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摘 要:为了解青海高原地区春小麦品种中粒重基因的分布情况,采用 KASP标记检测3个粒重基因

(TaCwi-A1、TaGW2-6A和TaTGW6-4A)等位变异在青海高原地区主栽的49个小麦品种中的分布,并结合

千粒重表型,分析不同等位变异组合对小麦粒重的影响,探索最优基因型。结果显示,49个品种的千粒重在

不同年度均存在显著差异;TaCwi-A1位点存在TaCwi-A1a和TaCwi-A1b两种等位变异,分布频率分别为

69.39%和30.61%;TaGW2-6A位点存在Hap-6A-A和Hap-6A-B两种等位变异,分布频率分别为46.94%和

53.06%;TaTGW6-4A位点存在TaTGW6-4Aa和TaTGW6-4Ab两种等位变异,分布频率分别为97.96%和

2.04%。TaCwi-A1、TaGW2-6A和TaTGW6-4A位点的不同等位变异均会导致小麦千粒重发生显著变化,其

中,TaCwi-A1位点的等位变异对小麦千粒重影响较为重要。49个小麦品种中,TaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaT-
GW-6-4Aa等位变异组合类型的品种的分布频率为32.65%,其千粒重最高,显著高于其他等位变异组合类型

的品种,是青海高原地区优异的基因型组合。
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Abstract:InordertoclarifyingthedistributionofgrainweightgenesinQinghaiplateaucultivars.In
thisstudy,KASPmarkerwasusedtodetectthedistributionofallelicvariantsofthethreegrain
weightgenes(TaCwi-A1,TaTGW6-4AandTaGW2-6A)in49wheatcultivarsintheQinghaiPlateau
overtheyears,Thethousand-grainweight(TGW)wasinvestigatedtoanalyzetheinfluenceofdiffer-
entallelicvariationcombinationsonwheatgrainweight,andthebestgenotypecombinationwasex-
plored.TheresultsshowedthatthereweresignificantdifferencesofTGWamongthe49wheatculti-
varsindifferentyears.AttheTaGW2-6Alocus,TaCwi-A1aandTaCwi-A1ballelicvariationswere
detected,andtheirdistributionfrequencieswere69.39%and30.61%,respectively.AttheTaTGW2-
6Alocus,Hap-6A-AandHap-6A-Ballelicvariationsweredetected,andtheirdistributionfrequencies
were46.94%and53.06%,respectively.AttheTaTGW6-4Alocus,TaTGW6-4AaandTaTGW6-



4Aballelicvariationsweredetected,andtheirdistributionfrequencieswere97.96%and2.04%,re-
spectively.ThedifferentallelicvariationsofTaCwi-A1,TaGW2-6AandTaTGW6-4Alocicausedsig-
nificantchangesinTGWofwheat.Amongthem,theallelicvariationofTaCwi-A1locushasamore
importantinfluenceonTGW.Amongthe49wheatcultivars,thedistributionfrequencyofTaCwi-A1a
/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aagenotypewas32.65%,withthehighestaverageofTGW,whichwassig-
nificantlyhigherthanothergenotypes.Therefore,theTaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aageno-
typeisthemorepreponderantgenotypecombination.
Keywords:Wheat;TGW;Allelicvariation;Grainweightgene;KASP

  中国作为世界上最大的小麦生产国和消费大

国,小麦产量直接影响粮食安全[1]。因此,培育高

产、稳产、优质新品种是目前小麦育种的主要目标

之一[2]。粒重作为小麦产量三要素之一,其性状

相对稳定,主要受粒重基因加性效应的影响[3]。
虽然近年来中国不同小麦生态区审定的品种粒重

均有不同程度的提升,但关于小麦粒重基因标记

的开发和利用仍不够广泛和深入[4-6]。青海是中

国小麦高产区,高粒重是该地区小麦实现高产的

重要因素之一。李红琴等[7]对青海省1957―

2009年审定的春小麦品种的千粒重进行分析,发
现66个品种的平均千粒重为45.91g,20世纪90
年代小麦品种的千粒重最大,为46.95g,2000年

以后略有下降,呈先升高后降低的趋势,变异系数

为12.57%。因此,结合分子标记辅助选择技术

开展青海省小麦的粒重育种很有必要。
分子标记辅助选择技术能够加速育种进程,

提高选择效率,已广泛应用于多种作物育种中,为
优良基因型的选择和聚合杂交育种提供了技术支

撑[8-9]。Hanif等[10]在小麦中克隆到TaTGW6-
A1基因,并开发出功能标记TaTGW6-A1-CAPS,
用于检测该基因的两个等位变异TaTGW6-A1a
和TaTGW6-A1b,并发现相较于TaTGW6-A1b,
TaTGW6-A1a具有较高的粒重和产量。Ma等[11]

在小麦中克隆到TaCwi-A1基因,并开发出功能

标记 CW121和 CW122,用于检测 TaCwi-A1a
(与高千粒重相关)和TaCwi-A1b(与低千粒重相

关)。Zhang等[12]在小麦中克隆到TaGS-D1基

因,并开发出功能标记GS7D,用于检测两个等位

变异 TaGS-D1a和 TaGS-D1b,并 发 现 相 较 于

TaGS-D1b/TaCwi-A1b 和 TaGS-D1b/TaCwi-
A1a基因型,TaGS-D1a/TaCwi-A1a基因型表现

出较 高 的 千 粒 重。Ma等[13]在 小 麦 中 克 隆 到

TaGW8-7A和TaGW8-7B,其中TaGW8-7A具有4
种 等 位 变 异 (TaGW8-7A-Hap-1/2/3/4),其 中

TaGW8-7A-Hap-2与高千粒重相关,且在中国小

麦品种中分布频率较高;而TaGW8-7B具有两个

等位变异(TaGW8-7B-Hap-L/H),其中TaGW8-
7B-Hap-H与高千粒重、少分蘖数相关,并据此开

发了功能标记,用于检测这些等位变异。
竞争性等位基因特异性PCR(Kompetitive

Allele-SpecificPCR,KASP)是利用通用荧光探

针,针对广泛的基因组DNA样品,可以在短时间

内准确判断目标SNPs和InDels,并进行精准的

双等位 基 因 分 型,是 较 为 便 捷 的 分 子 手 段 之

一[14]。为提高多个粒重基因的聚合效率和精准

度,了解现有原始材料的基因型很有必要。本研

究 利 用 Ramirez-gonzalez 等[15] 公 布 的 小 麦

KASP引物设计方法进行引物设计,对青海高原

地区49个小麦品种(地方品种、生产上发挥过作

用的外引品种、通过审定品种和历年主栽品种)的
粒重基因变异类型进行检测,明确这些种质资源

中粒重基因的等位变异分布,以期为开展分子设

计和多基因聚合育种提供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试的49个小麦品种系本实验室自繁保留,
审定信息来自《青海省农作物品种志》[16]和中国

种业大数据平台(http://202.127.42.145/bigda-
taNew/home/ManageOrg),详细信息见表1。

1.2 田间种植和千粒重测定

2013-2015年,所有材料种植在青海省海西

蒙古 族 藏 族 自 治 州 香 日 德 镇 (36°3'52″N,

97°47'45″E,海拔2999m),每个品种种植5行,
行长2m,行距0.2m,每行播50粒种子。田间

管理同大田生产,正常成熟后人工收获,储藏

备用。
每份材料取100粒种子,利用德国 GTA公

司的种子成像分析仪(Marvin-U)进行粒径测定,
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3次 重 复。利 用 德 国 Pfeuffer公 司 的 数 粒 仪

(ContadorN02)进行种子计数,每份材料取1000

粒种子,3次重复,然后采用便携式电子天平(感
量0.01g)进行千粒重测定。

表1 供试品种信息

Table1 Informationoftestedcultivars

品种
Cultivar

审定/引进年份
Approved/

introducedyear

来源
Origin

品种
Cultivar

审定/引进年份
Approved/

introducedyear

来源
Origin

中国春
ChineseSpring - 地方品种

Landrace
柴春236
Chaichun236 1988 青海(中国)

Qinghai(China)

红农一号
Hongnong1 - 地方品种

Landrace
柴春018
Chaichun018 1988 青海(中国)

Qinghai(China)

和尚头
Heshangtou - 地方品种

Landrace
互麦11号
Humai11 1988 青海(中国)

Qinghai(China)

结巴
Jieba - 地方品种

Landrace
陇春13
Longchun13 1991 甘肃(中国)

Gansu(China)

白大头
Baidatou - 地方品种

Landrace
青春415
Qingchun415 1993 青海(中国)

Qinghai(China)

大麦子
Damaizi - 地方品种

Landrace
高原175
Gaoyuan175 1993 甘肃(中国)

Gansu(China)

甘麦35
Ganmai35 - 甘肃(中国)

Gansu(China)
青春891
Qingchun891 1994 青海(中国)

Qinghai(China)

曹选3号
Caoxun3 - 甘肃(中国)

Gansu(China)
东春1号
Dongchun1 1994 青海(中国)

Qinghai(China)

甘肃96号
Gansu96 1944 美国(青海引进)

USA(IntroducedbyQinghai)
柴春901
Chaichun901 1994 青海(中国)

Qinghai(China)

阿勃
Abo 1956 阿尔巴尼亚(青海引进)

Albania(IntroducedbyQinghai)
青春570
Qingchun570 1996 青海(中国)

Qinghai(China)

内乡5号
Neixiang5 1958 河南(中国)

Henan(China)
青春254
Qingchun254 1996 青海(中国)

Qinghai(China)

欧柔
Ourou 1959 智利(青海引进)

Chile(IntroducedbyQinghai)
陇春17
Longchun17 1997 甘肃(中国)

Gansu(China)

甘麦8号
Ganmai8 1970 甘肃(中国)

Gansu(China)
高原913
Gaoyuan913 1998 青海(中国)

Qinghai(China)

高原506
Gaoyuan506 1973 青海(中国)

Qinghai(China)
高原363
Gaoyuan363 1999 青海(中国)

Qinghai(China)

墨波
Mobo 1976 墨西哥(青海引进)

Mexico(IntroducedbyQinghai)
高原448
Gaoyuan448 1999 青海(中国)

Qinghai(China)

高原338
Gaoyuan338 1976 青海(中国)

Qinghai(China)
甘麦20
Ganmai20 2000 青海(中国)

Qinghai(China)

青春25
Qingchun25 1978 青海(中国)

Qinghai(China)
互麦13号
Humai13 2000 青海(中国)

Qinghai(China)

定西24
Dingxi24 1979 甘肃(中国)

Gansu(China)
高原314
Gaoyuan314 2001 青海(中国)

Qinghai(China)

宁春4号
Ningchun4 1981 宁夏(中国)

Ningxia(China)
宁春26号
Ningchun26 2003 宁夏(中国)

Ningxia(China)

互助红
Huzhuhong 1981 青海(中国)

Qinghai(China)
青春37
Qingchun37 2005 青海(中国)

Qinghai(China)

晋2148
Jin2148 1984 福建(中国)

Fujian(China)
青春38
Qingchun38 2005 青海(中国)

Qinghai(China)

青农524
Qingnong524 1984 青海(中国)

Qinghai(China)
山旱901
Shanhan901 2005 青海(中国)

Qinghai(China)

瀚海304
Hanhai304 1986 青海(中国)

Qinghai(China)
高原437
Gaoyuan437 2009 青海(中国)

Qinghai(China)

高原602
Gaoyuan602 1987 青海(中国)

Qinghai(China)
青麦5号
Qingmai5 2015 青海(中国)

Qinghai(China)

辐射阿勃
Fusheabo 1987 青海(中国)

Qinghai(China)

  -表示信息不详。

-indicatestheinformationisunknown.
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1.3 DNA提取及KASP标记检测

每份材料选取大小均匀且籽粒饱满的3粒种

子,采用CTAB法提取样本DNA,并经琼脂糖凝

胶电泳检测DNA质量。使用美国Thermo公司

的微量紫外分光光度计(NanoDrop2000C)进行

DNA浓度测定。
用 于 检 测 3 个 粒 重 基 因 (TaCwi-A1、

TaGW2-6A和 TaTGW6-4A)不 同 等 位 变 异 的

KASP引物由北京佩莱技术有限公司合成,引物

序列见表2。FAM-primer5'末端连接1个FAM
荧 光 基 团 (5'-GAAGGTGACCAAGTTCAT-
GCT-3'),HEX-primer5'末端连接1个 HEX荧

光 基 团 (5'-GAAGGTCGGAGTCAACGGATT-
3')。利用Bio-RadCFX96PCR仪 (Bio-Rad,美

国)进行PCR扩增。PCR反应体系为10μL,包
括4.78μLDNA(5~50ng·μL-1),5μLKASP
5000V4.02×MasterMix,0.14μLKASPAs-
sayMix(上下游引物混合液),0.08μL Mg2+。

PCR反应程序为降落PCR:94℃预变性15min;

94℃变性20s,61~55℃复性1min(每个循环

下降0.6℃),10个循环;94℃变性20s,55℃复

性1min,30个循环;4℃避光保存,采用 Axiom
AnalysisSuite软件进行分型。

1.4 数据统计

采用SPSS23.0软件进行数据分析,并对不

同基因型小麦品种的千粒重表型进行差异显著性

分析和方差分析(ANOVA),并利用LSD法进行

多重比较。

表2 本研究所用的KASP引物

Table2 KASPprimersusedinthisstudy

基因
Gene

荧光信号
Fluorescence

上游引物(5'-3')
Forwardprimer(5'-3')

下游共用引物(5'-3')
Reverseprimer(5'-3')

TaCwi-A1 FAM GATGAAACAAGTTAGTCCGGTAC CTCCAACTGAACTGGTGCAA

HEX GATGAAACAAGTTAGTCCGGTAA

TaTGW6-4A FAM ACGGGCCCGAGAGCGTCGCCTTC TGTAGGGGCCTCGGCCCTGAGCGT

HEX AGTGCACGGGCCCGAGAGCGTCG

TaTAGW2-6A FAM TCCCGCTCCAGCTATCTGGTGAAC TTCCCAGTCTTTGACATGTTCCGCC

HEX TCCCGCTCCAGCTATCTGGTGAAA

2 结果与分析

2.1 粒重相关性状表型分析结果

2013-2015年,49个小麦品种的千粒重平均

值分别为52.21、47.84和38.12g,变化范围分别

为36.97~67.03、32.14~63.12和22.51~
58.80g,变异系数分别为13.55%、13.06%和

21.02%。49个小麦品种的粒长平均值分别为

6.68、6.55和6.22mm,变化范围分别为5.57~
7.60mm、5.58~7.64mm和5.77~6.89mm,
变异系数分别为7.38%、7.12%和3.73%。49
个小麦品种的粒宽平均值分别为3.45、3.36和

3.38mm,变化范围分别为2.97~3.77mm、

2.89~3.66mm和2.96~3.66mm,变异系数分

别为5.72%、5.54%和5.66%(表3)。进一步对

不同来源品种的粒重相关性状进行比较,发现青

海省育成品种的千粒重显著高于引进品种和地方

品种,而青海省育成品种、引进品种和地方品种之间

的粒宽和粒长无显著差异(表4)。

2.2 粒重基因不同等位变异的分布及其对粒重

的影响

从表5可以看出,供试小麦品种中,TaCwi-
A1、TaTAGW2-6A和TaTGW6-4A基因位点上

均发现2种等位变异。TaCwi-A1位点上,TaC-
wi-A1a和TaCwi-A1b等位变异的分布频率分别

为69.39%和30.61%;TaTAGW2-6A位点上,

Hap-6A-A和Hap-6A-G等位变异的分布频率分

别为46.94%和53.06%;TaTGW6-4A位点上,

TaTGW6-4Aa和TaTGW6-4Ab等位变异的分布

频率分别为97.96%和2.04%。3个基因位点的

2种等位变异对粒宽和粒长均无显著影响,但对

千粒重有显著影响。携带TaCwi-A1a、Hap-6A-
A和TaTGW6-4Aa等位变异类型品种的千粒重

分别显著高于携带 TaCwi-A1b、Hap-6A-G和

TaTGW6-4Ab等位变异类型的品种,说明TaC-
wi-A1a、Hap-6A-A和TaTGW6-4Aa为优异等位

变异。进一步对不同来源品种中优异等位变异的

分布频率进行比较,发现TaCwi-A1a和Hap-6A-
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A这两种等位变异在青海省育成品种和引进品种 中的分布频率明显高于地方品种(表6)。

表3 不同年份间小麦粒重相关性状表型分析

Table3 Phenotypicanalysisofgrainweightrelatedtraitsofwheatindifferentyears

年份
Year

性状
Phenotypic

平均值
Average

变化范围
Variation
range

方差
Variance

标准差
Standard
deviation

变异系数
Coefficient

ofvariation/%

2013 千粒重 Thousand-grainweight/g 52.21 36.97~67.03 50.03** 7.07 13.55

粒长 Grainlength/mm 6.68 5.57~7.60 0.24 0.49 7.38

粒宽 Grainwidth/mm 3.45 2.97~3.77 0.04 0.20 5.72

2014 千粒重 Thousand-grainweight/g 47.84 32.14~63.12 39.05** 6.25 13.06

粒长 Grainlength/mm 6.55 5.58~7.64 0.22 0.47 7.12

粒宽 Grainwidth/mm 3.36 2.89~3.66 0.04 0.19 5.54

2015 千粒重 Thousand-grainweight/g 38.12 22.51~58.80 64.16** 8.01 21.02

粒长 Grainlength/mm 6.22 5.77~6.89 0.05 0.23 3.73

粒宽 Grainwidth/mm 3.38 2.96~3.66 0.04 0.19 5.66

  P<0.01.

表4 不同来源小麦品种粒重相关性状的表型分析

Table4 Phenotypicanalysisofgrainweightrelatedtraitsofwheatfromdifferentorigins

来源
Origin

品种数目
Numberofcultivars

千粒重
Thousand-grainweight/g

粒宽
Grainwidth/mm

粒长
Grainlength/mm

青海省育成品种
BredcultivarsinQinghaiProvince 29 48.22a 3.43a 6.53a

引进品种Introducedcultivars 14 44.60b 3.41a 6.43a
地方品种Landrace 6 38.00c 3.11b 6.32a

  千粒重、粒宽和粒长3列的数据为3个年份相同来源品种的平均值。表5和表7同。同列数据后不同小写字母表示不同来源的品
种在0.05水平上差异显著。

Valuesofthousand-grainweight,grainwidthandgrainlengthweretheaverageofcultivarsfromthesameorigininthreeyears.The
sameintables5and7.Differentlowercaselettersfollowingvalueswithinthesamecolumnindicatesignificantdifferenceamongcultivars
ofdifferentoriginat0.05level.

表5 粒重基因的不同等位变异对小麦粒重相关性状的影响

Table5 Effectofallelesofdifferentgrainweightgenesongrainwheatrelatedtraitsofwheat

基因
Gene

等位变异
Allele

品种数目
Numberof
cultivars

分布频率
Distribution
frequency/%

千粒重
Thousand-grain
weight/g

粒宽
Grain

width/mm

粒长
Grain

length/mm

TaCwi-A1 TaCwi-A1a 34 69.39 47.44* 3.40 6.50

TaCwi-A1b 15 30.61 42.51 3.38 6.46

TaGW2-6A Hap-6A-A 23 46.94 47.92* 3.42 6.47

Hap-6A-G 26 53.06 44.18 3.40 6.49

TaTGW6-4A TaTGW6-4Aa 48 97.96 45.97* 3.39 6.47

TaTGW6-4Ab 1 2.04 43.92 3.49 6.78

  *表示同一基因的两个等位变异之间在0.05水平上差异显著。

*indicatessignificantdifferencebetweenalleleswithinsamegeneat0.05level.

表6 不同来源小麦品种优势等位变异的分布频率

Table6 Distributionfrequencyofpreponderantallelicvariationofwheatfromdifferentorigins

来源
Origin

品种数目
Numberofcultivars

分布频率 Distributionfrequency/%

TaCwi-A1a Hap-6A-A TaTGW6-4Aa
青海省育成品种
BredcultivarsinQinghaiProvince 29 68.97 41.38 100.00

引进品种Introducedcultivars 14 85.71 35.71 92.86

地方品种Landrace 6 33.33 16.67 100.00
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2.3 不同等位变异组合类型对小麦粒重的影响

从表7可以看出,供试小麦品种中,共发现5
种等位 变 异 组 合 类 型,分 布 频 率 为2.04%~
36.73%。综合2013-2015年的粒重相关表型数

据,发现5种等位变异组合类型与千粒重显著相

关,而与粒宽和粒长相关性不显著。组合类型为

TaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aa(含有3种

优异等位变异)的品种,千粒重显著高于其他组合

类型的品种;组合类型为TaCwi-A1a/Hap-6A-
G/TaTGW6-4Aa 和 TaCwi-A1b/Hap-6A-A/
TaTGW6-4Aa(含有2种优异等位变异)的品种,

之间千粒重无显著性差异,但显著高于组合类型

为 TaCwi-A1b/Hap-6A-G/TaTGW6-4Aa(只 含

有1种优异等位变异)的品种。此外,TaCwi-
A1b/Hap-6A-G/TaTGW6-4Aa组合类型品种的

千粒 重 低 于 TaCwi-A1b/Hap-6A-G/TaTGW6-
4Ab组合类型的品种,原因可能是TaCwi-A1b/
Hap-6A-G/TaTGW6-4Ab组合类型的品种只有1
个,结果不具有代表性,也可能是其他因素影响,
但还 需 进 一 步 研 究。总 之,TaCwi-A1a/Hap-
6A-A/TaTGW6-4Aa等位变异组合类型为最优

组合。

表7 不同等位变异组合对小麦粒重相关性状的影响

Table7 Effectofallelicvariationcombinationongrainwheatrelatedtraitsinwheatcultivars

等位变异组合
Allelicvariationcombination

品种数量
Numberof
cultivars

分布频率
Distribution
frequency/%

千粒重
Thousand-grain
weight/g

粒宽
Grain

width/mm

粒长
Grain

length/mm

TaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aa 16 32.65 49.18a 3.43a 6.52a

TaCwi-A1a/Hap-6A-G/TaTGW6-4Aa 18 36.73 45.90b 3.39a 6.52a

TaCwi-A1b/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aa 7 14.29 45.03bc 3.59a 6.78a

TaCwi-A1b/Hap-6A-G/TaTGW6-4Ab 1 2.04 43.92c 3.34a 6.48a

TaCwi-A1b/Hap-6A-G/TaTGW6-4Aa 7 14.29 39.78d 3.38a 6.48a

  同列数据后不同小写字母表示不同等位变异组合类型在0.05水平上差异显著。

Differentlowercaselettersfollowingvalueswithinthesamecolumnindicatesignificantdifferenceamongdifferentallelicvariation

combinationsat0.05level.

3 讨 论

长期以来,高产和稳产一直是小麦育种的最

主要目标之一。随着分子标记辅助选择育种、基
因编辑、染色体工程等现代育种技术的广泛应用,
小麦粒重基因也得到了深入的研究,不断有新的

粒重基因被克隆和定位,并创造出了较为优良的

品种[17]。目前,已克隆出TaCwi-A1[18]、TaGS-
D1[12]、TaTGW6[19]、TaTGW-7A[19]、TaGW2-6A[20]、

TaCKX6-D1[21]、TaSus2-B1[22]等小麦粒重基因,
并开发出相应的功能标记,可快速准确鉴定不同

小麦品种中控制粒重的相关基因及其等位变异类

型的分布情况。刘永伟等[23]利用TaCwi-A1基因

的功能标记CWI21和CWI22对539份黄淮麦区

小麦品种(系)进行检测,发现等位变异TaCwi-
A1a的分布频率明显高于TaCwi-A1b,且TaCwi-
A1a基因型材料的千粒重显著高于TaCwi-A1b基

因型,进一步证实TaCwi-A1a为优异等位变异。
简大为等[24]利用52个功能标记对136份新疆小

麦品种(系)的主要农艺性状相关基因进行检测,

发现7个粒重基因的优异等位变异在改良品种中

的分布频率明显高于地方品种,并且大部分优异

等位变异的分布频率随着育种时期的推进呈上升

趋势。
粒重和其他产量性状都是由多基因控制的综

合性状,只从单基因入手进行分子标记辅助育种

达不到全面提升小麦产量的目的,必须实现优势

基因的聚合,才能实现培育高产小麦的目的。仝

靖洋等[25]对粒重相关基因的不同等位变异组合

进 行 了 分 析,发 现 TaCwi-A1a/Hap-6A-G/tt/
SUs2-2B-H为最优组合,其粒长和千粒重较其他

变异组合均显著提高。张福彦等[2]结合2个年度

的 千 粒 重 表 型,对 TaCwi-A1、TaGw8-B1 和

TaGS-D1基因的不同等位变异组合进行了分析,
发现携带等位变异组合TaCwi-A1a/TaGS-D1a/
TaGw8-B1a的小麦品种千粒重最高,是优势基因

型组合。赵俊杰[26]发现,粒重基因的优异等位变

异聚合可以提高品种的千粒重,但是对品种的穗

粒数和有效分蘖无明显影响。
本研究利用 KASP标记检测3个粒重基因
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TaCwi-A1、TaGW2-6A和TaTGW6-4A在49个

青海主栽小麦品种中的分布,结果表明,3个粒重

基因在供试材料中均有分布,有5种等位变异组

合类 型,其 中,携 带 3 个 优 异 等 位 变 异 组 合

(TaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaTGW6-4Aa)材 料 的

千粒重最高,为最优组合。在供试材料中并没有

发现携带TaCwi-A1a/Hap-6A-A/TaTGW-4Ab、
TaCwi-A1a/Hap-6A-G/TaTGW-4Ab和 TaCwi-
A1b/Hap-6A-A/TaTGW-4Ab组合的品种,并且

同时携带3种劣势等位变异组合小麦品种的千粒

重均值也不是最低,原因可能是其他变异组合类

型品种较少,不具有代表性;也有可能是青海高原

小麦生长后期,气温逐步下降,小麦籽粒整体灌浆

期长,最终导致粒重较高;此外,粒重受多基因控

制,其他粒重基因对小麦粒重也具有一定的补偿,
也是造成这一现象的原因,但具体原因还需要进

一步深入研究。陈丽华等[27]对青海省推广种植

的61个春小麦主栽品种的主要农艺性状进行分

析,发现这些品种的千粒重平均值为37.9g,主成

分分析显示的4个主成分(产量因子、穗密度因

子、粒 数 因 子、粒 重 因 子)的 累 积 贡 献 率 达

89.37%,粒重因子在青海高原春小麦产量贡献中

占比较高,因此,开展粒重基因相关研究非常

必要。
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