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摘 要:为了阐明杂交小麦不同矮秆基因型组成对小麦茎秆特性和单株产量的影响,采用已知的17个小

麦矮秆基因分子标记对6个不育系和6个恢复系进行检测,配制36个双列杂交组合,考察不同组合的F1 株

高、茎秆特性及单株产量。结果表明,12个亲本材料均含有Rht1基因,Rht8主要分布在不育系中,Rht24基因

主要分布在恢复系,Rht2、Rht4、Rht11基因在12个材料中分布频率较低,未检测到Rht3、Rht5和Rht14基因。

亲本携带不同的矮秆基因组合对F1 代的株高配 合 力 明 显 不 同,恢 复 系17ARH41与 不 育 系 小 偃22A、津

11324A有很好的降秆一般配合力;含Rht4基因组合具有最大的穗下节茎秆充实度(1.66mg·cm-1)和穗下

节间比率(39.48%),而不含Rht4的组合分别为1.65mg·cm-1 和38.5%;恢复系17ARH44、13AR55分别

与6个不育系杂交的F1 代在茎秆抗折力和穿刺力表现出明显不同的杂种优势,两个恢复系矮秆基因组成中

仅有一个Rht13基因的区别,秆型指数与第二节间比率和单株产量呈正相关,相关系数分别为0.90和0.68。

F1 代抗倒伏性状和单株产量平衡较好的杂交组合是小偃22A×17ARH44、津11324A×17ARH44。
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EffectoftheDwarfGeneCompositioninAL-TypeHybridWheat
ParentsontheStemCharacteristicsandSingle-PlantYieldofF1
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(InstituteofCropResearch,XinjiangAcademyofAgri-ReclamationSciences/KeyLabofXinjiangProductionand

ConstructionCorpsforCerealQualityResearchandGeneticImprovement,Shihezi,Xinjiang832000,China)

Abstract:Toclarifytheeffectsofdifferentdwarfinggenotypecombinationsonstemtraitsandindividualplant
yieldinhybridwheat,seventeenknownmolecularmarkersforwheatdwarfinggeneswereusedto
screensixmalesterilelinesandsixrestorerlines.Atotalof36diallelcrosscombinationswerepre-
pared,andplantheight,stemcharacteristics,andindividualplantyieldofF1hybridsfromdifferent
combinationswereinvestigated.Theresultsshowedthatall12parentalmaterialscontainedtheRht1
gene.Rht8wasmainlydistributedinthemalesterilelines,andRht24waspredominantintherestor-
erlines.Rht2,Rht4andRht11presentedlowdistributionfrequencyamongthe12materials,and
Rht3,Rht5andRht14werenotdetectedinanytestedmaterials.Thecombinationofdifferentdwar-
finggenescarriedbytheparentssignificantlyaffectedthecombiningabilityforplantheightintheF1
generation.Forinstance,restorerline17ARH41showedexcellentgeneralcombiningabilityforplant
heightreductionwhencrossedwithmalesterilelinesXiaoyan22AandJin11324A.Thecombinations
containingtheRht4hadthehighestfillingdegreeofpeduncleinternode(1.66mg·cm-1)andpedun-
cleinternoderatio(39.48%),incontrastto1.65mg·cm-1and38.5%recordedincombinations
withoutRht4.F1hybridsderivedfromthecrossesbetweenrestorerlines17ARH44,13AR55andsix



malesterilelinesdisplayedobviouslyheteroticdifferencesinstembreadingresistanceandpuncturere-
sistance.ThetworestorerlinesdifferedonlyinthepresenceoftheRht13geneintheirdwarfinggene
constitutions.Stemtypeindexwaspositivelycorrelatedwiththesecondinternoderatioandindividual
plantyield,withcorrelationcoefficientsof0.90and0.68respectively.TheoptimalF1combinations
achievingfavorablebalancebetweenlodgingresistancetraitsandindividualplantyieldwereXiaoyan
22A×17ARH44andJin11324A×17ARH44.
Keywords:Hybridwheat;Dwarfgene;Heterosis;Stemcharacteristics;Single-plantyield

  矮秆性状是小麦育种中的重要目标之一,能
够显著提高小麦抗倒伏能力和增产潜力,对小麦

生产具有重要意义。利用矮秆基因不仅可以降低

小麦株高增强抗倒伏能力,甚至对提高小麦收获

指数、增加小麦单位面积籽粒数和穗粒数等具有

有利影响[1-2]。因此,合理利用小麦矮秆基因降低

株高,增强抗倒伏能力,是稳定粮食产量的有效途

径[3]。
目前已发现并命名的矮秆基因有28个,其中

Rht1、Rht2 和Rht8 在中国 小 麦 生 产 中 广 泛 应

用[4-5]。不同矮秆基因对小麦株高影响不同,而且

部分矮秆基因对其他农艺性状还有负面影响[6]。
前人研究发现,Rht8半矮秆基因对生物学产量有

很好的正向作用;Rht10的降秆效应最强,但因为

节间缩短太多,其使生物学产量显著降低;Rht12
矮秆基因的降秆程度明显大于Rht8,但也会降低

生物学产量[7-8]。已有研究单个矮秆基因的影响

较多,多个矮秆基因组合对茎秆特性、降秆效果和

产量的影响研究较少,针对杂交小麦杂种优势矮

化育种的研究更少。
杂交小麦杂种优势主要表现之一是株高超亲

优势显著,利用不同亲本矮秆基因的矮化互作效

应可以控制杂交后代株高优势,提高杂交种抗倒

伏能力。杨天章等[9]研究发现,含有矮秆基因

Rht21的杂种Fl降秆约13.8%。周文春等[10]研

究表明,与Rht3纯合体相比,Rht3杂合体能使穗

粒数和千粒重分别增加4.21%和14.99%。为了

明确不同矮秆基因组成对小麦茎秆特性和单株产

量的影响,本研究以小麦AL型不育系、恢复系及

其配制的杂交组合为材料,鉴定不育系和恢复系

中所含矮秆基因类型、分布及组合情况,统计不同

矮秆基因亲本组配的F1 代田间茎秆特性及单株

产量,分析不同矮秆基因组合的降秆效应及抗倒

伏能力,以期为杂交小麦杂种优势利用矮化育种

提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料共48份,其中亲本AL型不育系6
份,恢复系6份,双列杂交种36份,均由新疆农垦

科学院作物研究所小麦创新团队提供。2023年

10月5日在新疆农垦科学院石河子试验站播种,
田间试验随机区组设计,每份材料种植5行,每行

60粒,行长1.5m,行距25cm,株距2.5cm,2次

重复,田间水肥管理同常规生产。

1.2 试验方法

1.2.1 分子标记鉴定

2024年4月份小麦拔节期在田间随机采集

小麦叶片,每行取3株进行 混 样,采 用 CTAB
法[11]提取小麦基因组DNA,用超微量分光光度

计测定DNA浓度和纯度,采用 TE溶液将部分

DNA原液稀释至50ng·μL-1,4℃保存备用,剩
余原液放置-20℃保存。扩增采用已知的17个

基因分子标记引物(表1),PCR引物由上海生工

生物技术有限公司合成。

PCR 反 应 体 系 总 体 积 为20μL,2×Taq
MasterMix10μL,引物终浓度为2μmol·L-1,

DNA模板100ng,ddH2O补足20μL。PCR产

物用1.5%琼脂糖凝胶进行检测,SSR 引物及

SNP等引物用8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进

行检测,以凝胶成像仪观察拍照。

1.2.2 茎秆特性的测定

在小麦蜡熟期,每份材料选取长势均匀的植

株10株测定茎秆抗折力(stembending-resist-
ance,SBR),通过传统手工测定方法找到植株的

重心,放置YYD-1A型便携式植物抗倒伏测定仪

在植株重心位置对茎秆强度进行测定,3次重复。
每次仪器推压方向保持一致,当植株和地面呈

45°角时,记录测定值,取平均值并换算成单株茎

秆强度值。
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表1 矮秆基因引物信息

Table1 Primerinformationofdwarfgenes

基因
Gene

引物
Primer

引物序列
Primersequence(5'-3')

退火温度
Tm/℃

参考文献
Reference

Rht1
BF-MR1-F GGTAGGGAGGGCAGAGGGCAG

BF-MR1-R CATCCCATGGCCATGGCCATCTGCAGCTA
63 [12]

Rht2
DF-MR1-F CGCGCAATTATTGGCCAGAGATAG

DF-MR1-R CCCCATGGCCATCTGCAGCTGCTA
63 [12]

Rht3
F ATGCCGTCTACAACTACTACGCTG

R TAGTGCACGGTGTCCGTGGGCA
63 [13]

Rht4
WMC317-F TGCTAGCAATGCTCCGGGTAAC

WMC317-R TCAGCAAACCTTTTCCTCCTCC
61 [14]

Rht5
BARC102-F GGAGAGGACCTGCTAAAATGCAAGACA

BARC102-R GCGTTTACGGATCAGTGTTGGAGA
52 [14]

Rht8
WMC503-F GCAATAGTTCCCGCAAGAAAAG

WMC503-R ATCAACTACCTCCAGATCCCGT
57 [15]

Rht9
BARC151-F TGAGGAAAATGTCTCTATAGCATCC

BARC151-R CGCATAAACACCTTCGCTCTTCCACTC
59 [15]

Rht10
WMC617-F CCACTAGGAAGAAGGGGAAACT

WMC617-R ATCTGGATTACTGGCCAACTGT
59 [15]

Rht11
F GGTAGGGAGGCGAGAGGCGAG

R GGCCATCTCCAGCTGCTCCAGCTA 62 [16]

Rht12
WMC410-F GGACTTGAAAGGAAGCTTGTGA

WMC410-R CATGGATGGCATGCAGTGT 57 [17]

Rht13
WMS577-F ATGGCATAATTTGGTGAAATTG

WMS577-R TGTTTCAAGCCCAACTTCTATT 58 [17]

Rht14
BARC3-F TTCCCTGTGTCTTTCTAATTTTTTTT

BARC3-R GGCAACTCCGCAACATTTTTAT
52 [18]

Rht17
F ACATGGCGGACGTGGTGT

R GCCGAGAGAGGACGAT
60 [19]

Rht18
XWMC753-F AAGGTGAAGATGATGCTCGC

XWMC753-R TGACTGATCATGGATTGCCC 55 [20]

Rht22
Xgwm471-F ACCTCATCCACATGTTCTACG

Xgwm471-R GCATGGATAGGACGCCC 60 [21]

Rht23
Gdm63-F GCCCCCTATTCCATAGGAAT

Gdm63-R CCTTTTGATGGTGCATAGGA
60 [22]

Rht24
TaRK-F TGGGGCCAAATGGCTTAGATATCG

TaRK-R CCAGTGAGCTGATTCTCCTGCAGAGT
59 [23]

  所选材料植株剥除叶鞘,将其基部第二节间

茎秆放置于植物茎秆强度测定仪(杭州托普仪

器有限公司,中国杭州)的支架内,采用横断面

积为1mm2 的测头,使其垂直于茎秆节间中部

方向,以匀速且缓慢的速度刺入茎秆,同时读取

并记录相应数据穿透茎秆表皮时加载的最大载

荷(N)和测头横断面积(mm2),并计算茎秆穿刺

力[24]。
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1.2.3 产量性状及农艺性状调查

小麦成熟后,每个小区选取长势一致的10个

单株室内考种,测量株高、穗下及第二节间长度、
穗下节间质量、第二节间茎粗、穗数、主茎穗长、单
株籽粒产量。

穗下节间比率=穗下节间长度/株高×100%。
第二节间比率=第二节间长度/株高×100%。
穗下节间充实度=节间干重/对应节间长度。
秆型指数=第二节间茎粗/第二节间长度。
亲本一般配合力=该亲本所有杂交F1 代的

平均值-所有杂交后代的总平均值。

1.3 数据处理

采用Excel和SPSS21.0对数据进行整理及

分析,Duncan新复极差法检验差异显著性。利用

Origin2021进行作图。计算各性状杂种优势。

杂种优势=(F1 性状平均值-双亲性状平均

值)/双亲性状平均值×100%。

2 结果与分析

2.1 亲本矮秆基因鉴定结果

从检测结果(图1和表2)看出,不育系和恢复

系材料中均检测出Rht1基因,且除不育系济麦20A
和恢复系15AR40-1外,其他材料还检测出Rht17、
Rht18、Rht22、Rht23基因,仅在不育系普冰707A
和小偃22A中分别检测到Rht2和Rht4基因,在不

育 系 济 麦 20A 和 恢 复 系 13AR55、17ARH12、

17ARH44、17ARH27中检测到Rht24基因。恢复系中

没有检测到Rht2、Rht4、Rht11、Rht12基因,不育

系普冰707A检测到最多12个矮秆基因。所有

材料中均没有检测到Rht3、Rht5和Rht14基因。

  A:Rht1;B:Rht12;C:Rht18;D:Rht17;E:Rht23;F:Rht24;1:济麦20A;2:沧5385A;3:小偃22A;4:津11324A;5:山农22A;6:
普冰707A;7:17ARH41;8:13AR55;9:15AR40-1;10:17ARH12;11:17ARH44;12:17ARH27。

A:Rht1;B:Rht12;C:Rht18;D:Rht17;E:Rht23;F:Rht24;1:Jimai20A;2:Cang5385A;3:Xiaoyan22A;4:Jin11324A;5:
Shannong22A;6:Pubing707A;7:17ARH41;8:13AR55;9:15AR40-1;10:17ARH12;11:17ARH44;12:17ARH27.

图1 部分材料Rht基因检测

Fig.1 DetectionresultsofRhtgenes

表2 矮秆基因检测结果

Table2 Resultsofdwarfgenedetection

材料
Material HP/cmRht1 Rht2 Rht3 Rht4 Rht5Rht8Rht9Rht10Rht11Rht12Rht13Rht14Rht17 Rht18 Rht22Rht23Rht24

济麦20A
Jimai20A 84.0 + - - - - + - - - + - - - - - - +

沧5385A
Cang5385A 78.5 + - - - - + + + - + + - + + + + -

小偃22A
Xiaoyan22A 77.5 + - - + - + + + + + - - + + + + -

津11324A
Jin11324A 71.0 + - - - - + + + + + - - + + + + -

山农22A
Shannong22A 80.0 + - - - - - - - - - - - + + + + -

普冰707A
Pubing707A 82.5 + + - - - + + + + + + - + + + + -

17ARH41 95.0 + - - - - - + + - - - - + + + + -

13AR55 89.0 + - - - - - - - - - - - + + + + +

15AR40-1 81.5 + - - - - + + + - - + - - + + + -

17ARH12 83.5 + - - - - - - - - - - - + + + + +

17ARH44 83.0 + - - - - - - - - - + - + + + + +

17ARH27 93.0 + - - - - - - - - - + - + + + + +

  HP:株高;+表示检出目标条带,-表示未检出目标条带。

HP:Plantheight;+indicatesthatthetargetbandisdetected,and-isnotdetected.
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2.2 亲本矮秆基因组成对F1 株高配合力的影响

不同亲本携带的矮秆基因组合对F1 代的株

高配合力的影响明显不同(株高配合力负值,说明

基因 具 有 降 秆 效 果)。如 表 3 所 示,恢 复 系

17ARH41(Rht1、Rht9、Rht10、Rht17、Rht18、
Rht22、Rht23)与6个不育系杂交的F1 株高配合

力为-1.9,与不育系小偃22A、沧5385A、普冰

707A杂交的 F1 株高小于组合总平均值89.1
cm,说明该恢复系矮秆基因组合具有较强的降秆

效应;不育系小偃22A(Rht1、Rht4、Rht8、Rht9、
Rht10、Rht11、Rht12、Rht17、Rht18、Rht22、
Rht23)和 津11324A(Rht1、Rht8、Rht9、Rht10、
Rht11、Rht12、Rht17、Rht18、Rht22、Rht23)与6

个恢复系杂交产生的F1 株高一般配合力分别为

-2.9和-2.7,说明该不育系的降杆配合力效果

最好,这两个不育系矮秆基因组成仅有Rht4的区

别。与株高配合力为负值的亲本相比较,株高一

般配合力为较高正值的不育系济麦20A(Rht1、
Rht8、Rht12、Rht24)和普 冰707A(Rht1、Rht2、
Rht8、Rht9、Rht10、Rht11、Rht12、Rht13、Rht17、
Rht18、Rht22、Rht23)与6个恢复系杂交的F1 平

均株高分别为91.9和92.6cm,其中普冰707A
×17ARH44组合的 F1 株高为97.5cm,与津

11324A×17ARH44组合比较多了Rht2、Rht11、
Rht13这3个矮秆基因,降秆效果不明显,可能与

普冰小麦具有远缘种质的遗传背景有关。

表3 亲本矮秆基因组成对F1 代株高及其一般配合力(GCA)的影响

Table3 Effectsofparentaldwarfgenecompositionsonplantheightanditsgeneral
combiningability(GCA)inF1hybrids cm

恢复系
Restorerline

株高Plantheight

济麦20A
Jimai20A

沧5385A
Cang5385A

小偃22A
Xiaoyan22A

津11324A
Jin11324A

山农22A
Shannong22A

普冰707A
Pubing707A

平均值
Average

GCA

17ARH41 90.0 86.0 84.0 89.0 90.0 87.0 87.7 -1.9
13AR55 93.5 92.5 85.0 90.0 92.0 92.0 90.9 1.4

15AR40-1 95.0 90.0 88.0 88.0 86.0 95.0 90.3 0.8
17ARH12 93.5 86.5 83.5 81.5 90.0 87.5 87.1 -0.6

17ARH44 93.0 87.0 90.0 81.0 94.5 97.5 90.5 0.9
17ARH27 90.0 88.0 86.5 86.5 90.5 92.0 88.9 -0.6

平均值 Average 92.5 88.4 86.1 86.0 90.8 91.8 89.1

GCA 2.4 -0.9 -2.9 -2.7 1.1 3.1

2.3 亲本矮秆基因组成对F1 茎秆强度的影响

亲本不同矮秆基因组成对F1 代茎秆强度(抗
折力和穿刺力)的中亲优势表现明显不同。由表4
可 知,恢 复 系 17ARH44(Rht1、Rht13、Rht17、
Rht18、Rht22、Rht23、Rht24)和17ARH41与6个

不育系杂交的F1 代平均茎秆抗折力中亲优势分

别为9.74%和8.13%,穿刺力中亲优势分别为

19.77%和21.70%,说明植株的抗倒伏能力较

强;恢复系13AR55(Rht1、Rht17、Rht18、Rht22、
Rht23、Rht24)与6个不育系杂交的F1 代平均茎

秆抗折力中亲优势最小,为-4.96%,穿刺力优势

中 等,茎 秆 抗 倒 伏 能 力 较 弱。17ARH44 与

13AR55两个恢复系之间的矮秆基因组成仅有

Rht13的区别,推测这个基因以促进茎秆细胞壁

加厚、增加木质素含量等途径提高茎秆强度。不

育系济麦20A(Rht1、Rht8、Rht12、Rht24)与6个

恢复系杂交的F1 平均株高为91.9cm(表3),但平

均茎秆抗折力优势最大(17.80%),穿刺力优势其

次(15.13%),说明F1 茎秆抗倒伏优势也较强;不
育系小偃22A(Rht1、Rht4、Rht8、Rht9、Rht10、
Rht11、Rht12、Rht17、Rht18、Rht22、Rht23)与6
个恢复系杂交的F1 代平均茎秆抗折力优势为

15.94%,平均穿刺力优势为3.00%,说明F1 抗倒

伏能力优于双亲。津11324A×17ARH41组合的

F1 株高89.0cm(表3),但F1 抗折力与穿刺力优

势都很强(表4)。说明不育系与恢复系组配的F1
代,其抗倒伏能力主要取决于茎秆强度。

2.4 亲本矮秆基因组成对F1 茎秆性状和单株产

量的影响

把36个F1 中矮秆基因组成相同的组合并为

一类,形成20个矮秆基因组成类型(表5)。从变

异系数来看,秆型指数最大(47.89%),说明不同

矮秆基因组成的F1 秆型指数变化最大,其次是单

株产量(17.04%)和第二节间比率(16.22%),株
高和穗下节间充实度的变异系数最小,表明该性

状受矮秆基因组成变化的影响相对稳定。
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表4 亲本矮秆基因组成对F1 代茎秆强度中亲优势的影响

Table4 Effectofparentaldwarfinggenecompositionsonmid-parentheterosisforstemstrengthintheF1hybrids %

名称
Variety

茎秆强度
Stemstrength

济麦20A
Jimai20A

沧5385A
Cang5385A

小偃22A
Xiaoyan22A

津11324A
Jin11324A

山农22A
Shannong22A

普冰707A
Pubing707A

平均值

17ARH41 SBR 10.13 2.39 22.67 15.12 -0.19 -1.36 8.13

PS 23.03 11.34 -0.61 50.37 33.31 12.76 21.70

13AR55 SBR 22.91 -28.71 6.73 -5.19 -21.73 -3.78 -4.96

PS 6.59 8.29 17.71 -17.81 28.84 10.59 9.04

15AR40-1 SBR 2.14 44.73 21.86 5.83 -16.72 -16.1 6.96

PS -16.53 6.93 -8.12 1.85 29.72 13.56 4.57

17ARH12 SBR 27.89 30.69 12.42 7.39 -13.29 5.01 9.02

PS 27.23 -10.09 1.25 -9.43 18.27 11.08 6.38

17ARH44 SBR 42.02 -20.18 24.17 -5.86 -7.45 25.75 9.74

PS 39.06 21.32 10.21 10.04 34.42 3.54 19.77

17ARH27 SBR 1.69 12.88 7.77 12.72 -24.32 14.22 4.16

PS 11.39 -7.12 -2.43 -10.89 21.95 4.43 2.89

 平均值 Average SBR 17.80 6.96 15.94 5.00 -13.95 3.96

PS 15.13 5.11 3.00 4.02 27.75 9.33

  SBR:抗折力;PS:穿刺力。下同。

SBR:Stembendingresistance;PS:Puncturestrength.ThesameinFig.2.

  以单株产量高于平均值10.1g的前5个高

产类型(编号19、6、18、4、14)为研究对象,分析其

F1 矮秆基因组成与茎秆抗倒性状的相关性。结

果表明,5个高产类型F1 的株高(HP)分别为90.0、

90.0、81.0、90.5和84.3cm,接近或小于株高平

均值(89.2cm);穗下节间充实度(PFD)分别为

1.66、1.58、1.55、1.48和1.56mg·cm-1,除类

型4略小于平均值(1.49mg·cm-1)外,其余类

型均高于平均水平,茎秆充实度好、抗倒性强;穗下

节间比率(PR)分别为35.22%、38.09%、38.50%、

37.75%和39.08%,类型19与均值(35.34%)接
近,其余类型均高于均值,植株重心配置合理;第
二节间比率(SIR)分别为7.1%、10.2%、7.5%、

9.1%和9.2%,平均值7.6%,其中类型19、18低

于平均值,基部节间短、重心低,株型更优;秆型指

数(STI)分别为1.05、0.48、1.03、0.54和0.59,
均值0.83,类型19、18高于平均值,其茎秆粗短、
抗倒伏能力突出。

综上,F1 单株产量高、茎秆性状较优良的类

型是19和18。类型19的矮秆基因组成为Rht1
+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+
Rth14+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24,
分别由不育系小偃22A和恢复系17ARH44提

供;类型18的矮秆基因组成为Rht1+Rht8+
Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+
Rht22+Rht23+Rht24,分别由不育系津11324A

和恢复系17ARH44提供,两者之间有Rht4 和

Rht14两基因的区别。单株产量较高的类型6、4、

14矮秆基因组成分别由不育系小偃22A、山农

22A和恢复系17ARH41、17ARH27提供,其中

类型14的F1 株高84.3cm,具有类型6和4没

有的Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12矮秆基

因,可见矮秆基因Rht4不仅具有较好的降秆效

果,还具有最大的穗下节茎秆充实度(1.66mg·

cm-1)和穗下节间比率(39.48%),而不含Rht4的

杂交类型分别为1.65mg·cm-1 和38.5%,说明

Rht4是提升穗下节间比率的关键基因,与Rht1、
Rht8、Rht9、Rht10、Rht12、Rht13、Rht17、Rht18、
Rht22、Rht23、Rht24等基因结合后协同互补可以

实现杂交小麦矮化株高、提升充实度、优化节间分

布、降低倒伏风险、增加产量的综合效果。

2.5 F1 茎秆特性间及与产量性状相关性分析

茎秆性状及与抗倒伏性状和产量性状的相关

分析(图2)表明,茎秆抗折力(SBR)与第二节间

长(SIL)和第二节间粗(SID)呈负相关(r=-0.30
和-0.26),与其他性状关联度很小。秆型指数

(STI)与第二节间比率(SIR)呈强正相关(r=0.90),
与穗下节间长(ILBS)、穗下节间重(IWBS)和
穗下节间比率(PR)呈正相关(r=0.51、0.59、
0.69),说明第二节间比率和穗下节间性状对秆型

指数有正向影响。茎秆穿刺力(PF)与株高(HP)
和穗下节间充实度(PFD)呈强和中度正相关(r=
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表5 亲本矮秆基因型对茎秆特性及产量的影响

Table5 Effectsofdifferentdrawfgenotypesonstemcharacteristicsandyield

编号
Code

基因组成
Genotypecomposition

HP/
cm

PFD/
(mg·cm-1) PR/% STI SIR/% YPP/g

1 Rht1+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23 92.0 1.63 32.87 0.78 6.5 9.7

2 Rht1+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.0 1.38 33.36 0.68 7.4 10.0

3 Rht1+Rht9+Rht10+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23 90.0 1.33 36.72 0.76 6.6 8.1

4 Rht1+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.5 1.48 37.75 0.54 9.1 12.2

5 Rht1+Rht8+Rht12+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 93.5 1.41 31.31 1.52 6.4 10.8

6 Rht1+Rht13+Rht14+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.0 1.58 38.09 0.48 10.2 13.4

7 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23 86.0 1.65 37.54 0.67 8.2 8.4

8 Rht1+Rht8+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.0 1.38 33.13 0.60 8.4 8.9

9 Rht1+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht11+Rht12+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23 84.0 1.35 39.48 0.67 8.1 8.2

10 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.0 1.33 32.56 0.77 6.6 9.9

11 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 95.0 1.63 37.13 2.28 5.0 6.8

12 Rht1+Rht8+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 93.0 1.47 32.81 0.62 7.7 9.8

13 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23 88.5 1.60 33.34 0.76 6.9 9.4

14 Rht1+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 84.3 1.56 39.08 0.59 9.2 11.3

15 Rht1+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 85.8 1.42 34.59 0.65 9.5 10.1

16 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht14+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 88.3 1.48 34.55 0.71 8.2 9.5

17 Rht1+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 87.3 1.50 33.63 0.81 6.4 10.5

18 Rht1+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 81.0 1.55 38.50 1.03 7.5 12.3

19 Rht1+Rht4+Rht8+Rht9+Rht10+Rht12+Rht13+Rht14+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 90.0 1.66 35.22 1.05 7.1 13.6

20 Rht1+Rht2+Rht8+Rht9+Rht10+Rht11+Rht12+Rht13+Rht17+Rht18+Rht22+Rht23+Rht24 94.8 1.49 35.14 0.69 7.3 9.2
平均值 Averagevalue 89.2 1.49 35.34 0.83 7.62 10.1

CV% 4.01 7.12 6.87 47.89 16.22 17.04

  HP:株高;PFD:穗下节间充实度;PR:穗下节间比率;STI:秆型指数;SIR:第二节间比率;YPP:单株产量。下同。

HP:Plantheight;PFD:Pedunclefillingdegree;PR:peduncleratio;STI:Stem-typeindex;SIR:Secondinternoderatio;YPP:

Yieldperplant.ThesameinFig.2.

  SNPP:单株穗数;SL:穗长;SIL:第二节间长;SID:第二节间

粗;SIW:第二节间重;ILBS:穗下节间长;IWBS:穗下节间重。

SNPP:Spikenumberperplant;SL:Spikelength;SIL:

Secondinternodelength;SID:Secondinternodediameter;SIW:

Secondinternodeweight;ILBS:pedunclelength;IWBS:pedun-

cleweight.

图2 F1 茎秆性状间及与产量性状相关分析

Fig.2 Correlationbetweenstemcharacteristics
andyieldcomponentsofF1hybrids

0.92和0.31)。部分性状间如株高(HP)与第二

节间的长、粗和重(SIL、SID和SIW)存在较小的

负相关关系。产量性状方面,单株产量与穗下节

间重(IWBS)、穗 下 节 间 比 率(PR)、秆 型 指 数

(STI)的相关系数分别为0.68、0.55、0.68,产量

性状与其他性状的相关性较弱,茎秆性状与单株

穗数、穗长之间无显著关联。
整体来看,茎秆抗折力、秆型指数主要与第二

节间长度和穗下节间性状密切相关,穗下节间性

状(节间长度比、重量、充实度等)与单株产量呈正

相关。综合分析,抗倒伏性和单株产量平衡较好

的F1 矮秆基因亲本组合是小偃22A×17ARH44
和津11324A×17ARH44。

3 讨论

3.1 小麦矮秆基因检测及降杆效应分析

矮秆和半矮秆基因应用于小麦育种,能够提

高小麦的抗倒性和收获指数,对于提高小麦产量

具有重要意义[25]。自绿色革命以来已有26个

Rht基因被发现[4],推广小麦品种中应用的Rht
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基因主要是Rht-1B、Rht-1D、Rht8 [26]。本研究所

有供试材料中均有检出Rht1,多数材料检测出

Rht17、Rht18、Rht22、Rht23基因,Rht8主要分布

在不育系中,Rht24基因主要分布在恢复系中,矮
秆基因Rht2、Rht4、Rht11在试验材料中分布频率

较低,而Rht3、Rht5和Rht14在所有材料中均未

检测到。钟明志等[26]报道,不同矮秆基因对小麦

株高的降秆效应存在显著差异,单基因矮秆效应

表现 为Rht3、Rht10>Rht5>Rht12>Rht4>
Rht14、Rht16、Rht18>Rht8>Rht1、Rht2、Rht7、
Rht9、Rht13>Rht21。本研究发现,不同矮秆基

因组合对小麦F1 代株高的降秆效应存在差异,恢
复系17ARH41与6个不育系杂交产生的F1 株

高一 般 配 合 力 为 负 值,不 育 系 小 偃22A 和 津

11324A与6个恢复系杂交的F1 株高一般配合力

也为负值,表明这些亲本所携带矮秆基因组合具

有较强的降秆能力。

3.2 不同矮秆基因组合对植株茎秆质量的影响

茎秆抗折力是小麦抗倒伏能力的核心指标,
在合理的株高下,小麦茎秆的重心越低、茎秆抗折

力越大,第二节间长度越短,抗倒伏性越强[27]。
尤其是在小麦强优势杂交组合选配过程中,合理

选择亲本材料有助于提高F1 代的抗倒伏性。研

究发现,小麦茎秆的壁越厚,折断力越大,其抗倒

伏性越强,且抗倒性与茎秆基部第一节间直径、第
二节间壁厚和茎秆折断力呈显著正相关[28-29]。本

研究结果显示,恢复系17ARH44与6个不育系

杂交F1 代的平均茎秆抗折力中亲杂种优势和穿

刺力优势皆较强(9.74%和19.77%),说明植株

的抗倒伏优势较强。相比较,恢复系13AR55与

6个不育系杂交F1 代的平均茎秆抗折力杂种优

势最小,茎秆抗倒伏能力较弱。而这两个恢复系

之间的矮秆基因组成中仅有Rht13基因的区别,
推测该基因在提高茎秆强度方面起关键作用。刘

晓宇等[6]研究认为,基因组合Rht-D1b+Rht9+
Rht12+Rht24对增强基部前3节间折断力的效

应最大。本研究表明,茎秆抗折力、秆型指数主要

与第二节间长度和穗下节间性状密切相关,穗下

节间性状(节间长度比、重量、充实度等)与单株产

量间存在正向的协同关系。

3.3 不同矮秆基因组合对茎秆特性和单株产量影响

单个矮秆基因对小麦株高及茎秆特性的研究

较多,多个矮秆基因组合对茎秆特性及降杆效果

研究较少。林旭群等[30]和许琦等[31]分别分析了

Rht1-B1b、Rht2-D1b和Rht8对株高的影响,发现

Rht2-D1b的降秆作用最大,Rht1-B1b次之,Rht8
降秆作用最小,且3个基因的组合降秆作用显著

大于2个基因,2个基因作用显著大于单个基因,
表明不同矮秆基因组合对小麦茎秆特性及降杆效

果的影响显著不同。本研究通过对单株产量排序

前5的F1 组合茎秆特性与单株产量的关系分析,
发现矮秆基因Rht4不仅具有较好的降秆效果,且
具有最大的穗下节茎秆充实度(1.66mg·cm-1)
和穗下节间比率(39.48%),而不含Rht4的组合

其值分别为1.65mg·cm-1 和38.5%,说明

Rht4在协调茎秆粗细与穗下节间比率的关系中

发 挥 重 要 作 用,与Rht1、Rht8、Rht9、Rht10、
Rht12、Rht13、Rht17、Rht18、Rht22、Rht23、Rht24
等基因结合后协同互补可以实现杂交小麦降低倒

伏风险、增加产量的综合效果,多基因的聚合与互

补作用可能对茎秆特性和植株产量均起正向作

用。本研究与赵永萍等[32]得出Rht1+Rht8+
Rht13基因组合的小麦品系在穗数、产量和收获

指数等方面要显著高于其他组合的结果基本一

致。因此,在多基因组合选配中先将Rht1、Rht4、
Rht13作为核心矮秆基因,再通过分子标记辅助

选择技术,可快速培育出茎秆特性优良、产量潜力

高的杂交小麦新品种。
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