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一年生簇毛麦基因资源挖掘与利用研究进展

刘 博，武银玉，王 敏，范绍强，曹亚萍
（山西农业大学小麦研究所，临汾 041000）

摘要： 一年生簇毛麦（Dasypyrum villosum （L.） Candargy）是普通小麦野生近缘种之一，也是近年来应用较广泛的小麦遗

传资源。簇毛麦在长期进化过程中，形成了许多可用于小麦遗传改良的重要农艺性状，包括对非生物和生物胁迫的抗性、优良

品质等。本文简述了簇毛麦与普通小麦的同源关系、与小麦属杂交亲和性，以及将簇毛麦染色体、片段、基因导入普通小麦的

有效方法，综述了簇毛麦对白粉病、纹枯病、条锈病、眼斑病、黄花叶病、全蚀病、胞囊线虫病等病害的抗性基因和对应的染色

体，簇毛麦品质基因（如：高赖氨酸含量和多态性贮藏蛋白等）和簇毛麦耐旱、光周期等其他基因。介绍了簇毛麦抗白粉病基因

Pm21和PmV在小麦改良和育种中的应用及其巨大价值，展望了簇毛麦后续研究前景和可能存在的问题。本综述对挖掘与利

用簇毛麦有益基因、拓宽小麦遗传资源、加快小麦遗传改良进程以及重要基因功能研究均具有参考价值。
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Research Progress on Mining and Utilization of Gene Resources 
in Dasypyrum villosum （L.） Candargy
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Abstract：Dasypyrum villosum （L.） Candargy is one of wild relatives of common wheat （Triticum aestivum 

L.）. It is also the genetic resources for wheat improvement and has been widely used in recent years. In the long-

term evolution process， D. villosum evolved many important agronomic traits， such as resistance to abiotic and 

biotic stresses， excellent quality， which are useful in wheat genetic improvement. This review paper briefly 

describes the homologous relationship between D. villosum and T. aestivum， the hybridization affinity with 

Triticum， and the effective methods for introgressing D. villosum chromosome disease，chromosome segments 

and genes into T. aestivum. The resistance genes of D. villosum to powdery mildew disease， sheath blight 

disease， stripe rust disease， eye spot disease， yellow mosaic disease， take-all disease， and cyst nematode 

disease on chromosome， the quality genes （such as ： high lysine content and polymorphic storage protein， 

etc.）， the drought tolerance， photoperiod and other genes were also reviewed. The application and great value of 

powdery mildew resistance genes of Pm21 and PmV in wheat improvement and breeding were introduced. The 

future research prospects and possible problems on D. villosum research were prospected. This review might 

provide reference for exploring and utilizing the beneficial genes of D. villosum， to broaden wheat genetic 

resources， accelerate the breeding process and functional investigation of important genes.

Key words： Dasypyrum villosum L.；wheat；gene resource；genetics and breeding

收稿日期： 2023-07-06  修回日期： 2023-08-10  网络出版日期： 2023-11-28 

URL： https：//doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20230706001

第一作者研究方向为作物遗传育种，E-mail：bliu@sxau.edu.cn

通信作者： 曹亚萍，研究方向为作物遗传育种，E-mail： cyping180@163.com

基金项目： 山西省重点研发计划（202102140601001-1）；山西省小麦育种联合攻关（YZGG-02-04）；临汾市重点研发计划（2204）

Foundation projects： Key Research and Development Program of Shanxi Province（202102140601001-1）；Wheat Breeding Joint Research in 

Shanxi Province（YZGG-02-04）；Key Research and Development Program of Linfen City（2204）



植 物 遗 传 资 源 学 报 25 卷

普通小麦（Triticum aestivum L.，2n=42，AABBDD）

是人类主要口粮作物之一，在长期演变过程中，由

于人工选择导致其遗传基础日趋狭窄，遗传脆弱性

逐渐增加。由于现代小麦商业化育种模式和机械

化生产方式集中利用少数遗传资源和高产品种，导

致育成品种同质化较严重、遗传相似度较高、多样

性降低等问题［1］。

一 年 生 簇 毛 麦（Dasypyrum villosum （L.） 

Candargy，又名Haynaldia villosa Schur）属于禾本科

（Gramineae）小麦族（Triticeae）小麦亚族（Triticinae）

簇毛麦属（Dasypyrum）植物，异花授粉，颖脊上有簇

生长毛。簇毛麦属包含一年生簇毛麦（D. villosum）

和 多 年 生 簇 毛 麦（Dasypyrum breviaristatum 

（Lindb.f.） Frederiksen）。一年生簇毛麦为二倍体

（2n=14，VV），原产于地中海地区的东北部：从法国

南部至里海的南欧、西南亚、俄罗斯和高加索地

区［2］；多年生簇毛麦有二倍体（2n=14，VbVb）和四倍

体（2n=28，有争议，多数认为 VbVbVbVb）两种类型，

分布在非洲西北部的阿特拉斯山脉（阿尔及利亚、

摩洛哥）和希腊泰格特斯山脉［3-4］，其中二倍体分布

在摩洛哥和希腊，四倍体大量分布在摩洛哥［2］。由

于基因组的显著变化，一年生簇毛麦和多年生簇毛

麦的基因组分别被命名为V和Vb［2，5-7］。簇毛麦作为

小麦的野生近缘植物，由于生存环境复杂，蕴藏着

许多对普通小麦改良具有潜在利用价值的性状，如

抗白粉病、锈病、全蚀病、眼斑病及梭条花叶病毒病

等，还具有耐寒、耐旱、耐盐、分蘖力强、密穗多花、

蛋白质含量高等许多栽培小麦所需要的优良性状。

目前国际上对一年生簇毛麦的研究较为深入，其抗

白粉病、抗锈病等基因已在小麦育种中得到广泛应

用［8-11］。本文综述了一年生簇毛麦的基因资源挖掘

与利用研究进展，旨在为其优异基因发掘和在小麦

遗传育种中应用提供帮助。

1　一年生簇毛麦染色体片段导入小麦
的研究

1.1　簇毛麦与小麦染色体组的同源关系

簇毛麦染色体 1V~7V 与小麦染色体第 1~7 群

分别存在部分同源关系。Holloran［12］用中国春 5B

单体（2n=41）与簇毛麦（2n=14）杂交，发现2n=27（缺

失 5B 染色体）的杂种中染色体配对频率大大高于

2n=28（含5B染色体）的杂种，此外三价体和四价体

的出现，为小麦与簇毛麦染色体之间存在部分同源

关系提供了细胞学证据。根据染色体N-分带结果，

刘大均等［13-14］将簇毛麦染色体进行了初步鉴定，排

序为V1~V7；随后，又根据代换补偿性、谷草转氨酶

和乙醇脱氢酶同工酶以及RFLP分析结果，修订了

簇毛麦与小麦染色体的部分同源关系，原先的

V1~V7 依次重新标记为 1V、6V、5V、7V、3V、4V、

2V［15］。Qi等［16］利用RFLP分子标记，进一步确定了

导入小麦背景中的簇毛麦染色体的部分同源群

归属。

但是，簇毛麦与小麦亲缘关系较远，簇毛麦 V

基因组与小麦A、B、D基因组几乎不发生染色体配

对与重组，难以通过传统杂交实现基因交流［5］。

rDNA 序列分析结果也表明，V 染色体组与小麦染

色体组具有较远的部分同源关系［17-18］。采用部分同

源重组诱导体系诱导簇毛麦与小麦部分同源染色

体配对成功率也较低［12］。

1.2　簇毛麦与小麦属的杂交亲和性

自20世纪以来，许多学者进行过小麦与簇毛麦

杂交的研究［5， 9-10］。根据染色体组成，小麦-簇毛麦双

倍体可分为六倍体和八倍体 2 种类型。McFadden

等［19］用野生二粒小麦（Triticum dicoccoides L.）与簇

毛麦杂交，经染色体加倍后获得异源六倍体；Blanco

等［20］用硬粒小麦（Triticum durum Desf.）与簇毛麦合

成了硬粒小麦-簇毛麦六倍体；Jan等［21］用秋水仙素

处理中国春与簇毛麦的F1植株，获得 2株育性很差

的八倍体植株；傅杰等［22］对普通小麦与簇毛麦杂种

进行幼胚培养和再生植株加倍，获得了较多的八倍

体植株；李浚明等［23］用组织培养方法获得育性较高

的普通小麦-簇毛麦八倍体，并得到DNA原位杂交

的证实［24］。然而，不论是六倍体还是八倍体小麦-簇

毛麦，都存在籽粒饱满度差、穗轴易折断等不良性

状，有些双倍体还具有细胞学不稳定和自交结实率

低的特性，尽管如此，这些双倍体已被作为向普通

小麦转移簇毛麦有益基因的中间材料来应用。

1.3　簇毛麦染色体/片段/基因导入小麦的方法

对簇毛麦种质的研究和利用，主要经历了远缘

杂交、双倍体、异附加系或异代换系、易位系 4个阶

段。簇毛麦有益基因导入小麦，大都是以六倍体或

八倍体小簇麦为中间材料，通过杂交、回交、组织培

养等途径获得异附加系、异代换系及易位系实现

的。目前应用较多的小麦-簇毛麦附加系有Sears等

创制的 DA1V#1~DA7V#1，南京农业大学培育的 

DA1V#2~DA7V#2，Lukaszewski 等培育的 DA1V#

3~DA7V#3［25］。但是，簇毛麦异附加系或异代换系

细胞学不稳定，表型上也存在簇毛麦的许多野生性
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状，只有创制易位系才有可能应用于小麦遗传

改良。

李义文等［26］在观察小麦-簇毛麦杂种的减数分

裂过程中，发现后期Ⅱ有 0.82%~1.72%的小麦-簇毛

麦自发易位染色体。Zhang等［27］将 4V（4D）代换系

与普通小麦杂交，在后代中选育出抗小麦梭条花叶

病的4VS·4DL易位系，并将抗小麦梭条花叶病毒病

基因Wss1定位于4VS。陈孝等［28］利用组织培养，将

簇毛麦的抗小麦白粉病基因Pm21以易位系的形式

导入到普通小麦。陈全战等［29-30］用杀配子染色体

（离果山羊草3C染色体）诱导簇毛麦4V、2V染色体

与小麦染色体发生易位，得到4VS·4DL、3AS·4VL、

4VS·4VL-4AL 3个易位系，2V结构变异系 7份，包

括纯合缺失系 1 份（Del 2VS·2VL-），易位系 4 份，

其中纯合易位 2 份（初步推断为 T3DS·2VL，T2VS·

7DL）、小片段易位 1 份（T6BS·6BL-2VS）和中间插

入易位 1 份 （T2VS·2VL-W-2VL），等臂染色体 1 份

（2VS·2VS）和单端体 1 份（Mt2VS）。

由于簇毛麦与小麦染色体间难以实现交换与

重组，电离辐射成为诱导小麦-簇毛麦易位系的主要

途径。Cao等［31］用 60Co-γ射线照射硬粒小麦-簇毛麦

双倍体的花粉，并授粉给普通小麦中国春，在其杂

交后代中检测到 776条易位染色体，易位诱导频率

高达 96%。Zhang 等［32］从前期诱导的小麦-簇毛麦

易位系中，筛选出 20个易位系，结合GISH/FISH图

谱和特异性分子标记，构建了簇毛麦第一张物理图

谱。Chen 等［33］在开花前用 60Co-γ 射线照射 T6VS·

6AL易位系雌配子，在 534株M1植株中，有 97株含

有6VS染色体小片段结构变异，占调查植株总数的

18.2%。Zhang等［34］用 60Co-γ射线照射小麦-簇毛麦

易位系 5VS·5DL 的雌配子，创制出 6 个涉及 5VS

不同大小片段的纯合易位系，其中小片段易位系

5VS-6AS·6AL成为改良小麦软粒品质的重要遗传

资源。

2　导入小麦的簇毛麦重要基因

2.1　抗病基因

根据前人研究结果，总结了簇毛麦在生境压力

和自然选择下保留的一些重要抗病基因（表 1），共

计21个。其中抗白粉病基因15个，抗秆锈病基因2

个，抗条锈病基因 2个，抗眼斑病基因 1个，抗黄花

叶病基因 1个。可以看出，目前发现的簇毛麦抗病

基因主要集中在抗白粉病、抗锈病上，为克服小麦

生产中面临的重大病害提供了巨大帮助。其中应

用最广泛、影响力最大的是抗白粉病基因Pm21，对

中国所有白粉病菌生理小种及欧洲总共120个小种

都表现出很高抗性，显著减病增产、节本增收，产生

了巨大的经济效益和生态效益。

此外，簇毛麦2VL抗纹枯病 ［52］，4VS抗全蚀病 ［41］，

6V抗瘿螨 ［53］，6VL抗胞囊线虫病 ［54］，E3泛素连接

酶蛋白 CMPG1-V 的互作蛋白 MYB25-V 抗白粉

病［55］。簇毛麦的一些差异表达蛋白也与防御和应

激有关，如锌指蛋白家族、PR1 等，需要进一步

研究［8］。

2.2　品质基因

簇毛麦在小麦品质改良方面具有重要应用价

表1　簇毛麦的抗病基因及其染色体定位

Table 1　Disease-resistant genes and it′s chromosome 

location of D. villosum

染色体 

Chromosome

1VS#5

1VS

2V

2VL#5

3V

4V

4VS

5V

5VL

5VS

5VS

5VS

6VS#2

6VL#3

6VS#4

6VS#4

6VS#4

6VL

6VS

6VS

6VS#4

基因

Gene

Pm67

Pm1V

SrTA10276-2V

Pm62

YrCD-3

PchDv

Wss1

LecRK-V

PDI-V

Yr5V

Pm5V

Pm55

Pm21/PmV

Sr52

DvLox

Pm21#4

Pm21#4-H

CMPG1-V

Stpk-V

NLR1-V

PmV/PmV-can

抗病性

Disease resistance

抗白粉病

抗白粉病

抗秆锈病

抗白粉病

抗条锈病

抗眼斑病

抗黄花叶病

抗白粉病

抗白粉病

抗条锈病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

抗秆锈病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

抗白粉病

参考文献

Reference

［35］

［36］

［37］

［38］

［39-40］

［41］

［41］

［42］

［43］

［44］

［44］

［45］

［46］

［47］

［48］

［48］

［48］

［49］

［43］

［50］

［51］

1VS#5：1为染色体序号，V为染色体组，S为染色体短臂，#5为簇毛

麦来源或编号；L：染色体长臂；以此类推

1VS#5 ：1 is the chromosome number， V is the genome ， S is the short 

arm of chromosome， and #5 is the source or accession of D. villosa；L：

Long arm of chromosome ；And so on
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值。刘大钧等［9］研究表明，簇毛麦与硬粒小麦-簇毛

麦双倍体的蛋白质含量分别为 25.99%和 21.79%、

赖氨酸含量分别为 0.63%和 0.59%，而对照品种宁

麦 8 号的蛋白质和赖氨酸含量分别为 13.44% 和

0.38%，表明簇毛麦籽粒蛋白质和赖氨酸含量均高。

De等［11］研究表明，普通小麦-簇毛麦1V染色体异代

换系和异附加系均具有较高的蛋白质含量和沉降

值，可为小麦品质改良提供优异外源基因。

张瑞奇［56］分析了小麦 -簇毛麦易位系 T5VS·

5DL的籽粒硬度，表明5VS上存在可用于调节胚乳

质地的软质基因，对弱筋小麦品质有正向效应，是

软粒小麦改良的优异基因资源。

簇毛麦的高分子量麦谷蛋白亚基（HMW-GS）

Glu-V1 与小麦的 Glu-A1、Glu-B1 和 Glu-D1 具有相

似的分子量，均由第一部分同源群染色体所编码，

不同的是，小麦的麦谷蛋白亚基位于第一部分同源

群染色体长臂，而簇毛麦的麦谷蛋白亚基位于 1V

染色体短臂。Kozub等［57］研究了2个簇毛麦种群种

子贮藏蛋白的变化，利用聚丙烯酰胺凝胶电泳分析

Glu-V1位点编码的高分子量谷蛋白亚基，发现了 8

个Glu-V1等位基因。

簇毛麦醇溶蛋白酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳图

谱在α、β、γ区均有特征带，簇毛麦醇溶蛋白Gli-V1、

Gli-V2、Gli-V3三个基因分别位于 1VS、6VS和 4VL

上，这3个位点分别编码7个、2个、2个Gli亚基。周

佳雯［58］将控制 α-醇溶蛋白的基因定位于 4VL顶端

且位于标记CINAU1981和CINAU1232之间。刘皋

芃等［59］利用酸性聚丙烯酰胺凝胶电泳、十二烷基硫

酸钠聚丙烯酰胺凝胶电泳和高效毛细管电泳技术

对12个易位系及7个附加系的贮藏蛋白进行鉴定，

将簇毛麦的1个ω-醇溶蛋白基因定位于1VL。

杨璐［60］以簇毛麦（TA10231）和普通小麦中国春

（CS）籽粒为材料，进行蛋白质组学分析，鉴定到883

个差异表达蛋白，主要定位在叶绿体（32.05%）、细

胞质（25.82%）、细胞外基质（12.91%）和细胞核

（12.34%）；随后利用GO、COG、KEGG注释到102个

差异表达蛋白，其中涉及优异品质形成的相关蛋白

11 个 ，有 6 个（P04729、P16315、A0A341NUN0、

A0A341NX54、W5AMP7、Q8W3V5）在品质形成代

谢途径中发挥关键作用。

综上研究表明，簇毛麦籽粒蛋白质含量高，并

具有较高的赖氨酸含量，其贮藏蛋白位点具有多态

性，可有效改良小麦品质，有望成为当前小麦品质

育种产生突破性进展的宝贵资源。

2.3　其他基因

小麦-簇毛麦易位系T5DL·5V#3S（TA5638）具

有较强的耐旱性，其耐旱机制与根系相关，可用于

根系构型、抗旱性分子遗传机制研究和抗旱

育种［61］。

Dwarf53 （D53）基因可调节腋芽活性、茎生长、

根系分枝等生理过程。Mikhail等［62］分离并测序了

不同来源簇毛麦D53基因的同源序列，发现大量等

位变异，开发了1个共显性分子标记，并将D53基因

定位于5VL上。

颖壳脊上长刚毛是簇毛麦的典型特征，该性状

的基因位于 2V 染色体，在小麦遗传背景中优势表

达。Zhang 等［63］将控制颖壳刚毛长度性状的基因

Bgr-V1定位于 2VS的FL 0~0.33区段。利用荧光原

位杂交和分子标记相结合，鉴定出一个具有良好植

株活力和完全育性的小麦-簇毛麦易位系 T2VS·

2DL （NAU422），与轮回亲本CS和其他 3个易位系

相比，T2VS·2DL易位系具有更长的穗子、更多的小

穗数和更多的穗粒数，表明簇毛麦2VS染色体携带

产量相关基因。

光周期反应是小麦重要的生理性状，主要受 3

个主效基因 Ppd- D1、Ppd-B1 和 Ppd-A1 控制，位于

小麦第 2 群染色体的短臂上，影响幼穗发育、抽穗

期、株高和穗长［64］。基于作物共线性关系，利用大

麦光周期反应基因Ppd-H1的专化标记XHvF11对6

个 2V 异染色体系进行扩增，将簇毛麦的光周期反

应基因Ppd-V1定位于2VS的FL 0.33~0.53区段［63］。

3　簇毛麦抗白粉病基因在小麦改良中的
应用

3.1　抗白粉病基因Pm21的应用

簇毛麦 6VS 上的 Pm21 是目前抗谱最广、抗性

最强的白粉病抗性基因，同时其载体6VS·6AL易位

系未发现明显不利连锁性状，被广泛应用于小麦新

品种选育。据南京农业大学统计：以小麦-簇毛麦

6VS·6AL易位系为亲本，国内育种单位已先后选育

40余个抗病、高产新品种（表 2）。截至 2012年，育

成品种累计推广面积366.7万hm2，增产14.88亿kg，

增收 25.489 亿元，种植抗病新品种，还可少用或不

用农药，节约成本 6.334 亿元。共创社会经济效益

31.823 亿元，生态效益显著（https：//nx.njau.edu.cn/

info/1164/3495.htm）。簇毛麦抗白粉病基因 Pm21

的发现与应用，成为簇毛麦基因资源挖掘和利用的

典范。
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为了消除6VS整臂易位系携带的遗传累赘，育

种家们进行了 Pm21 基因的应用研究。Chen 等［65］

用 60Co-γ射线照射6VS·6AL易位系雌配子，后代经

GISH检测，结合白粉病混合菌种幼苗接种鉴定，筛

选出 2 个携带 Pm21 基因的小片段纯合易位系

T1AS·1AL-6VS和T4BS·4BL-6VS，均高抗白粉病，

目前这2个小片段易位已经通过回交转育到优良小

麦遗传背景中，并提供给育种家利用。张蓝月等［66］

利用 ph1b 诱导 6VS·6AS 部分同源重组，形成含

Pm21 基因的初级易位系 6VS-6AS·6AL 和 6AS-

6VS·6AL，进而创制了 1 个含 Pm21 基因的 6VS 片

段大幅减小的 6AS-6VS-6AS·6AL 次级易位系，为

Pm21基因的进一步应用奠定了材料基础。

3.2　抗白粉病基因PmV的应用

小麦-簇毛麦 6VS·6DL 易位系与 6VS·6AL 易

位系的簇毛麦来源不同，其携带的抗白粉病基因被

命名为PmV，是Pm21的等位基因［41］，其传递率要明

显低于 T6VS·6AL 易位系。以 6VS/6DL 为亲本育

成品种很少，正式报道的只有扬麦 22（国审麦

2012004），由江苏里下河地区农业科学研究所培

育［67］，经鉴定，扬麦22高抗白粉病。

4　问题与展望

利用抗病基因，培育抗病品种，是目前公认的

解决小麦白粉病的根本途径。簇毛麦是小麦改良

和遗传育种研究的宝贵资源，国内率先发现簇毛麦

高抗小麦白粉病，通过物理辐射，结合外源抗性追

踪、分子原位杂交、染色体分带、非整倍体分析和分

子标记等技术，将其抗性基因Pm21成功转移进栽

培小麦，育成了一批抗白粉病品种。迄今已通过染

色体工程创造出多个含Pm21基因且易于利用的小

片段易位系［65-66］，广泛应用于育种研究，对减少小麦

因白粉病造成的产量损失、减少化学农药用量均具

有重要意义。但需要注意的是，根据植物-病原协同

进化观点，单一Pm21高抗（免疫）基因的广泛和大

量应用，可能会引起小麦白粉病菌加速变异，存在

抗性下降和丧失的风险，需要不断发掘和利用新的

抗源和基因，进行基因聚合，通过合理布局和轮换

抗性基因，延长抗性基因使用寿命，预防病害系统

性暴发。

除了抗病性，簇毛麦还具备抗虫、优质、耐旱等

特性，各种有利于小麦改良的性状正在被陆续发

现。需要重视对簇毛麦各种优异基因的发掘、鉴定

和利用，对优异性状的调控机理和相关机制进行解

析和探索，将优异基因应用于品种改良和生产

实践。

与普通小麦的异源六倍体基因组相比，簇毛麦

遗传信息和结构相对简单，对簇毛麦全基因组信息

的获取和解析还需要加强研究，为更好利用簇毛麦

进行小麦改良提供支持。无遗传累赘的小麦-簇毛

麦易位系的创制与应用，仍是今后小麦育种材料创

新与新品种培育的重要发力点［68-71］。

表 2　含有Pm21基因的部分小麦品种

Table 2　Part of wheat varieties contining Pm21 gene

省份

Province

江苏 Jiangsu

四川Sichuan

河北 Hebei

陕西 Shaanxi

河南 Henan

甘肃 Gansu

云南 Yunnan

贵州 Guizhou

品种（审定编号）

Varieties（approval number）

南农9918（苏审麦200204）、扬麦5号（苏种审字第70号，GS02005-1990）、扬麦15（苏审麦200502）、扬麦18（皖麦

2008001、苏审麦200901、浙审麦2011001、沪农品审小麦2013第004号）、扬麦158（浙品审字第181号、GS02001-1997）

内麦8号（川审麦2003003、黔引麦2007001）、内麦9号（川审麦2004005、国审麦2006001）、内麦10号（国审麦2006001）、

内麦11号（国审麦2006001）、内麦836（国审麦2008001）、蜀麦375（川审麦2007005）、蜀麦482（川审麦2008004）、绵麦

185（川审麦2008005）、绵麦228（川审麦2011001）、绵麦37（川审麦2004002）、绵麦42（川审麦2006002）

石麦14（冀审麦2004005号）、石麦15（冀审麦2005003、冀审麦2007009、国审麦2007017、国审麦2009025、津审麦

2010001、冀审麦2011005）、金禾9123（国审麦2008012、国审麦2012008）

远丰175（陕审麦2005006）

中育9号（豫审麦2004020）

兰天17（甘审麦20050011）、兰天24（甘审麦2009014）、中梁29（甘审麦2009013）

云麦52号（滇审麦200704）、云杂5号（滇审麦200401）

贵农18（黔审麦2007003）、贵农19号（黔审麦2007004）、贵农7号、安麦7号（黔审麦2010004）、贵农25（黔审麦2008002）、

贵农26（黔审麦2008003）、黔麦19号（黔审麦2011002）、丰优8号（黔审麦2007008）、丰优9号（黔审麦2008001）、丰优10

号（黔审麦2010003）、兴育823
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