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摘要　小麦条锈病是小麦生产上重要的气传叶部病害。不断发掘和利用新抗源是持续控制条锈病流行危害的重要基

础研究工作。‘老白麦’是我国小麦农家品种，对我国当前主要流行小种和致病类型均表现为高抗水平。本研究采用

常规杂交分析方法，对‘老白麦’及其与感病品种‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’的杂交后代在成株期和苗期分别接种ＣＹＲ３２号小种和

ＣＹＲ３３号小种，进行抗条锈性鉴定和统计分析。结果表明，‘老白麦’对ＣＹＲ３３号小种在苗期和成株期均表现近免疫，

其全生育期抗条锈性由１对显性基因控制；对ＣＹＲ３２号小种在成株期表现近免疫，苗期表现高感，成株抗条锈性由１

对显性基因控制，属细胞核遗传。研究结果表明‘老白麦’至少含有２对显性抗病基因，分别控制‘老白麦’对ＣＹＲ３３

号小种的全生育期抗性和对ＣＹＲ３２号小种的成株抗性。基因推导分析认为‘老白麦’对ＣＹＲ３３的全生育期抗性基

因可能为未知新基因。建议在抗病育种中加以有效合理利用，促进小麦品种中抗病基因多样化布局。

关键词　条锈病；　抗病性；　遗传分析；　基因推导
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４３卷第６期 郭继元等：中国小麦农家品种‘老白麦’抗条锈性遗传分析

　　小麦条锈病是由条形柄锈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Ｅｒｉｋｓｓ．侵染引起的世界性真菌病

害，发生频繁，危害严重［１］。中国是世界上小麦条锈

病最大的流行区，每年都有不同程度的发生，造成严

重经济损失［２］。自２０世纪５０年代以来，曾发生１５

次条锈病中度以上流行，其中１９５０、１９６４、１９９０、

２００２年４次全国大流行，使小麦分别减产６０亿、３２

亿、２６．５亿、１３亿ｋｇ
［３］。研究和实践表明，培育和种

植抗锈良种是防治小麦条锈病最经济、安全又环境友

好的方法。但由于抗源单一化利用和条锈菌高度变

异性，新的致病类型和毒性小种的产生与发展，致使

小麦品种丧失原有的抗病性。２０世纪５０年代至９０

年代，导致全国范围内７次大的抗病品种更替
［４］，之

后ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３的出现与发展又使一大批生产

品种相继丧失抗病性。因此，不断发掘利用新抗源是

持续控制条锈病流行危害的重要基础研究工作。

小麦农家品种是人们长期生产实践积累下来的

生产品种，虽然绝大多数被当前生产品种所代替，但

因其含有丰富的抗病性和抗逆性基因资源备受育种

家的重视，特别是作为条锈病的重要抗源［５７］。目前

国内外对农家品种抗条锈性遗传研究已有大量报

道，研究发现，‘白老芒麦’对Ｓｕ１１的抗性由１对显

性和２对隐性互补基因控制
［８］，‘红麦’（‘京２７４７’）

对ＣＹＲ１９的抗性由１对显性基因控制
［９］，‘赤壳’

（‘苏１９００’）对ＣＹＲ３２的抗性由１对显性基因控

制［１０］，‘换香头’、‘白麦（１３）’和‘白麦（２１）’成株抗

性均由１个隐性基因控制
［１１］，‘老芒麦’对Ｓｕ１１和

ＣＹＲ３２的抗性均由２对显性基因控制
［１２］，‘红锁条’

对ＣＹＲ３１和ＣＹＲ３２抗病性均由２对隐性独立或重

叠基因控制［１３］。‘老白麦’是我国小麦农家品种，具

有良好的成株期抗条锈性，但其抗病性遗传基础尚

不清楚。明确其抗条锈病基因组成及遗传和抗性特

点，可促进抗源的有效合理利用，进一步提高抗病基

因多样性，为小麦条锈病的持续控制提供抗病基因

资源。

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　供试品种

‘老白麦’是我国通过长期系选而成的小麦农家

品种，来源于甘肃甘谷，具有较好的抗条锈性；感病

品种‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’，至今尚未发现有抗条锈病基

因。采用常规杂交方法，以‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’为母本或

父本分别与抗病品种‘老白麦’杂交和自交，分别获

正交和反交的Ｆ１、Ｆ２代材料（群体）。

１．１．２　供试菌系

ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３的单孢菌系，为中国小麦条

锈菌当前主要流行小种，在感病品种‘铭贤１６９’上

繁殖，并经中国小麦条锈菌鉴别寄主鉴定后备用。

基因推导所用菌系来自国内外２５个毒性谱不同的

条锈菌系，即６６Ｅ２、３Ｅ６、６６Ｅ０、６４Ｅ０、９６Ｅ０、３Ｅ４８、

０Ｅ３２、３２Ｅ０、６７Ｅ１６、１Ｅ３２、１１４Ｅ２１０、１Ｅ２８、８Ｅ１３２、

２Ｅ１８０、９８Ｅ１６、３Ｅ１０８、２Ｅ６６、７０Ｅ２、２Ｅ８０、２Ｅ６４、

２Ｅ０、４２Ｅ０、３Ｅ１２８、３Ｅ０、３４Ｅ０。以上材料均由中国

农业科学院植物保护研究所麦类真菌病害研究组

提供。

１．２　试验方法

１．２．１　苗期抗病性鉴定

在中国农业科学院植物保护研究所人工气候室

内（温度昼１４～１８℃／夜１０～１２℃，光周期Ｌ∥Ｄ＝

１４ｈ∥１０ｈ，光照强度６０００ｌｘ，ＲＨ７５％）进行。将

‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’和‘老白麦’及其杂交后代播于直径

９ｃｍ的花盆中，双亲播种３０粒，Ｆ１代各播种２０粒，

Ｆ２代群体播种３００粒，每盆播种１０粒。出苗后待

第一片叶完全展开时用扫抹法分别接种ＣＹＲ３２和

ＣＹＲ３３，在１０℃的黑暗接种间内保湿２４ｈ，然后转

移到人工气候室中潜育发病，接菌后待‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ

２９’充分发病，调查记载侵染型。侵染型采用“０４”

型常规六级标准［１］。

１．２．２　成株期抗病性鉴定

于２０１１年－２０１３年在中国农业科学院植物保

护研究所廊坊基地ＣＹＲ３２鉴定病圃进行。采用等

行距条播方式，行距０．３ｍ，行长２．０ｍ，每行播种

２０粒，双亲各播种１行，Ｆ１代播种２行，正反交Ｆ２

代群体均播种３００粒。每畦两端分别播种２行‘铭

贤１６９’作为保护行，试验小区周围播种１行‘铭贤

１６９’作诱发行。选用条锈菌流行小种ＣＹＲ３２于４

月上旬在田间喷雾接种感病品种‘铭贤１６９’作诱发

行，在５月下旬当感病对照品种‘铭贤１６９’发病严

重度达到８０％以上时，分别调查记载供试材料的旗

叶和倒二叶的侵染型。侵染型采用“０ ４”型常规六

级标准［１］。

１．２．３　基因推导分析

１９７３年Ｂｒｏｗｄｅｒ
［１４］依据Ｆ１ｏｒ的基因对基因理
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２０１７

论［１５］提出了初步的抗病基因推导方法。Ｄｕｂｉｎ
［１６］进

一步完善了该方法，并指出根据寄主和病原相互作

用产生的高低反应型和系谱分析相结合进行基因推

导，同时提出六条基本原则。本研究利用来自国内

外２５个毒性谱不同条锈菌单孢菌系，以３０个小麦

抗条锈病单基因系或已知基因载体品系作为标准品

系，对供试品种进行抗性鉴定，比较分析供试品种与

标准品系相对应的侵染型组合，分析供试品种的抗

性谱及其所携带的抗条锈基因（组合）。

２　结果与分析

２．１　苗期和成株期抗条锈性评价

‘老白麦’在苗期和成株期分别接种条锈菌单孢

菌系ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３进行抗性鉴定。结果显示，

‘老白麦’对ＣＹＲ３３在苗期和成株期均表现近免疫，

侵染型为０；型；对ＣＹＲ３２在成株期表现近免疫，侵

染型为０型，而苗期表现高感，侵染型为４型。表明

‘老白麦’对ＣＹＲ３３具有全生育期抗性，对ＣＹＲ３２

具有成株抗性。感病亲本‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’对ＣＹＲ３２

和ＣＹＲ３３在苗期和成株期均表现高感，侵染型为

４型。

２．２　苗期和成株期抗条锈性遗传分析

２．２．１　对ＣＹＲ３２的成株期抗条锈性遗传分析

由表１结果看出，‘老白麦’表现抗病，侵染型为

０型，‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’表现感病，侵染型为４型，Ｆ１代

表现抗病，侵染型０型，Ｆ２代群体发生了抗感分离。

根据双亲及杂交后代侵染型级别及各级侵染型的数

目，将０～２型划为抗病类型，３～４型划为感病类

型。在其２６５株的正交Ｆ２代群体中，抗病株和感病

株分别为２０４株和６１株，经χ
２检验，符合由１对显

性基因控制的理论比例（χ
２｛３∶１｝＝０．５５４７，０．３０≤

犘≤０．５０）；在其２７３株反交的Ｆ２代群体中，抗病株

和感病株分别为２１０株和６３株，经χ
２检验，也符合

由１对显性基因控制的理论比例（χ
２｛３∶１｝＝０．５３８５，

０．３０≤犘≤０．５０）。表明‘老白麦’对ＣＹＲ３２的成株抗

病性由１对显性基因控制，属细胞核遗传。

表１　‘老白麦’及杂交后代在成株期对犆犢犚３２的抗性遗传分析

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狑犺犲犪狋犾犪狀犱狉犪犮犲‘犔犪狅犫犪犻犿犪犻’犪狀犱狋犺犲犻狉狅犳犳狊狆狉犻狀犵狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犪狋犪犱狌犾狋狊狋犪犵犲狋狅

犆犢犚３２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

亲本及组合

Ｐａｒｅｎｔｓ＆ｃｒｏｓｓｅｓ

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

侵染型Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

０ ０； １ ２ ３ ４

理论比例

Ｅｘｐｅｃｔｅｄｒａｔｉｏ
χ
２ 犘

Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９ 犘１ ２６

老白麦 犘２ ３９

Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９／老白麦
犉１ １２

犉２ １６７ ２０ １１ ６ ３０ ３１ ３Ｒ∶１Ｓ ０．５５４７ ０．３０～０．５０

老白麦／Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９ 犉２ １７１ １８ １４ ７ ３１ ３２ ３Ｒ∶１Ｓ ０．５３８５ ０．３０～０．５０

２．２．２　对ＣＹＲ３３的抗条锈性遗传分析

由表２结果看出，抗病亲本‘老白麦’对ＣＹＲ３３

表现近免疫，侵染型为０；型，‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’表现高

感，侵染型为４型，Ｆ１代表现抗病，侵染型为０；型，

Ｆ２代群体发生了抗感分离。根据双亲及杂交后代

侵染型级别及各级侵染型的数目，将０～２型划为抗

病类型，３～４型划为感病类型。在其２８２株Ｆ２代群

体中，抗病株和感病株分别为２２０株和６２株，经χ
２检

验，符合由１对显性基因控制的理论比例（χ
２｛３∶１｝＝

１．３６６４，０．２０≤犘≤０．３０）。表明‘老白麦’对

ＣＹＲ３３的全生育期抗性由１对显性基因控制。

表２　‘老白麦’及杂交后代在苗期对条锈菌系犆犢犚３３的遗传分析

犜犪犫犾犲２　犌犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狑犺犲犪狋犾犪狀犱狉犪犮犲‘犔犪狅犫犪犻犿犪犻’犪狀犱狋犺犲犻狉狅犳犳狊狆狉犻狀犵狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犪狋狊犲犲犱犾犻狀犵狊狋犪犵犲狋狅

犆犢犚３３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

亲本及组合

Ｐａｒｅｎｔｓ＆ｃｒｏｓｓｅｓ

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

侵染型Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

０ ０； １ ２ ３ ４

理论比例

Ｅｘｐｅｃｔｅｄｒａｔｉｏ
χ
２ 犘

Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９ 犘１ １９

老白麦 犘２ ２６

Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９／老白麦
犉１ １２

犉２ ５２ １５７ ５ ６ １５ ４７ ３Ｒ∶１Ｓ １．３６６４ ０．２０～０．３０
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２．３　‘老白麦’苗期抗条锈性基因推导分析

在温室利用２５个条锈菌系对‘老白麦’和已知

基因标准品系进行苗期抗条锈性鉴定。结果显示，感

病对照品种‘铭贤１６９’对２５个条锈菌系均高度感病，

侵染型为４型；３０个已知基因品系和供试品种‘老白

麦’对２５个条锈菌系的相互作用的侵染型组合及其

与标准品系比对分析结果见表３。抗性谱比对分析结

果显示，‘老白麦’对２５个条锈菌系的抗性谱均与３０

个已知基因品系的抗性谱不同。表明‘老白麦’含有

与供试的已知基因品系不同的抗条锈病基因。

表３　３０个已知基因品系和供试品种接种２５个条锈菌系的侵染型结果１
）

犜犪犫犾犲３　犐狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲狊狅犳３０犾犻狀犲狊狑犻狋犺犽狀狅狑狀狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊犪狀犱狋犲狊狋犲犱犮狌犾狋犻狏犪狉狊犻狀狅犮狌犾犪狋犲犱狑犻狋犺

２５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

编号

Ｎｏ．

标准抗病品系

Ｓｔａｎｄａｒｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｌｉｎｅ

犢狉基因

犢狉ｇｅｎｅ

抗性表型Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｈｅｎｏｔｙｐｅ

６
６
Ｅ
２

３
Ｅ
６

６
６
Ｅ
０

６
４
Ｅ
０

９
６
Ｅ
０

３
Ｅ
４
８

０
Ｅ
３
２

３
２
Ｅ
０

６
７
Ｅ
１
６

１
Ｅ
３
２

１
１
４
Ｅ
２
１
０

１
Ｅ
２
８

８
Ｅ
１
３
２

２
Ｅ
１
８
０

９
８
Ｅ
１
６

３
Ｅ
１
０
８

２
Ｅ
６
６

７
０
Ｅ
２

２
Ｅ
８
０

２
Ｅ
６
４

２
Ｅ
０

４
２
Ｅ
０

３
Ｅ
１
２
８

３
Ｅ
０

３
４
Ｅ
０

１ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉１ 犢狉１ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ

２ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉２ 犢狉２ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

３ Ｖｉｌｍｏｒｉｎ２３ 犢狉３，犞２３ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ

４ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉４ 犢狉４ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ

５ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉５ 犢狉５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

６ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉６ 犢狉６ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ

７ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉７ 犢狉７ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ

８ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉８ 犢狉８ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

９ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉９ 犢狉９ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ

１０ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉１０ 犢狉１０ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１１ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉１５ 犢狉１５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１２ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉１７ 犢狉１７ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１３ Ｃｏｍｐａｉｒ 犢狉８，１９ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１４ Ｆｉｅｌｄｅｒ 犢狉６，２０ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ

１５ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉２４ 犢狉２４ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１６ ＴＰ９８１ 犢狉２５ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１７ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉２６ 犢狉２６ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

１８ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉２７ 犢狉２７ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ

１９ Ｔ．ｔａｕｓｃｈｉｉＷ２１９ 犢狉２８ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

２０ Ａｖｏｃｅｔｓ６／犢狉３２ 犢狉３２ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

２１ ＴＡ５６０２ 犢狉４０ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

２２ Ｃ５９１ 犢狉犆５９１ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ

２３ Ｓｏｎａｌｉｋａ 犢狉２，犛狅狀 Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

２４ Ｌｅｅ 犢狉７，２２，２３ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

２５ ＡｖｏｃｅｔＲ 犢狉犃 Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ

２６ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犓狔２ 犢狉犓狔２ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ

２７ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉犛狆 犢狉犛狆 Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

２８ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉犛犇 犢狉犛犇 Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ

２９ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉犑狌４ 犢狉犑狌４ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

３０ Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９６／犢狉犞犻狉１ 犢狉犞犻狉１ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ

３１ 老白麦 ＋ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ Ｓ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ Ｓ Ｓ Ｒ

３２ 铭贤１６９ － Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ

　１）Ｒ：抗病；Ｓ：感病；＋：未知基因。

Ｒ：Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；Ｓ：Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ；＋：Ｕｎｋｎｏｗｎｇｅｎｅ．

３　讨论

研究结果表明，‘老白麦’对ＣＹＲ３３在苗期和成

株期均表现近免疫，其全生育期抗条锈性由１对显

性基因控制；对ＣＹＲ３２在成株期表现近免疫，而在

苗期则表现高感，其成株抗条锈性由１对显性基因

控制，这意味着‘老白麦’至少含有对ＣＹＲ３３全生育

期抗性和对ＣＹＲ３２成株抗性的２对显性抗条锈病

基因，分别控制‘老白麦’在苗期和成株期对ＣＹＲ３３

和ＣＹＲ３２的抗性。基因推导分析显示，控制对

ＣＹＲ３３全生育期抗性的‘老白麦’抗性谱与供试的

已知基因载体品系的抗性谱不同，表明‘老白麦’含

有与已知基因载体品系所含的抗条锈病基因不同；

另据系谱分析，‘老白麦’是通过系选而成的农家品

种，同时尚未发现有证据表明供试的已知基因载体

品系与‘老白麦’有亲缘关系，故认为对ＣＹＲ３３的全

生育期抗性基因为未知新基因。‘老白麦’含有成株

抗条锈病基因和全生育期抗条锈病基因，可抗我国

当前主要流行小种ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３，是可利用的

重要抗源材料。建议在今后抗病育种中加以有效合

理利用，促进抗病基因多样化布局。
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