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　 　 摘要:　 为了解扬麦系列品种(系)重要性状功能基因组成ꎬ利用高通量 ＫＡＳＰ 标记技术对 ３０ 份扬麦系列品种

(系)的株高、光周期、抗病虫、抗穗发芽、抗旱、籽粒及品质性状等相关功能基因进行检测ꎮ 结果表明:７６􀆰 ７％的供

试品种(系)含有矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂꎻ所有品种(系)携带光周期不敏感基因 Ｐｐｄ￣Ａ１ａ 和 Ｐｐｄ￣Ｄ１ａꎬ均聚合多个高千粒

质量基因 ＴａＳｕｓ１￣７Ａ、ＴａＳｕｓ２￣２Ａ、ＴａＧＳ￣Ｄ１ 和 ＴａＧＷ２￣６Ｂ 等ꎻ扬麦系列品种(系)主要含有 ＴａＰＨＳ１、Ｖｐ￣Ｂ１ 和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１
３ 个抗穗发芽基因ꎬ频率分别为 ７３􀆰 ３％、９０􀆰 ０％和 ７３􀆰 ３％ꎻ抗旱基因 ＣＷＩ￣４Ａ、ＣＷＩ￣５Ｄ、ＴａＭｏｃ￣Ａ１、ＴａＳＳＴ￣Ａ２、ＴａＳＳＴ￣
Ｄ１、Ｄｒｅｂ￣Ｂ１ 和 １￣ｆｅｈ￣ｗ３ 的频率分别为 ６６􀆰 ７％、１００􀆰 ０％、１３􀆰 ３％、１００􀆰 ０％、９３􀆰 ３％、２０􀆰 ０％和 ９０􀆰 ０％ꎻ抗赤霉病基因

Ｆｈｂ１ 在扬麦系列品种(系)中的比例不高ꎬ仅为 １６􀆰 ７％ꎻ７０％扬麦系列品种(系)含有抗叶锈病基因 Ｌｒ１４ａꎻ抗禾谷孢

囊线虫病基因 Ｃｒｅ８、抗眼斑病基因 Ｐｃｈ１、抗秆锈病基因(Ｓｒ２ 和 Ｓｒ３６)、抗叶锈病基因(Ｌｒ２１、Ｌｒ３４、Ｌｒ４７ 和 Ｌｒ６７)、抗褐

斑病基因 Ｔｓｎ１ 在供试材料中均未发现ꎬ扬麦系列品种(系)多为弱筋小麦ꎬ５０％的扬麦系列品种(系)Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点为

１ꎬ８６􀆰 ７％的 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点为 ２＋１２ꎬ除扬麦 ３ 号外ꎬ供试品种 Ｇｌｕ￣Ｂ３ 位点都为 ｃꎮ 本研究明确了扬麦系列品种(系)部
分重要性状功能基因的组成ꎬ为扬麦系列品种(系)在生产和育种上应用提供了理论依据ꎮ

关键词:　 小麦ꎻ 基因ꎻ ＫＡＳＰ 检测
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　 　 小麦是世界上种植面积最大、分布最广的粮食

作物ꎬ也是总产量和贸易量最高的粮食作物之一ꎮ
国家统计局 ２０１８ 年数据统计显示ꎬ在中国粮食生产

中ꎬ小麦的种植面积和总产量仅次于玉米和水稻ꎮ
江苏省所在的长江中下游冬麦区是中国小麦主产区

之一ꎬ高产稳产、抗赤霉病和优质是近年来小麦种

植、生产及加工的主要目标与需求ꎮ 扬麦系列品种

作为本麦区第 ４、５、６ 次大面积品种更换的主体品

种[１]ꎬ其遗传改良研究对长江中下游小麦育种和生

产具有重要意义[２]ꎮ
关于扬麦系列品种的栽培技术和品种特征特

性已有广泛报道[３￣８] ꎬ但对于这些品种中含有的重

要性状功能基因却知之甚少ꎮ 小麦育种仍主要依

靠田间表型及育种家经验ꎬ日渐显露出效率低、周
期长、预期性差等缺点[９] ꎮ 随着第三代测序技术

的成熟和小麦参考基因组的完成[１０] ꎬ越来越多的

单核苷酸多态性分子标记( ＳＮＰ)被开发出来ꎬ并
成功应用于小麦遗传图谱的构建及基因定位等研

究[１１￣１２] ꎮ 其中ꎬ竞争性等位基因特异性 ＰＣＲ 技术

(Ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲꎬ ＫＡＳＰ)是由英国

ＬＧＣ 公司开发的新一代 ＳＮＰ 检测技术ꎬ可在大多

数作物的基因组 ＤＮＡ 样品中对 ＳＮＰ 进行精准的

双等位基因判断[１３] ꎮ 相较于其他分子标记ꎬＫＡＳＰ
技术具有准确性高、位点适应性强、成本低、适合

大样本检测等优势ꎬ在遗传多样性分析中具有很

高的应用价值[１４] ꎮ
目前ꎬ国内外已开发出株高、光周期、春化、抗穗

发芽、抗病虫害和品质等相关基因等位变异的

ＫＡＳＰ 功能标记ꎮ 研究发现矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｂ１ 和 Ｒｈｔ￣
Ｄ１ꎬ控制株高且与适应性相关[１５]ꎻＲｈｔ￣Ｂ１ 有 ４ 个等

位基因ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ａ 为野生型ꎬ表现高秆ꎬ其余 ３ 个等

位基因为半矮秆类型ꎬ降秆效果 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ>Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ＋
１６０≥Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ＋１９７ꎻ Ｒｈｔ￣Ｄ１ 有 ２ 个等位基因ꎬＲｈｔ￣
Ｄ１ａ 为高秆ꎬＲｈｔ￣Ｄ１ｂ 为半矮秆ꎮ

光周期基因 Ｐｐｄ￣Ａ１、Ｐｐｄ￣Ｂ１ 和 Ｐｐｄ￣Ｄ１ 变异丰

富[１６￣１７]ꎬ所有 ａ 等位基因如 Ｐｐｄ￣Ａ１ａ 为不敏感型ꎬ抽
穗开花较早ꎬ适应性更广ꎻ所有 ｂ 等位基因如 Ｐｐｄ￣Ａ１ｂ
为敏感型ꎬ抽穗开花相对延迟ꎻＰｐｄ￣Ａ１ 位点有 ４ 个等

位基因ꎬ开花早晚顺序为 Ｐｐｄ￣Ａ１ａ >Ｐｐｄ￣Ａ１ａ ＧＳ￣１００
ｔｙｐｅ > Ｐｐｄ￣Ａ１ａ ＧＳ１０５￣ｔｙｐｅ > Ｐｐｄ￣Ａ１ｂꎻＰｐｄ￣Ｂ１ 位点同

样有 ４ 个等位基因ꎬ开花早晚顺序为 Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｓｏｎｏｒａ￣
ｔｙｐｅ > ＣＳ￣ｔｙｐｅ ｎｏｎ￣ｔｒｕｎｃａｔｅｄ ｃｏｐｙ > ＣＳ￣ｔｙｐｅ ｔｒｕｎｃａｔｅｄ
ｃｏｐｙ > Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂꎻＰｐｄ￣Ｄ１ 位点有 ２ 个等位基因ꎬＰｐｄ￣
Ｄ１ａ 光周期不敏感ꎬ早开花ꎬＰｐｄ￣Ｄ１ｂ 光周期敏感ꎬ晚
开花ꎮ 春化基因有 ４ 种:Ｖｒｎ￣Ａ１、Ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｄ１ 和

Ｖｒｎ￣Ｂ３ꎬ基因变异复杂[１８]ꎬ冬性小麦都是隐性基因ꎬ开
花需低温过程ꎬ否则不能开花或延迟开花ꎻ春性小麦

为显性ꎬ不需低温ꎬ可早开花ꎮ 早熟基因共有 ３
个[１９￣２２]:ＴａＥｌｆ３￣Ｂ１、ＴａＥｌｆ３￣Ｄ１、ＴａＭＯＴ１￣Ｄ１ꎬ如果 ３ 个

早熟基因同时存在ꎬ可提前开花３~５ ｄꎮ
籽粒大小、千粒质量相关基因包含 １２ 个基

因[２３￣２６]:ＴａＣｗｉ￣Ａ１、ＴａＣＫＸ￣Ｄ１、ＴａＧＡＳＲ７￣Ａ１、ＴａＳｕｓ１￣
７Ａ、 ＴａＳｕｓ１￣７Ｂ、 ＴａＳｕｓ２￣２Ａ、 ＴａＳｕｓ２￣２Ｂ、 ＴａＧＳ￣Ｄ１、
ＴａＧＳ５￣Ａ１、ＴａＧＷ２￣６Ａ、ＴａＧＷ２￣６Ｂ 和 ＴａＴＧＷ６￣４Ａꎬ所
有基因的效应都较小ꎬ聚合多个有利基因位点能增

加粒质量和籽粒大小ꎮ
抗穗发芽共有 ４ 个微效基因[２７￣２８]ꎬ 分别是

ＴａＰＨＳ１、ＴａＭＦＴ￣Ａ１、Ｖｐ￣Ｂ１ 和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ꎬ聚合这些基

因对抗穗发芽具有重要意义ꎮ 与抗旱相关的基因有

７ 个[２９]: ＣＷＩ￣４Ａ、 ＣＷＩ￣５Ｄ、 ＴａＭｏｃ￣Ａ１、 ＴａＳＳＴ￣Ａ２、
ＴａＳＳＴ￣Ｄ１、Ｄｒｅｂ￣Ｂ１ 和 １￣ｆｅｈ￣ｗ３ꎬ同时聚合这些基因

能显著提高小麦品种的抗旱性ꎮ
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抗病虫基因包括抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１[３０￣３１]、抗禾

谷孢 囊 线 虫 病 基 因 Ｃｒｅ８、 抗 根 腐 线 虫 病 基 因

Ｒｌｎｎ１[３２]、抗眼斑病基因 Ｐｃｈ１[３３]、抗秆锈病基因

(Ｓｒ２ 和 Ｓｒ３６) [３４]、抗叶锈病基因( Ｌｒ９、Ｌｒ１４ａ、Ｌｒ２１、
Ｌｒ３４、Ｌｒ４７ 和 Ｌｒ６７) [３５￣３９]、抗土传小麦黄花叶病基因

Ｓｂｍ１[４０]和抗褐斑病基因 Ｔｓｎ１[４１]ꎮ
高分子量谷蛋白亚基 ＨＭＷ￣ＧＳ 和低分子量谷

蛋白亚基 ＬＭＷ￣ＧＳ 分别决定面团的弹性和延展

性[４２￣４６] :Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点中 １ 和 ２∗是优质亚基ꎬ影响

面筋强度和面包品质ꎻＧｌｕ￣Ａ３ 含有 ３ 种有利等位

基因 Ｇｌｕ￣Ａ３ｂ、Ｇｌｕ￣Ａ３ｃ 和 Ｇｌｕ￣Ａ３ｄꎬ含有该等位基因

面筋质量优ꎻＰｉｎａ￣Ｄ１ 和 Ｐｉｎｂ￣Ｄ１ 是影响籽粒硬度

的主要基因[４７] ꎬ可以精细调控籽粒硬度大小ꎻ
ＷＢＭ 是与面包品质相关的新基因[４８] ꎬ对面筋强度

和面包体积有重要作用ꎬ在中国材料中频率极低ꎻ
Ｐｐｏ￣Ａ１ 和 Ｐｐｏ￣Ｄ１ ２ 个多酚氧化酶基因[４９] ꎬ高多酚

氧化酶活性对面条颜色有负面影响ꎬ育种家可选

择低多酚氧化酶(Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅꎬＰＰＯ)活性的

材料ꎻ ＴａＰｏｄ￣Ａ１ 过氧化物酶(ＰＯＤ)基因[５０] ꎬ与面

粉颜色相关ꎬ育种家可以选择低 ＰＯＤ 活性的材料ꎻ
Ｚｄｓ￣Ａ１、Ｚｄｓ￣Ｄ１、Ｐｓｙ￣Ａ１、Ｐｓｙ￣Ｂ１、ｅ￣Ｌｙｃ￣３Ａ、ＴａＰｄｓ￣Ｂ１
和 ＴａＬｙｃ￣Ｂ１ 等 ７ 个籽粒黄色素基因[５１] ꎬ对面条品

质或面粉颜色有影响ꎬ育种家可以选择黄色素含

量低的材料ꎻ Ｔａｍｂｙ￣Ａ１、Ｔａｍｂｙ￣Ｂ１ 和 Ｔａｍｂｙ￣Ｄ１ 为

控制籽粒颜色的主要基因ꎬ且与抗穗发芽相关ꎬ红
粒抗穗发芽能力一般强于白粒ꎻ糯质基因 Ｗｘ￣Ｂ１
有 ２ 种等位基因[５２￣５３] ꎬＷｘ￣Ｂ１ａ 为非糯质ꎬＷｘ￣Ｂ１ｂ
为糯质ꎬ该位点的缺失可降低直链淀粉含量和提

升糊化特性ꎬ更有利于制作优质面条ꎮ
扬麦系列品种适应性广、抗病抗逆性好、品质优

良ꎬ在长江中下游小麦生产中占据突出位置ꎬ但关于

扬麦系列品种重要性状功能基因组成尚未有详尽报

道ꎮ 本研究利用已公布的小麦重要功能基因 ＫＡＳＰ
标记对扬麦系列品种及新育成优异品系进行分子标

记检测ꎬ旨在明确扬麦系列品种重要性状功能基因

分布ꎬ为解析扬麦系列品种适应性、综合抗性和品质

等方面的分子背景ꎬ推动长江中下游小麦分子育种

发展提供重要参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

试验材料为扬麦 １ 号 ~ ６ 号、扬麦 １５８、扬麦 ９

号~扬麦 ２５、扬麦 ３０ 及扬辐麦 ４ 号共 ２６ 个品种、１
个糯小麦品种扬糯麦 １ 号和 ３ 份优异品系ꎬ所有材

料均由江苏里下河地区农业科学研究所小麦室保存

并提供ꎮ
１.２　 ＫＡＳＰ 标记检测

每份供试材料取 ３０ 粒种子ꎬ室温下发芽ꎬ取
嫩叶放入液氮中速冻ꎬ采用 ＳＤＳ 法提取基因组

ＤＮＡꎬＫＡＳＰ 标记检测方法参考 Ｒａｓｈｅｅｄ 等[５０] 所用

方法ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 适应性相关基因的 ＫＡＳＰ 检测

矮秆基因检测结果(表 １)表明ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ｂ 是扬麦

系列品种的主要矮秆基因ꎬ贯穿于扬麦 ６ 号以后的

一系列品种(系)ꎬ未检测到矮秆基因 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂꎮ 无

论是早期的还是新育成的扬麦品种(系)ꎬ均是含有

光周期不敏感早开花基因 Ｐｐｄ￣Ａ１ａ 和 Ｐｐｄ￣Ｄ１ａꎬ在
Ｐｐｄ￣Ｂ１ 基因座上有少数几个品种表现为 Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂ
突变型ꎬ如扬麦 ２ 号、扬麦 １５、扬麦 １７ 等ꎮ 春化基

因检测结果显示 ９３􀆰 ３％扬麦品种(系)携带主效春

化基因 Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓꎬ远高于 Ｖｒｎ￣Ｂ１ 和 Ｖｒｎ￣Ａ１ 在品种中

的频率ꎬ同时未发现与冬性相关的基因型(多位点

均为隐性)ꎬ说明 Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ 基因广泛利用是扬麦系列

品种(系)春性的重要分子基础ꎮ 对 ３ 个早熟基因

ＴａＥｌｆ３￣Ｂ１、ＴａＥｌｆ３￣Ｄ１ 和 ＴａＭＯＴ１￣Ｄ１ 的 ＫＳＡＰ 检测

结果显示ꎬ扬麦系列品种(系)中没有同时存在 ３ 个

早熟基因的品种ꎬ但有 ６６.７％的扬麦系列品种(系)
同时含有 ２ 个早熟基因ꎬ如早熟品种扬麦 １１、和扬

麦 １６ 等ꎮ
２.２　 籽粒粒质量相关基因 ＫＡＳＰ 检测

共检测 １２ 个千粒质量相关基因ꎬ其中有 １１ 个基

因检测有效ꎬ结果(表 ２)表明除 ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ａ 在扬麦

品种(系)中分布较少外ꎬ其余高千粒质量基因在扬麦

品种中存在较高比例ꎬ其中扬麦 ２ 号、扬麦 １８、扬麦

２１ 及扬麦 ３０ 聚合了 １０ 个高千粒质量基因ꎬ在新育成

的扬麦品系中千粒质量基因数量有增加的趋势ꎮ
２.３　 穗发芽抗性相关基因的分布频率

多数扬麦系列品种(系)含有 ＴａＰＨＳ１、Ｖｐ￣Ｂ１
和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ ３ 个 抗 穗 发 芽 基 因ꎬ 频 率 分 别 为

７３􀆰 ３％、９０􀆰 ０％和 ７３􀆰 ３％ꎬ只有 １ 个品种含有 ＴａＭ￣
ＦＴ￣Ａ１ 抗性基因ꎬ扬麦 ２ 号聚合 ４ 个抗穗发芽基因

(表 ３)ꎮ

３７２１王君婵等:扬麦系列品种(系)重要性状功能基因的 ＫＡＳＰ 检测



表 １　 ３０ 份扬麦品种(系)适应性相关基因的 ＫＡＳＰ 标记检测

Ｔａｂｌｅ １　 Ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ(ＫＡＳＰ) ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｄａｐｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｉｎ ３０ Ｙａｎｇｍａｉ ｓｅｒｉｅｓ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

品种(系)　 　
名称　 　 Ｒｈｔ￣Ｂ１ Ｒｈｔ￣Ｄ１ Ｐｐｄ￣Ａ１ Ｐｐｄ￣Ｂ１ Ｐｐｄ￣Ｄ１ Ｖｒｎ￣Ａ１ Ｖｒｎ￣Ｂ１ Ｖｒｎ￣Ｄ１ Ｖｒｎ￣Ｂ３ ＴａＥＬＦ３￣Ｂ１ ＴａＥｌｆ３￣Ｄ１ ＴａＭＯＴ１￣Ｄ１

扬麦 １ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｒｉａ

扬麦 ２ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ ｖｒｎ￣Ｂ１ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ３ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ４ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ｃ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ５ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ６ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ ｖｒｎ￣Ｂ１ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １５８ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ９ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １０ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １１ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １２ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １３ ＮＡ ＮＡ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ Ｖｒｎ￣Ａ１ｂ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １６ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １７ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ Ｖｒｎ￣Ａ１ｂ ｖｒｎ￣Ｂ１ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １８ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 １９ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２０ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ｃ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２１ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２２ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ １Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２３ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ Ｖｒｎ￣Ａ１ｂ Ｖｒｎ￣Ｂ１ｃ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｗ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｓｐａｒｋ Ｗｉｌｄ

扬麦 ２５ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ Ｖｒｎ￣Ａ１ｂ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｗ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬麦 ３０ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬 １２￣５４　 Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ｃ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬辐麦 ２０５４ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ２Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬辐麦 ２１４９ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬辐麦 ４ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ ｖｒｎ￣Ａ１ ３Ｘ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｗｉｌｄ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

扬糯麦 １ 号 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ａ Ｐｐｄ￣Ａ１ａ Ｐｐｄ￣Ｂ１ｂ Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ Ｖｒｎ￣Ａ１ｂ Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ Ｖｒｎ￣Ｂ３ Ｃａｄｅｎｚａ Ｒｉａｌｔｏ Ｗｉｌｄ

Ｒｈｔ￣Ｂ１ａ 为高秆型ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 为矮秆型ꎻＰｐｄ￣Ａ１ａ 、Ｐｐｄ￣Ｂ１ａ 和 Ｐｐｄ￣Ｄ１ａ 为光周期不敏感、早开花型ꎬＰｐｄ￣Ｂ１ｂ 为光周期敏感、晚开花型ꎻ
ｖｒｎ￣Ａ１、２Ｘ / ３Ｘ、ｖｒｎ￣Ｂ１、Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ、ｖｒｎ￣Ｂ３、Ｃａｄｅｎｚａ、Ｒｉａｌｔｏ 和 Ｒｉａ 为冬性、晚开花型ꎬＶｒｎ￣Ａ１ｂ、Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ / ｃ、Ｖｒｎ￣Ｄ１、Ｗｉｌｄ 和 Ｓｐａｒｋ 为春性、早开花型ꎻＮＡ
为检测无信号ꎮ
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表 ２　 ３０ 份扬麦品种(系)籽粒相关基因的 ＫＡＳＰ 标记检测

Ｔａｂｌｅ ２　 ＫＡＳＰ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｋｅｒｎｅｌ ｔｒａｉｔ ｉｎ ３０ Ｙａｎｇｍａｉ ｓｅｒｉｅｓ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

品种(系)　
名称　 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ ＴａＧＡＳＲ７￣Ａ１ ＴａＳｕｓ１￣７Ａ ＴａＳｕｓ１￣７Ｂ ＴａＳｕｓ２￣２Ａ ＴａＳｕｓ２￣２Ｂ ＴａＧＳ￣Ｄ１ ＴａＧＳ５￣Ａ１ ＴａＧＷ２￣６Ａ ＴａＧＷ２￣６Ｂ ＴａＴＧＷ６￣４Ａ

扬麦 １号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｃ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 ２号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ａ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｌ Ｈａｐ￣２ ＴａＴＧＷ６￣ｂ

扬麦 ３号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ４号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ５号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ６号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １５８ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 ９号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １０号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １１ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 １２ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 １３ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １４ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 １５ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ ＮＡ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ａ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １６ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １７ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １８ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｃ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 １９ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ２０ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 ２１ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｃ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ２２ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ２３ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ２４ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬麦 ２５ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬麦 ３０ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｃ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬 １２￣５４ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬辐麦 ２０５４ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣２ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

扬辐麦 ２１４９ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬辐麦 ４号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｈ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ｂ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣２ ＮＡ

扬糯麦 １号 ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ｂ Ｈ１ｇ Ｈａｐ￣１ Ｈａｐ￣Ｔ Ｈａｐ￣Ａ Ｈａｐ￣Ｌ ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ Ａ１ａ Ｈａｐ￣Ｈ Ｈａｐ￣１ ＮＡ

ＴａＣｗｉ￣Ａ１ａ、ＴａＣＫＸ￣Ｄ１ａ、Ｈ１ｃ、Ｈａｐ￣１、Ｈａｐ￣２、Ｈａｐ￣Ｔ、Ｈａｐ￣Ａ、Ｈａｐ￣Ｈ、ＴａＧＳ￣Ｄ１ａ、Ａ１ｂ、Ｈａｐ￣Ｈ 和 Ｈａｐ￣１、Ｈａｐ￣２ 为高千粒质量型ꎮ ＴａＣｗｉ￣Ａ１ｂ、ＴａＣＫＸ￣
Ｄ１ｂ、Ｈ１ｇ、Ｈａｐ￣Ｃ、Ｈａｐ￣Ｌ、Ａ１ａ 和 ＴａＴＧＷ６￣ｂ 为低千粒质量型ꎻＮＡ 为检测无信号ꎮ
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表 ３　 ３０ 份扬麦品种(系)抗穗发芽相关基因的 ＫＡＳＰ 标记检测

Ｔａｂｌｅ ３　 ＫＡＳＰ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｅ￣ｈａｒｖｅｓｔ ｓｐｒｏｕｔｉｎｇ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｒａｉｔ ｉｎ ３０ Ｙａｎｇｍａｉ ｓｅｒｉｅｓ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

( ｌｉｎｅｓ)

品种(系) 　 　
名称　 　 ＴａＰＨＳ１ ＴａＭＦＴ￣Ａ１ Ｖｐ￣Ｂ１ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１

扬麦 １ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ａ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬麦 ２ 号 ＰＨＳ(＋) Ｊａｇｇｅｒ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ３ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ４ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ５ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ６ 号 ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬麦 １５８ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ９ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １０ 号 ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １１ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １２ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １３ ＮＡ ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １４ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １５ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬麦 １６ ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ａ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １７ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １８ ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 １９ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２０ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２１ ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ａ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２２ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２３ ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２４ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ２５ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬麦 ３０ ＰＨＳ(￣) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ

扬 １２￣５４ ＰＨＳ(＋) ＮＡ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬辐麦 ２０５４ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬辐麦 ２１４９ ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬辐麦 ４ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ

扬糯麦 １ 号 ＰＨＳ(＋) ＣＳ￣ｔｙｐｅ Ｖｐ￣Ｂ１ｃ ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ
ＰＨＳ(＋)、Ｊａｇｇｅｒ￣ｔｙｐｅ、Ｖｐ￣Ｂ１ｂ、Ｖｐ￣Ｂ１ｃ 和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ａ 为抗穗发芽型ꎻ
ＰＨＳ(￣)、ＣＳ￣ｔｙｐｅ、Ｖｐ￣Ｂ１ａ 和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ｂ 为感穗发芽型ꎮ ＮＡ 为检测无
信号ꎮ

２.４　 抗旱相关基因的分布频率

抗旱相关基因为 ＣＷＩ￣４Ａ、ＣＷＩ￣５Ｄ、ＴａＭｏｃ￣Ａ１、
ＴａＳＳＴ￣Ａ２、ＴａＳＳＴ￣Ｄ１、Ｄｒｅｂ￣Ｂ１ 和 １￣ｆｅｈ￣ｗ３ꎬ其抗旱基

因型频率分别为 ６６􀆰 ７％、１００􀆰 ０％、１３􀆰 ３％、１００􀆰 ０％、

９３􀆰 ３％、 ２０􀆰 ０％ 和 ９０􀆰 ０％ꎮ ＣＷＩ￣４Ａ 、 ＣＷＩ￣５Ｄ 和

ＴａＭｏｃ￣Ａ１ 在干旱胁迫下能维持高的穗粒数ꎬ同时拥

有这 ３ 个基因的品种只有 ４ 个(表 ４)ꎬ包括扬麦 １８、
扬麦 ２１、扬麦 ３０、扬辐 ４ 号ꎬ频率为 １３􀆰 ３％ꎮ ＣＯＭＴ￣
３Ｂ 可增加茎秆木质素含量ꎬ可能与抗倒性相关ꎬ高
木质素含量基因型的频率为 ９６􀆰 ７％ꎻ且扬麦系列品

种都含有有芒基因 ＡＷＮꎮ
２.５　 抗病虫相关基因的分布频率

结果(表 ５)显示ꎬ仅扬麦 １８、扬麦 ２１、扬麦 ３０
等 ５ 份品种含抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１ꎬ占供试材料的

１６􀆰 ７％ꎬ表明 Ｆｈｂ１ 不是扬麦 １５８ 等扬麦系列品种

(系)赤霉病抗性的主要基因来源ꎮ ７０􀆰 ０％的扬麦品

种(系)含有抗叶锈病基因 Ｌｒ１４ａꎻ抗根腐线虫病基

因 Ｒｌｎｎ１、抗叶锈病基因 Ｌｒ９ꎬ在扬麦系列品种(系)
中分布极少ꎻ抗土传花叶病基因 Ｓｂｍ１ 只在扬麦 １
号、扬麦 ４ 号等 ５ 个品种中被检测到ꎬ其频率为

１６􀆰 ７％ꎻ抗禾谷孢囊线虫病基因 Ｃｒｅ８、抗眼斑病基因

Ｐｃｈ１、抗秆锈病基因( Ｓｒ２ 和 Ｓｒ３６)、抗叶锈病基因

(Ｌｒ２１、Ｌｒ３４、Ｌｒ４７ 和 Ｌｒ６７)、抗褐斑病基因 Ｔｓｎ１ 在供

试材料中均未发现ꎮ
２.６　 品质相关基因的分布频率

Ｇｌｕ￣Ａ１ 位点中 １ 分布频率为 ５０％(表 ６)ꎻＧｌｕ￣
Ｂ１ 位点含有 Ｂｘ７ＯＥ 和 Ｂｘ１３ ２ 种变异ꎬ对品质非常

重要ꎬ但在育种材料中出现频率很低ꎬ在供试材料中

也没有检测到ꎮ Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点 ５ ＋ １０ 为优质亚基位

点ꎬ对面包品质起重要作用ꎬ在扬麦品种(系)中分

布频率为 １３􀆰 ３％ꎬ如扬麦 ２ 号、扬 １２￣５４ 等含有此优

质亚基位点ꎬ８６􀆰 ７％的供试品种 Ｇｌｕ￣Ｄ１ 位点为 ２＋
１２ꎮ

Ｇｌｕ￣Ｂ３ 含有 ４ 种有利等位基因:Ｇｌｕ￣Ｂ３ｂ、Ｇｌｕ￣
Ｂ３ｄ、Ｇｌｕ￣Ｂ３ｇ 和 Ｇｌｕ￣Ｂ３ｉꎬ该等位基因能显著提高面

筋质量ꎬ除扬麦 ３ 号含 Ｇｌｕ￣Ｂ３ｉ 等位基因ꎬ其他供试

品种均含有 Ｇｌｕ￣Ｂ３ｃ 等位基因ꎮ
扬麦系列品种(系)均含有软质主效 Ｐｉｎａ￣Ｄ１ａ

等位基因ꎬ软质主效等位基因 Ｐｉｎｂ￣Ｄ１ａ 的频率为

６３􀆰 ３％ꎻＰｉｎｂ２￣Ｖ２ 对籽粒硬度也有微弱效应ꎬ软质等

位基因 Ｐｉｎｂ２￣Ｖ２ａ 的频率为 ８６􀆰 ７％ꎮ 扬麦品种中未

检测到 ＷＢＭ 基因ꎮ 经检测扬麦品种中含有低 ＰＰＯ
活性等位基因 ＰｐｏＡ１ｂ 的频率为 ２６􀆰 ７％ꎮ

Ｚｄｓ￣Ａ１、Ｚｄｓ￣Ｄ１、Ｐｓｙ￣Ａ１、Ｐｓｙ￣Ｂ１、 ｅ￣Ｌｙｃ￣３Ａ、ＴａＰ￣
ｄｓ￣Ｂ１ 和 ＴａＬｙｃ￣Ｂ１ 等 ７ 个籽粒黄色素基因在扬麦品

种中黄色素低含量基因的频率分别为 ６􀆰 ７％、
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１００􀆰 ０％、９３􀆰 ３％、１００􀆰 ０％、９６􀆰 ７％、６３􀆰 ３％和 ７０􀆰 ０％ꎮ
控制籽粒颜色的主要基因 Ｔａｍｂｙ￣Ａ１、Ｔａｍｂｙ￣Ｂ１ 和

Ｔａｍｂｙ￣Ｄ１ꎬ红粒基因频率分别为 １００􀆰 ０％、１００􀆰 ０％和

７３􀆰 ３％ꎮ 供试材料中非糯质基因 Ｗｘ￣Ｂ１ａ 频率为

９３􀆰 ３％ꎮ

表 ４　 ３０ 份扬麦品种(系)抗旱相关基因的 ＫＡＳＰ 标记检测

Ｔａｂｌｅ ４　 ＫＡＳＰ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｒａｉｔ ｉｎ ３０ Ｙａｎｇｍａｉ ｓｅｒｉｅｓ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

品种(系)
名称 ＣＷＩ￣４Ａ ＣＷＩ￣５Ｄ ＴａＭｏｃ￣Ａ１ ＴａＳＳＴ￣Ａ２ ＴａＳＳＴ￣Ｄ１ Ｄｒｅｂ￣Ｂ１ １￣ｆｅｈ￣ｗ３ ＣＯＭＴ￣３Ｂ ＡＷＮ

扬麦 １ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｓ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ３ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ４ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ５ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ６ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １５８ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ９ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １０ 号 Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １１ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １２ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １３ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １４ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １５ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １６ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １７ ＮＡ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂｂ Ｐ

扬麦 １８ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｈ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｓ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 １９ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２０ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２１ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｈ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｓ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２２ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２３ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２４ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ２５ Ｔ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬麦 ３０ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｈ Ａ２ａ ＮＡ Ｓ ＮＡ ３Ｂａ Ｐ

扬 １２￣５４ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｓ Ｋ ３Ｂａ Ｐ

扬辐麦 ２０５４ ＮＡ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬辐麦 ２１４９ Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ｂ Ｏ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬辐麦 ４ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｈ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｓ Ｗ ３Ｂａ Ｐ

扬糯麦 １ 号 Ｃ Ｃ Ｈａｐ￣Ｌ Ａ２ａ Ｄ１ａ Ｏ Ｋ ３Ｂａ Ｐ

Ｈａｐ￣４Ａ￣Ｃ、Ｈａｐ￣５Ｄ￣Ｃ、Ｈａｐ￣Ｈ、Ａ２ａ、Ｄ１ａ、Ｓ 和 Ｗｅｓｔｏｎｉａ 为抗旱型ꎬ其他为不抗旱型ꎻ３Ｂａ 为高木质素含量型ꎻＰ 为有芒ꎮ ＮＡ 为检测无信号ꎮ
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表 ５　 ３０ 份扬麦品种(系)抗病虫相关基因的 ＫＡＳＰ 标记检测

Ｔａｂｌｅ ５　 ＫＡＳＰ ａｓｓａｙｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｅｓｔ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ３０ Ｙａｎｇｍａｉ ｓｅｒｉｅｓ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

品种(系) 　
名称　 Ｆｈｂ１ Ｃｒｅ８ Ｒｌｎｎ１ Ｐｃｈ１ Ｓｒ２ Ｓｒ３６ Ｌｒ９ Ｌｒ１４ａ Ｌｒ２１ Ｌｒ３４ Ｌｒ４７ Ｌｒ６７ Ｓｂｍ１ Ｔｓｎ１

扬麦 １ 号 － － － － － － － ＋ － － － － ＋ －

扬麦 ２ 号 － － ＋ － － － － － － － － － － －

扬麦 ３ 号 － － － － － － － － － － － － － －

扬麦 ４ 号 － － － － － － － － － － － － ＋ －

扬麦 ５ 号 － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ６ 号 － － － － － － － － － － － － － －

扬麦 １５８ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ９ 号 － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 １０ 号 － － － － － － ＋ ＋ － － － － － －

扬麦 １１ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 １２ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 １３ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 １４ － － － － － － － － － － － － － －

扬麦 １５ － － － － － － ＋ ＋ － － － － － －

扬麦 １６ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 １７ － － － － － － － ＮＡ － － － － － －

扬麦 １８ ＋ － － － － － － ＋ － － － － ＋ －

扬麦 １９ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ２０ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ２１ ＋ － － － － － － ＋ － － － － ＋ －

扬麦 ２２ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ２３ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬麦 ２４ － － － － － － － － － － － － － －

扬麦 ２５ － － － － － － － － － － － － － －

扬麦 ３０ ＋ － － － － － － ＋ － － － － ＋ －

扬 １２￣５４ － － － － － － － － － － － － － －

扬辐麦 ２０５４ － － － － － － － ＋ － － － － － －

扬辐麦 ２１４９ ＋ － － － － － － ＋ － － － － － －

扬辐麦 ４ 号 ＋ － － － － － － ＋ － － － － － －

扬糯麦 １ 号 － － － － － － － ＋ － － － － － －

＋和－分别表示含有或不含有该基因ꎮ ＮＡ 为检测无信号ꎮ
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３　 讨 论

小麦株高属于典型的数量性状ꎬ受多个遗传位

点调控ꎬ矮秆基因是小麦育种的重要基因资源之一ꎬ
合理利用矮秆基因可增强抗倒伏能力ꎬ有效提高产

量[５４]ꎬ其中 Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 和 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ ２ 个矮秆基因在小

麦育种中应用最为广泛 [５５]ꎮ 扬麦系列品种主要为

Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｂ１ｂ 基因型ꎬ与黄淮麦区小麦品种主要

为 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂ 基因型不同[５６]ꎮ Ｂｕｔｌｅｒ 等[５７]认

为在水分充足的条件下ꎬＲｈｔ￣Ｂ１ｂ 对产量效应显著

高于 Ｒｈｔ￣Ｄ１ｂꎬ因此长江中下游麦区可加强扬麦系

列品种的矮秆基因利用ꎮ
对供试材料春化基因和光周期基因分子标记进

行检测ꎬ结果表明ꎬ春化基因 Ｖｒｎ￣Ｂ１ａ￣ｃ 和 Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ
在材料中利用率较高ꎬ而春性早花基因 Ｖｒｎ￣Ａ１、Ｖｒｎ￣
Ｂ３ 利用率很低ꎻ检测出同时携带早开花基因 Ｖｒｎ￣
Ｂ１ａ / ｃ 和 Ｖｒｎ￣Ｄ１ｓ 小麦材料ꎬ且供试材料均携带光

周期不敏感早花基因 Ｐｐｄ￣Ｄ１ａꎬ因其生态适应性较

好在育种过程中被逐渐保留ꎬ频率较高ꎮ 长江中下

游麦区属稻麦两熟区ꎬ江苏稻茬小麦迟播成为制约

该地区小麦增产的关键因素之一[５８]ꎬ在生产上早熟

高产小麦品种越发受到重视ꎬ育种家亦会偏向选育

早熟品种ꎮ 扬麦系列品种(系)为春性品种ꎬ聚合大

量光周期不敏感早开花基因和春化基因ꎬ如扬麦

１１、扬麦 １６ 和扬麦 ２５ 均聚合 ７０％的早开花基因ꎬ种
植或改造这些高产早熟品种ꎬ能更好地适应当前耐

迟播早熟的需求ꎮ
高产一直是小麦育种工作的重要目标ꎮ 江苏里

下河地区属于亚热带季风气候ꎬ在小麦生长季尤其

是后期湿润多雨ꎬ易引起赤霉病和纹枯病的大发

生[５９￣６０]ꎬ因此在该地区小麦种植群体密度不宜过

大ꎮ 受气候因素影响ꎬ为能在群体规模一定的基础

上获得高产ꎬ育种家会偏向选择高千粒质量品种ꎬ所
以扬麦系列品种千粒质量普遍较高ꎮ 本研究发现大

部分扬麦品种(系)含有众多高千粒质量基因ꎬ但长

江中下游麦区时常出现高温逼熟现象[６１]ꎬ有可能会

影响扬麦品种部分千粒质量基因不能完全表达ꎮ 因

此ꎬ在育种中开展高千粒质量性状的分子标记辅助

选择存在一定难度ꎮ
穗发芽是世界性小麦气象危害ꎬ严重影响小麦

产量和品质ꎬ长江中下游麦区是穗发芽高发区ꎮ 从

ＫＡＳＰ 检测结果看ꎬ大部分扬麦品种聚合了抗穗发

芽基因 ＴａＰＨＳ１、Ｖｐ￣Ｂ１ 和 ＴａＳｄｒ￣Ｂ１ꎬ如扬麦 １１、扬麦

１５８ 及扬麦 ２５ 等ꎮ 与黄淮地区小麦品种相比ꎬ扬麦

系列品种表现出更好的抗穗发芽ꎬ可作为抗穗发芽

育种的重要基因资源ꎮ 常规育种虽也能靠表型聚合

４ 个抗性基因ꎬ但效率非常低ꎬ因此可借助于分子标

记辅助手段提高选择效率及准度ꎮ
赤霉病是长江中下游麦区最主要病害ꎬ培育稳

定抗赤霉病品种是解决赤霉病危害的有效途径ꎮ 来

源于苏麦 ３ 号的主效抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１ 是目前发

现效应最大、稳定性最好的抗赤霉病基因[６２]ꎬ但直

接利用苏麦 ３ 号的 Ｆｈｂ１ 至今未能实现 Ｒ 级品种的

突破ꎮ 长江中下游麦区赤霉病发生频率高ꎬ对抗病

品系选择压大ꎬ育种家易选出抗性较好的品种ꎬ扬麦

系列多数品种对赤霉病表现中抗以上且遗传力较

强ꎬ正在被大范围地用作育种亲本ꎮ 生产上大面积

主栽品种扬麦 ５ 号、扬麦 １５８、扬麦 １１、扬麦 １６、扬麦

２３ 等品种均不含有 Ｆｈｂ１[６３]ꎮ 程顺和等[６４] 认为ꎬ扬
麦品种抗赤霉病更多可能源于超亲遗传ꎬ加强这类

品种中抗赤霉病基因的挖掘与定位ꎬ更易于实现抗

赤霉病与丰产的结合ꎮ 在此基础上ꎬ能通过分子标

记辅助育种等途径将 Ｆｈｂ１ 导入扬麦系列品种

(系)ꎬ提高其抗赤霉病等级ꎬ可有效解决长江中下

游麦区赤霉病危害ꎮ
随着气候变化ꎬ近年来小麦叶锈病在长江下游

麦区时有发生ꎬ且有加重趋势[６５]ꎬ而扬麦系列品种

多数仅携带抗叶锈病基因 Ｌｒ１４ａꎬ已经不具备持久

抗性ꎬ因此亟需引入新的抗叶锈病基因ꎬ如抗性较强

的 Ｌｒ３８ 及多抗性基因 Ｌｒ３４ 等ꎬ提高扬麦品种抗叶

锈病水平ꎮ 禾谷孢囊线虫、眼斑病、褐斑病等病害不

是长江中下游主要病害ꎬ相关基因在品种中的出现

频率较低ꎮ
本研究结果表明扬麦系列品种多为弱筋品种ꎬ

张晓等[２]详细报道了关于扬麦系列品种的品质基

因研究ꎬ与本结果相似ꎮ
扬麦系列品种由早熟春性、高千粒质量、抗穗发

芽、综合抗性好及品质优良等性状的基因组成ꎬ为育

种家进行目标制定、亲本选择提供了重要参考ꎮ 扬

麦系谱前人已有研究[２]ꎬ扬麦 １５８ 以后的品种大多

有扬麦 １５８ 的血统ꎬ并继承扬麦 １５８ 多数优良基因ꎬ
如扬麦 １６ 在检测的基因中包含了 ９７％的扬麦 １５８
基因ꎬ而在产量和抗性等方面都超过扬麦 １５８[３ꎬ６６]ꎬ
扬麦 ２３ 继承了 ７８.９％的扬麦 １５８ 基因ꎮ 单个基因
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效应越大ꎬ其分子标记辅助选择的效率就越高ꎬ例如

矮秆基因、春化基因、硬度基因等ꎬ对该类基因可在

早期进行分子标记检测ꎬ淘汰含有不利等位基因的

植株ꎬ以提高育种效率ꎻ有些性状是由复杂多基因控

制或单个基因效应较小ꎬ例如粒质量基因ꎬ该类性状

还需结合表型综合选择ꎮ
因此ꎬ在扬麦系列品种选育过程中需根据基因

组成进行亲本配组ꎬ尽可能地保留优良基因ꎬ同时也

需引进其他麦区小麦的有利基因ꎬ丰富扬麦系列品

种的遗传构成ꎬ以提高扬麦系列品种农艺、抗性、适
应性和品质的综合水平ꎬ为长江中下游小麦安全生

产提供保障ꎮ

致谢:　 感谢中国农业科学院作物科学研究所夏先

春博士在 ＫＡＳＰ 基因检测、分型等方面提供技术支

持!
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[３１] 韩小东ꎬ张荣志ꎬ宋国琦ꎬ等. Ｆｈｂｌ 基因不同等位变异在小麦品

种资源中的分布[Ｊ] .山东农业科学ꎬ２０１８ꎬ５０(８):１￣６.
[３２] ＷＩＬＬＩＡＭＳ Ｊꎬ ＴＡＹＬＯＲ Ｐꎬ ＢＯＧＡＣＫＩ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ

ｒｏｏｔ ｌｅｓｉｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ( Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓ ｎｅｇｌｅｃｔｕｓ) ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ
Ｒｌｎｎ１ ｉｎ ｗｈｅａｔ[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００２ꎬ１０４(５):８７４￣８７９.

[３３] ＺＡＮＫＥ Ｃ Ｄꎬ ＲＯＤＥＭＡＮＮ Ｂꎬ ＬＩＮＧ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏ￣
ｃｉａｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｅｙｅｓｐｏｔ ｄｉｓｅａｓｅ (Ｐｓｅｕｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｅｌ￣
ｌａ ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｏｉｄｅｓ) ｉｎ Ｅｕｒｏｐｅａｎ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ
Ｌ.) ａｎｄ ｆｉｎｅ￣ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ Ｐｃｈ１[ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２０１７ꎬ１３０
(３):５０５￣５１４.

[３４] ＸＵ Ｘꎬ ＬＩ Ｄꎬ ＬＩＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｅｍ
ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ Ｓｒ２ꎬ Ｓｒ２４ꎬ Ｓｒ２５ꎬ Ｓｒ２６ꎬ Ｓｒ３１ ａｎｄ Ｓｒ３８ ｉｎ
ｗｈｅａｔ ｌｉｎｅｓ ｆｒｏｍ Ｇａｎｓｕ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ] . Ｐｅｅｒ Ｊꎬ ２０１７ꎬ５
(１２): ４１￣４６.

[３５] ＧＵＰＴＡ Ｓ Ｋꎬ ＣＨＡＲＰＥ Ａꎬ ＫＯＵＬ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｖａｌｉ￣
ｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ａｎ Ａｅｇｉｌｏｐｓ ｕｍｂｅｌｌｕｌａｔａ￣ｄｅ￣
ｒｉｖｅｄ ｌｅａｆ￣ｒｕｓｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎬ Ｌｒ９ꎬ ｆｏｒ ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ
ｉｎ ｂｒｅａｄ ｗｈｅａｔ[Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２００５ꎬ４８(５):８２３￣８３０.

[３６] ＨＵＥＲＴＡ￣ＥＳＰＩＮＯ Ｊꎬ ＳＩＮＧＨ Ｒ Ｐꎬ ＲＥＹＮＡ￣ＭＡＲＴＩＮＥＺ Ｊ. Ｆｉｒｓｔ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｔｏ ｇｅｎｅｓ Ｌｒ９ ａｎｄ Ｌｒ２５ ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｔｏ ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｐｕｃｃｉｎｉａ ｔｒｉｔｉｃｉｎａ ｉｎ Ｍｅｘｉｃｏ[ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ２００８ꎬ９２(２):３１１￣３２５.

[３７] ＫＯＬＭＥＲ Ｊ Ａꎬ ＡＮＤＥＲＳＯＮ Ｊ Ａ. Ｆｉｒｓｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｎｏｒｔｈ ａｍｅｒｉｃａ
ｏｆ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ( Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｔｒｉｔｉｃｉｎａ) ｔｏ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｗｉｔｈ Ｌｒ２１ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓꎬ ２０１１ꎬ９５ ( ８):１０３２￣
１０４７.

[３８] ＲＩＮＡＬＤＯ Ａꎬ ＧＩＬＢＥＲＴ Ｂꎬ ＢＯＮＩ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ｌｒ３４ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ
ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｄｕｒｕｍ ｗｈｅａｔ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ Ｊꎬ ２０１７ꎬ１５ ( ７):８９４￣
９０５.

[３９] ＧＵＬ'ＴＩＡＥＶＡ Ｅ Ｉꎬ ＯＲＩＮＡ Ａ Ｓꎬ ＧＡＮＮＩＢＡＬ Ｆ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｅｆ￣
ｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｌｒ２８ꎬ
Ｌｒ３５ꎬ ａｎｄ Ｌｒ４７ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃｏｍｍｏｎ ｗｈｅａｔ[ Ｊ] . Ｇｅｎｅｔｉｋａꎬ ２０１４ꎬ５０
(２):１４７￣１５６.

[４０] ＢＡＳＳ Ｃꎬ ＨＥＮＤＬＥＹ Ｒꎬ ＡＤＡＭＳ Ｍ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ Ｓｂｍ１ ｌｏｃｕｓ ｃｏｎ￣
ｆｅｒｒｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｓｏｉｌ￣ｂｏｒｎｅ ｃｅｒｅａｌ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ ｍａｐｓ ｔｏ ａ ｇｅｎｅ￣
ｒｉｃｈ ｒｅｇｉｏｎ ｏｎ ５ＤＬ ｉｎ ｗｈｅａｔ[ Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２００６ꎬ４９(９):１１４０￣
１１４８.

[４１] ＳＨＡＮＫＡＲ Ｍꎬ ＪＯＲＧＥＮＳＥＮ Ｄꎬ ＴＡＹＬＯＲ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｏｃｉ ｏｎ ｃｈｒｏ￣
ｍｏｓｏｍｅｓ １Ａ ａｎｄ ２Ａ ａｆｆｅｃｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｔａｎ (ｙｅｌｌｏｗ) ｓｐｏｔ ｉｎ ｗｈｅａｔ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｎｏｔ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇ ｆｏｒ Ｔｓｎ１[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２０１７ꎬ
１３０(１２):２６３７￣２６５４.

[４２] ＬＩ Ｚꎬ ＳＩ Ｈꎬ ＸＩＡ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｌｏｗ￣ｍｏｌｅｃｕｌａｒ￣ｗｅｉｇｈｔ ｇｌｕ￣
ｔｅｎｉｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ｇｅｎｅｓ ａｔ Ｇｌｕ￣Ａ３ ｌｏｃｕｓ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｓｏｄｉｕｍ ｄｏｄｅｃｙｌ ｓｕｌ￣
ｆａｔｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｖｏｌｕｍｅ ａｎｄ ｓｏｌｖｅｎｔ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ｃａｐａｃｉｔｙ ｖａｌｕｅ[Ｊ] .
Ｊ Ｓｃｉ Ｆｏｏｄ Ａｇｒｉｃꎬ ２０１５ꎬ９５(１０):２０４７￣２０５２.

[４３] 彭佃亮.外源 ＡＢＡ 和 ＧＡ 对小麦籽粒 ＨＭＷ￣ＧＳ 含量及 ＧＭＰ 粒

度分布的影响[Ｊ] .江苏农业科学ꎬ２０１７ꎬ４５(９):７０￣７２.
[４４] ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ Ｇｉａｎｉｂｅｌｌｉ Ｍ Ｃꎬ Ｒａｍｐｌｉｎｇ Ｌ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉ￣

ｏｎ ａｎｄ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｆｏｒ ｌｏｗ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ｇｌｕｔｅｎｉｎ ｇｅｎｅｓ
ｆｒｏｍ Ｇｌｕ￣Ａ３ ａｌｌｅｌｅｓ ｏｆ ｂｒｅａｄ ｗｈｅａｔ ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.) [ Ｊ] .
Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００４ꎬ１０８(７):１４０９￣１４１９.

[４５] ＬＩ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｔꎬ ＳＯＮＧ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ｍｏｌｅｃｕｌａｒ￣ｗｅｉｇｈｔ
ｇｌｕｔｅｎｉｎ ｓｕｂｕｎｉｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ Ｇｌｕ￣Ａ１ ａｎｄ Ｇｌｕ￣Ｄ１ ｌｏｃｉ ｏｎ ｓｅｃｏｎｄ￣
ａｒｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｇｌｕｔｅｎ ｉｎ ｗｈｅａｔ (Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)
[Ｊ] . Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍꎬ ２０１６ꎬ２１３:７２８￣７３４.

[４６] 张平平ꎬ张　 瑜ꎬ唐　 果ꎬ等. 近红外光谱技术检测小麦谷蛋白

大聚体含量[Ｊ] .江苏农业学报ꎬ２０１７ꎬ３３(６):１２０７￣１２１１.
[４７] ＡＬＩ Ｉꎬ ＳＡＲＤＡＲ Ｚꎬ ＲＡＳＨＥＥＤ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｕｒｏｉｎｄｏｌｉｎｅ￣ａ ａｎｄ ｂ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ
ｗｈｅａｔｓ ａｎｄ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ Ｐｉｎａ￣Ｄ１
[Ｊ] . Ｊ Ｔｈｅｏｒ Ｂｉｏｌꎬ ２０１５ꎬ３７６:１￣７.

[４８] ＧＲＯＯＳ Ｃꎬ ＢＥＲＶＡＳ Ｅꎬ ＣＨＡＮＬＩＡＵＤ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ｂｒｅａｄ￣ｍａｋｉｎｇ ｑｕａｌｉｔｙ ｓｃｏｒｅｓ ｉｎ ｂｒｅａｄ ｗｈｅａｔ ｕｓｉｎｇ ａ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００７ꎬ１１５ ( ３):
３１３￣３２３.

[４９] ＨＥ Ｘꎬ ＨＥ Ｚꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘ￣
ｉｄａｓｅ (ＰＰＯ) ｇｅｎｅｓ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ２Ａ ａｎｄ ２Ｄ ａｎｄ ｄｅｖｅｌ￣
ｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ＰＰＯ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｃｏｍｍｏｎ ｗｈｅａｔ
[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００７ꎬ１１５(１):４７￣５８.

[５０] ＷＥＩ Ｊꎬ ＧＥＮＧ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏ￣
ｃｉ ｆｏｒ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｇｅｎｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ
ＴａＰｏｄ￣Ａ１ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ３ＡＬ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ
２０１５ꎬ１２８(１０):２０６７￣２０７６.

[５１] ＣＯＮＧ Ｌꎬ ＷＡＮＧ Ｃꎬ ＬＩ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ. ｃＤＮＡ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ (Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.) ｐｈｙｔｏｅｎｅ ａｎｄ ｚｅｔａ￣ｃａｒｏｔｅｎｅ
ｄｅｓａｔｕｒａｓｅ ｇｅｎｅｓ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｒｅｐꎬ ２０１０ꎬ３７(７):３３５１￣３３６１.

[５２] ＳＡＩＴＯ Ｍꎬ ＶＲＩＮＴＥＮ ＰＡＴＲＩＣＩＡꎬ ＩＳＨＩＫＡＷＡ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｎｏｖｅｌ
ｃｏｄｏｍｉｎａｎｔ ｍａｒｋｅｒ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｌｌ Ｗｘ￣Ｂ１ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ ｗｈｅａｔ
ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｒｏｇｒａｍｓ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｒｅｅｄꎬ ２００９ꎬ２３:２０９￣２１７.
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[５３] ＲＡＳＨＥＥＤ Ａꎬ ＷＥＮ Ｗꎬ ＧＡＯ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｖａｌｉｄａ￣
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