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小麦胚乳醇溶蛋白组分的遗传研究
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摘 要 用酸性聚丙烯酞胺凝胶电泳
一 ,

研究了 对醇溶蛋白群 和 个组分在杂种

后代的遗传特点
。

用已知醇溶蛋白 等位基因 组成的标准品种鉴定了 个亲本 和 对
,

即 和
,

和
,

和
,

和
,

它们分别由同源群 和 组染色体短臂上的

和
一

位点编码 正反交 和 世代群体的遗传分析显示
,

每对醇溶蛋白 呈共显性遗传
,

由一个

等位位点支配
,

并观察到明显的基因剂量效应
。

个不同醇溶蛋白组分的遗传分析表明
,

个组分由显性单

基因控制
,

个组分则受控于两对等位基因
。

关扭词 醇溶蛋白 电泳
一

共显性 基因剂量效应 小麦

分类号

,

一

,

一 一 , 一 ,

一 一

, ,

一 ,

, ,

,

一

小麦醇溶蛋白是胚乳中的主要贮藏蛋白
,

约 占种子总蛋白的 左右
。

醇溶蛋白在组成

上以单体存在
,

具有高度的异质性和复杂性
。

在酸性电泳条件下
,

一个品种可分离出
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个左右的组分 带
,

在双向电泳下
,

有的品种可分离出多达 个左右的组分图
。

根据电泳谱上

不同带的位置
,

醇溶蛋白可分为
,

俘
, 下和 。 四种阁

。

不同的试验分析发现
,

某些醇溶蛋白带紧

密连锁
,

总是一起遗传
,

这些一起遗传的组分被称为醇溶蛋白群 ’
。

目前至少已鉴定出

个以上的不同 等位基因 〕。 通过对
‘

中国春
’

等非整倍体材料的分析
,

已确定醇溶

蛋白由第
,

同源群染色体短臂上的
一 , 一

位座编码困
。

大量研究表明
,

某些醇溶蛋白 和组分与小麦品质
、

抗病性
、

抗逆性或其他农艺性状

关系密切 , ’〕
。

因此
,

弄清醇溶蛋白的遗传特点对小麦品质改良具有重要意义
。

目前
,

虽然对醇

溶蛋白控制基因进行了染色体定位
,

但对不同组分在杂种后代的遗传规律还不太清楚
,

迄今报

道的结果存在较大差异 〔卜
‘“」。 特别是对一些利用标准品种鉴定出来的 的遗传模式还缺

乏系统研究
。

我国在这方面还未开展深人研究
。

本文拟通过正反交组合
,

世代的分析
,

探

讨醇溶蛋白 和不同组分的遗传模式
,

为加快小麦品质改良奠定理论基础
。

材料与方法

供试材料为以下正反交组合的亲本及
, ,

世代种子 又 和 义

。

胚乳醇溶蛋白的分离与表征参照 和 一 ’‘〕方法并作一些修

改
。

单粒种子粉碎后用 拌 乙醇在室温条件下提取
,

离心后上清液倒人另一小管

中
,

加人等体积 约 拌 含有 甘油和甲基绿的乳酸铝缓冲液
,

摇匀后即可用于电泳
。

凝

胶液配方为 含丙烯酞胺
, ‘一

甲叉双丙烯酞胺
,

抗坏血酸
· ,

硫酸亚

铁
,

乳酸铝
,

乳酸
,

甘油 调至
。

电极缓冲液组成为
·

乳酸铝
,

乳酸稀释至 调
。

电泳槽采用 国产
一

垂直槽
,

样 品用量 拌 ,

在 条件下 温度不超过

电泳约
。

然后凝胶用 三氯乙酸 固定
,

再用含有 考马斯亮

蓝 的 染色液染色
,

清洗退色后对凝胶进行鉴定
、

统计或照相
。

利用 〕的醇溶蛋白 最新命名和一套已知 组成的标准品种
, , , , , , ,

等 鉴定亲本及杂种后代醇溶蛋白 组成
。

不同醇溶蛋白组分 带 根据其相对迁

移率及相对染色强度确定 〕。 根据杂种世代的分离比例分析不同醇溶蛋白 和组分的遗

传模式
。

结果与分析

亲本电泳谱的确定及醇溶蛋 白 的鉴定

个亲本 和 醇溶蛋白电泳图谱及 组成见图
。

在醇溶蛋白 个控制位点中
,

鉴定了 个位点控制的
,

即
一 , 一 , 一

和
一 。

由于
一

和
一

两个位点 难以分辩 主要是带的重叠使 不能进行

准确鉴定
,

故未作遗作分析
。

根据鉴定结果 图
,

在
一

位点
,

含有 和
,

而 含有 和
。

在
一

位点
,

具有 和
,

有

和
。

图 同时确定了 个亲本醇溶蛋白电泳图谱
,

根据带的相对迁移位置和相对染色强度
,

可
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染色较明显
,

而在 中则正好相反
。

通过对 种子电泳分析
,

观察到了每对 的基因剂

量效应
。

根据分析结果 表
,

上述 种类型的比例符合理论上期望的
, , ,

或 母本

型 杂合型 父本型
,

说明每对 适合一对基因和共显性遗传模式
,

它们受同一

位点的不同等位基因支配
。

表 又 和

组合 代具有不同醇溶蛋 白 的籽粒数及 才 检验结果

控制基因

所在染色体

籽粒数 丫值
, , 尸

十

。

匕六舀亡二八匕八吞叹乙月匕

在正反交 世代
,

还对亲本间表现不同的 条带的分离特点进行了分析
,

以确定单个醇

溶蛋白组分的遗传模式
。

根据不同带在电泳谱上的出现和不出现
,

可获得各个组分的分离比

例
,

然后检验其对不同遗传模式的适合性
。

首先
,

有必要分析一下 对基因和 对基因遗传模

式 理论上的分离比例
。

如果某条带受一个显性基因控制
,

则 期望比例为 出现
,

不

出现
。

如果有 对独立基因控制 条带的合成
,

则期望比比率为
。

如果 个组分的合成

需要 个显性基因同时存在 互补作用
,

则期望比率为
。

条醇溶蛋白带在正反交 代的分离比例及其检验结果列于表
, 。

一个典型的分离图

谱见图
。

组合 世代分析结果显示 图
,

条带的分离适合
,

理论

期望值
,

表明它们的合成受 个显性基因支配
。

其余 条带分别由 对等位基因控制
。

其中

和 符合 的理论值
,

说明它们的控制基因有互补作用
。

符合 的分离比率
,

因而

受 个独立基因控制
。

反交组合 的分析结果列于表
。

条带的遗传模式与正交 世代的结果基本一致
。

只

有 一条带对三种理论分布值均不符合
,

这可能是观察误差造成的
。

因为 这条带在电泳谱

上是一条弱带
,

染色较浅
,

在鉴定时容易出现误差
,

加上基因剂量效应的影响
,

在有的籽粒中有

可能有这条带存在
。

但由于染色很浅难以观察到
,

因此
,

实际观察到的比值 有
,

无 较低
,

对

种基因模式都不适合
。

从 代 条带的分离可以发现某些蛋白带总是一起出现
,

表现连锁遗传特点
。

例如
,
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点
,

可在杂种早期世代对籽粒进行
一

分析
,

鉴定
、

筛选有关的醇溶蛋白 或组分
,

这样可以对后代群体进行定向选择
,

加速新品种选育
。

从本研究结果看
,

利用乳酸铝缓冲系统

的
一

方法分离醇溶蛋白可获得较好的分辨度
,

而且可以在较短时间内通过半粒分析对

杂种后代群体进行大量筛选
。

因此
,

将
一

方法用于小麦早期世代选择将是可行的
。

表 套组合 世代 个醇溶蛋 白组分的分离以及基 因模型的 丫 检验

醇溶

蛋白带

籽粒数 比率

有 无 有 无

丫
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‘‘跳匕污了只︸亡
且
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,
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