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摘  要 : 大赖草高抗小麦赤霉病, 将大赖草抗性基因导入普通小麦, 对创新小麦赤霉病抗性种质有重要意义。为

了获得普通小麦-大赖草抗赤霉病易位系，采用 12 00 R 60Co-γ 射线处理小麦-大赖草二体附加系 DA7Lr 花粉, 授

予已去雄的普通小麦中国春，对其后代 (M1) 种子根尖细胞有丝分裂中期染色体进行 GISH 分析，获得了 1 株具

有 1 条普通小麦-大赖草易位染色体的植株，让其自交，对自交后代中具有 2 条易位染色体植株的花粉母细胞减

数分裂中期 I 进行观察，发现 2 条易位染色体形成了稳定的棒状二价体，表明该植株为纯合体。利用顺序 GISH-

双色 FISH 分析，结合小麦 D 组专化探针 Oligo-pAs1-2 和 B 组专化探针 Oligo-pSc119.2-2，进一步鉴定出该普通

小麦-大赖草易位系为 T6DL·7LrS，该易位系的育成也为小麦赤霉病遗传改良提供了新种质。 
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Molecular and cytogenetic identification of Triticum 
aestivum-Leymus racemosus translocation line T6DL·7LrS 
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Abstract:  Leymus racemosus had a high resistant capacity to wheat scab (Fusarum head blight). The transfer of scab 
resistant gene from L. racemosus to Triticum aestivum is of great significance for broadening the germplasm of wheat 
resistance. To obtain Triticum aestivum-Leymus racemosus translocation line with scab resistance, we irradiated the pollen of 
T. aestivum-L. racemosus disomic addition line DA7Lr by 60Co-γ-rays 1 200 R (100 R/min) prior to pollinating to 
emasculation T. aestivum cv. Chinese Spring. One plant with one translocation chromosome was detected in the M1 by GISH. 
The plant with one translocation chromosome was self-pollinated, and at meiotic metaphase I its progenies with two 
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translocation chromosomes were analyzed for chromosome pairing behavior in their pollen mother cells (PMCs). One rod 
bivalent was observed at meiotic metaphase I, indicating that the plant with two translocation chromosomes was one 
translocation homozygote. Sequential GISH-FISH analysis, using Oligo-pAs1-2 and Oligo-pSc119.2-2 as probe, translocation 
line was confirmed as T6DL·7LrS. The translocation line had higher resistance to wheat scab and feasibility to be used as a 
new source in wheat breeding resistant to scab disease. 

Keywords:  Triticum aestivum, Leymus racemosus, translocation line, molecular and cytogenetics 

大赖草  (Leymus racemosus ， 2n=4x=28 ，

NsNsXmXm) 又称巨大冰麦草、大穗滨麦草，是

禾本科赖草属草本植物，主要分布于北半球寒温

带，在我国主要分布于新疆维吾尔自治区[1]、内

蒙古自治区[2]的沙地和沙丘上。大赖草作为小麦

的近缘野生物种，具有抗寒、抗旱、耐盐碱、抗

小麦三锈 (秆锈、条锈、叶锈)、赤霉病、黄矮病

及根腐病等生物和非生物胁迫[3-5]，是一种优异的

小麦育种基因资源。 

Mujeeb-Kazi 等 [6]成功获取普通小麦和大赖

草的杂交种，并证明其高抗赤霉病。南京农业大

学农业部作物细胞遗传重点实验室从 1983 年开

始将大赖草的有益基因导入普通小麦的研究，获

得了一批异附加系，并从中筛选出了具有较高赤

霉病抗性的普通小麦–大赖草异附加系 AddLr.2”、

AddLr.7”和 AddLr.14”[7]。Qi 等[8]证明了 Lr.2 和

Lr.14 分别属于小麦的第 7 和第 5 部分同源群。为

了减少大赖草整条染色体给普通小麦带来的冗余

基因，遗传育种工作者采用了电离辐射、杀配子

和 Ph 基因等方法创造易位系，以减少不利基因对

普通小麦农艺性状造成的不良影响。刘文轩等[9]

利用电离辐射大赖草单体异附加系 Lr.7 而得到了

易位系 T02 和 T08。王林生等[10]通过 60Co-γ 射线

处理小麦-大赖草二体附加系 DA5Lr 雌配子，获

得 了 普 通 小 麦 - 大 赖 草 染 色 体 相 互 易 位 系

T7DS·5LrL/T5LrS·7DL；崔承齐等[11]通过电离辐射

得到了 T7BS·7Lr#1S 和 T2AS·2AL-7Lr#1S 易位系。 

本研究在此基础上，通过电离辐射异附加系

DA7Lr 的花粉创造普通小麦-大赖草易位系，利用

荧光原位杂交、分子标记技术和赤霉病抗性鉴定

等技术，对辐射后代进行鉴定，筛选出抗赤霉病

的普通小麦–大赖草易位系，为小麦抗赤霉病育种

提供新的基因资源。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

利用 60Co-γ 射线 (剂量 1 200 Rad，剂量率 

100 Rad/min) 照射普通小麦–大赖草二体异附加

系 DA7Lr 开花期麦穗，辐射花粉与普通小麦中国

春杂交，让其后代种子自交，鉴定出纯合易位系。

抗赤霉病对照品种苏麦 3 号和感赤霉病品种中国

春由河南科技大学农学院小麦遗传育种研究室引

进保存。 

荧光原位杂交所用的两种小麦专化寡核苷酸

重复序列的探针 Oligo-pAs1-2 (Tamra-5′-CATTT 

CATCCACATAGCATGTGCAAGAAATTTGAGAG 

GGTTACGGCAAAAACTGGAT-3′)和 Oligo-pSc119.2- 

2 (6-FAM-5′-TTCCACGATTGACGATTCCG GGG 

GTGCGTTTACGTGTCCGTCGTC-3′) 由 上 海 英

骏生物科技有限公司合成，荧光素 Fluorescein- 

l2-dUTP 和 CY3-dUTP 也由该公司提供。 

1.2  染色体制片 

1.2.1  根尖细胞有丝分裂中期 

将小麦种子放入垫有湿滤纸的培养皿内发根

(23 )℃ ，待根长至 1.0−2.0 cm 时，剪取 1−2 条种

子根在冰水中处理 20−24 h。用 3 份无水乙醇 1∶ 份

冰醋酸固定液固定，4 ℃冰箱中保存 3 d 后于 45%

醋酸中进行根尖压片，相差显微镜下染色体观察，

放入−70 ℃冰箱或液氮中冷冻揭去盖玻片，脱水

备用。 



 
 

张雅莉 等/普通小麦-大赖草易位系 T6DL·7LrS 的分子细胞遗传学鉴定 
 

 

☏：010-64807509 ：cjb@im.ac.cn 

1825

1.2.2  花粉母细胞减数分裂中期Ⅰ 

挑取处于减数分裂中期Ⅰ的花药，用 3 份无

水乙醇 1∶ 份冰醋酸固定液固定，按根尖细胞有

丝分裂中期制片方法压片。 

1.3  染色体 C-分带和荧光原位杂交 

参照 Gill等[12]的方法进行染色体 C-分带。荧

光原位杂交参照 Mukai 等[13]的方法稍加修改进

行。参照 Zhang 等[14]的方法顺次原位杂交，首

先以大赖草基因组 DNA 为探针进行基因组原位

杂交，通过 SPOT CCD (Charge coupled device) 

获取 FISH 图像，然后将信号洗脱，再以红色荧

光 标 记 Oligo-pSc119.2-2 和 绿 色 荧 光 标 记

Oligo-pAs1-2 为探针进行双色荧光原位杂交，用

DAPI (4ʹ,6-diamidino-2-phenylindole，DAPI) 染

色，用 SPOT CCD (Charge coupled device) 获取

图像。图像结果参照 Tang 等[15]的标准图谱进行

分析。 

1.4  分子标记鉴定 

植物 DNA 提取参照 Sharp[16]的 SDS 法。采

用 10 μL PCR 反应体系，模板 DNA 20 ng、     

1.5 mmol/L MgCl2、 1× 缓冲液、 200 mmol/L 

dNTPs、终浓度各为 0.2 μmol/L 的左右引物、0.5 U 

Taq DNA 聚合酶。PCR 反应程序为：94 ℃预变性

3 min；94 ℃变性 30 s，50−60 ℃退火 40 s，72 ℃

延伸 50 s，34 个循环；72 ℃延伸 10 min，4 ℃保

存。扩增产物经 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，

硝酸银染色后照相分析。 

1.5  赤霉病抗病性鉴定 

抗性鉴定在河南科技大学开元校区农场进

行，试验按照随机区组设计。采用王裕中等 [17]

的单花滴注法接种禾谷镰刀菌 (菌种由河南科技

大学林学院植物病理系徐建强博士提供)，接种后

早晚两次喷雾，保证禾谷镰刀菌的发病湿度。

2015−2017 年连续 3 年均使用编号为 LHLY-2 高

强毒菌株分生孢子悬浮液。每小区接种 10 穗，

接种 21 d 后，调查接种穗的发病小穗数和总小穗

数，计算病小穗率。病小穗率 (%)=(病小穗数/总

小数)×100。调查结果采用 Spss 软件进行统计   

分析。 

2  结果与分析 

2.1  易位系 T6DL·7LrS 的分子细胞学鉴定 

采用剂量 1 200 Rad 60Co-γ 射线  (剂量率  

100 Rad/min) 照射普通小麦-大赖草二体异附加

系 DA7Lr 开花期麦穗，将辐射附加系的花粉授予

已去雄普通小麦中国春，对其后代种子进行荧光

原位杂交 (FISH) 分析，发现一株编号为 NGH-02

单株具有 1 条普通小麦-大赖草易位染色体，从自

交后代种子中得到了 1 株含有 2 条易位染色体的

单株，根尖细胞有丝分裂中期染色体制片，相差

显微镜下观察并计数，2n=44。 

以绿色荧光标记大赖草基因组 DNA 并作为

探针，对 NGH-02 纯合单株根尖染色体制片进行

基因组原位杂交。结果显示，用荧光显微镜于

450−490 nm 激发光波长下可以观察到易位染色

体的大赖草片段有弥散的绿色荧光杂交信号，且

大赖草染色体端部有很强的杂交信号，易位的大

赖草染色体片段为 7Lr 整个短臂即 7LrS，易位

的小麦染色体片段为某小麦染色体的一个臂 

(图 1A)。因此可以判定该易位染色体是发生   

在大赖草 7LrS 与普通小麦染色体之间的整臂  

易位。 

为了进一步确定易位染色体中小麦染色体片

段的来源，将以大赖草基因组 DNA 为探针进行

基因组原位杂交的信号洗脱干净，再以红色荧光

标记的小麦 B 组专化探针 Oligo-pSc119.2-2 和绿

色荧光标记的小麦 D 组专化探针 Oligo-pAs1-2 进

行双色荧光原位杂交。原位杂交结果显示，在易

位小麦染色体臂上有 4 个明显的绿色 Oligo-pAs1-2

点状杂交信号，没有发现红色的 Oligo-pSc119.2-2

的杂交信号 (图 1B)。因此可以判断易位的小麦染
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色体片段应为 D 组染色体。参照 Tang[15]的原位杂

交图谱，与这一荧光杂交信号特征相似的小麦染

色体有 3D、4D、5D、6D 和 7D。3D 的短臂上有

4 个与易位染色体相似的杂交信号，但其短臂顶

端同时具有 Oligo-pSc119.2-2 的杂交信号，可排

除 3D 染色体；小麦 4D 和 5D 染色体长臂在着丝

粒处还有明显的 Oligo-pAs1-2 2 个点状杂交信号，

它们的长臂上有 6 个点状杂交信号，故二者也排

除。小麦 7D 染色体长臂上虽然有 4 个点状

Oligo-pAs1-2 杂交信号，但位于长臂的近端处相

距较近。而易位染色体的 4 点 Oligo-pAs1-2 杂交

信号，其中 2 点位于长臂近着丝粒处，另两点位

于长臂近端部 (图 1B 和图 2)，因此在小麦 D 染

色体中，只有 6D 染色体符合此特点。 

对其花粉母细胞减数分裂中期Ⅰ染色体行为

进行观察分析，发现 3 条易位染色体正常配对，

形成了稳定的棒状二价体 (图 3)，因此，该易位

系命名为 T6DL·7LrS。 

 

 
 

图 1  易位系 T6DL·7LrS 荧光原位杂交 (2n=44) 

Fig. 1  Fluorescence in situ hybridization (FISH) of translocation line T6DL·7LrS (2n=44). (A, B): sequential 
GISH-FISH of mitotic metaphase chromosomes. In panel A, L. racemosus genomic DNA was labeled with 
fluorescein-12-dUTP and visualized with green signals. In panel B, Oligo-pSc119.2-2 was labeled with Taram and 
visualized with red signals, and Oligo-pAs1-2 was labeled with 6-FAM and visualized with green signals. The arrows 
show translocation chromosomes. 

 

  
 
 

图 2  易位染色体 T6DL·7LrS 荧光原位杂交 

Fig. 2  C-banding and FISH of translocation 
chromosome T6DL·7LrS. The pictures from left to right 
show FISH 7Lr, FISH T6DL·7LrS, T6DL·7LrS with 
green Oligo-pAs1-2 and 6D with green Oligo pAs1-2.  

 
 

图 3  易位系 T6DL·7LrS 花粉母细胞减数分裂中期Ⅰ

染色体的荧光原位杂交 

Fig. 3  Chromosome FISH at M Ⅰ of PMC of 

translocation line T6DL·7LrS. In panel 3, L. racemosus 
genomic DNA was labeled with CY3-dUTP and 
visualized with red signals. The arrow shows the rod 
bivalent formed by a pair of translocation T6DL·7LrS.  
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2.2  易位系的分子标记鉴定 

根据小麦第 7 部分同源群不同区段的 EST 序

列合成了 81 对 EST-STS 引物。经多态性分析，

发现有 3 对引物在大赖草、DA7Lr 和易位系

T6DL·7LrS 上有特异扩增，它们分别是 BE591127、

BQ168298 和 BE591737，均定位在第 7 同源群的

7DS、7AS 和 7BS 上，扩增出的 3 条特异条带，

大小约 1 000 bp、1 733 bp 和 398 bp (图 4)。因   

此，可以利用这 3 对特异引物追踪大赖草染色  

体片段，鉴定含有该大赖草染色体片段的易位染

色体。 

2.3  易位系 T6DL·7LrS 的赤霉病抗性鉴定 

经过连续 3 年的赤霉病接种鉴定，结果表明，

易位系 T6DL·7LrS 的病小穗率显著低于感病亲本

中国春和感病对照绵阳 85-45，但稍高于抗病对照

苏麦 3 号 (表 1 和图 5)，表现出了较好的赤霉病

抗性。 

 
 

 
 

 
图 4  三对引物的 PCR 扩增结果 

Fig. 4  Amplification results of three pair of primers. 1: 
Chinese Spring; 2: Lr; 3: DA7Lr; 4: T6DL·7LrS. 

表 1  T6DL·7LrS 的赤霉病病小穗率 

Table 1  Evaluation of scab resistance of T6DL·7LrS (%) 
Material Identified in field 

2015 2016 2017 

T6DL·7LrS 7.69 8.86±5.33** 10.58±4.39** 

Sumai 3 3.90 6.35±3.12** 5.69±2.14** 

Chinese 
Spring 

35.27 39.58±7.96 30.90±8.92 

Mianyang 
85–45 

49.23 
56.32±11.26** 47.83±13.25**

** indicate significant difference at P<0.01 between the 
material and Chinese Spring. 

 

 
 

图 5  易位系 T6DL·7LrS 的赤霉病抗性鉴定 

Fig. 5  Evaluation of scab resistance of translocation 
line T6DL·7LrS. The pictures from left to right show 
T6DL·7LrS, Chinese Spring, Mianyang 85-45 and Sumai 3. 

3  讨论 

赤霉病是发生在温暖湿润麦区的一种灾难性

病害，是一个世界性难题[18]。近几年不断往长江

以北蔓延，并有明显扩展和加重趋势，仅河南省

小麦赤霉病发生面积达 100 万公顷之多。究其原

因是缺乏赤霉病抗性亲本，种质资源狭窄，仍大

多局限于苏麦 3 号、Frontana 等少数品种及其衍

生系，很难有突破性进展。2017 年国家农作物品

种审定委员会审定通过的 20 个半冬性小麦品种

及河南省审定通过的 27 个小麦品种全部高感赤

霉病，致使我国小麦主产区存在巨大的安全隐患。

因此，拓宽赤霉病育种遗传基础已成为育种工作
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者的当务之急。 

大赖草作为普通小麦的近缘野生植物，高抗

小麦赤霉病，早已引起研究者的高度重视。自 20

世纪 80 年代南京农业大学农业部作物细胞遗传

重点实验室选育出高抗赤霉病的普通小麦大赖草

异附加系以来，遗传育种工作者采用电离辐射、

杀配子染色体等方法创造了一批普通小麦-大赖

草易位系。刘文轩和杨宝军等[19-20]通过辐射 Lr.2

和 Lr.7 单体异附加系获得了易位系 NAU618 和

NAU601。袁建华等[21]采用杀配子染色体诱导方

法得到了 3 个易位系 T1DS.Lr7L、T4AL.4AS-Lr7S

和 T1BL-Lr2S，这些易位系对赤霉病均表现较好

的抗性，并在育种上进行了初步尝试。我们通过

电离辐射小麦–大赖草二体附加系 DA7Lr 花粉创

造出的普通小麦-大赖草易位系 T6DL·7LrS，初步

鉴定高抗小麦赤霉病，可以作为赤霉病抗性育种

的中间材料。 

尽管创造易位系的方法有多种，但电离辐射

是最常用和最有效的方法之一。从 Sears[22]采用电

离辐射获得小麦-小伞山羊草易位系以来，已创造

了许多具有外源有益基因的小麦新种质[23-28]，为

小麦育种发挥了重要作用。但由于电离辐射造成

染色体断裂重接完全是随机的，产生的易位染色

体补偿性往往较差，育种上直接利用还存在一定

困难。本研究获得的易位系 T6DL·7LrS，属于大

赖草 7Lr 短臂与 6D 长臂的整臂易位，补偿性存

在一定缺陷，同时也带入了大赖草的不利基因，

造成结实性较差、植株较高、生育期延迟、千粒

重较低等不良农艺性状，因此，可以在此易位系

的基础上，创造携带大赖草有益基因的小片段  

易位，尤其是中间插入易位已成为下一步研究的

目标。 

4  结论 

本研究采用电离辐射的方法创造普通小麦大

赖草易位系，并利用 GISH-FISH 双色荧光原位杂

交技术，鉴定出了易位系 T6DL·7LrS，并筛选出

了 3 个在易位系 T6DL·7LrS 上有特异扩增的

EST-STS 多态性标记 BE591127、BQ168298 和

BE591737，可有效追踪大赖草染色体片段。为赤

霉病抗病育种提供了新思路。 
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