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摘 要:为精确评估未来中国黄淮麦区小麦品种对当前流行的条锈菌小种的抗性程度,并了解高代品系

中的抗病基因及其在麦区的分布状况,采用条锈菌当前流行小种条中34(CYR34)对收集到的2022—2023年

间来自冀、豫、鲁、皖四个省份的194份小麦高代品系进行苗期抗性鉴定,并设置混合小种(CYR32、CYR33、

CYR34)人工接菌病圃(陕西杨凌)和自然发病圃(四川江油)进行成株期抗性鉴定,同时利用14个已知抗病基

因的17个SNP标记对小麦品系进行检测,分析其可能含有的基因。结果表明,供 试 材 料 中,有149份 对

CYR34表现出苗期抗性(占比76.40%);人工接菌病圃和自然发病圃分别有137和174份材料表现出成株期

抗性(占比分别为70.62%和86.60%),在两种环境下同时表现抗病的材料有124份(占比63.92%)。经分子

标记检测,这些品系携带的抗病基因包括Yr6、Yr7、Yr9、YrZH84、YrSP、YrAS1676、Yr29、Yr30、Yr78、Yr86和

YrLT26,其中Yr6、Yr9、YrZH84、Yr30和YrLT26对品系抗病性有显著影响,未检测出Yr18和Yr85。Yr7+
Yr29+Yr9、Yr7+Yr29+YrZH84、Yr7+Yr29+YrZH84+YrSP、Yr7+Yr29+Yr9+YrZH84+YrSP等抗病基

因组合的田间抗病良好,育种过程中可以作为参考。对比近十年该麦区小麦条锈病抗性结果,黄淮北片麦区

小麦品系的抗条锈病能力显著增强,大约63.92%的品系表现出抗性,抗病育种水平仍需提高。
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Abstract:ToaccuratelyevaluatetheresistanceofwheatvarietiesinHuanghuaiwheatareatothecur-
rentcirculatingwheatstriperustraces,andtounderstandthediseaseresistancegenesinthehigh-
generationlinesandtheirdistributioninthewheatarea,atotalof194high-generationwheatlines
fromHebei,Henan,ShandongandAnhuiProvinceswerecollectedfrom2022to2023.CYR34was
usedtoidentifytheresistanceofstriperustfungusatseedlingstage.Mixedraces(CYR32,CYR33,

andCYR34),artificialinoculationnurseries(Yangling,Shaanxi,YL)andnaturaldiseasenurseries
(Jiangyou,Sichuan,JY)weresetuptoidentifytheresistanceattheadultplantstage.Seventeen
SNPmarkersofthe14knowndiseaseresistancegeneswereusedformoleculardetection,andthe



genesthatmaybecontainedinthewheatlineswerespeculated.Theresultshowedthat149(76.40%)

ofthematerialsshowedresistancetoCYR34atseedlingstage.Fortheresultsofadultplantidentifi-
cation,137(70.62%)materialsshowedresistanceinYL;174(86.60%)materialsshowedresistance
inJY,and124materials(63.92%)showeddiseaseresistanceinbothYLandJYenvironments.The
resultsofmolecularmarkerdetectionshowedthatthediseaseresistancegenescarriedinthelineswere
Yr6,Yr7,Yr9,YrZH84,YrSP,YrAS1676,Yr29,Yr30,Yr78,Yr86,andYrLT26,amongwhich
Yr6,Yr9,YrZH84,Yr30,andYrLT26hadasignificanteffectonthediseaseresistanceofthelines,

yetnomaterialscontainingYr18orYr85weredetectedinthelines.ThecombinationofYr7+Yr29+
Yr9,Yr7+Yr29+YrZH84,Yr7+Yr29+YrZH84+YrSP,Yr7+Yr29+Yr9+YrZH84+YrSPandoth-
erresistancegeneshadgooddiseaseresistanceinthefield,whichcouldbeusedasareferenceinthe
breedingprocess.Comparedwiththeresultsofstriperustresistanceinthewheatareainthepastten
years,theresistanceofwheatlinesinthenorthernHuanghuaiareawassignificantlyenhanced,with
63.92%ofthelinesshowingresistance.Thelevelofdiseaseresistancebreedingstillneedstobeimproved.
Keyword:Wheat;Huanghuaiwheatregion;High-generationlines;Wheatstriperust;Diseaseresistance;Yrgenes

  小麦是中国主粮作物之一[1-2]。小麦条锈病

由条形柄锈菌小麦专化型(Pucciniastriiformis
West.f.sp.triticiEriks.)引发,属真菌性气传

病害,具备传播迅速、扩散范围广、危害严重等特

点[3]。迄今为止,小麦条锈病已在中国发生多次

大规模流行[4],造成小麦减产幅度可超过50%,
极端情况下甚至导致小麦绝收[5]。小麦条锈病在

中国发病面积大,发生趋势复杂多变[6-7],主要影

响中国西北、西南、华北、黄淮海等冬麦区[8]。黄

淮麦区作为中国冬小麦的核心产区与高产区域,
属于条锈病春季流行和重点防控区域[7]。持续

性地对该麦区的条锈病进行监测与防治,对于

确保中国粮食生产的稳定性与安全性具有重要

意义。
作物抗病育种以及抗病品种的科学合理布

局,被视为一种应对病害危害的绿色高效策略[9]。
小麦条锈病原菌的快速进化和新致病小种的快速

发展会导致大量抗病品种丧失抗性[10]。从2000
年开始,条中32(CYR32)与条中33(CYR33)相
继出现,并迅速发展成为中国条锈病原菌的主要

流行小种,导致诸如Yr10、Yr24/26等抗病基因先

后失去效用。到了2010年,条中34(CYR34)的
流行频次逐步升高,其毒力谱在条中32和条中

33的基础上增加了对YrCH42、YrZH84等基因

的致病效力,毒性更为宽泛[11]。胡朝月等[12]用

条中32、条中33及条中34的鉴定结果表明,在
小麦育种上广泛应用的YrSP、Yr6等抗病基因丧

失抗性。在当前可用的抗病基因中,只有Yr5、
Yr15、Yr28、Yr85等少数抗病基因依旧保持着良

好的抗性水平。但陕西省已出现能够克服Yr5抗

性的小种TSA-6[13],影响小麦抗病育种。
目前,虽然已被正式命名的抗条锈病基因共

87个(Yr1~Yr87),其中包含60个全生育期抗性

基因以及27个成株期抗性基因[14],但育种过程

中高产抗病品种常被作为亲本,容易导致某些抗

病基因使用频率较高[15]。单一抗源或抗病基因

在大面积应用后,很容易促使病原菌小种发生定

向选择和变异,进而引起品种抗性减退,最终引发

条锈病的大规模流行[16]。因此,小麦品种中多个

抗病基因的聚合有利于其获得更为持久和广谱的

抗性[17-18]。因此,准确评估小麦品种(系)对条锈

菌的抗性以及筛选含有目标抗病基因的品系对抗

病基因合理高效利用及新品种推广十分必要。
本研究采用条锈菌当前流行小种条中34

(CYR34)对收集到的2022—2023年间来自中国

冀、豫、鲁、皖四个省份的194份小麦高代品系进

行苗 期 抗 性 鉴 定,并 设 置 混 合 小 种(CYR32、

CYR33、CYR34)人工接菌病圃(陕西杨凌)和自

然发病圃(四川江油)进行成株期抗性鉴定,同时

利用14个已知抗病基因的17个SNP标记对小

麦品系进行检测,分析其可能含有的基因,以期为

这些材料在未来生产上的推广应用、小麦抗条锈

育种提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料为194份小麦高代品系,分别来自

山东(18份)、河北(69份)、河南(79份)和安徽
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(28份)。在室内温室及田间试验中,抗性鉴定以

铭贤169和小偃22作为感病对照。分子检测实

验中阳性对照为携带Yr5、YrSP、Yr6、Yr7、Yr9、
Yr15、Yr18、Yr26基因的 AVS近等基因系,以及

携带Yr30基因的瑞华520、携带Yr78基因的Ste-
phens、携带Yr86基因的中麦895、携带YrZH84
基因的周8425B、携带YrLT26基因的兰天26和

携带YrAS1676基因的AS1676。
感病对照、阳性对照材料由西北农林科技大

学农学院作物抗逆与高效生产全国重点实验室提

供,条锈菌生理小种条中32号(CYR32)、条中33
号(CYR33)、条中34号(CYR34)由西北农林科

技大学植物保护学院作物抗逆与高效生产全国重

点实验室提供。

1.2 实验方法

1.2.1 室内苗期接种鉴定

根据文献[19-20]记载方法,对测试材料进行了

苗期条锈病抗性鉴定。将鉴定材料播种于塑料小

花盆中。花盆规格5cm×5cm×10cm,装填营

养基质。每盆种植4份材料,并按照十字对称播

种,每份材料播种5粒种子,播深5cm。所有材

料均置于培养箱中培养,培养箱光照和温度设置

为20000Lx/8℃持续16h和0lx/12℃持续8
h。小麦2叶1心时进行条锈菌接种。

接种时,先在小麦叶片上喷洒1∶1000比例

的吐温20水溶液,再将与滑石粉以1∶50比例混

合的菌粉条锈菌夏孢子粉抖在小麦上,使其均匀

附着在叶片表面。叶面喷洒少量水雾,保持湿润。
黑色塑料袋包裹花盆,在培养箱内避光保湿处理

24h后,将黑色塑料袋移除,光温条件调整到适

合育苗状态,每日继续喷雾保湿,以保证条锈病顺

利发病。待感病对照铭贤169完全表现出病症后

开始调查各材料的反应型。在初次调查后每3d
继续调查2次。以整个观察期间最高反应型作为

最终结 果。反 应 型 划 分 采 用 了0~9级 的 标

准[21]:0~3级为高抗(highresistant,R);4~6级

为中抗(moderatelyresistant,MR);7级为中感

(moderatesusceptible,MS);8~9 级 为 高 感

(highsusceptible,S)。

1.2.2 田间成株期抗性鉴定

在2022—2023和2023—2024年,分别在杨

凌(人工接菌病圃)、江油(自然诱发病圃)进行成

株期鉴定。根据文献记载方法[22],每份小麦材料

种植2行,行长1m,且行间距30cm。在每隔20

份材料种植2行小偃22。此外,在供试材料种植

区的两端,间隔1m垂直种植两行感病诱发品种

铭贤169。试验田的水分和肥料管理参照大田常

规管理,不使用杀菌剂。在杨凌人工病圃3月下

旬采用喷雾方式对铭贤169和小偃22接种条锈

菌混合小种(CYR32、CYR33和CYR34)。当两

个品种均充分发病后,同苗期鉴定一致采用0~9
级标准调查各材料顶三叶的反应型(infection
type,IT),并根据修订后的Cobb等级评分系统

计算严重度(diseaseseverity,DS)即叶片上条锈

病斑所占的叶片面积百分比[23]。根据不同材料

的生育期或病情发展适时调查2~3次,将最严重

的反应型和严重度作为最终结果。成株期抗性总

体上以反应型低于6级及严重度低于60%作为

评价标准。其中,高抗材料反应型低于3,严重度

低于30%;中抗材料反应型4~6级,严重度低于

60%;慢锈性材料反应型高于7级,发病病程缓

慢;感病材料反应型大于7级,严重度大于60%。

1.2.3 抗病基因分子检测

从田间采集新鲜叶片样本,采用CTAB法[24]

提取基因组DNA。提取完成后,使用 NanoDrop
ND-2000 仪 器 (ThermoScience,Wilmington,

DE,USA)检测DNA质量和浓度。依据相关文

献[20]所记载的方法,利用已知的14个抗病基因

(Yr6、Yr7、Yr9、Yr18、Yr26、Yr29、Yr30、Yr78、
Yr85、Yr86、YrSP、YrZH84、YrLT26、YrAS1676)
上的17个SNP标记(表1)对测试材料进行分子

检测,每个样品3次重复。

1.3 数据分析

使用Excel2019整理测试材料表型数据,
利用SPSS27进行抗病基因显著性检验及效应

分析。

2 结果与分析

2.1 小麦高代品系条锈病抗性的苗期和成株期

鉴定结果

苗期鉴定结果表明,在194份小麦高代品系

中,149份对CYR34表现出抗性(IT≤6),占总

品系数76.40%;安徽、河南、河北和山东的品系

中分别有24、71、52和13份苗期表现出抗性。在

供试品系中,高抗(IT≤3)、中抗(4≤IT≤6)和感

病(IT≥7)品系分别有87、62和39份,占比分别

为44.61%、31.96%和20.10%。
经过两年成株期鉴定,在杨凌(YL)人工接菌病
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圃中,137份品系表现抗病(高抗66份,中抗71
份),14份品系表现慢锈,43份品系表现感病

(中感21份,高感22份),分别占总品系数的

70.62%、7.22%、22.16%;在江油(JY)自然发

病圃中,168份表现抗病(高抗83份,中抗85
份),6份品系表现慢锈,20份品系表现为感病(中
感13份,高感7份),分别占总品系数的86.60%、

3.10%、10.30%。结 合 两 地 鉴 定 结 果,同 时 在

YL和JY环境下表现抗病的品系有132份,占
比68.04%。综合苗期与成株期条锈病抗性表

现,发现黄淮麦区194份小麦品系中有102份

(占比52.58%)对当前流行小种CYR34表现出

抗性,并且成株期抗性表现良好。

2.2 小麦高代品系中抗病基因的检测结果

分子检测结果(图1)显示,小麦高代品系中含有

YrSP、Yr6、Yr7、Yr9、Yr29、Yr30、Yr78、Yr86、
YrZH84、YrLT26、YrAS1676和Yr26的材料分别

有92、72、169、48、188、94、70、9、30、117、62和

5份,占比分别为47.18%、37.11%、86.66%、

24.74%、96.41%、48.45%、35.90%、4.64%、15.46%、

60.31%、31.79%和2.57%;未检测出含有Yr18、
Yr85的材料。

图1 抗病基因频率分布

Fig.1 Frequencydistributionoftheresistancegenes

2.3 不同环境下小麦抗病基因的效应表现

将高代品系按照携带抗病基因进行分组,对

YL和JY 两种 环 境 下 其 表 型 进 行 统 计 分 析。

Mann-WhitneyU检验结果(表2)显示,在JY环

境下,携带Yr6和Yr30基因的严重度(DS)值达到

显著水平,携带Yr9、YrLT26和YrZH84基因的

DS值达到极显著水平;在 YL环境下,携带Yr-
LT26基因和Yr30基因的品系的DS值分别达到

显著和极显著水平。其余抗病基因的DS值在两

种环境下均不显著。
为了验证所携带的上述3个全生育期抗病基

因(Yr6、Yr9、YrZH84)数量对品系抗病表现的影

响,将携带不同数量全生育期抗病基因的品系进

行分组。经Pearson和Spearman相关分析,全生

育期抗性基因携带数量与两种环境下的IT和DS
值均呈负相关,除JY环境下DS值的Spearman
相关系数不显著外,其余相关系数均达到显著或

极显著水平(表3)。Kruskal-WallisK-W 检验的

H统计量也显示,在YL环境下全生育期抗性基

因数量对品系的IT和DS值均有极显著影响。
从图2也可以看出,在YL环境下品系的平均DS

值随携带抗病基因数量的增加呈下降趋势。

表2 单个抗病基因对品系条锈病严重度的影响

Table2 Effectofsingleresistancegeneson
diseaseseverityoflinestostriperust

基因
Gene

环境
Environment

U统计量
Ustatistic

解释率
PVE(R2)

Yr6
Yr9

Yr30

YrLT26

YrZH84

JY 5312.0* 0.605
JY 2535.5** 0.362
YL 6677.0** 0.710
JY 5576.5* 0.593
YL 5362.0* 0.595
JY 6293.5** 0.699
JY 1287.5** 0.262

  YL:杨凌;JY:江油;*:P<0.05;**:P<0.01。以下图表同。

YL:Yangling;JY:Jiangyou;*:P<0.05;**:P<0.01.

ThesameinthefollowingtablesandFigures.

表3 全生育期抗病基因数量与品系抗病性的相关性

Table3 Correlationbetweenresistancegenenumberand
diseaseresistanceofthewheatlines

环境
Environment

指标
Index

相关系数
Correlationcoefficient

Pearson Spearman

H统计量
Hstatistic

YL IT -0.438** -0.442** 50.498**

DS -0.431** -0.420** 48.179**

JY IT -0.232** -0.203** 10.719**

DS -0.161* -0.121 10.168**
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图2 在杨凌环境下品系DS值与全生育期抗病

基因数量的关系

Fig.2 RelationshipbetweenDSvalueofthewheat
linesinYanglingandthenumberofASRgenes

2.4 抗病基因聚合效应

在YL、JY环境下,Yr7、Yr9、Yr29、YrZH84、

YrSP等5个抗病基因形成9种组合(表4),品系

的田间抗病性随着抗病基因聚合数量的增加而逐

渐增强。抗病基因组合方式也影响着品系的抗

病表现。例如,Yr7+Yr29+Yr9(抗病品系占

比96%)、Yr7+Yr29+YrZH84(抗病品系占比

83.34%)的抗性表现优于Yr7+Yr29+YrSP(抗病

品系占比37.76%)。当品系携带Yr7+Yr29+Yr9、
Yr7+Yr29+YrZH84、Yr7+Yr29+YrZH84+
YrSP、Yr7+Yr29+Yr9+YrZH84+YrSP组合

时,田间抗病表现(0≤IT≤5、0≤DS≤40)明显优

于其他组合类型(图3)。表5列出了部分部分品

系抗条锈病鉴定结果及其抗条锈病基因检测结

果。相关分析发现,在YL、JY环境下,Yr7、Yr9、
Yr29、YrZH84、YrSP等5个抗病基因形成的9种

组合的抗病表型(IT、DS值)与基因聚合类型均

呈极显著负相关(表6)。

表4 基因聚合类型及抗性表现占比

Table4 Genecombinationtypesandtheirresistanceperformance

组合编号
Combinationnumber

聚合类型
Combinationtype

抗性表现
Resistanceperformance

品系数
Linenumber

Ⅰ Yr29 R(12.5%)、MS(12.5%)、S(75%) 8

Ⅱ Yr7+Yr29 R(7.8%)、MR(21.6%)、MS(19.6%)、S(51%) 51

Ⅲ Yr7+Yr29+Yr9 R(60%)、MR(36%)、MS(4%) 25

Ⅳ Yr7+Yr29+YrSP R(3.8%)、MR(33.96%)、MS(45.28%)、S(17%) 27

Ⅴ Yr7+Yr29+YrZH84 R(16.7%)、MR(66.7%)、S(16.6%) 6

Ⅵ Yr7+Yr29+Yr9+YrSP R(16.7%)、MR(50%)、MS(16.6%)、S(16.7%) 6

Ⅶ Yr7+Yr29+Yr9+YrZH84 R(15%)、MR(75%) 4

Ⅷ Yr7+Yr29+YrZH84+YrSP R(87.5%)、MR(12.5%) 8

Ⅸ Yr7+Yr29+Yr9+YrZH84+YrSP R(100%) 6

总和 Total R(8%)、MR(25%)、MS(37.5%)、S(29.5%) 88

  抗性水平后括号内的数值为比例值。

Thevaluesinthebracketsafterdifferentresistancesareproportionoflinestothetotalwheatlinesofeachcombinationtype.

图3 不同抗病基因聚合类型品系的IT、DS差异

Fig.3 ITandDSvaluedifferencesamonglineswithdifferentresistancegenecombination
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表5 部分品系抗条锈病鉴定结果及其抗条锈病基因检测结果

Table5 Identificationresultsofstriperustresistanceanddetectionresultsofresistancegenesofpartialwheatlines

品系
Line

苗期
Seedlingstage

成株期
Adultplantstage

YL JY 综合
Total

可能含有的基因
Postulatedgenes

AN01 4 R(20%) MR(20%) MR Yr7+Yr29+Yr30+YrLT26

AN03 5 MR(50%) R(20%) MR Yr6+Yr7+Yr29+Yr30+Yr78+YrLT26

AN05 4 MR(50%) MR(40%) MR Yr6+Yr7+YrSP+Yr29+Yr30+Yr78+YrLT26

AN07 2 MR(50%) MR(40%) MR Yr6+YrSP+Yr29+Yr30+Yr78+YrLT26

AN08 0 MR(40%) MR(30%) MR Yr6+Yr7+Yr29+Yr30+YrLT26

AN09 0 MR(60%) MR(10%) MR Yr7+YrSP+Yr29+Yr30+YrLT26

AN10 4 R(30%) R(10%) R Yr6+Yr7+Yr29+Yr30+Yr78+YrLT26

AN11 4 R(30%) R(30%) R Yr7+Yr9+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr30+YrLT26

AN17 0 MR(50%) MS(30%) SR Yr7+YrSP+Yr29+Yr86+YrLT26

AN18 1 MR(70%) MR(10%) MR Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+YrLT26

AN19 0 MR(30%) R(10%) MR Yr6+Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr78+YrLT26

AN22 1 MS(50%) MR(30%) SR YrSP+Yr29+YrLT26

邯4069Han4069 4 R(20%) MR(30%) MR Yr6+Yr7+Yr9+YrAS1676+Yr29+Yr78+Yr86

邯4084Han4084 0 MR(30%) MR(30%) MR Yr6+Yr7+Yr9+YrAS1676+Yr29+Yr78

邯4085Han4085 0 MR(40%) MR(40%) MR Yr6+Yr7+Yr9+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr78

邯204235
Han204235 6 R(20%) R(10%) R Yr6+Yr7+YrAS1676+Yr29+Yr30+Yr86+YrLT26

衡麦T215028
HengmaiT215028 0 M(R30%) R(20%) MR Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr30+YrLT26

衡麦T215603
HengmaiT215603 0 R(20%) R(30%) R Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+YrLT26

衡麦T215691
HengmaiT21561 0 MR(60%) MR(30%) MR Yr6+Yr7+Yr29+Yr30+Yr78+YrLT26

衡麦 H214043
HengmaiH214043 1 MR(50%) MR(20%) MR Yr7+YrSP+Yr29+Yr30

衡麦T215114
HengmaiT215114 0 MS(40%) MR(30%) SR Yr6+Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+YrLT26

衡麦T215419
HengmaiT215419 1 MS(40%) MR(10%) SR Yr6+Yr7+Yr29+Yr30+YrLT26

衡Z215351
HengZ215351 1 MS(40%) R(10%) SR Yr7+YrSP+Yr29+Yr30

衡辐216087
Hengfu216087 2 MS(40%) R(20%) SR Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr30+Yr78

衡麦L215187
HengmaiL215187 6 MR(40%) MR(60%) MR Yr6+Yr7+Yr29+YrLT26

衡麦L215243
HengmaiL215243 0 R(20%) MR(40%) MR Yr7+Yr9+Yr29+Yr30+YrLT26

衡麦L215263
HengmaiL215263 1 R(20%) R(20%) R Yr7+Yr9+Yr29+Yr86+YrLT26

衡麦L216013
HengmaiL216013 0 MS(50%) MS(20%) SR Yr7+Yr29+YrLT26

衡麦T215015
Hengmai215015 2 S(70%) MR(60%) SR Yr6+Yr7+YrAS1676+Yr29+Yr30+YrLT26

11242-85-3-3-8-4-1 0 R(1%) R(0%) R Yr7+Yr9+YrAS1676+YrSP+YrZH84+Yr29

11242-85-25-4-2-4-1 5 R(0%) R(10%) R Yr7+Yr9+YrSP+YrZH84+Yr29+Yr30

12331-4-2-6-3-2-1 2 R(10%) MR(20%) MR YrSP+Yr29+YrLT26

12331-1-2-6-4-7-4-2 2 MR(30%) MR(30%) MR Yr29+Yr?

12331-1-2-6-4-7-5-4 0 R(10%) MR(30%) MR YrAS1676+Yr29+Yr78
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 (续表5 Continuedtable5)

品种(系)
Variety(line)

苗期
Seedlingstage

成株期
Adultplantstage

YL JY 综合
Total

可能含有的基因
Postulatedgenes

10324-2-9-3-1 5 R(10%) R(10%) R YrAS1676+YrSP+YrZH84+Yr29

10324-2-9-3-2-1 2 R(20%) R(10%) R Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr78

10324-2-9-3-2-4 0 R(10%) R(10%) R Yr7+YrAS1676+YrSP+YrZH84+Yr29+Yr78

10324-2-13-2-2 0 R(20%) R(10%) R Yr7+YrAS1676+YrSP+YrZH84+Yr29+Yr78

10324-2-13-2-3 0 R(20%) MR(10%) MR Yr7+YrSP+YrZH84+Yr29+Yr78

13211-8-2-5 2 R(10%) R(0%) R Yr6+Yr9+Yr29+Yr78

13252-37-2-4 2 MS(80%) MR(30%) SR Yr6+Yr7+Yr9+YrSP+Yr29+YrLT26

泰科麦2222
Taikemai2222 6 MR(40%) MR(20%) MR Yr6+Yr7+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr30+YrLT26

泰科麦2223
Taikemai2223 5 MR(70%) MR(30%) MR Yr6+YrAS1676+YrSP+Yr29+Yr78

泰科麦2225
Taikemai2225 2 MR(50%) MR(40%) MR Yr29+YrLT26

2040588 2 MS(50%) MR(50%) SR Yr7+YrSP+Yr29+Yr30+YrLT26

2040912 2 R(20%) R(30%) R Yr7+YrSP+Yr29+YrLT26

2040768 0 MS(60%) MR(80%) MR YrAS1676+Yr29+Yr30+YrLT26

2040155 1 MS(50%) MR(30%) MR Yr7+YrSP+Yr29+YrLT26

  括号中的数值为严重度。

ThevaluesinthebrasketsareDSvalues.

表6 基因聚合类型与品系抗病性的相关性

Table6 Correlationandsignificanceanalysisoftype
ofgeneaggregationandlinesdiseaseresistance

年份
Year

环境
Environment

指标
Index

相关系数
Correlationcoefficient

2023

2024

YL

JY

YL

JY

IT -0.257**

DS -0.315**

IT -0.235**

DS -0.309**

IT -0.275**

DS -0.274**

IT -0.259**

DS -0.180**

3 讨论

3.1 黄淮北片麦区小麦品系条锈病抗性水平

黄淮北麦区为中国主要小麦产区之一,属于

条锈病防控的重点区域,因此精确评估该地区小

麦品系的条锈病抗性水平对抗病育种以及抗病基

因合理使用非常重要。李峰奇等[33]对2003—

2007年黄淮麦区生产上主栽品种和后备品种检

测发现,黄淮北麦区小麦的抗性水平普遍偏低,且
抗病基因的应用较为单一,抗性品种所占比例不

足10%。2020年蔚睿等[19]和管方念等[34]分别对

黄淮海麦区的152份小麦农家种及黄淮麦区参加审

定的150份小麦品种(系)进行成株期条锈病抗性鉴

定,结果表明,分别有23.03%和31.3%的材料表现

抗病。本研究通过对194份高代品系进行苗期和

成株期的条锈病抗性鉴定,结果显示,约68.04%
的高代品系在杨凌和江油两种环境条件下均表现

出良好的抗病性。与以前的鉴定结果相比,黄淮

麦区小麦的抗病水平有显著提升,说明近年来各

育种单位在抗条锈病育种方面的重视和努力已见

成效。

3.2 不同环境下高代品系成株期抗病表现的复

杂性

在杨凌和江油两地,小麦条锈病原菌及生态

条件存在显著差异。本研究的成株期鉴定在杨凌

采用人工接菌病圃,而江油采用自然发病圃。江

油为小麦条锈病病原菌冬季繁殖区,其菌源结构

更为复杂[4]。通过比较这两个环境条件下的IT
和DS值,观察到某些小麦品系在不同环境中的

抗性水平和田间抗病表现存在较大差异。这种现

象可能由以下几个因素导致:首先,两地病原菌菌

种结构的差异;其次,两地气候环境条件(如温度、
湿度及田间小气候等)的不同;最后,各品系携带

的抗病基因组成有所区别,导致在不同环境条件
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下某些抗病基因的表达水平存在差异。例如,高
温成株期抗性(HTAP)属于抗病性(APR)的一

种形式,往往在高温条件中对条锈菌小种展现出

持久且不具有小种特异性的抗性[9,35-36]。因此,
在育种过程中,应重视地区间环境差异,通过在多

个年份和地点进行条锈病抗性鉴定,提升鉴定结

果的精确度,并选择出在面对多样化环境影响下

拥有稳定抗病性的新品种。同时,加大对环境稳

定抗病品系的遗传背景以及抗病基因的研究力

度,从而能够在未来的育种工作中将这些品系当

作抗病亲本进行运用。针对在不同环境下抗病表

现有所差异的品系,有必要进一步开展抗病基因

定位和抗病机制的研究,以明确影响抗病性在不

同环境差异表达的关键要素,为培育具备环境稳

定性的抗病品系提供理论基础。

3.3 黄淮北片麦区小麦高代品系抗条锈病基因

分布

抗病基因的引入和利用始终是增强品种抗病

能力的有效途径。然而,单一抗病基因往往难以

应对病原菌毒力的不断演变,导致抗病品种的使

用寿命受限[37]。本研究通过表型鉴定与分子标

记结合分析了黄淮北麦区小麦高代品系的抗条

锈病基因分布特征,探讨其在育种实践中的应

用策略。
分子标记分析结果显示,Yr5基因在本研究

测试 材 料 中 未 被 检 出,这 与 先 前 的 研 究 报

道[19,22,38]相吻合。同时尚未发现Yr18、Yr85等基

因。值得注意的是,作为成株期持久抗病基因的

Yr18,在中国小麦地方品种中的频率较高[39],具
有慢锈性[38]和高温成株抗性[9]。然而,在本研究

中没有检出携带Yr18的品系,可能与该基因与一

些不利于产量的相关基因连锁、现代育种过程中

较少使用农家种以及干叶尖表型导致的筛选偏向

等因素有关。相比之下,尽管Yr29基因的抗病效

果较小,但其对产量性状的影响也较小,使得抗病

性与产量之间达到较好的平衡,因此小麦育种中

广泛应用中。Yr26来源于四倍体硬粒小麦的1B
染色体[40],对多种病害均具有抗性,携带该基因

的品种曾在陇南条锈病原菌的“越夏异变区”和四

川盆地“冬繁区”种植的品种中被大面积种植。然

而,在本研究的供试测试材料中Yr26基因分布频

率低(2.57%),可能归因于新病原小种 CYR34
的出现以及广泛流行,导致Yr26基因抗性丧失,
携带该基因的高代品系在选育过程中会因感病而

被人为淘汰。此外,Yr9和Yr26分别位于1B染

色体的长臂与短臂上,因此Yr9的使用频率也较

低。多种因素的影响可能会导致小麦品种遗传多

样性的降低,进而增加抗病基因抗性过早丧失的

风险。

3.4 黄淮北片麦区小麦高代品系抗病基因聚合

选择建议

抗病基因聚合是小麦抗病育种的重要目标,
针对抗病基因使用单一和品种抗性脆弱的问题,
通过将不同种质中的抗病基因聚合到一个品种

中,可以达到提高抗病表现和持久性的目的。白

斌等[41]培育的小麦品种兰天132(Yr9+Lr37/
Yr17/Sr38+Yr30/Lr27/Sr2+YrZH84)、兰 天

169(Yr9+Lr37/Yr17/Sr38+Yr30/Lr27/Sr2),因
为抗病基因聚合,均具有良好的丰产性、抗病性。

本研究通过SNP标记检测发现,超过80%
高代品系携带了3个或更多的抗病基因,虽然田

间抗性表现并不稳定,但部分基因组合抗病效果

良好。这说明利用多个抗病基因聚合来增强小麦

广谱持久抗性策略是正确的,但由于对抗病基因

间的互作机制不明确,抗病基因聚合育种仍有一

定的盲目性。因此,未来应加大抗病基因间互作

机制的 研 究。在 高 代 品 系 中,Yr7、Yr29、Yr9、
YrZH84、YrSP等5个抗病基因的不同聚合方式

与高代品系的抗性水平存在极显著相关关系;在
这些组合中Yr7、Yr29频率较高,其与其他抗病基

因的互作关系如何值得进一步探讨。根据对9种

抗病基因聚合方式的抗性表现,建议将Yr7+
Yr29Yr9、Yr7+Yr29+YrZH84、Yr7+Yr29+
YrSP、Yr7+Yr29+Yr9+YrSP、Yr7+Yr29+
Yr9+YrZH84等5种基因聚合方式应用到黄淮

北片麦区、长江中下游麦区等菌源非饱和地区;

Yr7+Yr29+YrZH84+YrSP 与Yr7+Yr29+
Yr9+YrZH84+YrSP的抗性表现优异(87.5%
≤R≤100%),含有这两个抗病基因组合的品系

作为抗病育种亲本使用。

4 结论

相比过去10年间小麦条锈病抗性水平,如
今黄淮北片麦区小麦品系的条锈病抗性水平已

有明显提高,约63.92%的品系具有良好的抗病

表现。另外,来自河南地区的抗病品系占比超

过一半,且在成株期表现出较高的抗病性。抗

病基因聚合应用仍是提升品系抗病性的关键手
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段,其中Yr7、Yr29、Yr9、YrZH84和YrSP等基因

的组合对小麦条锈病抗性效果提升显著,可供

育种家参考。
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