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摘要：【目的】小麦果聚糖合成酶基因 6-SFT是果聚糖合成过程中的关键酶基因，研究 6-SFT-A的多态性，

分析其与小麦苗期抗旱性的关系，并进行遗传定位。【方法】以苗期抗旱性不同的 30份六倍体小麦和 4份小麦 A

基因组供体种乌拉尔图小麦为材料，通过直接测序分析 6-SFT-A的单核苷酸多态性（SNP）及其与抗旱性的关系；

开发基因分子标记，利用 RIL群体（偃展 1号×内乡 188）对该基因进行遗传定位。【结果】在 30份六倍体小麦

材料中检测到 14个核苷酸多态性位点，包括 13个 SNP和 1个 InDel，平均 234 bp检测到一个多态性位点，仅在

1 727和 1 781 bp 2个位点检测到非同义突变；在 4份乌拉尔图小麦中检测到 28个 SNP和 4个 InDel，其频率明

显高于普通小麦。该基因的内含子 1、2、3 和外显子 3 为变异富集区，其它区域变异较小，外显子 2 变异最小，

π值为 0。34份材料分为 3种单倍型，HaplⅠ主要包括中等抗旱材料和水敏感材料，Hapl Ⅲ中主要包括强抗旱材

料和中等抗旱材料。利用 RIL 群体将该基因定位于染色体 4A 的标记 Xcwm-27 与 Xwpt688 之间，遗传距离分别为

5.3 和 7.9 cM。【结论】单倍型分析表明，小麦果聚糖合成酶基因 6-SFT-A 单倍型与小麦苗期抗旱性有一定的相

关性。 

关键词：小麦；6-SFT-A；单核苷酸多态性；抗旱性；单倍型；遗传作图 
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Abstract: 【Objective】 6-SFT is a key gene responsible for the fructan biosynthesis in plants. The objective of the present 

study was to detect single nucleotide polymorphism (SNP) of 6-SFT-A, determine the relationship between SNP and drought 
resistance, and mapping it on chromosome of wheat (Triticum aestivum L.). 【Method】 Thirty hexaploid wheat accessions with 
different drought resistance at seedling stage and four T. urartu, the A genome donor species of hexaploid wheat, were selected to 
detect the nucleotide polymorphism in 6-SFT-A gene by sequencing, and determine the relationship between SNP and drought 
resistance. Using the recombinant inbred lines (RIL) derived from a cross Yanzhan 1 × Neixiang 188 mapped 6-SFT-A on 
chromosome. 【Result】 Among the 30 hexaploid accessions, 14 polymorphism sites in 6-SFT-A nucleotide sequences were 
identified, including 13 SNP and one InDel (insertion and deletion) with the polymorphism frequency of 1/234 bp, only two 
nonsynonymous mutation identified in 1 727 bp and 1 781 bp sites. The introns 1, 2, 3 and exon 3 were detected as the rich 
nucleotide variation regions. Exon 2 showed the least variation. Compared to the common wheat, T. urartu species exhibited higher 



11 期              岳爱琴等：小麦果聚糖合成酶基因 6-SFT-A 单核苷酸多态性分析及其定位 2217 

sequence variation. Totally, three haplotypes were identified for the plant materials. HaplotypeⅠconsists of wheat accessions with 
medium-drought resistance and drought sensitivity. Haplotype Ⅲ includes the wheat accessions with high- and medium-drought 
resistance. Using a population of 190 recombinant inbred lines derived from a cross of Yanzhan 1 × Neixiang 188, 6-SFT-A was 
mapped on chromosome 4A between SSR markers Xcwm-27 and Xwpt 688, and the genetic distances were 5.3 cM and 7.9 cM from 
the flanking markers, respectively. 【Conclusion】 The present data indicated that SNP in 6-SFT-A gene is associated with wheat 
seedling drought resistance to some extent. 

Key words: wheat (Triticum aestivum L.); 6-SFT-A; single nucleotide polymorphism (SNP); drought resistance; haplotype; 
genetic mapping 

 

0  引言 

【研究意义】植物体内的果聚糖分布在根、茎、

叶、花和种子等部位。在高等植物中，果聚糖不仅是

一种重要的储藏性可溶性碳水化合物，也是主要的渗

透调节物质，果聚糖在植物体内的积累可提高植物的

抗旱、耐寒能力[1-4]。果聚糖一方面在作物受到旱胁迫、

冷胁迫时为植物提供己糖供植物生长和进行渗透调

节，另一方面果聚糖的多糖基可以插入到细胞膜磷脂

双层分子中间保持膜稳定性[5-6]。因此，研究小麦果聚

糖合成酶基因对于提高小麦抗旱性具有重要意义。【前

人研究进展】果聚糖是以果糖为基本单位聚合而成，

有 4 种不同的果糖基转移酶参与了果聚糖的合成，即

蔗糖﹕蔗糖 1-果糖基转移酶（sucrose﹕sucrose 1- 
fructosyltransferase，1-SST）、蔗糖﹕果聚糖 6-果糖基

转移酶（ sucrose﹕ fructan 6-fructosyltransferase，6- 
SFT）、果聚糖﹕果聚糖 1-果糖基转移酶（fructan﹕
fructan 1-fructosyltransferase，1-FFT）以及果聚糖﹕果

聚 糖 6G- 果 糖 基 转 移 酶 （ fructan ﹕ fructan 6G- 
fructosyltransferase，6G-FFT），其中，6-SFT是果聚

糖合成过程中的关键酶之一。该酶以蔗糖为底物，催

化蔗糖分子上的果糖基转移到另一个蔗糖分子果糖基

的C6 位上，合成 6-蔗果三糖（6-kestose），同时还能

以寡果聚糖为底物，生成分支型果聚糖。小麦 6-SFT
已被克隆，转基因黑麦草植株叶片中果聚糖含量增

加，抗旱、耐寒性增强[7-8]。Gao等[9]研究了 6 个抗旱

性不同的小麦品种苗期旱胁迫过程中 6-SFT的表达，

发现抗旱材料中该基因的表达量高，水敏感材料表达

量较低。Goggin等[10]研究表明，在旱胁迫条件下，旱

地小麦品种茎秆中积累的果聚糖是水地品种的2.5倍。

核苷酸是遗传物质的最小组成单位，单核苷酸多态性

（single nucleotide polymorphism，SNP）是基因组DNA
上某一特定核苷酸由于转换、颠换、插入、缺失等变

化而造成的DNA序列多态性。SNP广泛而稳定地存在

于植物基因组中，基因的SNP可能影响基因的功能。

小 麦 Ppd-D1 、 玉 米 苯 丙 氨 酸 解 氨 酶 基 因 PAL
（phenylalanine ammonia-lyase）、大豆异黄酮合成酶

基因IFS（soybean isoflavone synthase）的SNP多态性

影响这些基因的功能[11-13]。SNP作为新一代高通量的

遗传标记，在植物多样性、群体遗传、系统进化与功

能基因组学等领域发挥了重要作用[14]。因此，研究小

麦果聚糖合成酶基因 6-SFT的SNP多态性与抗旱性的

关系及其染色体遗传定位，对于发掘利用该基因的优

异等位基因资源，改良小麦抗旱性具有重要意义。【本

研究切入点】迄今为止，关于小麦 6-SFT-A的核苷酸

多态性及其与小麦抗旱性的关系、遗传定位还未见报

道。【拟解决的关键问题】本研究以抗旱性不同的 30
份六倍体小麦和 4 份小麦A基因组供体种乌拉尔图小

麦为材料，通过直接测序研究小麦 6-SFT-A的核苷酸

多态性；开发基因分子标记，以重组自交系群体（RIL）
偃展 1 号×内乡 188 为材料进行遗传定位；并探讨

6-SFT-A的核苷酸多态性与小麦苗期抗旱性的关系，为

挖掘利用优异抗旱基因资源奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 

试验材料包括重组自交系群体（RIL）偃展 1 号

×内乡 188 的 190 个F8株系[15]、30 份六倍体普通小

麦（AABBDD）及 6 份小麦二倍体野生近缘种，即 4
份乌拉尔图小麦（Triticum urartu，AA）、1 份拟斯

卑尔脱山羊草（Aegilops speltoides，SS，B基因组供

体）和 1 份粗山羊草（Aegilops tauschii，DD），均

由中国农业科学院作物科学研究所/农业部作物种质

资源与生物技术重点开放实验室提供，材料的基本情

况见表 1。本课题组（小麦基因资源）利用 83 对SSR
标记对由 154 份小麦材料构成的自然群体进行群体

结构分析，结果表明，该群体分为 4 个亚群，本研究

所用的 30 份六倍体小麦材料是从各亚群中挑选的典 
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表 1  分析 6-SFT-A多态性的植物材料 

Table 1  Plant materials for detecting 6-SFT-A polymorphism 

序号 
No. 

材料名称 
Accession 

抗旱性 
Drought 
resistance 

产地 
Origin 

 序号 
No. 

材料名称 
Accession 

抗旱性 
Drought 
resistance 

产地 
Origin 

1 北京 8686 Beijing 8686 HR 北京 Beijing, China  19 春 22 9th-25 Chun 22 9th-25 MR CIMMITY 

2 丰抗 13 Fengkang 13 HR 北京 Beijing, China  20 冀麦 41 Jimai 41 MR 河北 Hebei, China 

3 京核 8922 Jinghe 8922 HR 北京 Beijing, China  21 偃展 1 号 Yanzhan 1 MR 河南 Henan, China 

4 沧州小麦 Cangzhouxiaomai HR 河北 Hebei, China  22 紫秆白芒先 Ziganbaimangxian MR 河南 Henan, China 

5 冀麦 6 号 Jimai 6 HR 河北 Hebei, China  23 长 6878 Chang 6878 MR 山西 Shanxi, China 

6 白齐麦 Baiqimai HR 甘肃 Gansu, China  24 京品 10 号 Jingpin 10 S 北京 Beijing, China 

7 昌乐 5 号 Changle 5 HR 山东 Shandong, China  25 春 04 9th-5-1 Chun 04 9th-5-1 S CIMMITY 

8 鲁麦 14 Lumai 14 HR 山东 Shandong, China  26 春 45 9th-50-1 Chun 45 9th-50-1 S CIMMITY 

9 长武 131 Changwu 131 HR 陕西 Shaanxi, China  27 大荔 1 号 Dali 1 S 陕西 Shaanxi, China 

10 晋 2148-7 Jin 2148-7 HR 山西 Shanxi, China  28 临抗 5108 Linkang 5108 S 山西 Shanxi, China 

11 旱选 10 号 Hanxuan 10 HR 山西 Shanxi, China  29 中国春 Chinese Spring S 四川 Sichuan, China 

12 04-030 MR 北京 Beijing, China  30 PANDAS S 意大利 Italy 

13 04-044 MR 北京 Beijing, China  31 乌拉尔图小麦 203 
T. urartu 203 (UR203) 

未知 Unknown 叙利亚 Syria 

14 安 85 中 124-1  
An 85 zhong 124-1 

MR 北京 Beijing, China  32 乌拉尔图小麦 204 
T. urartu 204 (UR204) 

未知 Unknown 叙利亚 Syria 

15 北京 10 号 Beijing 10 MR 北京 Beijing, China  33 乌拉尔图小麦 207 
T. urartu 207 (UR207) 

未知 Unknown 叙利亚 Syria 

16 北京 14 号 Beijing 14 MR 北京 Beijing, China  34 乌拉尔图小麦 209 
T. urartu 209 (UR209) 

未知 Unknown 叙利亚 Syria 

17 京 411 Jing 411 MR 北京 Beijing, China  35 拟斯卑尔脱山羊草 
Ae. speltoides (Y2041) 

未知 Unknown 不详 Unknown 

18 单 R8093 Shan R8903 MR 北京 Beijing, China  36 粗山羊草 Ae. tauschii (Y215) 未知 Unknown 墨西哥 Mexico 

HR：强抗旱 High resistance；MR：中等抗旱 Medium resistance；S：水敏感 Sensitivity 

 
型材料。 
1.2  小麦苗期抗旱性鉴定 

在长 60 cm、宽 40 cm、高 15 cm 的塑料箱中装入

10 cm 厚的中等肥力耕层土，灌水至田间持水量的

85%±5%。每塑料箱分为 21 个小区（即 3 行 7 列），

每个小区播种一份材料 45 粒，覆土 2 cm 后盖塑料膜，

于露天条件下培养。出苗后，揭去塑料膜，选留长势

良好的 30 株。待苗长至三叶一心时，进行水分处理，

处理和对照各 3 次重复，对照（水）保持水分充足，

干旱胁迫（旱）处理的土壤水分保持在田间持水量的

60%—70%，连续处理 20 d。挖苗后用剪刀去根，将

地上部分 105℃杀青 20 min，80℃烘干至恒重。利用

幼苗地上部生物量的旱/水比值作为抗旱性指标，旱/
水比值≥0.90 为强抗旱（HR），0.89—0.80 为中等抗

旱（MR），＜0.80 为水敏感（S）。 
1.3  特异引物设计及筛选 

以 NCBI 网站中的 6-SFT 序列（FJ228688）为参

照，利用 Primer Premier 5.0 软件，设计通用引物（F1：
5′-TACCAAACTCTCTTAGAGTTCACGAGGG-3′ ，
R1 ： 5′-CACGAGTCCACTCTCCCAAACAACAATA 
-3′）。首先在小麦二倍体材料中扩增目标基因，然后

根据 A、B、D 基因组 3′UTR 区的序列设计 A 基因组

特异引物，筛选出 1 对能够在六倍体小麦基因组 DNA
中特异扩增 A 基因组目标基因的特异引物（F2：
5′-TACCAAACTCTCTTAGAGTTCACGAGGG-3′ ，

R2：5′-GCCCAACAAAGTAATATACTGTA-3′）。 
1.4  目标片段的获得和测序  

以供试材料基因组DNA为模板，用北京全式金公

司的高保真酶TransStartTM Fast Pfu DNA Polymerase进
行扩增，PCR体系总体积为 15 μL，其中，ddH2O 8.0 
μL、5×PCR buffer 3.0 μL、引物F（5 μmol·L-1）0.6 μL、
引物R（5 μmol·L-1）0.6 μL、dNTP（2.5 μmol·L-1）0.4 
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μL、transfastpfu酶（5 U）0.3 μL和模板DNA（20 ng·μL-1）

2.1 μL。PCR程序为 95℃ 5 min；95℃ 1 min，59℃ 45 
s，72℃ 3 min 30 s，35 次循环；72℃ 10 min，15℃保

存。在 1.2%琼脂糖凝胶中检测PCR产物，挖胶回收目

标片段，连接于pEASY-Blunt载体，转化后挑取阳性

克隆，测序。利用通用引物M13F、M13R及DNAStar 
Primer软件设计的 4 条叠套测序引物，按BigDye 
Terminator Kit v3.1 操作规程做测序PCR，用DNA 
Analyzer 3730XL测序，每份材料至少检测 6 个克隆。 
1.5  目标片段 DNA 序列单核苷酸多态性检测  

用 DNAStar SeqMan 软件对测序数据进行质量评

价，通过设定组装参数（最小匹配长度为 50 bp，最小

匹配率为 95%），对来自同一材料不同克隆的测序结

果进行组装，得到一致序列。利用 DNAStar Megalign
软件分别对来自不同材料的序列进行多序列联配，用

DnaSP5.10 分析目标序列的单核苷酸多态性及单倍

型，并计算遗传多态性指数 π 值。 
1.6  小麦 6-SFT-A 遗传定位  

RIL群体（偃展 1 号×内乡 188）的遗传图谱上

共定位了 478 个标记，其中，4A染色体上有 27 个标

记[15]。以RIL群体的 190 个株系为材料，用 6-SFT的A
基因组特异引物进行扩增，PCR产物用MluⅠ 37℃酶

切 2 h，2%琼脂糖凝胶电泳检测，利用Map Manage 

QTL b20 软件（LOD为 3.0）对目标基因进行连锁分

析。 

2  结果 

2.1  6-SFT-A的序列结构  

根据六倍体小麦 3 个二倍体野生近缘种中 6-SFT
基因组序列 3′UTR 的差异，设计反向引物 R2，正向

引物 F2 序列与通用引物 F1 序列相同（图 1）。 
用 A 基因组特异引物克隆 4 份乌拉尔图小麦

（AA）和 30 份六倍体小麦的 6-SFT-A，测序结果表

明，目标片段长度为 3 269 bp，包括 4 个外显子（exon）、
3 个内含子（intron）及 5′和 3′端的非编码区（UTR）
（图 2）。外显子区域依次为 12—303 bp、447—455 bp、
1 101—1 959 bp 和 2 458—3 160 bp，其中，第二外显

子只有 9 个核苷酸（ATCCCAACG），是目前植物基

因组中发现的最小外显子。1—11 bp 为 5′-UTR，3 161
—3 269 bp 为 3′-UTR，3 个内含子分别位于 304—446 
bp、456—1 100 bp、1 960—2 457 bp 区段。6-SFT-A
编码区总长度为 1 863 bp，编码 620 个氨基酸。6-SFT
属于糖基水解酶第 32 家族，该家族典型的特征是具有

糖基水解酶催化位点 NDPNG，最小的第二外显子编

码其中的 DPN。 

 

 

 

图 1  小麦 A基因组 6-SFT-A特异引物设计示意图 

Fig. 1  Schematic for A genome specific primer design of 6-SFT-A 

 

 
 

图 2  小麦 6-SFT-A结构示意图 

Fig. 2  Schematic representation of wheat 6-SFT-A gene 
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2.2  6-SFT-A序列多态性 

在 4 份乌拉尔图小麦的 6-SFT-A 序列中共检测到

28 个 SNP 和 4 个 InDel，其中，10 个 SNP 位于编码

区，占总数的 36%，18 个位于非编码区，占总数的

64%，4 个 InDel 全部位于非编码区，平均 117 bp 有 1
个 SNP，817 bp 有 1 个 InDel，102 bp 有 1 个 SNP/InDel
位点（表 2）。在 30 份六倍体小麦的 6-SFT-A 序列中，

共检测到 14 个多态性位点，包括 13 个 SNP 和 1 个

InDel，其中，6 个 SNP 发生在编码区，占总数的 46%，

7 个发生在非编码区，占总数的 54%，平均 234 bp 检

测到 1 个多态性位点，每 251 bp 有 1 个 SNP 位点，    
3 269 bp 只有 1 个 InDel。在六倍体小麦 6-SFT-A 的核

苷酸变异中，8 个 SNP 位点发生转换（A↔G、C↔T），
5 个 SNP 位点发生颠换（A↔C、A↔T、G ↔C、G↔T），
转换与颠换的比率为 1.6﹕1，转换是主要的碱基突变

类型。该基因在二倍体种中的变异频率大于六倍体小

麦，这可能是六倍体小麦长期承受强大的人工选择压

力造成的。 
 
表 2  6-SFT-A序列核苷酸变异 

Table 2  Nucleotide acid variation in 6-SFT-A 

供试材料 
Accession 

区域 
Region 

序列长度 
DNA sequence (bp) 

单核苷酸多态性 SNP 插入缺失 InDel 

数量 Number 备注 Comment 数量 Number 备注 Comment 

六倍体小麦 
Hexaploid 

非编码区 Non-coding region 1406 7 1 个 SNP/201 bp 1 1 个 InDel /1406 bp 

编码区 Coding region 1863 6 1 个 SNP/311 bp 0 0 个 InDel/1863 bp 

整个分析区 Complete region 3269 13 1 个 SNP/251 bp 1 1 个 InDel/3269 bp 

二倍体小麦 
Diploid 

非编码区 Non-coding region 1406 18 1 个 SNP/78 bp 4 1 个 InDel/352 bp 

编码区 Coding region 1863 10 1 个 SNP/186 bp 0 0 个 InDel/1863 bp 

整个分析区 Complete region 3269 28 1 个 SNP/117 bp 4 1 个 InDel/817 bp 

 
2.3  6-SFT-A多态性位点分布 

基因序列的核苷酸多样性研究通常以 π 值为指

标，衡量同一位点不同序列两两之间的差异。本研究

34 份材料 6-SFT-A 序列多样性在各区域中呈现不均匀

分布（图 3），基因全长的 π 值为 0.00273。内含子 1、
2、3 和外显子 3（共计 2 165 bp）为变异富集区，π
值均超过 0.0035。这几个区段 π 值依次为 0.00465、
0.00395、0.00376 和 0.00359。外显子 2 和 4 最保守， 
 

 
 

图 3  6-SFT-A多态性位点分布的 Sliding-window分析 

Fig. 3  Sliding-window analysis of 6-SFT-A polymorphism 

sites 

π 值分别为 0 和 0.00036，表明编码区的遗传变异程度

小于非编码区。6-SFT-A 的多态性位点分布模式可能

与各区段所承受的选择压力有关，非编码区承受的选

择压力相对较小，因而变异频率较高，而编码区编码

有生物学功能的蛋白质，承受的选择压力较大，因此，

核苷酸的变异频率较低。 
2.4  6-SFT-A编码区多态性位点分析 

对普通小麦 6-SFT-A 编码区 SNP 进行检测，整个

编码区有 6 个碱基位点发生了变化，并且均表现为碱

基转换，没有 InDel 和碱基颠换。4 个 SNP 为 A↔G
转换，2 个为 C↔T 转换。其中 4 个是同义突变，2 个

为非同义突变（表 3）。同义突变的 π 值为 0.00218，
非同义突变的 π 值为 0.00200，同义突变的遗传变异程

度略大于非同义突变。六倍体小麦 6-SFT-A 编码区的

SNP 发生在外显子 1 和 3，在不同材料中均有碱基变

化。分布在外显子 3 的多态性碱基位点最多，共有 5
个，而且 2 个非同义突变都发生在外显子 3，碱基均

由 A 变为 G，但是 1 727 bp 位点变异是将酰胺类的天

冬酰胺（Nasn）变为酸性氨基酸类的天冬氨酸（Dasp），
而 1 781 bp 位点导致羟基类的苏氨酸（Ythr）变为脂

肪族类的丙氨酸（Aala）。这 2 个氨基酸变异位点均

位于该酶的功能结构域，可能会影响基因的功能。
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表 3  6-SFT-A编码区核苷酸变异 

Table 3  Nucleotide mutation in coding region of 6-SFT-A 

序号 
No. 

位点 
Site (bp) 

区域 
Region 

类型 
Type 

单核苷酸变异 
Single nucleotide mutation (x/y) 

氨基酸变异 
Amino acid change 

变异类型 
Mutation type 

1 116 Exon1 SNP C/T  S 

2 1609 Exon3 SNP A/G  S 

3 1727 Exon3 SNP A/G Asn /Asp N 

4 1781 Exon3 SNP A/G Thr/Ala N 

5 1783 Exon3 SNP A/G  S 

6 1831 Exon3 SNP T/C  S 

x/y 表示碱基由“x”突变为“y”，如“A/G”表示该位点由“A”突变为“G”；S 表示同义突变；N 表示非同义突变 
x/y means that base x change to y, i.e. A/G means A changed to G; S indicates synonymous mutation; N indicates non-synonymous mutation 

 
2.5  6-SFT-A单倍型分析 

对34份供试材料的6-SFT-A全长基因组序列进行

聚类分析，得到 3 种单倍型（haplotype）（图 4）。4
份二倍体材料 UR203、UR204、UR207、UR209 和地

方品种中国春聚在 HaplⅡ，其中，中国春与 UR209
的相似性最高。HaplⅡ与 HaplⅠ的相似性较高，与

HaplⅢ的相似性较低。HaplⅠ共有 14 份材料，包括 3
份强抗旱材料、7 份中等抗旱材料和 4 份水敏感材料。

HaplⅢ包括 15 份材料，其中 8 份强抗旱材料，5 份中

等抗旱材料和 2 份水敏感材料，强抗旱材料有白齐麦、

昌乐 5 号、冀麦 6 号、晋 2148-7、沧州小麦、丰抗 13、
鲁麦 14 和旱选 10 号。由聚类结果可以看出，HaplⅢ
主要为抗旱材料，占总数的 87%，其中，强抗旱材料

占总数的 53%，而 HaplⅠ中强抗旱材料仅占总数的

23%。相关分析表明，苗期生物量（旱/水比值）与

6-SFT-A 单倍型呈显著相关（P＜0.05），HaplⅢ的平

均苗期生物量（旱/水比值=0.91）显著高于 HaplⅠ
（0.84）。结果表明，6-SFT-A 单倍型与小麦苗期抗旱

性有一定的对应关系，不过 HaplⅢ中也存在水敏感材

料。 
 

 

 

图 4  6-SFT-A序列单倍型关系结构树 

Fig. 4  Phylogenetic tree for 6-SFT-A haplotype relationship 
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2.6  6-SFT-A遗传定位 

用 6-SFT 的 A 基因组特异引物对 RIL 群体亲本偃

展 1 号和内乡 188 进行扩增，偃展 1 号属于 HaplⅠ，

内乡 188 属于 HaplⅢ，2 个亲本在 1 781 位点的碱基

分别为 G 和 A，该位点使 2 个亲本具有 MluⅠ酶切位

点差异。偃展 1 号可以被酶切为 1 742 和 1 527 bp 两

条片段，而内乡 188 无此酶切位点（图 5）。用此

PCR-RFLP 标记检测 RIL 群体的 190 个株系，将该基

因定位于染色体 4A 的 SSR 标记 Xcwm-27 与 Xwpt688
之间，遗传距离分别为 5.3 和 7.9 cM（图 6）。 

 

 
 

121—144：RIL 群体（偃展 1 号×内乡 188）的 24 个株系  24 lines of RILs (Yanzhan 1×Neixiang 188) 
 

图 5  RIL群体（偃展 1 号×内乡 188）中 6-SFT-A的分离 
Fig. 5  Separation of 6-SFT-A in RILs (Yanzhan 1×Neixiang 188) 

 

 

 

图 6  6-SFT-A在小麦染色体 4A上的遗传定位 

Fig. 6  Linkage map of 6-SFT-A and its flanking markers on 

wheat chromosome 4A 

 

3  讨论 

迄今为止，生物基因组序列的单核苷酸多态性是

已发现的最丰富的遗传变异。在玉米基因组中每 57 bp
就有 1 个SNP[16]，大豆基因组中每 272 bp有 1 个

SNP[17]，而人类基因组中大约 1 000 bp有 1 个SNP。本

研究在 30 份六倍体小麦 6-SFT-A的 3 269 bp序列中发

现了 13 个SNP和 1 个InDel，单核苷酸多态性频率是

251 bp有 1 个SNP和 3 269 bp有 1 个InDel。由此可见，

基因或基因组中SNP/InDel频率可能与生物种类、基因

种类及功能等有关。 
小麦 6-SFT-A 单核苷酸多态性类型中，插入与缺 

失较少，30 份六倍体材料的基因全长序列 3 269 bp中
只有 1 个InDel，4 份乌拉尔图小麦（AA）中平均 817 
bp有 1 个InDel，分别占单核苷酸多态性总数的 7.1%
和 12.5%，这与多数文献报道的结果类似[18-19]。小麦

6-SFT-A基因的转换与颠换比例是 1.6﹕1，比老鼠[20]、

水稻[21]、玉米[16]及小麦TaDREB1[22]中转换与颠换的比

例低，但是比大豆基因和小麦TaCRT-D中转换与颠换

的比例高[17,23]，因此推测单碱基的突变形式也因物种

和基因的不同而异。 
对 6-SFT-A的 3 个内含子和 4 个外显子的研究发

现，内含子 1 的π值最大，为 0.00465，外显子 3 的π
值较大，为 0.00359。6-SFT-A的SNP多态性分布类似

于人类基因组基因SNP的分布，主要在 5′起始编码区

和 3′编码区附近[24]。启动子区域和第一内含子区域对

于在转录水平调控基因的表达非常重要，为了适应不

同的环境，小麦在驯化和人工改良过程中保留了这些

区域丰富的多态性[11]。此外，6-SFT-A的第二外显子最

小，只有 9 bp，但也最保守，不仅在 6-SFT序列A基因

组不同材料中没有SNP/InDel，而且在同一材料的A、

B、D 3 个基因组之间、以及同一基因组不同材料之间

均没有核苷酸多态性，说明该区段的保守性和重要性。

但是，Bournay等[25]对糖基水解酶家族的研究表明，当

马铃薯受到低温胁迫时，茎和叶中糖基水解酶mRNA
前体在转录后的加工过程中会将这段最小外显子剪切

掉。Simpson等[26]进一步研究表明，最小外显子被剪
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切是由于第 1、3 内含子剪接位点序列发生突变造成

的。小麦在受到旱胁迫和冷胁迫时果聚糖合成酶是否

也会在转录后加工的过程中剪切掉该外显子，从而影

响小麦的抗旱性有待研究。 
Ponomarenko等[27]研究指出，植物中SNP的大量出

现可能是自然选择的结果，因为当基因中编码蛋白质

的SNP随着自然选择和时间的推移而得以保留时，这

些SNP的变异就很有可能以某种方式帮助生物进化。

在本研究中，与HaplⅠ相比，HaplⅢ在 6-SFT-A编码

区有 6 个碱基变异，包括 4 个同义突变，2 个非同义

突变。其中，外显子 3 的 1 727 和 1 781bp位点碱基突

变不仅直接导致其编码氨基酸发生变异，而且突变氨

基酸的生化性质如极性、酸碱性和芳香性等也发生变

化。HaplⅢ中的 2 个非同义突变可能与抗旱性有一定

的关系，不过，究竟是由于外显子 3 的 2 个非同义突

变导致蛋白功能变异，还是其它同义突变影响表达水

平从而导致小麦苗期抗旱性增强，还有待进一步研究。 
作物抗旱性是由多基因控制的复杂数量性状，其

中，单个基因对抗旱性有一定的作用，但这种作用是

微效的，也可能是单方面的。作为功能基因，6-SFT-A
的多态性能否引起植物生理性状的改变，还有赖于其

上游相关基因如PP2A的调控作用[28]。虽然发现该基因

的单核苷酸多态性与小麦抗旱性有一定的对应关系，

例如HaplⅢ中抗旱材料是主体，但是也包括少数水分

敏感的基因类型，说明该基因与抗旱性之间的关系是

复杂的。利用 6-SFT-A外显子 3 的 2 个非同义突变SNP
开发功能标记，结合其上游基因的优异单倍型组合，

扩大小麦材料范围，进行标记与抗旱性的关联分析，

将有助于揭示小麦 6-SFT与抗旱性的关系。 
根据 6-SFT-A序列在RIL群体亲本偃展 1号和内乡

188 之间的差异，开发了基因分子标记，将该基因定

位于染色体 4A的标记区间Xcwm-27—Xwpt688。Yang
等[29]利用小麦DH遗传群体（旱选 10 号×鲁麦 14），

在此标记附近检测到影响籽粒灌浆速率的QTL；Wu
等[30]利用同一DH群体在此标记附近检测到不同水分

条件下作用于株高的QTL。在 6-SFT-A附近检测到的

QTL为进一步研究该基因的功能提供了参考。 

4  结论 

分析了不同抗旱性小麦材料中 6-SFT-A 的多态

性，在 30 份六倍体小麦材料中检测到 14 个核苷酸多

态性位点，包括 13 个 SNP 和 1 个 InDel；在 4 份乌拉

尔图小麦中检测到 28 个 SNP 和 4 个 InDel，其频率明

显高于普通小麦。34 份小麦材料分为 3 种单倍型，Hapl
Ⅲ中主要包括强抗旱材料和中等抗旱材料。利用 RIL
群体将 6-SFT-A 定位于染色体 4A 的标记区间

Xcwm-27—Xwpt688，与侧翼标记的遗传距离分别为

5.3 和 7.9 cM。 
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