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摘要　春小麦品系‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’对小麦条锈病具有成株期抗性。本研究分析了这２个品系成株期抗

条锈病基因遗传规律，促进其有效利用。通过‘ＭＹ００２８９４’与‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）抗 感杂交和‘ＭＹ００２８９４’与

‘ＹＪ００６７９３’抗 抗杂交构建Ｆ２∶３代分离群体，在青海省农林科学院植物保护研究所小麦条锈病自然病圃进行了两年

的抗病表型鉴定。遗传分析结果显示，‘ＭＹ００２８９４’与‘Ｔ２９’Ｆ２∶３杂交群体卡方测验符合７Ｒ∶９Ｓ的抗感分离比，表

明‘ＭＹ００２８９４’中含有２对独立作用的隐性成株期抗条锈病基因；‘ＭＹ００２８９４’与‘ＹＪ００６７９３’Ｆ２∶３群体卡方测验符

合５５Ｒ∶９Ｓ的抗感分离比，表明‘ＭＹ００２８９４’与‘ＹＪ００６７９３’杂交Ｆ２∶３杂交群体对条锈病的抗性由１对显性基因２对

隐性基因独立控制。由于‘ＭＹ００２８９４’中有２对独立作用的隐性成株期抗条锈病基因，推测‘ＹＪ００６７９３’中可能含

有１对显性成株期抗条锈病基因。
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　　小麦条锈病是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ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻引起的气传病害，小

麦整个生育期内都会发生。该病害具有分布范围

广，影响面积大，危害严重等特点［１］，对小麦的产量

有着巨大影响。由于条锈菌新生理小种不断产生和

发展，现有的条锈抗源利用不够合理，生产品种基因

单一，使我国一些小麦品种‘丧失’了对条锈菌的抗

性［２］。因此，从小麦材料中挖掘新的抗病基因，研究

其遗传特点，合理利用抗条锈病基因，是一项重要的

基础研究工作。

青海省是我国小麦条锈病的越夏流行地区之

一［３］。该省春小麦和冬小麦交错种植，区域内种植

‘阿勃’‘京农４１１’‘高原４４８’等感病小麦品种，抗病

春小麦品种种植较少。由于晚熟的春小麦上的菌源

可以传播到早播的冬麦苗上，导致省内条锈病流行

十分频繁，并且条锈菌可以通过大气循环进行远距

离传播，给我国东部冬小麦区发病提供较多的有效

菌源［４］，对我国的条锈越夏菌源区治理产生不利影

响［５］。因此，寻找新的春小麦抗条锈病基因，研究其

遗传特点，进而培育出抗病新品种，对控制小麦条锈

病流行十分重要。

为增加抗条锈病基因的多样性，需要不断寻找

新的抗条锈病基因。但目前在春小麦抗条锈病遗传

分析方面，国内研究较少。姚强等［６］对春小麦品种

‘青春３９’的抗条锈病能力研究结果表明，‘青春３９’

对ＣＹＲ１７的抗病性由１对显性基因控制，而对

ＣＹＲ３３的抗病性由１显１隐两对基因独立控制。

张调喜等［７］对‘墨波’／‘Ｔ２９’Ｆ２群体的抗性遗传效

应及青海春小麦品种‘青春３８’成株期抗条锈性进

行了遗传解析［８］。侯璐等先后对８个春小麦种质资

源进行了苗期抗条锈病基因遗传分析［９１０］，明确了

８份春小麦抗条锈病基因的遗传特点，并且对青海

春小麦品种‘高原３６３’成株期抗条锈病基因进行了

遗传模型分析［１１］。

本研究组苗期分小种测试时发现，２个春麦品

系‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’表现为小种专化抗病

性，对大田流行的最新小种ＣＹＲ３４表现感病，而

２０１５年到２０１９年４年期间成株期大田测试均对条

锈菌表现良好的抗病性。本研究拟分析这２个品系

的成株期抗条锈病基因及遗传特点，为后续合理有

效的利用提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料

‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’为抗条锈春小麦资

源，综合农艺性状好，抗性强，由青海国家复份种质库

提供。感病对照春小麦品系‘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‘ＭＹ００２８９４’为父本与‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）杂交获

得Ｆ２∶３群体，‘ＭＹ００２８９４’为父本与‘ＹＪ００６７９３’杂交

获得的Ｆ２∶３群体，由本研究室保存。

供试条锈菌小种Ｓｕｎ１１４、Ｓｕｎ１１６、ＣＹＲ３２、

ＣＹＲ３３、ＣＹＲ３４由西北农林科技大学植物保护学院

植物抗病遗传研究室提供，青海省农林科学院植物

保护研究所保存。

１．２　试验方法

春小麦品系‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’的苗期

抗性鉴定于２０１５年在青海省西宁市青海省农林科

学院植物保护研究所温室进行，供试小麦材料分别

播种在装有泥炭土∶蛭石∶珍珠岩＝２∶１∶１培养基质的

７ｃｍ×７ｃｍ×７ｃｍ塑料花盆内，每盆种１０～１５粒，置

于温室按常规方法培养。待小麦幼苗第１片叶充分

展开、第２片叶露尖时，采用涂抹法接种，将少许锈

菌夏孢子放在洁净的毛玻璃上，用滴管加入少量水，

用接种针混匀涂抹到叶片上。幼苗放置于温度为

（１０±１）℃的保湿箱内２４ｈ后，移至温室培养，温度

（１６±１）℃，相对湿度８０％，Ｌ∥Ｄ＝１６ｈ∥８ｈ，光照

强度９０００ｌｘ。待感病品系‘Ｔ２９’充分发病时（１５～

２０ｄ）调查反应型。

成株期抗性测试分别于２０１５年、２０１６年、２０１７年

和２０１９年在青海省农林科学院植物保护研究所小麦

条锈病自然发病圃进行。亲本以撒播的方式种植

１行，行长１ｍ，行距０．３ｍ，每行播１０粒，２０１７年以

单粒点播的方式种植Ｆ２ 群体单株，每行播１０粒，

２０１７年收获的Ｆ３ 家系群体的种子于２０１９年继续

种植测试，每个Ｆ３家系撒播种植１行，每块试验地
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中每播种２０行就插种１行‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）作

为感病诱发对照组，鉴定圃的四周各种３行‘Ｔａｉ

ｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）作诱发行。播种时间为每年４月上

旬，在每年７月上旬小麦抽穗期开始，待‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ

２９’（Ｔ２９）充分发病时，对亲本及Ｆ２群体（２０１７年）

每个单株进行调查，对Ｆ３家系（２０１９年）每一行进行

调查，记录反应型和严重度，反应型和严重度调查重

复２次，间隔７ｄ，取２次调查数据的平均值进行最终

统计。‘ＭＹ００２８９４和‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）进行杂交

后，于２０１７年收获１５２个Ｆ２群体单株，２０１９年收获

１４９个Ｆ３家系。‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’进行杂交

后，于２０１７年收获１７６个Ｆ２群体单株，２０１９年收获

１７１个Ｆ３家系。

‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’苗期和成株期反

应型按Ｌｉｎｅ等
［１２］的０～９级方法记录，０～５级为

抗病；６～９级为感病，病害严重度（ＤＳ，％）按０～

１００％分级记录
［１３］。采用Ｅｘｃｅｌ２０１６软件统计数

据并绘制‘ＭＹ００２８９４’／‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）和

‘ＭＹ００２８９４’／‘ＹＪ００６７９３’群体的病害严重度和

成株期反应型的频率分布条形图；统计各株系的

抗感分离比，实际比值与期望比值的符合程度用

χ
２（≤χ

２

０．０５
）进行适合性检验，确定最适合的分离

比率。

２　结果与分析

２．１　供试亲本‘犕犢００２８９４’‘犢犑００６７９３’和‘犜犪犻

犮犺狌狀犵２９’（犜２９）抗条锈性分析

　　由表１可知，‘ＭＹ００２８９４’苗期对Ｓｕｎ１１４、

Ｓｕｎ１１６、ＣＹＲ３２的反应型为２，对ＣＹＲ３３的反应型

为３，表现为高抗：对ＣＹＲ３４的反应型为８，表现为

高感。‘ＹＪ００６７９３’苗 期 对 Ｓｕｎ１１４、Ｓｕｎ１１６、

ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３反应型为２，表现为近免疫；对

ＣＹＲ３４的反应型为７，表现为感病。即‘ＭＹ００２８９４’

和‘ＹＪ００６７９３’苗期具有小种专化抗病性，但对近年流

行的小种ＣＹＲ３４表现感病。通过对‘ＭＹ００２８９４’和

‘ＹＪ００６７９３’成株期病害的反应型和严重度的调查可

以知道，２０１５年，２０１６年，２０１７年两个品系的反应型

为都为２，‘ＭＹ００２８９４’的病害严重度为５％、１０％、

１０％，‘ＹＪ００６７９３’的病害严重度为５％、１０％、１５％；

２０１９年‘ＭＹ００２８９４’的反应型为３，病害严重度为

１５％；‘ＹＪ００６７９３’的反应型为２，病害严重度为１０％。

‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’苗期对近年流行的小种

ＣＹＲ３４表现感病，但在大田成株期多年一直表现出很

高的抗病性，这两个抗性品系具有稳定的成株期抗病

性。‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）苗期对上述５个小种均表现

为高感；在田间的成株期调查中也表现为高感，说明

‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’（Ｔ２９）是一个感病品系。

表１　‘犕犢００２８９４’‘犢犑００６７９３’‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）的抗条锈性
１）

犜犪犫犾犲１　犛狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狅犳‘犕犢００２８９４’‘犢犑００６７９３’‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）

品种（系）

Ｖａｒｉｅｔｙ
（Ｌｉｎｅ）

２０１５年苗期反应型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅａｔｓｅｅｄｌｉｎｇｉｎ２０１５

Ｓｕｎ１１４Ｓｕｎ１１６ ＣＹＲ３２ ＣＹＲ３３ ＣＹＲ３４

成株期

Ａｄｕｌｔｓｔａｇｅ

２０１５

反应型

ＩＴ

严重度／％

ＤＳ

２０１６

反应型

ＩＴ

严重度／％

ＤＳ

２０１７

反应型

ＩＴ

严重度／％

ＤＳ

２０１９

反应型

ＩＴ

严重度／％

ＤＳ

ＭＹ００２８９４ ２ ２ ２ ３ ８ ２ ５ ２ １０ ２ １０ ３ １５

ＹＪ００６７９３ ２ ２ ２ ２ ７ ２ ５ ２ １０ ２ １５ ２ １０

Ｔ２９ ９ ９ ９ ９ ９ ８ ８５ ９ ８５ ８ ８５ ９ ８０

　１）ＩＴ：反应型；ＤＳ：严重度。

ＩＴ：Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ；ＤＳ：Ｄｉｓｅａｓｅｓｅｖｅｒｉｔｙ．

２．２　‘犕犢００２８９４’抗条锈病基因遗传分析

‘ＭＹ００２８９４’／‘Ｔ２９’Ｆ２∶３群体单株（家系）的反应

型和病害严重度数值分布图如图１，Ｆ２∶３群体在２个环

境下反应型和病害严重度中间型较多，反应型和病害

严重度整体上均未呈现连续性分布，但是不同的区段

内却又出现了连续性分布的现象。对‘ＭＹ００２８９４’的

抗条锈遗传分析结果见表２，‘ＭＹ００２８９４’／‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ

２９’Ｆ２群体单株调查结果中，抗病植株为５７株，感病

植株为９５株，即‘ＭＹ００２８９４’与‘Ｔａｉｃｈｕｎｇ２９’杂交后

代Ｆ２群体卡方测验符合７Ｒ∶９Ｓ的抗感分离比（χ２＝

２．１７，犘＝０．１２）。对Ｆ３群体家系调查中，抗病家系

有５５个，感病家系有９４个，也符合７Ｒ∶９Ｓ的抗感分

离比（χ
２
＝２．５６，犘＝０．０９），由卡方分析结果得出

‘ＭＹ００２８９４’有２对独立作用的隐性成株期抗条锈

病基因。
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图１　‘犕犢００２８９４’／‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）犉２∶３群体单株（家系）反应型和病害严重度分布图

犉犻犵．１　‘犕犢００２８９４’／‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）犉２∶３犳狉犲狇狌犲狀犮狔犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狉犲狊狆狅狀狊犲犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔

　
表２　‘犕犢００２８９４’／‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）犉２∶３群体抗条锈性遗传分析结果

１）

犜犪犫犾犲２　犚犲狊狌犾狋狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犻狀‘犕犢００２８９４’／‘犜犪犻犮犺狌狀犵２９’（犜２９）犉２∶３狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀

亲本和杂交组合

Ｐａｒｅｎｔａｌａｎｄｃｒｏｓｓ

ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｌａｎｔｓ

Ｒ Ｓ

抗感分离比

Ｒａｔｉｏ（Ｒ∶Ｓ）

卡方值

χ
２
ｖａｌｕｅ

犘值

犘ｖａｌｕｅ

ＭＹ００２８９４ Ｐ１ ８ ０

Ｔ２９ Ｐ２ ０ ７

ＭＹ００２８９４／Ｔ２９ Ｆ２ ５７ ９５ ７∶９ ２．１７ ０．１２

ＭＹ００２８９４／Ｔ２９ Ｆ３ ５５ ９４ ７∶９ ２．５６ ０．０９

　１）Ｒ：抗病；Ｓ：感病。下同。

Ｒ：Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ；Ｓ：Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ．Ｔｈｅｓａｍｅａｐｐｌｉｅｓｂｅｌｏｗ．

２．３　‘犢犑００６７９３’／‘犕犢００２８９４’犉２∶３群体抗条锈病

基因遗传分析

　　‘ＭＹ００２８９４’／‘ＹＪ００６７９３’Ｆ２∶３群体的反应型和病

害严重度频率分布见图２，２０１７年Ｆ２群体和２０１９年的

Ｆ３群体的反应型抗性较多，反应型和病害严重度整体

均未呈连续分布，但是不同的区段内却又出现了连续

性分布的现象，两年的测试结果呈现相同的变化趋势。

对‘ＭＹ００２８９４’／‘ＹＪ００６７９３’Ｆ２∶３群体的抗条锈遗传分析

结果见表３，在Ｆ２群体中，抗病植株为１４８株，感病

植株为２８株，‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’杂交后代Ｆ２

群体卡方测验符合５５Ｒ∶９Ｓ的抗感分离比（χ
２
＝０．３６，

犘＝０．４８）。对Ｆ３家系群体中，抗病家系有１５１株，感

病家系有２０株，‘ＭＹ００２８９４’与‘ＹＪ００６７９３’Ｆ３群体感

染条锈菌后卡方测验也符合５５Ｒ∶９Ｓ的抗感分离比

（χ
２
＝０．６１，犘＝０．３７）。即‘ＭＹ００２８９４’与‘ＹＪ００６７９３’

杂交Ｆ２∶３群体对条锈菌的抗病性由１对显性基因２对

隐性基因独立控制。由‘ＭＹ００２８９４’抗条锈病基因遗

传分析结果，‘ＭＹ００２８９４’中有２对独立作用的隐性

成株期抗条锈病基因，可推出‘ＹＪ００６７９３’中有１对显

性成株期抗条锈病基因。
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图２　‘犕犢００２８９４’／‘犢犑００６７９３’犉２∶３群体单株（家系）反应型和病害严重度分布图

犉犻犵．２　‘犕犢００２８９４’／’犢犑００６７９３’犉２∶３犳狉犲狇狌犲狀犮狔犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狉犲狊狆狅狀狊犲犪狀犱犱犻狊犲犪狊犲狊犲狏犲狉犻狋狔

　
表３　‘犕犢００２８９４’／‘犢犑００６７９３’犉２∶３群体抗条锈性遗传分析结果

犜犪犫犾犲３　犚犲狊狌犾狋狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犻狀‘犕犢００２８９４’／‘犢犑００６７９３’犉２∶３狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀

亲本和杂交组合

Ｐａｒｅｎｔａｌａｎｄｃｒｏｓｓ

ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｌａｎｔｓ

Ｒ Ｓ

抗感分离比

Ｒａｔｉｏ（Ｒ∶Ｓ）

卡方值

χ
２
ｖａｌｕｅ

犘值

犘ｖａｌｕｅ

ＭＹ００２８９４ Ｐ１ ９ ０

ＹＪ００６７９３ Ｐ２ ８ ０

ＭＹ００２８９４／ＹＪ００６７９３ Ｆ２ １４８ ２８ ５５∶９ ０．３６ ０．４８

ＭＹ００２８９４／ＹＪ００６７９３ Ｆ３ １５１ ２０ ５５∶９ ０．６１ ０．３７

３　讨论

目前国内对小麦抗条锈病基因的遗传分析主要

是根据孟德尔经典遗传定律进行分析，通过χ
２（≤

χ
２
０．０５）进行适合性检验，确定其最适合的分离比率，

进而确定抗病基因的显隐性、数目以及基因间作用

方式，得出抗条锈病基因作用规律［１１］。张莹等［１４］对

小麦品系‘Ｐ９８９７’成株期抗条锈性进行分析，发现其

抗条锈性是由一显一隐２对基因独立控制或起重叠

作用控制的。苏萍萍等［１５］对小麦种质资源‘Ｐ１００７８’

成株期抗性进行研究，得出其由１对显性主效基因

控制。周春宏等［１６］通过研究西藏地方小麦品种‘曲

白春’后，发现其成株期对条锈菌的抗性由２对独立

显性基因控制。马东方等［１７］研究了‘小偃６号’成株

期对ＣＹＲ３０、ＣＹＲ３２的抗病性，得出‘小偃６号’的抗

病性均由２对隐性基因累加作用控制，对Ｓｕ１１４的

抗病性由１对显性基因控制。邱亨池等
［１８］发现‘秦

农１４２’成株期对条锈病的抗性由１对显性基因和

１对隐性基因共同决定。

本研究中，２个杂交群体成株期对条锈病的抗性

由２对基因或３对基因控制。通过采用经典遗传学

的方法结合基因推导的方法分析‘ＭＹ００２８９４’和

‘ＹＪ００６７９３’的抗病遗传规律，结果表明，‘ＭＹ００２８９４’

成株期抗条锈性由２对隐性基因独立控制，‘ＹＪ００６７９３’
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中有１对显性成株期抗条锈病基因。在４年的成株期

抗性调查中发现‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’的抗病性比

较稳定，对小麦条锈病有很高的抗性，对其抗性基因

的研究有重要的意义。本研究通过抗 感杂交确定

‘ＭＹ００２８９４’中抗性基因的数目，依据抗 感杂交的结

果，再根据抗 抗杂交的结果，可以推测‘ＹＪ００６７９３’

中的抗条锈病基因类型。使用这样的方法可以快速

确定其抗条锈遗传特点，直接筛选出比２个抗病亲

本表现更高抗病性和抗性持久性的家系，以期为这

２个春小麦种质资源在抗病育种中的利用提供理论

指导。‘ＭＹ００２８９４’和‘ＹＪ００６７９３’都为抗性材料，

抗 抗杂交可以实现抗病基因的累加，在后代中，有

可能筛选出比２个抗病亲本更加优良的抗条锈性和

抗性持久性的家系，直接为育种家提供优良的抗性

基因聚合材料和理论参考；也可以通过分子标记技

术进行下一步研究，为春小麦抗病育种提供服务，从

而获得更有应用价值的抗病新种质或生产品种。
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