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摘要：为加快旱地小麦优质种质资源的创制，丰富遗传多样性，本研究采用 EMS（甲基磺酸乙酯）诱变技术构建了小麦

长 6990突变体库，并对其表型性状和高分子量麦谷蛋白亚基（HMW-GS）进行了系统筛选。通过对M2群体中 20331个单株

进行表型性状统计分析，共发现 3244个突变单株，涵盖茎秆、叶片、芒、穗型、育性和生育期等 10个表型特征，总突变率

为 15.96%。此外，对收获的 2064份突变材料进行表型分析，筛选出 25份籽粒突变材料，突变类型包括粒长、粒色和饱满度

等，突变率为 1.21%。通过 SDS-PAGE 鉴定，共筛选出 23份 HMW-GS缺失突变材料，占突变材料的 1.11%，表现为 Glu-B1

和 Glu-D1位点中 Bx7、By9、Dx5、Dy10单亚基缺失。本研究采用 EMS诱变技术，创制了类型丰富的表型突变体和 HMW-GS

突变材料，有效消除了遗传背景差异对小麦品质性状的潜在干扰，为旱地小麦品质育种提供了宝贵的遗传资源，并为深入理

解小麦品质性状与遗传变异之间的关系提供了重要的基础数据。
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Abstract：To accelerate the creation of high-quality germplasm resources for drought-resistant wheat and enrich genetic diversity,

this study constructed a mutant library of wheat Chang 6990 using EMS (ethyl methanesulfonate) mutation technology and

systematically screened its phenotypic traits and high molecular weight glutenin subunits (HMW-GS). A phenotypic analysis of 20,331

individual plants from the M2 population identified 3,244 mutant plants, covering 10 phenotypic traits, including stem, leaf, awn, spike

type, fertility, and growth period, with a total mutation rate of 15.96%. Additionally, a phenotypic analysis of 2,064 harvested mutant

materials revealed 25 grain mutants, with mutation types including grain length, color, and fullness, yielding a mutation rate of 1.21%.

Through SDS-PAGE identification, a total of 23 HMW-GS deletion mutants were screened, which showed the deletion of Bx7, By9,

Dx5 and Dy10 in Glu-B1 and Glu-D1 loci. In this study, EMS mutagenesis technology was used to create abundant phenotypic

mutants and HMW-GS mutant materials, which effectively eliminated the potential interference of genetic background differences on

wheat quality traits, provided valuable genetic resources for dryland wheat quality breeding, and provided important basic data for

in-depth understanding of the relationship between wheat quality traits and genetic variation.

Key words：EMS mutagenesis; mutant library; phenotypic traits; high molecular weight glutenin subunit (HMW-GS); drought

resistance breeding

小麦是全世界最重要的口粮作物之一，为超过三分之一人口提供主要的碳水化合物和蛋白质来源，在

粮食安全和社会稳定中具有不可替代的地位[1]。然而，全球气候变化引发的干旱、高温等极端天气频发，对

小麦生产的产量与品质造成了严重威胁，尤其是在我国北方旱地农业区，干旱已成为限制小麦生产的重要

环境胁迫因子[2]。同时，随着消费者对小麦加工品质需求的不断提高，现代育种面临同时实现抗旱性与品质



性状改良的挑战。然而，遗传多样性的匮乏和关键基因功能解析的局限性使得这一复杂目标的实现变得更

加困难[3]。因此，如何有效挖掘和开发新的遗传资源，是小麦功能基因组学和现代育种研究的重要任务。

突变体库作为遗传资源开发的重要工具，在功能基因组学和复杂性状改良中的广泛应用使其备受关注。

突变体库通过系统筛选基因变异，为解析基因功能及其作用机制提供了重要基础，也为作物改良和新品种

选育创造了丰富的遗传资源[4-6]。EMS诱变育种技术因其快速、高效和可操作性，被广泛应用于遗传研究和

育种工作中[7-9]。EMS通过诱导 G：C向 A：T的碱基点突变，能够引起植物表型和农艺性状的多样化突变，

从而创制类型丰富的突变体材料[10]。前人研究表明，EMS突变体库在抗病、产量改良等多方面育种目标中

均具有重要价值。杨子博[11]等利用 EMS创制淮麦 33突变群体，从中筛选出 17份抗赤霉病突变体材料，为

黄淮麦区的抗病育种提供了遗传支持；武银玉等[12]通过 EMS诱变晋麦 90，筛选出 5份抗寒性状优于野生型

的突变体材料，为小麦抗寒基因功能研究提供了材料基础；袁秀芳等[13]利用 EMS构建山农 666-2和山农 861

突变体库，筛选出高抗条锈病和白粉病的突变体材料，为抗病基因定位和抗病品种选育提供了宝贵资源。

然而，现有研究多以水地小麦品种构建 EMS突变体库，针对抗旱性与品质性状综合改良的研究相对较少，

仅有吕亮杰[14]、张婷等[15]构建了抗旱品种突变体资源库，尚未见到以国审旱地小麦品种长 6990构建 EMS

突变体库的相关研究。

高分子量麦谷蛋白亚基（HMW-GS）是决定小麦加工品质的核心因子[16]。HMW-GS通过分子间和分子

内的二硫键紧密交联，形成面筋网络的骨架结构，对面团的流变学特性产生重要影响，决定了面筋的弹性、

延展性和沉降值，进而影响小麦制品的口感和质地[17]。HMW-GS基因位点位于小麦第一同源染色体长臂上，

Glu-A1、Glu-B1、Glu-D1分别位于 1A、1B、1D染色体上，且每个 Glu-1位点包含两个紧密连锁基因，编

码 x型和 y型亚基[18]。前人研究发现，不同 HMW-GS组合对小麦加工品质的效应均存在显著差异。其中，

Ax1、Ax2*、Bx7+By8、Bx17+By18和 Dx5+Dy10亚基被公认为优质亚基，对小麦面粉加工品质有正向效

应[19]；而 Bx20、Dx2+Dy12 亚基则对小麦品质有负向效应[20]。然而，范玉顶等[21]研究表明，Dx2+Dy12 亚

基对小麦加工品质有正向效应，且亚基组合为 Ax1/Bx7+By8/Dx2+Dy12和 Null/Bx7+By8/Dx2+Dy12 制作的

馒头品质性状最佳。这可能是由于当前研究主要基于自然群体，遗传背景的复杂性限制了研究结果的一致

性。

此外，现有关于突变体资源的 HMW-GS变异筛选和功能验证的研究相对较少。张纪元等[22]研究发现，

宁麦 9号 HMW-GS单亚基缺失会极大程度改变 HMW/LMW 与 Glu/Gli的比例，大幅度降低面筋强度和耐

揉性。通过创制 HMW-GS缺失系，发现 Dy10 和 Ax1缺失会使面团强度减弱且形成时间缩短，证实了

HMW-GS对小麦加工品质有重要作用。因此，通过 EMS诱变技术创制 HMW-GS突变材料，可以在消除遗

传背景的基础上，解析其与品质形成之间的关系，从而挖掘具有特定功能的优质基因型，为现代育种提供

新的可能。



长 6990是山西农业大学谷子研究所选育的国审旱地小麦新品种，凭借其高产、稳产和显著的抗旱性能，

在我国北方干旱地区得以大面积推广[23]。尽管长 6990在抗旱性方面表现优异，但其加工品质的潜力尚未被

充分挖掘。本研究利用 EMS诱变技术构建长 6990突变体库，系统筛选与抗旱性和品质性状相关的突变材

料，特别是针对 HMW-GS的遗传变异进行探索，旨在弥补抗旱品种突变体库研究的不足。本研究为小麦抗

旱性状与品质改良提供理论支持和遗传资源，同时推动抗旱性与品质性状综合改良这一育种目标的实现。

1 材料与方法

1.1 试验材料

长 6990，山西农业大学谷子研究所选育的旱地小麦新品种，具有高产、稳产、抗旱等特性。2016 年通

过山西省农作物品种审定委员会审定，2018 年通过国家农作物品种审定委员会审定，2024 年入选农业农村

部农业主导品种，在我国北方干旱地区大面积推广。

1.2 试验方法

1.2.1 EMS诱变 将长 6990小麦种子用 0.1% HgCl2溶液浸泡消毒 15 s，随后用无菌水漂洗 3次，然后在 20℃

条件下无菌水浸泡8 h，每隔2 h用无菌水清洗1次；待种子萌发后，浸泡于0.6% EMS磷酸缓冲液中，30 r·min-1

震荡 6 h，用 5% Na2S2O3溶液冲洗 3次，最后用流水冲洗 5 min，阴干备用。

1.2.2 田间种植与农艺性状调查 2022年 10月，将处理好的M1长 6990小麦种子种植于山西农业大学小麦

研究所韩村试验基地（111°34′36″E，36°8′43″N），全生育期定期去除杂草，做好病虫害防治与田间灌溉措

施。播种采用点播方式单行种植，行长 1.5 m，行间距 0.2 m，株间距 0.08 m。2023年 6月，收获突变体单

株。2023年 10月，将M2种子播种于试验田，双行种植，每行点播 30粒，行长、行间距和株间距与上年度

相同。2024年 5月，在小麦灌浆期对M2群体进行单株调查，记录株型、穗型、叶型、芒型、育性和生育期

等突变性状。2024年 6月，每个 EMS突变株系后代选取 3-5 株进行收获，脱粒后进行籽粒突变材料筛选和

SDS-PAGE测定。

1.2.3 小麦籽粒麦谷蛋白提取 小麦籽粒麦谷蛋白提取参考纪军等方法[24]（略有改动）。挑选 3粒大小一致

的小麦籽粒，充分研磨后放入 1.5 mL的离心管中，加入 300 uL蛋白提取液制成悬浮液，静置 12 h；100℃

水浴 7 min，期间振荡 2-3次，使其充分混匀；4℃条件下，12000 r·min-1离心 10 min；吸取 60 uL上清液至

0.5 mL离心管中，所得样品即为麦谷蛋白溶液，放入 4℃冰箱保存备用。

1.2.4 SDS-PAGE测定 SDS-PAGE测定参考刘永安等[25]方法（略有改动）。制备 8%聚丙烯酰胺分离胶和 4%

聚丙烯酰胺浓缩胶，取 3.5 uL麦谷蛋白样品点样；加入缓冲液进行电泳，待溴酚蓝条带脱离凝胶 20分钟后

结束电泳；取出凝胶后进行染色和脱色，蒸馏水浸泡直至条带清晰。参照 Payne 等[26-27]提出的“字母-数字”

命名法确定长 6990的 HMW-GS 类型（7+9/5+10），并将师栾 02-1（1/7+/9/5+10）、济麦 44（1/7+8/5+10）

作为对照。



1.3 数据分析

采用 SPSS 20.0进行描述性统计分析，采用 Origin 2024绘制柱状图。

2 结果与分析

2.1 M2表型突变类型和突变率

通过对M2群体的 20331个单株表型性状进行统计分析，共发现 3244个突变单株，突变类型涵盖了茎

秆性状、叶性状、芒性状、穗型、育性和生育期等多个方面，突变率为 15.96%，各性状的突变株数如图 1

所示。在所有突变类型中，独秆、寡蘖和育性突变体数量最多，分别为 503株、527株和 397株，突变率分

别为 2.47%、2.59%和 1.95%（图 1）。

图 1 M2表型突变类型及数量统计

Fig. 1 M2 phenotype mutation type and quantity statistics

2.1.1 茎秆性状突变 长 6990野生型株型表现为半紧凑型，株高约 65cm，分蘖数为 8～14个。M2群体中

筛选出 1774个茎秆性状突变体，主要分为株高突变、株型突变和分蘖突变，突变率为 8.73%。

株高突变主要分为高株、矮株和极矮株共 3种类型（图 2A）。其中，高株突变体株高变异范围约为 77～

83cm左右，分蘖减少，共 78株，突变率为 0.38%；矮株突变体株高变异范围约为 30～45cm，株型相对紧

凑，共 231株，突变率为 1.14%；极矮株突变体株高变异范围约为 10～25cm，表现为丛生，有效分蘖数相

对增多，植株节间极度缩短，穗紧密包裹于叶鞘内，籽粒结实率相对较低，共 126株，突变率为 0.62%。



A：1.高株；2.矮株；3.极矮株；B：1.松散型；2.紧凑型；C：1.多蘖；2.寡蘖；3.独秆；D：1.大穗；2.尖穗；3.短穗；4.密穗（1）；5.密穗（2）；

6.卷穗；7.密穗（3）；8.苞穗；E：1.短芒；2.褐芒；F：1.穗上部不育；2.完全不育；3.穗下部不育；G：1.圆叶；2.卷叶；H：早衰；I：紫叶；J：斑点

叶；K：条纹叶



A: 1.High plant; 2.Dwarf plant; 3.Extremely dwarf plant; B: 1.Loose type; 2.Compact type; C: 1.Multi-tillers; 2.Oligo-tillers; 3.Single-stem; D: 1.Large spike;

2.Tip spike; 3.Short spike; 4. dense spike (1); 5. dense spike (2); 6. rolled spike; 7. dense spike (3); 8. bracted spike; 8 Bract spike; E: 1.Short awn; 2.Brown awn;

F: 1.Infertility in the upper part of the panicle; 2.Complete sterility; 3.Infertility in the lower part of the panicle; G: 1.Round leaves; 2.Curly leaves; H: Premature

aging; I: Purple leaves; J: Spotted leaves; K: Striped leaf

图 2 M2突变类型的主要表现

Fig. 2 The main manifestations of M2 mutation type

株型突变主要分为松散、紧凑两种突变类型（图 2B，分别为 181株和 35株，突变率分别为 0.89%和

0.17%。

分蘖突变主要分为独秆、寡蘖和多蘖共 3种类型（图 2C）。其中，多蘖突变体有效分蘖数多达 22个，

共 93株，突变率为 0.46%；寡蘖突变体有效分蘖数仅 2个，共 527株，突变率为 2.59%；独秆突变体仅有

主茎，无分蘖，共 503株，突变率为 2.47%。

2.1.2 穗型突变 长 6990野生型穗型表现为纺锤形，穗长 9～11cm。M2群体中发现 392株穗型突变体，突

变类型涵盖大穗、尖穗、短穗、苞穗和密穗共 5个方面，突变率为 1.93%（图 2D）。

大穗突变体穗长约为 12～14cm，呈纺锤形，共 71株，突变率为 0.35%；尖穗突变体穗长约为 6.5～8.5cm，

穗细长呈锥形，穗码较稀，颖壳相对较硬，共 48株，突变率为 0.24%。短穗突变体穗长约为 5～7cm，籽粒

结实较少，共 231株，突变率为 1.14%。密穗突变体共 21株，突变率为 0.10%。其中，第一种密穗突变体

穗长约 4～6cm，紧密着生，穗部整体呈圆形，共 15株，突变率为 0.07%；第二种密穗突变体穗长约 4～6cm，

穗下部发育正常，而穗上部紧密着生，呈大头状，共 4株，突变率为 0.02%；第三种密穗突变体穗长约 2～

4cm，籽粒结实相对较少，共 2株，突变率为 0.01%。卷穗突变体穗长约为 4～6cm，穗中部发生卷曲，共

19株，突变率 0.09%。苞穗突变体穗长约为 6～8cm，穗紧密包裹于叶鞘内，共 2株，突变率为 0.01%。

2.1.3 芒性状突变 长 6990野生型芒较长，颜色呈浅白色。M2群体中发现 7株芒性状突变体，分别为短芒

突变体和褐芒突变体，突变率为 0.03%（图 2E）。

短芒突变体芒相对较短，共 3株，突变率为 0.01%；褐芒突变体芒呈褐色，共 4株，突变率为 0.02%。

2.1.4 育性突变 在M2群体中共发现 397株育性突变体，突变类型分为完全不育和部分不育，突变率为

1.95%（图 2F）。

完全不育突变体表现为穗型单薄瘦弱，无籽粒结实，共 285株，突变率为 1.40%；部分不育突变体表现

为穗上部或下部小穗不育，共 112株，突变率为 0.55%。

2.1.5 叶性状突变 长 6990野生型叶片表现为旗叶上举，叶色鲜绿、黄亮。M2群体中观察到 437株叶性状

突变体，突变类型包含叶型突变和叶色突变，突变率为 2.15%（图 2G）。

在叶型突变中，突变类型分为圆叶突变和卷叶突变。圆叶突变体叶长约为 6～8cm，呈椭圆形，叶色较

深，共 40株，突变率为 0.20%；卷叶突变体叶长约为 10~12cm，呈螺旋状，共 3株，突变率为 0.01%。



在叶色突变中，突变类型表现为条纹叶、斑点叶和紫叶突变。紫叶突变体（图 2I）表现为小麦叶片或

茎秆呈紫红色，其原因可能与花青素的积累有关，共 223株，突变率为 1.10%；斑点叶突变体（图 2J）表

现为白色斑点密布于叶片上，叶片失绿直至干枯，共 205株，突变率为 1.01%；条纹叶突变体（图 2K）表

现为淡黄色条纹整齐排列于叶片上，条纹呈现连续或断续性分布状态，共 2株，突变率为 0.01%。

2.1.6 生育期突变 M2群体中共发现 237株早衰突变体，如图 2H所示，植株表现为从旗叶部分开始干枯发

黄，进而蔓延整个植株，直至枯死，突变率为 1.17%。

2.2 籽粒表型性状突变类型

长 6990野生型籽粒较长，呈卵圆形，饱满度较好。通过对 2064份突变材料进行统计分析，共发现 25

份籽粒突变材料，突变率为 1.21%，突变类型包含粒长突变、饱满度突变和粒色突变共 3个方面。粒长突变

中，8份籽粒突变材料籽粒变长，11份籽粒突变材料籽粒变短，2份籽粒突变材料籽粒变短且宽度变窄，1

份籽粒突变材料籽粒变短且粒型变圆（图 3A）；饱满度突变中，2份籽粒突变材料籽粒较瘪，饱满度较低

（图 3B）；粒色突变中，1份籽粒突变材料籽粒偏白（图 3C）。

A：1.籽粒变长；2.籽粒变短；3. 籽粒变短且宽度变窄；4. 籽粒变短且粒型变圆；B：1.籽粒干瘪；C：1.粒色变浅（偏白）

A: 1. kernels become longer; 2. kernels become shorter; 3. kernels become shorter and narrower in width; 4. kernels become shorter and rounded;

B: 1. kernels become shriveled; C: 1. kernels become lighter in color (whitish)

图 3 籽粒突变材料

Fig. 3 Grain mutant materials



2.3 HMW-GS突变类型

经 SDS-PAGE检测，长 6990野生型 HMW-GS组合为 7+9/5+10。在 2064份突变材料中鉴定出 4种

HMW-GS缺失突变类型，分别为 Bx7、By9、Dx5 和 Dy10单亚基缺失（图 4）。

1：Bx7缺失；2：By9 缺失；3：Dy10缺失；4.Dx5 缺失

1:Bx7 deletion；2：By9 deletion；3：Dy10 deletion；4.Dx5 deletion；

图 4 SDS-PAGE测定 HMW-GS突变类型

Fig. 4 The type of HMW-GS mutation was determined by SDS-PAGE

在 2064份突变材料中检测出 23份 HMW-GS缺失突变材料，占突变材料的 1.11%。其中，Glu-B1、Glu-D1

位点中，By9 和 Dy10缺失的突变材料数量最多，各 7份，突变率均为 0.34%。Glu-D1位点中，Dx5 缺失突

变材料的数量最少，仅 3份，突变率为 0.15%（图 5）。

图 5 HMW-GS缺失类型及突变数量统计

Fig. 5 Statistics of HMW-GS deletion types and mutation number

3 讨论

EMS作为一种高效、稳定的化学诱变剂，主要通过活性烷基将 DNA分子上的嘌呤和嘧啶碱基烷基化，

从而引起 DNA链断裂或碱基结构改变，诱导基因突变。这一特性使得 EMS被广泛应用于突变体库的构建



[28-29]。孙玉龙等[30]采用 EMS溶液诱变处理盛农 1号种子，从 4500个穗系中筛选出 174个突变体材料，突

变率为 3.86%。倪永静等[31]利用 EMS诱变技术构建国麦 301突变体库，从 12020个单株中筛选出 769个突

变体，突变率为 6.398%。本研究采用 0.6% EMS溶液诱变长 6990小麦种子，从M2群体中筛选出 3244个突

变体，总突变率为 15.96%，显著高于前人研究的结果。这一差异可能与小麦品种的不同及 EMS诱变方法的

不同有关。研究表明，种子萌发过程中，不同生长阶段对 EMS的敏感性存在差异，这一结论也得到许耀奎

[32]等的验证。因此，采用 EMS溶液处理露白的种子，利用幼嫩分生组织对 EMS 的较高敏感性，大幅提高

了突变体表型变异率，为小麦抗旱育种研究提供了新的研究思路和方法。

本研究从M2群体中筛选出大量类型丰富的突变体材料，突变类型涵盖茎秆、叶片、芒、穗、育性和生

育期等共 10个方面。其中，独秆、寡蘖和育性突变体材料数量最多，突变率分别为 1.95%、2.47%和 2.59%。

赵天祥等[33]利用 EMS构建偃展 4110突变体库，观察到育性突变体材料的突变率最高；袁凯等[34]的研究也

证实了育性基因对 EMS的敏感性较强。在 EMS 诱变过程中，育性相关基因更容易发生突变，而其他突变

类型的差异可能与基因间的相互作用或诱变方法的不同有关。因此，进一步探讨基因间相互作用的具体机

制，以及如何优化诱变方式以获得更为理想的突变类型，将有助于我们更好地理解遗传变异机制，并为小

麦育种和遗传改良提供更有效的方法和策略。

其次，EMS诱变技术在 HMW-GS突变筛选和品质改良具有重要作用。通过 EMS诱变技术创制长 6990

HWM-GS 突变材料，能够有效消除遗传背景差异对试验结果的影响，更准确地研究 HMW-GS与最终品质

之间的关系，这有助于深入探究品质形成的机制，为小麦加工品质的改良提供可靠的理论依据和实践指导[35]。

徐艳花等[36]采用 EMS溶液诱变豫农 201种子，筛选出 21份 HWM-GS缺失突变材料，突变频率为 2.26%。

于利伟[37]等利用 EMS诱变技术构建西昌 69突变体库，筛选出 101份 HMW-GS突变材料，突变类型包含亚

基缺失、亚基置换、亚基增生等，总突变频率为 6.06%。本研究成功筛选出 23份 HMW-GS缺失突变材料，

主要表现为 Glu-B1和 Glu-D1 位点中 Bx7、By9、Dx5、Dy10 单亚基缺失。推测这一现象可能是由于小麦经

过 EMS诱变处理后，DNA片段上的碱基发生插入、替换或缺失，导致基因沉默或新基因的表达。这一发

现为小麦品质改良提供了新的思路，也为深入探究 HMW-GS的遗传机制和功能基因组学研究提供了宝贵的

遗传资源和理论支持。

然而，Glu-1基因位点对小麦面粉加工品质也存在显著差异。Glu - 1位点对小麦加工品质的贡献值 Glu -

D1＞Glu - A1＞Glu - B1[38]。在 Glu - A1位点中，Ax2∗亚基抗延阻力高于 Ax1和 Null l[39]。在 Glu - B1位点

中，Bx7 + By8 和 Bx7 + By9 面筋强度和面团稳定性较高，且 Bx7 + By8 优于 Bx7 + By9[40]。在 Glu - D1位

点中，Dx5和 Dy10被公认为优质亚基，且 Dx5 对烘焙品质影响更大[41-42]。因此，深入研究不同基因位点（如

Glu-A1、Glu-B1、Glu-D1）亚基的作用机制，并通过基因编辑等精准育种技术优化这些位点的基因型，将

有助于提升小麦的整体加工品质和市场应用价值。



此外，HMW-GS突变材料在旱地小麦抗逆性改良中具有广阔的应用前景。HMW-GS作为小麦籽粒储藏

蛋白的重要组成部分，参与了小麦面筋网络的构建，直接影响面粉加工品质。不仅如此，HMW-GS突变还

能够通过优化蛋白质合成途径，间接增强植物对干旱、盐碱等非生物胁迫的耐受能力，提高水分利用效率

和光合能力并维持生理功能的稳定性[43]，从而提高旱地小麦的抗逆性和产量潜力。这些突变材料在旱地小

麦品种改良中的应用，尤其是在应对气候变化带来的极端环境条件方面，具有重要的实际意义。本研究在

M2群体中初步筛选出 3244个表型性状突变单株和 23份 HMW-GS缺失突变材料。由于M2代植株为杂合体，

遗传性状不稳定，因此后续需要在M3代对所有突变材料进行种植与验证，以评估其遗传稳定性。并结合现

代分子生物学技术，从分子机制层面深入解析 HMW-GS突变材料对小麦加工品质的影响。此外，考虑到这

些突变类型在旱地小麦品种改良中的应用潜力，研究将重点评估其在提高抗旱性、改善面筋品质及增强抗

逆性方面的作用，旨在为小麦品种改良提供可靠的遗传资源，推动旱地小麦“抗旱与优质”育种目标的实

现。
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