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小麦株高 QTL Qph.nau-5B的效应评价 
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摘  要: 株高直接影响小麦的产量潜力, 也是植株抗倒伏性的重要组成部分。目前虽有大量株高相关 QTL被鉴定到, 

但大多 QTL 的遗传效应仍不清楚。本研究前期利用小麦品种群体, 通过关联分析鉴定到一个小麦株高主效 QTL 

Qph.nau-5B。为了评价该 QTL的效应, 通过分子标记辅助选择分别构建了以南大 2419、吉春 1016和郑麦 9023为供

体亲本, 中优 9507 为背景的 3 种等位变异的近等基因系, 背景回复率均高于 93%。在 7 个独立的试验环境中, 所有

近等基因系的株高较轮回亲本均显著降低, 平均降幅为 11.1 cm (10.3%)。Qph.nau-5B不同等位变异效应强弱不同, 其

中来源于吉春 1016和郑麦 9023的等位变异平均降秆效应相似(12.4 cm), 显著大于南大 2419的等位变异(8.6 cm), 但

各等位变异相对降秆效应大小受环境影响。此外, Qph.nau-5B对单株穗数、穗长、千粒重等农艺性状无明显负效应。

本研究结果表明 Qph.nau-5B具有重要的育种价值, 可为小麦的株型分子设计育种提供基因资源。 
关键词: 小麦; 株高; QTL; Qph.nau-5B; 近等基因系; 分子标记辅助选择 

Effect evaluation of QTL Qph.nau-5B controlling plant height in wheat 
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Abstract: Plant height affects directly the yield potential of wheat, and constitutes an important component of plant resistance to 
lodging. Although a large number of QTLs for plant height were detected, most of them have not been evaluated for their genetic 
effects yet. In the previous study, a major QTL Qph.nau-5B controlling wheat plant height was identified through association 
mapping in wheat variety collection. To evaluate the dwarfing effect of this QTL, three near-isogenic lines (NILs) with different 
alleles of Qph.nau-5B were developed using marker-assisted selection with Nanda 2419, Jichun 1016, and Zhengmai 9023 as 
donor and Zhongyou 9507 as receptor. The recipient genome compositions of these NILs were higher than 93%. Seven inde-
pendent field trials were conducted and revealed that, compared with the recurrent parent, all NILs indicated a significant decrease 
in plant height (11.1 cm or 10.3% on average). Three alleles of Qph.nau-5B showed different degrees of dwarfing effects. The 
alleles coming from Jichun 1016 and Zhengmai 9023 displayed a similar effect on plant height (12.4 cm) in all environments, 
stronger than that of Nanda 2419 (8.6 cm). However, the relative dwarfism effects of different alleles were affected by different 
environments. Further analysis elucidated that this QTL had little detrimental influence on other agronomical traits such as spike 
number per plant, spike length and 1000-grain weight. These results suggested the breeding value of Qph.nau-5B that would be 
utilized for molecular design breeding of plant architecture in wheat. 
Keywords: wheat (Triticum aestivum); plant height; QTL; Qph.nau-5B; near-isogenic lines (NILs); marker-assisted se-
lection 
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小麦(Triticum aestivum L.)是世界上最重要的粮食作

物之一, 当前种植面积达 2.2 亿公顷, 总产量约 7 亿吨, 

为全球 25 亿人提供 20%的能量 (http://www.fao.org/ 

faostat/)。株高是小麦的重要农艺性状, 既影响小麦的产

量潜力, 又与植株的抗倒伏性、抗病性(如赤霉病)等密切

相关。在我国小麦品种更替进程中, 株高由 120 cm左右

降至目前的 70~80 cm, 高产和稳产能力大幅度提高[1]。

因此 , 研究株高的遗传决定机制对于小麦品种改良至关

重要。 

小麦株高属于多基因控制的复杂数量性状, 受加性、

上位性及环境互作效应共同调控 , 而加性效应占主导地

位, 具有较高的遗传力[1-4]。鉴定株高基因, 发掘与基因紧

密连锁的分子标记 , 是推动株高分子设计育种的重要前

提。在先前研究中, 通过连锁作图、关联分析、同源克隆

和突变体鉴定等方法 , 已鉴定了约 29 个小麦矮秆基因

(Rht)[5-9]和 167个 QTL[3,9-18]。在已定名的矮秆基因中, 10

个基因对外施赤霉素不敏感, 包括 Rht1 (= Rht-B1b)、Rht3 

(= Rht-B1c)、Rht1S (= Rht-B1d)、Rht Krasnodari 1 (= 

Rht-B1e)、 Rht T. aethiopicum (= Rht-B1f)、 Rht2 (= 

Rht-D1b)、Rht10 (= Rht-D1c)、Rht Aibian 1a (= Rht-D1d)、

Rht21、Rht23 等; 其余 19 个基因对外施赤霉素敏感, 包

括 Rht4‒Rht9、Rht11‒Rht20、Rht22、Rht24和 Rht25等[5-9]。

尽管已鉴定的矮秆基因/QTL较多, 但这些基因/QTL的克

隆进展缓慢, 主要集中在 Rht-1 位点[19-24]。在生产上, 仅

Rht-B1b、Rht-D1b、Rht-B1c、Rht8、Rht-D1c、Rht12 等

基因有较多的应用 , 这些基因的遗传效应研究也相对较

深入[1]。 

起源于日本小麦品种 ‘农林 10 号 ’的矮秆基因

Rht-B1b 和 Rht-D1b 直接引发了 20 世纪 50 至 60 年代的

“绿色革命”。该基因可以显著提高小麦的抗倒伏性和高

肥耐受力 , 使单位面积粒数、收获指数和单产大幅度提

高[25-26]。目前, 世界上绝大多数的小麦矮秆/半矮秆品种

携带 Rht-B1b 和/或 Rht-D1b [27-28]。然而实践经验表明, 

Rht-B1b和 Rht-D1b也会产生诸多不利影响, 如缩短胚芽

鞘长度 , 降低出苗率、幼苗活力和氮肥利用率等 ; 在干

旱、高温等逆境种植条件下, Rht-B1b和 Rht-D1b对产量

的负效应尤其明显 [28-31]。Rht-B1c 源于我国西藏小麦品

种“大拇指矮(Tom Thumb)”, 降秆效应较强(约 50%), 可

提高穗粒数和收获指数 , 抗穗发芽 , 在特定环境下具有

增产效应 , 但该基因降低籽粒大小和蛋白含量 [26,32]。

Rht8 来自日本矮秆品种赤小麦(Akakomugi)[33], 降秆效

应仅为 Rht-B1b和 Rht-D1b的一半, 但对胚芽鞘抑制效应

小, 是 Rht-B1b 和 Rht-D1b 的替代性矮源 [34]。目前 Rht8

在我国小麦品种中的分布频率达 56%, 高于 Rht-D1b 

(44%)和 Rht-B1b (29%)[34-42]。Rht-D1c 与太谷核不育基

因 Ms2 (Ta1)紧密连锁, 用二者选育的矮败小麦是杂交育

种的重要材料[43]。Rht12 可降秆约 40%, 表现为晚熟、

粒小 [44-45]。由此可见, 在生产上应用的矮秆基因仍然较

少 , 且各有优缺点 , 进一步发掘、评价、利用新的矮秆

基因具有重要的意义。 

在前期研究中, 利用 255份小麦品种材料进行了全基

因组关联分析, 在 5B染色体上鉴定到一个小麦矮秆 QTL 

Qph.nau-5B, 定位于标记 Xgwm213-Xgwm371-Xgwm219.1

区间内, 最高可解释 42%的表型变异, 效应显著[46]。此外, 

该 QTL 较为稳定, 在 2007、2008、2009、2011 和 2017

年的田间试验中均被重复检测到。该 QTL 在其他材料中

也有报道, 包括我国山东高产半矮秆品种鲁麦 14[3]、西藏

半野生小麦材料 Zang 1817[17]、英国半矮秆品种 Avalon

和 Charger[18]、瑞士半矮秆品种 Forno[16]、以及国际玉米

小麦改良中心(CIMMYT)半矮秆高产品种 Seri M82[12]等。

本研究以携带 Qph.nau-5B 不同矮秆等位变异的南大

2419、吉春 1016 和郑麦 9023 为供体亲本, 携带高秆等

位变异的中优 9507 为轮回亲本, 构建了 Qph.nau-5B 不

同等位变异的近等基因系 , 在多环境中进一步评价了该

QTL 的降秆效应及其对农艺性状的影响 , 以明确

Qph.nau-5B 的育种利用价值, 为小麦株高遗传改良提供

基因资源。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

中优 9507 是北部冬麦区高秆小麦品种 , 不含

Rht-B1b、Rht-D1b、Rht-B1c、Rht4、Rht5、Rht8、Rht9、

Rht10、Rht12等常见矮秆基因[10,35,42,47-48]。前期关联分析

结果显示该品种含有 Qph.nau-5B 的高秆等位变异, 本研

究中用作近等基因系构建的轮回亲本。南大 2419 (长江中

下游冬麦区, 基因型为 Rht-A1aRht-B1jRht-D1aRht8a)[6,49]、

郑 麦 9023 ( 黄 淮 冬 麦 区 , 基 因 型 为 Rht-A1aRht- 

B1hRht-D1b Rht8aRht9a)[35,48-49]和吉春 1016 (东北春麦区, 

基因型为 Rht-B1aRht-D1aRht8a)[48]含有 Qph.nau-5B 的矮

秆等位变异 , 且 QTL 区间单倍型互不相同 , 用作

Qph.nau-5B不同等位变异近等基因系构建的供体亲本。 

1.2  回交和分子标记辅助选择 

以南大 2419、吉春 1016 和郑麦 9023 为父本, 中优

9507 为母本进行杂交, 然后以中优 9507 为轮回亲本进行

回交。在每一回交世代 , 使用Qph.nau-5B连锁分子标记

Xgwm213-Xgwm371-Xgwm219.1 进行前景选择。在BC4F2

群体, 利用上述分子标记筛选 Qph.nau-5B位点纯合的单

株。期间利用温室进行加代 , 光周期和温度设置为 : 16 

h/25  (℃ 白天, 光强为 600~700 μmol m–2 s–1) + 8 h/18  ℃

(夜晚)。对于中选单株, 利用分子标记检测其背景回复率

(recipient genome composition, RGC)。所用分子标记来自: 

(1) Xue等[50]发表的小麦高密度遗传图谱(选择均匀分布于

小麦基因组的分子标记); (2) 已发表的Rht-B1b、Rht-D1b、

Rht-B1c、Rht4、Rht5、Rht8、Rht9、Rht10、Rht12、Rht14、

Rht16、Rht18、Rht22、Rht23 等常见矮秆基因的连锁/功

能分子标记[10,35,40,42,51]。 
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1.3  DNA提取和 PCR分析 

采用 Ma和 Sorrells[52]的方法提取 DNA。取幼嫩叶片, 

液氮冰冻、研磨, 加入适量 SDS提取液, 震荡混匀, 65℃

恒温水浴 30 min, 冷却至室温后加入 1.5 倍体积的氯仿/

异戊醇(24 1), ∶ 置于摇床上萃取 15 min, 离心, 吸取上清

液, 加入 1.5倍体积、–20℃预冷的无水乙醇, 析出絮状沉

淀后离心, 弃上清。利用 70%乙醇洗涤 2次, 风干后加适

量 TE溶解 DNA, 原液置于–20℃储藏待用。 

PCR反应体系为 12.5 µL, 包含 10~20 ng的 DNA模

板, 1 mmol L–1 10× PCR buffer (含 Mg2+), 0.1 mmol L–1 

dNTPs, 0.2 µmol L–1引物, 1 U Taq DNA聚合酶。PCR反

应程序为: 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 55~65℃退火

40 s (退火温度因引物而异), 72℃延伸 40 s, 36个循环; 最

后 72℃延伸 5 min。将 PCR扩增产物在 8%的非变性聚丙

烯酰胺凝胶(PAGE)上进行电泳 , 硝酸银染色 , 后置于凝

胶成像仪上进行观察和照相。 

1.4  田间试验与表型调查 

近等基因系及轮回亲本于 2017、2018和 2019年种植

在江苏省淮安市农业科学院 (分别简称为 2017HA、

2018HA和 2019HA), 2018和 2019年种植于江苏省南京市

江浦试验站 (2018JP)和江苏省农业科学院六合试验站

(2019LH), 2017 年和 2018 年种植于山东省泰安市农业科

学院(2017TA和 2018TA)。所有试验均按完全随机区组设

计, 每个环境设置 2 个重复, 每个株系种植 4 行, 每行播

种 30粒, 行长 1.5 m, 行宽 25 cm。田间根据需要进行浇

水、施肥、除草、病虫害防治等。 

在小麦成熟期调查各近等基因系和轮回亲本的农艺

性状, 包括株高、单株穗数、穗长和千粒重。其中, 株高、

单株穗数、穗长调查基于小区中部 10 个单株, 排除边际

效应。成熟后收获小区中部麦穗, 晾晒后手工脱粒。对于

每个小区材料随机选取 1000 粒种子, 置于 37℃烘箱烘干

至恒重, 记录千粒重。 

1.5  统计分析 

对于所获表型数据, 以基因型(株系)、环境(年份×地 

点)及基因型与环境互作作为变异因子, 采用一般线性模

型(general linear model, GLM)进行方差分析。基因型间表

型差异显著性分析采用最小显著差数法(LSD)。方差分析

和多重比较使用 Minitab V17统计软件。 

2  结果与分析 

2.1  Qph.nau-5B等位变异近等基因系的选育 

通过连续四代的回交和分子标记辅助选择 , 获得了

中优 9507为背景, 携带南大 2419、吉春 1016和郑麦 9023 

Qph.nau-5B 等位变异的 BC4F1 植株。为了获得各等位变

异的近等基因系, 利用分子标记 Xgwm213、Xgwm371 和

Xgwm219.1分别筛选了大小为 122、176和 205个BC4F2 单

株的群体, 获得了 32、45 和 50 个在 Qph.nau-5B 位点纯

合的单株。 

为明确回交后代轮回亲本遗传组成的恢复程度 , 

利用 233个分布于全基因组的分子标记 (含 Rht 基因连

锁 /功能标记 )进行了多态筛选 , 得到 92、90 和 124 个

分别能在南大 2419/中优 9507、吉春 1016/中优 9507、

郑麦 9023/中优 9507 间显示多态的标记。利用这些多

态性标记计算了上述纯合单株的背景回复率 , 结果表

明 , 所获纯合株系的背景回复率均高于 85%。从每组

合中选择背景回复率最高的单株作为下一步分析的近

等基因系 (表 1)。  

2.2  Qph.nau-5B等位变异对株高的影响 

2017—2019 年 , 在 7 个 不 同 试 验 点 评 价 了

Qph.nau-5B 等位变异对株高的效应。从方差分析结果可

以看出, 不仅基因型显著影响株高(P < 0.0001), 种植环

境(年份×地点)对株高也有显著影响(P < 0.0001) (表 2)。尽

管基因型与环境互作达到显著水平 , 但其对株高的影响

远小于基因型的效应(表 2)。 

从 7 个环境的平均株高来看, 与轮回亲本中优 9507

相比, 所有 3 种等位变异近等基因系的株高均显著降低, 

平均降幅为 11.1 cm (10.3%) (图 1-A)。在 Qph.nau-5B 的

3 种等位变异之间, 来自吉春 1016 的 Qph.nau-5B_jc1016 

 
表 1  Qph.nau-5B近等基因系的亲本、世代与背景回复率 
Table 1  Parents, generation and recipient genome compositions of Qph.nau-5B near-isogenic lines (NILs) 

近等基因系 
NILs 

供体亲本 
Donor parents 

轮回亲本 
Recurrent parent 

世代 
Generation 

背景回复率 
Recipient genome composition (%)

NIL-ND 南大 2419 Nanda 2419 中优 9507 Zhongyou 9507 BC4F2 96.8 

NIL-JC 吉春 1016 Jichun 1016 中优 9507 Zhongyou 9507 BC4F2 93.3 

NIL-ZM 郑麦 9023 Zhengmai 9023 中优 9507 Zhongyou 9507 BC4F2 98.4 

 
表 2  不同变异因子对株高的影响 
Table 2  Effects of different variation factors on plant height 

变异因子 Variation factors F值 F-value P值 P-value 

基因型 Genotype 113.95 <0.0001 

环境 Environment 218.02 <0.0001 

基因型 × 环境 Genotype × Environment 5.58 <0.0001 
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图 1  Qph.nau-5B不同等位变异近等基因系及其轮回亲本的株高 
Fig. 1  Plant height of the NILs with different alleles of Qph.nau-5B and their recurrent parent 
A: 7个环境株高平均表现; B~H: 单环境株高表现; ZY: 轮回亲本中优 9507。柱形图上方不同小写字母表示在 P = 0.05水平上差异显

著。 

A: average plant height under seven environments; B–H: plant height in individual environments; ZY: the recurrent parent Zhongyou 9507. 
Different lowercases on the bars indicate significant differences at P = 0.05. 
 

和郑麦 9023 的 Qph.nau-5B_zm9023 降秆效应相似, 分别

为 12.2 cm (11.3%)、12.6 cm (11.7%); 二者的降秆效应大

于南大 2419 的 Qph.nau-5B_nd2419 等位变异(8.6 cm 或

8.0%), 差异达极显著水平(图 1-A)。单环境株高分析显示, 

Qph.nau-5B 的 3 种等位变异在不同环境中的相对降秆效

应并不一致(图 1-B~H)。对于 2017TA、2018TA和 2019HA, 
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Qph.nau-5B_jc1016 的降秆效应最强, 平均为 17.2%; 对

于 2017HA和 2018HA, Qph.nau-5B_zm9023的降秆效应最

强, 平均为 14.0%; 对于 2018JP和 2019LH, 3种等位变异

的降秆效应无显著差异, 平均为 11.8%。 

2.3  Qph.nau-5B对其他农艺性状的影响 

为探究 Qph.nau-5B 是否影响其他农艺性状, 对各等

位变异近等基因系的单株穗数、穗长和千粒重也进行了调

查分析(表 3~表 5)。结果表明, 仅 NIL-ZM 在 2017TA 的

单株穗数低于轮回亲本中优 9507, 其他各近等基因系在

所有环境中均与轮回亲本无显著差异(表 3)。对于穗长, 

NIL-JC 在所测的 7 个环境中穗长增加 , 在 2017HA、

2018HA 和 2019LH 环境中其差异达显著水平; 在所有环

境中, NIL-ND 和 NIL-ZM 的穗长与轮回亲本并无显著差

异(表 4)。千粒重分析显示, 近等基因系与轮回亲本在 75%

的环境中无显著差异, 在其余环境中近等基因系的千粒

重或增或降, 变化不具有一致性(表 5)。 

 
表 3  Qph.nau-5B不同等位变异近等基因系及其轮回亲本的单株穗数 
Table 3  Spike number per plant of the NILs with different alleles of Qph.nau-5B and their recurrent parent 

株系 Line 2017HA 2018HA 2019HA 2018JP 2019LH 2017TA 2018TA 

中优 9507 Zhongyou 9507 9.2±0.5 6.3±0.7 6.8±0.3 6.3±0.4 6.9±0.4 22.9±1.0 14.6±0.1 

NIL-ND 8.7±0.3 6.0±0.7 7.8±2.4 5.2±0.4 — 21.4±0.9 15.6±1.3 

NIL-JC 9.0±0.5 5.8±0.4 — 6.2±0.1 5.8±0.1 — 14.8±0.4 

NIL-ZM 8.1±0.4 5.7±1.5 7.4±0.7 6.3±0.4 6.6±0.0 19.5±0.8* 15.6±0.4 
* 表示近等基因系与轮回亲本相比在 P = 0.05水平上差异显著。“—”表示数据缺失。 
* indicates significant differences at P = 0.05 between the NILs and the recurrent parent. “—” indicates missing data. 

 
表 4  Qph.nau-5B不同等位变异近等基因系及其轮回亲本的穗长 
Table 4  Spike length of the NILs with different alleles of Qph.nau-5B and their recurrent parent 

株系 Line 2017HA 2018HA 2019HA 2018JP 2019LH 2017TA 2018TA 

中优 9507 Zhongyou 9507 9.7±0.1 9.1±0.1 10.5±0.1 9.7±0.1 10.8±0.2 11.3±0.2 9.9±0.1 

NIL-ND 9.8±0.1 9.1±0.1 10.8±0.1 9.9±0.5 10.8±0.0 11.6±0.2 9.6±0.3 

NIL-JC 10.3±0.2** 10.7±0.1** — 10.4±0.9 11.9±0.3* — 10.0±0.3 

NIL-ZM 9.4±0.2 — 10.8±0.4 9.6±0.2 10.8±0.5 11.7±0.2 9.9±0.3 

各穗长数值单位为厘米(cm); *和**分别表示近等基因系与轮回亲本相比在 P = 0.05、P = 0.01水平上差异显著。“—”表示数据缺失。 

The values of spike length are shown in centimeter (cm); * and ** indicate significant differences at P = 0.05 and P = 0.01 between the NILs 
and the recurrent parent, respectively. “—” indicates missing data. 

 
表 5  Qph.nau-5B不同等位变异近等基因系及其轮回亲本的千粒重 
Table 5  Thousand-grain weight of the NILs with different alleles of Qph.nau-5B and their recurrent parent 

株系 Line 2017HA 2018HA 2019HA 2018JP 2019LH 2017TA 2018TA 

中优 9507 Zhongyou 9507 52.4±0.4 51.7±1.1 49.2±0.0 51.4±3.0 51.1±0.6 59.1±0.8 53.7±1.1 

NIL-ND 51.9±0.4 50.4±0.9 49.1±4.8 52.0±3.0 50.6±1.3 57.1±0.7 50.6±0.4* 

NIL-JC — 53.3±0.8 52.8±1.7* 54.6±1.7 53.9±0.4 54.4±0.9* 49.1±2.1** 

NIL-ZM 52.9±0.8 54.8±1.7* 50.6±1.1 53.7±1.4 52.6±0.6 56.9±0.4 51.4±1.2 

各千粒重数值单位为克(g); *和**分别表示近等基因系与轮回亲本相比在 P = 0.05、P = 0.01水平上差异显著。“—”表示数据缺失。 

The values of 1000-grain weight are shown in gram (g); * and ** indicate significant differences at P = 0.05 and P = 0.01 between the NILs 
and the recurrent parent, respectively. “—” indicates missing data. 

 

3  讨论 

Qph.nau-5B 是先前通过关联分析鉴定到的一个小麦

株高 QTL。本研究通过回交转育和分子标记辅助选择的

方法, 进一步将南大 2419、吉春 1016和郑麦 9023携带的

不同矮秆等位变异导入中优 9507, 选育了各自的近等基

因系。田间试验表明, 轮回亲本中优 9507 在不同环境中

的株高变异较大, 在泰安、淮安、南京试验点的株高均值

为 106、108、115 cm; 相比之下, 该品种在北部冬麦区株

高为 90 cm左右[42,53]。这可能是受到该品种自身的光周期

敏感基因(已检测含 Ppd-A1b 和 Ppd-B1b)、未知矮秆基因

及其互作的调控。近等基因系分析发现, Qph.nau-5B平均

降秆强度为 11.1 cm (10.3%), 与生产上广泛应用的 Rht8

类 似 (11 cm/12%)[1,34,54-55], 弱 于 Rht-B1b (18 cm/ 

18%)[1,25,34,54-55]、Rht-D1b (24 cm/23%)[1,25,34,54-55]、Rht12 

(50 cm/46%)[1,44-45]、Rht-D1c (57 cm/55%)[1,24]和 Rht-B1c 

(63 cm/55%)[1,25]。Qph.nau-5B对单株穗数、穗长、千粒重

等农艺性状无明显负效应。其中 , NIL-JC 的千粒重在

2019HA较轮回亲本显著提高, 而在 2017TA和 2018TA则

显著降低, 这主要是由于该株系在灌浆期对干热风敏感。

在后期研究中 , 需继续开展多环境田间试验 , 综合评价

Qph.nau-5B 对产量、生育时期、幼苗活力等其他农艺性
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状的影响。 

Qph.nau-5B 具有 3 种主要的矮秆等位变异 , 

Qph.nau-5B_jc1016 和 Qph.nau-5B_zm9023 平均降秆效应

相似, 大于 Qph.nau-5B_nd2419 的效应。除 Qph.nau-5B

外, 其他矮秆基因也具有丰富的等位变异, 且各等位变异

间的效应也不尽相同。如 Rht-B1位点至少含有 14种等位

变异(Rht-B1b-o)[6,49], 而 Rht-B1c的降秆效应是 Rht-B1b的

3 倍[1,25,34,54-55]。在 Rht-D1 位点已鉴定到 9 种等位变异

(Rht-D1b-j)[6], Rht-D1b和 Rht-D1c的降秆效应相差 2倍以

上[1,24-25,34,54-55]。因此, 充分发掘每一矮秆基因的等位变异, 

鉴定不同等位变异对株高和其他农艺性状的影响 , 这对

于有效利用现有矮秆基因资源具有重要的意义。本研究同

时发现, Qph.nau-5B不同等位变异相对降秆效应大小因环

境 而 异 。 在 2017 年 和 2018 年 淮 安 试 验 点 , 

Qph.nau-5B_zm9023 的降秆效应最强, 而 2019 年淮安点

则以 Qph.nau-5B_jc1016的降秆效应最强, 这可能与 2019

年淮安的气候变化有关。历史气象数据分析显示, 2017、

2018 年淮安点在小麦生长季内的月平均气温、降雨量和

日照时数相似; 在 2019 年, 月日照时数保持不变, 但月

平均气温(15.7 )℃ 和降雨量(60.6 mm)较前 2 年分别提高

24%、104% (http://data.cma.cn/)。另外, 在 2017、2018年

泰安试验点 Qph.nau-5B_jc1016 的降秆效应最强, 而在

2018、2019 年南京 2 个试验点中 3 种等位变异的降秆效

应相似。因此, 在育种中利用 Qph.nau-5B 等位变异时应

考虑 QTL与环境的互作效应。 

分子标记辅助选择和回交转育技术是将特定基因

/QTL 导入品种, 实现特定性状遗传改良的重要方法。本

研究利用 Qph.nau-5B连锁分子标记 Xgwm213、Xgwm371

和 Xgwm219.1, 对每一回交世代 F1单株进行基因型检测, 

获得的杂合单株继续回交直至 BC4F1, 再从 BC4F2群体中

筛选 Qph.nau-5B 纯合株系进行田间试验。期间通过温室

加代加快世代进程。实践表明, 利用本方案可在 2~3年内

完成近等基因系选育工作 , 与传统育种方法相比其效率

相对较高。本研究结果也证实了分子标记 Xgwm213、

Xgwm371和 Xgwm219.1的有效性, 为 Qph.nau-5B的分子

育种利用创造了条件。该方案仍可进一步优化, 包括: (1) 

对每一世代的中选单株进行背景回复率检测 , 选择回复

率最高的单株进行回交, 加快背景回复进程, 由此可尝试

在 BC3F2 甚至更早世代中获得近等基因系 ; (2) 采用

“Speed breeding”(快速育种)技术[56]进一步提高年均加代

次数, 预期可在 2年内获得近等基因系。 

小麦株高属于复杂的数量性状, 受多基因共同调控。

尽管本研究所获得的 Qph.nau-5B 近等基因系背景回复率

达 93%以上, 但由于小麦基因组庞大(约 16 Gb), 在近等

基因系遗传背景中仍含有较多的供体亲本的遗传物质。这

些背景遗传物质是否包含其他株高基因或与 Qph.nau-5B

互作的基因, 目前仍不得而知。为准确评价该 QTL 的效

应, 需通过增加回交次数, 或逐代挑选背景回复率最高的

单株继续回交等方法, 进一步提高背景回复率; 同时, 应

采用更多的分子标记检测背景遗传组成 , 如广泛应用的

iSelect 90K SNP芯片[57]。对于每一组合, 可选育多个独立

的近等基因系对目标性状进行考察, 提高 QTL 效应评价

的准确性。另一方面, Qph.nau-5B定位区间仍然较大, 含

有的基因仍然较多, 在近等基因系选育过程中, 这些基因

被同时导入轮回亲本。除 Qph.nau-5B 功能基因外, 该区

间的其他基因也可能影响株高或其他农艺性状。这是利用

近等基因系对小麦 QTL 进行效应评价所面临的共同难题
[58-59]。为此, 应利用重组体进一步精细定位 QTL, 从而采

用更紧密连锁的分子标记选育近等基因系 , 减少连锁累

赘。 
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