
昆明学院学报　　２０１６，３８（３）：７４～７７　　 ＣＮ５３－１２１１／Ｇ４　ＩＳＳＮ１６７４－５６３９
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＫｕｎｍｉｎｇＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

收稿日期：２０１５－１２－１０
基金项目：安徽省教育厅２０１６年度高校自然科学研究重点资助项目“萝卜的富硒特性及硒的溶出性研究”阶段性成

果（ＫＪ２０１６Ａ７６３）；安徽省教育厅２０１５年度高等学校省级质量工程一般教学研究资助项目“基于移动终端
平台的生物类专业教学改革研究”阶段性成果（２０１５ｊｙｘｍ４８０）；芜湖职业技术学院２０１５年度院级科学研
究资助项目“小麦谷蛋白亚基提取方法开发、组成鉴定及与品质关系的研究”阶段性成果（Ｗｚｙｚｒ２０１５０５）．

作者简介：许凌凌（１９８２—），女，安徽当涂人，讲师，硕士，主要从事生物技术及应用研究．

小麦微核心种质麦谷蛋白亚基带型分析
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摘要：麦谷蛋白亚基具有广泛多态性，这为品质育种中优质亚基的聚合奠定了基础．因此，采用 ＳＤＳＰＡＧＥ
方法对１９８个中国小麦微核心种质进行带型分析．结果表明，在Ａ区检测到由１８条带构成３５种带型；Ｂ区
由２２条带构成２６种带型；Ｃ区１８种带型由２０条带组成；Ｄ区１５种带型由１６条带构成．对１９８个品种的
Ｇｌｕ－Ａ３位点亚基分类，有１８个品种与ＰＣＲ检测结果不同．
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　　 麦谷蛋白约占小麦籽粒蛋白质的 ４０％，因
其构成状况影响小麦烘烤品质而被广泛关注．麦
谷蛋白在十二烷基硫酸钠 －聚丙烯酰胺凝胶电
泳（ＳＤＳＰＡＧＥ）中可被分为 Ａ，Ｂ，Ｃ和 Ｄ这 ４个
区：Ａ区为高相对分子质量麦谷蛋白亚基（ＨＭＷ
ＧＳ）；Ｂ，Ｃ和 Ｄ区为低相对分子质量麦谷蛋白亚
基（ＬＭＷＧＳ）［１－３］．且两种亚基分别受 Ｇｌｕ－１位
点（Ｇｌｕ－Ａ１，Ｇｌｕ－Ｂ１，Ｇｌｕ－Ｄ１位点）和 Ｇｌｕ－３
位点（Ｇｌｕ－Ａ３，Ｇｌｕ－Ｂ３，Ｇｌｕ－Ｄ３位点）基因控
制［４－６］．麦谷蛋白亚基在电泳图谱中会呈现出不
同的谱带，因此，可以利用 ＳＤＳＰＡＧＥ方法鉴定
各品种的亚基构成情况［７－８］．本研究选取中国小

麦微核心种质 １９８个，采用 ＳＤＳＰＡＧＥ方法对其
进行带型分析，旨在了解中国小麦微核心种质麦

谷蛋白亚基的构成状况，为后代杂交亲本的选定

奠定基础．

１　材料与方法

１１　材料
采用中国小麦微核心种质１９８个为试验材料，

由安徽农业大学遗传育种实验室提供．
１２　方法
１２１　样品提取

采用在李艳丽等［９］的方法基础上略作修改的



提取方法．
１２２　ＳＤＳＰＡＧＥ分析

采取王静等［１０］的电泳分析方法．

２　结果与分析

２１　凝胶成像系统分析
用凝胶成像系统对１９８个品种的电泳胶片进行

带型分析，选取一块胶片为代表，如下图１所示．胶
片两端为相对分子质量Ｍａｒｋ，用于区分麦谷蛋白亚
基的Ａ，Ｂ，Ｃ和 Ｄ区，同时每块胶片都采用中国春

作为标准品种，通过与其带型比较来分析其他品种

的带型情况．
２２　Ａ区ＨＭＷＧＳ带型分析

在电泳图谱的 Ａ区检测到１８条谱带，构成了
３５种不同的带型，如下图２所示．每种带型基本由
３～５条带组成，但以 ４条带的组成为主，占
６７６８％．Ａ１带型数最多，为９９个，Ａ２，Ａ３和 Ａ４分
别为１７，１１和８个，前４种带型数占整个带型数的
６８１８％．由于组成Ａ区每种带型的谱带不多，都在
５条以下，因此Ａ区带型差异不大．

２３　Ｂ区ＬＭＷＧＳ带型分析
Ｂ区２６种带型由２２条不同的带构成，如下页

图３所示．由于组成各带型的谱带数在２～７条不
等，因此Ｂ区带型及组成差别较大，如 Ｂ１２由７条谱
带构成，而 Ｂ２１只有 ２条带，Ｂ１带型有 ４５个，而
Ｂ２１～Ｂ２６带型都只有１个，但 Ｂ区带型总体以４～６
条带构成最多．前 ７种带型数占整个带型数的

７３２３％，其他带型相对较少．
２４　Ｃ区ＬＭＷＧＳ带型分析

Ｃ区检测的带型比 Ｂ区少，只有１８种，由２０
条不同的带构成，如下页图 ４所示．每种带型平
均由４～６条带组成，但变幅范围在 ３～８条之
间，Ｃ区带型数１／２以上由前３种带型组成，其余
带型数较少．
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２５　Ｄ区ＬＭＷＧＳ带型分析
在Ｄ区检测到由１６条谱带组成的１５种带型，

比Ｂ和Ｃ区都少，如下图５所示．Ｄ区带型以４条带

构成的为主，占整个带型数的４０４０％，Ｄ区带型整
体差别不大．

２６　Ｇｌｕ－Ａ３位点亚基分析
根据亚基在电泳图谱中的迁移率，并和标准品种

中国春（在Ｇｌｕ－Ａ３位点为ａ亚基）的带型作对照，将
１９８个品种的Ｇｌｕ－Ａ３位点亚基分为７组（ａ～ｇ）：ａ，
ｂ，ｃ，ｆ和ｇ亚基都为一条蛋白；ｄ亚基为两条蛋白；ｅ
亚基不表达任何蛋白（见图１）．电泳图谱分析显示，
有１８个品种的 Ｇｌｕ－Ａ３位点亚基类型与孙学永
等［１１］用 ＰＣＲ检测的结果不同．由下表 １可见，在
ＳＤＳＰＡＧＥ中黄水白和碧玛４号都为ｂ亚基，但ＰＣＲ
检测为ａ和ｇ亚基．ＰＣＲ检测为ａ和ｃ亚基的水里站
和紫麦，ＳＤＳＰＡＧＥ却检测为ｇ亚基．

表１　ＳＤＳＰＡＧＥ和ＰＣＲ检测结果比较

品种名 ＳＤＳＰＡＧＥ检测结果 ＰＣＲ检测结果

黄水白 ｂ Ｇｌｕ－Ａ３ａ

碧玛４号 ｂ Ｇｌｕ－Ａ３ｇ

甘肃９６ ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｂ

有芒白稃（吉林） ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｂ

麻花板 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

霉前五 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

　　续表１

品种名 ＳＤＳＰＡＧＥ检测结果 ＰＣＲ检测结果

和尚麦 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

鱼鳅麦 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

红花早 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

糯麦 ｆ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

水里站 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ａ

紫麦 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

白花麦 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

崇阳红麦Ⅰ ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

红芒子 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

浙麦１号 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

线麦 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

白芒麦 ｇ Ｇｌｕ－Ａ３ｃ

３　小结与讨论

麦谷蛋白亚基遗传稳定性较高，可利用优质亚

基鉴定提高育种成效．目前，ＳＤＳＰＡＧＥ方法可以鉴
别出小麦谷蛋白中存在的多种亚基，为小麦品质改

良奠定基础．本研究采用 ＳＤＳＰＡＧＥ方法对１９８个
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中国小麦微核心种质的高、低相对分子质量麦谷蛋

白亚基的带型进行分析，结果表明，在高相对分子质

量麦谷蛋白亚基的Ａ区由１８条带构成３５种不同的
带型，每种带型由３～５条ＨＭＷＧＳ组成．对低相对
分子质量麦谷蛋白亚基带型分析，在Ｂ区检测到２６
种带型由２２条不同的带组成，以６条带构成的带型
最多，占４２９３％．Ｃ区由２０条带构成了１８种不同
带型，以５条带的带型最多，占４５４５％．Ｄ区检测
到的带型比 Ｂ和 Ｃ区少，以 ４条带构成的带型为
主，这和Ｌ．Ｃａｂａｌｌｅｒｏ等［１２］通过ＳＤＳＰＡＧＥ方法检测
出一个小麦品种具有３～５个 ＨＭＷＧＳ和约１５个
ＬＭＷＧＳ的结果基本相同．他同时提出由于构象原
因，不同亚基在普通 ＳＤＳＰＡＧＥ中可能会呈现相同
的迁移率，因而造成亚基鉴定结果的偏差．由于
Ｇｌｕ－Ａ３位点７种亚基迁移率相近，所以本试验中有
１８个品种在该位点的亚基类型和孙学永等［１１］用

ＰＣＲ检测的结果不同．因此，后续将进一步完善试
验方法，希望可以解决不同麦谷蛋白亚基由于构象

原因而在电泳中难以鉴定的问题，进而更准确地检

测出中国小麦微核心种质的谱带，以期发现优质亚

基，为今后的育种改良工作提供科学依据．
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