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引进 ＩＣＡＲＤＡ 的小麦苗期抗旱性
鉴定及 ＳＮＰ 关联分析
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摘　 要:以引进国际干旱地区农业研究中心( ＩＣＡＲＤＡ)的 １６０ 份小麦为研究对象ꎬ在苗期用 ２０％ ＰＥＧ－６０００ 模

拟干旱条件进行处理ꎬ以正常营养液作为对照ꎬ分析干旱环境对 ７ 个苗期相关性状(苗高、最长根长、根数、茎叶鲜质

量、茎叶干质量、根鲜质量和根干质量)的影响ꎬ利用综合评价值进行抗旱评价及抗旱分级ꎬ并结合 ５５Ｋ ＳＮＰ 芯片对

１５９ 份小麦的苗期抗旱相关性状的抗旱系数进行关联分析ꎮ 抗旱鉴定结果表明:干旱处理下的各个苗期相关性状均

低于正常处理水平ꎬ按照综合评价值及系统聚类ꎬ将 １６０ 份小麦分为高抗旱(５ 份)、中等抗旱(５３ 份)、低抗旱(９７
份)和干旱敏感(５ 份)四类ꎻ在苗期筛选出 ５ 份高抗旱品种ꎬ包括 ＩＣＡＲＤＡ６９、ＩＣＡＲＤＡ５１、ＩＣＡＲＤＡ４９、ＩＣＡＲＤＡ８３、
ＩＣＡＲＤＡ８４ꎬ其 Ｄ 值分别为 ０.８２３、０.８１３、０.７６５、０.７２２、０.７１１ꎮ 关联分析结果显示:利用 ２４１５１ 个 ＳＮＰ 标记位点结合苗

期相关性状的抗旱系数在 Ｐ≤０.００１ 水平下共定位到 ２２７ 个抗旱相关标记ꎬ分布在除 １Ｂ、２Ｄ、４Ｄ 和 ６Ｄ 外的 １７ 条染

色体上ꎬ可解释 ７.１３％~ １４.６８％的表型变异ꎮ 检测到 ３ 个多效应位点ꎬ分别位于 ４Ｂ、５Ｂ 和 ６Ａ 染色体上ꎬ可解释

９.３１％~１３.２８％的表型变异ꎮ 其中ꎬ位于 ４Ｂ 染色体上的 ＡＸ－１０８７８９３３７ 与茎叶干质量和根干质量显著关联ꎬ可解释

１０.４４％~ １３.２８％的表型变异ꎻ位于 ５Ｂ 染色体上的 ＡＸ－１０９３５３０９２ 与苗高和根鲜质量显著关联ꎬ可解释 ９.３１％ ~
１０.９３％的表型变异ꎻ位于 ６Ａ 染色体上的 ＡＸ－１１０４３２１２８ 与苗高和根鲜质量显著关联ꎬ可解释 ９.９５％ ~ ９.９９％的表型

变异ꎮ
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　 　 我国是干旱灾害发生十分严重的国家ꎬ每年旱

灾发生占总自然灾害的 １５％以上[１]ꎮ 青海省处于

我国西北部的青藏高原ꎬ干旱灾害十分频繁且严

重ꎬ旱灾的发生将使青海省东部农业区小麦的产量

和品质受到极大影响[２－３]ꎮ 选育高抗旱品种以及更

深入研究高抗旱品种的抗旱作用机制对于保证青

海省粮食安全具有重要意义ꎮ
苗期是小麦生长发育的关键时期ꎬ在苗期表现

的抗旱性将对植株后期生长具有重要影响[４]ꎮ 为

选育出高抗旱品种ꎬ许多学者选择在苗期使用聚乙

二醇(ＰＥＧ－６０００)作为渗透剂模拟干旱条件来筛选

抗旱品种ꎮ 例如孙宪印等[５]、赵佳佳等[６] 和李凤珍

等[７]利用 ＰＥＧ－６０００ 模拟干旱条件对不同地区的小

麦做了芽期和苗期的抗旱性筛选ꎮ 因此ꎬ在苗期使

用 ＰＥＧ－６０００ 鉴定小麦抗旱性具有可行性ꎮ
小麦的抗旱性是数量遗传性状ꎬ是受多基因控

制的ꎬ仅靠表型鉴定与生理鉴定是不够的[８]ꎮ 目

前ꎬ国内外许多学者致力于利用分子标记结合关联

分析对小麦抗旱性进行遗传研究ꎬ尤其是基于 ＳＮＰ
标记的关联分析的使用越来越广泛ꎮ 王博华等[９]

利用 ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片以国内外 ３００ 份小麦材料为研

究对象ꎬ共检测到 ４１ 个 ＳＮＰ 位点ꎮ Ｒａｂｂｉ 等[１０] 利

用 ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片以 ３６１ 份小麦材料为研究对象在 ９
个不同的环境下检测到了 ６９ 个与抗旱相关的位点ꎬ
其主要位于染色体 １Ａ、３Ａ、３Ｂ、３Ｄ、４Ａ、４Ｂ、４Ｄ、５Ｂ、
６Ａ、７Ａ 和 ７Ｂ 上ꎮ Ｍａｕｌａｎａ 等[１１]基于 ＳＮＰ 标记的混

合线性模型在染色体 １Ｂ、２Ａ、２Ｂ、２Ｄ、３Ａ、３Ｂ、３Ｄ、
４Ｂ、５Ａ、５Ｂ、６Ｂ 和 ７Ｂ 上检测到多个与幼苗耐旱相关

性状相关的显著位点ꎬ确定了 １２ 个响应干旱胁迫的

稳定位点ꎮ
目前ꎬＳＮＰ 标记技术已经越来越成熟ꎬ但青海

省小麦种质研究中应用该技术选育抗旱品种、挖掘

相关遗传位点的研究较少ꎮ 因此ꎬ本研究以引进国

际干旱农业研究中心( Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ａｇｒｉ￣
ｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｒｙ ＡｒｅａｓꎬＩＣＡＲＤＡ)的 １６０
份小麦为材料ꎬ对其进行苗期的抗旱性鉴定及 ＳＮＰ
位点挖掘ꎬ以期筛选出高抗旱品种及其抗旱相关

ＳＮＰ 位点ꎬ为青海省小麦育种提供参考ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试的 １６０ 份小麦材料(详见表 １)ꎬ由西北农

林科技大学韩德俊教授馈赠ꎮ ２０２２ 年 ８ 月至 ２０２３
年 ５ 月于青海省农科院实验室的恒温箱中进行

水培ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 苗期干旱处理　 将小麦种子用超纯水洗净ꎬ
经 ３％ ＮａＣｌＯ 消毒 １０ ｍｉｎ 后ꎬ超纯水反复冲洗 ２ ~ ３
次ꎬ将种子浸泡在超纯水中吸胀 ２４ ｈꎮ 选取露白的

种子均匀摆放至垫有两层滤纸的方形培养皿中(１０
ｃｍ×１０ ｃｍ)ꎬ并放入培养箱中培养ꎮ 培养条件为

２５℃恒温培养ꎬ１２ ｈ 光照ꎬ１２ ｈ 黑暗ꎬ光照强度为

１２ ０００ Ｌｘꎮ 培养至 ７ ｄ 后挑选长势一致的幼苗ꎬ去
除胚乳ꎬ用泡沫条固定在泡沫板上并放入育苗盘

(３６ ｃｍ×３６ ｃｍ×５ ｃｍ)中进行缓苗(３~５ ｄ)ꎬ幼苗生

长至两叶期后ꎬ开始进行干旱处理ꎬ干旱胁迫组在

育苗盘中加入 ２０％的 ＰＥＧ－６０００ 营养液ꎬ对照组中

加入正常的 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液ꎮ 试验处理设 ３ 次重

复ꎬ每个重复 １５ 株ꎬ处理 ７ ｄ 后ꎬ挑选长势接近一致

的 ５ 株苗ꎬ测定其表型数据ꎮ
１.２.２　 表型测定及数据分析　 采用的抗旱性相关性

状为最长根长 (Ｍａｘｉｍｕｍ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈꎬＭＲＬ)、苗高

(Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ＰＨ)、根条数(Ｒｏｏｔ ｎｕｍｂｅｒꎬ ＲＮ)、根鲜

质量(Ｒｏｏｔ ｆｒｅｓｈ ｍａｓｓꎬ ＲＦＭ)、茎叶鲜质量(Ｓｔｒａｗ ｆｒｅｓｈ
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表 １　 供试材料信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｔｅｒｉａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

品种 Ｖａｒｉｅｔｙ 谱系 Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

ＩＣＡＲＤＡ１ ＷＥＡＶＥＲ / ＷＬ ３９２８ / / ＳＷ ８９.３０６４ / ３ / ＳＯＭＡＭＡ￣３

ＩＣＡＲＤＡ２ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ３ ＹＭＩ ＃６ / ＧＥＮ / / ＴＩＡ.１ / ３ / ＶＥＥ＃５ / / ＤＯＶＥ / ＢＵＣ / ４ / ＡＳＦＯＯＲ￣４

ＩＣＡＲＤＡ４ ＷＥＡＶＥＲ / ＷＬ ３９２８ / / ＳＷ ８９.３０６４ / ３ / ＬＡＫＴＡ￣７

ＩＣＡＲＤＡ５ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ６ ＰＢＷ３４３∗２ / ＫＵＫＵＮ / / ２２ＳＡＷＳＮ ￣ ９７

ＩＣＡＲＤＡ７ ＣＨＡＭＡＲＡＮ / ＬＡＫＴＡ￣７

ＩＣＡＲＤＡ８ ＡＴＥＮＡ￣１ / / ＭＩＬＡＮ / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ９ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ６ / ＬＦＮ / ＩＩ５８.５７ / / ＰＲＬ / ３ / ＨＡＨＮ / ４ / ＫＡＵＺ / ５ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ１０ ＨＵＢＡＲＡ￣１３ / ４ / ＴＲＡＰ＃１ / ＢＯＷ/ / ＰＦＡＵ / ３ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ１１ ＰＡＳＴＯＲ￣２ / ３ / ＳＨＵＨＡ￣７ / / ＳＥＲＩ ８２ / ＳＨＵＨＡ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１２ ＨＵＢＡＲＡ￣１ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ / ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＳＨＵＨＡ￣７ / / ＳＥＲＩ ８２ / ＳＨＵＨＡ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１４ ＴＥＶＥＥ￣１１ / ＳＨＵＨＡ￣１９ / ７ / ＫＥＡ / ＴＡＮ / ４ / ＴＳＨ / ３ / ＫＡＬ / ＢＢ / / ＴＱＦＮ / ５ / ＷＬ７１６８ / ６ / ＳＮＢ

ＩＣＡＲＤＡ１５ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１６ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＭＮＣＨ / ３∗ＢＣＮ

ＩＣＡＲＤＡ１７ ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＥＲＩ / ４ / ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ１８ Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / / ＤＡＪＡＪ￣１０

ＩＣＡＲＤＡ１９ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ２０ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＷＥＡＶＥＲ / ＪＡＣＡＮＡ

ＩＣＡＲＤＡ２１ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＥＳＤＡ / ＳＨＷＡ / / ＢＣＮ

ＩＣＡＲＤＡ２２ ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＥＲＩ / ３ / ＴＥＶＥＥ’Ｓ’ / / ＣＲＯＷ/ ＶＥＥ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ２３ ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＥＲＩ / ３ / ＴＥＶＥＥ’Ｓ’ / / ＣＲＯＷ/ ＶＥＥ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ２４ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＰＢＷ６５ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ２５ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＰＢＷ６５ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ２６ ＷＨＥＡＴＥＡＲ / ２２ＳＡＷＳＮ ￣ １５６

ＩＣＡＲＤＡ２７ ＹＭＩ ＃６ / ＧＥＮ / / ＴＩＡ.１ / ３ / ＶＥＥ＃５ / / ＤＯＶＥ / ＢＵＣ / ４ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ２８ ＴＲＡＣＨＡ￣２ / ＳＨＵＨＡ￣３ / / ＫＡＵＺ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ２９ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＴＥＶＥＥ’Ｓ’ / ＢＯＢＷＨＩＴＥ ＃１

ＩＣＡＲＤＡ３０ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＴＥＶＥＥ’Ｓ’ / ＢＯＢＷＨＩＴＥ ＃１

ＩＣＡＲＤＡ３１ ＤＥＢＥＩＲＡ / ４ / ＫＡＵＺ / / ＡＬＴＡＲ ８４ / ＡＯＳ / ３ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ３２ ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / / ＲＤＷＧ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ３３ ＣＨＩＬＥＲＯ￣１ / ４ / ＶＥＥ’Ｓ’ / ３ / ＨＯＲＫ / ４ＭＨ / / ＫＡＬ￣ＢＢ / ５ / ＣＡＴＢＩＲＤ￣１０

ＩＣＡＲＤＡ３４ ＨＡＭＡＭ￣２/ ＦＬＡＧ￣４

ＩＣＡＲＤＡ３５ ＳＴＡＲ∗３ / ＬＯＴＵＳ￣５ / ４ / ＴＡＭ２００ / ＴＵＩ / / ＭＩＬＡＮ / ＫＡＵＺ / ３ / ＣＲＯＣ￣１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (２２４) / / ＯＰＡＴＡ

ＩＣＡＲＤＡ３６ ＶＥＥ / ＰＪＮ / / ２∗ＫＡＵＺ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ３７ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ３８ ＳＨＵＨＡ￣４/ / ＮＳ７３２ / ＨＥＲ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ３９ ＳＨＵＨＡ￣４/ / ＮＳ７３２ / ＨＥＲ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ４０ ＨＡＤＩＡＨ￣１４ / ３ / ＭＵＮＩＡ / ＣＨＴＯ / / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ４１ ＧＩＺＡ￣１６４ / / ＴＮＭＵ / ＭＩＬＡＮ
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续表 １
Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｔａｂｌｅ １
品种 Ｖａｒｉｅｔｙ 谱系 Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

ＩＣＡＲＤＡ４２ ＧＩＺＡ￣１６４ / / ＴＮＭＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ４３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ４４ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ４５ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ４６ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ４７ ＯＰＡＴＡ / ＲＡＹＯＮ / / ＫＡＵＺ / ３ / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ４８ ＳＨＵＨＡ￣４/ / ＮＳ７３２ / ＨＥＲ / ３ / ＴＮＭＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ４９ ＳＨＵＨＡ￣４/ / ＮＳ７３２ / ＨＥＲ / ３ / ＴＮＭＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ５０ ＡＴＴＩＬＡ ５０Ｙ / / ＡＴＴＩＬＡ / ＢＣＮ / ３ / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ５１ ＪＡＷＡＨＩＲ￣１ / ＧＩＲＷＩＬＬ￣５

ＩＣＡＲＤＡ５２ ＳＥＫＳＡＫＡ￣７ / / ＳＨＵＨＡ￣３ / ＰＧＯ / ＳＥＲＩ ８２

ＩＣＡＲＤＡ５３ ＫＢＧ￣０１ / ＴＯＷＰＥ

ＩＣＡＲＤＡ５４ ＳＩＤＳ￣１ / / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＲＡＹＯＮ

ＩＣＡＲＤＡ５５ ＳＩＤＳ￣１ / / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＲＡＹＯＮ

ＩＣＡＲＤＡ５６ ＧＩＺＡ￣１６８ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＴＲＡＰ / / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ５７ ＧＩＺＡ￣１６８ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＴＲＡＰ / / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ５８ ＧＩＺＡ￣１６８ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＴＲＡＰ / / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ５９ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＲＡＹＯＮ / / ＣＡＴＢＩＲＤ￣１

ＩＣＡＲＤＡ６０ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＲＡＹＯＮ / / ＣＡＴＢＩＲＤ￣１

ＩＣＡＲＤＡ６１ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＣＲＯＷ/ ３ / ＶＥＥ＃５ / ＳＡＲＡ / / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ６２ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＣＲＯＷ/ ３ / ＶＥＥ＃５ / ＳＡＲＡ / / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ６３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＨＸＬ８２４６ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ６４ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＨＸＬ８２４６ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ６５ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＨＸＬ８２４６ / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ６６ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＫＡＵＺ / ＧＹＳ / / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ６７ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＫＡＵＺ / ＧＹＳ / / ＫＡＵＺ

ＩＣＡＲＤＡ６８ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ６９ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＧＥＮ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＴＥＶＥＥ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ７０ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＨＵＢＡＲＡ￣１３

ＩＣＡＲＤＡ７１ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＨＵＢＡＲＡ￣１３

ＩＣＡＲＤＡ７２ ＶＥＥ / ＰＪＮ / / ２∗ＫＡＵＺ / ３ / ＳＨＵＨＡ￣４ / ＦＯＷ￣２

ＩＣＡＲＤＡ７３ ＡＴＴＩＬＡ / / ＶＥＥ＃５ / ＤＯＢＵＣ’Ｓ’ / ３ / ＷＡＴＡＮ￣７

ＩＣＡＲＤＡ７４ ＡＴＴＩＬＡ / / ＶＥＥ＃５ / ＤＯＢＵＣ’Ｓ’ / ３ / ＷＡＴＡＮ￣７

ＩＣＡＲＤＡ７５ ＡＴＴＩＬＡ / / ＶＥＥ＃５ / ＤＯＢＵＣ’Ｓ’ / ３ / ＱＡＤＡＮＦＥＲ￣９

ＩＣＡＲＤＡ７６ ＨＡＲ￣１６８５ ＝ ＡＴＩＬＬＡ￣７ / ＲＥＢＷＡＨ￣１２

ＩＣＡＲＤＡ７７ ＶＥＥ / ＮＡＣ / / ＲＥＢＷＡＨ￣１９

ＩＣＡＲＤＡ７８ ＶＥＥ / ＮＡＣ / / ＲＥＢＷＡＨ￣１９

ＩＣＡＲＤＡ７９ ＶＥＥ / ＮＡＣ / / ＲＥＢＷＡＨ￣１９

ＩＣＡＲＤＡ８０ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＦＬＯＲＫＷＡ￣２

ＩＣＡＲＤＡ８１ ＣＨＡＭＡＲＡＮ / ３ / ＶＥＥ＃５ / ＳＡＲＡ / / ＤＵＣＵＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ８２ ＴＩＬＩＬＡ / ＭＵＢＡＳＨＩＩＲ￣１

５２第 ３ 期　 　 　 　 　 　 　 李云香等:引进 ＩＣＡＲＤＡ 的小麦苗期抗旱性鉴定及 ＳＮＰ 关联分析



续表 １
Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｔａｂｌｅ １
品种 Ｖａｒｉｅｔｙ 谱系 Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

ＩＣＡＲＤＡ８３ ＴＩＬＩＬＡ / ＭＵＢＡＳＨＩＩＲ￣１

ＩＣＡＲＤＡ８４ ＣＨＡＭ￣４/ ＭＵＢＡＳＨＩＩＲ￣９

ＩＣＡＲＤＡ８５ ＣＨＡＭ￣４/ ＭＵＢＡＳＨＩＩＲ￣９

ＩＣＡＲＤＡ８６ ＶＡＧＡ ９２ / ＥＩＤ￣６

ＩＣＡＲＤＡ８７ ＨＵＷ ２３４ / ＲＥＢＷＡＨ￣１９

ＩＣＡＲＤＡ８８ ＱＡＦＺＡＨ￣７ / ＦＬＡＧ￣４

ＩＣＡＲＤＡ８９ ＱＡＦＺＡＨ￣２３ / ＺＥＭＡＭＲＡ￣２

ＩＣＡＲＤＡ９０ ＱＡＦＺＡＨ￣２７ / ＳＥＫＳＡＫＡ￣６

ＩＣＡＲＤＡ９１ Ｋ６２９５￣４Ａ / ＦＬＡＧ￣８

ＩＣＡＲＤＡ９２ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＳＨＩＨＡＢ￣７

ＩＣＡＲＤＡ９３ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＳＨＩＨＡＢ￣７

ＩＣＡＲＤＡ９４ ＷＡＴＡＮ￣７ / ＳＥＫＨＲＡＨ￣２

ＩＣＡＲＤＡ９５ ＷＡＴＡＮ￣７ / ＳＥＫＨＲＡＨ￣２

ＩＣＡＲＤＡ９６ ＰＡＳＴＯＲ￣５ / ＳＨＩＨＡＢ￣５

ＩＣＡＲＤＡ９７ ＭＩＬＡＮ / ＤＵＣＵＬＡ / / ＡＬ￣ＺＥＨＲＡＡ￣１

ＩＣＡＲＤＡ９８ ＰＶＮ / / ＫＡＵＺ / ＰＶＮ / ４ / ＣＲＯＣ１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＳＡ(２０５) / / ＫＡＵＺ / ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ９９ ＣＲＯＣ１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＳＡ(２０５) / / ＫＡＵＺ / ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ４ / ＦＬＡＧ￣１

ＩＣＡＲＤＡ１００ ＣＲＯＣ￣１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (２２４) / / ＯＰＡＴＡ / ３ / ＦＬＡＧ￣７

ＩＣＡＲＤＡ１０１ ＣＲＯＣ￣１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (２２４) / / ＯＰＡＴＡ / ３ / ＦＬＡＧ￣７

ＩＣＡＲＤＡ１０２ ＡＭＩＲ￣２ / ＴＡＪＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ１０３ ＣＨＩＬ / ＣＨＵＭ１８ / / ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＲＡＹＯＮ

ＩＣＡＲＤＡ１０４ ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’ / ３ / ＳＨＵＨＡ￣４ / / ＮＳ７３２ / ＨＥＲ / ４ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１０５ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＲＥＢＷＡＨ￣１３ / ５ / ＦＬＡＧ￣８

ＩＣＡＲＤＡ１０６ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＧＹＳ / / ＫＡＵＺ / ５ / ＭＵＮＩＡ / ＡＬＴＡＲ ８４ / / ＭＩＬＡＮ

ＩＣＡＲＤＡ１０７ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＧＹＳ / / ＫＡＵＺ / ５ / ＩＣＡＲＤＡ￣ＳＲＲＬ￣９

ＩＣＡＲＤＡ１０８ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ６ / ＬＦＮ / ＩＩ５８.５７ / / ＰＲＬ / ３ / ＨＡＨＮ / ４ / ＫＡＵＺ /
５ / ＫＡＵＺ / ７ / ＳＩＴＥ / ＭＯ / ３ / ＶＯＲＯＮＡ / ＢＡＵ / / ＢＡＵ

ＩＣＡＲＤＡ１０９ ＫＡＵＺ / ＡＡ / / ＫＡＵＺ / ３ / ＳＯＭＡＭＡ￣３/ ４ / ＷＡＴＡＮ￣１０
ＩＣＡＲＤＡ１１０ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＡＮＧＩ￣１ / ５ / ＫＡＢＯＷＳＨ￣１
ＩＣＡＲＤＡ１１１ ＧＯＵＢＡＲＡ￣１ / ＡＮＧＩ￣１ / / ＱＡＦＺＡＨ￣２１
ＩＣＡＲＤＡ１１２ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’ / ４ / ＱＡＦＺＡＨ￣３３
ＩＣＡＲＤＡ１１３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＳＡＲＡ １ / ＳＴＡＲ / / ＳＷ８９.３０６４
ＩＣＡＲＤＡ１１４ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＳＡＲＡ １ / ＳＴＡＲ / / ＳＷ８９.３０６４
ＩＣＡＲＤＡ１１５ ＱＩＭＭＡ￣１２ / ＲＥＢＷＡＨ￣１３ / ３ / ＮＧ８６７５ / ＣＢＲＤ / / ＭＩＬＡＮ
ＩＣＡＲＤＡ１１６ ＳＴＡＲ∗３ / ＬＯＴＵＳ￣５ / ３ / ＣＨＵＭ / / ７∗ＢＣＮ / ４ / ＦＬＡＧ￣２
ＩＣＡＲＤＡ１１７ ＳＴＡＲ∗３ / ＬＯＴＵＳ￣５ / ３ / ＣＨＵＭ / / ７∗ＢＣＮ / ４ / ＦＬＡＧ￣２
ＩＣＡＲＤＡ１１８ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＴＮＭＵ / ＭＩＬＡＮ / ５ / ＷＡＴＡＮ￣１２
ＩＣＡＲＤＡ１１９ ＨＵＢＡＲＡ￣１ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ / ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ / ６ / ＷＡＴＡＮ￣５
ＩＣＡＲＤＡ１２０ ＨＵＢＡＲＡ￣１ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ / ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ / ６ / ＷＡＴＡＮ￣５
ＩＣＡＲＤＡ１２１ ＨＵＢＡＲＡ￣１ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ / ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ / ６ / ＷＡＴＡＮ￣５
ＩＣＡＲＤＡ１２２ ＨＵＢＡＲＡ￣１ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ / ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ / ６ / ＷＡＴＡＮ￣５
ＩＣＡＲＤＡ１２３ Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / / ＫＡＰＳＷ/ ＳＨＵＨＡ￣１７ / ３ / ＭＵＢＡＳＨＩＩＲ￣１２
ＩＣＡＲＤＡ１２４ ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＫＡＵＺ / ＳＴＡＲ / ５ / ＳＨＡＭＩＥＫＨ￣７
ＩＣＡＲＤＡ１２５ ＫＡＳＹＯＮ / ＧＥＮＡＲＯ ８１ / / ＴＥＶＥＥ￣１ / .. / ４ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＫＡＵＺ / ５ / ＦＬＡＧ￣８
ＩＣＡＲＤＡ１２６ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＳＨＵＨＡ￣７ / / ＳＥＲＩ ８２ / ＳＨＵＨＡ’Ｓ’ / ５ / ＯＰＡＴＡ / ＲＡＹＯＮ / / ＫＡＵＺ
ＩＣＡＲＤＡ１２７ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＰＹＮ / ＢＡＵ / / ＭＩＬＡＮ / ５ / ＯＰＡＴＡ / ＲＡＹＯＮ / / ＫＡＵＺ
ＩＣＡＲＤＡ１２８ ＨＯＯＳＡＭ￣８/ / ＣＨＡＭ￣６/ ＦＬＯＲＫＷＡ￣２/ ３ / ＩＣＡＲＤＡ￣ＳＲＲＬ￣３
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续表 １
Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｔａｂｌｅ １
品种 Ｖａｒｉｅｔｙ 谱系 Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

ＩＣＡＲＤＡ１２９ ＨＯＯＳＡＭ￣８/ / ＣＨＡＭ￣６/ ＦＬＯＲＫＷＡ￣２/ ３ / ＩＣＡＲＤＡ￣ＳＲＲＬ￣３

ＩＣＡＲＤＡ１３０ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３１ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３２ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３４ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３５ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３６ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３７ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ / ５ / ＫＡＵＺ’Ｓ’ / ＳＨＵＨＡ￣１５

ＩＣＡＲＤＡ１３８ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１３９ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４０ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４１ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４２ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４３ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４４ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ∗２ / ４ / ＡＴＴＩＬＡ / / ＰＳＮ / ＢＯＷ/ ３ / ＡＴＴＩＬＡ

ＩＣＡＲＤＡ１４５ Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / / ＤＡＪＡＪ￣１０ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１４６ Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / / ＤＡＪＡＪ￣１０ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１４７ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / ６ / ＬＦＮ / ＩＩ５８.５７ / / ＰＲＬ / ３ / ＨＡＨＮ / ４ / ＫＡＵＺ / ５ / ＫＡＵＺ / ７ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１４８ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / ６ / ＬＦＮ / ＩＩ５８.５７ / / ＰＲＬ / ３ / ＨＡＨＮ / ４ / ＫＡＵＺ / ５ / ＫＡＵＺ / ７ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１４９ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１５０ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１５１ ＶＥＥ７ / ＫＡＵＺ / / ＰＦＡＵ / ＭＩＬＡＮ / ３ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ

ＩＣＡＲＤＡ１５２ ＳＥＲＩ.１Ｂ / / ＫＡＵＺ / ＨＥＶＯ / ３ / ＡＭＡＤ / ４ / ＷＥＡＶＥＲ / ＪＡＣＡＮＡ / ５ / ＣＲＯＣ￣１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (２２４) / / ＯＰＡＴＡ

ＩＣＡＲＤＡ１５３ ＡＴＴＩＬＡ∗２ / ＣＲＯＷ/ / ＭＩＬＡＮ / ＰＡＳＴＯＲ / ３ / ＦＬＡＧ￣６

ＩＣＡＲＤＡ１５４ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / ５ / ＩＣＡＲＤＡ￣ＳＲＲＬ￣１

ＩＣＡＲＤＡ１５５ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / ５ / Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１５６ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / ５ / Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１５７ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / ５ / Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１５８ ＳＥＲＩ.１Ｂ∗２ / ３ / ＫＡＵＺ∗２ / ＢＯＷ/ / ＫＡＵＺ / ４ / ＫＡＵＺ / ＳＡＭＡＲ￣１５ / ５ / Ｐ１.８６１ / ＲＤＷＧ / ３ / ＫＡＵＺ / / ＭＯＮ / ＣＲＯＷ’Ｓ’

ＩＣＡＲＤＡ１５９ ＱＩＭＭＡ￣１２ / ５ / ＣＨＥＮ / ＡＥＧＩＬＯＰＳ ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (ＴＡＵＳ) / / ＢＣＮ / ３ / ＶＥＥ＃７ /
ＢＯＷ/ ４ / ＰＡＳＴＯＲ / ６ / ＬＵＣＯ￣Ｍ / ＢＬ１１３３ / / ＯＣＩ / ３ / ＷＥＡＶＥＲ

ＩＣＡＲＤＡ１６０ ＫＡＴＩＬＡ￣７ / ４ / ＣＲＯＣ￣１ / ＡＥ.ＳＱＵＡＲＲＯＳＡ (２２４) / / ＯＰＡＴＡ / ３ / ＰＡＳＴＯＲ / ５ / ＰＡＳＴＯＲ / / ＭＵＮＩＡ / ＡＬＴＡＲ ８４

ｍａｓｓꎬ ＳＦＭ)、根干质量(Ｒｏｏｔ ｄｒｙ ｍａｓｓꎬ ＲＤＭ)和茎

叶干质量(Ｓｔｒａｗ ｄｒｙ ｍａｓｓꎬ ＳＤＭ)ꎮ 用千分之一天平

测量根鲜质量和苗鲜质量ꎬ在 １０５ ℃下杀青 ３０ ｍｉｎꎬ
８０℃烘至恒重ꎬ测定根干质量和茎叶干质量ꎮ

运用 ＷＰＳ Ｏｆｆｉｃｅ 和 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２５.０ 软

件进行表型数据处理ꎬ计算抗旱系数、隶属函数值、
权重以及综合评价值进行抗旱性的评价ꎬ计算方法

参照文献[１２－１３]ꎮ 用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘制相关性分析

图和聚类图ꎬ并用 Ｒ 语言计算遗传力ꎮ

１.３　 ＳＮＰ 数据质控以及群体结构分析

利用小麦 ５５Ｋ ＳＮＰ 芯片(中玉金标记(北京)生
物技术有限公司)对 １６０ 份品种进行全基因组扫

描ꎬ共获得 １５９ 份 (剔除 １ 份检测不合格样品:
ＩＣＡＲＤＡ８１) 小麦材料的原始数据 ５３０６３ 个ꎮ 用

Ｖｃｆｔｏｏｌｓ[１４]软件进行质控ꎬ剔除缺失率>２０％和最小

等位基因(ＭＡＦ)<５％的 ＳＮＰ 位点ꎬ经质控后共获得

２４１５１ 个 高 质 量 ＳＮＰ 标 记ꎮ 利 用 Ｐｏｗｅｒ Ｍａｋｅｒ
Ｖ３.２５软件[１５]计算供试材料的遗传多样性和多态信
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息含量(Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬＰＩＣ)ꎬＰＩＣ ＝
１－∑(Ｐ ｉｊ) ２(Ｐ ｉｊ表示 ｉ 位点的第 ｊ 个等位变异出现的

频率 )ꎮ 在 筛 选 的 ２４１５１ 个 ＳＮＰ 标 记 中 利 用

Ｐｌｉｎｋ１.９软件[１６] 再次进行 ＬＤ 过滤ꎬ获得 ２８２１ 个

ＳＮＰ 标记ꎬ用 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 软件[１７]进行群体结构分析ꎬ
将运行群体数目(Ｋ 值)设定在 ２ ~ １５ 区间ꎬ每个 Ｋ
值重复 ５ 次后取平均值ꎬ通过计算得到每个 Ｋ 值所

对应的交叉验证错误率 ＣＶ 值 ( Ｃｒｏｓｓ￣ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ
ｅｒｒｏｒ)ꎬＣＶ 值最小的对应 Ｋ 值即为最佳亚群数目ꎮ
采用 Ｒ 语言绘制亚群图ꎮ
１.４　 关联分析

通过高质控得到的 ２４１５１ 个 ＳＮＰ 标记位点ꎬ结
合表型数据对 １５９ 份小麦材料的苗期性状抗旱系数

进行关联分析ꎮ 以 Ｔａｓｓｅｌ 软件[１８] 运算得到的亲缘

关系 Ｋ 矩阵和 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 软件运算得到的 Ｑ 矩阵作

为协变量ꎬ采用一般线性模型(Ｇｅｎｅｒａｌ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌꎬ
ＧＬＭ)和混合线性模型(Ｍｉｘｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌꎬＭＬＭ)进
行关联分析ꎬ通过对两种模型的结果比对ꎬ采用

Ｔａｓｓｅｌ 软件中 Ｑ＋Ｋ 混合线性模型为最优模型选择ꎬ
以 Ｐ≤０.００１ 为阈值判定与目标性状显著关联的

ＳＮＰ 位点ꎮ 用 Ｒ 语言绘制 ＱＱ 图和曼哈顿图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 苗期表型性状的变异性分析

通过对两种处理下各个品种的不同性状进行

统计分析(表 ２)ꎬ发现在两种处理下各性状都表现

出较为广泛的变异ꎬ变异范围为 ７.５３％ ~ ４３.１３％ꎮ

在干旱处理下ꎬ苗高和根数性状的变异系数小于

１０％ꎬ而最长根长、茎叶鲜质量、根鲜质量、茎叶干质

量和根干质量变异系数均超过 １０％ꎬ其中茎叶鲜质

量抗旱系数的变异系数达到了最大ꎬ为 ４３.１３％ꎬ这
说明茎叶鲜质量受处理环境影响较大ꎮ 所测性状

的遗传力范围为 ０.０７４ ~ ０.９６８ꎬ其中茎叶鲜质量的

遗传力最小ꎬ为 ０. ０７４ꎬ而根数的遗传力最大ꎬ为
０.９６８ꎮ
２.２　 苗期抗旱系数之间的相关性

如图 １(见 ３２ 页)ꎬ通过对 ７ 个表型数据的抗旱

系数进行相关性分析ꎬ结果表明ꎬＤＣＰＨ除了与 ＤＣＳＦＭ

之间呈现不相关之外ꎬ与其他 ５ 个性状的抗旱系数之

间均呈现出极显著正相关ꎻＤＣＭＲＬ和 ＤＣＲＮ与 ＤＣＲＦＭ、
ＤＣＳＤＭ、ＤＣＲＤＭ两两之间呈现极显著正相关ꎻＤＣＳＦＭ与

ＤＣＳＤＭ之间呈现极显著正相关ꎬＤＣＳＦＭ与 ＤＣＲＤＭ之间呈

显著正相关ꎻＤＣＲＦＭ与 ＤＣＳＤＭ和 ＤＣＲＤＭ之间呈极显著正

相关ꎻＤＣＳＤＭ与 ＤＣＲＤＭ之间均呈现极显著正相关ꎮ
２.３　 小麦苗期性状的主成分分析

对小麦苗期的 ７ 个性状进行主成分分析ꎬ提取

４ 个主成分因子ꎬ累计贡献率为 ８７.９２％(表 ３)ꎮ 表

明小麦苗期的第一主成分的贡献率为 ４９.３９３％、特
征值为 ３.４５７ꎬ苗高、根数、根鲜质量、茎叶干质量和

根干质量的荷载系数较大ꎻ第二主成分的贡献率为

１５.５２８％、特征值为 １.０８７ꎬ最长根长的荷载系数较

大ꎻ第三主成分的贡献率为 １４. １３１％、特征值为

０.９８９ꎬ茎叶鲜质量的荷载系数较大ꎻ第四主成分的贡

献率为 ８.８６８％、特征值为 ０.６２１ꎬ苗高的荷载系数较大ꎮ

表 ２　 小麦苗期性状的变异性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｔｒａｉｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

苗高
ＰＨ / ｃｍ

最长根长
ＭＲＬ / ｃｍ

根数
ＲＮ

茎叶鲜质量
ＳＦＭ / ｇ

根鲜质量
ＲＦＭ / ｇ

茎叶干质量
ＳＤＭ / ｇ

根干质量
ＲＤＭ / ｇ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

最大值 Ｍａｘ. ２９.２８ ２３.１０ ９.６ ０.４６８ ０.２７６ ０.０５４ ０.０１９
最小值 Ｍｉｎ. １６.１２ ８.７６ ４.４ ０.１１６ ０.０５０ ０.０１９ ０.００６

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ２２.６５ １４.４３ ６.７ ０.２４６ ０.１４５ ０.０３１ ０.０１１
标准差 ＳＤ ２.７０ ３.０７ ０.８ ０.０５７ ０.０４０ ０.００７ ０.００２

变异系数 ＣＶ / ％ １１.９１ ２１.２４ １１.９ ２３.３４１ ２７.７４２ ２１.０９９ ２１.０４５

干旱处理
Ｄｒｏｕｇｈｔ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

最大值 Ｍａｘ １９.２３ １６.２２ ７.８ ０.１６６ ０.１６１ ０.０４１ ０.０１６
最小值 Ｍｉｎ １０.６８ ８.５３ ５.１ ０.０６０ ０.０６２ ０.０１５ ０.００７

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ １５.３２ １２.３３ ６.６ ０.１１９ ０.１１０ ０.０２３ ０.０１１
标准差 ＳＤ １.３５ １.７８ ０.５ ０.０１９ ０.０１９ ０.００３ ０.００２

变异系数 ＣＶ / ％ ８.８２ １４.４２ ７.５ １６.３１８ １７.３０９ １５.３０６ １５.５８０

抗旱系数
Ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

最大值 Ｍａｘ ０.９０ １.３２ １.３ ０.８５１ １.２９４ １.２４７ １.５４０
最小值 Ｍｉｎ ０.５０ ０.５５ ０.７ ０.１１６ ０.３７８ ０.３７０ ０.５２２

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ０.６８ ０.８７ １.０ ０.３７７ ０.７９５ ０.７５２ ０.９８５
标准差 ＳＤ ０.０８ ０.１３ ０.１ ０.１６３ ０.１７９ ０.１３１ ０.１６２

变异系数 ＣＶ / ％ １１.３５ １４.３８ １０.０ ４３.１３０ ２２.４９１ １７.４４２ １６.４４７

广义遗传力 Ｈ２ ０.１０９ ０.７８２ ０.９６８ ０.０７４ ０.５８５ ０.３８５ ０.３６８
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表 ３　 小麦苗期各综合指标特征值、贡献率和累计贡献率
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｖａｌｕｅꎬ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ
ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ

ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ
性状
Ｔｒａｉｔ

主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
１ ２ ３ ４

苗高 ＰＨ ０.６９２ ０.０１６ －０.１７１ ０.６８６
最长根长 ＭＲＬ ０.４０２ ０.８５４ ０.００９ －０.１５２

根数 ＲＮ ０.６４４ －０.５８３ －０.１６５ －０.２４３
茎叶鲜质量 ＳＦＭ ０.２３５ －０.１１０ ０.９５６ ０.０８０
根鲜质量 ＲＦＭ ０.８８４ －０.０１８ －０.１０７ －０.０７１

茎叶干质量 ＳＤＭ ０.８７８ ０.００４ ０.０８０ －０.００３
根干质量 ＲＤＭ ０.８９１ ０.０６６ ０.０２３ －０.２３７

特征值 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ３.４５７ １.０８７ ０.９８９ ０.６２１
贡献率 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ / ％ ４９.３９３ １５.５２８ １４.１３１ ８.８６８

累计贡献率 / ％
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ４９.３９３ ６４.９２０ ７９.０５２ ８７.９２０

２.４　 小麦苗期的聚类分析

根据参照方法计算得出各个品种的抗旱系数、
隶属函数值、权重和综合评价值(Ｄ 值)ꎮ 苗期 ４ 个

主成分的权重分别为 ０.５６２、０.１７７、０.１６１ 和 ０.１０１ꎬ
供试品种的 Ｄ 值的范围为 ０.１８４~０.８２３(表 ４)ꎮ

聚类分析结果如图 ２ 所示ꎬ将参试材料分为高

抗旱、中等抗旱、低抗旱和干旱敏感 ４ 类ꎮ 类群 Ｉ 为
高抗旱品种共 ５ 份(３.１２５％)ꎬＤ 值范围为 ０.７１１ ~
０.８２３ꎻ其中 ＩＣＡＲＤＡ６９ 的 Ｄ 值最高ꎬ为 ０.８２３ꎬ其次

为 ＩＣＡＲＤＡ５１、ＩＣＡＲＤＡ４９、ＩＣＡＲＤＡ８３、ＩＣＡＲＤＡ８４ꎬＤ
值分别为 ０.８１３、０.７６５、０.７２２、０.７１１ꎻ类群 ＩＩ 为中等

抗旱品种共 ５３ 份(３３.１２５％)ꎬＤ 值范围为 ０.５４３ ~
表 ４　 供试品种的综合 Ｄ 值

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ Ｄ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
材料名称 Ｖａｒｉｅｔｙ Ｄ 值 Ｄ ｖａｌｕｅ 材料名称 Ｖａｒｉｅｔｙ Ｄ 值 Ｄ ｖａｌｕｅ 材料名称 Ｖａｒｉｅｔｙ Ｄ 值 Ｄ ｖａｌｕｅ

ＩＣＡＲＤＡ１ ０.６０１ ＩＣＡＲＤＡ５５ ０.６３５ ＩＣＡＲＤＡ１０９ ０.６７４
ＩＣＡＲＤＡ２ ０.２５６ ＩＣＡＲＤＡ５６ ０.５３６ ＩＣＡＲＤＡ１１０ ０.５２９
ＩＣＡＲＤＡ３ ０.１８４ ＩＣＡＲＤＡ５７ ０.５５９ ＩＣＡＲＤＡ１１１ ０.５１１
ＩＣＡＲＤＡ４ ０.３２５ ＩＣＡＲＤＡ５８ ０.３９７ ＩＣＡＲＤＡ１１２ ０.３７６
ＩＣＡＲＤＡ５ ０.６４６ ＩＣＡＲＤＡ５９ ０.５１４ ＩＣＡＲＤＡ１１３ ０.６３６
ＩＣＡＲＤＡ６ ０.５２１ ＩＣＡＲＤＡ６０ ０.４９２ ＩＣＡＲＤＡ１１４ ０.４６０
ＩＣＡＲＤＡ７ ０.４７９ ＩＣＡＲＤＡ６１ ０.４９０ ＩＣＡＲＤＡ１１５ ０.４５５
ＩＣＡＲＤＡ８ ０.４１７ ＩＣＡＲＤＡ６２ ０.５８９ ＩＣＡＲＤＡ１１６ ０.３６８
ＩＣＡＲＤＡ９ ０.３９５ ＩＣＡＲＤＡ６３ ０.５６７ ＩＣＡＲＤＡ１１７ ０.６７８
ＩＣＡＲＤＡ１０ ０.２９０ ＩＣＡＲＤＡ６４ ０.５６３ ＩＣＡＲＤＡ１１８ ０.５２１
ＩＣＡＲＤＡ１１ ０.５９９ ＩＣＡＲＤＡ６５ ０.５３５ ＩＣＡＲＤＡ１１９ ０.５７０
ＩＣＡＲＤＡ１２ ０.４６９ ＩＣＡＲＤＡ６６ ０.４２８ ＩＣＡＲＤＡ１２０ ０.５６７
ＩＣＡＲＤＡ１３ ０.５９８ ＩＣＡＲＤＡ６７ ０.６２１ ＩＣＡＲＤＡ１２１ ０.４２８
ＩＣＡＲＤＡ１４ ０.３９０ ＩＣＡＲＤＡ６８ ０.３７３ ＩＣＡＲＤＡ１２２ ０.５８７
ＩＣＡＲＤＡ１５ ０.３８９ ＩＣＡＲＤＡ６９ ０.８２３ ＩＣＡＲＤＡ１２３ ０.６１２
ＩＣＡＲＤＡ１６ ０.３５５ ＩＣＡＲＤＡ７０ ０.４７１ ＩＣＡＲＤＡ１２４ ０.５０７
ＩＣＡＲＤＡ１７ ０.３７３ ＩＣＡＲＤＡ７１ ０.６４２ ＩＣＡＲＤＡ１２５ ０.４３４
ＩＣＡＲＤＡ１８ ０.３４２ ＩＣＡＲＤＡ７２ ０.５３６ ＩＣＡＲＤＡ１２６ ０.４５１
ＩＣＡＲＤＡ１９ ０.４１８ ＩＣＡＲＤＡ７３ ０.６５４ ＩＣＡＲＤＡ１２７ ０.５５２
ＩＣＡＲＤＡ２０ ０.３２６ ＩＣＡＲＤＡ７４ ０.５０５ ＩＣＡＲＤＡ１２８ ０.４４７
ＩＣＡＲＤＡ２１ ０.４１１ ＩＣＡＲＤＡ７５ ０.２３６ ＩＣＡＲＤＡ１２９ ０.５０１
ＩＣＡＲＤＡ２２ ０.４４４ ＩＣＡＲＤＡ７６ ０.６１４ ＩＣＡＲＤＡ１３０ ０.３５７
ＩＣＡＲＤＡ２３ ０.４５４ ＩＣＡＲＤＡ７７ ０.５３８ ＩＣＡＲＤＡ１３１ ０.４１０
ＩＣＡＲＤＡ２４ ０.４７６ ＩＣＡＲＤＡ７８ ０.４５９ ＩＣＡＲＤＡ１３２ ０.３９２
ＩＣＡＲＤＡ２５ ０.５５６ ＩＣＡＲＤＡ７９ ０.６４８ ＩＣＡＲＤＡ１３３ ０.５８７
ＩＣＡＲＤＡ２６ ０.３２０ ＩＣＡＲＤＡ８０ ０.５１２ ＩＣＡＲＤＡ１３４ ０.４３０
ＩＣＡＲＤＡ２７ ０.６８１ ＩＣＡＲＤＡ８１ ０.３６９ ＩＣＡＲＤＡ１３５ ０.５０８
ＩＣＡＲＤＡ２８ ０.５９６ ＩＣＡＲＤＡ８２ ０.５１５ ＩＣＡＲＤＡ１３６ ０.３８５
ＩＣＡＲＤＡ２９ ０.６４８ ＩＣＡＲＤＡ８３ ０.７２２ ＩＣＡＲＤＡ１３７ ０.４９６
ＩＣＡＲＤＡ３０ ０.４４８ ＩＣＡＲＤＡ８４ ０.７１１ ＩＣＡＲＤＡ１３８ ０.６２５
ＩＣＡＲＤＡ３１ ０.６０８ ＩＣＡＲＤＡ８５ ０.４９７ ＩＣＡＲＤＡ１３９ ０.６８５
ＩＣＡＲＤＡ３２ ０.６１３ ＩＣＡＲＤＡ８６ ０.５２９ ＩＣＡＲＤＡ１４０ ０.４５０
ＩＣＡＲＤＡ３３ ０.４８３ ＩＣＡＲＤＡ８７ ０.６０２ ＩＣＡＲＤＡ１４１ ０.４１０
ＩＣＡＲＤＡ３４ ０.４５１ ＩＣＡＲＤＡ８８ ０.６４０ ＩＣＡＲＤＡ１４２ ０.４９３
ＩＣＡＲＤＡ３５ ０.４１６ ＩＣＡＲＤＡ８９ ０.６３１ ＩＣＡＲＤＡ１４３ ０.５７６
ＩＣＡＲＤＡ３６ ０.３６０ ＩＣＡＲＤＡ９０ ０.４７８ ＩＣＡＲＤＡ１４４ ０.３１６
ＩＣＡＲＤＡ３７ ０.５７５ ＩＣＡＲＤＡ９１ ０.５２３ ＩＣＡＲＤＡ１４５ ０.３５３
ＩＣＡＲＤＡ３８ ０.４９２ ＩＣＡＲＤＡ９２ ０.５８３ ＩＣＡＲＤＡ１４６ ０.４０７
ＩＣＡＲＤＡ３９ ０.６４５ ＩＣＡＲＤＡ９３ ０.６００ ＩＣＡＲＤＡ１４７ ０.５０３
ＩＣＡＲＤＡ４０ ０.４３０ ＩＣＡＲＤＡ９４ ０.５０１ ＩＣＡＲＤＡ１４８ ０.４４３
ＩＣＡＲＤＡ４１ ０.６６４ ＩＣＡＲＤＡ９５ ０.４９８ ＩＣＡＲＤＡ１４９ ０.４８６
ＩＣＡＲＤＡ４２ ０.４１４ ＩＣＡＲＤＡ９６ ０.３８７ ＩＣＡＲＤＡ１５０ ０.３３２
ＩＣＡＲＤＡ４３ ０.５５８ ＩＣＡＲＤＡ９７ ０.６２０ ＩＣＡＲＤＡ１５１ ０.３４９
ＩＣＡＲＤＡ４４ ０.５２４ ＩＣＡＲＤＡ９８ ０.５４９ ＩＣＡＲＤＡ１５２ ０.４６１
ＩＣＡＲＤＡ４５ ０.５８０ ＩＣＡＲＤＡ９９ ０.５１５ ＩＣＡＲＤＡ１５３ ０.６６１
ＩＣＡＲＤＡ４６ ０.６４０ ＩＣＡＲＤＡ１００ ０.５３０ ＩＣＡＲＤＡ１５４ ０.３７７
ＩＣＡＲＤＡ４７ ０.６５６ ＩＣＡＲＤＡ１０１ ０.４５１ ＩＣＡＲＤＡ１５５ ０.４０６
ＩＣＡＲＤＡ４８ ０.５２３ ＩＣＡＲＤＡ１０２ ０.５１９ ＩＣＡＲＤＡ１５６ ０.２８１
ＩＣＡＲＤＡ４９ ０.７６５ ＩＣＡＲＤＡ１０３ ０.６０３ ＩＣＡＲＤＡ１５７ ０.５４６
ＩＣＡＲＤＡ５０ ０.５５９ ＩＣＡＲＤＡ１０４ ０.４７５ ＩＣＡＲＤＡ１５８ ０.４１１
ＩＣＡＲＤＡ５１ ０.８１３ ＩＣＡＲＤＡ１０５ ０.４５８ ＩＣＡＲＤＡ１５９ ０.４９１
ＩＣＡＲＤＡ５２ ０.５４３ ＩＣＡＲＤＡ１０６ ０.３４２ ＩＣＡＲＤＡ１６０ ０.４１４
ＩＣＡＲＤＡ５３ ０.５２３ ＩＣＡＲＤＡ１０７ ０.５９８
ＩＣＡＲＤＡ５４ ０.４３７ ＩＣＡＲＤＡ１０８ ０.５７２
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　 　 注:Ｉ:高抗旱群体ꎻＩＩ:中等抗旱群体ꎻＩＩＩ:干旱敏感群体ꎻＩＶ:低抗旱群体ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｉ: Ｈｉｇｈ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ＩＩ: Ｍｅｄｉｕｍ ｄｒｏｕｇｈｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ＩＩＩ: Ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎻ ＩＶ: Ｌｏｗ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图 ２　 １６０ 份小麦苗期抗旱性聚类分析图

Ｆｉｇ.２　 Ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １６０ ｗｈｅａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ

０.６８５ꎻ类群 ＩＩＩ 为干旱敏感品种共 ５ 份(３.１２５％)ꎬＤ
值范围为 ０.１８４ ~ ０.２９０ꎮ 类群 ＩＶ 为低抗旱品种共

９７ 份(６０.６２５％)ꎬＤ 值范围为 ０.３１６~０.５３８ꎮ
２.５　 ＳＮＰ 多态性及其分布

高质控后获得 ２４１５１ 个多态性 ＳＮＰ 位点ꎬ多态

性比率为 ４５. ５１％ ( ２４１５１ / ５３０６３)ꎮ 将筛选到的

２４１５１ 个 ＳＮＰ 位点标记绘制 ＳＮＰ 密度图(图 ３ꎬ见
３２ 页)ꎬ结果显示 ＳＮＰ 位点标记覆盖了整个基因

组ꎬ但在染色体组上的分布并不均匀ꎬ其在 Ａ、Ｂ、Ｄ
基因组上的分布分别为 ９３３８、９８６５、４９４８ 个(表 ５)ꎬ
分别占总基因组比率的 ３８.７％、４０.８％、２０.５％ꎬ总体

密度呈现为(Ｂ>Ａ>Ｄ)ꎮ 其中 ４Ｂ 染色体的 ＳＮＰ 标

记最多ꎬ为 １６７５ 个ꎬ４Ｄ 染色体的 ＳＮＰ 标记最少ꎬ为
３５７ 个ꎮ 全基因组的多态信息含量为 ０.３０６７ꎬＡ、Ｂ、
Ｄ 亚基因组的多态信息含量分别为 ０.３２６４、０.２９９９、
０.２９３７(Ａ>Ｂ>Ｄ)ꎮ Ａ、Ｂ、Ｄ 亚基因组的遗传多样性

也呈现为 Ａ(０.４０２３)>Ｂ(０.３６４２)>Ｄ(０.３５６８)ꎮ
２.６　 群体结构分析

用 Ａｄｍｉｘｔｕｒｅ 软件进行群体结构分析的结果表

明当 Ｋ＝ １１ 时ꎬＣＶ 值达到最小值ꎬ因此ꎬ可以将 １５９
份小麦材料分为 １１ 个类群(图 ４ａ、ｂꎬ见 ３２ 页)ꎬ将

Ｋ＝ １１ 运行生成的 Ｑ 矩阵作为协变量用于后续的关

联分析ꎮ 其中ꎬ亚群 Ｉ 有 ７ 个(４.４％)品种ꎻ亚群 ＩＩ
有 ２１ 个(１３.２％)品种ꎻ亚群 ＩＩＩ 有 １６ 个(１０.１％)品
种ꎻ亚群 ＩＶ 有 １１ 个(６.９％)品种ꎻ亚群 Ｖ 有 １２ 个

(７.６％)品种ꎻ亚 ＶＩ 有 １８ 个(１１.３％)品种ꎻ亚群 ＶＩＩ
有 １５ 个(９.４％)品种ꎻ亚群 ＶＩＩＩ 有 ２２ 个(１３.８％)品
种ꎻ亚群 ＩＸ 有 ４ 个(２. ５％)品种ꎻ亚群 Ｘ 有 １０ 个

(６.３％)品种ꎻ亚群 ＸＩ 有 ２３ 个(１４.５％)品种ꎮ
２.７　 小麦苗期相关性状的关联分析

使用筛选到的 ２４１５１ 个高质量 ＳＮＰ 位点结合

表型数据对小麦苗期抗旱相关性状进行关联分析ꎬ
共定位到 ２２７ 个与苗期抗旱相关性状的标记位点

(图 ５ꎬ见 ３３ 页)ꎬ贡献率为 ７.１３％ ~１４.６８％ꎮ 其中ꎬ
检测到与苗高相关联的标记位点 ４４ 个ꎬ分别位于

１Ａ、１Ｄ、２Ａ、３Ａ、３Ｂ、４Ｂ、５Ｂ、６Ａ、６Ｂ、７Ａ 和 ７Ｄ 染色体

上ꎬ贡献率为 ７.１６％~１４.６８％ꎻ检测到与最长根长相

关联的标记位点 ３ 个ꎬ分别位于 ２Ｂ、７Ｂ 染色体上ꎬ
贡献率为 ８.０６％~８.７５％ꎻ检测到与根数相关联的标

记位点 ３６ 个ꎬ分别位于 ２Ｂ、３Ｄ、４Ｂ、５Ａ、６Ａ 和 ７Ｄ 染

色体上ꎬ贡献率为 ７.２９％~１２.６８％ꎻ检测到与根鲜质

量相关联的标记位点 ３３ 个ꎬ分别位于 ２Ｂ、４Ａ、４Ｂ、５Ｂ、
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表 ５　 １５９ 份小麦材料的 ＳＮＰ 标记分布及多态性

Ｔａｂｌｅ ５　 ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ ｉｎ １５９ ｗｈｅａｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

标记数目
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｒｋｅｒｓ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / Ｍｂ

标记密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｍａｒｋｅｒｓ

多态信息含量
ＰＩＣ

遗传多样性
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

１Ａ １２２１ ５９３.２４ ０.４８５９ ０.３０５３ ０.３７１４
１Ｂ １３６２ ６８８.３５ ０.５０５４ ０.２７７１ ０.３３３０
１Ｄ ８１８ ４９５.２３ ０.６０５４ ０.３１００ ０.３７８１
２Ａ １５４０ ７８０.７０ ０.５０６９ ０.３５２６ ０.４３８７
２Ｂ １１７５ ７９９.２５ ０.６８０２ ０.３３１８ ０.４１１９
２Ｄ ９５１ ６５０.８８ ０.６８４４ ０.３４５７ ０.４３４７
３Ａ １１６３ ７４９.８７ ０.６４４８ ０.３０９９ ０.３８０２
３Ｂ １３７３ ８２９.７３ ０.６０４３ ０.２４３３ ０.２８４３
３Ｄ ４１８ ６１５.４６ １.４７２４ ０.２５９５ ０.３０８８
４Ａ ９７６ ７４３.３２ ０.７６１６ ０.３４６７ ０.４３８５
４Ｂ １６７５ ６７３.４７ ０.４０２１ ０.３０９８ ０.３７６９
４Ｄ ３５７ ５０９.１８ １.４２６３ ０.２９７０ ０.３６４０
５Ａ １５９０ ７０９.２２ ０.４４６１ ０.３１６７ ０.３９０５
５Ｂ １６５２ ７１１.８４ ０.４３０９ ０.３１６６ ０.３８５４
５Ｄ ６１８ ５６１.９２ ０.９０９３ ０.２７４３ ０.３２７６
６Ａ １５５０ ６１７.２５ ０.３９８２ ０.３４０６ ０.４１４３
６Ｂ １３３５ ７１４.６２ ０.５３５３ ０.３１１８ ０.３８０６
６Ｄ ７６５ ４７３.３０ ０.６１８７ ０.２９２８ ０.３５５１
７Ａ １２９８ ７３５.４６ ０.５６６６ ０.３１３２ ０.３８２１
７Ｂ １２９３ ７４４.３９ ０.５７５７ ０.３０８７ ０.３７７６
７Ｄ １０２１ ６３８.１９ ０.６２５１ ０.２７６７ ０.３２９５

Ａ 基因组 Ａ ｇｅｎｏｍｅ ９３３８ ４９２９.０６ ０.５２７８ ０.３２６４ ０.４０２３
Ｂ 基因组 Ｂ ｇｅｎｏｍｅ ９８６５ ５１６１.６５ ０.５２３２ ０.２９９９ ０.３６４２
Ｄ 基因组 Ｄ ｇｅｎｏｍｅ ４９４８ ３９４４.１６ ０.７９７１ ０.２９３７ ０.３５６８

总计 Ｔｏｔａｌ ２４１５１ １４０３４.８７ ０.６１６１ ０.３０６７ ０.３７４４

６Ａ、６Ｂ、７Ａ、７Ｂ 和 ７Ｄ 染色体上ꎬ贡献率为 ７.４９％ ~
１１.７６％ꎻ检测到与茎叶干质量相关联的标记位点 ３
个ꎬ分别位于 ２Ｂ、４Ｂ 和 ５Ｂ 染色体上ꎬ贡献率为

７.１３％~１２.８％ꎻ检测到与根干质量相关联的标记位

点 １０８ 个ꎬ是检测到位点最多的一个性状ꎬ分别位于

２Ａ、３Ａ、３Ｂ、３Ｄ、４Ｂ、５Ａ、５Ｂ、５Ｄ 和 ６Ａ 染色体上ꎬ贡
献率为 ９.１９％~ １３.２８％ꎻ没有检测到与茎叶鲜质量

相关联的标记位点ꎮ 此外ꎬ本研究中共有 ３ 个 ＳＮＰ
位点同时关联了 ２ 个及 ２ 个以上的苗期抗旱性状ꎬ
为多效应位点ꎬ其分别位于 ４Ｂ、５Ｂ 和 ６Ａ 染色体上ꎬ
贡献率为 ９.３１％ ~ １３.２８％ꎮ 其中位于 ４Ｂ 染色体上

的 ＡＸ－１０８７８９３３７ 与茎叶干质量和根干质量显著关

联ꎬ贡献率为 １０.４４％~１３.２８％ꎻ位于 ５Ｂ 染色体上的

ＡＸ－１０９３５３０９２ 与苗高和根鲜质量显著关联ꎬ贡献率

为 ９. ３１％ ~ １０. ９３％ꎻ 位于 ６Ａ 染色体上的 ＡＸ －
１１０４３２１２８ 与苗高和根鲜质量显著关联ꎬ贡献率为

９.９５％~９.９９％ꎮ

３　 讨　 论

３.１　 ＰＥＧ 胁迫后小麦苗期相关性状的变化

苗期属于小麦的一个早期生长阶段ꎬ对于干旱

胁迫十分的敏感ꎬ尤其是形态变化最为直观ꎬ并且

影响着整个植株的后期发育过程[１９]ꎮ 本研究利用

ＰＥＧ－６０００ 对 １６０ 份引进 ＩＣＡＲＤＡ 的小麦材料进行

了苗期干旱胁迫试验ꎬ在干旱胁迫处理下的相关性

状水平均低于正常处理ꎬ这表明在干旱胁迫下小麦

苗期的生长受到了明显的抑制ꎮ 在胁迫条件下小

麦品种变异系数变化较大的 ４ 个性状为茎叶鲜质

量、根鲜质量、茎叶干质量和根干质量ꎬ而最长根

长、苗高和根数次之ꎬ说明植株受到胁迫后其形态

受到了较大影响ꎬ从而影响了地上部分与地下部分

的生物量ꎬ这与前人的研究一致[２０－２１]ꎮ 相关性分析

表明ꎬ变异系数变化较小的最长根长、苗高和根数

均与多个性状之间存在极显著相关关系ꎬ这也说明

性状之间存在相互的关联性ꎬ单个性状无法全面的

鉴定小麦品种的抗旱能力ꎬ应该考虑多个指标综

合鉴定ꎮ
３.２　 小麦苗期抗旱性的关联分析

本研究基于 ５５Ｋ ＳＮＰ 芯片对 ７ 个苗期相关性

状结合 ２４１５１ 个 ＳＮＰ 位点进行关联分析ꎬ共检测到

抗旱相关位点 ２２７ 个ꎮ 在 ２Ｂ 染色体上检测到与最

长根长和茎叶干质量相关联的位点ꎬ这与陈贵菊

等[２２]和杨婉君[２３]的定位相似ꎮ 在 １Ａ、４Ｂ 和 ５Ｂ 染

色体上检测到与苗高相关联的位点ꎬ张政[８]也在 １Ａ
染色体上定位到与苗高相关的位点ꎮ 在 ４Ｂ 和 ６Ａ
染色体上检测到与根数相关联的位点ꎬ这与魏良

迪[２４]和屈春艳[２５]对于根数的定位是一致的ꎮ 在 ７Ｂ
和 ４Ｂ 染色体上定位到与根鲜质量相关联的位点ꎬ这
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　 　 注:ＤＣＰＨ:苗高抗旱系数ꎻＤＣＭＲＬ:最长根长抗旱系数ꎻＤＣＲＮ:根数抗旱系数ꎻＤＣＳＦＭ:茎叶鲜质量抗旱系数ꎻＤＣＲＦＭ:根鲜质量

抗旱系数ꎻＤＣＳＤＭ:茎叶干质量抗旱系数ꎻＤＣＲＤＭ:根干质量抗旱系数ꎮ ∗和∗∗分别表示差异显著(Ｐ≤０.０５)和极显著(Ｐ≤
０.０１)ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＤＣＰＨ: Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＭＲＬ: Ｍａｘｉｍｕｍ ｒｏｏｔ ｌｅｎｇｔｈ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＲＮ: Ｒｏｏｔ
ｎｕｍｂｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＳＦＭ: Ｓｔｒａｗ ｆｒｅｓｈ ｍａｓｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＲＦＭ: Ｒｏｏｔ ｆｒｅｓｈ ｍａｓｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＳＤＭ: Ｓｔｒａｗ ｄｒｙ ｍａｓｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻ ＤＣＲＤＭ: Ｒｏｏｔ ｄｒｙ ｍａｓｓ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ. ∗ ａｎｄ ∗∗ ｒｅ￣
ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ≤０.０５) ａｎｄ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ≤０.０１)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 １　 苗期抗旱系数之间的相关性
Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

图 ３　 ＳＮＰ 标记在各染色体的分布
Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 注:ｂ 图中不同的颜色区域代表不同的亚群ꎮ
　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ Ｆｉｇｕｒｅ ｂ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ.

图 ４　 １５９ 份小麦的群体结构分析
Ｆｉｇ.４　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １５９ ｗｈｅａｔ ｓａｍｐｌｅｓ
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　 　 注:(ａ)中刻度 ３ 纵轴横线为显著值阈值线ꎬ即 Ｐ≤０.００１ꎻ(ｂ)中黑色点所代表的为观测值ꎬ灰色区域是期待值的分布区域ꎬ
红色虚线代表期待值的正态分布ꎮ

Ｎｏｔｅ: (ａ) Ｔｈｅ ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｌｉｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｖｅｒｔｉｃａｌ ａｘｉｓ ｏｆ ｓｃａｌｅ ３ ｉｓ ｔｈｅ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｌｉｎｅ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｌｕｅꎬ ｉ.ｅ.ꎬ Ｐ≤０.００１ꎻ Ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ｄｏｔ ｉｎ
(ｂ) ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｖａｌｕｅꎬ ｔｈｅ ｇｒａｙ ａｒｅａ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｖａｌｕｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｄ ｄａｓｈｅｄ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｖａｌｕｅ.

图 ５　 １５９ 份小麦苗期相关性状抗旱系数的曼哈顿图和 ＱＱ 图
Ｆｉｇ.５　 Ｍａｎｈａｔｔａｎ ｐｌｏｔｓ ａｎｄ ＱＱ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ １５９ ｗｈｅａｔ ｓｅｅｄｉｎｇ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ
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与曲可佳等[２６]的研究一致ꎮ 在 ４Ｂ 和 ５Ｂ 染色体上

检测到与根干质量相关联的位点ꎬ王巧玲[２７] 也在

４Ｂ 和 ５Ｂ 上检测到与根干质量相关的位点ꎮ 在本研

究中 ２Ｂ、４Ｂ、５Ｂ 和 ７Ｂ 染色体在多个性状中均存在

关联位点ꎬ这与前人的研究结果基本吻合ꎬ尤其是

定位在 ２Ｂ、４Ｂ 和 ５Ｂ 染色体上的位点ꎬ研究学者的

结果也出现了重叠ꎬ说明在 ２Ｂ、４Ｂ 和 ５Ｂ 染色体上

可能有调控小麦植株在干旱胁迫下生物量变化的

重要基因ꎮ 本次研究中还发现 ３ 个多效应位点ꎬ其
分别位于 ４Ｂ、５Ｂ 和 ６Ａ 染色体上ꎬ这也说明在 ４Ｂ 和

５Ｂ 染色体上可能存在着和小麦植株生长相关的重

要基因ꎬ后期研究可以结合其他生育期以及多个性

状进一步在 ４Ｂ 和 ５Ｂ 染色体上继续挖掘相关位点ꎬ
为小麦抗旱育种提供一定的参考ꎮ

４　 结　 论

本研究对 １６０ 份小麦进行苗期抗旱水培试验ꎬ
筛选到 ５ 份高抗旱品种ꎬ为 ＩＣＡＲＤＡ６９、ＩＣＡＲＤＡ５１、
ＩＣＡＲＤＡ４９、 ＩＣＡＲＤＡ８３ 和 ＩＣＡＲＤＡ８４ꎮ 利 用 ５５Ｋ
ＳＮＰ 芯片对 ７ 个苗期性状的抗旱系数进行关联分

析ꎬ共检测到 ２２７ 个与抗旱相关联的位点ꎬ分布在除

１Ｂ、２Ｄ、４Ｄ 和 ６Ｄ 外的 １７ 条染色体上ꎬ贡献率为

７.１３％~ １４.６８％ꎮ 检测到 ３ 个多效应位点ꎬ分别位

于 ４Ｂ、 ５Ｂ 和 ６Ａ 染色体上ꎬ 贡献率为 ９. ３１％ ~
１３.２８％ꎮ 本研究可为后期抗旱品种筛选及挖掘抗

旱相关基因位点奠定一定的理论基础ꎮ
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