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强筋小麦龙麦２６GluＧA３d 基因遗传效应初步研究

宋维富,杨雪峰,赵丽娟,刘东军,宋庆杰,白光宇,张春利,辛文利
(黑龙江省农业科学院 作物资源研究所,黑龙江 哈尔滨１５００８６)

摘要:龙麦２６是东北春麦区强筋小麦育种的核心亲本,为进一步提高该品种品质潜力,拓宽其遗传基础,利用

分子标记和６次选择性回交相结合的手段,将GluＧA３ 位点最优基因GluＧA３d 导入龙麦２６遗传背景之中,利
用BC５F１、BC６F１群体和龙麦２６的GluＧA３ 位点近等基因系为试材进行GluＧA３d 基因遗传效应评价.结果表

明,在强筋小麦品种龙麦２６遗传背景下,导入GluＧA３d 基因使籽粒蛋白、干面筋、面筋指数、吸水率、形成时

间和稳定时间等指标３年平均分别提高０．０７％、－２．１３％、１０．７３％、０．１３％、１．５７％和４．９７％.Zeleny沉降

值和粉质仪的断裂时间２年平均分别提高３．０５％和１２．６５％.以上结果表明,导入GluＧA３d 基因使龙麦２６
品质性状均有不同程度提高.
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　　小麦面筋是决定小麦加工品质的主要因素,
主要由醇溶蛋白和麦谷蛋白组成,醇溶蛋白影响

面团延展性,麦谷蛋白决定面团弹性,面团良好的

弹性和延展性是制作各种面食制品的基础[１].目

前,优化麦谷蛋白亚基构成仍是强筋小麦育种的

主要突破口.在十二烷基硫酸钠聚丙烯酰胺凝胶

电泳 (Sodium DodecylSulfateＧPolyacrylamideGel
Electrophoresis,SDSＧPAGE)图谱中,麦谷蛋白可以

分成高分子量麦谷蛋白亚基(HighMolecularWeigh
GluteninSubunit,HMWＧGS)和低分子量麦谷蛋白

亚 基 (Low Molecular Weigh Glutenin Subunit,
LMWＧGS),编码 HMWＧGS的基因位于第一部分

同源群染色体长臂上的GluＧA１、GluＧB１ 和GluＧD１
位点(统称GluＧ１ 位点),编码 LMWＧGS的基因分

别位于第一部分同源群染色体短臂上的GluＧA３、

GluＧB３ 和 GluＧD３ 位 点 (统 称 GluＧ３ 位 点)[１Ｇ３].

LMWＧGS在小麦籽粒中含量丰富,占贮藏蛋白的

１/３,约占麦谷蛋白的６０％[４].LMWＧGS构成与

面团延展特性和加工品质密切相关[５Ｇ６].GluＧ３
位点在小麦面团强度和延展性改良中的作用越来

越受到重视,该位点与品质性状的关系已成为国

际上的热点研究领域之一.目前,GluＧ３ 位点编

码的各亚基对面团强度贡献大小基本明确,其中,
GluＧA３d、GluＧB３g 和GluＧD３d 被确立为GluＧ３
位点优质基因[７].

为了将GluＧ３ 位点最优基因GluＧA３d 定向

导入到东北春麦区强筋小麦遗传背景之中,本研

究以强筋小麦品种龙麦２６(HMWＧGS组成为:１,
７＋９,５ ＋ １０;LMWＧGS 组 成 为:GluＧA３c,
GluＧB３g)为轮回亲本,以克旱１９为GluＧA３d 基

因供体,利用分子标记与选择性回交相结合的手

段开展该基因的转育工作.在２０１８年、２０１９年

和２０２０年分别利用 BC５F１群体、BC６F１群体和

BC６F１同一株自交分离获得龙麦２６(GluＧA３c)和
龙麦２６(GluＧA３d)纯合基因型为试材进行GluＧA３d
基因遗传效应评价,以期为东北春麦区强筋小麦

育种提供有益信息.

１　材料与方法

１．１　材料

强筋小麦品种龙麦２６导入GluＧA３d 基因的

BC５F１、BC６F１群体分别于２０１８年和２０１９年种植

在黑龙江省农业科学院小麦试验地.
１．２　方法

１．２．１　田间试验设计　采用７０cm双条平播,小行

距２５cm,大行距４５cm,行长１．５m,株距５cm,人工

点播.秋季施底肥,施氮肥７１．５kg􀅰hm－２、磷肥

６０．０kg􀅰hm－２、钾肥３２．６kg􀅰hm－２.苗期单株

挂牌,取叶片进行目的基因检测,收获时按照检测

结果进行分组,即阳性为导入优质亚基组,阴性为

对照组.２０２０ 年以 BC６F１ 同一株自交获得的

BC６F２ 代龙麦２６(GluＧA３c)、龙麦２６(GluＧA３d)

６
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２个基因型材料为试材,在池栽条件下,２个基因

型材料相邻种植为一组,采用双列对比排列,行长

２．５m,３次重复,施肥条件同田间.
１．２．２　DNA 提取和目的基因检测方法　采用

CTAB法提取小麦籽粒基因组DNA.利用紫外分光

光度计检测DNA浓度,稀释至终浓度１００ng􀅰μL－１.
１．２．３　引物序列的合成　根据文献[８]合成GluＧA３
位点蛋白亚基gluA３ac 和gluA３d 特异性 STS
标记引物,由上海生工有限公司合成.引物序列

见表１.
表１　特异性STS标记引物序列

引物 引物序列(５′Ｇ３′)

gluA３ac FＧAAACAGAATTATTAAAGCCGG

RＧGTGGCTGTGTGAAAACGA

gluA３d FＧTTCAGATGCAGCCAAACAA

RＧTGGGGTTGGGAGACACATA

１．２．４　PCR反应的体系及程序　模板DNA５０ng,
Taq酶１U[宝生物工程(大连)有限公司],上、下游

引物(１０μmol􀅰L－１)各０．６μL,dNTP(２􀆰５μmol)
０．８μL,１０×buffer(Mg２＋ plus)２􀆰５μL,用无菌蒸

馏水补充反应体系至２０μL.
PCR反应程序:首先９４℃５min;然后９４℃

变性３５s,退火温度５８ ℃(gluA３ac)和６０ ℃
(gluA３d)时间均为５０s,７２℃延伸１min,共３５个

循环;最后７２℃延伸１０min,４℃保温.扩增产

物进行１．５％琼脂糖凝胶电泳,凝胶成像系统观

察照相.
１．２．５　品质测定项目及方法　籽粒蛋白、湿面筋、
面筋指数和粉质仪参数测定方法参照Song等[９]方

法,用德国Brabender公司的Quadrumat􀆿 Senior
试验磨粉机按 AACC２６Ｇ２０方法制粉;面粉蛋白含

量用瑞典Perten公司的 DA７２００型连续光谱固

定光栅分析仪(DA７２００DiodeArrayAnalyzer)
测定;干、湿 面 筋 含 量 用 瑞 典 Perten 公 司 的

Glutomatic２２００面 筋 自 动 分 析 仪 (Gultomatic
System),按GB/T１４６０８－９３和GB/T１０２４８－１９９５
方法测定;Zeleny沉降值用德国 Brabender公司

摇混器,按 AACC５６Ｇ６１方法测定;面团流变学特

性用 Brabender公司的粉质仪(Farinograph􀆿 ),
按 AACC５４Ｇ２１方法测定.
１．２．６　品质测定项目与方法　用 Excel２０１７中

的TTEST计算GluＧA３d 和GluＧA３c基因间成对

数据t检验的概率值.

２　结果与分析

２．１　分子标记检测结果

由图１和图２可知,BC５F１和BC６F１回交群体

中GluＧA３d 基因检测结果表明GluＧA３d 基因特

异性标记在阳性对照品种克旱１９,及 BC５F１和

BC６F１ 回 交 群 体 中 的 阳 性 单 株 中 均 能 扩增出

９６７bp的特异片段,在阴性对照品种龙麦２６中未扩

增出特异条带,其扩增结果可作为BC５F１和BC６F１回

交群体中分组的主要依据.由图３A、B可知,GluＧ
A３d 基因特异性标记在克旱１９和龙麦２６(GluＧ
A３d)基因型中扩增出９６７bp片段,在龙麦２６
(GluＧA３c)基因型中未见条带;GluＧA３c基因特异

性标记在克旱１９和龙麦２６(GluＧA３d)基因型中

未扩增出条带,在龙麦２６(GluＧA３c)基因型中扩

增出５７３bp片段,表明从BC６F１ 同一株自交获得

的BC６F２ 代２个基因型材料在GluＧA３ 位点已达

纯合,可作为一对GluＧA３ 位点近等基因系进行

GluＧA３d 和GluＧA３c基因遗传效应研究.

M．２０００DNA Marker;CK１．克旱１９;CK２．龙麦２６;泳道１~１０．BC５F１群体.

图１　BC５F１群体GluＧA３d 基因检测

M．２０００DNA Marker;CK１．克旱１９;CK２．龙麦２６;泳道１~１０．BC６F１群体.

图２　BC６F１群体GluＧA３d 基因检测

７
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　 A．GluＧA３d 引物扩增结果;B．GluＧA３c引物扩增结果;M．２０００DNA Marker;泳道１．克旱１９;泳道２．龙麦２６
(GluＧA３c)基因型;泳道３．龙麦２６(GluＧA３d)基因型.

图３　GluＧA３位点近等基因系GluＧA３d 和GluＧA３c基因检测

２．２　品质分析结果

如表２所示,在强筋小麦龙麦２６遗传背景下,
导入GluＧA３d 基因,２０１８年、２０１９年和２０２０年度,
籽粒蛋白分别提高－１．４％、０．８％和０．８％,３年平

均提高０．０７％;湿面筋分别提高－１３．１％、２．６％和

－１０．４％,３年平均提高－６．９７％;干面筋分别提高

０％、－０．８％和－５．６％,３年平均提高－２．１３％;
面筋指数分别提高８．８％、１０．９％和１２􀆰５％,３年

平均提高１０．７３％.Zeleny沉降值２０１９和２０２０年

度分别提高０％和６．１％,２年平均提高３．０５％.
以上结果表明:GluＧA３d 基因主要提高面筋指数

和Zeleny沉降值等反映面筋强度的指标,对干面

筋等反映蛋白质数量的指标存在负向效应,湿面

筋不仅与面筋数量有关,而且反映面团的持水能

力,关于该基因与湿面筋指标的关系还有待于进

一步探究.
表２　强筋小麦品种龙麦２６导入GluＧA３d 基因的品质遗传效应分析

品质
２０１８年

GluＧA３c GluＧA３d
提高/％

２０１９年

GluＧA３c GluＧA３d
提高/％

２０２０年

GluＧA３c GluＧA３d
提高/％

多年平均

提高/％

籽粒蛋白/％ １７．３ １７．０ －１．４ １５．９ １６．０ ０．８ １６．８ １６．９ ０．８ ０．０７
湿面筋/％ ４３．６ ３７．９ －１３．１ ３４．７ ３５．６ ２．６ ３８．４ ３４．４ －１０．４ －６．９７
干面筋/％ １．３ １．３ ０ １２．２ １２．１ －０．８ １３．４ １２．６ －５．６ －２．１３
面筋指数/％ ８９．０ ９６．８ ８．８ ８８．２ ９７．８ １０．９ ７２．８ ８１．９ １２．５ １０．７３
沉降值/mL Ｇ Ｇ Ｇ ４８．０ ４８．０ ０ ４６．９ ４９．８ ６．１ ３．０５
吸水率/％ ６１．０ ６２．０ １．６ ５７．８ ５８．０ ０．３ ６０．５ ５９．６ －１．５ ０．１３
形成时间/min ５．７ ６．５ １４．０ ９．７ ７．７ －２０．６ ５．３ ５．９ １１．３ １．５７
稳定时间/min １２．８ １３．４ ４．７ ３２．６ ３３．０ １．２ ８．６ ９．４ ９．０ ４．９７
断裂时间/min １２．０ １３．７ １４．２ ３５．４ Ｇ Ｇ １０．６ １１．８ １１．１ １２．６５

　　注:Ｇ表示缺失数据.

２．３　粉质仪参数的变化

如表２所示,在强筋小麦品种龙麦２６遗传背

景下,导入GluＧA３d 基因后,在２０１８年、２０１９年和

２０２０年,吸水率分别提高１􀆰６％、０􀆰３％和－１．５％,
３年平均提高０．１３％;形成时间分别提高１４．０％、
－２０．６％和１１．３％,３年平均提高１．５７％;稳定时

间分别提高４．７％、１．２％和９􀆰０％,３年平均提高

４．９７％;断 裂 时 间 ２０１８ 年 和 ２０２０ 年 分 别 提 高

１４􀆰２％和１１．１％,２年平均提高１２．６５％.GluＧA３d
基因对粉质仪参数的影响均表现为不同幅度

提高.

３　讨论

一个多世纪以来,传统育种在作物产量提高
方面取得了举世瞩目的成就[１０Ｇ１２].但是,当前育
种家们在育种过程中还是不断面临着各种挑战:

(１)农业生产方式的变化,包括耕作技术的提高和

栽培方式的改变,都需要培育具有相应农艺性状

的品种;(２)农业生产环境的变化,包括主要病、虫
害及逆境的改变均加速品种的更迭;(３)消费者和

市场需求的改变等,都需要育种家提高新品种的

培育进程来应对各种挑战[１３].因此,通过常规育

种方法很难实现产量、抗病(逆)性、品质等方面的

同步改良[１４].标记辅助选择技术在常规育种中

的应用可以精准跟踪目标基因,发挥优异基因在

品种改良中的作用,提高后代选择的准确性和效

率,能够显著加快育种进程[１５].黑龙江省农业科

学院作物资源研究所“龙麦号”课题组从１９９５年

开始利用生化标记与选择性回交相结合等手段向

克旱９号、新克旱９号、克丰３号、克丰６号、垦大

４号、龙麦１９号、龙麦２０号、龙辐麦３号、龙辐麦

８
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１０号、小冰麦３３等黑龙江省主栽小麦品种(系)
中导入了５＋１０亚基,１或２∗ 亚基,７＋８亚基,１７＋
１８亚基,１４＋１５亚基等,使这些小麦品种(系)在
不改变原来农艺性状的情况下,烘烤品质得到较

大提高[１１,１６Ｇ１８].在完成这些工作的同时,创造了

遗传背景相同的各种类型 HMWＧGS近等基因系

(NearlyIsogenicLines,NILs),如GluＧA１ 位点

的 Null与１亚基和２∗ 亚基 NILs,GluＧB１ 位点７
和７＋８亚基,１７＋１８和１４＋１５亚基的 NILs,

GluＧD１ 位点２＋１２或３＋１２与５＋１０亚基的

NILs.利用这些 NILs的研究清楚地表明以５＋
１０亚基代换２＋１２或３＋１２亚基,以１或２∗ 亚基

代替Null亚基,以７＋８代替７亚基,１７＋１８代替

１４＋１５亚基后很多品质指标得到较大改善,为强

筋小麦育种进程中利用这些亚基改善小麦品质提

供了理论依据[１１,１６Ｇ１８].
本研究利用分子标记和６次选择性回交相结

合的手段将GluＧ３ 位点最优基因GluＧA３d 导入

强筋小麦龙麦２６遗传背景下,在不改变原品种其

他各种优异农艺性状的基础上来改善品质性状,
创制品质性状稳定的优异新种质.导入GluＧA３d
基因在２０１８年、２０１９年和２０２０年平均结果表现

为对面筋指数、Zeleny沉降值、粉质仪形成时间、
稳定时间和断裂时间等反映面筋强度的指标存在

正向效应.以上结果表明:在强筋小麦育种过程

中,GluＧA３d 基因可作为面筋强度改良的重要基

因源通过标记辅助选择的手段加以重点利用,从而

拓宽东北春麦区强筋小麦遗传基础,进一步提高该

麦产区强筋小麦的育种效率.
我国是“蒸煮食品”消费大国,强筋小麦在我国

主要用于饺子、面条和馒头等各类专用粉的配麦和

配粉及生产高档面包粉[１８Ｇ１９].为满足国内强筋小

麦市场需求,２０１２－２０１６年我国平均每年进口美

国、加拿大等国家的强筋小麦３７３．２万t[１９].与强

筋小麦相比,超强筋小麦在配麦和配粉过程中二

次加工品质稳定性更好,利用价值更高、市场潜力

巨大[１８Ｇ１９].为了满足国内超强筋小麦需求,目前

东北春麦区小麦育种目标已从强筋小麦为主调整

为超强筋小麦为主,强筋小麦为辅.但超强筋小

麦种质资源的极度匮乏,已成为限制该区超强筋

小麦育种的瓶颈问题,加强超强筋小麦新种质的

创制迫在眉睫.

４　结论

龙麦２６是黑龙江省农业科学院作物资源研

究所“龙麦号”课题组于１９９４年育成的强筋小麦

品种,具有苗期抗旱、后期抗秆锈病、中感赤霉病

(抗侵染类型)、产量性状协调、面筋强度高和品质

稳定性好等优点.在东北春麦区年种植面积曾达

４６．６７万hm２ 以上,并于２００４年获得国家科技进

步二等奖.近２０年作为东北春麦区强筋小麦品

质改良的核心亲本,利用龙麦２６通过有性杂交先

后育成了龙麦３３、龙麦３５等一批强筋小麦主栽

品种,在东北春麦区强筋小麦生产中发挥了重要

作用,为建设该区“硬红春”强筋小麦生产基地提

供了品种保障.利用分子标记与选择性回交相结

合的手段进一步改良其品质性状,提高品质潜力,
有利于该品种继续发挥其在小麦生产和育种中的

作用.
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GeneticEffectsofGluＧA３dGeneinStrongＧGlutenSpring
WheatVarietyLongmai２６

SONG Weifu,YANG Xuefeng,ZHAO Lijuan,LIU Dongjun,SONG Qingjie,BAIGuangyu,
ZHANGChunli,XINWenli

(CropRecourseInstitute,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin１５００８６,China)

Abstract:Longmai２６isthecoreparentofstrongglutenwheatbreedinginNortheasternSpringWheatZoneof
China．Inordertofurtherimprovethequalitypotentialandbroadenthegeneticbasisofthisvariety,thenovelgene
GluＧA３dattheGluＧA３locuswastransferredintothegeneticbackgroundofLongmai２６bysixconsecutive
backcrossesusingmolecularmarkerＧassistedselection．ThegeneticeffectsofGluＧA３dwereevaluatedbyusing
BC５F１,BC６F１ populationsandLongmai２６nearlyisogeniclines(NILs)attheGluＧA３locus．Theresults
showedthatthetransferofGluＧA３dgene,underthegeneticbackgroundofstrongglutenwheatvarietyLongmai２６,
increasedthegrainprotein,drygluten,glutenindex,waterabsorption,formationtimeandstabilitytimein
３Ｇyearaverageby０．０７％,－２．１３％,１０．７３％,０．１３％,１．５７％and４􀆰９７％ (P＝０．９６)respectivelyin３Ｇyear
average．TheZelenysedimentationandthebreakdowntimeoftheFarinographin２Ｇyearaverageincreasedby
３．０５％ and１２．６５％ respectivelyin２Ｇyearaverage．Theaboveresultsshowedthatthequalitytraitsof
Longmai２６wereimprovedbytransferringGluＧA３dgene．
Keywords:strongＧglutenwheat;quality;lowmolecularweightgluteninsubunits;GluＧA３dgene
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MappingandAnalysisofRiceFlagLeafWidthGene
BasedonGWAS

WANGJiangxu
(OfficeofAcademicResearch,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin１５００８６,China)

Abstract:Leafshapeisoneoftheimportantfactorsaffectingphotosynthesisandcarbohydrateaccumulationin
rice(Oryzasativa GengGroup),whileleafwidthisoneofthecoretraitsdeterminingleafshapeinrice．
Miningandusingnewleafwidthrelatedgenes/QTLscanfurtherenrichmolecularbreedingtheoryandimprove
theeffectofgeneticimprovementofleafwidthtraits．Inthisstudy,２９５naturalpopulationsofrice(Oryza
sativaGengGroup)varietieswereusedtoinvestigatetheflagleafwidthofeachvarietyin２０２０and２０２１．
Combinedwith７８８３９６highＧqualitypolymorphicSNPsobtainedbyhighＧthroughputreＧsequence,GWASwas
performedonthecorrelationofflagleafwidthinrice．Atotalof４５associatedSNPsweredetected,distributed
on１２chromosomesofrice,andthephenotypiccontributionraterangedfrom８．６１％ to１５．７６％．Among
them,qFL１０ wasdetectedrepeatedlyintwoyears,andthelocalizationintervalwas１０􀆰１１ MbＧ１０．２３ Mb,
whichcontained１５genes．
Keywords:rice;leafshape;flagleafwidth;GWAS;mainQTLs
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