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摘要　为明确我国小麦品种（系）中抗白粉病基因的组成，利用２５个不同毒性的小麦白粉菌菌株对５０个小麦生产及

后备品种（系）进行抗白粉病基因推导，结果表明，参试的５０个小麦品种（系）中有８个小麦品种（系）对供试的２５个菌

株全部感病，５个品种含有抗病基因犘犿８，２个品种含有犘犿４犪，９个品种含有犘犿２＋６，４个品种含有犘犿２，２２个品种

（系）可能含有供试基因之外的其他抗性基因或新基因。此研究结果可为小麦抗病育种以及品种利用提供依据。

关键词　小麦；　小麦白粉菌；　小麦抗白粉病基因；　基因推导
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　　小麦白粉病是由专性寄生真菌犅犾狌犿犲狉犻犪犵狉犪

犿犻狀犻ｓｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻引起的一种世界性小麦病害。在

我国自２０世纪７０年代末以来，其流行范围和发病

面积逐渐增大，对小麦生产造成严重损失，仅１９９０

年就造成小麦损失达１４．３８亿ｋｇ
［１］，目前已成为严

重制约小麦生产的重要病害。培育和推广抗病品种

是防治小麦白粉病最经济、安全和有效的途径。由

于病原菌具有易变异，传播速度较快等特点，大面积

长期种植单一抗病品种易给病原菌群体造成选择压

力，使其相应毒性结构发生变化，逐渐形成适应该品

种的优势毒性小种，导致该品种抗性“丧失”［２］。因

此，明确小麦品种（系）中的抗病基因组成对抗病育

种以及品种合理使用有重要的指导意义。

抗病基因推导法是Ｌｏｅｇｅｒｉｎｇ
［３］根据Ｆｌｏｒ

［４］的

基因对基因学说提出来的，１９７８年Ｌｏｅｇｅｒｉｎｇ对此

方法进行了改进和发展［５］，即用不同毒性的病原菌

菌株接种一套已知抗白粉病基因的鉴别寄主和参试

材料，对反应型进行比较，分析参试材料中含有的抗

病基因。该方法不仅操作简便，能够在短期内分析

大量的材料，还可以分析参试材料中含有的抗病基

因及推测可能新的抗病基因。此方法在小麦条锈

病［６］、小麦叶锈病［７］和小麦白粉病［８９］等的抗性基因

研究中应用比较广泛。本研究对５０个小麦生产和

后备品种（系）的抗白粉基因进行了基因推导，明确
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了抗白粉病基因组成，为这些小麦品种（系）在生产

上的合理利用和布局提供依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

参试的５０个小麦品种（系）的系谱和育种单位

或提供单位见表１，４４个携带已知抗白粉病基因的

鉴别寄主由中国农业科学院植物保护研究所白粉病

组保存（表２），感病品种‘Ｃｈａｎｃｅｌｌｏｒ’为对照。用于

基因推导的２５个不同毒性的小麦白粉菌菌株采自

我国不同的小麦生态区，为单孢堆分离物，由中国农

业科学院植物保护研究所小麦白粉病组保存（表２）。

表１　参试小麦品种（系）的系谱和来源

犜犪犫犾犲１　犘犲犱犻犵狉犲犲犪狀犱狅狉犻犵犻狀狅犳狋犺犲狋犲狊狋犲犱狑犺犲犪狋犮狌犾狋犻狏犪狉狊（犾犻狀犲狊）

序号

Ｎｕｍｂｅｒ

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

育种单位或提供单位

Ｕｎｉｔｏｆｂｒｅｅｄｉｎｇｏｒｐｒｏｖｉｄｉｎｇ

１ 川育２３ Ｒ５９∥郑９０２３／Ｈ４３５ 中国科学院成都生物研究所

２ 川农１９ 黔１１０４Ａ／Ｒ９３５ 四川农业大学

３ 资麦１号 绵阳２９／川麦２５ 四川万发种子开发有限公司

４ 川育２０ ＳＷ３２４３∥３５０５０／２１５３０ 中国科学院成都生物研究所

５ 绵麦４３ 绵阳９２８／８８３０４ 四川省绵阳市农业科学研究所

６ 川育２１ 周８８１１４／Ｇ１５９ 中国科学院成都生物研究所

７ 百农６４
百农８７１７×［（偃大７２—６２９—５２×石８２—５５９４）

Ｆ２×百农８４—４０４６—１］Ｆ２
河南省农业科学院小麦研究所

８ 鲁麦２１ 鲁麦１３号／宝丰７２２８ 山东省烟台市农业科学研究院

９ 京冬８号
［（阿夫乐尔／５２３８０１６）Ｆ１／红良４号］Ｆ４／（有芒红７
号／洛夫林１０号）Ｆ７

北京市农林科学院作物研究所

１０ 中麦８９５ 周麦１６／荔垦４号 中国农业科学院作物科学研究所、中国农业科学院棉花研究所

１１ 扬麦１６号 扬９１Ｆ１３８×扬９０３０ 江苏里下河地区农业科学研究所

１２ 川麦１８２６ ０１３５７０／Ｒ１３８ 四川省农业科学院作物研究所

１３ 蜀麦１２６ 川育２３（３０３８９）／Ｂ１２９１ 四川农业大学小麦研究所

１４ 易１２２３２９ ９５ＮＡ０７ＣＶＳ／６ＡＬ∥ＮＨ９２００１ 云南省农业科学院粮食作物研究所

１５ 云１２６８ Ｒ１７／光头麦 云南省农业科学院粮食作物研究所

１６ 绵麦１３０２ 绵２４１７５１２／间３ 四川省绵阳市农业科学研究院

１７ 川辐９号 ６０Ｃｏγ辐照组合（５０６１／生２５８３３） 四川省农业科学院生物技术核技术研究所

１８ 川麦８２ Ｓｉｎｇｈ６／３１２３１ 四川省农业科学院作物研究所

１９ 川育２７ 川育２３／ＳＷ８５８８／３／Ｇ３４９∥３００２４／ＮＥ７０６０ 中国科学院成都生物研究所

２０ 渝麦１９ ０２３２１／内２９３８７∥内２９３８ 重庆市农业科学院

２１ 良星９９ （稳千１号／鲁麦１４）Ｆ１／ＰＨ８５１６ 山东良星种业有限公司

２２ 郑麦３６９ 郑麦３６６／良星９９ 河南省农业科学院小麦研究所

２３ 龙科１２２１ 良星９９／淮０２０８ 安徽皖垦种业股份有限公司

２４ ＤＨ５１３０２ ＤＨ６３８８／兰考矮早８∥良星９９ 山东登海种业股份有限公司

２５ 漯麦９５６ ６５１０／３／温６／Ｌ１５２∥温６ 河南省漯河市农业科学院

２６ 许科９１８ ０４中３６／ＡＫ５８ 河南省许科种业有限公司

２７ 子麦６０３ 自选系０７５５７／０７９４９∥０９９０６ 河南子圣元种业科技有限公司

２８ 汶农２８ 汶农５号／汶农１６９∥汶农５号 山东省泰安市汶农种业有限责任公司

２９ 石１０４３９３ 石优１７／济麦２２ 河北省石家庄市农林科学研究院、河北省小麦工程技术研究中心

３０ 郑麦１３２ 矮抗５８／济麦２２ 河南省农业科学院小麦研究所

３１ 中麦２３ 济麦２２／淮９７０１
中国农业科学院作物科学研究所、中国农业科学院棉花研究

所、中农发种业集团股份有限公司

３２ 济麦３２ 泰农１８／济麦２２ 山东省农业科学院作物研究所、山东鲁研农业良种有限公司

３３ 石１１４１９５ 济麦２２／金禾９１２３ 河北省石家庄市农林科学研究院

３４ 冀麦４８５ 太谷核不育材料／良星６６ 河北省农林科学院粮油作物研究所

３５ 婴泊７００ 太谷核不育／济９３５０３１ 河北婴泊种业科技有限公司

３６ 圣麦１０４ 石０３４３９１／石０３５４５５ 山东圣丰种业科技有限公司

３７ 泰科麦５３０３ 邢麦６号／淮０４５８ 山东省泰安市农业科学研究院

３８ 冀麦６３１ 太谷核不育群体 河北省农林科学院粮油作物研究所

·３５１·
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

序号

Ｎｕｍｂｅｒ

品种（系）名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ（ｌｉｎｅ）

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

育种单位或提供单位

Ｕｎｉｔｏｆｂｒｅｅｄｉｎｇｏｒｐｒｏｖｉｄｉｎｇ

３９ 中麦４０７２ ９８４１２１／烟５２８６ 中国农业科学院作物科学研究所

４０ 京生麦１３６ 京农０１２２３／京生麦０３１８ 北京农业生物技术研究中心

４１ 川麦１８２７ ０１３５７０／Ｒ１３９ 四川省农业科学院作物研究所

４２ 川农２７ 川农１９／Ｒ３３０１ 四川农业大学

４３ 川麦５５ ＳＷ３２４３／ＳＷ８６８８ 四川省农业科学院作物研究所

４４ 川育１６ （３００２０／８６１９１０）／晋麦３０ 中国科学院成都生物研究所

４５ 内麦１０号 绵阳２６／９２Ｒ１７８ 四川省内江市农业科学研究所

４６ 西科麦２号 川育１１／墨４４４选 西南科技大学

４７ 良麦２号 绵阳２６／异源２号 四川农业大学小麦研究所

４８ 绵麦３７ ９６ＥＷ３７／绵阳９０１００ 四川省农业科学研究所、中国农业科学院作物科学研究所

４９ 航２５６６ ＳＰＬＭ２／轮选９８７ 中国农业科学院作物科学研究所

５０ ＣＡ１２００３ ＣＡ０４３１／轮选９８７∥轮选９８７ 中国农业科学院作物科学研究所

１．２　试验方法

试验在中国农业科学院植物保护研究所温室进

行。具体方法参见文献［１０］：将小麦品种‘Ｃｈａｎｃｅｌｌｏｒ’

（高感小麦白粉病）播种于直径１０ｃｍ的花盆中，扩繁

基因推导所需的小麦白粉菌菌株，备用。将４７个鉴

别寄主和５０个供试小麦品种（系）播种于３６ｃｍ×

２５ｃｍ×１０ｃｍ的塑料方盒内，并以感病材料‘Ｃｈａｎ

ｃｅｌｌｏｒ’为对照，每品种（系）播种１０粒左右种子。为

防止小麦苗被杂菌污染，用铁丝架支撑透明塑料袋

罩在方盒上形成封闭空间，置于１８～２０℃的温室中

培养５～６ｄ小麦长至一心一叶期时，将扩繁备用的

新鲜小麦白粉菌通过抖接法均匀接种在小麦苗上，

每个鉴别寄主和参试的小麦品种（系）接种一个小麦

白粉菌菌株，温室培养１０～１２ｄ调查病情，调查标

准参照司权民的“０～４”级法
［１１１２］，反应型０～２型为

无毒性菌株，小麦表现为抗病反应；３～４型为有毒

性菌株，小麦表现为感病反应。对已知抗病基因品

种（系）和参试小麦品种（系）的系谱进行比较分析，

如果参试材料与某个含已知抗病基因的品种（系）的

抗谱相同或非常接近，则认为参试材料含有该品种

（系）所含的抗病基因。

２　结果与分析

已知抗白粉病基因的载体品种及参试小麦品种

（系）对２５个小麦白粉菌菌株的反应型分别见表２

和表３，其中‘百农６４’、‘鲁麦２１’、‘云１２６８’、‘川麦

８２’、‘川育２７’、‘石１１４１９５’、‘京生麦１３６’和‘川麦

１８２７’共８个参试小麦品种（系）对２５个小麦白粉菌

菌株全部表现为感病，此结果未在表３中列出。由

表３可知，小麦品种（系）‘中麦８９５’与犘犿８的抗谱

基本一致，仅在个别菌株上存在差异，推测其含有

犘犿８。‘京冬８号’、‘易１２２３２９’、‘川麦５５’和‘川

育１６’４个品种，推测除含有犘犿８外可能还含有其

他抗病基因。‘川农１９’和‘许科９１８’与犘犿４犪的抗

谱基本一致，推测其含有犘犿４犪。‘绵麦４３’、‘子麦

６０３’、‘汶农２８’、‘济麦３２’、‘冀麦４８５’、‘婴泊

７００’、‘泰科麦５３０３’、‘良星９９’和‘ＣＡ１２００３’共９

个小麦品种（系）的抗谱与犘犿２＋６一致，推测其均

含有抗病基因犘犿２＋６。‘ＤＨ５１３０２’和‘川农２７’含

有抗病基因犘犿２，‘绵麦３７’和‘中麦４０７２’推测除含

有抗病基因犘犿２，还含有其他抗病基因。另外，‘渝

麦１９’和‘圣麦１０４’等对所有的菌株都表现抗病。

‘资麦１号’、‘川育２０’、‘川育２１’、‘扬麦１６号’、

‘川麦１８２６’、‘绵麦１３０２’、‘川辐９号’、‘郑麦１３２’、

‘石１０４３９３’、‘内麦１０号’、‘西科麦２号’、‘良麦２

号’、‘龙科１２２１’、‘航２５６６’、‘川育２３’、‘蜀麦

１２６’、‘漯麦９５６’、‘冀麦６３１’、‘中麦２３’、‘郑麦

３６９’等共２０个品种（系）与供试的已知基因的抗谱

都不同，这些品种（系）可能含有供试基因之外的其

他抗性基因。

３　讨论

对参试的５０个小麦生产及后备品种（系）进行

基因推导，共推测出４个已知抗病基因，一些品种间

抗谱存在较大差异，其中有８个小麦品种（系）对２５

个菌株全部感病，５个品种含有抗病基因犘犿８，２个

品种含有犘犿４犪，９个品种抗谱与抗病基因犘犿２＋６

一致，占参试材料的１９．６１％，４个品种推测含有

犘犿２基因，有２２个小麦品种可能含有供试基因之

外的其他抗性基因或新基因，占参试材料的４４％。

·４５１·
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４３卷第６期 王振花等：５０个小麦生产及后备品种（系）的抗白粉病基因推导

　　２０世纪７０－８０年代我国小麦育种专家选育出一

批来自黑麦血缘（１Ｂ／１Ｒ易位或代换系）含有犘犿８的

小麦新品种（系）。这些品种（系）在生产上曾经发挥

了很大的作用，但这些小麦品种由于大面积种植，造

成了我国病菌群体对犘犿８毒性频率几乎达到了

１００％，使该抗性基因已完全丧失抗病性，本试验中的

参试品种‘京冬８号’、‘中麦８９５’、‘易１２２３２９’、‘川

麦５５’和‘川育１６’的抗谱可能含有犘犿８基因，其中‘京

冬８号’从系谱［（阿夫乐尔／５２３８０１６）Ｆ１／红良４号］

Ｆ４／（有芒红７号／洛夫林１０号）Ｆ７可明显看出，其亲本

‘阿夫乐尔’和‘洛夫林１０号’具有黑麦血缘（１Ｂ／１Ｒ）。

近年来小麦白粉菌对犘犿４犪的毒性频率呈较快

的上升趋势［１３］，而且徐志［１４］、李亚红等［１５］的研究表

明小麦白粉菌对犘犿４犪的毒性频率在不同地区表现

出较大差异，因此对含有犘犿４犪基因的小麦品种应

该谨慎使用。本研究中小麦品种‘川农１９’和‘许科

９１８’与犘犿４犪的抗谱基本一致，推测其可能含有

犘犿４犪，在生产上应该注意合理使用。

‘冀麦４８５’的亲本组合为太谷核不育材料／‘良

星６６’，黄江
［１６］研究表明‘良星６６’的抗白粉病基因

可能是犘犿２的一个新的等位基因；同时许红星

等［１７］的研究发现‘婴泊７００’抗病基因位于犘犿２位

置附近，也可能是犘犿２的一个新等位基因
［１８］。但

本试验中‘冀麦４８５’和‘婴泊７００’的抗谱均与犘犿２

＋６的一致。

‘良星９９’是小麦生产上的高抗品种，宋伟
［１９］研

究发现其携带抗白粉病基因犘犿５２。邹景伟等
［２０］根

据抗谱分析和分子标记检测分析小麦品系

‘ＤＨ５１３０２’的白粉病抗性可能来源于‘良星９９’的

犘犿５２基因，而本试验对‘良星９９’和‘ＤＨ５１３０２’进

行基因推导的抗谱反应分别与犘犿２＋６和犘犿２一

致，其原因尚待进一步研究。另外，‘龙科１２２１’和

‘郑麦３６９’其亲本尽管都有‘良星９９’，但均与‘良星

９９’的抗谱存在较大的差异。

参试品种（系）中‘郑麦１３２’、‘石１０４３９３’、‘中

麦２３’、‘济麦３２’、‘石１１４１９５’等的亲本都有‘济麦

２２’，曹学仁等
［８］对‘济麦２２’的基因推导结果表明其

可能含有犘犿２，而以上５个品种除‘济麦３２’推导结果

含有犘犿２外，其他４个品种抗谱显示均不含犘犿２基

因，甚至‘石１１４１９５’对所有参试菌株都表现感病。

黄瑾等［２１］发现小麦品种‘绵麦３７’具有较好的

白粉病抗性，王洋洋等［２２］通过ＦＩＳＨ技术确定其携

带犘犿２１基因。本试验中‘绵麦３７’与犘犿２的抗谱

基本一致，仅在两个菌株上反应型较低，对其应进行

进一步的研究。‘内麦 １０ 号’的亲本之一为

‘９２Ｒ１７８’，‘９２Ｒ１７８’为普通小麦簇毛麦６ＶＳ／６ＡＬ

系，含有犘犿２１基因
［２３２５］，本试验中‘内麦１０号’仅

对Ｅ２１表现感病（反应型为３），说明此品种的抗性

可能来自‘９２Ｒ１７８’的犘犿２１基因。

基因推导法是当前鉴定小麦抗白粉病基因比

较常用的方法，能在较短时间内推导可能存在的抗

白粉病基因，但本试验采用的含已知抗白粉病基因

的鉴别寄主还是有一定的局限性，需要增加携带新

抗白粉病基因的鉴别寄主，同时也应增加白粉菌菌

株使其尽可能涵盖不同的毒性谱，从而增加对不同

抗性基因的鉴别力。对于本试验未明确抗性基因

的小麦品种（系），包括对所有菌株均抗病的‘渝麦

１９’和‘圣麦１０４’则需进一步研究。对于重点研究

的材料，除了进行基因推导外，还要辅以系谱溯

源，利用分子标记、等位性测定、单体分析等方法

加以验证。
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