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20份美国冬小麦品种的遗传多样性分析

倪胜利，李兴茂，王立明
(甘肃省农业科学院旱地农业研究所，甘肃兰州730070)

摘要：为了解从美国引进的20个冬小麦品种的遗传差异及其遗传丰富度，提高其作为小麦种质资源的有效

刺用率．选择了具有多态性的24对SSR标记进行检澜。结果表明：48条引物在20个冬小麦品种中检测到153条差

异带，每对引物多态性位点2．13个，平均6．37个，可以清楚地将供试品种分开；20个材料的遗传相似系数为0．62

—0．84，平均遗传相似系数势0，72，供试品种的遗传基础有一定的差异性，其中相似系数最高的是IlL2与18．24，为

0，斛。聚类分析在相似系数0．68处将20个品种聚为四类。
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通过对引进小麦品种遗传多样性的研究，对小

麦种质资源的收集、保存、评价和开发利用及小麦遗

传资源核心种质的建立均具有十分重要的意义。作

物遗传多样性(Genetic divcrsity)主要是指种内不同

群体之问或一个群体内不同个体遗传变异的总和，

是生物多样性的重要组成部分。只有充分了解作物

的遗传多样性，才能有目的迸行种质创新和品种改

良¨一21。SSR序列(Simple Sequence Repeats，SSR)的

分布遍及人类和动植物的所有染色体及染色体各个

片段，因其随机分布于整个基因组中．所以具有位点

多、多态性丰富、操作简单、稳定性好等优点¨。J，目

前被广泛应用于小麦遗传多样性分析。Lee等bJ认

为在亲缘关系较近的小麦群体内，SSR标记能比

RFLP和RAPD标记提供更丰富的信息。Plaschke

等-4o利用位于15条染色体上的23个SSR标记，分

析了40份亲缘关系较近的欧洲小麦品种间的遗传

多样性，发现每一个SSR标记可检测到3—16个位

点，平均为6．2个：除2个小麦品种之外，其余材料

间均能相互区分。李小军等【s]选用分布于小麦7个

同源群的17对SSR引物，在47个小麦地方品种群

体中共检测到99个等位变异。陶先萍等【6J选用分

属7个部分同源群的14对SSR引物，对72份中国

地方小麦品种的遗传多样性进行分析，共检测到93

个等位位点。每一个SSR标记可检测到等位位点1

一lO个，平均4．42个。为了确定20份美国引进小

麦材料的遗传背景，熟悉它们的遗传丰富度，使将来

作为引进种质资源利用起来有据町依，同时也町以

提高外引种质资源的有效利用率。为此，笔者利用

在小麦基因组中多态性极高的SSR标记，对从美国

德州引进的20个冬小麦品种进行遗传多样性分析，

为合理开发利用国外引进种质进行种质创新和品种

改良提供理论依据。

1材料与方法

1．1试验材料

选用从美国德克萨斯州引进的冬小麦品种共

20份作为供试材料，具体名称见表1。

i．2小麦基因组DNA提取

取小麦苗期叶片，在液氮中研磨后用CTAB

法"J提取基因组DNA，经1％琼脂糖凝胶电泳检测

DNA含量。取适量DNA稀释为10 ng／}tL浓度备

用。

1．3 SSR分析

选用位于小麦微卫星图谱【7．8]中26条染色体

臂上的48个SSR标记，其引物序歹『J见表2。所甩引

物由上海生物工程公司合成，扩增反应在PTC一200

型梯度热循环仪上进行。PCR总反应体积20血，其

中包括：10 x PCR Btfffer2，00弘L，dNTPl．60弘L，TaqE

(5 U／ttL)／(2 U／ttL)0．16 ttL／0，40 rtL，Primer2．50

ttL，DNA模板4．00 ttL及ddH209．74 ptL。PCR应用

程序为94℃4 rain；94℃I min．退火1 win，72℃1

min。35个循环；72 oCl0 rnin。退火温度根据引物不

同而有所差异，其具体温度见表2。扩增产物加4

牡loading buffer于95℃变性8 rain后冰浴冷却待用。

采用6％变往聚丙烯酰胺凝胶．预电泳30 min后上

样4皿，电泳缓冲液上槽为0．5×TBE，下槽为l×
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TBE，恒功率66 W，电泳1．5 h左右，硝酸银染色。 胶晾干后观察记录，数码相机照相。

表1 供试小麦品种的名称及来源

Table I Names and origins of the wheat genotypes used in this study

序号 材料 来源 序号 材料 来源

No． Martial Odgi∞ No． Material Origin

I 1R8 美国德克萨斯Texas，USA ll lR35 美国德克萨斯Texas，USA

2 lRl4 美国德克萨斯Texas．USA 12 lR34 美国德克萨斯Texas．USA

3 11120 美国德克萨斯Texas，USA 13 1R27 美国德克萨斯Texas，USA

4 1R19 美国德克萨斯Texas．USA 14 1R25 美国德克萨斯TexeB。USA

5 IR4 美国德克萨斯Texas，USA 15 lR24 美国德克萨斯Texas，USA

6 1R6 美国德克萨斯Texas，USA 】6 IR26 美国德克萨斯Texas．USA

7 Itl5 美国德克萨斯Texas．USA 17 1R2 美国德克萨斯Texas，USA

8 lRI 美国德克萨斯Texas．USA 18 IRl7 美国德克萨斯Texas，USA

9 lR40 美国德克萨斯Texas，USA 19 IRl3 美国德克萨斯Texas，USA

10 11{39 美国德克萨斯Texas，USA 20 lRll 美国德克萨斯Texas，USA

1．4数据统计方法

产物的银染结果有带记为⋯1’，无带记为⋯0’，按
Nei和u的方法计算材料间遗传相似系数(Gs)Is J：

cS=2％／(Nf+M)，式中：N“为材料i和，共有的

扩增片段数目，M为材料i中出现的扩增片段数

目，Ⅳf为材料j中出现的扩增片段数目；计算材料问

的遗传距离(GD)：GD=1一GS。根据Gs值按不加

权成对群算术平均法(UPGMA)进行遗传相似性聚

类。全部数据处理用Excel和NTSYS PC2．10软件完

成。

2结果与分析

2．1 不同SSR引物的扩增产物电泳结果

用分别位于26条染色体长／短臂上的24对

SSR引物对20个美国冬小麦品种基因组DNA进行

PCR扩增，结果列于表3。24对引物共检测出153

个等位位点，引物等位点数在2一13个之间，平均每

个引物等位数为6．37个。引物WMS508和WMS312

的等位位点数最多。图1、图2分别是引物WMS301

与WMS508对20个品种(系)扩增的产物，其片段大

小约为lOO bp至1 800 bp，分别有lo个与11个等位

变异。其中以引物WMS46扩增的等位变异数最少。

2．2 SSR多态性分析

根据遗传相似系数对20个小麦品种进行聚类

分析，24对SSR引物可以将20个品种相互分开。

计算各品种间的遗传距离，其变异范围为0．16～

0．38，平均值为0．26；各小麦品种的遗传相似系数变

异范围为0．62—0．84，平均为0．78。其中1R35与

IR24的遗传相似系数最小(0．62)；1R2与IR24的遗

传距离最小(0．16)，说明供试品种之间的遗传基础

有一定的差异性。

图1 引物wMS301对20个冬小麦品种的扩增结果

I PCR amplification of 20 wheat cuhivarR by SSR markers

图2引物WMS508对20个冬小麦品种的扩增结果

Fig．2 PCR amplification of 20 wheat cuhivars by SSR I／larkeifs
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裹2 SSR分子标记引物

耻le 2 SSR primers used in this study

引物名称 序列 退火温度(℃) Gc含量(％)Primer㈣ Sequences(5’+；7) Annea／ing temperature Content of GC

WMSl35

WM5312

WMSl55

WMS∞l

WMSI拍

WMSl54

WMs570

W艄鸵76

WMSl53

WMCl75

WMSl∞

WMS25】

WMS626

WMs46

WMs337

WMS30

WMs484

WMSl83

WMS383

WMs325

WMS295

WMS344

uppe。：G。ITA．TAGTAGCA⋯TATAATGGcc 53．5Lower：GTccTC．CCATGATAm ⋯

Upper：肿G代AAcATcc”Trc^^AAGc
52．5Lower：ACACTGTCAACCTGGCAATG

Upper：ATCGCATGATCXACGTAGAG
Lower：ACATGc岸眦CTACCTAATCC

Upper：AATCATVPCCCCCTCCC

Lower：AATCATI'GGAAATCCATATGCC

Upper：ATCGAGGACGACATGAAGGT
LOweY 911^^GTTGCTGC=c^^TF兀℃C

Upper：CCAGAC,CCTC,GTIEAAAAAG

Lower：CCA；CTCTAGCGAGAGCTATc

Upper：TCACAGAGAGAGAGGGAGGG

l圳er：ATGTGTACATGll．cCCTCCA

Upper：TCGCCT]'I'I'ACAGTCGGC

Lower：ATGcGTAG('TGAGAccCAAA

Upper：ATI'rC．CCTGAAGAAAATATT

Lower：AA．r兀1cA(爪；CAlIACAC从G

Upper：GATCTCGTCACCCGGAATTC

Lower：TCI叭GACAACGACGCACAC
Upper：CCTCAC,TCAAACCGCTACTFCT

kWel'：CACTA唧CAA代TATCGCCGT
Upper：CGACAATGGGGTCTI'AGCAT

Lower：TGCACA呷AAAlrrACATCCGC

Upper：CAACTGGTrGCTACACAAGCA

Lower：(；GGATGTcTGll℃CATCTTAC

Upper：GATCTAAAATGTI'ATI'TTCTCTC

Lower：1℃ACTATCAGCTAAACGr(玎

Upper：GCACGTGAATGGATFGGAC

Lower：TGACCCAAlIACTGC．TC,GTCA

Upper：CCTCTrCCTCCCTCACTTAGC

Lower：1鲫AACT(脱(：TnY；CC
Upper：ACGGCGAGAAC嚣TCCTC

Lower：CATGAAAGGCAAGlllcGTcA

Upper：CAGGAGTAAGACACATGCCC

bwet：CTGGCTGGAGAl．rCAGG丌℃

Upper：ACATCGCTCTrCACAAACCC

Lower：AG兀℃CGGTc^T(敏’TAcG

Upper：GTCl-rCCCATCTCGCAAGAG

Lower：CrCGACTCCCATGTGGATc

Upper：ACGCCAGTTGATCCGTAAAC
Lower：GACATCAATAACC(Ⅺ1GGAl℃G

Upper：TTrcITCTGTCGTYCTCTTCCC

Lower：1-r兀TACGCGTCAACGACG

Upper：GTGAAGCAGACCCACAACAC

Lower：GAU；GCrrGCGACGTACAG

57．8

54．4

55，4

51．6

56．3

51．0

51．O

51．0

52．7

55．4

52．6

50．2

51．6

53．5

50．7

50．7

50．7

50．7

50．7

50．7

50．7

Up畔6竺竺黧o?竺!篡 50．7
Lower：A1T几BAGTcllGAAGrnECA

61 90

61．90

66．67

54．55

48．00

54 55

50．00

66．67

52．17

50．00

50 00

55．∞

50加

56．52

52．38

52．17

61．90

63．64

50．00

52．00

48．00

54．17

65．∞

50．00

48．00

61．90

42．3l

44．00

48．00

52．17

50．00

54．55

56．00

54．55

47．83

55．00

47．83

55．oo

47．83

55，∞

47．83

55．00

47．83

55．00

47。83

55∞

47．83

55∞
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裹3 SSR引物及所在染色体位置和等位位点数

Table 3 SSIi primers and their positions on chromosome and allelie loci

引物 染色体位置 等位变异 引物 染色体位置 等位变异
Primet Position oll chron',oBorae No．of alJdes Prinl盯Position oll chromosome No．of allel韩

WMSl35 lAL 7 WMs25I 4BL 6

WMS312 2AS 13 WMs626 6BL 8

WMSl55 3AL 6 WMS46 7BS 2

WM疑0I 4AS 6 WM$337 lnS 7

WMSl86 5AL 4 WMS“2 IDL 5

WMSl54 5As 6 WMS30l 2DS 10

WMs5傩 6BS ll WMs484 2DL 8

WMS570 6^L 5 WMS|83 3DS 6

WMs276 7AL 4 WMs3S3 3DL 3

WMSl53 1BL 6 WM$325 6DS 5

WMCl75 2BL 9 WMs295 7DS 7

WMSl嘴 3BL 6 WM$344 7BL 3

2．3聚类分析

20个美国冬小麦品种聚类分析结果详见图3。

在距离0．68处可将20个品种分为四类。第一类包

括了4个品种，其中1R8与1R14遗传关系比较近。

第二类包括了10个品种，可分为两个亚类，第一个

亚类(II—1)包括了IR4、lR40、IRl3、1R39、1R17、

1R11、11124和1H2等共8个品种，其中IR2与lB24

的遗传关系最近，遗传相似系数为0．84，相似度比

较大，与其它的品种遗传差异比较大。第二亚类(Ⅱ

一2)包括2个品种，即1R6与1R5，两者之问的遗传

相似系数为0．745；第三类包括了1个品种，即l Rl，

与其它参试品种的遗传距离较大，相似度低；第四类

包括了5个品种，即1R35、11t26、11134、11t27与

lR25，其中1R34与lR27两品种之间的相似系数最

大，遗传关系最近。以上结果表明，SSR标记不仅能

有效地进行品种鉴定，而且还能在一定程度上揭示

小麦品种间的亲缘关系远近。

0．60 0 67 0 74 0．81 0 88

coefficient

：云
芝；
=

圈3 20份冬小麦品种的SSR标记遗传多样性聚类圈

Fig．3 Cluster of 20 accessions by SSR market．

3讨论 要景嚣蔷嚣嚣鬻善瓮裟
小麦是我国主要的粮食作物之一，SSR引物是 等[13]利用23个标记分析了40个亲缘关系较近的

邸川Ⅲ脚M啪m啪Ⅲ川阱船舶髓刚{曼{萋肼阱瞄
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小麦品种的遗传多样性，结果表明，可用较少的SSR

标记来检测小麦种质资源的遗传差异。倪中福

等【川用微卫星分子标记技术对我国不同生态区的6

个春小麦品种(系)及北方冬麦区的17个小麦品种

(系)D染色体组的遗传多样性进行了分析，根据65

个SSR标记计算了不同材料间的遗传距离平均为

0．43，本试验用了24对引物能将引进美国的20个

品种完全分开，较好地检测了供试材料的亲缘关系，

进一步证明SSR分子标记在小麦育种中的应用价

值。也显示出这批供试引进资源的遗传差异较小，

遗传基础狭窄。这为了解引进的美国旱地冬小麦品

种之间的遗传丰富度奠定了基础，为下一步有针对

性地开发利用引进小麦种质资源进行杂交育种亲本

的选配提供了重要的参考依据。从供试材料的聚类

分析中可以得出：在所有供试材料中，IRl与其他材

料的差异性最大。建议在选配亲本、配制杂交组合

时，多选用抗旱性强、抗寒性强及落黄好的国外材料

与国内材料进行杂交组合，可以创造出更多杂交后

代变异类型，以便提高抗旱育种工作效率。

本研究所用供试的美国小麦品种笔者曾在甘肃

陇东旱塬区种植观察过，这些供试材料均可以顺利

越冬，抗春冻性与当地选育出的推广品种相当，且发

现供试材料的分蘖力都特别强，各供试品种的成熟

期及分蘖成穗率存在着差异，虽然其遗传背景及亲

缘关系比较接近，但利用其作为种质资源时，必须根

据其特殊的农艺性状(如分蘖力强、抗寒性强等性

状)及品质特征进一步鉴选，所以这批供试材料作为

种质资利用还是具有很大的前途。也充分表明引进

资源时，还需考虑从不同生态区进行种质资源引进。

同时，我们的研究结果表明，只要选择合适的SSR

引物就可将不同小麦品种区分开来。
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SSR analysis of genetic diversity of twenty winter wheat

cultivars introduced from USA

NI Sheng·li，LI Xing—ma0，WANG Li-ming

(Institute矿Oryta,ut Farming。C,ansu Academy ofAgrictdtural Sciences，Lanz／wu，Gansu 730070，China)

Abstract：In order to gain knowledge of genetic diversity of winter wheat．20 eultivars introduced from USA were

analyzed for polymorphism by Some SSR markers developed in our laboratory．A set of 48 SSR rflarkel甚were$ereend and

a total of 153 allelie variants were detected in the 20 wheat cultivars．with the range of 2 to 13 alleles per marker and av·

erage of 6．37．The genetic similarity coefficient(GS)among the cultivars was 0．72 at average，and varied from 0．62 to

0．84．Based on 0．68 of GS，the eultivars used in this study were clustered into four groups．

Keywords：winter wheat；genetic diversity；SSR；cluster
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