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摘 要:为挖掘小麦面筋性状相关数量性状位点,以红皮小麦扬97G59和白皮小麦苏麦6号及其构建的

189个DH系为材料,利用两年度测定的湿面筋含量、干面筋含量、面筋指数3个性状及构建的单核苷酸多态

性(SNP)高密度遗传连锁图谱进行QTL定位。结果表明,通过完备区间作图法共检测到30个与面筋性状相

关的QTL,它们分布在除1A、1B、3D、6B之外的17条染色体上,单个QTL可解释表型变异的3.0%~25.0%。

其中18个QTL的增效基因来自苏麦6号,4个 QTL的增效等位基因来自于扬97G59。检测到2个控制湿

面筋含量的稳定QTL即QWGC.Zhjas-2B.1和QWGC.Zhjas-6A.1,平均麦型变异解释率分别为20.67%和

7.07%;检测到3个控制干面筋含量的稳定 QTL即QDGC.Zhjas-1D.1、QDGC.Zhjas-2B.1和QDGC.Zhjas-
6A.1,平均麦型变异解释率分别为5.0%、19.77%和6.17%;检测到1个控制面筋指数的稳定 QTL即QGI.
Zhjas-3A.1,平均麦型变异解释率为10.87%。
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Abstract:Toexplorethequantitativetraitloci(QTLs)relatedtowheatglutentraits,thered-grained
wheatYang97G59andthewhite-grainedwheatSumai6andtheirderived189DHlineswereusedas
materials,andthequalityparameterssuchaswetglutencontent,dryglutencontent,andglutenin-
dexweremeasuredintwoyears,andthehigh-densitygeneticlinkagemapofsinglenucleotidepoly-
morphisms(SNPs)wasusedforQTLmapping.Theresultsshowedthatatotalof30QTLsrelatedto
glutentraitsweredetectedbycompleteintervalmapping,distributedon17chromosomesexcept1A,

1B,3D,and6B.AsingleQTLcouldexplain3.0%—25.0% ofthephenotypicvariation.Among
them,18QTLsynergisticgenesarederivedfromSumai6,and4QTLsynergisticgenesarederived
from Yang97G59.TwostableQTLscontrolling wetglutencontent,QWGC.Zhjas-2B.1 and
QWGC.Zhjas-6A.1,weredetected,withanexplainableaveragephenotypicvariationof20.67%and
7.07%,respectively,andthreestableQTLscontrollingdryglutencontent,QDGC.Zhjas-1D.1,
QDGC.Zhjas-2B.1,andQDGC.Zhjas-6A.1,withanexplainableaveragephenotypicvariationof5.0%,
19.77%,and6.17%,respectively.OnestableQTLcontrollingglutenindexwasdetected,QGI.Zh-



jas-3A.1,withanaveragevalueofexplainablephenotypicvariationof10.87%.
Keywords:Wetglutencontent;Dryglutencontent;Glutenindex;QTLmapping

  小麦作为全球重要的粮食作物,不仅是人类

碳水化合物、蛋白质的关键来源,还在食品加工领

域占据核心地位[1-2]。其加工品质与面筋特性紧

密相关,湿面筋含量(wetglutencontent)和面筋

指数(glutenindex)作为衡量面筋品质的关键指

标,对小麦在面包、面条、馒头等各类食品加工中

的适用性起着决定性作用[3-4]。湿面筋含量反映

了小麦中能够形成面筋的蛋白质总量,与面粉的

持水性、面团的黏性及弹性密切相关[5-8];面筋指

数则进一步表征了面筋的质量,体现了面筋网络

的强度和稳定性,直接影响着最终产品的质地、口
感、外观等品质特性[9]。二者虽存在显著遗传关

联却并非线性相关,共同调控面团持气性、延展性

等关键加工特性,进而影响面包、面条、糕点等不

同品类产品的适配性。两个性状均属于典型的数

量性状,受多基因控制且易受环境因素影响[10],
深入解析湿面筋含量和面筋指数的遗传机制,
对小麦品质育种精准改良具有重要的理论与实

践意义。
小麦品质性状受遗传、生态因素和栽培措施

共同影响[11-12]。作物复杂数量性状的遗传解析,
主要依赖于数量性状位点(quantitativetraitloci,

QTL)的定位与挖掘,QTL定位技术为解析复杂

性状的遗传基础、挖掘优异等位基因以及开展分

子标记辅助育种提供了关键依据[13]。近年来随

着分子标记技术的快速发展,采用传统双亲连锁

作图和全基因组关联研究对于面筋含量和面筋指

数的QTL定位报道较多,其中与湿面筋含量相

关的 QTL定位在2A、1B、2B、1D、2D、3A、4B、

5A、5D、6A和7A染色体上[3-4,9,14-20];与面筋指数

相关的QTL定位在1A、1B、1D、6A、2D、3A、3B、

4A、4B、7B染色体上[4,9,19-23]。针对湿面筋含量和

面筋指数这两个重要的面筋相关性状,其 QTL
定位研究仍面临诸多挑战,表现为已报道的QTL
位点在不同研究中分布较为分散,效应值差异较

大,主效QTL在不同遗传背景和环境条件下的

重复性不足,这给 QTL的精细定位和克隆带来

了困难。
长江中下游麦区的沿江、沿海地区适宜生产

弱筋小麦,2001年《全国小麦品质区划方案》、

2002年《全国优质专用小麦优势区域发展规划》

都把长江中下游麦区确定为中国唯一的弱筋小麦

优势产业带。但江苏丘陵地区镇江农业科学研究

所以选育高品质强筋麦为主要目标,先后选育出

镇麦168、镇麦12、镇麦15和镇麦18等为代表的

一系列优质强筋麦,累计推广种植越过267万

hm2。本研究以扬97G59×苏麦6号构建的DH
群体为材料,结合高密度分子标记连锁图谱,通过

两年表型鉴定与高精度 QTL定位,挖掘稳定表

达的主效QTL位点及其连锁分子标记,为小麦

品质性状的分子育种提供理论支撑与技术工具,
以助力强筋专用小麦品种的高效培育。

1 材料和方法

1.1 供试材料

供试材料为扬97G59×苏麦6号的杂交F1
代通过花药组织培养、染色体加倍获得的包含

189个株系的DH 群体,由云南省农业科学院粮

食作物研究所构建。

1.2 田间设计

供试材料分别于2022年和2023年10月底

种植于江苏省丘陵地区镇江农业科学研究所创新

基地(东经119°14'41.564″,北纬31°38'5.928″)。
每个材料种植3行,行长1.2m,行距0.2m,株
距0.1m,3次重复,田间管理同大田。成熟后,

DH群体的每个株系及亲本均单独收获脱粒,自
然晾干备用。

1.3 品质测定及表型数据处理

收获的DH系及亲本材料熏蒸贮藏60d后,
按照GB/T21305-2007《谷物及谷物制品水分的

测定常规法》测定籽粒水分含量。采用低温锤式

旋风磨(JXFM110)制备全麦粉(粒度:220~280

μm)。采用东孚双头面筋仪按照GB/T5506.2-
2008《小麦和小麦粉面筋含量第2部分:仪器法测

定湿面筋》方法测定湿面筋含量、干面筋含量和面

筋指数。每个样品测定2次取平均值。使用Excel
对原始数据进行初步整理,应用SPSS19.0软件

对数据进行统计分析。采用Origin8.0软件绘制

频率分布图。

1.4 遗传图谱构建和QTL定位

以CTAB法提取各供试样品的DNA,由华

大基因科技服务有限公司完成小麦55KSNP芯
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片检测,对得到的数据进行标记分型处理,筛选出

亲本具有的标记,剔除亲本间无多态性及缺失率

大于10%的标记,剩余标记用于构建遗传连锁图

谱。采用QTLIciMappingV4.2的完备区间作

图 法 (inclusivecompositeinterval mapping,

ICIM)进行QTL定位,LOD阈值设置为2.5,表

型贡献率≥10%的视为主效QTL[24]。QTL命名

方法参照 McCouch等[25]。

2 结果与分析

2.1 面筋相关表型分析

亲本及DH系表型变异见表1。不同年份两

亲本间湿面筋含量、干面筋含量和面筋指数均达

到极显著差异;DH系间变异系数介于11.09%~
21.74%,变异丰富且普遍存在超亲分离。湿面筋

含量、干面筋含量和面筋指数的广义遗传率分别

为47.87%、52.22%和45.70%,说明3个性状遗

传受基因和环境的共同影响。不同年份下DH系

籽粒品质性状均呈现正态分布(图1),符合数量

性状的特征,可以进行 QTL定位分析。相关性

分析表明,湿面筋含量与干面筋含量和面筋指数

分别呈极显著正相关和负相关,相关系数分别为

0.98和-0.46;干面筋含量与面筋指数间的相关

系数为-0.40,也呈极显著负相关。

2.2 面筋相关QTL定位

基于构建的高密度SNP标记遗传图谱,以两

年度平均值和总平均值进行 QTL定位,共检测

到30个与面筋性状相关的 QTL,它们分布在除

1A、1B、3D、6B 之 外 的17条 染 色 体 上,单 个

QTL可解释表型变异的3.0%~25.0%(表2)。

22个正向QTL中的增效基因有18个来自苏麦6
号,4个来自于扬97G59。

共检测到13个湿面筋含量 QTL,它们分布

在1D、2A、2B、4B、4D、5B、5D、6A、7B、7D等10条

染色体上,可解释的表型变异的3.3%~25.0%。其

中QWGC.Zhjas-2B.1、QWGC.Zhjas-6A.1在2个

环境和总平均值中均被检测到,是2个稳定的

QTL,可解释的表型变异平均值分别为20.67%

表1 亲本及DH系面筋相关性状表型分析

Table1 PhenotypicanalysisofglutenrelatedtraitsinparentsandDHlines

性状
Trait

年份
Year

亲本Parent

扬97G59
Yang97G59

苏麦6号
Sumai6

DH系 DHline

平均值
Mean

最大值
Maximum

最小值
Minimum

变异系数
Variable

coefficient/%

广义遗传率
Broad-sense
heritability/%

湿面筋含量
Wetglutencontent/%

干面筋含量
Dryglutencontent/%

面筋指数
Glutenindex

2022 38.65** 24.08 34.35 48.85 20.48 16.60

2023 39.53** 30.40 40.32 53.05 29.65 11.09

2022 12.43** 8.30 11.12 15.85 6.63 16.99

2023 12.58** 10.10 13.03 17.05 9.75 11.74

2022 59.31 98.45** 62.52 99.50 31.08 21.74

2023 66.38 98.67** 72.66 98.35 53.42 12.37

47.87

52.22

45.70

  *和**分别表示同一年度两亲本间在0.05和0.01水平上差异显著。

*and**indicatesignificantdifferencebetweenthetwoparentswithinthesameyearat0.05and0.01levels,respectively.

图1 不同年份DH系面筋相关性状频率分布

Fig.1 FrequencydistributionofglutentraitsoftheDHlinesindifferentyears
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表2 小麦面筋相关性状QTL位点

Table2 QTLsrelatedtowheatglutentraits
性状
Trait

年份
Year QTL 位置

Position/cM
标记区间

Markerinterval
LOD值
LODvalue PVE/%

加性效应
Additive
effect

湿面筋含量
Wetgluten
content/%

总平均值
Overallmean

干面筋含量
Drygluten
content/%

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

总平均值
Overallmean

面筋指数
Gluten
index

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

总平均值
Overall
mean

2022

2023
􀪋􀪋􀪋

􀪋􀪋􀪋

2022
􀪋􀪋􀪋

2023
􀪋􀪋􀪋

􀪋􀪋􀪋

2022
􀪋􀪋􀪋

2023
􀪋􀪋􀪋

􀪋􀪋􀪋

QWGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B172500000~chr2B182500000 18.90 25.00 21.43

QWGC.Zhjas-2B.2 149.9 chr2B742500000~chr2B753500000 5.45 6.10 -1.87

QWGC.Zhjas-4D.2 59.1 chr4D289500000~chr4D297500000 4.75 5.20 -1.35

QWGC.Zhjas-6A.1 12.9 chr6A57500000~chr6A73500000 5.41 6.00 1.41

QWGC.Zhjas-7D.1 2.7 chr7D10500000~chr7D16500000 4.29 4.70 -1.66

QWGC.Zhjas-2A.1 136.1 chr2A675500000~chr2A685500000 6.50 7.80 -1.28
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QWGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B172500000~chr2B182500000 15.96 21.60 13.06

QWGC.Zhjas-4B.1 76.3 chr4B375500000~chr4B382500000 4.40 5.10 -1.17

QWGC.Zhjas-5D.1 101.9 chr5D500500000~chr5D511500000 3.07 3.50 -0.93

QWGC.Zhjas-6A.1 12.1 chr6A57500000~chr6A73500000 7.35 8.90 1.39

QWGC.Zhjas-7B.1 0.7 chr7B1500000~chr7B10500000 3.82 4.40 -0.97

QWGC.Zhjas-1D.1 91.9 chr1D454500000~chr1D465500000 5.48 4.70 1.18
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QWGC.Zhjas-2A.1 136.7 chr2A675500000~chr2A685500000 3.99 3.30 -0.93

QWGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B172500000~chr2B182500000 15.89 15.40 12.22

QWGC.Zhjas-4D.1 44.7 chr4D219500000~chr4D230500000 4.01 3.30 -0.95

QWGC.Zhjas-5B.1 110.1 chr5B550500000~chr5B551500000 4.93 4.20 1.15

QWGC.Zhjas-5D.1 101.7 chr5D500500000~chr5D511500000 4.27 3.60 -1.00

QWGC.Zhjas-6A.1 12.3 chr6A57500000~chr6A73500000 7.27 6.30 1.22

QWGC.Zhjas-7D.1 2.7 chr7D10500000~chr7D16500000 6.48 5.60 -1.52

QDGC.Zhjas-1D.1 93.7 chr1D450500000~chr1D475500000 3.10 3.00 0.34
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QDGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B174500000~chr2B183500000 19.81 23.90 6.95

QDGC.Zhjas-2B.2 149.9 chr2B743500000~chr2B752500000 5.05 5.00 -0.58

QDGC.Zhjas-4D.1 59.1 chr4D291500000~chr4D301500000 4.40 4.40 -0.41

QDGC.Zhjas-6A.1 13.7 chr6A53500000~chr6A71500000 5.19 5.20 0.45

QDGC.Zhjas-7D.1 2.7 chr7D9500000~chr7D18500000 5.93 6.00 -0.62

QDGC.Zhjas-1D.1 92.5 chr1D450500000~chr1D475500000 5.03 6.30 0.41
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QDGC.Zhjas-2A.1 136.7 chr2A679500000~chr2A681500000 9.17 12.10 -0.54

QDGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B174500000~chr2B183500000 14.48 20.50 4.34

QDGC.Zhjas-5D.1 85.9 chr5D422500000~chr5D433500000 3.83 4.70 -0.35

QDGC.Zhjas-6A.1 11.9 chr6A53500000~chr6A71500000 6.10 7.80 0.44

QDGC.Zhjas-1D.1 91.5 chr1D450500000~chr1D475500000 5.80 5.70 0.44
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QDGC.Zhjas-2B.1 35.5 chr2B174500000~chr2B183500000 13.63 14.90 4.05

QDGC.Zhjas-2D.1 15.5 chr2D73500000~chr2D85500000 4.63 4.50 -0.36

QDGC.Zhjas-4B.1 110.7 chr4B549500000~chr4B562500000 4.06 3.90 0.45

QDGC.Zhjas-6A.1 12.9 chr6A53500000~chr6A71500000 5.54 5.50 0.39

QDGC.Zhjas-7D.1 2.7 chr7D9500000~chr7D18500000 8.41 8.60 -0.62

QGI.Zhjas-1D.1 92.5 chr1D458500000~chr1D469500000 3.65 6.50 -3.72􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QGI.Zhjas-3A.1 142.1 chr3A649500000~chr3A718500000 3.97 7.10 -4.36
QGI.Zhjas-7D.1 16.3 chr7D75500000~chr7D86500000 5.30 9.70 4.45

QGI.Zhjas-3A.1 130.9 chr3A649500000~chr3A718500000 8.10 16.80 -3.73􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QGI.Zhjas-7D.1 16.1 chr7D75500000~chr7D86500000 3.60 7.00 2.54
QGI.Zhjas-2B.1 14.1 chr2B70500000~chr2B71500000 3.64 5.00 -2.59􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

QGI.Zhjas-3A.1 142.1 chr3A649500000~chr3A718500000 6.08 8.70 -3.46
QGI.Zhjas-4B.1 76.3 chr4B376500000~chr4B385500000 4.40 6.20 3.05

QGI.Zhjas-5D.1 84.5 chr5D418500000~chr5D430500000 4.78 6.70 2.83
QGI.Zhjas-7A.1 7.1 chr7A28500000~chr7A37500000 7.23 10.50 -3.68

  PVE:贡献率。
PVE:Phenotypicvariationexplained.
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和7.07%,其增效基因来自于苏麦6号;QWGC.
Zhjas-7D.1和QWGC.Zhjas-5D.1在单个环境和

总平均值中被检测到,为环境特异性QTL,可解

释的平均表型变异分别为5.15%和3.55%,其增

效基因均来自于亲本扬97G59。
共检测到10个干面筋含量 QTL,它们分布

在1D、2A、2B、2D、4B、4D、5D、6A、7D等9条染色体

上,单个QTL可解释的表型变异的3.0%~23.9%。

QDGC.Zhjas-1D.1、QDGC.Zhjas-2B.1 和QDGC.
Zhjas-6A.1在2个环境和总平均值中均被检测

到,是3个稳定的 QTL,表型变异平均解释率分

别为5.0%、19.77%和6.17%,其增效基因来自

于苏麦6号;QDGC.Zhjas-7D.1在单个环境和总

平均值中均被检测到,为环境特异性 QTL,表型

变异平均解释率为7.3%,其增效基因来自于扬

97G59。
共检测到7个面筋指数 QTL,它们分布在

1D、2B、3A、4B、5D、7A、7D等7条染色体上,可
解释的表型变异的5.0%~16.8%。其中QGI.
Zhjas-3A.1在2个环境和总平均值中均被检测到,
是1个稳定QTL,表型变异平均解释率为10.87%,
其增效基因来自于苏麦6号。QGI.Zhjas-7D.1
在2个环境中均被检测到,为环境响应 QTL,表
型变异平均解释率为8.35%,其增效基因来自于

扬97G59。

3 讨论

小麦面粉中面筋的数量(湿、干面筋含量)和
质量(面筋指数)在评价小麦品质时具有同等的重

要性,且具有互补作用,共同决定了小麦的二次加

工品质,理清小麦面筋数量和质量的遗传规律对

于优质麦的选育具有重要指导意义[10]。解析面

筋品质性状遗传规律、挖掘环境稳定的关键QTL
位点,对优质专用小麦分子育种具有重要的理论

与应用价值。本研究中通过调查亲本及DH群体

的多环境种植表现发现,湿、干面筋含量、面筋指

数均表现数量性状,湿面筋含量、干面筋含量和面

筋指数的广义遗传率相对较高,其中湿面筋含量、
干面筋含量和面筋指数均受遗传因素和环境因素

共同影响,这与毕俊鸽等[26]研究结果一致。经相

关性分析,湿面筋含量、干面筋含量与面筋指数均

呈极显著负相关,这与Li等[20]、Tian等[9]研究结

果一致,与张坤普等[27]得出湿面筋含量和面筋指

数显著正相关的结论不一致,这可能与研究材料

的不同有关。一些研究认为,面筋含量和质量是

强筋小麦品种最重要的两大品质性状,两者之间

没有必然联系,湿面筋含量高的品种不一定是强

筋小麦,在小麦二次加工品质中,面筋质量与面筋

数量极有可能处于一个动态平衡之中[28-31]。因

此,小麦品质育种需协同改良面筋数量与质量,规
避单一追求高面筋含量的选育误区,为优质强筋

小麦定向选育提供了科学依据。
小麦湿面筋含量 QTL在基因组中广泛分

布,不同研究的位点区间、遗传效应及稳定性存在

明显 差 异。张 德 华 等[32]、王 掌 军 等[33]、Chen
等[3]、严勇亮等[34]、沈玮囡等[35]先后在2A、2B、

4A、6A等多条染色体报道了湿面筋含量相关

QTL,但各位点物理区间与本研究结果差异较

大。既往研究在2B、6A染色体鉴定的湿面筋相

关位点集中于其他物理区段,与本研究鉴定的2B
染色体主效稳定位点QWGC.Zhjas-2B.1(177.5~
178.5Mb)和6A染色体微效位点QWGC.Zhjas-
6A.1(63.5~64.5Mb)无重叠区域。上述两个位

点均对湿面筋含量具有正向增效作用,且经多环

境验证遗传稳定,区别于已报道的功能位点,可判

定为新型湿面筋含量调控位点。该结果丰富了小

麦湿面筋品质遗传位点资源,为强筋小麦品质分

子精准改良提供了新型标记靶点,也进一步说明

不同遗传背景材料可挖掘出全新的面筋品质遗传

位点。相较于面筋指数,干面筋含量的 QTL定

位研究报道较少,现有位点稳定性差、育种利用率

低,难以支撑品质分子育种工作。Barakat等[4]、
刘梦杰[36]曾开展干面筋含量QTL定位研究,将
相关位点定位于2A、2B、2D、6D、1B等多条染色

体,但多数位点环境稳定性差、重复性低。本研究

在1D、2A、2B、2D、4B、4D、5D、6A、7D多条染色

体上检测到干面筋含量相关 QTL,并 筛 选 出

QDGC.Zhjas-1D.1、QDGC.Zhjas-2B.1、QDGC.
Zhjas-6A.13个跨环境稳定表达的正向增效位

点。经序列区间比对,3个核心位点均为首次报

道,属于未被鉴定的干面筋含量功能位点,有效弥

补了干面筋品质遗传研究的短板,为该性状的遗传

机制解析与分子定向改良提供了关键基因资源。
面筋指数是评价面筋质量与加工适配性的核

心指 标,遗 传 调 控 机 制 复 杂、基 因 组 分 布 广

泛[4,9,19-23,36]。前人已在1A、1B、3A、6A、1D等染

色体鉴定出多个面筋指数相关 QTL,其中Bara-
kat等[4]鉴定获得34个面筋指数相关QTL,包含
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多个跨环境稳定表达的功能位点;Tian等[9]、Li
等[20]也分别在1D、1A染色体筛选得到微效调控

位点,各位点物理区间与遗传效应差异显著。本

研究鉴定获得3A染色体710.5Mb处稳定主效

位点QGI.Zhjas-3A.1,该位点与Barakat等[4]报

道的3A染色体功能位点区间邻近但无重叠,暂
无法判定是否为同源变异位点。该结果为面筋指

数关键位点的精细定位、候选基因挖掘与功能验

证提供了新线索,为解析面筋质量分子调控机制

提供了全新切入点。
本研究通过多环境表型鉴定与高密度图谱分

析,共检测到30个面筋品质相关QTL,筛选得到

6个环境稳定的核心功能位点,包括2个湿面筋

含量、3个 干 面 筋 含 量 及 1 个 面 筋 指 数 关 键

QTL。等位基因效应分析表明,优质亲本苏麦6
号贡献了18个正向增效等位基因,扬97G59贡

献了4个正向增效等位基因,明确了两个亲本的

品质育种利用价值,为优质小麦亲本选配提供了

理论支撑。本研究核心创新在于挖掘了一批湿面

筋含量、干面筋含量全新稳定 QTL,位点遗传稳

定性高、环境适应性强,突破了现有面筋品质遗传

位点的研究局限,为小麦品质分子育种提供了新

型、可靠的基因资源与分子标记。本研究挖掘的

系列新型QTL有效完善了小麦面筋品质遗传调

控认知,但仍存在明显局限性。首先,本研究仅完

成QTL初步连锁定位,核心位点的精细定位、候
选基因筛选与功能验证尚未开展,分子调控机制

尚不明确。其次,试验仅采用单一DH群体,遗传

背景覆盖面窄,核心位点的广谱适应性与育种通

用性仍需多群体、多生态环境验证。最后,本研究

仅分析单位点独立遗传效应,未揭示位点上位性

互作及基因-环境互作调控网络,难以阐明面筋数

量与质量动态平衡的分子机理。针对上述不足,
后续可围绕本研究鉴定的稳定新型QTL开展深

化研究。
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