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摘 要:为解析小麦重组自交系(RIL)群体的农艺性状遗传变异特征,并创制适用于BNS(Bainongsteril-
ity)杂交小麦的新恢复系种质,以普通小麦组合(百农矮抗58×CL0442)衍生的120份F4 代RIL家系为材

料,系统调查了株高、穗颈长、穗下节长、分蘖角、穗长、穗数、有效分蘖数、主穗粒数、小穗数、穗粒重、单株粒重

和千粒重等12个关键农艺性状,并进行了变异、相关、主成分及系统聚类分析。结果表明,RIL群体在多数性

状上表现出丰富的遗传变异,其中单株粒重、有效分蘖数、穗数和分蘖角的变异系数均超过50%,存在明显的

超亲分离现象。在不同性状间,株高与单株粒重呈极显著正相关,穗下节长与主穗粒数呈显著负相关,穗颈长

与穗粒重呈显著正相关。通过主成分分析提取的前6个主成分累计贡献率达到83.37%,解析出生物量与单

株产量、穗部结实能力、株高及株型等核心性状组合,明确了群体变异的主要遗传方向。通过聚类分析将120
个家系划分为2大类、4个亚组,揭示了群体内显著的遗传分化。通过综合评价筛选出R8、R12等8个家系,

其综合性状表现优异,可作为BNS杂交小麦强恢复系选育的中间材料。
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ComprehensiveEvaluationofAgronomicTraitsinWheatRILPopulation
BasedonPrincipalComponentandClusterAnalyses
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Abstract:Toelucidatethegeneticvariationpatternsofagronomictraitsinarecombinantinbredline
(RIL)populationanddevelopnewrestorergermplasmforBNS(Bainongsterility)hybridwheat,this
studyutilized120F4RILfamiliesderivedfromacommonwheatcross(BainongAikang58×CL0442).
Twelvekeyagronomictraits,includingplantheight,panicleexertionlength,lengthofthetopinter-
node,tillerangle,spikelength,spikenumber,productivetillernumber,grainnumberpermain
spike,spikeletnumber,grainweightperspike,grainyieldperplant,andthousand-grainweight,

weresystematicallyinvestigatedandsubjectedtoanalysesofvariability,correlation,principalcompo-
nents,andsystematicclustering.Theresultsrevealedrichgeneticdiversitywithinthepopulationfor
mosttraits,withevidenttransgressivesegregation.Correlationanalysisindicatedahighlysignificant
positivecorrelationbetweenplantheightandgrainyieldperplant,asignificantnegativecorrelation
betweenthelengthofthetopinternodeandgrainweightpermainspike,andasignificantpositive
correlationbetweenpanicleexertionlengthandgrainweightperspike.Principalcomponentanalysis
extractedthefirstsixprincipalcomponents,whichcollectivelyaccountedfor83.37%ofthetotalvari-
ance,representingkeygeneticdimensionssuchasbiomassandplantyield,spikefertility,plant



heightstructure,andplantarchitecture.Clusteranalysiscategorizedthe120familiesintotwomajor
classesandfoursubgroups,revealingsignificantgeneticdifferentiationwithinthepopulation.Fur-
thermore,acomprehensiveevaluationidentifiedeightsuperiorlines,includingR8andR12,whichex-
hibitedoutstandingoverallperformance,providingvaluableintermediatematerialsforbreedingstrong
restorerlinesforBNShybridwheat.
Keywords:Wheat;Recombinantinbredlines;Agronomictraits;Clusteranalysis;Principalcompo-
nentanalysis

  小麦作为中国主要口粮作物,其产量的稳定

性直接关系到国家粮食安全。小麦产量由多个农

艺性状协同决定,深入解析这些性状间的关联性,
对小麦高产育种具有重要意义。主成分分析与聚

类分析是作物种质资源评价中常用的多元统计方

法。主成分分析能在保留大部分原始信息的前提

下,将多个相关性状转换为少数几个独立的主成

分,从而实现数据降维;聚类分析则能依据性状相

似性,对种质资源进行客观分类[1]。这两种方法

已被广泛应用于小麦、水稻、玉米等作物的遗传多

样性研究及优良种质筛选[2-11]。例如,金艳等[12]

与马斯霜等[13]分别利用上述方法,对CIMMYT
小麦种质及重组自交系(RIL)群体进行了有效综

合评价,成功筛选出综合性状优良的材料。然而,
农艺性状间的关联易受试验材料、气候等因素干

扰,导致不同研究结论间存在差异。利用遗传背

景相对稳定的群体是解决这一问题的有效途径。

RIL群体作为遗传稳定的永久性群体,能够为性

状遗传研究提供更为可靠的表型数据[14]。

BNS(Bainongsterility)型低温敏感雄性不育

系是黄淮麦区杂交小麦育种的重要遗传工具,其
育性转换彻底,应用前景广阔。然而,当前其相应

恢复系资源匮乏,已成为制约BNS杂交小麦杂种

优势利用的瓶颈[15-16]。因此,创制新的强恢复系

资源迫在眉睫。本研究以黄淮麦区骨干亲本百农

矮抗58与BNS强恢复系CL0442杂交构建的F4
代RIL群体为材料,对其12个主要农艺性状开

展了相关性、主成分及基于主成分的聚类分析,旨
在阐明性状间的遗传关系,明确不同株系的综合表

现,并筛选综合性状优异的株系,为培育BNS杂交

小麦新恢复系提供宝贵的中间材料和理论依据。

1 材料和方法

1.1 试验材料

本研究的试验材料为一个普通小麦RIL群

体,该群体以百农矮抗58为母本、CL0442为父

本,通过单粒传法衍生至F4 代。于2023年夏季

从F3 代植株上收获了F4 代种子。

1.2 田间种植

田间试验于2023年10月中旬在河南科技学

院小麦中心新乡朗公庙试验基地进行。从已创建

的348个F4 家系中随机选取120个家系(分别用

R1~R120表示),作为本研究的RIL群体进行田

间试验。试验采用随机区组设计,重复2次。每

家系种植2行,行长2.0m,行距0.25m。全生

育期进行常规水肥管理和病虫害防治,以确保植

株正常生长。

1.3 性状调查

2024年5月底进行田间和室内性状调查。
每个重复随机选择5株,田间调查株高、穗颈长、
穗下节长、分蘖角、穗长、穗数和有效分蘖数,室
内调查主穗粒数、小穗数、穗粒重、单株粒重和

千粒重。

1.4 数据处理分析

采用 MicrosoftExcel进行基本的数据整理

和描述性统计(平均值、标准差、变异系数)。使用

DPS9.5软件进行Pearson相关性分析、主成分

分析(PCA)以及系统聚类分析。聚类分析使用

Origin2021软件完成,采用离差平方和法进行计

算,并以树状图可视化。

2 结果与分析

2.1 F4 代RIL群体农艺性状的变异状况

F4 代RIL群体的农艺性状变异系数范围为

11.51%~57.69%(表1)。通过与亲本百农矮抗

58(P1)和CL0442(P2)的比较,群体在多个性状

上表现出明显的超亲分离。株型相关性状中,分
蘖角的变异最丰富,变异系数高达57.69%,其变

化范围(2.00~34.00°)超出双亲范围(P1:13.22°,

P2:31.80°)。穗颈长与穗下节长的变异系数分别

为25.75%和13.69%,也表现出较大变异。相比

之下,株高的变异系数最小(11.51%),且其群体
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平均值介于双亲之间,表明其在该群体中遗传相

对稳定。
产量构成性状的变异尤为突出。单株粒重的

变异系数最大(54.10%),其群体变化范围(1.48~
95.05g)远超亲本值(P1:30.23g,P2:25.32g),
平均值达到36.77g。有效分蘖数与穗数的变异

系数也均超过50%。此外,穗粒重、主穗粒数、小

穗数及穗长的变异系数分别为36.95%、25.81%、

20.98%和18.01%,均存在较广泛的遗传变异。千

粒重的变异系数为15.84%,在产量性状中最稳定。
综上所述,该RIL群体在多数性状上存在广

泛的超亲分离,尤其以单株粒重、有效分蘖数与分

蘖角为代表,为后续遗传研究和优良株系选育提

供了良好的材料基础。

表1 F4 代RIL群体主要农艺性状的变异

Table1 VariabilityofogronomictraitsintheF4generationofRILpopulation

性状
Trait

母本
P1

父本
P2

最大值
Max.

最小值
Min.

平均值
Average

标准差
SD

变异系数
CV/%

株高
Plantheight/cm 75.67 112.10 110.50 57.50 84.79 9.76 11.51

穗颈长
Panicleexertionlength/cm 0.45 0.62 1.50 0.25 0.59 0.15 25.75

穗下节长
Lengthofthetopinternode/cm 22.15 34.11 43.00 21.50 30.16 4.13 13.69

分蘖角
Tillerangle/° 13.22 31.80 34.00 2.00 14.69 8.48 57.69

穗数
Spikenumberperplant 25.14 35.37 73.00 2.00 35.34 18.11 51.24

有效分蘖数
Productivetillernumberperplant 24.52 23.45 73.00 1.00 32.85 17.13 52.14

穗长
Spikelength/cm 9.81 13.22 23.00 6.00 11.75 2.12 18.01

主穗粒数
Grainnumberpermainspike 44.07 53.93 90.00 14.00 45.40 11.72 25.81

小穗数
Spikeletnumberperspike 20.67 22.53 26.86 10.29 17.06 3.58 20.98

穗粒重
Grainweightperspike/g 1.26 1.10 3.55 0.31 1.18 0.44 36.95

单株粒重
Grainyieldperplant/g 30.23 25.32 90.05 1.48 36.77 19.89 54.10

千粒重
Thousand-grainweight/g 41.83 27.73 47.05 10.86 36.06 5.71 15.84

2.2 F4 代RIL群体农艺性状的相关性分析

性状间的相关性分析结果如表2所示。株型

性状中,株高与穗下节长、有效分蘖数、穗长及单

株粒重均呈极显著正相关(P<0.01)。穗颈长与

穗长呈极显著正相关,并与穗粒重呈显著正相关

(P<0.05)。值得注意的是,穗下节长与主穗粒

数呈显著负相关。在产量性状间,穗数与有效分

蘖数之间存在极强的极显著正相关(r=0.99),且
二者均与单株粒重呈极显著正相关(r=0.82,0.83)。
然而,穗数和有效分蘖数均与穗粒重呈极显著负

相关。此外,单株粒重还与穗长、主穗粒数及穗粒

重呈显著或极显著正相关。千粒重则与穗粒重呈

极显著正相关。
结果表明,在RIL群体中,单株产量高的家

系通常表现出植株较高、穗数或有效分蘖数多、穗
部较长等特征。

2.3 F4 代RIL群体性状的主成分分析

对RIL群体F4 代的12个主要农艺性状进

行主成分分析,结果(表3)表明,前6个主成分的

累积贡献率达到83.37%,能够充分代表原始数

据的主要信息。第1主成分贡献率为26.08%,
是影响群体变异最重要的因子。其在穗数、有效分

蘖数和单株粒重上具有最高的正载荷(均为0.51),
可定义为分蘖成穗与单株产量因子,表明分蘖成

穗能力是决定本群体单株产量潜力的首要遗传维

度。第2主成分贡献率为16.76%,其主要载荷

于主穗粒数、小穗数和穗粒重,可归结为穗部结实

因子,代表了单穗结实能力。第3主成分贡献率

为13.97%,在株高与穗下节长上载荷最高,体现

了植株的垂直生长因子。第4主成分贡献率为

10.44%,其主要由分蘖角(0.64)驱动,反映了植

株的水平伸展与株型因子。第5主成分贡献率为
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表2 F4 代RIL群体主要农艺性状的相关性分析

Table2 CorrelationanalysisofagronomictraitsinF4generationofRILpopulation

性状
Trait

株高
Plant
height

穗颈长
Panicle
exertion
length

穗下节长
Lengthof
thetop
internode

分蘖角
Tillerangle

穗数
Spike
number
perplant

有效分蘖数
Productive
tillerper
plantnumber

穗长
Spike
length

主穗粒数
Grain
number
permain
spike

小穗数
Spikelet
number
perspike

穗粒重
Grain
weight
perspike

单株粒重
Grain
yield

perplant

穗颈长
Panicleexertion

length
-0.01

穗下节长
Lengthofthetop
internode

0.45** 0.11

分蘖角
Tillerangle -0.08 -0.04 0.11

穗数
Spikenumber
perplant

0.22* 0.06 0.08 -0.01

有效分蘖数
Productivetiller
numberperplant

0.24** 0.05 0.09 -0.02 0.99**

穗长
Spikelength 0.30** 0.37** 0.18 -0.03 0.18 0.18

主穗粒数
Grainnumber
permainspike

-0.15 0.14 -0.21* 0.15 0.17 0.16 0.16

小穗数
Spikeletnumber
perspike

0.04 0.04 -0.06 0.15 0.09 0.09 0.26** 0.66**

穗粒重
Grainweight
perspike

-0.04 0.21* 0.07 -0.16 -0.28** -0.28** 0.09 0.21* 0.19*

单株粒重
Grainyieldperplant 0.24** 0.15 0.15 -0.08 0.82** 0.83** 0.22* 0.23* 0.17 0.20*

千粒重
Thousand-grain

weight
0.05 0.12 0.08 -0.03 -0.01 -0.01 0.13 0.15 0.05 0.31** 0.13

  *:P<0.05;**:P<0.01.

8.38%,在穗颈长和穗长上表现为较高的负载荷,
而在千粒重上表现为中等正载荷,表明较短的穗

颈和穗长可能与较大的粒重相关联,可视为一种

穗部结构与粒重权衡因子。第6主成分贡献率为

7.74%,其结构较为复杂,同时关联了分蘖角、千
粒重和株高(负值),可能反映了某些特定的生长

协调机制。
综上,主成分分析将12个农艺性状降维为6

个独立因子,并依据贡献率明确了性状遗传的主

次关系:前4个主成分(累计67.25%)主导了单

株产量潜力、穗部结实能力等核心变异,是恢复

系选育的首要目标;后2个主成分则揭示了穗

部结构(穗颈长、穗长)与粒重之间的负向权衡

关系,以及分蘖角、株高与粒重间的特定协调机

制,这些结果可为针对性地优化穗部结构和株

型提供理论依据。
基于主成分分析获得的特征向量与性状标

准化值,计算了每个家系的6个主成分得分(表

4)。其中,第1主成分得分前三的家系分别为

R1(4.33)、R11(4.20)和R8(3.99),最低为R71
(-3.79);第2主成分得分前三的家系分别为

R75(6.34)、R14(5.42)和 R119(2.69),最低为

R107(-2.88);第3主成分得分前三的家系分别

为R38(2.99)、R16(2.94)和R8(2.34),最低为

R4(-2.82);第4主成分得分前三的家系分别为

R90(2.64)、R65(2.44)和 R81(2.35),最低为

R14(-2.31);第5主成分得分前三的家系分别

为R62(2.46)、R34(2.29)和R33(1.99),最低为

R12(-3.00);第6主成分得分前三的家系分别

为R12(4.54)、R15(2.44)和R99(2.10),最低为

R70(-2.86)。加权计算了其综合得分,结果发

现,综合得分大于1的家系共有8个,依次为R8
(1.88)、R12(1.81)、R75(1.71)、R1(1.30)、R59
(1.17)、R46(1.08)、R11(1.04)和R65(1.02),表
明这些家系在生物量、穗部性状、株型结构等农艺性状

上具有最优的综合表现。与之相反,R10(-1.45)、

R71(-1.92)和R41(-2.03)的综合得分较低,
其综合性状表现最差。
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表3 F4 代RIL群体各性状的主成分分析

Table3 PrincipalcomponentanalysisinF4generationofRILpopulation
性状 Trait PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6

株高
Plantheight 0.22 -0.15 0.44 0.28 0.20 -0.39

穗颈长
Panicleexertionlength 0.13 0.26 0.26 -0.11 -0.66 0.35

穗下节长
Lengthofthetopinternode 0.13 -0.11 0.52 0.34 0.22 0.15

分蘖角
Tillerangle 0.00 0.05 -0.18 0.64 0.10 0.60

穗数
Spikenumberperplant 0.51 -0.22 -0.17 -0.09 -0.01 0.08

有效分蘖数
Productivetillernumberperplant 0.51 -0.22 -0.16 -0.09 0.00 0.07

穗长
Spikelength 0.24 0.22 0.30 0.21 -0.45 -0.19

主穗粒数
Grainnumberpermainspike 0.19 0.49 -0.34 0.11 0.06 -0.07

小穗数
Spikeletnumberperspike 0.18 0.46 -0.22 0.33 0.11 -0.35

穗粒重
Grainweightperspike -0.02 0.46 0.26 -0.32 0.27 -0.01

单株粒重
Grainyieldperplant 0.51 -0.01 -0.01 -0.24 0.14 0.08

千粒重
Thousand-grainweight 0.07 0.28 0.24 -0.24 0.41 0.41

特征值
Eigenvalue 3.13 2.01 1.68 1.25 1.01 0.93

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

百分率
Proportion/% 26.08 16.76 13.97 10.44 8.38 7.74

累计百分率
Cumulativeproportion/% 26.08 42.84 56.81 67.25 75.63 83.37

权重 Weight 0.31 0.20 0.17 0.13 0.10 0.09

  PC1~PC6:主成分1~6。表4同。
PC1~PC6:Principalcomponents1-6.Thesameintable4.

表4 F4 代RIL群体主成分得分

Table4 PrincipalcomponentscoresinF4generationofRILpopulation
家系
Line PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6

综合得分
Composite
Score

家系
Line PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6

综合得分
Composite
Score

R1 4.33 1.46 -1.02 -1.31 -0.47 0.34 1.30 R41 -3.64 -2.13 -1.19 -1.55 -0.72 0.01 -2.03

R2 -0.44 -0.03 0.45 0.06 0.65 0.36 0.04 R45 -0.09 1.48 -1.54 -0.95 0.14 -0.04 -0.10

R3 3.50 1.17 -2.16 0.39 -1.02 0.03 0.92 R46 3.03 0.25 -0.38 0.13 1.30 -0.04 1.08

R4 -0.49 0.32 -2.82 -0.78 -0.23 0.80 -0.61 R59 3.21 -0.32 1.18 0.09 0.05 0.19 1.17

R8 3.99 1.97 2.34 -0.23 -1.31 0.09 1.88 R62 0.40 -2.09 2.09 1.95 2.46 0.04 0.55

R9 -1.43 0.64 -0.58 -0.83 0.39 0.37 -0.45 R65 0.88 2.64 -0.28 2.44 -0.46 0.03 1.02

R10 -2.18 -1.49 -1.27 0.83 -2.18 -1.54 -1.45 R69 -0.47 -1.77 2.24 -0.86 -0.50 0.01 -0.28

R11 4.20 -0.06 -1.35 0.51 -0.24 -0.80 1.04 R70 -0.76 -1.66 1.47 0.89 -2.10 -2.86 -0.69

R12 3.84 0.57 2.21 0.04 -3.00 4.54 1.81 R71 -3.79 -2.10 -1.13 -0.62 -1.49 1.17 -1.92

R14 -1.43 5.42 0.05 -2.31 -0.06 0.88 0.44 R75 1.10 6.34 -0.12 0.61 0.57 -0.26 1.71

R15 -0.74 2.41 -1.88 1.37 -0.48 2.44 0.29 R81 -0.18 -0.42 -0.31 2.35 0.41 0.59 0.20

R16 -2.09 0.39 2.94 -1.10 1.57 -0.30 -0.09 R82 2.96 -0.89 0.71 -0.03 -0.12 -0.42 0.81

R25 -0.96 1.37 0.75 -0.35 0.28 0.24 0.11 R90 -1.92 1.40 -1.15 2.64 -1.12 -0.74 -0.36

R27 0.23 0.95 0.45 -1.06 0.00 0.52 0.25 R99 0.17 -0.63 1.19 -0.06 0.87 2.10 0.40

R33 1.91 -1.84 0.17 1.75 1.99 1.66 0.83 R102 -0.39 -1.33 1.44 0.42 1.65 0.29 0.10

R34 -0.97 -1.72 -1.09 -1.68 2.29 0.24 -0.79 R107 -2.19 -2.88 -0.88 1.85 -0.99 0.35 -1.25

R36 2.83 -0.88 0.76 -0.54 -0.64 -0.80 0.63 R113 -1.61 -0.97 2.04 1.40 1.10 -1.28 -0.19

R38 -1.69 0.80 2.99 -0.80 -1.13 -0.50 -0.13 R119 -1.22 2.69 0.04 2.22 -0.47 0.17 0.41
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2.4 基于主成分得分的聚类分析

为进一步解析群体内在的遗传结构,本研究

选取前6个主成分的得分作为新的综合变量,对

120个F4 代家系进行系统聚类分析(图1)。结果

表明,所有家系被清晰地划分为2个大类和4个

亚群(图1),各类群在关键农艺性状上表现出显

著的组间差异。
第Ⅰ大类包含67个家系,在第2主成分(穗

部结实因子)上普遍表现突出,但在决定单株产量

的第1主成分(生物量与单株产量因子)上表现较

弱或呈负值,表明该类群以大穗型家系为主,其单

穗的粒数、粒重潜力大,但整体生物量和分蘖成穗

数可能偏低。该类群可进一步细分为两个亚组:

I-1亚组包含R9、R14、R25、R27、R38等26个家

系,其主成分得分相对集中,性状表现较为一般,
是群体中数量性状分布的核心类型;I-2亚组包含

R1、R10、R45、R65、R75、R119等41个家系,其在

多个主成分上表现出更广泛的离散度,可能在某

些性状上具有特异的正向或负向极端表现,是性

状重组的产物。
第Ⅱ大类包含53个家系,第1主成分得分普

遍较高,显示出较高的生物量和单株产量潜力。
然而,其在穗部性状(PC2)和株型结构上出现分

化:Ⅱ-1亚组包含 R2、R62、R69、R102、R113等

11个家系,其在多个主成分上得分较为均衡,没
有表现出极端的性状倾向,属于性状协调的中间

类型;Ⅱ-2亚组包含R3、R8、R12、R36、R46、R59、

R82等42个家系,集中了多数在第1主成分(生
物量与单株产量因子)和第3主成分(垂直生长因

子)上得分较高的家系,它们不仅具有高生物量,
往往还兼具理想的株高结构,是选育高产、抗倒伏

恢复系的核心材料库。
该聚类结果清晰地揭示了群体内基于不同类

型性状组合的遗传分化,为从不同育种目标(如
“大穗型”或“多穗高产型”)出发筛选亲本提供了

直接依据。

图1 F4 代RIL群体聚类分析结果

Fig.1 ClusteranalysisinF4generationofRILpopulation

2.5 优良家系的综合评价与筛选

为筛选综合性状优良的恢复系候选材料,在
综合得分排序的基础上,结合聚类分析的类群归

属,对优良家系的遗传特性与高产潜力进行深入

剖析。结果显示,综合得分大于1的8个优良家

系(R8、R12、R75、R1、R59、R46、R11、R65)在聚

类分析中分布于不同的类群中,揭示了其多样化

的高产途径。具体而言,这些家系主要汇聚于两
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个遗传背景迥异的亚组。第Ⅱ大类的Ⅱ-2亚组

作为“生物量主导型”高产类群,该亚组集中了

R8、R12、R59、R46、R11、R65等6个优良家系,其
共同的特征是第1主成分(生物量与单株产量因

子)得分较高,具备强大的分蘖成穗与生物量积累

能力。第Ⅰ大类的I-2亚组作为“穗部特质型”类

群,包含了 R75和 R1,其中 R75在第2主成分

(穗部结实因子)上表现较为突出,属于典型的大

穗型家系,而R1则是一个特例,其综合高产能力

主要来源于较高的第1主成分得分。
根据其主成分构成,这些优良家系可归纳为

以下三种高产类型。均衡高产型:以 R8、R12为

代表,它们在决定产量的核心主成分(第1和第2
主成分)上均表现优异,实现了生物量与穗部结实

能力的理想协同,是综合性状最佳的候选家系。
生物量突出型:以 R1、R11、R46为代表,其特征

是第1主成分得分较高,单株产量潜力较大。穗

部特异型:以 R75为代表,其在第2主成分(穗部

结实因子)上得分比较高,具备较强的大穗特性,
是改良穗部性状的珍贵材料。

综上所述,本研究通过主成分分析实现了对

家系综合性状的精准量化排序,进而通过聚类分

析阐释了高产性状背后的不同遗传结构。最终筛

选出的8个优良家系,不仅综合表现优异,而且涵

盖了不同的高产类型,为BNS杂交小麦针对性地

选育强恢复系提供了多样化的核心亲本材料。

3 讨论

RIL群体是研究数量性状遗传规律的理想材

料[17-18]。其遗传背景相对一致,能够最大限度地

减少遗传噪声,从而更精确地揭示性状间的真实

关系[19-21]。本研究以由黄淮麦区骨干亲本百农矮

抗58与BNS强恢复系CL0442杂交衍生的F4
代RIL群体为对象,对其主要农艺性状进行了系

统性评价,验证了其作为强恢复系筛选与遗传研

究材料的较高潜力。
本群体在多数农艺性状上存在广泛的遗传变

异,为强恢复系的选择提供了丰富的基础。尤为

重要的是,单株粒重、穗数、有效分蘖数等关键产

量性状变异系数均超过50%,预示着通过选择实

现产量突破的巨大潜力。株型性状中,分蘖角的

变异最丰富(57.69%)。作为父本,过大的分蘖角

可能影响恢复系株型结构与田间授粉效率,因此

在恢复系选育中应倾向于选择分蘖角度适中的家

系。相比之下,株高变异系数最小(11.51%),这
很可能与母本百农矮抗58携带的Rht-D1b矮秆

基因在该群体中的固定有关[22],此特性有利于选

育株高适中、抗倒伏性强的恢复系。
小麦产量是多个性状协同作用的结果。本研

究的相关性分析揭示了这些复杂的相互关系。株

高与单株粒重等产量性状呈极显著正相关,表明

在本群体中,适当增加株高可能有利于生物量积

累,这与恢复系需要高于不育系以利授粉的育种

目标相契合。此外,穗颈长与穗粒重呈显著正相

关,提示穗颈长是高产育种中一个不容忽视的选

择指标。
本研究成功运用主成分分析将12个性状降

维至6个主成分,累计贡献率达83.37%,高效地

提取了群体变异的主要信息[23]。其中,以穗数和

单株粒重为核心的第1主成分贡献率最高,明确

了其在群体评价中的主导地位。基于主成分得分

的聚类分析将群体划分为具有不同性状组合特征

的类群,清晰揭示了生物量主导型、穗部特质型等

不同的遗传结构,实现了对群体多维度的解析。
基于主成分综合得分与聚类分析结果,筛选出

R8、R12、R75等8个综合性状优良的家系。值得

注意的是,这些家系并非单一类型,而是包含了均

衡高产型、生物量突出型和穗部特异型三种典型

的高产途径,这为BNS杂交小麦强恢复系的定向

选育提供了多样化且极具价值的中间材料。未来

的工作将是将这些优良家系与BNS不育系进行

杂交,通过测定杂种F1 代的育性恢复能力与杂种

优势水平,最终鉴定出综合性状优良且恢复力强

的恢复系品系。
本研究通过多维度分析,明确了该RIL群体

的遗传特性,解析了性状间的内在联系。结果表

明,采用主成分与聚类分析相结合的策略,能够高

效地从复杂群体中鉴别出具有不同高产潜力的优

良家系。本研究不仅明确了株高、穗粒重、千粒

重、分蘖角等需要重点关注与权衡的关键性状,更
重要的是,为BNS杂交小麦的恢复系改良提供了

类型丰富、遗传基础清晰的核心亲本材料与坚实

的理论指导。
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