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摘 要:为进一步挖掘小麦分蘖相关性状的数量性状位点(QTL),探索分蘖性状之间的遗传关系,以分

蘖性状差异较大的小麦品种Apache和新冬36号构建的255份重组自交系群体(RIL)为材料,分别测定其在

4个环境下的冬前分蘖数、单株分蘖数、单株有效分蘖数、单位面积有效分蘖数、分蘖角度、成穗率表型值,并

基于RIL群体的超低深度测序数据进行分蘖相关性状 QTL定位。结果表明,除1D、2D、3B、4D、7A和7B染

色体外,在其他15条染色体上共检测到53个分蘖性状相关的 QTL,包括13个冬前分蘖数 QTL、10个单株

分蘖数 QTL、8个单株有效分蘖数 QTL、11个单位面积有效分蘖数 QTL、4个分蘖角度 QTL、2个成穗率

QTL和5个一因多效的QTL,单个QTL的表型解释率为2.66%~28.76%。其中,QTn.xjau-4B在3个环

境下均被检测到,对单株有效分蘖数表型贡献率为28.76%,为稳定主效 QTL,同时也是R-E-Z位点,后续可

作为研究分蘖及株型的重要位点。
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Abstract:Inordertofurtherexplorethequantitativetraitlocus(QTL)fortillering-relatedtraitsin
wheat,andtoexplorethegeneticrelationshipbetweentilleringtraits,weused255recombinantin-
bredlines(RIL)populations,constructedfromApacheandXindong36,asresearchmaterialstode-
termineseveralkeymetrics.Theseincludedthenumberofpre-wintertillers,thenumberofsingle
tillers,thenumberofeffectivetillers,theeffectivetillersperunitarea,andthetillerangle.Thephe-
notypicvaluesofspikerateweredeterminedinfourenvironments.TheQTLcontrollingtillering-re-
latedtraitswascarriedoutbasedontheultra-lowdepthsequencingdataoftheRILpopulations.The
resultsshowedthatatotalof53QTLsfortilleringtraitsweredetectedon15chromosomes,including
13QTLsforpre-wintertillernumber,10QTLsforsingle-planttillernumber,8QTLsforeffective
tillernumberperplant,11QTLsforeffectivetillernumberperunitarea,4QTLsfortillerangle,2
QTLsforspike-formingrate,and5pleiotropismQTLs.Thephenotypicinterpretationratesofindi-
vidualQTLsrangedfrom2.66%to28.76%.Amongthem,QTn.xjau-4Bwasdetectedinallthree



environments,withaphenotypiccontributionrateof28.76%totheeffectivenumberoftillersofa
singleplant.ThisstableQTLisamajoreffectiveandR-E-Zlocus,whichcanbeusedasanimportant
locusforthestudyoftilleringandplanttype.
Keywords:Wheat;Tilleringtraits;Ultra-lowdepthsequencing;QTLanalysis

  小麦(Triticumaestivum L.)是世界重要的

粮食作物之一[1-2]。为满足人口增加对粮食产量

的需求,保障国家粮食安全,提升单产一直是小

麦育种工作的核心任务[3-5]。小麦产量由有效穗

数、穗粒数和千粒重组成,其中分蘖数直接影响有

效穗数,定位分蘖性状相关的 QTL对小麦产量

育种具有重要应用价值[6-7]。
近年来,随着高质量小麦参考基因组的发布

以及高通量测序技术的发展,分蘖性状相关基因

定位和克隆的研究陆续出现,且多集中于单株分

蘖数与有效分蘖数分析[8-9]。例如,1B染色体上

的Qetn-sau-1B.1可解释单株有效分蘖数的12.1%
~55.7%的表型变异[10];2D染色体上的Qltn-si-
cau-2D可解释单株分蘖数8.2%~19.1%的表型

变异[11];1A染色体上的Qltn.sau-MC-1A 可解释

分蘖数13.39%~60.40%的表型变异[12]。分蘖

角度是小麦株型性状的重要组成部分。研究发

现,TaTAC1对小麦的分蘖角度、分蘖数、旗叶夹

角等性状具有重要调控作用[13-14];位于2D、4A、

5A和6D染色体上的4个主效QTLs和位于2A、

3A、5A和7A染色体上的5个微效QTLs,可解释

小麦分蘖角度表型变异的1.83%~42.65%[15]。
对小麦不同发育时期分蘖数相关的QTL定位在

近几年也有报道,例如2D染色体上的qMTN-2D.1
和qMTN-2D.2可解释最大有效分蘖数3.85%~
19.34%的表型变异[11];4D染色体上的QTNW.
sicau-4D可解释冬前分蘖数4.84%~5.18%的

表型变异[8]。
前人对小麦分蘖性状 QTL定位往往关注个

别性状,缺少综合研究,且对于最大有效分蘖数和

成穗率研究较少[16]。本研究以分蘖较多的小麦

品种Apache为母本、分蘖中等的新冬36号为父

本构建的 RIL群体为试验材料,采用由中国农业

大学提出的基于超低覆盖度测序对单倍型进行数

量性状定位(lcQTH),以实现RIL群体的双亲单

倍型解析,进而构建高密度遗传连锁图谱[17],通
过对两年两点共计4个环境条件下的6个分蘖相

关性状进行表型考察及 QTL定位,以期为精准

改良分蘖性状和提高小麦单产提供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为 Apache和新冬36号及其杂交

构建的F6 代 RIL群体(共255个株系)。其中,

Apache为法国冬小麦品种,具有分蘖多、无芒、
蜡质层厚、生育期较长等特点;新冬36号是新疆

农垦科学院研究所培育的冬小麦品种,适应新疆

本地气候,表现出中等分蘖、生育期较短、抗病性

强等多种优异农艺性状。以上材料均由中国农业

大学小麦研究中心收集与保存。

1.2 田间种植

供试材料于2022-2023年和2023-2024
年度种植于新疆农科院奇台麦类试验站(89°13'
E,42°45'N)和新疆农业大学陆港校区试验基地

(87°34'E,43°48'N);2023-2024年度还种植于

河北邯郸市鸡泽中国农业大学实验站(114°79'E,

36°90'N),此环境仅分析单株有效分蘖数。采用

随机区组设计,3次重复,每份材料种植3行,行
长1m,行距0.2m,人工播种,密度为450万株·

hm-2。生育期内田间管理同当地大田。

1.3 测定指标及方法

测定冬前分蘖数、单株分蘖数、单株有效分蘖

数、单位面积有效分蘖数、分蘖角度,计算成穗率,
用于表型和遗传分析。

冬前分蘖数:11月中旬,每小区选取10株,
观测每株分蘖数量。

单株分蘖数:小麦成熟后,每小区选取 10
株,统计单株的分蘖数量。

单株有效分蘖数:小麦成熟后,每小区选取

10株,统计单株结实的分蘖数量。
单位面积有效分蘖数:小麦成熟后,每小区选取

0.2m2,统计单株结实的分蘖数量。
分蘖角度:小麦开花10d后,测量茎基位置

垂直30cm处与最外侧分枝之间的宽度,利用反

正切函数计算分蘖角度[18]。
成穗率=单株有效分蘖数/单株分蘖数×100%。

1.4 基因型测定及图谱构建

基于超低深度重测序技术对RIL群体的单
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倍型溯源[19],其中RIL系各遗传区段与新冬36
号一致的单倍型记为“A”,与 Apache一致的单倍

型记为“B”。采用JoinMap4.0和 RECORD软

件进行高密度遗传连锁图谱构建[20-21],遗传图谱

总长度为3788.772cM,包含21个连锁群,分别

对应小麦21条染色体,连锁群长度为96.057~
327.587cM。

1.5 QTL分析及候选基因的预测

利用 QTLCartographerV2.5软件中的复

合区间作图(CIM)法[22],对所有环境下的性状进

行QTL检测。采用Model6标准模型,背景控制

设定为5个参照标记,窗口为10cM,选用正反向

回归模型,步长为1.0cM,在0.05显著水平上,

permutation重复计算1000次,获得LOD阈值,
当LOD值≥2.5时,认为存在一个真实的QTL。

QTL命名为“Q+性状英文缩写+xjau+QTL位

点所在染色体”。基于小麦品种中国春参考基因

组数据库(http://www.wheatgenome.org/)和

NCBI网站(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)获
取表型贡献率显著且稳定的主效QTL侧翼标记

物理位置。

1.6 数据分析

采用Excel2019进行数据统计,用Python
3.10.10、SPSS22.0和 QTLIciMapping4.1软

件进行数据分析和广义遗传率的计算。

2 结果与分析

2.1 不同环境下供试材料的各性状表现

由表1可知,在不同种植环境下,亲本 A-
pache的冬前分蘖数、单株分蘖数、单株有效分蘖

数、单位面积有效分蘖数及成穗率的表型值均高

于亲本新冬36号,二者在E2、E3和E4环境下的

冬前分蘖数,E2和E3环境下的单株分蘖数,E2
和E5环境下的单株有效分蘖数,E3和E4环境

下的单位面积有效分蘖数,E4环境下的成穗率均

存在显著差异(P<0.05),在E1环境下的冬前分

蘖数、E1和E4环境下的单株分蘖数和单株有效

分蘖数存在极显著差异(P<0.01)。这说明两个

亲本在不同环境下各性状的表型值差异程度较

大,表明环境因素对小麦分蘖性状有重要作用。
在RIL群体中,6个性状的变异系数范围为

15.96%~44.16%,其中单株有效分蘖数的变异系

数最大,为31.54%~44.16%,其表型值为1.80~
10.40个;冬前分蘖数的变异系数为22.87%~

33.60%,其表型值为1.03~4.20个;单位面积有

效分蘖数的变异系数为15.96%~18.32%,其表

型值为164.88~531.48个·m-2;单株分蘖数、
成穗率和单株分蘖角度在4个不同环境下的变化

范围分别为2.06~13.90个、0.19%~0.85%和

6.15°~37.96°,变异系数分别为19.31%~29.19%、

19.64%~25.81%、21.47~33.08%。

RIL群体6个性状的偏度和峰度值均在-1~
1之间,接近正态分布,说明这些性状属于多基因

控制的数量性状。6个性状的遗传力均大于0.7,
具备进行 QTL定位分析的条件。其中,冬前分

蘖数的遗传力最高,为0.81;单位面积有效分蘖

数的遗传力最低,为0.71;单株分蘖数、单株有效

分蘖数、成穗率和单株分蘖角度的遗传力分别为

0.78、0.74、和0.72。

2.2 被测性状间的相关性

由表2可知,冬前分蘖数与单株分蘖数呈显

著负相关(P<0.05),在E1~E4环境下相关系

数分别为-0.681、-0.362、-0.515和-0.561。
这可能因为早期分蘖过多导致后期养分不足,影
响单株分蘖数的增加。单株分蘖数与单株有效分

蘖数在E1~E4环境下均呈极显著正相关(P<
0.01),相关系数分别为0.722、0.883、0.581的

0.745;单株分蘖数与单位面积有效分蘖数在E2
和E4环境下呈极显著正相关,相关系数分别为

0.747和0.696。这说明单株分蘖数的增加可提

高单株有效分蘖数和单位面积有效分蘖数,有助

于提高小麦群体的生产潜力。E2和E4环境下,
单位面积有效分蘖数与成穗率呈极显著正相关,
相关系数分别为0.647和0.633;单株有效分蘖

数与成穗率在E1~E4环境下均呈极显著正相

关,相关系数分别为0.640、0.799、0.532和0.757,
表明单株有效分蘖数的增加可促进成穗率的提

高。单株分蘖数、单株有效分蘖数、单位面积有效

分蘖数和成穗率之间呈正相关,而冬前分蘖数则

与这些性状之间呈现负相关。

2.3 分蘖相关性状QTL检测结果

利用构建的高密度遗传连锁图谱,结合不同

环境下RIL群体的表型数据,采用复合区间作图

法(CIM)对分蘖相关性状进行 QTL定位分析,
结果(表3)发现,除1D、2D、3B、4D、7A和7B染

色体外,其他15条染色体上共检测到48个分蘖

性状相关 QTL,其中6D染色体分布最多(有11
个),1A、2B和3A染色体均仅有1个。

·06· 麦 类 作 物 学 报                  第46卷



发现13个QTL与冬前分蘖数相关,分布在

2A、3D、4A、5B、5D、6B、6D、7D染色体上,表型变

异贡献率为4.18%~9.52%,其中6D染色体上

QTNPW.xjau-6D-1(物理位置:223.75~225.75
Mb)、QTNPW.xjau-6D-2(物理位置:195.75~
196.75 Mb)和QTNPW.xjau-6D-3(物理位置:

228.25~228.75Mb)表型变异贡献率较大,分别

为6.86%、9.52%和6.51%,推测6D染色体可

能对冬前分蘖数有调控作用。13个QTL加性效

应为-0.67~0.92。
定位到10个QTL与单株分蘖数相关,分布

在1A、1B、2A、2B、4A、5B、6D染色体上,表型贡

献率为3.82%~8.72%,其中6D染色体上的

QTN.xjau-6D-1(物理位置:164.75~153.75Mb)
和QTN.xjau-6D-2(物理位置:164.75~153.75
Mb)表型贡献率最大,分别为8.72%和8.30%。

10个QTL加性效应为-0.35~1.09。
定位到8个 QTL与单株有效分蘖数相关,

分布在2A、4A、5D、6A、6D、7D染色体上,可解释

2.66%~7.29%的表型变异,其中2A染色体上

的QETN.xjau-2A-1(物理位置:724.25~724.75
Mb)在E2、E4环境下被检测出,为稳定QTL,且
表型贡献率最大。8个QTL加性效应为-0.61~
0.71。

表1 RIL群体及亲本分蘖相关性状分析

Table1 Analysisoftillering-relatedtraitsinRILpopulationandparents

性状
Trait

环境
Enviro-
nment

亲本Parent

Apache
新冬36号
Xindong36

RIL群体 RILpopulation

平均值±标准差
Mean±SD

变异系数
Coefficientof
variation/%

范围
Range

偏度
Skewness

峰度
Kurtosis

遗传力
H2

TNPW

TN
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

ETN
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

ETNPUA
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

SR/%
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TA/°
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E1 3.50 2.60 2.42±0.61 25.21 1.03~4.22 -0.11 -0.43

E2 4.20 2.10* 2.71±0.80 29.52 1.16~4.30 -0.16 -0.87

E3 4.30 2.50* 2.58±0.59 22.87 2.01~4.11 0.12 -0.43

E4 3.60 1.50* 2.5±0.84 33.60 1.06~4.20 0.10 -0.94

E1 9.20 3.30** 9.11±1.76 19.31 4.53~12.84 -0.08 -0.78
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E2 10.30 5.70* 7.81±2.28 29.19 3.09~12.66 -0.20 -0.69

E3 12.70 5.30* 9.72±2.35 24.18 3.20~13.00 -0.03 -0.56

E4 16.70 5.70** 9.51±2.24 23.55 4.00~13.90 0.21 -0.52

E1 7.64 1.60** 5.22±1.71 32.76 2.06~7.21 0.51 -0.76
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E2 6.40 2.50* 4.80±2.12 44.16 2.06~9.09 0.15 -0.56

E3 7.80 3.70 5.77±1.82 31.54 2.00~9.67 0.68 -0.87

E4 10.50 2.50** 5.95±2.25 37.81 1.80~10.40 0.67 -0.93

E5 23.50 9.50* 13.18±3.51 26.63 5.83~24.33 0.65 -0.55

E1 424.88 280.22 365.25±66.13 18.10 164.88~483.24 -0.06 -0.39
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E2 408.00 251.55 366.09±67.05 18.32 164.88~529.04 -.0.55 -0.39

E3 398.86 221.11* 370.71±59.17 15.96 174.26~486.46 -0.49 0.15

E4 589.72 310.66* 379.37±62.25 16.41 282.57~531.48 0.58 -0.36

E1 0.63 0.48 0.56±0.11 19.64 0.20~0.79 0.22 -0.55
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E2 0.70 0.43 0.60±0.15 25.00 0.19~0.84 -0.52 -0.40

E3 0.83 0.69 0.60±0.13 21.67 0.26~0.85 -0.13 0.60

E4 0.81 0.44* 0.62±0.16 25.81 0.21~0.85 -0.56 -0.61

E1 16.70 18.43 20.17±4.33 21.47 11.31~33.69 -0.48 -0.59
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

E2 13.38 7.53 21.20±4.92 23.21 11.31~33.69 0.19 -0.05

E3 24.45 15.82 23.95±6.08 25.39 10.40~37.99 0.14 -0.06

E4 20.39 11.31 17.02±5.63 33.08 6.15~33.65 0.47 -0.51

0.87

0.78

􀪋􀪋􀪋

0.8

􀪋􀪋􀪋

0.79

􀪋􀪋􀪋

0.84

􀪋􀪋􀪋

0.81

􀪋􀪋􀪋

  E1:2022—2023年度奇台;E2:2023—2024年度奇台;E3:2022—2023年度陆港;E4:2023—2024年度陆港;E5:2023—2024年度邯
郸。TNPW:冬前分蘖数;TN:单株分蘖数;ETN:单株有效分蘖数;ETNPUA:单位面积有效分蘖数;SR:成穗率;TA:单株分蘖角度。
*和**分别表示两个亲本间在0.05和0.01水平差异显著。下表同。

E1:2022—2023Qitai;E2:2023—2024Qitai;E3:2022—2023Lugang;E4:2023—2024Lugang;E5:2023—2024Handan.
TNPW:Tilleringnumberpre-winter;TN:Tillernumberperplant;ETN:Effectivetillernumberperplant;ETNPUA:Effectivetiller
numberperunitarea;TA:Tillerangle;SR:Spikerate.*and**indicatesignificantdifferencebetweenparentsat0.05and0.01lev-
els,respectively.Thesameintables2-4.
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表2 RIL群体分蘖性状间的相关性

Table2 Relationshipamongtillering-relatedtraitsinRILpopulations

性状
Trait

环境
Environment TNPW TN ETN ETNPUA SR TA

TNPW

TN

ETN

ETNPUA

SR

TA

E1 1

E2 1

E3 1

E4 1

E1 -0.681* 1

E2 -0.362* 1

E3 -0.515* 1

E4 -0.561* 1

E1 -0.460* 0.722** 1

E2 -0.298** 0.883** 1

E3 -0.384** 0.581** 1

E4 -0.282** 0.745** 1

E1 -0.028 0.112 0.049 1

E2 -0.316** 0.747** 0.823** 1

E3 -0.361** 0.060 -0.066 1

E4 -0.676** 0.696** 0.882** 1

E1 -0.090 0.057 0.640** 0.049 1

E2 -0.106 0.445** 0.799** 0.647**. 1

E3 -0.030 0.348* 0.532** 0.007 1

E4 -0.433* 0.146* 0.757** 0.633** 1

E1 -0.049 0.037 -0.004 -0.015 -0.034 1

E2 0.073 0.023 0.001 0.054 -0.006 1

E3 -0.101 0.168** -0.051 -0.033 -0.122 1

E4 0.004 -0.046 -0.057 -0.076 -0.086 1

*:P<0.05;**:P<0.01。

  定位到11个 QTL与单位面积有效分蘖数

相关,分布在1B、3D、4B、5A、5D、6D、7D染色体

上,解释了3.67%~6.01%的表型变异,其中3D
染色 体 上 的QETNPUA.xjau-3D (物 理 位 置:

604.25~608.75Mb)表型贡献率最大。11个

QTL加性效应为-0.70~0.74。
定位到4个 QTL与分蘖角度相关,分布在

3A、3D、4A、5B染色体上,表型贡献率为6.42%、

4.14%、4.39%和4.1%,3A染色体上的QTA.
xjau-3A(物理位置:100.25~101.75Mb)表型贡

献率最大。4个QTL加性效应为-1.26、0.85、

-0.98和-0.87。
定位到2个QTL与成穗率相关,分布在2A、

5A染色体上,对表型有4.16%和4.29%的贡献

率,其加性效应分别为0.32和-0.32。

2.4 一因多效QTL分析

本研究发现一些 QTL表现出“一因多效”

(表4),即1个 QTL位点同时与多个性状连锁。
在E2、E3、E4、E5环境下,对应于中国春参考基

因组的4B染色体约29.75~3.75Mb区间,检测

到同时控制冬前分蘖数、单株分蘖数、单株有效分

蘖数、单位面积有效分蘖数的QTL位点,表型贡

献率4.55%~28.76%,表明该位点受环境影响

较小,能够稳定表达;该位点对单株有效分蘖的表

型贡献率28.75%,后续可作为研究分蘖性状的

重要位点。在 E2、E4环境下,4B染色体上约

416.25~416.75Mb区间存在同时控制冬前分蘖

数、单株分蘖数、单株有效分蘖数的QTL,表型贡

献率4.74%~4.87%。在E2、E3环境下,4B染

色体上约26.75~28.25Mb区间存在同时控制

冬前分蘖数、单株有效分蘖数的 QTL,表型贡献

率在7.12%~7.50%。E2环境下,5D染色体约

370.75~371.25Mb区间存在同时控制冬前分蘖

数、单株分蘖数的QTL,表型贡献率5.25%~6.06%。
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表3 RIL群体中分蘖相关性状QTL位置和效应

Table3 Locationandeffectsoftillering-relatedQTLsintheRILpopulation

性状
Trait

环境
Environment

数量性状位点
QTL

标记区间
Markerinterval

置信区间
Confidence
interval/cM

LOD
加性效应
Additive
effect

表型贡献率
R2/%

TNPW E1 QTNPW.xjau-2A chr2A_685.25~chr2A_686.75 83.61 2.58 -0.24 4.24

TNPW E1 QTNPW.xjau-3D chr3D_24.25~chr3D_24.75 23.51 2.93 -0.26 4.68

TNPW E3 QTNPW.xjau-4A chr4A_639.75~chr4A_685.75 138.61 2.57 0.30 4.20

TNPW E1 QTNPW.xjau-5B chr5B_490.75~chr5B_491.25 64.01 2.68 0.24 4.18

TNPW E1 QTNPW.xjau-5D-1 chr5D_30.75~chr5D_32.25 31.01 3.18 -0.26 4.94

TNPW E1 QTNPW.xjau-5D-2 chr5D_369.75~chr5D_370.75 81.31 3.28 0.31 5.24

TNPW E3 QTNPW.xjau-5D-3 chr5D_385.75~chr5D_387.75 90.01 2.71 0.31 4.44

TNPW E3 QTNPW.xjau-6B chr6B_661~chr6B_662 87.81 3.20 0.31 4.78

TNPW E3 QTNPW.xjau-6D-1 chr6D_223.75~chr6D_225.75 124.31 4.15 0.85 6.86

TNPW E3 QTNPW.xjau-6D-2 chr6D_195.75~chr6D_196.75 131.31 5.98 0.92 9.52

TNPW E3 QTNPW.xjau-6D-3 chr6D_228.25~chr6D_228.75 139.91 3.83 0.78 6.51

TNPW E3 QTNPW.xjau-6D-4 chr6D_296.25~chr6D_296.75 151.21 3.25 -0.67 4.97

TNPW E3 QTNPW.xjau-7D Chr7D_446.25~chr7D_453.25 217.01 3.30 0.32 4.80

TN E1 QTN.xjau-1A chr1A_28.75~chr1A_29.25 37.31 2.82 -0.31 4.28

TN E1 QTN.xjau-1B-1 chr1B_122.25~chr1B_132.75 46.31 3.00 -0.32 4.55

TN E1 QTN.xjau-1B-2 chr1B_357.25~chr1B_357.75 55.01 2.63 -0.30 4.10

TN E1 QTN.xjau-2A chr2A_680.75~chr2A_682.25 81.61 2.82 -0.31 4.31

TN E3 QTN.xjau-2B chr2B_518.25~chr2B_521.75 88.71 2.51 -0.35 3.82

TN E3 QTN.xjau-4A chr4A_640.25~chr4A_649.75 143.21 3.08 0.39 4.93

TN E1 QTN.xjau-5B chr5B_479.25~chr5B_479.75 62.31 3.03 0.32 4.61

TN E3 QTN.xjau-6D-1 chr6D_164.75~chr6D_153.75 112.31 5.49 1.09 8.72

TN E3 QTN.xjau-6D-2 chr6D_182.25~chr6D_182.75 119.31 5.42 1.08 8.30

TN E2 QTN.xjau-6D-3 chr6D_329.25~chr6D_331.25 158.51 2.84 0.36 4.32

ETN E2、E4 QETN.xjau-2A-1 chr2A_724.25~chr2A_724.75 109.41 4.72 0.49 4.43、7.29

ETN E1 QETN.xjau-2A-2 chr2A_611.25~chr2A_611.75 63.41 3.06 -0.28 4.95

ETN E4 QETN.xjau-4A-1 chr4A_680.25~chr4A_680.75 146.81 2.72 -0.30 4.22

ETN E2 QETN.xjau-4A-2 chr4A_23.75~chr4A_24.25 31.81 2.80 0.25 4.19

ETN E5 QETN.xjau-5D chr5D_388.75~chr5D_390.25 92.61 2.74 -0.61 2.94

ETN E5 QETN.xjau-6A chr6A_154.25~chr6A_160.25 67.71 2.53 -0.59 2.66

ETN E5 QETN.xjau-6D chr6D_21.75~chr6D_22.25 50.71 3.59 0.71 3.98

ETN E3 QETN.xjau-7D chr7D_45.25~chr7D_45.75 65.51 2.89 -0.33 4.70

ETNPUA E3 QETNPUAxjau-1B-1 chr1B_93.75~chr1B_95.75 42.01 2.74 -0.54 4.74

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-1B-2 chr1B_597.75~chr1B_603.75 79.81 2.54 0.49 3.67

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-3D chr3D_604.25~chr3D_608.75 201.61 3.19 -0.61 6.01

ETNPUA E2 QETNPUA.xjau-4B chr4B_7.25~chr4B_12.75 6.21 2.68 -0.70 4.39

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-5A chr5A_654.5~chr5A_655.75 185.41 3.59 -0.59 5.57

ETNPUA E1 QETNPUAxjau-5D-1 chr5D_340.25~chr5D_341.25 64.01 2.80 0.70 4.38

ETNPUA E1 QETNPUAxjau-5D-2 chr5D_369.25~chr5D_369.75 81.31 3.19 0.74 4.95

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-6D-1 chr6D_148.75~chr6D_148.25 113.21 2.75 0.51 4.26

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-6D-2 chr6D_170.75~chr6D_170.25 123.51 3.44 0.57 5.16

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-6D-3 chr6D_217.25~chr6D_218.25 133.31 3.03 0.53 4.56

ETNPUA E3 QETNPUA.xjau-7D chr7D_29.75~chr7D_30.25 37.61 2.57 0.64 4.31

TA E3 QTA.xjau-3A chr3A_100.25~chr3A_101.75 59.81 4.00 -1.26 6.42

TA E1 QTA.xjau-3D chr3D_462.75~chr3D_463.25 102.11 2.50 0.85 4.14

TA E2 QTA.xjau-4A chr4A_616.75~chr4A_617.25 116.11 2.73 -0.98 4.39

TA E1 QTA.xjau-5B chr5B_631.75~chr5B_632.75 127.11 2.52 -0.87 4.10

SR E3 QSR.xjau-2A chr2A_722.75~chr2A_723.25 107.11 2.56 0.32 4.16

SR E3 QSR.xjau-5A chr5A_635.25~chr5A_638.75 173.91 2.63 -0.32 4.29
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图1 小麦分蘖性状相关QTL的染色体分布

Fig.1 Chromosomedistributionoftillering-relatedQTLsinwheat

表4 2个及2个以上分蘖性状相关的QTL位置和效应

Table4 LocationandeffectsoftwoormoreQTLsrelatedtotillering-relatedtraits

性状
Trait

环境
Environment

标记区间
Markerinterval

置信区间
Confidence
interval/cM

LOD
加性效应
Additive
effect

表型贡献率
R2/%

物理位置
Physical

location/Mb

TNPW、TN、ETN、
ETNPUA E2、E3、E4、E5chr4B_29.75~chr4B_33.75 37.51 3.01~22.26 -1.99~-0.374.55~28.76 29.75~33.75

TNPW、TN、ETN E2、E4、E5 chr4B_416.25~chr4B_416.75 46.91 3.04~3.93 -0.42~-0.30 4.74~4.87 416.25~416.75

TNPW、ETN E2、E3、E5 chr4B_26.75~chr4B_28.25 34.61 4.38~4.51 -0.40~-0.34 7.12~7.50 26.75~28.25

TNPW、TN E2 chr5D_370.75~chr5D_371.25 81.41 3.42~4.02 0.35~0.39 5.25~6.06 370.75~371.25

ETN、ETNPUA E1、E3 chr7A_25.75~chr7A_26.25 8.41 2.53~2.65 -0.29~0.97 4.00~4.33 25.75~26.25
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在E1、E3环境下,7A 染色体约25.75~26.25
Mb区间存在同时控制单株有效分蘖数、单位面积

有效分蘖数的QTL,表型贡献率4.00%~4.33%。

3 讨论

3.1 一因多效QTL
研究表明,小麦分蘖性状的遗传基础复杂,相

关QTL在 染 色 体 上 存 在 成 簇 分 布 和 富 集 区

域[23-24]。本研究鉴定出多个具有“一因多效”特征

的分蘖性状 QTL位点,在不同环境条件下表现

出较高的稳定性和表型贡献率,其中单株分蘖数、
单株有效分蘖数和单位面积最大有效分蘖数相关

的QTL存在重叠。Chen等[25]确定了一个稳定

表达的 QTL—Qetn-DW-4B.1,解释了有效分蘖数

12.40%~15.25%的表型变异,并将其定位在2.25
Mb间,其中包含23个与分蘖性状有关QTL。Li
等[26]在4B染色体上检测到多效 QTL—QTn.
caas-4B,可解释单株分蘖数13.75%~32.41%的

表型变异,且与单株有效分蘖数有关。Hu等[27]

在4D染色体上发现了与成穗率相关、稳定主效的

位点QSR.sicau-4D,解释了表型变异的18.24%~
24.48%,同时该位点也控制单位面积分蘖数和单

位面积有效分蘖数。
在实际生产中,分蘖数与分蘖其他性状之间

的相关性密切,如分蘖数多往往伴随有更高的有

效分蘖数,QTL重叠现象反映了这些性状的遗传

基础关系密切。

3.2 分蘖性状相关QTL分析

根据已报道的与分蘖相关QTL紧密连锁的

SNP标记以及公布的中国春基因组信息,将本研

究获得的表型贡献率较高的QTL与已报道的与

分蘖相关且已被克隆基因或已报道可重复定位的

QTL进行染色体物理位置比较,结果表明,有9
个QTL与已克隆或已报道QTL位置接近,可能

是相同QTL。
本研究中,位于6D染色体的chr6D_21.75与

chr6D_22.25 区 段 中 控 制 单 株 有 效 分 蘖 数 的

QTL—QETN.xjau-6D,与Yu等[28]检测出的单

株分蘖数QTL有部分区段重合,该QTL可解释

9.2%的表型变异,表明该区段可能是控制单株分

蘖数的主效位点。位于7D染色体的chr7D_45.
25与chr7D_45.75区段中控制单株有效分蘖数的

QTL—QETN.xjau-6D,与Liu等[29]检测出控制

单株分蘖数的QETN.sau-7D 有部分区段重合,

该 QTL可解释3.64%的表型变异。
位于5D染色体的chr5D_340.25与chr5D_

341.25区段控制单位面积有效分蘖数的 QTL—

QETNPUA.xjau-5D-1,与 Ayala等[30]检测出的

单株分蘖数QTL重合,该QTL可解释4.38%的

表型变异。
位于5B染色体的chr5B_631.75与chr5B_

632.75 区 段 间 控 制 分 蘖 角 度 的 QTL—QTA.
xjau-5B,与Chen等[31]检测出控制单株分蘖数的

QTL—QTil.dms-5B位置相近,该 QTL 可解释

33.7%的表型变异,该区段可能是控制分蘖数和

分蘖角度的多效、主效位点。位于3D 染色体的

chr3D _462.75与chr3D_463.25区段控制单株角

度的 QTL—QTA.xjau-3D,与Shukla等[32]检测到

的控制单株分蘖数的QTL—qTNIR.3D.1位置相

近,该QTL可解释12.2%的表型变异,该区域可

能是控制分蘖数和分蘖角度的多效、主效位点。
在本研究中,位于5A染色体的chr5A_635.25

与chr5A_638.75 区段间控制成穗率的 QTL—

QSR.xjau-5A,与Kato等[33]检测出控制单株分

蘖数QTL—QTn.ocs-5A.1位置相近,该 QTL可

解释0.19%的表型变异,为成穗率相关的新位点。

Zhao[18]等 发 现,QTA.hau-4B 作 为 主 效

QTL能够解释分蘖角度表型变异的7.88%~
18.82%,结合物理位置信息,其与本研究中在4B
染色体定位到同时控制冬前分蘖数、单株分蘖数、
单株有效分蘖数、单位面积有效分蘖数“一因多

效”QTL有重叠区域。

Song等[34]在4B染色体上定位到与千粒重

相关的位点QTgw.cau-4B,分子标记筛选和遗传

图谱分析揭示,其与r-e-z位点相关联,r-e-z位点的

缺失可诱导小麦的半矮秆性状,显著提升产量。

r-e-z位点位于4B染色体的29.75~33.75Mb区

间,标记区间为chr4B_29.75~chr4B_33.75,置信区

间为 37.51cM。此 位 点 与 本 研 究 中 定 位 的

QETN.xjau-4B物理位置和遗传距离高度一致,推
测为同一位点,LOD值范围为3.01~22.26,并且

能够解释单株有效分蘖数表型值28.76%的变

异,表明该 QTL可能对小麦的半矮秆性状及增

产有关键作用。

3.3 未报道的分蘖相关性状QTL分析

本研究鉴定到很多未被报道的小麦冬前分蘖

数、单株有效分蘖数和单位面积有效分蘖数相关

的QTL。
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鉴定出的与冬前分蘖数相关的 QTL包括

QTNPW.xjau-4A、QTNPW.xjau-6B、QT-
NPW.xjau-6D-3 和QTNPW.xjau-6D-4,其表型

贡献率分别为4.20%、4.78%、6.51%和4.97%。
值得注意的是,在6D 染色体上定位到的两个

QTL位置相近且效应较大,推测该区段对小麦冬

前分蘖数调控有重要作用,有助于我们构建更全

面的小麦分蘖调控网络,了解不同基因位点如何

协同影响冬前分蘖数。
与单株有效分蘖数相关的 QTL有QETN.

xjau-2A-2、QETN.xjau-4A-1和QETN.xjau-5D,
表型贡献率分别为4.95%、4.22%和2.94%,可
为未来的小麦育种提供新的遗传资源。

与单 位 面 积 有 效 分 蘖 数 相 关 的 QTL 有

QETNPUA.xjau-1B-1、QETNPUA.xjau-1B-2和

QETNPUA.xjau-5A,表型贡献率分别为4.74%、

3.67%和5.57%。1B染色体上的两个 QTL相

距较远,但均对单位面积有效分蘖数有影响。这

些QTL的发现为深入研究小麦单位面积有效分

蘖数的遗传机制提供了新的线索,可用于小麦产

量育种。

4 结论

本研究在小麦除1D、2D、3B、4D、7A和7B染

色体外的其他15条染色体上共检测到48个分

蘖性状相关的QTL,单个QTL的表型解释率为

2.66%~28.76%。4B染色体上的QETn.xjau-4B
在3个环境下均被检测到,其物理区间为29.75~
33.75Mb,对单株有效分蘖数表型贡献率达到

28.76%,为稳定的主效QTL,后续可作为研究分

蘖及株型的重要位点。
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