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摘要：【目的】研究人工合成小麦中 6+8、1.5+10 HMW-GS 对小麦主要品质性状的影响。【方法】选用一份含

6+8 和 1.5+10 HMW-GS 的人工合成六倍体小麦 Syn-CD780，与栽培品种川育 12-1（CY12-1）（亚基组合为 1、7+8、

2+12）杂交，构建 F8重组近交系群体（RIL），分别在 3个环境下种植（G05、G06、J06），测定 16 个品质参数。【结

果】(1) 2 个亲本之间除 FY 之外，其他品质性状均存在显著差异。籽粒和蛋白质参数（TW、GH、GPC、FY、WGC、

SED 等）的群体均值在 G06、J06 环境下介于亲本之间；粉质仪参数表现不一，群体均值或处于亲本之间（FWA、

SOF）或亲本范围之外（DST、BRT、QN、NS、LOV 等）。（2）所有品质性状在不同亚基组合之间均存在显著差异，

尤其是 GH、SED 和大部分粉质仪参数。同一 HMW-GS 编码位点上不同等位变异之间的差异，因品质参数而异，并受

其它位点的影响。多数品质性状 6+8 优于 7+8，1.5+10 与 2+12 差异不明显。（3）不同亚基组合对小麦品质影响较

大，LOV 和 BS 以（1、6+8、1.5+10）最高；NS 以（1、7+8、1.5+10）最高。NS 与 FN 呈正相关，与其它品质参数

的相关性因试验地点不同而存在较大差异；LOV 与 SOF 呈显著负相关、与多数品质参数呈显著正相关。【结论】来

自人工合成六倍体小麦中的 HMW-GS 6+8 优于普通小麦中的 7+8，1.5+10 则依品质参数和亚基组合方式而异。含

HMW-GS 6+8 和 1.5+10 的人工合成小麦在普通小麦品质改良上具有一定潜力。 

关键词：人工合成小麦；重组近交系；6+8 亚基；1.5+10 亚基；HMW-GS；亚基组合；品质性状 
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Abstract: 【Objective】This study was conducted to determine the effect of 6+8 and 1.5+10 HMW-GS on main quality 
parameters in synthetic hexaploid wheat. 【Method】A set of RILs derived from the cross between a synthetic hexaploid wheat with 
6+8 and 1.5+10 HMW-GS and cultivar Chuanyu12-1 (CY12-1) with 1, 7+8, 2+12 was planted in three environments in 2005 and 
2006. A total of 16 quality parameters were tested. 【Result】Significant difference between parents was observed for all quality 
parameters except flour yield. The mean values of the RILs were intermediate to the parents for grain and protein parameters and 
some Farinograph parameters (FWA, SOF), but beyond parents at DST, BRT, QN, NS, LOV. There was a significant difference 
among combinations of HMW-GS in all quality traits, especially in GH, SED, and most of Farinograph parameters. The difference 
between alleles at same locus was both influenced by quality parameter and other two loci. For most parameters tested, 6+8 was 
better than 7+8 while there was no difference between 1.5+10 and 2+12. End-use quality was greatly influenced by combinations of 
HMW-GS as the combination of 1, 6+8, 1.5+10 had the highest LOV and BS, and the combination of 1, 7+8 and 1.5+10 with the 
highest NS. NS displayed a positive linear relationship with FN and its relationships with other quality parameters were based on 
experimental environments. LOV had a significantly negative relationship with SOF and positive associations with most of quality 
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parameters. 【Conclusion】 HMW-GS 6+8 in synthetics showed better overall quality characteristics than 7+8. The effect of 1.5+10 
on quality varies with quality parameters and combinations of HMW-GS. Synthetics with subunits 6+8 and 1.5+10 have potential 
application value in end-use quality improvement of common wheat. 

Key words: Synthetic hexaploid wheat; RIL; Subunit 6+8; Subunit 1.5+10; HMW-GS; Combinations of HMW-GS; Quality traits 
 

0  引言 

【研究意义】小麦是人类赖以生存的最重要的粮

食作物之一，2005 年种植面积达到 2.2 亿公顷、总产

6.3 亿吨。不断提高小麦产量和改善品质，是确保世界

粮食安全的根本途径。利用野生近缘种或原始祖先种

拓展和丰富小麦的遗传基础，成为应对日益严重的病

虫压力和各种环境胁迫的关键[1]，但直接采用没有生

产性能的野生近缘种或原始祖先种进行杂交，很难获

得具有高产潜力的品种。因此，远缘相关种质几乎从

来没有被用作提高小麦抗病、抗虫、抗逆改良的育种

资源。由硬粒小麦（durum wheat，2n=4x=28，AB 基

因组）和节节麦（A. tauschii Coss.，2n=2x=14，D 基

因组）杂交而成的人工合成六倍体小麦（synthetic 
hexapliod wheats，SHW），已被用作将野生祖先种优

良抗性基因转移到栽培小麦的桥梁和手段[1~3]。研究表

明，SHW 在提高小麦抗病、抗逆和丰产潜力方面具有

突出优势，但能否在提高抗病抗逆性的同时，改善小

麦品质，则成为许多育种家普遍担心的问题[2]。因此，

加强人工合成小麦相关品质研究对于指导小麦育种和

深入利用 SHW 资源，具有重要意义。【前人研究进

展】小麦高分子量谷蛋白亚基（HMW-GS）与小麦品

质，尤其是面包制作质量之间存在密切关系。在人工

合成六倍体小麦中，来自于硬粒小麦的 6+8 亚基出现

频率较高，同时还出现了一些来自于节节麦的新亚基，

如 1.5+10，5+12 等[4~6]。Pena 等研究发现，含 1.5+10
或 5+12 的 SHW 的品质较好，但涉及的品质指标很少。

Nelson 等报道，在人工合成小麦（W7985）×栽培小

麦 OpataITMI 群体中有一些系的品质显著优于亲本材

料[7]。【本研究切入点】相对于抗病、抗逆性研究，

SHW 相关品质研究非常少。另外，由于普通小麦中

6+8 亚基出现频率较低[8~11]，其品质效应研究也不深

入[12,13]。【拟解决的关键问题】四川省农业科学院作

物研究所从 CIMMYT 引进了一大批 SHW，并以此为

材料育成了川麦 42 等高产抗病新品种[3]。为了深入研

究和挖掘利用 SHW 的优异基因，改良四川小麦抗性

和品质，选用一份含 6+8 和 1.5+10 亚基且高抗条锈病

的人工合成六倍体小麦 Syn-CD780，与一个品质优良、

丰产性好的栽培品种川育 12-1（CY12-1）（含 1、7+8、
2+12 亚基）杂交，构建重组近交系群体（RIL），以

研究 6+8 和 1.5+10 亚基对小麦品质性状的影响，以及

利用 SHW 协同改良小麦产量和品质的可能性。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

用于本研究的材料包括 131 份 F8 重组近交系

（RIL）及其亲本（人工合成六倍体小麦 Syn-CD780
和普通栽培小麦品种 CY12-1）。 

Syn-CD780 引自国际玉米小麦改良中心（原编号

DW68-510），其植株较高、熟期较迟，但分蘖力强、

高抗～免疫条锈病，亚基组合为（N，6+8，1.5+10）[4]。

川育 12（CY12）是中国科学院成都生物研究所选育

的春性品种，实际有 2 个系，CY12-1（1，7+8，2+12）
和 CY12-4（1，7+8，5+10），用于本研究的为 CY12-1
（吴瑜私人通讯），植株较矮、熟期较早，磨粉品质

和面条加工品质好，但已丧失条锈病抗性[14]。 
1.2  田间试验 

2005 年、2006 年连续两年在代表平原麦区的四川

广汉市连山镇锦花村一社开展田间试验，2006 年在代

表川中浅丘麦区的四川井研县集益乡大同村四组安排

田间试验。 
广汉试验点质地属二泥，前作水稻。土壤有机质

含量  4.12%、全氮  0.253%、全磷 0.107%、全钾

1.941%，速效氮 169.3 mg·kg-1、速效磷 17.7 mg·kg-1、

速效钾 106.6 mg·kg-1。试验采取随机区组设计，3 次

重复，每个重复中每个亲本播 6 个小区。小区面积 2.16 
m2，宽 1.2 m、长 1.8 m，6 行，行距 20 cm、窝距 10 cm。

10 月 27 日免耕撬窝播种，每窝 6 粒，出苗后通过匀

苗将各小区基本苗控制在每平米 180 苗左右。氮、磷、

钾施用量分别为：纯氮 150 kg·ha-1、P2O5 60 kg·ha-1、

K2O 40 kg·ha-1。氮肥为尿素，磷肥为过磷酸钙，钾肥

为氯化钾。磷、钾肥全部用作底肥，氮肥按 60%底肥

和 40%拔节肥施用。 
井研试验地为二台土，质地粘壤，前作玉米。土

壤有机质含量 1.15%、全氮 0.061%、全磷 0.084%、全

钾 2.595%，速效氮 58.16 mg·kg-1、速效磷 13.28 
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mg·kg-1、速效钾 184.90 mg·kg-1。随机区组设计，2 次

重复，每小区 4 行，每行长 1.5 m，行距 25 cm，窝距

10 cm。10 月 30 日播种，每窝 7 粒，出苗后通过匀苗

将基本苗控制在每平米 200 苗。氮、磷、钾肥用量和

用法同广汉试点。 
两地均采用竹架和鱼网控制倒伏。同时，从灌浆

中期开始，搭建塑料棚遮雨以消除降雨对遗传群体品

质造成的干扰。塑料棚边沿高 1.8 m、顶梁高 2.5 m，

四周通风，棚内外温差很小。防治锈病、白粉病和蚜

虫各一次。收获之后，将 2 个（井研）或 3 个重复（广

汉）的籽粒等量混合，用于品质测定。亲本按小区收 

获，并分别测定品质。 
1.3  HMW-GS 分离鉴定 

SDS-PAGE 电泳在中国科学院成都生物研究所进

行，方法参照周利等[15]。同时，采用 AS-PCR 方法检

测 1.5+10 亚基[16]。 
1.4  品质测试 

理化性状测试在山东农业大学进行，面条、面包

制作与评分在中国农业科学院作物科学研究所进行。

因种子数量限制，J06 环境未进行面包制作与评分。 
具体方法和标准见表 1。 

1.5  数据处理与分析 

 

表 1  品质性状、测试方法及试验环境 

Table 1  Quality traits measured in RIL and RIL parents at different experimental environments 
性状及单位 
Traits (Units) 

测试方法 
Method of measurement 

环境 
Environment1)

容重(Test weight, TW) (g/1 000 ml) 上海衡器总厂 HGT-1000 型容重器，GB/T5498－1985 
HGT-100 test-weight instrument, GB/T5498－1985 

G05, G06 

籽粒硬度(Grain hardness, GH) (-) 瑞典产 Perten SKCS4100 型单粒谷物硬度测定仪 
Near infrared reflectance (NIR), Perten SKCES4100 

G05, G06, J06

籽粒蛋白质含量(Grain protein content, GPC) (%) 瑞典 Perten DAT200 型近红外分析仪，AACC 
Near infrared reflectance (NIR), Perten DAT200 

G05, G06, J06

出粉率(Flour yield, FY) (%) 中国无锡 BuHLER  BuHLER, Wuxi, China G06, J06 

Zeleny 沉降值(Sedimentation volume, SED) (ml) ICC Standard No. 116/1 according to Zeleny  G06, J06 

湿面筋含量(Wet gluten content, WGC) (%) 瑞典 Perten 2200 型面筋仪，干面筋 GB/T14607－93，湿面筋 GB/T14608－93 
Perten 2200, dry and wet gluten according to GB/T14607－93 and GB/T 14608－93 

G05, G06, J06

降落值(Falling number, FN) (s) 瑞典 Perten 1500 真菌型降落值仪，GB10361-89 
Perten 1500, GB10361-89 

G05, G06, J06

面粉吸水率(Flour water absorption, FWA) (%) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21  BRABENDER, AACC54-21 G05, G06, J06

面团形成时间(Dough development time, DDT) (min) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21 BRABENDER, AACC54-21 G05, G06, J06

面团稳定时间(Dough stability time, DST) (min) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21 BRABENDER, AACC54-21 G05, G06, J06

软化度(Farinograph softening, SOF) (B.U.) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21 BRABENDER, AACC54-21 G06, J06 

断裂时间(Breakdown time, BRT) (min) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21 BRABENDER, AACC54-21 G06, J06 

评价值(Quality number, QN) 德国 BRABENDER 粉质仪，AACC54-21 BRABENDER, AACC54-21 G06, J06 

面包体积(Loaf volume, LOV) (ml/100 g flour) NATIONAL 发酵烘烤装置，GB/T14611－1993 
NATIONAL baking instrument, GB/T14611－1993 

G06 

面包评分(Bread score, BS) (-) NATIONAL 发酵烘烤装置，GB/T14611－1993 
NATIONAL baking instrument, GB/T14611－1993 

G06 

面条评分(Noodle score, NS) (-) LS/T320-1993   G06, J06 

1) 缩写代表含义：G：广汉；J：井研；05：2005；06：2006 

1) Abbreviation of the location[Jingyan(J),Guanghan(G)] and the year[2005(05), 2006(06)] 
 

用 EXCEL 和 DPS6.55 版本进行数据处理。 

2  结果与分析 

2.1  群体主要品质性状 
方差分析表明（数据略），各品质性状在基因型

之间和环境之间均达极显著水平。因此，分环境将 RIL
群体及其亲本的主要品质参数列于表 2。 

从表 2 看出，两个亲本之间 FY 在 G06 和 J06 两

种环境条件下、TW 在 G05 环境下及 DDT 在 G06 环

境下差异不显著，其它各性状在其所处的环境条件下

均达显著或极显著差异。其中，5 个性状（TW、DST、
BRT、QN、NS）CY12-1 高于 Syn-CD780，其余 8 个

性状（GH、GPC、WGC、SED、FWA、DDT、SOF、
LOV）则相反。 
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表 2  RIL 群体及其亲本的主要品质性状 

Table 2  Major quality traits in RIL and RIL parents 
粉质仪参数 

Farinograph parameters 
环境 
Environ- 
ments 

RIL 群体及 
其亲本 
RIL and RIL  
parents 

TW GH GPC FY WGC SED 

FWA DDT DST SOF BRT QN 

NS LOV 

G05 范围 Range 660～804 -2.8～73.2 11.9～17.0 / 16.5～44.4 / 52.5～67.5 1.1～11.3 1.0～20.3 / / / / / 

 平均数 Mean 762.8 26.6 14.3 / 29.2 / 59.3 5.1 6.2 / / / / / 

 标准误 SE 24.5 12.2 1.03 / 4.0 / 2.6 1.8 3.5 / / / / / 

 CY12-1 756 22.7 14.3 / 29.8 / 56.5 2.0 13.1 / / / / / 

 Syn-CD780 753 37.7 16.6 / 32.3 / 65.1 7.8 7.3 / / / / / 

 DBP 3n -15.0** -2.3** / -2.5* / -8.6** -5.8* 5.8** / / / / / 

G06 范围 Range 727～829 -1.7～75.6 10.3～15.9 62.6～76.1 18.8～42.4 12.0～51.8 52.7～65.0 0.5～6.0 1.3～13.2 5.2～164.0 0.4～13.0 4.0～130.0 63～83 525～865 

 平均数 Mean 798.1 26.2 13.1 70.8 30.3 31.7 58.2 3.3 4.2 71.3 5.4 54.3 75.3 688.9 

 标准误 SE 17.8 12.3 0.93 2.5 3.3 7.5 2.5 1.0 2.0 24.9 1.8 18.0 3.0 62.2 

 CY12-1 807 21.9 12.3 70.2 28.6 35.1 56.2 5.8 9.7 31.0 10.8 108 73 614 

 Syn-CD780 778 32.3 15.4 72.5 36.3 41.8 62.1 4.7 5.2 62.0 7.3 73 70 668 

 DBP 29* -10.4** -3.1** -2.3n -7.7** -6.7** -5.9** 1.1n 4.5** -31.0** 3.5* 35.0** 3.0* -54** 

J06 范围 Range / -14.4～67.2 10.6～13.9 64.9～76.4 14.8～34.7 11.9～39.8 51.1～64.3 0.9～6.2 1.1～11.6 16.0～123.0 1.4～10.8 14.0～108.0 54～78 / 

 平均数 Mean / 22.2 12.1 71.4 23.0 25.0 58.5 2.3 4.1 62.2 4.8 48.1 68.9 / 

 标准误 SE / 12.1 0.74 2.1 3.4 6.6 2.2 1.1 1.9 21.9 2.0 20.0 4.4 / 

 CY12-1 / 21.4 11.5 72.2 20.6 24.8 57.3 1.7 7.0 24.0 7.7 77.0 78 / 

 Syn-CD780 / 32.1 14.3 69.1 28.8 39.7 59.9 4.7 5.1 71.0 6.9 69.0 74 / 

 DBP / -10.7** -2.8** 3.1n -8.2** -14.9** -2.6* -3.0* 1.9** -47.0** 0.8* 8.0* 4.0* / 

SHW：人工合成六倍体小麦；RIL：重组近交系。*, **和 n 分别代表 0.05，0.01 水平上有差异和无显著差异。缩写含义与表 1 同 
DBP: Difference between parents (CY12-1 － Syn-CD780). *, ** and n mean significant at 0.05, 0.01 and no difference, respectively.  Abbreviations represent the same denotation as in table 1, the same as below 
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各品质性状在群体中的变异幅度很大，尤其是容

重、籽粒硬度、公差指数、评价值、面包体积等。TW、

GH、GPC、FY、WGC 和 SED，在 G06、J06 2 个环

境下群体平均值都介于 2 个亲本之间，只有 G05 环境

下 TW、WGC 例外。粉质仪参数相对复杂一些，3 个

环境下的 FWA 群体均值均介于两亲本之间，DDT 在

G06 环境明显低于两亲本。其他粉质仪参数（DST、SOF、
BRT、QN、NS、LOV）除 J06 的 SOF 外，群体均值

都落在 2 个亲本值范围之外，尤其是 DST、BRT、QN
的群体均值低于最低亲本。不过，3 个小麦品质指标

NS和LOV在G06环境下的群体均值均高于最高亲本。 
将 3 个环境的数据平均后进行统计分析表明（数

据略），TW、GH、FY、WGC、FN、NS、LOV 等品

质参数，都存在一定数量的超亲品系，其参数值显著

高于相应的最高亲本。其中，有 13 个系的 TW 显著

高于 CY12-1，有 5 个系的 GH 显著高于 Syn-CD780，
有 2 个系的 FY 显著高于 CY12-1，有 1 个系的 WGC
显著高于 Syn-CD780，有 10 个系的 FN 显著高于

CY12-1，有 5 个系的 NS 显著高于 CY12-1，有 6 个系

的 LOV 显著高于 Syn-CD780。但 SED、FWA、DDT、
DST、SOF、BRT、QN 等参数均没有显著高于相应最

高亲本的品系。 
2.2  HMW-GS组合及同一位点不同亚基之间的品质差异 

根据 SDS-PAGE 和分子检测分析结果，亲本

Syn-CD780 和 CY12-1 的 HMW-GS 类型分别为 N
（Glu-A1）、6+8（Glu-B1）、1.5+10（Glu-D1）和 1
（Glu-A1）、7+8（Glu-B1）、2+12（Glu-D1）。在

RIL 群体中出现的亚基组合类型有 8 种：（N、6+8、
1.5+10），（N、6+8、2+12），（N、7+8、1.5+10），

（N、7+8、2+12），（1、6+8、1.5+10），（1、6+8、
2+12），（1、7+8、1.5+10），（1、7+8、2+12）。 

按不同亚基组合和 HMW-GS 编码位点 2 种方式，

将品质参数和产量列于表 3、表 4。 
从表 3、表 4 可以看出，对于所有品质参数，不

同亚基组合之间都存在显著差异，但变异程度因品质

参数不同而不同，变异系数（C.V.）从 0.7（FY）到

20.2（DST）不等。磨粉品质和蛋白质性状当中，GH、

SED 的 C.V.很大，其余较小；在粉质仪参数中，仅

FWA 的 C.V.值较小（1.5），而其余都很大。 
1.5+10 与 2+12 比较：如果不考虑 Glu-A1、Glu-B1

位点效应，2+12 和 1.5+10 亚基之间仅在 FWA、DST、
QN 3 个粉质仪参数上存在显著差异，1.5+10 的面粉吸

水率显著高于 2+12，但 2+12 的面团稳定时间和评价

值都显著高于 1.5+10。磨粉品质和蛋白质性状方面，

1.5+10 的 GH、GPC、WGC 高于 2+12，FY、SED、

FN 等参数则相反，但都未达到显著水平。 
3 个位点中有 2 个位点相同的情况下，更能反映

某一个编码位点上不同亚基之间的差异。当 Glu-A1
为 1、Glu-B1 为 7+8 时，有 3 个参数（FN、DST、SOF）
1.5+10 优于 2+12，但差异不显著；其余参数则是 2+12
优于 1.5+10，且 GH、WGC、FWA 和 QN 都达到了显

著水平。如果 Glu-A1 为 1、Glu-B1 从 7+8 变为 6+8
时，1.5+10 和 2+12 的各参数值就发生了很大变化，

原本存在显著差异的 GH 和 WGC 两参数，两亚基之

间的差异缩小且不显著了，而原本不显著的 DST 却以

2+12 显著高于 1.5+10 的形式出现。当 Glu-A1 为 N、

Glu-B1 为 7+8 时，所有品质参数都是 1.5+10 优于

2+12，但只有 GH、GPC 两参数达到显著水平；如果

Glu-A1 为 N、Glu-B1 从 7+8 变为 6+8 后，GH、FY、

GPC、WGC、FWA 等性状 1.5+10 优于 2+12，其余性

状则相反，不过只有 FWA 和 QN 两个参数达到显著

水平。很明显，D1 位点 1.5+10 亚基对品质参数的影

响程度取决于另外两个位点。 
7+8 与 6+8 比较：不考虑 Glu-A1、Glu-D1 位点效

应的情况下，两个品质参数（GH、WGC）7+8 显著

高于 6+8，FY、GPC、FWA 等 3 个参数二者相当，而

SED、FN、DST、SOF、BRT、QN 等都是 6+8 显著

优于 7+8。进一步分析发现，当 A1 位点为 1、D1 位

点为 2+12 时，GH、WGC、FWA 仍然是 7+8 显著高

于 6+8，FY、GPC 二者差异不显著，而 SED、FN 和

多数粉质仪参数仍以 6+8 亚基为优；当 A1 位点为 1、
D1 位点为 1.5+10 时，仅有 2 个参数 6+8 亚基次于 7+8
亚基，但都不显著，而其它所有参数都是6+8优于7+8，
其中 6 个达到显著性差异；当 A1 位点为 N、D1 位点

为 2+12 时，绝大多数品质参数都以 6+8 优于 7+8，其

中 6 个参数达到显著水平；当 A1 位点为 N、D1 位点

从 2+12 变为 1.5+10 之后，总体趋势一致，即多数参数

以 6+8 为优，其中 SED、FN、SOF、QN 等参数达显

著差异。无论采取哪种比较方法，6+8 总体上优于 7+8。 
1 与 N 比较：不考虑 Glu-B1、Glu-D1 位点效应的

情况下，除 FY 参数之外，Glu-B1 位点上 1 亚基均优

于 N 亚基，其中 GH、SED 和所有粉质仪参数都达到

显著水平。当 B1 位点为 7+8、D1 位点为 2+12 时，仍

然是 1 亚基显著优于 N 亚基；当 B1 位点为 7+8、D1
位点为 1.5+10 时，1 与 N 的差异因品质参数而异，其

中 GH、WGC 和 FWA，1 亚基反而不及 N，说明 D1 
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表 3  磨粉品质、蛋白质性状及产量 HMW-GS 组合的平均值、标准差及差异显著性比较（2 个或 3 个环境平均） 
Table 3  Mean values and SE of each HMW-GS combination for milling and protein traits (The average of two or three environment levels) 

GH FY GPC WGC SED FN GY 等位基因组 
Allelic group

家系数

No. of  
lines 平均 

Mean 
标准差 

SD1) 
显著水平

Sig.2) 
平均

Mean
标准差

SD 
显著水平

Sig. 
平均

Mean
标准差

SD 
显著水平

Sig. 
平均

Mean
标准差 

SD 
显著水平

Sig. 
平均

Mean
标准差

SD 
显著水平

Sig. 
平均

Mean
标准差

SD 
显著水平

Sig. 
平均 
Mean

标准差 
SD 

显著水

平 
Sig. 

1,7+8, 2+12 14 30.1 18.0 a 71.8 2.4 a 13.5 0.9 a 28.7 3.6 a 28.9 6.9 ab 371 68 ab 6.10 0.48 a 

1,7+8,1.5+10 9 20.7 11.0 d 71.3 2.4 ab 13.2 0.6 ab 26.3 2.6 c 26.4 6.7 bc 380 46 ab 6.20 0.48 a 

1,6+8, 2+12 20 23.9 11.1 cd 71.1 2.2 ab 13.1 0.8 ab 26.8 2.8 bc 31.0 7.3 a 387 48 a 6.17 0.45 a 

1,6+8,1.5+10 14 28.0 9.1 abc 70.0 2.1 b 13.5 0.9 a 28.3 3.2 ab 32.1 5.3 a 370 62 ab 6.15 0.50 a 

N,7+8,2+12 15 21.7 6.0 d 71.2 2.2 ab 12.8 1.0 b 27.3 4.2 abc 22.5 5.6 d 344 56 b 6.31 0.53 a 

N,7+8,1.5+10 13 29.5 17.1 ab 71.3 2.9 ab 13.3 1.0 a 28.2 4.9 ab 24.7 6.7 cd 346 51 b 6.14 0.61 a 

N,6+8,2+12 23 22.1 11.0 d 71.1 1.6 ab 13.1 1.0 ab 27.1 3.7 abc 30.2 7.5 a 380 44 ab 6.23 0.56 a 

N,6+8,1.5+10 21 24.4 7.5 bcd 71.2 2.6 ab 13.3 0.7 a 27.4 3.0 abc 29.0 5.5 ab 379 46 ab 5.98 0.79 a 

C.V. / 14.7 / / 0.7 / / 1.8 / / 3.0 / / 11.7 / / 4.4 / /    

Glu-A1 等位基因 
Glu-A1 alleles 

                    

N 72 24.0 10.9 b 71.2 2.0 a 13.1 0.8 a 27.4 3.5 a 27.3 6.4 b 366 46 a 6.16 0.56 a 

1 57 25.9 12.9 a 71.0 2.0 a 13.3 0.7 a 27.6 2.8 a 30.0 6.1 a 378 51 a 6.12 0.61 a 

Glu-B1 等位基因 
Glu-B1 alleles 

                    

6+8 78 24.2 9.9 b 70.9 1.8 a 13.2 0.7 a 27.3 2.8 b 30.4 5.6 a 380 44 a 6.09 0.47 a 

7+8 51 25.8 14.4 a 71.4 2.2 a 13.2 0.8 a 27.7 3.7 a 25.5 6.4 b 358 52 b 6.19 0.42 a 

Glu-D1 等位基因 
Glu-D1 alleles 

                    

1.5+10 57 25.9 11.3 a 70.9 2.3 a 13.3 0.7 a 27.6 3.2 a 28.4 5.8 a 370 48 a 6.08 0.55 a 

2+12 72 24.1 12.2 a 71.3 1.7 a 13.1 0.8 a 27.4 3.2 a 28.6 6.8 a 373 49 a 6.20 0.60 a 

1) 标准差；2) HMW 麦谷蛋白基因型间的显著差异通过 LSD 测试法比较。下同 

1) Standard deviation; 2) Significant differences between HMW glutenin genotypes were compared with LSD test. The asme as below 
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表 4  粉质仪参数 HMW-GS 组合的平均值、标准差及差异显著性比较（3 个环境平均） 
Table 4  Mean values and SE of each HMW-GS combination for Farinograph parameters (the average of three environment levels) 

FWA DDT DST SOF BRT QN HMW 麦谷蛋白

基因型 
HMW glutenin  
genotype 

家系数 
No. of  
lines 平均 

Mean 
标准差

SD 
显著水平

Sig. 
平均 
Mean 

标准差 
SD 

显著水平 
Sig. 

平均 
Mean 

标准差 
SD 

显著水平 
Sig. 

平均 
Mean 

标准差

SD 
显著水平 
Sig. 

平均 
Mean 

标准差 
SD 

显著水平 
Sig. 

平均 
Mean 

标准差 
SD 

显著水平 
Sig. 

1,7+8, 2+12 14 59.5 2.9 a 3.8 1.3 ab 4.6 1.9 bc 67 24 b 5.3 1.8 ab 53.1 18.0 bc 

1,7+8,1.5+10 9 57.8 2.3 c 3.3 1.2 bcd 4.8 2.1 bc 63 25 b 4.8 2.1 bcd 47.5 21.2 cd 

1,6+8, 2+12 20 58.3 2.0 bc 4.1 1.5 a 6.2 3.0 a 57 24 b 5.9 2.2 a 58.6 21.9 a 

1,6+8,1.5+10 14 59.8 1.8 a 3.9 1.2 a 4.9 1.8 b 62 24 b 5.6 1.6 ab 55.7 16.4 ab 

N,7+8,2+12 15 57.6 2.4 c 2.8 0.8 d 3.2 1.0 d 82 20 a 3.9 0.9 d 39.1 9.2 e 

N,7+8,1.5+10 13 59.5 3.0 a 3.0 1.2 cd 3.7 2.0 cd 81 23 a 4.2 1.4 cd 42.0 14.3 e 

N,6+8,2+12 23 57.9 2.3 c 3.8 1.4 ab 5.6 2.9 ab 60 18 b 5.7 2.0 ab 57.0 20.2 a 

N,6+8,1.5+10 21 58.9 1.9 ab 3.5 1.0 abc 4.7 2.5 bc 68 21 b 5.1 1.9 abc 50.5 18.5 cd 

C.V. / 1.5 / / 13.0 / / 20.2 / / 13.8 / / 14.2 / / 14.1 / / 

Glu-A1 等位基因 
Glu-A1 alleles 

                  

N 72 58.4 2.1 b 3.4 1.0 b 4.5 2.0 b 70.7 19.7 a 4.9 1.5 b 48.7 15.1 b 

1 57 58.9 2.1 a 3.8 1.0 a 5.3 2.0 a 61.5 21.3 b 5.5 1.6 a 54.8 16.0 a 

Glu-B1 等位基因

Glu-B1 alleles 
                   

6+8 78 58.6 1.8 a 3.8 1.0 a 5.4 2.2 a 61.6 18.6 b 5.5 1.5 a 55.4 15.2 a 

7+8 51 58.7 2.5 a 3.2 1.0 a 4.0 1.5 b 74.2 22.0 a 4.5 1.5 b 45.1 14.6 b 

Glu-D1 等位基因

Glu-D1 alleles 
                   

1.5+10 57 59.1 2.0 a 3.5 0.9 a 4.6 1.8 b 68.5 20.7 a 4.9 1.5 a 49.4 14.8 b 

2+12 72 58.3 2.2 b 3.7 1.1 a 5.1 2.2 a 65.1 21.0 a 5.3 1.6 a 52.9 13.2 a 
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位点的改变对 1 亚基的效应影响较大；当 B1 位点为

6+8、D1 位点为 2+12 时，除 WGC 外的所有参数，1
亚基都略优于 N，但都未达显著水平；当 B1 位点为

6+8、D1 位点从 2+12 变为 1.5+10 之后，对于绝大多

数品质指标，仍然以 1 亚基为优，但只有粉质仪参数

QN 达到显著水平。总体上 1 亚基优于 N 亚基。 
2.3  不同亚基组合小麦品质差异及同一亚基组合内

的小麦品质变化 
统计检验表明（数据略），对于所测品质参数，

同一亚基组合内不同株系之间均存在极显著差异，其

标准差列于表 3、表 4。 
将不同亚基组合的平均面包体积（LOV）、面包

评分（BS）和面条评分（NS）分别绘于图 1～图 4。
从图 1 看出，在同样含 1.5+10 亚基的情况下，以（1、
6+8、1.5+10）亚基组合的面包体积最大，且极显著高

于（N、6+8、1.5+10）、（1、7+8、1.5+10）、（N、

7+8、1.5+10）亚基组合。在（1、6+8、1.5+10）亚基

组合内，最高面包体积为 792 ml、最低为 630 ml，标

准差 50.7 ml。同样，平均面包评分仍然以（1、6+8、
1.5+10）亚基组合最高（73.8 分），分别比（N、6+8、
1.5+10）、（1、7+8、1.5+10）、（N、7+8、1.5+10）
亚基组合的平均面包评分高 18.2%、23.4%、35.9%。

并且，含（1、6+8、1.5+10）亚基组合的 R109、R126
株系的面包评分达到了 81.5 分和 83 分（图 2）。 

2006 年广汉试点的面条评分（图 3）则以（1、7+8、
1.5+10）亚基组合最高（76.3 分），不过与其他亚     
基组合的绝对差异不是很大，仅比最低的（N、6+8、 
 

 
 
图 1  2006 年广汉试点各亚基组合的平均面包体积 
Fig. 1  Mean loaf volume (LOV) of each HMW-GS combination 

at G06 

 
 
图 2  2006 年广汉试点各亚基组合的平均面包评分 
Fig. 2  Mean bread-making score (BS) of each HMW-GS 

combination at G06 
 

 
 

图 3  2006 年广汉试点各亚基组合的平均面条评分 
Fig. 3  Mean noodle score (NS) of each HMW-GS 

combination at G06 
 
1.5+10）亚基组合高 3.1%。在（1、7+8、1.5+10）亚

基组合内，株系 R2、R8 的面条评分达到 81 分和 80
分；在（1、6+8、1.5+10）亚基组合中也有 R1、R36、
R79 株系的面条评分达到 80 分。井研试点的面条评分

（图 4）与广汉试点稍有差异，最高评分是（N、6+8、
2+12），其次是（1、6+8、1.5+10）和（1、6+8、2+12）
亚基组合。 
2.4  品质性状间及其与籽粒产量间的相关分析 

将 2 个环境（G06、J06）的籽粒产量及主要品质

性状间的相关系数列于表 5，表 6。 
从表 5 可看出，面包体积 LOV 与 GPC、WGC、 
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图 4  2006 年井研试点各亚基组合的平均面条评分 
Fig. 4  Mean noodle score (NS) of each HMW-GS 

combination at J06 
 
SED 及粉质仪参数 FWA、DDT、DST、BRT、QN 均

呈极显著正相关，与弱化度 SOF 呈极显著的负相关。

LOV 与 TW 之间存在一定的正相关、与 FY、FN、NS
之间有一定负相关关系，但都不显著。 

面条评分 NS 仅与 1 个品质参数（FN）呈极显著

正相关，与 TW、DST、BRT、QN 也有一定正相关，

但未达显著水平。NS 与 GPC、WGC、FWA 等呈显著

或极显著负相关关系（表 5）。在井研试点，NS 与各

品质参数的相关性在总体趋势上跟广汉试点一致，但在

相关程度上有所差异，如广汉试点 NS 与 GH、SOF 虽

呈负相关但不显著，而井盐点则呈显著的负相关；而原

来相关显著的却变得不显著了，如 GPC、FN 等参数。 
磨粉品质性状当中，容重 TW 与 GH、FY 呈显著

正相关，与多数蛋白质性状和粉质仪参数也有一定程

度的正相关，但都不显著。籽粒硬度 GH 与主要品质

参数均呈正相关关系，其中与 GPC、WGC、FN、FWA、

DDT 的相关达到显著或极显著水平（表 5）。GPC 与

其他品质参数的关系，两个试点之间的总体趋势一致，

但某些指标的相关程度不同。 
籽粒产量 GY 与多数品质参数呈显著负相关或相

关不显著，仅与少数品质参数（广汉 TW、井研 SOF）
呈显著的正相关关系（表 5，6）。 

3  讨论 

3.1  主要品质参数的群体分布 
试验结果表明，磨粉和蛋白质性状（主要包括 TW、 

GH、GPC、WGC、SED 等）的群体均值大多介于两 

个亲本之间，与 Carrillo 等的研究结果一致[17]。但粉

质仪参数在环境之间的波动较大，在 G06、J06 环境

下多数介于亲本之外，且低于最低亲本。可能既有年

际间生态环境差异之影响，也有受年度间测试稳定性

的影响。不过，统计检验显示，各品质参数在群体中

仍然呈正态分布（数据略）。 
TW、GH、FY、WGC、FN、NS、LOV 等品质参

数都出现了数量不等的超亲品系，其参数值显著高于

相应的最高亲本。但多数粉质仪参数都没有超亲品系

出现。 
3.2  6+8 和 1.5+10 亚基的品质效应 

在已有的研究中，6+8 与 7+8 对小麦品质的影响

差异很不一致。在 Payne 等[18]、傅宾孝等[19]、赵友梅

等[20]、潘幸来等[21]的评分系统中，给 6+8 亚基的分值

均为 1 分、7+8 的分值为 1.5～3 分不等。似乎认为 6+8
对面包制作品质的贡献不及 7+8。但也有不少研究显

示，6+8 在许多品质指标上优于 7+8 或其它亚基。Sewa 
Ram 对硬粒小麦品种研究结果[22]，6+8 的面团强度显

著高于 20 亚基；Ammar K 等研究结果也显示，含 6+8
的硬粒小麦的面包烘培品质总体上优于 7+8 或 20 [23]。

Labuschagne 等研究，含 6+8 亚基的品系具有较高的

面粉蛋白含量、吹泡仪 P/L 比值和较多的玻璃质颗粒，

但和面时间较短、吹泡仪膨胀性和膨胀强度较低[24]。

Uhlen认为 6+8和 7+8对面团延展性无显著性影响[13]，

但 Pena 等研究结果，6+8 的 P/G 显著高于 7+8，其它

参数（如 FP、SDSS、W、LV）均无显著差异[4]。 
本研究结果表明，多数品质参数都是 6+8 优于

7+8。粉值仪参数中除 FWA、DDT 不显著外，6+8 的

DST、BRT、QN 均显著高于 7+8，SOF 则显著低于

7+8。SED、FN 等蛋白质性状也是 6+8 显著高于 7+8。
最终反映在面包制作质量上，6+8 的面包体积和面包

评分都高于 7+8。在以硬粒小麦为亲本的人工合成六

倍体小麦中，6+8 亚基出现频率较高[5~6]，当然也不排

除人工合成六倍体小麦中的 6+8 亚基与普通小麦中的

6+8 亚基由不同基因编码的可能（二者基因编码序列

可能存在差异但是迁移率相似）。无论何种条件下，

从本研究结果来看，利用 SHWs 作为小麦育种材料，

不会对品质带来负面影响。 
1.5+10 是一个源自节节麦的新亚基，其品质效应

研究还非常少。Pena 等研究认为，含 1.5+10 的人工合

成六倍体小麦，其总体品质优于 Glu-D1 位点其它任

何亚基。在 Glu-D1 位点 13 种等位变异中，1.5+10 的

面粉蛋白质含量和粉质仪参数 W（deformation energy） 
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表 5  2006 年广汉试点产量及主要品质性状间的相关系数 

Table 5  Correlation coefficients between quality traits and grain yield at G06 

相关系数 TW GH GPC FY WGC SED FN FWA DDT DST SOF BRT QN GY NS LOV 

TW 1.0000 0.22**  0.0400 0.19*  -0.0500 0.1600 0.1500 0.1400 0.1200 0.0900 -0.0500 0.1400 0.1100 0.31**  0.1500 0.0900 

GH  1.0000 0.28**  0.0400 0.24**  0.1200 0.18*  0.67**  0.24**  0.0200 -0.0500 0.1300 0.1000 -0.23**  -0.0500 0.0300 

GPC   1.0000 -0.0300 0.84** 0.46** -0.1600 0.57**  0.36**  -0.0500 0.0300 0.1100 0.0900 -0.48**  -0.22*  0.57**  

FY    1.0000 -0.0400 -0.21* 0.20*  -0.1200 -0.1400 -0.1100 0.0900 -0.1300 -0.1400 0.0100 0.0400 -0.1200 

WGC     1.0000 0.1600 -0.22* 0.54**  0.1400 -0.38**  0.32**  -0.22*  -0.23**  -0.45**  -0.28**  0.46**  

SED      1.0000 0.0300 0.30**  0.79**  0.70**  -0.65**  0.81**  0.79**  -0.0900 -0.0100 0.68**  

FN       1.0000 -0.0300 0.1300 0.28**  -0.43**  0.27**  0.27**  0.1400 0.25**  -0.1200 

FWA        1.0000 0.38**  -0.1100 0.0400 0.1100 0.0800 -0.37**  -0.21*  0.25**  

DDT         1.0000 0.61**  -0.54**  0.79**  0.77**  -0.1500 -0.0100 0.61**  

DST          1.0000 -0.83**  0.94**  0.94**  0.1100 0.1700 0.27**  

SOF           1.0000 -0.85**  -0.84**  -0.1100 -0.1700 -0.28**  

BRT            1.0000 0.98**  0.0300 0.1200 0.43**  

QN             1.0000 0.0200 0.1300 0.40**  

GY              1.0000 0.1000 -0.23**  

NS               1.0000 -0.1000 

LOV                1.0000 
 
表 6  2006 年井研试点产量及主要品质性状间的相关系数 

Table 6  Correlation coefficients between quality traits and grain yield at J06 
相关系数 GH GPC FY WGC SED FN FWA DDT DST SOF BRT QN GY NS 
GH 1.0000 -0.0300 -0.20*  0.24**  0.21*  0.20*  0.75**  0.1400 0.1200 -0.0900 0.21*  0.21*  -0.1300 -0.24**  
GPC  1.0000 0.1400 0.58**  0.54**  -0.22*  0.0700 0.45**  0.29**  -0.0300 0.35**  0.35**  -0.46**  -0.1000 
FY   1.0000 0.0600 0.0300 -0.0200 -0.17*  0.0800 0.0700 0.0100 0.0400 0.0400 0.0900 0.1100 
WGC    1.0000 0.35**  -0.1000 0.31**  0.43**  0.1700 0.0900 0.32**  0.32**  -0.39**  -0.20*  
SED     1.0000 0.0600 0.22*  0.63**  0.80**  -0.67**  0.73**  0.73**  -0.44**  0.25**  
FN      1.0000 0.1700 0.0900 0.1600 -0.23**  0.18*  0.18*  0.0300 0.1700 
FWA       1.0000 0.25**  0.1000 0.0100 0.20*  0.20*  -0.20*  -0.28**  
DDT        1.0000 0.66**  -0.24**  0.74**  0.74**  -0.36**  0.1000 
DST         1.0000 -0.78**  0.92**  0.92**  -0.30**  0.31**  
SOF          1.0000 -0.66**  -0.66**  0.18*  -0.41**  
BRT           1.0000 1.00**  -0.32**  0.20*  
QN            1.0000 -0.32**  0.20*  
GY             1.0000 0.0300 
NS              1.0000 
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都处于第 3 位，沉降值处于第 7 位、P/G 比值处于第

5 位、面包体积居第 1 位。本研究结果，在不考虑

Glu-A1、Glu-B1 位点效应的情况下，Glu-D1 位点上

1.5+10 与 2+12 仅在 FWA、DST、QN 等 3 个参数上

存在显著差异（1.5+10 的 FWA 显著高于 2+12，但

DST 和 QN 都显著低于 2+12）。当 Glu-A1、Glu-B1
位点都相同的情况下，2+12 与 1.5+10 的效应差异取

决于 A1、B1 位点上具体的亚基及其组合，当 Glu-A1
为 N、Glu-B1 为 7+8 时，所有品质参数都是 1.5+10
优于 2+12；当 Glu-A1 为 N、Glu-B1 为 6+8 时，GH、

FY、GPC、WGC、FWA 等性状 1.5+10 优于 2+12。
结果还显示，1.5+10 对小麦品质的影响较大，特别是

与 1、6+8 亚基组合形成（1、6+8、1.5+10）后对面包

体积和面包评分的正向效应较大，与 1、7+8 亚基组合

形成（1、7+8、1.5+10）后对面条评分的正向效应较大。 
3.3  品质与产量协同改进的可能性 

相关分析表明，产量与大多数品质参数呈负相关

关系，似乎改善品质与提高产量难以同步实现，这同

前人的很多研究结果一致[25]。但是，不同亚基组合之

间、同一位点不同等位变异之间，对籽粒产量并没有

显著影响（表 3-1），与赵和等人的研究结果一致[26]，

说明通过改良亚基和亚基组成有可能会达到品质和产

量协调提高的目的。Carrillo 等认为，Glu-D1 位点比

Glu-A1、Glu-B1 位点对产量的影响更大[17]，这可能与

所用遗传材料和试验环境不同有关。有关亚基和亚基

组合对产量的影响还有待进一步深入研究。 

4  结论 

同一 HMW-GS 编码位点上不同等位变异之间品

质效应的差异，因品质参数而异，并受其他位点的影

响。当 Glu-A1 为 N 时，无论 Glu-B1 为 7+8 还是 6+8，
大多数品质参数都是 1.5+10 优于 2+12，尤其是磨粉

和蛋白质性状（GH、FY、GPC、WGC 等）。1.5+10
对小麦品质影响较大，特别是与 1、6+8 亚基组合形

成（1、6+8、1.5+10）后对面包体积和面包评分的贡

献较大，与 1、7+8 亚基组合形成（1、7+8、1.5+10）
后对面条评分的贡献较大。而 6+8 亚基总体品质显著

优于 7+8，至于人工合成六倍体中的 6+8 亚基是否与

普通小麦中的 6+8 亚基属于相同基因编码，尚需进一

步分析验证。 
总之，本文研究表明，含 HMW-GS6+8 和 1.5+10 

的人工合成六倍体在小麦品质改良方面具有一定潜

力。 
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