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摘 要:【目的】通过鉴定青海省近年来春小麦主栽品种、后备品种及高代育种材料对我国当前条锈流行小种的抗性水平、检测其

可能携带的抗病基因，为培育春小麦抗条锈病新品种、开展抗源品种的合理布局及种质利用提供参考。【方法】利用小麦条锈菌
CYＲ29、CYＲ32 和 CYＲ34 等流行生理小种苗期温室人工接种，对 197 份春小麦品种( 系) 及资源进行抗性鉴定; 同时利用抗条锈病

基因 Yr5、Yr9( 1BL /1ＲS) 、Yr10、Yr15、Yr18 和 Yr26 等两侧紧密连锁的标记进行分子检测，并结合系谱推测供试材料可能携带的抗

性基因。【结果】苗期对 CYＲ29、CYＲ32 和 CYＲ34 小种表现抗性的材料分别有 174 份( 占 88． 3 % ) 、86 份( 占 43． 6 % ) 和 122 份
( 占 61． 9 % ) ，对三者均表现抗性的材料有 74 份( 占 37． 5 % ) ; 分子鉴定可能含 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18 和 Yr26 抗性基因的材料

分别有 21 份( 占 10． 6 % ) 、33 份( 占 16． 7 % ) 、3 份( 占 1． 5 % ) 、28 份( 占 14． 2 % ) 、6 份( 占 3． 0 % ) 和 7 份( 占 3． 5 % ) ，其中有 20

份材料可能同时携带 2 种以上条锈病抗性基因，推测其余未检测出的抗性材料可能含有其它未知抗性基因。【结论】当前青海高

原春小麦品种( 系) 及种质资源条锈病抗性整体水平较低，抗源较为单一; 对检测中抗性表现良好的材料应加强与其他抗锈基因材

料的聚合，并将其应用到生产中。
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Abstract:【Objective】The study aimed to identify the level of resistance of spring wheat main cultivars，candidate cultivars and advanced-

generation breeding resources against the Chinese strip rust current epidemic races，find out the distributions of resistance genes and provide

a reference for breeding new varieties of resistance to strip rust，their rational distribution and germplasm selection．【Method】For strip rust

resistance identification of 197 spring wheat cultivars and germplasm resources from Qinghai plateau，the prevalent Chinese predominant

stripe rust races CYＲ29，CYＲ32 and CYＲ34 at seedling stage in greenhouse were artificially inoculated and screened these cultivars with the

closely linked molecular marker of wheat strip rust resistance genes Yr5，Yr9 ( 1BL /1ＲS) ，Yr10，Yr15，Yr18 and Yr26． 【Ｒesult】174 ( 88． 3

% ) ，86( 43． 6 % ) ，122( 61． 9 % ) had resistance to CYＲ29，CYＲ32 and CYＲ34，respectively，and 74( 37． 5 % ) resource indicated re-

sistance to all the three races; Molecular tests showed that Yr5，Yr9，Yr10，Yr15，Yr18 and Yr26 were detected in 21 ( 10． 6 % ) ，33 ( 16． 7

% ) ，3( 1． 5 % ) ，28( 14． 2 % ) ，6( 3． 0 % ) and 7( 3． 5 % ) ，respectively，of which 20( 10． 1 % ) were detected with two or more genes，

and there were some unknown resistance genes in other resources．【Conclusion】The resistance level of spring wheat breeding germplasm re-

sources was lower overall，and the resistance of resources was

relatively single; The well-behaved genes in the detection

should be strengthened with other Yr genes，and these resist-

ance genes should be applied to production practice．
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【研究意义】小麦条锈病是由条形柄锈菌小
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麦专化型 ( Puccinia striiformis West． f． sp． tritici
Erikss． et Henn．，Pst) 引起的小麦叶部气传病害，是
全世界小麦生产上最重要的病害之一。中国小麦产
区作为小麦条锈病最大的流行区域，也是小麦条锈

病发生面积最大、受危害最严重的国家之一［1］。小
麦条锈病的防治涉及多方面的措施，包括农业栽培

管理、化学防治及抗病品种的利用等。通常培育和
推广抗病品种被认为是最经济、最有效和对环境友
好的一种举措［2］。目前生产上利用的品种多为高
抗或免疫的单基因抗性品种，由于抗源单一、小种选
择压力增加、条锈菌高度变异性等原因，造成抗病品
种在生产上种植 3 ～ 5 年后便“丧失”了抗性，引起
条锈病流行，甚至大暴发，导致大幅减产，从而失去

利用价值［3］。通过收集和鉴定小麦种质资源的抗
条锈性，挖掘新的全生育期抗性( all stage resistance，
ASＲ) 基因和成株期抗性 ( adult plant resistance，
APＲ) 基因［4］，采取多基因聚合、整合微效基因等方
法，使小麦品种具有更广谱或持久的抗条锈特性，也

是目前行之有效的减轻小麦条锈病危害的重要途

径［5］。因此，明确当前小麦主栽品种及种质资源的
抗条锈性及其所携带的抗条锈病基因，可为小麦抗

病育种和品种合理利用提供参考。【前人研究进
展】目前，正式命名的小麦抗条锈病基因有 78 个，
暂命名基因和 QTLs位点 100 多个［6 － 7］。研究表明，
ASＲ基因 Yr5 和 Yr15 对当前条锈菌的流行小种均
表现一定的抗性［8］; 1BL /1ＲS 易位系携带抗条锈
( Yr9 ) 、抗白粉 ( Pm8 ) 、抗秆锈 ( Sr31 ) 、抗叶锈
( Lr26) 及抗飞虱( Gb2 ) 等多个抗病、虫基因及含增
加小穗数等众多优良性状相关的 QTLs; Yr18 是 APＲ
基因，被广泛用于抗病育种，该基因与抗秆锈基因

Sr34、抗叶锈基因 Lr34、抗白粉基因 Pm38 等多个抗
病相关基因连锁，表现相对持久的抗条锈性［9 － 10］。
随着分子标记技术的不断发展，该技术相继用于抗

病基因的挖掘与鉴定。迄今为止，与已知抗条锈基
因 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18 和 Yr26( = Yr24) 等紧密
连锁的 ＲAPD、SCAＲ、SSＲ 和 SNP 等标记相继被开
发报道，这为通过分子标记进行快速检测小麦品种

所携带的抗条锈病基因提供了便利。【本研究切入
点】为明确青海高原春小麦主栽品种( 系) 及种质资
源抗条锈病基因分布现状，选用目前小麦条锈菌流

行小种 CYＲ29、CYＲ32 和 CYＲ34 对 197 份材料进
行了苗期室内接种鉴定，以明确其抗条锈性。同时，
利用已知抗条锈病基因 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18 和
Yr26 侧翼特异性分子标记对供试材料进行分子检
测，结合遗传系谱进行抗病性综合评价。【拟解决
的关键问题】通过抗病性鉴定，解析当前青海省春

小麦主栽品种、后备品种及高代育种材料所携带的
抗条锈病基因，筛选出含有上述抗病基因的品种资

源，为青海春小麦抗病育种、抗病品种的合理布局和
抗性基因资源的有效利用提供依据。本研究结果对
“丧失”抗条锈小麦品种的改良，培育持久抗病新品
种和对小麦条锈病持续控制具有重要意义。

1 材料与方法
1． 1 试验材料
参试小麦品种( 系) 及资源材料共 197 份，含春

性材料 142 份，冬性、半冬性和弱冬性材料( 已驯化
为春性) 55 份。这些材料包括青海历年审定品种 57
份( 含目前主栽品种，1960 － 2015 年) ，近年来参加
青海省区试( 水、旱地组) 品种 12 份，参加国家西北
春麦水地组区试品种 26 份( 甘肃、宁夏、内蒙古等
多家育种单位提供，2004 － 2017 年) ，北方冬春麦区
的新疆、山西、河北、辽宁、河南、江苏、四川、北京等
地材料 100 份，本单位育种高代材料 12 份，品种基
本覆盖我国北方春麦区。
抗条锈病近等基因系分别是: Avocet S* 6 /Yr5、

Avocet S* 6 /Yr9、Avocet S* 6 /Yr10、Avocet S* 6 /
Yr15、Avocet S* 6 /Yr18 和 Avocet S* 6 /Yr26，由青海
农林科学院植物保护科学研究所提供，用于分子检

测阳性对照; 高感条锈病对照品种铭贤 169 用于繁
菌、感病对照和分子检测阴性对照。
1． 2 试验方法
1． 2． 1 苗期接种鉴定 苗期接种鉴定在西北农林
科技大学植物保护学院小麦抗病种质资源创制与利

用研究中心进行，条锈菌小种由该中心提供。
苗期鉴定菌种用中国条锈生理小种条中 29

( CYＲ29 ) 、条中 32 ( CYＲ32 ) 和条中 34 ( CYＲ34 ) 。
采用“抖粉法”［11］在一叶一心至二叶期的待鉴定小
麦叶片上接种。接种之后，将所有鉴定小麦幼苗放
置于相对湿度 100 %，温度 8 ～ 10 ℃的黑暗保湿桶
中保湿 24 h。随后移至低温温室潜育发病，期间温
度控制在 15 ～ 18 ℃，光照 16 h /d，光强 9000 lx，相
对湿度 70 % ～ 80 %，以铭贤 169 为感病对照。接
种后 15 ～ 18 d，待铭贤 169 表现较高的感病性，发病
充分，按照 0 ～ 9 级标准［12］读取并记录各材料的反
应型( infection type，IT) ，侵染型 0 ～ 6 级为抗病，7 ～
9 级为感病。所有材料设 2 个独立的重复。
1． 2． 2 分子检测 分子检测在西宁西北高原生物
研究所内中国科学院高原生物适应与进化重点实验

室进行。将参试材料播种于营养钵中，待出苗后，每
品种取幼苗叶片约 100 mg，用改良的 2 × CTAB
法［13］提取液提取叶片基因组 DNA。用紫外 /可见
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表 1 Yr基因的侧翼标记名称及序列
Table 1 Name and sequence of flanking markers for Yr genes used in this study

Yr基因
Yr gene

引物名称
Primer name

引物序列
Primer sequence ( 5＇-3＇)

遗传距离( cM)
Genetic distances

参考文献
Ｒeference

Yr5 Xbarc167 AAAGGCCCATCAACATGCAAGTACC 2． 6 ［14］

CGCAGTATTCTTAGTCCCTCAT

Xbarc349 CGAATAGCCGCTGCACAAG 0． 4 ［15］

TATGCATGCCTTTCTTTACAAT

Yr9 AF1 /AF4 GGAGACATCATGAAACATTTG 0 ［16］

CTGTTGTTGGGCAGAAAG

Xgwm582 AAGCACTACGAAAATATGAC 3． 7 ［17］

TCTTAAGGGGTGTTATCATA

Yr10 SC200 CTGCGAGTGACATCATACA 0． 5 ［18］

TCGAACTAGTAGATGCTGGC

Xpsp3000 GCAGACCTGTGTCATTGGTC 1． 2 ［19］

GATATAGTGGCAGCAGGATACG

Yr15 XBarc8 GCGGGAATCATGCATAGGAAAACAGAA 9 ［15］

GCGGGGGCGAAACATACACATAAAAACA

Xgwm413 TGCTTGTCTAGATTGCTTGGG 2． 5 ［15］

GATCGTCTCGTCCTTGGCA

Yr18 Cslv34 CTGGTTAAGACTGGTGATGG 0． 4 ［21］

TGCTTGCTATTGCTGAATAGT

Xgwm295 GTGAAGCAGACCCACAACAC 2． 7 ［22 － 23］

GACGGCTGCGACGTAGAG

Yr26 Xbarc181 CGCTGGAGGGGGTAAGTCATCAC 6． 7 ［24］

CGCAAATCAAGAACACGGGAGAAAGAA

Xgwm11 GGATAGTCAGACAATTCTTGTG 1． 9 ［25］

GTGAATTGTGTCTTGTATGCTTCC

分光光度计测定 DNA浓度及纯度，并稀释成 50 ng /
μl，置于 4 ℃冰箱保存备用。
利用 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18 和 Yr 26 侧翼分

子标记进行检测［14 － 24］。所有引物均由上海生物工
程有限公司合成( 表 1) 。

PCＲ 反应体系( 总体积 10 μl) : 5 μl 2 × PCＲ
Master Mix ( Sangon Biotech，中国上海) ; DNA 模板
0． 2 μl; 10 mM /L的上、下游引物各 0． 4 μl; ddH2O 4
μl。PCＲ 扩增程序: 扩增反应在 Applied Biosystems
PCＲ仪( Applied Biosystems，美国) 上进行，94 ℃预变性
3 min; 94 ℃变性 30 s，退火温度参考 Grain Genes 2． 0
( https: / /wheat． pw． usda． gov /GG3/ ) ，72 ℃延伸 1 min，
35个循环;72 ℃延伸 10 min; 扩增产物 4 ℃冰箱保存。
标记 AF1 /AF4 的 PCＲ 产物采用 1 % ( w /v) 琼

脂糖凝胶电泳; 标记 SC200、Xpsp3000、Xbarc8、Cs-
lv34、Xgwn295 的 PCＲ 产物采用 3 % ( w /v) 琼脂糖
凝胶电泳; 其余标记的 PCＲ 产物采用 8 % ( w /v) 非

变性丙烯酰胺凝胶电泳，后经溴化乙锭染色检测，利

用紫外成像系统( Bio-Ｒad，美国) 观察并拍照，其中
Xgwm413 采用毛细管电泳进行检测( 委托上海生物
工程有限公司完成) 。

2 结果与分析
2． 1 苗期抗病性鉴定
苗期接种鉴定结果表明: 对 CYＲ29 菌系表现抗

性的材料有 174 份( 占 88． 3 % ) ，对 CYＲ32 菌系表
现抗性的材料有 86 份( 占 43． 6 % ) ，对 CYＲ34 菌系
表现抗性的材料有 122 份( 占 61． 9 % ) ; 对 CYＲ29
和 CYＲ32 同时表现抗性的材料有 81 份( 占 41． 1
% ) ，对 CYＲ29 和 CYＲ34 同时表现抗性的材料有
119 份( 占 60． 4 % ) ，对 CYＲ32 和 CYＲ34 同时表现
抗性的材料有 75 份( 占 38． 0 % ) ; 对这 3 个生理小
种均表现抗病的材料有 74 份( 占 37． 5 % ) ，其余 73
份参试材料对 CYＲ29、CYＲ32 和 CYＲ34 表现感病
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图 1 部分供试材料条锈病抗病基因的分子检测
Fig． 1 Detection of molecular markers linked to the strip rust resistance genes in some of tested cultivars

( 表 2) 。
抗病鉴定结果表明，参试小麦在苗期对当前条

锈菌流行小种具有较好的抗病性，但整体抗性水平

较低。条锈菌小种 CYＲ34 致病的有 75 份，CYＲ29
致病的有 23 份，CYＲ32 致病的有 111 份。对
CYＲ32 表现感病的小麦品种( 系) 的数量最多。
2． 2 分子检测结果与分析
2． 2． 1 Yr5 的分子检测 利用 Somers D J［14］和
Murphy［15］ 开 发 的 Yr5 的侧翼 标 记 SSＲ 标 记
XBarc167 和 XBarc349 对供试材料进行检测，含有
Yr5 的材料分别可以扩增出 260 和 105 bp的特征条
带。结果表明: 青麦 1 号、周 91177 等 21 份材料可
检测出与 Yr5 近等基因系 Avocet S* 6 /Yr5 大小相似

的特征条带，占供试材料的 10． 6 % ( 表 2，图 1) 。
2． 2． 2 Yr9 的分子检测 利用 Francis［16］开发的
SCAＲ 标记 AF1 /AF4 和 Weng［17］开发的标记 Xg-
wm582 分别进行检测。结果表明: 高原 182、高原
356、民和 588 等 33 份材料检测出与 Yr9 近等基因
系 Avocet S* 6 /Yr9 大小相似的特异性条带，占供试
材料的 16． 7 % ( 表 2，图 1) 。
2． 2． 3 Yr10 的分子检测 利用 SCAＲ 标记 SC200
和 Xpsp3000( Shao 等［18］，Wang 等［19］) 进行 Yr10 检
测，结果表明，仅大麦子、定西 24 和德抗 961 等几个
品种被检测出与 Yr10 的近等基因系 Avocet S* 6 /
Yr10 相似大小的特征带，占供试材料的 1． 5 % ( 表
2，图 1) 。
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2． 2． 4 Yr15 的分子检测 用 Yr15 的 SSＲ 标记［15］

检测结果表明，宁春 26、高原 V028、青春 524、高原
158 等 28 份小麦材料可检测出与 Yr15 的近等基因
系 Avocet S* 6 /Yr15 大小相似的特征条带，占供试材
料的 14． 2 % ( 表 2，图 1) 。
2． 2． 5 Yr18 的分子检测 Yr18 是与 Sr34、Lr34、
Pm38 紧密连锁的慢锈性基因［20］。用 STS、SSＲ 标
记 Cslv34［21］和 Xgwm295［22 － 23］检测，结果表明: 高原

182、高原 363、永 3388、定西 87-17、永良 15 和关东
107 等 6 份材料检有与 Avocet S* 6 /Yr18 大小相似
的特征条带，占供试材料的 3． 0 % ( 表 2，图 1) 。
2． 2． 6 Yr26 的分子检测 利用 SSＲ 标记
Xbarc181［24］、Xgwm11［25］检测高原 363、高原 448、青
春 570、青春 40、E32-1、科农 9204 和轮选 701 等含
有与 Yr26 的近等基因系 Avocet S* 6 /Yr26 大小相似
的特征条带，占供试材料的 3． 5 % ( 表 2，图 1) 。

3 讨 论
青海高原地处我国甘陕川青冬春麦交替种植

区，条锈病常年流行，也是条锈病生理小种极易发生

变化的区域。春小麦作为青海省的主要粮食作物，
占播种面积的 70 %左右［26 － 27］。开展抗条锈病育种
和品种合理布局对控制条锈病流行和生理小种变化

具有重要意义。
苗期鉴定表明，新致病类型 CYＲ34 对供试材料

毒性已经超过 CYＲ29，但尚未超过当前优势小种
CYＲ32。分子检测表明，197 份供试材料中可能含
有抗性基因 Yr5 ( 21 份) 、Yr9 ( 33 份) 、Yr10 ( 3 份) 、
Yr15( 28 份) 、Yr18 ( 6 份) 和 Yr26 ( 7 份) 等基因的材
料 76 份，另外 20 份材料含有 2 ～ 3 个抗性基因。
综合苗期鉴定和分子鉴定结果，苗期对

CYＲ29、CYＲ29 和 CYＲ34 均表现抗性的 74 份材料
中，检测到含有 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr18 和 Yr26 等
基因的材料共 38 份( 占含有抗性基因材料的 50
% ) ; 15 份材料可能含有 2 ～ 3 个抗性基因( 占含有
抗性基因材料的 19． 7 %，占供试材料多个基因的
75 % ) ; 其余未检测到这 6 个抗性基因的 36 份材料
可能含有其它抗性基因。
( 1) 青海省历年审定品种、现有种植品种抗病

水平。通过对青海省历年审定品种、现有大面积种
植品种及后备品种等 71 份小麦材料的分子检测
( 表 2，1-71 号) : 含抗病基因的品种( 系) 共有 20
份，约占 28． 1 %，其中青春 254 ( 含 Yr15 ) 、青春 40
( 含 Yr26) 、高原 V028( 含 Yr15) 、高原 182( 含 Yr9 和
Yr18) 、高原 356 ( 含 Yr9 ) 、高原 363 ( 含 Yr18 和
Yr26) 、青麦 1 号( 含 Yr5) 、民和 853( 含 Yr15) 、都选

001 ( 含 Yr5 ) 和山旱 901 ( 含 Yr9 ) 苗期对 CYＲ29、
CYＲ29 和 CYＲ34 均表现抗性。经溯源，抗源主要
来源于墨西哥品种、远缘亲本和外引材料，并且抗源
单一。就目前育种中正在普遍应用的 Yr5、Yr10 和
Yr15 抗病基因来看，含这些基因的品种( 系) 仅 10
份材料，抗源也多为外引品种和来自远缘成分。例
如，青春 254 采用多父本聚合杂交，父本来源中含有
墨西哥小麦，而高原 Vo28 品种则是直接引自 CCM-
MYT的高代材料，高原 158、高原 182 分别是普通小
麦与多年生 1 号( 主要外源基因供体亲本为八倍体
小偃麦品种中 3) 和小偃系列品种后代( 含偃麦草血
缘) 杂交的后代。青海现有品种和资源中聚合 2 个
以上抗病基因的材料仅有 4 个。无论是历年审定品
种、现有品种还是后备品种，都存在抗性基因单一，
抗源单一的情况。因此，对于青海高原小麦育种来
说，不但要利用好现有的抗病资源，更要注意引进和

聚合新的抗病基因。
( 2) 西北水地参试品种抗病水平。西北春麦区

春小麦水地区域试验是展示这一地区育种水平的国

家级试验，试验地域包括内蒙古、甘肃、宁夏、青海、
新疆等五省区，位于我国西北春麦带，宁夏培育的宁

春 4 号成为这一地区的主栽品种之一。近年来参试
品种主要来自宁夏农科院、内蒙古农科院、甘肃农科
院及一些地区农科院所等单位。通过对 2004 －
2017 年参加区试、生试的 27 份小麦品种( 表 2 中第
72 ～ 98 号材料) 的分子检测结果表明，在 10 个品种
中含有 Yr5、Yr15、Yr9、Yr18、Yr26 等 5 个抗病基因，
约占 37． 04 %，但据田间多年观测，表现抗病的品种
只有巴 09-520 和巴丰 6 号，占 7． 4 %，其余参试品
种大多田间表现高感，表明这些地区仍需加强抗锈

品种的培育。
( 3) 多抗基因 Yr18 的发掘利用。Yr18 基因具

有良好慢锈性，一般在苗期呈感病而在成株期表现

抗性，并且抗性更为持久，它与秆锈( Sr34 ) 、叶锈
( Lr34) 、白粉( Pm38 ) 等［20］多个抗性基因连锁，属
“一因多效”的优良基因。对 197 份小麦材料的检
测结果，含该基因的材料有 6 份( 占 3． 0 % ) ，比例
极低。Yr18 与小麦白粉病成株期抗性基因 Pm38 相
连锁，在参试材料中检测到含有 Yr18 的 6 份材料田
间对白粉病均呈现良好的抗性。有研究表明，Yr18
在农家品种中的分布频率远高于育成品种和引进品

种［28］。因此，在加大对该基因的利用时应注意对农
家种的有效利用。
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