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摘 要:为明确矮秆突变体豫同194的变异位点、矮秆基因组成及矮化效应,以其亲本周麦18为对照,采

用外显子捕捉测序验证其突变真实性并挖掘变异位点,开展矮秆基因分子检测、苗期赤霉素(GA3)敏感性试

验及株高与产量性状分析。结果表明,豫同194与周麦18遗传一致性为99.63%,差异SNP主要富集于2B
(52.62%)、5A(11.49%)和2D(6.25%)染色体,其中2B染色体上96.93%的差异位点(253个)集中分布于4
个区段(总长38.42Mb)。两者均携带Rht2、Rht9和Rht24基因,豫同194另携带Rht8基因。两者均对外源

GA3 不敏感,符合Rht2+Rht24组合的赤霉素响应特性。在不同种植条件下豫同194株高均显著低于周麦18
(点播降低9.83%,小区降低11.98%),矮化主要源于基部3个节间和倒2节间的显著缩短(降幅12.09%~

29.08%);矮化未对穗粒数、千粒重等产量性状产生明显负效应,反而使分蘖成穗率显著提高(点播单株分蘖

增加15.5%,小区穗数增加8.63%),增产3.88%。由此可见豫同194作为周麦18矮秆突变体,在协同降低

株高与提升产量方面具有潜在应用价值。
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Abstract:Toelucidatethevariationsites,dwarfgenecompositionanddwarfingeffectofadwarfmu-
tantYutong194,thewildtypevarietyZhoumai18wasusedasthecontrol.Exomecapturesequen-
cingwasemployedtoverifytheauthenticityofthemutationandminevariationsites.Molecularde-
tectionofdwarfgene,gibberellin(GA3)sensitivitytestsattheseedlingstage,andanalysesofplant
heightandyield-relatedtraitswereconducted.Theresultsshowedthata99.63%geneticidentitybe-
tweenYutong194andZhoumai18.SNPswerepredominantlyenrichedonchromosomes2B(52.62%),5A
(11.49%),and2D(6.25%).Onchromosome2B,96.93%ofthedifferentialloci(253loci)werecon-
centratedwithinfourregions,spanningatotallengthof38.42Mb.BothlinescarriedtheRht2,Rht9,
andRht24genes,whileYutong194additionallycarriedtheRht8.Gibberellinsensitivitytestsindica-
tedthatbothlinesareinsensitivetoexogenousGA3,consistentwiththecharacteristicresponseof



Rht2+Rht24genecombination.Underdifferentplantingconditions,theplantheightofYutong194
wassignificantlylowerthanZhoumai18(9.83%reductioninhill-dropsowing,and11.98%inplot).
Thedwarfingprimarilyresultedfromshorteningofthebasalthreeinternodesandthepenultimatein-
ternode(12.09% -29.08%).Thedwarfingdidnotnegativelyaffectyieldtraitssuchasgrainsper
spikeor1000-grainweight.Instead,itsignificantlyincreasedthetiller-to-earratio(15.5%increasein
tillersperplantand8.63%increaseinspikenumberunderhill-dropsowing),ultimatelyleadingtoa
yieldincreaserateof3.88% .ThisstudyconfirmsthatYutong194isadwarfmutantofZhoumai18
anddemonstratesitspotentialforsynergisticallyreducingplantheightandenhancingyield.
Keywords:Wheat;Dwarfmutant;Variationsites;Dwarfgene;Gibberellin

  小麦(Triticumaestivum L.)是中国最主要

的粮食作物之一,其遗传改良对保障粮食安全至

关重要。小麦遗传改进的发展水平很大程度上取

决于掌握和利用种质资源的数量和质量,近几十

年来,小麦育种实践中过度集中使用相同和相近

的亲本,导致育成品种同质化加剧[1-2]。遗传基础

狭窄化已成为制约小麦育种发展的关键瓶颈,亟
需挖掘和利用具有优异性状的新基因源。

小麦株高是由多基因控制的复杂性状,决定

小麦的抗倒伏能力,是小麦重要的农艺性状与稳

产高产的关键因素。充分利用具有矮秆基因的种

质资源是小麦育种改良的途径之一。国内外学者

已对小麦株高遗传机制进行了大量研究,所定位

的QTL位点遍布小麦21条染色体[3-4]。20世纪

60年代,Rht1、Rht2等矮秆基因的引入使小麦抗

倒伏性和耐高肥水特性大幅改善,收获指数和产

量水平得到显著提升[5]。目前,小麦中已正式命

名的小麦矮秆基因有26个,其中Rht4、Rht5、

Rht7等14个矮秆基因是诱变获得[6-7]。由于多

数矮秆基因在降秆的同时往往与不利性状连锁,
真正在育种上应用的较少。如Rht3降秆作用较

强,同时显著降低了千粒重[8];Rht4在降低株高

的同时延迟开花15d左右,影响籽粒灌浆,导致籽

粒变小和粒重降低[9];Rht5会推迟小麦的抽穗和

开花,缩短穗长,减少穗粒数,导致籽粒变瘦[10];

Rht10属于显性矮秆基因,其降秆效应过强,导致

生物量显著减少,其与显性核不育基因Ms2紧密

连锁的矮败小麦可用于小麦轮回选择改良[11-12];

Rht12显著延长穗发育阶段,导致开花期延迟5d
左右,使穗部器官变小,显著降低粒重[13];Rht14
与Rht16、Rht18是等位基因,已应用于硬粒小麦

新品种的选育,在六倍体小麦育种中的应用尚不

明确[14];Rht22来源于四倍体小麦,单独使用时

降秆能力较弱,目前尚未在六倍体小麦育种中应

用[15]。研究发现,Rht1、Rht2、Rht8和Rht24在六

倍体小麦育种中应用最为广泛,在周8425B的219
个衍生品种(系)中的分布频率分别为94.52%、

100.00%、42.01%和97.26%[16],在312个国内外

小麦品种(系)中的分布频率分别为18.9%、77.6%、

50.0%和91.3%[17];在490个黄淮冬麦区南部小

麦品种(系)中,Rht1、Rht2、Rht8、Rht9、Rht12 和

Rht24的分布频率分别为7.25%、92.24%、39.18%、

42.86%、72.65%和95.31%[18]。
豫同194是高产小麦品种周麦18经太空诱

变与钴60-γ射线辐射双因素复合诱变获得的稳

定遗传的矮秆突变体,作为亲本已成功培育并审

定3个小麦新品种(航宇19、豫丰1618、郑品麦

24号)。关于该突变体关键性状的遗传解析仍显

滞后,尤其在突变位点鉴定、株高遗传效应、产量

性状调控等方面亟待深入研究。本研究结合小麦

外显子捕捉测序和矮秆基因分子标记检测,系统

解析其与亲本的分子遗传差异;同时设置点播和

小区种植两种栽培模式,测定株高、分蘖成穗、穗
部性状(小穗数、穗粒数)、千粒重及群体产量等农

艺性状,旨在阐明豫同194的遗传变异特征及其

性状形成的分子基础,为该矮秆突变体的遗传解

析和育种应用提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为豫同194(周麦18突变体)、周麦

18以及AK58(含Rht2、Rht8、Rht24矮秆基因,本
研究作为矮秆基因的对照),均由河南省科学院同

位素研究所(河南省核农学重点实验室)小麦诱变

育种团队保存和提供;田间试验在河南省科学院

高新技术新郑试验基地进行。
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1.2 试验方法

1.2.1 DNA提取

每个供试材料选取10粒种子播种在培养皿

中,待幼苗生长至二叶一心时,混取幼嫩的小麦叶

片,采用高通量DNA提取试剂盒(DP305,北京天

根)提取样品DNA,使用1%琼脂糖凝胶电泳分

析DNA纯度和完整性,使用Qubit○R3.0荧光定

量仪(ThermoFisherScientific,美国)对DNA浓

度进行准确定量。

1.2.2 外显子捕捉测序

委托石家庄博瑞迪生物技术有限公司,基于

GenoBaits和GenoPlexs技术对豫同194及周麦

18的基因组DNA进行小麦全外显子捕获测序。

1.2.3 矮秆基因检测

选取常见的小麦矮秆基因相关联的分子标记

(表1)对供试材料进行检测。Rht1和Rht2基因

采用 Ellis等[19]设 计 的 引 物 进 行 检 测,Rht4、
Rht5、Rht8、Rht9、Rht12和Rht13基因参考Ellis
等[20]方法进行检测,Rht18参考 Heque等[14]方

法进行检测,Rht24采用Tian等[21]开发的标记检

测。所有引物均由上海生工生物工程有限公司

(https://www.sangon.com/)合成。扩增程序:

94℃预变性5min;94℃变性1min,52~60℃
退火1min(根据引物情况而定),72℃延伸1
min,40个循环;然后72℃延伸10min。PCR扩

增产物用8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。

1.2.4 赤霉素(GA3)反应

选取周麦18和豫同194大小均一的种子各

20粒,分别播入2个铺有滤纸的培养皿中,其中1
个培养皿浇灌5mg·L-1 赤霉素(GA3)溶液,另

1个浇灌等体积的蒸馏水作为对照。所有培养皿

置于25℃暗室中培养,定期补充溶液以保持滤纸

表1 本研究中的矮秆基因及其特异性标记

Table1 Dwarfinggenesandtheirspecificmarkersinthisstudy

基因
Gene

染色体
Chromosome

引物名称
Primername

引物序列
Primersequence(5'-3')

目标片段
Fragment
length/bp

退火温度
Annealing

temperature/℃

Rht1 4BS

rht1

BF ggTAgggAggCgAgAggCgAg

MR1 CATCCCCATggCCATCTCgAgCTA

BF ggTAgggAggCgAgAggCgAg

WR1 CATCCCCATggCCATCTCgAgCTg

237 65

237 65

Rht2 4DS

rht2 4DS

DF CgCgCAATTATTggCCAgAgATAg

MR2 CCCCATggCCATCTCgAgCTgCTA

DF2 ggCAAgCAAAAgCTTCgCg

WR2 ggCCATCTCgAgCTgCAC

254 63

264 63

Rht4 2BL WMC317F TgCTAgCAATgCTCCgggTAAC

WMC317R TCACgAAACCTTTTCCTCCTCC

170 58

Rht5 3BS BARC102F ggAgAggACCTgCTAAAATCgAAgACA

BARC102R gCgTTTACggATCAgTgTTggAgA

200 58

Rht8 2DS

Rht8 2DS

WMC503F gCAATAgTTCCCgCAAgAAAAg

WMC503R ATCAACTACCTCCAgATCCCgT

Xgwm261F CTCCCTgTACgCCTAAggC

Xgwm261R CTCgCgCTACTAgCCATTg

275 55

192 55

Rht9 7BS BARC151F TgAggAAAATgTCTCTATAgCATCC

BARC151R CgCATAAACACCTTCgCTCTTCCACTC

220 55

Rht12 5AL WMC410F ggACTTgAAAAggAAgCTTgTgA

WMC410R CATggATggCATgCAgTgT

114 61

Rht13 7BS WMS577F ATggCATAATTTggTgAAATTg

WMS577R TgTTTCAAgCCCAACTTCTATT

130 55

Rht18 6AS Xbarc3F TTCCCTgTgTCTTTCTAATTTTTTTT

Xbarc3R gCgAACTCCCgAACATTTTTAT

210 52

Rht24 6AS TaCRY2F CATTCACACATgAAAggTCgTTgCTCgg

TaCRY2R gCCAAgAATATCACTTTCTATATCAgCATCCAACAgCAgA

275 67
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湿润。待第1叶完全展开时,使用直尺测量胚芽

鞘和第1叶的长度(精确至1mm),依此判定小

麦材料对赤霉素(GA3)的反应类型。

1.2.5 主要性状测定

2023年10月将小麦品种周麦18和豫同194
分别进行小区和点播试验。小区试验:小区长9
m、宽1.5m,播种量为270万株·hm-2,重复2
次,出苗后,样段内进行定苗处理;点播试验:每份

材料点播3行,行长2m,行距23cm,株距10
cm。生育期间记载主要物候期、幼苗习性及抗冻

性;灌浆期调查有效穗数(小区种植);成熟期从点

播试验和小区内分别随机连续取样10株进行考

种,测定株高、各节间长度、穗长、穗粒数,小区

试验全区收获并测定产量,点播试验整行收割;
收获后利用SC-G自动拷种仪(万深)检测千粒

重、籽粒长、籽粒宽,3次重复。

1.3 数据统计与分析

利用Excel2019软件和SPSS23.0软件进

行数据汇总和差异显著性分析。

2 结果与分析

2.1 豫同194与周麦18的差异SNP分布

外显子捕获测序数据过滤筛选后总共检测出

701634个SNP位点,豫同194和周麦18的平均

覆盖深度为24.36X和23.85X。在15X覆盖测

序数据下共检测到135138个有位置信息的纯合

SNP位点(表2),其中差异位点496个。将染色

体上差异位点进行图形可视化滑窗统计(Mb)。
结果(图1)显示,豫同194与周麦18的差异SNP
位点比例为0.37%,说明两个材料99.63%的遗

传物质是相同的。差异SNP位点主要集中在3
条染色体上。其中,2B染色体包含的差异位点最

多,共计261个,占总差异位点数的52.62%;其次

是5A染色体(57个,11.49%)和2D染色体(31
个,6.25%)。这3条染色体富集了70.36%的差异

位点,其余染色体包含的差异位点占比均低于5%。

表2 不同染色体上的SNP位点

Table2 SNPlociondifferentchromosomes

染色体
Chromosome

总SNPs
TotalSNPs

差异SNPs
DifferentialSNPs

差异SNP比例
Proportionof

differentialloci/%

差异SNP分布比例
Proportionofdifferential
locidistribution/%

1A 4758 4 0.08 0.81

1B 5890 11 0.19 2.22

1D 3641 8 0.22 1.61

2A 11454 9 0.08 1.81

2B 13649 261 1.91 52.62

2D 13369 31 0.23 6.25

3A 5319 9 0.17 1.81

3B 6938 22 0.32 4.44

3D 3262 4 0.12 0.81

4A 7064 6 0.08 1.21

4B 4552 2 0.04 0.40

4D 1353 2 0.15 0.40

5A 6507 57 0.88 11.49

5B 8070 11 0.14 2.22

5D 3708 8 0.22 1.61

6A 6578 12 0.18 2.42

6B 7482 11 0.15 2.22

6D 3726 8 0.21 1.61

7A 7057 6 0.09 1.21

7B 5251 13 0.25 2.62

7D 5510 1 0.02 0.20

全基因组
Wholegenome 135138 496 0.37
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  选取差异位点最多的2B染色体进一步分

析,结果表明,差异SNP在2B染色体内呈现簇状

分布,包含4个非常显著的差异SNP富集区段(图

1,表3):96.53~113.32Mb、142.35~150.82Mb、

162.90~174.00Mb和808.73~810.79Mb,总
长38.42Mb,包含了253个差异SNP,占2B染

色体差异位点总数的96.93%;其中前3个区段

不仅差异SNP数量多(117个、70个、62个),而
且差异SNP占区段内总SNP的比例高,分别为

33.24%、46.98%和83.78%。
从这496个差异SNP的位置来看,398个

(80.2%)位于外显子区,70个(14.1%)位于内含

子区,其余28个(5.7%)则分布于基因的上下游

及非翻译区(UTR)。在功能效应上,对位于外显

子区的变异进行注释,共鉴定出194个非同义

SNP、174个同义SNP以及47个插入/缺失(In-
Del)。这496个差异SNP分布于291个基因位

点,其中部分基因包含多个SNP,呈现出“一因多

SNP”的分布特征。对相关基因进行多数据库功能

注释分析(表4),发现基因TraesCS2B03G0331900
编码木糖异构酶,该酶参与细胞壁代谢过程,可能通

过影响细胞伸长与分裂间接调控株高,在该基因中

检测到2个SNP位点;基因TraesCS5A03G1169200
编码类扩张蛋白,能够直接作用于细胞壁,通过调

控茎秆细胞伸长速率影响株高,该基因有1个

SNP位点。

  不同颜色代表每 Mb窗口内所含的SNP数目。
ThecolorgradientindicatesthenumberofSNPsperMbwindow.

图1 差异SNP位点在染色体上的分布密度图
Fig.1 DistributiondensitymapofdifferentialSNPlocionchromosomes

表3 2B染色体上差异SNP位点的富集

Table3 EnrichmentofdifferentialSNPlocionchromosomes2B
染色体区段
Chromosome
segment/Mb

区段内总SNPs
TotalSNPsin
thesegment

区段内差异SNPs
DifferentialSNPs
inthesegment

区段内差异SNP比例
Proportionofdifferential
SNPsinthesegment/%

差异SNP分布比例
Proportionofdifferential
SNPsonchromosome/%

96.53~113.32 352 117 33.24 44.83
142.35~150.82 149 70 46.98 26.82
162.90~174.00 74 62 83.78 23.75
808.73~810.79 115 4 3.48 1.53

小计Subtotal
(38.42Mb) 253 36.67 96.93

表4 SNP位点功能预测

Table4 FunctionalpredictionofSNPloci
基因ID
GeneID

突变位置
Position/bp

周麦18
Zhoumai18

豫同194
Yutong194

功能注释
Functionalannotation

TraesCS2B03G0331900
111842980 C G
111843856 T C

木糖异构酶
Xyloseisomerase

TraesCS5A03G1169200 667387143 C T 类扩张蛋白Expansin-likeprotein
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2.2 豫同194矮秆基因的检测结果

PCR结果(图2)显示,在豫同194、周麦18
和AK58中均检测到rht1基因特异性条带(237
bp),没有Rht1 扩增产物。所有材料均扩增出

254bp的Rht2基因特征条带,说明都携带Rht2
矮秆基因。利用 WMC317标记在3个材料中均

未扩增出Rht4特征条带(170bp),但豫同194的

扩增产物与其他两个材料不一致。用BARC102
标记检测发现3个材料均无Rht5扩增产物(200
bp)。用 WMC503标记在 AK58和豫同194中

均扩增出Rht8基因特征条带(275bp),周麦18
中未检测到该条带;用Xgwm261标记在3个材

料中均获得的192bp的Rht8基因特征条带,结合

WMC503扩增结果,说明 AK58和豫同194均

携带Rht8基因。用BARC151标记在豫同194
和周麦18中均扩增出220bp特征条带,说明

这两个 材 料 可 能 携 带Rht9 基 因。WMC410、

WMS577和Xbarc3标记的扩增结果分别证实

3个材料均不携带Rht12、Rht13及Rht18基因。
用TaCRY2标记在所有材料中均扩增出Rht24
基因特征条带(275bp)。分子标记检测结果显

示,豫同194与周麦18的矮秆基因型在多数

标记 位 点 呈 现 一 致 性,仅 WMC317(Rht4)和
WMC503(Rht8)标记扩增结果存在差异。3个

材料 均 携 带 了Rht2 和Rht24;豫同194和周麦

18还携带了Rht9;豫同194和AK58含有Rht8。

  M:Marker;1~3依次为 AK58、周麦18、豫同194;图中箭头示特异条带。

M:Marker;1—3indicateAK58,Zhoumai18,andYutong194,respectively;Arrowsindicatespecificfragments.

图2 小麦矮秆基因的检测结果

Fig.2 Detectionresultsofgenesrelatedwheatdwarfbymolecularmarkers

2.3 豫同194对外源赤霉素(GA3)的反应

外源GA3 处理后,豫同194及周麦18的胚

芽鞘长度和第1叶长度均增加,但与对照差异均

不显著,豫同194与周麦18间差异也均不显著

(表5)。这说明豫同194与周麦18均对外源赤

霉素不敏感。

2.4 豫同194的矮化效应

试验结果(表6)显示,豫同194株高较周麦

18显著降低,点播种植的株高降低7.69cm(降幅

9.83%),小区种植降低10.69cm(降幅11.98%)。
两种种植条件下,豫同194的穗长和穗下节间长

度与周麦18均无显著差异,但其他节间长度均显

著缩短。点播和小区试验中,倒二节间分别缩短

2.19和2.96cm(降幅12.09%和14.14%),基3
节间分别缩短1.98和2.27cm(降幅18.27%和

21.49%),基2节间分别缩短1.73和2.10cm
(降幅24.16%和23.68%),基1节间分别缩短

1.87和1.90cm(降幅29.08%和25.92%)。豫

同194矮化效应没有减少茎节个数,主要是除穗

下节外的各茎节长度显著缩短而降低了株高。

表5 GA3 对豫同194及周麦18胚芽鞘及第1叶长度的效应

Table5 EffectofGA3treatmentonlengthcoleoptile
andfirstleafofYutong194andZhoumai18

品种
Variety

赤霉素浓度
GA3concentration/
(mg·L-1)

胚芽鞘长度
Coleoptile
length/cm

第1叶长
Firstleaf
length/cm

豫同194
Yutong194

周麦18
Zhoumai18

0.00 3.32 14.4

5.00 3.57 14.9

0.00 3.28 14.1

5.00 3.58 14.7
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表6 豫同194及周麦18的株高及相关性状

Table6 PlantheightandrelatedtraitsofYutong194andZhoumai18

环境
Environment

品种
Variety

穗长
Spike

length/cm

穗下节长
Peduncle
length/cm

倒2节长
Inverted2
internode/cm

基3节长
3rd

internode/cm

基2节长
2nd

internodecm

基1节长
1st

internode/cm

株高
Plant

height/cm

点播
Hill-drop
sowing

小区
Plot
sowing

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

豫同194
Yutong194 10.51 25.26 15.92b 8.86b 5.43b 4.56b 70.54b

周麦18
Zhoumai18 10.51 25.18 18.11a 10.84a 7.16a 6.43a 78.23a

降幅
Decrease 0 -0.08 2.19

(12.09%)
1.98

(18.27%)
1.73

(24.16%)
1.87

(29.08%)
7.69
(9.83%)

豫同194
Yutong194 10.23 28.03 17.97b 10.12b 6.77b 5.43b 78.55b
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

周麦18
Zhoumai18 10.28 28.94 20.93a 12.89a 8.87a 7.33a 89.24a

降幅
Decrease

0.05
(0.48%)

0.91
(3.14%)

2.96
(14.14%)

2.77
(21.49%)

2.10
(23.68%)

1.90
(25.92%)

10.69
(11.98%)

  表中数字后小写字母表示同一种植环境下两个品种在0.05水平上差异显著。下表同。

Thelettersfollowingthenumbersinthetableindicatesignificantdifferencesbetweenthetwovarietiesat0.05levelwithinthesame

environment.Thesameintable7.

表7 豫同194及周麦18的产量相关性状

Table7 Yield-relatedtraitsofYutong194andZhoumai18

环境
Environment

品种
Variety

穗粒数
Grainnumber
perspike

单株分蘖数
Tillernumber
perplant

千粒重
1000-grain
weight/g

穗数
Spikenumber/
(104·hm-2)

粒长
Grain

length/mm

粒宽
Grain

width/mm

产量
Yield/

(kg·hm-2)

点播
Hill-drop
sowing

小区
Plot
sowing

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

豫同194
Yutong194 55.4 6.7a 48.4 — 6.61 3.68 —

周麦18
Zhoumai18 55.7 5.8b 48.4 — 6.58 3.73 —

豫同194
Yutong194 35.4 — 45.6 604.5a 6.33 3.44 8621.55a
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

周麦18
Zhoumai18 35.6 — 45.9 556.5b 6.34 3.47 8299.80b

  在点播和小区种植环境下,豫同194的穗粒

数、千粒重、粒长、粒宽等性状与周麦18均无差异

显著(表7)。点播条件下,豫同194的单株分蘖

数较周麦18增加0.9个(增幅15.5%),差异达

显著水平;在小区种植条件下,豫同194每公顷穗

数显著增加了48万(增幅8.63%),每公顷产量

显著增加321.75kg(增幅3.88%)。

3 讨论

本研究通过外显子捕获测序和矮秆基因分子

标记检测,系统比较了突变体豫同194与其亲本

周麦18的遗传差异及矮化效应。测序结果显示,
两者在全基因组范围内仅存496个SNP差异,遗
传一致性高达99.63%,充分证实豫同194是周

麦18的真实突变体,符合真实突变体与亲本基因

组高度保守的特性,与利用高密度固态SNP芯片

鉴定小麦突变体真伪性结果相一致[22]。差异

SNP位点并非随机均匀于小麦基因组中,超过

70%的差异位点集中在2B、5A和2D染色体上,
其中2B染色体占52.62%。进一步分析显示,2B
上96.93%的差异位点富集在4个区段内(总长

38.42Mb),提示关键调控基因或QTL很可能位

于这些区域。功能注释筛选出若干潜在调控基

因,如 参 与 细 胞 壁 代 谢 的 木 糖 异 构 酶 基 因

(TraesCS2B03G0331900)和 扩 张 样 蛋 白 基 因

(TraesCS5A03G1169200),二者可能通过影响细

胞伸长与分裂调控株高,其功能有待进一步验证。
采用小麦主要矮秆基因分子标记检测豫同

194及其亲本周麦18,通过排除法和比较分析探

究已知矮秆基因对豫同194矮化表型的影响。结

果发现,豫同194与周麦18均携带矮秆基因

Rht2、Rht9 和Rht24。在 检 测Rht8 时,用 Xg-
wm261在两个材料中均扩增出192bp的目标条

带;由于单独使用Xgwm261检测Rht8存在假阳

性风险[23-24],本研究同时采用Ellis等[20]开发的引

物 WMC503,实施双标记联合判定的策略。用
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WMC503在周麦18中未能扩增出预期的275bp
目标条带,表明其可能不携带Rht8。Rht8(Rht8-
D1b)基因位于2DS,而其同源基因Rht8-B1b(降
秆效应较弱)定位于2BS[25]。值得注意的是,豫
同194与亲本的分子差异同样富集于2BS,暗示

豫同194的矮化表型可能与2BS区段及Rht8相

关,但现有数据无法明确将其矮化归因于Rht8-
D1b或Rht8-B1b,需通过分离群体构建、遗传分

析及功能验证进一步解析。
结合基因型与表型分析,本研究发现5mg·L-1

GA3 处理未引起豫同194和周麦18的胚芽鞘及

第1叶长度显著变化,表明二者对赤霉素不敏感。
该表型与矮秆基因分子检测结果相一致,两材料均

携带对赤霉素不敏感矮秆基因Rht2与Rht24[21,26]。
尽管Rht8和Rht9属于赤霉素敏感型基因,理论

上可促进胚芽鞘伸长,但本研究未观察到其预期

伸长效应。当Rht8与强不敏感基因Rht1或Rht2
共存在时,后者将主导赤霉素反应,掩盖Rht8的

敏感性,使植株对赤霉素无显著反应,此现象与前

人报道相符[27-28]。
小麦矮秆突变体在降低株高的同时,常伴随

千粒重降低、穗粒数减少、生物量降低及抽穗延迟

等不利农艺性状[29-30],限制了其直接应用。本研

究中的豫同194在降低株高的同时,穗长、穗粒

数、千粒重、粒长、粒宽等关键产量性状与亲本无

显著差异,克服了常规矮源的不良连锁。进一步

解析表明,豫同194的矮化表现为“下短上稳”的
非均匀缩短模式,倒2节间与基部3个节间显著

缩短,而穗长和穗下节间保持稳定。这种株型构

成兼具抗倒与光合优势:基部节间缩短降低植株

重心,增强抗倒伏能力和耐密性;相对较长的穗下

节间有助于维持上部叶片的良好空间分布,保障

光合面积与灌浆期物质转运。试验结果进一步显

示,豫同194单株分蘖数在点播下增加了15.5%,
穗数在小区种植下提高了8.63%,说明其优化株

型改善了群体通风透光条件,从而提高了分蘖成

穗率,最终实现增产。

4 总结

本研究通过外显子捕获测序证实豫同194为

真实突变体,其与亲本周麦18遗传物质一致性高

达99.63%;差异SNP富集于2B、5A和2D染色

体,其中2B染色体占比52.62%,暗示控制矮化

的关键QTL可能位于这些区域。矮秆基因分子

检测显示两者均携带Rht2、Rht9和Rht24,而双标

记(Xgwm261和 WMC503)检测揭示两者在Rht8
基因存在差异。GA3 处理验证两者均属于赤霉

素不敏感类型,符合Rht2+Rht24组合的主效基

因特征。在农艺性状方面,豫同194的株高降低

了约10%,但穗长、穗粒数、千粒重等产量性状与

周麦18无显著差异,其克服了常规矮源的不利连

锁。该突变体表现为“下短上稳”的株型结构即基

部节间缩短而穗下节间保持稳定,提升了抗倒伏

能力和分蘖成穗率,最终实现了增产。利用豫同

194作为亲本已培育并审定3个矮秆抗倒、大穗

高产稳产小麦新品种,证明了其作为优异矮源的

育种价值。
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