
书书书

　!"#$% &&'()*# #! 　　庆祝《植物保护》创刊５５周年专稿———病害篇 犘犾犪狀狋犘狉狅狋犲犮狋犻狅狀

櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂

櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂
櫂

殬

殬殬

殬

编者按：为庆祝《植物保护》创刊５５周年，我们特意邀请国内植保领域著名专家学者撰写了一批反映我

国植保领域最近几年新的动态、研究进展等方面的综述性文章，以飨读者。这批约稿内容丰富，涵盖病、

虫、草、鼠害、农药、测报等植物保护各分支学科，既有从宏观角度总结我国植保领域取得的成就和存在

的问题、指明今后发展方向的文章，也有就某一作物病虫害、某一种病虫害、病虫害的某一方面的研究现

状或某项技术的发展和应用进行归纳总结的专项论述，特别是很多专家结合自己多年的研究成果和工

作实践提出了各自研究领域今后的工作重点、需要解决的关键问题和对未来发展的展望，这些都将对读

者有很好的启迪作用和极高的参考价值。在此谨向各位赐稿专家表示衷心的感谢！
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收稿日期：　２０１８ ０８０１　　　修订日期：　２０１８ ０８ ０２
基金项目：　国家重点基础研究发展计划（“９７３”计划）（２０１３ＣＢ１２７７００）；教育部、国家外专局高等学校学科创新引智计划（“１１１”计划）（Ｂ０７０４９）
致　　谢：　西北农林科技大学旱区作物逆境生物学国家重点实验室吴建辉博士和曾庆东博士为本文提供了抗病基因定位及利用的相关数据。

 通信作者 Ｅｍａｉｌ：ｋａｎｇｚｓ＠ｎｗｓｕａｆ．ｅｄｕ．ｃｎ

中国小麦品种抗条锈病现状及存在问题与对策

韩德俊１，　康振生２

（１．西北农林科技大学农学院，旱区作物逆境国家重点实验室，杨凌　７１２１００；

２．西北农林科技大学植物保护学院，旱区作物逆境国家重点实验室，杨凌　７１２１００）

摘要　小麦条锈病是小麦重大病害，利用抗病品种是防治小麦条锈病的有效措施。新中国成立以来，中国科学家们

广泛开展了小麦条锈病防控方面的研究，并取得显著成绩。大量抗源被筛选、鉴定，但由于抗源自身农艺性状差等

原因，能应用于小麦育种的抗源亲本非常少，抗源利用不合理，导致生产品种抗病基因单一，病原菌流行小种很快形

成，抗病品种在生产上可利用的寿命太短。本文介绍了国内外抗条锈病基因发掘情况，以及我国小麦抗条锈病育种

抗病基因使用概况，通过回述１Ｂ／１Ｒ（犢狉９）和犢狉２４／犢狉２６抗源的兴衰周期，总结了抗源利用的教训和经验，探讨了

我国小麦抗条锈病育种中存在的问题和今后抗病基因合理利用的发展方向。

关键词　小麦抗条锈育种；　抗病基因兴衰周期；　抗病品种持久利用策略
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　　小麦是世界性的粮食作物，为全球约３５％～

４０％人口的主食
［１］。中国是全球最大的小麦生产国

和消费国，每年小麦种植面积在２４００万ｈｍ２左右，

约占粮食作物总面积的１／４，常年总产量为１．３亿ｔ

左右，约占全球总产量的１７％
［２３］。因此，小麦生产

安全是关系国民经济发展、社会稳定和国家自立的

重大战略问题。中国小麦生产虽已实现了历史性跨

越，但随着气候变化影响的日益明显，极端温度、干

旱和洪涝等灾害频繁发生，条锈病、赤霉病等多种病

害日趋严重，化肥、农药过量使用导致农业生产成本

较快上涨，同时造成环境污染。当前新形势下，农业

生产发展面临提升产量和质量、降低成本和保护环

境等多重挑战［４］，如何实现粮食安全与资源利用、环

境保护之间的平衡，提升农业可持续发展能力，是摆

在面前的一项刻不容缓的战略议题。

１　条锈病严重威胁小麦安全生产

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

Ｗｅｓｔ．ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻Ｅｒｉｋｓ．＆Ｈｅｎｎ．（犘狊狋）引起的小

麦条锈病，是世界性流行的真菌病害，危害我国广大

麦区［５］。小麦条锈菌喜好冷凉潮湿环境，可通过高

空气流远距离传播，随降雨或结露侵染小麦而引发

病害。条锈病一般可造成０．５％ ～５％的产量损失，

大流行可导致５％～２５％的产量损失、甚至绝收。

中国是世界上小麦条锈病最大的流行区域。新中国

成立以来，小麦条锈病在中国每年均有不同程度的

发生和危害，年均发生面积约４００万ｈｍ２。历史上

小麦条锈病４次（１９５０年、１９６４年、１９９０年和２００２

年）大流行均导致１００万ｔ以上的产量损失，损失小

麦总计约１２００万ｔ，其中１９５０年条锈病造成的产

量损失占全国小麦总产量的４１．４％
［６７］。近年来，

随着气候变化和耕作制度的调整，西北、华北和长江

中下游等我国主产麦区，条锈病、赤霉病和白粉病等

病害发生规律和发病范围也发生相应改变，多种病

害交替发生，甚至同时发生［８９］。因此，目前对小麦

生产品种抗病性的要求也越来越高，有效防控小麦

条锈病等病害，对确保小麦安全生产意义重大。

２　抗病品种是控制条锈病最为经济有效、绿

色环保的措施

　　目前小麦条锈病的防治主要依靠化学农药和

种植抗病品种两种途径。化学农药在病害应急

防治中发挥了重要作用，但农药的不合理使用不

仅导致了生产成本提高，还带来了环境污染问

题［１，５，１０］。大量研究与生产实践表明，培育、推广

抗病小麦品种一直是最为经济有效且绿色环保

的防控措施。

２．１　小麦条锈病抗源的发掘与抗性基因鉴定

国内外在抗源收集、鉴定和新基因发掘等方面

开展了大量研究，取得了一系列重要研究成果并应

用于生产实践［５１３］。１９６２年，Ｌｕｐｔｏｎ和 Ｍａｃｅｒ对７

个小麦抗条锈病品种进行遗传分析，并首次采用犢狉

（ｙｅｌｌｏｗｒｕｓｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ）定名小麦抗条锈病基因，此

后该命名一直沿用至今。截至２０１８年６月，国际

上正式命名的抗条锈基因已有８０个，即犢狉１～

犢狉８０
［１１１２］。这些抗条锈基因主要来源于普通小

麦，还有一部分来自于小麦的近缘属种（表１）。目

前已发现的基因中，绝大多数基因属于小种专化的

全生育期抗性基因，少部分是成株期抗性基因如

犢狉１１、犢狉１２、犢狉１３、犢狉１４、犢狉１６、犢狉１８、犢狉２９、犢狉３０、

犢狉３４、犢狉４６、犢狉４８、犢狉４９、犢狉５８、犢狉６０、犢狉６８、犢狉７１、

犢狉７５或高温成株期抗性基因（ＨＴＡＰ）如犢狉３６、

犢狉３９、犢狉５２、犢狉５９、犢狉６２及 ＱＴＬ如犢狉５４、犢狉７７、

犢狉７８、犢狉７９、犢狉８０。

表１　已被正式命名的抗条锈病基因１
）
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

基因及其位置

Ｇｅｎｅａｎｄｌｏｃａｔｉｏｎ

基因来源

Ｏｒｉｇｉｎ

载体品种／品系

Ｃｕｌｔｉｖａｒ／ｌｉｎｅ

抗病类型

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｙｐｅ

连锁标记

Ｌｉｎｋｅｄｍａｒｋｅｒ

参考文献

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

犢狉５４（２ＤＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｑｕａｉｕ３ ＡＰ 狑犘狋６６７１６２狑犘狋６６７０５４ Ｂａｓｎｅｔ，ｅｔａｌ，２０１４［５２］

犢狉５５（２ＤＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｆｒｅｌｏｎ，ＡＵＳ３８８８２ ＲＳ，ＡＳ 犡犿犪犵４０８９犡犿犪犵３３８５ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１４［５３］

犢狉５６（２ＡＳ） 犜．犱狌狉狌犿 Ｗｏｌｌａｒｏｉ ＡＰ 犡狊狌狀１６７犡狊狌狀１６８ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１４［５３］

犢狉５７（３ＢＳ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＡＵＳ２７８５８ ＲＳ，ＡＳ 犅犛０００６２６７６犡犵狑犿３８９ Ｒａｎｄｈａｗａ，ｅｔａｌ，２０１５［５４］

犢狉５８（３ＢＳ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＡＵＳ１９２９２ ＡＰ ３０２３７０４狊狌狀４７６ Ｃｈｈｅｔｒｉ，ｅｔａｌ，２０１６［５５］

犢狉５９（７ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＰＩ１７８７５９ ＮＲＳ，ＨＴＡＰ 犡狑犵狆５１７５犡犫犪狉犮３２ Ｚｈｏｕ，ｅｔａｌ，２０１４［５６］

犢狉６０（４ＡＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ａｌｍｏｐ ＮＲＳ，ＡＰ 犡狑犿犮７７６犡狑犿犮３１３ ＨｅｒｒｅｒａＦｏｅｓｓｅｌ，２０１５［５７］

犢狉６１（７ＡＳ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｐｉｎｄｏｎｇ３４ ＲＳ，ＡＳ 犡狑犵狆５７６５犫犡狑狆５４６７ Ｚｈｏｕ，ｅｔａｌ，２０１４［５８］

犢狉６２（４ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＰＩ１９２２５２ ＮＲＳ，ＨＴＡＰ 犡犵狑犿２５１犡犵狑犿１９２ Ｌｕ，ｅｔａｌ，２０１４［５９］

犢狉６３（７ＢＳ） ／ ＡＵＳ２７９５５ ／ 犐犠犅３３１２０犐犠犅５２８４４ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１４［５３］

犢狉６４（１ＢＳ） 犜．犱狌狉狌犿 ＰＩ３３１２６０ ＲＳ，ＡＳ 犡犵狑犿４１３犡犵犱犿３３ Ｃｈｅｎｇ，ｅｔａｌ，２０１４［６０］

犢狉６５（１ＢＳ） 犜．犱狌狉狌犿 ＰＩ４８００１６ ＲＳ，ＡＳ 犡犵狑犿１８犡犵狑犿１１ Ｃｈｅｎｇ，ｅｔａｌ，２０１４［６０］

犢狉６６（３ＤＳ） ／ ＭＳＰ４５４３．１ ＲＳ，ＡＳ 犐犠犅４７１６５犐犠犅１８０８７ ＭｃＩｎｔｏｓｈ未发表

犢狉６７（７ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＡＧＧ９１５８５ＷＨＥＡ ＲＳ，ＡＳ
犡犿犪犵１７１４犡犫犪狉犮１８２

犐犠犅６２４７５犐犠犅７１９９５

Ｌｉ，ｅｔａｌ，２００９［６１］

ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１４［５３］

犢狉６８（４ＢＬ） ／ ＡＧＧ９１５８７ＷＨＥＡ１ ＡＰ 犐犠犅７４３０１犐犠犅２８３９４ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１６［６２］

犢狉６９（２ＡＳ） 犜犺．狆狅狀狋犻犮狌犿 ＣＨ７０８６ ＲＳ，ＡＳ 犡２犃犛３３犡犿犪犵３８０７ Ｈｏｕ，ｅｔａｌ，２０１６［６３］

犢狉７０（５ＤＳ） 犃犲．狌犿犫犲犾犾狌犾犪狋犪 ＩＬ３９３４ ＡＳ 犡犵狑犿１９０ Ｂａｎｓａｌ，ｅｔａｌ，２０１７［６４］

犢狉７１（３ＤＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｓｕｎｃｏ ＡＰ 犔狉２４／犛狉２４，犡犵狑犿１１４犫 Ｂａｒｉａｎａ，ｅｔａｌ，２０１６［６５］

犢狉７２（２ＢＬ） ／ ＡＵＳ２７５０７ ／ 犡狊狌狀４８１犐犠犅１２２９４ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１６［６２］

犢狉７３（３ＤＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＡｖｏｃｅｔＲ ＲＳ，ＡＳ 犇犃狉犜犛犲狇犿犪狉犽犲狉狊 Ｄｒａｃａｔｏｓ，ｅｔａｌ，２０１６［６６］

犢狉７４（５ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＡｖｏｃｅｔＲ ＲＳ，ＡＳ 犇犃狉犜犛犲狇犿犪狉犽犲狉狊 Ｄｒａｃａｔｏｓ，ｅｔａｌ，２０１６［６６］

犢狉７５（７ＡＬ） ／ Ｎｙａｂｉｎｇ３ ＡＰ 犡犮犳犪２０１６犐犠犅３６２４０ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１６［６２］

犢狉７６（３ＡＳ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ｔｙｅｅ ＲＳ，ＡＳ 犡狑犿犮１犡狑犿犮５３２ Ｘｉａｎｇ，ｅｔａｌ，２０１６［６７］

犢狉７７（６ＤＳ） ／ ＰＩ３２２１１８ ＡＰ 犡犫犪狉犮５４犡犮犳犱１８８ ＭｃＩｎｔｏｓｈ，ｅｔａｌ，２０１７［６８］

犢狉７８（６ＢＳ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＰＩ５１９８０５ ＡＰ 犐犠犃７２５７犡狑犿犮７３７ Ｄｏｎｇ，ｅｔａｌ，２０１７［６９］

犢狉７９（７ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 ＰＩ１８２１０３ ＨＴＡＰ 犡犫犪狉犮７２犡狑犿犮３３５ Ｆｅｎｇ，ｅｔａｌ，２０１８［７０］

犢狉８０（３ＢＬ） 犜．犪犲狊狋犻狏狌犿 Ａｕｓ２７２８４ ＡＰ 犓犃犛犘＿６５６２４犓犃犛犘＿５３１１３ Ｎｓａｂｉｙｅｒａ，ｅｔａｌ，２０１８［７１］

　１）ＲＳ：专化抗性；ＡＳ：全生育期抗性；ＡＰ：成株期抗性；ＨＴＡＰ：高温成株期抗性。

ＲＳ：Ｒａｃｅｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ＡＳ：Ａｌｌｓｔａｇｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ＡＰ：Ａｄｕｌｔｐｌａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ；ＨＴＡＰ：Ｈｉｇｈｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅａｄｕｌｔｐｌａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ．

２．２　小麦抗条锈病基因有效性评价

系统评估抗源和抗病基因的有效性，有助于为

育种家提供精准的育种亲本选择信息，并结合病原

菌流行小种动态变化趋势，开展预见性抗病育种。

Ｚｅｎｇ等
［１３］利用当前流行小种（ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３和

ＣＹＲ３４）和陇南自然诱发病圃，对９０份已知犢狉基因

的载体品种或单基因系材料进行抗病有效性评价。

结果表明只有犢狉５、犢狉１５、犢狉６１对当前中国所有条

锈菌流行小种表现抗病，并建议这些基因应在我国

条锈菌冬繁区应用，杜绝在越夏易变区使用；抗源

‘周８４２５Ｂ’虽然对３个流行小种具有全生育期抗

性，但是在天水苗期和成株期都为感病，表明在自然

界已经出现了对‘周８４２５Ｂ’具有毒性的小种，这一

抗源应限定区域利用以避免对其毒性小种的定向选

择；犢狉１０、犢狉２４、犢狉２６虽然对ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３都

具有较好抗病性，但对新小种ＣＹＲ３４（Ｖ２６）在苗期

和成株期均表现为感病，因此，这些基因今后应慎重

使用；犢狉３２、犢狉犜狉１和犢狉犜狔犲（＝犢狉７６）基因具有较

强的成株期抗病性，可在适宜地区使用；犢狉１１、

犢狉１２、犢狉１３、犢狉１４、犢狉１６、犢狉１７、犢狉１８等表现为成株

期部分抗病性，建议与其他犢狉基因聚合使用。其他

犢狉基因犢狉１、犢狉２、犢狉６、犢狉７、犢狉８、犢狉９、犢狉２１、犢狉２７、

犢狉２８、犢狉２９、犢狉３１、犢狉３６、犢狉３９、犢狉４１、犢狉４３、犢狉４４、

犢狉犃、犢狉犈狓狆２和犢狉犛犘等，不具有单独使用价值，宜

通过基因聚合后利用。值得关注的是，犢狉基因组合

利用对条锈菌有非常好的抗性效果，如，携带不同

犢狉基因组合的抗源：Ｉｂｉｓ（犢狉１＋犢狉２）、ＭａｒｉｓＨｕｎｔｓ

ｍａｎ（犢狉２＋犢狉３犪＋犢狉４犪＋犢狉１３）、Ｍｅｇａ（犢狉３犪＋

犢狉４犪＋犢狉１２）、Ｌｅｅ（犢狉７＋犢狉２２＋犢狉２３）、Ｃｏｍｐａｒｅ

（犢狉８＋犢狉１９）、Ｈｏｂｂｉｔ（犢狉１４＋犢狉犎Ⅶ）、Ｈｙａｋ（犢狉１７

＋犢狉犜狔犲）、ＨｙａｋＣａｒｓｔｅｎｓＶ（犢狉犆犞１＋犢狉犆犞２＋

犢狉犆犞３）及Ｅｘｐｒｅｓｓ（犢狉犈狓狆１＋犢狉犈狓狆２）等，都表现

出非常好的成株期抗病性。其他犢狉基因，如犢狉４６、

犢狉４８、犢狉５０、犢狉５２、犢狉５９、犢狉６２、犢狉６９等对中国小麦

·４·
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条锈菌有成株期抗性［１３，５８，７２］。

３　病原菌毒性变异导致抗病品种丧失生产

利用价值

　　诺贝尔奖得主诺曼·博劳格（ＮｏｒｍａｎＢｏｒｌａｕｇ）

有一句经典名言“Ｒｕｓｔｎｅｖｅｒｓｌｅｅｐｓ”（锈菌永不眠），

告诫大家要时刻警惕锈菌新小种的出现。早期研究

认为，小麦条锈菌通过突变和异核作用，致使其致病

性变异。２０１０年，美国学者Ｊｉｎ通过室内人工接种

的方法，发现小檗犅犲狉犫犲狉犻狊犮犺犻狀犲狀狊犻狊可作为小麦条

锈菌的转主寄主［７３］。本团队研究表明：小檗在我国

种类多、分布广；自然条件下可以作为条锈菌转主寄

主，完成有性生殖［７４］；小檗在条锈菌毒性变异、新小

种形成和病害流行中具有特殊作用；有性生殖是条

锈菌毒性变异的主要途径；转主寄主小檗的广泛分

布与有性生殖的常年发生是我国条锈菌“易变区”形

成的主要原因［５，７４７５］。

对于专性寄生性病害体系来讲，病原菌与寄主

间相互施加选择压力，始终进行着病原物致病基因和

寄主抗病基因遗传迭代（ｇｅｎｅｔｉｃｉｔｅｒａｔｉｏｎ）的协同进化

（ｃｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）
［７６７７］。在现代农业生产中，如果大规模

使用同一抗源，将有利于促成优势小种的形成。由于

条锈菌致病性变异频繁，新致病小种不断出现，常导

致小麦抗病品种“丧失”其抗条锈性，而失去利用价

值［７８８１］。一般情况下，小麦品种在生产上使用３～５

年便“丧失”其抗锈性。历史资料表明，我国小麦条锈

菌新毒性小种的产生和流行，都是与小麦抗病品种

（基因）的不合理利用“相伴而生”的［５８］（表２）。

表２　中国小麦主要抗病品种（犢狉基因）抗病性“丧失”与条锈菌新小种更替

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犻狋犲狉犪狋犻狅狀狅犳犲犾犻狋犲狑犺犲犪狋犮狌犾狋犻狏犪狉狊（犢狉犵犲狀犲狊）狏狊狋犺犲犲犿犲狉犵犻狀犵狉犪犮犲狊狅犳狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋

主要抗源及携带的抗病基因

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｓｏｕｒｃｅ（犢狉ｇｅｎｅ）

引入农业生产年份

Ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄｙｅａｒ

新致病小种发现年份

Ｅｍｅｒｇｉｎｇｙｅａｒｏｆｎｅｗｒａｃｅ

病害流行年份

Ｄｉｓｅａｓｅｅｐｉｄｅｍｉｃｙｅａｒ

碧蚂１号（犢狉１） １９５０ｓ １９６５（Ｃ犢犚１８） １９６０ｓ末期（Ｃ犢犚２３，Ｃ犢犚２５）

洛夫林及其衍生品种（犢狉９） １９７０ｓ １９８５（Ｃ犢犚２９） １９９０ｓ早期（Ｃ犢犚２９）

繁６及其衍生系 （犢狉３，犢狉４） １９８０ｓ １９９１（Ｃ犢犚３２） １９９０ｓ末期（Ｃ犢犚３３，Ｃ犢犚３３）

９２Ｒ系，贵农系，川麦系列（犢狉２６／犢狉２４／犢狉犆犎４２） １９９０ｓ ２００８（Ｖ２６） ２０１２ｓ（Ｃ犢犚３４）

４　中国小麦品种抗条锈病水平和抗源使用

４．１　小麦主栽品种和后备品种抗病性水平

全面了解我国小麦品种抗条锈病水平，不仅为

当前小麦条锈病预测预报和精准防控提供准确信

息，而且可为开展预见性小麦抗病育种和抗病基因

布局提供依据。自２００８年以来，本实验室依托国家

小麦产业技术体系，每年征集全国各个麦区的小麦

品种及育种高代系材料进行苗期和成株期多地点的

抗病性评估。韩德俊等［９］和Ｚｅｎｇ等
［７２］对２００３－

２００８年期间的主栽品种（３３０份）和高代育种材料

（１９４份）进行了抗病性鉴定，结果显示只有１６份材料

（３．２％）为全生育期抗性，９９份（２０．０％）和２８份

（５．７％）分别表现成株期抗性和慢锈性，３５１份呈现感

病（７１．１％）。薛文波等
［８２］对全国７４个主栽小麦品

种抗条锈性鉴定，结果表明，当前主栽小麦品种几乎

没有全生育期抗病品种，仅有４个成株期抗病品种，

另外有１０个品种仅在成株期表现为中感 中抗水

平；其余６０个品种苗期和成株期都高度感病。本实

验室对２０１３－２０１７年期间全国１５５０余份小麦高代系

材料鉴定结果表明，对当前主要流行小种（ＣＹＲ３２、

ＣＹＲ３３和ＣＹＲ３４）具有全生育期抗病材料仅５１份，

占３．３％；成株期抗锈性１１０份，占７．１％；其余

１３００余份材料都表现为不同程度感病，占８９．６％。

整体评价认为，在过去的十几年中，我国小麦感病品

种比例高达８０％左右，不同麦区间存在差异，甘肃、

四川等条锈病常发区小麦品种抗病性整体好于东部

麦区，高代系材料和后备品种的抗病性整体好于当

前主栽品种，全生育期抗病品种仍然严重不足，特别

是苗期发病严重的陇南和川西北地区小麦品种，具

有全生育期抗病性的品种不足５％。由此看来，依

赖药剂防治秋季和早春条锈病的现状，在较长时间

内不会有明显改变。

４．２　小麦品种（系）抗病基因利用情况

尽管如前文所述，国内外目前已定位出８０余个

抗条锈病基因和近２００余个抗病ＱＴＬｓ，但可用于

小麦育种的仍只是少数几个基因／ＱＴＬ，如犢狉１、

犢狉５、犢狉９、犢狉１０、犢狉１５、犢狉１７、犢狉１８、犢狉２４／２６等。周

阳等［８３］对１７９份２０世纪８０年代的主栽小麦品种

（系）鉴定发现，３８％的材料都含有１ＢＬ／１ＲＳ（即携

带犢狉９），尤以北方麦区和黄淮麦区各占５９％和

４２％；李在峰
［８４］利用基因推导，对全国１４５份小麦
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品种（系）进行犢狉基因分析发现，犢狉９（４３％）和犢狉２６

（２０％）是利用率最高的抗条锈病基因，其他犢狉基因

较少应用。

本实验室利用分子筛查并结合抗病性鉴定和系

谱分析的方法，对２０１０年以来超过２０００份来自不

同麦区的小麦品种和高代系进行抗病基因分

析［９，７２，８２，８５８６］，结果表明，在抗病材料中（约占总数

１０％）：超过３０％的抗病材料可能含有犢狉２６；２２％可

能含犢狉９；３％可能含犢狉１７。其中少数几份抗病材

料，可能是几个已知基因的聚合结果，如：犢狉９＋

犢狉１７，犢狉２６＋犢狉１８（或其他未知微效犢狉基因）。未

发现含犢狉５、犢狉１０、犢狉１５的材料。不同麦区对抗病基

因使用虽有一定差别，但在主效基因使用上差别不

大：如陇南核心越夏区［９］和四川盆地冬繁区［８５－８６］，最

重要的抗病基因都是犢狉２６和犢狉９，特别是携带

犢狉２６的品种频率都超过３０％，在生产中这些品种累

计播种面积都超过当地小麦播种面积的５０％，为相

应毒性的小种（Ｖ２６致病类群）的定向选择提供了充

足的哺育品种［８５］。

５　抗源应用中存在的问题与对策

５．１　系统开展抗源核心亲本定向改良，打通抗源创

制与抗病品种培育的中间环节

　　经过多年努力，筛选创制的小麦条锈病抗源虽

然不少，如犢狉５、犢狉１５和犢狉６１等，但多数抗源来自

农家种、国外种质以及远缘杂交的衍生后代。由于

综合农艺性状较差，难以作为亲本直接用于小麦品

种改良，因此在育种中好用并发挥重要作用的抗源

极少。迫切需要植病学家与育种家协作，系统开展

育种亲本材料的创制和持续改良的前育种工作

（ｐｒｅｂｒｅｅｄｉｎｇ），创造携带一系列已知抗病基因或基

因组合的核心亲本材料（ｅｌｉｔｅｌｉｎｅｓ），同时开发相关

犢狉基因的辅助选择标记，着重创造抗病性状优异、

综合性状好且有极高的配合力，在育种上“能用”且

“好用”的抗源核心亲本，既增加抗病基因的多样性，

又要提高抗源的可用性。同时要改革科研工作的评

价机制，对从事定向改造创制核心中间材料的科研

人员，在成果认可和利益分配方面，给予保护和长期

支持。

５．２　抗病基因的“兴衰周期”与持久利用

由于丰产性、生育期和适应性等表现较差，很多

抗源或犢狉基因的载体品种不被育种家青睐。然而

一旦有好用的抗源亲本，育种家们又会争先使用，短

时期就能创制大量具有同一个犢狉基因的抗病品种，

并广泛推广种植（ｂｏｏｍ），其结果导致在病原菌群体

中，有匹配毒性的菌株被选择，并随着哺育品种的面

积增加而壮大，最终形成流行小种，致使抗病性被克

服而丧失利用价值（ｂｕｓｔ），完结抗源的兴衰循环周

期（ｂｏｏｍｂｕｓｔｃｙｃｌｅ）
［７９，８１，８７］。携带犢狉９的１Ｂ／１Ｒ

抗源和携带犢狉２６的９２Ｒ系和贵农系抗源的兴衰经

历，阐释了抗源／抗病基因利用的规律与教训，为今

后抗病基因合理使用提供借鉴。

２０世纪２０－３０年代，两个德国的育种项目用

同一个冬黑麦品种（‘Ｐｅｔｋｕｓ’）与小麦杂交和复交，

分别独立获得属间 １Ｂ（１Ｒ）异代换系 ‘Ｓａｌｚ

ｍｕｎｄｅｒ１４／４４’和‘Ｚｏｒｂａ’，２０世纪４０年代，在‘Ｓａｌｚ

ｍｕｎｄｅｒ１４／４４’基础上衍生‘牛朱特’（Ｎｅｕｚｕｃｈｔ，意

为新品种）［８８］。由于该１ＲＳ染色体携带一个抗病基

因复合体（ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｃｏｍｐｌｅｘ）犘犿８／犢狉９／

犔狉２６／犛狉３１，对锈病和白粉病都具有良好抗性，且有

较好的丰产性和适应性，因此，这两个１Ｂ（１Ｒ）异代

换系于２０世纪５０年代在世界多地快速传播和利

用。‘牛朱特’及其衍生后代在前苏联和罗马尼亚等

东欧国家利用，并于２０世纪６０－７０年代培育了‘阿

夫乐尔’（Ａｖｒｏｒａ）、‘高加索’（Ｋａｖｋａｚ）、‘早熟３５’

（Ｓｋｏｒｏｓｐｅ１Ｒａ３５）、‘山前麦２号’（Ｐｒｅｄｇｏｒｎａｙａ２）、‘洛

夫林’（Ｌｏｖｒｉｎ）等一系列１Ｂ／１Ｒ易位系品种；而‘Ｚｏｒ

ｂａ’主要用于西欧国家
［８８８９］。

２０世纪７０年代初期，‘洛夫林’等一大批１Ｂ／

１Ｒ易位系的抗病品种被引入中国，在甘、川、陕、青、

晋、冀、鲁、鄂、滇、黔等多地小麦生产和育种中同时

扮演重要角色［６，８］。在西北麦区，‘洛夫林１０’和‘洛

夫林１３’等一批“洛类”抗源于１９７３年引入陇南地

区，不仅作为亲本材料，而且直接用于生产，在高

山小麦区和川道麦区都有分布［９１９３］。不幸的是，仅

仅两三年后，即１９７５－１９７６年，‘洛夫林１０’和‘洛

夫林１３’分别出现零星病株
［９２９３］，随后病情逐年加

重，１９７８－１９７９年病株反应型（ＩＴ）达到７～８
［９３］，

１９８０－１９８１ 年，在陇南各地两个品种都有发

病［９２９５］，联合考察表明，洛夫林抗源在陇南已普遍感

病，丧失了抗条锈能力［９１９４］。２０世纪８０年代中后

期，源自‘洛夫林１０’和‘洛夫林１３’两个致病类群

中，各有一个优势小种形成，即条中２８号和条中２９

号流行小种。另一方面，２０世纪８０年代初期，在中
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国很多育种单位，分别以来源不同１Ｂ／１Ｒ易位系为

抗源亲本培育了大量抗病品种，如‘矮孟牛’（‘鲁麦

１号’）、‘鲁麦８号’、‘鲁麦１１号’、‘陕农７８５９’、‘丰

抗１５号’等，并在全国范围大面积推广种植
［５６，８］。

西部麦区产生了针对犢狉９的新流行小种（ＣＹＲ２８和

ＣＹＲ２９）和全国广大麦区普遍使用携带犢狉９的抗病

小麦品种，致使１９９０年条锈病在全国范围内大发

生，给小麦生产造成极大损失。

回述洛类抗源兴衰，总结教训有两个：其一，以

‘洛夫林１０’和‘洛夫林１３’为代表的１Ｂ／１Ｒ抗源

（携带犢狉９）被直接应用于条锈菌核心易变区（陇南

和川西北）的小麦生产，犢狉９介导所谓“抗病品种”推

广面积激增，仅仅两三年时间就“筛选”出对犢狉９有

毒性的菌株，并迅速定向选择和适应性进化，形成了

条中２８和条中２９为主的流行小种；其二，同一个黑

麦品种与小麦远缘杂交衍生的若干抗病材料，其主

效抗病基因只有一个，即犢狉９，这些名称不同的抗源

几乎同时涌入中国不同麦区，培育出大量抗病基因

同质的“抗病品种”，为新小种主导的病害大区流行

提供了“感病品种”。

犢狉２６的兴衰循环正在进行之中。刘大钧等于

２０世纪８０年代创制了小麦 簇毛麦代换系（６Ａ／

６Ｖ）和易位系（６ＤＬ／６ＶＳ）材料，在此基础上逐步衍

生出‘９２Ｒ１３７’、‘９２Ｒ１４９’、‘９２Ｒ１７８’等“９２Ｒ”系抗

源［９６］。几乎同期，贵州大学张庆勤等利用小麦 簇

毛麦远缘杂交后代创制了‘贵农２１’、‘贵农２２’等

“贵农”系抗源［９７］。９２Ｒ系和贵农系抗源都是兼抗

白粉病和条锈病，后续研究表明，它们都是携带抗条

锈病基因犢狉２６
［９８９９］和抗白粉病基因犘犿２１。由于在

抗条锈病和抗白粉病中的良好表现，两者于２０世纪

９０年代中后期被广泛应用于四川盆地和甘肃南部

麦区。与此同时，四川省农业科学院从国际玉米小

麦改良中心（ＣＩＭＭＹＴ）引进了高抗条锈的硬粒小

麦 节节麦人工合成材料，育成了‘川麦４２’等一批

抗病品种［１００］。Ｌｉ等
［１０１］通过抗病基因等位性分析，

认为‘川麦４２’携带的抗病基因犢狉犆犎４２即是来自

硬粒小麦的犢狉２４，与犢狉２６是等位基因
［１０２］。由于优

良抗病性和丰产性，以‘川麦４２’及９２Ｒ系和贵农系

抗源为亲本，又衍生系列抗病品种，如：‘绵麦３８’、

‘绵麦４０’、‘绵麦４１’、‘绵麦４２’、‘绵麦４３’、‘绵麦

４６’、‘绵麦４７’、‘绵麦４８’和‘绵麦１４０３’等；‘西科麦

３号’和‘西科麦５号’；‘科成麦１号’和‘科成麦２

号’；以及‘中麦４１５’、‘襄麦５５’、‘偃育８９８’等品种

及数十份高代品系［８５］，分别应用在陇南和川西北麦

区。携带相同抗病基因（犢狉２４／２６／犆犎４２）的众多小

麦品种，同时在陇南“越夏易变区”和四川盆地“冬繁

区”广泛种植，导致Ｖ２６／Ｇ２２致病类型在短时间内

产生并迅速蔓延［８５，１０３］。惨痛教训是，犢狉２４／２６／

犆犎４２抗源无序地过度利用，导致由兴至衰仅仅十

几年。另外，新发掘的主效抗病基因该不该应用于

条锈菌易变区的小麦育种和生产，值得我们再思考。

一个现象值得关注，虽然犢狉９于２０世纪９０年

代初即被克服，但该基因不仅没有立刻退出中麦育

种历史舞台，且在过去的３０多年中，中国小麦品种

１Ｂ／１Ｒ的频率一直居高不下，如周阳报道，中国北部

冬麦区、黄淮麦区、长江中下游麦区和西南麦区，２０００

年前后小麦品种（系）中，１ＢＬ／１ＲＳ易位系分布频率分

别为４８．０％～５４．０％、４０．０％～５０．４％、２０．０％～

６．９％和２１．０％～３４．６％
［８３］，曹廷杰等对２００９－

２０１３年度河南育成的９０８个小麦新品种（系）分析

发现，超过６０％为１Ｂ／１Ｒ易位系
［１０４］。推测其原因：

一是１Ｂ／１Ｒ携带的其他一些有益基因可满足小麦

性状改良，使犢狉９被动选择而保留下来；二是犢狉９仍

具有残余抗病性使其仍具有利用的价值；三是当前

小麦品种１Ｂ／１Ｒ频率居高的结论是基于１Ｂ／１Ｒ易

位系特异标记的分子检测而获得的，然而，２０００年

以来，不断有新型１Ｂ／１Ｒ易位系引入中国小麦育种

进程，新型１Ｂ／１Ｒ易位系可能携带抗条锈新基因，

抑或是犢狉９不同的等位基因。不论是哪种原因，对

已有抗病基因利用价值的深度发掘和持续利用的探

讨是有必要的。犢狉９是否具有残余抗病性仍需持续

观察和评估。本团队研究发现，犢狉９与其他犢狉基因

聚合，如犢狉９＋犢狉１７或犢狉９＋犢狉１８，都能增强品种抗

病性。这是否意味着抗病基因不存在“失效”问题，

而是如何合理使用，如通过基因聚合实现主效抗病

基因的持久利用［１０５］。

５．３　抗病基因使用具有盲目性和随意性，需加强基

因布局意识和规划

　　抗病基因（品种）的合理布局（ｇｅｎｅｄｅｐｌｏｙｍｅｎｔ），

是将具有不同抗病基因的品种在大区范围实行合理

使用，从空间和时间上阻止病菌新小种的定向选择

和发展［１０６］。对流行区系的不同关键地区，如越夏易

变区、传播桥梁区、越冬区和流行区等分别种植具有

不同抗病基因的品种，阻止病菌的越夏、越冬和流行

·７·



庆祝《植物保护》创刊５５周年专稿———病害篇 ２０１８

传播。国内抗病基因布局的应用还处于起步阶段，

目前我国可资利用的抗病基因还很少，在关键流行

区布局不同抗病类型的基因始终未能实现。尤其严

重的是，对目前有限的抗病基因资源的使用，如

犢狉５、犢狉１５和犢狉６１等，没有布局意识和整体规划，仅

凭育种家的喜好和本地育种目标需求。

陇南地区是我国小麦条锈菌最重要的“核心越

夏易变区”，是秋季菌源基地和新小种策源地，因此

在条锈病综合防控中具有重要地位［５７］。该区小麦

品种的抗病基因群体结构和多样性动态在一定程度

上决定着条锈菌的群体演化，影响新小种的定向选

择［８１］。为了在全国范围持久控制条锈病，必须减缓

“易变区”新毒性小种产生的速率，否则，一切成功的

病害控制都是暂时的。由于该区条锈菌毒性结构复

杂，遗传多样性异常丰富［７５］，理论上任何一个抗病

基因，迟早都会出现一个与之匹配毒性的条锈菌菌

株，并随着携带该基因抗病品种的扩大利用，将可能

定向选择形成流行小种。如，携带犢狉２６的‘９２Ｒ’系

和‘贵农系’抗源，２０世纪９０年代后期用于陇南小麦

育种，２００３年后，逐步选育出‘兰天１７’等多个抗病品

种，并应用于当地生产，２００７年秋季，在‘兰天１７’品

种上，我们已经分离获得了犢狉２６的毒性菌株（Ｖ２６），

２０１２年，Ｖ２６致病类群的频率已超过１０％
［８５］。因此，

新发掘的抗病基因尽量避免在“易变区”使用。

四川盆地是中国小麦条锈菌重要的“冬繁区”，其

冬季小麦始终保持生长，为条锈菌大量繁殖提供了机

会，条锈菌可“定居”在同一品种上持续发生多次自侵

染循环（ｐｏｌｙｃｙｃｌｉｃｄｉｓｅａｓｅｗｉｔｈａｕｔｏｉｎｆｅｃｔｉｏｎ）
［８６］，一方

面强化了病原菌适应性进化，另一方面，小麦品种依

据其所携带犢狉基因，使与之有匹配毒性的条锈菌小

种得以“选择性”放大增殖，此后又作为春季输出菌

源随气流向东部麦区传播，导致更大规模的条锈病

流行。因此，输出的菌源群体结构和菌源量对春季

条锈病大区流行有关键性影响。冬繁区小麦品种应

具有苗期抗病性，因此应使用全生育期抗病基因，且

所用主效犢狉基因必须有别于陇南越夏易变区
［９］。

然而从目前基因分布上来看，当地主栽品种，‘川麦

４２’、‘内麦８号’、‘内麦９号’、‘绵麦３７’等（种植面

积累计约占当地小麦播种面积６５％～７０％），都携

带犢狉２６基因，虽然对条锈菌主要流行小种ＣＹＲ３２

和ＣＹＲ３３表现出较高抗病性，但对条锈菌新致病类

型ＣＹＲ３４在苗期，甚至成株期都表现感病
［８２］。这

意味着，在条锈菌冬繁区，每年至少２０万ｈｍ２小麦

可作为新毒性小种Ｖ２６的哺育品种。一旦环境条

件适宜，条锈病害大流行，就会对我国小麦生产造成

严重损失。

６　展望

育种是农业可持续发展战略的重要部分［１］。由

于病原菌的多样性及其持续的演化，小麦抗病育种

不仅重要且无法终止［１０７］。然而在现代小麦育种目

标中，抗病性不总是优先考虑的性状，抗病育种可能

会削弱在丰产、优质和农艺适应性等方面改良的努

力［１０８］。因此，抗源的筛选与鉴定、抗病基因的发掘

与操作、抗病品种的培育与合理使用，不同层级的研

究要贯通并整体推进，而且始终要关注抗病性与其

他性状的协调性，否则再好的抗源或抗病基因也很

难成为抗病品种。随着抗条锈病新基因／ＱＴＬｓ不

断发掘，不仅为深入了解小麦抗条锈病遗传基础，制

定抗病育种新策略提供了依据，同时为抗病品种的

培育奠定了材料基础。随着ＳＮＰ等分子标记的大

量开发，小麦染色体上的分子标记密度增加，ＱＴＬ

定位也较之前更为准确，使利用分子标记进行辅助

选择育种成为可能。基因组技术极大地增强了遗传

分析和作物改良的能力，大规模测序技术为更好地

了解种质资源遗传多样性结构，解析抗性与丰产性、

优质和资源高效利用等性状的协调性，为分子设计

育种和全基因组选择提供依据［１０９］。通过基因聚合

等手段，培育兼抗多种病害的小麦品种，建立农业投

入安全无害、生产过程环境友好的农业绿色发展技

术体系具有重要实践价值。

持久抗病性是小麦重要的育种目标，但至关重

要的是，可持续抗病性问题不能简单地作为一个育

种问题来处理。通过对条锈菌“易变区”转主寄主小

檗的有效治理等综合措施，降低病原菌遗传变异几

率；通过小麦与其他作物间作、混作，不同抗病品种轮

换使用等农业措施，减少病原体的进化速率［１１０］；通过

不同犢狉基因遗传多样性利用和基因布局
［１０６，１１０］，减

小对毒性小种的定向选择压力，避免流行小种的形成

和发展［１０８］。因此，寄主多样化既是育种的重要补充，

也是育种家需要考虑的重要背景因素。
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