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普通小麦不同优势杂交种及其亲本
之间基因表达差异比较研究

α

倪中福　孙其信　吴利民
(中国农业大学作物学院)

摘　要　为探讨小麦杂种优势形成的分子机理, 本研究选用普通小麦品种 (系) 3338, 6554 和 2410TD 及其强

优势杂种É (3338×6655) 和弱优势杂种Ê (2410TD×6555) , 采用mRNA 差异显示技术, 对生长至三叶一心

(即分蘖初期)和产生二级分蘖时 (即分蘖盛期)的幼苗叶片基因表达差异进行了比较研究。结果表明, 小麦杂

种一代苗期基因表达较亲本明显不同, 表现为数量水平和质量水平上的差异, 但与分蘖初期相比, 小麦杂交种

与亲本之间在分蘖盛期的基因表达差异更明显, 并且在分蘖初期主要为量的表达差异, 而生长至分蘖盛期时,

质的表达差异比例显著增高, 这表明小麦杂交种与亲本间的基因表达差异与发育时期有关。分析发现, 强优

势杂种É 与其亲本间的差异表达基因比例明显高于弱优势杂种Ê。另外, 无论分蘖初期或盛期, 在强优势杂

种组合É 中, 增强型和沉默型所占比例均明显高于弱优势杂种组合Ê , 而单亲表达减弱型比例则较杂种组合

Ê 低。本文还对mRNA 差异显示中扩增产物的检测方法及杂种和亲本基因表达差异与杂种优势的关系进行

了分析和讨论。
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D ifferen tia l Gene Express ion between W heat Hybr ids and

The ir Paren ta l Inbreds in Seedl ing L eaves

of Early and V igorous T iller ing Stages

N i Zhongfu　Sun Q ix in　W u L im in
(Co llege of C rop Sciences, CAU )

Abstract　 In o rder to study the mo lecu lar basis of w heat hetero sis, d ifferen t ia l d isp lay of

mRNA w as u sed to analyze the difference of gene exp ression betw een hetero t ic hyb rid (3338

×6554) , nonhetero t ic hyb rid (2410TD×6554) and their paren ta l inb reds in seedling leaves

of early and vigo rou s t illering stages. T he resu lts ind ica ted that the pat tern s of gene

exp ression alters obviou sly in hyb rid F 1 as compared to their co rresponding paren ts, bu t the

num ber of d ifferen t ia lly exp ressed genes betw een hyb rids and their paren ta l inb reds is

dependen t on developm en ta l stages. T here w ere mo re differen t ia lly exp ressed genes in

vigo rou s t illering seedling leaves as compared w ith early t illering seedling leaves, mo re

differen t ia lly exp ressed genes betw een hetero t ic hyb rid and its paren ts w ere found. O n the
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o ther hand, w e found m ajo r d ifference of gene exp reesion betw een hyb rids and their paren ta l

inb reds in early t illering seedling leaves occu rred in the quan t ita t ive level, bu t bo th

qualita t ive and quan t ita t ive differences w ere obviou s in vigo rou s t illering seedling leaves.

T here w ere h igher percen tage of overexp ressed and inh ib ited types in hetero t ic hyb rids than

in nonhetero t ic hyb rid, ind ica t ing that overexp ressed and inh ib ited genes m ay p lay impo rtan t

ro les in w heat hetero sis and shou ld be the emphasis fo r fu rther study. T he m ethod of

detect ing D ifferen t ia l D isp lay R everse PCR p roducts and the altera t ion of gene exp ression in

hyb rids as compared to their paren ta l inb reds in rela t ion to hetero sis w ere also discu ssed.

Key words　mRNA differen t ia l d isp lay; gene exp ression; hetero sis; w heat; t iller; seedling

leaves

杂种优势是一种普遍而又复杂的生物学现象, 已广泛应用于农业、畜牧业等生产领域, 但

其遗传机理迄今尚未阐述清楚, 仍停留在假说水平上[1 ]。研究证明, 表型变异的分子基础在于

基因表达的变化, 而从基因组组成上看, 杂交种的全部基因来自 2 个亲本, 并没有新的基因出

现, 但其性状并非双亲的简单组合。因此, 比较杂交种与亲本间的基因表达差异, 寻找和杂种优

势形成有关的基因或基因群, 进而探索杂种优势形成与基因表达调控的关系, 可望从分子水平

上了解杂种优势形成的机理。近来, 这方面的研究也有所进展, 例如Rom agno li 等[2 ]发现玉米

杂交种与亲本自交系相比, 在mRNA 和蛋白质合成数量上发生了变化。T aftaris 等[3 ]报道, 玉

米强优势杂交种 35 个单拷贝基因的mRNA 含量平均值高于弱优势杂交种及亲本自交系。应

用新近发展起来的mRNA 差异显示技术, 对玉米和水稻苗期叶片进行的研究发现, 杂种一代

基因表达较亲本显著不同, 存在杂种特异表达、杂种超亲表达和杂种沉默等多种基因表达类

型[4, 5 ]。

杂交小麦在产量性状和抗逆性等方面均表现杂种优势[6 ]。生理生化分析表明, 小麦杂种一

代在酶的组成、激素含量、光合作用、呼吸强度及同化物的运转与积累等特性上与亲本显著不

同[6～ 10 ], 但由于普通小麦是异源六倍体物种, 具有部分同源性的 3 个染色体组, 遗传研究远比

玉米和水稻等二倍体物种复杂, 致使小麦杂种优势遗传机理研究相对落后, 这方面的报道也较

少。Sun 等[1 ]采用差异显示技术研究发现, 小麦杂交种和亲本间存在明显的表达差异, 但对不

同时期的基因表达差异研究目前尚未见报道。本研究采用mRNA 差异显示技术, 旨在探讨小

麦杂交种与亲本在幼苗分蘖初期和盛期叶片基因的表达差异, 比较不同优势杂交组合在差异

表达基因数目及类型上的区别, 以期从基因转录水平上揭示小麦杂种优势形成过程中的一些

重要现象。

1　材料和方法

1. 1　供试材料

选用普通小麦品种 (系) 3338、2410TD 和 6554, 以 6554 为父本, 配制强优势杂种 3338×

6554 (杂种É )及弱优势杂种 2410TD×6554 (杂种Ê )。经我们多年试验, 杂种É 产量杂种优势

在 15% 以上, 而杂种Ê 在 5% 以下。杂种及亲本种植于花盆中, 在幼苗生长至三叶一心 (即分

蘖初期)和产生二级分蘖 (即分蘖盛期)时采集叶片备用。
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1. 2　寡核苷酸引物

1. 2. 1　3′端锚定引物

R 1 (T 11G) : 5′2T T T T T T T T T T T G23′

R 2 (T 11A ) : 5′2 T T T T T T T T T T TA 23′

R 3 (T 11C) : 5′2 T T T T T T T T T T TC23′

R 4 (AA GC T 11G) : 5′2AA GCT T T T T T T T T T T G23′

R 5 (AA GCT 11A ) : 5′2AA GCT T T T T T T T T T TA 23′

R 6 (AA GCT 11C) : 5′2AA GCT T T T T T T T T T TC23′

R 4, R 5 和R 6 引物 5′端加AA GC (H indË 酶切位点)是为方便克隆。

1. 2. 2　5′端寡核苷酸引物

L 1: 5′2AA GCT T T GGCTCC23′　　　　　L 7: 5′2CA GA GGT T GG23′

L 2: 5′2TA CAA CGA GG23′ L 8: 5′2CA GGA CA TCG23′

L 3: 5′2GA CCAA T GCC23′ L 9: 5′2GGCT TA T GCC23′

L 4: 5′2GGA T GCCA CT 23′ L 10: 5′2GGA GT GCCTC23′

L 5: 5′2A CGT T GA GA C23′ L 11: 5′2CA GCA CT GA C23′

L 6: 5′2GTCA CCGCGC23′

1. 3　总 RNA 提取和纯化

取小麦苗期叶片各 4 g, 置液氮中冷冻并研磨成粉末, 放入 20 mL 离心管中, 加抽提缓冲

液 (100 mmo lõL - 1 L iC l, 1% SD S, 10 mmo lõL - 1 ED TA , 100 mmo lõL - 1 T ris2HC l(pH 9. 0) ) , 与

等体积酚混合) 8 mL , 混匀后于 90 ℃水浴中 2 m in, 取出置冰上冷却, 加氯仿 4 mL , 混匀, 离心

( 4 ℃, 12 000 rõm in - 1) 20 m in, 取上清液, 加等体积氯仿抽提 2 次, 收集水相, 加 1ö3 体积

8 mo lõL - 1 L iC l, 4 ℃沉淀 16～ 18 h, 离心并去除上清液, 沉淀经 2 mo lõL - 1 L iC l 和 80% 乙醇

各洗涤 1 次后溶于D EPC 处理的双蒸水中。

1. 4　逆转录和显示 PCR 扩增

1. 4. 1　逆转录　逆转录反应总体积 20 ΛL (含 2 Λg 总RNA、50 mmo lõL - 1 T ris2HC l(pH 8. 3) ,

75 mmo lõL - 1 KC l, 3 mmo lõL - 1M gC l2, 10 mmo lõL - 1 D T T , 50 Λmo lõL - 1 dN T P s, 锚定引物 50

pmo l,M 2M ULV 反转录酶 (200 U ) , 37 ℃温浴 2 h, 取 2 ΛL 反应液用于显示 PCR 扩增。

1. 4. 2　显示 PCR 扩增　PCR 反应总体积为 20 ΛL , 包括反转录产物 2 ΛL , 10 mmo lõL - 1

T ris2HC l pH 8. 5, 0. 001% gela t in , 200 Λmo lõL - 1 dN T P s, 3′端锚定引物 10 pmo l, 5′端寡核苷

酸引物 10 pmo l, a232P2dA T P 5 Λ C i, T aq DNA 聚合酶 1U。反应程序: 前 25 循环, 每个循环

94 ℃ 30 s, 40 ℃ 60 s, 72 ℃ 90 s; 后 15 循环, 每个循环 94 ℃ 30 s, 55 ℃ 60 s, 72 ℃ 90 s, 最

后 72 ℃延伸 7 m in。

注: 采用银染法检测扩增产物时不加同位素。

1. 5　测序胶展示

1. 5. 1　同位素法　PCR 产物加 5 ΛL 98% 甲酰胺 (含 100 mmo lõL - 1 ED TA pH 8. 0, 0. 1% 二

甲苯青) , 混匀, 沸水变性 10 m in, 取 6 ΛL 加样, 7 mo lõL - 1脲变性的 5% 聚丙烯酰胺测序胶电

泳约 3 h, 取下的胶块经真空干燥后压X2光片, 视放射性强度确定曝光时间。

1. 5. 2　银染法　电泳条件与同位素法相同, 银染方法参见L ohm ann 等[12 ]所述方法。
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图 1　杂种É 和Ê 及其亲本 3338, 6554

和 2410TD 的mRNA 差异显示结果
A : 分蘖初期, 引物组合R 1 和L 1;

B: 分蘖盛期, 引物 组合: R l 和L 5

1 为 3338, 2 为杂种É , 3 为 6554,

4 为杂种Ê , 5 为 2410TD

2　结果与分析

2. 1　显示 PCR 扩增产物检测方法比较

高灵敏度的检测手段是mRNA 差异显示技术成

功的关键。最初,L iang 等[11 ]采用同位素法, 但使用同

位素法需要相应的防护设备, 对环境也可能造成污染,

限制因素较多。后来, 有学者提出荧光标记法, 但此法

不能精确检测出量的表达差异。为此,L ohm ann 等[12 ]

提出测序胶银染法, 本研究也证明了该方法的有效性。

由图 1A 中可以看出, 同位素法展示出的条带较粗, 这

是由于32P 产生的射线具有散射特性的缘故。相比较而

言, 银染的条带细而清楚, 易于识别(图 1B )。

2. 2　杂种 F1 和亲本间基因差异表达分析

2. 2. 1　杂种 F 1 与亲本分蘖初期叶片基因表达多态

性　以杂种和亲本幼苗叶片提取的mRNA 为模

板, 利用 3 个单锚定引物 (R 4, R 5 和 R 6) 与 4 个 5′

端寡核苷酸引物 (L 1, L 2, L 3 和L 4) 共 12 个引物组

合进行R T 2PCR 扩增, 扩增产物经测序胶电泳展示

出mRNA 亚群的差异 (图 1A )。所用 12 个引物组

合在 5 份材料间共展示出 965 条带, 其中 122 条 (占

12. 6% ) 具多态性, 每个引物组合可展示出 5～ 30

条多态性带, 平均为 10. 3 条。由表 1 可以看出, 杂

种É 和亲本间的mRNA 多态性 (11. 0% ) 略高于杂

种Ê (10. 2% ) , 但都约为各杂种双亲间mRNA 多

态性的 1. 5 倍 (7. 8% 和 7. 4% ) , 这表明杂种基因表

达较亲本存在明显差异。相比较而言, 两杂种间基

因表达差异较小 (5. 8% ) , 仅约为各杂种和双亲间

mRNA 多态性的一半。

表 1　小麦杂交种和亲本分蘖初期和盛期叶片中mRNA 多态性

供试材料

分 蘖 初 期

实际扩增带数
差异条带数

数　目 Υö%

　

分 蘖 盛 期

实际扩增带数
差异条带数

数　目 Υö%

杂种É 双亲 963 　　 75 　 　7. 8 1 450 249 17. 2

杂种É 与双亲 963 106 11. 0 1 479 414 28. 0

杂种Ê 双亲 964 71 7. 4 1 443 296 20. 5

杂种Ê 与双亲 964 98 10. 2 1 456 372 25. 6

杂种É 与Ê 964 56 5. 8 1 424 315 22. 1

总计 965 122 12. 6 1 519 523 34. 4
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2. 2. 2　杂种 F 1 和亲本分蘖盛期叶片中mRNA 多态性　利用 3 个单锚定引物 (R 1, R 2 和R 3)

与 8 个 5′寡核苷酸引物 (L 1 及L 52L 11)组成 24 个引物组合, 对小麦杂交种和亲本分蘖盛期叶

片中的mRNA 进行了差异显示研究 (图 1B )。24 个引物组合共展示出 1 519 条带, 其中有 523

条为差异条带 (占 34. 4% ) , 平均每个引物组合展示出 21. 8 条差异条带。由表 2 可知, 各杂种

和亲本间的mRNA 多态性明显高于其双亲间及两杂种间的mRNA 多态性。进一步分析发现,

杂种É 双亲间和杂种Ê 双亲间展示出的条带数目基本相同 (1 450 条和 1443 条) , 而差异条带

比例前者 (17. 2% )却比后者 (20. 5% )低 3. 7%。与此相反, 杂种É 和杂种Ê 与亲本间展示出的

条带数目也基本相同 (1 479 条和 1 456 条) , 但前者的差异条带比例 (28. 0% ) 较后者 (25. 6% )

高出 2. 4%。上述结果表明小麦杂交种与亲本间都存在明显的基因表达差异, 但也同时说明,

与杂种Ê 相比, 在杂种É 中发生表达变化的亲本基因数目更多。另外, 两杂种间差异条带比例

(22. 1% )虽然低于各杂种与其亲本间, 但高于各杂种双亲间, 这与分蘖初期叶片中的展示结果

有所不同。

2. 2. 3　杂种 F 1 和亲本分蘖初期和盛期叶片中的mRNA 多态性比较　分析表 1 发现: ①与分

蘖初期相比, 杂种É 和Ê 与其亲本在分蘖盛期叶片中的基因表达差异更明显 (28. 8% 和

25. 6% ) , 均约为分蘖初期 (11. 0% 和 10. 2% ) 的 2. 5 倍。另外, 各杂种双亲间及两杂种间的差

异表达基因比例在分蘖盛期也明显提高, 其中两杂种在分蘖盛期的差异表达基因比例

(22. 1% )约为初期 (5. 8% )的 3. 8 倍, 不同时期存在显著差异; ②无论分蘖盛期或初期, 各杂种

与其亲本间的mRNA 多态性明显高于杂种双亲间及两杂种间的mRNA 多态性, 强优势杂种

É 和亲本间的差异条带数及比例高于弱优势杂种Ê。

2. 3　杂种 F1 与亲本间的基因差异表达类型比较

2. 3. 1　杂种 F 1 与亲本间的基因表达差异类型　小麦杂种一代与亲本基因差异表达表现为量

和质的差异。量的表达差异表现为双亲及 F 1 都表达, 但 F 1 与亲本表达量存在差异。这类差异

图 2　小麦杂交种与亲本间量的基因差异表达类型
A : 增强型 (ZQ ) ; B: 减弱型 (JR ) ; C: 偏高亲型 (PG) ; D: 偏低亲型 (PD )

P: 父本; F: 杂种;M : 母本, 图 3 相同

包括 4 种类型: ①增强型 (ZQ ) : 杂种
一代增强表达的基因, 在量上表现正
向超亲 (图 2A ) ; ②减弱型 (JR ) : 杂种
一代减弱表达的基因, 在量上表现为
负向超亲 (图 2B ) ; ③偏高亲型 (PG) :
杂种一代基因表达水平偏向高亲 (图
2C) ; ④偏低亲型 (PD ) : 杂种一代基

图 3　小麦杂交种与亲本间质的基因差异表达类型

A : 杂种特异表达型 (ZT ) ; B: 单亲表达增强型 (D Z) ; C: 单亲表达减弱

型 (DJ ) ; D: 单亲表达一致型 (D Y) ; E: 双亲都表达的基因在杂种一代

的共沉默 (CM ) ; F: 父本特异表达的基因在杂种一代沉默 (CM ) ; G: 母

本特异表达的基因在杂种一代沉默 (CM )。

因表达水平偏向低亲 (图 2D )。
质的差异可归纳为 5 种类型: ①

杂种特异表达型 (ZT ) : 基因仅在杂
种 F 1 中表达 (图 3A ) ; ②单亲表达增
强型 (D Z) : 仅在一个亲本及 F 1 中表
达, 且 F 1 表达量高于此亲本 (图
3B ) ; ③单亲表达减弱型 (DJ ) : 仅在
一个亲本及 F 1 中表达, 且 F 1 表达量
低于此亲本 (图 3C) ; ④单亲表达一
致型 (D Y) : 仅在一个亲本及 F 1 中表
达, 且表达量一致 (图 3D ) ; ⑤沉默型
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(CM ) : 亲本基因在杂种 F 1 中沉默。沉默型基因可分为: ①双亲都表达的基因在杂种一代的共
沉默 (图 3E) ; ②父本特异表达的基因在杂种一代沉默 (图 3F) ; ③母本特异表达的基因在杂种
一代沉默 (图 3G)。
2. 3. 2　杂种É 和杂种Ê 与亲本间分蘖盛期初期片中的基因差异表达类型比较　由表 2 和 3
可知, 在分蘖初期叶片中, 小麦杂交种和亲本间以量的表达差异为主 (杂种É 和Ê 分别为
9. 01% 和 8. 52% )。从差异表达类型看, 本实验所用的 12 个引物组合, 没有展示出杂种特异表
达基因。另外, 在杂种É 与双亲间展示的差异表达类型较杂种Ê 丰富, 后者质的表达差异仅发
现单亲表达减弱和单亲表达一致 2 种类型。

表 2　小麦杂交种和亲本间苗期叶片中量的基因差异表达类型及所占比例

供试材料 时期 增强型 ZQ 偏高亲型 PG 减弱型 JR 偏低亲型 PD 总 计

杂种É 与双亲 S13 2. 67 2. 50 1. 04 2. 70 9. 01

S23 4. 26 1. 76 1. 69 5. 14 12. 85

杂种Ê 与双亲 S1 1. 66 2. 07 1. 56 3. 53 8. 52

S2 1. 85 3. 10 1. 10 5. 01 11. 06

　　3 S1: 指分蘖初期; S2: 指分蘖盛期, 表 3 同。

表 3　小麦杂交种和亲本间苗期叶片中质的基因差异表达类型及所占比例

供试材料 时期
杂种特异

表达型 ZT

单亲表达

增强型D Z

单亲表达

一致型D Y

单亲表达

减弱型DJ

沉默型

CM

总计

　

杂种É 与双亲 S1 　　0 　　0. 73 0. 42 0. 31 　　0. 62 　2. 08

S2 1. 96 1. 00 2. 97 0. 41 8. 86 15. 20

杂种Ê 与双亲 S1 0 0 0. 83 0. 42 0 1. 25

S2 1. 10 0. 27 4. 53 1. 03 7. 55 14. 48

2. 3. 3　杂种É 和杂种Ê 与亲本间分蘖盛期叶片中的基因差异表达类型比较　从表 2 和 3 可

以看出, 在分蘖盛期叶片中, 杂种É 和杂种Ê 与其亲本间质的基因差异表达比例 (15. 20% 和

14. 48% )略高于量的基因差异表达比例 (12. 85 和 11. 06% ) , 但在两种表达水平上都存在明显

的差异。分析发现, 各杂种与亲本间的主要表达差异类型为增强型、偏高亲型、偏低亲型、单亲

表达一致型及沉默型, 其中沉默型最多。另外, 展示出许多杂种É 和Ê 特异表达基因 (1. 96% 和

1. 10% )。

对杂种É 和杂种Ê 进行比较可知, 在杂种É 和亲本间, 增强型、减弱型、杂种特异表达型、

单亲表达增强型及沉默型所占比例分别为 4. 26% , 1. 69% , 1. 96% , 1. 00% 和 8. 86% 都高于杂

种Ê 组合中相应类型的比例 (1. 85% , 1. 10% , 1. 10% , 0. 27% 和 7. 55% ) , 其中增强型和沉默

型较为突出。在杂种É 中, 偏高亲型、单亲表达一致型和单亲减弱型所占比例 (1. 76% , 2. 97%

和 0. 41% ) 较杂种Ê 中 (3. 10% , 4. 53% 和 1. 30% ) 低, 而杂种中减弱型所占比例差别不大

(5. 14% 和 5. 01% )。

2. 3. 4　小麦杂交种和亲本分蘖初期与盛期叶片中的基因差异表达类型比较　由前面的分析

可知: ①小麦杂交种与亲本间的基因差异表达程度在不同时期存在显著的区别。分蘖初期以量

的表达差异为主, 但至分蘖盛期, 质的表达差异比例显著提高, 反而超过量的表达差异; ②与

分蘖初期相比, 小麦杂交种与亲本在分蘖盛期叶片中的基因差异表达类型更丰富, 特别是存在
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较高比例的杂种特异表达型基因; ③无论分蘖初期或盛期, 在杂种É 中, 增强型、单亲表达增

强型和沉默型所占比例均高于杂种Ê , 其中增强型最为明显, 而单亲表达减弱型所占比例都低

于杂种Ê。

3　讨论

高等植物中维持整个生长发育所需基因总数在 5 万个左右, 平均每一发育阶段表达的基

因为 018～ 1 万个[13 ]。本研究对小麦杂种和亲本分蘖初期和盛期的叶片进行mRNA 差异显

示, 分别扩增出 965 和 1 519 条带, 理论推算约占该发育时期表达基因总数的 10% 和 15% , 应

能基本反映杂种及其亲本间的基因表达变化。研究发现, 小麦杂交种基因表达与亲本之间存在

明显差异, 而表达的差异则可能决定了杂种一代优势 (正或负优势)的形成。另外, 小麦杂交种

与亲本间 (内) 在分蘖盛期叶片中的基因表达差异显著高于分蘖初期, 这表明小麦杂交种与亲

本间 (内)基因的差异表达程度与发育时期有关。在水稻中也有类似结果, 程宁辉等[5 ]报道水稻

杂种汕优 63 与亲本苗期叶片中有 10%～ 15% 差异条带表现不同, 而X iong 等[14 ]研究发现, 该

杂种与其亲本在成株期旗叶片中的差异条带比例却高达 31%。分析结果表明, 在分蘖初期, 小

麦杂交种与亲本间的基因表达差异主要表现为数量水平上的差异, 但至分蘖盛期, 量的表达差

异增幅不大, 而质的表达差异比例显著提高。因此, 质的差异数目增多是造成小麦杂交种与亲

本在分蘖盛期基因表达差异程度提高的主要原因。本研究还发现, 无论在分蘖初期或盛期, 不

同优势组合中展示出的条带数目基本相同, 但在杂种É 组合中展示出的差异表达基因数却高

于杂种Ê 组合, 说明杂种É 和亲本间存在更明显的基因表达差异, 这可能与其强优势的形成有

关。

对于差异表达类型与杂种优势形成的关系, 玉米和水稻上已有报道, 但所得结果不一致。

例如, T saftaris 和 Po lido ro s[3 ]发现强优势玉米杂交种中超亲表达的基因数目高于弱优势杂

种。赵相山[15 ]认为互补表达基因 (基因在一亲本及 F 1 中表达, 而在另一亲本中不表达)可能在

玉米杂种优势形成中起重要作用。X iong 等[14 ]报道单亲基因沉默型与杂种优势及杂合性呈正

相关。本研究发现, 无论分蘖初期或盛期, 在强优势杂种组合É 中, 增强型和沉默型所占比例均

明显高于弱优势杂种组合Ê , 而单亲表达减弱型比例则较杂种组合Ê 低。鉴于本实验所用组合

数及研究的发育时期有限, 上述表达规律是否具有普遍性还有待于进一步探讨。

从以上结果初步看出, 亲本基因在杂种一代表达的改变极其复杂, 杂种优势的形成涉及到

两个遗传背景不同的亲本基因系统在杂种 F 1 中的相互作用。目前的结果仅是一种现象, 进一

步的研究重点应是: ①寻找强优势组合中可能存在的基因表达模式; ②分离差异表达基因, 研

究其结构和功能, 明确基因间的关系及相互作用, 进而探讨小麦杂种优势产生的分子机理。
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