ０
软件进行分析ꎮ

２



　 １ 期 利用 ＳＳＲ 标记和 ＳＮＰ 芯片对小麦 ＥＭＳ 突变体进行真实性鉴定

２　 结果与分析

２􀆰 １　 突变体的 ＳＳＲ 检测

ＳＳＲ 分析结果表明ꎬＨ２６１ 与 ＣＳ 的差异标记为

１４ 个ꎬ多态性比例高达 ６６􀆰 ６７％ꎮ Ｈ２６１ 与 ＬＦ２０１０
和 ＬＦ２０９９ 的差异 ＳＳＲ 标记均为 ０ 个ꎬ但与 ＬＦ２１００
的差异 ＳＳＲ 标记为 １０ 个ꎬ多态性比例为 ４７􀆰 ６２％(表

１)ꎮ 参照小麦纯度检测标准[２７] ꎬ差异标记≥３ 表示

与亲本遗传相似性低ꎬ存在异花授粉或机械混杂的

可能性ꎮ ＬＦ２１００ 与亲本 Ｈ２６１ 差异标记为 １０ 个ꎬ由
此推测 ＬＦ２１００ 是天然异交或机械混杂产生的假突

变体ꎬＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 与亲本 Ｈ２６１ 的差异标记均

为 ０(图 ２)ꎬ说明 ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ ２ 个突变体与亲

本 Ｈ２６１ 的遗传背景高度一致ꎬ是 Ｈ２６１ 经过 ＥＭＳ 诱

变的后代ꎮ

表 １　 小麦亲本材料与突变体之间的 ２１ 个 ＳＳＲ 标记多态性检测

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ２１ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐａｒｅｎｔ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ａｎｄ ｍｕｔａｎｔ

ＳＳＲ 标记
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

染色体位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ＬＯＣ

Ｈ２６１ 和 ＣＳ 之间的
多态性

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１

ａｎｄ ＣＳ

Ｈ２６１ 和 ＬＦ２０１０
之间的多态性
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１
ａｎｄ ＬＦ２０１０

Ｈ２６１ 和 ＬＦ２０９９
之间的多态性
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１
ａｎｄ ＬＦ２０９９

Ｈ２６１ 和 ＬＦ２１００
之间的多态性
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１
ａｎｄ ＬＦ２１００

Ｘｃｗｍ６５ １Ａ ０ ０ ０ ０

Ｘｂａｒｃ８０ １ＢＬ １ ０ ０ １

Ｘｃｆｄ７２ １Ｄ ０ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ２９４ ２ＡＬ １ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ４２９ ２ＢＳ １ ０ ０ １

Ｘｇｗｍ２６１ ２ＤＳ ０ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ１５５ ３ＡＬ １ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ２８５ ３ＢＳ ０ ０ ０ ０

Ｘｇｄｍ７２ ３ＤＬ ０ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ６１０ ４ＡＬ １ ０ ０ ０

Ｘｋｓｕｍ６２ ４Ｂ １ ０ ０ １

Ｘｂａｒｃ９１ ４ＤＬ １ ０ ０ １

Ｘｃｗｅｍ４０ ５Ａ ０ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ６７ ５ＢＳ ０ ０ ０ ０

Ｘｃｆｄ２９ ５ＤＬ １ ０ ０ ０

Ｘｇｗｍ３３４ ６ＡＳ １ ０ ０ １

Ｘｂａｒｃ１９８ ６ＢＬ １ ０ ０ １

Ｘｃｆｄ７６ ６ＤＬ １ ０ ０ １

Ｘｃｆａ２０２８ ７ＡＳ １ ０ ０ １

Ｘｇｗｍ３３３ ７ＢＬ １ ０ ０ １

Ｘｇｗｍ４３７ ７ＤＬ １ ０ ０ １

　 　 注:“０”表示无多态性ꎻ“１”表示有多态性ꎮ ＣＳ:中国春ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:‘０’ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ. ‘１’ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ. ＣＳ: Ｃｈｉｎａ Ｓｐｒｉｎｇ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ.

２􀆰 ２　 突变体的 ＳＮＰ 检测

为了进一步探究突变体的遗传背景与亲本的关

系ꎬ利用 ９０ Ｋ 基因芯片的 ８１ ５９７ 个 ＳＮＰ 标记对 Ｈ２６１
及其衍生的突变体进行多态性分析ꎮ 结果表明ꎬＨ２６１
与 ＣＳ 的差异位点仅 ３ ４８１ 个ꎬ占总数的 ４􀆰 ２６６ １％ꎬ纯

合差异 ＳＮＰ 为 １ ４６９ꎬ占总数的 １􀆰 ８００ ３％ꎻＨ２６１ 与

ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 之间的差异位点分别为 ６６ 和 １２
个ꎬ这些差异 ＳＮＰ 随机分布于除 ２Ｄ、４Ｄ 和 ６Ｄ 以外的

染色体上ꎬ分别占总数的 ０􀆰 ０８０ ９％和 ０􀆰 ０１４ ７％ꎬ２ 个

突变体与 Ｈ２６１ 的纯合差异 ＳＮＰ 均为 ０ꎻ而 Ｈ２６１ 与

３
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ＬＦ２１００ 之 间 的 差 异 位 点 为 ２ ８４６ 个ꎬ 占 总 数 的

３􀆰 ４８７ ９％ꎬ二者之间纯合差异 ＳＮＰ 为 ７８４ꎬ占总数的

０􀆰 ９６０ ８％(表 ２)ꎮ 上述结果从分子水平上进一步证

明了突变体 ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 的真实性ꎬ 且说明

ＬＦ２１００ 与亲本 Ｈ２６１ 的遗传背景不一致ꎬ不是 Ｈ２６１
经过 ＥＭＳ 诱变的后代ꎮ

Ｎｏｔｅ:Ａ:Ｘｂａｒｃ８０. Ｂ:Ｘｇｗｍ１５５. Ｃ:Ｘｇｗｍ６１０. Ｄ:Ｘｋｓｕｍ６２. Ｅ:Ｘｂａｒｃ９１. Ｆ:Ｘｇｗｍ３３４.
Ｇ:Ｘｃｆｄ７６. Ｈ:Ｘｃｆａ２０２８. １:Ｈ２６１. ２:中国春. ３:ＬＦ２０１０. ４:ＬＦ２０９９. ５:ＬＦ２１００.

图 ２　 部分核心 ＳＳＲ 引物在亲本材料及其突变体的电泳图

Ｆｉｇ.２　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｓｏｍｅ ｃｏｒｅ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｍｕｔａｎｔｓ

表 ２　 小麦亲本材料与突变体之间的 ＳＮＰ 标记多态性检测

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｈｅａｔ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｐａｒｅｎｔ ｌｉｎｅｓ

材料
Ｍａｔｅｒｉａｌｓ

ＳＮＰ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＳＮＰ

多态性(百分比)
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ(ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ / ％)

纯合位点多态性(百分比)
Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｌｏｃｉ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ(ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ / ％)

Ｈ２６１ 与 ＣＳ ８１ ５９７ ３ ４８１(４􀆰 ２６６ １) １ ４６９(１􀆰 ８００ ３)

Ｈ２６１ 与 ＬＦ２０１０ ８１ ５９７ ６６(０􀆰 ０８０ ９) ０(０)

Ｈ２６１ 与 ＬＦ２０９９ ８１ ５９７ １２(０􀆰 ０１４ ７) ０(０)

Ｈ２６１ 与 ＬＦ２１００ ８１ ５９７ ２ ８４６(３􀆰 ４８７ ９) ７８４(０􀆰 ９６０ ８)

３　 讨论

王立新等[２５]研究表明ꎬ不同的小麦品种之间核心

ＳＳＲ 标记具有较高的多态性ꎮ 本研究结果表明ꎬ在
Ｈ２６１ 和中国春(ＣＳ)之间的多态性比例高达 ６６􀆰 ６７％ꎮ
吕兴娜等[７]利用 ２１ 对核心 ＳＳＲ 引物对小麦品种兰天

１５ 和郑麦 ９０２３ 的航天诱变后代中筛选出抗条锈病突

变体进行检测ꎬ结果表明兰天 １５ 的航天诱变衍生系与

亲本间差异标记数量较多ꎬ推测可能存在异花授粉导

致的遗传重组ꎬ而郑麦 ９０２３ 的航天诱变衍生系与亲本

差异标记数量均不超过 ２ 个ꎬ推测成株期抗病性变异

可能来自航天诱变ꎮ 本研究利用相同的 ２１ 对核心

ＳＳＲ 引物对 Ｈ２６１ 及其 ＥＭＳ 突变体进行检测ꎬ结果发

现ꎬ诱发突变体与亲本之间ꎬ不存在 ＳＳＲ 标记多态性ꎬ
与前人研究并不一致ꎬ其原因可能是本研究中的诱发

突变体和亲本之间并未检测出任何 ＳＳＲ 位点的差异ꎬ
也有可能是所用标记数量较少导致的ꎮ 但 Ｆｕ 等[５] 关

于水稻的研究发现ꎬ利用 ２３６~３４０ 个 ＳＳＲ 位点进行检

测ꎬ亲本材料及 γ 射线诱变产生的突变体之间未发现

多态性ꎮ 因此ꎬ本研究利用这 ２１ 个核心 ＳＳＲ 标记可

以有效地排除小麦诱变突变体中由于各种原因造成的

假突变体ꎮ
小麦 ＥＭＳ 诱变产生的突变类型主要是点突变和

部分缺失突变ꎬＫｒａｓｉｌｅｖ 等[１６]研究发现ꎬ六倍体小麦每

个 ＥＭＳ 突变系平均含有 ５ ３５１ 个 ＥＭＳ 类型突变ꎻ而六

４



　 １ 期 利用 ＳＳＲ 标记和 ＳＮＰ 芯片对小麦 ＥＭＳ 突变体进行真实性鉴定

倍体小麦基因组的大小为 １７ Ｇｂꎬ即 １７×１０９ ｂｐꎬ突变

频率为 ３１５×１０－９ꎮ 本研究仅采用 ２１ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ引
物总长度为 ８７９ ｂｐꎬ在任何一个突变体中检测到某一

个突变的概率约为 ２􀆰 ７７×１０－４ꎮ 此外ꎬ根据 ＳＳＲ 标记

的原理ꎬ即使突变位点发生在 ＳＳＲ 引物结合位点ꎬ该
突变位点也不一定能被 ＳＳＲ 标记检测出来ꎮ 从理论

上解释了本研究未能找到突变体与亲本的多态性的原

因ꎮ 然而ꎬ在其他小麦 ＥＭＳ 诱变后代的 ＳＳＲ 标记检测

结果中ꎬ亲本与突变体之间却可以轻易检测出多态

性[２８－３０]ꎬ这暗示这些突变体可能是由于各种原因产生

的假突变体ꎬ当然ꎬ也存在突变位点导致 ＳＳＲ 位点变

化的可能ꎬ但这种可能性较低ꎮ
由于利用 ＳＳＲ 标记难以鉴定突变体和亲本材料

之间的差异ꎬ本研究尝试利用小麦 ９０ Ｋ 高通量 ＳＮＰ
分析芯片对 Ｈ２６１ 及其衍生的 ＥＭＳ 突变体进行分析ꎮ
结果表明ꎬ突变体 ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 与亲本 Ｈ２６１ 之

间的差异位点极少ꎬ多态性比例分别为 ０􀆰 ０８０ ９％和

０􀆰 ０１４ ７％ꎬ且纯合的差异位点均为 ０ꎬ进一步证明了

ＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 是由 Ｈ２６１ 诱变而来ꎮ ＳＮＰ 芯片克

服了 ＳＳＲ 无法从全基因组水平上进行高通量分析的

缺点ꎬ在未来的研究中可以逐步代替 ＳＳＲ 标记ꎬ用于

检测小麦突变体的真实性ꎬ尤其是在利用高通量测序

技术对突变体进行深入研究之前ꎬ突变体真实性鉴定

显得尤为重要[７－８]ꎮ

４　 结论

本研究结果表明ꎬＬＦ２０１０ 和 ＬＦ２０９９ 突变体与亲

本 Ｈ２６１ 的遗传背景高度一致ꎬ是 Ｈ２６１ 经过 ＥＭＳ 诱

变的后代ꎬ而 ＬＦ２１００ 是天然异交或机械混杂产生的

假突变体ꎮ ＳＳＲ 标记和 ＳＮＰ 芯片 ２ 种方法均可以有

效鉴定 ＥＭＳ 突变体的真实性ꎬＳＮＰ 芯片由于可以进行

高通量和全基因组水平的分析ꎬ在小麦突变体的真实

性鉴定方面显示出更大的应用潜力ꎮ 本研究结果为更

好地发挥小麦突变体在遗传改良和功能基因组研究中

的作用奠定了一定的理论基础ꎮ
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ＬＦ２０１０ ｏｒ ＬＦ２０９９ ｗａｓ ０ꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１ ａｎｄ ＬＦ２１００ ｗａｓ １０ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ
ｒａｔｅ ｗａｓ ４７􀆰 ６２％. ＳＮＰ ｃｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１ ａｎｄ ＬＦ２０１０ ａｎｄ ＬＦ２０９９ ｗｅｒｅ ６６ ａｎｄ
１２ꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ０􀆰 ０８０９％ ａｎｄ ０􀆰 ０１４７％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＳＮＰＳꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ
ｍｕｔａｎｔｓ ａｎｄ Ｈ２６１ ｗｅｒｅ ０ꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈ２６１ ａｎｄ ＬＦ２１００ ｗｅｒｅ ２ ８４６ꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ３􀆰 ４８７ ９％ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｏｔａｌ ＳＮＰＳꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅｍ ｗｅｒｅ ７８４ꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ｔｈｅ ０􀆰 ９６０ ８％. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｏｆ ＬＦ２０１０ ａｎｄ ＬＦ２０９９ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｏｆ ｐａｒｅｎｔｓ Ｈ２６１ꎬ
ａｎｄ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｕｔａｔｅｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｏｆ Ｈ２６１ ｍｕｔａｔｅｄ ｂｙ ＥＭＳꎬ ｗｈｉｌｅ ＬＦ２１００ ｗａｓ ａ “ｐｓｅｕｄｏｍｕｔａｎｔ” ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ ｎａｔｕｒａｌ
ｏｕｔｃｒｏｓｓｉｎｇ ｏｒ ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｌａｉｄ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｅｔｔｅｒ ｕｓｅ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｍｕｔａｎｔｓ ｉｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｃｏｍｍｏｎ ｗｈｅａｔꎬ ９０ Ｋ ｃｈｉｐꎬ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒꎬ ｍｕｔａｎｔｓꎬ ａｕｔｈｅｎｔｉｃｉｔｙ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
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