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摘要　小麦条锈病是长期威胁我国小麦生产安全的重要气传病害。由于病原菌（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）群体毒性结构高度变异，我国小麦条锈病防治工作经常面临严峻挑战。培育和广泛利用抗病品种是防治

小麦条锈病最为经济有效的措施。因此，鉴定抗源和探究持久抗病基因型的遗传模式能为抗病育种提供抗病新

基因和理论指导，具有重要意义。我国部分持久抗条锈病的小麦品种和新育成抗病品系的抗性遗传特点尚未明

确，本研究中以这些抗病品种或品系作父本，高感病品种‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’或‘铭贤１６９’作为母本进行有性杂交，构

建遗传群体，在成株期利用条锈菌优势小种ＣＹＲ３２进行接种鉴定，分析其抗病性遗传组分及遗传特点。在１０个

持久抗条锈病品种中，多数品种（８个）由１对或２对隐性遗传基因控制；６个新育成抗病品系中，多数（４个）含有

单个抗病基因，隐性或显性遗传偏向性不明显。因此，隐性遗传抗病基因在持久抗条锈病品种中发挥更重要的

作用。另外，新育成品系‘ＷＪ１０９７’对ＣＹＲ３２号小种具有慢条锈性特点，可作为新抗源用于小麦品种选育。
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　　小麦条锈病是由条形柄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）侵染引起的真菌

病害，主要危害小麦叶部，也能侵染叶鞘、麦芒和颖

片。它是典型的跨大区流行性气传病害，病原菌群

体的毒性变异频率高，可随高空气流远距离传播［１］。

全球各小麦栽培区域均有条锈病发生，但在我国条

锈病危害尤为严重，严重威胁着我国粮食生产安

全。由于条锈菌新优势小种不断产生，主栽品种抗

病基因较单一，遗传背景较为相似，导致新审定的

小麦品种大面积推广应用几年后便会“丧失”抗条

锈性，不仅缩短了品种有效使用期限，还极易引起

条锈病大流行［２］。最新出现的条锈菌ＣＹＲ３４小种

已克服了犢狉１０、犢狉２４和犢狉２６等已知抗病基因，是

目前毒性谱最宽、毒性最强的小种，能侵染大部分

绵麦系、绵农系、蜀麦系、川育系、川麦系、兰天系、

天选系、中梁系、洮字系和小偃系等我国西北和西

南麦区小麦主栽品种，可能在今后一段时间内仍将

是主要优势小种之一［３］。其他品种如洛类衍生系、

Ｓｕ１１系、阿夫系、陇鉴系和繁６衍生系等大批品种

也对ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３优势小种感病
［４］。选育并

广泛使用持久抗病品种是防治小麦条锈病最经济

有效的措施［５９］。目前多数已知抗条锈病基因已被

病原菌克服，故需要不断发掘新的抗病基因并引入

育种体系，是实现主栽品种中抗病基因多样化和持

久抗病性的有效途径。作物品种的持久抗病性为

现代育种指明了一个延缓抗性丧失的育种新方

向［１０１１］，特别是对于持久稳定控制小麦条锈病尤

为重要。

抗病基因的遗传特点及互作模式决定基因的功

能和持久性。我国部分利用多年的小麦种质资源至

今仍保持稳定的抗条锈性，是重要的抗源材料，但其

对当前条锈菌流行小种ＣＹＲ３２的抗性遗传模式尚

不清楚。本研究中分析具有稳定抗条锈性的１０个

代表性品种（‘新洛８号’‘长武１３１’‘陕优２２５’

‘Ｌｉｂｅｌｌｕｌａ’‘宁９１４４’‘京农７９１３’‘平原５０’‘西农

１３７６’‘济南１３号’和‘武都白茧儿’）
［５］和近年育成

的６个新品系（‘ＷＪ１０１５２’‘ＷＪ１４９’‘ＷＪ０９２２’

‘ＷＪ１０２４’‘ＷＪ１０８３’和‘ＷＪ１０９７’）的遗传组分和

遗传模式，初步明确这些品种的基本遗传特点，为发

掘抗病新基因提供材料，对进一步丰富我国小麦抗

条锈病基因资源具有重要的理论意义和潜在的应用

价值。

１　材料与方法

１．１　材料

具有持久稳定抗条锈病的小麦品种及新育成的

抗病品系（表１）作为抗病基因供体父本，感病材料

‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’和‘铭贤１６９’作为感病受体母本，采

用常规有性杂交方法配制组合，获得Ｆ１代杂交种，

经自交和回交分别得到Ｆ２和ＢＣ１代种子。利用条

锈菌小种ＣＹＲ３２的单孢菌系在成株期进行田间接

种鉴定，遗传分析群体及亲本的抗病性。

１．２　成株期抗病鉴定方法

将构建群体的亲本，Ｆ１、Ｆ２ 和ＢＣ１ 代材料播种

于中国农业科学院植物保护研究所廊坊试验基地抗

病鉴定圃，小区行长３ｍ。亲本播种１行，Ｆ１和ＢＣ１

播种２行，Ｆ２群体播种２０行，每行播种３０粒种子。

小区四周种植感病品种‘铭贤１６９’作为诱发行。采
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表１　小麦抗条锈病品种的基本信息

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犪狉狔犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲狉犲狊犻狊狋犪狀狋狑犺犲犪狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊狋狅狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋

品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙｎａｍｅ

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

抗条锈病特点

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ犘狊狋

育成年份

Ｒｅｌｅａｓｅｙｅａｒ

新洛８号Ｘｉｎｌｕｏ８ 内乡５号／阿勃 高抗 １９７９

长武１３１Ｃｈａｎｇｗｕ１３１ （７０１４５／中苏６８）／Ｆ１６７１ 高抗 １９８９

陕优２２５Ｓｈａａｎｙｏｕ２２５ 小偃６号／ＮＳ２７６１ 高抗 １９９２

Ｌｉｂｅｌｌｕｌａ Ｔｅｖｅｒｅ／Ｇｉｕｌｉａｎｉ∥ＳａｎＰａｓｔｏｒｅ 高抗 １９６３

宁９１４４Ｎｉｎｇ９１４４ 扬麦５号／扬麦６号 中抗 １９９６

京农７９１３Ｊｉｎｇｎｏｎｇ７９１３ 芒白７号／洛夫林１０ 中抗 １９８９

平原５０Ｐｉｎｇｙｕａｎ５０　 地方品种 高抗 —

西农１３７６Ｘｉｎｏｎｇ１３７６ 西农８４Ｇ６／比１６ 高抗 １９９５

济南１３号Ｊｉｎａｎ１３ 阿勃／辉县红∥欧柔白 中抗 １９７７

武都白茧儿 Ｗｕｄｕｂａｉｊｉａｎｅｒ 地方品种 高抗 —

ＷＪ１０１５２ — 高抗 ２０１０

ＷＪ１４９（川１１１４５）ＷＪ１４９（Ｃｈｕａｎ１１１４５） ０１３５７０／Ｒ１３８ 高抗 ２０１４

ＷＪ０９２２（华２４５９）ＷＪ０９２２（Ｈｕａ２４５９） （鄂恩１号／华９５１５）∥（加引１７８／川农６２８０） 中抗 ２００９

ＷＪ１０２４（镇０５１８５）ＷＪ１０２４（Ｚｈｅｎ０５１８５） 苏麦６号／９７Ｇ５９ 中抗 ２０１０

ＷＪ１０８３（ＹＢ６６１８０） 太谷核不育／济９３５０３１ 高抗 ２０１０

ＷＪ１０９７（冀麦６７９）ＷＪ１０９７（Ｊｉｍａｉ６７９） 冀１０６６／藁９４１１ 慢锈 ２０１０

用小麦条锈菌小种ＣＹＲ３２的单孢菌系接种用于抗

病性鉴定。于４月上旬田间喷雾接种诱发行‘铭贤

１６９’，接种前对待接种的诱发行浇水。在三角瓶中

配制条锈菌夏孢子悬浮液母液（含０．０２５％ 吐温

２０），稀释后在气温较低的傍晚（低于１８℃）喷雾接

种诱发行，接种后用塑料薄膜覆盖保湿过夜［１３］。接

种后应及时浇水，保证地面潮湿，促进条锈菌再侵染

传播扩散。在５月下旬，当感病对照‘铭贤１６９’发

病充分，上部叶片病害严重度达８０％以上时进行抗

病性调查，间隔１周后进行第２次调查。成株期侵

染型调查采用“０～４”级共划分为６级的基本标准，即

０、０；、１、２、３和４，并用“＋”和“－”进一步详细划分为

１２级
［１４］，调查倒数第２叶、倒数第３叶和旗叶的侵染

型及严重度。依据双亲，Ｆ１、Ｆ２及ＢＣ１代植株侵染型

级别及各级侵染型的株数划分抗感类型，计算卡方

（χ
２）值，根据Ｆ１代植株抗病表型以及ＢＣ１代植株和

Ｆ２代群体抗感分离情况进行遗传统计分析。

２　结果与分析

２．１　抗性持久的种质资源抗条锈病遗传分析

对一些已经验证的具有持久稳定抗条锈病特点

的品种进行遗传分析结果显示，‘济南１３号’‘京农

７９１３’‘宁９１４４’‘平原５０’‘西农１３６７’和‘Ｌｉｂｅｌｌｕ

ｌａ’对ＣＹＲ３２小种的抗病性均由２对隐性基因控

制，‘长武１３１’由１对隐性基因控制，‘陕优２２５’由

１对显性基因和１对隐性基因互补作用控制，‘新洛

８号’和‘武都白茧儿’对条锈病抗性分别由１对和

２对显性基因控制。１０个抗性老品种中，８个品种对

ＣＹＲ３２小种的抗性受隐性遗传基因控制，同时有８个

品种对ＣＹＲ３２小种的抗性受２对基因控制。因此，

多数抗性持久稳定的品种对ＣＹＲ３２小种抗病性由

１对或２对隐性遗传抗病基因控制（表２，表４）。

２．２　新育成小麦品系的抗条锈病遗传分析

对新育成的６个小麦品系遗传分析结果显示，

‘ＷＪ１０１５２’和‘ＷＪ１４９’对供试菌系的抗条锈性均

由１对主效显性基因控制，‘ＷＪ０９２２’和‘ＷＪ１０２４’

抗条锈性受１对主效隐性基因控制，‘ＷＪ１０８３’抗

条锈性由２对显性基因互补作用控制，‘ＷＪ１０９７’

的抗条锈性由２对隐性基因重叠或独立作用控制。

因此，３个新育成品系对ＣＹＲ３２小种的抗病性受隐

性遗传基因控制，另外３个新育成品系对ＣＹＲ３２小

种的抗性受显性遗传基因控制；４个新育成品系的

抗病性由１对主效基因控制，其他２个品系由２对

基因调控（表３，表４）。因此，供试新育成品种对

ＣＹＲ３２生理小种的抗性主要受单基因控制，抗病基

因显性或隐性遗传特点的偏向性不明显。

３　讨论

根据病害发生和流行特点以及流行区域的生态

气候条件差异，可将我国小麦条锈病流行区划分为

８个主要区域
［１２］，其中甘肃天水、陇南以及四川西北

部是条锈菌关键的越夏区和主要的秋季菌源地，也
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表４　持久抗性小麦品种及新育成品系抗条锈病遗传规律分析

犜犪犫犾犲４　犌犲狀犲狋犻犮狆犪狋狋犲狉狀狊狅犳狋犺犲狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狅犳犱狌狉犪犫犾犲狉犲狊犻狊狋犪狀狋狑犺犲犪狋狏犪狉犻犲狋犻犲狊犪狀犱狀犲狑犾犻狀犲狊犱犲狏犲犾狅狆犲犱狉犲犮犲狀狋犾狔

品（系）种名称

Ｎａｍｅｏｆｖａｒｉｅｔｙｏｒｌｉｎｅ

侵染型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

严重度

Ｓｅｖｅｒｉｔｙ

抗病基因数量及显隐性

犚ｇｅｎｅ（ｓ）ａｎｄ

ｄｏｍｉｎｅｎｔ／ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ

遗传互作模式

Ｇｅｎｅｔｉｃａｎｄ

ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅｍｏｄｅｌ

新洛８号Ｘｉｎｌｕｏ８ ０； ５ １对，显性 独立

长武１３１Ｃｈａｎｇｗｕ１３１ ０； ５ １对，隐性 独立

陕优２２５Ｓｈａａｎｙｏｕ２２５ ０； ５ １对显１对隐 互补

Ｌｉｂｅｌｌｕｌａ ０； １ ２对，隐性 重叠或独立

宁９１４４Ｎｉｎｇ９１４４ １ １ ２对，隐性 重叠或独立

京农７９１３Ｊｉｎｇｎｏｎｇ７９１３ ２－ ５ ２对，隐性 重叠或独立

平原５０Ｐｉｎｇｙｕａｎ５０ ０； １ ２对，隐性 重叠或独立

西农１３７６Ｘｉｎｏｎｇ１３７６ ０； １ ２对，隐性 重叠或独立

济南１３号Ｊｉｎａｎ１３ １ １０ ２对，隐性 重叠或独立

武都白茧儿 Ｗｕｄｕｂａｉｊｉａｎｅｒ ０； ０ ２对，显性 重叠或独立

ＷＪ１０１５２ ０； １ １对，显性 独立

ＷＪ１４９（川１１１４５）ＷＪ１４９（Ｃｈｕａｎ１１１４５） ０； １ １对，显性 独立

ＷＪ０９２２（华２４５９）ＷＪ０９２２（Ｈｕａ２４５９） ２ ５ １对，隐性 独立

ＷＪ１０２４（镇０５１８５）ＷＪ１０２４（Ｚｈｅｎ０５１８５） ２ １０ １对，隐性 独立

ＷＪ１０８３（ＹＢ６６１８０） ０； １ ２对，显性 互补

ＷＪ１０９７（冀麦６７９）ＷＪ１０９７（Ｊｉｍａｉ６７９） ３ ５ ２对，隐性 重叠或独立

是病原菌的冬繁区域。病原菌群体在局部生态区连

续侵染和大量扩繁非常有利于突变个体的存活。另

外，流行区自然环境条件的多样性极大增加了条锈

菌群体毒性变异频率。目前生产上主栽品种中抗病

基因过度单一化增加了对病原菌群体毒性变异定向

选择的压力，从而加速新致病类型的产生及其大规

模流行，引发条锈病大规模流行，造成了严重的经济

损失［１３］。因此，发掘具有抗病谱宽而且抗性持久稳

定的新基因位点、培育抗性持久稳定的新品种是有

效防控条锈病首选措施。另外，抗性持久稳定的小

麦基因型有利于延缓条锈菌毒性变异进程，减少经

济损失。因此，分析抗源材料的遗传组成及其遗传

特点可对培育抗性持久稳定的新品种提供重要的参

考信息［１４１５］。

本研究中对具有抗性稳定持久的小麦品种和近

年来选育的抗条锈病新品系进行遗传组分和遗传特

点分析，并比较这两类材料的抗条锈病遗传特点差

异。例如１０个抗性稳定持久的小麦老品种中，多数

品种对ＣＹＲ３２小种的抗性是由隐性遗传基因控制，

而且其中８个品种抗条锈病至少由２对主效基因控

制（表２，表４）；４个新育成品系的抗病性由１对主效

基因控制，其他２个品系由２对基因调控（表３，表

４）；而新育成品种对ＣＹＲ３２生理小种的抗病性主要

受单个主效基因控制，显性或隐性遗传的偏向性不

突出（表３，表４）。对条锈病抗性持久稳定的小麦基

因型的遗传分析表明，这类材料具有主效抗病基因

多为隐性遗传而且含有２对或多对主效抗病基因的

特点，与我国抗条锈病地方品种的遗传特点相似，如

‘小红芒’对ＣＹＲ３２小种的成株抗条锈性是由１对

隐性基因控制［１６］，‘红疙瘩’和‘疙瘩糙’对ＣＹＲ３２

小种的抗性分别由３对隐性互补基因和１对隐性基

因控制［１７１８］。农家品种具有丰富的抗条锈等位基

因，其群体遗传多样性水平较高［１９］。目前多数抗性

持久稳定的品种是从农家品种经多代系选或杂交改

良后再经系选方式获得，其抗条锈基因遗传组成及

遗传特点对农家品种具有一定的继承性。

犿犾狅是隐性遗传的持久抗病基因的范例，已在

欧洲及世界其他大麦种植区域广泛应用多年，特别

是在欧洲利用该基因已基本控制了白粉病的发生和

流行［２０］。这些自然突变的隐性遗传抗病基因可能

是丧失功能的感病因子的等位位点，目前正在从麦

族及其他作物中鉴定出这类隐性遗传基因［２１］。大

麦广谱抗秆锈病基因狉狆犵４
［２２］以及水稻抗稻瘟菌多

个生理小种的抗病基因狆犻２１
［２３］等隐性遗传基因都

具有抗性持久稳定的特点。相对于隐性遗传抗病基

因，显性遗传的抗病基因更易被克服从而丧失

抗性［２４］。

此外，在对条锈菌ＣＹＲ３２小种成株期抗病性鉴

·０４１·
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定中发现，‘ＷＪ１０９７’侵染型为３型，严重度为５％，

具有高侵染型、低严重度和产孢量少的典型慢条锈

性抗性特点［２５］。慢条锈性作为小麦成株期一种特

殊的抗病类型，对病原菌毒性变异的选择压力较小，

也可以降低病害所造成的经济损失［２６］。因此，慢条

锈品种‘ＷＪ１０９７’可作为抗性品种选育的重要种质

资源。同时应该注意的是，小麦慢条锈品种的抗病

性受环境影响较大，其抗病性的研究可能因鉴定地

区、鉴定年份的不同而有所差别［２７］。所以，对慢条

锈品种的研究应以多地、多年的大量数据为基础。

此外，在病原菌的自然选择压力条件下，具有持久抗

性特点的地方品种及少数人工选育的品种中抗病基

因隐性遗传方式与抗条锈病持久稳定性之间的关联

性，还有待进一步深入研究。
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