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摘要  运用酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳(A-PAGE)和十二烷基硫酸钠聚丙烯酰胺凝胶电泳(SDS-PAGE)对偃麦草属(Elytrigia) 

24个物种的醇溶蛋白和谷蛋白进行了研究。以中国春为参照, 按醇溶蛋白和谷蛋白电泳图谱条带迁移距离大小和条带多态

性对供试材料进行聚类分析。结果显示, 24份供试材料均呈现不同的醇溶蛋白和谷蛋白电泳图谱, 共分离出醇溶蛋白带纹

83条和谷蛋白带纹53条, 多态性均达100%, 并且在相同染色体组组成的物种中, 染色体数目越多, 其蛋白带纹越多; 偃麦

草属24个物种的醇溶蛋白和谷蛋白图谱均有明显差异, 蛋白图谱可作为鉴定偃麦草属物种的指纹图谱。聚类分析结果显示, 

在材料间的醇溶蛋白遗传相似性系数为0.66时, 24份材料被划分为6个主要类群, 含E和St基因组的物种具有较近的亲缘关

系; 在谷蛋白遗传相似性系数为0.62时, 24份材料被聚为4大类。聚类结果表明, 染色体组成未知的物种Et. pachynera可能

为异源多倍体物种。 
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偃麦草属(Elytrigia)是禾本科小麦族的一个多倍

体多年生属, 全球约有40个种, 主要分布在南北半球

的亚热带与暖温带地区(Tzvelev, 1976)。偃麦草属植

物是小麦(Triticum aestivum)的野生近缘种, 具有小

麦缺少的优良遗传特性。该属物种是良好的多年生草

料, 且具有抗病、抗旱、抗寒、耐盐碱、大穗、多花

和质优等优异性状, 生态适应性和繁殖能力强, 具有

十分重要的应用价值(陈默君和贾慎修, 2002; 吕伟

东等, 2007), 是小麦改良不可缺少的野生基因库(马

渐新等, 1999; 王洪刚等, 2000; 吕伟东等, 2007)。

Desvaux (1810)以Elytrigia repens (L.) Nevski (St- 

StH)为模式种建立偃麦草属, 其物种包括Ee、Eb、St、

ESt和EStP等染色体组组成。根据Dewey (1984)和

Löve (1984)提出的按照染色体组组成的分类法, 发现

其模式种Et. repens应划归披碱草属(Elymus) (De- 

wey, 1980; Assadi and Runemark, 1995)。由此可见, 

偃麦草属的分类和系统地位仍然存在很大争议。 

醇溶蛋白和谷蛋白是小麦及其亲缘植物的主要

种子贮藏蛋白, 发育时期生理因素和外界环境均不影

响其组成, 其电泳带纹特征完全受基因控制, 因此基

因表达的差异能够通过电泳得到真实的体现(Draper, 

1987)。醇溶蛋白是单亚基结构, 在酸性聚丙烯酰胺

凝胶电泳(acid polyacrylamide gel electrophoresis, 

A-PAGE)中, 根据分子量大小和迁移率的不同, 其电

泳图谱可划分为α、β、γ和ω 4个区(Kawaura et al., 

2005)。普通小麦及其近缘属物种中含有丰富的醇溶

蛋白等位变异(Metakovsky et al., 1986)。谷蛋白在十

二烷基硫酸钠-聚丙烯酰胺凝胶电泳(SDS polyacry- 

lamide gel electrophoresis, SDS-PAGE)图谱上, 被

分为A、B、C三个区域, 即A区为高分子量谷蛋白亚基

(HMW-GS), B和C区是低分子量谷蛋白亚基(LMW- 

GS)。高分子量谷蛋白是小麦及其近缘物种的重要种

子贮藏蛋白, 与种子的生理功能紧密相关, 能在种子

发芽过程中提供能量(Jiang and Dong, 2000)。目前, 

国内外学者运用醇溶蛋白和谷蛋白电泳图谱对小麦

族植物进行的研究主要集中在以下两个方面: 麦类作 

物及其近缘属物种的多态性和品质分析(Nakamura, 

2000; 高梅等 , 2007; Asfaw, 2008; 郑青焕等 , 

2016); 长穗偃麦草(Elytrigia elongata (Host) Nev- 

ski.)的分子遗传学(王际睿等, 2004; 吴卫东等, 2010)
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和细胞学(Lawrence and Shepherd, 1981; 唐朝晖

等, 2004)特性。关于偃麦草属物种的醇溶蛋白和谷蛋

白的多态性与系统学意义的研究还未见报道。本研究

分别利用A-PAGE和SDS-PAGE技术 , 分析了24种

偃麦草属植物的醇溶蛋白和谷蛋白电泳图谱, 旨在构

建该属植物醇溶蛋白和谷蛋白的“指纹图谱”, 探讨

其种间醇溶蛋白和谷蛋白多态性和指纹图谱的系统

学意义, 以期为揭示其系统关系和麦类作物遗传改良

提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

选取偃麦草属(Elytrigia L.)植物24种(24份)作为供试

材料。供试材料的种名、基因组组成、编号及来源见

表1。其中, 含有PI编号的材料来源于美国国家资源

库, Y编号的来源于四川农业大学小麦研究所。为确保

取材的准确性, 在蕾期进行了套袋处理, 取材后通过

细胞学方法确定其倍性, 并随机选取5粒种子, 分别

用于A-PAGE和SDS-PAGE实验。以中国春(Chinese 

Spring, Cs)作为醇溶蛋白和谷蛋白电泳的对照材         

料。 

1.2  方法 

1.2.1  醇溶蛋白的提取及电泳 

将单粒种子碾碎后, 加入1.5 mL离心管中, 添加70 

μL样品提取液(2-氯乙醇25%、甲基绿0.05%和丙三醇

5%), 振荡1小时, 室温下静置过夜。1 500 ×g离心5

分钟, 取上清液, 置于4˚C冰箱保存备用。电泳方法采

用酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳(A-PAGE), 电泳仪器为

Bio-Rad公司的PROTEAN® II Xiell型电泳槽, 上样量

为5 µL, 稳压电泳。200 V定压电泳30分钟后, 400 V

定压继续电泳2.5小时。室温保持在25–28˚C, 通过冷

水循环保持电泳体系内部温度为4˚C。根据Kawaura 
 

表1  供试偃麦草属材料 

Table 1  The materials of Elytrigia used in this study 

No. Species Genome 2n Accession No. Origin 

1 Elytrigia bessarabica (Savul & Rayss) Dubovik E 2x PI531711 Estonia  

2 Et. caespitosa ssp. nodosa (Nevski) Tzvel ESt 4x PI531734 Estonia 

3 Et. caespitosa (C. Koch) Nevski ESt 4x PI547311 Leningrad Russian Federation

4 Et. elongata (Host) Nevski E 2x PI578682 Nebraska United States 

5 Et. farcta (Viv.) Holub EEE 6x PI531727 France 

6 Et. geniculata (Nevski) Tzvelev StSt 4x PI639753 Russian Federation 

7 Et. geniculata ssp. pruinifera (Nevski) Tzvelev – 6x PI547374 Russian Federation 

8 Et. intermedia (Host) Nevski EESt 6x PI223668 Iran 

9 Et. intermedia ssp. intermedia (Host) Nevski EESt 6x PI229917 Iran 

10 Et. kosaninii (Nábélek) Dubovik St 2x PI237636 Turkey 

11 Et. libanotica (Hackel) Holub St 2x PI229583 Iran 

12 Et. pachynera Prokudin – 6x PI440059 Former Soviet Union 

13 Et. podpera (Nábělek) Holub EEE 6x PI228387 Iran 

14 Et. pontica (Podp.) Holub EEEEE 10x PI636523 Argentina 

15 Et. pungens (Pers.) Tutin EStStP 8x PI547268 Leningrad Russian Federation

16 Et. pycnantha (Godr.) Á. Löve EStP 6x PI531741 France 

17 Et. rechingeri (Runemark) Hulub EE 4x PI531745 Greece 

18 Et. repens (L.) Nevski StStH 6x Y0814 China 

19 Et. scirpea (K. Presl) Holub EE 4x PI531749 Italy 

20 Et. scythica (Nevski) Nevski ESt 4x PI283272 Former Soviet Union 

21 Et. stipifolia (Czern. ex Nevski) Nevski St 2x PI313960 Former Soviet Union 

22 Et. strigosa (M. Bieb.) Nevski StSt 4x PI531752 Estonia 

23 Et. tauri (Boiss. & Bal.) Tzvel St 2x PI401330 Iran 

24 Et. varnensis (Velen.) Holub EEEEStSt 12x PI281863 Germany 

– 表示该物种染色体组成未知。– indicate the genome composition is unknown. 
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等(2005)的分区方法对醇溶蛋白电泳谱带进行分区。 

 

1.2.2  谷蛋白的提取及电泳 

取1粒完整、无病害种子, 研磨至粉末状后倒入1.5 

mL离心管中, 加入70 μL提取液(0.062 5 mol·L–1的

Tris-HCl (pH6.8)、SDS 2%、丙三醇10%、β-巯基乙

醇3%和溴酚蓝0.002%), 振荡1小时, 100˚C水浴5分

钟, 期间轻轻颠倒混合2–3次。冷却至室温, 1 500 ×g

离心5分钟, 将上清移至1.5 mL离心管中, 4˚C保存备

用。采用十二烷基硫酸钠-聚丙烯酰胺凝胶电泳法

(SDS-PAGE)进行电泳, 电泳仪器为北京六一仪器厂

的DYY-12型电泳仪, 上样量为2 µL, 电流90 mA, 室

温下进行单向一步电泳, 获得并观察谷蛋白谱带。 

 

1.2.3  数据处理 

电泳图谱按条带有(记为1)无(记为0)的方法分别赋

值。按照Jaccard (1908)的方法计算材料间的Jaccard

遗传相似系数(GS), 即GS=2Nij/(Ni+Nj), 其中, Ni代

表材料i的条带数目, Nj代表材料j的条带数目, Nij表示

材料i和j中均出现的条带数目。利用GS按不加权成 

对群算术平均法(UPGMA)进行聚类 , 用NTSYSPC 

2.10e软件进行数据统计分析。 

2  结果与讨论 

2.1  醇溶蛋白和谷蛋白的多态性及图谱差异比较 

以中国春为对照, 24份偃麦草属植物材料的醇溶蛋白

和谷蛋白电泳图谱见图1, 条带数见表2。由图1可知, 

供试的24份材料间具有数量和染色深浅不同的醇溶

蛋白和谷蛋白带纹, 它们分别出现了24种不同的醇

溶蛋白和谷蛋白电泳图谱, 均表现出较大变异, 易于

区分, 即两种蛋白均具有丰富的遗传多样性, 这是蛋

白相应编码基因位点多态性的表现特征。因此蛋白图

谱能够作为鉴定偃麦草属植物的指纹图谱, 用于区分

和鉴定不同来源的偃麦草属物种。 

根据醇溶蛋白迁移率的不同, 供试的24份偃麦

草属植物材料共分离出83条醇溶蛋白带纹, 每份材

料均分离出12–31条带纹。由图1A可知, 醇溶蛋白带

纹主要分布在ω和β区, α区也存在较多带纹, γ区的带

纹则相对较少。在83条迁移率不同的带纹中, 无任何

1条带纹为24份材料所共有, 即多态性达100%, 表明

该属植物的醇溶蛋白多态性极高, 其醇溶蛋白遗传差

异较大。同时, 从图1A中也可看出, 含有St基因组的

物种, 其醇溶蛋白带纹主要分布在ω和β区, γ和α区的

带纹相对较少; 含E基因组的物种, 其醇溶蛋白带纹

主要分布在ω和α区, β区也存在较多的带纹, 而γ区的

带纹则相对较少; 含有ESt和EStP染色体组的异源多

倍体物种中, 醇溶蛋白带纹主要分布于ω和β区, α区

具有较多带纹, 而γ区的带纹相对较少。但也有少数例

外, 如Et. intermedia ssp. intermedia的醇溶蛋白带

纹在α、β和γ区分布较多, 而在ω区的高分子量醇溶蛋

白却相对较少; 以及Et. pachynera的蛋白带纹在α区

分布较多, 在β、γ和ω区却非常少。 

24份材料共分离出53条谷蛋白带纹, 每份材料

可以分离出10–22条带纹。图1B显示, 谷蛋白主要是

LMW-GS, 而HMW-GS较少。在53条迁移率不同的谷

蛋白带纹中, 无任何1条带纹为24份材料所共有, 即

多态性为100%, 表明偃麦草属植物的谷蛋白多态性

极高, 其谷蛋白遗传差异较大。同时, 图1B显示, 含

有E和EStP基因组的物种谷蛋白带纹主要是LMW- 

GS, HMW-GS几乎没有; 含有St和ESt基因组的物

种, 其谷蛋白主要为LMW-GS, HMW-GS较少, 但Et. 

elongata、 Et. bessarabica、 Et. rechingeri和 Et. 

scirpea几乎没有高分子量谷蛋白。 

2.2  醇溶蛋白和谷蛋白遗传相似性系数分析 

24份偃麦草属植物材料的醇溶蛋白(表3)和谷蛋白(表

4)遗传相似性系数(Jaccard系数)分析结果显示, 供

试材料的醇溶蛋白遗传相似性系数变异范围在0.49– 

0.82之间, 平均为0.65; 谷蛋白遗传相似性系数变异

范围在0.42–0.81之间, 平均为0.62。以上结果进一步

表明偃麦草属植物具有较丰富的蛋白质遗传多样性。 

在24个不同种间, 就醇溶蛋白而言, Et. inter-

media ssp. intermedia和Et. scythica、Et. intermedia

和Et. pycnantha以及Et. geniculata ssp. pruinifera和

Et. pycnantha之间的相似性系数均为0.49, 表明它

们的醇溶蛋白差异均较大。Et. bessarabica与Et. 

farcta、Et. caespitosa与Et. repens之间的相似性系

数均高达0.82, 表明其醇溶蛋白遗传差异较小。从谷

蛋白来看, Et. podpera和Et. intermedia、Et. pontica

和Et. intermedia, 以及Et. podpera和Et. varnensis

之间的相似性系数均为0.42, 表明它们之间的谷蛋 
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图1  偃麦草属24份材料的醇溶蛋白A-PAGE电泳图谱(A)和谷蛋白SDS-PAGE电泳图谱(B) 

Cs: 中国春小麦。其余材料序号同表1。 

 
Figure 1  A-PAGE gliadin electyophoregram result (A) and SDS-PAGE glutelin electyophoregram result (B) of 24 accessions of 
Elytrigia 

Cs: China Spring. The accession number see Table 1.  
 

 

白遗传差异均较大。Et. libanotica与Et. tauri、Et. tauri

与Et. kosaninii之间的相似性系数最大 (达0.81)。   

Et. kosaninii与Et. elongata、Et. pycnantha与Et. 

pungens之间的谷蛋白差异也较小, 相似性系数为

0.79。 

2.3  醇溶蛋白和谷蛋白聚类分析 

用UPGMA法对24份材料的醇溶蛋白遗传相似性系数

进行聚类分析(杨瑞武等, 2004), 结果(图2A)显示, 

醇溶蛋白遗传相似性系数为0.66时, 所有材料被聚为

6大类。第I类包括Et. bessarabica、Et. caespitosa 

ssp. nodosa、Et. farcta、Et. geniculata、Et. libano- 

tica、Et. podpera、Et. rechingeri、Et. scirpea和Et. 

strigosa; 第II类包括Et. caespitosa、Et. elongata、

Et. geniculata ssp. pruinifera、Et. intermedia ssp. 

intermedia、Et. kosaninii、Et. pachynera、Et. repens、

Et. stipifolia和Et. tauri; 第III类包括Et. intermedia、

Et. scythica和Et. varnensis; Et. pungens单独聚为第

IV类; Et. pontica单独聚为第V类; Et. pycnantha单独

聚为第VI类。在第I类中, Et. geniculate、Et. libano- 

tica、Et. rechingeri和Et. strigosa先聚在一起, 再与

Et. bessarabica、Et. casepitosa ssp. nodosa、Et. 
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表2  偃麦草属24份材料的醇溶蛋白和谷蛋白带纹数 

Table 2  The number of gliadin bands and glutelin bands in 
24 accessions of Elytrigia 

No. The num- 
ber of 
gliadin 
bands 

The num- 
ber of 

glutelin 
bands 

No. The num-
ber of 
gliadin 
bands 

The num-
ber of 

glutelin 
bands 

1 14 14 13 22 20 

2 19 14 14 31 22 

3 14 14 15 25 15 

4 23 16 16 30 10 

5 15 18 17 16 16 

6 20 20 18 19 17 

7 22 17 19 22 16 

8 24 19 20 28 17 

9 22 14 21 12 16 

10 20 15 22 19 19 

11 16 13 23 17 15 

12 16 11 24 22 15 

材料序号同表1。The accession number see Table 1. 

 

farcta、Et. podpera和Et. scirpea聚类。在第II类中, Et. 

caespitosa、Et. intermedia ssp. intermedia、Et. 

repens和Et. tauri先聚在一起, 再与Et. elongata、Et. 

geniculata ssp. pruinifera、Et. kosaninii、Et. pachy- 

nera和Et. stipifolia聚在一起。 

对24份材料的谷蛋白遗传距离进行聚类分析(杨

瑞武等, 2004), 结果(图2B)显示, 谷蛋白遗传相似性

系数为0.62时, 所有材料被聚为4大类: 第I类包括Et. 

bessarabica、Et. caespitosa ssp. nodosa、Et. cae- 

spitosa、Et. elongata、Et. geniculata ssp. pruinifera、

Et. intermedia ssp. intermedia、Et. kosaninii、Et. 

libanotica、Et. pachynera、Et. pungens、Et. pyc-

nantha、Et. rechingeri、Et. repens、Et. scirpea、

Et. scythica、Et. strigosa和Et. tauri; 第II类包括Et. 

farcta、Et. geniculata、Et. stipifolia和Et. varnensis; 

Et. intermedia单独聚为第III类; 第IV类包括Et. pod-

pera和Et. pontica。在第I类中, Et. elongata、Et. kos- 

aninii、Et. libanotica、Et. pachynera、Et. pungens、

Et. pycnantha、Et. repens、Et. scythica和Et. tauri

先聚在一起, 然后与Et. bessarabica、Et. caespitosa 

ssp. nodosa、Et. scirpea和Et. strigosa聚类, 再与Et. 

geniculata ssp. pruinifera及Et. rechingeri聚类, 最后

与Et. caespitosa及Et. intermedia ssp. intermedia聚

在一起。 

2.4  讨论 

2.4.1  利用醇溶蛋白和谷蛋白鉴定偃麦草属植物的

有效性 

植物自身的遗传因素决定了麦类植物种子醇溶蛋白

和谷蛋白的组成, 且其遗传性稳定, 一般不受外界环

境条件的影响。A-PAGE和SDS-PAGE技术是小麦族

植物资源鉴定的有效手段(张学勇等, 1995; 董超华

等, 2003)。本研究分析了取自偃麦草属24个种24份

材料的蛋白电泳图谱, 结果表明, 醇溶蛋白和谷蛋白

电泳图谱在物种间差异明显, 表明它们能够作为偃麦

草属植物鉴定的指纹图谱, 用于区分和鉴定偃麦草属

物种。 

作物野生种质资源的利用需要很长的时间才能

见效。同时, 对它们的保存和繁种非常繁琐。因此, 避

免目的基因供体材料的重复具有重要的现实意义。通

过醇溶蛋白和谷蛋白电泳技术可以简便、快速地鉴定

麦类植物种质资源材料是否重复, 从而提高野生种质

资源保存和利用的效率。 

 

2.4.2  醇溶蛋白和谷蛋白在探讨偃麦草属植物系统

关系中的意义 

醇溶蛋白和谷蛋白是遗传基因的表达产物, 其电泳图

谱的差异在一定程度上能够反映遗传上的差异。前人

已成功运用醇溶蛋白电泳技术对节节麦 (Aegilops 

tauschii) (张学勇等, 1995; 兰秀锦等, 1999)和大麦

(Hordeum vulgare) (唐慧慧等 , 2002; 李守明等 , 

2011)进行了起源与进化研究。杨瑞武等(2001)运用醇

溶蛋白图谱差异探讨了小麦族4个属模式种的亲缘关

系, 表明其能够反映一定的系统关系。张颖等(2006)

对鹅观草属(Roegneria)、披碱草属、猬草属(Hystrix)

和仲彬草属(Kengyilia)物种的醇溶蛋白进行了分析, 

并揭示了一定的物种系统地位。王红等(2008)利用

A-PAGE技术分析了小麦种子醇溶蛋白图谱的差异, 

认为蛋白电泳图谱能够作为种间亲缘关系远近的一

项指标, 并为品种改良提供了依据。翟旭光等(2009)

采用SDS-PAGE电泳方法对71份不同染色体组型的

燕麦(Avena sativa)材料的麦谷蛋白进行了电泳分析, 

发现燕麦麦谷蛋白SDS-PAGE电泳图谱可以作为燕

麦指纹图谱。 

本实验的24份偃麦草属材料包含二倍体到十二 
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图2  24份偃麦草属材料的醇溶蛋白(A)和谷蛋白(B)聚类图 

材料序号同表1。 

 
Figure 2  The dendrogram of gliadin (A) and glutelin (B) 
from 24 accessions of Elytrigia 

The accession number see Table 1. 

倍体, 表现出较高的醇溶蛋白和谷蛋白多态性, 这与

小麦族其它植物的醇溶蛋白和谷蛋白差异性基本一

致。造成这种差异的原因可能与物种间存在不同的染

色体组成和不同的染色体倍性有关。杨瑞武等(2000)

通过研究披碱草属植物的醇溶蛋白, 发现小麦族植物

的醇溶蛋白带纹多少与染色体数目有关。本研究(表

2)表明, 偃麦草属含有相同染色体组的物种中, 染色

体数目越多, 其醇溶蛋白和谷蛋白带纹也越多; 而含

有不同染色体组的物种之间, 其染色体数目与醇溶蛋

白和谷蛋白带纹数目无关。因此, 我们认为仅按照形

态学标准划分传统偃麦草属的范围是不合理的。 

从聚类分析结果(图2)来看, 含有相同基因组的

物种基本先聚在一起, 然后与亲缘关系较近的其它基

因组的物种聚类。就醇溶蛋白聚类结果(图2A)而言, 

第 I类中 , 含有St基因组的物种(Et. libanotica、Et. 

geniculata和Et. strigosa)与含E基因组的物种 (Et. 

bessarabica、Et. farcta、Et. podpera、Et. rechingeri

和Et. scirpea)聚在一起, 说明在偃麦草属中含有E和

St基因组物种的醇溶蛋白的遗传相似度很高, 也表明

这些物种之间亲缘关系较近, 这与前人的细胞生物学

(于海清, 2007)和分子系统学(Mason-Gamer et al., 

2002; Seberg and Frederiksen, 2008; Kim et al., 

2010)研究结果一致。第II类中, St基因组的物种有Et. 

tauri、Et. kosaninii和Et. stipifolia, 说明具有St基因组

的物种分别包含在第I和II类中, 表明含有St基因组 

的不同物种间存在一定程度的分化(Stebbins and 

Pun, 1953), 从而导致醇溶蛋白带纹的差异性较大。

我们发现含ESt基因组的物种Et. caespitosa ssp. 

nodosa在醇溶蛋白图谱中与含E基因组的物种Et. 

podpera聚类在一起, 相似性系数为0.67 (表3); 在谷

蛋白电泳图谱中, 与含E基因组的物种Et. scirpea聚

在一起, 相似性系数为0.77 (表4), 表明Et. caespi-

tosa ssp. nodosa与含有E基因组的物种的亲缘关系

较密切。 

对于已知染色体组成的异源多倍体物种Et. re-

pens (StH)、Et. pungens (EStStP)和Et. pycnantha 

(EStP), 醇溶蛋白电泳图谱对其系统地位分类不明

确。而在谷蛋白图谱(图2B)中, Et. repens、Et. pun- 

gens和Et. pycnantha聚类在一起, 能较好地反映它

们的系统关系, 由此推测编码谷蛋白的基因可能存在

于St基因组上。同时, 对于未知染色体组成的物种Et. 
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pachynera, 我们推测其为异源多倍体物种, 而不属

于含E染色体组的Lophopyrum Á. Löve。因此, 醇溶

蛋白和谷蛋白的相关研究结果能在一定程度上反映

偃麦草属植物的系统分类关系, 可用于该属植物种间

遗传差异及亲缘关系方面的研究, 但要尽量综合考虑

形态学、细胞学和分子生物学等方面的资料才能更全

面地揭示其真实的系统关系。 

 

2.4.3  广义偃麦草属植物用于改良麦类作物品质的

可行性 

醇溶蛋白和谷蛋白是小麦品质改良研究的关键内容, 

与小麦品质性状紧密相关。偃麦草属植物是很好的多

年生草料, 并且具有良好的抗寒性、抗旱性、耐盐碱

性和抗病性(Dewey, 1984; Li et al., 2008; Li and 

Wang, 2009; Mao et al., 2010)。本研究表明, 偃麦草

属植物的蛋白变异类型较为丰富, 可能存在大量能用

于麦类作物蛋白质品质改良的基因资源。 

偃麦草属植物与普通小麦易于进行远缘杂交, 形

成异位系、代换系、附加系和部分双二倍体等新的变

异材料。孙善澄(1981)利用中间偃麦草(Elytrigia re- 

pens (L.) Nevski)与普通小麦杂交, 育成了小偃1号、

龙麦1号和新曙光6号等小麦新品种。通过远缘杂交的

常规方法就能将Et. elongata、Et. pontica、Et. in-

termedia、Et. scythica、Et. pycnantha和Et. pungens

等偃麦草属植物丰富的醇溶蛋白基因转移到小麦中, 

以期改良栽培小麦的蛋白质品质。 

随着分子生物学技术的不断发展, 已经有许多把

偃麦草属植物作为远缘亲本来改良小麦品质的研究

报道。Dvořák等(1986)利用长穗偃麦草1E染色体分别

代换普通小麦的1A、1B和1D染色体, 得到了一套代

换系材料。朱振东和贾继增(2003)及王际睿等(2004)

对长穗偃麦草中HMW-GS基因进行了分离和鉴定。李

玉京等(1998)对源于长穗偃麦草的高分子量谷蛋白

特异表达启动子区域序列进行了研究。这些研究促使

更多的偃麦草属优良基因可以转移到麦类作物中。本

研究中, 从偃麦草属植物醇溶蛋白亚基的组成来看, 

Et. geniculata、Et. kosaninii、Et. libanotica、Et. 

stipifolia、Et. strigosa和Et. tauri的醇溶蛋白亚基主要

是分布于ω区的高分子量亚基和β区的低分子量亚基; 

Et. bessarabica、Et. caespitosa、Et. caespitosa ssp. 

nodosa、Et. elongata、Et. farcta、Et. geniculata ssp. 

pruinifera、Et. intermedia、Et. podpera、Et. pontica、

Et. pungens、Et. pycnantha、Et. rechingeri、Et. 

repens、Et. scirpea、Et. scythica和Et. varnensis的

蛋白带纹主要在ω、β和α区, γ区几乎没有; Et. in-

termedia ssp. intermedia的醇溶蛋白亚基主要是分

布于α和β区的低分子量亚基和γ区的高分子量亚基, 

在ω区的高分子量亚基分布相对较少; Et. pachynera

的醇溶蛋白亚基主要是分布在α区的低分子量亚基。

因此, 在利用偃麦草属植物醇溶蛋白亚基进行基因克

隆时, 应根据不同的蛋白质功能和需求选择相应的材

料, 才会使麦类作物的品质改良更加行之有效。 
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Polymorphism of Gliadin and Glutelin and Systematics                
Studies in Elytrigia 

Yan Yang1, 2, Haiqin Zhang1, Xing Fan1, Lina Sha1, Houyang Kang1, Yi Wang1, Yonghong Zhou1* 
1Triticeae Research Institute, Sichuan Agricultural University, Chengdu 611130, China; 2College of Environmental Science 

and Engineering, China West Normal University, Nanchong 637009, China  

Abstract  The polymorphism of gliadin and glutelin in 24 species in Elytrigia was studied by using A-PAGE and 

SDS-PAGE. With reference to Chinese Spring, cluster analysis was applied in all the tested materials based on the stripe 

migration distance and stripe polymorphism on electrophoretography. Different electrophoresis patterns of gliadin and 

glutelin appeared in all the 24 tested materials, and 83 gliadin and 53 glutelin bands were extracted, which indicated 100% 

polymorphism. The Elytrigia species could be an excellent germplasm source for improving the wheat proteins. Further-

more, the number of bands increased with increasing chromosome number within the same genome. The gliadin and 

glutelin patterns from the 24 Elytrigia species showed differences, which could be used as a fingerprint for identifying 

different species from Elytrigia. The 24 species were divided into six groups with 0.66 genetic similarity coefficient for 

gliadin, and species carrying E and St genes had closer phylogenetic relationship. However, the 24 species were divided 

into 4 groups with 0.62 genetic similarity coefficient for glutelin. Although the genome composition of Et. pachynera is 

unknown, the cluster results implied that it is an allopolyploid species.  

Key words  Elytrigia, gliadin, glutelin, polymorphism 
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