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摘要：【目的】对小麦抽穗期进行数量性状位点（QTL）分析。【方法】以旱选 10 号/鲁麦 14 和温麦 6 号/山

红麦两个作图群体为材料，在大田及温室条件下，观察小麦抽穗期等性状。利用混合线性模型，进行 QTL 分析。

【结果】抽穗期在两个作图群体中均呈现连续分布，表现为多基因控制的数量性状；共检测到 9 个 QTL 位点，分

别位于染色体 2D、3B（2 个）、3D、4A、5B、6B、6D 和 7D 上，对抽穗期的贡献率在 3.97%～22.91%之间；有 15 组

QTL 位点之间存在基因互作效应，互作的加性效应大小范围为 0.77～2.16 d，互作效应对性状的贡献率在 4.35%～

21.44%之间。【结论】抽穗期 QTL 的检测受环境影响较大；抽穗期 QTL 位点在染色体上的分布较多；不同染色体间

则存在基因互作现象。 
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Abstract: 【Objective】 The study looked at detection of quantitative trait loci (QTLs) for heading date of wheat. 【Method】 

Recombinant inbred lines (RIL) and doubled-haploid (DH) population derived from crosses of the wheat cultivars ‘Wenmai6’ × 
‘Shanhongmai’ and ‘Hanxuan10’ × ‘Lumai14’ respectively were used for QTL analysis. Data was collected for days-to-heading and 
was recorded in both field and greenhouse environments. The presence of a QTL was declared at a significance threshold of p=0.005 
by Mixed-model composite interval mapping using QTLMapper1.6. 【Result】Nine QTLs located on chromosome 2D, 3B, 3D, 4A, 
5B, 6B, 6D and 7D were detected and their individual effects ranged between 3.97% and 22.91% to the total phenotypic variation. 
Gene-interaction analysis indicated that there were gene-interactions between 15 QTL pairs with additive effects ranging from 0.77 
to 2.16 days. 【Conclusion】Detection of QTLs for heading data is sensitive to environment. QTLs of heading data spread around 
chromosomes, and gene-interaction occurs frequently. 

Key words: Wheat (T. aestivum L.); Doubled haploid (DH) population; Recombinant inbred (RIL) population; Heading date; 
QTL  

 

0  引言 

【本研究的重要意义】抽穗期是小麦长期适应不

同地区和气候环境条件的重要性状表现。小麦抽穗期

作为重要的育种目标性状之一，它不仅与生育期关系

密切，而且直接或间接影响产量、抗病、抗逆等许多

重要的农艺性状。【前人研究进展】在遗传上，小麦

抽穗期受到多基因系统的协调互作控制。根据对环境

信号的反应不同，这些基因分为三大类：（a）春化基

因（Vrn）：控制冬小麦进行正常的幼穗分化前必须通

过一定时间低温处理；（b）光周期基因（Ppd）：决

定小麦对日照长短的反应；（c）早熟性基因（Eps）：
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在春化反应和光周期反应都得到满足的情况下，小麦

到达抽穗期的天数由独立于春化和光周期作用的早熟

性基因决定[1]。近年来，对春化基因和光周期基因的

定位及作用研究比较深入。例如，春化反应基因

Vrn-A1、Vrn-B1、Vrn-D1 分别定位在小麦 5A[2]、5B[3]

和 5D[4]染色体的长臂上，其中 Vrn-A1 的作用最强，

表现为春化不敏感性[5]。2003 年，Yan 等通过图位克

隆得到了该基因[6]。光周期控制基因 Ppd-A1、Ppd-B1、
Ppd-D1 分别定位于小麦 2A、2B 和 2D 染色体上，其

中效应最强的是 Ppd-D1，其次为 Ppd-B1，效应最弱

的是 Ppd-A1，它们均表现为光周期不敏感型[7, 8]，2005
年 Adrian 等[9]在大麦中图位克隆了 Ppd-H1 基因。而

早熟性基因（Eps）的研究相对较少，用中国春的非整

倍体和染色体代换的方法，小麦中 Eps 被定位在染色

体 2B、3A、4A、4B、6B、6D、7B 上[1, 7, 10]。分子标

记技术的发展以及小麦分子标记遗传连锁图谱的成功

绘制，促进了控制数量性状基因的定位研究。2000 年

Sourdille 等用 Courtot × Chinese Spring 的 DH 群体在

7BS的Xfbb324和Xfbb53区间定位了一个Eps[11]；2003
年Shindo等在Chinese Spring × 斯卑尔托小麦KT19-1
的 RIL 群体中发现了 4 个与 Eps 连锁的标记，即：2B
的 Xpsr135b 和 Xabc451，6B 的 Xcdo202 和 1A 的

X1Bamyl[12]；2004 年 Hanocq 等在 Renan × Récital 的
RIL 群体中也找到了 Eps 的 4 个 QTL 位点，即：2B
的 Xgwm148、2D 的 Xgwm261、5B 的 Xgwm371 和 7A
的 Xrz995[13]。【本研究切入点】早熟性是中国普通小

麦遗传资源最突出的特点之一[14]。发现控制小麦抽穗

期的基因及其作用模式是深入认识和挖掘中国小麦资

源，促进小麦早熟性育种的基础。【拟解决的关键问

题】本研究的目的就是应用两个作图群体定位并比较

中国小麦中的 Eps 基因位点，发现其效应大小及方向，

为培育生育期适当的小麦提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料来源 

旱选 10 号/鲁麦 14DH 群体创建于 1997 年，以旱

选 10 号为母本、鲁麦 14 为父本，通过对 F1的花药培

养，产生单倍体株系，加倍后获得，共 150 个株系；

旱选 10 号有返青早、灌浆速度快，籽粒饱满等特点；

鲁麦 14 属冬性、半矮秆、多穗型品种。温麦 6 号/山
红麦 RIL 群体创建于 2002 年，以温麦 6 号为母本，

山红麦为父本，通过一粒传加代获得 F6 重组自交群

体，共 116 个株系；温麦 6 号为半冬性中熟小麦品种，

生育期 232 d 左右，是目前黄淮海麦区的大面积推广

品种，山红麦是熟期较晚的农家品种。上述两个群体

及其连锁图谱信息均由农业部作物种质资源与生物技

术重点实验室提供。 
1.2  田间试验设计 

2003 年 9 月 24 日在中国农业科学院试验田秋播

两个作图群体以及亲本旱选 10 号、鲁麦 14、温麦 6
号和山红麦，行距 25 cm，行长 150 cm，每个株系均

匀播种 10 个单株；为了比较环境对 QTL 检测的影响，

2004 年 12 月中旬在中国农业科学院温室进行相同材

料的重播，播种盒规格为 60 cm × 42 cm × 12 cm，每

个株系均播种 5 个单株。2005 年 3 月，待材料完全通

过春化反应后移入20℃的温室，温室光照时间为10 h，
小麦生长期内实施水肥管理使小麦正常生长成熟。 
1.3  抽穗期记载 

单株主穗的 1/3 抽出旗叶时记为抽穗，计算从播

种到抽穗的日数为抽穗期。 
1.4  分子标记作图和 SSR 分析 

分子标记作图数据来自霍纳新[15]和景蕊莲等[16]。

旱选 10/鲁麦 14DH群体的分子连锁图谱包括 356个标

记，连锁图总长 2 536.3 cM，平均标记距离为 7.3 cM。

温麦6号/山红麦重组自交系群体的分子连锁图谱包括

152 个标记位点，连锁图总长 3 148 cM，平均标记距

离 20.7 cM。两个作图群体的标记均遍及小麦的 21 条

染色体，可用于 QTL 作图分析。 
1.5  统计分析 

应用 SAS 软件对抽穗期进行统计描述，并绘制性

状分布图。采用浙江大学朱军等的 QTLMapper1.6 软

件分析小麦抽穗期 QTL 的主效效应及加性互作效应。 

2  结果与分析 

2.1  作图群体与亲本的抽穗期表型变异分析 

温麦 6 号/山红麦 RIL 群体（简写 RIL1）和旱选

10 号/鲁麦 14DH 群体（简写 DH1）在不同环境条件

下的抽穗期表现见图 1，基本统计特征见表 1。亲本山

红麦和温麦 6 号在大田条件下抽穗期相差 25 d，在温

室里相差 26 d；旱选 10 号和鲁麦 14 的抽穗期分别相

差 1 d 和 2 d，差异较小。两个群体抽穗期在两个环境

条件下均表现多样性，并出现许多超亲类型。如 RIL1
群体抽穗期在 2 个环境条件下的分布范围分别为：

213～233 d和106～128 d，DH1为212～226 d和108～
122 d，群体抽穗期表现出了连续变异的特征，且 RIL1
的表型差异明显大于 DH1。 
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表 1  抽穗期表型值的统计特征 

Table 1  Statistical properties of phenotype values 

年份 
Years 

亲本 
Parents 

群体 
Lines 

平均值 
Mean 

最大值 
Max 

最小值 
Min 

标准差 
SD 

温麦 6 号  Wenmai 6 213 山红麦 Shanhongmai 238 RIL1 220.10 233 213 4.27 2003 大田 
Field 旱选 10 号 Hanxuan 10 213 鲁麦 14 Lumai14 214 DH1 216.00 226 212 2.60 

温麦 6 号  Wenmai 6 116 山红麦 Shanhongmai 132 RIL1 116.14 128 106 4.37 2004 温室 
Greenhouse 旱选 10 号 Hanxuan 10 110 鲁麦 14 Lumai14 112 DH1 114.29 122 108 3.10 

 
温麦 6 号                                 山红麦                                  温麦 6 号          山红麦  
Wenmai 6                              Shanhongmai                                Wenmai 6       Shanhongmai 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
A. RIL1 2003 年大田抽穗期分布图                          B. RIL1 2004 年温室抽穗期分布图 

RIL1 heading distribution of field condition in 2003                 RIL1 heading distribution of greenhouse condition in 2004 
                                   
 
 

旱选 10 号 鲁麦 14                                       旱选 10 号 鲁麦 14    
Hanxuan 10 Lumai14                                      Hanxuan 10 Lumai14 

 

 
       
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
C. DH1 2003 年大田抽穗期分布图                            D. DH1 2004 年温室抽穗期分布图 

DH1 heading distribution of field condition in 2003                DH1 heading distribution of greenhouse condition in 2004 
                                                

 

图 1  抽穗期性状分布图 

Fig. 1  Frequency distribution of heading date of different populations 

抽穗期 Heading（d） 抽穗期 Heading（d） 

抽穗期 Heading（d） 抽穗期 Heading（d） 
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2.2  小麦抽穗期的主效 QTL 分析 

应用混合线型复合区间作图法，LOD=2.5为阈值，

在不同环境不同群体中共检测到9个早熟性的QTL位

点，分别位于染色体 2D、3B、3D、4A、5B、6B、7D
和 6D。 

在旱选 10 号/鲁麦 14 DH 群体中共检测到 7 个

QTL（表 2）。其中，2003 年大田试验中检测到 4 个

QTL，分别位于染色体 2D、3B、5B 和 6B，表型变异

解释率各为 5.84%、16.36%、22.91%和 11.09%。2004
年温室条件下检测到 3 个 QTL，分别位于染色体 4A、

3B 和 7D，表型变异解释率为 10.38%、12.53%和

12.68%。它们在染色体上的分布情况见图 2。 
在温麦 6号/山红麦RIL群体中大田和温室共检测

到 2 个主效 QTL 位点（表 2），分别位于 6D 染色体

xpsp3200－D132 区间和 3D 染色体的 MS114－
M60P35-120 区间，各自的表型变异解释率为 8.79%和

3.97%。它们在染色体上的分布情况见图 2。 
试验结果表明，2 个作图群体在 2 个环境重复中

均检测到抽穗期的 QTL 位点，但在群体间和环境重复

间没有发现共同的 QTL 位点。说明小麦早熟性基因的

遗传控制非常复杂，并且对环境条件非常敏感。 
2.3  小麦抽穗期 QTL 位点间的基因互作分析 

用朱军等发展的 QTLMapper V1.6 软件，LOD=2.5
为阈值，分析小麦早熟性 QTL 位点间的互作效应（表

3）。 
在温麦 6 号/山红麦 DH 群体中，2 年数据共检测

到 9 组标记区间内存在基因互作效应（表 3）。其中

2003 年大田环境下检测到 2 组：一是 1B 染色体的 
 

表 2  抽穗期的 QTL 定位    

Table 2  QTL detection of heading date 

群体 
Population 

标记区间 
Chr-Int 

染色体 
Chr 

QTL 位置 
Site 

LOD 加性效应 
A 

贡献率 
H^2 

WMC144-WMS157* 2D 0.00 5.25 -0.7407 5.84% 
WMS299-M539.1* 3B 0.04 6.44 1.2403 16.36% 
WMS371-WMS335* 5B 0.00 7.45 1.4675 22.91% 
A1142.1-A8166.1* 6B 0.12 5.97 1.0212 11.09% 
WMS265-WMC161** 4A 0.02 3.45 0.9994 10.38% 
A2478.1-WMC505.1** 3B 0.00 3.55 0.9218 12.53% 

DH1 
 

WMS295-WMC346** 7D 0.02 3.99 -0.9272 12.68% 
xpsp3200-D132* 6D 0.14 6.31 1.3389 8.79% RIL1 
MS114-M60P35-120** 3D 0.01 3.50 -1.0463 3.97% 

* 表示大田条件下所得结果；** 表示温室条件下所得结果。下同 
* Indicated the results of field condition; ** Showed the results of greenhouse condition. The same as below 
 

表 3  基因间的互作分析 

Table 3  Interaction analysis of the genes 

群体 
Population 

标记区间 
Chr-Ini 

染色体 
Chr 

标记区间 
Ch-Inj 

染色体 
Chr 

LOD 贡献率 
H^AAij 

加性效应 
AAij 

cSSR592-M42P45-308* 1B M22P41c-S617* 5A 6.54 20.51% 2.0455 
MS304-cSSR574* 5A xpsp3200-D132-6D* 6D 6.31 21.44% -2.0915 
xpsp2999-M50P39b** 1A M61p40c-MS47** 2B 6.68 16.93% -2.1603 
MS71-MS95** 2A xpsp3079-MC432** 4D 3.12 5.13% 1.1893 
MS515-M35P43a** 2D S205-S186** 5A 4.53 5.98% -1.2837 
S311-D93** 2D M36P33a-xpsp3079** 4D 7.38 13.82% 1.9515 
MS2-MS52** 3D M36P33d-M70P36d** 4D 3.81 7.40% 1.4278 
S174-M42P38d** 5D M22P41a-M22P41c** 6A 3.46 4.35% -1.0951 

RIL1 

S350-M35P43c** 7A M61p35e-MC517** 7B 3.85 9.86% 1.6485 
A3446.6-A2043.3* 1B WMS408-WMS604* 5B 5.50 12.31% -1.0757 
WMC44-WMS259** 1B WMS285-X3030** 3B 5.59 7.74% 0.8630 
WMC432-WMC222** 1D WMC380-WMS540** 5B 3.51 6.13% 0.7677 
WMC474-WMS374** 2B WMC21-WMC505.2** 3A 4.64 9.34% 0.9478 
WMC453.1-WMC18** 2D WMS260-A3156.3** 7A 5.19 8.28% -0.8925 

DH1 

WMS410-WMC340** 5A A3474.2-M162** 6A 5.94 15.82% 1.2335 
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图 2  QTL 位点在小麦遗传连锁图谱上的位置 

Fig. 2  QTL position on wheat molecular genetic map 
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C170
1.5

M96.2
1.4

C181
0.1

A3470.3
8.7

A3176.1
14.8

A1123.1
17.4

2D 

温麦 6 号/ 山红麦 RIL 

Wenmai6/ Shanhongmai 

M70P36a

M55p65a
15.7

MC401

34.3

MS71
17.1

MS161

38.3

M42P38c
24.9

M54P39-108

29.5

MS2

37.7

MS52

39.9

S383

41.0

MS114

49.0

M60P35-12010.2

CSSR20939
M73P40-203

6.6

M73P40-178
1.4

xpsp3200

38.9

D132-6D
15.8

Vrn-B1 



11 期          宋彦霞等：普通小麦（T.aestivum L.）不同作图群体抽穗期 QTL 分析    2191 

cSSR592－M42P45-308 与 5A 染色体上的 M22P41c－
S617 之间，互作效应的 LOD 值为 6.54，贡献率为

20.51%；另一个是 5A 染色体的 MS304－cSSR574 与

6D 染色体的 xpsp3200－D132 之间，LOD 值为 6.31，
贡献率为 21.44%。在温室条件下，共检测到 7 组标记

间存在互作现象，涉及小麦 7 条染色体（2A、2D、3D、

4D、5A、5D、6A、7A 和 7B）。位于 1A xpsp2999
－M50P39b 与 2B M61p40c－MS47 间的互作效应最

强，LOD 值 6.68，贡献率 16.93%，其次是 2D S311
－D93 和 4D M36P33a－xpsp3079 间的互作，LOD 值

7.38，贡献率 13.82%。剩余位点互作效应的 LOD 值

在 3.12～4.53 之间。 
旱选 10 号/鲁麦 14 DH 群体中共检测到 6 组标记

间存在互作效应。2003 年的大田环境，在 1B A3446.6
－A2043.3 与 5B WMS408－WMS604 之间检测到一

组互作，LOD 值为 5.50，贡献率 12.31%；在 2004 年

温室条件下，检测到 5 组互作，遍布小麦 10 条染色体

组，效应最大的互作是 5 A WMS410－WMC340 与 6A 
A3474.2－M162 间，LOD 值 5.94，贡献率 15.82%，

其余的互作效应，LOD 值在 3.51～5.94 之间，贡献率

为 6.13%～15.82%。 

3  讨论 

3.1  关于作图群体亲本的选择 

在配制作图群体时，通常都是选用双亲目标性状

差异大的两份材料作亲本，这样的材料后代分离较大，

适合对目标性状进行作图，在本试验中温麦 6 号与山

红麦差异较大，抽穗时间可相差 25 d 以上；而旱选 10
号与鲁麦 14 抽穗期相近，仅相差 1～2 d。但在两个作

图群体中，抽穗期性状分离均较大，说明两亲本中控

制抽穗期的基因不同。由此可见，后代是否分离并非

决定于表型性状的差异，而是决定于基因型的差异。

目标性状在分离群体中，由于发生了基因的分离、纯

合和基因重排，使基因间产生了新的互作关系，来自

亲本的差异基因得以表现，从而产生超亲的性状分离

现象。 
3.2  早熟性基因的 QTL 定位 

有关小麦抽穗期的 QTL 定位研究有许多报道，但

多数研究集中于春化作用和光周期反应的相关基因，

而对早熟性基因的研究相对较少。迄今为止，细胞遗

传学的研究结果表明，小麦早熟性基因分布广泛，共

涉及 10 条染色体：1A、2B、2D、3B、4A、5B、6B、
6D、7A、7D。随着分子标记连锁图谱的构建及 QTL

定位技术的发展，将目标基因定位于染色体的具体区

域已成为可能。 
本试验中，检测到对抽穗期影响最大的 QTL 位于

5B染色体的WMS371－WMS335之间，与Tóthe等[17]、

Hanocq 等[13]在小麦中及 Laurie 等[18]在大麦中定位的

早熟基因位置一致。虽然春化基因也在小麦 5B 染色

体上，但它位于 Xgwm408 和 Xgwm604 之间[13, 17, 18]，

与本研究定位的 QTL 位置不同，所以推测该位点为小

麦早熟性基因位点。2002 年 Jindřich 等[19]用染色体替

换的方法证明在 3B 上有 1 个或多个基因影响小麦早

熟性，且与光周期作用基因互作。本试验中在 3B 上

定位了 2 个主效 QTL 位点，并将其进行了较准确的作

图。这两个位点的效应仅次于 5B 上的位点，可见 3B
染色体也是影响抽穗期的一条主要染色体。6B 和 2D
染色体上的 QTL 位点与 Shindo 等[12]和 Hanocq 等[13]

定位的 QTL 位置相近，但仍需进一步的试验验证它们

是否位于染色体的同一位置。另外，在 6D、3D、4A
和 7D 上也检测到了早熟性的 QTL。2003 年，Shindo
等[12]曾在 6D 和 7D 染色体上检测到小麦抽穗期的

QTL[17]，但由于试验中小麦抽穗期受到早熟基因及光

周期基因的共同影响，所以不能确定它们是否与该实

验中的早熟性 QTL 相对应。2004 年 Hanocq 等[13]在

7D 上定位了光周期基因，Gervais 等[20]2003 年也在 7D
上检测到光周期基因的 QTL，Börner 等[21]2002 年推

测 7D 上有春化基因位点，而本试验在 7D 上定位到了

早熟性基因 QTL，它们位置各有差异，说明小麦 7D
染色体集中了影响抽穗期的 3 种类型的基因，是影响

抽穗期的另一条关键染色体。1985 年 Hoogendoorn  
等[1]用染色体代换的方法发现 4A 上带有早熟性基因，

本试验首次对该基因进行了较为准确地作图定位。 
3.3  不同群体间 QTL 定位分析 

Yano 等[22]对水稻的抽穗期 QTL 进行了深入的研

究，发现控制水稻抽穗期的主效 QTL 共有 13 个，分

布在不同材料的不同位点。小麦早熟性基因在不同的

作图群体中也进行了 QTL 定位研究，不同的作图群体

由于亲本间早熟性基因及其遗传背景的差异常导致

QTL 位点的不同。如‘Courtot’ × ’Chinese Spring’ DH
群体 7BS 的 Xfbd324－Xfbb53 区间 [11]，‘Chinese 
Spring’ × ‘Spelta’ RIL 群体 2B、2B、6B、1A 的

Xpsr135b、Xabc451、Xcdo202、X1Bamyl 位点附近[12]，

‘Renan’ × ‘Récital’ RIL 群体 2B、2D、5B、7A 的

WMS148、WMS261、WMS371、Xrz995 位点附近[13]，

以及本试验中温麦 6 号×山红麦 DH 群体 6D、3D 的
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xpsp3200、MS114 标记和旱选 10 号×鲁麦 14DH 群体

的 2D、3B、5B、6B、4A、3B、7D 的 WMC144、WMS299、
WMS371、A1142.1、WMS265、A2478.1、WMS295
标记处检测到早熟性的 QTL。这些都说明小麦抽穗期

在不同材料中也是不相同的。 
有些位点则可在不同群体中得到重复，如‘Renan’ 

× ‘Récital’[13]和旱选 10 号×鲁麦 14 在 5B 的相同位置

检测到共同的 QTL，2B、2D、6B 染色体都在两个群

体中检测到 QTL 位点。 
检测不同的作图群体，可发掘更多的 QTL 位点，

而全面掌握性状控制基因在染色体上的定位情况是对

其进行遗传研究的基础。在不同群体间发现的共同

QTL 位点，不仅在分子标记辅助选择中更有利用价

值，而且它们还可能是在物种长期进化过程中相对稳

定的基因位点。通过这类位点的研究，人们可能预测

一些重要 QTL 在物种中的位置并分析其进化过程。 
3.4  环境条件对早熟性基因 QTL 定位的影响 

抽穗期的表现易受环境条件的影响，QTL 与环境

的互作是影响抽穗期的重要因素。Lu 等[23]利用 DH 群

体在 3 个环境下检测到 4 个水稻抽穗期的 QTL 位点，

但没有一个抽穗期 QTL 在 3 个环境中同时得到检测，

认为抽穗期 QTL 的检测对环境敏感。在小麦抽穗期的

研究中，通过不同的环境重复检测到共同 QTL 位点的

试验已见报道[16, 13, 20, 21]，但是检测影响小麦抽穗起的

早熟性基因与环境的关系则较为复杂，2004 年 Hanocq
等[13]的实验中，重复到的两个早熟性基因 QTL 位点位

于 2B、2D 上，同光周期基因位置相近，引起了它们

与光周期基因的关系的争议；2000 年 Sourdille 等[11]

在 7BS 上的早熟性基因 QTL 位点得到重复。以上两

个试验中得到的结果都是同一地区大田环境下不同年

份间的重复，环境差异有限。本试验中设置了大田条

件与温室条件的重复试验，环境差异较大，小麦生长

期内虽然春化条件和光周期条件得到满足，但光照和

温度的显著差异可能是导致没有检测到可重复 QTL
位点的直接影响因素。1996 年，Slafer 等[24]的研究结

果也曾证明早熟性可被植株生长温度改变，早熟性本

身是基因型和温度互作的结果。 
综上所述，早熟性 QTL 检测受环境条件的影响较

大，在设置试验重复时，应注意避免温度对早熟性

QTL 检测的影响。另外，早熟性 QTL 在染色体上的

位置分散，不同染色体间的基因互作频繁，在分子标

记辅助育种中应着重考虑不同材料的合理配组，使早

熟性基因互作效应趋向于育种目标的需求。 

4  结论 

4.1  小麦抽穗期性状在旱选 10 号/鲁麦 14DH 和温麦

6 号/山红麦 RIL 两个作图群体中均表现近似正态的连

续分布。作图群体后代的性状分离取决于两亲本的基

因型差异，性状表现相近的亲本配置分离群体，后代

也可能产生明显的性状分离。 
4.2  影响小麦抽穗期的主效 QTL 主要分布在染色体

5B、3B 与 7D 等染色体上；不同群体中影响抽穗期的

主效 QTL 不同。有较多的互作位点影响抽穗期。 

4.3  抽穗期 QTL 检测受环境条件的影响较大，因此

应增加试验重复。 
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