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摘 要:长江中下游麦区是中国最大的弱筋小麦优势产区。由于该麦区小麦生长中后期多雨潮湿,赤霉

病和白粉病重发、频发,赤霉病还导致籽粒DON毒素增加,冷冬年份苗期易发生黄花叶病,给粮食和食品安

全带来双重挑战。扬麦15是21世纪初育成的高产弱筋小麦品种,但综合抗病性较弱。为保持扬麦15弱筋

品质并提高抗性,本课题组以扬麦15为轮回亲本,以兼抗白粉病、黄花叶病的软质小麦种质92R137和中抗

赤霉病的高产弱筋小麦品种宁麦9号为供体亲本,构建回交聚合群体;低世代利用分子标记辅助选择将抗白

粉病基因Pm21和抗黄花叶病主效位点QYm.nau-2D进行基因聚合,高世代进行赤霉病抗性、品质和产量鉴

定,最终育成兼抗赤霉病、白粉病和黄花叶病的高产弱筋小麦新品系扬18465,并进入长江中下游小麦国家区

试。扬18465所采用的回交、聚合抗性基因的育种路线可为同类品种的选育提供参考。
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AnqlysisofaNewWeak-GlutenandHigh-YieldWheatLineYang18465
ConferringMultipleResistancesThroughMarker-AssistedPyramidingBreeding
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Abstract:ThemiddleandlowerreachesofYangtzeRiveristhelargestproductionbeltofweak-gluten
wheatinChina.Duetothehumidandrainyweatherinthemiddleandlateperiodofwheatgrowth,

Fusariumheadblight(FHB)andpowderymildew(PM)occurrefrequentlyandseriously,andFHBled
totheaccumulationofDONtoxininpathogen-infectedgrains.Wheatyellowmosaicvirus(WYMV)

oftenhappensafteracoldwinter.Thesedisastersthreatengrainyieldandfoodsecurity.Yangmai15
isaneliteweak-glutenandhigh-yieldcultivarbredatthebeginningof21century,butitscomprehen-
siveresistanceisweak.TokeeptheadvantagesofYangmai15andimprovediseaseresistance,aback-
crosspopulationwasconstructedwithYangmai15astherecurrentparent,and92R137(asoft-grain
cultivarwithhighresistancestoPMandWYMV)andNingmai9(asoft-grainwheatcultivarconfer-
ringmoderateresistancetoFHB)asthedonorparents.Inlowergenerations,molecularmarkerswere
usedtoselectplantspyramidingPMresistancegenePm21andWYMVresistanceQTLQYm.nau-
2D.Inhighgenerations,FHBresistancewasevaluatedandthekeyqualityindicesweretestedtogether



withgrainyield.Finally,anewweak-glutenandhigh-yieldwheatlineYang18465conferringresist-
ancetoFHB,PMandWYMV,wasbredandintroducedtothenationalwheatregionaltestinthe
middleandlowerreachesofYangtzeRiver.ThebreedingproceduresofYang18465willprovidea
usefulreferenceforthebreedingofsimilarvarieties.
Keywords:Molecularmarker;Fusariumheadblight;Powderymildew;Wheatyellow mosaicvirus;

Weak-gluten

  长江中下游麦区是中国第二大麦区。农业部

2003年发布的《优质专用小麦优势区域发展规

划》明确了长江中下游麦区为中国唯一的弱筋小

麦优势产业带。江苏里下河地区农业科学研究所

育成的扬麦系列弱筋品种一直是该麦区主栽品

种。由于地理与气候影响,该麦区小麦生长中后

期多雨潮湿,小麦赤霉病和白粉病易重发、频发,
冷冬年份小麦黄花叶病危害严重,给粮食安全带

来挑战。以扬麦13、扬麦15和宁麦13等为代表

的弱筋小麦品种综合抗病性较弱,难以满足绿色

高效生产需求。选育多抗弱筋小麦新品种具有重

要意义。
小麦赤霉病(FHB)是长江中下游麦区第一

大病害。该病由禾谷镰刀菌引起,主要侵染小麦

穗部,直接影响小麦产量和品质,还会在籽粒中产

生DON毒素,严重威胁食品安全。在小麦品种

审定中,赤霉病被定为该麦区最主要限制性病害。
尽管Fhb1和Fhb7两个主效基因的克隆[1-3]为抗

赤霉病育种提供了重要选择,但单一抗病基因贡

献有限,难以根本解决赤霉病难题[4]。由于长期

的自然和人工选择,以扬麦158为代表的扬麦系

列品种大多具有较好的赤霉病抗性,其抗性主要

来自于微效多基因集聚效应[5]。现阶段,通过扩

大鉴定群体和增加选择压仍是抗赤霉病育种的最

直接有效途径。
小麦白粉病是由禾本科布氏白粉菌小麦专化

型(Blumeriagraminisf.sptritici,Bgt)引起的

一种真菌性病害,长江中下游一直是该病重发区。

2010年前后,由于白粉菌优势菌株变迁及单一抗

源长期大面积利用,Pm2a和Pm4a两个主要抗病

基因在长江中下游麦区逐步失效,需要挖掘更有

效的抗病基因供育种利用。小麦-簇毛麦T6V#
2S·6AL易位系92R137携带的Pm21是目前已

知抗性最强、抗谱最广的抗白粉病基因之一[6-8],
受到育种家青睐,育成品种数量快速增长。统计

过去五年国家及江苏省小麦区试材料,超过40%
的参试品系携带Pm21,占全部抗白粉病材料的

95%[9],Pm21已成为继Pm2a和Pm4a之后该麦

区最重要的抗白粉病基因源[10]。
小 麦 黄 花 叶 病 是 由 小 麦 黄 花 叶 病 毒

(WYMV)引起的土传性病害,目前没有有效的药

剂干预手段,发病后一般产量损失10%~30%,
严重田块可达80%[11-12]。目前抗黄花叶病育种

应用最普遍的是位于小麦2D染色体上的主效抗

病基因QYm.nau-2D [13],存在于苏麦6号、镇麦9
号等品种中,但2010年以前具有该位点的品种极

少。其次为5A 染色体上主效抗病基因QYm.
njau-5A [14],源于日本品种西风,育成品种主要有

宁麦9号及其衍生品种,如宁麦18、扬麦18、扬辐

麦4号等。统计过去五年国家及江苏省小麦区试

的192份材料,具有QYm.nau-2D基因品种的占

比(61.5%)显著高于QYm.njau-5A(4.7%)。
扬麦15(苏审麦200502)是江苏里下河地区

农业科学研究所育成的高产优质弱筋小麦品种,
在2003年全国优质专用小麦食品鉴评会饼干组

中,得分超过对照美国软红麦。因其粉质率等关

键指标极其稳定,扬麦15也是理想的白酒制曲原

料,近年来被很多酒企订单生产。但该品种综合

抗病性弱,对赤霉病、白粉病和黄花叶病均表现感

病,影响了其推广应用。
本课题组以扬麦15为轮回亲本,以92R137

作为抗白粉病基因Pm21与抗黄花叶病主效基因

QYm.nau-2D的供体亲本,以宁麦9号(苏种审

字第283号)作为抗赤霉病供体亲本,进行杂交并

回交,形成回交育种群体,低世代利用分子标记进

行基因聚合筛选,高世代进行抗性和品质鉴定以

及农艺性状筛选,最终选育出高产、多抗、弱筋小

麦新品系扬18465,本研究就其育种方法进行总

结,以期为小麦抗性育种提供参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料

扬麦15是由江苏里下河地区农业科学研究

所育成的优质弱筋小麦品种,感赤霉病、白粉病和
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黄花叶病。宁麦9号是由江苏省农业科学院选育

的高产弱筋小麦品种,中抗赤霉病,高抗黄花叶病

(携有抗黄花叶病主效基因QYm.njau-5A),高感

白粉病。92R137是由南京农业大学细胞遗传所

育成的小麦-簇毛麦T6VS·6AL易位系[6],高抗

白粉病(携有抗白粉病基因Pm21)和黄花叶病(携
有抗黄花叶病主效基因QYm.nau-2D)。
1.2 研究方法

1.2.1 杂交选育过程

从2007年开始,以扬麦15为母本,分别与宁

麦9号和92R137配置杂交组合,将两个组合的

F1 进行杂交,获得复交 F1 群体。由于QYm.
njau-5A基因对株高具有增效作用,会增加矮秆品

种的选育难度。因此,筛选聚合Pm21和QYm.
nau-2D、不含有QYm.njau-5A 的复交F1 单株与

扬麦15回交,获得BC1F1 代种子,成熟后混合收

获得BC1F2 代自交种;筛选Pm21和QYm.nau-
2D均纯合的单株。2009-2017年,在大田持续

进行单株及株行选择,直至形成稳定株系;进行赤

霉病、白粉病和黄花叶病抗性评价,保留兼抗3种

病害(赤霉病中抗以上)的株系进入鉴定圃和产量

试验,并进行品质测试;最终选育出兼抗三种病害

的高产弱筋小麦新品系扬18465。

1.2.2 分子标记鉴定

利用标 记MBH1 追 踪 小 麦 抗 白 粉 病 基 因

Pm21 [15],利 用 紧 密 连 锁 标 记WXE1339 和

WMC415分别检测小麦抗黄花叶病基因QYm.
nau-2D [13]和QYm.njau-5A [14],三者均为共显性

分子标记。本研究所用标记的引物序列见表1。

利用8%的非变性聚丙烯酰胺凝胶分离PCR产

物,银染显色观察。

图1 扬18465选育过程

Fig.1 BreedingproceduresofYang18465

表1 抗病基因标记引物序列

Table1 Primersequencesofmolecularmarkersassociatedwithresistancegenes
标记名称

Molecularmarker
基因
Gene

引物序列(5'-3')
Primersequence(5'-3')

退火温度
Tm/℃

WMC415 QYm.njau-5A F:AATTCGATACCTCTCACTCACG
R:TCAACTGCTACAACCTAGACCC 55

WXE1339 QYm.nau-2D F:TGACAGCAGGAAAGAGTCCA
R:AGCTGCCTGGAGAGCAAGAT 57

MBH1 Pm21 F:GCCATTATAGTCAAGAGTGCACTAGCTGT
R:AGCTCCTCTCGTTCTCCAATGCT 58

1.2.3 抗病性鉴定

田间赤霉病抗性鉴定采用赤霉菌单花滴注法

鉴定。选择毒性较强的赤霉菌株F0301、F0609

和F0980混合制备悬浮孢子液。每个品系各选

取20个同日开花的麦穗,在顶部第5小穗注入

10μL分生孢子悬浮液;接种后,白天采取弥雾保

·81· 麦 类 作 物 学 报                  第45卷



湿;接种后21d调查病小穗率。病小穗率即发病

小穗数占总小穗数的比例。以苏麦3号、扬麦4
号和安农8455分别作为抗(R)、中抗(MR)和感

病(S)对照。其中,病小穗率小于或等于对照扬

麦4号的视为赤霉病抗性达 MR级或以上。
白粉病抗性采用温室人工接种鉴定。采用当

地白粉菌混合菌种接种,以92R137、扬麦15分别

作为抗病、感病对照品种。当扬麦15充分发病

时,调查待测材料的抗性表现,叶片出现分生孢子

堆的视为感病(S),无分生孢子堆的为抗病(R)。
黄花叶病抗性采用病圃定点自然发病方式鉴

定。在2月下旬至3月上旬,调查待测材料的抗

性表现,出现叶片黄化、心叶细弱扭曲等症状的植

株视为感病,无上述症状的视为抗病。

1.2.4 品质及产量鉴定

籽粒硬度、蛋白质含量和SDS沉淀值等品质

指标检测参照张晓等[16]方法,由国家小麦改良中

心扬州分中心完成。扬麦20是江苏里下河地区

农业科学研究所育成的弱筋小麦,作为弱筋品质

指标对照品种。
扬18465于2019-2020和2020-2021两年

度参加长江中下游国家品种比较试验;于2021-

2022和2022-2023年度参加国家区域试验,其

产量性状数据采集自国家品比和区试年度总结。

2 结果与分析

2.1 分子标记辅助聚合抗病基因

为聚合目的基因,将扬麦15/宁麦9号的F1
与扬麦15/92R137的F1 杂交产生复交F1。利用

QYm.njau-5A 共显性标记WMC415 检测复交

F1,扩增出目标条带的为携带QYm.njau-5A 单株

(图2中泳道1、2、7、9、13、16、19和20),带型与

感病亲本扬麦15一致的为QYm.njau-5A 阴性单

株(图2中泳道3、4、5、6、8、10、11、12、14、15、17
和18)。

  M:DNAladder;PR:宁麦9号;PS:扬麦15;1~20:部分复交F1 单株。

M:DNAladder;PR:Ningmai9;PS:Yangmai15;1-20:PartofF1individualplants.

图2 部分复交F1 单株的分子标记(WMC415)检测结果

Fig.2 Molecularmarker(WMC415)detectionresultsofpartoftheF1individualplants

  利用不携带QYm.njau-5A的复交F1 再与轮

回亲本扬麦15回交,构建BC1F2 群体。利用标

记WXE1339检测BC1F2 群体,筛选目标基因纯

合单株。根据标记基因分型结果,与抗病亲本

92R137带型一致的单株(图3A中泳道3、5、9、12
和14)为QYm.nau-2D 纯合株,与轮回亲本扬麦

15带型一致的单株(图3A中泳道2、7、11和17)
为QYm.nau-2D阴性株,表现抗感亲本组合带型

的单株(图3A中泳道1、4、6、8、10、13、15、16、18、

19和20)为QYm.nau-2D杂合株。
利用标记MBH1检测BC1F2 群体,与抗病亲

本92R137带型一致的(图3B中泳道2、5、7和

11)为Pm21纯合株,与轮回亲本扬麦15一致的

(图3B中泳道4、9、10、14、16和18)为Pm21阴性

株,表现抗感亲本组合带型的(图3B中泳道1、3、

6、8、12、13、15、17、19和20)为Pm21杂合株。
筛选QYm.nau-2D和Pm21均纯合的聚合单

株(如图2中的5号单株),成株后剔除株高、结实

性、穗数、熟期等农艺性状显著较差的单株,下一

代种成株行,然后进入“单株-株行”循环,逐代提

升株行农艺水平,直至不再分离。

2.2 综合抗病性表现

白粉病病圃鉴定结果表明,扬18465高抗白

粉病,叶片不出现孢子堆,与供体亲本92R137表

现一致,而轮回亲本扬麦15表现为高感白粉病,
叶片布满孢子堆(图4A)。黄花叶病病圃鉴定结

果表明,扬18465高抗黄花叶病,苗期青秀茁壮,
而轮回亲本扬麦15高感黄花叶病,幼苗叶片有黄

化、蜷曲症状(图4D)。抗性鉴定结果与分子标记

基因型一致(图4B、C)。
根据2019-2020、2020-2021年度长江中下

游小麦国家品比试验报告及2021-2022、2022-
2023年度国家区域试验报告,扬18465赤霉病抗

性连续4年均达中抗水平。根据国家小麦改良中

心扬州分中心2019-2020年度赤霉病单花滴注

鉴定报告,扬18465病小穗率与扬麦4号无显著

差异,赤霉病抗性属中抗水平(表2),与国家品比

与区试报告结果一致。
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2.3 关键品质指标表现

国家小麦改良中心扬州分中心对扬18465的

多年多点品质测定结果表明,籽粒硬度12.61%~
25.10%,蛋白质含量11.29%~14.06%,SDS沉

淀值7.20~13.05mL(表3)。上述指标与弱筋

小麦对照品种扬麦20无显著差异,与中强筋

小麦对照品种镇麦9号差异显著,属于弱筋小

麦范畴。

2.4 国家品比及区试产量表现

扬18465于2019年参加长江中下游小麦国

家品比试验,2021年进入国家区域试验,其产量

连续4年显著高于对照品种扬麦20,增产幅度

3.64%~5.27%,比对照增产≥2%点次率达

68.4%~81.8%(表4),表现出较好的高产稳产

性。其产量构成合理,多年试验平均有效穗数、穗
粒数、千粒重分别为4.53×106 穗·hm-2、38.7粒

  A:利用标记WXE1339的检测结果;B:利用标记MBH1的检测结果;M:DNAladder;PR:92R137;PS:扬麦15;1~20:部分BC1F2单株。

A:AmpliconsdetectedwithWXE1339;B:AmpliconsdetectedwithMBH1;M:DNAladder;PR:92R137;PS:Yangmai15;1-
20:PartofBC1F2individualplants.

图3 部分BC1F2 单株的分子标记检测结果

Fig.3 MolecularmarkerdetectionresultsofpartoftheBC1F2individualplants

  A:白粉菌抗性鉴定,92R137和扬麦15分别为抗病性和敏感对照;B和C:MBH1和WXE1339分子标记检测;D:黄花叶病抗性鉴定。

A:Identificationofpowderymildew.92R137andYangmai15areresistantandsusceptiblecontrols,respectively.BandC:Electro-

phoresispatternsofmarkersMBH1andWXE1339.D:IdentificationofYang18465andYangmai15toWYMV.
图4 扬18465和轮回亲本扬麦15的白粉病、黄花叶病抗性比较

Fig.4 ComparisonofpowderymildewandWYMVresistancebetweenYang18465andYangmai15
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表2 扬18465赤霉病抗性鉴定结果

Table2 IdentificationresultofFusariumheadblightresistanceofYang18465

品种(系)
Cultivar(line)

病小穗数
Diseasedspikeletsperspike

总小穗数
Totalspikeletsperspike

病小穗率
Percentageofdiseasedspikelets/%

苏麦3号Sumai3 1.1 17.3 6.4a

扬18465Yang18465 1.8 19.7 9.1b

扬麦4号 Yangmai4 2.6 16.8 15.5b

安农8455Annong8455 15.7 18.2 86.3c

  同列数据后不同小写字母表示品种(系)间差异显著(P<0.05)。下同。

Differentlower-caselettersfollowingdatawithinsamecolumnindicatesignificantdifferencesamongdifferentvarieties(line)at0.05

level.Thesamebelow.

表3 扬18465的品质鉴定结果

Table3 IdentificationresultofqualityofYang18465

品种(系)
Cultivar(line)

蛋白质含量
Proteincontent/%

硬度
Hardness/%

SDS沉淀值
SDSsedimentationvalue/mL

品质类型
Qualitytype

扬麦20Yangmai20 12.43±0.58a 19.21±1.83a 7.50±0.93a 弱筋 Weak-gluten

扬18465Yang18465 12.43±0.44a 18.22±2.53a 9.43±0.95a 弱筋 Weak-gluten

镇麦9号Zhenmai9 13.90±0.78b 55.68±2.18b 14.20±1.03b 中强筋 Mid-stronggluten

表4 扬18465在长江中下游国家品种比较试验及区域试验中的产量

Table4 YieldofYang18465incomparativetestandregionaltestsinthemiddleandlowerreachesofYangtzeRiver

年度
Year

试验组别
Testgroup

试点个数
Testlocations

产量
Yield/

(kg·hm-2)

增产幅度
Increase
rate/%

≥2%增产点次率
Frequencyoflocations

withyieldincreaserate≥2%/%

2019-2020 品种比较试验
Cultivarcomparativetest 23 6940.5 4.38 81.8

2020-2021 品种比较试验
Cultivarcomparativetest 19 6531.0 3.64 68.4

2021-2022 区域试验
Regionaltest 19 7300.5 4.17 78.9

2022-2023 区域试验
Regionaltest 19 6988.5 5.27 78.9

和46.3g。2023年秋参加国家生产试验。

3 讨论

弱筋小麦是饼干、糕点和酒曲等的重要原料。
长江中下游麦区一直是弱筋小麦优势产区,涌现

出宁麦9号、扬麦13和扬麦15等一批优异弱筋

小麦品种。其中,扬麦15是21世纪初育成的超

高产小麦,具有矮秆抗倒、多穗、高结实率等特征,
其籽粒硬度、粉质率、SDS沉淀值等弱筋品质指

标表现突出,受到饼干和酿酒企业青睐,至今仍有

大面积种植。但扬麦15综合抗病性弱,限制了其

推广应用。为提高其抗性并保持弱筋品质优势,
本研究所采用的轮回亲本扬麦15、抗病供体亲本

92R137和宁麦9号均为软质小麦,其硬度基因型

均为Pina-D1a/Pinb-D1a野生型,保证了整个育种

群体的籽粒软质特征,显著提高了育种效率。
长江中下游麦区是赤霉病重发频发区,经过

长期的自然选择和育种演化,大部分品种具有一

定的赤霉病抗性,其中宁麦和扬麦系列品种最具

代表性。以宁麦9号及其衍生系为代表的宁麦系

列品种很多含有Fhb1基因,而以扬麦158为代表

的扬麦系列品种大多没有Fhb1,但均表现出较好

的赤霉病抗性。系谱溯源显示二者在早期具有相

对独立的演化进程,在株型、叶型、穗型等农艺性

状各具系统性特征,推测其赤霉病抗性具有较好

的互补性,抗赤霉病品种扬麦33的育成即其中的
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范例[4,17]。
本研究中,受限于育种初期Fhb1功能标记的

缺乏,育成品系扬18465未能引入宁麦9号中的

Fhb1基因,但其赤霉病抗性仍稳定且达到中抗水

平,推测其抗性基础主要来自于微效多基因的加

性效应。前期对扬麦18(含Fhb1)与扬麦22(无

Fhb1)为双亲的重组自交系群体研究发现,Fhb1
对赤霉病抗性的贡献约提高一个等级,如从 MS
到 MR。同时观察到Fhb1阳性组群中存在一定

比例的感病家系(S级),而Fhb1阴性组群中存在

少量的抗病家系(R级),说明在抗赤霉病育种中

不能忽视对微效多基因加性效应的利用[4]。因

此,在数量众多的微效基因尚不明确的阶段,利用

传统扬麦和宁麦的抗性互补,构建较大的育种群

体,同时重视对Fhb1主效基因的选择,是当前抗

赤霉病育种的有效途径。
小麦-簇毛麦T6V#2S·6AL易位系是抗白

粉病基因Pm21的重要供体,近年来由于含有该

易位的扬麦18、镇麦9号等骨干亲本的广泛利

用,长江中下游麦区含有Pm21基因的育成品种

数量急剧增长。考查近5年来长江中下游国家区

试和江苏省区试材料,抗白粉病品系占比高达

42%,其中超过95%含有Pm21 [9]。但需要注意

的是,T6V#2S·6AL易位容易带来株高增加和

穗数减少的连锁累赘效应。本研究中,育成的小

麦新品系扬18465为中秆大穗型,而受体亲本扬

麦15为矮秆多穗型,其株型上的显著差异主要来

自于该易位的影响。
在标记辅助选择策略上,共显性标记的利用

有利于目标基因的快速纯合。本研究中,抗白粉

病基因Pm21 功 能 标 记MBH1 和 抗 黄 花 叶 病

QYm.nau-2D紧密连锁标记WXE1339均为共显

性标记,从而在BC1F2 代就完成了聚合两个纯合

抗病基因的育种群体的构建。该策略的意义在于

免去了高世代大量的标记选择工作,让育种者更

侧重于农艺性状、产量和赤霉病抗性等数量性状

的选择,极大提高了育种效率。
长江中下游麦区常年受小麦赤霉病、白粉病、

黄花叶病和锈病等危害,抗病基因聚合是提高品

种综合抗性的重要途径。自2010年以来,本团队

针对抗赤霉病基因Fhb1、抗白粉病基因Pm21和

PmV、抗黄花叶病位点QYm.njau-5A 和QYm.
nau-2D、抗条锈病基因Yr26等开展了抗病基因聚

合育种工作,已初见成效。育成聚合Fhb1、Pm21

和QYm.njau-5A的弱筋小麦新品系扬17J103和

扬杂麦1号[4],聚合Pm21和Yr26的新品种扬麦

38[10],均在保持赤霉病中抗以上前提下同时高抗

其它 两 种 病 害。本 研 究 育 成 的 聚 合Pm21 和

QYm.njau-2D的扬18465中抗赤霉病,高抗白粉

病和黄花叶病毒病,是潜在的多抗绿色品种。上述

标记辅助聚合多基因抗病育种工作的成功对于提

升本麦区品种综合抗性水平具有重要参考价值。
随着饼干、酿酒等行业对弱筋小麦原粮需求

增大以及人们对绿色健康食品需求的日益增长,
培育绿色多抗弱筋小麦品种尤显意义重大。随着

小麦抗病功能基因的陆续克隆和解析,兼顾长江

中下游麦区其它主体病害(条锈病、叶锈病等)抗
性的分子聚合育种正在成为现实,这将带来新一

轮的品种革新和弱筋小麦相关产业链的新业态。
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