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小麦SSR和SNP标记在Taichung29×白芒麦重组
自交系群体中的偏分离分析
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摘要：为明确小麦SSR和SNP标记在Taichung29×白芒麦重组自交系群体中的偏分离现象及产生

原因，提高遗传图谱构建的质量，以我国小麦农家品种白芒麦与感病品种Taichung29杂交构建的包

含181个F8代重组自交系（recombinant inbred line，RIL）为试验材料，利用筛选得到的110个SSR标

记和6 859个SNPs多态性标记进行偏分离分析。结果显示，共有1 069个标记位点表现出偏分离，

占标记总数的15.3%。其中，683个标记偏向于白芒麦，占偏分离标记数的63.9%；386个标记偏向

于 Taichung29，占偏分离标记数的 36.1%。偏分离位点在染色体上分布大多数是成簇出现，有

76.3%的偏分离标记形成偏分离热点区域（segregation distortion region，SDR），共检测到了 74 个

SDR，分布在15条染色体上，其中B染色体组包含有最多的SDR，偏分离方向为白芒麦。抗病亲本

白芒麦和感病亲本Taichung29的基因型在RIL群体中分布比例为1.03∶1.00，接近1∶1的理论比例，

标记在RIL群体整体分离比基本平衡，显示出偏分离主要是由遗传因素引起。
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Abstract: The analyses of segregation distortion phenomenon and reasons in the Taichung29 × baimang-

mai recombinant inbred wheat lines by using SSR and SNP markers are helpful for improving the quality

of the genetic map. By using a population consisting of 181 F8 recombinant inbred lines (RIL) derived

from a common wheat variety Taichung29 crossed by a landrace Baimangmai, segregation distortion anal-

ysis was performed with the 110 SSRs and 6859 SNPs polymorphic markers developed for the popula-

tion. The results showed that a total of 1 069 marker loci showed segregation distortion, accounting for

15.3% of the total marker number of the wheat genetic maps, of which 683 markers (63.9% of the segrega-

tion distortion total markers) distributed on wheat genomes distorted to parent Baimangmai, and 386

markers (36.1% of the segregation distortion total ones) distorted to parent Taichung29. Meanwhile, seg-

regation distortion regions usually distributed as clusters. Among the segregation distortion markers,
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76.3% formed segregation distortion regions (SDRs), and a total of 74 SDRs were detected, scattering on

15 chromosomes. Most SDRs lay on genome B, genetically distorted to parent Baimangmai. The distribu-

tion proportion of the resistant parent baimangmai and susceptible parent Taichung29 genotypes in RIL

population was 1.03:1.00, close to the theoretical ratio of 1∶1, and the overall separation ratio was basical-

ly balanced, showing that segregation was mainly caused by genetic factors.

Key words: RIL population；molecular marker；segregation distortion；SNP

偏分离是指从分离群体中观察到的基因型比例

偏离理论的孟德尔分离比的现象（Lu et al.，2002）。

偏分离可以增加种群中杂合等位基因的频率，被认

为是生物进化的一种重要动力，因而受到广泛的关

注（刘海燕等，2009）。随着限制性片段长度多态性

（restriction fragment length polymorphism，RFLP）、

随机扩增多态性 DNA（random amplified polymor-

phism DNA，RAPD）、扩增片段长度多态性（ampli-

fied fragment length polymorphism，AFLP）、序列标

记位点（sequence tagged sites，STS）、多态性芯片技

术（diversity arrays technology，DArT）、简单重复序

列（simple sequence repeat，SSR）和单核苷酸多态性

（single nucleotide polymorphism，SNP）等分子标记

的开发与应用，为遗传研究提供了强有力的工具，也

促进了遗传中关于偏分离现象的研究。目前在大麦

（Konishi et al.，1992）、大豆（刘峰等，2000）、玉米

（Lu et al.，2002；张帆等，2006）、水稻（彭勇等，

2006）、小麦（王慧兰等，2014）等多种作物上报道了

大量偏分离现象。研究表明，偏分离的比例因物种、

遗传群体的类型、杂交配组方式的不同而异，而且，

存在一些偏分离热点区域，这些热点区域与特定基

因相关。在小麦中，分子标记偏分离现象目前多数

是关于 SSR 分子标记的偏分离现象的报道（彭勇

等，2006；王慧兰等，2014；赵朋等，2014）。

SNP是由单个核苷酸碱基的缺失、插入、转换和

颠换等变异所引起的多态性，其分布广泛，数量巨

大，结合生物芯片技术可应用于高通量检测，是近年

来新兴的分子标记类型，具有广泛应用前景。自从

Lander（1996）第一次正式提出 SNP 为新一代分子

标记后，动植物 SNP 研究和开发受到广泛关注

（Hoskins et al.，2001；Ching et al.，2002；Rafalski，

2002）。小麦 SNP 标记的开发应用起步较晚，但近

年来对小麦 SNP 标记的开发利用研究工作进展迅

速。目前已经开发了小麦 9K SNP iSelect Assay

（Cavanagh et al.，2013）、小麦 90K SNP iSelect Assay

（Wang et al.，2014）、小麦660K Assay、小麦820K As-

say（Allen et al.，2017）等多款小麦基因芯片。赵朋

等（2014）以普通小麦品种宁7840和Clark杂交得到

的重组自交系群体为试验材料，利用小麦 9K SNP

iSelect Assay和SSR分子标记构建遗传图谱并进行

了偏分离分析。但利用小麦 90 K iSelect SNP芯片

技术分析偏分离现象鲜有报道。本研究利用小麦

SSR和 90 K基因芯片技术对以我国小麦农家品种

白芒麦与Taichung29杂交构建的RIL群体 181个株

系进行了高密度遗传连锁图谱的构建，在获得的

6 969个标记中发现偏分离现象，检测出偏分离标记

的热点区域，并对偏分离现象及产生原因进行了分

析，以期探讨小麦偏分离规律，并为减少偏分离对抗

病性QTL定位的影响研究提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试小麦：供试小麦为我国普通小麦农家品种

白芒麦和引自荷兰原产于我国台湾省的春小麦品种

Taichung29，以上材料均由中国农业科学院植物保

护研究所麦类真菌病害研究组提供。2006年起在

中国农业科学院植物保护研究所廊坊中试基地，采

用常规杂交法和单粒传法相结合，以Taichung29为

母本与白芒麦杂交和连续自交至 F8代，获得包含

181个株系的重组自交系。

试剂：十六烷基三甲基溴化铵（hexadecyl tri-

methyl ammonium bromide，CTAB）、Tris-HCl、NaCl、

β-巯基乙醇、AgNO3，生工生物工程（上海）股份有限

公司；DP320新型植物基因组提取试剂盒，天根生化

科技（北京）有限公司；SSR引物，北京三博远志生物

技术有限责任公司；dNTPs Taq DNA 聚合酶、PCR

缓冲液，宝生物工程（大连）有限公司。

仪器：T100型PCR仪，美国Bio-Rad公司；DYY-

12 型电泳仪、DYCZ-24A 型电泳槽，北京六一仪器

厂；Phantom 9900XL型扫描仪，上海中晶科技有限

公司；NanoDrop 2000C超微量分光光度计，赛默飞

世尔科技（中国）有限公司。
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1.2 方法

1.2.1 SSR标记筛选与RIL群体基因型分析

RIL 群体各株系及双亲基因组 DNA 的提取采

用略加改进的 CTAB 法（Rogers & Bendich，1985）。

将提取纯化后的DNA加入100 µL ddH2O，用超微量

分光光度计在其核酸模式下测定 OD260和 OD280的

值，用浓度（T）计算公式计算出 DNA 的浓度，T=

OD260×50 ng/µL，并用ddH2O将浓度调整至50 ng/µL，

于-20℃以下保存备用。引物序列信息从 Grain-

Gene 2.0（http://wheat.pw.usda.gov/GG2/index.shtml）

获得，由北京三博远志生物技术有限责任公司合

成。随机选用 1 536 对小麦 SSR 引物对双亲进行

多态性分析，SSR 引物包括：wms 引物 112 对、gpw

引物486对、gwm引物105对、barc引物318对、wmc

引物 311对、cfd引物 133对、cfa引物 49对、psp引物

22 对。 15 µL PCR 反应体系：ddH2O 9.45 µL、

10´Buffer（Mg2+）1.5 µL、10 mmol/L dNTPs 1.2 µL、

10 ng/µL Left Primer 0.6 µL、10 ng/µL Right Primer

0.6 µL、50 ng/µL Template DNA 1.5 µL、5 U/µL Taq

DNA Polymerase 0.15 µL 。PCR 扩增程序：预变性

94℃ 5 min；95℃变性 1 min、50℃至 65℃（与不同引

物的退火温度相对应）退火 40 s、72℃延伸 1 min，

36个循环；72℃延伸10 min, 4℃保存。扩增完成后

于-20℃以下保存备用。利用 6%变性聚丙烯酰胺

凝胶进行电泳分析，1%硝酸银溶液银染。

1.2.2 SNP基因型分析

采用DP320新型植物基因组DNA提取试剂盒

提取双亲及RIL群体181个株系的基因组DNA。利

用小麦 90 K iSelect SNP芯片，对双亲及包含 181个

株系的RIL群体样品进行基因分型检测，由北京博

奥晶典生物技术有限公司完成。每个 SNP 标记基

因集群按照适用于多倍型物种的genomes studio 1.0

（Illumina；http://www.illumina.com）操作手册进行

分析。

1.2.3 标记的偏分离分析

采用软件 QTL IciMapping4.1（http://www. is-

breeding.net/download_software_ICIM.aspx）的MAP

和SDL功能模块，参考SSR（Somers et al.，2004）和

SNP标记（Wang et al.，2014）公共图谱中SSR和SNP

标记染色体信息，对SSR和SNP标记基因型进行遗

传图谱构建和偏分离分析。与抗病亲本白芒麦带型

相同的赋值为“AA”，与感病亲本Taichung29带型相

同的赋值“BB”，杂合带型用“AB”，缺失用“-1”表

示。将亲本标记基因型在RIL家系中的分布数据按

孟德尔理论分离比例（1∶1）进行χ2测验，以此推断被

检测标记位点是否存在偏分离，并对照亲本基因型

确定偏分离的方向。以相邻3个或3个以上连续的

偏分离标记，且其偏分离方向一致，其所在染色体区

间为一个偏分离区域（segregation distortion region，

SDR）。

2 结果与分析

2.1 SSR和SNP标记基因型在RIL群体的分布

筛选到的 120 对在双亲之间有多态性的小麦

SSR引物，并对RIL群体进行基因型分析；利用小麦

90 K iSelect SNP芯片共获得 10 445个多态性SNPs

标记。利用软件QTL IciMapping 4.1最终将6 969个

（包括110个SSR标记）多态性标记成功构建了覆盖

除小麦 4D和 5D染色体之外的 19条染色体的 37个

连锁群，染色体总长 3 312.45 cM，平均遗传距离

0.47 cM。将抗病亲本白芒麦基因型定义为AA，感

病亲本Taichung29基因型定义为BB，对标记位点的

基因型在RIL群体中的分布进行统计分析。结果显

示，来源于抗病亲本白芒麦基因型AA占 49.2%，来

源于感病亲本Taichung29基因型BB占47.5%，缺失

率为 3.3%，抗病亲本白芒麦和感病亲本Taichung29

的基因型在RIL群体中分布比例为 1.03∶1.00，接近

1∶1的理论比例。位于A、B和D三个染色体组的标

记数分别为2 406、4 056和508个，亲本基因型在3个

染色体组的分布比例为 0.94∶1.00至 1.07∶1.00。第

1至第7同源群上的标记数分别为101 311、107 933、

115 037、47 080、77 408、83 673和 91 313个，标记在

同源群的分离比例为0.93∶1.00至1.12∶1.00，均接近

于1∶1的理论比例（表1）。可见，双亲标记基因型在

重组自交系群体中的分布未出现偏分离，双亲对子

代的贡献率基本平衡。

2.2 标记的偏分离分析

对遗传图谱中的 110 个 SSR 标记和 6 859 个

SNPs 标记的基因型在 RIL 群体的分布频率进行 χ2

测验。结果表明，在P=0.05水平上共检测到1 069个

标记位点表现出偏分离现象，占总标记的 15.3%。

其中，386个标记偏向于感病亲本Taichung29，占偏

分离标记数的36.1%；683个标记偏向于抗病亲本白

芒麦，占 63.9%。偏分离标记在A、B和D染色体组

中分布不同，A染色体组包含190个偏分离标记，相

对占A染色体组总标记数的 7.9%；B染色体组包含

833个偏分离标记，相对占比为 20.5%；D染色体组
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包含 46个偏分离标记，相对占比 9.1%，显示出B染

色体组在相对比例和绝对比例均含有较高的偏分

离标记。偏分离方向分布不同，A 染色体组偏向

感病亲本的有 116个标记，偏向抗病亲本的有 74个

标记；B 染色体组偏向感病亲本的有 249 个标记，

偏向抗病亲本的有 584个标记；D染色体组偏向感

病亲本的有 21 个标记，偏向抗病亲本的有 25 个标

记，其中2B染色体上包含最多偏分离标记，达302个

（表 2）。

表1 RIL群体中标记基因型分离比例

Table 1 Distribution of marker genotypes in RIL population

染色体
Chromosome

A染色体组 A chromosome group

B染色体组 B chromosome group

D染色体组 D chromosome group

同源群1 Group 1

同源群2 Group 2

同源群3 Group 3

同源群4 Group 4

同源群5 Group 5

同源群6 Group 6

同源群7 Group 7

合计Total

标记数
Number of

markers

2 406

4 055

508

1 083

1 216

1 312

477

907

957

1 017

6 969

AA基因型数
Number of AA

genotype

212 024

368 690

43 016

101 311

107 908

115 037

47 080

77 408

83 673

91 313

623 730

BB基因型数
Number of BB

genotype

211 008

346 099

45 719

90 314

106 873

114 133

36 501

82 919

84 418

87 668

602 826

缺失数
Number of

missing

14 860

23 021

3 721

5 481

6 531

9 613

3 233

4 746

5 901

6 097

41 721

基因型分离比例
Segregation ratio of

genotype

1.00∶1.00

1.07∶1.00

0.94∶1.00

1.12∶1.00

1.00∶1.00

1.00∶1.00

1.30∶1.00

0.93∶1.00

1.00∶1.00

1.00∶1.00

1.03∶1.00

表2 RIL群体遗传图谱中偏分离标记的偏向亲本的方向及染色体分布

Table 2 The direction of parent and distribution of segregation distortion markers in RIL population genetic map

染色体组

Genome

A

B

D

染色体

Chromosome

1A

2A

3A

4A

5A

6A

7A

总计Total

1B

2B

3B

4B

5B

6B

7B

总计Total

1D

2D

3D

6D

7D

总计Total

偏分离标记数Number of

distorted markers

5

6

37

11

63

57

11

190

121

302

25

186

35

63

101

833

11

9

11

15

0

46

偏向母本的标记数Number of

markers skew to female parent

2

2

27

3

58

14

10

116

2

139

20

1

21

54

12

249

0

9

7

5

0

21

偏向父本的标记数Number of

markers skew to male parent

3

4

10

8

5

43

1

74

119

163

5

185

14

9

89

584

11

0

4

10

0

25
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2.3 偏分离热点区域

对偏分离标记在遗传图谱中的分布分析发现，

偏分离标记在遗传图谱中分布极不均匀，表现为成

簇分布，且偏分离方向往往一致。按照连锁图谱中

连续出现3个以上偏分离标记且方向一致为一个偏

分离热点区域，共检测到 74个偏分离热点区域，分

布在 3A、5A、6A、7A、1B、2B、3B、4B、5B、6B、7B、

1D、2D、3D和 6D等 15条染色体上。2B和 7B染色

体上分布的热点区域最多，分别包含有19个和9个。

其中，包含偏分离标记数最多的热点区域位于2B染

色体，包含 131 个标记，偏向感病亲本 Taichung29，

长度15.21 cM（表3）。

表3 偏分离热点区域在遗传连锁图谱中染色体的分布

Table 3 Distribution of segregation distortion regions in the genetic linkage map

偏分离区域

Segregation

distortion

region

SDR-3A.1

SDR-3A.2

SDR-3A.3

SDR-3A.4

SDR-5A.1

SDR-5A.2

SDR-5A.3

SDR-5A.4

SDR-6A.1

SDR-6A.2

SDR-6A.3

SDR-6A.4

SDR-6A.5

SDR-6A.6

SDR-7A.1

SDR-1B.1

SDR-1B.2

SDR-1B.3

SDR-1B.4

SDR-1B.5

SDR-1B.6

SDR-1B.7

SDR-1B.8

SDR-2B.1

SDR-2B.2

SDR-2B.3

SDR-2B.4

SDR-2B.5

SDR-2B.6

SDR-2B.7

SDR-2B.8

SDR-2B.9

SDR-2B.10

SDR-2B.11

SDR-2B.12

SDR-2B.13

染色体

Chromo-

some

3A

3A

3A

3A

5A

5A

5A

5A

6A

6A

6A

6A

6A

6A

7A

1B

1B

1B

1B

1B

1B

1B

1B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

2B

标记区间

Marker interval

Tdurum_contig67686_1149-Excalibur_c90478_62

BS00093252_51-wsnp_Ra_c5454_9660102

I2V2423-BS00003956_51

BS00062974_51-BS00049420_51

wsnp_Ex_c19647_28632659-RAC875_c24056_1171

RAC875_c3838_1378-Kukri_c10033_724

RAC875_c30566_230-RAC875_c9984_1003

BobWhite_c658_377-BS00059098_51

tplb0038e08_924-RAC875_c57219_632

BS00075803_51-Kukri_c37301_385

Kukri_c26073_303-wsnp_Ex_c28973_38050204

Excalibur_c15109_942-tplb0038e08_1052

BS00086174_51-BS00011962_51

wsnp_Ex_c7546_12900094-Kukri_c41157_315

BS00065529_51-BS00009995_51

GENE-0063_68-D_contig12192_450

BS00035268_51-Kukri_c39223_831

Excalibur_rep_c68706_1084-Ex_c4206_502

Excalibur_c37496_271-BS00067525_51

Excalibur_c35316_388-BobWhite_c5793_372

Excalibur_c43567_633-Kukri_c8390_547

Excalibur_c24303_268-RFL_Contig5496_401

Excalibur_c21451_352-RAC875_c7674_634

Xwmc764-2B-BobWhite_c25359_132

wsnp_Ex_c9345_15516291-Tdurum_contig27907_216

wsnp_Ra_c16333_24961476-Excalibur_c60964_203

RAC875_c28145_553-Excalibur_c6735_154

Tdurum_contig28113_390-Kukri_c411_1530

BobWhite_c17614_194-BobWhite_c7050_792

RAC875_c16752_283-BS00086228_51

I0V283-BS00076000_51

Ku_c48694_1284-Tdurum_contig9212_230

Excalibur_c9752_73-Kukri_c97623_95

Ex_c10478_746-RAC875_c173_905

RAC875_c9840_364-BobWhite_c18494_381

GENE-1252_145-Jagger_rep_c10364_92

偏分离标记

数 Number

of distorted

markers

7

6

3

4

4

11

9

3

3

4

6

4

5

7

5

24

32

14

14

9

4

3

3

131

8

3

4

29

20

9

3

9

11

6

3

6

遗传距离

Genetic

distance

（cM）

0.29

0.29

0.28

0.00

9.22

1.15

1.49

0.00

0.00

1.82

0.00

0.28

0.00

0.00

1.14

8.06

8.00

2.03

1.15

0.00

0.00

24.69

0.00

15.21

2.63

0.85

0.00

1.69

0.28

0.00

0.00

2.65

0.28

0.00

0.00

3.00

偏分离方向

Direction of skew

Taichung29

Taichung29

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

Taichung29

Taichung29

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai
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偏分离区域

Segregation

distortion

region

SDR-2B.14

SDR-2B.15

SDR-2B.16

SDR-2B.17

SDR-2B.18

SDR-2B.19

SDR-3B.1

SDR-3B.2

SDR-3B.3

SDR-3B.4

SDR-4B.1

SDR-4B.2

SDR-4B.3

SDR-4B.4

SDR-4B.5

SDR-4B.6

SDR-5B.1

SDR-5B.2

SDR-5B.3

SDR-6B.1

SDR-6B.2

SDR-6B.3

SDR-6B.4

SDR-6B.5

SDR-7B.1

SDR-7B.2

SDR-7B.3

SDR-7B.4

SDR-7B.5

SDR-7B.6

SDR-7B.7

SDR-7B.8

SDR-7B.9

SDR-1D.1

SDR-2D.1

SDR-3D.1

SDR-3D.2

SDR-6D.1

染色体

Chromo-

some

2B

2B

2B

2B

2B

2B

3B

3B

3B

4B

4B

4B

4B

4B

4B

4B

5B

5B

5B

6B

6B

6B

6B

6B

7B

7B

7B

7B

7B

7B

7B

7B

7B

1D

2D

3D

3D

6D

标记区间

Marker interval

BobWhite_rep_c48906_121-Kukri_c97631_275

Excalibur_rep_c86807_132-BS00068371_51

BS00086322_51-gwm47-5A

Tdurum_contig92425_1574-Kukri_c3501_1175

GENE-1258_171-Kukri_c43178_438

wsnp_JD_c7305_8404286-tplb0058o04_1071

Kukri_c48010_129-wsnp_BE446462D_Ta_2_3

RFL_Contig3626_521-wsnp_JD_c222_352320

Tdurum_contig11297_571-RFL_Contig5043_785

BS00089651_51-GENE-4824_212

Tdurum_contig29247_404-wms692-4b

gpw7390-4B-Ex_c22263_454

BobWhite_rep_c60452_158-Tdurum_contig64772_417

Excalibur_c60791_1196-CAP7_c10722_197

Kukri_c23338_624-Excalibur_c7581_791

Excalibur_c18318_701-RFL_Contig2277_1446

wsnp_Ex_c16100_24532224-IACX2594

wsnp_Ex_c24031_33277293-BS00024829_51

GENE-2290_120-IACX7615

D_GA8KES401DTOBP_77-D_contig27481_125

Tdurum_contig58200_210-Ra_c3287_1629

CAP7_c12046_93-Kukri_c64223_135

Kukri_c5716_1417-RFL_Contig2188_636

BS00110786_51-Excalibur_c5082_178

GENE-4442_121-BobWhite_c21838_152

RAC875_c19552_137-Ex_c2857_1303

wsnp_Ku_c34659_43981982-Kukri_c27122_654

wsnp_Ku_c4067_7419106-BS00068071_51

RAC875_rep_c83042_514-Ku_c68626_1232

Tdurum_contig25631_143-BobWhite_c44558_325

RAC875_c68089_294-Excalibur_rep_c111629_239

Tdurum_contig93081_162-Kukri_rep_c110003_99

BobWhite_rep_c52876_72-RAC875_c1265_1564

GENE-0509_349-Ex_c15717_451

RAC875_rep_c108908_72-wsnp_BG314532D_Ta_1_1

Excalibur_c11079_101-Excalibur_c57482_473

Kukri_rep_c89183_256-Excalibur_c45695_153

BobWhite_c18136_441-Excalibur_c57482_473

偏分离标记数

Number of

distorted

markers

15

4

15

4

4

3

4

4

3

4

56

87

21

4

7

3

4

5

3

3

4

13

20

3

5

3

4

5

3

3

5

10

34

5

7

3

3

7

遗传距离

Genetic

distance

（cM）

2.39

0.57

6.33

0.00

1.69

6.06

5.97

5.18

3.77

1.44

36.08

22.71

14.28

0.28

0.58

0.00

1.76

6.37

0.28

12.75

2.91

21.25

0.00

0.00

0.00

0.28

0.00

0.00

0.29

0.00

4.72

0.29

51.51

0.28

0.00

0.00

0.00

0.28

偏分离方向

Direction of skew

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

Taichung29

Taichung29

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

Taichung29

白芒麦Baimangmai

Taichung29

Taichung29

Taichung29

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

白芒麦Baimangmai

Taichung29

白芒麦Baimangmai

Taichung29

白芒麦Baimangmai

续表3 Continued
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3 讨论

本研究利用Taichung29×白芒麦的F8代重组自

交系群体，采用小麦90 K iSelect SNP芯片和SSR分

子标记技术，应用6 969个（包括110个SSR标记）多

态性标记构建了 37个连锁群覆盖除 4D和 5D染色

体外的小麦19条染色体。其中6 969个SSR和SNP

标记中包含A基因组 2 406个、B基因组 4 055个和

508个标记。数据分析发现，来自双亲同源片段在

RIL 群体中的分离比为 1.03∶1.00，接近 1∶1 的理论

比例，双亲对子代的贡献率基本平衡，群体未出现偏

分离。为遗传研究和QTL分析奠定了基础。

偏分离是指实际观察到的基因型比例偏离理论

的孟德尔分离比的现象。偏分离在动植物遗传中广

泛存在，被认为是生物进化的动力之一。本研究分

别对遗传图谱中的 110 个 SSR 标记和 6 859 个

SNPs，标记偏分离分析发现，1 069个标记位点表现

出偏分离，占总标记的 15.3%。其中，683个标记偏

向于抗病亲本即父本白芒麦，占偏分离标记数的

63.7%；338 个标记偏向于感病亲本 Taichung29，占

31.6%，偏向父本的比例明显高于偏向母本的比例。

B染色体组包含833个偏分离标记，占B基因组中标

记数的比例为20.5%，B染色体组中存在最多的偏分

离位点，且B基因组发生偏分离的频率最高。A染

色体组和D染色体组中的偏分离标记数远小于B染

色体组，A和D染色体组标记发生偏分离频率也低

于 B 染色体组。赵朋等（2014）利用 SNP 标记在重

组自交系（RIL）群体中的偏分离分析发现，有86.8%

的偏分离标记偏向了父本；偏分离标记在B染色体

组最多而在D染色体组最少，与本研究结果相类似。

偏分离位点在染色体上分布大多数成簇存在，往往

形成偏分离热点区域（SDR）。1 069个偏分离标记

位点形成了74个SDR，有76.3%的偏分离标记形成

SDR。共检测到 74个偏分离热点区域，分布在 3A、

5A、6A、7A、1B、2B、3B、4B、5B、6B、7B、1D、2D、3D

和6D等15条染色体上。其中2B和7B染色体上分

布的热点区域最多，分别包含有19和9个。赵朋等

（2014）以重组自交系（RIL）为作图群体利用小麦

9K 基因芯片对偏分离热点区域进行检测，共检测

到 33个SDR，分别位于1A、1B、2A、2B、3A、4B、5A、

6A、6B、7A、7B 和 7D 染色体上，本研究与赵朋等

（2014）研究均在 3A、5A、6A、7A、1B、2B、4B、6B 和

7B小麦染色体上检测到偏分离热点区域。贾继增

（1997）对 15个小麦品种的 21条染色体的遗传多样

性分析发现，在A、B、D三个染色体组中B组遗传多

样性最高，D组最为保守，遗传多样性最低。B染色

体组含有丰富的抗病抗逆基因（安梅，2012；张维军

等，2015）。研究发现，引起偏分离的原因多种多样，

配子育性、杂合致死、非同源重组、基因转换、转座因

子等遗传因素以及环境条件（Jelena，2008）均能对标

记位点在群体中的分布产生影响。雌雄配子体生存

能力选择（viability selection）也会影响到偏分离的

发生，在水稻研究中发现偏分离区域的连锁标记常

常与配子体基因和杂种不育基因连锁（Nakagahara

1972；Xu et al.，1997；Yamagishi et al.，2010）；Faris

et al.（1998）以 2个 D 组山羊草杂交的F2 代群体为

材料进行偏分离研究分析，检测到 7 个偏分离热点

区域分布在1D、3D、4D、5D 和 7D染色体上，认为导

致偏分离的主要原因是雄配子体选择，说明偏分离

与配子体育性相关。成簇分布的偏分离热点区域往

往由于遗传搭车效应（genetic hitchhiking effect）造

成的（曾云超等，2007）。除了遗传因素外，环境和人

为干预也可能影响偏分离。如RIL群体建立过程中

由于抽样波动常导致偏分离的出现，RIL构建需经

过多代自然选择和人工抽样，加大群体中发生异常

偏分离的可能性；一些株系中控制某个性状的基因

位点未纯合也可能造成偏分离。一些引物扩增位点

在株系中缺失较多，也可能导致某个亲本类型缺失

太多，而可能产生偏分离（彭勇等，2006）。

基因定位和QTL作图均是基于遗传图谱信息

进行的，偏分离标记对遗传图谱构建和QTL定位均

可能产生影响。偏分离可能影响标记之间的重组

率，也可能影响标记之间顺序（Lorieux et al.，1995）。

Cloutier et al.（1997）对油菜偏分离研究认为，少量的

且显著的偏分离标记会对重组率的估计偏低。李慧

慧等（2010）通过统计模拟分析认为，偏分离标记与

QTL不连锁，则偏分离对QTL不产生影响，当偏分

离标记与QTL紧密连锁时，对QTL定位可能产生影

响，遗传距离越近影响越大。一般来说，偏分离标记

对QTL定位的影响取决于标记的偏分离程度、遗传

群体大小、群体类型和QTL的效应大小，常表现为

群体越大影响越小，QTL效应越小受影响越大。针

对偏分离产生的原因和可能对QTL的影响，一般采

取以下措施，重组自交系群体构建采用单粒传法以
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减少不同配子和合子生活力不同产生的偏分离（王

建康等，2014），允许条件下群体尽可能的大等。为

减少偏分离对图谱构建的影响，在图谱构建过程中

一般先构建非偏分离标记，之后将偏分离标记添加

到图谱中，必要时可以参考公共图谱信息来判断图

谱构建的质量，或者应用同一亲本的不同群体构建

不同连锁图谱进行比较作图也可减少偏分离对图谱

质量的影响。本研究一方面为克服农家品种在长期

种植过程中因混杂或基因突变、重组等使其混杂退

化或种性纯度降低，在构建遗传群体之前首先穗选

并自交 2代，以控制目标性状的基因位点未纯合可

能造成的偏分离；另一方面，通过采用单粒传法以有

效减少不同配子和合子生活力不同产生的偏分离。
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