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摘 要：为更好地对小麦K-CMS保持系的遗传背景进行分析，筛选优良亲本，以进一步提高小麦杂交育

种的效率。利用SRAP技术，对30份小麦K-CMS保持系的遗传背景进行研究，以SRAP标记在30个品

种之间扩增的多态性位点数据，采用Nei和Li的方法，计算品种间的遗传距离；以2年田间试验得到的

品种株高、穗长、小穗数、穗下节长、穗粒草重、穗粒数、穗粒重、旗叶长等表现型性状平均数经正态标准

化后，采用欧氏距离计算品种间遗传距离，再比较分析。分析表明，82对SRAP引物揭示出多态性，多态

率68.3%，获得208条多态性谱带，平均每对引物产生3.68条多态性谱带，表现出较高的多态性。基于分

子标记的聚类分析结果与系谱分析结果基本一致。若以整个遗传距离的总平均数作尺度对聚类图的结

果进行分类，大致可分为6类。Mantel检测表明，SRAP标记数据计算的遗传距离矩阵和表现型计算的

遗传距离矩阵存在极显著的相关性0.8123(t=11.325>t0.01)。SRAP标记是检测品种间遗传差异的有效方

法，可为小麦K-CMS保持系种质资源遗传差异的研究提供理论依据。研究还证实，一个骨干亲本与由

其衍生出来的品种（系）之间的遗传差异一般较小。
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Abstract: To analyze the genetic background of the maintainer line for K- type cytoplasmic male sterility
(CMS) in wheat, screen the excellent parents for breeding, and improve hybrid breeding efficiency in wheat, the
genetic diversity of 30 maintainer lines for K-CMS germplasm resources of wheat were assessed using SRAP
markers in this study. SRAP markers were used to amplify the polymorphic loci in the 30 lines, the genetic
distances between cultivars were calculated by using Nei and Li methods. In 2 years field experiment, the
average of phenotypic traits about plant height, panicle length, spikelet number, spike length, spike grass
weight, grain number and grain weight per spike, length of flag leaf and so on were carried out in normal
standard, using Euclidean distance to calculate the genetic distance among varieties, and comparative analysis
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was conducted. Analysis showed that 82 pairs of SRAP primers revealed polymorphism, the polymorphism rate
was 68.3% , 208 polymorphic bands were obtained, the average of each pair of primers produced 3.68
polymorphic bands, showed high polymorphism. The results of cluster analysis based on molecular markers
and pedigree analysis results were consistent. Taking the total average genetic distance as the scale, the results
of cluster graph could be divided into 6 categories. Mantel detection showed that there was a very significant
correlation between the genetic distance matrix of SRAP marker data and the expression pattern of the genetic
distance matrix (r=0.8123, t=11.325>t0.01). SRAP marker is an effective method to detect the genetic difference
among cultivars, which can provide theoretical basis for the research of genetic difference of germplasm
resources of K-CMS in wheat. Studies also confirm that the genetic difference between a backbone parent and
the breed derived from it is generally small.
Key words: wheat; maintainer line for K- type cytoplasmic male sterility (CMS); genetic diversity; SRAP;
agronomic character

0 引言

作物育种研究表明，育种方法的改进和作物新材

料或新基因资源的发现将会给作物育种带来新的突

破[1]。迄今为止，作物杂种优势相继在玉米、高粱、水

稻、油菜等农作物中取得成功,获得巨大的经济效

益 [2]。K 型小麦细胞质雄性不育系(cytoplasmic male

sterility, K-CMS)是有应用潜力的理想不育类型，在小

麦杂种优势研究中占有重要地位。随着研究的深入逐

渐发现，1B/1R类型K型不育系虽有恢复源较广、种子

较正常的特点，但随小麦条锈病生理小种的变迁，多数

1B/1R类型小麦已丧失抗性，且 1B/1R类型小麦一般

品质欠佳,遇雨麦穗较易发芽，一些1B/1R类型小麦不

育系产生频率不等的单倍体，因而近年来小麦育种很

少利用其作为亲本和育成品种，K型不育系利用面临

保持系资源逐渐不足的潜在问题[3]。何蓓如等[4]1994

年选育出一种非 1B/1R类型的Ｋ型不育系，该类型K

型不育系与1B/1R类型K型不育系相比虽然具有易恢

复、不产生单倍体和生长势较强等优点[5]，但实际应用

中发现该类型K型不育系的易恢性有一定差别。K-

CMS保持系的筛选是扩大K-CMS小麦种质资源研究

的重要手段，且K-CMS小麦杂种优势利用的突破在于

特殊类型种质——新保持系的出现 [6]。作为K-CMS

保持系的种类较多，研究表明，凡具有1B/1R易位的普

通小麦品种（系）一般都是小麦K-CMS雄性不育保持

系[7]。通过对K-CMS保持系遗传多样性的研究，对于

在育种过程中尽可能增加和丰富普通小麦的遗传变

异，扩大其种质资源和提高小麦产量潜力具有意义。

SRAP[8] 标记通过特有的引物设计对 ORFs(Open

reading frames)进行扩增，已在水稻、大蒜、玉米、丹参

等植物中构建了图谱[9]、比较基因组学[10]、遗传多样性

分析等研究，具有稳定性好、重复性高、经济、简便、且

便于目标片段的克隆[11]。将作物的表型分析和分子检

测相结合，已成为检测遗传多样性的手段[12]。作物的

表型是遗传基因与环境互作的结果，在分子标记大发

展的今天，表型以其便于观察的特点仍受到育种工作

者的重视[13]。本研究采用分子标记和表型相结合的方

法，对 30份K-CMS保持系种质资源进行遗传多样性

分析，旨在探讨这 30份K-CMS保持系之间的遗传差

异，对2种方法进行遗传多样性分析进行了比较，讨论

较为可靠的小麦亲本聚类方法。

1 材料与方法

1.1 试验材料

30个小麦K-CMS保持系由河南农业职业学院卢

良峰老师提供（表1）。

1.2 材料种植

田间实验于 2013—2014年在河南农业职业学院

试验基地进行。采用随机完全区组设计,3次重复。每

小区定株调查10株。对以下8种性状分别进行田间考

查及实验室考种：株高、穗长、小穗数、穗下节长、穗粒

草重、穗粒数、穗粒重、旗叶长等。

1.3 SRAP标记分析

取叶片，DNA 提取和 SRAP 标记分析均参照

Murray和Thompson[14]的CTAB方法，并略作修改。用

于 SRAP标记分析的 120对引物参照Li和Quiros[8]报

道的设计原理进行设计，由上海生工生物工程技术服

务有限公司合成。PCR扩增产物在 6.0%变性聚丙烯

酰胺凝胶电泳上分离，0.1%的硝酸银染色 [15]。统计

SRAP产物银染结果，有带记为“1”，无带记为“0”，缺

失记为“9”，建立数据矩阵。按Nei和Li的方法[16]分别

计算各材料间的遗传距离（Geneticdistance，简称GD），

分别见公式(1)、(2)。

遗传相似系数：GS=2Nij/(Ni+Nj) ……………… (1)
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遗传距离：GD=-lnGS ………………………… (2)

其中 Nij是材料 i 和 j 之间共同的扩增位点数目，

Ni、Nj分别是材料 i和材料 j的扩增位点数目。根据所

得遗传距离，用UPGMA法对供试材料进行聚类分析。

1.4 聚类分析

对测得的原始数据分别进行标准化预处理，种质

间遗传距离为欧氏距离，聚类方法采用类平均法 [17]

(Unweight pair group method using arithmetic averages,

简称UPGMA法)，用DPS 3.01专业软件[18]聚类。

2 结果与分析

2.1 SRAP标记的多态性

从30个供试材料中随机选取‘轮选126’、‘宝亮1

号’、‘丰优 68’和‘濮 208’等 4个品种的DNA作为模

板，对选取前人设计的 120对 SRAP引物组合进行多

态性试验，结果有 82对 SRAP引物揭示出多态性，多

态率 68.3%，呈现出较高的多态性。82对引物共扩增

出 302 条谱带，其中多态性谱带为 208 条，多态率为

68.8%，平均每对引物扩增出3.68条谱带，表明30份小
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名称

轮选126

宝亮1号

天麦106

粮源26

金源6号

财源1号

许麦6号

郑大121

许科890

上麦1号

耕麦787

百农419

瑞德麦1号

南04-59

宝麦6号

鑫麦68

金诚麦6号

金科1号

农科668

红满天1号

中农60

河科大527

科林7371-2

宇丰1号

中联1号

凭心2号

科森05-11

豫龙1号

丰优68

濮208

系谱

矮败小麦轮选群体

周麦16/烟农19

百农64诱变体

绵阳11/矮早781

兰考906/郑麦9023

周麦16/ 07-141

利农9968/ 矮抗58

天禾047/ 周麦16

许科1号/ 04中36

洛麦21/百农03-46661

内乡188/矮抗58

周麦18/矮抗58

1604r/周麦13

2001-43-1/攀早抗

周麦16/百农64//矮抗58

周麦16/矮抗58

新原958/豫麦49

郑农17变异单株

豫麦70-36/周麦13

周麦18/泛麦5号

周18/白齐麦

周12∕温麦8号

周16/偃展4110

内乡991/矮抗58

豫教0502/矮抗58

豫麦49/豫麦69

偃科956/周麦18

周麦18/矮抗58

豫麦34/济19//西安8号

藁城9801/博爱96-2

来源地

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

四川

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

河南

种类

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

引进品种

育成品种

引进品种

育成品种

育成品种

育成品种

引进品种

引进品种

育成品种

育成品种

引进品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

育成品种

引进品种

育成品种

育成品种

育成品种

引进品种

育成品种

表1 30个小麦K-CMS保持系的名称、系谱、来源
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麦 K-CMS 保持系种质具有非常丰富的 DNA 多态性

差异。

2.2 SRAP分子标记的系统聚类分析

以 SRAP标记在 30个品种中的多态性数据计算

遗传距离，采用UPGMA聚类分析，结果表明，品种遗

传距离矩阵与UPGMA聚类树表型相关系数矩阵的相

关系数为0.8240，相关极显著，说明聚类结果可靠。若

以整个遗传距离的总平均数作尺度对聚类图的结果进

行分类，大致可分为 6类（图 2）。Ⅰ类为‘轮选 126’、

‘宝亮1号’、‘天麦106’、‘粮源26’、‘金源6号’、‘财源

1号’、‘许麦 6号’、‘郑大 121’、‘许科 890’和‘上麦 1

号’共10个材料；Ⅱ类为‘耕麦787’、‘百农419’、‘瑞德

麦1号’和‘南04-59’共4个材料；Ⅲ类为‘宝麦6号’和

‘鑫麦 68’共 2个材料；Ⅳ类为‘金诚麦 6号’、‘金科 1

号’、‘农科 668’和‘红满天 1号’共 4个材料；Ⅴ类为

‘中农60’、‘河科大527’、‘科林7371-2’、‘宇丰1号’、

‘中联一号’、‘凭心2号’和‘科森05-11’共7个材料；Ⅵ
类为‘豫龙1号’、‘丰优68’和‘濮208’共3个材料。

2.3 依据农艺性状的系统聚类分析

对 30个供试材料的株高、穗长、小穗数、穗下节

长、穗粒草重、穗粒数、穗粒重、旗叶长等8个农艺性状

的测定结果作方差分析，并对各性状的原始数据作标

M指标记条带

图1 SRAP引物在30个不同小麦K-CMS保持系品种间的多态性

图2 30份小麦K-CMS保持系种质基于SRAP标记的系统聚类图

500 bp

250 bp
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准差标准化变换。对品种遗传距离的类平均法聚类结

果（图 3）进行共表型相关分析，表明品种遗传距离矩

阵与类平均法聚类树表型相关系数矩阵的相关系数为

0.8124，达极显著，说明聚类结果可靠。若以整个遗传

距离的总平均数作尺度对聚类图的结果进行分类，可

将供试材料划分为 10个类群。Ⅰ类为‘科森 05-11’、

‘豫龙1号’、‘丰优68’、‘濮208’、‘中联一号’、‘凭心2

号’、‘中农60’、‘河科大527’、‘科林7371-2’和‘宇丰1

号’共 10个材料；Ⅱ类为‘红满天 1号’、‘农科 668’、

‘金科 1 号’和‘鑫麦 68’共 4 个材料；Ⅲ类为‘宝麦 6

号’、‘金诚麦 6 号’、‘耕麦 787’、‘百农 419’、‘郑大

121’、‘许科 890’、‘财源 1号’和‘许麦 6号’共 8个材

料；Ⅳ类为‘粮源 26’、‘金源 6号’、‘宝亮 1号’、‘天麦

106’、‘轮选126’、‘上麦1号’和‘瑞德麦1号’共7个材

料；Ⅴ类仅‘南04-59’一个材料。

2.4 依据SRAP标记和农艺性状聚类分析结果的比较

对聚类结果的比较可知，30份小麦K-CMS保持

系种质基于 SRAP标记聚类分析的第Ⅰ-1亚群、Ⅰ-2

亚群、Ⅳ类群、Ⅴ类群和Ⅵ类群的品种（系）分别集中在

农艺性状聚类分析的第Ⅳ类群、Ⅲ-2亚群、Ⅱ类群和Ⅰ
类群中，表现出较大的农艺性状的相似性；而SRAP聚

类分析的第Ⅲ类群所包括的品种（系）农艺性状差异较

图3 30份小麦K-CMS保持系种质基于农艺性状的系统聚类图

大。‘南 04-59’农艺性状聚类分析中单独构成第Ⅴ类

群，而在 SRAP 聚类分析中则被聚在第Ⅱ类群中，与

‘耕麦787’、‘百农419’、‘瑞德麦1号’聚为同一类群，

表现出农艺性状聚类与SRAP聚类分析的差异性。

2.5 SRAP标记和形态学之间的相关分析

利用Mantel检测对由SRAP标记计算的遗传距离

矩阵和基于品种农艺性状计算的遗传距离矩阵作相关

分析，相关系数为 0.8123(t=11.325>t0.01)，2个矩阵存在

极显著的相关关系，说明分子标记检测的多态性基本

上反映了品种间的遗传变异。

3 讨论

作物杂交育种的实践中，保持系对不育系授粉生

产出不育后代的同时，在一定程度上把新的遗传特性

贡献给下一代不育系，从而使其遗传多样性增加，使培

育优质杂交种成为可能[19]。遗传育种的基础是遗传变

异，实践证明，合理选择遗传差异大的亲本是在后代中

出现理想性状组合的关键，因此，育种工作者总是把基

因型差异大的个体作为亲本组合进行育种实践。本研

究利用SRAP标记和作物表型对 30个小麦K-CMS保

持系种质进行聚类分析，二者均可形成一个较大的类

范可章等：小麦K-CMS保持系的SRAP鉴定及遗传多样性分析 ·· 9
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群，表明供试材料遗传差异不明显，间接反映中国育成

品种（系）的骨干亲本遗传背景不宽泛，与前人的研究

相一致[20-21]。育种时，选择遗传差异大的亲本往往是参

考聚类分析的结果，优先选择遗传距离较远的亲本。

为扩大小麦育种亲本的选择范围，有必要加强国外优

良种质资源的引进。

另外，根据作物表型和SRAP标记进行聚类分析

的结果并不完全一致，这也与前人研究结果相吻

合[22]。作物表型是遗传与环境综合作用的结果，可以

简单、直观地反映材料间的表型差异，但其清晰性、均

一性和稳定性易受环境因素和发育时期的影响。分子

标记可以不依赖表型性状而直接度量遗传变异，从基

因组水平上揭示遗传变异的程度，因此更能真实反映

遗传差异。因此，在进行小麦育种材料筛选和亲本选

配时，以分子标记分析其遗传距离，同时结合作物表型

性状、品质性状、抗病性、抗虫性等指标进行综合考察，

可提高筛选的效率和准确性。

4 结论

利用SRAP引物对 30份小麦K-CMS保持系种质

材料的基因组DNA进行 PCR扩增，平均每对引物产

生 3.68条多态性谱带，表现出较高的多态性。SRAP

标记聚类分析表明，以整个SRAP标记遗传距离的总

平均数作尺度对聚类图的结果进行分类，大致可分为

6类，遗传聚类与系谱吻合性较好，SRAP标记可以用

来对小麦亲本进行聚类。
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