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摘　要　为了分析抗秆锈病小种Ｕｇ９９的基因在青海审定小麦和新合成的人工小麦中的分布状况，采用６个

抗Ｕｇ９９基因（Ｓｒ３３、Ｓｒ３６、Ｓｒ３９、Ｓｒ４０、Ｓｒ４２、Ｓｒ４３ ）的分子标记对青海省审定的６６个小麦品种及８６份人工合
成小麦材料进行检测。结果表明：在青海审定的６６个小麦品种中，有４个品种含Ｓｒ３３ ，占检测品种数的

６．０６％；１个品种含Ｓｒ３９ ，占检测品种数的１．５２％；５个品种含Ｓｒ４０ ，占检测品种数的７．５８％；４个品种含

Ｓｒ４２ ，占检测品种数的６．０６％；３个品种含Ｓｒ４３ ，占检测品种数的４．５５％；同时含有２个抗性基因的品种仅
有２个，占检测品种数的３．０３％。在８６份合成小麦材料中，有３８份材料含Ｓｒ３３ ，占检测材料的４４．１９％；３１
份材料含Ｓｒ３９ ，占检测材料的３６．０５％；９份材料含Ｓｒ４０ ，占检测材料的１０．４７％；３份材料含Ｓｒ４２ ，占检测
材料的３．４９％；６份材料含Ｓｒ４３ ，占检测材料的６．９８％；同时含有２种抗性基因的材料有１７份，占检测材料
的１９．７７％。在６６个小麦品种和８６份人工合成小麦材料均未检测出Ｓｒ３６ 。人工合成小麦提供 Ｕｇ９９抗病
基因资源，对改良普通小麦Ｕｇ９９抗病性具有潜在价值。

关键词　普通小麦；人工合成小麦；Ｕｇ９９抗性基因
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　　小麦秆锈病（Ｐｕｃｃｉｎｉａ　ｇｒａｍｉｎｉｓ　ｆ．ｓｐ．ｔｒｉｔｉ－
ｃｉ）是全球范围的小麦病害，对小麦破坏性极大，
曾在大多数种植小麦的国家和地区出现过毁灭性

的灾难［１］。秆锈病可使小麦减产高达７５％，一些
地区甚至绝收。而中国恰好处于小麦秆锈病流行
的特定区域内［２］。２０世纪３０至６０年代曾在中
国爆发过的几次秆锈病，造成几乎毁灭性的减产。
抗秆锈病基因Ｓｒ３１ 在育种中的广泛应用使得秆
锈病在过去的４０多年没有大面积爆发［２］。
但是Ｓｒ３１ 基因对１９９９年在乌干达出现的新

致病小种Ｕｇ９９不具抗性，秆锈病再次对小麦的
生产产生巨大的威胁。按北美秆锈菌小种命名法
则Ｕｇ９９被命名为 ＴＴＫＳ［３］，按照现在新的鉴别
寄主的体系该命名为ＴＴＫＳＫ［４］。同时随着孢子
的不断传播，变种也在不断产生，２００６年和２００７
年人们又发现了对抗性基因Ｓｒ２４ 和Ｓｒ３６ 具有高

毒力的新变异株［５，１２］。Ｕｇ９９被发现的随后几年，
其夏孢子借助盛行西风的高空气流，于２００１年传
到东非的肯尼亚，２００３年突破东非的防线传入北
非的埃塞俄比亚、苏丹等国，２００７年越过红海传
到也门，目前已传播至伊朗的部分地区［６］。如今，

Ｕｇ９９及其小种的传播速度比条锈病菌传播更
快。专家们预计，由于 Ｕｇ９９及其小种突破了红
海这道屏障，其在未来几年或几十年中，传播到世
界各地将更加容易，甚至速度将更加迅速。当今
世界９０％以上的小麦对 Ｕｇ９９不具抗性［７］，２００６
年对中国１１８个小麦主栽品种在肯尼亚进行

Ｕｇ９９抗 性 鉴 定，结 果 表 明 高 感 病 品 种 占
９８．３％［８］。中国作为全世界的人口及粮食大国，
所面临的潜在威胁将远超其他地区国家。而青海
地处中国的西部，如果Ｕｇ９９突破中国的边界，将
是首当其冲的几个省份之一。



本研究利用与Ｕｇ９９抗病基因紧密连锁的分
子标记，对６６份青海省审定的小麦品种和８６份
人工合成小麦材料进行抗性基因的组成鉴定，了
解普通小麦品种及人工合成小麦的抗性基因分布

现状，希望从人工合成小麦中发现 Ｕｇ９９抗性资
源，为Ｕｇ９９抗性基因分子聚合育种提供理论依
据及材料信息。

１　材料与方法

１．１　供试材料
青海审定小麦品种６６份（表１）及人工合成

小麦 ８６ 份 （表 ２），Ｕｇ９９ 抗 性 基 因 的 材 料：

ＲＬ５４０５（Ｓｒ３３ ）、Ｌａｎｇ（Ｓｒ３６ ）、ＲＬ５７１１（Ｓｒ３９ ）、

ＲＬ６０８７（Ｓｒ４０ ）、Ａｃ－Ｃａｄｉｌｌａｃ（Ｓｒ４２ ）、Ｓｒ４３（Ｓｒ４３ ）
共６份材料。

１．２　试验方法

１．２．１　ＤＮＡ提取　采集６６份青海审定小麦、８６
份人工合成麦以及抗病亲本适量的新鲜叶片，在

液氮中冷冻研磨后，用ＣＴＡＢ法［１０］提取基因组

ＤＮＡ，用微量紫外检测仪 ＮＡＮＯＤＲＯＰ２０００Ｃ
（Ｔｈｅｒｍｏ）测量ＤＮＡ质量浓度。将ＤＮＡ均稀释
到２００ｍｇ／Ｌ，用１０ｇ／Ｌ的琼脂糖胶在１１０Ｖ电
压下电泳３０ｍｉｎ，检测ＤＮＡ的质量。

１．２．２　特异性引物的选择　Ｓｒ３３、Ｓｒ３６、Ｓｒ３９、

Ｓｒ４０、Ｓｒ４２、Ｓｒ４３ 是目前发现能有效抵抗Ｕｇ９９及
其绝大部分毒力变种的秆锈菌抗性基因［９，１１－１４］。
上述基因已分别在小麦染色体上定位：Ｓｒ３３ 定位
到１ＤＬ［１１］，Ｓｒ３６ 定位到 ２ＢＳ［１５］，Ｓｒ３９ 定位到
２Ｂ［１２］，Ｓｒ４０ 定位到２ＢＳ［１５］，Ｓｒ４２ 定位到６ＤＳ［１３］，

Ｓｒ４３ 定位到７Ｄ［１５］。根据查阅相关ＮＣＢＩ数据库
（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）、参考文献以
及 ＧｒａｉｎＧｅｎｅｓ　２．０（ｈｔｔｐ：／／ｗｈｅａｔ．ｐｗ．ｕｓｄａ．
ｇｏｖ）得到相应的引物序列，通过试验对比选取稳
定性较高的６对引物（表３），引物均由奥科鼎盛
生物公司合成。

表１　６６份青海省审定小麦品种

Ｔａｂｌｅ　１　６６ｗｈｅａｔ　ｃｕｌｔｉｖａｒｓ　ｒｅｌｅａｓｅｄ　ｉｎ　Ｑｉｎｇｈａｉ　ｐｒｏｖｉｎｃｅ

品种名称
Ｃｕｌｔｉｖａｒ　ｎａｍｅ

审定年份
Ｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄ　ｙｅａｒ

品种名称
Ｃｕｌｔｉｖａｒ　ｎａｍｅ

审定年份
Ｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄ　ｙｅａｒ

阿勃　Ａｂｏ　 １９５７ 民和８５３　Ｍｉｎｈｅ　８５３　 １９９８
高原１８２　Ｐｌａｔｅａｕ　１８２　 １９６９ 高原１７５　Ｐｌａｔｅａｕ　１７５　 １９９８
香农３号　Ｘｉａｎｇｎｏｎｇ　３　 １９７０ 高原５８４　Ｐｌａｔｅａｕ　５８４　 １９９９
墨波　Ｍｏｂｏ　 １９７６ 高原３６３　Ｐｌａｔｅａｕ　３６３　 １９９９
高原５０６　Ｐｌａｔｅａｕ　５０６　 １９７８ 民和５８８　 Ｍｉｎｈｅ　５８８　 １９９９
互助红　Ｈｕｚｈｕ　ｒｅｄ　 １９７９ 高原９３２　Ｐｌａｔｅａｕ　９３２　 １９９９
高原３３８　Ｐｌａｔｅａｕ　３３８　 １９８１ 高原４４８　Ｐｌａｔｅａｕ　４４８　 １９９９
青农４６９　Ｑｉｎｇｎｏｎｇ　４６９　 １９８４ 青春５８７　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５８７　 ２０００
青农５２４　Ｑｉｎｇｎｏｎｇ　５２４　 １９８４ 互麦１３　Ｈｕｍａｉ　１３　 ２０００
瀚海３０４　Ｈａｎｈａｉ　３０４　 １９８６ 高原６７１　Ｐｌａｔｅａｕ　６７１　 ２０００
宁春９号　Ｎｉｎｇｃｈｕｎ　９　 １９８６ 高原３１４　Ｐｌａｔｅａｕ　３１４　 ２００１
高原６０２　Ｐｌａｔｅａｕ　６０２　 １９８７ 兰天３号　Ｌａｎｔｉａｎ　３　 ２００１
青春５３３　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５３３　 １９８８ 高原１１５　Ｐｌａｔｅａｕ　１１５　 ２００１
互麦１２　Ｈｕｍａｉ　１２　 １９８８ 青春９５２　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　９５２　 ２００１
柴春２３６　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　２３６　 １９８８ 民和６６５　Ｍｉｎｈｅ　６６５　 ２００１
新哲９号　Ｘｉｎｚｈｅ　９　 １９８８ 高原１４２　Ｐｌａｔｅａｕ　１４２　 ２００２
柴春０１８　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　０１８　 １９８８ 青春１４４　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　１４４　 ２００３
柴春０４４　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　０４４　 １９８８ 墨引１号　Ｍｏｙｉｎ　１　 ２００３
互麦１１　Ｈｕｍａｉ　１１　 １９８８ 宁春２６　Ｎｉｎｇｃｈｕｎ　２６　 ２００３
高原４６５　Ｐｌａｔｅａｕ　４６５　 １９９０ 乐麦６号　Ｌｅｍａｉ　６　 ２００３
高原４６６　Ｐｌａｔｅａｕ　４６６　 １９９０ 墨引２号　Ｍｏｙｉｎ　２　 ２００３
青春４１５　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　４１５　 １９９３ 互麦１４　Ｈｕｍａｉ　１４　 ２００４
东春１号　Ｄｏｎｇｃｈｕｎ　１　 １９９４ 甘春２０　Ｇａｎｃｈｕｎ　２０　 ２００４
柴春９０１　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　９０１　 １９９４ 青春３９　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３９　 ２００５
高原３５６　Ｐｌａｔｅａｕ　３５６　 １９９４ 青春３７　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３７　 ２００５
高原１５８　Ｐｌａｔｅａｕ　１５８　 １９９４ 互麦１５　Ｈｕｍａｉ　１５　 ２００５
青春８９１　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　８９１　 １９９４ 通麦１号　Ｔｏｎｇｍａｉ　１　 ２００５
青春２５４　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　２５４　 １９９６ 青春３８　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３８　 ２００５
青春５７０　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５７０　 １９９６ 山旱９０１　Ｓｈａｎｈａｎ　９０１　 ２００５
高原Ｖ０２８　Ｐｌａｔｅａｕ　Ｖ０２８　 １９９７ 源卓３号　Ｙｕａｎｚｈｕｏ　３　 ２００５
乐麦５号　Ｌｅｍａｉ　５　 １９９８ 曹选５号　Ｃａｏｘｕａｎ　５　 ２００７
高原２０５　Ｐｌａｔｅａｕ　２０５　 １９９８ 高原４３７　Ｐｌａｔｅａｕ　４３７　 ２００８
高原９１３　Ｐｌａｔｅａｕ　９１３　 １９９８ 高原４１２　Ｐｌａｔｅａｕ　４１２　 ２００９

·４２５· 西　北　农　业　学　报 ２６卷



表２　８６份人工合成小麦

Ｔａｂｌｅ　２　８６ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｈｅｘａｐｌｏｉｄ　ｗｈｅａｔ　ｌｉｎｅｓ

合成小麦
Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｗｈｅａｔ

杂交组合
Ｃｒｏｓｓ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

合成小麦
Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｗｈｅａｔ

杂交组合
Ｃｒｏｓｓ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

合成小麦
Ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｗｈｅａｔ

杂交组合
Ｃｒｏｓｓ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１ ＡＳ２２５５×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３１ ＡＳ２８６×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６９ ＰＩ４１５１５２×ＡＳ６０

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２ ＡＳ３１３×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３２ ＡＳ２８６×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７０ ＰＩ４３４９９８×ＡＳ２３８６

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２ ＡＳ２８５×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３３ ＡＳ２８６×ＡＳ２４０７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７３ ＰＩ１８４５４３×ＡＳ２３８６

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４ ＡＳ２８６×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３４ ＰＩ９４６１４×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７４ ＰＩ２１１６９１×ＡＳ２３８６

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３５ ＰＩ９４６２７×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７７ ＰＩ５３２１３６×ＡＳ６５

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ６５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３６ ＰＩ９４６５０×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７８ ＡＳ２２４０×ＡＳ８４

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３７ ＰＩ９４６５５×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７９ ＡＳ２２９５×ＡＳ７６

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３８ ＰＩ９４６５５×ＡＳ２４０７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８０ ＡＳ２２９６×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３９ ＰＩ９４６６６×ＡＳ２４０７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８１ ＡＳ２２９８×ＡＳ７９

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４０ ＰＩ９４６７０×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８２ ＡＳ２２９９×ＡＳ７９

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１１ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２４０７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４１ ＰＩ９４６７０×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８３ ＡＳ２３０８×ＡＳ７２

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１２ ＡＳ２２５５×ＡＳ９３ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４２ ＰＩ９４６７５×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８４ ＡＳ２３０８×ＡＳ８１

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１３ ＡＳ２２５５×ＡＳ２３９５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４３ ＰＩ１１３９６１×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８５ ＡＳ２３１０×ＡＳ６０

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１４ ＡＳ２２５５×ＡＳ２３９３ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４４ ＰＩ１１３９６３×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８６ ＡＳ２３１３×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１６ ＡＳ３１３×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４５ ＰＩ１５４５８２×ＡＳ２３９５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８７ ＡＳ２３２６×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１７ ＡＳ２２３１－２×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４６ ＰＩ１９１７８１×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８８ ＡＳ２３３４×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１８ ＡＳ２２３６－１×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４８ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８９ ＡＳ２３５１×ＡＳ６７

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１９ ＡＳ２２３６－２×ＡＳ８２ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４９ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９０ ＡＳ２３７８×ＡＳ８２

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２０ ＡＳ２２３８×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５０ ＰＩ３０６５３３×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９１ ＡＳ２３８０×ＡＳ７７

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２１ ＡＳ２２３９×ＡＳ２３９５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５１ ＰＩ３５０００１×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９２ ＡＳ２３８１×ＡＳ６５

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２２ ＡＳ２２４０×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５４ ＰＩ３５２３３５×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９３ ＡＳ２３８２×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２３ ＡＳ２２８５×ＡＳ７７ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５５ ＰＩ３５２３５８×ＡＳ６５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９５ ＰＩ１５４５８２×ＡＳ９５

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２４ ＡＳ２２９１×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５７ ＰＩ３５２３６７×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９６ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２３９７

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２５ ＡＳ２８５×ＡＳ６６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５９ ＰＩ３５２３６９×ＡＳ６０ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９８ ＰＩ３５５５０７×ＡＳ２３８６

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２６ ＡＳ２８５×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６０ ＰＩ３５５４６５×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９９ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２４０７

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２７ ＡＳ２８５×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６１ ＰＩ３５５４７６×ＡＳ２４０４ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０３ ＡＳ２３８０×ＡＳ９５

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２８ ＡＳ２８５×ＡＳ２４０５ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６６ ＰＩ３５５５２７×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０６ ＡＳ２２９１×ＡＳ２３８８

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２９ ＡＳ２８６×ＡＳ６６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６７ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２３９９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０７ ＰＩ１１３９６１×ＡＳ２４０３

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３０ ＡＳ２８６×ＡＳ２３８６ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６８ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２３８６

表３　微卫星引物

Ｔａｂｌｅ　３　ＳＳＲ　ｍａｒｋｅｒｓ

抗性基因
Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅ

引物名称
Ｐｒｉｍｅｒｓ
ｎａｍｅ

正向引物序列（５′→３′）
Ｆｏｒｗａｒｄ　ｐｒｉｍｅｒ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

反向引物序列（５′→３′）
Ｒｅｖｅｒｓｅ　ｐｒｉｍｅｒ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

Ｓｒ３３　 Ｘｃｆｄ１５ ＣＴＣＣＣＧＴＡＴＴＧＡＧＣＡＧＧＡＡＧ　 ＧＧＣＡＧＧＴＧＴＧＧＴＧＡＴＧＡＴＣＴ　 ６２

Ｓｒ３６　 ＳＴＭ７７３－２ ＡＴＧＧＴＴＴＧＴＴＧＴＧＴＴＧＴＧＴＧＴＡＧＧ　 ＡＡＡＣＧＣＣＣＣＡＡＣＣＡＣＣＴＣＴＣＴＣ　 ６１

Ｓｒ３９　 Ｓｒ３９＃２ｒ ＡＧＡＧＡＡＧＡＴＡＡＧＣＡＧＴＡＡＡＣＡＴＧ　 ＴＧＣＴＧＴＣＡＴＧＡＧＡＧＧＡＡＣＴＣＴＧ　 ５６

Ｓｒ４０　 ＷＭＣ－６６１ ＣＣＡＣＣＡＴＧＧＴＧＣＴＡＡＴＡＧＴＧＴＣ　 ＡＧＣＴＣＧＴＡＡＣＧＴＡＡＴＧＣＡＡＣＴＧ　 ５６

Ｓｒ４２　 ＦＳＤ－ＲＳＡ　 ＧＴＴＴＴＡＴＣＴＴＴＴＴＡＴＴＴＣ　 ＣＴＣＣＴＣＣＣＣＣＣＡ　 ４７

Ｓｒ４３　 Ｃｆａ２０４０ ＴＣＡＡＡＴＧＡＴＴＴＣＡＧＧＴＡＡＣＣＡＣＴＡ　 ＴＴＣＣＴＧＡＴＣＣＣＡＣＣＡＡＡＣＡＴ　 ５８

·５２５·４期 刘　韬等：６６份青海审定小麦及８６份人工合成小麦抗秆锈病小种Ｕｇ９９的基因组成分析



１．２．３　ＰＣＲ扩增及电泳检测　用６对引物对６６
份青海审定小麦品种以及８６份人工合成麦的基
因组进行 ＰＣＲ 扩增分析。ＰＣＲ 扩增体系（２０

μＬ）为：１０×Ｔａｑ　ｂｕｆｆｅｒ（２００ｍｍｏｌ／Ｌ　Ｔｒｉｓ－ＨＣｌ；

２００ｍｍｏｌ／Ｌ　ＫＣｌ；１５ｍｍｏｌ／Ｌ　ＭｇＣｌ２）２μＬ，２．５
ｍｍｏｌ／Ｌ　ｄＮＴＰｓ　１．６μＬ，２．５Ｕ／μＬ　Ｔａｑ　ＤＮＡ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ　０．４μＬ，各引物（除ＦＳＤ－ＲＳＡ为ＦＳＤ
１２ｐｍｏｌ，ＲＳＡ　３．５ｐｍｏｌ）正反序列均为５ｐｍｏｌ，

ＤＮＡ　２００ｎｇ。ＰＣＲ程序为：９５℃变性４ｍｉｎ，然
后３５个循环的９５℃变性３０ｓ，４７～６２℃复性
（各引物根据试验前期摸索的最适退火温度确定）

３０ｓ，７２℃ 延伸２０ｓ，最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。不
同的ＰＣＲ产物根据Ｓｒ３３、Ｓｒ３６、Ｓｒ３９、Ｓｒ４０、Ｓｒ４２、

Ｓｒ４３ 的目的条带大小，制作各自的琼脂糖分离胶
浓度；然后在ＴＡＥ缓冲液中，１１０Ｖ电压下，电泳

３０ｍｉｎ；取出后在凝胶成像仪中拍照保存。

１．３　遗传组成分析
对６６份青海审定的小麦品种和８６份人工合

成小麦的６个抗病基因进行统计分析，并对比抗
病基因在２个群体中的存在频率。

２　结果与分析

２．１　ＳＳＲ引物的筛选及最适退火温度的确定
由于参考文献和数据库中给出的引物有多

对，最终筛选到最适合的６对引物和其最适退火
温度（表３）：Ｓｒ３３ 的引物Ｘｃｆｄ１５，６２℃；Ｓｒ３６ 的
引物ＳＴＭ７７３－２，６１℃；Ｓｒ３９ 的引物Ｓｒ３９＃２ｒ，

５６℃；Ｓｒ４０ 的引物 ＷＭＣ－６６１，５６℃；Ｓｒ４２ 的引
物ＦＳＤ－ＲＳＡ，４７℃；Ｓｒ４３的引物Ｃｆａ２０４０，５８℃。

２．２　各抗性基因在普通小麦及人工合成小麦中
的分布

用确定的６对引物和最适退火温度对６６份
青海审定的小麦品种和８６份人工合成小麦共

１５２份材料分别进行ＰＣＲ扩增检测，部分电泳结
果见图１。结果发现（表４），在青海审定的６６小
麦品种中，有４个品种含抗性基因Ｓｒ３３ ，所占比
例为６．０６％；１ 个品种含Ｓｒ３９ ，所占比例为
１．５２％；５ 份 品 种 含Ｓｒ４０ ，占 检 测 品 种 数 的
７．５８％；４份材料含Ｓｒ４２ ，所占比例为６．０６％；

３份含Ｓｒ４３ ，占检测品种数的４．５５％。

　　Ｍ．１ｋｂ　ｐｌｕｓ　ＤＮＡ　ｌａｄｄｅｒ；１．阳性对照ＲＬ５７１１　Ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ　ＲＬ５７１１；２．阴性对照Ｐｓ４－１　Ｎｅｇｅｔｉｖｅ　ｃｏｎｔｒｏｌ　Ｐｓ４－１；３．空白对照　

Ｂｌａｎｋ；４～２４．部分检测样品　Ｓｏｍｅ　ｄｅｔｅｃｔｅｄ　ｓａｍｐｌｅｓ

图１　 引物Ｓｒ３９＃２ｒ对部分合成麦的检测

Ｆｉｇ．１　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓｏｍｅ　ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｈｅｘａｐｌｏｉｄ　ｗｈｅａｔｓ　ｗｉｔｈ　ｍａｒｋｅｒ　Ｓｒ３９＃２ｒ

　　８６份人工合成小麦的检测结果（表５）发现，
有３８份含抗性基因Ｓｒ３３ ，比例高达４４．１９％；３１
份材料含Ｓｒ３９ ，占３６．０５％；９份含Ｓｒ４０ ，占检测
材料的１０．４７％；３份材料含Ｓｒ４２ ，占３．４９％；６份
材料含Ｓｒ４３ ，占检测材料的６．９８％。
在６６个小麦品种和８６份合成麦材料均未检

测出Ｓｒ３６ 抗性基因。结果还发现，在检测的小麦
品种中同时含有２个抗性基因的品种仅有２个
（表４），占检测品种数的３．０３％；而在检测的合成

麦中同时含有２种抗性基因的材料有１７份（表

５），占检测材料的１９．７７％；在普通小麦品种和人
工合成麦中均未检测到同时含有３个及以上抗性
基因的材料（表４、５）。
以上结果说明合成麦中的抗性基因分布明显

要高于现有的小麦品种中的抗性基因分布（图

２），也表明同时聚合多个抗性基因的品种很少，每
个品种的抗性基因过于单一。

·６２５· 西　北　农　业　学　报 ２６卷



表４　６６份青海审定小麦品种抗Ｕｇ９９基因检测结果统计（阳性 ＋，阴性 －）
Ｔａｂｌｅ　４　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｓｔｅｍ　ｒｕｓｔ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　６６ｗｈｅａｔ　ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

ｒｅｌｅａｓｅｄ　ｉｎ　Ｑｉｎｇｈａｉ　ｐｒｏｖｉｎｃｅ（ｐｒｅｓｅｎｃｅ＋，ａｂｓｅｎｃｅ－）

品种
Ｃｕｌｔｉｖａｒ

抗Ｕｇ９９基因 Ｕｇ９９ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｇｅｎｅ
Ｓｒ３３ Ｓｒ３６ Ｓｒ３９ Ｓｒ４０ Ｓｒ４２ Ｓｒ４３

乐麦５号　Ｌｅｍａｉ　５ － － － － － －
互麦１３　Ｈｕｍａｉ　１３ － － － － ＋ －
高原２０５　Ｐｌａｔｅａｕ　２０５ － － － － ＋ －
高原３１４　Ｐｌａｔｅａｕ　３１４ － － － － － －
兰天３号　Ｌａｎｔｉａｎ　３ － － － － － －
高原９１３　Ｐｌａｔｅａｕ　９１３ － － － － － －
瀚海３０４　Ｈａｎｈａｉ　３０４ － － － － － －
高原Ｖ０２８　Ｐｌａｔｅａｕ　Ｖ０２８ － － － － － －
高原６７１　Ｐｌａｔｅａｕ　６７１ ＋ － － － － －
高原１１５　Ｐｌａｔｅａｕ　１１５ － － － － － －
高原４３７　Ｐｌａｔｅａｕ　４３７ － － － － － －
高原４１２　Ｐｌａｔｅａｕ　４１２ － － － － － －
青春５３３　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５３３ － － － ＋ － －
高原４６５　Ｐｌａｔｅａｕ　４６５ ＋ － － － － －
高原１８２　Ｐｌａｔｅａｕ　１８２ － － － － － －
高原３５６　Ｐｌａｔｅａｕ　３５６ － － － － － －
青春２５４　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　２５４ － － － － － －
高原３３８　Ｐｌａｔｅａｕ　３３８ － － － － － －
青春１４４　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　１１４ － － － － － －
互麦１２　Ｈｕｍａｉ　１２ － － － － － －
墨波　Ｍｏｂｏ － － － － － －
互麦１４　Ｈｕｍａｉ　１４ － － － ＋ － －
青春３９　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３９ － － － － － －
宁春９号　Ｎｉｎｇｃｈｕｎ　９ － － － － － －
青农５２４　Ｑｉｎｇｎｏｎｇ　５２４ － － － － － －
青春３７　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３７ － － － ＋ － －
高原５０６　Ｐｌａｔｅａｕ　５０６ － － － － － －
高原１４２　Ｐｌａｔｅａｕ　１４２ － － － － － －
青春４１５　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　４１５ － － － － － －
柴春２３６　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　２３６ － － － － － －
墨引１号　Ｍｏｙｉｎ　１ ＋ － － － － ＋
高原５８４　Ｐｌａｔｅａｕ　５８４ － － － － － －
新哲９号　Ｘｉｎｚｈｅ　９ － － － － ＋ －
互麦１５　Ｈｕｍａｉ　１５ － － － － － －
民和８５３　Ｍｉｎｈｅ　８５３ － － － － － －
高原６０２　Ｐｌａｔｅａｕ　６０２ － － － － － －
东春１号　Ｄｏｎｇｃｈｕｎ　１ － － ＋ － － －
香农３号　Ｘｉａｎｇｎｏｎｇ　３ － － － － － －
青春９５２　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　９５２ － － － － － －
通麦１号　Ｔｏｎｇｍａｉ　１ － － － － － －
青春３８　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　３８ － － － － ＋ ＋
宁春２６　Ｎｉｎｇｃｈｕｎ　２６ － － － － － －
山旱９０１　Ｓｈａｎｈａｎ　９０１ － － － － － －
高原３６３　Ｐｌａｔｅａｕ　３６３ － － － － － －
高原１７５　Ｐｌａｔｅａｕ　１７５ － － － － － －
源卓３号　Ｙｕａｎｚｈｕｏ　３ － － － － － －
青农４６９　Ｑｉｎｇｎｏｎｇ　４６９ － － － － － －
柴春９０１　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　９０１ － － － － － －
阿勃　Ａｂｏ － － － － － －
柴春０１８　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　０１８ － － － － － －
互助红　Ｈｕｚｈｕ　ｒｅｄ － － － － － －
甘春２０　Ｇａｎｃｈｕｎ　２０ － － － － － －
民和５８８　Ｍｉｎｈｅ　５８８ － － － － － －
曹选５号　Ｃａｏｘｕａｎ　５ － － － － － －
民和６６５　Ｍｉｎｈｅ　６６５ － － － － － ＋
乐麦６号　Ｌｅｍａｉ　６ － － － － － －
柴春０４４　Ｃｈａｉｃｈｕｎ　０４４ － － － － － －
高原９３２　Ｐｌａｔｅａｕ　９３２ － － － － － －
墨引２号　Ｍｏｙｉｎ　２ － － － － － －
高原１５８　Ｐｌａｔｅａｕ　１５８ － － － － － －
青春８９１　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　８９１ － － － － － －
互麦１１　Ｈｕｍａｉ　１１ － － － － － －
青春５７０　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５７０ － － － ＋ － －
高原４６６　Ｐｌａｔｅａｕ　４６６ ＋ － － － － －
青春５８７　Ｑｉｎｇｃｈｕｎ　５８７ － － － ＋ － －
高原４４８　Ｐｌａｔｅａｕ　４４８ － － － － － －

·７２５·４期 刘　韬等：６６份青海审定小麦及８６份人工合成小麦抗秆锈病小种Ｕｇ９９的基因组成分析



表５　８６份人工合成小麦抗秆锈基因检测结果统计（阳性 ＋，阴性 －）

Ｔａｂｌｅ　５　Ｔｈｅ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ｓｔｅｍ　ｒｕｓｔ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｇｅｎｅｓ　ｉｎ　８６ｓｙｎｔｈｅｔｉｃ　ｈｅｘａｐｌｏｉｄ　ｗｈｅａｔ　ｌｉｎｅｓ（ｐｒｅｓｅｎｃｅ＋，ａｂｓｅｎｃｅ－）

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ　ｎａｍｅ

杂交组合
Ｃｒｏｓｓ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

抗秆锈基因　Ｓｔｅｍ　ｒｕｓｔ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｇｅｎｅ
Ｓｒ３３ Ｓｒ３６ Ｓｒ３９ Ｓｒ４０ Ｓｒ４２ Ｓｒ４３

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１ ＡＳ２２５５×ＡＳ６０ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２ ＡＳ３１３×ＡＳ６０ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２ ＡＳ２８５×ＡＳ６０ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４ ＡＳ２８６×ＡＳ６０ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ６０ － － ＋ ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ６５ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ７７ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２３９９ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１１ Ｌａｎｇｄｏｎ×ＡＳ２４０７ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１２ ＡＳ２２５５×ＡＳ９３ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１３ ＡＳ２２５５×ＡＳ２３９５ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１４ ＡＳ２２５５×ＡＳ２３９３ ＋ － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１６ ＡＳ３１３×ＡＳ７７ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１７ ＡＳ２２３１－２×ＡＳ７７ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１８ ＡＳ２２３６－１×ＡＳ７７ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１９ Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２０ － － ＋ － － －

ＡＳ２２３６－２×ＡＳ８２ ＡＳ２２３８×ＡＳ７７ － － － － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２１ ＡＳ２２３９×ＡＳ２３９５ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２２ ＡＳ２２４０×ＡＳ７７ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２３ ＡＳ２２８５×ＡＳ７７ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２４ ＡＳ２２９１×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２５ ＡＳ２８５×ＡＳ６６ － － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２６ ＡＳ２８５×ＡＳ２３８６ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２７ ＡＳ２８５×ＡＳ２４０４ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２８ ＡＳ２８５×ＡＳ２４０５ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－２９ ＡＳ２８６×ＡＳ６６ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３０ ＡＳ２８６×ＡＳ２３８６ ＋ － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３１ ＡＳ２８６×ＡＳ２３９９ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３２ ＡＳ２８６×ＡＳ２４０４ ＋ － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３３ ＡＳ２８６×ＡＳ２４０７ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３４ ＰＩ９４６１４×ＡＳ２４０５ ＋ － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３５ ＰＩ９４６２７×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３６ ＰＩ９４６５０×ＡＳ２４０４ － － － ＋ ＋ －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３７ ＰＩ９４６５５×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３８ ＰＩ９４６５５×ＡＳ２４０７ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－３９ ＰＩ９４６６６×ＡＳ２４０７ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４０ ＰＩ９４６７０×ＡＳ２３８６ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４１ ＰＩ９４６７０×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４２ ＰＩ９４６７５×ＡＳ２４０５ ＋ － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４３ ＰＩ１１３９６１×ＡＳ２４０４ ＋ － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４４ ＰＩ１１３９６３×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４５ ＰＩ１５４５８２×ＡＳ２３９５ ＋ － ＋ － － －

·８２５· 西　北　农　业　学　报 ２６卷



（续表５　Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ　ｔａｂｌｅ　５）

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ　ｎａｍｅ

杂交组合
Ｃｒｏｓｓ　ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

抗秆锈基因Ｓｔｅｍ　ｒｕｓｔ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ　ｇｅｎｅ
Ｓｒ３３ Ｓｒ３６ Ｓｒ３９ Ｓｒ４０ Ｓｒ４２ Ｓｒ４３

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４６ ＰＩ１９１７８１×ＡＳ２３９９ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４８ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２３９９ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－４９ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５０ ＰＩ３０６５３３×ＡＳ２４０５ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５１ ＰＩ３５０００１×ＡＳ２４０５ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５４ ＰＩ３５２３３５×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５５ ＰＩ３５２３５８×ＡＳ６５ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５７ ＰＩ３５２３６７×ＡＳ２３８６ － － ＋ － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－５９ ＰＩ３５２３６９×ＡＳ６０ － － ＋ － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６０ ＰＩ３５５４６５×ＡＳ２４０５ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６１ ＰＩ３５５４７６×ＡＳ２４０４ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６６ ＰＩ３５５５２７×ＡＳ２３９９ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６７ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２３９９ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６８ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－６９ ＰＩ４１５１５２×ＡＳ６０ － － ＋ ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７０ ＰＩ４３４９９８×ＡＳ２３８６ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７３ ＰＩ１８４５４３×ＡＳ２３８６ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７４ ＰＩ２１１６９１×ＡＳ２３８６ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７７ ＰＩ５３２１３６×ＡＳ６５ － － － － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７８ ＡＳ２２４０×ＡＳ８４ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－７９ ＡＳ２２９５×ＡＳ７６ － － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８０ ＡＳ２２９６×ＡＳ２３８８ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８１ ＡＳ２２９８×ＡＳ７９ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８２ ＡＳ２２９９×ＡＳ７９ － － ＋ － ＋ －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８３ ＡＳ２３０８×ＡＳ７２ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８４ ＡＳ２３０８×ＡＳ８１ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８５ ＡＳ２３１０×ＡＳ６０ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８６ ＡＳ２３１３×ＡＳ２３８８ ＋ － － － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８７ ＡＳ２３２６×ＡＳ２３８８ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８８ ＡＳ２３３４×ＡＳ２３８８ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－８９ ＡＳ２３５１×ＡＳ６７ － － ＋ － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９０ ＡＳ２３７８×ＡＳ８２ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９１ ＡＳ２３８０×ＡＳ７７ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９２ ＡＳ２３８１×ＡＳ６５ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９３ ＡＳ２３８２×ＡＳ２３８８ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９５ ＰＩ１５４５８２×ＡＳ９５ － － ＋ － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９６ ＰＩ２２１４０３×ＡＳ２３９７ ＋ － － － － ＋

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９８ ＰＩ３５５５０７×ＡＳ２３８６ ＋ － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－９９ ＰＩ３７７６５５×ＡＳ２４０７ ＋ － － ＋ － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０３ ＡＳ２３８０×ＡＳ９５ － － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０６ ＡＳ２２９１×ＡＳ２３８８ ＋ － － － － －

Ｓｙｎ－ＳＡＵ－１０７ ＰＩ１１３９６１×ＡＳ２４０３ ＋ － － － － －

·９２５·４期 刘　韬等：６６份青海审定小麦及８６份人工合成小麦抗秆锈病小种Ｕｇ９９的基因组成分析



图２　各抗性基因在小麦品种和合成麦中的分布
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３　讨 论

自从１Ｂ／１Ｒ易位系中的抗秆锈基因Ｓｒ３１ 在
全球范围大量引入后，秆锈菌引起的大面积减产
或绝收现象得到了有力的控制［５，８］。在过去的４０
多年里，小麦秆锈病也未在中国出现大流行。因
此，除东北及内蒙古北部的春麦区外，其他麦区育
种部门均不再重视秆锈病，致使主栽品种的抗秆
锈病基因单一，仍以１ＢＬ／１ＲＳ为主，总体抗病水
平下降［１６］。Ｕｇ９９爆发后，以其迅猛的速度传播，
越过红海后势头更甚，严重威胁着世界各地的小
麦生产，其传播路线与国际玉米小麦改良中心
（ＣＩＭＭＹＴ）的地理信息系统（ＧＩＳ）所预测的路线
基本吻合［１７］。据 ＣＩＭＭＹＴ 的 ＧＩＳ数据显示：

２００８年１月至７月曾有连续７２ｈ的伊朗哈马达
麦区上空的气流传入中国藏北、青海及甘肃的天
气现象［１８］。本试验研究青海审定的６６份小麦品
种，发现仅４份含抗性基因Ｓｒ３３ ，１份含抗性基
因Ｓｒ３９ ，５份含抗性基因Ｓｒ４０ ，４份含抗性基因
Ｓｒ４２ ，３份含抗性基因Ｓｒ４３ 。据调查和研究结果
表明：作为青海省春小麦主栽品种的‘高原４４８’
和‘阿勃’，均不带有以上６个抗秆锈基因中的任
何一个（表４）。或许这将是一个极大的危险信
号，一旦秆锈孢子借助夏季盛行的西风传入青海，
极有可能会出现区域性的秆锈病区，以至中国内
地省份逐渐爆发秆锈病，造成粮食减产甚至部分
地区绝收，引发恐慌。本结论也可能存在不准确
性，因为目前抗秆锈的基因还未完全发现，这些小
麦品种中可能还含有本试验未检测的其他抗秆锈

的微效基因。
本研究还表明，各个品种中含有的抗性基因

极其单一。６６份青海审定的小麦品种中仅２份

含２个抗性基因。Ｕｇ９９的爆发表现出秆锈病菌
对Ｓｒ３１ 的抗性，单基因的存在也许能防一时之
危，一旦病菌出现抗性变异，危害将令人措手不
及。所以发掘、引进和合理利用优良的种质资源，
在一个品种中聚合多个抗性基因，使得小麦抗性
多样化，才是长久防治秆锈危害的重要手段。本
试验同时也对８６份人工合成小麦进行相应的抗
性基因分布检测。结果显示，人工合成麦的抗性
基因分布频率明显高于现有小麦品种。

人工合成小麦是利用小麦近缘物种远缘杂交

创制而成。人工合成小麦的创制将近缘物种中的
优良基因带入小麦的六倍体水平上，使得优良基
因直接导入普通小麦中成为可能，极大地丰富小
麦的基因库，从而为小麦引入更多可能的抗性基
因。Ｕｇ９９跨越红海进入伊朗后，对于中国西北
地区小麦生产的潜在危害正与日俱增，因此，作为
中国内陆小麦作物区域大门的青海，研究当地小
麦品种的抗性基因分布，将人工合成麦的抗性基
因导入普通小麦，通过基因聚合培育出含有多个
抗性基因的优质抗病品种，防范于未然，是防止

Ｕｇ９９在中国爆发区域性流行和出现粮食安全问
题的有效措施。
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