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小麦种子根结构及胚芽鞘长度的 QTL 分析 
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验室 / 中国农业科学院作物科学研究所, 北京 100081 

摘  要: 为探讨小麦种子根结构及胚芽鞘长度的遗传基础, 以小麦DH群体(旱选 10号×鲁麦 14)的 150个株系为材料, 

利用凝胶室培养幼苗, 测定种子根的数目和最大根长、胚芽鞘长度、根苗干重比等性状, 并通过扫描仪测定幼苗种子

根的总长度、根直径及角度。利用已经构建的 DH 群体遗传连锁图谱, 采用基于混合线性模型的复合区间作图法分

析上述性状的 QTL。在 1A、1B、2B、2D、3B、4A、4D、5A、5B、6A、7A和 7B共 12条染色体上检测到 12个加

性效应 QTL和 7对加性×加性互作效应 QTL。QTL的加性效应值在 0.02~8.45之间, 对表型变异的贡献率为 5.64%~ 

12.37%。7对加性×加性互作效应 QTL分布在 1A-2B(2)、1A-6A、1B-2D、5B-6A、6A-7A和 6A-7B等 6对染色体之

间, 其互作效应值为 0.20~7.45, 对表型变异的贡献率为 8.70%~15.90%。在染色体 3B 和 7A 上各检测到 1 个种子根

结构相关性状的 QTL簇。 
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Abstract: Root system is important for belowground nutrients acquisition, and is also an important part to respond to drought 
stress. The purpose of this study was to dissect the genetic basis of seminal root architecture and coleoptile length of wheat by 
mapping quantitative trait loci (QTLs) of target traits. A doubled haploid (DH) population with 150 lines derived from a cross 
between two common Chinese wheat varieties Hanxuan 10 and Lumai 14 was used as the plant materials. Gel-chamber was em-
ployed to evaluate seminal root architecture traits, including maximum root length (MRL), root number (RN), total root length 
(TRL), root diameter (RD), root angle (RA), ratio of root dry weight to shoot dry weight (RDW/SDW), and coleoptile length (CL) 
of seedlings. QTLs for these traits were detected using mixed-model-based composite interval mapping method. A total of 12 
additive-effect QTLs and 7 pairs of additive × additive QTLs associated with the target traits were mapped on chromosomes 1A, 
1B, 2B, 2D, 3B, 4A, 4D, 5A, 5B, 6A, 7A, and 7B. The phenotypic variation explained by individual additive-effect QTL varied 
from 5.64% to 12.37%. The additive effects ranged from 0.02 to 8.45. The phenotypic variation explained by each pair of epistatic 
QTLs varied from 8.70% to 15.90%. The epistatic effects ranged from 0.20 to 7.45. Two QTL clusters for seedling root traits were 
detected on chromosomes 3B and 7A. These results would be helpful to maker-assisted selection of seminal root architecture and 
coleoptile. 
Keywords: Wheat; Seminal root architecture; Coleoptile length; QTL; DH lines; Gel-chamber 

根系在植物的生长发育及生命活动中具有重要

作用, 研究植物根系的形态结构特征具有重要的理
论和生产实践意义[1]。对于根系, 由于生长在地下, 

缺乏简单、有效的性状检测方法, 加之根部性状受
环境影响, 具有较大的遗传变异[2], 研究难度大。因
此, 在过去的几十年中, 对植物的研究大都聚焦于
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地上部影响作物产量的性状, 对根系的关注相对较
少[3], 文献报道也只限于根系形态、生理性状及其与
抗旱性的关系[4-10]。利用分子数量遗传学方法可以

在分子水平上研究根系形态结构的遗传基础, 在水
稻上利用不同遗传群体已定位了许多与根系性状相

关的 QTL[11-13]; 而在小麦上 , 关于苗期根系性状
QTL 的研究报道较少。张正斌和徐萍 [14]利用小麦

RIL群体, 定位了控制根数、根直径、根干重、根冠
比, 以及根生长速率的 QTL。周晓果等[15]利用水培

法考察了小麦加倍单倍体(DH)群体在营养液和营养
液加 PEG-6000 两种水分条件下的根系性状, 并进
行 QTL定位分析, 共检测到 11个加性、15对加性×
加性互作效应QTL。李卓坤等[16]利用“永久 F2”群体, 
分析营养液培养条件下小麦幼苗根系性状的 QTL, 
共检测到 7 个加性效应和 12 对加性×加性互作效应
QTL。对根部性状的研究大多是利用营养液培养方
法, 无法测定根系的开张角度, 而该性状对于植物
吸收水分和养分具有重要意义, 迄今为止, 尚未见
对种子根角度的研究报道。2004年, Bengough等[17]

报道了利用凝胶室观察根系构型的方法, 认为凝胶
室中的根系构型与大田条件下相似, 是较为理想的
研究根系结构的方法。Sanguineti等[18]利用凝胶法培

养幼苗, 研究了 57份硬粒小麦种子根的遗传基础。
目前, 国内外尚无利用该方法进行大规模根系研究
的报道。本研究利用凝胶室培养幼苗, 测定种子根
结构性状及胚芽鞘长度, 并进行数量性状位点(QTL)
遗传作图, 旨在揭示小麦幼苗根系性状的分子遗传
基础, 为分子标记选择根系性状奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 
以小麦 DH 群体(旱选 10 号×鲁麦 14)的 150 个

株系为材料。母本旱选 10号是山西省农业科学院于
1966 年育成的旱地品种, 抗旱、耐瘠性强, 目前在
晋中、陕北的丘陵旱地仍有一定的栽培面积; 父本
鲁麦 14 由山东省烟台市农业科学研究所于 1986 年
育成, 曾在鲁、晋南、苏北、冀中南及皖北的高肥
水地大面积推广种植 [19]。本实验室已构建了含有

395 个标记的 DH 群体遗传连锁图, 覆盖 3 904 cM
的染色体区段, 标记之间的平均距离为 9.9 cM, 基
因组 A、B、D上分别有 161、177和 57个标记[20]。 
1.2  凝胶室培养 

将长×宽为 50 cm × 20 cm的平板玻璃水平放置, 

在玻璃板的四周放置 1 mm 厚的塑料条, 将微波炉
中熔好的 1%琼脂均匀地铺在玻璃板上, 室温下凝
固 30 min, 形成 1 mm厚的凝胶层。在每个 DH株系
中选择 5 粒大小一致的种子, 用 10%次氯酸钠水溶
液浸泡 10 min, 无离子水浸泡冲洗 5~6次[17]。将种

子胚朝下摆放在距凝胶板顶部 3.0 cm的同一水平直
线上, 种子间距为 2.5 cm。为保证种子正常呼吸, 在
胶板的左、右两侧和底部分别加 2.0 mm厚的塑料条, 
将另一块同样的凝胶板反扣在播放种子的胶板上 , 
使两块胶板之间保留足够的空隙, 形成凝胶室。用
夹子固定两块玻璃板 , 垂直置于(20±2)℃黑暗条件
下, 出苗后转至 16 h/8 h光照/黑暗条件下培养。 
1.3  性状测定及统计分析 

播种后第 7 天考察幼苗性状, 每个株系 5 株。
测定单株种子根的最大根长、根数和胚芽鞘长度。

用 EPSON扫描仪(Seiko Epson Corp, Tokyo, Japan)
记录根系形态, 然后用 Image J软件测定根角度, 即
平面上两侧最外层根之间的夹角; 用 WinRHIZO 软
件(Version 2009a, b, Regent Instruments Ins., Quebec, 
Canada)分析单株总根长和根直径。将根和叶分别在
105℃杀青 30 min, 然后 80℃烘干至衡重, 计算根苗
干重比。 

利用 SPSS 11.0 软件计算性状的平均值、标准
差、峰值、偏度等, 以及性状之间的相关系数, 以 5
株性状的均值作为株系的表型值。 
1.4  QTL定位分析 

采用基于混合线性模型的复合区间作图软件

QTL Network2.0[21]检测性状的 QTL。加性效应和加
性×加性互作效应分析以 P=0.05 为统计检测阈值, 
即当标记的 P 值小于检测阈值时, 认为该标记处存
在 1个与性状有关的 QTL。以“Q+性状名称缩写.研
究机构名称缩写-染色体编号”命名 QTL [22]。 

2  结果与分析 

2.1  DH群体及亲本的表型值 
凝胶室培养条件下, DH群体 150个株系及其双

亲种子根性状之间存在较大的差异(表 1)。旱选 10
号的种子根数、总根长、根角度、胚芽鞘长度大于

鲁麦 14, 而最大根长和根直径小于鲁麦 14, 两亲本
之间的根苗干重比相同。DH 群体根直径的平均值
大于高值亲本鲁麦 14, 根数平均值与鲁麦 14 相同, 
根苗干重比与双亲相同, 其余性状介于双亲之间。
DH 群体各性状均表现明显的超亲分离(图 1), 表明



第 3期 刘秀林等: 小麦种子根结构及胚芽鞘长度的 QTL分析 383 

 

 

DH 群体中控制目标性状的等位基因广泛分离, 因 此该群体适合于对目标性状进行 QTL分析。 
 

表 1  DH 群体及其亲本幼苗性状 
Table 1  Seedling traits of DH lines and their parents 

DH群体 DH lines 
性状 
Trait 

旱选 10号 
Hanxuan 10 

鲁麦 14 
Lumai 14 平均值±标准差 

Mean ± SD 
范围 

Range 
峰度 

Kurtosis 
偏度 

Skewness
最大根长 MRL (cm) 16.90 ± 0.40 17.60 ± 0.50 17.10 ± 1.30 9.50–20.00 0.3 −0.8 

根数 RN 5.00 ± 0.70 4.30 ± 0.90 4.30 ± 0.90 3.00–5.50 −1.4 −0.1 

总根长 TRL (cm) 70.10 ± 5.80 63.20 ± 9.10 64.40 ± 11.60 32.00–82.00 −0.1 0.3 

根直径 RD (mm) 0.31 ± 0.01 0.33 ± 0.12 0.35 ± 0.05 0.30–0.60 0.1 −0.7 

根角度 RA (°) 99.00 ± 9.40 86.70 ± 6.00 86.90 ± 22.30 50.00–150.0 −0.8 0.1 

胚芽鞘长度 CL (cm) 4.40 ± 0.40 3.60 ± 0.60 3.70 ± 0.60 2.50–5.00 0.2 −0.4 

根苗干重比 RDW/SDW (%) 1.10 1.10 1.10 ± 0.20 0.50–1.40 0.7 0.7 

性状观测值为平均值±标准差。MRL: 最大根长 ; RN: 根数 ; TRL: 总根长 ; RD: 根直径 ; RA: 根角度 ; CL: 胚芽鞘长度 ; 
RDW/SDW:  根苗干重比。 

Trait measurements are shown in mean±SD. MRL: maximum root length; RN: root number; TRL: total root length; RD: root diameter; 
RA: root angle; CL: coleoptile length; RDW/SDW: ratio of root dry weight to shoot dry weight. 

 

图 1  DH 群体根、苗形态性状的变异分布 
Fig. 1  Frequency distribution of root and shoot traits in DH lines 

MRL: 最大根长; RD: 根直径; RDW/SDW: 根苗干重比; RN: 根数; TRL: 总根长; RA: 根角度; CL: 胚芽鞘长度。H10: 旱选 10号; 
L14: 鲁麦 14。 

MRL: maximum root length; RD: root diameter; RDW/SDW: ratio of root dry weight to shoot dry weight; RN: root number; TRL: total root 
length; RA: root angle; CL: coleoptile length. H10: Hanxuan 10; L14: Lumai 14. 

 

2.2  性状之间的相关性 
不同性状之间相关系数变化较大, 介于 0.01~ 

0.65之间(表 2), 其中最大根长与总根长、根苗干重
比呈极显著正相关(P<0.01), 相关系数分别为 0.65
和 0.45; 根数与总根长、根角度之间也呈极显著正
相关(P<0.01), 相关系数分别为 0.38和 0.53。根数多
的株系往往具有较大的根角度。根苗干重比除了与

最大根长极显著相关外, 还与总根长及根直径极显
著正相关(P<0.01), 相关系数分别为 0.35和 0.24; 胚

芽鞘长度仅仅与根数和总根长显著负相关(P<0.05)。 
2.3  根苗性状加性效应 QTL分析 

共检测到 12个与 7个根苗性状相关的加性效应

QTL (表 3)。单个 QTL 的加性效应值在 0.02~8.45
之间, 对表型变异的贡献率范围在 5.64%~12.37%之
间。除控制最大根长的 QTL增效等位基因来自鲁麦
14外, 其余性状的增效等位基因均来自旱选 10号。 

在 4A 染色体上检测到 1个控制最大根长的
QTL, 该增效等位基因来源于亲本鲁麦 14, 加性效
应值为 0.82, 对表型变异的贡献率为 12.37%。在
2B(2)、3B(1)、7A(1)染色体上共检测到 4 个控制根
数的 QTL, 加性效应值在 0.15~0.25之间, 其中位于
2B 染色体上 Xgwm429~Xgwm388 之间的 QTL 对表
型变异的贡献率为 11.90%, 4个 QTL联合解释表型
变异的 33.24%。在 3B染色体控制总根长的 QTL加 
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表 2  幼苗性状之间的相关系数 

Table 2  Correlation coefficients among seedling traits in DH lines 
性状 
Trait 

最大根长 
MRL 

根数 
RN 

总根长 
TRL 

根直径 
RD 

根角度 
RA 

胚芽鞘长度 
CL 

根数 RN 0.02      

总根长 TRL 0.65** 0.38**     

根直径 RD −0.09 0.06 0.01    

根角度 RA −0.02 0.53** 0.16* −0.01   

胚芽鞘长度 CL −0.04 −0.20* −0.20* 0.01 −0.10  

根苗干重比 RDW/SDW 0.45** 0.16 0.35** 0.24** 0.07 −0.09 

MRL: 最大根长; RN: 根数; TRL: 总根长; RD: 根直径; RA: 根角度; CL: 胚芽鞘长度; RDW/SDW: 根苗干重比。* 和  ** 分别表

示 0.05和 0.01显著性水平。 
MRL: maximum root length; RN: root number; TRL: total root length; RD: root diameter; RA: root angle; CL: coleoptile length; RDW/ 

SDW: ratio of root dry weight to shoot dry weight. * and ** represent the significance at the 0.05 and 0.01 probability levels, respectively. 
 

表 3  幼苗性状加性效应 QTL 
Table 3  Additive effect QTLs for root and shoot traits in wheat seedlings 

性状 
Trait 

QTL 标记区间 
Marker interval 

位置 1) 
Site1) (cM) 

加性效应 2) 

A2) 
贡献率 3) 

h2 (%)3) 
最大根长 MRL QMRL.cgb-4A Xgwm610–Xgwm397 −0.1 −0.82** 12.37 

根数 RN QRN.cgb-2B CWM529–WMC317 −3.0 0.15*** 8.40 

 QRN.cgb-2B Xgwm429–Xgwm388 13.2 0.25** 11.90 

 QRN.cgb-3B P3622-400–P2076-147 3.7 0.19** 7.30 

 QRN.cgb-7A WMC9–P5611-367 18.7 0.15** 5.64 

总根长 TRL QRL.cgb-3B P2076-147–Xgwm108 4.4 4.92*** 9.87 

根直径 RD QRD.cgb-2D WMC18–Xgwm30 1.3 0.03*** 9.56 

 QRD.cgb-3B P2449-185–WMC231 2.6 0.02*** 7.72 

根角度 RA QRA.cgb-3B P3622-400–P2076-147 3.4 8.45*** 12.16 

胚芽鞘长度 CL QCL.cgb-4D Xgwm192–WMC331 10.9 0.21*** 10.50 

 QCL.cgb-7A CWM461.1–Xgwm471 1.6 0.15*** 8.95 

根苗干重比 RDW/SDW QRdw/Sdw.cgb-5A Xgwm410–WMC340 9.4 0.05** 6.05 
1) QTL最高 LOD值处与邻近标记之间的遗传距离, 正值表示 QTL与左标记的遗传距离, 负值表示与右标记的遗传距离; 2) 加性

效应中的正值表示由亲本旱选 10号等位基因增加的相应性状值, 负值是由亲本鲁麦 14等位基因增加的性状值; *、** 和 *** 分别表示
0.05、0.01和 0.001的显著性水平。3) h2(%)表示加性 QTL解释的表型变异率。MRL: 最大根长; RN: 根数; TRL: 总根长; RD: 根直径; 
RA: 根角度; CL: 胚芽鞘长度; RDW/SDW: 根苗干重比。 

1) It is the genetic distance between the most likely location of putative QTL and the nearer flanking marker in marker interval. The 
positive genetic distance is that between QTL and the left flanking marker, the negative one is that between QTL and the right flanking marker;  
2) Positive value of additive effect indicates that increased effect is from Hanxuan10, and the negative value from Lumai14. *, **, and *** rep-
resent the significance at 0.05, 0.01, and 0.001, probability levels, respectively; 3) h2 (%) indicates the variance explained by additive QTL. 
MRL: maximum root length; RN: root number; TRL: total root length; RD: root diameter; RA: root angle; CL: coleoptile length; RDW/SDW: 
ratio of root dry weight to shoot dry weight. 
 

性效应值为 4.92, 即该 QTL可增加 4.92 cm的总根
长, 对表型变异的贡献率为 9.87%。在 2D、3B染色
体上分别检测到 1 个控制根直径的 QTL, 加性效应
值分别为 0.03 和 0.02, 对表型变异的贡献率分别为
9.56%和 7.72%。控制根角度的 QTL被定位在 3B染
色体上, 加性效应值为 8.45, 即可增加根角度 8.45°, 
对表型变异的贡献率为 12.16%。在 4D、7A染色体
上检测到控制胚芽鞘长度的 QTL, 加性效应值分别
为 0.21和 0.15, 对表型变异的贡献率分别为 10.50%
和 8.95%, 其中位于标记 Xgwm192~WMC331之间的

QTL可增加胚芽鞘长度 0.21 cm。5A染色体上控制
根苗干重比的 QTL对表型变异的贡献率为 6.05%。 
2.4  根苗性状加性×加性互作效应 QTL分析 

共检测到 7 对加性×加性互作效应 QTL, 分别控
制最大根长、总根长、根角度以及胚芽鞘长度, 位于
1A-2B(2)、1A-6A、1B-2D、5B-6A、6A-7A和 6A-7B
染色体上, 其加性×加性互作效应值在 0.20~7.45之间, 
对表型变异的贡献率范围为 8.70%~15.90% (表 4)。
种子根数、根直径和根苗干重比未检测到互作效应的

QTL。 
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影响最大根长、总根长的加性×加性互作效应 QTL
位于 1A-2B染色体上的相同标记区间, 其效应值分别为
0.70 和 3.67, 对表型变异的贡献率分别为 9.18%和
8.70%。共检测到 4 对控制根角度的加性×加性互作效
应QTL, 分别位于 1A-6A、5B-6A、6A-7A和 6A-7B染

色体上, 加性×加性互作效应值在 5.01~7.45 之间, 对表
型变异的贡献率范围在 8.89%~15.90%之间。控制胚芽
鞘长度的加性×加性互作效应 QTL 被定位在 1B-2D 染
色体上, 加性×加性互作效应值为 0.20, 对表型变异的
贡献率为 9.34%。 

 
表 4  幼苗性状加性×加性互作效应 QTL 

Table 4  Additive × additive effect QTLs controlling root and shoot traits in wheat seedlings 
性状 
Trait 

QTL1 
标记区间 

Marker interval 
Site 

(cM) QTL2 
标记区间 

Marker interval 
Site 

(cM) 
互作效应 1) 

AA1) 
贡献率 

h2 (AA)(%)
最大根长 MRL QMRL.cgb-1A WMC120–Xgwm135 1.9 QMRL.cgb-2B Xgwm319–WMC441 1.1 0.70*** 9.18 

总根长 TRL QRL.cgb-1A WMC120–Xgwm135 5.8 QRL.cgb-2B Xgwm319–WMC441 1.1 3.67*** 8.70 

根角度 RA QRA.cgb-1A WMC93–WMC304 14.7 QRA.cgb-6A P1832-155–Xgwm617 9.6 6.08*** 8.89 

 QRA.cgb-5B Xgwm371–Xgwm335 5.0 QRA.cgb-6A P3456-460–P3526-130 −0.1 −5.77*** 10.80 

 QRA.cgb-6A Xgdm36–P3474-260 −5.0 QRA.cgb-7A P2071-280–Xgwm260 −3.0 7.45*** 15.90 

 QRA.cgb-6A Xgdm36–P3474-260 −5.0 QRA.cgb-7B P1123-235–Xgwm611 7.7 5.01*** 9.23 

胚芽鞘长度 CL QCL.cgb-1B P3622-280–P3442-309 2.8 QCL.cgb-2D Xgwm539–P4233-175 13.4 −0.20*** 9.34 
1) 加性×加性互作效应方向: 正值指亲本型>重组型; 负值指重组型>亲本型。*、** 和 *** 分别表示 0.05、0.01和 0.001的显著性

水平。MRL: 最大根长; TRL: 总根长; RA: 根角度; CL: 胚芽鞘长度。 

1) Direction of additive × additive effect: positive value represents parent type > recombinant type; negative value in a reverse order. *, **, 
and *** represent the significance at 0.05, 0.01, and 0.001 probability levels, respectively. MRL: maximum root length; TRL: total root length; 
RA: root angle; CL: coleoptile length. 
 

3  讨论 

根在植物体生命活动中具有重要的作用, 除支
撑自身生长外, 主要行使吸收土壤水分及矿物质的
功能。当土壤水分缺乏时, 根又是感受干旱胁迫的
主要器官。在干旱胁迫条件下, 植物通过两种途径
来适应环境, 一是通过气孔关闭、叶片卷曲、叶片
角质层加厚等减少水分的散失; 二是通过改善根部
形态性状和活力, 例如增加根数、根长、根苗比及
根的穿透力等来吸收更多的水分, 同时根系下扎的
角度也影响着对水肥的吸收。因此改良植物的根系

结构是提高其生产力的重要途径之一[23]。 
植物的种子根在一生中都发挥着作用。当植物

受到干旱胁迫时, 靠近地表的次生根及侧根生长缓
慢甚至停止, 植物主要依靠种子根吸收土壤深层的
水分来维持植物的生长 , 因此 , 在干旱条件下 , 植
物产量的保证很大程度上依靠种子根吸水能力[18]。

种子萌发以及幼苗期是植株形态建成的重要的阶

段。研究幼苗的根系形态结构对于认识小麦的耐旱

性具有重要意义。景蕊莲等[24]用植物根系喷雾实验

箱培养两叶到六叶期小麦幼苗, 研究根系形态性状
的遗传力及其与抗旱性的关系, 结果表明, 小麦幼
苗的抗旱性与根苗干重比呈显著正相关。本研究中

最大根长与根苗干重比呈极显著正相关, 而种子根

伸长速度快、长度大是抗旱品种的特点之一, 这与
前者的研究结果相似。 

然而, 根系形态结构方面的研究因植物根系生
长于地下, 缺乏简单、有效的检测方法而滞后于地
上部性状的研究。目前, 对根部性状的测定大多在
人工控制条件下进行[25], 主要有土培法和水培法。
利用土柱或根管等土培法研究根系, 生长环境接近
自然条件, 但根系冲洗过程中根系形态容易受到伤
害, 根系的空间构型难以维持, 且费时费力。相比之
下, 水培法在根系研究中应用较多, 其优点是能够
保持完整的根系, 检测方便, 不过该方法仍然难以
维持根系的空间构型, 无法准确测量根角度等几何
学特性[17]。近年来报道的凝胶室培养法促进了对根

部性状的研究[17]。与土培法相比, 利用凝胶室可以
实时观测根系生长状况, 保持根系的空间构型, 且
根系形态结构比较接近于自然, 检测过程中不易伤
根。除具有水培方法的所有优点外, 还可以在近似
大田生长条件下研究根系的空间构型[17]。凝胶室培

养法是目前较为理想的探究根部性状的方法。利用

凝胶室培养法可以方便地研究根的延长速率、总根

长、最大根长、根数、根角度等[17], 但是由于受凝
胶器械限制, 仅限于检测小麦等禾本科作物少数材
料的苗期根部性状。本研究借助凝胶室培养小麦 DH
群体的 150 个株系 , 成功检测了幼苗种子根的多
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项形态结构性状。 
本实验检测到的控制小麦种子根结构性状的加

性及加性×加性互作效应 QTL 对表型变异贡献率较
大, 单个 QTL可解释表型变异的 5.64%~15.90%。不
同研究者利用同一遗传群体检测到的 QTL 之间存
在共定位现象。例如, 在 4A染色体上控制最大根长
的 QTL与 An等[26]利用同一 DH群体在低氮条件下
定位的氮利用效率 QTL位于相同区间, 表明控制根
长的基因也可能同时控制氮利用效率。与周晓果  
等[15]利用相同遗传群体水培幼苗定位的控制根数的

QTL 均位于 2B 染色体上标记 Xgwm429~Xgwm388
之间, 可解释表型变异的 11.90%, 表明该位点存在
控制种子根数目的重要基因。通过比较发现, 一些
染色体区间是根系性状的热点区间, 这与在不同作
物中发现相关性状 QTL 常常定位于相同或相近染
色体区段的研究结果相似 [27-29]。例如在染色体 3B
的 P3622-400~P2076-147~Xgwm108 标记区间同时
存在控制根数、根角度及总根长 3 个 QTL, 其中根
数、根角度 QTL之间仅相差 0.3 cM。An等[26]在该

区间内也定位了 2个控制氮利用效率的 QTL。李卓
坤等[16]在该位点检测到 1 个控制小麦根长的 QTL, 
张正斌和徐萍[14]也在该位点定位了一个关于水分利

用效率的 QTL。本研究与周晓果等[15]均在染色体 7A
的同一区间上定位了另一个控制根数的 QTL, 其他
研究者也在该位点附近检测到了控制根鲜重[15]、氮

利用效率[26]的 QTL。由此可见, 染色体 3B和 7A上
具有控制种子根结构及氮利用效率的重要位点, 这
些位点可能存在一因多效基因或紧密连锁的基因 , 
这为进一步在该区段内发掘控制根系相关性状的重

要基因以及分子标记育种奠定了基础。 
胚芽鞘长度受遗传及环境因素影响[30]。研究表

明, 干旱条件下胚芽鞘伸长能力较强的植物能够穿
过较厚的干土层出苗, 因此较长的胚芽鞘是小麦抗
旱性的一个重要的指标[31]。Rebetzke等[32]在染色体

4B 上定位的影响胚芽鞘长度的 QTL 正好与矮秆基
因位于同一位点, 可解释表型变异的 45%, 说明矮
秆基因可能也控制胚芽鞘长度。Landjeva 等[33]将控

制胚芽鞘长度的基因定位在 1A、4A、4B、4D、5A
和 5B染色体上, 本文在 4D染色体上检测到 1个控
制胚芽鞘长度的 QTL, 对表型变异的贡献率达
10.50%, 与前人结果相似。本试验所用 DH 群体双
亲的株高差异明显, 检测到的两个胚芽鞘长度增效
等位基因均来自高秆亲本旱选 10号, 其 QTL与Wu

等[34]对该群体株高发育动态研究中检测到控制株高

的条件、非条件 QTL 均位于 4D 染色体上标记

Xgwm192~Xwmc331之间。 
本研究所用的小麦 DH 群体双亲中都存在着对

根系性状有贡献的等位基因, DH群体的每个性状也
都有超过双亲的株系, 说明控制幼苗种子根结构性
状的 QTL 分散在双亲中, 也预示着通过分子标记
选择将能够选育出聚合优良目标性状基因的基因

型。 

4  结论 

通过一套 DH 群体, 定位了小麦种子根结构及
胚芽鞘长度的 12个加性效应 QTL和 7对加性×加性
互作效应 QTL, 分别位于染色体 1A、1B、2B、2D、
3B、4A、4D、5A、5B、6A、7A和 7B。单个 QTL
的加性效应值在 0.02~8.45之间, 对表型变异的贡献
率为 5.64%~12.37%。在染色体 3B 和 7A 上各检测
到 1个种子根结构相关性状的 QTL簇。 
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