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Abstract 
Wheat pre-harvest sprouting (PHS) leads to significant loss of production. Use of host resistance in 
commercially cultivated wheat varieties is an economical, effective and environmentally-friendly 
method to manage PHS. With the progress of molecular biology, several genes related to PHS were 
discovered and diagnostic markers were developed. In this paper, we reviewed the progress on 
the discovery of PHS resistance related genes, such as R-1, Vp-1 and Sdr. 
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摘  要 

穗发芽会造成小麦籽粒产量和质量的下降，给小麦生产带来重大损失，选用抗性品种是降低穗发芽危害

的经济有效手段。随着分子生物学的不断发展，小麦穗发芽抗性相关基因得到解析，并开发了育种可用

的分子标记。本文对粒色基因、Vp-1、Sdr等和穗发芽抗性相关的重要基因的研究进展进行综述。 
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1. 引言 

小麦是主要粮食作物之一，其产量占世界粮食总量的 40% [1]，提供人类所需能量和蛋白质的 20%。

小麦穗发芽(Pre-harvest sprouting, PHS)是指收获前遇到阴雨天气时小麦籽粒在穗上发芽的现象，穗发芽是

一种世界性的小麦气象灾害，会造成小麦籽粒产量和质量的下降，在收获季节有持续性降雨的地区发生

尤为严重。全球每年由小麦穗发芽引起的直接经济损失约为 10 亿美元[2]，我国长江流域冬麦区、东北春

麦区、黄淮冬麦区及西南冬麦区等约占全国小麦总面积 83%的种植区都发生过严重的穗发芽灾害。 
小麦穗发芽发生程度与品种的抗性关系密切，选用抗性品种是降低赤霉病危害的经济有效手段。近

年来，国内外学者对小麦穗发芽的影响因素、鉴定技术、分子遗传、育种等问题进行了广泛深入的研究，

并取得一定进展[3]。近年来，随着分子生物学的发展，穗发芽抗性相关基因得以解析，并开发了育种可

用的分子标记。本文将对粒色基因、Vp-1、Sdr 等和穗发芽抗性相关的重要基因的研究进展进行综述。 

2. 籽粒颜色基因 R-1 

红粒小麦通常比白粒小麦更抗穗发芽[4] [5] [6]。Flinthman [5]研究发现，向白粒小麦品系 NS-67 导入

一个红粒基因后，其籽粒休眠程度相应提高。Groos 等[7]在白粒小麦和红粒小麦杂交构建的双亲遗传群

体中定位到了同时控制籽粒颜色和穗发芽抗性的 QTL，分别位于 3AL、3BL、3DL 和 5A 染色体上。此

外，中国春和 AUS1490 的白粒突变体也表现为发芽特性的提高，也说明红粒基因可以提高穗发芽抗性[6] 
[8]。 

红粒小麦中的色素是经由类黄酮生物合成途径产生的儿茶酸和原花青素[9] [10]，其中儿茶酸可以抑

制种子的萌发，进而提高对穗发芽的抗性[8] [9]。儿茶酸和原花青素合成途径中涉及查尔酮合成酶(CHS)、
查尔酮异构酶(CHI)、黄烷酮 3-羟化酶(F3H)和二羟基黄酮醇还原酶(DFR) [11]。也有报道指出，除儿茶酸

和原花青素之外，红色籽粒的色素还包括黄酮醇和二苯乙烯类物质[12]。 
红粒对白粒是显性[13]，主要由 3 个同源基因控制，位于小麦第 3 同源群染色体长臂末端[6] [7]，被

命名为 R-1 基因，位于 3A、3B 和 3D 上的该基因分别记为 R-A1、R-B1 和 R-D1 [14]。隐性等位基因记为

a，显性等位基因记为 b。如果一个小麦品种含纯和的 R-A1a、R-B1a 和 R-D1a 时，该品种即为白粒，含

有任一显性等位基因，籽粒即表现为红色。Himi 和 Noda 用同源克隆了 R-1 基因，为 Myb 类转录因子，
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R-A1、R-B1 和 R-D1 分别为 Tamyb10-A1、Tamyb10-B1 和 Tamyb10-D1。 
Lin 等[15]采用全基因组关联分析的方法在 3AL (Tamyb10-A1)和 3DL (Tamyb10-D1)上发现了同时控

制籽粒颜色和穗发芽抗性的 QTL，但 3BL 上控制籽粒颜色的 QTL 对穗发芽抗性没有显著效应。他们认

为，Tamyb10-A1 和 Tamyb10-D1 在田间条件下对穗发芽抗性具有一因多效的作用。王根英等[4]利用已开

发的 Tamyb10 基因分子标记，检测 119 份来自不同麦区的红粒小麦材料，发现 Tamyb10-D1 对穗发芽抗

性影响最大，Tamyb10-B1 次之，Tamyb10-A1 作用最小。 
羟基黄酮醇还原酶(dihydroflavonol-4-reductase gene, DFR)是类黄酮合成途径基因之一，控制小麦粒色。

在 120 个红粒中国小麦品种中，3A 和 3D 染色体上 TaDFR 未发现功能性变异，在 3B 染色体上的 TaDFR
基因存在 TaDFR-Ba 和 TaDFR-Bb 两个等位基因，相对 TaDFR-Ba，TaDFR-Bb 启动子区存在 8 bp 插入，

表现为抗穗发芽，并开发了分子标记[16]。 
人们在红粒基因可以提高小麦穗发芽抗性这一点上已取得较为统一的看法，但不同的红粒基因对穗

发芽抗性的效应大小，不同的研究结果却不尽相同。这可能与研究者所采用的材料和方法有关，也有可

能和小麦穗发芽抗性遗传机制的复杂性有关[17]。 

3. Vp-1 基因 

Viviparous-1 (Vp-1)基因在种子的成熟、干燥及休眠过程中起关键作用，是重要的小麦休眠相关转录

因子，在 ABA 信号转导中起重要作用[18] [19]。小麦 Vp-1 的 3 个同源基因 TaVp-1A、TaVp-1B 和 TaVp-1D
分别位于 3AL、3BL 和 3DL 上，其中 TaVp-1A、TaVp-1B 两个位点的等位变异与穗发芽抗性相关，而

TaVp-1D 无等位变异。 
最初研究表明，Vp-1B 基因有三个等位基因，分别命名为 Vp-1Ba、Vp-1Bb 和 Vp-1Bc，抗穗发芽品种

为 Vp-1Bb 或者 Vp-1Bc 基因型[20]。与野生型相比，Vp-1Bb 中含有 193 bp 的核苷酸插入，Vp-1Bc 中含有

83 bp 的缺失[20] [21]，并据此开发了分子标记 Vp1B3，可供抗穗发芽育种利用[22]。与 Vp-1Ba 基因型相

比较，Vp-1Bb 基因型具有更高的穗发芽抗性，Vp-1Bc 基因型次之。事实上，许多抗穗发芽的地方品种含

Vp-1Bb 等位基因，它们都是抗穗发芽育种中非常有价值的资源[23]。随着研究的深入，发现了 Vp-1B 的

更多等位基因，如欧洲小麦品种中的Vp-1Bd以及我国小麦地方品种万县白麦子中的Vp-1Bf等[24] [25] [26] 
[27]。 

在 Vp-1A 位点，我国小麦存丰富变异，至少有 17 种等位基因，变异主要发生在第 3 和第 5 内含子和

第 6 外显子内，其中 TaVp-1Agm 穗发芽抗性最强，并据此开发了该位点分子标记 Vp1A3 [28]，该位点的

穗发芽抗性在双亲群体中得到了验证[29]。 

4. Sdr 基因 

小麦TaSdr基因与水稻控制种子休眠的OsSdr4同源，位于第2同源群，分别命名为TaSdr-A1、TaSdr-B1
和 TaSdr-D1。序列分析表明，TaSdr-A1a 在 643 位核苷酸存在 G/A 变异，为 G 时较抗穗发芽，为 A 时，

较感穗发芽，这两个等位基因分别记为 TaSdr-A1a 和 TaSdr-A1b，并据此开发了分子标记，其与穗发芽抗

性的关系在双亲群体和自然群体中得到了验证，研究还发现抗穗发芽等位基因 TaSdr-A1a 主要存在于中

国小麦地方品种中[30]。 
TaSdr-B1 的编码区未发现变异，但在启动子区存在 SNP，该位点为 A 时较抗穗发芽，为 G 时，较感

穗发芽，这两个等位基因分别命名为 TaSdr-B1a 和 TaSdr-B1b，并据此开发了分子标记 Sdr2B，其与穗发

芽的抗性的关联性在双亲群体和自然群体得到验证，并在韩国小麦品种中得到了验证[31]。研究还发现抗

穗发芽等位基因 TaSdr-B1a 主要存在于日本、澳大利亚、阿根廷以及我国的长江中下游冬麦区和西南冬

https://doi.org/10.12677/hjas.2017.79083


朱展望 等 
 

 

DOI: 10.12677/hjas.2017.79083 618 农业科学 
 

麦区的小麦品种中[32]。TaSdr-D1 位点未发现多态性。 

5. 展望 

通过同源克隆等途径，穗发芽抗性基因发掘取得了较大的进展，并开发了育种可用的分子标记，但

在以下几个方面仍需更深入的研究：1) 穗发芽抗性基因与连锁分析定位的 QTL 的关系需进一步研究。

通过连锁分析，很多穗发芽抗性和种子休眠相关的 QTL 被定位，在小麦 21 条染色体上均有分布[33] [34] 
[35] [36]，通过物理位置的比较，穗发芽抗性基因可能与某些 QTL 位置相近，如 TaSdr-A1 就与

QPhs.ccsu-2A.3 在同一染色体位置，猜测 TaSdr-A1 可能就是 QPhs.ccsu-2A.3 [30]。2) 基因功能需验证。

目前，一些基因的功能缺少功能验证试验的数据，建议通过转基因获基因编辑的方法进一步验证穗发芽

抗性基因的功能。3) 应加强对我国南方小麦地方品种优异等位基因挖掘和利用。我国很多南方小麦地方

品种是宝贵的抗穗发芽资源，如秃头麦 4AL 上有主效抗穗发芽 QTL [37] [38]，红和尚头和万县白麦子含

有新的优异等位基因 Vp-1Be 和 Vp-1Bf [24] [27]，因此研究和利用好我国抗穗发芽小麦地方品种，对我国

乃至世界范围内的抗穗发芽育种都有重要意义。 
当前，我国抗穗发芽育种进展相对较慢[39]。借鉴国内外成功经验，提出 3 点抗穗发芽育种建议：1) 

在抗源评价和利用上，选择农艺性状优良的抗穗发芽品种作亲本，黄淮麦区注意选用白粒抗穗发芽品种。

2) 在育种方法上，常规育种与分子标记辅助选择相结合，利用分子标记将主要抗穗发芽基因导入当前主

栽品种中。3) 加强与基础研究单位的合作，进一步解析主栽抗穗发芽品种抗病基因，及时在育种中利用

最新分子生物学技术。 
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