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摘 要：以小麦回交导入系（ＩＬｓ）群体（西峰 ２０×晋麦 ４７）１６０个株系及其亲本作为供试材料，研究干旱胁迫
（ＤＳ）和正常灌溉（ＷＷ）条件下小麦不同发育时期旗叶叶绿素含量（ＣｈｌＣ）和千粒重（ＴＧＷ）遗传特点和相互关系，并
且评价该群体的遗传变异。结果表明，在两种水分条件下，小麦 ＩＬｓ群体及亲本的不同发育阶段旗叶 ＣｈｌＣ和 ＴＧＷ
表型值均呈显著差异，ＷＷ条件下的各性状表型值显著高于ＤＳ条件下的，旱胁迫系数在０．７９～０．９１之间。在两种
水分条件下，小麦ＩＬｓ群体各性状表型值介于双亲之间，且偏向于轮回亲本晋麦４７，体现出回交导入系群体的遗传
特性。群体内各性状表型变异广泛，且存在超亲分离，变异系数在 ８．３９％～１６．７１％（ＤＳ）和 ８．６１％～１６．５４％
（ＷＷ），多样性指数在０．７４～０．８３（ＤＳ）和０．７１～０．８２（ＷＷ），遗传力较低，在０．２９～０．６２（ＤＳ）和０．２０～０．５０（ＷＷ）之
间。ＣｈｌＣ与ＴＧＷ间呈现极显著正相关（ｒ＝０．５００～０．６２９，ＤＳ；０．４８８～０．６２２，ＷＷ），其中灌浆期的旗叶

ＣｈｌＣ与ＴＧＷ表现出较高的相关性（ｒ＝０．６２９，ＤＳ；０．６２２，ＷＷ），ＤＳ条件下的相关系数普遍高于ＷＷ的；同时

ＣｈｌＣ对ＴＧＷ具有显著的正向直接作用，灌浆期ＣｈｌＣ正向直接作用较大（０．５８２，ＤＳ；０．３１２，ＷＷ）。说明该群
体适合进行小麦抗旱性状数量遗传研究，其研究结果将为进一步解析干旱调控小麦持绿性和千粒重表型变异的遗

传基础，及其ＱＴＬ精细定位奠定一定的理论基础。
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小麦（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）是我国四大粮食作物
之一，常年播种面积约 ２．６７×１０７ｈｍ２，占粮食作物
播种总面积的 ２７．０％左右，占粮食作物总产量的
２２．０％左右［１］。随着农业用水资源的日益匮乏，干
旱已成为小麦减产的最主要的环境影响因子，每年

我国因不同程度干旱导致的小麦减产在３０％以上，
其危害相当于其他自然灾害的总和［２］。研究表明，

小麦产量形成是源－流－库协同互作的复杂生理生
化过程，主要取决于功能叶片的持绿性［３］。尤其是，

小麦生育后期（抽穗期至灌浆期）是其产量形成的关

键时期，同时也是对水分响应极为敏感的时期，该时

期旗叶已成为小麦最为主要的光合器官［３－４］。在此

条件下，小麦旗叶保持较高的叶绿素含量和一定的

绿叶面积往往具有较高的产量潜势，表现出较强的

抗旱性［４］，这种性状有利于植株延缓叶片衰老，改善

蒸腾效率和延长光合作用时间［５］，从而有效地促进

干物质积累、转运和籽粒灌浆，提高粒重和产量［６］。

因此，解析干旱胁迫条件下小麦生育后期旗叶持绿

性与粒重关系及其遗传特征对提高小麦抗旱遗传改

良效率具有重要意义。

小麦持绿性是一个复杂的生理代谢过程［７］。现

已证明，叶绿素合成主要受谷氨酰 ｔＲＮＡ还原酶、胆
色素原合酶、尿叶琳原Ⅲ合酶、ＮＡＤＰＨ原叶绿素酸
醋氧化还原酶、叶绿素合酶、叶绿素酸醋ａ氧化酶等
关键酶及其基因表达调控［８］；且其表型易受基因型、

环境、基因型 ×环境互作等因子的显著影响［９－１１］。
借助分子数量遗传学手段发现，小麦持绿性和千粒

重属于多基因控制的复杂数量性状，遗传力低，易受

水分环境影响［９，１２－１３］。前人利用初级作图群体，如

重组近交系群体（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅ，ＲＩＬ）［１１－１２］、
加倍单倍体群体（ｄｏｕｂｌｅｄｈａｐｌｏｉｄｌｉｎｅ，ＤＨ）［１３］等，对
小麦持绿性和千粒重进行数量性状位点（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）定位发现，控制这些性状的ＱＴＬ在小
麦整个基因组上均有分布，其遗传受加性、上位性及

其与水分环境互作效应控制，且不同的环境和遗传

背景数量遗传基础有显著差异。因此，利用不同背

景小麦材料，设置不同的水分处理，有利于挖掘更多

控制这些性状的抗旱遗传信息。

小麦回交导入系（ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎｌｉｎｅｓ，ＩＬｓ）群体的
建立为小麦基因从初级定位向精细定位发展奠定了

良好的材料基础。通过多次回交建立的小麦 ＩＬｓ群
体表现高比率的轮回亲本基因型，同时保留少量供

体亲本染色体片段（基因），有效排除了不同遗传背

景对导入基因的干扰，是检测目标性状 ＱＴＬ／基因，
进行基因精细定位与克隆的理想遗传材料。施伟

等［１４］利用晋麦４７和长 ６８７８分别作为供体亲本，鲁
麦１４作为轮回亲本，分别构建了两套 ＩＬｓ群体，并
对其进行了抗旱性相关性状 ＱＴＬ定位分析。陈稳
良等［１５］以晋麦 ４７为轮回亲本，鲁麦 １４为供体亲
本，构建 ＩＬｓ群体，通过分子标记技术检测，对不同
水分条件下小麦抗旱相关重要性状和生理性状进行

了ＱＴＬ定位。Ｉｂｒａｈｉｍ等［１６］利用 ２套小麦 ＩＬｓ群体
（Ｔｒｉｓｏ×Ｓｙｎ０８４和 Ｄｅｖｏｎ×Ｓｙｎ０８４）对小麦抗旱相关
性状进行了精细定位。以上研究为揭示小麦抗旱性

相关复杂数量性状的遗传特性和抗旱相关性状精细

定位奠定了良好的材料基础和理论依据。因此，本

研究以西峰２０×晋麦 ４７杂交创建的 ＩＬｓ群体作为
供试材料，研究干旱胁迫和灌溉条件下不同发育时

期小麦旗叶叶绿素含量和千粒重相关性及其数量遗

传特性，并对 ＩＬｓ群体的遗传变异进行评价，旨在为
小麦抗旱性研究和遗传改良提供理论基础。

１ 材料与方法

１．１ 供试材料

以强抗旱性的冬小麦西峰２０为供体亲本，以抗
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旱高产品种晋麦４７为轮回亲本，创建的 ＩＬｓ（ＢＣ３Ｆ４）
群体１６０个株系为供试材料，群体两亲本在抗旱性
和千粒重上遗传差异较大。其中，供体亲本西峰２０
是以西峰１８作为母本，ＣＡ８０５５作为父本，通过有性
杂交、分离世代的单株选择，育成的具有抗旱、抗寒、

抗病性强的新品种。轮回亲本晋麦 ４７是以 １２０５７
为母本，（５２２×Ｋ３７－２０）为父本，经杂交，采用后裔
育种选育而成，高产，抗寒耐冻性好，分蘖较强，灌浆

速度快，现为国家黄淮旱地、山西省旱地、陕西省旱

地区试的对照品种。

试验于２０１３年１０月—２０１４年６月在甘肃省兰
州市榆中县小麦试验点（３５°５１′Ｎ，１０４°０７′Ｅ，平均海
拔１９００ｍ，平均气温６．６℃，年降雨量４５０ｍｍ，年蒸
发量１４５０ｍｍ，无霜期１４０ｄ）进行。小麦播前基肥
施用量为纯 Ｎ１８０ｋｇ·ｈｍ－２，Ｐ２Ｏ５１２０ｋｇ·ｈｍ－２，Ｋ２Ｏ
７５ｋｇ·ｈｍ－２，在整个生育期内均不再施肥。田间试
验水分管理分为雨养，即干旱胁迫（ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ，
ＤＳ）和灌溉（ｗｅｌｌｗａｔｅｒｅｄ，ＷＷ）两种处理，播前均统一
灌底墒水９００ｍ３·ｈｍ－２。灌溉处理按正常的田间水
分管理进行，分别在越冬前、翌年拔节期和开花期补

充灌水，每次灌水量均为 ６００ｍ３·ｈｍ－２。雨养的试
验材料仅越冬前灌水 ７５０ｍ３·ｈｍ－２，其余生育期依
靠自然降水，全生育期（播种至收获）降水量为 １０３
ｍｍ。以上试验为随机区组设计，３次重复，６行区，
均为稀条播，行长１ｍ，行距０．２ｍ，每行点播小麦６０
粒。

１．２ 试验方法

１．２．１ 目标性状的测定 在小麦的抽穗期、开花期

和灌浆期，利用便携式叶绿素测定仪（ＳＰＡＤ－
５０２Ｐｌｕｓ，日本）测定不同水分条件下 ＩＬｓ群体亲本和
各株系的旗叶叶绿素含量（ＣｈｌＣ），分别记为 ＣｈｌＣｈ，
ＣｈｌＣｆ和ＣｈｌＣｇ。在小麦收获脱粒后，风干种子，测定
各株系及其亲本的千粒重（ＴＧＷ）。以上表型测定均
５次重复，求平均值，计算干旱胁迫系数（ｄｒｏｕｇｈｔ
ｓｔｒｅｓｓｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，ＤＳＣ），即干旱胁迫下表型值与灌溉
条件下表型值的比值（ＤＳ／ＷＷ），代表材料的抗旱
性［１７］。

１．２．２ 数据统计 采用 ＤＰＳｖ７．０５统计软件进行不
同处理间小麦 ＩＬｓ群体表型性状基本统计量，并进
行方差分析、相关分析和通径分析，并计算广义遗传

力（ｈ２Ｂ），即 ｈ２Ｂ＝Ｖａ／（Ｖａ＋Ｖｅ）。在小麦 ＩＬｓ群体中，
各基因位点的遗传方差等于加性方差，广义遗传力

等于狭义遗传力。其中：Ｖａ代表加性方差；Ｖｅ代表

环境方差，利用ＩＬｓ群体１６０个株系系内变异的平均
方差进行估算。（Ｖａ＋Ｖｅ）为小麦 ＩＬｓ群体的表型方
差。性状表型多样性指数的计算采用 Ｓｈａｎｎｏｎ和
Ｗｅａｖｅｒ的方法［１８］。

２ 结果与分析

２．１ 小麦 ＩＬｓ群体与其亲本叶绿素含量和千粒重
的表型分析

在两种水分条件下，小麦 ＩＬｓ群体两亲本不同
发育阶段旗叶ＣｈｌＣ和ＴＧＷ表型值均呈显著或极显
著差异（表 １）。供体亲本西峰 ２０不同发育时期旗
叶ＣｈｌＣ表型值显著高于轮回亲本晋麦 ４７，而 ＴＧＷ
表型值反之。ＩＬｓ群体各性状的表型值均介于两亲
本之间，群体内各株系变异广泛，存在超亲分离现

象，不同发育时期旗叶ＣｈｌＣ的变异系数在９．８９％～
１６．７１％（ＤＳ）和 １１．４％～１６．５４％（ＷＷ）之间；ＴＧＷ
的变异系数分别为８．３９％（ＤＳ）和８．６１％（ＷＷ）。表
明，小麦 ＩＬｓ群体双亲对所考察性状有贡献的等位
基因在后代群体中得到广泛分离，呈现出多基因控

制的数量性状特点，且目标性状表型多偏于轮回亲

本晋麦４７，体现出导入系群体的遗传特性。同时，
小麦 ＩＬｓ群体所有目标性状偏度和峰度系数的绝对
值普遍小于１，表型符合正态分布，表明这些性状系
典型的多基因控制的复杂数量性状。

小麦 ＩＬｓ群体及其双亲ＷＷ条件下的目标性状
表型值显著高于ＤＳ条件下（表１），各目标性状的旱
胁迫系数在０．７９～０．９１之间（图１）。其中，西峰２０
的旗叶ＣｈｌＣ旱胁迫系数随着生育期的推移稳定增
大，千粒重的旱胁迫系数较高（０．９０）。晋麦４７的旗
叶ＣｈｌＣ旱胁迫系数随着生育期的推移而下降，千粒
重的旱胁迫系数较低（０．８７）。小麦 ＩＬｓ群体的旗叶
ＣｈｌＣ旱胁迫系数在开花期最高（０．９１），千粒重的旱
胁迫系数介于双亲之间（０．８９）。由此看出，在个体
和群体水平上反映出小麦旗叶 ＣｈｌＣ和 ＴＧＷ的表型
变异易受水分环境的影响。

２．２ 小麦 ＩＬｓ群体叶绿素和千粒重的相关分析
从表２看出，在不同水分环境条件下，小麦 ＩＬｓ

群体不同发育时期旗叶 ＣｈｌＣ间呈不同程度的正相
关（ｒ＝０．２５６～０．５０５，ＤＳ；０．３１２ ～０．４２９，
ＷＷ）。而 ＣｈｌＣ与 ＴＧＷ间呈现极显著正相关（ｒ＝
０．５００ ～０．６２９，ＤＳ；０．４８８ ～０．６２２，
ＷＷ），其中灌浆期的旗叶 ＣｈｌＣ与 ＴＧＷ表现出较高
的相关性（ｒ＝０．６２９，ＤＳ；０．６２２，ＷＷ），且 ＤＳ
条件下的相关系数普遍高于 ＷＷ。说明在 ＤＳ条件
下，小麦灌浆期维持较高的叶绿素含量对千粒重具

有重要作用。
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表１ 不同水分条件下小麦ＩＬｓ及其亲本的性状表型值
Ｔａｂｌｅ１ ＰｈｅｎｏｔｙｐｅｓｏｆｔｈｅＩＬｓａｎｄｉｔｓｐａｒｅｎｔｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔ

水分处理

Ｗａｔｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

亲本 Ｐａｒｅｎｔ

晋麦４７
Ｊｉｎｇｍａｉ４７

西峰２０
Ｘｉｆｅｎｇ２０ Ｆ

ＩＬｓ群体 ＩＬｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

均值

Ｍｅａｎ
变异系数

ＣＶ／％
偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ
峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

ＣｈｌＣｈ
（ＳＰＡＤ）

ＣｈｌＣｆ
（ＳＰＡＤ）

ＣｈｌＣｇ
（ＳＰＡＤ）

ＴＧＷ／ｇ

ＤＳ ４３．４９ ４７．５２ １１．１４ ４５．２７ ９．８９ ０．３２ ０．８１

ＷＷ ４８．１１ ５７．１３ １１．１７ ５１．８２ １５．８６ －１．０１ －０．５５

Ｆ ２．１ ２３．８１ ４２．２３

ＤＳ ５０．３３ ５５．２３ １６．８２ ５２．４９ １６．７１ ０．５１ ０．４７

ＷＷ ５７．７２ ６２．５４ １１．９７ ５７．９４ １６．５４ －０．３３ １．２０

Ｆ ２２．９ ９．５ ３３．２１

ＤＳ ４０．８５ ４６．６１ １．１４ ４０．２２ １２．３７ －０．８４ ０．８２

ＷＷ ５０．７８ ５２．７５ ２．８１ ５１．１０ １１．４２ １．１４ ０．７７

Ｆ ７９．７６ ６０．４５ ９１．９１

ＤＳ ４６．６２ ３９．５４ ３５．９２ ４４．３５ ８．３９ －０．７２ １．２３

ＷＷ ５３．６１ ４３．９６ ２６．１７ ４９．９４ ８．６１ －０．６２ －０．８５

Ｆ ２９．６１ １０．２０ １２．３４

注：ＣｈｌＣｈ，ＣｈｌＣｆ和ＣｈｌＣｇ分别表示抽穗期、开花期和灌浆期旗叶叶绿素含量；ＴＧＭ表示千粒重，ＤＳ和ＷＷ分别表示干旱胁迫和灌溉处理。

Ｐ＜０．０５；Ｐ＜０．０１．下同

Ｎｏｔｅ：ＣｈｌＣｈ，ＣｈｌＣｆａｎｄＣｈｌＣｇｍｅａｎｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｃｏｎｔｅｎｔｏｆｗｈｅａｔｆｌａｇｌｅａｖｅｓａｔｈｅａｄｉｎｇ，ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ，ａｎｄｇｒａｉｎｆｉｌｌｉｎｇｓｔａｇｅｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ＴＧＷｍｅａｎｓｔｈｏｕ

ｓａｎｄｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ；ＤＳａｎｄＷＷｍｅａｎｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓａｎｄｗｅｌｌｗａｔｅｒｅｄｔｒｅａｔｍｅｎｔ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｐ＜０．０５；Ｐ＜０．０１．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

图１ 小麦ＩＬｓ群体与其亲本叶绿素含量和
千粒重的旱胁迫系数

Ｆｉｇ．１ Ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｃｏｎｔｅｎｔｏｆｆｌａｇ
ｌｅａｆａｎｄ１０００ｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔｏｆｗｈｅａｔＩＬｓａｎｄｉｔｓｐａｒｅｎｔｓ

２．３ 小麦ＩＬｓ群体旗叶叶绿素和千粒重的通径分析
由表３看出，在不同水分条件下，小麦 ＩＬｓ群体

的开花期和灌浆期旗叶ＣｈｌＣ对 ＴＧＷ均有极显著的
正向直接作用，且灌浆期正向直接作用较大

（０．５８２，ＤＳ；０．３１２，ＷＷ），而拔节期的直接作
用较小（－０．０７４，ＤＳ；０．０８７，ＷＷ）。在 ＤＳ条件下，
开花期旗叶 ＣｈｌＣ对 ＴＧＷ的间接总效应呈正向作
用，而拔节期和灌浆期为负向间接作用；在 ＷＷ条
件下，灌浆期 ＣｈｌＣ对 ＴＧＷ的间接总效应呈正向作
用，而拔节期和开花期的为负向间接作用。由此可

见，小麦不同发育时期旗叶叶绿素对千粒重的作用

具有复杂性。对小麦 ＩＬｓ群体不同发育时期旗叶
ＣｈｌＣ对ＴＧＷ的总效应（直接作用与间接作用之和）

表２ 不同水分条件下小麦ＩＬｓ群体各性状之间的相关系数
Ｔａｂｌｅ２ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓａｍｏｎｇｔｒａｉｔｓｏｆ
ｗｈｅａｔＩＬｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

水分处理

Ｗａｔｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

性状

Ｔｒａｉｔ ＣｈｌＣｈ ＣｈｌＣｆ ＣｈｌＣｇ ＴＧＭ

ＤＳ

ＷＷ

ＣｈｌＣｈ １

ＣｈｌＣｆ ０．３９６ １

ＣｈｌＣｇ ０．２５６ ０．５０５ １

ＴＧＭ ０．５００ ０．５９８ ０．６２９ １

ＣｈｌＣｈ １

ＣｈｌＣｆ ０．３５８ １

ＣｈｌＣｇ ０．３１２ ０．４２９ １

ＴＧＷ ０．４８８ ０．５２３ ０．６２２ １

注：，相关性在０．０１水平上显著；相关性在０．０５水平上
显著。

Ｎｏｔｅ：，ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｉｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔｔｈｅ０．０１ｌｅｖｅｌ；，ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｉｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔｔｈｅ０．０５ｌｅｖｅｌ．

进行综合分析发现，ＤＳ条件下总效应分别为
－０．２３１、０．４６４和 ０．４２９；ＷＷ 条件下分别为
－０．１３７、０．１３０和 ０．４２５。说明在不同水分条件下
开花期和灌浆期旗叶叶绿素对千粒重有促进作用，

且在干旱胁迫下的作用更为显著。

２．４ 小麦 ＩＬｓ群体旗叶叶绿素和千粒重遗传力及
表型多样性分析

由表４可以看出，在不同水分条件下，小麦 ＩＬｓ
群体在不同发育时期 ＣｈｌＣ遗传力在 ０．２９～０．６２
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（ＤＳ）和０．２０～０．４３（ＷＷ）之间，表型多样性指数在
０．７４～０．７８（ＤＳ）和 ０．７１～０．７６（ＷＷ）之间，相比较
开花期的ＣｈｌＣ具有较高的遗传力和表型多样性指
数。ＴＧＷ的遗传力为０．５２（ＤＳ）和０．５０（ＷＷ），表型
多样性指数为０．８３（ＤＳ）和０．８２（ＷＷ）。各目标性状

整体表现出表型多样性指数较高，遗传力低的数量

性状的特点，且 ＤＳ条件下的各性状遗传力和表型
多样性指数高于ＷＷ条件下的，表明干旱胁迫在一
定程度上丰富了各目标性状表型多样性。

表３ 不同水分条件下小麦ＩＬｓ群体不同发育时期叶绿素含量对千粒重的通径分析
Ｔａｂｌｅ３ Ｐａｔｈａｎａｌｙｓｉｓｏｆｆｌａｇｌｅａｆｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｃｏｎｔｅｎｔｓａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅｓｔｏｔｈｏｕｓａｎｄｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔｏｆ

ｗｈｅａｔＩＬｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
自变量

Ｘｉ
相关系数

ｒｉ·ｏ
直接作用

ｐｏ·ｉ

间接作用 Ｉｎｄｉｒｅｃｔｅｆｆｅｃｔ

总和 Ｔｏｔａｌ Ｘ１（ＣｈｌＣｈ） Ｘ２（ＣｈｌＣｆ） Ｘ３（ＣｈｌＣｇ）

ＤＳ

ＷＷ

Ｘ１（ＣｈｌＣｈ） ０．５００ －０．０７４ －０．１５７ －０．０２７ －０．１３０

Ｘ２（ＣｈｌＣｆ） ０．５９８ ０．２８３ ０．１８１ ０．０１４ ０．１６７

Ｘ３（ＣｈｌＣｇ） ０．６２９ ０．５８２ －０．１５３ ０．００３ －０．１５６

Ｘ１（ＣｈｌＣｈ） ０．４８８ ０．０８７ －０．２２４ －０．１０５ －０．１１９

Ｘ２（ＣｈｌＣｆ） ０．５２３ ０．２３５ －０．１０５ －０．００４ －０．１０１

Ｘ３（ＣｈｌＣｇ） ０．６２２ ０．３１２ ０．１１３ ０．０１０ ０．１０３

表４ 不同水分条件下小麦ＩＬｓ群体各性状的

遗传力和多样性指数

Ｔａｂｌｅ４ Ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆｔｒａｉｔｓｉｎ

ｗｈｅａｔＩＬｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
加性方差

Ｖａ
总方差

Ｖａ＋Ｖｅ
遗传力

ｈ２Ｂ

多样性指数

Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ

ＣｈｌＣｈ

ＣｈｌＣｆ

ＣｈｌＣｇ

ＴＧＷ

ＤＳ ３．９５ １３．８３ ０．２９ ０．７８

ＷＷ ５．２９ １８．７５ ０．２８ ０．７１

ＤＳ ２６．２０ ２１．０３ ０．６２ ０．８０

ＷＷ １４．０６ ２７．１９ ０．４３ ０．７６

ＤＳ ７．１６ １４．７２ ０．２９ ０．７４

ＷＷ ５．１９ １１．１８ ０．２０ ０．７１

ＤＳ １３．０２ １３．６４ ０．５２ ０．８３

ＷＷ １４．５３ １５．９４ ０．５０ ０．８２

３ 讨 论

小麦持绿性和千粒重是小麦重要的生理和农艺

性状，是产量形成的重要影响因子［１３，１９－２０］。小麦功

能叶片持绿性，即较高的叶绿素含量与光合速率与

强度，干物质的积累与转运，籽粒灌浆和产量的形成

密切相关［４－６，２１－２２］。然而，小麦持绿性和千粒重对

水分环境响应极为敏感，干旱胁迫可以加速叶绿素

降解，促进叶片衰老，削弱光合作用能力，影响籽粒

灌浆，从而导致千粒重和产量显著降低，并且具有显

著基因型差异和基因型×水分环境互作差异［９－１１］。
本研究发现，在干旱胁迫条件下，小麦 ＩＬｓ群体及其
亲本旗叶叶绿素含量和千粒重较正常灌溉显著下

降，但供体亲本西峰２０不同发育阶段旗叶叶绿素含
量显著高于轮回亲本晋麦４７；群体表型介于双亲之
间，更偏向轮回亲本晋麦 ４７，且各目标性状表型旱
胁迫系数有显著差异，说明小麦 ＩＬｓ群体所考察的
目标性状表型对水分环境敏感，存在显著的基因型

和发育阶段差异。同时发现，小麦 ＩＬｓ群体不同发
育时期旗叶叶绿素含量与千粒重间呈现极显著正相

关，其中灌浆期旗叶叶绿素含量与千粒重表现出较

高的相关性（ｒ＝０．６２９，ＤＳ；０．６２２，ＷＷ），且干
旱胁迫条件下的相关系数普遍高于灌溉的。通径分

析进一步表明，小麦 ＩＬｓ群体旗叶叶绿素对千粒重
均具有显著的正向直接作用，且灌浆期正向直接作

用较大（０．５８２，ＤＳ；０．３１２，ＷＷ），干旱胁迫条
件下的总效应大于灌溉的。说明在干旱胁迫条件

下，小麦灌浆期维持较高的叶绿素含量对千粒重贡

献尤为重要。从而在小麦群体水平上进一步证实了

小麦不同基因型品种间比较得出的，在干旱胁迫条

件下保持小麦生育后期旗叶较高的叶绿素含量和较

多绿叶面积有利于延长光合作用时间和干物质的积

累转运，促进籽粒灌浆，增加粒重和产量［６，１０，２３］的观

点。

小麦持绿性和千粒重是典型的微效多基因控制

的复杂数量性状［９，１２－１３，２０－２１］。前人利用初级作图

群体ＤＨ群体［２０］和ＲＩＬ群体［９，１２，２１］对小麦持绿性和
千粒重遗传剖析发现，控制这些性状的 ＱＴＬ在小麦
整个基因组上均有分布，其遗传受加性、上位性、加

性与水分环境互作和上位性与水分环境互作效应控

制，不同的水分环境和发育阶段所检测到的 ＱＴＬ的
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数目、定位区间，以及各遗传因子的效应显著不同。

说明控制这些数量性状的基因可能以一定的时空方

式表达，在不同环境和不同的发育阶段下具有不同

的表达模式［９，１２，２４－２５］。因此，加速开展不同水分环

境、不同遗传背景小麦材料后代群体的持绿性和千

粒重数量遗传研究，有利于发掘该性状更为丰富的

抗旱遗传信息。本研究利用１套 ＩＬｓ群体对不同水
分条件下该群体不同发育时期的持绿性和千粒重表

型变异发现，各目标性状的表型值介于双亲之间，群

体内株系表型变异广泛，存在超亲分离现象，多样性

指数高，遗传力低，易受水分环境的影响。表明该群

体双亲对所考察性状有贡献的等位基因在其后代群

体中得到广泛分离，呈现出多基因控制的数量性状

特点，且目标性状表型多偏向于轮回亲本晋麦 ４７，
体现出导入系群体的遗传特性。这些研究结果将为

进一步解析干旱调控小麦持绿性和千粒重表型变异

的遗传基础，及其ＱＴＬ精细定位奠定良好的材料和
理论基础，对小麦抗旱遗传改良具有重要意义。
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［１７］ ＷｕＸＳ，ＷａｎｇＺＨ，ＪｉｎｇＲＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｄｅ

ｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｂｅｈａｖｉｏｕｒｓｏｆｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｉｎｗｈｅａｔｕｎｄｅｒｄｉｖｅｒｓｅｗａｔｅｒ

ｒｅｇｉｍｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２０１０，６ｌ（１１）：２９２３

２９３７．
［１８］ ＳｈａｎｎｏｎＣＥ，ＷｅａｖｅｒＷ．ＴｈｅＭａｔｈｅｍａｔｉｃａｌＴｈｅｏｒｙｏｆＣｏｍｍｕｎｉｃａ

ｔｉｏｎ［Ｍ］．Ｕｒｂａｎａ，Ｃｈｉｃａｇｏ，ＵＳＡ：ＴｈｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｌｌｌｉｎｏｉｓ，１９４９：

３２４．
［１９］ ＸｕｅＱ，ＺｈｕＺ，ＭｕｓｉｃｋＪＴ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｃｏｎ

ｔｒｉｂｕｔｉｎｇｔｏｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｅｄｗａｔｅｒｕｓｅｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｉｎｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔｕｎｄｅｒ

ｄｅｆｉｃｉｔｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００６，１６３（２）：１５４

１６４．
［２０］ ＹａｎｇＤＬ，ＪｉｎｇＲＬ，ＣｈａｎｇＸＰ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｔｒａｉｔｌｏｃｉａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｆｏｒａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎａｎｄｒｅｍｏｂｉ

ｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｌｅｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓｉｎｗｈｅａｔ（Ｔｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍ

Ｌ．）ｓｔｅｍｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００７，１７６：５７１５８４．
［２１］ ＶｅｒｍａＶ，ＦｏｕｌｋｅｓＭＪ，ＷｏｒｌａｎｄＡＪ，ｅｔａｌ．Ｍａｐｐｉｎｇｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｌｅａｆｓｅｎｅｓｃｅｎｅａｓａｙｉｅｌｄｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｉｎｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔｕｎ

ｄｅｒｏｐｔｉｃａｌａｎｄｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２００４，

１３５：２５５２６３．
［２２］ 侯贤清，贾志宽，韩清芳，等．轮耕对宁南旱区冬小麦花后旗叶

光合性能及产量的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１１，４４（１５）：

３１０８３１１７．
［２３］ ＧｏｎｇＹＨ，ＺｈａｎｇＪ，ＧａｏＪＦ，ｅｔａｌ．Ｓｌｏｗｅｘｐｏｒｔｏｆｐｈｏｔｏａｓｓｉｍｉｌａｔｅ

ｆｒｏｍｓｔａｙｇｒｅｅｎｌｅａｖｅｓｄｕｒｉｎｇｌａｔｅｇｒａｉｎ－ｆｉｌｌｉｎｇｓｔａｇｅｉｎｈｙｂｒｉｄｗｉｎｔｅｒ

ｗｈｅａｔ（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｏｎｏｍｙ＆ＣｒｏｐＳｃｉ

ｅｎｃｅ，２００５，１９１（４）：２９２２９９．
［２４］ ＳｕｎＸＹ，ＷｕＫ，ＺｈａｏＹ，ｅｔａｌ．ＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｏｆｋｅｒｎｅｌｓｈａｐｅａｎｄ

ｗｅｉｇｈｔｕｓｉｎｇｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓｉｎｗｈｅａｔ［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，

２００９，１６５：６１５６２４．
［２５］ ＷａｎｇＲＸ，ＨａｉＬ，ＺｈａｎｇＸＹ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｆｏｒｇｒａｉｎｆｉｌｌｌｉｎｇ

ｒａｔｅａｎｄｙｉｅｌｄｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎＲＩＬｓｏｆｔｈｅＣｈｉｎｅｓｅｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎＨｅｓｈａｎｇｍａｉ×Ｙｕ８６７９［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，

２００９，１１８：３１３３２５．
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