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新疆伊犁州小麦条锈菌生理小种鉴定及毒性分析

刘　琦１，　陈　利１，　曾明昊１，　艾尼赛·赛米１，　马泽宇１，　马占鸿２

（１．新疆农业大学农学院，农林有害生物监测与安全防控重点实验室，乌鲁木齐　８３００５２；

２．中国农业大学植物保护学院植物病理学系，北京　１００１９３）

摘要　伊犁州是新疆小麦条锈病重灾区，对该地区开展小麦条锈菌生理小种监测意义重大。本研究通过对２０２０年

采自新疆伊犁４县的１４９份小麦条锈菌样品进行生理小种监测，以期明确该地区小麦条锈菌生理小种组成及毒性

情况。结果表明，共监测到２８个生理小种，其中ＣＹＲ３３、Ｓｕ１１１、Ｓｕ１１１２、ＣＹＲ３２及ＣＹＲ３４出现频率较高，分

别为１４．０９％，１２．７５％，８．０５％，８．０５％和７．３８％；水源１１类群为优势类群，出现频率高达４４．３０％。对抗条锈病基

因犢狉１、犢狉犃、犢狉３、犢狉６、犢狉犛狌、犢狉９的毒性频率均大于７０％，表明这些基因在伊犁州抗性基本丧失。新疆伊犁州４县

小麦条锈菌毒性多样性分析显示，Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数为０．３４，Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为０．５０，表明伊犁州条锈菌毒

性多样性水平较高，毒性组成丰富；小麦条锈菌毒性相似系数在０．９２～１．００，其中伊宁县和巩留县的样品遗传距离

最近，察布查尔县与其他３县样品遗传距离最远。因此，新疆伊犁州地区抗锈育种应以抗ＣＹＲ３３和Ｓｕ１１１为主，

兼顾抗Ｓｕ１１１２、ＣＹＲ３２和贵农２２类群中其他类型。另外不同县区应合理进行抗病基因布局，以期实现小麦条锈

病的区域间联合防治。
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ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻（Ｐｓｔ）引起的小麦条锈病是对我国小麦

危害最重的气传性真菌病害，也是新疆麦区重要病

害之一［１３］。该病害具有发生范围广、危害程度

重、大区流行等特点。病原菌营活体专性寄生，喜

冷凉，其无性孢子可高空远距离传播［４］。近些年

来，小麦条锈菌新的生理小种不断出现，我国小麦

品种抗病性渐渐丧失［５］。目前，防治小麦条锈病较

为经济有效的措施是选育和推广抗病品种［６７］。小

麦条锈菌生理小种具有高度变异特性，是造成病害

流行的主要因素，使得小麦品种的抗病性较易被新

毒性小种所克服而在３～５年内因抗性丧失而失去

利用价值［８］。２０世纪５０年代以来，我国有７～８

次大规模小麦品种更替，均是由于小麦品种对条锈

菌生理小种的抗病性丧失导致［９］。已有研究认为，

条锈菌在伊犁河谷地区海拔６６９ｍ可以顺利越夏、

越冬，完成周年循环，形成一个相对独立的流行

区系［１０］。

近年来，新疆维吾尔自治区伊犁州小麦条锈病

发生危害日趋严重，本研究通过广泛采集伊犁州小

麦条锈病样品，采用我国通用鉴别寄主对其进行生

理小种鉴定和毒性分析，以期能够掌握伊犁州小麦

条锈菌毒性组成，为指导新疆小麦抗病育种、品种合

理布局提供重要科学依据。

１　材料与方法

１．１　小麦条锈菌样品的采集

２０２０年５月采集新疆伊犁州小麦条锈菌样品

１４９份（表１）。采集初始发病样品（即锈孢子堆新鲜

饱满，病斑清晰的叶片），单独平放于采样袋内，记录

样本详细信息（采集地点、经纬度、海拔高度等），置

于实验室４℃干燥器中冷藏备用。

表１　２０２０年小麦条锈菌样品采集信息

犜犪犫犾犲１　犆狅犾犾犲犮狋犻狅狀犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊犳．狊狆．狋狉犻狋犻犮犻犻狀２０２０

编号

Ｃｏｄｅ

采集地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

样品数量／份

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

经纬度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ＆ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔高度／ｍ

Ａｌｔｉｔｕｄｅ

ＹＮ４４０ 伊宁县胡地亚于孜乡上胡地亚于孜村 １９ ８１°２６′２２″Ｅ，４３°５６′３９″Ｎ ６３９

ＹＮ４５１ 伊宁县巴依托海乡其格勒克麻扎村 ２４ ８１°４４′４２″Ｅ，４３°３８′２２″Ｎ ６８６

ＣＸ４５０ 察布查尔县扎库齐牛录乡纳尔浑村 １８ ８１°１４′０３″Ｅ，４３°４８′３６″Ｎ ６２８

ＧＬ４５３ 巩留县良繁场三队 ２６ ８２°１２′５４″Ｅ，４３°２８′０８″Ｎ ７７２

ＧＬ４５４ 巩留县巩留镇塔什干沙孜村 １７ ８２°１３′０８″Ｅ，４３°２７′５４″Ｎ ７７５

ＧＬ４５６ 巩留县塔斯托别乡塔斯托别村 ２３ ８２°０９′４０″Ｅ，４３°２８′２２″Ｎ ７７３

ＸＹ４６８ 新源县那拉提镇喀拉苏村 ２２ ８４°０５′４３″Ｅ，４３°１８′４８″Ｎ １４４８

总计　Ｔｏｔａｌ １４９ －

１．２　小麦条锈菌样品纯化与扩繁

１．２．１　小麦种植

小麦条锈菌的分离、扩繁与鉴定均在新疆农业

大学农学院人工气候室进行。于接种前１０～１５ｄ

种植感病小麦品种‘铭贤１６９’。挑选粒大饱满的种

子，均匀播种于装有营养土的小花盆（犱＝１０ｃｍ）中，

每盆约播１５粒，置于（１１．８±３）℃人工气候室培养

备用。

１．２．２　菌种活化

于接种前一天，用流水冲洗掉病叶表面的尘土

杂质，叶片正面向上平整地铺放于铺有湿润滤纸的

直径１０ｃｍ的培养皿底部，盖上培养皿盖，于４℃黑

暗条件下保湿８～１２ｈ。待产生鲜黄色夏孢子时，即

可用于接种。

１．２．３　接种

当小麦第１叶完全展开时接种小麦条锈菌。去

除叶片表面蜡质后，喷施０．０１％吐温８０水溶液，然

后挑取单个夏孢子堆转移至小麦叶片表面的液滴

上。接种完成后将花盆置于泡沫箱（相对湿度为

８０％）中黑暗保湿２４～３６ｈ，温度为（１１．８±３）℃。

随后转移至人工气候室内罩上玻璃罩继续培养，培

养条件为（１１．８±３）℃、Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥１２ｈ，光照强

度为８０００～１００００ｌｘ，约１０ｄ左右叶片出现潜

育斑。
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２０２２

１．２．４　菌种扩繁

接种后１５～２０ｄ，叶片表面逐渐产生夏孢子堆

后进行菌种收集及扩繁。用玻璃棒轻敲小麦叶片，

将夏孢子收集至离心管中，存于４℃干燥器中冷藏

备用。重复接种３～５次直至扩繁到１０～１５ｍｇ足

够用于生理小种鉴定的夏孢子量。

１．３　小麦条锈菌生理小种鉴定

１．３．１　小麦条锈菌鉴别寄主

以感病品种‘铭贤１６９’作为对照，采用中国通

用的１９个小麦条锈菌鉴别寄主品种对本研究采集

的小麦条锈菌生理小种进行鉴定。鉴别寄主及其所

含抗性基因如表２所示。

表２　鉴别寄主及其所携带的抗条锈基因

犜犪犫犾犲２　犇犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪犾犺狅狊狋犪狀犱犻狋狊狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊

编号

Ｃｏｄｅ

小麦品种

Ｗｈｅａｔｖａｒｉｅｔｙ

抗条锈基因

犢狉ｇｅｎｅ

编号

Ｃｏｄｅ

小麦品种

Ｗｈｅａｔｖａｒｉｅｔｙ

抗条锈基因

犢狉ｇｅｎｅ

Ｊ１ ＴｒｉｇｏＥｕｒｅｋａ 犢狉６ Ｊ１１ 丰产３号 犢狉１

Ｊ２ Ｆｕｌｈａｒｄ 犢狉＋ Ｊ１２ 洛夫林１３ 犢狉９

Ｊ３ 保春１２８ 犢狉＋ Ｊ１３ 抗引６５５ 犢狉１，犢狉犓狔１，犢狉犓狔２，犢狉犓狔３，犢狉犓狔４

Ｊ４ 南大１４２９ 犢狉＋ Ｊ１４ 水源１１ 犢狉犛狌

Ｊ５ 维尔 犢狉犞犻狉１，犢狉犞犻狉２，犢狉犞犻狉３，犢狉犞犻狉４ Ｊ１５ 中四 犢狉＋

Ｊ６ 阿勃 犢狉＋ Ｊ１６ 洛夫林１０ 犢狉９

Ｊ７ 早洋 犢狉＋ Ｊ１７ Ｈｙｂｒｉｄ４６ 犢狉３犫，犢狉４犫

Ｊ８ 阿夫 犢狉犃 Ｊ１８ 犜狉犻狋犻犮狌犿狊狆犲犾狋犪犪犾犫狌犿 犢狉５

Ｊ９ 丹麦１号 犢狉３ Ｊ１９ 贵农２２ 犢狉１０，犢狉２４，犢狉２６

Ｊ１０ 尤皮２号 犢狉犑狌１，犢狉犑狌２，犢狉犑狌３，犢狉犑狌４ Ｊ２０ 铭贤１６９ －

１．３．２　生理小种鉴定

待鉴别寄主麦苗长至１叶１心期用１０ｍＬ喷瓶

喷雾接菌。与扩繁接种方法相同，将纯化扩繁的菌

种接种于鉴别寄主小麦叶片上，待指示品种‘铭贤

１６９’充分发病后，逐叶调查并记载每个分离物在各

个鉴别寄主上的侵染型。侵染型分级按０、０；、１、２、

３、４共６级标准（表３）进行划分，其中０～２级为抗

病（Ｒ），３～４级为感病（Ｓ）。根据侵染型类型判定条

锈菌生理小种类型［１１］。

１．４　数据处理

毒性分析采用二元归类法，即抗病型（０～２级）

记作“０”，感病型（３～４级）记作“１”，每个寄主品种

作为一个毒性位点，基于简单的相似矩阵，利用

Ｐｏｐｇｅｎ１．３２软件计算毒性多态性位点数、多态性

位点百分率、有效等位基因数、Ｎｅｉ’ｓ基因多样性指

数、Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数、Ｎｅｉ’ｓ遗传距离，Ｎｅｉ’ｓ遗传

分化指数。根据Ｎｅｉ’ｓ遗传距离，用ＮＴｓｙｓ２．１０ｅ

软件对条锈菌群体进行聚类分析［１２］。

表３　小麦条锈病菌苗期侵染型分级标准

犜犪犫犾犲３　犛犮犪犾犲犪狀犱犻狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲狅犳狑犺犲犪狋狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋犪狋狊犲犲犱犾犻狀犵狊狋犪犵犲

侵染型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

级别

Ｓｃａｌｅ

症状描述

Ｓｙｍｐｔｏｍｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

抗病　Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ０ 叶上不产生任何可见的症状

０； 叶上产生小型枯死斑，不产生夏孢子堆

１ 叶上产生枯死条点或条斑，夏孢子堆很小，数目很少

２ 夏孢子堆小到中等大小，较少，其周围叶组织枯死或显著褪绿

感病　Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ３ 夏孢子堆较大、较多，其周围叶组织有褪绿现象

４ 夏孢子堆大而多，周围不褪绿

２　结果与分析

２．１　１４９个小麦条锈菌样品的生理小种鉴定结果

１４９份样品可明确归类为２８个生理小种类

型，并将其分为以下几个小种类群，其中毒性谱较

窄的古老小种有 ＣＹＲ１７、ＣＹＲ１８、ＣＹＲ２４和

ＣＹＲ２６；洛１０类群的小种有ＣＹＲ２８和洛１０２；

洛１３类群的生理小种有ＣＹＲ２９、洛１３２和洛１３

３；Ｈｙｂｒｉｄ４６类群的生理小种有ＣＹＲ３０、ＣＹＲ３１、

ＣＹＲ３２、Ｈｙ４、Ｈｙ７和Ｈｙ８；水源１１类群的生理

小种有Ｓｕ１１１、Ｓｕ１１２、Ｓｕ１１４、Ｓｕ１１７、Ｓｕ１１

８、Ｓｕ１１９、Ｓｕ１１１０、Ｓｕ１１１２、Ｓｕ１１１３和ＣＹＲ
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３３；贵农２２类群的生理小种有ＣＹＲ３４、贵２２１３ 和贵２２１４（表４）。

表４　２０２０年伊犁州小麦条锈菌生理小种鉴定结果

犜犪犫犾犲４　犘犺狔狊犻狅犾狅犵犻犮犪犾狉犪犮犲狅犳犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊犳．狊狆．狋狉犻狋犻犮犻犻犱犲狀狋犻犳犻犲犱犻狀犢犻犾犻狆狉犲犳犲犮狋狌狉犲犻狀２０２０

类群

Ｇｒｏｕｐ

生理小种

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅ

样品数量／个

Ｓａｍｐｌｅｑｕａｎｔｉｔｙ

小种频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｒａｃｅ

类群频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｇｒｏｕｐ

古老小种类群

Ａｎｃｉｅｎｔｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｒａｃｅｇｒｏｕｐ

ＣＹＲ１７ １ ０．６７ １０．０７

ＣＹＲ１８ ３ ２．０１

ＣＹＲ２４ ４ ２．６８

ＣＹＲ２６ ７ ４．７０

洛１０类群

Ｌｏｖｒｉｎ１０ｇｒｏｕｐ

ＣＹＲ２８ ２ １．３４ ７．３８

洛１０２ ９ ６．０４

洛１３类群

Ｌｏｖｒｉｎ１３ｇｒｏｕｐ

ＣＹＲ２９ ４ ２．６８ ６．０４

洛１３２ ４ ２．６８

洛１３３ １ ０．６７

Ｈｙｂｒｉｄ４６类群

Ｈｙｂｒｉｄ４６ｇｒｏｕｐ

ＣＹＲ３０ ６ ４．０３ １８．１２

ＣＹＲ３１ ６ ４．０３

ＣＹＲ３２ １２ ８．０５

Ｈｙ４ １ ０．６７

Ｈｙ７ １ ０．６７

Ｈｙ８ １ ０．６７

水源１１类群

Ｓｕｗｏｎ１１ｇｒｏｕｐ

Ｓｕ１１１ １９ １２．７５ ４４．３０

Ｓｕ１１２ １ ０．６７

Ｓｕ１１４ １ ０．６７

Ｓｕ１１７ ４ ２．６８

Ｓｕ１１８ ３ ２．０１

Ｓｕ１１９ ３ ２．０１

Ｓｕ１１１０ １ ０．６７

Ｓｕ１１１２ １２ ８．０５

Ｓｕ１１１３ １ ０．６７

ＣＹＲ３３ ２１ １４．０９

贵农２２类群

Ｇｕｉｎｏｎｇ２２ｇｒｏｕｐ

ＣＹＲ３４ １１ ７．３８ １４．０９

贵２２１３ ７ ４．７０

贵２２１４ ３ ２．０１

总计　Ｔｏｔａｌ １４９

２．２　致病类群分析

２０２０年新疆伊犁州监测到ＣＹＲ１７、ＣＹＲ１８、

ＣＹＲ２４、ＣＹＲ２６生理小种共１５份，占比１０．０７％；

洛１０类群１１份，占比７．３８％；洛１３类群９份，占比

６．０４％；Ｈｙｂｒｉｄ４６类群２７份，占比１８．１２％；水源

１１类群６６份，占比４４．３０％；贵农２２类群２１份，占

比１４．０９％（表４）。

监测结果表明，水源１１类群、Ｈｙｂｒｉｄ４６类群和

贵农２２类群是危害新疆伊犁州小麦生产的主要致

病类群，３个类群出现频率为７６．５１％。水源１１类

群出现频率最高，出现频率高达４４．３０％，为伊犁州

的优势致病类群。

２．３　小种类型分析

在Ｈｙｂｒｉｄ４６类群中，ＣＹＲ３２小种出现频率最

高，为８．０５％，是本类群中的优势小种；而ＣＹＲ３０

和ＣＹＲ３１出现频率均为４．０３％，呈现低频发生，不

再具备流行优势。

水源１１类群中，ＣＹＲ３３小种出现频率为

１４．０９％，为２０２０年监测到的该类群中及伊犁州所有

类群中出现频率最高的生理小种。且ＣＹＲ３３小种分

布范围广，在所监测的７个县（乡）中均被检出，由此

判定ＣＹＲ３３为新疆伊犁州小麦条锈菌优势生理小

种。其次是Ｓｕ１１１和Ｓｕ１１１２，出现频率为１２．７５％

和８．０５％，Ｓｕ１１２、Ｓｕ１１４、Ｓｕ１１７、Ｓｕ１１８、Ｓｕ１１９、

Ｓｕ１１１０、Ｓｕ１１１３出现频率在０．６７％～２．６８％。

贵农２２类群中，ＣＹＲ３４（贵农２２９）小种出现

频率为７．３８％，已上升为该类群中的优势小种，也

是目前公认致病力最强的生理小种，在１９个鉴别寄

主中，只对‘中四’和‘犜．狊狆犲犾狋犪犪犾犫狌犿’无毒力，是值

得关注和警惕的生理小种。
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２．４　毒性频率分析

由毒性频率分析结果（表５）可知，１４９个条锈

菌样品对２０种抗条锈基因均具有毒性，毒性频率

为１４．０９％～８７．２５％，表明该地区条锈菌群体的

毒性基因类型多样。小麦条锈菌在携带抗条锈基

因犢狉１、犢狉犃、犢狉３、犢狉６、犢狉犛狌、犢狉９的载体品种上的

毒性频率为８７．２５％、８６．５８％、８３．８９％、８３．８９％、

７２．４８％、７３．１５％，均大于７０％，表明这些抗性基

因在伊犁州基本失效；而在携带抗条锈基因

犢狉犞犻狉１、犢狉犞犻狉２、犢狉犞犻狉３、犢狉犞犻狉４（‘维尔’），犢狉犑狌１、

犢狉犑狌２、犢狉犑狌３、犢狉犑狌４（‘尤皮Ⅱ’），犢狉犓狔１、犢狉犓狔２、

犢狉犓狔、犢狉犓狔４（‘抗引６５５’），犢狉３犫、犢狉４犫（‘Ｈｙｂｉｒｉｄ

４６’），犢狉１０、犢狉２４、犢狉２６（‘贵农２２’）载体品种上

的 毒 性 频 率 为 ５１．６８％、４１．６１％、４０．９４％、

３０．２０％、１４．０９％，是抗病育种时值得关注的抗

性基因。

表５　１４９个小麦条锈菌样品的毒性基因及毒性频率

犜犪犫犾犲５　犞犻狉狌犾犲狀犮犲犵犲狀犲狊犪狀犱狏犻狉狌犾犲狀犮犲犳狉犲狇狌犲狀犮犻犲狊狅犳１４９犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊犳．狊狆．狋狉犻狋犻犮犻犻狊狅犾犪狋犲狊

鉴别寄主

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｈｏｓｔ

抗条锈基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅ

毒性频率／％

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｖｉｒｕｌｅｎｃｅ

丰产３　Ｆｅｎｇｃｈａｎ３ 犢狉１ ８７．２５

阿夫　Ｆｕｎｏ 犢狉犃 ８６．５８

ＴｒｉｇｏＥｕｒｅｋａ 犢狉６ ８３．８９

丹麦１　Ｄａｎｉｓｈ１ 犢狉３ ８３．８９

洛夫林１０　Ｌｏｖｒｉｎ１０ 犢狉９ ７３．１５

水源１１　Ｓｕｗｏｎ１１ 犢狉犛狌 ７２．４８

洛夫林１３　Ｌｏｖｒｉｎ１３ 犢狉９ ５６．３８

维尔　Ｖｉｒｇｉｌｉｏ 犢狉犞犻狉１，犢狉犞犻狉２，犢狉犞犻狉３，犢狉犞犻狉４ ５１．６８

尤皮Ⅱ　ＪｕｂｉｌｅｊｉｎａⅡ 犢狉犑狌１，犢狉犑狌２，犢狉犑狌３，犢狉犑狌４ ４１．６１

抗引６５５　Ｋａｎｇｙｉｎ６５５ 犢狉犓狔１，犢狉犓狔２，犢狉犓狔３，犢狉犓狔４ ４０．９４

Ｈｙｂｒｉｄ４６ 犢狉３犫，犢狉４犫 ３０．２０

贵农２２　Ｇｕｉｎｏｎｇ２２ 犢狉１０，犢狉２４，犢狉２６ １４．０９

２．５　小麦条锈菌毒性多样性分析

２．５．１　小麦条锈菌毒性多样性

对伊犁州２０２０年小麦条锈菌群体毒性多样性

参数进行统计分析发现（表６），在物种水平上，多态

性位点数为１７个，多态性位点占比８９．４７％；Ｎｅｉ’ｓ

遗传多样性指数为０．３４；Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数为

０．５０；表明整体多态性水平较高。在群体水平上，等

位基因数为１．７９～１．８９；有效等位基因数分布于

１．５７～１．６４；Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数为０．３２～０．３４，

平均０．３３；Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为０．４７～０．４９，平均

０．４８；多态性位点数为１５～１７，平均为１６；多态性位

点占比７８．９５％～８９．４７％，平均８４．２１％。由Ｎｅｉ’ｓ

遗传多样性指数和Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数可知，伊犁州

４县条锈菌毒性多样性水平差异不显著。

表６　２０２０年伊犁州小麦条锈菌群体毒性多样性指数１
）

犜犪犫犾犲６　犞犻狉狌犾犲狀犮犲犱犻狏犲狉狊犻狋狔狆犪狉犪犿犲狋犲狉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．狋狉犻狋犻犮犻狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀犢犻犾犻狆狉犲犳犲犮狋狌狉犲犻狀２０２０

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数／个

Ｓａｍｐｌｅｑｕａｎｔｉｔｙ
犖犪 犖犲 犎 犐 犖犘 犘／％

伊宁县　Ｙｉｎｉｎｇ ４３ １．８４ １．５７ ０．３２ ０．４７ １６ ８４．２１

察布查尔县　Ｑａｐｑａｌ １７ １．７９ １．６４ ０．３４ ０．４９ １５ ７８．９５

巩留县　Ｇｏｎｇｌｉｕ ６６ １．８９ １．５９ ０．３３ ０．４９ １７ ８９．４７

新源县　Ｘｉｎｙｕａｎ ２３ １．８４ １．６１ ０．３３ ０．４８ １６ ８４．２１

群体水平　Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｅｖｅｌ ３７．２５ １．８４ １．６０ ０．３３ ０．４８ １６ ８４．２１

物种水平　Ｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌ １４９．００ １．８９ １．６２ ０．３４ ０．５０ １７ ８９．４７

　１）群体水平为各群体样本数的平均值，物种水平为总样本数。犖犪：观察等位基因数；犖犲：有效等位基因数；犎：Ｎｅｉ’ｓ（１９７３）基因多样性指数；

犐：Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数；犖犘：多态性位点数；犘：多态性位点百分率。

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｅｖｅｌｗａｓｔｈｅａｖｅｒａｇｅｏｆｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ，ａｎｄｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌｗａｓｔｈｅｔｏｔａｌｓａｍｐｌｅｓｏｆａｌｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．犖犪：Ｏｂ

ｓｅｒｖｅｄｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ；犖犲：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ；犎：Ｎｅｉ’ｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ；犐：Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ；犖犘：Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ；犘：Ｐｅｒｃｅｎｔｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ．

２．５．２　小麦条锈菌不同群体间遗传相似性分析

由表７可知，２０２０年伊宁县和巩留县小麦条锈

菌的Ｎｅｉ’ｓ遗传一致度（ＧＩ＝０．９９２５）及遗传距离

（ＧＤ＝０．００７５）最近。在群体水平上，２０２０年伊犁

·８１３·



４８卷第５期 刘琦等：新疆伊犁州小麦条锈菌生理小种鉴定及毒性分析

州小麦条锈菌的遗传距离为０．００７５～０．０７８９（＜

０．１０），Ｎｅｉ’ｓ遗传一致度为０．９２４１～０．９９２５（＞

０．９０），表明４县小麦条锈菌间的遗传距离较近，群

体毒性结构相似。

表７　２０２０年伊犁州小麦条锈菌４个群体间遗传

距离和犖犲犻’狊遗传一致度１
）

犜犪犫犾犲７　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱犵犲狀犲狋犻犮犮狅狀狊犻狊狋犲狀犮狔犪犿狅狀犵

犳狅狌狉狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀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

犻狀犢犻犾犻狆狉犲犳犲犮狋狌狉犲犻狀２０２０

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

伊宁

Ｙｉｎｉｎｇ

察布查尔

Ｑａｐｑａｌ

巩留

Ｇｏｎｇｌｉｕ

新源

Ｘｉｎｙｕａｎ

伊宁　Ｙｉｎｉｎｇ ０．９２４９ ０．９９２５ ０．９８１５

察布查尔　Ｑａｐｑａｌ ０．０７８１ ０．９２４１ ０．９６７１

巩留　Ｇｏｎｇｌｉｕ ０．００７５ ０．０７８９ ０．９８１５

新源　Ｘｉｎｙｕａｎ ０．０１８７ ０．０３３４ ０．０１８７

　１）对角线上方为 Ｎｅｉ’ｓ遗传一致度（ＧＩ），下方为为遗传距离

（ＧＤ）。

ＤａｔａａｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｗａｓｔｈｅＮｅｉ’ｓｇｅｎｅｔｉｃｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ（ＧＩ）

ａｎｄｂｅｌｏｗｗａｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ＧＤ）．

对伊犁州不同小麦条锈菌群体毒性相似性进行

聚类分析发现（图１），２０２０年４个小麦条锈菌群体的

毒性相似系数在０．９２～１．００，说明整体毒性相似系数

较高，毒性多态性不显著，遗传距离较近，毒性结构相

似。当种群之间相似系数阈值为０．９９时，伊宁和巩

留群体聚为一类，其毒性相似程度最高；在相似系数

阈值为０．９６时，察布查尔群体与其他群体聚在不同

分支，表明其与其他各县条锈菌毒性相似程度最低。

图１　２０２０年伊犁州小麦条锈菌群体毒性聚类分析树状图

犉犻犵．１　犞犻狉狌犾犲狀犮犲犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳狋犺犲犘狌犮犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊

犳．狊狆．狋狉犻狋犻犮犻狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀犻狀犢犻犾犻狆狉犲犳犲犮狋狌狉犲犻狀２０２０

　

３　结论与讨论

小麦条锈菌生理小种毒性变异是导致小麦品种

抗锈性丧失的主要原因［１２１３］。了解小麦条锈菌群体

毒性结构，监测生理小种毒性变异是预测小麦条锈

病发生流行、小麦品种抗条锈寿命及抗病育种的重

要前提，能为小麦条锈病的有效防治提供理论依据。

王付平［１４］的研究表明，新疆条锈菌群体遗传多样性

丰富，不同地域群体不存在遗传分化，相似度较高。

在新疆没有监测到贵农２２类群的生理小种。李伟

华等［１５］的研究表明，伊犁河谷地区小麦条锈菌主要

致病类群为Ｈｙｂｒｉｄ４６类群、水源１１类群、贵农２２

类群，出 现 频 率 分 别 为 ３１．２５％、２２．９２％ 和

１８．７５％，但其样品均采自新源县，具有地缘局限性。

贾秋珍等［１６］２０１７年至２０１８年对采自甘肃省不同生

态区的５７２份小麦条锈菌样品进行生理小种鉴定及

监测，发现主要致病类群为贵农２２类群，主要流行

小种为ＣＹＲ３４生理小种，且出现频率稳定；而本研

究结果显示，在新疆，贵农２２类群出现频率为

１４．０９％，ＣＹＲ３４生理小种出现频率为７．３８％，这

两个类群（小种）在新疆虽不占主导地位，但出现频

率逐步提升，表明相对于甘肃而言，新疆小麦条锈菌

毒性变异速率较慢，可能与新疆推广的小麦品种抗

性或者新疆条锈菌有性生殖阶段的作用或者地理隔

离及气候因素有关，需要进一步深入分析。

本研究采集的小麦条锈菌样品分布于伊犁州４

县７地，主要致病类群为水源１１类群、Ｈｙｂｒｉｄ４６类

群和贵农２２类群，出现频率分别为４４．３０％、

１８．１２％和１４．０９％。伊犁州小麦条锈菌毒性多态

性较为丰富，在物种水平上多态性位点达１７个，多

态性位点百分率达８９．４７％；Ｎｅｉ’ｓ遗传多样性指数

及Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数说明伊犁州小麦条锈菌群体毒

性多样性水平较高，群体间毒性相似系数较高。

各群体间的地理距离与其毒性多态性并无显著

相关性。例如，伊宁县与巩留县相距较远，但是聚类

图显示两地小麦条锈菌的毒性结构相同；伊宁县与

察布查尔县地理位置相邻，但二者毒性结构并不相

似。可能受采集样本量及样点的地理环境、小麦品

种布局、种植面积的影响，也可能受到小麦条锈菌自

身的寄生适合度的影响。本研究只针对伊犁州部分

县市的小麦条锈菌生理小种进行了详细鉴定，采样

范围仍相对局限，在以后的研究中应扩大取样范围

并形成持续动态的监测。
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