
　!"#$% &'(#)*#'$ #,- 犘犾犪狀狋犘狉狅狋犲犮狋犻狅狀

收稿日期：　２０１８ ０２０５　　　修订日期：　２０１８ ０２ ２４
基金项目：　国家重点研发计划（２０１６ＹＦＤ０３００７０５）；国家自然科学基金（３１３７１８８４，３１６１１１３００３９，３１８７１９０６）；国家现代农业产业技术体系

建设专项（ＣＡＲＳ３）
 通信作者 Ｅｍａｉｌ：ｔｇｌｉｕ＠ｉｐｐｃａａｓ．ｃｎ

黄淮麦区３４个小麦主栽品种（系）抗条锈病基因推导
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摘要　为明确黄淮麦区小麦主栽品种抗条锈病基因组成，选用来自国内外的１５个条锈菌菌株和２１个以ＡｖｏｃｅｔＳ

为遗传背景的小麦抗条锈病近等基因系，对我国黄淮麦区３４个小麦主栽品种（系）进行苗期抗条锈病基因推导，并

结合系谱分析明确其抗条锈病基因携带情况。结果表明，犢狉３、犢狉４、犢狉８、犢狉９、犢狉１７、犢狉２６、犢狉２７、犢狉３０、犢狉犃、犢狉犛狆、犢狉犛犽

分别以单基因或基因组合的形式存在于１９个小麦品种中，犢狉９比例最高，占２９．４％，‘泰农１８’等９份品种仅含一

个抗条锈病基因，‘山农４８３’等１０份品种含多个已知或未知基因，其余品种含有未知基因。该结果将为黄淮麦区

小麦品种的合理布局提供依据。
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　　小麦条锈病是由禾谷丙锈菌小麦专化型犘狌犮

犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻（犘狊狋）引起的一种世界

性小麦真菌病害，病害流行年份导致小麦严重减产

乃至绝收。我国是小麦条锈病发生面积最大、危害

损失最重的产麦国家［１］，新中国成立以来先后发生

了９次小麦条锈病大流行，其中有４次分别造成小

麦产量损失６００万、３２０万、１８０万和１３０万ｔ
［２］。条

锈菌毒性的不断变异和单个抗性基因的过度使用是

造成小麦条锈病大暴发的主要原因［３］，选育并合理

运用多基因聚合的广谱持久抗病良种是防治小麦条

锈病最经济、环保和有效的方法［４］。

基因对基因学说的提出为小麦抗病基因遗传研



２０１９

究奠定了良好基础［５］，Ｄｕｂｉｎ等
［６］总结了６条关于

小麦抗条锈病基因推导的基本原则，为该理论在小

麦抗条锈病基因推导领域的应用提供了重要指导。

基因推导克服了传统方法配置杂交组合和遗传分析

等费时费力的弊端，一般在４～８周就能得到有用的

遗传信息，是摸清品种的抗病基因组成的有效手段。

我国众多学者先后运用已知基因载体品种与条锈菌

的互作关系推导出了部分小麦品种的抗条锈病主效

基因，为抗条锈病基因的合理布局提供了理论依据。

张玉薇等［７］推导了２００６－２０１０年国家审定的７５个

小麦品种的抗条锈病基因，认为多数品种含有已知

或未知抗条锈病基因，其中含犢狉１、犢狉２、犢狉３、犢狉９等基

因的品种所占比例最高。王吐虹等［８］推导了我国条

锈菌菌源地甘肃南部４０个小麦生产品种的抗条锈病

基因，发现主要以犢狉９、犢狉２４和犢狉２６基因为主。

２００９年在我国四川首次出现了对重要小麦抗条

锈病基因犢狉２６和犢狉１０具有联合毒性的新条锈菌致

病类群Ｇ２２（代号Ｖ２６）
［９］。２０１６年该致病类群中流

行频率最高的Ｇ２２９致病类型被正式命名为ＣＹＲ３４

号生理小种［１０］，ＣＹＲ３４具有超越ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３

成为我国第一优势小种的趋势［１１］，严重威胁我国小麦

生产安全。黄淮麦区是我国小麦的主产区，摸清当前

黄淮麦区小麦主栽品种的抗条锈病基因组成情况，及

时调整小麦品种布局，预防小麦条锈病的大范围暴发

成为需要解决的首要问题。基于此，我们对目前我国

黄淮麦区３４份小麦主栽品种进行了抗条锈病基因推

导，旨在为这些品种合理布局提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　材料

供试小麦为我国黄淮麦区３４个小麦主栽品种

（表１），由山东农业大学作物生物学国家重点实验

室提供；２１个以ＡｖｏｃｅｔＳ为背景的小麦抗条锈近

等基因系，即‘ＡｖｏｃｅｔＳ’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉１’、‘Ａｖ

ｏｃｅｔＳ／犢狉３’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉４’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／

犢狉５’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉６’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉７’、‘Ａｖｏ

ｃｅｔＳ／犢狉８’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉９’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／

犢狉１０’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉１５’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉１７’、

‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉２４’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉２５’、‘Ａｖｏｃｅｔ

Ｓ／犢狉２６’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉２７’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉３０’、

‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉３２’、‘ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉犃’、‘Ａｖｏｃｅｔ

Ｓ／犢狉犛狆’、ＡｖｏｃｅｔＳ／犢狉犛犽’由澳大利亚悉尼大学

植物育种研究所培育，中国农业科学院植物保护研

究所收集、繁殖、保存；对照品种‘铭贤１６９’由中国

农业科学院植物保护研究所收集、繁殖、保存。

供试的１５个条锈菌生理小种中，来自国外的８

个，即６６Ｅ７４（ＤＫ）、９８Ｅ２６（ＤＫ）、６６Ｅ１０（ＤＫ）、６６Ｅ１５４

（ＤＫ）、８６Ｅ９０（ＵＫ）、７０Ｅ７２（ＤＫ）、１１４Ｅ２６（ＤＫ）、９８Ｅ９０

（ＤＫ）；来自国内的７个，即６６Ｅ２６、７２Ｅ６６、７０Ｅ１０、

１１１Ｅ２３９（ＣＹＲ３２）、１１１Ｅ２２２（ＣＹＲ３３）、１２７Ｅ２５５（ＣＹＲ３４）、

６３Ｅ２５４（Ｇ２２１４），所有菌种均由中国农业科学院植

物保护研究所麦类真菌病害研究室保存。

表１　黄淮麦区３４个小麦品种（系）

犜犪犫犾犲１　３４犠犺犲犪狋犮狌犾狋犻狏犪狉狊（犾犻狀犲狊）狅犳犎狌犪狀犵犺狌犪犻狑犺犲犪狋狉犲犵犻狅狀狌狊犲犱犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

序号

Ｎｏ．

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

序号

Ｎｏ．

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

１ 泰山２３ 烟８８１４１４／８７６１６１ １８ 山农４８３ 衍生自‘矮孟牛’

２ 烟农２３号 烟１０６１／鲁麦１４ １９ 川３５０５０ ／

３ 唐麦８号 中麦９号／／／昌农９２１∥北京１４号／抗引６５５ ２０ 济麦２２ 临远７０６９／鲁麦１４∥９３５１０６

４ 豫麦４９ 百农７９１∥温选１号／郑州７６１／３／６５（１４）３／抗锈辉县红 ２１ 临优１４５ 临汾５０６４／陕优２２５

５ 豫麦５４
百农８７１７／３／［（偃大７２６２９５２／石８２５５９４）Ｆ１∥百农

８４４０４６１］Ｆ２
２２ 新麦１６ 郑州８９１／内乡８２Ｃ６／豫麦２号

６ 周９９２３３ ／ ２３ 新麦１８ （Ｃ６／新乡３５７７）Ｆ３ｄｌｓ／新麦９号

７ 小偃２１６ （郑引４号／小偃９６×７７５１）／小偃１０７∥兰考９０６ ２４ 新麦２６ 新麦９４０８／济南１７

８ 西农８５ ／ ２５ 郑麦９０２３
｛（小偃６号／西农６５）∥［８３（２）３－

３／８４（１４）４３］｝Ｆ３／陕２１３

９ ＡＮ３（初９４）／ ２６ 烟９９６０３ ／

１０ 德选１号 ／ ２７ 澳大利亚红麦 ／

１１ 昌乐５号 济南４号变株 ２８ 加拿大超强筋麦 ／

１２ 晋麦３３号 耐雪／５０２７∥０３６／／／７６１２９５／／／／卫东７号／向阳４号 ２９ 蓝５８ 普通小麦／长穗偃麦草

１３ 品资旱９９２ ／ ３０ ＡＮ２（珍珠绿） ／

１４ 平阳２９８ ／ ３１ 山农８３５５ 鲁麦２２号／自育材料２８６
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４５卷第１期 黄亮等：黄淮麦区３４个小麦主栽品种（系）抗条锈病基因推导

续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

序号

Ｎｏ．

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

序号

Ｎｏ．

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

１５ 泰农１８ 莱州１３７／烟３６９７ ３２ 河农４１９８ 河农３２６／＃４０９∥河农９４３４２

１６ ＬＳ３２８３ 莱州１３７／烟３６９７∥临麦６号 ３３ 中优９５０７ 中作８１３１１衍生系

１７ 山农２５ Ｊ１６９７（Ｌ１５６／莱州１３７）∥烟１９３３／陕８２２９ ３４ 临旱８２２ ／

１．２　方法

将所有小麦品系成套播种于２０ｃｍ×３０ｃｍ的

塑料盒中，用３０孔的模板打穴，按照编号将近等基

因系和待测小麦品种催芽后依次播种于穴内，每穴

６～８粒，覆土、浇水、盖膜，置于育苗间内培养，２～

３ｄ后待所有小麦发芽后揭去薄膜，继续培养３～

４ｄ，待小麦第一片叶完全展开时分生理小种进行

人工接菌。接种采用刘太国等［１２］的方法：每１０ｍｇ
条锈菌新鲜夏孢子加１ｍＬ矿物油（Ｓｏｌｔｒｏｌ１７０）

配制孢子悬浮液，随后均匀喷洒在小麦叶片上，４

～６ｈ后待矿物油完全晾干，将０．００１％吐温水溶

液均匀喷洒在叶片表面，放入洗净的接种桶中盖上

薄膜，置于保湿间（黑暗、１０℃），保湿２４ｈ后取出，

人工温室（１４～１８℃，光照１６ｈ／ｄ）培养１５ｄ，待对

照品种‘铭贤１６９’和‘ＡｖｏｃｅｔＳ’完全发病后调

查。按照０～９级
［１３］标准进行调查，即０～６为低

侵染型，７～９为高侵染型。根据基因对基因学说

和Ｄｕｂｉｎ等
［６］提出的６条基因推导原则，比较所有

参试条锈菌生理小种对待测品种和近等基因系的

侵染型，并参考系谱分析待测品种携带的抗条锈病

基因。

２　结果与分析

由表２、表３结果看出，‘初９４’、‘德选１号’、

‘昌乐５号’、‘品资旱９９２、’‘泰农１８’、‘ＬＳ３２８３’、

‘山农２５’等与犢狉９抗谱一致，推测这７个品种含有

犢狉９基因。‘小偃２１６’含有犢狉９和其他抗性基因。

犢狉４仅对菌株６３Ｅ２５４（Ｇ２２１４）具有抗性，‘豫麦４９’

含有犢狉４，‘豫麦５４’含有犢狉４和其他抗性基因。‘山

农４８３’和‘川３５０５０’含有犢狉９、犢狉４和其他抗性基

因。‘唐麦８号’可能含有犢狉犃和犢狉犛狆。‘烟农２３’

可能含有犢狉３、犢狉８和犢狉１７基因，‘泰山２３’可能含

有犢狉８、犢狉３０、犢狉犃、犢狉犛犽，‘西农８５’可能含有犢狉８、

犢狉１７、犢狉犛犽，‘晋麦３３’可能含有犢狉２７、犢狉犃、犢狉犛狆，

‘周９９２３３’可能含有犢狉２６，‘平阳２９８’可能含有

犢狉犃 和其他抗性基因。另外，‘济麦２２’、‘临优

１４５’、‘新麦１６’、‘新麦１８’、‘新麦２６’、‘郑麦

９０２３’、‘烟９９６０３’、‘澳大利亚红麦’、‘加拿大超强

筋麦’、‘蓝５８’、‘ＡＮ２（珍珠绿）’、‘山农８３５５’、‘河

农４１９８’、‘中优９５０７’、‘临旱８２２’等１５个品种与供

试的已知基因的抗谱均不一致，推测这些品种可能

含有供试基因之外的其他抗性基因。

表２　１５个条锈菌生理小种与２１个近等基因系相互作用的反应型１
）

犜犪犫犾犲２　犐狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲狊狅犳２１犢狉狀犲犪狉犻狊狅犵犲狀犻犮犾犻狀犲狊犻狀狅犮狌犾犪狋犲犱狑犻狋犺１５狆犪狋犺狅狋狔狆犲狊狅犳犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊犳．狊狆．狋狉犻狋犻犮犻

品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ

反应型　Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

６６Ｅ７４ ９８Ｅ２６ ６６Ｅ１０６６Ｅ１５４８６Ｅ９０ ７０Ｅ７２１１４Ｅ２６９８Ｅ９０ ６６Ｅ２６ ７２Ｅ６６ ７０Ｅ１０１２７Ｅ２５５６３Ｅ２５４１１１Ｅ２３９１１１Ｅ２２２

ＡＶＳ／犢狉１ １ １ ２ ５ ２ ３ １ ２ １ １ １ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉３ ７ ６ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ３ ７ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉４ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ８ ４ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉５ ２ １ １ ０ １ ２ １ １ １ ０ ０ ２ ０ ０ １

ＡＶＳ／犢狉６ ７ ７ ７ ７ ５ ３ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉７ ７ ７ ７ ７ ７ ４ ８ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉８ ７ ７ ６ ７ ７ ４ ７ ７ ７ ５ ７ ８ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉９ ３ １ ５ ５ ０ １ ３ ０ １ ０ １ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉１０ ３ ２ ０ ０ １ １ ７ １ １ １ １ ７ ７ ４ ４

ＡＶＳ／犢狉１５ ２ １ １ ５ ０ ７ ４ １ ２ １ ２ ０ ０ ２ ０

ＡＶＳ／犢狉１７ １ ７ ７ ７ ５ ７ ２ ６ ５ ４ ７ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉２４ ３ ３ ７ ２ ５ １ ２ ２ １ ２ ２ ７ ７ ４ ４

ＡＶＳ／犢狉２５ ３ ７ ２ １ １ １ ７ ７ ４ １ ３ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉２６ １ ２ ４ １ ５ ２ ４ ３ １ ２ ３ ８ ８ ０ ２

ＡＶＳ／犢狉２７ ７ ７ ７ ７ ６ ６ ７ ６ ７ ５ ７ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉３０ ７ ７ ７ ７ ５ ７ ７ ７ ７ ６ ５ ７ ７ ４ ４

ＡＶＳ／犢狉３２ ３ ４ ６ ５ ６ ２ １ ４ １ ６ ７ ７ ７ ７ ０

ＡＶＳ／犢狉犃 ７ ７ ７ ７ ７ ７ ２ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７
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续表２　犜犪犫犾犲２（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ

反应型　Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

６６Ｅ７４ ９８Ｅ２６ ６６Ｅ１０６６Ｅ１５４８６Ｅ９０ ７０Ｅ７２１１４Ｅ２６９８Ｅ９０ ６６Ｅ２６ ７２Ｅ６６ ７０Ｅ１０１２７Ｅ２５５６３Ｅ２５４１１１Ｅ２３９１１１Ｅ２２２

ＡＶＳ／犢狉犛狆 ４ １ ６ ２ １ １ ７ ５ ３ ６ ２ ７ ７ ７ ７

ＡＶＳ／犢狉犛犽 ５ ６ ７ ５ ６ ７ ７ ７ ３ ３ ７ ８ ７ ７ ７

ＡＶＳ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ８ ８

铭贤１６９ ７ ８ ８ ８ ７ ７ ７ ８ ７ ８ ７ ８ ８ ８ ７

　１）０：不产生任何病症；１：产生少量坏死和／或褪绿斑点，不产生夏孢子；２：产生较大坏死和／或褪绿病斑并连接成片，不产生夏孢子；３：产生大
片坏死和／或褪绿病斑并连成片，有很少夏孢子堆；４：产生大量成片坏死和／或褪绿病斑，有少量小型夏孢子堆；５：叶片坏死和／或褪绿，较
少量小型夏孢子堆；６：叶片坏死和／或褪绿，中等大小夏孢子堆；７：叶片坏死和／或褪绿，较多中等大小夏孢子堆；８：叶片稍有褪绿，大量大
型夏孢子堆；９：叶片无坏死或褪绿，大量大型夏孢子堆。下同。

０：Ｎｏｖｉｓｉｂｌｅｓｉｇｎｓｏｒｓｙｍｐｔｏｍ；１：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｆｌｅｃｋｓ，ｎｏｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；２：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ｎｏ
ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；３：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ｔｒａｃｅｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；４：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ｌｉｇｈｔｓｐｏｒ
ｕｌａｔｉｏｎ；５：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａｔｅｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；６：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ｍｏｄｅｒ
ａｔｅｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；７：Ｎｅｃｒｏｔｉｃａｎｄ／ｏｒｃｈｌｏｒｏｔｉｃｂｌｏｔｃｈｅｓｏｒｓｔｒｉｐｅｓ，ａｂｕｎｄａｎｔｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；８：Ｃｈｌｏｒｏｓｉｓｂｅｈｉｎｄｓｐｏｒｕｌａｔｉｎｇａｒｅａ，ａｂｕｎｄａｎｔ
ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ；９：Ｎｏｎｅｃｒｏｓｉｓｏｒｃｈｌｏｒｏｓｉｓ，ａｂｕｎｄａｎｔｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

表３　１５个条锈菌生理小种与３４个小麦品种相互作用的反应型和推导的基因

犜犪犫犾犲３　犐狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲狊犲狓狆狉犲狊狊犲犱犫狔犻狀狋犲狉犪犮狋犻狅狀狅犳１５狋犲狊狋犲犱狆犪狋犺狅狋狔狆犲狊狅犳犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊犳．狊狆．

狋狉犻狋犻犮犻犪狀犱３４狋犲狊狋犲犱犮狌犾狋犻狏犪狉狊犪狀犱狆狅狊狋狌犾犪狋犲犱犢狉犵犲狀犲狊

品种名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ

反应型　Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

６６Ｅ７４９８Ｅ２６６６Ｅ１０６６Ｅ１５４８６Ｅ９０７０Ｅ７２１１４Ｅ２６９８Ｅ９０６６Ｅ２６７２Ｅ６６７０Ｅ１０１２７Ｅ２５５６３Ｅ２５４１１１Ｅ２３９１１１Ｅ２２２

携带基因

Ｐｏｓｔｕｌａｔｅｄ犢狉ｇｅｎｅ

泰山２３ ５ ６ ６ ３ ６ １ ４ ７ ２ ３ ５ ２ ７ ５ ４ 犢狉８、犢狉３０、犢狉犃、犢狉犛犽

烟农２３号 ２ ６ ３ ７ ５ ６ ２ ６ ４ ６ ７ ７ ７ ８ ７ 犢狉３、犢狉８、犢狉１７

唐麦８号 ４ ３ ５ ３ １ ３ ３ ２ ２ ２ ４ ８ ７ ７ ７ 犢狉犃、犢狉犛狆

豫麦４９ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ４ ８ ７ 犢狉４

豫麦５４ ３ ０ １ ４ ５ ０ １ ４ １ ０ ０ ７ ４ ６ ４ 犢狉４＋

周９９２３３ １ １ ０ １ ６ ４ ０ ０ １ ３ １ ７ ７ ０ ２ 犢狉２６

小偃２１６ １ １ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ １ ０ ７ ７ ７ ７ 犢狉９＋

西农８５ ６ ４ ５ ５ ６ ３ ３ ５ ３ ４ ７ ７ ７ ７ ７ 犢狉８、犢狉１７、犢狉狊犽

ＡＮ３（初９４） ４ ３ ２ ２ ４ ５ １ ２ ０ ４ ３ ７ ７ ７ ７ 犢狉９

德选１号 ６ ４ ２ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ８ ７ ８ ７ 犢狉９

昌乐５号 ４ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ７ ７ ８ ７ 犢狉９

晋麦３３号 ４ １ ０ ２ １ ４ １ ０ ３ １ ３ ７ ７ ６ ７ 犢狉２７、犢狉犃、犢狉犛狆

品资旱９９ ２ ４ １ １ ６ １ ４ ０ １ ２ ５ １ ７ ７ ７ ７ 犢狉９

平阳２９８ ０ １ １ ２ １ １ １ １ ３ １ １ ５ ７ ７ ２ 犢狉犃＋

泰农１８ １ １ ０ ６ １ ０ １ １ １ ０ １ ７ ７ ７ ７ 犢狉９

ＬＳ３２８３ ５ ０ ０ ６ １ ０ １ １ １ ５ １ ７ ７ ７ ７ 犢狉９

山农２５ ０ １ ０ ６ １ １ １ １ １ １ １ ８ ７ ７ ７ 犢狉９

山农４８３ ０ ０ ０ ６ ０ ０ ０ ０ １ ０ ０ ７ ０ ７ ７ 犢狉４、犢狉９＋

川３５０５０ ０ ０ １ ０ ０ ０ ０ ０ １ １ ０ ７ ０ ７ ７ 犢狉９、犢狉４＋

济麦２２ ０ ０ ０ ６ ０ ５ １ ０ ６ ６ ０ ４ ７ ７ ４

临优１４５ ７ ７ ７ ７ ７ １ ７ ７ ６ ７ ５ ７ ７ ０ ０

新麦１６ １ ２ ５ ７ ５ ３ ２ ３ ５ １ ３ ３ ７ ７ ０

新麦１８ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ５ ７ ７ ２

新麦２６ ７ ６ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ７ ６ ５ ６ ７ ０ ２

郑麦９０２３ ７ ３ ７ ６ ４ ６ ７ ５ ４ ６ ７ ７ ７ ７ ６

烟９９６０３ ６ １ ４ ７ １ ４ １ １ １ ５ １ ８ ７ ７ ７

澳大利亚红麦 ４ ５ ６ ６ ５ ６ ３ ２ ４ ５ ３ ７ ７ ７ ７

加拿大超强筋麦 ５ ７ ６ ７ ６ ３ ７ ６ ５ ６ ４ ７ ４ ７ ７

蓝５８ ５ １ ３ ３ ６ ２ ３ ７ ７ ０ ５ ８ ７ ７ ７

ＡＮ２（珍珠绿） ４ ３ ３ ４ ２ ４ ４ ３ ２ １ １ ４ ７ ７ ５

山农８３５５ ５ ５ ３ ５ ５ ５ ２ ４ ３ ５ ２ ７ ７ ７ ０

河农４１９８ ７ ７ ７ ６ ５ ５ ７ ６ ４ ５ ７ ７ ８ ５ ４

中优９５０７ ５ １ ０ ３ １ ３ ２ １ ０ ７ １ ７ ６ ７ ７

临旱８２２ ４ １ ０ ２ １ １ ２ ２ １ １ ２ ５ ７ ７ ７

３　讨论

本研究结果显示，从参试的３４份小麦品种中共

推导出１１个基因，这些基因以单基因或基因组合的

形式存在于１９个小麦品种中，部分品种间抗病谱存

在细微差异，其中１０个品种携带犢狉９，３个品种携带

犢狉８，携带犢狉４和犢狉犃的品种各４份，携带犢狉１７、犢狉犛狆

和犢狉犛犽的品种各２份，携带犢狉３、犢狉２６、犢狉２７和犢狉３０
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基因的品种各１份。其中仅含１个基因的品种共９

份，含一个及以上已知或未知基因的共１０份，有１５

个品种未能推导出含有已知基因但对部分小种依然

具有较高的抗性，其抗性可能是由其他抗性基因决

定的。

犢狉９对ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３、ＣＹＲ３４、Ｇ２２１４表现感

病，对其余的参试菌株表现抗病，在所有参试的３４份

小麦中犢狉９基因所占的比例最高，达到了２９．４％，其

原因是犢狉９基因位于小麦１ＢＬ／１ＲＳ易位系上，该易

位系具有抗病性、丰产性和稳产性，于２０世纪后期

引入我国并在生产中大量使用［１４］，所以我国目前的

小麦品种大多含有该易位系。黄亮等［１５］、李敏州

等［１６］的研究结果中犢狉９基因的含量均超过３０％，与

本研究结果基本保持一致。根据系谱分析发现，‘泰

农１８’（莱州１３７／烟３６９７）、‘ＬＳ３２８３’（莱州１３７／烟

３６９７∥临麦６号）、‘山农２５’［Ｊ１６９７（Ｌ１５６／莱州

１３７）∥烟１９３３／陕８２２９］３个品种均具有‘莱州

１３７’的血统，且‘莱州１３７’为‘洛夫林１０’和‘洛夫林

１３’的衍生品种，带有小麦１ＢＬ／１ＲＳ易位系
［１５］，所

以推测它们的犢狉９基因来自于‘莱州１３７’；‘山农

４８３’为‘矮孟牛’的衍生品种，而‘矮孟牛’为亲本‘牛

朱特’的子１代，所以推测‘山农４８３’的犢狉９基因来

源于‘牛朱特’；‘小偃２１６’［（郑引４号／小偃９６×

７７５１）／小偃１０７∥兰考９０６］具有 ‘兰考９０６’的遗

传背景，‘兰考９０６’又名‘豫麦６６’，是通过小麦细胞

工程选育的具有六倍体小黑麦血统的高产品系，所

以推测‘小偃２１６’的犢狉９基因源自于‘兰考９０６’。

黄淮麦区是我国的主要产麦区，小麦的种植面

积和产量分别占全国的４５％和５１％
［１７］，享有我国

“粮仓”的美誉，小麦条锈病是该地区小麦生产的主

要病害之一，每年都有不同程度的发生，影响小麦产

量和品质。本试验参试品种‘郑麦９０２３’（｛（小偃６

号／西农６５）∥［８３（２）３３／８４（１４）４３］｝Ｆ３／陕２１３）和

‘济麦２２’（临远７０６９／鲁麦１４∥９３５１０６）是黄淮麦区

重要的主推品种，每年的种植面积均领先其他小麦

品种，虽然本试验在这两个品种中并没有推导出已

知抗性基因，但是研究发现这两个品种对部分参试

菌株具有较好的抗性，初步认为这两个品种可能含

有其他未检测到的抗条锈病基因，‘济麦２２’具有

‘鲁麦１４’的血统，研究表明‘鲁麦１４’含有未知抗条

锈基因［１８］，所以‘济麦２２’的未知抗条锈基因可能来

自‘鲁麦１４’。

植物的抗病性并不只是单基因遗传控制，更多

的是基因间相互作用的结果，基因间的相互作用会

造成抗病性互补、累加等优势［１９］。基因间相互作用

现象在本试验中也有体现，例如本试验的供试品种

‘山农４８３’，聚合了抗条锈病基因犢狉９和犢狉４之后兼

具了两个基因的抗性，使‘山农４８３’的抗性增强、抗性

谱扩宽，这样的现象在其他学者的研究中也有体现，

如聚合了抗条锈基因犢狉１、犢狉２、犢狉９、犢狉３２的持久抗性

品种‘Ｓａｖａｎｎａｈ’抗性得到了明显的提高
［２０］。所以在

育种过程中将多个抗条锈基因聚合到同一小麦品种

中是增强抗病性、拓宽抗病谱的有效途径。

需要引起重视的是，参试的３４份小麦品种对我

国当前流行的条锈菌生理小种ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３、

ＣＹＲ３４以及条锈菌致病类型Ｇ２２１４大多表现感

病，这意味着我国黄淮麦区将持续受到小麦条锈病

的威胁，在品种布局时应尽量考虑周全，将条锈病造

成的危害降到最低。

本研究虽然采用基因推导的方法推测了参试品

种的抗条锈病基因，但是受含抗条锈近等基因系的

品种数量和小麦条锈菌的致病性等的限制，部分品

种依然无法推导出可能的抗性基因，并且部分参试

品种未能查到相应的系谱，影响了试验结果的准确

性。所以在使用基因推导方法确定抗病基因时，应

尽量多地使用已知基因载体品种和毒性差异更显著

的致病菌生理小种，并且使用的菌株应涵盖更多毒

性谱，在条件允许的情况下可使用分子标记、等位性

测验等手段进行验证，从而提高试验结果的准确度。
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