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绵麦 37 特异位点在其衍生品种中的遗传贡献率分析 
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摘要: 优良亲本的创制和利用能有效提高育种效率。文章对绵麦 37 及其衍生品种产量构成因子和抗病性进行

比较鉴定, 并利用 SSR 标记检测高产品种绵麦 367 遗传背景中绵麦 37 的遗传贡献。结果表明：衍生品种丰产

性显著提高, 穗粒数的增加是衍生品种增产的主要因素; 绵麦 37 及其衍生品种高抗当前国内条锈菌主要流行

小种, 特别是高抗对 Yr24/Yr26 具有强毒性的条锈病新菌株 V26; 绵麦 37 优良的抗病性很好地传递给了后代品

种; 在绵麦 367 等后代品种的遗传背景中, 绵麦 37 的遗传贡献率达 78.9%, 其中 A、B、D 基因组中的遗传率

分别为 75.0%、83.6%和 74.2%, 远高于理论值 50.0%; 衍生品种绵麦 367 与绵麦 37 相同染色体区段主要为 2B

的 Xgwm374-Xbarc167-Xbarc128-Xgwm129-Xgwm388-Xbarc101, 3B 的 Xwmc446-Xwmc366-Xwmc533-Xbarc164- 

Xwmc418 等区段, 这些区段包含了许多重要性状位点如穗粒数、千粒重和抗病性等。这可能是由于人工定向选

择的结果, 使那些与目标性状紧密连锁的位点被高频率保留下来。 
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Abstract: The development and utilization of outstanding germplasm in breeding programs can expedite breeding process. 
The high yielding variety Mianmai 37, grown widely in southwestern China, has been used widely in breeding programs. 
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Comparisons between Mianmai 37 and its derivatives for yield and yield components were conducted. Simple sequence 
repeat (SSR) markers were used to test the frequency of specific alleles transferred from Mianmai 37 to its derivative culti-
var Mianmai 367. The results indicated that the yield of the derivative cultivars was significantly higher than Mianmai 37, 
due to an increased grain number per spike. Favorable traits from Mianmai 37 such as resistance to stripe rust, were trans-
ferred to its derivatives. At molecular level, 78.9% loci in Mianmai 367 were derived from Mianmai 37 with 75.0, 83.6 and 
74.2% from A, B and D genomes, respectively. Mianmai 367 shared common loci with its parent Mianmai 37, such as re-
gions Xgwm374-Xbarc167-Xbarc128-Xgwm129-Xgwm388-Xbarc101 on chromosome 2B and Xwmc446-Xwmc366- 
Xwmc533-Xbarc164-Xwmc418 on chromosome 3B, these regions were associated with grain number, 1000-kernel weight 
and resistance. The preferred transmission of alleles from Mianmai 37 to its derivatives probably can be explained by the 
strong selection pressures because of its favorable agronomic traits and the disease resistance. 

Keywords: Mianmai 37; derivative lines; yield; disease resistance; SSR marker 

亲本选配是小麦杂交育种成败的关键因素之一, 
好的亲本应该具有配合力高、优良性状遗传力强等

优点。在长期育种实践过程中 , 一些亲本品种(系)
在不同时期和不同生态区的小麦品种更新换代中发

挥了核心作用 , 衍生出一系列大面积推广品种 , 为
小麦育种和生产做出了突出贡献, 成为骨干亲本[1, 2]。

通过系谱分析和衍生品种推广应用情况, 已明确了

碧蚂 4 号[3]、燕大 1817[4]、欧柔[5]、矮孟牛[6]、小偃

6 号[7]、繁 6[8]、周 8425B[9, 10]和鲁麦 14[11]等 20 余个

小麦骨干亲本。这些品种除本身具有突出优良性状

外, 其重要的农艺性状如丰产性和抗病性等具有较

强的传递能力, 在后代选择过程中被高频率保存下

来, 对后代品种产量潜力提高起到重要作用[11, 12]。 
品种改良过程必须以育种材料整体水平的提高为基

础。一些优良的农艺性状只有被转至综合性状好的

背景中, 才易被生产利用或成为优秀的杂交亲本[13]。

每一批大面积推广品种的形成都与一个或数个育种

骨干亲本的出现密不可分, 突破性亲本的出现是推

动品种更新换代的内在动力 [2]。如通过聚敛杂交法

育成的繁 6, 衍生出了绵阳 11 号、绵阳 26 号等 38
个品种[8, 14, 15]; 周 8425B 矮秆、高产、配合力好、

抗条锈病和白粉病, 用做亲本育成矮抗 58 和周麦 16
等 22 个品种[12]; 鲁麦 14 既是好品种, 又是好亲本, 
用做亲本育成济麦 22 和良星 99 等 11 个品种[11, 12]; 
6VS/6AL 易位系(如 92R137等)[16, 17] 和人工合成小

麦 [18]作为优良亲本也育成了一系列品种。绵麦 37
是绵阳市农业科学研究院育成的小麦品种, 具有丰

产性好、抗病性突出、品质优良、矮秆抗倒等特点, 

自 2004 年审定以来在四川大面积推广, 2008 年至今

作为四川省小麦区域试验对照品种[19]。绵麦 37 高抗

条锈病和白粉病, 尽管在四川已发现对 Yr24/Yr26具

有毒性的条锈菌株 V26, 四川部分小麦品种已丧失

抗性[20], 但绵麦 37 依然表现高抗, 其抗性已持续 14
年。目前, 绵麦 37 已成为四川小麦育种的重要亲本

材料, 育成了一系列小麦新品种(系)。这些衍生品种

(系)均表现出良好的丰产性和突出的抗病性 , 出现

了绵麦 367 等单产 9 000 kg/ha 以上的高产典型品  
种[21]。因此, 研究绵麦 37 特异位点在其衍生品种中

的遗传贡献, 为了解绵麦 37 对其衍生品种影响机制

提供依据, 为进一步发挥这些特异位点在四川小麦

育种中的作用奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料及来源 

亲本品种绵麦 37(96EW37/绵 90-100)及其 4 个

衍生品种绵麦 367、绵麦 51、BL227 和绵麦 228 由

本课题组育成提供。其中, 绵麦 367 和绵麦 51 为国

审品种, 来自于同一组合, 系谱为绵麦 37/川麦 43; 
绵麦 228 和 BL227 为四川省审定品种, 来自于同一

组合, 系谱为绵麦 37/内麦 8 号//川麦 43。川麦 43
由四川省农业科学院作物研究所提供, 感病对照品

种铭贤 169 由本课题组繁殖。  

1.2  试验设计 

2009～2012 年连续 3 年在绵阳松垭试验田调查

绵麦 37 及其衍生品种产量性状。试验采用随机区组
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设计, 3 次重复, 小区面积 12 m2, 小区间走道 0.4 m, 
区组间走道 0.5 m, 试验四周设置保护行。条沟点播, 
出苗后通过定苗, 确保各小区基本苗一致。 

田间调查基本苗数、有效穗数和每穗粒数, 成
熟期取样考种 , 测定千粒重 , 收获整个小区测定小

区产量。 

1.3  抗条锈性鉴定 

苗期抗条锈性鉴定在温室内进行, 选用小麦条

锈菌生理小种 CYR29、CYR31、CYR32、CYR33、
SUN11-4、SUN11-7 和 V26 (由西北农林科技大学植

物保护学院植物抗病遗传研究室提供) 接种鉴定。

成株期抗条锈鉴定在田间进行, 采用混合小种接种

鉴定。待感病对照铭贤 169 充分发病后, 调查各参

试材料反应型, 记载采用 0、0、1、2、3、4 的 6 级

标准。 

1.4  DNA 提取及 SSR 标记检测 

采用 CTAB 法提取小麦基因组 DNA。根据 SSR
图谱[22], 选择分布在 21 条染色体上的 292 对 SSR 
引物, 根据 http://wheat.pw.usda.gov 报道序列合成。

PCR 扩增体系总体积为 20 µL, 包含 1×buffer (100 
mmol/L Tris-HCl, pH 8.3, 1.5 mmol/L MgCl2), 0.2 
mmol/L dNTPs, 240 nmol/L 引物, 1 U Taq DNA 聚合

酶, 50~100 ng 模板 DNA。PCR 扩增程序为：94℃
预变性 5 min; 94℃变性 1 min, 50~60℃复性 1 min, 
72℃延伸 1 min, 共 38 个循环; 72℃延伸 10 min。扩

增产物用 6%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测, 经硝酸

银染色后观察照相。 

1.5  数据处理 

采用 Microsoft Excel 2007 和 SPSS19.0 软件对 

产量性状进行方差分析。根据 PCR 扩增结果, 计算

衍生品种中绵麦 37 特异位点遗传贡献率, 即后代中

扩增出绵麦 37 特异位点数与双亲多态位点数的百

分比。根据 http://wheat.pw.usda.gov 已知 SSR 引物

位置, 用 Mapdraw 软件绘制遗传连锁图。 

2  结果与分析 

2.1  产量构成及抗条锈性 

绵麦 37 及其衍生品种产量构成见表 1。由表 1
可知, 4 个衍生品种产量水平显著高于其亲本绵麦

37, 表明衍生品种丰产性明显提高 , 表现出较强的

超亲遗传。其中绵麦 367 表现尤为突出, 较绵麦 37
增产 21.4%; 其次是绵麦 51、绵麦 228 和 BL227, 分
别增产 16.7%、15.5%和 14.9%; 从产量构成要素上

看, 穗粒数的显著提高是衍生品种增产的主要因素。 
用当前主要条锈菌流行小种分别鉴定绵麦 37、

川麦 43、内麦 8 号及后代品种的抗条锈性, 结果表

明, 绵麦 37 对 7 个小种及混合小种均表现免疫或近

免疫, 川麦 43 和内麦 8 号对 V26 分别表现中抗和中

感; 后代品种中除绵麦 228 对 CYR33 表现感病外, 
其余衍生品种对所有鉴定小种均表现抗病, 但反应

型有差异。由此表明, 绵麦 37 优良的抗条锈性, 特
别是对 V26 的抗性较好地传递给了后代品种(表 2)。 

2.2  绵麦 37 特异位点检测 

利用均匀分布在 21 条染色体上的 292 对 SSR
引物筛选绵麦 367 双亲多态性, 共 114 对引物能在

绵麦 37 与川麦 43 的基因组 DNA 中扩增出稳定的多

态性片段, 多态性比例达 39.0%。用这 114 对具有稳

定扩增结果和清晰条带的 SSR 引物检测绵麦 37 及

其衍生品种绵麦 367, 结果表明, 有 90 对 SSR 引物 
 

表 1  绵麦 37 及其衍生品种产量性状平均值、标准差及差异显著性 

品种 
有效穗数(104 /ha) 穗粒数 千粒重(g) 产量(kg/ ha) 

Mean SD Mean SD Mean SD Mean SD 

绵麦 37 408.30 46.05 42.81 4.96 46.33 6.95 6829.20 678.75 

绵麦 367 400.50 51.60 53.36 10.50 45.23 3.62 8290.95 1237.35 

绵麦 51 393.90 17.40 48.00 9.40 45.53 4.59 7973.85 847.35 

BL227 385.80 44.10 53.03 2.44 38.75 4.52 7848.90 303.45 

绵麦 228 479.40 18.45 44.30 4.39 40.33 4.05 7891.95 111.60 

CV(%) 5.02  10.78  7.05  8.39  

LSD0.05 39.2  9.82  5.75  1229.9  
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表 2  绵麦 37 及其衍生品种抗条锈鉴定结果 

品种名称 
小麦条锈菌生理小种 混合 

小种 CYR29 CYR31 CYR32 CYR33 SUN11-4 SUN11-7 V26 

绵麦 37 0; 0 0; 0; 0 0; 0 0; 

川麦 43 0 1 0; 0; 0 0; 2 2 

内麦 8 号 0 0; 2 3 0; 0; 3 3 

绵麦 367 − − 2 0; 0; 0 0 1 

绵麦 51 0 1 2 1 0; 1 0 2 

BL227 0 0; 0; 1 0; 0; 0; 0; 

绵麦 228 0; − 2 3 0; 1 0; 0; 

铭贤 169 4 4 4 4 4 4 4 4 

注：“－”表示缺失数据。 
 

在两者间扩增出稳定一致的条带, 表明绵麦 367 的

这些位点来自于绵麦 37, 其遗传贡献率达 78.9%。

利用部分绵麦 37 特异位点检测所有衍生品种, 均表

明这些位点来自于绵麦 37(图 1)。 
 

 
 

图 1  SSR引物 Barc267-7B(A)和 WMC291-3B (B)在不同

品种中的扩增结果 
1：绵麦 37; 2：川麦 43; 3：绵麦 367; 4：绵麦 228; 5：绵麦 51; 6：
BL227。 

 

2.3  绵麦 37 特异位点不同染色体分布及遗传贡献 

检测到的 90 个绵麦 37 特异位点在绵麦 367 的

A、B、D 基因组中分布是不均匀的, 分别为 21、46
和 23, 且 B 组＞D 组＞A 组; 遗传贡献率为 B 组

(83.6%)＞A 组(75.0%)＞D 组(74.2%)(表 3)。在绵麦

367 的大多数染色体上都检测到来自绵麦 37 的遗传

位点, 但不同染色体间存在较大差异。其中, 遗传贡

献率大于 70%的染色体有 5A、1B、2B、3B、5B、

6B、2D 和 5D, 部分遗传位点在染色体上的分布见图

2。由图 2 可知, 绵麦 367 与绵麦 37 相同染色体片段

主要为 2B 的 Xgwm374-Xbarc167-Xbarc128-Xgwm129- 
Xgwm388-Xbarc101, 3B的Xwmc446-Xwmc366-Xwmc533- 
Xbarc164-Xwmc418 等区段。这些区段包含了许多重

要性状位点如穗粒数 [23]、千粒重 [24]和抗病性 [25, 26]

等。表明绵麦 37 特异位点在育种家定向选择的作用

下, 较好地传递给了后代品种。 

3  讨 论 

建国以来四川的小麦生产大致经历了 6 次大的

品种更替, 特别是以繁 6 及其衍生品种绵阳 11 号、

绵阳 26 号等的大面积推广, 将四川及长江上游麦区

小麦单产和品质都提高到一个新的水平[14, 15]。但由

于条锈菌新小种的出现 , 这些品种相继丧失抗性 , 
退出生产。2004 年前后, 以绵麦 37 和川麦 42 为代

表的一批高产抗病品种及其衍生品种的育成并迅速

推广 , 四川小麦产量水平跃上了一个新的台阶 , 出
现了一批单产 9 000 kg/ha、个别达 10 500 kg/ha 以

上的高产品种[21, 27], 为四川的小麦生产做出了突出

贡献。绵麦 37 不仅作为优良品种在生产上大面积推

广应用 ,  作为重要亲本材料已育成一系列新品种

(系)[19]。本研究结果表明, 这些衍生品种的丰产性均

显著提高, 表现出明显的超亲遗传。另一方面, 由于

条锈菌新菌株 V26 在四川被首次发现, 四川小麦如

川麦 42、MR168 等品种(系)分别携带的抗条锈病基

因 YrCH42和 YrMR168已丧失抗性[20, 28, 29]; 6VS/6AL 
易位系和贵农号品系所携带的主效基因 Yr24/Yr26
已开始感病 ,  引起了植病学家和育种家的高度重  
视 [12, 30, 31]。据四川省农业科学院植物保护研究所

2003～2012 年连续 10 年鉴定, 绵麦 37 对四川主要

条锈菌流行小种均表现免疫至高抗; 2009～2010 年

田间接种 V26, 绵麦 37 成株期表现免疫[19, 32], 与本

研究鉴定结果一致。绵麦 37 对条锈菌新菌株 V26
的抗性受一对隐性基因控制, 被初步定位在 7B 染色

体上(另文发表), 与其紧密连锁的 SSR 标记 Barc267 
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表 3  绵麦 37 特异位点不同染色体的遗传贡献率 

染色体 引物数 遗传位点数 遗传贡献率(%) 遗传位点 

1A 5 4 80.0 Xbarc51; Xbarc263; Xcfe26; Xbarc150 

2A 3 2 66.6 Xbarc280; Xgwm630 

3A 5 3 60.0 Xgwm114; Xwmc505; Xbarc310 

4A 2 2 100.0 Xbarc135; Xbarc170 

5A 6 6 100.0 Xbarc186; Xbarc197; Xbarc241; Xbarc301; Xbarc360; Xbarc56 

6A 1 1 100.0 Xbarc171 

7A 6 3 50.0 Xbarc195; Xbarc275; Xbarc292 

总计/平均 28 21 75.0  

1B 7 7 100.0 Xbarc302; Xbarc80; Xcfe23; Xwmc329; Xwmc134; Xgwm124; 
Xgwm153 

2B 11 9 81.8 Xbarc101; Xbarc128; Xbarc167; Xgwm129; Xgwm429; Xgwm388; 
Xgwm374; Xwmc317; Xwmc243 

3B 15 14 93.3 
Xbarc115; Xbarc139; Xbarc164; Xbarc344; Xbarc77; Xbarc84; 
Xbarc247; Xbarc92; Xwmc43; Xwmc291; Xwmc533; Xwmc366; 
Xwmc418; Xwmc446 

4B 2 1 50.0 Xwmc511 

5B 8 6 75.0 Xbarc109; Xbarc140; Xbarc156; Xbarc232; Xgwm67; Xgwm335 

6B 6 6 100.0 Xgwm644; Xgwm191; Xbarc134; Xgwm107; Xgwm105; Xgwm397 

7B 6 3 50.0 Xbarc267; Xwmc396; Xwmc476 

总计/平均 55 46 83.6  

1D 1 0 0  

2D 8 8 100.0 Xbarc11; Xbarc228; Xbarc95; Xwmc11; Xwmc470; Xwmc41; 
Xwmc67; Xcfe67 

3D 3 3 100.0 Xbarc323; Xgwm161; Xgwm3 

4D 2 0 0  

5D 6 6 100.0 Xbarc322; Xbarc93; Xgwm190; Xgwm205; Xgwm292; Xgwm654 

6D 3 2 66.6 Xwmc469; Xbarc296 

7D 8 4 50.0 Xbarc172; Xbarc184; Xbarc305; Xwmc157 

总计/平均 31 23 74.2  

 

 
 

图 2  绵麦 367 部分染色体上来自于绵麦 37 的遗传位点 
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在后代品种中均被检测到(图 1), 表明该抗性基因很

好地传递给了后代品种。这些新品种的育成将对进

一步提高四川小麦单产、减轻条锈病危害发挥重要

作用。 
利用分子标记追踪骨干亲本特异位点在后代衍

生品种中的遗传轨迹, 有利于优异基因的挖掘。陈

国跃等[8]利用骨干亲本繁 6 及其衍生品种的条锈病

成株期抗性与 SSR 标记关联分析, 发现了 6 个与小

麦条锈病成株期抗性显著相关的遗传位点; 李小军

等 [5] 发 现 了 小 麦 骨 干 亲 本 欧 柔 中 Xwmc710 、

Xbarc235 和 Xbarc252 等 3 个位点高频率传递给后代

并与穗粒数和产量相关。廖杰等[33]检测川麦 42 遗传

背景中人工合成小麦位点显著低于理论值, 但这些

位点可能与选择目标性状如抗条锈性密切相关。本

研究发现, 高产品种绵麦 367 中来自于绵麦 37 的位

点达 78.9%, 显著高于理论值 50%, 部分染色体更是

100%来自于绵麦 37。这可能是由于人工选择的结果, 
导致绵麦 37 遗传位点在后代 A、B、D 染色体组以

及不同染色体上分布不均。那些被高频率保留的位

点, 可能与育种目标性状如穗粒数、抗病性紧密连

锁, 在人工定向选择压力下, 较好地传递给了后代。

根据产量构成分析, 衍生品种的丰产性提高主要来

自于穗粒数的贡献, 这与育种学家选择大穗型品种

的育种目标是吻合的。但是, 哪些位点与穗粒数相

关？哪些位点与抗病性相关？还有待进一步研究。 
国内外长期育种实践表明, 用于杂交的两个亲

本材料 , 其综合性状应该尽可能好 ; 两亲本不能有

共同的缺点 , 互补性要强 , 产量构成因素的一般配

合力要好, 遗传关系应相对较远[1, 2]; 这样后代理想

基因型出现的机会更大。本研究发现, 绵麦 37 与川

麦 43 遗传多样性达 39.0%, 这可能是该组合能够快

速育成绵麦 367 等 4 个高产品种以及一批新品系的

原因之一。值得指出的是, 优良亲本的创制和利用

能有效提高育种效率, 但应避免过分集中使用单一

亲本, 导致遗传基础狭窄和抗性过快丧失。 
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