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摘 要:为明确黄淮麦区小麦抗赤霉病品种(系)抗病基因分布及其遗传基础,以2021-2022年度从515
份黄淮麦区白皮小麦品种(系)中鉴定获得的60份赤霉病抗性较好的材料为研究对象,采用单花滴注法、分子

标记检测及小麦55KSNP芯片技术分别对其赤霉病抗性、基因组成及遗传多样性进行了分析。赤霉病抗性

鉴定结果显示,2022-2023年度高抗、中抗和中感材料分别有1、36和23份,占比分别为1.67%、60.0%和

38.33%;2023-2024年度没有鉴定到高抗材料,而中抗和中感的材料分别有39和21份,占比分别为65.0%
和35.0%。综合两个年度鉴定结果,抗性稳定表现为中抗及以上的材料有33份,占比为55.0%;稳定表现为

中感的材料有17份,占比为28.3%;其余材料抗性在年度间存在差异,介于中抗和中感之间。经基因分子检

测,供试材料中携带Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7和Qfhs.crc-2DL的材料分别有17、4、6、3、4和8份,占比分

别为28.3%、6.7%、10.0%、5.0%、6.7%和13.3%;聚合两个基因、三个基因和三个以上基因的材料分别有

7、4和1份,占比分别为11.7%、6.7%和1.7%。从遗传多样性看,供试材料间遗传基础较为狭窄,品种(系)

间遗传距离为0.026~0.532cM,平均遗传距离仅为0.384cM。通过聚类分析将供试材料划分为五类,分别

包含6、4、10、3和37份品种(系),聚类结果基本符合地域来源和系谱特征。
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fromHuang-HuaiWheatArea

ZHANGYong,YANGZibo,LIUChang,DUYingying,ZHOUYangmei,

WANGAnbang,GUZhengzhong
(HuaiyinInstituteofAgriculturalSciencesinXuhuaiRegionofJiangsuProvince/Huai’anKeyLaboratoryforAgricultural

Biotechnology,Huai’an,Jiangsu223001,China)

Abstract:Inordertoclarifyresistantgenesdistributionandgeneticbasisofscabresistantvarieties
(lines)from Huanghuaiwheatregion,singlefloretinjectionmethod,molecularmarkersand55K
SNPchipswereusedtoevaluatescabresistance,detectgenecomponentsandanalyzegeneticdiversity
of60materialswithrelativelygoodresistance,whichwereevaluatedfrom515white-grainwheatvari-
eties(lines)in2021-2022.EvaluationofFusariumheadblight(FHB)resistanceshowedthatthere
were1,36,and23varieties(lines)exhibitinghighresistance,moderateresistanceandmoderatesus-
ceptibilityin2022-2023,accountingfor1.7%,60.0%,and38.3%oftotalmaterials,respectively.
In2023-2024,39varieties(lines)wereevaluatedasmoderateresistanceand21varieties(lines)were
moderatesusceptibility,accountfor65.0%and35.0% oftotal,respectively.Novarieties(lines)

withhighresistancewereidentified.Fromtheperspectiveoftwoconsecutiveyears,therewere33and



17varieties(lines)performedasmoderateresistanceandmoderatesusceptibilitystably,accounting
for55.0% and28.3% oftotal,respectively.Therestmaterialsexhibiteddifferencesindifferent
years,withtheresistancelevelallinthemiddleofmoderateresistanceandmoderatesusceptibility.
Theresultsofgenemoleculardetectionshowedthattherewere17,4,6,3,4,and8varieties(lines)

carryingFhb1,Fhb2,Fhb4,Fhb5,Fhb7,andQfhs.crc-2DL,accountingfor28.3%,6.7%,10.0%,
5.0%,6.7%,and13.3%oftotal,respectively.Intermsofmultiplegenepyramiding,therewere7
varieties(lines)containingtwogenes,4varieties(lines)carryingthreegenes,and1pyramidingfour
genes,accountfor11.7%,6.7%,and1.7%oftotal,respectively.Geneticdiversityanalysisshowed
thatthegeneticbackgroundofthetestedmaterialswasrelativelynarrow.Thegeneticdistancebe-
tweentherepresentativevarieties(lines)variedfrom0.026cMto0.532cM,andaveragedistancewas
only0.384cM.Thesevarieties(lines)canbegroupedintofivecategoriesbyclusteringanalysis,with
6,4,10,3,and37varieties(lines)ineachcategory,whichgenerallyconformstothecharacteristics
ofregionaloriginandpedigree.
Keywords:Huanghuaiwheatarea;Wheat;Scabresistance;Molecularmarker;Geneticdiversity

  小麦赤霉病(Fusariumheadblight,FHB)是
由禾谷镰刀菌引起的小麦穗部真菌性病害,不仅

会造成小麦产量降低,还会引起籽粒内毒素积累,
威胁人类饮食健康[1]。近年来,由于气候变化和

耕作制度改变,赤霉病发生在中国已由长江中下

游麦区扩展到黄淮等小麦主产区,呈北抬西扩之

势。据统计,2010年以来中国赤霉病年发生面积

均超过100万hm2,重发年份超过500万hm2

(2012、2015、2018等年份),严重限制了小麦产业

的高质量发展[2]。目前,中国主推品种多数高感

赤霉病,难以有效应对赤霉病威胁。因此,尽快培

育并推广抗赤霉病新品种对维护中国国家粮食安

全具有重要意义。
基因资源是品种进行定向遗传改良的基础,

利用好现有的优异基因能够实现目标性状的快

速、精准改良。随着第三代测序技术的发展和分

子生物学技术的不断完善,小麦抗赤霉病基因定

位和克隆工作取得较大进展。迄今,小麦中已定

位超过400个赤霉病相关QTL,部分效应已得到

验证[3-5]。目前,正式命名的小麦抗赤霉病基因有

8个(Fhb1~Fhb8),其中Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5
和Fhb8来源于普通六倍体小麦,Fhb3、Fhb6 和

Fhb7来源于小麦外源种[6-7]。Fhb1是小麦中发

现最早、效应最大的抗赤霉病基因,来源于中国地

方品种苏麦3号,2019年Li和Su[8-9]完成对该基

因的克隆。张一铎等[10]利用开发的诊断性分子

标记,将Fhb1转移到黄淮麦区大面积推广品种百

农4199中,创制了可供该地区育种直接利用的抗

赤霉病材料。Fhb7来源于长穗偃麦草(Elytri-

giaelongata),2020年 Wang等[11]完成对该基因

的克隆,并利用分子技术将Fhb7导入到主栽品种

良星99中,创制了对赤霉病和DON毒素双抗的

育种材料。Fhb2、Fhb4和Fhb5效应较Fhb1小,
目前虽未完成克隆,但都已被精细定位并开发出

可供检测的紧密连锁标记[12-14]。Zhang和许峰

等[15-16]通过创制多基因聚合材料评价不同基因效

应,发现Fhb2、Fhb4和Fhb5能够协同Fhb1进一

步稳定和提高赤霉病抗性。Fhb3和Fhb6分别来

源于小麦远源种大赖草(Leymusracemosus)和
日本披碱草(Elymustsukushiensis),根据当前的

理论研究和材料创制,二基因尚难以直接在小麦

育种中被利用[17-18]。Fhb8是最近在地方品种“望
水白”中鉴定到的能够降低籽粒病粒率的抗赤霉

病基 因,当 前 定 位 区 间 为 标 记 Xwgrb1500~
Xwgrb1559之间,遗传距离为1.0cM,进一步的

育种利用还有待开发[7]。除此之外,部分效应较

大的抗赤霉病 QTL在育种中也有应用,如从地

方品种武汉一号中鉴定到的Qfhs.crc-2DL 在长

江中下游麦区扬麦158、宁麦27、镇麦15等品种

中分布[19-20]。
黄淮麦区是中国小麦年种植面积最大、总产

最高的麦区,在国家粮食安全中占有举足轻重的

地位。目前,该地区生产上主推品种多数高感赤

霉病,特殊年份该病害有重度发生的潜在巨大风

险,不利于小麦安全生产。相较于长江中下游麦

区,黄淮麦区抗赤霉病育种进程较为滞后,抗病基

因利用严重不足。周淼平等[21]采用单花滴注法

对黄淮麦区育成的564份品种(系)进行连续多年
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的赤霉病抗性鉴定,仅筛选到18份抗性达中感以

上的材料。张煜等[22]采用土表接种法对黄淮南

部麦区762份小麦品种(系)进行连续2年赤霉病

抗性鉴定,筛选到15份中抗材料,其中仅有5份

携带Fhb1。陈婧等[23]对来自于不同麦区的454
份小麦种质进行赤霉病抗性鉴定和基因检测,筛
选到5份高抗和115份中抗材料,其中高抗材料

全部来源于长江中下游麦区,中抗材料仅有少部

分来源于黄淮麦区;携带Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5
和QFhs.crc-2DL的材料分别有53、19、26、56和

147份,黄淮麦区种质仅分别占4、3、1、7和6份。
因此,进一步筛选适合黄淮生态区的抗赤霉病材

料并予以充分利用对推进该地区小麦抗赤霉病育

种意义重大。本研究拟对黄淮麦区现有小麦种质

资源进行赤霉病抗性鉴定,筛选出抗性较好的材

料进行抗病基因检测和遗传分析,以期为该地区

小麦抗赤霉病种质创新和抗病基因合理利用提供

理论支撑。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本研究供试材料为60份赤霉病抗性较好品

种(系),系采用土表接种法(2021-2022年度)从

515份黄淮麦区白皮小麦品种(系)中鉴定获得,
由江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所小麦育种团

队保存和提供(表1)。苏麦3号、扬麦158、淮麦20
和矮抗58分别用于本研究赤霉病抗性评价的高抗

(HR)、中抗(MR)、中感(MS)和高感(HS)对照。

表1用作试验分析的品种(系)
Table1 Wheatvarieties(lines)forexperimentalanalysis

品种(系)
Cultivar(line)

系谱
Pedigree

来源
Origin

连麦12Lianmai12 刘虎98/西农4711//生选6号/漯38Liuhu98/Xinong4711//Shengxuan6/Luo38 江苏Jiangsu

瑞华511Ruihua511 瑞华520/西农511Ruihua520/Xinong511 江苏Jiangsu

华麦589Huamai589 华麦4号/矮抗58Huamai4/Aikang58 江苏Jiangsu

华麦668Huamai668 华麦511-2/周麦16Huamai511-2/Zhoumai16 江苏Jiangsu

华麦2001Huamai2001 淮麦28/连麦8号 Huaimai28/Lianmai8 江苏Jiangsu

神州麦1108Shenzhoumai1108 烟农19/郑麦9023Yannong19/Zhengmai9023 江苏Jiangsu

神州麦2001Shenzhoumai2001 烟农19/淮麦33Yannong19/Huaimai33 江苏Jiangsu

盐麦20Y-1Yanmai20Y-1 - 江苏Jiangsu

宁连18260Ninglian18260 AHY01/济麦20AHY01/Jimai20 江苏Jiangsu

宁S20098NingS20098 淮麦44/益科麦5号 Huaimai44/Yikemai5 江苏Jiangsu

宁洪20128Ninghong20128 淮麦20/轮选75Huaimai20/Lunxuan75 江苏Jiangsu

宁洪20083Ninghong20083 周麦25/华瑞0049Zhoumai25/Huarui0049 江苏Jiangsu

沣和麦616Fenghemai616 矮抗58/烟农19Aikang58/Yannong19 江苏Jiangsu

金地1120Jindi1120 郑麦9023选系/H1120Zhengmai9023line/H1120 江苏Jiangsu

南淮麦191Nanhuaimai191 百农4199/NMAS022回交群体Bainong4199/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

南淮麦192Nanhuaimai192 周麦27/NMAS022回交群体Zhoumai27/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

淮麦DH1HuaimaiDH1 南淮麦191/淮13564DH系 Nanhuaimai191/Huai13564DHline 江苏Jiangsu

南淮麦418Nanhuaimai418 百农418/NMAS022回交群体Bainong418/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

南淮麦31Nanhuaimai31 济麦31/NMAS022回交群体Jimai31/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

淮核20157Huaihe20157 矮败轮回选择 Recurrentselectionofdwarfmale-sterilewheat 江苏Jiangsu

淮核21236Huaihe21236 矮败轮回选择 Recurrentselectionofdwarfmale-sterilewheat 江苏Jiangsu

淮麦17Huaimai17 淮82057/徐州7471Huai82057/Xuzhou7471 江苏Jiangsu

淮麦21Huaimai21 淮麦17/豫麦54Huaimai17/Yumai54 江苏Jiangsu

淮麦30Huaimai30 郑麦9023/淮86175Zhengmai9023/Huai86175 江苏Jiangsu

淮麦45Huaimai45 淮麦28/淮麦25Huaimai28/Huaimai25 江苏Jiangsu

淮麦13692Huaimai13692 淮麦28/淮麦25//淮麦52Huaimai28/Huaimai25//Huaimai52 江苏Jiangsu

淮麦2238Huaimai2238 徐农029/淮麦52//E45(14-15)Xunong029/Huaimai52//E45(14-15) 江苏Jiangsu

南淮麦26Nanhuaimai26 周麦26/NMAS022回交群体Zhoumai26/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu
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 (续表1 Continuedtable1)

品种(系)
Cultivar(line)

系谱
Pedigree

来源
Origin

南淮麦33Nanhuaimai33 淮麦33/NMAS007回交群体 Huaimai33/NMAS007Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

淮麦2110Huaimai2110 徐农029/淮麦52//淮03509Xunong029/Huaimai52//Huai03509 江苏Jiangsu

淮麦10421Huaimai10421 淮麦33//洛麦21/淮麦04520Huaimai33//Luomai21/Huaimai04520 江苏Jiangsu

淮麦139Huaimai139 百农207/淮麦18//淮麦20Bainong207/Huaimai18//Huaimai20 江苏Jiangsu

淮麦2208Huaimai2208 淮麦45/许科918Huaimai45/Xuke918 江苏Jiangsu

淮麦171696Huaimai171696 淮12790/瑞泉麦32Huai12790/Ruiquanmai32 江苏Jiangsu

淮麦DH8HuaimaiDH8 南淮麦192/淮07152DH系 Nanhuaimai192/Huai07152DHline 江苏Jiangsu

淮麦DH103HuaimaiDH103 南淮麦192/淮13565DH系 Nanhuaimai192/Huai13565DHline 江苏Jiangsu

淮麦DH179HuaimaiDH179 南淮麦191/淮15365DH系 Nanhuaimai191/Huai15365DHline 江苏Jiangsu

南淮麦608Nanhuaimai608 淮麦608/NMAS022回交群体 Huaimai608/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

南淮麦304Nanhuaimai304 淮麦52/NMAS022回交群体 Huaimai52/NMAS022Backcrosspopulation 江苏Jiangsu

徐麦31Xumai31 徐州26号/烟辐188Xuzhou26/Yanfu188 江苏Jiangsu

徐农029Xunong029 淮麦20/矮抗58Huaimai20/Aikang58 江苏Jiangsu

徐麦302Xumai302 徐麦30/徐麦114427Xumai30/Xumai114427 江苏Jiangsu

徐麦DH9XumaiDH9 H35/矮抗58(BC2F1)//徐麦1108DH系 H35/Aikang58(BC2F1)//Xumai1108DH
line 江苏Jiangsu

徐麦17252Xumai17252 H35/矮抗58(BC2F1)//徐麦2023H35/Aikang58(BC2F1)//Xumai2023 江苏Jiangsu

徐麦19250Xumai19250 H35/矮抗58(BC2F1)//徐麦2023H35/Aikang58(BC2F1)//Xumai2023 江苏Jiangsu

安科1902Anke1902 宁0320/安科157//安科157Ning0320/Anke157/Anke157 安徽 Anhui

华皖麦24Huawanmai24 05107/0804705107/08047 安徽 Anhui

西农511Xinong511 西农2000-7/99534Xinong2000-7/99534 陕西Shaanxi

西农979Xinong979 西农2611//918/95选1Xinong2611/918/95Xuan1 陕西Shaanxi

西农6628Xinong6628 西农585/扬麦14//西农585Xinong585/Yangmai14//Xinong585 陕西Shaanxi

郑麦9023Zhengmai9023 西农881∕陕213Xinong881/Shaan213 河南 Henan

豫农903Yunong903 生选6号/周麦22号//周麦22号Shengxuan6/Zhoumai22//Zhoumai22 河南 Henan

宛麦270Wanmai270 淮麦24/矮抗58Huaimai24/Aikang58 河南 Henan

轮选124Lunxuan124 矮败//漯9908/豫教5号 Aibai//Luo9908/Yujiao5 河南 Henan

山农48Shannong48 A075-4/济麦22A075-4/Jimai22 山东Shandong

山农A064ShannongA064 SDAU1882/济麦22SDAU1882/Jimai22 山东Shandong

山农7506Shannong7506 SDAU1881/济麦22SDAU1881/Jimai22 山东Shandong

太麦198Taimai198 良星619/山农2149Liangxing619/Shannong2149 山东Shandong

岱麦217Daimai217 泰农6027/莱0453Tainong6027/Lai0453 山东Shandong

中科166Zhongke166 矮败/六倍体小偃麦8803//济麦22Aibai/HexaploidTrititrigia8803/Jimai22 北京Beijing

  “-”表示该品种(系)系谱未知。

“-”indicatesthatthepedigreeofvariety(line)isunknown.

1.2 试验方法

1.2.1 DNA提取

小麦基因组DNA提取采用SDS法进行[24]。

2022年12月于温室大棚内取小麦幼嫩叶片至2.0
mL离心管中,放入液氮中冷冻,使用混合球磨仪

进行充分研磨。研磨后加入适量SDS提取液,置
于65℃水浴锅中进行恒温水浴30min,期间上

下颠倒两次。水浴结束后,向离心管中加入300

μL氯仿/异戊醇(24∶1),摇匀萃取10min。萃取

结束后,离心、吸取上清液200μL,加入等体积无

水乙醇,待絮状沉淀析出后离心,弃上清。后使用

70%的酒精洗涤两次,吹干,加入适量 TE溶解

DNA,放入-20℃冰箱中待用。

1.2.2 PCR扩增

抗赤霉病基因Fhb1、Fhb2、Fhb4和Fhb5的分

子检测标记均由南京农业大学马正强教授团队提

供,Fhb7的分子检测参考 Wang等[11]开发的标

记,Qfhs.crc-2DL的检测则参考Somers等[19]开
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发的标记(表2)。望水白含有抗赤霉基因Fhb1、
Fhb2、Fhb4和Fhb5,用作以上基因检测的阳性对

照;扬麦158含有Qfhs.crc-2DL,用作该位点检

测的阳性对照。PCR反应体系为10.0μL,包括

2.0μL(20ng·μL-1)DNA模板,5.0μL2×Taq
MasterMix(P112-02,南京诺唯赞生物科技有限

公司),上下游引物各0.2μL(10μmol·L-1),其
余用ddH2O补齐。PCR反应程序:94℃预变性

5min;94℃变性30s、退火温度根据各引物进行

设定、72℃延伸(延伸时间参考800bp·min-1

进行设定),循环数为36个;最后72℃延伸10

min。PCR产物检测:Fhb1和Fhb7采用1.5%浓

度琼脂糖凝胶电泳进行,在紫光灯下观察结果;

Fhb2、Fhb4、Fhb5和Qfhs.crc-2DL的检测均采用

8%非变性聚丙烯酰胺凝胶(PAGE),经银染显色

后拍照分析。

1.2.3 田间试验设计

2022-2023年度将供试材料种植于淮安市

农科院科研创新基地温室大棚内,采用完全随机

区组设计,每个材料设置两个重复,重复内每个材

料种植2行,行长1.5m,行宽0.3m,每行播30
粒。2023-2024年度种植方式同上年度。

表2 抗赤霉病基因/QTL分子检测标记

Table2 MolecularmarkersofFHBresistantgenes/QTLs

基因/QTL
Gene/QTL

标记名称
Marker

引物序列(5'-3')
Primersequence(5'-3')

退火温度/℃
Annealingtemperature/℃

Fhb1 Wgrb619 F:ATTCCTACTAGCCGCCTGGT 70~60

R:GCCAATCAGGTTCTGAGGCATTTTA

Fhb2 Wmc398 F:GGAGATTGACCGAGTGGAT 60

R:CGTGAGAGCGGTTCTTTG

Wgrb969 F:ATGCCTGCTTGCTCACTG 61

R:TCCTATGCGTTCGGTTGG

Fhb4 Gwm513 F:ATCCGTAGCACCTACTGGTCA 60

R:GGTCTGTTCATGCCACATTG

Gwm149 F:CATTGTTTTCTGCCTCTAGCC 55

R:CTAGCATCGAACCTGAACAAG

Fhb5 Mag9482 F:CATGATTGATTCGATGACTATAATATCTT 52

R:TCTTTCTCCCGTTGCAATGT

Wmc752 F:CCGATTGTAGATCAAAAGCC 61

R:TCTAGAGAGTCTTTTTCCCGAGC

Fhb7 7E F:TTCATCATCCTGCTAGGCGATAAGA 65~58

R:CTACTTCACCTCGGCATACTTGTC

QFhs.crc-2DL Gwm539 F:CTGCTCTAAGATTCATGCAACC 55

R:GAGGCTTGTGCCCTCTGTAG

Wmc41 F:TCCCTCTTCCAAGCGCGGATAG 55

R:GGAGGAAGATCTCCCGGAGCAG

1.2.4 赤霉病抗性鉴定

禾谷镰刀菌孢子悬浮液由南京农业大学马正

强教授团队惠赠,悬浮液浓度为1.0×105 个·

mL-1。在小麦扬花期采用单花滴注法将10μL
孢子悬浮液接种到小麦穗中部的小花中,每个

材料接种30穗,接种后喷雾保湿3d。待高感对

照充分发病后,每个材料选取发病最重的20穗

进行赤霉病严重度(S)调查。严重度分级标准

参照NY/T1443.4-2007《小麦抗病虫性评价技

术规范:小麦抗赤霉病评价技术规范》,平均严

重度(S)=Σ(各级病穗数×相应病级数)/调查

总穗数。抗性分级标准:HR,S≤S苏麦3号;MR,

S苏麦3号<S≤S扬麦158;MS,S扬麦158<S≤S淮麦20;

HS,S>S淮麦20。

1.2.5 聚类分析

基于小麦55KSNP芯片数据(委托北京中玉

金生物技术有限公司进行),使用Tassel5.0软件

构建品种(系)间亲缘关系矩阵,采用类平均法

(UPGMA)绘 制 聚 类 分 析 树 状 图,最 后 利 用

MEGA-X软件对树状图进行优化。
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2 结果与分析

2.1 赤霉病抗性鉴定结果

经单花滴注法鉴定,在2022-2023年度,供
试材料的平均严重度变化范围为1.25~3.08,其
中连麦12发病最轻,其平均严重度小于苏麦3
号,抗性达到高抗水平;达到中抗水平的材料有

36份,包括瑞华511、宁洪20083、淮麦139等,占
总数的60.0%;其余材料均表现为中感。在2023-
2024年度,供试材料的平均严重度变化范围为

1.50~3.05,没有鉴定到高抗水平的材料;达到中

抗水平的材料有39份,包括宁洪20128、淮核

20157、太麦198等,占总数的65.0%;其余材料

均达到中感水平(图1和表3)。
综合两个年度鉴定结果,能稳定达到中抗及

以上水平的材料有33份,包括连麦12、南淮麦

192、淮麦2208等,占总数的55.0%;淮麦30、徐
麦31、西农979等10份材料的抗性水平在年度

间存在差异,介于中抗和中感之间;华麦589、淮
麦17、山农A064等17份材料两个年度均稳定表

现为中感(图1和表3)。

2.2 抗赤霉病基因/QTL的分子检测结果

利用与抗赤霉病基因/QTL紧密连锁的分子

标记对供试品种(系)进行检测,结果显示,南淮麦

191、淮麦DH8、徐麦17252等17份品种(系)含
有基因Fhb1,占供试材料总数的28.3%;南淮麦

192、南淮麦304、南淮麦418和淮麦DH8携带基

因Fhb2,占总数的6.7%;南淮麦26、南淮麦33、
淮麦DH1等6份材料含有基因Fhb4,占总数的

10.0%;宁洪20083、淮麦15853、淮麦DH179等

8份材料可能携带Fhb4;南淮麦33、南淮麦191
和南淮麦304含有基因Fhb5,占总数的5.0%,沣
和麦616、淮核21236、徐麦302等8份材料可能

携带Fhb5;山农A064、山农7506、山农48和中科

166含有基因Fhb7,占总数的6.7%;淮麦2208、
徐麦DH9、徐麦17252等8份材料含有Qfhs.crc-
2DL该位点,占总数的13.3%,华麦668、华麦

2001、淮麦30等14份材料可能携带Qfhs.crc-
2DL(表4)。

  a和b为2022-2023年度部分品种(系)接种19d后发病情况;c和d为2023-2024年度接种22d后发病情况。

aandbwereFHBsymptomsofsomecultivars(lines)at19daysafterinoculationin2022-2023;canddwerethespikesat22days

afterinoculationin2023-2024.

图1 部分品种(系)赤霉病单花滴注结果

Fig.1 FHBsymptomsillustrationofsomecultivars(lines)inoculatedwithsinglefloretinjectionmethod
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表3 供试品种(系)的赤霉病抗性鉴定结果

Table3 ResultofFHBresistanceevaluationinthetestedcultivars(lines)

品种(系)
Cultivar(line)

2022-2023
平均严重度
Meanseverity

抗性
Resistance

2023-2024
平均严重度
Meanseverity

抗性
Resistance

苏麦3号(CK)Sumai3(CK) 1.30±0.07 HR 1.38±0.04 HR

扬麦158(CK)Yangmai158(CK) 2.55±0.07 MR 2.68±0.11 MR

淮麦20(CK)Huaimai20(CK) 3.18±0.04 MS 3.05±0.07 MS

矮抗58(CK)Aikang58(CK) 3.88±0.04 HS 3.95±0.07 HS

连麦12Lianmai12 1.25±0.07 HR 1.50±0.14 MR

南淮麦418Nanhuaimai418 1.53±0.18 MR 1.40±0.07 MR

南淮麦304Nanhuaimai304 1.73±0.11 MR 1.65±0.07 MR

淮麦2208Huaimai2208 1.88±0.18 MR 1.60±0.14 MR

瑞华511Ruihua511 2.30±0.14 MR 2.45±0.14 MR

淮麦DH8HuaimaiDH8 1.85±0.21 MR 1.93±0.04 MR

南淮麦608Nanhuaimai608 2.03±0.04 MR 2.30±0.14 MR

淮麦15853Huaimai15853 2.03±0.18 MR 2.13±0.11 MR

淮麦2238Huaimai2238 2.05±0.07 MR 1.98±0.11 MR

豫农903Yunong903 2.05±0.21 MR 2.35±0.14 MR

南淮麦26Nanhuaimai26 2.08±0.18 MR 2.35±0.07 MR

宁洪20128Ninghong20128 2.08±0.11 MR 2.42±0.25 MR

山农7506Shannong7506 2.10±0.21 MR 2.25±0.14 MR

南淮麦192Nanhuaimai192 2.10±0.14 MR 2.28±0.25 MR

淮核20157Huaihe20157 2.13±0.18 MR 2.43±0.25 MR

西农511Xinong511 2.20±0.14 MR 2.65±0.21 MR

华皖麦24Huawanmai24 2.23±0.11 MR 2.05±0.21 MR

南淮麦33Nanhuaimai33 2.25±0.07 MR 2.38±0.25 MR

徐麦DH9XumaiDH9 2.25±0.21 MR 2.53±0.18 MR

宁洪20083Ninghong20083 2.25±0.21 MR 2.48±0.11 MR

淮麦139Huaimai139 2.28±0.11 MR 2.43±0.11 MR

中科166Zhongke166 2.30±0.28 MR 2.00±0.14 MR

淮麦2110Huaimai2110 2.33±0.11 MR 2.18±0.18 MR

太麦198Taimai198 2.35±0.14 MR 2.53±0.04 MR

淮麦DH103HuaimaiDH103 2.35±0.07 MR 2.65±0.07 MR

徐麦17252Xumai17252 2.40±0.14 MR 2.48±0.04 MR

山农48Shannong48 2.40±0.28 MR 2.25±0.07 MR

南淮麦31Nanhuaimai31 2.43±0.18 MR 2.53±0.11 MR

岱麦217Daimai217 2.43±0.18 MR 2.35±0.28 MR

淮麦21Huaimai21 2.48±0.11 MR 2.68±0.11 MR

徐农029Xunong029 2.48±0.18 MR 2.68±0.18 MR

南淮麦191Nanhuaimai191 2.50±0.14 MR 2.63±0.25 MR

淮核21236Huaihe21236 2.53±0.18 MR 2.68±0.11 MR

西农6628Xinong6628 2.43±0.18 MR 2.93±0.04 MS

宁S20098NingS20098 2.50±0.14 MR 2.85±0.14 MS

宛麦270Wanmai270 2.53±0.11 MR 2.75±0.00 MS

西农979Xinong979 2.55±0.14 MR 2.78±0.04 MS

淮麦13692Huaimai13692 2.80±0.14 MS 2.45±0.07 MR

淮麦DH179HuaimaiDH179 2.85±0.07 MS 2.58±0.04 MR
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 (续表3 Continuedtable3)

品种(系)
Cultivar(line)

2022-2023
平均严重度
Meanseverity

抗性
Resistance

2023-2024
平均严重度
Meanseverity

抗性
Resistance

徐麦31Xumai31 2.63±0.04 MS 2.60±0.14 MR

徐麦19250Xumai19250 2.73±0.11 MS 2.60±0.21 MR

淮麦30Huaimai30 2.68±0.18 MS 2.63±0.18 MR

神州麦1108Shenzhoumai1108 2.95±0.07 MS 2.68±0.25 MR

沣和麦616Fenghemai616 2.73±0.11 MS 2.88±0.25 MS

淮麦DH1HuaimaiDH1 2.78±0.11 MS 2.90±0.21 MS

徐麦302Xumai302 2.80±0.21 MS 2.85±0.07 MS

安科1902Anke1902 2.80±0.07 MS 3.03±0.11 MS

郑麦9023Zhengmai9023 2.83±0.11 MS 2.75±0.07 MS

盐麦20Y-1Yanmai20Y-1 2.85±0.14 MS 3.00±0.14 MS

淮麦45Huaimai45 2.88±0.32 MS 3.05±0.14 MS

轮选124Lunxuan124 2.88±0.25 MS 3.00±0.21 MS

华麦668Huamai668 2.90±0.14 MS 2.80±0.00 MS

金地1120Jindi1120 2.93±0.11 MS 3.03±0.11 MS

宁连18260Ninglian18260 2.98±0.04 MS 3.00±0.14 MS

淮麦17Huaimai17 2.98±0.11 MS 3.00±0.07 MS

淮麦10421Huaimai10421 3.00±0.07 MS 2.95±0.07 MS

华麦589Huamai589 3.00±0.14 MS 2.90±0.14 MS

华麦2001Huamai2001 3.00±0.14 MS 3.00±0.21 MS

神州麦2001Shenzhoumai2001 3.08±0.04 MS 2.95±0.14 MS

山农A064ShannongA064 3.08±0.04 MS 2.95±0.07 MS

  在供试材料中,聚合两个基因(位点)的材料

有7份,占比为11.7%,其中淮麦 DH8聚合了

Fhb1和Fhb2,淮麦DH1和南淮麦26均聚合了

Fhb1和Fhb4,山农7506含有Fhb1和Fhb7,徐麦

DH9、徐麦17252和徐麦19250则均含有Fhb1和

Qfhs.crc-2DL。聚合三个基因(位点)的材料有4
份,占比为6.7%,其中南淮麦191聚合了Fhb1、
Fhb2和Fhb4,南淮麦304聚合了Fhb1、Fhb2和

Fhb5,南淮麦33聚合了Fhb1、Fhb4和Fhb5,南淮

麦192聚合了Fhb1、Fhb2和Qfhs.crc-2DL。聚

合三个以上基因(位点)的材料较少,仅为南淮麦

418,含有Fhb1、Fhb2、Fhb4和Qfhs.crc-2DL(表4)。
2.3 聚类分析结果

基于小麦55K芯片结果,对供试品种(系)亲
缘关系进行分析。结果显示,供试材料间遗传距

离为0.026~0.532cM,平均遗传距离为0.384
cM,表明现有抗赤霉病材料间遗传基础较为狭窄。
品种(系)间遗传距离最远的为豫农903和山农

7506,最近的为金地1120和神州麦2001(图2)。

根据品种(系)间遗传距离采用类平均法对上

述60份赤霉病抗性较好材料进行系统聚类。结

果显示,在遗传距离为0.390cM 处可将供试材

料划分为五类(图2)。第Ⅰ类 包 括6份 品 种

(系),分别为华麦668、神州麦1108、轮选124、徐麦

31、南淮麦26和豫农903,类群品种(系)间平均遗

传距离为0.348cM,变化范围为0.298~0.417
cM。第Ⅱ类 包 括4份 品 种(系),分 别 为 淮 麦

30、郑麦9023、西农979和西农6628,类群品种

(系)间平均遗传距离为0.279cM,变化范围为

0.221~0.358cM。第Ⅲ类包括10份品种(系),
为徐麦19250、宛麦270、南淮麦191等,类群品种

(系)间平均遗传距离为0.292cM,变化范围为

0.029~0.398cM。第Ⅳ类聚集的品种(系)最
少,仅有3份,分别为淮麦17、淮麦21和西农

511,类群品种(系)间平均遗传距离为0.265cM,
变化范围为0.236~0.306cM。第Ⅴ类聚集的

品种(系)最多,包括37份品种(系),类群品种

(系)间平均遗传距离为0.381cM,变化范围为

0.026~0.532cM。
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表4 供试品种(系)的抗赤霉病基因分子检测结果

Table4 MoleculardetectionofFHBresistantgenesinthetestedcultivars(lines)

品种(系)
Cultivar(line)

Fhb1

Wgrb1028

Fhb2

Gwm398Wgrb969

Fhb4

Gwm513Gwm149

Fhb5

Mag9482 Wmc752

Fhb7

7E

Qfhb-2D

Gwm539 Wmc41

连麦12Lianmai12 - - - - - - - - - -

瑞华511Ruihua511 - - - - - - - - - -

华麦589Huamai589 - - - - - - - - - -

华麦668Huamai668 - - - - + - - - - +

华麦2001Huamai2001 - - - - - - - - + -

神州麦1108Shenzhoumai1108 - - - - - - + - - +

神州麦2001Shenzhoumai2001 - - - - - - - - - +

盐麦20Y-1Yanmai20Y-1 - - - - - - - - - -

宁连18260Ninglian18260 - - - - - - - - - -

宁S20098NingS20098 - - - - - - - - + -

宁洪20128Ninghong20128 - - - - - - - - - -

宁洪20083Ninghong20083 - - - - + - + - - -

沣和麦616Fenghemai616 - - - - + - + - - -

金地1120Jindi1120 - - - - - - - - - +

南淮麦191Nanhuaimai191 + - - + + + + - - +

南淮麦192Nanhuaimai192 + + + - + - - - + +

淮麦DH1HuaimaiDH1 + - - + + - - - - -

南淮麦26Nanhuaimai26 + - - + + - - - - -

南淮麦418Nanhuaimai418 + + + + + - - - + +

南淮麦31Nanhuaimai31 + - - - - - - - - -

淮核20157Huaihe20157 - - - - - - - - - +

淮核21236Huaihe21236 - - - - - - + - + -

淮麦17Huaimai17 - - - - - - + - - -

淮麦21Huaimai21 - - - - - - - - - -

淮麦30Huaimai30 - - - - - - - - - +

淮麦45Huaimai45 - - - - - - - - - -

淮麦13692Huaimai13692 - - - - - - - - - -

淮麦2238Huaimai2238 - - - - - - - - - -

南淮麦33Nanhuaimai33 + - - + + + + - - -

淮麦2110Huaimai2110 - - - - - - - - - -

淮麦10421Huaimai10421 - - - - + - - - - -

淮麦139Huaimai139 - - - - + - - - - -

淮麦2208Huaimai2208 - - - - - - - - + +

淮麦15853Huaimai15853 - - - - + - - - - -

淮麦DH8HuaimaiDH8 + + + - - - - - - -

淮麦DH103HuaimaiDH103 + - - - - - - - - -

淮麦DH179HuaimaiDH179 + - - - + - - - - -

南淮麦608Nanhuaimai608 + - - - - - - - - -

南淮麦304Nanhuaimai304 + + + - - + + - - -

徐麦31Xumai31 - - - - - - - - - -

徐农029Xunong029 - - - - - - - - - -

徐麦302Xumai302 - - - - - - + - + +

徐麦DH9XumaiDH9 + - - - - - - - + +

徐麦17252Xumai17252 + - - - - - - - + +
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 (续表4 Continuedtable4)

品种(系)
Cultivar(line)

Fhb1

Wgrb1028

Fhb2

Gwm398Wgrb969

Fhb4

Gwm513Gwm149

Fhb5

Mag9482 Wmc752

Fhb7

7E

Qfhb-2D

Gwm539 Wmc41
徐麦19250Xumai19250 + - - - - - - - + +
安科1902Anke1902 - - - - - - - - - +
华皖麦24Huawanmai24 - - - - - - - - - +
西农511Xinong511 - - - - - - - - + -
西农979Xinong979 - - - - - - - - - -
西农6628Xinong6628 - - - - - - - - - -
郑麦9023Zhengmai9023 - - - - - - - - - -
豫农903Yunong903 + - - - - - + - - +
宛麦270Wanmai270 - - - - - - - - - -
轮选124Lunxuan124 - - - - - - + - + +
山农48Shannong48 - - - - - - - + - -
山农A064ShannongA064 - - - - - - - + - -
山农7506Shannong7506 + - - - - - - + - -
太麦198Taimai198 - - - + + - - - - -
岱麦217Daimai217 - - - - - - - - - -
中科166Zhongke166 - - - - - - - + - -

  “+”和“-”分别表示标记位点带型与阳性对照相同和不同。

“+”and“-”indicatethatthegenotypewasconsistentanddifferentwithpositivecontrol,respectively.

图2 基于小麦55K芯片的聚类分析图

Fig.2 Clusteringanalysisbasedonwheat55KSNParray

3 讨论

小麦赤霉病是一个受多基因控制的数量性

状,合理利用已知抗病基因/QTL有助于从根本

上降低小麦赤霉病发生和危害。分子标记辅助选

择因检测环境稳定且不受发育进程限制,已在小

麦部分性状改良中得到成功应用[25-26]。在小麦抗

赤霉病分子育种方面,马红勃和周阳等[27-28]利用
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分子标记对Fhb1进行定向选择,育成徐麦DH9、
徐麦17252、轮选20等中抗赤霉病品种;张一铎

和许峰等[10,16]利用分子标记将Fhb1、Fhb2、Fhb4
和Fhb5分别转育到感病品种百农4199和矮抗58
中,鉴定获得一系列抗性显著提高的稳定品系。
此外,本育种团队利用分子标记辅助选择与双单

倍体快速稳定技术相结合,选育出淮麦DH8、淮
麦DH103等中抗赤霉病品系。这证明分子标记

辅助选择在抗赤霉病品种选育和种质创新上行之

有效,后续育种工作中应加以重视和利用。

Fhb1是目前效应最大、育种中应用最广的抗

赤霉病基因,能大幅度降低小麦的病小穗率[8,15]。
本研究利用Fhb1诊断性分子标记筛选到17份含

有该基因的品种(系),占比为28.3%。与前人研

究结果相比[21,22,29],本研究中Fhb1分布频率明显

提高,这可能与该基因受到黄淮麦区育种家高度

重视并在抗赤霉病育种中加大利用有关。相较于

Fhb1,本研究中携带Fhb2、Fhb4和Fhb5的材料较

少,分别为4、6和3份,占比分别为6.7%、10.0%
和5.0%,与陈婧和廖森等[20,23]的研究结果基本

一致。这表明该地区抗赤霉病育种对这些基因利

用严重不足,后续可适当加大对以上材料的使用,
以丰富地区品种的抗性遗传基础。Fhb7属外源

抗赤霉病基因,能够通过降解DON毒素产生解

毒效应赋予赤霉病抗性。本研究鉴定到4份含该

基因的材料,占比为6.7%,相较于前人研究结果

偏高[22,29],其主要原因是Fhb7基因的克隆及相关

育种材料得到初步应用。Qfhs.crc-2DL 来源于

长江中 下 游 麦 区,在 红 皮 小 麦 育 种 中 应 用 广

泛[20,23]。本研究中,筛选到8份含该 QTL的材

料,占比为13.3%,推测可能是早期育种家通过

冬春杂交转移到白皮小麦中来。综合基因型和抗

性表现来看,本研究中携带单基因的材料12份,
抗性均达到中感以上水平,其中8份稳定表现为

中抗,表明以上抗赤霉病基因对品种(系)抗性表

现起一定作用。多基因聚合材料中,大多品种

(系)能够在连续年度间稳定达到中抗并表现出较

低的发病严重度,证明基因聚合有利于协同提高

赤霉病抗性及稳定性,与许峰和Zhang等[15,16]的

研究结果一致。值得注意的是,本研究中也鉴定

到少数材料虽携带抗赤霉病基因,但实际抗性表

现却 未 达 到 预 期 效 果,如 淮 麦 DH1(Fhb1+
Fhb4)、淮麦DH179(Fhb1)、徐麦19250(Fhb1+
Qfhs.crc-2DL)等,推测其原因可能与上述材料

遗传背景中是否含有抗赤霉病基因抑制因子等因

素有关[30]。因此,在实际的育种实践中,建议低

世代时进行抗赤霉病基因选择,世代稳定后结合

接种鉴定表现,筛选抗性好且表现稳定的抗赤霉

病品种。此外,本研究中部分材料虽未检测到已

知抗赤霉病基因,却能表现出较好的抗性,如连麦

12等,推测这些材料中可能含有未知抗病基因,
可作为新基因挖掘的重要遗传资源。

品种(系)间遗传多样性是育种家进行种质创

新和新品种选育的重要参考依据。因此,准确评

价现有抗赤霉病种质间遗传多样性对培育突破性

小麦品种意义重大。SNP芯片作为最新一代分

子标记,具有数目多、分布均匀、多态性好等优点,
在小 麦 遗 传 多 样 性 研 究 方 面 发 挥 出 重 要 作

用[31-32]。本研究基于小麦55KSNP芯片数据,对
供试抗赤霉病品种(系)进行遗传多样性分析,发
现供试材料间平均遗传距离较小,仅为0.384
cM,与朱靖环等[33]的研究结果基本一致。通过

聚类分析将供试材料划分为五个类群,各类群内

基本符合地域来源及系谱特征(表1,图2)。如第

Ⅰ类群中,多数品种(系)为河南选育,其中豫农

903、南淮麦26和华麦668均为周麦系列衍生品

种(系)。第Ⅱ类群,聚集的4份品种(系)均有西

农品种血缘,其中郑麦9023是西农881的后代,
而淮麦30为郑麦9023衍生而来。第Ⅲ类群中,
主要包括Fhb1基因分子标记辅助选择育成品种

(系),其中徐麦系列品种(系)亲本都含有矮抗

58,淮麦、南淮麦系列品种(系)多数与百农4199
相关,而百农4199与矮抗58又存在衍生关系。
第Ⅳ类群中,仅聚集了淮麦17、淮麦21和西农

511,其中淮麦21是淮麦17的衍生品种,二者与

西农511遗传关系较近,原因尚不明确。第Ⅴ类

群中,聚集品种(系)数目较多,分别来源于江苏淮

北、安徽和山东,这可能与这些地区育种目标相

近,亲本材料之间交流频繁有关。刘志勇等[34]对

黄淮麦区育成小麦品种进行分析,认为随着商业

化育种的推进,在亲本组配上过度重视部分材料

的使用造成了地区新育成品种间遗传相似度越来

越高,对未来小麦育种及产业发展极为不利。因

此,有目的选用亲缘关系较远的品种进行多样化

配组,对提高地区育成品种间遗传多样性十分必

要。根据本研究聚类结果,可针对品种(系)不同

类群特征进行杂交亲本选配,如第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ类群

主要具河南和陕西品种的特征,与第Ⅴ类群品种
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(系)差异较大,可选择上述类群抗赤霉病品种

(系)同江苏、安徽和山东高产、稳产品种(系)杂
交,筛选高产且抗病的优良品种;相同地,以第Ⅴ
类群品种(系)为抗源可用于对河南矮秆、大穗品

种赤霉病抗性进行改良。此外,还可适当加大对

远源及国外引进抗赤霉病材料的使用,进一步丰

富地区材料遗传多样性。
综上所述,本研究通过对黄淮麦区品种(系)

进行赤霉病抗性鉴定、基因分子检测及遗传多样

性分析,明确了部分现有赤霉病抗性较好品种

(系)抗病基因分布及亲缘关系,可为小麦抗赤霉

病分子育种设计提供材料基础及理论参考依据。
致谢:感谢南京农业大学马正强教授、贾海燕

教授为本研究提供部分抗赤霉病材料及相关技术

指导。
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