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四倍体小麦与六倍体小麦杂种的染色体遗传特性 
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摘  要: 四倍体栽培小麦(Triticum turgidum L., AABB)和普通小麦(Triticum aestivum L., AABBDD)是两种目前主要的

小麦栽培种。通过远缘杂交转移利用四倍体小麦(或六倍体小麦)基因是六倍体小麦(或四倍体小麦)遗传改良的重要方

法。然而, 两者杂种 F1为基因组组成不平衡的五倍体, 其中 A和 B基因组染色体均为两套, 而 D基因组染色体仅一

套。亲本间的遗传差异, 包括核基因组和细胞质基因组, 可能影响五倍体杂种的染色体传递效率。本研究以多个不同

遗传背景的四倍体小麦和六倍体小麦为亲本, 配置正反交五倍体杂种 F1, 采用多色荧光原位杂交技术分析自交 F2代

植株的染色体组成规律。结果表明, 杂交亲本的遗传背景对杂种 F1自交结实率影响显著; 不论是以四倍体小麦还是

六倍体小麦做母本, AB基因组染色体在 F1自交过程中相对稳定, F2后代的数目均接近 28条(27.9 vs. 28.0); 以四倍体

小麦为母本 F2平均保留的 D基因组染色体数显著多于以六倍体小麦为母本的后代(7.0 vs. 2.9)。因此, 以四倍体小麦

为最终目标后代时, 应优先以六倍体小麦为母本进行杂交组合的配置; 以六倍体小麦为最终目标后代时, 应优先以

四倍体小麦为母本开始最初的杂交组合配置。 
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Abstract: Tetraploid wheat (Triticum turgidum L., AABB) and common wheat (Triticum aestivum L., AABBDD) are two main 
types of cultivated wheat. Transferring the genes from tetraploid wheat (or hexaploid wheat) into hexaploid wheat (or tetraploid 
wheat) by distant hybridization is an important method for wheat genetic improvement. However, the F1 hybrid of tetraploid/ 
hexaploid wheat was pentaploid with unbalanced genome composition, containing two sets of genomes A and B, and only one set 
of genome D. The genetic divergences from both nuclear and cytoplasmic genomes of the two parents may affect the chromosome 
transmission efficiency of pentaploid hybrids. In the present study, tetraploid or hexaploid wheats with different genetic back-
grounds were used as female or male parents to generate pentaploid F1s. The chromosome composition of F2s were analyzed by 
multicolor fluorescence in situ hybridization. The results showed that the genetic background of parent lines has a significant      
effect on the self-setting rate of F1s. The A and B genome chromosomes were relatively stable during F1 self-process, and the 
mean total number of A and B chromosomes per F2 individual was close to 28 in both AABB/AABBDD and AABBDD/AABB 
F2s (27.9 vs. 28.0). However, the average number of D chromosomes retained in F2s with tetraploid wheat as female parent was 
significantly higher than that with hexaploid wheat as female parent (7.0 vs. 2.9). Therefore, when tetraploid wheat was the final 
target progeny, hexaploid wheat should be used as the primary female parent to generate F1 hybrids; vice versa, tetraploid wheat 
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should be used. 
Keywords: tetraploid wheat; hexaploid wheat; chromosome transmission 

小麦是重要的粮食作物, 目前主要的栽培种包

括六倍体小麦(Triticum aestivum L., AABBDD, 又称

普通小麦 )和四倍体小麦 (Triticum turgidum L., 

AABB), 前者约占世界小麦年产出的 95%, 后者占

5% [1]。培育抗病虫、优质和高产的新品种是应对气

候变化、不断增长的物质需求和人口持续扩增问题

的关键, 其依赖于小麦群体的遗传多样性。约八千

至一万年前, 普通小麦形成于栽培四倍体小麦和二

倍体节节麦(Aegilops tauschii, DD)间的异源多倍化

事件[2-4]。在普通小麦的起源过程中, 仅有少数四倍

体小麦和节节麦居群参与, 产生了“进化瓶颈”。因此, 

大量四倍体小麦的遗传多样性被排除在目前的普通

小麦群体之外, 例如源自野生二粒小麦的广谱抗条

锈病基因 Yr15 [5-6]。同样, 由于物种形成后的独立进

化, 额外基因组的加入(D 基因组)以及近现代育种

过程中有意识地渗入近缘属种的遗传物质, 一些六

倍体小麦中的优异基因(等位变异或性状)也不存在

于四倍体小麦中。因此, 加强四倍体小麦和六倍体

小麦间基因的交流, 是促进小麦遗传育种发展的重

要方式。 

虽然转基因技术发展进步快速, 但是受限于目

前的政策以及技术本身对特定受体的依赖性, 杂交

仍然是不同物种间转移基因的主要方法。由于倍性

不同, 杂交转移四倍体小麦基因至六倍体小麦背景

通常有两种途径。一种途径是模拟普通小麦形成过

程, 将四倍体小麦和二倍体节节麦合成双二倍体(称

为人工合成小麦), 再以其为桥梁亲本进行杂交转

移。通过该方法, 一批导入了四倍体小麦优异基因

的六倍体小麦新品种已经被审定并应用于生产[7-8]。

另外一种途径是直接杂交。无论是单个位点还是大

规模的群体数据分析均表明, 普通小麦可能通过“五

倍体”桥梁, 在形成初期与四倍体野生二粒小麦间发

生了基因交流[9-11]。通过人工直接杂交, 然后回交或

顶交, 一批源于四倍体小麦的优异基因也已成功转

入普通小麦。例如, 源于四倍体小麦的白粉病抗性

基因 Pm4[12]、Pm16[13]、Pm26[14]、Pm30[15]、Pm36[16]、

Pm64[17]以及高蛋白含量基因 GPC1[18]等。六倍体小

麦向四倍体小麦转移基因也是采用直接杂交法。然

而, 四倍体小麦和六倍体小麦间的细胞质、基因组

倍性和遗传背景差异可能影响目标杂种后代的获得

效率。 

四倍体小麦与六倍体小麦杂种 F1为五倍体, 基

因组组成为 AABBD。因此, 成单的 D基因组染色体

在减数分裂过程中的行为和随后配子传递频率是决

定后代选择效率的关键因素。利用微卫星标记

(SSR)、多样性阵列标记(Dart)和单核苷酸多态性标

记(SNP)对四倍体/六倍体小麦杂种后代的鉴定发现, 

亲本的遗传背景和杂交过程中的母本选择(四倍体

做母本或六倍体做母本)对后代的染色体组成具有

重要影响[19-23]。Martin 等[21]和 Padmanaban 等[24-25]

还发现, 五倍体杂种(AABBD) D基因组染色体与 A

和 B 基因组染色体间的传递存在相互影响, 保留大

量 D基因组染色体的品系往往含有更高比例的普通

小麦的 A 和 B基因组。不同于分子标记, 细胞学方

法能更为直观和准确地鉴定染色体的结构和数量。 

Padmanaban 等[26]利用基因组原位杂交(GISH)技术, 

鉴定了部分四倍体小麦和六倍体小麦杂种后代的 D

基因组染色体, 但仅用 D 基因组作为探针无法检测

是否存在 A、B基因组染色体的变异重组, 也不能有

效鉴定染色体的拷贝数。用不同颜色荧光标记的混

合寡序列为探针的多色荧光原位杂交技术, 能准确

鉴定植株染色体数目、存在形式及结构变异[27-29]。

本研究应用该技术, 对四倍体小麦和六倍体小麦杂

种 F2代的 D染色体保留情况进行了详细分析, 探讨

四倍体小麦与六倍体小麦杂交时的亲本选配原则。  

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

本实验利用 14 份六倍体普通小麦和 11 份四倍

体小麦构建实验群体。普通小麦包括贵协 011-1、贵

协 011-2、贵协 2 号、Li-50、Li-22、13L2071-2、

13L2069、亲 2120 (Isidora塞尔维亚小麦)、亲 2122 

(KM 113-13MRS捷克小麦)、亲 2142 (Queroinia智

利小麦)、亲 2147 (Slavan乌克兰小麦)、WJN1428、

川麦 608 和 P1561, 四倍体小麦包括 PI185192、

PI113961 、 CITR14139 、 PI223171 、 PI34945 、

PI415152、PI352369、AS2255、PI190973、PI191808

和 PI94666。杂交组配参见表 1。PI编号的材料由美

国国家种质资源库 (http://www.ars-grin.gov/)提供 , 

AS2255、WJN1428由四川农业大学小麦研究所提供, 

贵协系列由贵州大学提供, 13L2071-2、13L2069 由

中国农业科学院作物科学研究所提供。 
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2017年在四川省农业科学院新都试验基地进行

杂交, 采用传统的人工去雄和授粉。次年, 杂种 F1

种植于相同基地, 抽穗后套袋自交, 获得的杂种 F2

种子用于后续实验。去除基部不发育或发育不良小

穗, 统计所有套袋 F1 穗子的小穗总数和种子数, 计

算单个小穗的自交结实率 (以下简称自交结实率 ), 

即自交结实率 = (结实种子数/总小穗数)×100%。 

1.2  原位杂交分析 

随机选取不同杂交组合的种子, 在垫有湿润滤

纸的培养皿中发芽。待根尖长至 3~4 cm的时候, 剪

取根尖。根尖的处理和体细胞制片的方法与 Luo

等 [30]一致。原位杂交的探针和方法与 Luo等[30]相同, 

探针包括 7个寡核苷酸序列探针 Oligo-pSc119.2-1、

Oligo-pAs1-1 、 Oligo-pAs1-3 、 Oligo-pAs1-4 、

Oligo-pAs1-6、Oligo-AFA-3、Oligo-AFA-4和一个简

单重复序列探针(AAC)5 
[29,31]。探针由成都擎科生物

科技有限公司合成(中国成都)。使用配备 CCD镜头

的奥林巴斯 BX63 荧光显微镜进行杂交信号检测并

图像采集。 

1.3  数据分析 

Microsoft Excel 2007用于统计分析。R3.6.2及 R

包 ggplot2用于画图[32]。 

2  结果与分析 

2.1  AABBD五倍体杂种自交结实率分析 

本实验共计获得 20 个杂交组合, 其中六倍体/

四倍体(AABBDD/AABB) 12 个 , 四倍体 /六倍体

(AABB/AABBDD) 8个(表 1)。由于花期不遇, 没有

获得相同四倍体与六倍体间的正反交 F1。六倍体/

四倍体 F1总自交结实率为 27.94% (817/2924), 而四

倍体/六倍体为 40.57% (706/1740)。从分布看, 自交

结实率低于 20%的四倍体/六倍体组合仅 14% (1/7),  

 
表 1  各杂交组合 F1 套袋自交结实率 
Table 1  Self-crossing seed-setting rate of F1 population of each hybrid combination 

组配类型 

Combination type 

杂交组合 

Cross combination 

小穗数 

Number of spikelets

结实数 

Solid number 

结实率 

Seed-setting rate 

(%) 

P1561/PI185192* — — — 

13L2069/PI113961* — — — 

亲 2142/PI415152 Qin 2142/PI415152 64 5 7.8 

亲 2122/PI34945 Qin 2122/PI34945 404 288 71.3 

亲 2120/PI223171 Qin 2120/PI223171 389 161 41.4 

亲 2120/CITR14139 Qin 2120/CITR14139 431 267 62.0 

贵协 2号/PI185192 Guixie 2/PI185192 141 21 14.9 

贵协 011-2/PI190973 Guixie 011-2/PI190973 91 4 4.4 

Li-50/PI185192 302 4 1.3 

Li-50/PI113961 128 25 19.5 

Li-22/PI190973 634 18 2.8 

13L2071-2/PI190973 340 24 7.1 

六倍体/四倍体 

Hexaploid/tetraploid 

总计 Total 2924 817 27.9 

PI185192/WJN1428* — — — 

PI94666/川麦 608 PI94666/Chuanmai 608 480 90 18.8 

PI352369/贵协 011-1 PI352369/Guixie 011-1 182 49 26.9 

PI191808/WJN1428 230 72 31.3 

PI185192/亲 2147 PI185192/Qin 2147 417 106 25.4 

PI185192/亲 2122 PI185192/Qin 2122 223 142 63.7 

CITR14139/WJN1428 125 184 147.2 

AS2255/亲 2120 AS2255/Qin 2120 83 63 75.9 

四倍体/六倍体 

Tetraploid/hexaploid 

总计 Total 1740 706 40.6 

*自交结实率没有统计; 加粗的杂交组合用于后续的细胞学分析。 

* There is no statistics on the seed setting rate of self-delivery. The hybrid combination in bold was used for subsequent cytological analysis. 
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而六倍体/四倍体组合中高达 70% (7/10)。由于所有

组合的亲本均不相同, 细胞质来源和核遗传背景差

异均可能引起两种组配类型间的自交结实率差异。

核遗传背景对 AABBD 的自交结实率有显著影响。

这是因为在相同组配类型内, 不同杂交组合间的自

交结实率变异幅度大 (六倍体 /四倍体为 1.32%~ 

71.29%, 四倍体/六倍体为 18.75%~147.20%)。同时, 

无论做母本还是父本, 同一材料与不同亲本杂种 F1

间的自交结实率显著差异。例如, Li-50/PI185192组

合的自交结实率 1.32%显著低于 Li-50/PI113961 组

合的 19.53% (u 检验 , u=2.18>1.96); 贵协 2 号

/PI185192 组合的自交结实率 14.89%则显著高于亲

Li-50/ PI185192组合的 1.32% (u检验, u=5.77>1.96)。 

2.2  AABBD杂种自交 F2后代染色体组成分析 

多重寡核苷酸 FISH 技术能够稳定且准确地鉴

定四倍体小麦和六倍体小麦亲本的所有染色体。染

色体核型分析结果显示: 六倍体小麦亲本贵协 011-1

含有 1对 3A/6D相互易位染色体, 亲 2120含有 1对

5B/7B 相互易位染色体 (图 1); 四倍体小麦亲本

AS2255则含有 1对 1A/7A相互易位染色体。 

 

图 1  亲本贵协 011-1 (A)和亲 2120 (B)FISH 核型 
Fig. 1  FISH karyotypes of parental lines Guixie 011-1 (A) and Qin 2120 (B) 
红框指示相互易位染色体。Boxes in red indicate the reciprocal translocation chromosomes. 
 

本实验共鉴定了 59 个 F2 单株(37 个来源于

AABB/AABBDD, 22 个来源于 AABBDD/AABB)的

染色体组成。所有单株平均染色体数为 33.5 条, 分

布在27.5~40.0条之间(不完整染色体计数为0.5) (图2)。

来源于 AABB/AABBDD 杂交组合的 F2单株的平均

染色体数为 34.9条, 其中含 36条染色体的单株最多, 

占 18.9% (7/37)。但是, 以六倍体小麦为母本 F2单株

的平均染色体数为 30.8 条, 极显著少于以四倍体小

麦为母本的材料(t-test, P=0.003), 且以含 30 条染色

体的单株最多, 所占比例为 23.81% (5/22)。因此, 以

四倍体小麦为母本的 AABBD 五倍体杂种自交能够

保留更多的染色体。 

根据 FISH核型结果, 将所有单株的每条染色体

划分至 A、B和 D基因组, 其中不完整的染色体(断

裂染色体片段)计为 0.5, 易位染色体计为 0.5/0.5 (例

如 1AS.1DL染色体计为 0.5A和 0.5D)。另外, 来自

于 PI352369/贵协 011-1的 6个 F2单株含有 1对(或 1

条)不能识别的较小染色体, 这对染色体没有计入后

续分析。以四倍体小麦为母本的 F2 单株平均含有

27.9 条 AB 基因组染色体, 以六倍体小麦为母本的

F2单株平均含有 28 条 AB基因组染色体。但是, 以

四倍体小麦为母本的 F2单株平均含有 7.0条 D基因

组染色体, 极显著多于以六倍体小麦为母本 F2单株

的 2.9条(t-test, P=0.002) (图 2)。因此, D基因组染色

体的不同保留频率导致了 2 种杂交方法后代的染色

体数差异。 

就不同 D 基因组染色体的保留频率而言, 以四

倍体小麦作为母本的 F2 单株保留频率最高的是 7D 

(1.19 条/株), 其次为 5D (1.11 条/株); 最低的是 1D 

(0.84条/株)和 4D (0.84条/株)染色体(图 3)。以六倍 
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图 2  F2 植株总染色体数(左)和 D 基因组染色体数(右)分布 
Fig. 2  Distribution of total chromosome number (left) and D genome chromosome number (right) in F2 plants 
左边图中的红色、绿色和蓝色竖线分别代表以四倍体小麦为母本 F2单株的平均染色体数、以六倍体小麦为母本 F2单株的平均染色体
数以及所有 F2单株的平均染色体数。右图中的蓝色菱形点代表平均值。 
Line in red, green, and blue in the left graph indicates average chromosome number per line in AABB/AABBDD population, AABBDD/ 
AABB population, and both of them, respectively. Diamonds in blue in the right graph represent the mean values. 

 

图 3  F2 单株的 D 基因组染色体组成 
Fig. 3  Mean number (left) and total number (right) of D chromosomes retained in F2 hybrids 
右图中的每一列代表一个单株, 虚线分隔不同的杂交组合。 
Each row represents an individual plant of F2 population. Dotted lines are used to divide different hybrid combinations. 

 
体为母本的 F2单株 D 染色体保留率最高的染色体是

5D (0.55条/株), 其次为 2D、6D和 7D, 均为 0.45条/

株, 保留率最低的是 4D (0.27条/株), 其次为 1D (0.32

条/株)。综合来看, 细胞质(四倍体小麦或六倍体)是影

响不同 D染色体保留频率的重要影响因素。同时, 不

同的染色体间具有一定的偏向性, 即 5D 和 7D 染色

体保留频率较高, 而 1D和 4D染色体保留频率较低。 

分析不同 D 基因组染色体的拷贝数(仅完整的

染色体作为有效计数)发现: 以四倍体小麦为母本的

后代, 1-7D染色体保留 2个拷贝的平均频率为 0.30, 

显著高于以六倍体小麦为母本后代的 0.06 (P 值为

0.0040); 相反, 1-7D染色体完全丢失(0个拷贝)的平

均频率极显著低于以六倍体小麦为母本的后代(0.27 

vs. 0.64, P=8.09E-06) (图 4)。1-7D染色体保留 1个

拷贝的平均频率在 AABB/AABBDD 和 AABBDD/ 

AABB间则没有差异(P值为 0.0958), 分别为 0.30和

0.44。在四倍体小麦为母本的后代中, 出现 2个拷贝 

 

图 4  四倍体小麦(上)和六倍体小麦(下)细胞质杂种群体 D 染色

体拷贝数频率分布 
Fig. 4  The ratio of D chromosomes with different copy num-
ber variation in AABB/AABBDD (upper) and AABBDD/AABB 
population (bottom) 

 
频率最高的是 3D染色体, 其次为 5D、7D和 6D; 而

在六倍体小麦为母本的后代中, 出现 2 个拷贝频率

最高的是 2D, 其次为 5D和 6D。 
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对每个单株的D基因组染色体覆盖度进行打分评

价: 含1条完整染色体或1对或更多拷贝, 则对应染色

体覆盖度打分为1; 含单个不完整染色体打分为0.5; 

对应染色体缺失则打分为0。通常, 总分等于7的单株

应含有一套完整的 D 基因组染色体; 而总分等于0的

单株则缺失了全部 D基因组染色体。以四倍体小麦为

母本的后代平均得分为5.3分, 极显著高于以六倍体小

麦为母本后代的2.4。所有59个 F2中, 有16个单株覆盖

度得分为7, 即含有至少1套完整 D 基因组染色体, 频

率为27.11%; 其中来源于四倍体/六倍体组配类型的为

14株(87.5%), 而来源于六倍体/四倍体组配类型的仅2

株(12.5%)。这些含1套完整 D 基因组染色体的材料的

自交后代或与六倍体小麦的杂交后代, 更容易恢复成

基因组组成为 AABBDD 的普通小麦后代; 得分为0的

植株则总共有7株(3株来源于 AABB/ AABBDD, 4株来

源于 AABBDD/AABB)。 

2.3  AB基因组染色体变异以及染色体结构变异 

59个 F2植株中, 仅 9个单株的 A或 B基因组染

色体数目发生了变异(表 2 和图 4), 频率为 15.25%, 

包括 3*1B+3*3B (M143-7)、1*1A (M145-4)、3*6B 

(M146-4、M158-4)、3*3B (M146-10)、1*4B (M147-1、

M147-3、M147-7)、0*4B (M147-2), 表明 A和 B基

因组染色体的传递受到了轻微的影响。 

18 个单株存在染色体结构变异, 涉及 A、B 和

D基因组(表 2和图 5)。其中, 10个单株含有的结构

变异遗传自亲本, 包括 6DS.3AL (M147-1、M147-2、 

 
表 2  F2 杂种中的染色体变异 
Table 2  Chromosomal variation in F2 hybrids 

组配类型 

Combination type 

杂交组合 

Cross combination 

材料编号 

Material code

类型 

Type 

PI185192/亲 2122 PI185192/Qin 2122 M143-7 3*1B+3*3B 

M145-4 1*1A 

M145-5 1*5DS- 

PI185192/亲 2147 PI185192/Qin 2147 

M145-10 1*7DS.7DLV 

M146-4 3*6B 

M146-5 1*5DS-+1*3DS-5DL+1*6DS.6DL- 

CITR14139/WJN1428 

M146-10 3*3B 

M147-1 1*4AL.4AS-5DL.5DS+2*6DS.3AL+1*4B+2*? 

M147-2 0*4B+2*6DS.3AL+2*? 

M147-3 1*4B+2*6DS.3AL+1*3DS.3DL-+1*6DS 

M147-6 2*6DS.3AL+1*? 

M147-7 1*4B+1*? 

M147-9 1*6DS.3AL+1*? 

PI352369/贵协 011-1 PI352369/Guixie 011-1 

M147-11 1*6DS.3AL+1*? 

M161-1 1*5BS.7BS+1*5BL.7BL 

AABB/AABBDD 

AS2255/亲 2120 AS2255/Qin 2120 

M161-8 1*3DS- 

P1561/PI85192 M149-7 1*2AS.2AL-6AL 

13L2069/PI113961 M154-2 1*2AS.2AL-6AL 

亲 2120/CITR14139 Qin 2120/CITR14139 M157-3 1*3DSV.3DL 

M158-2 1*5BS.7BS+1*5BL.7BL 

M158-3 1*5BS.7BS+1*5BL.7BL 

亲 2120/PI223171 Qin 2120/PI223171 

M158-4 3*6B+1*5BS.7BS+1*5BL.7BL 

AABBDD/AABB 

亲 2142/PI415152 Qin 2142/PI415152 M160-1 1*3DS-3DS 

V: FISH信号变异; 下画线: 遗传自亲本的结构变异; ?: 不能识别的染色体。 
V: FISH signal variation; Underline: structural variations are inherited from the parents; ?: unknown chromosome. 



第 8期 罗江陶等: 四倍体小麦与六倍体小麦杂种的染色体遗传特性 1433 

 

 

 

图 5  F2 植株染色体变异示例图 
Fig. 5  Examples of chromosome variations in F2 population 
白色箭头指示结构变异染色体; 黄色箭头指示 AB基因组染色体数目变异。A: M145-4: 仅含 1条 1A染色体; B: M157-3: 3DS端部红
色信号缺失; C: M154-2: 含 1个 2AS.2AL-6AL重组染色体; D: M149-7: 含 1个 2AS.2AL-6AL重组染色体; E: M146-5: 含 1个 3DS-5DL
重组染色体, 2个 D片段; F: M145-10: 7DL端部红色信号缺失; G: M145-5: 含 1个 D片段; H: M160-1: 含 1个 3DS-3DS重组染色体; I: 
M146-10: 含 3个 3B染色体。 
Arrows in white show the chromosomes with structural variation. Arrows in yellow show A or B chromosomes with copy number variation. A: 
M145-4 with single copy of 1A; B: M157-3 with a copy of 3D that showed a different 3DS karyotype; C: M154-2 with a 2AS.2AL-6AL 
translocation; D: M149-7 with a 2AS.2AL-6AL translocation; E: M146-5 with a copy of 3DS.5DL translocation, a copy of 6DS.6DL- and 
5DS-chromosome fragment respectively; F: M145-10 with a copy of 7D that showed a different 7DL karyotype; G: M145-5 with a copy of 
5DS-chromosome fragment; H: M160-1 with a copy of 3DS.3DS isochromosome; I: M146-10 with a three copy of 3B chromosomes. 

 
M147-3、M147-6、M147-9和 M147-11, 均遗传自亲

本贵协 011-1)、5BS.7BS 和 5BL.7BL (M161-1、

M158-2、M158-3和M158-4, 均遗传自亲本亲 2120)。

另外 10个单株(10/59=16.95%)具有 11种新形成的结

构变异染色体 , 包括染色体片段 5DS-(M145-5, 

M146-5)、6DS.6DL- (M146-5)、3DS.3DL- (M147-3)、

6DS (M147-3)、3DS- (M161-8), 断裂-融合形成的易

位染色体 3DS-5DL (M146-5)、4AL.4AS-5DL.5DS 

(M147-1)、2AS.2AL-6AL (M149-7, M154-2)和等臂染

色体 3DS.3DS (M160-1), 以及信号发生明显变化的

7D (M145-10)和 3D (M157-3)。这些新形成的染色体

结构变异主要涉及 D 基因组染色体和少量 A 基因组

染色体, 未检测到涉及 B基因组的染色体结构变化。 

3  讨论 

通过种间杂交, 以同源重组(A或B基因组)或易 

位(通常用于将六倍体小麦 D 基因组染色体上的基

因转移到四倍体小麦背景)的形式, 转移对方的有益

基因是四倍体小麦或六倍体小麦遗传改良的一种常

用方法。例如, 四倍体小麦普遍对铝离子和钠离子

耐受性较差, 而位于 4D 染色体长臂的 TaALMT1 和

KNa1基因赋予了六倍体小麦优异的抗性[33]。前人通

过 4DL和 4BL部分同源重组, 成功将这 2个基因导

入到四倍体小麦品种, 提高了其对铝离子和钠离子

的耐受性[34-36]。通过同源重组的方式, 从四倍体小

麦(或六倍体小麦)转移优异基因到六倍体小麦(或四

倍体小麦)的例子就更多[37-38]。由于倍性不同, 杂交

结实率、五倍体杂种育性以及 D染色体传递效率是

影响四倍体小麦 /六倍体小麦杂交法基因转移效率

的 3 个关键因素。早期的研究认为, 低倍性的物种

作为母本通常不太成功 , 可能导致杂种种子较差 , 

以及随后较低的发芽率和幼苗成活率[39-40]。虽然没
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有详细统计, 本研究中没有观察到四倍体或六倍体

小麦做母本会显著影响杂交结实率, 五倍体杂种 F1

发芽比较正常。同时, 亲本间的遗传背景对杂种 F1

的自交结实率有强烈的影响。 

五倍体 AABBD 杂种减数分裂过程中, 成单的

D 基因组染色体行为是影响遗传改良效率的关键。

如果最终目的是改良四倍体小麦, 那么 D 基因组染

色体需要尽快被消除掉。反之则需要快速将 D基因

组染色体恢复成完整的两套。Padmanaban等[24]发现

以四倍体小麦为母本的杂种 F2, 含有至少 1 套完整

D 基因组染色体的频率高于以六倍体作为母本的子

代。本研究利用不同四倍体和六倍体作为母本, 得

到了相似的结果, 即以四倍体为母本的 F2子代能保

留更多的 D基因组染色体。单价体在减数分裂中期

I向后期 I转换的过程中有两种移动方式: 一种是单

极锚定的纺锤丝牵引姐妹染色单体一起移动到一极; 

另外一种是从两极伸出的纺锤丝分别结合在姐妹染

色单体的着丝点, 牵引 2 个姐妹染色单体提前分开

并各自移动到一极。通常两种分离移动方式的比例

约各占一半, 同时还包括一定频率的染色体断裂[41]。

从 F2保留的 D基因组染色体数目和拷贝数来看, 以

四倍体小麦作为母本 F1的D基因组染色体的分离模

式可能更接近第 2种: 在减数分裂后期 I至末期 I, D

染色体的姐妹染色单体提前分离移动到 2 个二分体

子细胞中, 成单的姐妹染色单体减 II 随机移动到两

极的行为模式, 则形成的配子含更多的 D 基因组染

色体; 这样的雌雄配子随机结合后, F2 单株的总 D

染色体数目更多, 且部分染色体为 2 个拷贝(图 2 和

图 3)。而以六倍体小麦为母本的杂种 F2平均每个单

株仅含有 2.9 条 D 染色体。其可能对应的减数分裂

行为模式是成单的D基因组染色体在 F1减数分裂后

期 I 的分离过程中, 移动分离步调严重滞后于同源

配对的 A 和 B基因组染色体, 进而形成微核被消除

掉。这一推论需要详细观察 2种杂种 F1的减数分裂

过程予以证实。然而, 无论杂种 F1的减数分裂过程

是否如我们推测的一样, 我们都可以得出以下建议: 

当以改良四倍体小麦为目标时, 应以六倍体小麦为

母本, 再以四倍体小麦亲本回交或优良品种(系)杂

交; 当以改良六倍体小麦为目标时, 优先以四倍体

小麦为母本, 再以六倍体小麦亲本回交或优良品种

(系)杂交。 

4  结论 

虽然亲本间遗传背景会影响四倍体小麦和六倍

体小麦杂种 F1的自交结实率, 但相较于其他亲缘关

系更远的远缘杂种 F1 (如小麦-黑麦杂种), 四倍体/

六倍体和六倍体/四倍体小麦杂种 F1 结实率均相对

较高, 因此对远缘杂交育种的影响较小。但是, 正反

杂交后代的染色体传递是远缘杂交育种应该考虑的

问题。根据 D 基因组染色体从 F1代 F2的传递规律, 

四倍体小麦与普通小麦杂交育种时, 可以简单遵循

以下原则进行杂交组合配置: 以四倍体小麦为最终

目标时, 选择六倍体小麦作为母本进行杂交, 能够

在杂种后代中更快地丢掉 D 基因组染色体; 以六倍

体小麦为最终目标时, 选择四倍体小麦作为母本杂 

交, 回交或自交, 能够更快的恢复杂种后代为六倍

体基因组组成。 
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