
　!"#$% &&'()*!&, !(! 犘犾犪狀狋犘狉狅狋犲犮狋犻狅狀

收稿日期：　２０１７ １０３１　　　修订日期：　２０１８ ０４ ０３
基金项目：　国家自然科学基金（３１６６０５１３）；青海省自然科学基金（２０１７ＺＪ７９３；２０１６ＨＺ８１０）
致　　谢：　感谢江苏省农业科学院经济作物研究所狄佳春副研究员对本研究给予的数据分析指导。

 通信作者 Ｅｍａｉｌ：ｍａｎｔｏｕ４２８＠１６３．ｃｏｍ；ｇｕｏｑｉｎｇｙｕｎｑｈ＠１６３．ｃｏｍ
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摘要　为明确青海春小麦品种‘青春３８’成株期抗条锈性的遗传基础，以‘青春３８’为父本与感病春小麦品种‘Ｔａｉ

ｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）杂交构建Ｆ２∶３代分离群体。在青海西宁和互助两地田间病圃进行了抗条锈性鉴定，应用植物数量

性状主基因＋多基因混合遗传模型单个分离世代分析方法，解析‘青春３８’的抗条锈性遗传特点。结果表明，‘青春

３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２∶３群体单株的病害严重度和反应型在两个试验点均未呈现连续性分布，也不符合正态分布，初步推测

‘青春３８’对小麦条锈病的成株期抗性具有质量性状特征；以严重度或反应型数据进行遗传分析，‘青春３８’在两个

试验点对小麦条锈病的成株期抗性表现的最优遗传模型均属２对主基因遗传，只是主基因的作用方式（Ｃ１：２ＭＧＡＤＩ

加性 显性 上位性，Ｃ４：２ＭＧＥＡ等加性，Ｃ６：２ＭＧＥＥＡＤ等显性）有所不同。
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犿犻狊ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻引起的世界性小麦病害，是影响小

麦生产最重要的病害之一，该病害在低温和潮湿环

境下易发生，从小麦一叶期到成熟期只要植株仍然

是绿色都可以发生侵染［１］。研究与实践证明，选育

和利用抗病品种是防治小麦条锈病最经济、安全和
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有效的措施［１３］，然而，小麦条锈菌群体毒性结构复

杂，新毒性小种不断形成，容易使小麦品种抗病性丧

失，致使小麦条锈病周期性流行。不断发掘新的抗

条锈病基因，实现抗病基因的多样化及合理布局是

一项有战略意义的基础研究工作，抗条锈病基因发

掘及其遗传特点研究是抗病育种的重要基础。

青海省是我国小麦条锈菌主要越夏流行区之

一［４］，青海省小麦种植垂直分布，春小麦和冬小麦交错

种植，每年拥有大量的小麦条锈病越夏菌源，主要以晚

熟春麦上的菌源为主，可以保持大量的菌源到早播冬

麦出苗后，为我国东部冬麦区秋苗发病提供较多的有

效菌源。同时青海省种植的春小麦中抗条锈病品种

较少，主要以感病品种‘阿勃’为主，给我国小麦条锈

病越夏菌源区的区域治理造成非常不利的局面。

为增加抗病基因的多样性，国内研究者做了大

量的工作，中国农业科学院植物保护研究所小麦病

害团队对国内大量小麦农家品种和生产品种进行了

系统的抗条锈性鉴定和研究［５１０］。曹世勤等［１１］分别

对甘肃省２６个春小麦品种（系）进行了苗期抗条锈

基因分析及成株期抗病性评价，此外还于２００３－

２０１３年对４２９１份冬小麦和７１０份春小麦进行了系

统的抗条锈性鉴定［１２］。李永平等［１３］对８６份贵协系

小麦种质资源进行了抗条锈性分析；王万军等［１４］对

临麦系列春小麦品种进行了抗条锈性评价；周新力

等［１５］将８０份国外春小麦种质资源做了抗条锈病性

评价；姚强等［１６１７］也对１２０个春小麦品种（系）做了

成株期抗条锈性评价，并对青海春小麦品种‘青春

３９’进行了苗期抗条锈性基因遗传分析，侯璐等
［１８１９］

对搜集的８１份春小麦种质资源进行了系统的抗条

锈性鉴定，并对４份春麦种质资源进行了苗期抗病

基因遗传分析。国内就春小麦品种成株期抗条锈病

基因的遗传分析研究相对较少。本研究组从２０１０

－２０１６年连续７年对大田成株期抗条锈性进行观

察，发现春小麦品种‘青春３８’一直表现高抗，是很

好的抗源材料［１７］，本研究拟解析‘青春３８’在成株期

的抗条锈病基因及遗传特点和抗性特点，促进其有

效合理利用。

１　材料与方法

１．１　试验材料

‘青春３８’是青海春小麦主栽品种，由本研究室

保存；感病对照春小麦品种‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）由

中国农业科学院植物保护研究所徐世昌研究员提

供，以‘青春３８’为父本与‘Ｔ２９’杂交、自交获得的

Ｆ２∶３代群体，由本研究室保存。

１．２　方法

抗性鉴定于２０１５年和２０１６年分别在青海省互

助县威远镇锈病常发地青海省农林科学院植保所小

麦条锈病抗性鉴定自然发病圃和青海省西宁市青海

省农林科学院植保所小麦条锈病抗性鉴定自然发病

圃进行。

每个亲本各播种１行，行长１ｍ，行距０．３ｍ；

２０１５年Ｆ２群体单粒点播，每行播１０粒，每２０行加

设１行 ‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’作为感病对照，在西宁市种植

的Ｆ２群体共有１１８个单株收获得到对应的１１８个

Ｆ３家系种子，在互助县种植的Ｆ２群体共有１５６个

单株收获得到对应的１５６个Ｆ３家系种子。２０１６年

Ｆ３家系群体继续于同一地方种植测试，每个Ｆ３ 家

系种１行，每２０行加设１行‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’作为感

病对照；鉴定圃四周各种３行‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’作诱发

行。播种时间为每年４月上旬，从７月上旬开始（即

当‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’充分发病的时候）对亲本及Ｆ２ 群

体（２０１５年）和每个Ｆ３家系（２０１６年）每个单株进行

调查，记载反应型和严重度，调查２次，间隔７ｄ，反

应型（ＩＴ）按Ｌｉｎｅ等
［３］０～９级的方法记录，田间病

害严重度（ＤＳ，％）按０、２、５、１０、１５、２０、２５、３０、３５、

４０、４５、５０、５５、６０、６５、７０、７５、８０、８５、９０、９５、１００分

级记录［１５］，选用２次调查中最大严重度作最终统计。

采用 Ｅｘｃｅｌ２０１６软件统计数据并绘制‘青春

３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２∶３群体在两个环境中的严重度和反应

型的频率分布条形图；利用Ｍｉｎｉｔａｂ１６软件做正态

性检验分析；利用刘兵［２０］研制的植物数量性状主基

因＋多基因混合遗传的分离分析软件（软件包ＳＥＡ

Ｆ２）进行分析，用极大似然和期望最大化算法估计

分布参数，ＡＩＣ（Ａｋａｉｋｅ’ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，赤池信

息准则）值较小且适合性检验较优的模型为适宜遗

传模型。采用最小二乘法从一阶分布参数估计一阶

遗传参数，并估计主基因和多基因遗传方差和遗传

率等二价遗传参数。

２　结果与分析

２．１　亲本及犉２∶３群体条锈病抗性统计分析

２０１５和２０１６年在互助和西宁两个试验地点条

锈病均发病比较充分。感病亲本‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’的

·８４２·



４４卷第５期 张调喜等：青海春小麦品种‘青春３８’成株期抗条锈性遗传解析

病害反应型（ＩＴ）均为９级，严重度（ＤＳ）为９５％；抗

病亲本‘青春３８’的反应型（ＩＴ）为３级，严重度（ＤＳ）

为１５％；Ｆ２群体２０１５年和对应的Ｆ３家系群体２０１６

年分别在两个环境中反应型和严重度的频率分布如

图１和图２。可知‘青春３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２∶３群体的ＩＴ

和ＤＳ在２个环境下均未呈现连续性分布。

图１　‘青春３８’／‘犜２９’犉２∶３群体在互助试验地所测试反应型和病害严重度的频率分布条形图

犉犻犵．１　犉狉犲狇狌犲狀犮狔犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犻狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲（犐犜）犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔（犇犛）狅犳犉２∶３狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿

‘犙犻狀犵犮犺狌狀３８’／‘犜２９’狋犲狊狋犲犱犻狀犎狌狕犺狌

图２　‘青春３８’／‘犜２９’犉２∶３群体在西宁试验地所测试反应型和病害严重度的频率分布条形图

犉犻犵．２　犉狉犲狇狌犲狀犮狔犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犻狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲（犐犜）犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔（犇犛）狅犳犉２∶３狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿

‘犙犻狀犵犮犺狌狀３８’／‘犜２９’狋犲狊狋犲犱犻狀犡犻狀犻狀犵

　　‘青春３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２群体在两个环境中反应型

和病害严重度的正态概率图如图３。由正态概率图

可以看出，两个杂交组合Ｆ２群体在２个环境下ＤＳ

和ＩＴ值的正态性分布检验结果均为犘＜０．００５，说

明‘青春３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２群体在两个环境中ＤＳ和ＩＴ

值均不符合正态性分布。

综合抗性统计分析结果初步推测，‘青春３８’

对小麦条锈病成株期抗性均具有质量性状抗性

特征。

２．２　遗传模型的选择

用主基因＋多基因混合遗传的Ｆ２群体分析方

法对‘青春３８’的成株期抗条锈性基因进行分析（表

１），得到０对主基因（Ａ）、１对主基因（Ｂ）和２对主基

因（Ｃ）等３类１１种遗传模型的ＡＩＣ值。选取最小

ＡＩＣ值与最小ＡＩＣ值比较接近的遗传模型作为候

选模型，对备选模型进行适合性检验，包括均匀性检

验、Ｓｍｉｒｎｏｖ检验和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验，获得犝１２、

犝２
２和犝３

２、狀犠２和犇狀统计量，选择达到显著水平的

检验个数最少的模型为最适遗传模型。

２．２．１　‘青春３８’的成株期抗条锈性基因遗传模型

的选择

　　根据在互助测试的分析结果，用严重度数据分析

时，Ｃ１、Ｃ６和Ｃ５的ＡＩＣ值最低，分别为１２６３．８７、

１２９９．５７和１３１９．１３；适合性检验结果（省略）显示，

这３个模型统计量未达到显著水平个数均为１个，

而Ｃ１模型的ＡＩＣ值最小，因此，Ｃ１模型可以作为

最适遗传模型。用反应型数据分析时，Ｃ５、Ｃ２和

Ｃ６的ＡＩＣ值最低，分别为３１６．６６、３２０．６６和３５０．９５；

结合适合性检验结果（数据省略），达到显著水平的

检验个数最少的模型Ｃ６，可以作为最适遗传模型。

·９４２·
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图３　‘青春３８’／‘犜２９’犉２群体在互助（犪）和西宁（犫）试验地反应型和病害严重度的正态概率图

犉犻犵．３　犖狅狉犿犪犾狆狉狅犫犪犫犻犾犻狋狔狆犾狅狋狅犳犻狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲（犐犜）犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔（犇犛）狅犳犉２狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿

‘犙犻狀犵犮犺狌狀３８’／‘犜２９’犻狀犎狌狕犺狌（犪）犪狀犱犡犻狀犻狀犵（犫）

　　在西宁测试的分析结果，用严重度数据分析时，

Ｃ４、Ｃ１和Ｃ６的ＡＩＣ最低，分别为１０２６．１９、１０４３．７３

和１０５９．０９；适合性检验结果（省略）显示，这３个模

型统计量均未达到显著水平，而Ｃ４模型的ＡＩＣ值最

小，作为最适遗传模型。用反应型数据分析时，Ｃ１和

Ｃ５的ＡＩＣ值最低，且值相对比较接近，分别为３３０．９８

和３９８．３７；适合性检验结果（省略）显示，这２个模型

统计量未达到显著水平个数均为１个，而Ｃ１模型的

ＡＩＣ值最小，因此，Ｃ１模型作为最适遗传模型。

由此可见，在两个地点，选用严重度数据或反应

型数据分析最优遗传模型均为２对主基因遗传，只

是主基因的作用方式（Ｃ１：２ＭＧＡＤＩ为加性 显性

上位性，Ｃ４：２ＭＧＥＡ为等加性，Ｃ６：２ＭＧＥＥＡＤ

为等显性）有所不同。

表１　‘青春３８’／‘犜２９’犉２群体抗条锈病反应型和严重度在各遗传模型下的犃犐犆值１
）

犜犪犫犾犲１　犃犐犆狏犪犾狌犲狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮犿狅犱犲犾狊犳狅狉犻狀犳犲犮狋犻狅狀狋狔狆犲（犐犜）犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔（犇犛）犻狀狋犺犲犉２狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犳狉狅犿

‘犙犻狀犵犮犺狌狀３８’／‘犜２９’犪犮狉狅狊狊犻狀狋狑狅犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋狊

模型代码

Ｍｏｄｅｌｃｏｄｅ

互助 Ｈｕｚｈｕ

严重度ＡＩＣ　ＡＩＣｆｏｒＤＳ 反应型ＡＩＣ　ＡＩＣｆｏｒＩＴ

西宁Ｘｉｎｉｎｇ

严重度ＡＩＣ　ＡＩＣｆｏｒＤＳ 反应型ＡＩＣ　ＡＩＣｆｏｒＩＴ

Ａ　０ＭＧ １３８１．４３ ５１７．４７ １０８１．９３ ５２３．９８

Ｂ１　１ＭＧＡＤ １３３１．３０ ３８８．４１ １０７７．７１ ４４６．０６

Ｂ２　１ＭＧＡ １３８３．４４ ５１９．４８ １０７７．２７ ５２０．５０

Ｂ３　１ＭＧＥＡＤ １３３１．３０ ３８８．４１ １０７７．５１ ４４６．０６

Ｂ４　１ＭＧＡＥＮＤ １３３１．３０ ３８８．４１ １０７７．５１ ４４６．０６

Ｃ１　２ＭＧＡＤＩ １２６３．８７ ４００．４１ １０４３．７３ ３３０．９８

Ｃ２　２ＭＧＡＤ １３３５．２９ ３２０．６６ １０６３．０５ ４５０．０６

Ｃ３　２ＭＧＡ １３８５．４４ ５２１．４８ １０７９．４０ ５０４．２３

Ｃ４　２ＭＧＥＡ １３８３．４４ ５１９．４８ １０２６．１９ ５０１．９６

Ｃ５　２ＭＧＡＥＤ １３１９．１３ ３１６．６６ １０６１．０８ ３９８．３７

Ｃ６　２ＭＧＥＥＡＤ １２９９．５７ ３５０．９５ １０５９．０９ ４４６．９７

　１）ＭＧ：主基因；Ａ：加性效应；Ｄ：显性效应；Ｉ：互作；Ｎ：负向；Ｅ：相等；下划线表示ＡＩＣ值较小，加粗体表示最适遗传模型。

ＭＧ：Ｍａｊｏｒｇｅｎｅ，Ａ：Ａｄｄｉｔｉｖｅ；Ｄ：Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ，Ｉ：Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ，Ｎ：Ｎｅｇａｔｉｖｅ，Ｅ：Ｅｑｕａｌ；ＭｉｎｉｍｕｍＡＩＣｖａｌｕｅｉｎｅａｃｈｃｒｏｓｓｉｓｕｎｄｅｒｌｉｎｅｄ；

ＡＩＣｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｍｏｓｔｆｉｔｔｅｄｇｅｎｅｔｉｃｍｏｄｅｌｗａｓｉｎｂｏｌｄ．

·０５２·
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２．２．２　最适遗传模型相关参数估计

根据最适遗传模型估计调查发病反应型和严重

度的一阶和二阶遗传参数（表２）。‘青春３８’／‘Ｔ２９’

Ｆ２群体在互助测试，‘青春３８’成株期抗条锈性以严

重度数据分析为Ｃ１模型，即２对加性 显性 上位

性主效基因作用，２对主基因（Ａ和Ｂ）加性效应均表

现为正向效应（犱ａ＞０，犱ｂ＞０），显性效应表现为１个

负向效应，１个正向效应（犺ａ＜０，犺ｂ＞０），２对主基因

间加性×加性互作为负向（犻＜０），其他互作均为正

向作用；以反应型数据分析为Ｃ６模型，即２对等显

性主基因作用，加性效应表现为１个正向效应（犱ａ＞

０）。在西宁测试，以严重度数据分析为Ｃ４模型，即

２对等加性主基因作用，表现为１个正向加性效应

（犱ａ＞０）；以反应型数据分析结果为Ｃ１模型，即２

对加性 显性 上位性主基因作用，２对主基因（Ａ

和Ｂ）加性效应和显性效应均表现为正向效应（犱ａ

＞０，犱ｂ＞０；犺ａ＞０，犺ｂ＞０），基因间加性×加性互作

为负向（犻＜０），其他互作均为正向。在互助试验地条

件下，主基因遗传率为９７．９２％和８６．１１％，西宁试验

地条件下，主基因遗传率为９５．１０％和９９．１５％。

说明在不同环境下，‘青春３８’成株期抗条锈性均

具有很高的遗传力，而且主基因的遗传率差异不

大，环境因素对主基因的影响较小，遗传稳定性

较高。

表２　各犉２群体在最优遗传模型下遗传参数的估计值１
）

犜犪犫犾犲２　犌犲狀犲狋犻犮狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊犲狊狋犻犿犪狋犲犱犳狉狅犿狋犺犲犫犲狊狋犿狅犱犲犾狊犻狀狋犺犲犉２狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

参数

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

‘青春３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２群体　‘Ｑｉｎｇｃｈｕｎ３８’／‘Ｔ２９’Ｆ２ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

互助 Ｈｕｚｈｕ

严重度ＤＳ 反应型ＩＴ

西宁Ｘｉｎｉｎｇ

严重度ＤＳ 反应型ＩＴ

犿 ７５．０８ ５．１６ ５７．０５ ５．９５

犱犪 １９．８７ １．３３ ２３．３５ ２．５５

犱犫 １４．４２ １．０５

犺犪 －０．３２ ０．２８

犺犫 ３．９０ ０．２０

犻 －９．６２ －０．５５

犼犪犫 ０．９０ ０．３０

犼犫犪 ０．９６ ０．７３

犾 ０．６０ １．５８

σ２犿犵 ４１７．５０ １．３９ ５６３．１０ ４．９８

犺２犿犵／％ ９７．９２ ８６．１１ ９５．１０ ９９．１５

　１）犿：群体平均值；犱犪：第１对主基因加性效应；犱犫：第２对主基因加性效应；犺犪：第１对主基因显性效应；犺犫：第２对主基因显性效应；犻：

２对主基因间加性×加性互作；犼犪犫：２对主基因间加性×显性互作；犼犫犪：２对主基因间显性×加性互作；犾：２对主基因间显性×显性互

作；σ２犿犵：主基因遗传方差；犺２犿犵：主基因遗传率。

犿：Ｔｏｔａｌａｖｅｒａｇｅ；犱犪：Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｆｏｒｔｈｅｆｉｒｓｔｍａｊｏｒｇｅｎｅ；犱犫：Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｆｏｒｔｈｅｓｅｃｏｎｄｍａｊｏｒｇｅｎｅ；犺犪：Ｄｏｍｉｎａｎｃｅｅｆｆｅｃｔｆｏｒｔｈｅ

ｆｉｒｓｔｍａｊｏｒｇｅｎｅ；犺犫：Ｄｏｍｉｎａｎｃｅｅｆｆｅｃｔｆｏｒｔｈｅｓｅｃｏｎｄｍａｊｏｒｇｅｎｅ；犻：Ａｄｄｉｔｉｖｅｂｙａｄｄｉｔｉｖｅｆｏｒｔｈｅｔｗｏｍａｊｏｒｇｅｎｅｓ；犑犪犫：Ａｄｄｉｔｉｖｅｂｙｄｏｍｉｎａｎｃｅｆｏｒ

ｔｈｅｔｗｏｍａｊｏｒｇｅｎｅｓ；犼犫犪：Ｄｏｍｉｎａｎｃｅｂｙａｄｄｉｔｉｖｅｆｏｒｔｈｅｔｗｏｍａｊｏｒｇｅｎｅｓ；犾：Ｄｏｍｉｎａｎｃｅｂｙｄｏｍｉｎａｎｃｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｆｏｒｔｈｅｔｗｏｍａｊｏｒ

ｇｅｎｅｓ；σ２犿犵：Ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｎｃｅｍａｊｏｒｇｅｎｅ；犺２犿犵：Ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｆｏｒｍａｊｏｒｇｅｎｅ．

３　讨论

青海主栽春小麦品种‘青春３８’
［２１］由青海省农

林科学院于１９７５年以‘Ｃｏｎｓｅｎｓ’（加拿大红麦）为母

本，以冬麦‘０３７０２号’×‘Ｗ９７２０８’杂交后代为父本

杂交选育而成，具有抗倒伏，耐寒，耐青干，高抗条

锈、叶锈、秆锈等特点。本研究组从２０１０年－２０１６

年连续大田成株期抗条锈性观察，发现‘青春３８’一

直表现高抗，由于两个试验地至２０１６年为止主要流

行的条锈病生理小种为ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３（数据未

发表），‘青春３８’成株期对我国条锈病主要流行小

种ＣＹＲ３２和ＣＹＲ３３表现为高抗。

国内目前对小麦成株期抗条锈病基因遗传分析

的报道主要是根据孟德尔遗传规律进行分析，获得

１对、２对或３对抗条锈病基因的作用规律
［２２２７］。本

研究中‘青春３８’与‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’杂交群体后代的

抗病性结果不符合纯数量性状遗传的连续性分布，

而抗病性鉴定结果中抗病反应中间型较多，进行抗

病、感病划分时误差较大，特别是对严重度结果的划

分比较困难，难以根据孟德尔经典遗传规律进行简

单的抗病、感病单株（或家系）数目分离比分析，故而

应用植物数量性状主基因＋多基因混合遗传模型单

个分离世代分析方法分析‘青春３８’成株期抗病基

因的遗传特点和作用方式。

·１５２·
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本研究选取春小麦品种‘青春３８’和‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’

及其杂交后代，分别在西宁和互助两个地区进行田

间条锈病抗性鉴定试验。结果表明，‘青春３８’在成

株期的抗条锈性是由２对主基因控制，只是在不同

环境下，或是用不同参数（严重度或反应型）表示的

情况下，主基因的作用方式有所变化。根据‘青春

３８’的抗性遗传特点，可通过抗病基因聚合以进一步

提高寄主的抗病性和抗性持久性，也可以进一步定

位抗病基因，获得与抗病基因紧密连锁的分子标记，

为分子标记辅助选择育种服务。
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