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1RS-7DS.7DL 小麦−黑麦小片段易位系的鉴定 
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摘要: 黑麦(Secale cereale L., RR)是改良普通小麦(Triticum aestivum L., AABBDD)的重要基因资源，将黑麦优

异基因转移到普通小麦中，是小麦品种改良的有效途经之一。文章将四川地方品种蓬安白麦子(T. aestivum L., 

AABBDD) 与 秦 岭 黑 麦 (S. cereale cv. Qinling, RR) 杂 交 ， 染 色 体 自 动 加 倍 获 得 八 倍 体 小 黑 麦

CD-13(AABBDDRR)；通过顺序 FISH 和 GISH 分析，发现该八倍体小黑麦 1RS 端部与 7DS 的端部发生相互易

位，是一个携带 1RS-7DS.7DL 小麦–黑麦小片段易位染色体的八倍体小黑麦。利用八倍体小黑麦 CD-13 与四川

推广小麦品种川麦 42 杂交、连续自交，获得包含 60 个株系的 F5 群体；对 F5 群体的 58 个株系进行 GISH 和

FISH 分析发现，其中 13 个株系含有 1RS-7DS.7DL 小片段易位染色体。在这 13 个株系中，株系 811 染色体数

目为 2n=6x=42，是稳定的 1RS-7DS.7DL 小片段易位系；并且 1RS 特异分子标记和醇溶蛋白分析表明，1RS-7DS.7DL

易位染色体 1RS 小片段的断裂点位于分子标记 IB267-IAG95 之间，不包含编码黑麦碱蛋白的 Sec-1 位点；同时

1RS-7DS.7DL 小片段易位系的千粒重与川麦 42 相当，远远高于八倍体小黑麦 CD-13，对千粒重无负作用。因此，

1RS-7DS.7DL 小麦−黑麦小片段易位系可作为进一步深入研究 1RS 小片段上的优异基因及其遗传效应的重要材料。 

关键词: 小麦；黑麦；1RS-7DS.7DL；小片段易位 
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Abstract:  Rye (Secale cereale L., RR) is a valuable genetic resource for the improvement of common wheat (Tri-

ticum aestivum L., AABBDD). Transferring alien rye genes into wheat by distant hybridization and automatic chro-
mosome doubling is an important and efficient method to boost agronomic traits, disease resistance and widening the 
gene pool in wheat. In this study, an octoploid triticale CD-13 (AABBDDRR) was obtained via automatic chromo-
some doubling by crossing landrace Penganbaimaizi (T. aestivum L., AABBDD) and rye “Qinling rye” (S. cereale cv. 
Qinling, RR). GISH and FISH analyses indicated that CD-13 contained a 1RS-7DS.7DL wheat-rye small segment 
translocation chromosome. In order to transfer the 1RS-7DS small segment translocation into hexaploid wheat, 58 
lines of the F5 inbred population from the cross CD-13 x Chuanmai 42 were screened for rye chromosome seg-
ments by GISH and FISH analyses. The results showed that 13 lines contained the 1RS-7DS.7DL small segment 
translocation chromosome by reciprocal translocation between 1RS and 7DS. These translocation lines carrying 1RS 
small rye alien segment were tested for the translocation breakpoints and the presence of a storage protein locus Sec-1. 
The Sec-1 locus was absent in the line 811, a stable 1RS-7DS.7DL small segment translocation line. The transloca-
tion breakpoint of 1RS-7DS.7DL of this line was located in the interval of IB267-IAG95 around the telomere of 
1RS chromosome. Thousand-kernel weight of the line 811 was much higher than the parent CD-13, but not signifi-
cantly different from Chuanmai 42. This indicated that 1RS-7DS.7DL small segment translocation had no negative 
effect on thousand-kernel weight in the genetic background of Chuanmai 42. The line with 1RS-7DS.7DL transloca-
tion chromosomes can be used as a new genetic material for further studies of valuable genes and their genetic effect 
on 1RS small segment. 

Keywords: wheat; rye; 1RS-7DS.7DL; small segment translocation 

黑麦(Secale cereale L., 2n=2x=14, RR)携带大量
抗病、抗逆、高产等优良基因[1~6]，是普通小麦(Triticum 
aestivum L., 2n=6x=42, AABBDD)遗传改良的重要
基因资源。通过小麦–黑麦远缘杂交，一些黑麦的染
色体或染色体片段已被导入普通小麦，特别是黑麦

1R 染色体短臂(1RS)的导入，为普通小麦的改良做
出了巨大贡献[7~13]。黑麦 1RS携带抗虫、抗条锈病、
叶锈病、秆锈病、白粉病以及提高产量和环境适应

性的基因[14~21]，过去几十年来一直被育种家广泛应

用。截至目前，鉴定出的小麦–黑麦易位系超过 16
个 [8,22,23]，其中，常用的小麦–黑麦易位系主要是
1RS.1AL、1RS.1BL、1RS.1DL[9,15,20,23~25]，其中利用

1RS.1BL易位系育成的高产、抗病的推广品种最多[9,26]。 
然而，由于 1RS.1BL易位系白粉病、条锈病抗

性的逐渐丧失，及其 Sec-1(黑麦碱)基因会显著降低
小麦品质[27,28]，从而限制了 1RS 导入系在小麦改良
中的应用。近年来，研究者已利用不同来源的 1RS
创制了新的抗病易位系，一定程度上解决了抗病性

丧失的问题[29, 30]；通过各种手段，也获得了一批黑

麦碱基因缺失的小麦–1RS易位系。Lukaszewski[31,32]

和 Anugrahwati 等[33]通过各种 1RS.1BL 易位系间部
分同源重组和遗传操作，获得了黑麦碱基因缺失的

1RS-1BS.1BL小片段改良重组体；Masoudi-Nejad等[34]

利用杀配子系统成功将小片段 1RS易位到小麦 2A、
2D、3D、5D和 7D染色体，并产生了 Sec-1位点缺
失的 1RS-5DL.5DS、1RS-3DL.3DS和 1RS-7DS.7DL
小麦–黑麦非部分同源小片段易位染色体，其 1RS
小片段来源于黑麦 Imperial。目前，由于受遗传补偿
效应的影响，育种应用效果较好的小麦–黑麦易位通
常发生在部分同源群间，而非部分同源易位在小麦

育种上应用的相关报道很少。 
本研究利用四川地方品种蓬安白麦子(T. aesti-

vum L., AABBDD)与秦岭黑麦(S. cereale cv. Qinling, 
RR)杂交、染色体自动加倍获得 1 份八倍体小黑麦
CD-13(AABBDDRR)。通过顺序荧光原位杂交
(Fluorescence in situ hybridization, FISH)和基因组原
位杂交(Genomic in situ hybridization, GISH)分析，发
现该八倍体小黑麦 1RS端部与 7DS的端部发生相互
易位，产生了 1RS-7DS.7DL 小麦–黑麦非部分同源小
片段易位染色体。本研究利用八倍体小黑麦 CD-13
与四川推广品种川麦 42 杂交并自交，将 1RS-7DS
小麦–黑麦小片段易位成功转入到小麦品种川麦 42
中。利用 GISH、FISH 技术和分子标记技术鉴定
CD-13/川麦 42 F5群体中的 1RS-7DS.7DL小麦–黑麦
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小片段易位染色体，通过对 F5中含有 1RS-7DS.7DL
小麦–黑麦小片段易位染色体株系千粒重的分析，初
步探讨该非部分同源小片段易位对千粒重的影响，

为进一步利用 1RS-7DS.7DL易位染色体进行普通小
麦遗传改良奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

八倍体小黑麦 CD-13 是 1993-1995 年由蓬安白
麦子与秦岭黑麦杂交，自动加倍和结实后获得。本

研究以八倍体小黑麦CD-13为母本，川麦 42为父本，
杂交后再连续自交至 F5代，获得包括 60 个株系的
F5群体；对其中 58个发芽正常的株系(每个系 10粒
种子)分别进行 GISH和 FISH分析。 

1.2  方法 

1.2.1  原位杂交 

采用 GISH和 FISH的方法对所有材料的根尖细
胞中期染色体进行分析鉴定。根尖细胞中期染色体

的制备、探针标记方法和原位杂交程序按照 Han等[35]

描述的方法。GISH分析中，用秦岭黑麦基因组 DNA
作探针。此外，用重复序列 pTa-535 [36]和 pSc119.2[37]

为探针进行 FISH 分析。八倍体小黑麦 CD-13 采用
顺序 FISH 和 GISH 分析方法，先进行 FISH，褪色
后再进行 GISH。 

1.2.2  1RS 染色体分子标记分析  

采用 CTAB方法，提取八倍体小黑麦 CD-13、蓬
安白麦子、秦岭黑麦、川麦 42及 F5代的 58个株系
的幼嫩叶片 DNA。利用黑麦 1RS特异分子标记及编
码黑麦碱的 Sec-1位点的标记 SEC-1和 SEC-1b[38~42]，

检测携带 1RS染色体臂或片段的株系及其亲本八倍
体小黑麦 CD-13和川麦 42，分析 1RS-7DS.7DL中小
片段易位的断裂点。分子标记由宝生物公司(Takara 
Biotechnology (Dalian) Co., Ltd)合成，标记序列见表
1。黑麦 1RS 特异分子标记的 PCR 反应体系及程序
参照 Lei 等[38]的方法，特异标记 SEC-1 和 SEC-1b
的 PCR 反应体系及程序分别参照 Masoudi-Nejad[34]

和张立平等[41]的方法。 

1.2.3  醇溶蛋白的酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳(A-PAGE)
分析 

采用 1986 年 ISTA 颁布的酸性聚丙烯酰胺凝胶 

表 1  黑麦 1RS 染色体上的特异分子标记 

序号 标记 序列(5′→3′) 
参考 
文献 

1 IB267 F:GCAAGTAAGCAGCTTGATTTAGC 
R:AATGGATGTCCCGGTGAGTGG [39] 

2 IAG95 F:CTCTGTGGATAGTTACTTGATCGA 
R:CCTAGAACATGCATGGCTGTTACA [39] 

3 P6M12-P  F:GTACTAGTATCCAGAGGTCACAAG  
R: CAGACAAACAGAGTACGGGC [39] 

4 ORA012 F:GCACTGTGGTGCACTGAGTT  
R:GAACTCCACCACCTCCTTGA [40] 

5 SEC-1 F:CTATTAGTTCGAAAAGCTTATGA 
R:GCATATGACTCAAATTATTTTTT [34] 

6 NOR F:GCATGTAGCGACTAACTCATC  
R:CCCAGTTTTCCATGTCGC [41] 

7 ORA001 F:TCCGCTCTTCGTGCTCCC 
R:GCATCCCCTCTTTCGTCTTCATC [40] 

8 ORA003 F:GG AAATGCCAACGCGGATCAC  
R:GCCTGCTCTATGCCGACAC [40] 

9 ORA004 F:TTGAATGGCTCCAAAGGAAC 
R:TTACGGACGCATTTGTCT [40] 

10 ORA006 F:CATGGGATCGCTCTCGAAGAAC  
R:TCGAAGCCCAAGCAATATCACAC [40] 

11 ORA007 F:CGCATCGACAAGCTCGTAACC  
R:TGTGCCCCAATCACGTATTCATC [40] 

12 SEC-1b F:GTTTGCTGGGGAATTATTTG, 
R:TCCTCATCTTTGTCCTCGCC [42] 

 
电泳(pH3.2)标准程序检测供试材料的黑麦碱蛋白，
在此基础上凝胶溶液和染色液的比例略有改动。凝

胶溶液配置比例为：10%的丙烯酰胺，0.4%的亚甲
基丙烯酰胺，6%的尿素，0.1%抗坏血酸和 0.004%
硫酸亚铁；染色液配置比例为：10%的三氯乙酸和
4%考马斯亮蓝 R-250。 

1.2.4  千粒重测定 

2012、2013 两年在成都种植 CD-13/川麦 42 群
体及其亲本 CD-13、川麦 42、蓬安白麦子、秦岭黑
麦。按照随机区组设计，2次重复，每个株系种植 1
行，行长 1.5 cm，行距 20 cm，采用免耕、条沟点播、
细土盖种栽培方式。通过定苗使不同株系的基本苗

数一致，播前和苗期进行化学除草，中后期施药防

治蚜虫，收获后测千粒重。 

2  结果与分析 

2.1  八倍体小黑麦 CD-13中的小片段易位鉴定 

采用顺序 FISH(图 1A)和 GISH(图 1B)的方法分
析八倍体小黑麦 CD-13，以 pTa-535[36]和 pSc119.2[37]

为探针进行 FISH分析；以秦岭黑麦基因组 DNA为 
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图 1  八倍体小黑麦 CD-13 根尖中期细胞的 FISH(A)和 GISH(B)分析 
A：以 pTa-535(红)和 pSc119.2(绿)为探针进行 FISH 分析；B：以秦岭黑麦基因组 DNA(红)为探针进行 GISH 分析。短箭头所指为
1RS-7DS.7DL易位染色体，长箭头所指为 7DS-1RS.1RL易位染色体。 

 
探针，中国春基因组 DNA 为封阻进行 GISH 分析。
结果表明，八倍体小黑麦 CD-13 染色体数目为 56，
包括 42条小麦染色体和 14条黑麦染色体(图 1)；其
中，2对染色体发生小麦–黑麦染色体易位。八倍体
小黑麦 CD-13中的 1RS端部与 7DS的端部位置发生
相互易位，即 7D染色体上 7DS端部与 1RS端部易
位(1RS-7DS.7DL)，1R染色体上 1RS端部与 7DS端
部易位(7DS-1RS.1RL)(图 1)。 

2.2  小片段易位的遗传转育 

选取八倍体小黑麦 CD-13 与川麦 42 杂交 F5代

群体中的 58 个发芽正常的株系用于 GISH 和 FISH
分析。结果发现，22 个株系含有黑麦染色质(表 2)，
所占比例为 37.9%；其中，10 个株系染色体数目为
42，1 个株系染色体数目为 41，4 个株系染色体数
目为 43，6 个株系染色体数目为 44，1 个株系染色
体数目为 45。 
含有黑麦染色质的 22个株系中，7个株系含有整

条黑麦染色体，2个株系含有 1对 1RS.wheat?(未知小
麦染色体)易位染色体，13 个株系含有 1RS-7DS.7DL
易位染色体，所占比例分别为 12.07%、3.45%、
22.41%。含有整条黑麦染色体的 7 个株系中，1 个
株系含有 1 对 4R染色体，1 个株系含有 1 对 6R染
色体，1 个株系含有 1条 6R染色体，1 个株系含有
1 对 7R 染色体，1 个株系含有 1 对 4R 染色体和 1
条 7R染色体，1个株系含有 1条 1RL染色体臂和 1
条 7R染色体，1 个株系含有 1 条未知黑麦染色体。 

对于 7个含有黑麦整条染色体和 2个含有 1RS.wheat? 
染色体的株系将进一步鉴定后再做详细分析。 
 
表 2  八倍体小黑麦 CD-13/川麦 42 F5群体中含有黑麦

染色质的株系 

编号 染色体数目 含黑麦染色质的类型 

765 42 1条 1RS-7DS.7DL  

766 42 1对 1RS.wheat? 

769 42 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

770 41 1条 1RS-7DS.7DL，1条 1RS.wheat? 

772 42 1对 1RS.wheat? 

774 44 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

775 42 1条 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

776 44 1对 4R 

777 43 1对 1RS-7DS.7DL，1条 7DS-1RS.1RL 

780 42 1对 6R 

782 44 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

787 42 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

799 42 1条 1RS-7DS.7DL 

800 43 1条 1RS-7DS.7DL，1条 7DS-1RS.1RL 

801 44 1对 7R 

807 43 1条未知黑麦染色体 

811 42 1对 1RS-7DS.7DL 

812 43 1条 6R 

816 44 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

817 42 1对 1RS-7DS.7DL，1对 7DS-1RS.1RL 

818 45 1对 4R，1条 7R  

821 44 1条 1RL，1条 7R  
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含有 1RS-7DS.7DL易位染色体的 13个株系中，
6 个株系含有 1 对 1RS-7DS.7DL 染色体和 1
对 7DS-1RS.1RL染色体(图 2A)；1个株系含有 1对
1RS-7DS.7DL 染色体(图 2B)；2 个株系仅含有 1 条
1RS-7DS.7DL染色体(图 2C和 2D)；1个株系含有 1
对 1RS-7DS.7DL 染色体和 1 条 7DS-1RS.1RL 染色
体；1 个株系含有 1 条 1RS-7DS.7DL 染色体和 1
对 7DS-1RS.1RL 染色体； 1 个株系含有 1 条
1RS-7DS.7DL 染色体和 1 条 7DS-1RS.1RL 染色体；
1 个株系含有 1 条 1RS-7DS.7DL 染色体和 1 条
1RS.wheat? 易位染色体。以上携带 1RS-7DS.7DL
小片段易位染色体的株系中， 3 个株系仅含
1RS-7DS.7DL易位染色体，其中 765(图 2C)和 799(图
2D)株系染色体数目为 42，含 1条 1RS-7DS.7DL易
位染色体；编号为 811 的株系染色体数目为 42(图
2B)，含 1 对 1RS-7DS.7DL 易位染色体，是纯合的
1RS-7DS.7DL 易位系。由此表明，八倍体小黑麦

CD-13 携带的 1RS-DS.7DL 小片段易位染色体被成
功转入六倍体普通小麦中，并且能够稳定遗传。 

2.3  1RS-7DS.7DL易位染色体中 1RS断裂点分析 

利用 A-PAGE 对 CD-13/川麦 42 F5群体中含有

1RS染色体臂或片段的 15个株系及亲本进行醇溶蛋
白分析，发现 F5群体中 765、799 和 811 株系及亲
本蓬安白麦子、川麦 42不含ω区域的黑麦碱蛋白的
3条带，秦岭黑麦、CD-13及其他 12个株系均含有
黑麦碱蛋白的 3条带(图 3，表 3)。由此表明，765、799
和 811株系黑麦碱蛋白缺失。 
进一步利用黑麦 1RS染色体上的特异分子标记

及编码黑麦碱的 Sec-1位点的特异标记，对含有 1RS
染色体臂或片段的 15个株系及亲本进行基因型分析。
结果发现，对分子标记 IB267，15个系均有 250 bp条
带，蓬安白麦子和川麦 42则无扩增产物(图 4，表 3)；
编码黑麦碱的 Sec-1位点的 SEC-1和 SEC-1b标记以 

 

 
 

图 2  八倍体小黑麦 CD-13/川麦 42 F5 代中的染色体易位 
以秦岭黑麦基因组 DNA(红)、pTa-535(红)和 pSc119.2(绿)为探针进行原位杂交，染色体用 DAPI 染色(蓝)。箭头示易位染色体，短箭
头所指为 1RS-7DS.7DL，长箭头所指为 7DS-1RS.1RL。A：株系 769，2n=42，含 1 对 1RS-7DS.7DL 和 1 对 7DS-1RS.1RL 易位染色
体；B：株系 811，2n=42，含 1对 1RS-7DS.7DL易位染色体；C：株系 765，2n=42，含 1条 1RS-7DS.7DL易位染色体；D：株系 799，
2n=42，含 1条 1RS-7DS.7DL易位染色体。 
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图 3  CD-13/川麦 42 F5群体中部分株系及亲本的醇溶

蛋白 A-PAGE 分析 
1：蓬安白麦子；2：秦岭黑麦；3：CD-13；4：川麦 42。 
 
及 IAG95等 9个分子标记，仅 765、799和 811及亲
本蓬安白麦子、川麦 42 无扩增带，其他 12 个系和 

亲本秦岭黑麦、八倍体小黑麦CD-13均有扩增带(图 4，
表 3)。由此表明，765、799和 811与蓬安白麦子和
川麦 42一样，编码黑麦碱蛋白的 Sec-1位点缺失，
且 1RS-7DS.7DL 染色体中小片段易位的断裂点在
1RS染色体端部标记 IB267-IAG95之间(图 5)。 

2.4  小片段易位对千粒重的影响 

2012、2013 两年千粒重分析发现，CD-13、秦
岭黑麦和蓬安白麦子千粒重较低，分别为 23.2 g、
23.9 g、27.3 g，川麦 42千粒重较高，为 48.0 g；13
个携带 1RS-7DS.7DL 小麦–黑麦小片段易位染色体
的株系平均千粒重变幅在 37.0-51.5 之间(表 4)，均
高于 CD-13。含有 1对 1RS-7DS.7DL染色体的纯合
易位系 811平均千粒重为 47.8 g，远远高于 CD-13，
与川麦 42 千粒重差异不显著；仅含有 1 条
1RS-7DS.7DL染色体的 2个株系 765和 799平均千
粒重分别为 48.3 g、51.5 g，比川麦 42分别增加 0.3 g、
3.5 g；而既含有 1RS-7DS.7DL染色体，又含有 7DS- 
1RS.1RL染色体的株系千粒重普遍较低(表 4)。由此
表明，1RS-7DS小麦–黑麦非部分同源小片段易位对
千粒重无负作用。 

 
表 3  含有 1RS 染色体片段的 15 个株系及其亲本的 DNA 标记和 SEC1 蛋白检测 

株系 
DNA标记 蛋白标记 

IB267 IAG95 P6M12-P ORA012 NOR ORA001 ORA003 ORA004 ORA006 ORA007 SEC-1 SEC-1b A-PAGE 

765 + – – – – – – – – – – – – 

766 + + + + + + + + + + + + + 

769 + + + + + + + + + + + + + 

770 + + + + + + + + + + + + + 

772 + + + + + + + + + + + + + 

774 + + + + + + + + + + + + + 

775 + + + + + + + + + + + + + 

777 + + + + + + + + + + + + + 

782 + + + + + + + + + + + + + 

787 + + + + + + + + + + + + + 

799 + – – – – – – – – – – – – 

800 + + + + + + + + + + + + + 

811 + – – – – – – – – – – – – 

816 + + + + + + + + + + + + + 

817 + + + + + + + + + + + + + 

蓬安白麦子 – – – – – – – – – – – – – 

秦岭黑麦 + + + + + + + + + + + + + 

CD–13 + + + + + + + + + + + + + 

川麦 42 – – – – – – – – – – – – – 

注：+表示有扩增产物；–表示无扩增产物。 
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图 4  CD-13/川麦 42 F5 群体中部分株系 1RS 染色体

及编码黑麦碱 Sec-1 位点的特异标记 PCR 扩增

产物分析 
1：蓬安白麦子；2：秦岭黑麦；3：CD-13；4：川麦 42。 

 

 
 

图 5  1RS-7DS.7DL 小片段易位染色体在 1RS 染色体

上的断裂点 
标记在 1RS染色体臂上的位置根据前人的图谱[34,38,39]。染色体左

边为标记，右边箭头所示为断裂点的位置。 

 
 

3  讨  论 

目前，黑麦的许多抗病、抗逆、高产和广适等 

表4  含有1RS-7DS.7DL小片段易位染色体株系的千粒重比较 

株系 易位类型 2012年 2013年 平均 
比川麦

42增加
率(%) 

765 1条 1RS-7DS.7DL 47.0 49.5 48.3 0.6 

769 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

37.3 39.1 38.2 –20.4 

770 
1条 1RS-7DS.7DL 
1对 1RS.wheat? 

46.0 47.7 46.9 –2.3 

774 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

45.1 46.7 45.9 –4.4 

775 
1条 1RS-7DS.7D 
1对 7DS-1RS.1RL 

40.7 43.5 42.1 –12.3 

777 
1对 1RS-7DS.7DL 
1条 7DS-1RS.1RL 

35.8 38.6 37.2 –22.5 

782 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

36.4 37.5 37.0 –22.9 

787 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

40.3 42.8 41.6 –13.3 

799 1条 1RS-7DS.7DL 48.8 54.2 51.5 7.3 

800 
1条 1RS-7DS.7DL 
1条 7DS-1RS.1RL 

45.4 47.3 46.4 –3.3 

811 1对 1RS-7DS.7DL 46.6 48.9 47.8 –0.4 

816 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

35.7 38.3 37.0 –23.0 

817 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

47.5 53.1 50.3 4.8 

CD-13 
1对 1RS-7DS.7DL 
1对 7DS-1RS.1RL 

22.7 23.6 23.2 –51.7 

川麦 42 – 46.5 49.4 48.0 – 

秦岭黑麦 – 23.2 24.5 23.9 –50.2 

蓬安白麦子 – 26.4 28.2 27.3 –43.1  

 

优异基因已转移到栽培小麦中，育成的携带小麦–黑麦
易位的小麦品种已大面积推广和育种应用 [7~13]。但

是，已鉴定出的小麦–黑麦易位类型中，有关 1RS-7DS
易位类型的报道较少。亓增军等[43,44]利用染色体 C
带和 FISH 技术鉴定六倍体普通小麦矮孟牛种质资
源时，发现矮孟牛 II、IV、V、VI 型携带一种新型
的 1RS.7DS和 1BL.7DL复杂易位，这种复杂易位是在
普通小麦杂交过程中，1RS.1BL易位染色体与小麦 7D
染色体发生相互易位产生的，其 1RS 来源于黑麦
Petkus，易位类型为着丝粒断裂的易位。Masoudi- 
Nejad 等[34]利用杀配子系统将 1RS 小片段导入了小
麦 7D染色体，创制了不含黑麦碱基因的 1RS-7DS.7DL
小麦–黑麦小片段易位系，其 1RS 小片段来源于黑麦
Imperial。本研究 1RS-7DS.7DL 易位染色体也不含
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黑麦碱基因，其断裂点在 1RS染色体臂端部 IB267- 
IAG95标记区间；该易位染色体中的 1RS小片段来
源于秦岭黑麦，与前人创制的 1RS-7DS.7DL 小麦–
黑麦小片段易位系以及我国目前广泛使用的 1RS及
1RS.1BL易位系的来源均不同。 
本研究获得的八倍体小黑麦 CD-13结实率 90%

以上，育性较好，穗子长，穗粒数多，但千粒重低；

经多年白粉病和条锈病鉴定发现，高抗白粉病、成

株期高抗条锈病，其抗病基因的来源与位置正在深

入研究。2012和 2013年连续两年对 CD-13/川麦 42 
F5 群体及其亲本进行千粒重测定，发现纯合易位系

811平均千粒重为 47.8 g，远远高于 CD-13，与川麦
42千粒重差异不显著；仅含有 1条 1RS-7DS.7DL染
色体的 2 个株系(765 和 799)平均千粒重比川麦 42
分别增加 0.3 g和 3.5 g；而既含有 1RS-7DS.7DL染
色体，又含 7DS-1RS.1RL染色体的株系千粒重普遍
较低，可能是受 7DS-1RS.1RL染色体的影响。前人
研究表明 1RS染色体携带大量提高产量、产量构成
因子及环境适应性的基因[15,18]，其端部大约 15%的
片段也携带大量与生根能力和根的形态学性状相关

的基因[45]。本研究创制的纯合 1RS-7DS.7DL易位系
(811)中的 1RS端部小片段对千粒重无负作用，但其
是否也携带可提高产量，增加根生物产量等基因，

需进一步研究证明。 
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