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远缘杂交早代稳定小麦导入了外源DNA片段 
并发生了DNA重排*

张连全  刘登才**  颜泽洪  郑有良 

(四川农业大学小麦研究所, 都江堰 611830) 

摘要    在植物界, 多倍体植物非常普遍. 具有 A, B, D三个部分同源染色体组的普通小麦是异
源多倍体物种的一个典型代表. 近几年, 模拟普通小麦的起源过程进行的研究表明, 从四倍体小
麦注入节节麦整个基因组形成异源六倍体小麦的早期阶段, DNA 序列和基因表达发生了可能有
利于遗传“二倍化”的变化. 利用普通小麦-黑麦远缘杂交自然结实的早代稳定特异小麦 99L2研
究发现: (ⅰ) 99L2 至少导入了两个黑麦染色体上的 DNA 片段, 表明可能存在不同于传统的小  
麦-外源染色体配对重组的外源 DNA导入机制; (ⅱ) 99L2自身的 DNA序列发生了变化, 表明外
源 DNA部分片段注入小麦染色体组过程中, 也可能导致小麦自身 DNA序列发生变化. 
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对小麦、大麦、水稻等自花授粉作物而言, 要从
品种(系)杂交后代中获得稳定的品系一般都在 5代以
上. 如果杂交后代能够提早稳定, 无疑会缩短品种选
育年限, 提高育种效率. 通过花药培养产生单倍体, 
之后经过染色体加倍处理获得纯合品系的单倍-二倍
化育种方法可以加快育种进程[1], 提高育种效率. 在
水稻, 发现用特殊的二倍体水稻品系或从二倍体自
发产生的三倍体水稻或四倍体水稻与正常二倍体水

稻杂交, 在F2代获得部分稳定的二倍体株系, 这些F2

株系在形态上和DNA水平上都呈现稳定, 同时具有
双亲的DNA, 但是表现出偏父或偏母的现象, 有的还
出现了双亲没有的新带, 这种F2代稳定现象应用于水

稻育种也可以大大缩短周期[2,3].  
与品种(系)间杂交不同的是, 作物与其外源物种

染色体的遗传基础存在很大差异, 作物远缘杂交后
代通常表现为疯狂分离, 更难稳定, 甚至不能得到稳
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定后代. 不过, 运用远缘杂交染色体消除现象[4,5], 然
后人工进行染色体加倍处理, 可以在早代迅速获得
纯合稳定的作物品系. 虽然以前没有关于普通小麦
(Triticum aestivum L., 2n = 42, AABBDD)-黑麦(Secale 
cereale L., 2n = 2x = 14, RR)远缘杂交染色体消除现
象的报道 , 但是我们从普通小麦地方品种新中长
(Shinchunaga)与中国栽培黑麦(秦岭黑麦)的属间杂种
自然自交结实早代, 未经染色体加倍处理, 意外地获
得遗传稳定材料 99L2[6]. 99L2 的形态特征与正常普
通小麦类似, 染色体数为 42, 减数分裂中期Ⅰ染色体
配对正常, 通常为 21个二价体. 

本研究比较了早代稳定的特殊小麦新材料 99L2
及其小麦亲本新中长和黑麦亲本秦岭黑麦的生化与

分子标记, 发现 99L2不但转入了黑麦异源DNA片段, 
而且发现 99L2的 DNA序列存在重排现象. 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

F3代稳定材料 99L2及其自交F4, F5, 以及小麦亲
本新中长和黑麦亲本秦岭黑麦, 均保存在四川农业
大学小麦研究所. 秦岭黑麦是我国的一个栽培黑麦
品种, 它对白粉病、条锈病免疫; 新中长是日本的抗
赤霉病小麦地方品种, 由日本横滨大学Shi Taketa博
士提供.  

99L2 的产生过程[6]: 新中长与秦岭黑麦的 15 株
F1杂种植株自然结实共获得F2种子 3 粒, 分单株在实
验室发芽获得 3个植株F2-1, F2-2和F2-3. 三叶期移栽
到田间, 但是F2-1 和F2-3 在苗期被地下害虫咬死, 只
剩下F2-2. 从F2-2 的自交后代发现所有的F3植株性状

稳定, 取此稳定品系代号为 99L2. 尽管F2-2的其他 2
个姊妹植株被虫咬死, 未能产生后代, 不能在F2及F3

进行相互比较, 但是F2-2的结实情况和农艺性状与其
后代F3类似, 这表明F2-2 植株可能已纯合稳定, 即
99L2在F2代可能已纯合. 

1.2  根尖细胞有丝分裂染色体、花粉母细胞减数
分裂观察 

对根尖采用 Schiff试剂染色, 碱性品红常规压片
进行体细胞染色体观察. 处于减数分裂中期Ⅰ—— 四

分体时期的花药用卡诺氏液Ⅰ固定, 用碱性品红制
片, 观察统计染色体配对构型.  

1.3  染色体 C带及基因组原位杂交(GISH)分析 

分带参照Gill等人[7]的方法, 小麦、黑麦染色体的
鉴别分别参照Gill等人[7]和Lukaszewski等人[8]的标准

进行 . 基因组原位杂交分析参照美国Kansas State 
University网上 (http://www.ksu.edu/wgrc/Protocols)公
布的方法. 

1.4  生化标记检测 

SDS-PAGE分析参照颜泽洪等人 [9]的方法 ; 
APAGE分析采用ISTA1986 年颁布的APAGE(pH3.2)
标准程序电泳分析醇溶蛋白. 

1.5  RAPD分析 

黑麦染色体臂 2RS上的 12个RAPD引物(OPA-08, 
OPC-07, OPB-12, OPJ-13, OPJ-18, OPI-09, OPM-01, 
OPO-10, OPP-06, OPT-12, OPY-07, OPY-20)被选取, 
其PCR反应体系和程序参照Brunell等人 [10]. 扩增产
物在含有 0.8%的琼脂糖凝胶中以 1×TAE缓冲液为
介质电泳, 凝胶成像系统观察. 

1.6  SSR分析 

选用位于小麦 42 条染色体臂上不同位置的 58
对SSR引物, 其引物的特征及SSR扩增参考Röder等
人[11]. 扩增产物在含有 0.5%EB和 2.0%的琼脂糖凝胶
中以 5 V/cm, 1×TAE缓冲液为介质电泳. 所用引物如
下: 引物编号 1~4: Xgwm164, Xgwm550, Xgwm192, 
Xgwm233; 引物编号 5-35: Xgwm135-1AL, Xgwm232- 
1DL, Xgwm614-2AS, Xgwm328-2AL, Xgwm356-2AL, 
Xgwm374-2BS, Xgwm261-2DS, Xgwm157-2DL, Xgwm- 
369-3AS, Xgwm674-3AL, Xgwm547-3BL, Xgwm161- 
3DS, Xgwm52-3DL, Xgwm3-3DL, Xgwm4-4AS, Xgwm- 
368-4BS, Xgwm107-4BL, Xgwm113-4BL, Xgwm538- 
4BL, Xgwm251-4BL, Xgwm304-5AS, Xgwm174-5DL, 
Xgwm494-6AL, Xgwm570-6AL, Xgwm469-6DS, Xgwm- 
332-7AL, Xgwm400-7BS, Xgwm43-7BS, Xgwm611- 
7BL, Xgwm428-7DL, Xgwm295-7DS; 引物编号 36~ 
58: Xgwm136-1AS, Xgwm11-1BS, Xgwm140-1BL, Xgwm- 
106-1DS, Xgwm337-1DS, Xgwm512-2AS, Xgwm-429- 
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2BS, Xgwm148-2BS, Xgwm526-2BL, Xgwm120- 2BL, 
Xgwm162-3AL, Xgwm389-3BS, Xgwm160-4AL, Xgwm- 
6-4BL, Xgwm149-4BL, Xgwm194-4DL, Xgwm-609- 
4DL, Xgwm186-5AL, Xgwm234-5BS, Xgwm408-5BL, 
Xgwm459-6AS, Xgwm132-6BS, Xgwm219-6BL. 

1.7  黑麦亚端部特异序列检测 

扩增黑麦亚端部特异序列pAW161 的引物(5′- 
TGAGGGCCCAGACGGCCCTTTTTG-3′, 5′-TTATC- 
GCAATTACAACTCAAATTT-3′)及PCR反应体系和
程序参照 Bourdoncle等人 [12]. 扩增产物在含有
0.5%EB和 2.0%的琼脂糖凝胶中以 5 V/cm, 1×TAE缓
冲液为介质电泳.  

1.8  RAPD, SSR及黑麦亚端部特异 DNA片段的
回收、纯化及克隆测序 

DNA片段回收、纯化使用V-geneDNA回收试剂盒. 
回收纯化后的DNA片段, 与pMD18-T载体连接, 转化
并筛选阳性克隆送样测序 [9]. 序列分析与比较采用
NCBI网址(http://www.ncbi.nlm.nih.gov)的相关软件.  

2  结果与分析 

2.1  99L2遗传稳定性 

连续几年的观察表明, 99L2 在形态学上完全稳
定, 未发现变异的植株出现. 在苗期, 99L2的形态特
征与其小麦亲本新中长十分类似, 二者很难区分, 但
是, 抽穗及以后, 99L2与其小麦亲本表现出差异, 主
要表现为: 99L2的抽穗期晚; 99L2植株偏高, 生育期
变长, 成熟时小穗的颖壳硬且紧包种子、难脱粒, 穗
子变长, 高抗条锈病等倾向于秦岭黑麦的特征. 

以前的研究表明, 99L2 在F3代的细胞学表现稳

定[6], 本研究对其自交后代F4和F5进行的细胞学和生

化分析结果进一步证明 99L2 的遗传稳定, 表现在: 
(ⅰ) 与普通小麦一样, 染色体数目 2n = 42, 包括 2对
随体染色体; (ⅱ) 花粉母细胞减数分裂观察的所有
细胞中, 几乎都以二价体的形式存在; (ⅲ) 99L2不同
单株的谷蛋白和醇溶蛋白带型完全相同. 

2.2  99L2外源遗传物质检测 

(1) 黑麦亚端部特异序列扩增及DNA片段测序

结果分析: 选用黑麦亚端部特异序列pAW161 设计的
引物[12], 对 99L2 及其亲本进行扩增. 结果表明, 该
引物在 99L2中扩增出与秦岭黑麦相同的一条分子量
约为 350 bp的带纹, 而在新中长中没有扩增产物(图
1), 表明 99L2 这条带纹可能是来自秦岭黑麦染色体
亚端部的一段DNA序列. 重新对 99L2 和秦岭黑麦分
别PCR扩增, 将其产物克隆. 分别将 3 个阳性克隆测
序. 测序结果表明这段序列长348 bp(图2), 99L2的序
列 (GenBank登录号 : AY952859)与秦岭黑麦的序列
(GenBank登录号: AY952860)完全相同, 证明 99L2这
段 348 bp长的DNA片段来自秦岭黑麦, 即秦岭黑麦
的这段重复序列被转移到 99L2中. 
 

 

 图 1  黑麦亚端部特异序列扩增结果 
 1示新中长; 2示 99L2; 3示秦岭黑麦 

 
在互联网上采用NCBI的BLASTN程序进行序列

相似性搜索, 发现此 348 bp序列与黑麦亚端部的重复
序列家族pSc200 具有最高的同源性, 与来自黑麦品
种Onohoiskayia的序列Z54189.1 相同率为 97% (ex-
pect=e−169), 与 来 自 黑 麦 品 种 Imperial 的 序 列
AY522380.1相同率为 92% (expect=e−121). 

(2) 99L2 的 Giemsa-C 带和基因组原位杂交
(GISH)分析检测: 对 99L2进行 Giemsa-C带鉴定, 可
以确定 99L2没有黑麦端部的特征带纹或其他黑麦特
征带; 99L2 的带型与普通小麦相比, 没有明显差别; 
随后, 用秦岭黑麦基因组 DNA 作探针, 中国春基因
组 DNA 作封阻, 对 99L2 进行基因组原位杂交分析, 
结果没有检测到任何杂交信号. 

2.3  99L2及其亲本的生化标记比较 

与亲本相比 , 99L2 具有秦岭黑麦染色体长臂
1RL 上的高分子量黑麦亚基 Sec-3 和 2RS 上的基因 
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边框表示引物序列; 下   

 
Sec-2位点编码的 75 K γ-secalin亚基[13](
黑麦 1RL和 2RS上相应的DNA片段转入
小麦亲本新中长的 1DL和 1BL染色体臂
子谷蛋白亚基带纹消失了. 醇溶蛋白分
与亲本新中长比较发现: 在α, β和ω区的

而在α, β, γ和ω区出现了一些新带, 在γ区

化的带, 表明小麦第 1或第 6同源群染色
醇溶蛋白表达相关的DNA序列发生了变

图 3  99L2及其亲本秦岭黑麦和新中长的谷
1示新中长; 2示 99L2; 3示秦岭黑麦; 细箭头分别示
亚基 HMW secalin, 75 K γ-secalin; 粗箭头示 99L2

2.4  99L2及其亲本的 RAPD比较 

选用 12 个RAPD引物[10], 对 99L2
图 2  秦岭黑麦亚端部特异序列 
划粗线表示正向重复序列; 其他下划线表示不同的反向重复序列
图 3), 这表明
了小麦. 同时, 
上的 2个高分
析表明, 99L2
一些带消失, 
出现位置变

体短臂上与

化(图 4). 

 

蛋白电泳图谱 
转入 99L2的黑麦
中消失的亚基 

及其亲本进 

 

图 4  99L2及其亲本秦岭黑麦和新中长的醇溶蛋白电泳 
图谱 

1示中国春; 2示新中长; 3示 99L2; 4示秦岭黑麦; 短箭头示 99L2消失
的带; 长箭头示新带; 无尾箭头示位置变化的带 

 

行扩增. 结果表明, OPB-12, OPC-07, OPI-09, OPJ-13, 
OPT-12, OPJ-18, OPM-01, OPY-07, OPY-20等 9个引
物在 99L2 和新中长扩增出了相同的条带, 其中的 7
个引物在 99L2和秦岭黑麦扩增出完全不同的条带, 2
个引物在 99L2 和秦岭黑麦扩增的条带部分相同, 而
这些相同的条带在新中长中也存在, 所以, 不能确定
99L2 中的相应条带是来自秦岭黑麦还是新中长. 用
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引物OPO-10, 在材料 99L2中除了扩增出新中长的带
纹, 还扩增出与秦岭黑麦位置类似的一条带纹(图 5, 
带纹 1). 但是, 对 99L2和秦岭黑麦此带纹进行回收、
纯化并克隆测序, 结果表明, 99L2与秦岭黑麦的此带
纹在 DNA 组成序列上不相同(分别见 GenBank 登录
号 AY954973, AY954974, 二者相同率仅为 51%), 表
明 99L2的这条带不是来自秦岭黑麦.  

用引物OPA-08, OPP-06在 99L2中扩增出了新中
长和秦岭黑麦均不存在的条带, 用引物 OPO-10 在
500~750 bp 之间扩增出了一条比新中长相应位置分
子量更小的带(图 5, 带纹 2), 这些结果表明, 与其小
麦亲本相比, 99L2 的 DNA 序列发生过改变. 进一步
回收、纯化并克隆测序结果表明, OPO-10在 99L2中
扩增出的新带纹(图 5, 带纹 2)具有 642 bp, 是小麦转
座子Angela-2长末端重复的一部分(GenBank登录号: 
AY954977), 表明 99L2 的这条新带可能来自转座子
活动.  
 

 

图 5  引物 OPO-10的 RAPD扩增结果 
1示新中长; 2示 99L2; 3示秦岭黑麦; 带纹 1示 99L2与黑麦分子量类
似的带纹; 带纹 2示 99L2扩增的分子量比新中长较小的 1条带 

 

2.5  99L2及其亲本的 SSR比较 

选用位于小麦 21条不同染色体臂上的 58对SSR
引物[11], 对 99L2及其亲本进行扩增. 除 4对引物(引
物编号 1~4)在 99L2 及其亲本中都没有扩增产物外, 
其余的 54对引物在小麦材料 99L2和亲本新中长均有
扩增产物; 同时, 有 23 对引物在秦岭黑麦无扩增产
物. 表明来自小麦的SSR引物有很大一部分(27/58 = 
47%)不能在黑麦中扩增出产物, 即许多小麦的SSR引
物没有“可转移性”, 不能在黑麦中被应用.  

在小麦材料 99L2和亲本新中长有扩增产物的 54
对引物中, 有 31 对引物(引物编号 5~35, 占 31/54 = 

57%)在 99L2 和新中长扩增出完全相同的条带, 剩下
的 23 对引物(引物编号 36~58, 占 43%)在 99L2 和新
中长扩增出了有差异的条带, 表明新中长的相应 SSR
引物揭示的 17个染色体臂上的 DNA序列与 99L2相
比, 发生了变化. 这种变化表现在: (ⅰ) 亲本新中长
的带纹在 99L2中被丢失; (ⅱ) 在 99L2扩增出亲本没
有的新带; (ⅲ) 99L2 与其亲本新中长的带纹位置表
现不同(图 6).  
 

 

图 6  微卫星引物 Xgwm337(左), Xgwm234(右)的扩增结果 
1示新中长; 2示 99L2; 3示秦岭黑麦 

 
与小麦亲本新中长和黑麦亲本相比, 位于小麦

4B染色体长臂的引物 Xgwm6-4BL在 99L2与秦岭黑
麦扩增出位置相同的一条带(图 7), 但对这条 SSR 带
纹分别进行回收、纯化并克隆测序结果表明, Xgwm-6
在 99L2 (AY952872, 197 bp长)与秦岭黑麦(AY954981)
位置相同带纹的 DNA 序列并不相同, 表明这条带并
不是来自秦岭黑麦. 99L2的这段 DNA序列可能是其
亲本新中长 SSR序列(AY952871, 173 bp长)中的 12
个 GA重复单元增加而产生的新带纹, 因为用 Xgwm- 
6在新中长扩增出的 173 bp带纹与 99L2的 197 bp带
纹仅在 SSR重复区有 12个 GA重复单元不同, 而其
他的序列完全一样.  
 

 

图 7  微卫星引物 Xgwm6的扩增结果 
1示新中长; 2示 99L2; 3示秦岭黑麦; 箭头分别示 99L2与秦岭黑麦位

置相同的 197 bp带纹, 新中长 173 bp带纹 
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3  讨论 

3.1  99L2导入了黑麦 DNA片段 

与其亲本相比, 99L2 成熟时小穗的颖壳硬且紧
包种子, 难脱粒, 生育期大大偏晚, 植株偏高, 穗子
变长, 抗条锈病等形态特征倾向黑麦[6]. Lukaszewski
等人[14]认为颖壳硬且紧包种子导致难脱粒性状受位

于黑麦染色体臂 2RS的Gt基因控制, 植株偏高也与
2R有关[15], 形态学资料表明 99L2具有 2RS上的遗传
物质. 本研究谷蛋白分析表明黑麦 2R染色体短臂上
的基因Sec-2 位点编码的 75K γ-secalin亚基转入了
99L2 中. Sec-2 在 2RS上靠近端部的端带, 而Gt基因
位于近端部与Sec-2 的遗传距离大约在 10 cM[13,14]. 
但是, Giemsa-C带分析没有检测到任何黑麦染色体端
部的特征带, 表明 2RS端部的特征带不存在. 奇怪的
是, GISH分析黑麦遗传物质时, 也未能检测到任何黑
麦染色体片段. 在Lukaszewski等人[14]对 2R的研究中
甚至发现, 用C带检测到黑麦的特征带, 用分子标记
也发现黑麦的遗传物质, 但用GISH却不能检测到黑
麦遗传物质, 这似乎不能用外源染色体片段太小来
解释. 大量研究表明, 在黑麦的 2R染色体表现出十
分特殊的行为, 例如: (ⅰ) 即使在Ph1缺失的情况下, 
2RS几乎不与小麦的染色体发生配对[16]; (ⅱ) 2RS端
部异染色质区易发生缺失[17]; (ⅲ) 2R染色体最容易
发生DNA序列重排[18]; (ⅳ) 最容易发生错分裂[8]等. 
但还没有证据表明这种易变化等特殊染色体行为与

GISH未能检测到 2RS遗传物质有关. 
与亲本相比, 99L2 具有秦岭黑麦 1RL上的高分

子量黑麦亚基Sec-3[13], 表明黑麦 1RL上相应的遗传
物质也转入了小麦. 此外, 99L2也导入了秦岭黑麦染
色体亚端部重复序列, 但是本研究还不能判定导入
了黑麦的哪些(个)染色体重复序列. 

3.2  99L2导入黑麦 DNA片段及早代稳定的机制 
至少 2 个不同黑麦染色体上的遗传物质同时导

入小麦新中长, 并在早代获得稳定材料 99L2, 这难
以用传统的减数染色体配对、交换产生易位的远缘杂

交转移外源遗传物质的遗传重组机制来得到合理解

释, 因为: (ⅰ) 根据小麦Giemsa-C带带型[7]和SSR遗
传图谱[11], 本研究结果未能证明由于存在小麦-黑麦

的臂间(或大片段)易位而导致的 99L2 小麦染色体臂
(或大片段)缺失; (ⅱ) 新中长与秦岭黑麦的部分同源
染色体配对水平很低, 几乎没有环状二价体配对构
型(资料未提供), 因此在短世代内同时发生两个以上
位点的纯合小片段易位是很难的. 前人的研究发现, 
在玉米[5,19]、水稻[20]等与外源染色体不配对的更远缘

杂交也能转入外源遗传物质并获得遗传稳定的材料, 
例如在玉米与磨擦禾的杂交后代发现有的后代的染

色体完全恢复为玉米的(2n = 20), 但有些性状来自磨
擦禾的 [19]. 此外, 利用: (ⅰ) 染色体消除型远缘杂 
交[4,5,21~23]; (ⅱ) 不对称体细胞杂交[24~26]; (ⅲ) 杀配子
基因导致染色体不稳定[27]; (ⅳ) 花药培养[28,29]; (ⅴ) 
单体附加导致染色体不稳定[15,28,29]; (ⅵ) 花粉管通道 
技术等DNA直接导入法等导入外源DNA片段, 也 很
难用传统的染色体配对-交换易位的遗传重组理 论
来解释. 周光宇等人[20]提出在染色体水平以下部分

DNA片段杂交的假说来解释导入外源DNA的另类机
制. 与远缘杂交不同的是, 在水稻品系间杂交也获得
了具有双亲DNA、表现出偏父或偏母现象的早代稳定
株系[2,3]. Wang等人[3]推测其机理是由于体细胞联会

产生染色体重组并产生纯合细胞导致杂合性丢失. 
小麦-黑麦远缘杂交与其他远缘杂交相比, 具有

一些不同的特别之处. 例如, 亓增军等人[30]发现中国

小麦地方品种辉县红与中国栽培黑麦荆州黑麦杂种

F1有较高的自交结实率, 其自交结实的 13 个F2植株

的染色体变幅为42~51条; 罗明诚等人[31]也发现中国

小麦地方品种小鱼儿麦与栽培黑麦冬黑麦杂种F1有

较高的自交结实率, 其自交结实的 4个F2植株的染色

体变幅为 40~44条, 同时表明细胞融合和细胞并合可
能与之有关. 这些研究表明了在小麦-黑麦远缘杂交
自交后代获得具有 42 条染色体的遗传稳定小麦的可
能性. 事实上, 目前在全世界小麦育种中被广泛应用
并取得巨大成功的小麦-黑麦 1BL/1RS易位系来自小
麦品系Riebesel 47-51, 而此品系就是通过小麦材料
Lembkes Obotriten与栽培黑麦Petkus Roggen杂交, 然
后从其自交后代中创制出来的[32]. 

尽管存在上述现象, 但在小麦-黑麦远缘杂交自
交的早世代就稳定, 并导入黑麦DNA获得小麦材料
99L2 的机制仍然不清楚. 99L2 的产生过程可能包括
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几步 : 首先是小麦-黑麦杂交获得具有染色体组的
ABDR (2n = 28) F1单倍体. 然后, 秦岭黑麦DNA片段
插入小麦亲本新中长DNA中, 秦岭黑麦其他的DNA
被消除, 得到具有新中长ABD染色体组和秦岭黑麦
DNA片段的单倍体. 最后, 通过染色体加倍获得具有
AABBDD染色体组和秦岭黑麦DNA片段的小麦 99L2. 
从 99L2 的发生过程推测, 可能存在一种特殊的染色
体组加倍方式, 导致遗传组成上迅速纯合稳定, 这样
的纯合材料在遗传研究, 特别是在揭示细微差异的
分子水平上的研究有特殊的利用价值. 

3.3  99L2导入黑麦 DNA的同时, 小麦自身 DNA
序列发生了变化 

在植物界, 多倍体植物非常普遍. 具有A, B, D
三个部分同源染色体组的普通小麦是异源多倍体物

种的一个典型代表, 它是大约在 8500 年前以四倍体
小麦为母本与节节麦为父本天然杂交, 然后通过染
色体加倍形成的. 通过模拟普通小麦的起源, 发现从
具AABB染色体组的四倍体小麦注入DD染色体组的
节节麦形成六倍体小麦的早期阶段 , 不同类型的
DNA序列发生了变化[33,34], 这可能有利于实现新合
成物种快速进化. DNA序列在不同染色体组之间迅速
变化会造成不同染色体组间的进一步快速分化, 这
有利于染色体的二倍体化行为, 即在减数分裂中期
染色体配对只发生在来自同染色体组的同源染色体

之间, 来自不同染色体组之间的部分同源染色体间
不发生配对, 这利于同源染色体间的准确配对和分
离, 从而保证染色体正常行为. 同时, 新合成异源多
倍体物种中 , 在基因表达水平上亦发生了迅速变  
化[33~36], 这可能有利于基因表达的遗传二倍化, 并可
使遗传行为更加协调. 这些变化在其他异源多倍体
植物中也是一个比较普遍的现象. 

本研究对具有AABBDD染色体组的普通小麦与
具有R染色体组的黑麦远缘杂交早代稳定材料进行的
研究发现, 即使不是整个R染色体组, 而是外源DNA
部分片段注入小麦染色体组过程中, 也可能导致小
麦自身DNA序列发生变化. 99L2 与其小麦亲本新中
长相比, 生物化学和DNA分子证据都表明了 99L2 小
麦DNA序列发生了变化: (ⅰ) SSR分析发现, 位于染

色体臂上不同位置的大约 43%的引物检测到了变化, 
与SSR遗传图谱[11]比较, 这种变化可以在染色体的端
部、中部、近着丝点处等任何位置. 这种变化表现在: 
一是小麦亲本扩增的带纹在 99L2 中被丢失(带纹数
量减少), 或在 99L2 扩增出小麦亲本没有的新带(带
纹数量增加). 这种现象也出现在小麦与黑麦杂交合
成的异源多倍体—— 小黑麦中[37], 以及在四倍体小麦
与节节麦人工合成的异源六倍体小麦中[38], 这种变
化可能与SSR引物序列的改变有关; 二是带纹数量不
变, 但 99L2 与其亲本新中长的带纹位置表现不同, 
这种变化是由SSR重复区的重复单元变异造成, 可能
与DNA replication slippage有关(未发表资料); (ⅱ) 
RAPD的变化可能部分与转座子活动有关; (iii) 高分
子量谷蛋白亚基带纹消失及醇溶蛋白带纹的变化 , 
可能与远缘杂交导致相应蛋白表达相关序列发生变

化所致. 研究表明, 谷蛋白亚基的基因间隔区主要由
转座子构成 [39~41], 易导致DNA序列发生变化, 一些
醇溶蛋白位点区域容易发生DNA高频率重组[42]. 小
麦自身DNA序列的这种变化也可能与外源DNA片段
注入后的遗传协调和遗传稳定性有关. 

致谢  感谢四川农业大学小麦研究所细胞室舒焕麟
副研究员对 Giemsa-C 带和原位杂交技术的建议和帮
助.  
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