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摘 要:小麦黄花叶病是当前危害中国小麦生产的主要土传病毒病之一,该病由小麦黄花叶病毒 (wheat

yellowmosaicvirus,WYMV)引起,以土传禾谷多黏菌(Polymyxagraminis)为介体进行传播,目前在中国

黄淮麦区发病呈现逐年加重趋势且难以防控。为了筛选出优异的抗黄花叶病种质和基因资源,对黄淮麦区

158个小麦品种(系)进行了2年度共计3个环境的黄花叶病田间抗性鉴定,并利用主效抗病基因的分子标记

进行基因型检测。结果表明,3个环境中田间反应型均为免疫、高抗和中抗小麦黄花叶病的小麦品种(系)分

别有26个、35个和10个,占比分别为16.5%、22.2%和6.3%;均为中感和高感的品种(系)有72个和15
个,占比分别为45.5%和9.5%。经分子标记检测,单独携带QYm.nau-2D、Ym2和QYm.njau-5A.1抗性基

因/QTL位点的品种(系)分别有39个、48个和3个,占比分别为24.7%、30.4%和1.9%;单独携带QYm.
nau-2D和QYm.njau-5A.1及聚合QYm.nau-2D与Ym2的小麦品种(系)具有较好的抗病性。综合田间抗性表

型和基因型检测结果,豫农907、豫农908、周麦30等61个免疫或高抗黄花叶病小麦品种(系)可用于小麦抗

黄花叶病遗传育种、新基因的挖掘和品种(系)布局。
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Abstract:Wheatyellowmosaicdisease,causedbywheatyellowmosaicvirus(WYMV)andtransmit-
tedviathesoil-bornevectorPolymyxagraminis,isoneofthemostdevastatingsoil-borneviraldis-
easesaffectingwheatproductioninChina.Inrecentyears,itsincidenceintheHuang-Huaiwheat-
growingregionhasshownanescalatingtrend,posingsignificantchallengesfordiseasecontrol.This
studyaimedtoscreenelitegermplasmsandgeneticresourcesresistanttowheatyellowmosaicdisease



byconductingphenotypicevaluationsandmolecularmarkerdetectionformajorresistancegenes.Field
resistanceassessmentswereperformedon158wheatvarieties(lines)acrossthreeenvironmentsover
twoconsecutiveyearsintheHuang-Huairegion,andgenotypescreeningwascarriedoutusingmolec-
ularmarkerslinkedtomajorresistancegenes/QTLs.Phenotypicanalysisrevealedthat26,35and10
accessionswereconsistentlyclassifiedasimmune,highlyresistantand moderatelyresistantto
WYMVacrossallthreeenvironments,accountingfor16.5%,22.2%and6.3%ofthetotal,respec-
tively.Incontrast,72(45.5%)and15(9.5%)varieties(lines)weremoderatelysusceptibleandhigh-
lysusceptible,respectively.Molecularmarkerdetectionidentified39(24.7%),48(30.4%)and3(1.9%)

accessionscarryingtheresistancegenes/QTLsQYm.nau-2D,Ym2andQYm.njau-5A.1,respective-
ly.Notably,accessionsindividuallycarryingQYm.nau-2D,QYm.njau-5A.1orthecombinationof
QYm.nau-2DandYm2exhibitedenhanceddiseaseresistance.Basedonintegratedphenotypicand
genotypicanalyses,61immuneorhighlyresistantwheatvarieties(lines),includingYunong907,

Yunong908,Zhoumai30,wereidentifiedasvaluablegeneticresourcesforbreedinganddeployment
ofWYMV-resistantwheatvarieties.Thesematerialsprovideafoundationforimprovingdisease-re-
sistantgermplasmsandexploringnovelresistancegenes.
Keywords:Wheatyellowmosaicdisease;Resistanceevaluation;Molecularmarkers;Genotype

  20世纪30年代Sawada[1]在日本首次报道

小麦黄花叶病,其病原被命名为小麦黄花叶病毒

(wheat yellow mosaic virus, WYMV)[2]。

WYMV是危害中国冬麦区最重要的病毒之一,
常年发生面积大于6.67×105hm2,呈现“北扩西

侵”和“病程延长”的新特征[3-4]。WYMV的传播

媒介是一种习居于土壤的禾谷多粘菌,防治困难

且缺乏特效的化学药剂,种植抗病品种是防控小

麦黄花叶病最经济和有效的措施[5-6]。
国内学者开展了大量抗小麦黄花叶病种质的

鉴定和筛选工作。如,魏玮等[7]对527个国内外

小麦品种(系)进行田间抗性鉴定,发现仅有郑麦

366等10个品种(系)在3个鉴定点均表现出

WYMV抗性,占比1.90%;杨红福等[8]研究了江

苏省不同发病区域携带 WYMV的土壤对“镇麦”
系列品种的致病性,发现不同来源 WYMV的致

病性存在差异;刘伟华等[9]在4个省份的病圃中

对37个小麦品种进行了多年抗性鉴定,发现不同

来源的 WYMV病毒对不同品种的致病性存在差

异,气候等因素对品种的抗性影响较大。
目前,国内外研究人员在小麦染色体2A、

2AS、2DL、3BS、4D、5AL、6DS、7BS上共定位到

15个与小麦黄花叶病抗性显著关联的抗病基因/

QTL,其中2DL上具有一个抗性基因热点区域,
包含来自中国小麦种质扬辐麦9311的YmYF [10]

和仪宁小麦的Ym1 [11]、来自欧洲种质Ibis的

Ym1b[12]、来自美国种质 Madsen的Qym1 [13]和

YmMD [14]以及来自日本种质的QYmym [15]等。序

列分析表明,QYm.nau-2D来源于山羊草属(Ae-
gilops)N基因组的渗入[16]。YmNM [17]、Qym2[13]、

QYm.njau3B.1[18]、QYm.njau-5A.1[18]、QYm.njau-
7B.1 [18]、Qym4 [19]和Qym3 [13]分布在不同染色

体上,Wss1 [20]是在簇毛麦4VS染色体上发掘的

抗小麦黄花叶病位点。Ym2是首个图位克隆的

显性抗 WYMV基因,来源于小麦的近缘物种沙

融山羊草(Aegilopssharonensis)[21],位于小麦

3BS染色体上主效QTL区域。
目前,小麦抗黄花叶病遗传育种研究主要依

赖于田间表型鉴定,有关上述抗性基因的效应及

其与环境的关系还不明确,制约了小麦黄花叶病

抗病品种选育的效率和进程。本研究对158个小

麦品种(系)进行抗黄花叶病鉴定,并利用与抗黄

花叶病基因/QTL(QYm.nau-2D、Ym2和QYm.
njau-5A.1)紧密联琐的分子标记进行基因型检

测,以期掌握这些抗性基因/QTL在黄淮麦区小

麦品种(系)的分布,为小麦抗黄花叶病育种及品

种布局提供参考信息和依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试小麦材料共计158个。其中,18个材料

为全国农业技术推广服务中心公布的2023年度

黄淮麦区大面积(11.7万~108.9万hm2)推广品

种;其余140个材料中,中农908、周麦26、周麦
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36、周麦27和百农 AK58分别为免疫、高抗、中
抗、中感和高感小麦黄花叶病的对照品种,其余为正

在参试的小麦新品系。已审定小麦品种的种子由各

育种单位提供,参试小麦新品系种子由河南农业大

学小麦种质创制与新品种培育科技创新团队提供。

1.2 试验设计

试验于2022—2023、2023—2024年度在河南

省商水县河南农业大学豫东试验基地、河南省漯

河市源汇区金囤种业有限公司试验田进行,其中

2023—2024年度商水县试验点因为田间建设施

工导致试验结果不能用,不参与本研究汇总。两

块试验田均为小麦黄花叶病连年重发地块。土壤

类型为砂浆黑土,田块平整,肥力均匀。
每个品种(系)种植3行,密度为300万株·

hm-2,行距0.2m,行长1.5m,品种(系)间隔0.4
m,随机区组排列,3次重复,两个试验点种植顺

序相同。试验田底施复合肥(N2O-P2O5-K2O=
15%-15%-15%)60kg·hm-2,整个生长期只防

治蚜虫和红蜘蛛,不进行小麦病害防治,待调查完

小麦黄花叶病发病状况后,追施(N46%)尿素150
kg·hm-2,其他农艺措施同当地大田。

1.3 试验方法

1.3.1 田间抗性调查

翌年返青至拔节期调查黄花叶病发病情况,以
最重一次为最终结果。小麦黄花叶病反应型采用

0~4级标准,参照张天烨等[22]方法略有改动,具体

见表1。

1.3.2 抗黄花叶病基因检测

选取各供试品种(系)种子2粒,采用改良的

CTAB法[23]提取DNA。用紫外分光光度计测定

DNA浓度及纯度,并用无菌超纯水将 DNA稀释

至50ng·μL-1,-20℃ 保存。
选用 已 报 道 的 与QYm.nau-2D、Ym2 和

QYm.njau-5AL.1抗黄花叶病基因/QTL紧密连

锁的6个分子标记对158份种质进行检测。引物

序列同相应参考文献,由上海生工生物工程有限

公司合成,具体信息见表2。PCR反应体系10

μL:5μL的2×TaqMix,上、下游引物各0.5

μL,模板DNA2μL,ddH2O2μL。扩增程序:94
℃预变性5min;94℃变性30s,52~60℃退火1
min(因引物而异),72℃延伸1min,35个循环;

72℃ 延伸10min。PCR反应用 AppliedBiosys-
temsPCR仪(赛默飞世尔科技公司)进行。扩增产

物用8%聚丙烯酰胺凝胶电泳检测,在SYNGENE
G:BOXF3凝胶成像仪中观察、记录成像结果。

2 结果与分析

2.1 18个大面积推广小麦种质的抗性表现

对18个大面积推广品种的抗性鉴定结果(表

3)表明,济麦22、中麦578、烟农999、新麦26、新麦

29、众信麦998及烟农19共7个品种对WYMV的

田间抗性表现为免疫或高抗,周麦36和平安11
表现为中抗,其余品种均表现为感病。田间表现

为免疫或高抗的7个品种均携带QYm.nau-2D
抗性位点,周麦36和平安11携带Ym2;9个感病

品种中,有5个携带Ym2抗病基因,其余品种不

携带被检测基因/QTL。这表明目前黄淮麦区主

推品种中,对小麦黄花叶病中抗及以上的品种占

比为50%,有待继续提高抗性品种占比,以保证

小麦稳产。

表1 小麦黄花叶病抗性田间鉴定标准

Table1 Field-basedevaluationstandardsforWYMVresistanceinwheat

抗性等级
Resistance
level

抗性评价
Reactiontype

症状描述
Description

0级
Level0

免疫
Immunity(I)

新叶无发黄症状
Newleavesshowednosignsofchlorosis

1级
Level1

高抗
Highlyresistant(HR)

有黄色花叶症状的植株不到50%
Lessthan50%oftheplantsexhibitedyellowmosaicsymptoms

2级
Level2

中抗
Moderatelyresistant(MR)

50%以上的植株有黄色花叶症状,但不发生矮化
Over50%oftheplantsexhibitedyellowmosaicsymptomswithoutshowinganysignsofstunting

3级
Level3

中感
Moderatelysusceptible(MS)

所有植株均有黄色花叶症状,但无矮化
Allplantsexhibitedyellowmosaicsymptomswithnoincidenceofstunting

4级
Level4

高感
Highlysusceptible(HS)

所有植株均有黄色花叶症状,植株明显矮化
Allplantsexhibitedyellowmosaicsymptomsaccompaniedbysignificantstunting
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表2 本研究引物信息

Table2 Informationofprimersusedinthisstudy

基因/QTL
Gene/QTL

染色体
Chr.

分子标记
Molecularmarker

引物序列
Primersequence(5'-3')

参考文献
Reference

QYm.nau-2D 2DL Indel-M201 F:AGATCACATGAGCAAGATCCGA

R:TGCCGAGAAGGGAGGTGATA

Indel-M87 F:GAAACAGAAGATGCTCGGCC

R:TAGCGGTAGATGGTGGGTGA

Ym2 3BS 3B-XCDS615 F:ATGTGGGCACCATTCTCCT

R:GCTACACTTAGCGACTCAAGCTC

3B-CDS617.1 F:CAAGCAAGCTCAATAAAGCAC

R:GGAACATTTGTCGACCTCGT

QYm.njau-5A.1 5AL Xwmc415.1 F:AATTCGATACCTCTCACTCACG

R:TCAACTGCTACAACCTAGACCC

5EST-90 F:GCAAAAATGTAATGCACCAT

R:GTTGCTATTGCCTTCAGTTG

[16]

[21]

[19]

表3 18个黄淮麦区大面积推广品种的抗小麦黄花叶病鉴定结果及基因型

Table3 WYMVresistanceandgenotypeof18commercialwheatvarietiesinChina’sHuang-HuaiRegion

序号
Number

品种
Variety

杂交组合
Cross

combination

2023年推广面积
Promotedarea
in2023/
(×104hm2)

抗性评价 Resistanceevaluation

2023年漯河
Luohe
in2023

2024年漯河
Luohe
in2024

2023年周口
Zhoukou
in2023

基因/QTLGene/QTL

QYm.nau-
2D

QYm.njau-
5AL.1 Ym2

1 中麦578
Zhongmai578

07CA255/济麦22
07CA255/Jimai22 62.8 1 1 1 + - +

2 济麦22
Jimai22

935024/935106
935024/935106 108.9 0 0 0 + - -

3 山农29
Shannong29

临麦6号/J1781
Linmai6/J1781 15.9 0 0 0 + - -

4 新麦26
Xinmai26

94080E1/济南17
94080E1/Ji’nan17 31.1 0 0 0 + - -

5 烟农999
Yannong999

烟航选2号/临9511F1//烟BLU14-15
Yanhangxuan2/Lin9511F1//

YanBLU14-15
38.8 1 1 1 + - -

6 众信麦998
Zhongxinmai998

莱州137/众信5072
Laizhou137/Zhongxin5072 15.9 0 0 0 + - -

7 烟农19
Yannong19

烟1933/陕82-29
Yan1933/Shaan82-29 13.7 1 1 1 + - -

8 平安11
Pingan11

濮麦9号/开麦28//濮麦9号
Pumai9/Kaimai28//Pumai9 16.5 2 2 2 - - +

9 周麦36
Zhoumai36

百农 AK58/周麦19//周麦22
BainongAK58/Zhoumai19//

Zhoumai22
40.1 2 2 2 - - +

10 百农207
Bainong207

周麦16/百农64
Zhoumai16/Bainong64 27.7 4 4 4 - - +

11 郑麦379
Zhengmai379

周麦13/D9054-6
Zhoumai13/D9054-6 52.5 3 3 3 - - +

12 丰德存麦20
Fengdecunmai20

存麦8号/百农 AK58
Cumai8/BainongAK58 18.2 3 3 3 - - +

13 西农511
Xinong511

西农2000-7/99534
Xinong2000-7/99534 52.1 3 3 3 - - +

14 西农979
Xinong979

西农2611/(918×95选1)F1
Xinong2611/(918×95Xuan1)F1 11.7 4 4 4 - - +

15 泛麦8号
Fanmai8hao

泛矮2号/原泛3号
Fan’ai2/Yuanfan3 16.1 4 4 4 - - -

16 百农4199
Bainong4199

百农高光3709F2/百农 AK58
Bainonggaoguang3709F2/

BainongAK58
45.9 3 3 3 - - -

17 山农28
Shannong28

济麦22/6125
Jimai22/6125 37.3 3 3 3 - - -

18 郑麦136
Zhengmai136

百农 AK58/济麦22
BainongAK58/Jimai22 33.7 4 4 4 - - -

  +:阳性;-:阴性。下同。

+:Positive;-:Negative.Thesamebelow.
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  其余140个小麦种质的抗性鉴定结果(表4)
显示,豫农907、豫农908、周麦30、郑麦163、郑麦

518、郑麦6183、郑麦213、新麦65、安科1703、安
农1928、保丰1803等22个品种(系)对 WYMV
表现免疫,占140个种质的15.7%。表现高抗的

有豫农903、豫农922、豫农931、周麦26、丰德存

麦1号、丰德存麦5号、泛麦80、新麦208、新麦

66、郑麦215、中麦255等32个品种(系),占供试

种质的22.9%;豫农902、豫农912、豫农920、
才智186等8个品种(系)均表现为中抗,占供

试品种(系)的5.7%;表现为中感的有69个品

种(系),占比49.3%;表现感病的品种(系)有

9个,占比6.4%。这表明黄淮麦区近年新育

成的小麦品种(系)超过一半对黄花叶病的抗

性较弱,需继续提高育成品种(系)的抗黄花叶

病能力。

表4 对小麦黄花叶病免疫的22个品种(系)的表型及其基因型

Table4 PhenotypicandgenotypicprofilingofwheatvarietieswithresistancetoWYMV

品种
Variety

杂交组合
Cross
combination

抗性评价 Resistanceevaluation

2023年漯河
Luohe
in2023

2024年漯河
Luohe
in2024

2023年周口
Zhoukou
in2023

平均反应型
Meaninfection

type

基因/QTLGene/QTL

QYm.nau-
2D

QYm.njau-
5AL.1 Ym2

泛麦80
Fanmai80

泛农2号/周麦32
Fannong2/Zhoumai32 1 1 1 1 + - -

丰德存麦1号
Fengdecunmai1

周麦24/百农 AK58
Zhoumai24/BainongAK58 1 1 1 1 + - -

丰德存麦5号
Fengdecunmai5

周麦16/郑麦366
Zhoumai16/Zhengmai366 1 1 1 1 - - -

谷神麦19
Gushenmai19

烟农19/济南17//新麦26
Yannong19/Jinan17//Xinmai26 0 0 0 0 + - -

新麦208
Xinmai208

豫麦18/冀麦5418
Yumai18/Jimai5418 1 1 1 1 - + -

新麦65
Xinmai65

新麦26//济麦20/新麦26
Xinmai26//Jimai20/Xinmai26 0 0 0 0 + - -

新麦66
Xinmai66

新麦26/百农5847
Xinmai26/Bainong5847 1 1 1 1 + - -

豫农902
Yunong902

(宁麦13号/周麦22号)F2DH诱导
(Ningmai13/Zhoumai22)F2DH 2 2 2 2 - - +

豫农903
Yunong903

(生选6号/周麦22号2)DH诱导
(Shengxuan6/Zhoumai22)DH 1 1 1 1 - - +

豫农905
Yunong905

(新麦26/周麦28)DH诱导
(Xinmai26/Zhoumai28)DH 2 2 2 2 - - +

豫农907
Yunong907

(新麦26/济麦22)DH诱导
(Xinmai26/Jimai22)DH 0 0 0 0 + - +

豫农908
Yunong908

(新麦26/周麦23)DH诱导
(Xinmai26/Zhoumai23)DH 0 0 0 0 + - -

豫农912
Yunong912

(豫农903/周麦36号//豫农903)DH诱导
(Yunong903/Zhoumai36//Yunong903)DH 2 2 2 2 - - -

豫农920
Yunong920

(豫农906/豫农902)F2DH诱导
(Yunong906/(Yunong902)F2DH 2 2 2 2 - - +

豫农922
Yunong922

(新麦26Co60)M2DH诱导
(Xinmai266Co60)M2DH 1 1 1 1 + - -

豫农931
Yunong931

(豫农903/豫农904)F2DH
诱导(Yunong903/(Yunong904)F2DH 1 1 1 1 - - +

豫农933
Yunong933

(豫农903/豫农905)F2DH诱导
(Yunong903/(Yunong905)F2DH 2 2 2 2 - - +

豫农940
Yunong940

(豫农926/豫农905)F2DH诱导
(Yunong926/(Yunong905)F2DH 2 2 2 2 - - +

郑麦163
Zhengmai163

偃9998/百农 AK58//郑麦366
Yan9998/BainongAK58//Zhengmai366 0 0 0 0 - - +

郑麦6183
Zhengmai6183

新麦26/良星99
Xinmai26/Liangxing99 0 0 0 0 + - -

周麦26
Zhoumai26

周麦24/周麦22
Zhoumai24/Zhoumai22 1 1 1 1 + - +

周麦30
Zhoumai30

周麦23号/周麦18-15
Zhoumai23/Zhoumai18-5 0 0 0 0 - + -
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2.2 供试材料抗小麦黄花叶病基因的分布

2.2.1 单个抗性基因/QTL的分布及抗性效应

利用2D染色体上与QYm.nau-2D共分离分

子标记Indel-M87和Indel-M201(图1)进行检测,
发现158个品种(系)中,携带QYm.nau-2D的有

39个,占供试材料的24.7%。其中济麦22、豫农

908、新麦26、新麦65、郑麦518、郑麦6183、豫州

473、山农29、众信麦998、安科1907、阜麦16、稷
麦337、新选266、华成916、涡麦44、安科1703、安
农859、安农1928、保丰1803和谷神麦19共计20
个品种(系)田间表现对小麦黄花叶病免疫;豫农

922、丰德存麦1号、新麦66、烟农19、烟农999、
淮麦404、连麦1901、皖科421、万麦2号、涡麦

179、西纯258、新科麦176、中原26、泛麦80、科大

116、天益科麦11及西农609共计17个品种(系)
高抗小麦黄花叶病;柳麦521中抗黄花叶病;仅轮

选125田间表现为中感黄花叶病。推测QYm.
nau-2D为抗小麦黄花叶病主效QTL,可在黄淮麦

区广泛利用。

用与Ym2连锁的标记3B-XCDS615和3B-
CDS617.1(图2)对供试材料检测结果显示,单独

携带Ym2基因的有48个品种(系),占供试材料

的30.4%,其中郑麦163对黄花叶病免疫;良科6
号、豫农903、豫农931、豫农941共4个品种(系)
高抗黄花叶病;平安11、豫农902、周麦36等7个

品种(系)中抗黄花叶病;剩余的36个品种(系)
中,33个表现为中感,仅有3个表现为高感。推

测Ym2基因具有一定抗病效应,与某些基因协同

作用对小麦黄花叶病可达到高抗或免疫水平。
利 用 与QYm.njau-5AL.1 连 锁 的 标 记

Xwmc415.1(图3)和5EST-90对158个小麦品种

(系)进行检测,结果发现,携带QYm.njau-5AL.1
的只有周麦30、新麦208和泛育麦32共3个品种

(系),占比1.9%。其中,周麦30表现为免疫,新
麦208表现为高抗,泛育麦32表型为中感。表明

在黄淮麦区对抗黄花叶病基因QYm.njau-5AL.1
的应用并不广泛,其抗病效应还需更多种质的

验证。

  M:DL2000;1:仪宁小麦;2:徐麦17106;3:许科108;4:许麦2198;5:烟农19;6:烟农999;7:偃亳369;8:偃亳686;9:偃高160。箭

头所指为目的条带。下同。
M:DL2000:1:Yiningxiaomai;2:Xumai17106;3:Xuke108;4:Xumai2198;5:Yannong19;6:Yannong999;7:Yanbo369;

8:Yanbo686;9:Yangao160.Thebandindicatedbythearrowisthetargetband.Thesameinfigures2and3.
图1 利用标记Indel-M87检测部分品种(系)QYm.nau-2D的结果

Fig.1 DetectionresultsofQYm.nau-2Dinsomevarieties(lines)usingthemarkerIndel-M87

  M:DL2000;1:西风小麦;2:长优173;3:郑大181;4:郑麦023;5:郑麦024;6:郑麦33;7:郑麦136;8:郑麦163;9:郑麦21。
M:DL2000;1:Xifengxiaomai;2:Changyou173;3:Zhengda181;4:Zhengmai023;5:Zhengmai024;6:Zhengmai33;7:

Zhengmai136;8:Zhengmai163;9:Zhengmai21.
图2 标记XCDS615-3B检测部分品种(系)Ym2基因的结果

Fig.2DetectionresultsofYm2insomevarieties(lines)usingthemarkerXCDS615-3B

  M:DL2000;1:西风小麦;2:周麦30;3:商麦185;4:安科1703;5:百农4199;6:新麦208;7:安科1907;8:中麦255;9:安农1928。
M:DL2000;1:Xifengxiaomai;2:Zhoumai30;3:Shangmai185;4:Anke1703;5:Bainong4199;6:Xinmai208;7:Anke1907;

8:Zhongmai255;9:Annong1928.
图3 标记Xwmc415.1检测部分品种(系)QYm.njau-5AL.1基因的结果

Fig.3 DetectionresultsofQYm.njau-5AL.1insomevarieties(lines)usingthemarkerXwmc415.1
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  未携带被测抗黄花叶病基因的品种(系)共计

51个,占供试品种(系)15.2%,其中仅有3个种

质的抗性达到中抗以上。

2.2.2 多个抗性基因的抗性效应

分子标记检测结果显示,携带两个或以上抗

病基因/QTL的品种(系)共计17个,占供试材料

的10.8%。其中携带QYm.nau-2D +Ym2的种

质一共15份,田间表型显示,豫农907、豫州196、
长优173、郑麦213共4个品种(系)对小麦黄花

叶病免疫;周麦26、中麦578、郑麦215、郑麦023、
英强1号、偃亳686、新世纪2号、黄河68、厚徳麦

988、憨丰3468共10个品种(系)对小麦黄花叶病

高抗;仅许科108表现出中感,表明该基因组合抗

病效果显著。商麦185携带Ym2+QYm.njau-
5AL.1,其田间表现为高抗;中麦255携带QYm.
nau-2D+Ym2+QYm.njau-5AL.1,田间表现为

高抗。
综上所述,单独携带QYm.nau-2D 和携带多

个抗性基因的小麦品种(系)抗小麦黄花叶病水平

大多表现为高抗或免疫,说明QYm.nau-2D基因

在当前的育种工作中发挥着关键作用;Ym2基因

与其他两个抗病基因的聚合抗病性显著优于单独

携带Ym2基因。

3 讨论

河南省近年来大面积种植的小麦品种百农

AK58、西农979等缺乏对小麦黄花叶病的抗性,
导致在漯河、周口等地因小麦黄花叶病严重发生

造成大量减产,建议在老、重病区应推广种植抗性

较高的品种,在疑似病区引种时也应该慎重。与

此同时,应加强抗病品种的合理布局及抗病新品

种的筛选工作。本研究中,根据品种(系)系谱分

析,推测抗黄花叶病表现较好的品种(系)豫农

907、豫农908、豫农922、郑麦6183、厚德麦988、新
麦65、新麦66、长优173、中原26等抗病基因主要

来源于优质小麦品种新麦26,在今后育种工作中

新麦26可作为抗小麦黄花叶病资源加以利用。
在主效抗病基因利用方面,王汝琴等[24]在

279个长江中下游麦区小麦品种(系)中检测到

132个品种(系)携带QYm.nau-2D,占全部品种

(系)的47.3%,其中抗病品种(系)有107个。本

研究 中,158 个 黄 淮 麦 区 的 种 质 材 料 中 携 带

QYm.nau-2D的有55个,占比34.8%,占比较上

述研究低,这可能与育种亲本和目标有关,其中抗

病品种(系)有53个,仅有两个种质表现出中感,
表明黄淮麦区中QYm.nau-2D的抗病效应良好,
今后应加大QYm.nau-2D 的使用频率以应对黄

淮麦区的小麦黄花叶病毒。本研究发现。聚合了

QYm.nau-2D 和Ym2 种质的抗性与单独携带

QYm.nau-2D 的种质抗性相比没有显著差异。
已有研究发现,在QYm.nau-2D定位的热点区域

存在其他抗小麦黄花叶病基因,推测其有效基因

可能是同一基因,其中包括来自美国种质Madsen
的Ym1 [13]。研究表明,位于2DL上的Ym1 与

Ym2存在功能上的冗余,Ym1和Ym2的产物均

可以阻碍 WYMV从载体向根部的初始迁移,或
抑制病毒增殖;叶片机械接种试验还发现,Ym1
的存在降低了病毒感染率而非病毒载量,而Ym2
在叶片中无抗性效果[21]。因此,QYm.nau-2D 和

Ym2的聚合并没有表现出较单独携带QYm.
nau-2D有更强的抗病性,但由于Ym2在根部抑制

WYMV的作用,在抗小麦黄花叶病的育种工作

中聚合Ym2与QYm.nau-2D可能在抵御 WYMV
的过程中更具有优势。

研究发现,抗性基因QYm.njau-5A.1解释了

25.9%~53.7%的表型变异,可作为主基因位点

独立应用[25],但QYm.njau-5A.1对小麦株高有

显著增高作用[26],可能引起小麦抗倒性变弱。本

研究发现,QYm.njau-5A.1在黄淮麦区的分布较

少,仅有周麦30和新麦208携带,田间表现为免

疫和高抗黄花叶病。其原因可能与黄淮麦区注重

选育矮秆品种有关,在今后的抗性育种工作中,可
以进一步针对QYm.njau-5A.1开展基因分离和

克隆工作,或探索抗性基因与株高的关联,从而合

理利用该基因。
本研究还发现,丰德存麦5号、才智186和豫

农912不携带被测的3个抗性基因/QTL,但田

间表现为高抗或中抗小麦黄花叶病,推测这些种

质携带其他抗病基因,有待进一步研究。

4 结论

在158个种质资源中共筛选到61个抗黄花

叶病种质;其中18个大面积推广品种中,有4个

品种对小麦黄花叶病免疫,分别为济麦22、山农

29、新麦26和众信麦998,中麦578、烟农999和

烟农19表现高抗;其余54个抗病种质中,表现免

疫的22个,高抗的32个。这些种质可用于小麦

抗黄花叶病遗传育种研究。
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158个种质中,携带QYm.nau-2D、Ym2和

QYm.njau-5A.1 抗性基因/QTL的分别有39
个、48个和3个,占比依次为24.7%、30.4%和

1.9%;QYm.nau-2D、QYm.njau-5A.1 及QYm.
nau-2D+Ym2基因型对小麦黄花叶病抗性有显

著效应。
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