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摘 要:野生二粒小麦是普通小麦的近缘种,具有很多优良性状和抗性基因,将其与普通小麦杂交有助于

培育创新种质,扩展小麦的遗传基础,提高小麦抗逆性。采用整穗发芽法(SGR)对野生二粒小麦与普通小麦

杂交并回交获得的28份远缘杂交后代新品系进行了穗发芽抗性评价,并利用4个抗穗发芽功能性分子标记

(PM19-A1、myb10D、Vp1B3和Dorm-B1)对试验材料进行基因型检测。结果表明,28份小麦后代品系相对穗

发芽指数为0~1.09,平均相对穗发芽指数为0.38。其中,达到高抗的品系有6份,占比21.43%;抗穗发芽材

料有3份,占比10.71%;中抗穗发芽材料有9份,占比32.14%;感穗发芽材料有2份,占比7.14%;高感穗发

芽材料有8份,占比28.57%。通过对抗穗发芽等位基因分析,等位变异组合PM19-A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b
/Dorm-B1a的平均相对穗发芽指数最低,为0.13;PM19-A1b/Vp-1Ba/myb10-D1b/Dorm-B1a的平均相对穗

发芽指数最高,为0.70。综合表型鉴定和分子标记检测结果,MM-3-1、MM-3-5、MM-3-7、MM-3-0、MM-4(12-

20)-2和 MM-4-8等6份材料可作为抗穗发芽种质资源加以重点利用。
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IdentificationandMolecularMarkerAnalysisofPre-HarvestSprouting
ResistanceofCommonWheat-WildEmmerDistantHybrids
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Abstract:Wildemmerwheat,acloserelativeofcommonwheat,hasmanyexcellenttraitsandresist-
ancegenes.Itshybridizationwithcommonwheathelpstocultivateinnovativegermplasm,expandthe
geneticbaseofwheat,andenhanceitsstressresilience.Usingthewholespikegerminationmethod
(SGR),28newwheatlinesderivedfromdistanthybridizationandbackcrossingbetweenwildemmer
wheatandcommonwheatwereevaluatedforspikegerminationresistance,andtheexperimentalma-
terialsweregenotypedusing4functionalmolecularmarkersforpre-harvestsproutingresistance
(PM19-A1,myb10D ,Vp1B3,andDorm-B1).Theresultsshowedthattherelativespikegerminationin-
dexofthe28wheatprogenylinesrangedfrom0to1.09,withanaveragerelativespikegerminationindexof
0.38.Amongthem,sixlineswerehighlyresistantresistance,accountingfor21.43%;threelineswerere-
sistant,accountingfor10.71%;ninelinesshowedmoderateresistance,accountingfor32.14%;two
linesweresusceptible,accountingfor7.14%;andeightlineswerehighlysusceptible,accountingfor
28.57%.Byanalyzingtheallelesforpre-harvestsproutingresistance,thealleliccombinationPM19-



A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-B1ahadthelowestaveragerelativespikegerminationindexof
0.13,whilePM19-A1b/Vp-1Ba/myb10-D1b/Dorm-B1ahadthehighestaveragerelativespikeger-
minationindexof0.70.Basedoncomprehensivephenotypicidentificationandmolecularmarkerde-
tection,sixlines,namelyMM-3-1,MM-3-5,MM-3-7,MM-3-0,MM-4(12-20)-2,andMM-4-8,

wereselectedforprioritizingutilizationasgermplasmresourcesresistanttopre-harvestsprouting.
Keywords:Wheat;Emmerwheat;Distanthybridization;Pre-harvestsprouting;Molecularmarkers

  穗发芽是指在收获期遇连阴雨天气或潮湿环

境下,小麦籽粒在穗上发芽的现象[1]。近年来随

着极端天气频发,小麦穗发芽现象越发频繁。穗

发芽籽粒中多种酶活性升高,内部淀粉等物质被

分解,导致小麦千粒重、容重和品质下降,发芽过

程中籽粒还易受霉菌和细菌感染,霉变和毒素累

积风险增加,严重威胁粮食安全[2-3]。提高小麦的

穗发芽抗性,选育并推广抗穗发芽品种可以有效

解决这个问题。
小麦穗发芽抗性属于数量性状,受内部因素

(如种子休眠性、内源激素、结构成分)和外部环境

因素(如温度、光照、湿度)共同影响[4-5],其中遗传

因素是影响抗性高低的主要原因。分子标记辅助

选择能够解析个体遗传组成,筛选目标基因型。
通过分子标记与抗性性状的关联分析,可快速筛

选小麦穗发芽抗性材料,这是鉴定小麦穗发芽抗

性的精准、有效方法[6]。目前已挖掘出不少与小

麦穗发芽有关的分子标记和QTL。TaPM19-A1
基因位于小麦4A染色体上,是胚休眠正向调控

因子,其18bp核苷酸缺失导致穗发芽抗性升

高[7-9];Tamyb10基因位于3D染色体长臂上,通
过参与调控ABA和类黄酮合成使籽粒颜色变红

并影响籽粒的休眠性[5,10];TaVp1基因位于3B
染色体长臂上,能够促进胚成熟,并影响其休

眠[11-12],由野生型TaVp-1Ba在内含子区域发生

了插入或缺失而产生3种等位变异[13]。张春

利[14]克隆出位于7B染色体长臂上与休眠有关的

基因Dorm-B1,并 通 过 设 计 共 显 性 功 能 标 记

Dorm-B1鉴定Dorm-B1a和Dorm-B1b等位变异。
野生近缘植物是拓宽小麦遗传基础的重要基

因库,通过远缘杂交可以将野生近缘种的优异基

因转移给普通小麦,培育符合生产需要的新品

种[15]。野生二粒小麦(Triticumdicoccoides,2n
=4x=28,AABB)是普通小麦的亲本之一,起源

于中东“新月沃土”地区。研究表明,野生二粒小

麦具有籽粒大、蛋白质含量高、抗病、抗旱、抗穗发

芽等优良性状,且易与普通小麦杂交结实,是现代

小麦遗传改良的重要资源[16-18]。野生二粒小麦与

普通小麦远缘杂交能极大地拓展普通小麦的遗传

基础,为培育突破性小麦品种提供新的遗传资源。

2016年本课题组开始以野生二粒小麦与普

通小麦品种配制杂交组合,按改良系谱法多年选

育获得一批远缘杂交后代品系。2023年河南省

小麦成熟期遭遇了严重的连阴雨天气,穗发芽给

部分地区小麦产量和品质带来严重损失[19]。通

过此次“烂场雨”对这批远缘杂交后代材料的穗发

芽抗性有了初步了解。为了进一步明确这些材料

的穗发芽抗性强弱,本试验采用整穗发芽法对其

进行抗性鉴定,并结合穗发芽抗性相关分子标记

检测,以期筛选出抗穗发芽小麦新品系,为后续基

础研究及小麦品种改良提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料:野生二粒小麦 YS-108,由西北农

林科技大学农学院胡银岗教授引进;小麦推广品

种兰考198、新麦36、西农20及远缘杂交后代28
份创新种质。后代杂交组合有4种 MM-86(亲本

组合为新麦36/YS-108//兰考198/3/兰考198)

MM-1(亲本组合为新麦36/YS-108//新麦36/3/
新麦36),MM-2(亲本组合为西农20/YS-108//
西农20/3/西农20),MM-3和 MM-4(亲本组合

为西农20/YS-108//西农20)。试验在河南科技

大学开元校区农场进行,供试材料于2024年10
月播种,蜡熟期收获,并未受降雨和穗发芽影响。

1.2 整穗发芽抗性鉴定

小麦蜡熟后期,每份材料挑选成熟度一致的

10个主茎穗,每5穗设为1组重复,在室内风干1
d后放于-20℃冰箱维持种子的休眠性,待收获

全部材料后进行整穗发芽试验。将收获的完整主

茎穗在1%的NaClO溶液中浸泡15min,之后用

无菌水冲洗并浸泡30min;最后用透明塑料袋包

裹,置于人工气候箱培养7d,温度设为20℃,期
间及时用喷雾器向袋内均匀喷洒足够的无菌水以
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保持内部湿润;在第7天取出穗子放于烘箱80℃
烘干1d;手工剥粒,以胚部出现破裂迹象为标准

记录每个穗子穗发芽率,取2组重复的平均值。
计算穗发芽率和相对穗发芽指数[20-22]。穗发芽

率=发芽籽粒/整穗粒数×100%;相对穗发芽

指数=待测品种穗发芽率/感穗发芽对照品种

穗发芽率。
参考《小麦品种穗发芽抗性鉴定标准》(T/

GJXMLZ-CARS-2020)[23],将试验材料的穗发芽

抗性分为5级:高抗(HR),相对穗发芽指数为<
0.05;抗(R),相对穗发芽指数为0.05~0.20;中
抗(MR),相对穗发芽指数为0.21~0.40;感(S),
相对穗发芽指数为0.41~0.60;高感(HS),相对

穗发芽指数为>0.60。本试验以新麦36整穗发

芽率74.34%作为对照,计算相对穗发芽指数。

1.3 分子标记检测

采用CTAB法提取小麦叶片基因组DNA[24]。
检测穗发芽抗性基因的功能标记有PM19-A1 [9]、

myb10D [21]、Vp1B3 [13]和Dorm-B1 [14]。引物及其

相关信息见表1,所有引物均由上海生工生物技

术有限公司合成,序列扩增试剂采用康为世纪生

物 科 技 股 份 有 限 公 司 (https://www.cwbio.
com/home)的2×EsTaqMasterMix。

PCR反应体系为10μL,包含 Mix酶混合液

5μL、上下游引物各0.5μL、ddH2O3μL、稀释

后的DNA原液1μL。PCR扩增程序:94℃预变

性5min(94℃变性1min,58~66℃退火45~60
s,72℃延伸45~90s,共35~40个循环),72℃
延伸10min,10℃保温。通过1.5%琼脂糖凝胶

电泳对扩增产物进行检测,电压为120V,电泳时

间40~60min,缓冲体系为1×TBE溶液。

表1 小麦穗发芽抗性基因分子标记信息

Table1 Molecularmarkerinformationofwheatpre-harvestsproutingresistancegenes

基因
Gene

标记
Marker

染色体
Chromosome

引物序列(5’-3’)
Primersequence(5’-3’)

等位变异
Allele

片段大小
Fragmentsize/bp

退火温度
Tm/℃

参考文献
Reference

TaPM19 PM19-A1 4AL F:GAAACAGCTACCGTGTAAAGC
R:TGGTGAAGTGGAGTGTAGTGG

PM19-A1a
PM19-A1b

117
99 58 [9]

Tamyb10 myb10D 3DL F:ATGGGGAGGAAGCCATGCTG
R:ACTGCTGCTCCGTGCCCTCC

myb10-D1a
myb10-D1b

1178
1629 64 [21]

TaVp1 Vp1B3 3BL F:TGCTCCTTTCCCAATTGG
R:ACCCTCCTGCAGCTCATTG

Vp-1Ba
Vp-1Bb
Vp-1Bc

652
845
569

58 [13]

TaDorm Dorm-B1 7BL F:GTTCCTCCCACCAAATCTCA
R:GCCCGGTCTAAACGTACGA

Dorm-B1a
Dorm-B1b

468
606 66 [14]

1.4 数据统计与分析

用Excel进行数据统计,采用SPSS进行相

关性分析和方差分析。

2 结果与分析

2.1 远缘杂交亲本及后代材料的穗发芽表型分析

4个亲本中除YS-108为红粒外,其余均为白

粒。统计分析结果(表2)显示,YS-108穗发芽抗

性最高,为HR,相对穗发芽指数为0.02;新麦36
为HS,相对穗发芽指数为1.00;兰考198为S,相
对穗发芽指数为0.47;西农20为 MR,相对穗发

芽指数为0.30。
杂交后代28份小麦材料的穗发芽率为0~

81.28%,平均穗发芽率为28.39%,变异系数为

0.88;相对穗发芽指数为0~1.09,平均相对穗发

芽指数为0.38,变异系数为0.88。试验材料中高抗

穗发芽材料有6份(占21.43%),平均相对穗发芽指

数为0.01;抗穗发芽材料有3份(占10.71%),平均

相对穗发芽指数为0.12;中抗穗发芽材料有9份

(占32.14%),平均相对穗发芽指数为0.29;感穗

发芽材料有2份(占7.14%),平均相对穗发芽指

数为0.47;高感穗发芽材料有8份(占28.57%),
平均相对穗发芽指数为0.84。由此可见,不同后

代材料间穗发芽抗性存在明显差异,其中 MM-3-
1、MM-3-5、MM-3-7、MM-3-0、MM-4(12-20)-2、

MM-4-8达到了高抗水平,全为 YS-108和西农

20的杂交后代品系,其中 MM-3组合后代品系均

表现为高抗。
亲本与后代材料中白粒小麦有21份(占65.62%),

平均相对穗发芽指数为0.52;红粒小麦有9份

(占28.13%),平均相对穗发芽指数为0.14;红白

粒混合小麦有2份(占6.25%),平均相对穗发芽

指数为0.19;达到高抗穗发芽等级的试验材料均

为红粒。
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表2 试验材料的穗发芽抗性评价及分子标记检测结果

Table2 Spikegerminationresistanceevaluationandmolecularmarkeranalysisofthematerials

编号
No.

材料
Material

整穗发芽率
Spikegermination

rate/%

相对穗发芽指数
Relativespike

germinationindex

抗性等级
Resistance
level

粒色
Grain
color

分子标记
Molecularmarker

PM19-A1myb10D Vp1B3 Dorm-B1

1 YS-108 1.59 0.02 HR 红 Red a b c a

2 新麦36Xinmai36 74.34 1.00 HS 白 White b b a a

3 兰考198Lankao198 34.78 0.47 S 白 White b b a a

4 西农20Xinong20 22.66 0.30 MR 白 White a b c a

5 MM86-1-3-1 39.21 0.53 S 白 White b b a a

6 MM86-1-3-2 49.45 0.67 HS 白 White b b a a

7 MM86-1-3-3 69.32 0.93 HS 白 White b b a a

8 MM86-2-2-1 22.10 0.30 MR 白 White b b a a

9 MM86-3-3-1 61.10 0.82 HS 白 White b b a a

10 MM86-4-1-3 63.14 0.85 HS 白 White b b a a

11 MM86-5-3-1 30.34 0.41 S 白 White b b a a

12 MM86-5-3-5 25.08 0.34 MR 白 White b b a/c a

13 MM86-6-2-1 21.61 0.29 MR 白 White a b c a

14 MM86-8-1-2 24.13 0.32 MR 白 White b b c a

15 MM86-8-6-2 10.10 0.14 R 白 White b b c a

16 MM86-8-7-1 7.19 0.10 R 白+红White&redb b c a

17 MM86-9-2-2 48.16 0.65 HS 白 White b b a a

18 MM86-11-5-5 20.13 0.27 MR 白+红White&redb b c a

19 MM86-11-6-3 81.28 1.09 HS 红 Red b b c a

20 MM-1-1-3 56.95 0.77 HS 白 White b b a a

21 MM-1-3-2 72.88 0.98 HS 白 White b b a a

22 MM-2-3-2 15.58 0.21 MR 白 White a b c a

23 MM-2-5-1 20.24 0.27 MR 白 White a b c a

24 MM-2-0 23.41 0.31 MR 白 White a b c a

25 MM-3-1 1.43 0.02 HR 红Red a b c a

26 MM-3-5 0.82 0.01 HR 红Red a b c a

27 MM-3-7 0.00 0.00 HR 红Red a b c a

28 MM-3-0 0.00 0.00 HR 红Red a b c a

29 MM-4(1-2)-2 21.79 0.29 MR 白 White a b c a

30 MM-4(3-11)-1 8.75 0.12 R 红Red a b c a

31 MM-4(12-20)-2 0.61 0.01 HR 红Red a b c a

32 MM-4-8 0.21 0.00 HR 红Red a b c a

  分子标记中a、b和c分别代表不同的等位变异,a/c表示该基因位点为杂合。其中,等位基因PM19-A1a、myb10-D1b、Vp-1Bc、

Dorm-B1b与抗穗发芽相关。

Inthemolecularmarkers,a,bandcrepresentdifferentallelicvariations,anda/cindicatesheterozygosityatthegenelocus.A-

mongthem,theallelesPM19-A1a,myb10-D1b,Vp-1Bc,andDorm-B1arerelatedtospikegerminationresistance.

  对远缘杂交后代的穗发芽表型按杂交组合进

一步分析表明,MM-3和 MM-4组合的穗发芽抗

性最高,平均相对穗发芽指数为0.06;MM-2组

合平均相对穗发芽指数为0.27;MM86组合平均

相对穗发芽指数为0.51;MM-1组合的穗发芽抗

性最低,平均相对穗发芽指数为0.87(表3)。其

中,MM-2、MM-3和 MM-4组合是YS-108与西

农20的 杂 交,其 后 代 穗 发 芽 抗 性 普 遍 较 高。

MM-1组合是YS-108与新麦36的杂交,其后代

穗发芽抗性相比新麦36提升不显著。这说明穗

发芽抗性优异的亲本之间杂交有利于优良性状聚

合,有助于选出穗发芽抗性更好的后代品系。
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表3 不同杂交组合的穗发芽表型分析

Table3 Phenotypicanalysisofspikegerminationindifferenthybridcombinations

杂交组合
Hybridcombination

整穗发芽率
Wholespikegerminationrate/%

相对穗发芽指数
Relativespikegerminationindex

材料数
Numberofmaterials

MM86 38.16 0.51±0.31 15
MM-1 64.92 0.87±0.15 2
MM-2 19.74 0.27±0.05 3

MM-3,MM-4 4.20 0.06±0.10 8

2.2 穗发芽相关分子标记检测结果

2.2.1 分子标记PM19-A1分析

利用标记PM19-A1可扩增出117和99bp
两种片段,分别为抗穗发芽基因PM19-A1a和感

穗发芽 基 因PM19-A1b (表1)。试 验 材 料 中,

PM19-A1a和PM19-A1b的频率分别为43.75%
和56.25%,平均相对穗发芽指数分别为0.13和

0.59(图1A、表2)。通过Pearson相关分析,这
两个基因与相对穗发芽指数分别呈极显著负相

关和正相关(P<0.01),相关系数分别为-0.679
和0.679。

2.2.2 分子标记myb10D分析

利用标记myb10D 可扩增出1178和1629
bp两种片段,分别为感穗发芽基因myb10-D1a和

抗穗发芽基因myb10-D1b(表1)。试验材料基因

均为myb10-D1b(图1B、表2)。

2.2.3 分子标记Vp1B3分析

利用标记Vp1B3可扩增出845、569和652
bp3个片段,前两个片段分别为抗穗发芽基因

Vp-1Bb和Vp-1Bc,剩余为感穗发芽基因Vp-1Ba
(表1)。经检测,品系 MM86-5-3-5同时存在Vp-
1Ba和Vp-1Bc,说明其品系的基因尚未纯合(图

1C、表2)。对其余品系的Vp-1Ba/Vp-1Bc和平

均相对穗发芽进行Pearson相关分析,结果表明,
相对穗发芽指数与Vp-1Ba和Vp-1Bc分别呈极显

著正相关和负相关(P<0.01),相关系数分别为

0.715和-0.715。

2.2.4 分子标记Dorm-B1分析

利用标记Dorm-B1可扩增出468和606bp
两种片段,分别对应感穗发芽基因Dorm-B1a和抗

穗发芽基因Dorm-B1b(表1)。试验材料基因均

为Dorm-B1a(图1D、表2)。

  M:DL2000;1:MM86-4-1-3;2:MM86-5-3-1;3:MM86-5-3-5;4:MM86-6-2-1;5:MM86-8-1-2;6:MM86-8-6-2;7:MM86-8-7-
1;8:MM86-9-2-2;9:MM86-11-5-5;10:MM86-11-6-3;11:MM-1-1-3;12:MM-1-3-2;13:西农20;14:MM-3-7;15:MM-4-8;16:
MM-2-3-2;17:MM-2-5-1;18:MM-3-1;19:MM-3-5;20:MM-4(1-2)-2;21:MM-4(3-11)-1;22:MM-4(12-20)-2;23:MM-3-0;24:
MM-2-0。A~D:分别是分子标记PM19-A1、myb10D、Vp1B3和Dorm-B1的扩增结果。

M:DL2000;1:MM86-4-1-3;2:MM86-5-3-1;3:MM86-5-3-5;4:MM86-6-2-1;5:MM86-8-1-2;6:MM86-8-6-2;7:MM86-8-7-
1;8:MM86-9-2-2;9:MM86-11-5-5;10:MM86-11-6-3;11:MM-1-1-3;12:MM-1-3-2;13:Xinong20;14:MM-3-7;15:MM-4-8;
16:MM-2-3-2;17:MM-2-5-1;18:MM-3-1;19:MM-3-5;20:MM-4(1-2)-2;21:MM-4(3-11)-1;22:MM-4(12-20)-2;23:MM-3-0;
24:MM-2-0.A—D:AmplificationresultsofmolecularmarkersPM19-A1,myb10D,Vp1B3andDorm-B1,respectively.

图1 部分试验材料的分子标记扩增结果
Fig.1 Molecularmarkeramplificationresultsofpartialmaterials
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2.3 聚合抗穗发芽等位基因分析

根据分子标记检测结果,除 MM86-5-3-5为

杂合基因型外,其余材料可划分为3种等位变异组

合(表4)。其中,PM19-A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b/
Dorm-B1a的平均相对穗发芽指数最低,为0.13,
此组合共有14份材料(占45.16%);PM19-A1b/
Vp-1Ba/myb10-D1b/Dorm-B1a的平均相对穗发芽指

数最高,为0.70,此组合共有12份材料(占38.71%);

PM19-A1b/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-B1a的平均

相对穗发芽指数为0.38,此组合共有5份材料(占

16.13%)。3种等位变异组合间平均相对穗发芽指

数差异显著,PM19-A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-
B1a与抗穗发芽相关,PM19-A1b/Vp-1Ba/myb10-
D1b/Dorm-B1a与感穗发芽相关。

表4 等位变异组合分布及其平均相对穗发芽指数

Table4 Distributionofallelicvariationcombinationsandtheiraveragerelativespikegerminationindex

等位变异组合
Allelecombination

材料数
Numberof
materials

占比
Proportion/%

平均相对穗发芽指数
Averagerelativespike
germinationindex

误差
Error

PM19-A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-B1a 14 45.16 0.13±0.14c 0.04

PM19-A1b/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-B1a 5 16.13 0.38±0.41b 0.18

PM19-A1b/Vp-1Ba/myb10-D1b/Dorm-B1a 12 38.71 0.70±0.23a 0.07

  不同小写字母表示差异达到0.05显著水平。

Differentlowercaselettersindicatesignificantdifferencesat0.05level.

3 讨论

穗发芽会严重影响小麦的籽粒产量和品质,
选择具有抗穗发芽能力的小麦品种可有效降低损

失[25]。目前鉴定穗发芽抗性的方法主要有α-淀
粉酶活性测定法、籽粒发芽法、整穗发芽法和大田

发芽法。淀粉是小麦的主要储藏物质,穗发芽期

间籽粒中会合成大量的α-淀粉酶使淀粉糖化,其
活性与穗发芽抗性呈极显著负相关[26]。α-淀粉

酶活性测定法存在操作复杂、成本高的缺点[20]。
籽粒发芽法操作简单方便,能够很好地反映小麦

籽粒的休眠特性,但穗部性状等因素对穗发芽的

影响却不能表现出来。大田发芽法完全处于自然

环境下,能够实际反映小麦的穗发芽抗性,由于试

验环境条件难以控制,不同成熟期的材料穗发芽

抗性难以准确评定。整穗发芽法介于籽粒发芽法

和大田发芽法之间,环境条件可控,既能综合性地

鉴定小麦穗发芽抗性,又较为贴合自然环境[20]。
本试验部分后代材料表现出比野生二粒小麦

外的亲本更强的穗发芽抗性,如 MM86组合后代

材料中 MM86-8-6-2和 MM86-8-7-1相较于亲本

兰考198(感,S)和新麦36(高感,HS),表现为抗

穗发芽。MM-3和 MM-4组合后代材料的穗发

芽抗性均高于亲本西农20,且多数达到了高抗水

平。这表明这些材料含有较多来自野生二粒的穗

发芽抗性遗传物质,有助于培育抗穗发芽小麦新

品种。除此之外,MM86组合后代材料抗性高低

不一,抗性最高的 MM86-8-7-1相对穗发芽指数

为0.10,而抗性最低的MM86-11-6-3相对穗发芽

指数则达到了1.09,可以看出三交组合相比于回

交组合后代分离情况更为复杂。对比 MM-2组

合与 MM-3、MM-4组合穗发芽表现,可以看到西

农20回交1次的后代穗发芽抗性比回交两次更

高,说明回交次数越多,越容易遗失来自野生二粒

小麦的优良基因,想要保留更多野生二粒小麦的优

良基因,应挑选配合力好的亲本并尽可能减少回交

次数。
本研究利用的4个抗穗发芽功能性分子标记

PM19-A1、Vp1B3和Dorm-B1与小麦籽粒的休眠

性有关,myb10D影响种皮色泽与休眠性[27]。研

究表明,32份小麦材料中均含有基因型myb10-
D1b(抗穗发芽),但只有部分试验材料表现为红

粒,可 能 是 由 于 籽 粒 颜 色 遗 传 机 制 复 杂,需

Tamyb10D基因与其他基因共同调控影响。本试

验材料中红粒小麦穗发芽抗性高于白粒小麦,与
前人研究结果一致[3,28]。目前选育的28份杂交

后代材料虽经过高代穗行选择提纯,但仍有个别

材料在TaVp1基因和其他性状上存在分离,应是

受到远缘杂交分离世代长且稳定慢的影响,后续

还需继续筛选纯化。
结合表型鉴定和分子标记分析,筛选出6份

高抗 穗 发 芽 品 系 MM-3-1、MM-3-5、MM-3-7、

MM-3-0、MM-4(12-20)-2和 MM-4-8,经检测均

含有3种抗穗发芽基因,可作为抗穗发芽育种的

亲本材料加以重点利用。除此之外,MM86-8-6-
2、MM86-8-7-1和 MM-4(3-11)-1表现为抗穗发
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芽。以上9份材料可作为进一步挖掘新型抗穗发

芽基因或QTL的种质资源。

4 结论

普通小麦-野生二粒小麦杂交后代新品系多

数都具有较高的穗发芽抗性,其中又以 MM-3和

MM-4组合的后代品系穗发芽抗性最高,经鉴定达

到高抗水平的6份品系均来自这个杂交组合,占试

验材料的21.43%。经分子标记检测,PM19-A1和

Vp1B3的等位变异类型与穗发芽表型鉴定结果极

显著相关,而标记Dorm-B1和myb10D 在后代品

系的基因型多态性表现单一。试验材料中,等位

变 异 组 合PM19-A1a/Vp-1Bc/myb10-D1b/Dorm-
B1a的穗发芽抗性最高;等 位 变 异 组 合PM19-
A1b/Vp-1Ba/myb10-D1b/Dorm-B1a的穗发芽抗

性最 低。综 合 来 看,新 品 系 MM-3-1、MM-3-5、

MM-3-7、MM-3-0、MM-4(12-20)-2和 MM-4-8可

作为小麦抗穗发芽研究的新种质加以重点利用。
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