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K型小麦恢复系主要农艺性状的相关性及聚类分析
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摘 要:为揭示K型小麦恢复系遗传资源的基础,选用了39份K型小麦恢复系材料,对

其8个主要农艺性状进行了变异性、相关性和聚类分析。结果表明,39份小麦材料8个

主要农艺性状均表现出较大的变异性,以单株粒重变异系数(23.59%)为最大;株高与穗

长呈显著正相关,除此之外,还有9对性状达到了极显著正相关水平,而株高与单株穗数、
千粒重呈不显著负相关。通过聚类分析,在距离为12.65处,将供试材料分为5个类群:

Ⅰ类群包括31个品种,Ⅱ类1个品种为衡4399,Ⅲ类1个品种为泰农2987,Ⅳ类群5个

品种,Ⅴ类1个品种为旱优0602-25。划分结果与系谱分析基本一致,并把系谱来源不

清的品种划分到相应的杂种优势群。研究结果为新恢复系的选育和现有恢复系的利用提

供了理论依据。
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Abstract:TorevealthebasisofgeneticresourcesofK-typewheatrestorer,eightmainagronomic
traitsof39restorerlinematerialsofK-typeinwheatwereselectedforanalyzingitsvariability,corre-
lationandcluster.Theresultsshowedthatallofthetheeightmainagronomictraitsin39wheatmateri-
alshadgreatvariability,thecoefficientofvariationperplantgrainweight(23.59%)wasthegreatest,
andplantheighthadsignificantlypositivecorrelationwithspikelength,theotherninepairsoftraits
reachedthelevelofextremelypositivecorrelation,meanwhiletheplantheighthadnosignificantlynega-
tivecorrelationwiththenumberofspikesperplantand1000-grainweight.Throughtheclusteranaly-
sis,thetestmaterialsweredividedintofivegroupsatadistanceof12.65;GroupⅠcontained31varie-
ties,accountingfor79.49%ofalltestedmaterials;classⅡonevariety(Heng4399);classⅢoneva-
riety(Tainong2987);groupⅣfivevarieties,accountingfor12.82%ofthetestedmaterials;andclass
Ⅴonevariety(Hanyou0602-25).Thedivisionresultswerebasicallyconsistentwiththepedigreea-
nalysis,andthevarietieswithunclearpedigreeoriginweredividedintocorrespondingheterosisgroups.
Theresultsprovidedatheoreticalbasisfortheselectionofthenewrestorationlinesandtheutilizationof
theexistingrestorationlines.
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Clusteranalysis
  利用杂种第一代优势是各类作物育种共同的

发展趋势[1]。在当前常规小麦单产停滞不前的情

况下[2~3],人们更寄希望于利用小麦杂种优势大幅

度提高小麦产量[3~5]。小麦细胞质雄性不育(Cy-
toplasmicmalesterile,CMS)是小麦杂交种和杂种

优势利用的重要工具。目前人们已经创制了40余

种不同细胞质雄性不育类型[6],在众多的小麦不育

系中,K型细胞质雄性不育系具有农艺性状优良、
种子饱满、易保持、易恢复的特点[7],被认为是一种

应用于杂交小麦研究的理想不育类型[8]。詹克

慧[9]等利用35个恢复系进行 K型不育系的易恢

性研究,两年的试验中,只有为数不多的恢复系国

内法恢复度达80%以上,说明K型不育系恢复源

虽广但恢复度高的恢复系较少[10~12],因此,选育优

良恢复系是小麦K型不育系利用的一项重要研究

工作。杂交小麦杂种优势利用的关键在于亲本的

选配,而优异恢复系的选育和利用是有效配制杂交

组合、实现杂种优势利用的重要条件。山西农业大

学小麦研究所杂种优势利用研究室拥有优异的冬

性K型不育系和丰富的恢复系资源,研究这些恢

复系的遗传基础对于恢复系鉴定、改良、创新和指

导杂交小麦亲本组配具有重要的研究意义。
前人对于同一麦区和不同麦区的小麦品种农

艺性状的相关性和聚类展开了相应的研究[13~14]。
袁凯等[15]对K、V、T型小麦细胞质雄性不育系叶

绿体DNA的SSR分析及RuBP羧化酶活性比较

进行了研究,郑宏远等[16]对小麦K型不育系育性

恢复基因的cDNA-AFLP进行了分析。而对于

K型小麦恢复系的农艺性状、聚类分析鲜见报道。
故本研究利用系统聚类和相关分析方法对K型小

麦恢复系品种(系)进行遗传多样性分析,探讨品种

间遗传差异,旨在了解这些恢复系的遗传背景,并
合理利用,为新恢复系的选育和小麦“三系”亲本杂

交组配提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

小麦K型雄性不育系是由中国农业科学院作

物科学研究所刘宏伟老师提供的改良系RS53A,
测交所用的286个父本材料为课题组收集保存的

种质资源。郭艳萍[17]根据测交F1 代自交结实率

(国内法)将品种(系)的恢复度分为5个等级:全不

育,恢复度为0;高不育,恢复度0~20%;半不育,
恢复度20%~50%;高可育,恢复度50%~80%;

全可育,恢复度在80%以上。依据这种方法,选取

测交鉴定结果恢复度在50%以上父本材料39份

为研究对象,包括高可育材料35份,全可育材料

5份。
表1 K型不育系测交组合的自交结实率及恢复度分级

序号 测交组合 国内法 国际法 恢复度分级

1 K/鑫麦296 51.00 88.50 Hf
2 K/BTYCI-1-1 52.83 68.40 Hf
3 K/周麦26

55.46 100.42 Hf
4 K/周麦20

57.80 101.83 Hf
5 K/泰山D44304 58.21 116.42 Hf
6 K/泰高4682 60.19 105.56 Hf
7 K/百农207 60.64 109.84 Hf
8 K/临y012

61.36 130.11 Hf
9 K/中原之星 62.79 113.95 Hf
10 K/未来0818 64.60 106.19 Hf
11 K/石11-5139 64.71 100.98 Hf
12 K/石 H09-4366

64.91 127.19 Hf
13 K/济麦06037 65.14 105.05 Hf
14 K/周麦31 66.81 114.60 Hf
15 K/开麦18 66.97 120.64 Hf
16 K/YX11-57 66.98 121.70 Hf
17 K/泰农7018 70.43 130.87 Hf
18 K/泰农18 70.67 108.00 Hf
19 K/冀729 71.49 122.81 Hf
20 K/LS6109 73.00 134.50 Hf
21 K/邯09-41344 73.76 156.44 Hf
22 K/山农23 73.83 146.26 Hf
23 K/尧麦16 73.83 131.78 Hf
24 K/良星77 74.07 137.50 Hf
25 K/旱优0602-25 74.50 136.50 Hf
26 K/济麦22 74.51 121.57 Hf
27 K/临汾6208 74.78 130.09 Hf
28 K/济麦23 76.35 118.24 Hf
29 K/邯农2312 77.88 125.00 Hf
30 K/予粮1688 77.98 133.94 Hf
31 K/良星619 78.18 144.55 Hf
32 K/泰农2987 78.42 120.53 Hf
33 K/济06-7251 79.52 109.52 Hf
34 K/衡4399 79.81 166.35 Hf
35 K/济麦06039 80.00 124.55 Cf
36 K/神麦1号 81.25 158.33 Cf
37 K/SN05-5849 82.14 132.65 Cf
38 K/良星99 83.49 137.74 Cf
39 K/汶农19 85.53 123.68 Cf

  注:Hf:高可育;Cf:全可育.

1.2 试验方法

试验于2017-2018和2018-2019两个年度
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在山西农业大学小麦研究所试验地进行,土壤肥力

中等,全生育期灌溉2次,田间管理措施同大田。
试验采用随机区组设计,3次重复,每份材料种植2
行,行长2m,行距20cm,株距5cm。成熟后每份

材料选取10株代表性植株收获并进行室内考种,
调查株高、穗长、单株穗数、单株粒重、单株粒数、单
穗粒重、单穗粒数和千粒重8个性状。

1.3 数据分析

以两个年度8个农艺性状的平均值作为统计

分析的原始数据,运用excel2007和SPSS24.0软

件进行数据的统计与分析。

2 结果与分析

2.1 供试材料农艺性状间的变异性

为了解供试材料的农艺性状表现和变异情况,

对高可育和全可育材料8个农艺性状基本参数进

行差异显著性分析。

2.1.1 株高 如表2平均株高高可育材料和全可

育材料差异显著,未达到极显著水平。高可育材料

变异系数比全可育材料大。

2.1.2穗长 从表2可看出,高可育材料平均穗长

为8.79cm,全可育材料平均穗长为8.62cm。两

者差 异 达 显 著 水 平。高 可 育 材 料 穗 长 分 布

在7.84~10.25cm,全可育材料穗长分布在8.08
~9.18cm。

2.1.3 单株穗数 从表2得知,平均单株穗数高

可育材料和全可育材料差异达极显著水平。高可

育材料变异系数比全可育材料小。

表2 恢复系材料8个农艺性状的表现及变异

材料名称 统计参数 株高 穗长 单株穗数 单株粒重 单株粒数 单穗粒重 单穗粒数 千粒重

最小值 53.65 7.84 6.00 13.05 277.20 1.85 40.26 43.55

最大值 84.25 10.25 13.60 31.81 749.80 2.85 59.52 52.34

高可育材料 均值 65.26bA 8.79aA 9.36bB 21.27bB 442.72bB 2.31aA 47.33bA 48.12aA

标准差 4.92 0.59 1.61 4.54 95.86 0.25 4.56 2.06

变异系数CV% 7.54 6.48 17.20 21.34 2.16 10.82 9.63 4.28

最小值 65.25 8.08 5.83 10.14 219.83 1.74 37.97 46.12

最大值 71.62 9.18 12.25 32.26 652.67 2.68 52.94 49.55

全可育材料 均值 67.53aA 8.62bA 9.68aA 23.37aA 472.43aA 2.31aA 48.10aA 48.36aA

标准差 2.44 0.39 2.45 3.28 157.34 0.38 5.93 1.40

变异系数CV% 3.61 4.55 25.31 14.04 33.30 16.45 11.21 2.89

最小值 53.65 7.84 5.83 10.14 277.20 1.74 37.97 43.55

最大值 84.25 10.25 13.60 32.26 749.80 2.85 59.52 52.34

全部材料 均值 65.50 8.78 9.40 21.49 445.77 2.31 47.41 48.15

标准差SD 4.78 0.54 1.72 5.07 104.24 0.27 4.73 2.00

变异系数CV% 7.30 6.15 18.30 23.59 23.38 11.69 9.98 4.15

  注:不同小写字母表示材料间达到0.05显著水平,不同大写字母表示材料间达到0.01极显著水平。

2.1.4 单株粒重 平均单株粒重高可育材料和全

可育材料差异达极显著水平。高可育材料标准差

为4.54,全可育材料标准差为3.28。

2.1.5 单株粒数 平均单株粒数高可育材料和全

可育材料差异达极显著水平。高可育材料变异系

数小于全可育材料。

2.1.6 单株粒重 平均单株粒重高可育材料和全

可育材 料 相 同。高 可 育 材 料 单 株 粒 重 最 小 值

为1.85g,最大值为2.85g。全可育材料单株粒

重最小值为1.74g,最大值为2.68g。高可育材料

变异系数大于全可育材料。

2.1.7 单株粒数 平均单株粒数高可育材料和全

可育材料差异达显著水平。高可育材料单株粒数

分布在40.26~59.52粒,全可育材料单株粒数分

布在37.77~52.94粒。

2.1.8 千粒重 平均千粒重高可育材料和全可育

8 陕西农业科学2022年第68卷第2期



材料差 异 未 达 显 著 水 平。高 可 育 材 料 标 准 差

为2.06,全可育材料标准差为1.40。

8个农艺性状的变异系数从大到小的排列顺

序是:单株粒重(23.59%)﹥单株粒数(23.38%)﹥
单株穗数(18.30%)﹥单穗粒重(11.69%)﹥单穗

粒数(9.98%)﹥株高(7.30%)﹥穗长(6.15%)﹥
千粒重(4.15%)说明39份恢复系材料在单株粒

重、单株粒数、单株穗数和单穗粒重等性状上具有

较大的变异潜力。

2.2 供试材料农艺性状间的相关性

供试材料8个农艺性状间的相关性分析如表

3所示,1对性状达到了显著正相关水平,株高与穗

长呈显著正相关,说明,当株高增加,穗长变长。穗

长与单穗粒数呈极显著正相关,单株粒数随穗长增

加而增多。单株穗数与单株粒重、单株粒数呈极显

著正相关。单株粒重与单株粒数、单穗粒重和单穗

粒数呈极显著正相关。单株粒数与单穗粒重、单穗

粒数呈极限著正相关。9对性状达到了极显著正

相关水平,说明各个性状之间是相互联系,相互协

调,彼此增加的关系。而株高与单株穗数、千粒重

呈不显著负相关,说明株高增加单株穗数和千粒重

会降低,有制约的关系。因此,在合理利用K型恢

复系种质资源、亲本选配及杂种后代选择时,注意

株高和单株穗数;株高和千粒重之间的关系,选育

出强优势组合。

表3 8个农艺性状间的相关性系数

农艺性状 分析项 株高 穗长 单株穗数 单株粒重 单株粒数 单穗粒重 单穗粒数

穗长
皮尔逊相关性 0.391*

显著性(双尾) 0.014

单株穗数
皮尔逊相关性 -0.005 0.255

显著性(双尾) 0.976 0.118

单株粒重
皮尔逊相关性 0.020 0.290 0.881**

显著性(双尾) 0.903 0.073 0.000

单株粒数 皮尔逊相关性 0.003 0.292 0.878** 0.903**

显著性(双尾) 0.987 0.072 0.000 0.000

单穗粒重 皮尔逊相关性 0.224 0.157 0.162 0.457** 0.417**

显著性(双尾) 0.171 0.339 0.325 0.003 0.008

单穗粒数 皮尔逊相关性 0.204 0.442** 0.220 0.482** 0.511** 0.513**

显著性(双尾) 0.213 0.005 0.178 0.002 0.001 0.001

千粒重 皮尔逊相关性 -0.172 0.131 0.055 0.245 0.034 0.162 0.135

显著性(双尾) 0.295 0.427 0.739 0.133 0.839 0.326 0.412

  注:*和**分别表示显著和极显著水平。

2.3 供试材料农艺性状的系统聚类

对调查性状作方差分析。对品种遗传距离的

类平均进行共表型相关分析,表明品种遗传距离矩

阵与类平均法聚类树表型相关系数矩阵的相关系

数为0.7256,达极显著,说明聚类结果可靠。使用

平均联接(组间)的系谱法,重新标度的距离聚类组

合对聚类图的结果进行分类,在遗传距离为12.65
处,将39份供试材料分为5个类群(图1、表4)。
第Ⅰ类群的31份材料占供试材料的79.49%。全

可育材料有3份聚在这个类群。从表4可以看出

这类材料株高较低,单株粒重最高。第Ⅰ类在遗传

距离6.25处分为4个亚类。第Ⅰ亚类4个品种,
第Ⅱ亚类13个品种,第Ⅲ亚类13个品种,第Ⅳ亚

类1个品种。第Ⅱ和第Ⅲ类群均为1份材料,第Ⅱ
类群千粒重最高为49.57g。第Ⅲ类群单穗粒重最

高为2.85g。第Ⅳ类群的5份材料占供试材料12.
82%,全可育材料有1份聚在这个类群。株高变化

范围为62cm~70cm,单株粒数和千粒重也较高。
第Ⅴ类群旱优0602-25株高明显高于其它4个类

群,由于该材料是旱地品种,穗长和单穗粒数最高。
划分结果与系谱分析基本一致,并把系谱来源不清

的品种划分到相应的杂种优势群。可见,形态学形
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状检测是研究小麦K型不育系恢复系品种间遗传

差异的一种方法,可为小麦“三系”选育和亲本杂交

组配提供初步的理论依据。

图1 农艺性状系统聚类

表4 各类群小麦农艺性状的平均值

指标 Ⅰ Ⅱ Ⅲ Ⅳ Ⅴ

数量/份 31 1 1 5 1
株高/cm 64.99 62.18 72.25 66.47 84.25
穗长/cm 8.75 8.68 8.75 8.73 10.25
单株穗数 9.22 6.60 8.52 8.11 8.85

单株粒重/g 20.46 19.07 14.25 17.93 20.25
单株粒数 424.90 388.60 455.25 422.92 415.26

单穗粒重/g 2.25 2.84 2.85 2.65 2.26
单穗粒数 46.20 57.39 43.25 48.95 59.52
千粒重/g 48.12 49.57 43.55 47.08 48.65

3 讨论

对K型小麦恢复系的重要农艺性状进行比较

分析,有利于充分了解恢复系材料的遗传背景和变

异特点,明确恢复系材料的优点与不足,在配制组

合时可以充分利用每份材料的优势,进而提高杂种

优势[18]。高可育和全可育材料重要农艺性状间的

差异显著性、变异系数反映其遗传变异程度。本研

究发现,小麦K型不育系恢复系的高可育和全可

育材料的8个重要农艺性状间的除单株粒重和千
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粒重性状外,在其余性状上差异显著或极显著。8
个农艺性状的变异系数在单株粒重、单株粒数、单
株穗数和单穗粒重等性状上具有较大的变异潜力。

相关分析表明,株高与穗长呈显著正相关,穗
长与单穗粒数呈极显著正相关,单株粒数随穗长增

加而增多。与张婷等[19]人的研究结果一致。单株

粒重与单株粒数、单穗粒重和单穗粒数呈极显著正

相关。这与范海燕、张彬等[6,20]人的研究结果较一

致。在合理利用 K型恢复系种质资源、亲本选配

及杂种后代选择时,注意株高与单株穗数、千粒重

之间的关系,选育出强优势组合。
国内外学者已利用农艺性状和分子标记对血缘

关系明确的小麦种质资源进行了聚类分析所得结果

与已知系谱基本吻合[21~22]。通过聚类分析既可以

看出类群间的相互关系,又可以了解类群内各品系

的亲疏远近[20,23]。利用农艺性状进行聚类分析在

一定程度上也反映了39份恢复系间的亲缘关系。
使用平均联接(组间)的系谱法,重新标度的距离聚

类组合对聚类图的结果进行分类,在遗传距离为

12.65处,将39份供试材料分为5个类群。两种聚

类结果的一致性表明紧密聚集在一起的恢复系之间

存在真实的遗传背景相似性。选用这些遗传背景相

似的恢复系分别与不育系进行组配时可能会得到相

似优势的杂交组合。现代杂种优势理论认为亲本的

遗传差异是产生杂种优势的根本原因[21]。因此利

用本研究结果中亲缘关系较远的恢复系进行杂交组

配时可能会产生较强优势的组合。研究结果为指导

新恢复系的选育和现有恢复系的利用提供了重要的

理论依据,也为恢复系资源鉴定和引进,丰富我国K
型杂交小麦恢复系的遗传基础提供了有价值的

参考。
本试验是在大田条件下对K型小麦恢复系材

料进行的研究,今后应结合分子标记技术等先进方

法对小麦恢复系材料进行较为细致的研究,以期更

准确了解恢复系材料,提高K型小麦的杂种优势。
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