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摘  要：以 205 份中国冬麦区小麦品种（系）为材料，分析其籽粒植酸含量做聚类分析并解析其关

联位点。结果表明，两个环境群体植酸含量平均值为 4.99 g/kg 和 3.31 g/kg，变幅分别为 17.90 g/kg 和

10.20 g/kg，变异范围较大。聚类分析将群体材料聚为 6 类，类间植酸含量差异均显著。推广品种或骨

干亲本中，B54、B40、B86 和 B126 植酸含量最低，可做为低植酸小麦育种中重要的亲本。高代品系

B131、B141、B181 和 B149 植酸含量最低，结合优异农艺性状，有望选出低值酸含量功能性小麦新品

种。共检测到 36 个与小麦籽粒植酸含量显著关联的单核苷酸多态性（SNP）标记关联位点（P<0.001），

分布在 2B、3A、3B、3D、6A 和 6B 染色体上，单个关联位点表型变异贡献率为 5.73%~9.69%；鉴定

出了低值酸含量基因的优异等位变异如 Tdurum_contig35799_208-G、Excalibur_c96134_152-C 和

Tdurum_contig43538_1687-A 等对低植酸含量效应较大。 
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Abstract: In this study, 205 elite wheat lines from winter wheat region of China were used as materials to 

analyze the phytic acid content, and the cluster analysis and related was further conducted. The results 

showed that the average Phytic acid content of the two environmental groups was 4.99 g/kg and 3.31 g/kg, 

and the variation range was 17.90 g/kg and 10.20 g/kg, respectively. The variation range was relatively large. 

The results of cluster analysis showed that there were significant differences in Phytic acid content among 6 

groups. B54, B40, B86 and B126 have the lowest phytic acid content among the extended varieties or 

backbone parents, which can be used as important parents in low Phytic acid wheat breeding. The higher 

generation lines B131, B141, B181 and B149 had the lowest phytic acid content. Combined with excellent 

agronomic traits, it is expected to select new functional wheat varieties with low Phytic acid content. A total 

of 36 single nucleotide polymorphism (SNP) markers associated with phytic acid content in wheat grains 

were detected (P < 0.001), which were distributed on chromosomes 2B, 3A, 3B, 3D, 6A and 6B. The 

contribution rate of phenotypic variation of a single Association site was 5.73% ~ 9.69%.Excellent alleles of 

genes with low Phytic acid content were identified such as tdurum, were identified_contig35799_208-G、

Excalibur_c96134_152-C and tdurum_contig43538_1687-A, etc. which had a greater effect on low Phytic 

acid content. 

Key words: bread wheat; Phytic acid content; cluster analysis; nutritional quality 

小麦种质资源是小麦育种的主要亲本来源，

是培育高产、优质和高抗小麦新品种的重要物质

基础。随着社会经济发展和生活水平进一步提高，

健康和营养已成为近十年我国小麦品质研究的主

题，培育特色功能性小麦新品种是小麦育种专家

近几年来的重要育种目标。 

目前，微量营养元素铁、锌等缺乏造成的营

养不良非常严重。全世界约 20 亿人患有不同程度

的贫血，其中约 12%由缺铁所致，我国的缺铁性

贫血发病率为 20%左右，贫困地区儿童和孕妇则

高达 45%和 35% [1]。小麦是我国北方地区的主要

粮食作物，提高人体对小麦籽粒中矿物质元素铁、

锌等的吸收利用，对于解决我国人民由于铁、锌

等元素含量摄入不足造成的健康问题具有重要意

义[2-3]。影响铁、锌等生物有效性的限制性因子包

括植酸、纤维素、丹宁和重金属等，以植酸最为

重要[4-5]。小麦籽粒中植酸含量较为丰富，并且通

过与矿物质元素铁、锌等正二价金属离子结合，

形成螯合态植酸盐，显著降低人体对铁、锌等的

吸收利用[6-7]。小麦种质资源是选育高产、优质和

高抗小麦新品种的重要物质基础，小麦籽粒中植

酸含量较为丰富，品种间籽粒植酸含量存在显著

差异[8-9]，并且含量受遗传因素和环境条件的共同

作用[10]。因此，对小麦种质资源的深入研究，不

仅能提高所选用育种材料的目标性，而且有利于

提高育种科学预见性。自 1921 年 Mellanby 首次

提出植酸对营养的影响以来，植酸与营养的关系

一直是植酸研究的热点[11]。对其研究主要集中在

低植酸玉米、大麦和水稻的研究，以期培育兼具营

养和环保功能的新型低植酸作物[12-13]。李颖睿等[10]、

吴澎等[14]和 Liu 等[8]曾对我国的地方品种和河南、

山东、陕西、江苏和四川等少数地区的小麦品种

进行了植酸含量分析。目前国内外对小麦中植酸

的研究主要侧重于植酸对小麦生理功能的影响、

植酸的抗营养效应、植酸对人和动物的影响和植

酸的工业应用等方面[13]。 

到目前为止，在遗传方面，关于小麦籽粒植

酸含量的报导较少。何秋怡等 [15]利用重组自交

系群体定位到 2 个与植酸含量相关的 QTL 位点，

分布在 3B 和 3D 染色体上。凡迪等 [16]利用小麦

重组自交系群体定位到 6 个与籽粒植酸含量相

关的位点，分布于 1B、2A、2B 和 6B 染色体

上。总体来说，有关植酸含量分析的资料十分有

限，中国冬麦区主要品种（系）的植酸含量尚不

清楚。 

本研究以中国冬麦区共 205 份（包括 20 世

纪 80 年代以来的推广品种或骨干亲本 132 和高

代品系 73 份）小麦种质资源为研究材料，测定其
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植酸含量进行聚类分析，并定位解析其单核苷酸

多态性（SNP）标记关联位点，筛选出低植酸和

高植酸种质资源，为中国冬麦区低值酸小麦品质

育种提供优良的育种材料。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

205 份供试材料，包括中国冬麦区 20 世纪 80

年代以来的推广品种或骨干亲本 132 份和高代品

系 73 份，其中高代品系全部来自中国山东省。于

2016 和 2017 年度将供试材料种植于山东农业大学

试验农场，每份材料种 3 行，2 次重复，行长 2 m，

均匀播种 70 粒，行间距 25 cm。常规田间管理，

生长期间没有发生严重病虫害和倒伏。 

高 通 量 组 织 研 磨 机 ， SPEX GENO 2010 

GRINDER：美国 SPEX Sample Prep 公司；酶标

仪，SPECTRA max PLUS384：北京龙跃生物科技

发展有限公司。 

1.2  实验方法 

1.2.1  表型鉴定 

种子收获后，晒干储存于种子库中。试验时

取每个小区的种子分别测定。用高通量组织研磨

机磨粉。按 Chen 等[17]的方法测定植酸含量，并

适当改进。将 30 mg 全粉置于 1.5 mL 离心管中，

加入 0.4 mol/L HCl 1 mL 和 15%的 TCA 提取液，

室温下振荡 3 h，再以 2 000×g 离心 10 min，然后

取 50 μL 上清液，置于 1.5 mL 离心管中（内装

36.3 mmol/L NaOH 550 μL）；加入 200 μL 显色液

（含 0.03%氯化铁，0.3%磺基水杨酸），反应后取

200 μL 溶液，用酶标仪在 500 nm 下读数，测定

植酸含量。 

1.2.2  DNA 提取和全基因组 90k SNP 芯片分型 

参照略有改动的 Triticarte Pty. Ltd（http:// 

www.triticarte.com.au/）方法提取供试材料群体 

DNA，用 0.8%琼脂糖电泳检测 DNA 质量和浓度。

委托美国加利弗尼亚大学戴维斯分校植物科学系

生物技术检测中心，使用美国 Illumina 公司和美

国堪萨斯州立大学共同开发的小麦 90k 基因芯片

（81 587 个 SNP）进行供试群体 DNA 的基因分

型，利用 GenomeStudio 软件读取分型数据并以

文本文件形式导出保存。用 PLINK v1.07 对获得

的基因型数据进行质量控制，剔除检出率小于

80%和低频基因频率小于 5%的 SNP 标记，最终

获得 24 355 个 SNP 用于植酸含量关联分析。 

利用 Wang 等[18]对 6 个 DH 遗传群体（BT- 

Schomburgk AUS33384、Young AUS33414、Chara  

Glenlea、W7984×Opata M85、Sundor AUS30604 

和 Westonia Kauz）进行图谱整合的位点信息，获

得本研究群体 SNP 位点遗传信息（表 1）及整合

复合遗传图谱[19]。 

 

表 1  SNP 复合遗传图谱信息 

Table 1  Information of SNP in the integrated linkage map 

染色体 标记数目 连锁群长度/cM 染色体 标记数目 连锁群长度/cM 染色体 标记数目 连锁群长度/cM

1A 1 506 161.35 1B 2 390 174.10 1D 629 196.97 

2A 1 462 185.46 2B 1 977 180.33 2D 769 151.92 

3A 1 154 184.56 3B 1 628 150.97 3D 331 156.06 

4A 1 145 164.12 4B 882 118.91 4D 78 161.10 

5A 1 243 144.15 5B 2 187 219.77 5D 240 207.32 

6A 1 463 180.74 6B 1 786 127.54 6D 234 156.53 

7A 1 550 232.13 7B 1 471 178.85 7D 230 241.28 

Total 24 355 3 674.16       

 

1.2.3  性状和标记的关联分析 

应用 TASSEL 3.0 软件（http://www.maizegenetics. 

net/）中的 MLM（mixed linear model）进行性状

和标记之间的关联分析。利用 Structure 2.3.1 软件

计算 Q 值，用 TASSEL 3.0 软件计算 Kinship 值，

对群体结构和基因型过滤后，运行 MLM_Q+K 

模型进行关联分析，当标记的 P≤0.001 时认为标

记与性状存在关联。 

1.3  表型数据处理 

采用 SAS（Statistical Analysis System）8.0 软

件，将植酸含量数据分别按年度进行标准化后，

以欧氏距离为标准，按 Ward 类平方和法分别对
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品种进行聚类。 

2  结果与分析 

2.1  205 份种质资源小麦的植酸含量 

两个种植年度环境植酸含量均值分别为 4.99 g/kg

和 3.31 g/kg，变幅分别为 17.90 g/kg 和 10.20 g/kg。

结果表明，供试群体植酸含量变异范围较大，偏

度和峰度绝对值接近 1，近似符合正态分布，表

明植酸含量属于数量性状，通过品种筛选降低籽

粒植酸含量的潜力较大（表 2）。 

2.2  聚类分析 

将供试群体所有品种的植酸含量数据按年度

进行标准化，在决定系数（R2）为 85%水平将供

试群体聚为 6 类（表 3）。6 类间植酸含量差异均

达到极显著水平。其中，第 2 和第 3 类的品种数

量较少（分别包括 3 个和 2 个品种），其次是第 1

类（包括 15 个品种）、第 5 类和第 6 类（分别包

括 24 个和 37 个品种），第 4 类品种数量最多（包

括 124 个品种）。第 3 类品种的平均植酸含量最高，

为 18.35 g/kg，其次是第 2、1、5 和 6 类，分别是

15.35 g/kg、12.71 g/kg、8.10 g/kg 和 6.19 g/kg。

第 4 类品种的平均植酸含量最低，为 2.34 g/kg，

显著低于其他 5 类。73 个高代育种品系，除第 2

和 3 类没有分布之外，其它各类中都有均匀分布。 

 
表 2  供试群体小麦面粉植酸含量表型变异 

Table 2  Phenotypic variations of Phytic acid content in the wheat population 

性状 环境 a 最小值 最大值. 变幅 均值±标准差 变异系数 偏度 峰度 

植酸含量 E1 1.00 18.90 17.90 4.99±3.88 78.54 1.25 0.96 

 E2 0.60 10.80 10.20 3.31±1.37 41.39 1.28 1.75 

注：a E1 和 E2 代表 2016 年度泰安，2017 年度泰安。 

Note: a E1 and E2, represent Tai’an 2016 and Tai’an 2017, respectively. 

 
表 3  205 份小麦种质资源植酸含量聚类分析 

Table 3  Cluster of 205 cultivars based on Phytic acid content 

类别 植酸含量 g/kg 变幅 g/kg 品种代码 

Gr1(15/7.32) 12.71±0.96 D 11.30~14.20 B123, B20, B83, B176, B193, B205, B136, B56, B184, B106, B146, B29, 
B57, B140, B170 

Gr2(3/1.46) 15.53±0.31 E 15.20~15.80 B85, B122, B52 

Gr3(2/0.98) 18.35±0.78 F 17.80~18.92 B1, B71 

Gr4(124/60.49) 2.34±0.93 A 1.00~4.50 B54, B131, B141, B181, B40, B86, B126, B149, B81, B115, B160, B174, 
B43, B61, B67, B102, B134, B201, B36, B49, B59, B64, B121, B147, B155, 
B192, B7, B26, B119, B125, B161, B180, B190, B203, B24, B44, B62, B80, 
B84, B199, B55, B77, B5, B10, B109, B150, B157, B185, B202, B17, B14, 
B42, B132, B187, B4, B60, B114, B133, B177, B194, B128, B138, B171, 
B12, B72, B105, B143, B178, B3,B28, B73, B139, B153, B204, B6, B41, 
B63, B142, B154, B197, B9, B38, B65, B158, B129, B18, B70, B152, B198, 
B8, B22, B35, B182, B27, B31, B101, B30, B45, B200, B53, B87,B58, B68, 
B94, B167, B172, B179, B183, B34, B156, B163,B169, B13, B100, B165, 
B196, B75, B108, B19, B103, B111, B120, B173, B11 

Gr5(24/11.71) 8.10±10.70 C 8.10~10.70 B32, B168, B79, B118, B135, B16, B78, B145, B97, B113, B93, B107, B25, 
B90, B117, B76, B88, B124, B91, B144, B21, B2, B74, B69 

Gr6(37/18.05) 6.19±0.79 B 4.80~7.60 B95, B23, B92, B51, B89, B186, B39, B48, B162, B175, B110, B151, B104, 
B33, B50, B98, B166, B191, B47, B195, B99, B148, B164, B46, B66, B116, 
B112, B130, B159, B37, B82, B137, B127, B15, B96, B189,B188 

注：括号中数字表示品种数和占总体比例（%）；植酸含量为平均值±标准差；数据后不同字母表示类间存在极显著差异（P<0.01）；

品种代码下面下划线为高代育种品系；各类中品种排序按植酸含量从低到高。 

Note: The figure in parentheses is the number of cultivars and population proportion(%). Phytic acid content is shown in mean ± 
standard deviation, and different letters afterwards indicate significant difference among groups at P < 0.01.Code of cultivar underlined 
indicate advanced lines. In each group, cultivars were sorted by phytic acid content with value from high to low. 

 
第 4 类品种数量最多，包括 124 个品种，占

群体百分比为 60.49%，且平均植酸含量最低，为

2.34 g/kg，表明该种质群体绝大多数品种植酸含

量较低。并且第四类品种（系）变幅较小，在低

植酸含量育种中具有较高的利用价值。其中，132

个推广品种或骨干亲本中，B54、B40、B86 和



第 29 卷 2021 年 第 2 期  特约专栏 

 

 29  

B126 植酸含量最低，有可能成为重要的育种亲

本，在低植酸含量小麦品质育种中发挥作用。高

代品系 B131、B141、B181 和 B149 植酸含量最

低，结合品系优异性状，有可能选育出低值酸含

量功能性小麦新品种。 

2.3  植酸含量全基因组关联位点 

两个种植年度环境，共检测到 36 个与面粉植 

酸含量相关联的显著关联位点（P<0.001），分布在

2B、3A、3B、3D、6A 和 6B 染色体上，单个关联

位点表型变异贡献率为 5.73%~9.69%（表 4，图 1）。

通过 TASSELV3.0 软件分析，获得 2 个环境下面

粉植酸含量全基因组关联分析的 QQ 图（图 2），

关联群体的群体结构得到了较好控制。E1 环境检

测到 24 个关联位点，其中，22 个位点集中在 3A 染 

 
表 4  植酸含量关联位点及其对表型变异的贡献率（R2） 

Table 4  Loci associated with Phytic acid content and percentage of phenotypic variation explained (R2) 

环境 标记 染色体 位置 P 值 贡献率 R2/% 

E1 wsnp_Ex_c28310_37444843 3A 85 5.56×10–4 6.03 

 CAP8_c1093_136 3A 85 6.60×10–4 5.87 

 Excalibur_c19671_139 3A 88 3.73×10–4 6.42 

 wsnp_Ex_c2148_4035913 3A 88 6.18×10–4 5.94 

 wsnp_Ex_c22766_31972202 3A 88 2.72×10–4 6.73 

 wsnp_Ex_c24293_33532428 3A 88 2.72×10–4 6.73 

 wsnp_Ex_c32003_40728918 3A 88 6.62×10–4 5.88 

 wsnp_Ex_c9468_15697512 3A 88 2.72×10–4 6.73 

 wsnp_BE406587A_Ta_2_1 3A 88 2.72×10–4 6.73 

 BobWhite_c9468_453 3A 88 8.89×10–4 6.02 

 BobWhite_c9468_478 3A 88 8.89×10–4 6.02 

 TA001068-0306-w 3A 88 3.73×10–4 6.42 

 TA002217-0946 3A 88 4.10×10–4 6.33 

 wsnp_RFL_Contig4814_5829093 3A 89 6.95×10–4 5.82 

 Excalibur_c854_1459 3A 89 6.82×10–4 5.84 

 Excalibur_rep_c76510_255 3A 89 3.73×10–4 6.42 

 Kukri_c101770_328 3A 89 8.89×10–4 5.61 

 wsnp_Ex_rep_c66867_65267909 3A 91 7.61×10–4 5.73 

 wsnp_JD_c8207_9234643 3A 91 7.61×10–4 5.73 

 Excalibur_c5561_1013 3A 91 7.61×10–4 5.73 

 IAAV3488 3A 91 7.61×10–4 5.73 

 TA005795-0543 3A 91 7.61×10–4 5.73 

 Tdurum_contig17943_547 3B 14 3.51×10–4 7.59 

 Tdurum_contig35799_208 3D 5 2.27×10–5 9.69 

E2 Jagger_c914_155 2B 127 8.53×10–4 5.64 

 Kukri_c23955_144 3B 135 1.48×10–4 7.33 

 Kukri_c65481_121 3B 135 2.26×10–4 6.96 

 RAC875_c23148_680 3B 135 1.83×10–4 7.17 

 RAC875_c68392_200 3B 135 2.89×10–4 6.67 

 wsnp_RFL_Contig4557_5390605 6A 111 6.10×10–4 5.94 

 Excalibur_c2737_309 6A 111 7.53×10–4 5.74 

 Tdurum_contig97355_194 6A 111 7.53×10–4 5.74 

 Excalibur_c96134_152 6B 5 6.03×10–4 5.95 

 Excalibur_c96134_182 6B 5 6.03×10–4 5.95 

 Tdurum_contig43538_1687 6B 5 6.03×10–4 5.95 

 BobWhite_c12013_275 6B 80 6.10×10–4 5.94 

注：a E1 和 E2 代表 2016 年度泰安，2017 年度泰安。 

Note: a E1 and E2, represent Tai’an 2016 and Tai’an 2017, respectively. 
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图 1  植酸含量全基因组关联分析曼哈顿图 

Fig.1  Manhattan plot for Phytic acid  
content in two environments 

注：1-21 分别代表: 1A, 1B, 1D, 2A, 2B, 2D, 3A, 3B, 3D, 4A, 4B, 

4D, 5A, 5B, 5D, 6A, 6B, 6D, 7A, 7B, 7D 染色体。上图为 E1 环

境，下图为 E2 环境。 

Note: In Manhattan plot, 1−21 represent chromosomes 1A, 1B, 1D, 
2A, 2B, 2D, 3A, 3B, 3D, 4A, 4B, 4D, 5A, 5B, 5D, 6A, 6B, 6D, 7A, 
7B, 7D, respectively. E1 environment (above), E2 environment(under). 

 

色体 85-91 区段内，说明这个此区段内可能存在

控制小麦面粉植酸含量的重要基因。另外两个位

点分别分布在染色体 3B 和 3D 上，3D 染色体上

位点，Tdurum_contig35799_208，达到极显著关

联水平（2.27×10–5）。E2 环境检测到 12 个关联位

点，分布在 2B、3B、6A 和 6B 染色体上，其中，

4 个位点集中在 3B 染色体同一位置，各有 3 个位 

 
 

图 2  植酸含量全基因组关联分析 QQ 图 

Fig.2  Quantile-quantile plot for Phytic acid  
content in two environments 

注：上图为 E1 环境，下图为 E2 环境。 

Note: E1 environment (above), E2 environment(under) 
 

点分别集中在 6A 和 6B 的同一位置上，说明染色

体上这些区段是控制小麦籽粒植酸含量基因的重

要区段。 

2.4  关联位点优异等位变异 

两个种植年度环境中共检测到 36 个关联位点，

其携带不同等位变异品种的植酸含量表型差值为 0~ 

0.98 g/kg。其中，不同等位变异品种的表型差值

达到显著性差异水平的位点共 25 个，E1 环境 19

个位点，E2 环境 6 个位点，品种间表型差值为

0.33~0.98 g/kg（表 5）。在 E1 环境检测到的位点 
 

表 5  植酸含量关联位点等位变异表型 

Table 5  Phenotypic effect of allelic for Phytic acid content loci 

环境 位点 染色体 等位变异 品种数 平均 a/(g/kg) 差值/(g/kg) 

wsnp_Ex_c28310_37444843 3A A 107 4.97 0.04 

  G 98 4.93  

CAP8_c1093_136 3A G 108 5.05 0.22 

  A 97 4.83  

Excalibur_c19671_139 3A C 116 5.09a 0.33 

  T 89 4.76b  

wsnp_Ex_c2148_4035913 3A A 92 4.82 0.14 

  G 113 4.96  

wsnp_Ex_c22766_31972202 3A A 90 4.80 0.27 

  C 115 5.07  

wsnp_Ex_c24293_33532428 3A C 90 4.76a 0.34 

  T 115 5.10b  

wsnp_Ex_c32003_40728918 3A A 114 5.05 0.22 

  G 91 4.83  

wsnp_Ex_c9468_15697512 3A A 115 5.10a 0.34 

  G 90 4.76b  

wsnp_BE406587A_Ta_2_1 3A A 115 5.10a 0.34 

  G 90 4.76b  

E1 

BobWhite_c9468_453 3A A 88 4.74a 0.37 
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续表 5  

环境 位点 染色体 等位变异 品种数 平均 a/(g/kg) 差值/(g/kg) 

  G 117 5.11b  

BobWhite_c9468_478 3A A 88 4.74a 0.37 

  C 117 5.11b  

TA001068-0306-w 3A T 116 5.09a 0.33 

  C 89 4.76b  

TA002217-0946 3A C 114 5.10a 0.34 

  T 91 4.76b  

wsnp_RFL_Contig4814_5829093 3A C 90 4.70a 0.44 

  T 115 5.14b  

Excalibur_c854_1459 3A A 91 4.68a 0.48 

  C 114 5.16b  

Excalibur_rep_c76510_255 3A C 89 4.76a 0.33 

  T 116 5.09b  

Kukri_c101770_328 3A C 115 5.14a 0.44 

  T 90 4.70b  

wsnp_Ex_rep_c66867_65267909 3A C 76 5.20a 0.67 

  T 129 4.53b  

wsnp_JD_c8207_9234643 3A C 76 4.53a 0.67 

  T 129 5.20b  

Excalibur_c5561_1013 3A A 129 5.20a 0.67 

  G 76 4.53b  

IAAV3488 3A A 129 5.20a 0.67 

  C 76 4.53b  

TA005795-0543 3A C 129 5.20a 0.67 

  T 76 4.53b  

Tdurum_contig17943_547 3B C 129 5.20a 0.67 

  T 76 4.53b  

Tdurum_contig35799_208 3D G 34 3.99a 0.98 

E1 

  T 171 4.97b  

Jagger_c914_155 2B A 127 3.42 0.28 

  G 78 3.14  

Kukri_c23955_144 3B A 132 3.18a 0.37 

  G 73 3.55b  

Kukri_c65481_121 3B C 131 3.17 0.17 

  T 74 3.34  

RAC875_c23148_680 3B G 74 3.54a 0.36 

  T 131 3.18b  

RAC875_c68392_200 3B G 75 3.53a 0.35 

  T 130 3.18b  

wsnp_RFL_Contig4557_5390605 6A C 14 3.12 0.2 

  T 191 3.32  

Excalibur_c2737_309 6A C 16 3.14 0.08 

  T 189 3.22  

Tdurum_contig97355_194 6A A 16 3.14 0 

  G 189 3.14  

Excalibur_c96134_152 6B C 39 2.74a 0.7 

  T 166 3.44b  

Excalibur_c96134_182 6B C 166 3.44a 0.7 

  T 39 2.74b  

Tdurum_contig43538_1687 6B A 39 2.74a 0.7 

  G 166 3.44b  

BobWhite_c12013_275 6B C 14 3.12 0.2 

E2 

  T 191 3.32  

注：a 等位变异间的差值。数据后不同字母表示同一位点 2 个等位变异间有显著差异（P ≤ 0.05）。斜体标记表示携带不同等

位变异品种的表型值达到显著性差异水平的位点。 

Note: a Difference between alleles. Different capitals after data indicate significant difference between alleles onone locus at P ≤ 

0.05. The italic marker indicates the loci at which the phenotypic value of varieties carrying different alleles reaches the level of significant 
difference. 
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Tdurum_contig35799_208 对低植酸含量效应最

大，差值为 0.98 g/kg，该位点的碱基 G 相对于 T 为

优异等位变异。此外，E2 环境中的优异等位变异

Excalibur_c96134_152-C、Excalibur_c96134_182-T

和 Tdurum_contig43538_1687-A 对低植酸含量效应

较大。 

3  讨论  

对我国 76 份小麦地方品种和 62 份来自黄淮、

长江中下游和西南麦区品种的分析表明，小麦植酸

含量为 5.16~9.87 g/kg[7]。在我国 137 份微核心种质

资源中，植酸含量变异范围为 9.59~29.63 g/kg，大

多数品种植酸含量属于中等水平[14]。400 份印度

及 CIMMYT 品种和人工合成种植酸含量的变异

范围为 11.7~19.3 g/kg[20]。黄淮麦区 212 份代表性

品种的植酸含量为 2.18~13.37 g/kg，绝大多数品

种植酸含量属于中等水平[10]。本研究表明，中国

冬麦区 205 份 20 世纪 80 年代以来的推广品种或

骨干亲本及高代品系的植酸含量为 1.00~18.90 g/kg，

绝大多数品种植酸含量较低。与前人报道相比[9,10,14,20]，

本研究中植酸含量的变异范围更大，且绝大多数

品种植酸含量较低，可能与所选取的材料和数量

有关。目前还没有对小麦植酸含量进行育种选择，

因而其变异范围较大。因此，在当前进行小麦低

值酸品质改良时，首先对现有品种的目标性状进

行筛选将是一个有效的选择手段。本研究中，推

广品种或骨干亲本中，B54、B40、B86 和 B126

植酸含量较低，有可能成为重要的育种亲本，在

低植酸含量小麦品质育种中发挥作用。 

高代育种品系具有优异目标性状突出、遗传

稳定的特征，有经济价值的可直接在生产上应用，

也可选育成为品种。本群体中 B131、B141、B181

和 B149 等高代育种品系植酸含量较低，结合品

系优异性状，有可能选育出低值酸含量功能性小

麦新品种。 

目前，国内外对小麦籽粒植酸含量 QTL 定位

方面的报道较少。本研究分别在 2B、3B、3D 和

6B 染色体上检测到植酸含量的 QTL 位点，何秋

怡等[15]在 3B 和 3D 染色体上检测到 2 个控制植酸

含量的 QTL，凡迪等[16]在 2B 和 6B 染色体上定

位到控制植酸含量的 QTL，初步推断这些染色体

上可能存在控制植酸含量的重要基因。 

国内外对小麦铁、锌等元素含量已进行了较深

入研究，品种间存在显著差异[21]，但植酸含量和

铁、锌等微量元素含量相关性研究鲜有报道。建议

在本研究的基础上，进一步测定冬麦区种质资源的

铁、锌等微量元素含量，同时筛选出值酸含量低且

铁、锌等微量矿质元素含量高的种质资源，同时将

其用于育种，为小麦新时代品质育种提供参考。 

4  结论 

两个种植年度环境群体植酸含量平均值为

4.99 g/kg 和 3.31 g/kg，变幅分别为 17.90 g/kg 和

10.20 g/kg，群体植酸含量变异范围较大。聚类分

析将群体材料聚为 6 类。其中，高代育种品系除

第 2 和 3 类没有分布之外，其它各类中都有均匀

分布；推广品种或骨干亲本中，B54、B40、B86

和 B126 植酸含量最低，有可能成为重要的育种

亲本，在低植酸含量小麦品质育种中发挥作用。

高代品系 B131、B141、B181 和 B149 植酸含量

最低，结合品系优异性状，有可能选育出低值酸

含量功能性小麦新品种。关联分析共检测到 36 个

与小麦籽粒植酸含量相关联的显著关联位点

（P<0.001），分布在 2B、3A、3B、3D、6A 和 6B

染色体上，单个关联位点表型变异贡献率为 5.73%~ 

9.69%。同时，挖掘了一批低值酸含量基因的优异

等位变异，例如Tdurum_contig35799_208-G、Excalibur_ 

c96134_152-C、Excalibur_c96134_182-T 和 Tdurum_ 

contig43538_1687-A 对低植酸含量效应较大。 
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