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摘要　小麦条锈病是影响小麦生产的重要病害之一。发掘新的抗病基因，培育新的抗病品种是防治小麦条锈病最

经济有效的措施。一粒系小麦作为普通小麦的二级基因源，蕴含了丰富的抗病资源。为了从一粒系小麦中发掘新

抗病基因，促进其利用，本文对２１７份一粒系小麦材料进行了苗期抗条锈病鉴定和Ａ基因组的部分抗条锈病基因

检测。结果表明，共有５５份材料在苗期对ＣＹＲ３２表现抗病，占２５．３５％；抗病基因分子标记检测显示，携带犢狉１、

犢狉３４／犢狉４８、犢狉６９、犢狉７６抗性基因的材料分别有２６、２２、１６、３４份。共有４份表现高抗或免疫的材料同时携带２个抗

性基因：２份材料携带犢狉６９和犢狉３４，２份携带犢狉１和犢狉３４。所有供试材料中均未检测到犢狉１７。此外，有２３份抗病

材料未检测到以上抗病基因，其中７份表现高抗及免疫，可能携带其他已知或新的抗条锈病基因。本研究为一粒系

小麦的利用提供了参考信息。
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２０２４

　　小麦条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型犘狌犮

犮犻狀犻犪狊狋狉犻犻犳狅狉犿犻狊ｆ．ｓｐ．狋狉犻狋犻犮犻引起的一种叶部病

害，其发生和危害具有长期性、暴发性、流行性和变

异性等特点，是世界性气传真菌病害［１］。病害流行

年份可使小麦减产５％～２５％，严重时甚至绝收，对

我国粮食安全生产具有重大威胁［２］。小麦条锈菌专

化性强、生理小种变异快，随着新的生理小种不断产

生，已有的抗病基因不能满足生产需要，目前已经正

式命名的８３个抗条锈病基因中，对于当前的流行小

种ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３、ＣＹＲ３４，大多数已经丧失抗性，

只有犢狉５、犢狉１５、犢狉３６、犢狉４５、犢狉６２等极少数基因仍

保持抗性［３］。因此急需发掘新的抗病基因，培育新

的抗病品种。

一粒系小麦（ｅｉｎｋｏｒｎｗｈｅａｔ）是六倍体普通小麦

犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿Ｌ．基因组Ａ的供体，根据其形态

特征可以分为乌拉尔图小麦犜．狌狉犪狉狋狌、野生一粒小

麦犜．犫狅犲狅狋犻犮狌犿和栽培一粒小麦犜．犿狅狀狅犮狅犮犮狌犿３

个种［４］。与普通小麦相比，一粒系小麦具有较高的

叶绿素含量和较多的叶绿体基粒片层数目，有更高

的光合速率，光合特性与Ｃ４植物相似
［５］。犠狓基因

是影响小麦淀粉品质的关键基因，Ｏｒｔｅｇａ等
［６］在乌

拉尔图小麦中发现了４个新的等位基因，且一粒系

小麦中含有较高的蛋白质与赖氨酸含量，是改良小

麦品质的优质资源。一粒系小麦还具有优良的抗旱

性，是改善小麦品种耐旱性的潜在基因库［７］。

一粒系小麦中还蕴藏着丰富的抗病基因，是改

良普通小麦的重要基因资源。目前已有部分抗病基

因成功转移到普通小麦中，如来源于栽培一粒小麦

的抗白粉病基因犘犿２５
［８］、抗秆锈病基因犛狉２２

［９］、抗

条锈病基因犢狉３４／犢狉４８
［１０］以及来自野生一粒小麦

的抗白粉病基因犘犿犜犫７犃．１和犘犿犜犫７犃．２
［１１］，抗

条锈病基因犢狉犣１５１３７０
［１２］、犙犢狉狋犫．狆犪狌５犃

［１３］。但

关于一粒系小麦中的抗条锈病基因的发掘研究仍然

较少，本研究对２１７份一粒系小麦材料进行了抗条

锈病鉴定，并对Ａ基因组部分抗条锈病基因进行了

检测，为一粒系小麦的抗病基因的发掘和利用提供

依据。

１　材料与方法

１．１　材料

供试一粒系小麦材料２１７份，已知基因载体品

系‘ＡｖＳＹｒ１ＮＩＬ’（犢狉１）、‘ＡｖＳＹｒ１７ＮＩＬ’（犢狉１７）、小

麦品种‘ＣＨ７０８６’（犢狉６９）、‘Ｔｙｅｅ’（犢狉７６）和感病对

照‘铭贤１６９’，苗期抗性鉴定所用菌种为ＣＹＲ３２。

以上材料均由中国农业科学院植物保护研究所麦类

真菌病害研究组提供。

１．２　方法

１．２．１　苗期抗条锈病鉴定

苗期抗性鉴定在中国农业科学院植物保护研

究所低温室进行，供试材料播种在３５ｃｍ×２４ｃｍ

×１０ｃｍ的方盒中，每盒播种４０份材料，每份材

料播种２０粒左右。将方盒置于光周期Ｌ∥Ｄ＝１２

ｈ∥１２ｈ，温度昼１５～１８℃／夜１１～１４℃的温室

内培养。于一叶一心期采用喷菌法将条锈菌

ＣＹＲ３２（１ｍＬＮｏｖｅｃＴＭ ７２００电子氟化液中含

２ｍｇ孢子）均匀喷洒于叶片上，１０℃下黑暗保湿

２４ｈ，然后转于温室内潜育发病，光周期Ｌ∥Ｄ＝

１２ｈ∥１２ｈ，温度昼１５～１８℃／夜１１～１４℃。接

种后１５～１８ｄ，待‘铭贤１６９’充分感病后调查记

录反应型，依据农业行业标准（ＮＹ／Ｔ２９５３

２０１６）《小麦区域试验品种抗条锈病鉴定技术规

程》的０～４级标准
［１４］。

１．２．２　Ａ染色体组部分抗病基因检测

采用ＣＴＡＢ法
［１５］提取小麦基因组ＤＮＡ，０．８％琼

脂糖凝胶电泳检测ＤＮＡ质量，并稀释为１００ｎｇ／μＬ，

－２０℃保存备用。利用犢狉１、犢狉１７、犢狉３４／犢狉４８、

犢狉６９和犢狉７６共５个抗条锈基因的连锁标记（表１）

对供试材料进行分子检测。检测犢狉１７、犢狉３４／犢狉４８

和犢狉７６的ＰＣＲ反应程序为：９８℃预变性２ｍｉｎ；

９８℃变性１０ｓ，５０～６５℃退火１０ｓ，７２℃延伸１５ｓ，

３０～３５个循环；７２℃延伸２ｍｉｎ，４℃保存；１０μＬ反

应体系：１．１×Ｔ３ＳｕｐｅｒＰＣＲＭｉｘ８μＬ；上、下游引

物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各０．５μＬ，模板ＤＮＡ１μＬ；产物进

行１％～３％琼脂糖凝胶电泳检测。检测犢狉１和

犢狉６９的ＰＣＲ反应程序为：９５℃预变性３ｍｉｎ；９５℃

变性１５ｓ，５０～６５℃退火１５ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０～

３５个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ，４℃保存；１０μＬ反应体

系：２×犜犪狇ＤＮＡＭａｓｔｅｒＭｉｘｆｏｒＰＡＧＥ５μＬ；上、

下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各０．４μＬ，模板ＤＮＡ１μＬ，

ｄｄＨ２Ｏ３．２μＬ；产物用８％聚丙烯酰胺凝胶电泳

检测。
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５０卷第１期 赵小倩等：２１７份一粒系小麦苗期抗条锈病鉴定及抗病基因检测

表１　小麦抗条锈病基因的分子标记及引物序列

犜犪犫犾犲１　犕狅犾犲犮狌犾犪狉犿犪狉犽犲狉狊犪狀犱狆狉犻犿犲狉狊犲狇狌犲狀犮犲狊犳狅狉犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲狊

犢狉基因

犢狉ｇｅｎｅ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

引物类型

Ｐｒｉｍｅｒｔｙｐｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

片段大小／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔｓｉｚｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

犢狉１［１６］ Ｘｇｗｍ３１１ ＳＳＲ ＴＣＡＣＧＴＧＧＡＡＧＡＣＧＣＴＣＣ １２０ ６０

ＣＴＡＣＧＴＧＣＡＣＣＡＣＣＡＴＴＴＴＧ

犢狉１７［１７］ ＳＣ３８５ ＳＣＡＲ ＣＴＧＡＡＴＡＣＡＡＡＣＡＧＣＡＡＡＣＣＡＧ ３８５ ５３

ＡＣＡＧＡＡＡＧＴＧＡＴＣＡＴＴＴＣＣＡＴＣ

犢狉３４／犢狉４８［１８］ ｓｕｎ７１２ ＳＴＳ ＡＧＡＧＡＡＧＣＧＡＧＣＡＡＣＴＧＡＧＧ ９００ ５６

ＧＧＧＴＧＧＧＧＡＧＴＡＴＴＧＧＡＡＡＴ

犢狉６９［１９］ ２ＡＳ１１１ ＥＳＴ ＴＣＣＴＧＴＣＣＧＣＴＧＴＡＴＧＡＴＣＧ ２８６ ５７

ＴＴＧＴＧＧＣＴＣＴＧＧＴＧＴＴＧＴＡＡＴＣ

犢狉７６［２０］ Ｘｗｍｃ５３２ ＳＳＲ ＧＡＴＡＣＡＴＣＡＡＧＡＴＣＧＴＧＣＣＡＡＡ １７６ ６２

ＧＧＧＡＧＡＡＡＴＣＡＴＴＡＡＣＧＡＡＧＧＧ

２　结果与分析

２．１　供试材料苗期抗条锈病鉴定

利用ＣＹＲ３２对２１７份供试材料进行苗期抗性鉴

定，结果如表２所示。共有５５份材料对条锈病表现

抗病，占供试材料的２５．３５％，其中分别有８、４、１３、３０

份材料对ＣＹＲ３２表现为免疫、近免疫、高抗、中抗，所

占比例分别为３．６９％、１．８４％、５．９９％、１３．８２％。

表２　部分供试材料苗期抗条锈病鉴定及抗病基因检测结果１
）

犜犪犫犾犲２　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狊狋狉犻狆犲狉狌狊狋狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱犢狉犵犲狀犲犱犲狋犲犮狋犻狅狀犻狀狊狅犿犲狋犲狊狋犿犪狋犲狉犻犪犾狊

编号

Ｃｏｄｅ

名称

Ｎａｍｅ

抗性水平

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｌｅｖｅｌ

抗病基因检测

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

犢狉１ 犢狉１７ 犢狉３４／犢狉４８ 犢狉６９ 犢狉７６

１ ＰＩ４２８１８６ ＨＳ ＋ － － － －

２ ＰＩ４２８１９６ ＭＲ － － － － ＋

３ ＰＩ４２８１９８ ＨＲ － － － － ＋

４ ＰＩ４２８２００ ＭＳ － － － － ＋

５ ＰＩ４２８２０１ ＭＳ － － － － ＋

６ ＰＩ４２８２０３ ＭＲ － － － － －

７ ＰＩ４２８２０９ ＨＳ － － － － ＋

８ ＰＩ４２８２１４ ＭＳ － － － － ＋

９ ＰＩ４２８２１８ ＭＲ ＋ － － － －

１０ ＰＩ４２８２１９ ＨＳ ＋ － － － ＋

１１ ＰＩ４２８２２５ ＭＲ － － － － ＋

１２ ＰＩ４２８２２７ ＭＳ － － － － ＋

１３ ＰＩ４２８２３２ ＨＲ － － － － ＋

１４ ＰＩ４２８２３３ ＨＳ － － － － ＋

１５ ＰＩ４２８２４０ ＭＲ － － － － －

１６ ＰＩ４２８２４５ ＨＳ ＋ － － － －

１７ ＰＩ４２８２４６ ＭＲ － － － － －

１８ ＰＩ４２８２４９ ＨＳ － － － － ＋

１９ ＰＩ４２８２５２ Ｉ ＋ － － － －

２０ ＰＩ４２８２５５ Ｉ － － － － －

２１ ＰＩ４２８２５７ ＭＲ ＋ － － － －

２２ ＰＩ４２８２６１ ＨＳ － － － － ＋

２３ ＰＩ４２８２６２ ＭＳ － － － － ＋

２４ ＰＩ４２８２６３１ ＭＲ － － － － ＋

２５ ＰＩ４２８２６５ ＭＲ － － － － －

２６ ＰＩ４２８２７４ ＨＳ － － － － ＋

２７ ＰＩ４２８２８３ Ｉ － － － － ＋

２８ ＰＩ４２８２８４ ＨＳ － － － － ＋

２９ ＰＩ４２８２９２ ＭＳ － － － － ＋

３０ ＰＩ４２８２９４ ＭＳ － － － － ＋
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续表２　犜犪犫犾犲２（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

编号

Ｃｏｄｅ

名称

Ｎａｍｅ

抗性水平

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｌｅｖｅｌ

抗病基因检测

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

犢狉１ 犢狉１７ 犢狉３４／犢狉４８ 犢狉６９ 犢狉７６

３１ ＰＩ４２８２９９ ＭＳ － － － － ＋

３２ ＰＩ４２８３０３ ＭＳ － － － － ＋

３３ ＰＩ４２８３０５ ＨＳ － － － － ＋

３４ ＰＩ４２８３０９ ＨＳ － － － － ＋

３５ ＰＩ４２８３１０ ＨＳ － － ＋ － －

３６ ＰＩ４２８３１８ ＨＳ ＋ － － － ＋

３７ ＰＩ４２８３３８ ＨＳ ＋ － － － －

３８ ＰＩ４２８３３９ ＭＲ － － － ＋ －

３９ ＰＩ４８７２６６ ＭＳ － － ＋ － －

４０ ＰＩ５３８７２４ ＭＲ － － ＋ ＋ －

４１ ＰＩ５３８７３０ ＨＳ ＋ － － － －

４２ ＰＩ５３８７３２ ＨＳ ＋ － － － －

４３ ＰＩ５３８７３３ ＭＳ ＋ － － － －

４４ ＰＩ５３８７３５ ＨＳ ＋ － － － －

４５ ＰＩ５３８７４２ ＨＳ ＋ － － － －

４６ ＰＩ５５４５９９ ＨＳ ＋ － － － －

４７ ＰＩ５３８７４４１ ＭＳ － － － － ＋

４８ ＰＩ４２８３２５ ＭＲ － － － － －

４９ ＰＩ６６２２２７ ＭＳ － － ＋ － －

５０ ＰＩ５３８７４４２ ＨＳ － － － － ＋

５１ ＣＩＴＲ１７６７２ ＭＳ － － ＋ － －

５２ ＰＩ２７２５１９ ＭＳ － － ＋ － －

５３ ＰＩ２７７１２３１ Ｉ － － ＋ － －

５４ ＰＩ３０６５２６ ＭＲ － － － － －

５５ ＰＩ３５２５０４ ＭＲ － － － － －

５６ ＰＩ３５２５０５ ＨＲ － － － ＋ －

５７ ＰＩ３８１０６３ ＨＲ － － － ＋ －

５８ ＰＩ４０１４０８ Ｉ － － － ＋ －

５９ ＰＩ４０１４１２ ＭＳ － － ＋ ＋ －

６０ ＰＩ４０１４１６ ＨＲ － － － ＋ －

６１ ＰＩ４１８５８０ ＨＲ － － － － －

６２ ＰＩ４２７９４８ ＮＩＭ － － － － －

６３ ＰＩ４２７９９６ ＨＲ － － － ＋ －

６４ ＰＩ４２７９９９ Ｉ － － ＋ ＋ －

６５ ＰＩ４８７２４９ ＭＲ － － － ＋ －

６６ ＰＩ４７１７４４ ＭＲ － － － － －

６７ ＰＩ４２８０１０ ＭＲ － － ＋ ＋ －

６８ ＰＩ５０３５７８ ＨＲ － － － － －

６９ ＰＩ５５４５１８ ＭＲ － － － － －

７０ ＰＩ５５４５１９ ＭＲ － － － － －

７１ ＰＩ５４２４７５ ＭＲ － － ＋ － －

７２ ＰＩ４２７７６０ ＨＲ － － － ＋ －

７３ ＰＩ４２８２０４ ＨＳ － － ＋ － －

７４ ＰＩ４２８３２１ Ｉ ＋ － － － －

７５ ＣＩＴＲ１７７４１１ ＭＲ － － ＋ － －

７６ ＰＩ２７２５２０ ＭＲ － － － ＋ －

７７ ＰＩ２７７１２１ ＨＲ － － ＋ ＋ －

７８ ＰＩ２７７１２３２ ＭＲ － － ＋ － －

７９ ＰＩ３３０５２７１ ＭＲ － － － － －

８０ ＰＩ３０６５３２ ＨＲ ＋ － ＋ － －

８１ ＰＩ３５２２６９１ ＨＲ ＋ － － － －

８２ ＰＩ３５２５０１１ ＭＲ － － － － －
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续表２　犜犪犫犾犲２（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

编号

Ｃｏｄｅ

名称

Ｎａｍｅ

抗性水平

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｌｅｖｅｌ

抗病基因检测

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓ

犢狉１ 犢狉１７ 犢狉３４／犢狉４８ 犢狉６９ 犢狉７６

８３ ＰＩ３５２５０１２ ＭＲ － － － － －

８４ ＰＩ３５５４５３ ＮＩＭ － － － － －

８５ ＰＩ４２７９９０ ＮＩＭ － － － － －

８６ ＰＩ４２８００２１ ＨＳ ＋ － ＋ － －

８７ ＰＩ６１４６５０１ Ｉ － － － － －

８８ ＰＩ４２８１８９ ＭＲ － － － － －

８９ ＰＩ４２８２１２ ＭＳ ＋ － － － ＋

９０ ＰＩ４２８２１３１ ＨＳ － － － － ＋

９１ ＰＩ４２８２１５ ＨＳ － － － － ＋

９２ ＰＩ４２８２３８ ＨＳ － － ＋ － －

９３ ＰＩ４２８２５４２ ＨＳ － － － ＋ －

９４ ＰＩ４２８２７８１ ＭＳ － － － － ＋

９５ ＰＩ４２８２８６ ＨＳ － － － － ＋

９６ ＰＩ４２８２９６１ ＭＳ － － － － ＋

９７ ＰＩ４２８３０１ ＨＳ ＋ － － － －

９８ ＰＩ４２８３１１２ ＭＳ － － － － ＋

９９ ＰＩ４２８３４０２ ＨＳ ＋ － － － －

１００ ＣＩＴＲ１７７４１２ ＭＲ ＋ － ＋ － －

１０１ ＰＩ３５２２６９２ ＨＳ － － ＋ ＋ －

１０２ ＰＩ４２７９９２ ＭＳ ＋ － ＋ － －

１０３ ＰＩ４２８００２２ ＨＳ ＋ － － － －

１０４ ＰＩ６１４６５０２ ＮＩＭ ＋ － － － －

１０５ ＰＩ３３０５２７２ ＨＲ ＋ － ＋ － －

１０６ ＰＩ３５２２６９３ ＭＲ － － － － －

１０７ ＰＩ４２８２７８２ ＭＲ － － － － －

　１）该表所示为２１７份材料中苗期抗条锈病和检测出有抗病基因的品种。＋：存在抗病基因特征带；－：不存在抗病基因特征带；Ｉ：免疫；

ＮＩＭ：近免疫；ＨＲ：高抗；ＭＲ：中抗；ＭＳ：中感；ＨＳ：高感。

Ｉｎｔｈｅｔａｂｌｅ，２１７ｍａｔｅｒｉａｌｓｗｉｔｈｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｔｒｉｐｅｒｕｓｔａｔｓｅｅｄｌｉｎｇｓｔａｇｅａｎｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄａｒｅｓｈｏｗｎ．＋：Ｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｔ

ｂａｎｄｉｓｐｒｅｓｅｎｔ；－：Ｓｐｅｃｉｆｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｂａｎｄｉｓａｂｓｅｎｔ；Ｉ：Ｉｍｍｕｎｅ；ＮＩＭ：Ｎｅａｒｌｙｉｍｍｕｎｅ；ＨＲ：Ｈｉｇｈｌｙｒｅｓｉｓｔａｎｔ；ＭＲ：Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙｒｅｓｉｓｔ

ａｎｔ；ＭＳ：Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ；ＨＳ：Ｈｉｇｈｌｙｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ．

２．２　抗病基因分子标记检测

２．２．１　犢狉１分子检测

利用ＳＳＲ标记Ｘｇｗｍ３１１检测供试材料中犢狉１的

携带情况（图１），ＡｖｓＹｒ１ＮＩＬ（犢狉１）可以扩增出１２０ｂｐ

的阳性条带，检测的材料中共有２６份可以扩增出目

的条带（表２），可能携带犢狉１，占供试材料的１１．９８％。

图１　引物犡犵狑犿３１１检测犢狉１的部分电泳结果

犉犻犵．１　犘犪狉狋犻犪犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋犳狉狅犿狆狉犻犿犲狉犡犵狑犿３１１犳狅狉犢狉１

　
２．２．２　犢狉１７分子检测

利用ＳＣＡＲ标记ＳＣ３８５检测犢狉１７在一粒系

小麦中的携带情况（图２），ＡｖＳＹｒ１７ＮＩＬ（犢狉１７）可以

扩增出３８５ｂｐ的阳性条带，所检测的材料中均未扩
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增出该片段大小的条带（表２），说明所检测材料可 能不携带犢狉１７基因。

图２　引物犛犆３８５检测犢狉１７的部分电泳结果

犉犻犵．２　犘犪狉狋犻犪犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋狅犳犢狉１７犱犲狋犲犮狋犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉犛犆３８５

　
２．２．３　犢狉３４／犢狉４８分子检测

利用ＳＴＳ标记ｓｕｎ７１２检测犢狉３４／犢狉４８在一粒

系小麦中的携带情况（图３），携带该基因的材料可

以扩增出９００ｂｐ的阳性条带，检测的材料中共有２２

份可以扩增出目的条带（表２），可能携带犢狉３４／

犢狉４８，占供试材料的１０．１４％。

图３　引物狊狌狀７１２检测犢狉３４／犢狉４８的部分电泳结果

犉犻犵．３　犘犪狉狋犻犪犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋狅犳犢狉３４／犢狉４８犱犲狋犲犮狋犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉狊狌狀７１２

　
２．２．４　犢狉６９分子检测

利用ＥＳＴ标记２ＡＳ１１１检测犢狉６９在一粒系小

麦中的携带情况（图４），犢狉６９的载体品种‘ＣＨ７０８６’

可以扩增出２８６ｂｐ的阳性条带，检测的材料中共有

１６份可以扩增出目的条带（表２），可能携带犢狉６９，

占供试材料的７．３７％。

图４　引物２犃犛１１１检测犢狉６９的部分电泳结果

犉犻犵．４　犘犪狉狋犻犪犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋狅犳犢狉６９犱犲狋犲犮狋犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉２犃犛１１１

　
２．２．５　犢狉７６分子检测

利用ＳＳＲ标记Ｘｗｍｃ５３２检测犢狉７６在一粒系

小麦中的携带情况（图５），犢狉７６的载体品种‘Ｔｙｅｅ’

可以扩增出１７６ｂｐ的阳性条带，检测的材料中共有
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３４份可以扩增出目的条带（表２），可能携带犢狉７６， 占供试材料的１５．６７％。

图５　引物犡狑犿犮５３２检测犢狉７６的部分电泳结果

犉犻犵．５　犘犪狉狋犻犪犾犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋狅犳犢狉７６犱犲狋犲犮狋犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉犡狑犿犮５３２

　
　　在所有检测的材料中，共有１４份材料含有不止

一种抗病基因，其中同时含有犢狉６９和犢狉３４的共有

６份，同时含有犢狉１和犢狉７６的有３份材料，另外有５

份材料同时含有犢狉３４和犢狉１。５５份抗病材料中有

２３份材料未检测到上述５个基因，可能含有其他已

知或者新的抗病基因，需要进一步检测。

３　结论与讨论

挖掘新的抗病基因，增加主栽品种抗病基因的

多样性能有效解决因条锈菌频繁变异而导致抗病品

种抗性丧失的问题。本研究利用ＣＹＲ３２对２１７份

一粒系小麦进行抗条锈病鉴定，共有５５份表现抗

病，占供试材料的２５．３５％，分别有８、４、１３份材料

对ＣＹＲ３２表现为免疫、近免疫、高抗，具有较高的抗

性水平，其中有２３份抗病材料未检测到抗病基因

犢狉１、犢狉１７、犢狉３４／犢狉４８、犢狉６９和犢狉７６，这些种质可能

含有已知的或未知的抗条锈病基因或组合，说明一

粒系小麦中含有丰富的抗条锈病资源，

本研究对 Ａ 基因组上的犢狉１、犢狉１７、犢狉３４／

犢狉４８、犢狉６９和犢狉７６等５个基因进行了分子检测。

犢狉１来源于‘Ｃｈｉｎｅｓｅ１６６’，曾经在我国育成品种中

应用广泛，目前对我国当前的条锈病流行小种

ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３和ＣＹＲ３４已失去抗性，使用频率有

所下降。徐琪等［２１］在１８１份小麦高代系材料中检

出１０份携带犢狉１基因的小麦品种，仅占５．５２％。

在本研究中，检测到犢狉１的频率较高，为１１．９８％。

犢狉１与其他基因聚合使用，可以提高抗病性。如同

时携带犢狉１和犢狉２的多基因聚合种质‘Ｉｂｉｓ’的抗条

锈性水平高于单独含有犢狉１和犢狉２的材料
［２２］，同时

聚合了犢狉１、犢狉２、犢狉９和犢狉３２的材料‘Ｓａｖａｎｎａｈ’也

具有较好的抗性表现［２３］。在本研究中，检测到犢狉１

的２６份材料中有１８份未检测到其余４个犢狉基因，

其中１２份材料表现感病，６份材料表现抗病；抗病

材料中有 ４ 份材料（ＰＩ４２８２５２、ＰＩ４２８３２１、ＰＩ

３５２２６９１和ＰＩ６１４６５０２）表现为高抗及免疫，抗性

表现良好，说明这４份材料中含有除本研究检测的

５个基因以外的其他抗病基因。

犢狉１７是来源于偏凸山羊草犃犲犵犻犾狅狆狊狏犲狀狋狉犻犮狅狊犪

的全生育期抗病基因，对当前的条锈菌生理小种仍

具有一定抗性［２４］。在张小娟等［２５］检测的９５份青海

省小麦品种中，有７８％的材料中含有犢狉１７。７８份

四川小麦育成品种中也有近５８％的材料可能携带

犢狉１７
［２６］。犢狉１７与其他基因聚合常常能提高小麦抗

病性［２７］。本研究在供试一粒系小麦中未检测

到犢狉１７。

抗条锈病基因犢狉３４和犢狉４８来自栽培一粒小麦

犜．犿狅狀狅犮狅犮犮狌犿，通过染色体易位进入到普通小麦，

是同一个抗病基因［１０］，这两个基因数十年来一直对

美国、澳大利亚、墨西哥等多个国家的条锈菌小种表

现出广谱抗性。但已丧失对中国当前流行小种

ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３、ＣＹＲ３４的抗性
［３］。赵旭阳等［２８］通

过分子检测发现，９３份来自青藏春冬麦区的小麦地

方种质中有４０份（４３％）可能携带犢狉４８。在本次检

测中２２份材料含有犢狉３４／犢狉４８，其中有１１份材料

只检测到犢狉３４／犢狉４８，７份表现感病，证实了犢狉３４／

犢狉４８已失去对ＣＹＲ３２的抗性，另外４份表现抗病

的材料，可能含有除犢狉１、犢狉１７、犢狉６９和犢狉７６外其

他已知或未知的犢狉基因；其他１１份材料检测到２

对抗病基因。犢狉４８与其他检测的基因组合出现频

率最高，在检测到２个基因的材料中７８．５７％的材

·７３·



２０２４

料含有犢狉４８基因。

犢狉６９来源于彭梯卡偃麦草犜犺犻狀狅狆狔狉狌犿狆狅狀狋犻

犮狌犿，对我国目前多个条锈菌生理小种表现高抗或

免疫，是中国条锈菌优势流行小种的有效抗病基因。

本研究利用犢狉６９的连锁标记２ＡＳ１１１在２１７份材

料中检测到１６份材料扩增出与目的片段相同大小

的片段，结合苗期抗条锈病鉴定结果，有３份材料表

现感病的原因可能是犢狉６９为专化抗性，对不同条锈

菌生理小种的抗感反应不同造成的，其他携带犢狉６９

的１３份材料可以应用于后期的抗病育种中。

犢狉７６是来源于普通小麦的全生育期抗病基因，

不同国家的不同条锈生理小种对其毒性频率也不

同，在加拿大、厄瓜多尔等地，犢狉７６仍有较高的抗性

水平，而对于中国目前的大部分条锈菌生理小种，包

括ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３和ＣＹＲ３４，已失去其抗性
［２９］。

在２１７份供试一粒系小麦中有３４份材料被检测到

犢狉７６，其中３份检测到含有２个基因（犢狉１＋犢狉７６）；

３１份未检测到其余４个犢狉基因，６份材料表现抗

病，其中３份材料（ＰＩ４２８１９８、ＰＩ４２８２３２和 ＰＩ

４２８２８３）表现为高抗，推测这６份材料中含有除本研

究检测的５个基因以外的其他抗病基因。

在小麦育种中对主效抗病基因进行有目的累加

或聚合不同类型的抗性基因有利于获得持久抗病

性［３０］。董娜等［３１］的研究也表明，犢狉５与慢病基因

犢狉１８聚合能显著增强抗病性。张一博
［３２］通过对

１１０份多基因聚合材料的抗性鉴定与抗病基因分子

检测分析发现，材料的抗病水平随着条锈病抗性基

因的聚合数目与类型的增加显著上升，二者之间呈

正相关。即使是已经对当前小种失去抗性的基因，

通过聚合也可能会增强品种的抗病性，如犢狉９＋

犢狉１７
［３３］。本研究中共有１４份材料含有２个基因，

其中３份材料同时含有犢狉１和犢狉７６，但均表现感

病，说明犢狉１和犢狉７６聚合不能增强抗病性；同时含

有犢狉６９和犢狉３４的材料共有６份，２份（ＰＩ４２７９９９

和ＰＩ２７７１２１）表现高抗；５份材料同时含有犢狉１和

犢狉３４，３份（ＰＩ３０６５３２、ＣＩＴＲ１７７４１２和ＰＩ３３０５２７

２）表现抗病。通过分子检测手段明确抗病基因分布

情况，有效聚合抗病基因，提高抗病基因利用率是解

决当前抗病基因数量有限问题的有效策略。
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