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野生二粒小麦与二倍体野燕麦远缘杂交后代 
的核型分析及进化关系 

郑会敏，冯海嫣，周海鹏，张素勤*，张庆勤  

(贵州大学 农学院，贵州 贵阳 550025) 
 

摘 要：对野生二粒小麦与二倍体野燕麦远缘杂交后代进行染色体核型分析。结果表明：杂交后代 084株系的核

型公式为 2n=6x=42=36m(4SAT)+6sm，核型为 1A，为极对称核型，属于原始类型；野生二粒小麦、二倍体野燕麦

及 084株系的进化指数分别为 1、4和 1，表明 084株系的进化程度与野生二粒小麦一致，低于二倍体野燕麦；084

株系的染色体相对长度较亲本大，且其平均臂比、核型不对称系数及臂比大于 1.7 的染色体比例均在野生二粒小

麦与二倍体野燕麦之间，说明远缘杂交在一定程度上对加速小麦属的进化有重要意义；084 株系染色体臂比与母

本的相近，且存在 4对染色体与父本的相对长度和臂比极为相近，核型分析结果从一定程度上证明了野生二粒小

麦与二倍体野燕麦杂交后代的真实性。 
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Karyotype of the progeny of a wide cross between Triticum dicoccoides 
and diploid wild oat and their evolutional relationship 
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(College of Agronomy, Guizhou University, Guiyang 550025, China) 
 

Abstract: The karyotype of the progeny of a wide cross between Triticum dicoccoides and diploid wild oat was analyzed. 
The result showed that the karyotype formula of the hybrid progeny line 084 was 2n=6x=42=36m (4SAT)+6sm. The 
karyotype belonged to type 1A, which is an original and extremely symmetrical type. The evolution index of the Triticum 
dicoccoides, the diploid wild oat and the line 084 were 1, 4 and 1, respectively, indicating the degree of the evolution of 
the line 084 was consistent with the Triticum dicoccoides, and lower than the diploid wild oat. The chromosome length 
ratio of the line 084 was larger than the parents. And the average arm ratio, the asymmetry ratio, and the quantity ratio of 
the chromosomes with arm ratio >1.7 were all between corresponding ratios of Triticum dicoccoides and the diploid wild 
oat, suggesting that wide cross had certain significance in accelerating wheat evolution. The chromosome arm ratios 
between the progeny and the Triticum dicoccoides were very similar, and the lengths and arm ratios of four pairs of 
chromosomes of the line 084 were very similar to those in the diploid wild oat, indicating that the line 084 was true 
intergeneric hybrid.  
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野生二粒小麦(Triticum dicoccoides，AABB，
2n=28)具有籽粒大、籽粒蛋白质含量高[1]、抗锈病

和白粉病等优良性状[2−3]。燕麦是小麦近缘属中最

抗全蚀病的物种，含有抗全蚀病的物质燕麦素[4]。

利用远缘杂交技术，使不同属间的遗传物质进行交

流或结合，将多个属经过长期进化积累的有益特性
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结合起来，再经过染色体组天然加倍和自然选择，

可培育生命力更强的优良新种质资源。张庆勤等[5]

已通过远缘杂交技术，成功获得了野生二粒小麦与

野燕麦的杂交后代，并且该后代表现出遗传稳定、

杂种优势强、综合性状优良等优异特性。对野生二

粒小麦与野燕麦的杂交后代进行研究分析是充分、

有效利用这一宝贵资源的前提，而染色体核型分析

是研究新种质物种进化、分类以及染色体结构、形

态及功能关系的重要手段。 
目前，国内外关于野生二粒小麦和二倍体野燕

麦远缘杂交后代的核型分析尚少见报道。笔者对野

生二粒小麦与二倍体野燕麦远缘杂交后代的染色

体进行核型分析，探索亲本及其杂交后代的核型特

点和进化趋势，旨在为该杂交后代的深入研究及进

一步开发利用提供细胞学依据。 

1 材料与方法 

1.1 材  料 

供试材料为野生二粒小麦和二倍体野燕麦远

缘杂交获得的 F4代株系 084，由贵州大学农学院张
庆勤教授提供。 

1.2 主要仪器与设备 

培养皿；恒温恒湿箱(上海恒一科技)；超纯水
仪(MINIPORE)；FCD−365HA海尔电冰柜(青岛海

尔特种电冰柜有限公司)；OLYMPUS BX60相差显
微镜及数码成像系统(奥林巴斯)。 

1.3 试验设计 

选取籽粒饱满的 084株系种子置于洁净的垫有
已灭菌滤纸的培养皿中，加少量水，于 25 ℃恒温

箱中培养。待种子胚部微微露白时，置于 4 ℃冰箱
中过夜，第 2天再放入 25 ℃温箱中 5~6 h，连续 3 d
重复操作。待从胚部长出约 1 mm的根时，放入 25 ℃
温箱中发芽 24 h，然后剪取根尖，放入 0~4 ℃冰水
中处理 27 h。将根尖置于卡诺氏固定液(无水乙醇与

冰乙酸的体积比为 3∶1)中，37 ℃下固定 7 d，取出
根尖用滤纸吸干后，再用 1%的醋酸洋红染色 2 h，
进行常规压片。制好的切片在 OLMPUS BX40显微
镜下观察，选择分裂相好的切片用数码成像系统拍

照。选择 50 个染色体分散较好的有丝分裂中期细
胞进行染色体计数，核型分析时取其中 5个细胞的
平均值。 

1.4 测定项目与方法 

染色体分类按文献[6]中的命名法进行；核型分
析按文献[7]中的标准进行；核型分类按文献[8]中的
的方法进行；核型模式图按文献[9]中的方法进行绘
制；染色体重要性状编码数值赋值参照文献[10～12]
中的方法进行；进化指数按文献[13]中的方法进行
计算。 

2 结果与分析 

2.1 杂交后代 084 株系的核型分析 

笔者观察了 50 个可以进行染色体计数的有丝
分裂中期细胞。图 1为 084株系根尖细胞的染色体
和核型模式。084株系的染色体数目为 42条。从核
型模式图可以看出，在第 6 和第 10 号染色体短臂
的末端有小且呈圆柱形的随体，不存在 B染色体和
非整倍体。 
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图 1 084 株系根尖细胞的染色体(左)及核型模式(右) 

Fig. 1 Chromosomes(L) and idiogram(R) of root tip of the line 084 
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对 084 株系染色体进行测量和统计分析(表 1) 
可知，084 株系的全套染色体相对长度为 3.86%~ 
5.73%，最长与最短染色体的相对长度之比为 1.48；
21对染色体中，中着丝粒染色体(m)有 18对，其他
3对均为近中着丝粒染色体(sm)；084株系的核型公
式为 2n=6x=42=36m(4SAT)+6sm，染色体组型为 1A
类型(表 2)，为极对称核型，属于原始类型。 

2.2 野生二粒小麦、二倍体野燕麦与 084 株系的

进化关系 

从表 2可知，野生二粒小麦、二倍体野燕麦及

084株系的进化指数分别为 1、4和 1，表明 084株

系的进化程度与野生二粒小麦一致，但低于二倍体

野燕麦；084株系的染色体相对长度比值较亲本大，

且平均臂比、核型不对称系数及臂比大于 1.7 的染

色体比例均在野生二粒小麦与二倍体野燕麦之间，

这从一定程度上表明远缘杂交在加速小麦属的进

化方面有重要意义。 

表 1 084 株系染色体核型分析参数 

Table 1 Parameters for karyotype analysis of the line 084 

相对长度/% 染色体

编号 长臂 短臂 染色体 
臂比 类型

1 3.39 2.34 5.73 1.45 m 
2 3.17 2.42 5.59 1.31 m 
3 3.21 2.21 5.42 1.45 m 
4 3.41 1.89 5.30 1.80 sm 
5 2.83 2.43 5.26 1.17 m 
6 2.96 2.27 5.22 1.31  m*
7 3.07 2.13 5.20 1.44 m 
8 2.90 2.14 5.04 1.36 m 
9 2.97 2.00 4.96 1.49 m 

10 3.02 1.85 4.87 1.64  m*
11 2.91 1.92 4.83 1.52 m 
12 2.95 1.75 4.70 1.69 m 
13 2.65 1.94 4.58 1.37 m 
14 2.99 1.57 4.56 1.91 sm 
15 2.55 1.82 4.37 1.40 m 
16 2.79 1.46 4.25 1.91 sm 
17 2.55 1.65 4.20 1.54 m 
18 2.58 1.55 4.13 1.67 m 
19 2.46 1.56 4.01 1.58 m 
20 2.20 1.70 3.90 1.30 m 
21 2.21 1.65 3.86 1.34 m 

*示染色体随体，染色体随体不计长度。 

表 2 亲本及 084 株系的染色体组重要性状及其赋值 

Table 2 Important characteristics and encrypted data of genomes of the materials used 

赋值 
材 料 核型公式 A B C D 

A B C D 

进化 
指数 

类型

野生二粒小麦 2n=4x=28=18m(4SAT)+10sm 1.39 1.37 57.38 0.00 1 0 0 0 1 1A 

二倍体野燕麦 2n=2x=14=10m(4SAT)+4sm 1.18 1.74 61.82 0.29 1 1 1 1 4 2A 

084株系 2n=6x=42=36m(4SAT)+6sm 1.48 1.51 59.78 0.14 1 0 0 0 1 1A 

A、B、C、D分别示染色体相对长度比、平均臂比、不对称系数、臂比大于 1.7的比例。 

张庆勤等[14]、刘利青[15]已分别对野生二粒小麦

与二倍体野燕麦进行了核型分析。笔者将亲本与

084 株系的核型参数进行了比较(由于父本染色体
数目少，仅为 084 株系的 1/3，为了便于比较，把
父本染色体的相对长度统一缩小为原数据的 1/3。
由于母本染色体数少于后代，且前人的测量方式与

本研究不同，所以，笔者直接比较染色体的臂比。

父本第 1号染色体与 084株系的第 1、2、3号相对
应，父本第 2号染色体与 084株系的第 4、5、6号
相对应；以此类推)。由表 3可知，084株系的染色
体臂比为 1.17~1.91，母本的为 1.01~1.74，二者的
染色体臂比相近，其中母本第 2号染色体与 084株

系第 6号染色体的臂比不仅极为相近，且都含有随
体。084株系中的第 4、14和 16号染色体的臂比分
别为 1.80、1.91和 1.91，大于母本的最大染色体臂
比，而在父本的染色体臂比范围(1.00~2.97)内，这
些染色体可能是由于其父本遗传物质渗入而形成

的。084 株系中存在 4 对染色体(第 3、5、9 和 13
号染色体)与父本(第 1、2、3和 5号染色体)的相对
长度和臂比极为相近，其中，父本的第 5号染色体
有随体，但 084 株系中与父本极为相近的第 13 号
染色体没有随体，分析其原因，可能是在母本与父

本远缘杂交的过程中，由于两亲本染色体之间的遗

传差异大，造成了染色体片段的丢失。 
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表 3 084 株系与其亲本染色体的相对长度及臂比 

Table 3 Similar chromosome comparisons between the line 084 and its parents 

母本染色体 
编号 

染色体 
相对长度/% 

臂比 
父本染色体 
编号 

染色体 
相对长度/% 

臂比
084株系 
染色体编号 

染色体 
相对长度/% 

臂比 

 1* 15.85  1.07 1 5.21 1.66  1 5.73 1.45 

 2* 15.10  1.27 2 5.16 1.00  2 5.59 1.31 

 3 14.01  1.74 3 4.83 1.69  3 5.42 1.45 

 4 13.91  1.70 4 4.76 2.07  4 5.30 1.80 

 5 13.82  1.70 5* 4.51 1.31  5 5.26 1.17 

 6 13.80  1.50 6 4.43 2.97  6* 5.22 1.31 

 7 11.42  1.64 7* 4.40 1.51  7 5.20 1.44 

 8 15.85  1.08     8 5.04 1.36 

 9 15.65  1.20     9 4.96 1.49 

10 15.22  1.40    10* 4.87 1.64 

11 13.28  1.01    11 4.83 1.52 

12 13.20  1.13    12 4.70 1.69 

13 12.74  1.39    13 4.58 1.37 

14 11.91  1.38    14 4.56 1.91 

      15 4.37 1.40 

      16 4.25 1.91 

      17 4.20 1.54 

      18 4.13 1.67 

      19 4.01 1.58 

      20 3.90 1.30 

          21 3.86 1.34 

“*”示染色体随体。染色体随体不计长度。 

3 小 结 

根据野生二粒小麦[14]、二倍体野燕麦[15]及其杂

交后代的染色体形态、核型参数可以看出，3 个材

料的染色体都只有中着丝粒染色体和近中着丝粒

染色体；084 株系的第 3、5、9、13 号染色体与父

本第 1、2、3、5 号染色体的相对长度和臂比极为

相近；084 株系有 3 对染色体的臂比大于其母本的

最大染色体臂比，且其臂比分布在父本的染色体臂

比范围之内。这些染色体可能是由于其父本遗传物

质渗入而形成的。084 株系的染色体臂比与其母本

的相近，且母本第 2号染色体与 084株系第 6号染

色体的臂比不仅极为相近，而且都含有随体，这证

实了野生二粒小麦和二倍体野燕麦远缘杂交后代

的真实性，也进一步说明了通过小麦近缘属间的远

缘杂交不仅可以创造出新的小麦种质资源，而且丰

富了小麦的遗传背景。因而，有效利用远缘杂交技

术是加快小麦育种进程的有效手段。 

按照 Stebbins[8]提出的核型进化理论(即核型进

化是由对称向不对称方向发展的)进行判断，野生二

粒小麦、二倍体野燕麦及 084株系的核型类型分别

为 1A、2A、1A，表明 084株系的核型不对称程度

与其母本一致，较父本的不对称程度低；野生二粒

小麦、二倍体野燕麦及 084株系的进化指数分别为

1、4 和 1，084 株系的进化程度与其母本一致，低

于父本。以上研究表明，核型的不对称程度与进化

程度的趋势比较一致。084 株系的染色体相对长度

比值较亲本大，且其平均臂比、核型不对称系数及
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臂比大于 1.7 的染色体比例均在野生二粒小麦与二

倍体野燕麦之间，这从一定程度上表明远缘杂交在

加速小麦属的进化方面有着重要的意义。 
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