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摘要： 为了鉴定小麦种质资源的穗发芽抗性，筛选出有效的抗穗发芽分子标记，进而挖掘优异白粒小麦抗穗发芽种质资

源，本研究通过整穗发芽试验对 222 份小麦种质资源进行穗发芽抗性鉴定，并利用 myb10D、DFR-B、Vp1B3、PM19-A1、MFT-

3A、MFT-A2、MKK3-A和QSD1等8个抗穗发芽基因的功能分子标记对供试材料进行基因型检测。表型鉴定结果表明，222份

小麦种质资源材料的相对穗发芽率存在显著差异，相对穗发芽率变化范围为0~1.15，平均相对穗发芽率为0.73，鉴定出抗穗发

芽小麦材料38份，其中包括白粒小麦9份、红粒小麦27份、黑粒小麦2份。等位基因类型与相对穗发芽率相关性分析表明，相

对穗发芽率与功能标记myb10D、DFR-B、Vp1B3、MFT-3A和MFT-A2呈极显著相关，而与PM19-A1、MKK3-A和QSD1相关性不

显著，说明myb10D、DFR-B、Vp1B3、MFT-3A和MFT-A2等分子标记可用作小麦抗穗发芽基因型检测和分子标记辅助育种。综

合表现型和基因型结果，筛选出豫农914、豫农946、丰德存麦30、泛麦5号、徐麦029、连麦1901、保丰1903、郑麦829、13网27-8

等9份抗穗发芽白粒小麦种质资源，可用于小麦抗穗发芽遗传育种和抗穗发芽品种布局。
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Abstract：This study aims to identify the pre-harvest sprouting resistance in wheat germplasm resources and 

molecular markers for marker-assisted selection， ultimately obtaining excellent white grain wheat germplasm 

resources applicable in wheat breeding. These spikes of 222 wheat germplasm resources were tested for pre-

harvest sprouting resistance， and the functional markers of eight anti-pre-harvest sprouting genes， including 
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myb10D， DFR-B， Vp1B3， PM19-A1， MFT-3A， MFT-A2， MKK3-A， QSD1， were used for genotyping. 

Phenotypic identification results showed that there were significant differences in the relative sprouting 

percentage of 222 wheat germplasm resources. The relative sprouting percentage ranged from 0 to 1.15， and the 

average relative sprouting percentage was 0.73. 38 wheat materials were identified to be resistant to pre-harvest 

sprouting， including 9 white wheat， 27 red wheat and 2 black wheat. Correlation analysis between allele types 

and relative sprouting percentage showed that the relative sprouting percentage was significantly correlated with 

functional markers myb10D， DFR-B， Vp1B3， MFT-3A and MFT-A2， but not with PM19-A1， MKK3-A and 

QSD1. These results indicated that molecular markers myb10D， DFR-B， Vp1B3， MFT-3A and MFT-A2 could be 

used for detection of pre-harvest sprouting resistance and marker-assisted breeding. Based on the phenotype and 

genotype results， nine white wheat germplasm resources with pre-harvest sprouting resistance were selected， 

including Yunong 914， Yunong 946， Fengdecunmai 30， Fangmai 5， Xumai 029， Lianmai 1901， Baofeng 

1903， Zhengmai 829 and 13wang27-8， which could be used for genetic breeding and layout of wheat varieties 

with pre-harvest sprouting resistance.

Key words： wheat；germplasm resources；pre-harvest sprouting；molecular marker

小麦穗发芽（PHS，pre-harvest sprouting）是指小

麦在成熟期遇到连续阴雨天气或处在潮湿环境下，

籽粒在穗部发芽的现象［1］。小麦发生穗发芽后，籽

粒内贮藏物质分解转化，影响其产量、加工品质和

种用价值，从而造成严重的经济损失［2-3］。与白皮小

麦相比，红皮小麦一般具有更高的穗发芽抗性，其

主要种植于我国西北春麦区、长江中下游麦区和西

南麦区，且存在磨粉品质一般等原因，造成收购价

格较低，黄淮麦区红皮小麦品种选育和推广应用极

少。近些年来随着全国降雨线北移，黄淮麦区正越

来越容易受到穗发芽的危害，特别是2023年5月底

黄淮南部麦区的河南中南部、陕西关中、安徽北部

部分地区在小麦收获期遭遇 5~6 d 的持续低温降

雨，造成部分麦田发生了较为严重的穗发芽。目前

我国黄淮南部麦区对小麦育种的研究多集中于高

产、优质、广适、抗病等方向，而绝大部分白皮小麦

都不抗穗发芽，因此一旦在收获期遇到连续降雨，

收获后水分过高又无大量晒场或设备能够及时晾

晒或烘干，容易导致小麦发芽，严重影响我国小麦

粮食安全和品质。整穗发芽法、籽粒发芽法、大田

穗发芽法是鉴定小麦穗发芽抗性的常用方法。李

玉营等［4］通过对65份小麦材料进行穗发芽试验，比

较分析了上述 3种小麦穗发芽抗性方法，其研究发

现，籽粒发芽法主要反映籽粒的休眠特性，但不能

反映品种穗发芽的综合抗性；大田穗发芽法较易受

自然条件的影响、变异程度较大，试验结果不够准

确稳定；而整穗发芽法更能准确直观的反映出小麦

品种的总体穗发芽抗性。

小麦穗发芽受多种因素的影响，其抗性机制较

为复杂，是受多基因控制的数量性状［5-6］。分子标记

辅助选择法能够从早代准确选择目标，开发、验证

并利用有效的分子标记是鉴定小麦穗发芽抗性的

精准、有效方法之一［7］。目前，已经克隆了7个与小

麦穗发芽抗性相关的基因，包括 Tamyb10、TaDFR、

TaVp-1、TaPM19-A、TaMFT（TaPHS1）、TaMKK3-A

（TaPhs-A1）、TaQsd1。TaDFR 和 Tamyb10 均为粒色

相关基因，且均为MYB转录因子［8-10］，其中Tamyb10

是R（Red grain color gene）基因的候选基因［11-12］。R

基因控制的红色种皮与种皮型休眠有关，R基因定

位在小麦第 3 同源群长臂上，与 Vp-1 基因相距约

30 cM［13-14］。Tamyb10位于3A、3B和3D染色体长臂

上［15］，是类黄酮合成基因的转录活化剂［8］。二氢黄

酮醇 4-还原酶（DFR，dihydroflavonol 4-reductase）是

植物花色苷生物合成途径中的关键酶，其编码的

DFR基因转录受R基因的调控，主要在红粒小麦未

成熟种皮中表达［9］。 TaVp-1、TaPM19-A、TaMFT

（TaPHS1）、TaMKK3-A（TaPhs-A1）、TaQsd1 均与休

眠相关，其中 TaVp-1 是参与 ABA 信号转导的与胚

休眠有关的转录因子，定位在小麦第3同源群［16-17］。

在我国和欧洲小麦中，对 TaVp-1B 基因检测到 6 种

等位变异［12，18-20］；在不同小麦材料中，对TaVp-1A在

第3内含子中检测到6种等位变异［21-22］，在第3内含

子、第 5 内含子和第 6 外显子检测到 17 种等位变

异［23］；但 TaVp-1D 中尚未发现等位变异［22-23］。在小

麦近缘种中克隆了 11 种 Vp-1 单倍型［24］。TaPM19-

A1编码ABA诱导的膜蛋白 19基因家族蛋白，是胚

休眠正向调控因子基因，其启动子区的 18 bp缺失

导致其表达量降低，造成籽粒发芽指数升高［25］。
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TaMFT抑制小麦籽粒萌发，是小麦3AS染色体臂上

控制种子休眠主效 QTL QPhs.ocs3A.1 的候选基

因［26］。位于 TaMFT 启动子区域-222 bp 和-194 bp

的 2 处单核苷酸多态性（SNP，single nucleotide 

polymorphism），以及位于编码区+646 bp和+666 bp

的 2处单核苷酸多态性，均与穗发芽抗性和籽粒休

眠显著相关［27-29］。MKK3基因编码丝裂原活化蛋白

激酶，参与脱落酸信号转导，而脱落酸是高等植物

种子休眠的重要因素［30］。在TaMKK3-A基因起始密

码子下游+665 bp 处存在一个单核苷酸多态性（C/

A）与穗发芽抗性相关［30-31］。TaQsd1基因可能在种

子吸胀过程中，通过降低丙氨酸含量来调节丙酮酸

水平，使种子呼吸速率升高促进种子萌发［32］。不同

的TaQsd1基因型可能通过调节呼吸速率影响休眠。

TaQsd1 基因的 3 个同源基因 TaQsd1-5A、TaQsd1-

5B、TaQsd1-5D中，发现只有TaQsd1-5B存在丰富的

变异，且与籽粒休眠相关［32］。

小麦穗发芽抗性鉴定易受环境、表型等多种因

素影响，已经开发的分子标记很多只在特定环境和

遗传背景下有效，很难在小麦育种中被广泛应用，

目前对小麦穗发芽抗性相关基因分子标记有效性

进行验证的系统研究还不多，苏在兴等［6］、曹雪连

等［33］、王瑜等［34］，仅对个别主流标记进行了验证，标

记验证的还不够全面。因此本研究将通过对8对小

麦穗发芽抗性相关基因分子标记进行有效性验证，

以期筛选出能有效对穗发芽抗性进行评价的分子

标记，为小麦抗穗发芽分子标记辅助育种提供参

考，同时也期望能筛选出白粒抗穗发芽新种质，为

小麦育种提供优异亲本材料。

1　材料与方法

1.1　试验材料

供试材料共222份小麦种质资源材料，包含小麦

地方品种、审定品种和正在参试的小麦新品系，其中

河南 135 份、安徽 15 份、北京 8 份、广西 1 份、贵州

1份、湖南1份、江苏19份、山东5份、陕西21份、四川

12份、云南 3份和浙江 1份。其中白粒 191份、红粒

29份、黑粒2份。222份种质资源材料（详见https：//

doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr. 20231113002，附表1）于

2022-2023年度种植于河南农业大学国家小麦工程

技术研究中心平原示范区小麦试验基地，该地区地

势平整，土质为壤土，灌溉方便，前茬作物为玉米，肥

力均匀。种植小区采用随机排列，每份种质材料种

植2行，每行10粒，行长1 m，窄行间距20 cm，宽行间

距 40 cm，株距 10 cm，设 3次重复，田间管理措施同

一般大田。

1.2　整穗发芽鉴定

参考 T/GJXMLZ-CARS-2020 小麦抗穗发芽性

检测方法标准，在开花当天选择有代表性的15~20个

单株，挂牌并注明开花日期。于开花后第35天或小

麦生理成熟期（穗颈和颖壳转黄，即黄熟期）选择挂

牌的 10 个单株，从穗下颈 5~10 cm 处剪取，从大田

中收回备用。将整穗放于灭菌水中浸泡 4 h，再用

0.1％次氯酸钠溶液消毒5 min，然后在人工智能气候

室（22℃±2℃、100％相对湿度）中培养 5 d，随即在

60℃烘箱中烘干。手工剥粒，以籽粒胚部表皮破裂

为发芽检测标准，分别统计每组整穗的总籽粒数和发

芽籽粒数，计算穗发芽率（SP，sprouting percentage）和

相对穗发芽率（RSP，relative sprouting percentage）。

穗发芽率=10 个麦穗总发芽籽粒数/10 个麦穗

总籽粒数×100%

相对穗发芽率=待测品种穗发芽率/感穗发芽对

照品种穗发芽率

参照《小麦品种穗发芽抗性鉴定标准》（T/

GJXMLZ-CARS-2020）［35］，将参试材料的穗发芽抗性

分为5个等级，即高抗穗发芽（HR，high resistance）、抗

穗发芽（R，resistance）、中抗穗发芽（MR，medium 

resistance）、感穗发芽（S，susceptibility）和高感穗发芽

（HS，high susceptibility），对应的相对穗发芽率分别为

<0.05、0.05~0.20、0.21~0.40、0.41~0.60、>0.60（本研

究整穗发芽试验以淮麦 40 整穗发芽率 85.4%作为

对照，计算相对穗发芽率）。

利用 Microsoft Excel 2019 数据分析工具对表

型数据进行统计分析，采用 IBM SPSS Statistics 27

进行方差及相关性分析。

1.3　分子标记检测

每个供试种质材料选取 2 粒标准籽粒，利用

CTAB 法［36］提取基因组 DNA。用于分析的功能标

记有：myb10D［37］、DFR-B［10］、Vp1B3［12］、PM19-A1［25］、

MFT-3A［27］、MFT-A2［27］、MKK3-A［31］、QSD1［32］，引物

序列及其他相关信息见表 1，所有引物均在上海生

工生物技术有限公司合成。PCR 反应体系 10 μL：

PCR Mix 混合液 5 μL，模板 DNA1 μL（50 ng/μL），

上、下游引物各0.2 μL（20 mmol/μL），ddH2O 3.6 μL。

PCR 扩 增 程 序 及 PCR 产 物 酶 切 分 别 参 照 文

献［10，12，25，27，31-32，37］进行。PCR扩增产物和酶切产物采

用 1.5%~2.0%琼脂糖凝胶电泳后，利用凝胶成像系

统拍照分析。
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2　结果与分析

2.1　小麦种质资源穗发芽表型分析

222份供试小麦种质材料（详见 https：//doi.org/

10.13430/j.cnki.jpgr. 20231113002，附表 1）的穗发芽

率为 0.4%~98.4%，平均穗发芽率为 62.3%，变异系

数为43.8%；相对穗发芽率为0~1.15，平均相对穗发

芽率为 0.73，变异系数为 43.8%。由表 2可知，各抗

性等级间小麦平均相对穗发芽率差异明显。其中

高抗穗发芽材料有 10份，占比 4.5%，平均相对穗发

芽率为0.03；抗穗发芽材料有20份，占比9.0%，平均

相对穗发芽率为0.08；中抗穗发芽材料有8份，占比

3.6%，平均相对穗发芽率为 0.30；感穗发芽材料有

16份，占比7.2%，平均相对穗发芽率为0.55；高感穗

发芽材料有 168份，占比 75.7%，平均相对穗发芽率

为 0.89。在 222份供试小麦材料中有白粒小麦 191

份，占比 86.0%，平均相对穗发芽率为 0.83；红粒小

麦 29份，占比 13.1%，平均相对穗发芽率为 0.10；黑

粒小麦 2份，占比 0.9%，平均相对穗发芽率为 0.06。

本研究发现在 222份小麦种质资源中，白粒小麦达

到中抗穗发芽以上水平材料仅有 9 份，其中 13 网

27-8（编号为 212）达到抗穗发芽级别，豫农 914（编

号为 171）、豫农 946（编号为 195）、丰德存麦 30（编

号为 157）、泛麦 5 号（编号为 8）、徐麦 029（编号为

15）、连麦 1901（编号为 63）、保丰 1903（编号为 80）

和郑麦829（编号为128）达到中抗穗发芽级别。

表2　供试材料整穗发芽分析

Table 2　Analysis of pre-harvest sprouting of the tested 

materials

抗性等级

Resistance level

高抗 HR

抗 R

中抗 MR

感 S

高感 HS

平均相对穗

发芽率

Average RSP

0.03±0.01

0.08±0.05

0.30±0.06

0.55±0.05

0.89±0.14

材料数

Number of 

materials

10

20

8

16

168

所占比例（%）

Proportio

4.5

9.0

3.6

7.2

75.7

HR： High resistance；R： Resistance； MR： Medium resistance； S： 

Susceptibility； HS： High susceptibility； RSP：Relative sprouting 

percentage；The same as below

2.2　穗发芽抗性相关分子标记的有效性检测

分子标记myb10D可扩增出2种类型片段，其中

基 因 型 Tamyb10-D1b 可 扩 增 出 1629 bp 片 段 ，

Tamyb10-D1a可扩增出1178 bp片段（图1A）。标记

DFR-B可扩增出2种类型片段，其中基因型TaDFR-

Bb可扩增出534 bp片段，TaDFR-Ba可扩增出526 bp

片段；534 bp片段经Hinf I酶切产生432 bp和102 bp

表1　穗发芽抗性基因分子标记信息

Table 1　The primers information of pre-harvest sprouting resistance related genes

基因

Gene

Tamyb10

TaVp-1

TaPM19-A

TaDFR

TaMFT

TaMKK3-A

TaQsd1

标记

Marker

myb10D

Vp1B3

PM19-A1

DFR-B

MFT-A2

MFT-3A

MKK3-A

QSD1

染色体

Chr.

3DL

3BL

4AL

3BL

3AS

3AS

4AL

5BL

标记类型

Marker 

type

STS

STS

STS

CAPS

STS

CAPS

CAPS

CAPS

引物序列（5'-3'）

Primer sequence（5'-3'）

F：ATGGGGAGGAAGCCATGCTG

R：ACTGCTGCTCGTGCCCTCC

F：TGCTCCTTTCCCAATTGG

R：ACCCTCCTGCAGCTCATTG

F：GAAACAGCTACCGTGTAAAGC

R：TGGTGAAGTGGAGTGTAGTGG

F：TGCGGTCTGGCGGGGTACGT

R：ACGTCGAGAGAGAGAGGGAGGGG

F：GGCTACGTGTCGCTTGAC

R：GCGGCGGATTATTAACTG

F：GTAGCGGGTGAAATCTGCAT

R：GGGACGTACGAGGGTGTAGA

F：CACCAAAGAATAGAAATGCTCTCT 

R：AGGAGTAGTTCTCATTGCGG

F：GTTTGACCGTACAAGTTTCC

R：AGACAGCAATGCCTCCC

等位变异

Allele

Tamyb10-D1a

Tamyb10-D1b

TaVp-1Ba

TaVp-1Bb

TaVp-1Bc

TaPM19-A1a

TaPM19-A1b

TaDFR-Ba

TaDFR-Bb

TaMFT-A2a

TaMFT-A2b

TaMFT-3Aa

TaMFT-3Ab

TaMKK3-Aa

TaMKK3-Ac

TaQsd1-5Ba

TaQsd1-5Bb

片段大小（bp）

Fragment size

1178

1629

652

854

569

117

99

526

432 /102

148

115

800

400

887

605 /282

250 /59

309

退火温度

（℃）

Tm

64

60

61

60

56

60

62

55

参考文献

Reference

［37］

［12］

［25］

［10］

［27］

［27］

［31］

［32］

片段大小中“/”前后数据，代表原扩增片段经酶切后产生的同时存在的两个片段；F：正向引物序列；R：反向引物序列

The data before and after "/" in fragment size represent the two simultaneous fragments produced by the enzyme digestion of the original amplified 

fragment；F： Forward primer sequence；R：Reverse primer sequence
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片段（图1B）。Vp1B3是根据TaVp-1B第3个内含子

开发的序列标签位点（STS，sequence tagged site）标

记，已发现 6种等位变异，常见的有 3种，在抗穗发

芽材料中为TaVp-1Bb（854 bp）和TaVp-1Bc（569 bp）

基因型，而在感穗发芽材料中为TaVp-1Ba（652 bp）

基因型［12］（图 1C）。标记PM19-A1可扩增出 2种类

型片段，其中基因型 TaPM19-A1a 可扩增出 117 bp

片段，TaPM19-A1b可扩增出99 bp片段（图1D）。标

记MFT-3A可扩增出 800 bp片段，经由Cla I酶切产

生 400 bp片段的基因型为TaMFT-3Ab，不能酶切的

基因型为TaMFT-3Aa（图1E）。标记MFT-A2可扩增

出 2种类型片段，其中基因型TaMFT-A2a可扩增出

148 bp 片段，TaMFT-A2b 可扩增出 115 bp 片段（图

1F）。标记 MKK3-A 可扩增出 887 bp 片段，经由

Hpy166 II 酶切产生 605 bp 和 282 bp 的片段的为

TaMKK3-Ac 基因型，不能酶切的为 TaMKK3-Aa 基

因型（图1G）。标记QSD1可扩增出309 bp片段，经

由 Hha I 酶切产生 250 bp 和 59 bp 的片段的为

TaQsd1-5Ba基因型，不能酶切的为TaQsd1-5Bb基因

型（图1H）。

通过对上述分子标记检测结果进行分析发现，

基 因 型 Tamyb10-D1a、TaDFR-Bb、TaVp-1Ba、

TaPM19-A1b、TaMFT-3Ab、TaMFT-A2a、TaMKK3-

Ac、TaQsd1-5Bb在供试的 222份小麦种质材料中分

别占比 88.3%、75.7%、62.2%、91.0%、93.2%、83.8%、

57.2%、66.2%，其平均相对穗发芽率均超过 0.7。基

因型Tamyb10-D1b、TaVp-1Bb、TaMFT-3Aa在供试的

222份小麦种质材料中分别占比11.7%、1.8%、6.8%，

平均相对穗发芽率分别为 0.1、0.16、0.18（表 3）。这

表明平均相对穗发芽率较高的基因型在供试材料

中占比很大，相反平均相对穗发芽率低的基因型在

供试材料中占比很小。

利用Pearson相关分析模型分析，结果表明相对

穗发芽率与 Tamyb10-D1a 呈极显著正相关（P<

0.001），相关系数为0.718，而与Tamyb10-D1b呈极显

著负相关（P<0.001），相关系数为-0.718。相对穗发

芽率与TaDFR-Ba呈极显著负相关（P<0.001），相关

系数为-0.296，而与TaDFR-Bb呈极显著正相关（P<

0.001），相关系数为 0.296。相对穗发芽率与 TaVp-

1Ba 呈显著正相关（P<0.05），相关系数为 0.135，与

TaVp-1Bb 呈极显著负相关（P<0.001），相关系数为

-0.240，而与TaVp-1Bc呈负相关但相关性不显著（P=

0.298），相关系数为 -0.070。相对穗发芽率与

TaPM19-A1a呈负相关但相关性不显著（P=0.370），

相关系数为-0.060，而与TaPM19-A1b呈正相关，但

相关性不显著（P=0.370），相关系数为0.060。相对穗

发芽率与TaMFT-3Aa呈显极著负相关（P<0.001），相

关系数为-0.463，而与TaMFT-3Ab呈极显著正相关

（P<0.001），相关系数为 0.463。相对穗发芽率与

TaMFT-A2a 呈极显著负相关（P=0.004），相关系数

为-0.194，而与TaMFT-A2b呈极显著正相关（P=0.004），

相关系数为 0.194。相对穗发芽率与 TaMKK3-Aa

呈正相关，但相关性不显著（P=0.136），相关系数为

0.100，而与 TaMKK3-Ac 呈负相关但相关性不显著

（P=0.136），相关系数为-0.100。相对穗发芽率与

TaQsd1-5Ba呈负相关，但相关性不显著（P=0.643），

相关系数为-0.031，而与TaQsd1-5Bb呈正相关但相

关性不显著（P=0.643），相关系数为 0.031。综上所

述，myb10D、DFR-B、Vp1B3、MFT-3A 和 MFT-A2 等

分子标记能够用于小麦抗穗发芽材料的筛选。

M：DL 2000；图中种质资源编号同附表1；A~H：分别是分子标记myb10D、DFR-B、Vp1B3、PM19-A1、MFT-3A、MFT-A2、MKK3-A和

QSD1的部分扩增结果

The numbers of germplasm resources in the figure are the same as attached Table 1； A-H： Represent partial amplification results of molecular 

marker myb10D、DFR-B、Vp1B3、PM19-A1、MFT-3A、MFT-A2、MKK3-A和QSD， respectively

图1　分子标记在部分材料中的扩增结果

Fig.1　Amplification results of molecular markers in some materials
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2.3　小麦种质资源聚合抗穗发芽等位基因分析

由有效抗穗发芽分子标记 MFT-A2、MFT-3A、

Vp1B3、DFR-B和myb10D在222份试验材料中检测

结 果（详 见 https：//doi. org/10.13430/j. cnki. jpgr. 

20231113002，附表 1）可知，在 TaMFT-A2、TaMFT-

3A、TaVp-1B、TaDFR-B、Tamyb10-D等 5个基因位点

上，共检测到 21种类型的等位变异组合（表 4）。其

中 携 带 TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-

Bb/Tamyb10-D1a 等位变异组合的材料最多，丰德

存麦 30（编号为 157）、豫农 914（编号为 171）、13网

27-8（编号为 212）等 89 份小麦种质材料携带该等

位变异组合，占全部试验材料的 40.1%；携带

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamy 

b10-D1a、TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-

Ba/Tamyb10-D1b、TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bc/ 

TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b、TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp- 

1Bb/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a、TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/ 

TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1b、TaMFT-A2b/TaMFT- 

3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1b 等 6 组等位

变异组合都仅检测到1份小麦种质材料携带上述等

位变异组合，依次为平安11号（编号为151）、白壳和

尚麦（编号为209）、江西早（编号为196）、13网27-25

（编号为 218）、syn792（编号为 222）、13网 27-18（编

号为215），其均占全部试验材料的0.5%。表明这批

试 验 材 料 以 TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/

TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a等位基因组合分布为主。

利用方差分析法，进一步分析不同类型等位变

异组合与平均相对穗发芽率的关系（表4）。结果表

明，携带 TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-

Ba/Tamyb10-D1a 等位变异组合材料的发芽指数最

高，其平均相对穗发芽率为 1.09，共检测到安科

1703（编号为 2）、西农 819（编号为 41）、新世纪 2号

（编号为 109）和郑麦 379（编号为 154）等 4份材料，

占比为1.8%。根据分子标记有效性分析结果得知，

该等位基因组合中仅携带TaVp-1Bc和TaDFR-Ba等

2 个抗穗发芽等位基因。携带 TaMFT-A2a/TaMFT-

3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b 等位变异组

合材料的发芽指数最低，其平均相对穗发芽率为

0.03，共检测白壳和尚麦（编号为 209）这 1份材料，

占比为0.5%。根据分子标记有效性分析结果得知，

该等位基因组合中携带 TaMFT-A2a、TaMFT-3Aa、

TaVp-1Bb、TaDFR-Ba、Tamyb10-D1b等5个抗穗发芽

等位基因。这表明等位变异组合TaMFT-A2a/TaMFT-

3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b 与抗穗发芽

相关，等位变异组合 TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-

1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a与感穗发芽相关。

表3　各基因等位变异间整穗发芽分析

Table 3　Pre-harvest sprouting analysis among allelic variation of each gene

标记

Marker

myb10D

DFR-B

Vp1B3

PM19-A1

MFT-3A

MFT-A2

MKK3-A

QSD1

等位变异

Allele

Tamyb10-D1a

Tamyb10-D1b

TaDFR-Ba

TaDFR-Bb

TaVp-1Ba

TaVp-1Bb

TaVp-1Bc

TaPM19-A1a

TaPM19-A1b

TaMFT-3Aa

TaMFT-3Ab

TaMFT-A2a

TaMFT-A2b

TaMKK3-Aa

TaMKK3-Ac

TaQsd1-5Ba

TaQsd1-5Bb

平均相对穗发芽率

Average RSP

0.81

0.10

0.56

0.78

0.76

0.16

0.70

0.67

0.74

0.18

0.77

0.70

0.87

0.77

0.70

0.72

0.74

材料数

Number of materials

196

26

54

168

138

4

80

20

202

15

207

186

36

95

127

75

147

所占比例（% ）

Proportio

88.3

11.7

24.3

75.7

62.2

1.8

36.0

9.0

91.0

6.8

93.2

83.8

16.2

42.8

57.2

33.8

66.2
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在所有的等位变异组合中，德宏福199（编号为

21）、中麦895（编号为148）、豫农901（编号为160）、

豫农 908（编号为 167）、豫农 911（编号为 169）、豫农

黑925（编号为178）等15份材料不携带抗穗发芽等

位基因，占全部材料的 6.8%，平均相对穗发芽率

0.84。在只携带1个抗穗发芽等位基因的等位变异

组合中，只携带TaVp-1Bc抗穗发芽等位基因的等位

变异组合平均相对穗发芽率最低，其值为0.83，安科

1605（编号为1）、英强1号（编号为31）、豫农927（编

号为 180）、豫农 946（编号为 195）等 10份材料携带

该等位变异组合，占全部材料的 4.5%。在携带 2个

抗穗发芽等位基因的等位变异组合中，携带 TaVp-

1Bc、Tamyb10-D1b抗穗发芽等位基因的等位变异组

合平均相对穗发芽率最低，其值为 0.1，仅有 13 网

27-18（编号为 215）这 1 份材料携带该等位变异组

合，占全部材料的 0.5%。在携带 3个抗穗发芽等位

基因的等位变异组合中，携带 TaMFT-A2a、TaDFR-

Ba、Tamyb10-D1b抗穗发芽等位基因的等位变异组

合平均相对穗发芽率最低，其值为0.3，信麦161（编

号为114）、花旗小麦（编号为206）、13网27-24（编号

为 217）等 3份材料携带该等位变异组合，占全部材

料的 1.4%。在携带 4 个抗穗发芽等位基因的等位

变异组合中，携带 TaMFT-A2a、TaVp-1Bb、TaDFR-

Ba、Tamyb10-D1b抗穗发芽等位基因的等位变异组

合平均相对穗发芽率最低，其值为 0.04，蜈蚣鞭（编

号为 197）、洋麦子（编号为 201）等 2 份材料携带该

等位变异组合，占全部材料的 0.9%。在携带全部 5

个抗穗发芽等位基因的等位变异组合中，携带

TaMFT-A2a、TaMFT-3Aa、TaVp-1Bb、TaDFR-Ba、

Tamyb10-D1b抗穗发芽等位基因的等位变异组合平

表4　等位变异组合分布及其与平均相对穗发芽率的关系

Table 4　Distribution of allelic variation combinations and their relationship to average RSP

等位变异组合

Allelic combination

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1b

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bb/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2a/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Bb/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Ba/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

TaMFT-A2b/TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a

平均相对

穗发芽率

Average RSP

0.03

0.04

0.05

0.05

0.05

0.06

0.1

0.17

0.3

0.34

0.46

0.54

0.63

0.75

0.78

0.82

0.83

0.84

0.84

0.99

1.09

材料数

Number of 

materials

1

2

8

1

1

5

1

4

3

2

2

1

1

45

12

9

10

89

15

6

4

所占比例（%）

Proportio

0.5

0.9

3.6

0.5

0.5

2.3

0.5

1.8

1.4

0.9

0.9

0.5

0.5

20.3

5.4

4.1

4.5

40.1

6.8

2.7

1.8

标准差

Standard deviation

-
0.019

0.049

-
-

0.044

-
0.188

0.468

0.064

0.226

-
-

0.244

0.285

0.178

0.23

0.191

0.276

0.056

0.035

-：无数据

-：No data
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均相对穗发芽率最低，其值为0.03，仅有白壳和尚麦

（编号为209）1份材料携带该等位变异组合，占全部

材料的0.5%。综上所述，抗穗发芽基因等位变异组

合抗性效应由强到弱的顺序如表 4 所示，其中

TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/Tamyb10- 

D1b 等位变异组合的抗性效应最强，TaMFT-A2b/

TaMFT-3Ab/TaVp-1Bc/TaDFR-Ba/Tamyb10-D1a 等位

变异组合的抗性效应最弱。

3　讨论

3.1　不同粒色与小麦种质资源抗穗发芽的关系

小麦的整穗发芽试验与籽粒发芽试验相比，整

穗发芽试验更能反映出小麦在田间发生穗发芽现

象时的真实情况和整体抗穗发芽水平，而籽粒发芽

试验反映的是小麦籽粒的休眠水平，因此本研究采

用整穗发芽试验对供试小麦种质材料进行穗发芽

表型鉴定。在本研究 222份供试小麦材料中（白粒

191份、红粒29份、黑粒2份），中抗及以上材料共38份，

其中红粒小麦材料 27份，白粒小麦材料 9份，黑粒

小麦材料仅 2份。在 191份白粒小麦材料中，泛麦

5号、徐麦029、连麦1901、保丰1903、郑麦829、丰德

存麦 30、豫农 914、豫农 946等 8份材料表现为中抗

穗发芽，占白粒供试小麦材料的 4.2%，13网 27-8表

现为抗穗发芽，占白粒供试小麦材料的0.5%。在29

份红粒小麦材料中，襄麦 46、豫农 910、豫农 926 等

17 份表现为抗穗发芽，占红粒供试小麦材料的

58.6%，凤庆小麦、洋麦子、竹杆青等 10份材料表现

为高抗穗发芽，占红粒供试小麦材料的 34.4%。豫

农黑924和豫农黑925等2份黑粒小麦材料，全部表

现为抗穗发芽材料。

本研究发现在 222份小麦种质资源中，白粒小

麦达到中抗穗发芽以上水平材料仅有 9份，通过有

效抗穗发芽分子标记 MFT-A2、MFT-3A、Vp1B3、

DFR-B、myb10D 在 222 份试验材料中检测结果可

知，抗穗发芽白粒小麦13网27-8含有效抗穗发芽等

位基因 TaMFT-A2a；在中抗穗发芽白粒小麦中，豫

农 914、丰德存麦 30、连麦 1901和保丰 1903均只含

有效抗穗发芽等位基因 TaMFT-A2a；泛麦 5号和徐

麦 029 含有效抗穗发芽等位基因 TaMFT-A2a 和

TaMFT-3Aa；郑麦 829 含有效抗穗发芽等位基因

TaMFT-A2a、TaMFT-3Aa 和 TaDFR-Ba；豫农 946 不

含有与相对穗发芽率相关性显著的有效抗穗发芽

等位基因。结果表明除豫农 946外，其他 8份抗穗

发芽白粒小麦种质资源均含有一个或多个有效抗

穗发芽等位基因位点。

该研究结果表明，我国目前白粒抗穗发芽小麦

种质材料稀缺，而红粒和黑粒小麦绝大部分都抗穗

发芽，并且个别白粒抗穗发芽小麦材料不含有已知

的抗穗发芽基因。因此我国目前急需创制更多的

白粒抗穗发芽小麦种质资源以及挖掘出更多抗穗

发芽基因，以全面提高我国白粒小麦品种的抗穗发

芽水平。

3.2　与种皮色泽相关的抗穗发芽基因

本研究中与小麦穗发芽抗性相关的基因

Tamyb10、TaDFR均为种皮色泽相关基因。Tamyb10

基因与红粒小麦穗发芽抗性有关，其中Tamyb10-D1

对穗发芽抗性影响最大［38］。本研究发现，在 222个

供试小麦材料中，有 26份为 Tamyb10-D1b基因型，

全部为红粒小麦，其中 13网 27-24表现为高感穗发

芽，syn99表现为感穗发芽，襄麦 46、信麦 161、江西

早、蜈蚣鞭、铁壳麦等14份材料表现为抗穗发芽，凤

庆小麦、洋麦子、竹杆青、顺水红、白芒子等 10份材

料表现为高抗穗发芽。此外扬麦15、豫农910、豫农

926 等 3 份表现为抗穗发芽的红粒小麦材料携带

Tamyb10-D1a 基因型。这表明 Tamyb10 基因与红

粒小麦穗发芽抗性基因紧密连锁，且Tamyb10基因

的 2 种等位变异类型的相对穗发芽率差异达到极

显著水平，因此myb10D标记可用于红粒小麦的穗

发芽抗性辅助育种，这与前人研究结果一致，应在

小麦抗穗发芽中重点利用［38-39］。此外Bi等［10］研究

发现，TaDFR 在 120 个红粒小麦品种中，基因型

TaDFR-Bb 与穗发芽抗性达到极显著相关，等位变

异 TaDFR-Bb 在 TaDFR-B 启动子区有 8 bp 插入，穗

发芽抗性高于 TaDFR-Ba。本研究的 222份供试小

麦材料中有红粒材料 29 份，其中仅有 8 份为

TaDFR-Bb基因型，其平均相对穗发芽率为 0.13；另

外 21份红粒材料为TaDFR-Ba基因型，其平均相对

穗发芽率为 0.09。分析表明在红粒材料中 TaDFR-

Ba和TaDFR-Bb这2种等位变异的相对穗发芽率无

显著差异。而在不区分小麦材料籽粒颜色的情况

下，2 种等位变异的相对穗发芽率达到极显著差

异。根据本研究发现，无论是在不区分籽粒颜色还

是在只关注红粒小麦材料的情况下，携带 TaDFR-

Ba 基因型小麦材料的平均相对穗发芽率均低于

TaDFR-Bb基因型小麦材料，说明TaDFR-Ba基因型

才应为抗穗发芽等位基因变异，该结果与 Bi 等［10］

不一致，可能与本研究中红粒小麦材料选择遗传背

景有关。
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3.3　与籽粒休眠相关的抗穗发芽基因

本研究中与穗发芽抗性相关的基因 TaVp-1、

TaSdr、TaPM19-A1、TaMFT、TaMKK3-A、TaQsd1均为

籽粒休眠相关的基因。TaVp-1 是与小麦种子休眠

有关的转录因子基因，存在多种等位变异类型，其

中TaVp-1Ba属于感穗发芽类型，TaVp-1Bb和TaVp-

1Bc属于抗穗发芽类型［18］，本研究发现TaVp-1Ba和

TaVp-1Bc基因型之间的相对穗发芽率无显著差异，

说明不能用基因型 TaVp-1Bc来筛选小麦抗穗发芽

材料，这与李亚青等［40］的研究结果一致。而 TaVp-

1Ba 和 TaVp-1Bb 基因型之间的相对穗发芽率达到

极显著差异，说明可以用基因型TaVp-1Bb来筛选小

麦抗穗发芽材料，这与李亚青等［40］研究结果不一

致，可能因为基因型TaVp-1Bb在小麦材料中分布频

率很低，李亚青等［40］并未在其研究材料中检测出

TaVp-1Bb等位基因变异类型。曹雪连等［33］采用分

子标记PM19-A1进行有效性验证，发现标记PM19-

A1与穗发芽抗性显著相关，而李亚青等［40］在使用相

同分子标记对42份优质小麦品种进行检测后发现，

标记PM19-A1与穗发芽抗性无关，本研究结果与李

亚青等［40］的研究结果相同。本研究采用分子标记

MFT-3A 和 MFT-A2 对 222 份小麦种质材料进行检

测，发现在不区分小麦籽粒颜色的情况下，相对穗

发芽率与标记MFT-3A和MFT-A2均显著相关，这与

赵良侠［27］和Nakamura等［28］的研究结果一致。分子

标记 MKK3-A 可以特异性地扩增出一个 887 bp 片

段，带有C等位基因的休眠系存在完整的Hpy166II

（GTNNAC）位点，887 bp 的扩增片段可被酶切为

605 bp和282 bp的片段，相反，具有A等位基因的非

休眠株系中Hpy166II酶切位点缺失，因此在酶切后

保 持 完 整（887 bp），非 休 眠 发 芽 感 亲 本 携 带

TaMKK3-Aa 等 位 基 因 ，而 所 有 休 眠 亲 本 携 带

TaMKK3-Ac 等位基因［31］。本研究表明 TaMKK3-Aa

等位基因的平均相对穗发芽率高于 TaMKK3-Ac等

位基因的平均相对穗发芽率，这与前人研究一

致［31］，但分子标记MKK3-A与相对穗发芽率未呈现

显著相关，这可能是由于此标记更加适用于在其开

发的群体内进行抗穗发芽种质筛选，广适性不高。

未文新［32］通过重组自交系群体进一步检验表明

QSD1两个等位基因的休眠期平均值之间呈极显著

差异（P<0.01），携带 TaQsd1-5Ba 的家系休眠期较

长，反之携带TaQsd1-5Bb的家系休眠期较短［32］。本

研究表明相对穗发芽率与TaQsd1-5Bb呈正相关，而

与 TaQsd1-5Ba 呈负相关，说明 TaQsd1-5Bb 为感穗

发芽等位基因，而 TaQsd1-5Ba 为抗穗发芽等位基

因，这与前人研究一致［32］，但分子标记QSD1与相对

穗发芽率未呈现显著相关，这可能是由于此标记更

加适用于在其开发的群体内进行抗穗发芽种质

筛选。

4　结论

综上所述，本研究表明，myb10D、Vp1B3、MFT-

A2、DFR-B 和 MFT-3A 等 5 个分子标记可用于小麦

种质资源的穗发芽抗性基因型检测和分子标记辅

助选择育种。聚合多个抗穗发芽基因可以有效提

高品种的抗穗发芽水平，其中最佳的抗穗发芽基因

组合为TaMFT-A2a/TaMFT-3Aa/TaVp-1Bb/TaDFR-Ba/

Tamyb10-D1b。另外，本研究通过基因型和表型筛

选出来的豫农 914、豫农 946、丰德存麦 30、泛麦 5

号、徐麦 029、连麦 1901、保丰 1903、郑麦 829、13 网

27-8等 9份抗穗发芽白粒小麦种质资源材料，其中

除豫农 946外，其他 8份抗穗发芽白粒小麦种质资

源均含有一个或多个有效抗穗发芽等位基因位点。

此外，这 9份抗穗发芽白粒小麦种质资源材料相对

穗发芽率均较低，可作为优异的白粒小麦抗穗发芽

亲本材料进行抗穗发芽小麦新品种培育，同时在穗

发芽易发区也可作为抗性品种加以推广利用。
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附表 1 222 份小麦种质资源材料表现型与基因型检测结果

Table 1 Shows the results of phenotype and genotype detection of 222 wheat germplasm resources

编号

Number

种质名称

Germplasm

name

来源

Source

粒色

Grain

color

穗发芽

率(%)

SP

相对

穗发

芽率

RSP

抗性

Resistance

等位基因

Allelic

Tamyb10-D TaDFR-B TaVp-1B PM19-A1 TaMFT-3A TaMFT-A2 TaMKK3-A TaQsd1-5B

1 安科 1605 安徽省农业科学院作物研究所 白 90.28 1.06 HS a b c b b b c b

2 安科 1703 安徽省农业科学院作物研究所 白 90.78 1.06 HS a a c b b b c a

3 安科 1704 安徽省农业科学院作物研究所 白 83.57 0.98 HS a a c b b a c a

4 百农 219 河南科技学院 白 71.83 0.84 HS a b a b b a a a

5 百农 5819 河南科技学院 白 89.05 1.04 HS a b c b b a a b

6 保丰 1707 江苏保丰集团公司 白 67.38 0.79 HS a b c b b a c a

7 保麦 1633 江苏保丰集团公司 白 79.78 0.93 HS a b c b b a c a

8 泛麦 5号 河南地神种业 白 33.00 0.39 MR a b c b a a c a

9 泛麦 23 河南地神种业 白 86.24 1.01 HS a b a b b a a a

10 富麦 701 河南富吉泰种业有限公司 白 92.47 1.08 HS a a a b b b a b

11 富麦 916 河南富吉泰种业有限公司 白 47.89 0.56 S a b a b b a c b

12 冠麦 10 河南华冠种业有限公司 白 56.08 0.66 HS a a c a b a c b

13 淮麦 701 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 白 60.54 0.71 HS a b c b b a c a

14 襄麦 46 襄阳市农业科学院 红 11.72 0.14 R b a c b b a a a

15 徐麦 029 徐州农业科学研究所 白 25.26 0.30 MR a b c b a a c a

16 扬麦 158 江苏省里下河地区农科所 白 90.91 1.06 HS a a c b b a a a

17 百农 207 河南科技学院 白 56.42 0.66 HS a a c a b a c b

18 周麦 27 周口市农业科学院 白 58.97 0.69 HS a b a b b a c b

19 驻麦 586 驻马店市农业科学院 白 94.61 1.11 HS a b a b b a a b

20 新麦 65 河南省新乡市农业科学院 白 75.72 0.89 HS a b a b b a c b

21 德宏福 199 河南德宏种业 白 60.62 0.71 HS a b a b b b a b

22 西纯 258 西北农林科技大学 白 51.18 0.60 S a b a b b b a b



23 濮麦 126 濮阳市农业科学院 白 91.45 1.07 HS a b a b b a a b

24 丰工 41 河南省丰工种业有限公司 白 86.36 1.01 HS a b a a b a c b

25 中麦 255 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 52.19 0.61 HS a b c b b a a a

26 郑麦 139 河南省农业科学院 白 74.07 0.87 HS a b a a b a c b

27 华成 916 宿州市天益青种业研究所 白 64.54 0.76 HS a b c b b a c b

28 瑞华麦 513 江苏瑞华农业科技有限公司 白 90.19 1.06 HS a b a b b b c b

29 郑麦 23 河南省农业科学院 白 86.25 1.01 HS a b a b b a a a

30 新科麦 186 河南九圣禾新科种业有限公司 白 70.51 0.83 HS a b a b b a c b

31 英强 1号 豫粮集团延津小麦产业有限公司 白 87.65 1.03 HS a b c b b b c a

32 武农 159 杨凌职业技术学院 白 77.40 0.91 HS a b c b b a a a

33 科大 116 河南科技大学 白 74.73 0.88 HS a b a b b a c a

34 华成 9137 宿州市天益青种业研究所 白 72.65 0.85 HS a b a b b a c b

35 柳麦 526 安徽柳丰种业科技有限责任公司 白 80.62 0.94 HS a a a b b b c a

36 漯麦 69 漯河市农业科学院 白 85.11 1.00 HS a b a b b b a b

37 西农 5811 西北农林科技大学 白 85.89 1.01 HS a b c b b a a a

38 平安 18 河南平安种业有限公司 白 50.19 0.59 S a b a b b a a b

39 郑麦 917 河南省农业科学院 白 65.91 0.77 HS a b a b b a c b

40 西农 612 西北农林科技大学 白 67.76 0.79 HS a b a b b a a b

41 西农 819 西北农林科技大学 白 95.71 1.12 HS a a c b b b a b

42 驻麦 599 驻马店市农业科学院 白 83.91 0.98 HS a b a b b b c a

43 华麦 2003 江苏省大华种业集团有限公司 白 87.60 1.03 HS a b c b b b c a

44 西农 867 西北农林科技大学 白 85.80 1.00 HS a b a b b a a b

45 轮选 148
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 78.91 0.92 HS a a a b b b c a

46 19CA97 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 79.53 0.93 HS a b a b b a c a

47 偃高 167 河南金高种业有限公司 白 50.15 0.59 S a b a b b b a b

48 新麦 72 河南省新乡市农业科学院 白 87.60 1.03 HS a b a a b a c b

49 漯麦 117 漯河市农业科学院 白 76.07 0.89 HS a b c a b a c a

50 农科 1132 陕西省种子工作总站 白 75.00 0.88 HS a b c b b b a a

51 冠麦 13 河南华冠种业有限公司 白 80.55 0.94 HS a b c b b a a b



52 中麦 6301 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 83.08 0.97 HS a b a b b a c b

53 商麦 198 商丘市农林科学院 白 62.14 0.73 HS a b a b b a a b

54 安科 2006 安徽省农业科学院作物研究所 白 53.41 0.63 HS a b c b b b c a

55 西农 1668 西北农林科技大学 白 80.92 0.95 HS a b c b b a c b

56 周麦 52 周口市农业科学院 白 83.44 0.98 HS a b a b b a a b

57 郑大 201 郑州大学 白 82.25 0.96 HS a b a b b a c b

58 洛麦 56 洛阳农林科学院 白 98.39 1.15 HS a b a b b b a b

59 濮兴 26号 河南省民兴种业有限公司 白 89.86 1.05 HS a b c b b a a b

60 淮麦 40 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 白 85.36 1.00 HS a b c b b a c b

61 涡麦 44 安徽省亳州市农业科学研究院 白 77.37 0.91 HS a a a b b a c a

62 漯麦 109 漯河市农业科学院 白 49.73 0.58 S a a c a b a c b

63 连麦 1901 连云港市农业科学院 白 32.45 0.38 MR a b c b b a a a

64 中原 26 刘冬冬郑州市金水区农业路东 2号 白 76.51 0.90 HS a b a b b a c b

65 郑麦 918 河南省农业科学院 白 79.61 0.93 HS a b a b b a c b

66 西农 963 西北农林科技大学 白 78.80 0.92 HS a b a b b a c b

67 郑麦 1926 河南省农业科学院 白 63.64 0.75 HS a b a b b a c a

68 西农 926 西北农林科技大学 白 71.25 0.83 HS a b a b b b c b

69 轮选 369
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 86.23 1.01 HS a b a b b a c b

70 西农 1155 西北农林科技大学 白 80.67 0.94 HS a b a b b a c a

71 安科 1907 安徽省农业科学院作物研究所 白 85.54 1.00 HS a a a b b b c a

72 盛麦源 789 河南省盛麦源种业有限公司 白 80.63 0.94 HS a b a a b a c b

73 西农 633 西北农林科技大学 白 73.79 0.86 HS a b a a b a c b

74 泛育麦 32 河南地神种业 白 54.06 0.63 HS a b c b b a c a

75 偃亳 369 河南省亳都种业有限公司 白 38.21 0.45 S a a a b b a a b

76 新麦 66 河南省新乡市农业科学院 白 68.14 0.80 HS a b a b b a c b

77 天益科麦 11 安徽华成种业股份有限公司 白 81.14 0.95 HS a b a b b a c a

78 天宁 138 河南省天宁种业有限公司 白 75.91 0.89 HS a b a b b a c b

79 西农 839 西北农林科技大学 白 85.66 1.00 HS a b a b b b c b

80 保丰 1903 江苏保丰集团公司 白 18.36 0.21 MR a b a b b a a b



81 新科麦 176 河南九圣禾新科种业有限公司 白 74.54 0.87 HS a a a b b a c b

82 西农 809 西北农林科技大学 白 49.01 0.57 S a b c b b a a b

83 新农 9866 河南新大农业发展有限公司 白 91.58 1.07 HS a b a b b a c b

84 西农 586 西北农林科技大学 白 87.76 1.03 HS a b c b b a a a

85 商麦 187 商丘市农林科学院 白 49.73 0.58 S a b a a b a c a

86 漯丰 1901 漯河市农业科学院 白 80.08 0.94 HS a b a b b a c b

87 淮麦 404 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 白 60.00 0.70 HS a b c b b a c a

88 洛麦 49 洛阳农林科学院 白 92.07 1.08 HS a b a b b a a a

89 平安 16号 河南平安种业有限公司 白 88.78 1.04 HS a b a b b a a b

90 漯丰 7011 漯河市农业科学院 白 89.10 1.04 HS a b a b b a c b

91 安农 1928 安徽农业大学 白 67.62 0.79 HS a b a b b a a b

92 普冰 30538
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 87.43 1.02 HS a b c b b a a b

93 中植麦 16
中国农业科学院植物保护研究所

（北京）
白 81.72 0.96 HS a b a b b a a b

94 濮麦 186 濮阳市农业科学院 白 59.32 0.69 HS a a a b b a a b

95 西农 156 西北农林科技大学 白 83.08 0.97 HS a b a b b a c b

96 稷麦 337 河南远航种业有限公司 白 67.12 0.79 HS a b a b b a c a

97 西农 1871 西北农林科技大学 白 72.07 0.84 HS a b a b b a c a

98 安科 1901 安徽省农业科学院作物研究所 白 77.95 0.91 HS a b c b b b c a

99 中育 978 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 80.13 0.94 HS a a c b b a a b

100 许科 13 河南省许科种业有限公司 白 63.57 0.74 HS a b c b b b a b

101 驻麦 548 驻马店市农业科学院 白 83.04 0.97 HS a a a b b a a b

102 轮选 136
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 63.38 0.74 HS a b c b b a a b

103 良科 6号 杨凌良科农业科技有限公司 白 73.56 0.86 HS a b c a b a c b

104 阜麦 16 阜阳市农业科学院 白 70.71 0.83 HS a b c b b a c b

105 郑麦 201 河南省农业科学院 白 68.24 0.80 HS a a c b b a a b

106 中育 049 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 53.58 0.63 HS a b a b b a c a

107 涡育 16 安徽省亳州市农业科学研究院 白 73.83 0.86 HS a b a b b a c a



108 徐麦 17106 徐州农业科学研究所 白 61.22 0.72 HS a b a b b b a b

109 新世纪 2号 安徽新世纪种业科技股份有限公司 白 90.15 1.06 HS a a c b b b a a

110 中偃 270 河南中颖农业科技有限公司 白 80.75 0.95 HS a b c b b a a b

111 徐麦 18197 徐州农业科学研究所 白 75.68 0.89 HS a b c b b b c b

112 西农 2562 西北农林科技大学 白 76.52 0.90 HS a b c a b a c b

113 西农 579 西北农林科技大学 白 74.53 0.87 HS a b a b b a c a

114 信麦 161 信阳市农业科学院 红 5.57 0.07 R b a a b b a a a

115 豫州 114 河南农业大学 白 55.82 0.65 HS a b c b b a a b

116 轮选 112
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 86.19 1.01 HS a a a b b b c a

117 郑麦 2166 河南省农业科学院 白 89.20 1.04 HS a b a b b a a a

118 周农 408 周口市农业科学院 白 77.06 0.90 HS a b c b b a a b

119 百农成安 221 河南科技学院 白 60.26 0.71 HS a a c b b a a b

120 轮选 20
中国农业科学院作物科学研究所

（北京）
白 84.86 0.99 HS a a a b b b c a

121 鼎研 161 河南鼎优农业科技有限公司 白 74.61 0.87 HS a b a b b a a b

122 周麦 47 周口市农业科学院 白 82.58 0.97 HS a b a b b a a b

123 豫州 602 河南农业大学 白 87.00 1.02 HS a b c b b a c b

124 郑麦 827 河南省农业科学院 白 61.65 0.72 HS a b c b b a a b

125 郑麦 828 河南省农业科学院 白 49.38 0.58 S a b c b b a a b

126 郑麦 825 河南省农业科学院 白 92.74 1.09 HS a a a a b a c b

127 豫州 121 河南农业大学 白 77.52 0.91 HS a b c b b a c b

128 郑麦 829 河南省农业科学院 白 25.47 0.30 MR a a c b a a a b

129 郑麦 830 河南省农业科学院 白 52.78 0.62 HS a a c b a a a b

130 郑麦 831 河南省农业科学院 白 63.74 0.75 HS a b a b b a c b

131 豫州 136 河南农业大学 白 58.00 0.68 HS a b a b b a a b

132 扬麦 15 江苏省里下河地区农科所 红 8.60 0.10 R a b c b b a c b

133 郑麦 113 河南省农业科学院 白 59.60 0.70 HS a b a b b a a b

134 郑麦 215 河南省农业科学院 白 55.36 0.65 HS a b c a b a c b

135 洛农 512 洛阳农林科学院 白 59.84 0.70 HS a b a b b a a b



136 郑麦 6183 河南省农业科学院 白 66.54 0.78 HS a b a b b a c a

137 滑农麦 1号 滑县 白 82.51 0.97 HS a b c b b a a b

138 郑麦 210 河南省农业科学院 白 80.25 0.94 HS a a a b b a a a

139 中麦 173 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 55.04 0.64 HS a b c b b a c b

140 农大 761 中国农业大学 白 54.13 0.63 HS a b a b b a c a

141 郑麦 901 河南省农业科学院 白 84.59 0.99 HS a a a b b a a b

142 济麦 22 山东省农业科学院作物研究所 白 67.95 0.80 HS a b a b b a c a

143 山农 28 山东农业大学 白 67.79 0.79 HS a b c b b a c a

144 山农 29 山东农业大学 白 53.33 0.62 HS a b a b b a c a

145 新麦 26 河南省新乡市农业科学院 白 81.06 0.95 HS a a a b b a c b

146 烟农 19 烟台市农业科学院 白 81.62 0.96 HS a b c b b a c b

147 烟农 999 烟台市农业科学院 白 65.18 0.76 HS a b c b b a a a

148 中麦 895 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 88.44 1.04 HS a b a b b b c a

149 百农 4199 河南科技学院 白 85.62 1.00 HS a a c b b a a b

150 泛麦 8号 河南地神种业 白 62.95 0.74 HS a b a b b a c b

151 平安 11号 河南平安种业有限公司 白 54.14 0.63 HS a a a b a a c b

152 西农 511 西北农林科技大学 白 65.86 0.77 HS a b a b b a a a

153 郑麦 1860 河南省农业科学院 白 87.06 1.02 HS a b a b b a c b

154 郑麦 379 河南省农业科学院 白 95.65 1.12 HS a a c b b b a a

155 中麦 578 中国农业科学院棉花研究所（安阳） 白 45.13 0.53 S a b c b b a c b

156 周麦 36 周口市农业科学院 白 72.01 0.84 HS a b a b b a a b

157 丰德存麦 30 河南丰德康种业股份有限公司 白 23.47 0.27 MR a b a b b a c b

158 丰德存麦 30s 河南丰德康种业股份有限公司 白 54.51 0.64 HS a b c b b a c b

159 丰德存麦 37 河南丰德康种业股份有限公司 白 56.15 0.66 HS a b c b b a c b

160 豫农 901 河南农业大学 白 86.26 1.01 HS a b a b b b c a

161 豫农 902 河南农业大学 白 85.19 1.00 HS a b a b b a a b

162 豫农 903 河南农业大学 白 64.80 0.76 HS a b a b b a a b

163 豫农 904 河南农业大学 白 64.00 0.75 HS a b a b b a a b

164 豫农 905 河南农业大学 白 66.08 0.77 HS a b a b b a c b

165 豫农 906 河南农业大学 白 88.14 1.03 HS a b a b b a a b



166 豫农 907 河南农业大学 白 50.00 0.59 S a b a b b a c b

167 豫农 908 河南农业大学 白 70.59 0.83 HS a b a b b b c a

168 豫农 910 河南农业大学 红 7.12 0.08 R a a a b b a a a

169 豫农 911 河南农业大学 白 89.33 1.05 HS a b a a b b c b

170 豫农 912 河南农业大学 白 42.51 0.50 S a b c b b a a b

171 豫农 914 河南农业大学 白 23.10 0.27 MR a b a b b a a b

172 豫农 916 河南农业大学 白 67.38 0.79 HS a b a b b a a b

173 豫农 917 河南农业大学 白 67.95 0.80 HS a a a b b a c a

174 豫农 920 河南农业大学 白 71.48 0.84 HS a b a b b a a b

175 豫农 922 河南农业大学 白 50.35 0.59 S a a a b b a c b

176 豫农 923 河南农业大学 白 84.07 0.98 HS a b a b b a c a

177 豫农黑 924 河南农业大学 黑 4.35 0.05 R a b c b b a a b

178 豫农黑 925 河南农业大学 黑 6.19 0.07 R a b a b b b a b

179 豫农 926 河南农业大学 红 9.93 0.12 R a b c b b a a b

180 豫农 927 河南农业大学 白 69.51 0.81 HS a b c b b b c a

181 豫农 928 河南农业大学 白 90.34 1.06 HS a b a b b a a b

182 豫农 903S 河南农业大学 白 85.77 1.00 HS a b a b b a a b

183 豫农 931 河南农业大学 白 81.14 0.95 HS a b a b b a a b

184 豫农 932 河南农业大学 白 71.39 0.84 HS a b c b b a a b

185 豫农 933 河南农业大学 白 89.15 1.04 HS a b a b b a a b

186 豫农 937 河南农业大学 白 77.07 0.90 HS a b a b b a c b

187 豫农 938 河南农业大学 白 68.86 0.81 HS a b a b b a a b

188 豫农 939 河南农业大学 白 44.76 0.52 S a b a b b a a b

189 豫农 940 河南农业大学 白 66.86 0.78 HS a b a b b a c b

190 豫农 941 河南农业大学 白 86.36 1.01 HS a b a b b a a b

191 豫农 942 河南农业大学 白 82.03 0.96 HS a b a b b a a b

192 豫农 943 河南农业大学 白 87.87 1.03 HS a b a b b a a a

193 豫农 944 河南农业大学 白 69.12 0.81 HS a b a b b a a b

194 豫农 945 河南农业大学 白 61.88 0.72 HS a b a b b a a b

195 豫农 946 河南农业大学 白 25.12 0.29 MR a b c b b b c b



在 Tamyb10-D中 a代表感穗发芽基因型，b代表抗穗发芽基因型；在 TaDFR-D中 a代表抗穗发芽基因型，b代表感穗发芽基因型；在 Vp1B3中 a代表感穗发芽基因型，b和 c代表抗穗发芽基因型；在 TaPM19-A1中 a代表抗

穗发芽基因型，b代表感穗发芽基因型；在 TaMFT-3A中 a代表抗穗发芽基因型，b代表感穗发芽基因型；在 TaMFT-A2中 a代表抗穗发芽基因型，b代表感穗发芽基因型；在 TaMKK3-A中 a代表感穗发芽基因型，c代表抗

穗发芽基因型；在 TaQsd1-5B中 a代表抗穗发芽基因型，b代表感穗发芽基因型

196 江西早 安徽望江 红 4.58 0.05 R b a c b a a c b

197 蜈蚣鞭 安徽太湖 红 4.74 0.06 R b a b b b a c b

198 铁壳麦 云南云县 红 4.76 0.06 R b b a a b a c a

199 草鞋偏 贵州务川 红 5.45 0.06 R b a c b b a c b

200 凤庆小麦 云南凤庆 红 3.41 0.04 HR b b a a b a c a

201 洋麦子 云南宜良 红 2.48 0.03 HR b a b b b a c b

202 竹杆青 河南禹州 红 3.59 0.04 HR b a a b a a c b

203 樟木小麦 广西贵港 红 3.97 0.05 R b a a b a a c b

204 顺水红 江苏淮安 红 2.18 0.03 HR b a a b a a c a

205 白芒子 江苏高邮 红 1.05 0.01 HR b a a b a a c b

206 花旗小麦 江苏邗江 红 0.40 0.00 HR b a a b b a c a

207 白火麦 河南泌阳 红 3.26 0.04 HR b a a b a a c b

208 白芒糙 河南确山 红 14.61 0.17 R b a a b a a c b

209 白壳和尚麦 湖南洞口 红 2.61 0.03 R b a b b a a c a

210 仙居麦 浙江三门 红 3.37 0.04 R b a a b a a c a

211 13网 27-6 四川省农业科学院作物研究所 红 3.45 0.04 R b a c b b a a b

212 13网 27-8 四川省农业科学院作物研究所 白 16.49 0.19 R a b a b b a c b

213 13网 27-10 四川省农业科学院作物研究所 红 2.59 0.03 HR b a c b b a a b

214 13网 27-14 四川省农业科学院作物研究所 白 56.28 0.66 HS a b c b b a c b

215 13网 27-18 四川省农业科学院作物研究所 红 8.13 0.10 R b b c b b b a a

216 13网 27-19 四川省农业科学院作物研究所 红 13.07 0.15 R b b a a b a c a

217 13网 27-24 四川省农业科学院作物研究所 红 72.07 0.84 HS b a a b b a c b

218 13网 27-25 四川省农业科学院作物研究所 白 46.21 0.54 S a b b b b a a b

219 13网 27-26 四川省农业科学院作物研究所 红 3.51 0.04 HR b a c b b a c a

220 13网 27-27 四川省农业科学院作物研究所 红 3.34 0.04 HR b a a b a a c b

221 syn99 四川省农业科学院作物研究所 红 38.05 0.45 S b b a a b a c a

222 syn792 四川省农业科学院作物研究所 红 3.85 0.05 R b b c a b a c a



In Tamyb10-D, a represents pre-harvest sprouting genotype and b represents anti-pre-harvest sprouting genotype; In TaDFR-D, a represents the anti-pre-harvest sprouting genotype, and b represents the sensitive pre-harvest sprouting genotype;

In Vp1B3, a represents pre-harvest sprouting genotype, b and c represent anti-pre-harvest sprouting genotype; In TaPM19-A1, a represents the anti-pre-harvest sprouting genotype, and b represents the sensitive pre-harvest sprouting genotype;

In TaMFT-3A, a represents the anti-pre-harvest sprouting genotype, and b represents the sensitive pre-harvest sprouting genotype; In TaMFT-A2, a represents the anti-pre-harvest sprouting genotype and b represents the sensitive pre-harvest

sprouting genotype; In TaMKK3-A, a represents the receptive pre-harvest sprouting genotype and c represents the anti-pre-harvest sprouting genotype; In TaQsd1-5B, a represents the anti-pre-harvest sprouting genotype and b represents the

sensitive pre-harvest sprouting genotype. HR: High resistance; R: Resistance; MR: Medium resistance; S: Susceptibility; HS: High susceptibility; SP: Sprouting percentage; RSP: Relative sprouting percentage.
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