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基于 QTL 定位分析小麦株高的杂种优势 
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摘  要: 为探讨小麦株高杂种优势的分子遗传基础, 以小麦品种花培 3号和豫麦 57杂交 F1经染色体加倍获得的 DH

群体 168个株系为材料, 构建了一套含 168个杂交组合的“永久 F2”群体。利用复合区间作图法, 在 3个环境中进行了

基于 QTL定位的株高杂种优势分析, 共检测到 3个加性效应位点、2个显性效应位点、4对上位效应位点(包括加性×

加性、加性×显性、显性×加性和显性×显性)和 20个杂种优势位点。位于 2D、4D和 5B2染色体上的 QPh2D、QPh4D

和 QPh5B2在 3 个环境中同时被检验到, 受环境影响小, 表达稳定。在 2D 染色体上相近的区域定位出多个杂种优势

位点, 其中 QPh2D-2和 QPh2D-7可解释杂种优势表型变异的 29.77%和 55.77%。在 7D染色体的 Xwmc273.2–Xcfd175

之间定位出同一个杂种优势位点 Qph7D-2。结果表明, 在 2D、4D和 7D染色体上这些区域存在一些对小麦株高的杂

种优势起重要作用的位点。 
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Abstract: Plant height (PH) is an important indicator for plant type, population size, biomass, and resistance to lodging. Besides, 
it is also associated with grain yield in cereal crops. Thus, it is a constant focus in genetics and heterosis of wheat (Triticum aesti-
vum L.). This study aimed at studying the molecular genetic basis of plant height heterosis in wheat. From a set of doubled haploid 
(DH) lines derived from Huapei 3 × Yumai 57, an “immortalized F2” population was constructed with 168 single crosses. The DH 
lines, IF2 population, and the parents were evaluated for plant height in three environments, i.e., in Tai’an, Shandong Province in 
2007 and 2008 cropping seasons and in Jiyuan, Henan Province in 2008 cropping season. Based on the genetic map of quantita-
tive trait locus (QTL) constructed in our previous study, we analyzed the heterosis of PH of wheat using the composite interval 
mapping method. A total of three additive QTLs, two dominance QTLs, four pairs of epistatic QTLs (including additive × additive, 
additive × dominance, dominance × additive, dominance × dominance), and 20 heterotic loci were detected for PH in the three 
environments. Two QTLs, QPh2D and QPh4D, were detected on chromosomes 2D and 4D with minor interaction of additive by 
environment. In addition, several other heterotic loci for PH were also identified on chromosome 2D in very close regions with 
similar marker intervals. Of them, QTLs QPh2D-2 and QPh2D-7 explained the variance of PH by 29.77% and 55.77%, respec-
tively. Another QTL associated with PH heterosis, QPh7D-2, was mapped in the marker interval between Xwmc273.2 and 
Xcfd175 on chromosome 7D in the three environments. The results indicated that a few QTLs on chromosomes 2D, 4D, and 7D 
play an important role in PH heterosis in wheat. These loci have potential use for the improvement of PH in wheat breeding as-
sisted with molecular markers. 
Keywords: Wheat; Immortalized F2 population; Plant height; Quantitative trait locus; Heterotic loci 
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杂种优势是生物界的一种普遍现象, 其概念提
出近一个世纪, 已有显性假说 [1-2]、超显性假说 [3-4]

和上位性互作[5]等理论从不同角度解释其遗传机制, 
但因其形成机制的复杂性, 任何假说都无法做出圆
满的解释。随着分子标记技术的发展, 特别是植物
基因组研究的开展和高密度分子标记连锁图的构建, 
使数量性状位点(quantitative trait locus, QTL)转化为
经典育种易于操纵或遗传工程可以克隆的孟德尔或

准孟德尔单位提供了可能, 从而使育种家从操作数
量表型过渡到数量基因型, 为杂种优势的遗传基础
理论研究提供了强有力的手段。Stuber等[6]分析了玉

米杂交种(Mol7×B73)优势产生的遗传机制, 通过 76
个遗传标记对 2个群体进行 QTL定位, 发现绝大多
数 QTL, 其杂合子表型值高于任何纯合子, 他们认
为这些 QTL 之间的超显性是产生杂种优势的主要
遗传基础。Xiao等[7]利用一个籼粳杂交组合(9024×
轮回 422)获得的重组自交系(F7:8)分别与双亲杂交 , 
得到相应的两个回交群体, 用 141个RFLP标记对杂
种优势的遗传基础进行研究, 结果表明显性效应是
水稻杂种优势的主要遗传基础。Yu等[8]利用汕优 63
的分离群体(F2:3)为材料研究发现 10 个产量 QTL 中
有 6 个表现出超显性效应, 但双向方差分析表明大
多数 QTL与其他位点存在显著的互作, 包括加性基
因之间、加性与显性基因之间以及显性基因之间都

普遍存在, 提出上位性是形成杂种优势的主要遗传
基础。近年来, Mei等[9]、Semel等[10]、Luo等[11]也

通过 QTL 定位分析得出上位性互作对杂种优势具
有重要作用。 

根据分子标记基因型杂合度预测杂种优势的方

法只属于间接的预测方法, 并不能直接预测出杂种
优势的大小。因此采用直接控制该性状的杂种优势

位点(heterotic locus, HL)结果来分析该性状的杂种
优势更为直接和有效。同时基于 QTL定位分析的杂
种优势预测方法既可以把杂种优势剖分到各个 QTL
位点上, 便于分子水平的操作, 又能直接用控制性
状的 QTL的遗传效应值来估算杂种优势的大小[12]。

然而这方面的研究较少, 至今没有形成一套完整的
分析方法。 

株高是小麦(Triticum aestivum L.)最重要的农艺
性状之一, 与群体大小、生物学产量、经济产量和
抗倒伏性有直接关系[13], 而且株高受主效基因和微
效多基因的共同控制, 表现为典型的数量性状遗传, 
度量比较简单, 容易获得准确的观测值。许多学者

对株高的遗传机制进行了分析, 已发现并定位了 13
个与株高相关的 Rht (reduced height)主效基因和许
多微效基因[14], 克隆了其中一些典型的数量性状的基
因, 如 Rht-B1b、Rht-D1b、Rht8 和 Rht9 等矮秆基 
因[14-23]。同时株高具有受环境影响较小、遗传力高、

杂种优势强的特点, 是杂种优势遗传机制研究的理
想性状之一[24-26]。因此研究株高遗传学基础及杂种

优势形成的机制对构建合理株型、增强抗倒伏性及

产量形成具有重要意义。本研究以一个小麦“永久
F2”(immortalized F2, IF2)群体作为研究材料, 对株高
进行QTL定位分析, 并基于QTL定位结果分析其杂
种优势, 以期为高产和抗倒伏亲本选择、组合配置
以及品种选育提供参考, 也为阐明小麦株高杂种优
势机制提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 
高产、多抗的花培 3号[27]和综合性状优良的豫

麦 57[28]杂交 F1 通过花药培养, 经染色体加倍获得
168个双单倍体(DH)系。花培 3号含矮秆基因 Rht-B1b, 
豫麦 57含矮秆基因 Rht-D1b和 Rht8[14]。 

根据Hua等[29]的 IF2群体组配方案, 将DH群体
的 168 个家系随机分成两组, 每组 84 个家系, 从两
组中随机各选择 1 个家系配成 1 个杂交组合, 再从
两组剩余的家系中各选出 1 个进行杂交组配, 通过
一轮杂交共组配 84个杂交组合, 再通过一轮随机组
配, 共获得 168个杂交组合。在 IF2群体组配过程中, 
保证每个 DH系在每轮组配过程中只出现一次。 
1.2  田间试验 

田间试验分别于 2007 年在山东农业大学教学
基地(山东泰安), 2008 年在山东农业大学教学基地
(山东泰安)和河南济源市农科所(河南济源)进行。采
用完全随机区组设计, 3 行区, 2 次重复, 行长 2 m, 
行距 0.25 m, 株距 10 cm。按当地小麦产量比较试验
方案进行田间管理, 生长期间没有发生倒伏和其他
严重病害。小麦开花后对株高(分蘖节到最高分蘖穗
顶部的高度, 不包括麦芒)进行调查, 每行从第 3 株
开始连续调查 10 株, 取平均值。计算每个环境中 2
个重复的平均值用于遗传分析。将 2007年泰安点设
为环境 1, 2008年泰安点设为环境 2, 2008年济源点
设为环境 3。 
1.3  遗传连锁图谱 

DH群体的遗传图谱由本实验室于 2008年构建[30], 



第 5期 李卓坤等: 基于 QTL定位分析小麦株高的杂种优势 773 

 

 

含定位于小麦 21 条染色体的 323 个位点(包括 284
个 SSR、37个 EST-SSR、1个 ISSR和 1个 HMW标
记)。图谱全长 2 485.7 cM, 平均两个标记间的遗传
距离是 7.67 cM, 形成 24个连锁群。IF2群体的基因

型由 DH群体基因型根据组配方式推知, 可利用 DH
群体的遗传连锁图对 IF2群体的性状进行遗传分析。 
1.4  QTL分析 
1.4.1  QTL 定位分析    利用基于混合线性模型[31]

的 QTLNetwork 2.0 软件[32]对 IF2群体株高进行 QTL
分析。以单个环境中 2个重复的平均值作为输入数据, 
以 P = 0.05为统计检测阈值, 即当标记的 P值小于统
计检测阈值时, 认为该标记处存在 1个与性状有关的
QTL。最后将检测到的所有 QTL及其上位性互作整合
到一个全 QTL 模型中, 用基于 Gibbs 抽样的 Bayesia
方法估计遗传效应。QTL 的命名原则为“Q+性状名称
缩写, 研究机构名称缩写, 染色体编号”[33]。 
1.4.2  杂种优势位点分析    利用 Heterosis软件[29]

对杂种优势位点(heterotic locus, HL)进行定位。中亲
优势值(heterosis value, HV) HV = F1 − MP, 其中, F1

为某个 IF2杂交组合株高的平均值, MP 为双亲平均
值。当某个杂合基因位点株高的表型值与纯合基因

位点的表型值之差达到显著水平时, 即认为存在一
个 HL。利用改良的复合区间作图法对株高的 HL进

行分析, 在 P < 0.1水平上通过 1 000次随机性检验, 
给定每一环境中株高 HL的 LOD值, 根据每个染色
体位点 LOD值的大小确定是否存在 HL[30]。 

2  结果与分析 

2.1  株高表型分析 
亲本花培 3号和豫麦 57之间的差异在 3个环境

中的表现基本一致, 相差 3 cm 左右(表 1)。其中两
亲本株高在环境 1 和环境 2 中表现稳定, 在环境 3
中均增加 10 cm, 说明其株高在一定程度上受环境
的影响, 但在各个环境稳定表达, 适合构建遗传群
体进行株高的遗传分析。杂交 F1的株高在 3个环境
中基本相似, 其中亲优势值介于 11.11~13.70 之间, 
说明杂交 F1的株高有较强的杂种优势。 

IF2群体的株高在 3个环境中同样存在较大的变
异范围, 但在 3 个环境中的均值差异较小。同时从
IF2群体株高分布图(图1)及偏斜度(表1)可以看出, IF2

群体株高的观测值符合正态分布, 该群体适合用于
对这些性状进行 QTL定位和杂种优势分析。 
2.2  株高 QTL分析 
2.2.1  株高 QTL 遗传效应分析    在 3 种环境下, 
共检测到的 3 个共同 QTL 位点, 分别位于 2D、4D
和 5B2染色体上, 其中位点 QPh2D 和 QPh4D 都各 

 
表 1  3 个环境中亲本、DH 系和 IF2 群体的株高 

Table 1   Plant height of parents, DH lines, and IF2 population in three environments 

亲本 Parent F1 DH系 DH lines IF2群体 IF2 population 中亲优势值 HV 
环境 

Environ. P1 
(cm) 

P2 
(cm) 

均值 
Mean 
(cm) 

优势值 
HV 

均值 
Mean 
(cm) 

变异范围
Range  
(cm) 

均值 
Mean 
(cm) 

变异范围
Range  
(cm) 

偏度
Skew

峰度 
Kurt 

均值 
Mean 

变异范围 
Range 

E1 68.20 71.30 83.45 13.70 67.15 33.70–102.20 71.62 39.20–98.10 −0.19 −0.54 2.06 −28.25 to 27.10

E2 66.87 70.77 81.84 13.02 65.59 38.80–92.63 70.66 40.47–92.37 −0.34 −0.18 4.27 −22.38 to 32.73

E3 77.90 80.63 90.37 11.11 74.61 39.86–120.43 83.45 45.23–111.47 −0.24 −0.01 5.77 −30.27 to 37.82

P1: 花培 3号; P2: 豫麦 57。E1: 2007年泰安点; E2: 2008年泰安点; E3: 2008年济源点。 
P1: Huapei 3; P2: Yumai 57. HV: heterosis value. E1: Tai’an site in 2007; E2: Tai’an site in 2008; E3: Jiyuan site in 2008. 

 

图 1  IF2 群体在 3 个环境中的株高分布 
Fig. 1  Distribution of plant height of IF2 population in three environments 
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自具有单位点的加性效应和显性效应, 且均由来自
花培 3号的等位基因起增效作用, 可分别解释 6.36%
和 4.31%的株高变异 , 但却均不具有上位性效应 ; 
位点 QPh5B2 只具有单位点的加性效应 , 可解释
4.19%的表型变异, 由来自父本豫麦 57 的等位基因
起增效作用 , 但不具有显性效应和上位性效应(表
2)。另外有 4对 QTL(QPh1B和 QPh5A1、QPh2A和
QPh4B、QPh4A和 QPh6B)仅具有上位性效应(表 3), 
包括加性×加性(AA)、加性×显性(AD)、显性×加性
(DA)和显性×显性(DD) 4 种双位点的上位性效应 , 
而这 8个 QTL自身却都不具有显著单位点的加性效
应和显性效应。由于所有的位点都在 3 个环境中同
时被检测到, 说明上位性在小麦株高遗传中起重要
作用。 
2.2.2  小麦株高 QTL×环境互作遗传效应分析     
QTL 与环境互作的遗传效应包括加性×环境互作效
应(AE)、显性×环境互作效应(DE)、加加×环境互作
效应(AAE)、加显×环境互作效应(ADE)、显加环境

互作效应(DAE)与显显×环境互作效应(DDE) 6种。3
种环境下的 3个共同 QTL中, QPh5B2不存在环境互

作效应, QPh2D和 QPh4D只在一个或两个环境中存
在环境互作效应(表 2), 只能解释 0.31~1.06 cm的株
高变异; 另外, QPh4D在环境 1和环境 2中的环境互
作遗传效应的方向相反, 而互作遗传效应值大小接
近。在定位的 4 对上位性互作位点中, 也普遍存在
环境互作遗传效应(表 3), 但贡献率都较小, 多数也
只在一个或两个环境中存在。这些结果说明环境互

作遗传效应对小麦株高遗传有一定的影响, 但影响
不大, 相对于在 3个环境中同时检测到的 QTL来说, 
不是主要的影响因素。 

2.3  基于 QTL定位的杂种优势分析 
利用复合区间作图法, 在 3 个环境中共检测到

20个株高 HL, 分布于 1A、1B、2B、2D、3A、5A1、

6A、6D和 7D染色体上, 可解释 2.62%~55.77%的株
高变异(表 4)。其中 2D染色体上共发现 7个 HL, 基
本都位于标记 Xwmc170.2和 Xwmc170.1之间, 可解 

 
表 2  IF2 群体株高 QTL 的位置、效应及贡献率 

Table 2  Position, effect, and contribution of PH-QTL in IF2 population 

加性 Additive AE 显性 Dominance DE 
QTL 标记区间 

Marker interval 
位置  

Position (cM) A H2 (%) AE1 AE2 H2 (%) D H2 (%) DE2 H2 (%) 
基因型效应

d 

QPh2D Xbarc349.1–Xcfd161 95.8 7.01 2.64  −1.61 0.31 9.35 3.72 −4.43 1.06 OD 

QPh4D XbarcC334–Xwmc331 3.0 4.85 4.01 1.53 −2.27 0.99 2.82 0.30   PD 

QPh5B2 Xgdm116–Xbarc232 23.0 −2.44 4.19         

加性效应(A)正值表示增加株高的等位基因来自花培 3号; 显性效应(D)正值表示杂合体株高大于纯合体; H2表示贡献率; AE为加
性效应与环境互作, 在环境 3中未检测出; DE为显性效应与环境互作, 在环境 1和环境 3中未检测出; 环境 1为 2007年泰安点, 环境
2为 2008年泰安点, 环境 3为 2008年济源点; 基因型效应中 PD表示部分显性(D/A<1.00), OD表示超显性(D/A>1.00)。 

A positive value of additive effect A denotes an allele from Huapei 3 for increasing plant height; A positive value of dominant effect D 
denotes the heterozygote higher than the homozygote; H2 is the percentage of contribution to phenotypic variation; AE is the interaction be-
tween an additive locus and environment, which is not observed in environment 3; DE is the interaction between a dominant locus and envi-
ronment, which is not observed in environments 1 and 3; E1, E2, and E3 represent the environments of Tai’an site in 2007, Tai’an site in 2008, 
and Jiyuan site in 2008, respectively. In genotypic effect (d), partial dominance (D/A < 1.00) and overdominance (D/A > 1.00) are abbreviated 
with PD and OD, respectively. 
 

表 3  IF2 群体株高上位效应及贡献率 
Table 3  Estimated epistasis and contributions of PH-QTL in IF2 population 

AA AD DA DD 
QTL 标记区间 

Marker interval 

位置 
Position 

(cM) 
QTL 标记区间 

Marker interval 

位置
Position

(cM) AA H2 (%) AD H2 (%) DA H2 (%) DD H2 (%)

QPh1B Xcfe026.2–Xbarc061 69.8 QPh5A1 Xcfe223–Xwmc273.3 97.0 2.20 0.04   8.95 2.57 −13.9 3.59

QPh2A Xwmc382.1–Xbarc380 0.0 QPh4B Xwmc657–Xwmc48 16.7 0.96 0.04 −7.49 5.92   −2.74 0.10

QPh4A Xwmc313–Xwmc497 31.5 QPh6B Xbarc1129–Xcfa2257 40.9   −8.27 0.03 −8.93 1.84 −6.55 0.48

QPh4A Xwmc313–Xwmc497 31.5 QPh6B Xwmc415–Glub 53.2 1.03 0.96 3.91 0.67 −7.07 0.20 −17.4 1.43

上位效应正值表示亲本型株高大于重组型, 负值表示重组型株高大于亲本型, H2表示贡献率; 上位性包括加加互作(AA)、加显互
作(AD)、显加互作(DA)和显显互作(DD)。 

A positive or negative value of epistasis denotes the parental types higher than the recombinants or the recombinants higher than the 
parental types, respectively; H2 is the percentage of contribution to phenotypic variation; Epistasis includes interactions of additive by addi-
tive (AA), additive by dominance (AD), dominance by additive (DA), and dominance by dominance (DD).  
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表 4  IF2 群体株高 HL 效应及贡献率 
Table 4  Interval, dominant effects and contributions of HL for plant height in IF2 

环境 
Environ. 

HL 标记区间 
Marker interval 

LOD 显性效应
D 

贡献率
H2 (%)

HL 标记区间 
Marker interval 

LOD 显性效应
D 

贡献率
H2 (%)

QPh1A-1 Xgwm498–Xcwem6.2 4.14 −3.79 4.41 QPh2D-3 Xcfd161–Xcfd50 12.56 5.01 7.74 

QPh1B Xwmc766–Xswes650 14.43 5.81 10.79 QPh3A Xwmc489.3–Xwmc527 21.18 5.66 9.74 

QPh2D-1 Xwmc18–Xgwm539 5.93 −4.47 6.31 QPh6D-1 Xcfa2129–Xbarc080 9.57 −3.81 5.71 

E1 

QPh2D-2 Xwmc41–Xbarc349.1 5.29 9.61 29.77      

QPh2B Xwmc770–Xwmc179 3.53 4.43 3.73 QPh7D-1 Xbarc244–Xgwm295 4.17 4.39 3.59 

QPh2D-4 Xbarc129.2–Xgwm311.1 9.04 −4.97 4.75 QPh7D-2 Xwmc273.2–Xcfd175 6.20 −4.87 4.70 

E2 

QPh5A1 Xgwm186–Xwmc273.3 9.36 3.89 3.14      

QPh1A-2 Xbarc269–Xwmc163 6.99 10.51 9.42 QPh2D-7 Xgwm311.1–Xwmc170.1 9.61 −25.30 55.77 

QPh1A-1 Xgwm498–Xcwem6.2 5.73 −6.62 3.72 QPh6A Xbarc023–Xbarc1165 3.77 −5.53 2.62 

QPh2D-5 Xcfd50–Xwmc658.1 3.22 7.58 5.05 QPh6D-2 Xgwm133.2–Xgwm681 3.54 6.91 3.77 

E3 

QPh2D-6 Xgwm311.1–Xwmc658.1 7.38 13.47 15.48 QPh7D-2 Xwmc273.2–Xcfd175 6.89 10.59 9.81 

E1: 2007年泰安点; E2: 2008年泰安点; E3: 2008年济源点; HL: 杂种优势位点。 
E1: Tai’an site in 2007; E2: Tai’an site in 2008; E3: Jiyuan site in 2008; HL: heterotic locus. H2: percentage of contribution to 

phenotypic variation; R: dominance effect. 
 
释 IF2群体株高杂种优势表型变异的 6.31%~55.77%, 
其中位点QPh2D-2、QPph2D-3、QPh2D-5和QPh2D-6
为增加株高的 HL, 使株高分别增加 9.61、5.01、7.58
和 13.47 cm; 而位点QPh2D-1、QPh2D-4和QPh2D-7
为降低株高的 HL, 使株高分别降低 4.47、4.97 和
25.30 cm。在环境 2 和环境 3 中同时检测到一个位
于 7D染色体标记 Xwmc273.2和 Xcfd175之间的 HL, 
即 QPh7D-2, 可分别解释小麦株高杂种优势表型变
异的 4.70%和 4.87%; 但在两环境中的作用方向相
反, 其中在环境 2 中降低株高 4.70 cm, 而在环境 3
中增加株高 10.59 cm。在 1A染色体上, 在环境 1和
环境 3中也检测到 3个相近的 HL。在 1B、2B、3A、
5A1、6A 和 6D 染色体上都检测到只在一个环境中
表达的 HL, 这些位点有的具有增加小麦株高的作
用, 有的表现降低株高的作用。3个环境中检测到的
HL 位点总效应可分别解释小麦株高杂种优势表型
变异的 35.99%、18.24%和 36.91%。 

3  讨论 

目前用于小麦遗传研究的群体主要有 F2群体、

F2:3家系、BC 系列群体、RIL 群体和 DH 群体。F2

群体能够提供最大的遗传信息量, 是研究小麦杂种
优势且获得数量遗传信息的一种分离群体, 但由于
其每个基因型只有 1 个个体, 不能进行多年多点试
验以取得准确的观测值。DH 群体和 RIL 群体具备
足量遗传上一致的后代, 使准确考察农艺性状成为
可能, 同一群体可以满足不同时间、地点的研究需

要, 适于进行重复试验, 数据可以共享并不断积累, 
特别适于数量性状研究和抗性分析。但这类群体由

于系内基因型相同, 不能估算显性效应和研究小麦
杂种优势。与之相比, IF2群体由 DH群体和 RIL群
体中的各个纯系间相互杂交而得, 每个杂交组合的
基因型相当于 F2群体的一个单株, 而且 IF2群体的

每一个杂交组合都可以组配出足量的种子满足多年

多点试验的需求, 以取得准确的表型观测值。因此
IF2群体具有信息量大、可以估计显性效应以及与显

性有关的上位性效应的优点, 又能为多环境 QE 互
作研究源源不断提供大量试验材料, 还可以直接对
杂种优势位点进行检测, 有助于进一步揭示杂种优
势的遗传实质。 

本研究在 3 个不同环境下检测到 3 个相同加性
QTL, 分别位于 2D、4D 和 5B2染色体上, 且 3 个
QTL受环境影响小, 表达稳定。并且在 4D染色体上
发现的控制株高的 QTL与本实验室利用 DH群体在
4D 染色体定位的株高 QTL在 XbarcC334–Xwmc331
相同区间[30]。Cadalen 等[16]、Huang 等[21]、周淼平

等[34]、Sourdille等[35]和王竹林等[36]证实, 位于 4D染
色体的 Xgwm608–Xfba211之间确实存在一个控制株
高的 Rht-D1b基因, 这与本研究所定位株高 QTL的
位置接近, 位于 4D 染色体上的 QTL 很有可能就是
矮秆基因 Rht2。刘刚[37]以一个包含 188个小麦株系
的重组近交系群体和 IF2 群体进行小麦株高研究 , 
在染色体 2D 和 4B 上的 Xcfd44–Xgwm539 和
Xcau69–Xgwm251 区间内均检测到一个控制株高的
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QTL, 本研究在 2D 染色体上检测到的位点接近刘刚
在 2D 染色体上所检测到的 QTL 位点, 位于标记
Xgwm261附近, 与 Korzun等[15]、Worland等[38]、Zhang
等[39]和 Sourdille等[40]研究结果基本一致, 可能是 Rht8 
基因。上述两个 QTL, 是不同研究者用不同材料在不
同环境中发现的控制株高的QTL, 表明位于 4D和 2D
染色体上控制株高的数量性状位点稳定可信, 可用
于小麦株高的遗传改良及小麦的分子标记辅助育

种。在 5B2染色体上定位的控制株高的 QTL是一个新
的 QTL, 但贡献率很小, 可能是一个微效 QTL。 

本研究检测到 20个控制株高的 HL, 其中在 2D
染色体上相近的区域在 3 个环境中定位出多个 HL, 
且有 2 个 HL (QPh2D-2 和 QPh2D-7)可解释杂种优

势株高变异的 29.77%和 55.77%。在 7D 染色体的
Xwmc273.2–Xcfd175 之间定位出相同的 HL, 说明在
2D和 7D染色体上这些区域存在一些QTL对于小麦
株高的杂种优势起重要作用。有 3个 HL与“IF2”群
体检测到的 QTL 具有相似的染色体区间(图 2), 多
数HL与株高的QTL不在染色体上的相同/相似区间, 
说明控制株高杂种优势的 QTL/基因位点与控制株
高的 QTL/基因位点并不完全一致。在 3个环境定位
所有的 QTL和 HL中(图 2), 总和也只能解释 20%~ 
50%的株高变异, 说明有一些 QTL 没有被检测出, 
或者控制小麦株高的位点的标记未被用于构建遗传

图谱, 因此还需继续补充标记位点, 增加图谱密度, 
以便于检测出更多相关性状的 QTL和 HL。 

 
图 2  小麦株高 QTL 在染色体上的位置 

Fig. 2  Positions of QTLs conferring plant height in IF2 
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基于 QTL定位分析的杂种优势方法, 可以在定
位杂种优势基因/QTL的基础上, 借助分子标记遗传
图谱和遗传群体, 精细定位这些位点, 分析这些位
点的加性效应、显性效应和上位效应, 研究不同位
点内的和位点间的各种互作方式, 还可以对不同小
麦亲本决定相同性状杂种优势的基因进行比较研究, 
分析这些基因位点是否存在共线性, 同时比较不同
亲本杂种优势基因位点的互作方式及其遗传效应是

否存在相似性, 然后对有利的强优势杂种优势基因
/QTL进行聚合或基因克隆, 培育出强杂种优势的杂
交种。以上结果表明, 基于 QTL分析杂种优势有助
于在特定的环境中组配出具有强杂种优势的杂交小

麦组合, 用于小麦的遗传改良和分子标记辅助育种。 

4  结论 

利用花培 3号和豫麦 57杂交获得 DH群体为基
础群体构建的 IF2群体, 在 3个不同环境下检测到控
制小麦株高的 3个加性效应位点、2个显性效应位点、
4对上位效应位点和 20个 HL。位于 2D、4D和 5B2

染色体上 3 个加性效应位点受环境影响小, 表达稳
定, 在 3个环境中可同时被检验到。在 2D染色体上
相近的区域定位出多个 HL, 其中 QPh2D-2 和
QPh2D-7 可分别解释杂种优势株高表型变异的
29.77%和 55.77%; 3 个环境条件下在 7D 染色体的
Xwmc273.2–Xcfd175 区间定位出相同的 HL, 说明在
2D、4D和 7D染色体上这些区域存在一些位点对于
小麦株高的杂种优势起重要作用。这些结果可用于

小麦株高的分子标记辅助育种, 有助于选择出强优
势的杂交组合。 
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