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摘 要:为了探究小麦-黑麦1BL·1RS易位品种(系)中的1RS结构差异,以1BL·1RS易位品种南麦

618为亲本,分别与矮抗58、川农17、兰考矮早8等13个1BL·1RS易位品种(系)和1个7DL·1RS易位品

种鲁麦8号杂交,获得14组F1 植株。使用根据串联重复序列pSc119.2、pSc200和pSc250设计的高GC含量

寡核苷酸探针Oligo-119.2-2、200G、250G和高AT含量寡核苷酸探针Oligo-119.2-3、200T、250T,对F1 植株

根尖中期染色体进行ND-FISH分析。结果表明,除Oligo-119.2-3无信号外,其余5个探针都在不同来源的

1RS上产生不同强弱信号。探针200G和200T在1RS上产生的信号呈现一致的强弱变化,而250G和250T
体现的变异不一致。250T在不同来源1RS上的信号强弱不同,而250G在相应1RS上的信号强度相似。这

说明不同品种中1RS的pSc250家族串联重复序列的GC和AT碱基含量存在差异。根据探针在1RS上的信

号强弱变化,可以将这15个小麦品种(系)中的1RS分为4种结构类型。本研究结果显示了1RS的结构多样

性,丰富了对中国小麦品种(系)中1BL·1RS易位染色体的认识。
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AnalysisofStructuralVariationsof1RSinWheat-Rye
1BL·1RSTranslocationCultivars(Lines)
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Abstract:Toexplorethestructuraldifferencesof1RSarmsinwheat-rye1BL·1RStranslocationculti-
vars(lines),the1BL·1RStranslocationcultivarNanmai618wasusedasparenttohybridizewith13
1BL·1RStranslocationcultivars(lines),includingAikang58,Chuannong17andLankaoAizao8,as
wellasthe7DL·1RStranslocationcultivarLumai8.Atotalof14typesofF1plantswereobtained.
High-GCcontentoligonucleotideprobes(Oligo-119.2-2,200G,250G)andhigh-ATcontentoligonu-
cleotideprobes(Oligo-119.2-3,200T,250T)weredesignedbasedonthetandemrepeatspSc119.2,

pSc200,andpSc250.Theseprobeswereusedinnon-denaturingfluorescenceinsituhybridization
(ND-FISH)analysisforidentifyingthemetaphasechromosomesofroottipsfromtheseF1plants.
Theresultsshowedthat,exceptforOligo-119.2-3whichproducednosignal,theotherfiveprobes
generatedsignalswithvaryingintensitieson1RSchromosomearmsfromdifferentsources.Thesig-
nalintensitiesofprobes200Gand200Ton1RSexhibitedconsistentvariationtrends,whilethevaria-
tionsreflectedby250Gand250Twereinconsistent.Forexample,250Tshoweddistinctsignalinten-
sitieson1RSfromdifferentsources,whereas250Gdisplayedsimilarsignalintensitiesonthecorre-
sponding1RSarms.ThesefindingsindicatedthatthereweredifferencesintheGCandATbasecon-



tentsofthepSc250tandemrepeatedfamilyin1RSamongdifferentcultivars.Accordingtothevaria-
tioninsignalintensityoftheprobeson1RS,the1RSarmsinthese15wheatcultivars(lines)couldbe
classifiedintofourstructuraltypes.Theresultsofthisstudyrevealedthestructuralvariationsof
1RS,whichenrichestheunderstandingof1BL·1RStranslocationchromosomesinwheatcultivars
(lines)inChina.
Keywords:Wheat;Rye;1BL·1RStranslocation;Tandemrepeats;Chromosomestructuralvariation

  黑 麦(Secalecereale L.)1R 染 色 体 短 臂

(1RS)携带有条锈病抗性基因Yr9、叶锈病抗性基

因Lr26、秆锈病抗性基因Sr31和白粉病抗性基因

Pm8[1],以及调控优良农艺性状和非生物胁迫耐

受性的相关基因[2-3],使其成为小麦遗传改良中应

用最广泛的外源染色体片段之一。尽管1RS上

的条锈病和白粉病抗性基因Yr9和Pm8因病原菌

进化而失效[4],但1BL·1RS易位染色体凭借其

综合优良效应,至今仍在小麦育种中被广泛应

用[5-6]。有报道指出,大多数1BL·1RS易位染色

体中的1RS源自德国黑麦 Petkus[7]。唐怀君

等[1]利用1RS特异分子标记对78份1BL·1RS
易位品种(系)进行分析,Luo等[8]利用串联重复

序列寡核苷酸探针对102份1BL·1RS易位品种

(系)进行非变性荧光原位杂交(ND-FISH)分析,
均未检测出1RS的多态性变异。这些研究结果

似乎表明1BL·1RS易位品种(系)中1RS的遗

传基础狭窄。然而,Jiao等[9]对中国17个代表性

小麦品种的泛基因组测序结果显示,其中8个品

种含有1BL·1RS易位染色体,不同品种中1RS
之间的黑麦特异串联重复序列pSc200存在缺失

变异[9]。Li等[10]对含1BL·1RS易位的小麦骨

干亲本周8425B进行基因组测序,并将其1RS序

列与小麦品种矮抗58和科农9204的1RS进行

比较,发现这3个品种的1RS存在倒位和易位的

情况。这些研究结果说明这些小麦品种(系)中的

1RS存在结构上的变异。中国许多小麦品种(系)
含有1BL·1RS易位染色体[11-12]。除已测序的

1BL·1RS易位小麦品种(系)外,有必要考察其

他小麦品种(系)中的1RS是否存在结构上的变

异,这有利于了解中国小麦品种(系)中1RS遗传

变异的丰富度,为其进一步应用提供理论指导。
基因组测序是了解1RS结构特点的最好方法,但
其成 本 高。1RS 亚 端 部 区 域 含 有 pSc119.2、

pSc200和pSc250三种高拷贝串联重复序列[13],
根据这三种串联重复序列所设计的荧光原位杂交

(FISH)探针可检测出黑麦1RS结构变异[8,14]。

本研究根据这三种串联重复序列的碱基组成特

征,设计了GC和AT碱基含量不同的新寡核苷

酸探针,用于分析不同小麦品种(系)中的1BL·

1RS易位染色体。通过有性杂交的方式,将两个

品种(系)中的1BL·1RS易位染色体置于同一个

细胞中,保证杂交过程中探针在染色体上分布的

均匀性、杂交时间和显微照相曝光强度的一致

性[15]。前期研究发现,小麦品种南麦618含有

1BL·1RS易位染色体,且该易位染色体的1BL
近着丝粒区域含有寡核苷酸探针 Oligo-s120.3
的信号,而其他1BL·1RS易位染色体中的1BL
不带有该探针信号[16]。本研究以南麦618为亲

本,分别与来自中国不同地区的14种含1RS易

位小麦品种(系)杂交,再通过新设计的寡核苷酸

探针对F1 植株根尖中期染色体进行非变性荧光

原位杂交(ND-FISH)分析,以南麦618的1BL·

1RS易位染色体核型为对照,检测其他不同小麦

品种(系)中1RS的结构多态性。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本研究所用材料名称、系谱及来源单位的信

息列于表1。除品种鲁麦8号含7DL·1RS易位

染色体外,其余14个品种(系)都含1BL·1RS易

位染色体。以品种南麦618为亲本,分别与其他

14个品种(系)杂交,获得14组F1 植株。

1.2 细胞学鉴定

根据1RS 亚 端 部 串 联 重 复 序 列 pSc200、

pSc250、pSc119.2分别设计GC和AT含量不同

的寡核苷酸探针200G、200T、250G、250T、Oligo-
119.2-2和Oligo-119.2-3(表2),用于检测1RS的

结构多态性。此外,已报道的寡核苷酸探针Oligo-
Ku[17]为 黑 麦 染 色 体 特 异 探 针,与 探 针 Oligo-
pSc119.2-1[18]相结合可以识别黑麦7条染色体;探
针Oligo-pSc119.2-1与Oligo-pTa535-1相结合,可
以区分21条小麦染色体[18];探针Oligo-s120.3用

于区分南麦618来源的1BL·1RS易位染色体。利
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表1 易位小麦品种(系)的系谱及来源

Table1 Pedigreeandsourceofthewheattranslocationvarieties(line)

编号
No.

品种(系)
Cultivar(line)

系谱
Pedigree

来源
Source

1 南麦618
Nanmai618

2001-43-1/攀早抗[8]

2001-43-1/Panzaokang

四川省南充市农业科学院
AcademyofAgriculturalSciences,

Nanchong,Sichuan

2 川农17
Chuannong17 91S-23×A302[8]

本实验室保存
Preservedinthislaboratory

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

3 川麦32
Chuanmai32 1900“S”/Ning8349//1900[8]

4 川麦55
Chuanmai55 SW3243/SW8688[8]

四川省农业科学院作物所
CropResearchInstitute,Sichuan
AcademyofAgriculturalSciences

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

5 鲁麦8号
Lumai8

矮孟牛Ⅳ型/山农辐66[1]
AimengniuⅣ/Shannongfu66

6 周8425B
Zhou8425B

[小黑麦广麦74/练丰1号//山前麦]60Co-γ/3/安农7959[8]
[Triticaleguangmai74/Lianfeng1//
Shanqianmai]60Co-γ/3/Annong7959

7 矮抗58
Aikang58

周11(周8425B/内乡182)//温麦6号/郑8960[8]
Zhou11(Zhou8425B/Neixiang182)//Wenmai6/Zhengzhou8960

8 兰考矮早8
Lankaoaizao8

小黑麦84(184)/90选系[1]

Triticale84(184)/90selectedline

9 晋麦45
Jinmai45

沙瑞克/临汾3029/3/74100//蛐包-036/小偃759[8]
Sharieke/Linfen3029/3/74100//Qubao-036/Xiaoyan759

10 陕354
Shaan354

陕16726/陕213[8]
Shaan16726/Shaan213

11 中育5号
Zhongyu5

翼5418/豫西832[1]
Ji5418/Yuxi832

12 烟农18
Yannong18

中144/寨5241//小黑麦遗8[8]
Zhong144/Zhai5241//Triticaleyi8

13 石4185
Shi4185

Tal材料/植8094//予麦2号/3/翼麦26[8]
Tal/Zhi8094//Yumai2/3/Yimai26

14 科农199
Kenong199

石4185/科农9204[8]
Shi4185/Kenong9204

15 山前麦
Shanqianmai

从前苏联引进[1]

IntroducedfromtheformerSovietUnion

中国科学院遗传与发育生物学研究所
InstituteofGeneticsandDevelopmental
Biology,ChineseAcademyofSciences

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

表2 寡核苷酸探针及其相关信息

Table2 Oligonucleotideprobesandtheirassociatedinformation

探针名称
Nameofprobe

探针序列
Sequenceofprobe

探针碱基组成
Basecompositionofprobe

用于设计探针的原序列名称
Sequenceusedforprobedesign

200G GGGTGGGGCGCCCAGG (GC)14(AT)2 pSc200[22]

200T TTTTTGTATTTTCTTT (GC)2(AT)14 pSc200[22]

250G GGGCCATTTCGAGTGGCGC (GC)13(AT)6 pSc250[22]

250T TTCGTATCCTTCTGTCACAAACTTTGTCTGTTT (GC)12(AT)21 pSc250[22]

Oligo-119.2-2 CGAACCCCGGGGTGCG (GC)13(AT)3 pSc119.2[23]

Oligo-119.2-3 TCATCAACAATCATAA (C)4(AT)12 pSc119.2[23]

用这些探针和 ND-FISH 技术,对本实验配制的

杂交F1 根尖中期染色体进行分析。从每个杂交

组合中随机选取3个F1 植株进行中期染色体制

备,每个F1 植株滴4张片,每张片至少观察3个

细胞。探针在同一个细胞的两条1RS上产生的

信号存在肉眼可见的强弱差异,并且在每个杂交

组合的F1 植株中观察的细胞都体现一致的差异,
即为探针在1RS上产生的信号有真实的差异。
染色体制备参照 Han等[20]的方法,ND-FISH 参

照Fu等[21]的方法。
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2 结果与分析

2.1 鲁麦8号7DL·1RS易位染色体检验

已知鲁麦8号含有1对7DL·1RS易位染色

体[24],南麦618含1对1BL·1RS易位染色体[25]。
本实验配制了鲁麦8号 × 南麦618杂交组合,以
鉴定其F1 植株含1RS易位染色体的情况。结果

显示,来自鲁麦8号×南麦618的F1 植株中,两条

染色体的短臂带有 Oligo-Ku和 Oligo-pSc119.2-1

信号(图1A),根据Oligo-pSc119.2-1的信号模式,
确定这两条染色体臂为黑麦1RS。与1条1RS对

应的长臂端部区域带有极强的 Oligo-pSc119.2-1
信号(图1A,B),符合该探针在1B染色体长臂

1BL上的信号模式。而另一条1RS对应的长臂带

有极强的Oligo-pTa535-1信号(图1B),符合该探

针在7D染色体长臂7DL上的信号模式。由此判

断F1 植株中含1条1BL·1RS和1条7DL·

1RS易位染色体,这也验证了亲本的正确性。

  A和B:以Oligo-Ku、Oligo-pSc119.2-1和 Oligo-pTa535-1为探针的顺序ND-FISH分析。标尺=10μm。

AandB:SequentialND-FISHanalysisusingprobesOligo-Ku,Oligo-pSc119.2-1,andOligo-pTa535-1.Scalebar=10μm.

图1 鲁麦8号×南麦618的F1 植株中1RS易位染色体的类型分析

Fig.1 Analysisofthetypeof1RStranslocationsintheF1plantsfromLumai8×Nammai618

2.2 不同小麦品种(系)中1RS结构差异的细胞

学鉴定

新设计的探针中,仅Oligo-119.2-3不能在供

试材料的染色体上产生信号。探针200G、200T、

250G和250T只在1RS端部区域产生信号(图2~
图4),因此可以借助这些探针的信号和随体识别

1RS易位染色体。设置了200G+Oligo-s120.3、

200T+Oligo-s120.3、250G+Oligo-s120.3、250T
+Oligo-s120.3和Oligo-119.2-2+Oligo-s120.3
五种探针组合,用以比较南麦618的1RS与其余

14个品种(系)的1RS的结构差异。每一个杂交

组合的F1 植株中,都有1条1BL·1RS易位染色

体中的1BL近着丝粒区域带有较强的 Oligo-
s120.3信号(图2~图4),表明这条1BL·1RS
易位染色体来自南麦618。根据探针在1RS上显

示的信号差异,可以将参试品种(系)中的1RS分

为4种类型。探针200G、200T、250T和 Oligo-
119.2-2在鲁麦8号、陕354和山前麦这3个品种

中的1RS上产生的信号明显弱于南麦618(图

2),而探针250G产生的信号与南麦618相比却显

著的强弱差异(图2)。通过每个探针组合观察的9
个细胞都是如此。因此,将鲁麦8号、陕354和山前

麦中的1RS归为第一种类型。这表明250T和250G
所代表的序列在不同1RS之间存在不一致的差异。

对于来自南麦618×川麦32的F1 植株,利
用5种探针组合观察了9个细胞。探针200G、

200T、250T和250G在川麦32的1RS上产生的

信号明显强于南麦618,而Oligo-119.2-2的信号

强弱无明显差异(图3)。9个细胞都是如此。因

而将川麦32中的1RS归为第二种类型。
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  A和B:以Oligo-s120.3、200G和200T为探针的顺序ND-FISH分析;C和D:以Oligo-s120.3、250G和Oligo-119.2-2为探针的顺序

ND-FISH分析;E:以Oligo-s120.3和250T为探针的ND-FISH分析。标尺=10μm。携带Oligo-s120.3信号的1BL·1RS易位染色体

来自南麦618,7DL·1RS易位染色体来自鲁麦8号。

AandB:SequentialND-FISHusingprobesOligo-s120.3,200Gand200T;CandD:SequentialND-FISHusingprobesOligo-s120.
3,250GandOligo-119.2-2;E:ND-FISHusingprobesOligo-s120.3and250T.Bar=10μm.The1BL·1RStranslocationchromosome
carryingtheOligo-s120.3signalcomesfromNanmai618,andthe7DL·1RStranslocationchromosomecomesfromLumai8.

图2 鲁麦8号×南麦618的F1 植株中1RS的结构差异

Fig.2 Structuraldifferencesofthe1RSintheF1plantsfromLumai8× Nanmai618

  A和B:以Oligo-s120.3、200G和200T为探针的顺序 ND-FISH分析;C:以 Oligo-s120.3和250G为探针的 ND-FISH分析;D:以
Oligo-s120.3和Oligo-119.2-2为探针的ND-FISH分析;E:以Oligo-s120.3和250T为探针的ND-FISH分析。标尺=10μm。携带Ol-
igo-s120.3信号的1BL·1RS易位染色体来自南麦618。

AandB:SequentialND-FISHusingprobesOligo-s120.3,200Gand200T;C:ND-FISHusingprobesOligo-s120.3and250G;D:

ND-FISHusingprobesOligo-s120.3andOligo-119.2-2;E:ND-FISHusingprobesOligo-s120.3and250T.Bar=10μm.The1BL·

1RStranslocationchromosomecarryingtheOligo-s120.3signalcomesfromNanmai618.
图3 川麦32×南麦618的F1 植株中1RS的结构差异

Fig.3 Structuraldifferenceofthe1RSintheF1plantsfromChuanmai32× Nanmai618
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  对来自其余10个杂交组合的F1 植株,利用

5种探针组合观察的细胞在9~12个之间。探针

200G、200T和 Oligo-119.2-2在周8425B、矮抗

58、川麦55、川农17、兰考矮早8、石4185、烟农

18、晋麦45、中育5号和科农199中的1RS上产

生的信号与南麦618中的信号无明显强弱差异

(图4)。然而,探针250T和250G在这10个品种

(系)的1RS上产生的信号显著强于南麦618中

的信号(图4)。根据这些结果,将这10个品种

(系)中的1RS归为第三种类型。

  A和B:以Oligo-s120.3、200G和200T为探针的顺序 ND-FISH分析;C:以 Oligo-s120.3和250G为探针的 ND-FISH分析;D:以

Oligo-s120.3和Oligo-119.2-2为探针的ND-FISH分析;E:以Oligo-s120.3和250T为探针的ND-FISH分析。标尺=10μm。携带Oligo-

s120.3信号的1BL·1RS易位染色体来自南麦618。

AandB:SequentialND-FISHusingprobesOligo-s120.3,200Gand200T;C:ND-FISHusingprobesOligo-s120.3and250G;D:

ND-FISHusingprobesOligo-s120.3andOligo-119.2-2;E:ND-FISHusingprobesOligo-s120.3and250T.Bar=10μm.The1BL·

1RStranslocationchromosomecarryingtheOligo-s120.3signalcomesfromNanmai618.

图4 中育5号×南麦618的F1 植株中1RS的结构差异

Fig.4 Structuraldifferencesofthe1RSintheF1plantsfromZhongyu5× Nanmai618

  以上结果表明,南麦618中的1RS结构与其

余14个品种(系)中的1RS均不同,所以将南麦

618中的1RS归为第四种类型。为了更全面地显

示各探针在1RS上的信号差异,将所有F1 植株

中的1BL·1RS易位染色体进行放大剪贴,排列

于同一张图中进行比较(图5),可以看出,川麦32
中的1RS结构也与其余14个品种(系)中的1RS
不同。来自pSc200和pSc250的4种探针在川麦

32的1RS上产生的信号都显著强于南麦618中

的1RS。而这4种探针中,至少有1种在其他13
个品种(系)的1RS上产生的信号与南麦618之

间没有显著的强弱差异。探针200G和200T产

生的信号变化具有一致性,具体表现为,在14个

品种(系)的1RS上,这2个探针的信号强度均强

于南麦618,或均弱于南麦618,或无显著差异(图

5)。而探针250G和250T在来自鲁麦8号、陕

354和山前麦的杂交F1 植株中,没有这样的一致

性(图5)。由此表明这些1RS的pSc250家族序

列中,GC和 AT碱基含量存在差异。除了南麦

618×川麦32的F1 植株外,探针 Oligo-119.2-2
在其余 F1 植株中体现的信号差异与200G 和

200T一致(图5)。
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  来自南麦618的易位染色体携带Oligo-s120.3信号,另外14个小麦品种(系)易位染色体不携带Oligo-s120.3信号。

ThetranslocationchromosomesfromNanmai618carrytheOligo-s120.3signal,whilethetranslocationchromosomesfromtheoth-

ercultivars(lines)withouttheOligo-s120.3signal.

图5 14组杂交F1 植株的1BL·1RS染色体的剪贴图

Fig.5 Diagramof1BL·1RSchromosomesfromthe14typesofF1plants

3 讨论

已有报道使用寡核苷酸探针Oligo-pSc119.2、

Oligo-pSc200和Oligo-pSc250鉴定了102份1BL·

1RS和1份1AL·1RS小麦易位品种(系),其中

包含了本研究所用的小麦易位品种(系),但并未

发现这些小麦易位品种(系)中1RS臂的细胞学

结构差异[8]。这是因为在已有的报道中,每份小

麦易位品种(系)是在各自独立的条件下进行ND-
FISH分析,除了探针信号的有无可以进行比较

之外,探针信号的强弱并不能相互比较[8]。本研

究采用杂交的方式将两个不同小麦品种(系)中的

1RS易位染色体导入同一个细胞核,然后进行

ND-FISH分析。这保证了在 ND-FISH 分析过

程中,两条1RS所接受的杂交条件是相同的,避
免了因探针浓度差异、杂交时间差异以及照相时

的曝光强度差异导致的信号误差。加上3个植株

的重复和多个细胞的观察,能够保证探针信号强

弱差异的真实性。因此,本研究通过探针信号强

度差异,分析了1RS亚端部区域串联重复序列的

组成差异,从而体现不同小麦品种(系)中的1RS
在结构上的差异。此外,已有的报道所使用的探

针没有体现GC和 AT碱基含量的差异[8],这也

可能是检测不出1RS结构差异的原因。
串联重复序列pSc119.2、pSc200和pSc250

在黑麦基因组进化中起着重要作用[13]。黑麦1RS
亚端部的主要串联重复序列pSc119.2、pSc200和

pSc250通过特定的排列组合形成包含多个基本

重复单元的多聚体结构[13],因而他们在1RS上的

组成差异可以 体 现1RS的 遗 传 多 样 性。探 针

200G、200T、250G、250T和 Oligo-119.2-2都体现

了1RS的结构差异。以南麦618为参照,200G
和200T所代表的序列在14个小麦品种(系)中
的1RS上的拷贝数变异是一致的,表明不同1RS
中pSc200家族序列的GC和 AT碱基组成是一

致的。250G和250T所代表的序列在鲁麦8号、
山前麦和陕354中的变异不一致,即这3个品种

中的1RS,250G代表的序列拷贝数与南麦618无

差异,而250T代表的 AT含量丰富的序列拷贝

数低于南麦618。这表明不同1RS中pSc250家
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族序列的GC和AT碱基组成不一致。同样,Oli-
go-119.2-3不能产生杂交信号,可能是因为该探

针代表的AT含量丰富的序列在这些材料中的拷

贝数极低,而Oligo-119.2-2所代表的GC含量丰

富的序列拷贝数高。因此,不同1RS中的串联重

复序列pSc119.2和pSc250的GC和AT碱基组

成不一致。
南麦618中的1RS与供试的其余14份小麦

易位品种(系)中的1RS都不相同,其1RS可能来

源于攀早抗,但具体来源仍不清楚[25]。另外,南
麦618的1BL染色体上带有特异的Oligo-s120.3
信号[16],这一核型特征应源于其亲本材料在育种

过程中的遗传传递,从而使该品种形成区别于其

他品种(系)的独特核型。这15份小麦易位品种

(系)中的1RS可以分为4个类型。南麦618和

川麦32中的1RS各自属于独立类型,鲁麦8号、
陕354和山前麦中的1RS为一种类型,其余10
个小麦品种(系)中的1RS属于一种类型。川麦

32中的1RS来源尚不清楚,但其1RS结构与其

他14个小麦品种(系)都不相同。鲁麦8号的

1RS来源于矮孟牛[26],矮孟牛和山前麦中的1RS
来自黑麦Petkus[1,27],陕354属于洛类品种,其

1RS也来自黑麦Petkus[1],它们中的1RS具有相

似的结构,因此推测陕354中的1RS来源与它们

相同。小麦品种石4185、烟农18、晋麦45和中育

5号也都属于洛类品种[1],但它们的1RS结构与

鲁麦8号、山前麦和陕354不同。有两种可能的

原因可以解释这一现象:第一是在种子收集和传

递过程中出现了混淆;第二是1RS自身发生了变

异。泛基因组分析表明,不同小麦品种中的1RS
携带的pSc200串联重复序列存在缺失变异[9]。
已有报道指出1RS可以在亚端部的串联重复序

列聚集区发生不等交叉重组,从而导致串联重复

序列的拷贝数差异[15]。因此可以推测,1RS的结

构差异很可能由其自身串联重复序列的变异导

致。然而,这种结构差异有什么样的遗传效应,值
得进一步研究。周8425B作为黄淮麦区的骨干

亲本,其1RS可能来源于广麦74或山前麦[1]。
本研究所用的材料中,只有矮抗58是周8425B
的衍生后代[28],它们的1RS结构一致。尽管基因

组测序显示矮抗58与周8425B的1RS之间,存
在本研究所采用的方法无法检测的变异[10],但本

研究所采用的方法可以直观、方便地呈现1RS的

结构差异。

综合分析认为,中国小麦品种(系)中1RS在

串联重复序列等结构上存在丰富的变异,在一定

程度上反映了它们的遗传多样性。这些基于寡核

苷酸探针信号的差异为进一步追溯这些1RS的

来源以及研究其变异机制提供了参考。
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