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摘 要:为有效降低赤霉病对中国西南麦区小麦生产的影响,发掘赤霉病抗性种质资源和抗性基因,

2022—2024年,采用单花滴注接种法对种植于贵州的80份小麦品种(系)进行田间赤霉病抗性鉴定,测定其

千粒重、株高、穗粒数等农艺性状,并利用与Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7和QFhs.crc-2DL紧密连锁的11个

分子标记进行抗性基因检测。结果表明,59份品种(系)携带抗病基因,Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7和QF-
hs.crc-2DL的检出频率分别为37.50%、28.75%、22.50%、40.00%、2.50%和23.75%,37份品种(系)同时携

带2~4个抗病基因,其中Fhb1+Fhb2+Fhb5和Fhb1+Fhb5组合检出频率最高,分别为8.75%和6.25%。

两年的抗性鉴定共计筛选出11份抗性品种(系)。综合分析发现,黔0938-3、黔15168和黔13夏163F8-5共3
个品种(系)的抗病性好且农艺性状优良,可作为小麦抗赤霉病遗传改良的种质资源。
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AnalysisandEvaluationofResistancetoFusariumHeadBlightin80
WheatVarieties(Lines)fromGuizhouProvince
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Abstract:InordertoeffectivelyreducetheimpactofFusariumheadblight(FHB)onwheatproduction
insouthwesternChinaandexploreresistancegermplasmresourcesandgenesagainstFHB,thestudy
wasconductedfrom2022to2024onagronomictraitssuchasthousandgrainweight,plantheightand
grainnumberperearof80wheatvarieties(lines)growninGuizhou.Singleflowerdripinoculation
methodwasusedtoidentifythephenotyperesistanceofFHBinthefield,combinedwith11pairsofmo-
lecularmarkerscloselylinkedtoFhb1,Fhb2,Fhb4,Fhb5,Fhb7andQFhs.crc-2DLfordetection.The
moleculardetectionresultsshowedthat59varieties(lines)carrieddiseaseresistancegenes,among
whichthefrequenciesofFhb1,Fhb2,Fhb4,Fhb5,Fhb7andQFhs.crc-2DLwere37.50%,28.75%,
22.50%,40.00%,2.50%and23.75%,respectively.Atotalof37varieties(lines)simultaneously
carried2to4diseaseresistancegenes,withthecombinationsofFhb1+Fhb2+Fhb5andFhb1+Fhb5
exhibitingdetectionfrequenciesof8.75%and6.25%,respectively.Aftertwoyearsofresistancei-
dentification,atotalof11resistantvarieties(lines)werescreened.Comprehensiveanalysisrevealed
thatthreevarieties(lines),namelyQian0938-3,Qian15168andQian13Xia163F8-5,performed
gooddiseaseresistanceandexcellentagronomictraits,whichcanbeusedasgermplasmresourcesfor



geneticimprovementofwheatresistancetoFHB.
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  小麦赤霉病是典型的气候性病害,在世界各

麦区普遍发生。近年来,随着全球气候变暖以及

耕作制度的变化,小麦赤霉病的发生频率不断增

加,发生范围也不断扩大,在中国南方冬麦区、东
北春麦区东部及长江中下游冬麦区较为严重[1],
且其发病区域逐年向黄河流域及其他地区推进。
中国小麦赤霉病的发生面积约占全国小麦总面积

的25%[2]。2016年以来,赤霉病在贵州省呈常发

性趋势,在生产上已经成为与条锈病、白粉病同样

重要的小麦病害。2019—2023年贵州小麦年平

均种植面积1.27×105hm2 左右[3];小麦赤霉病

常年发生面积6.7×103hm2 左右,主要在黔东北

铜仁地区以及黔北低热河谷地带发生较重(未发

表)。赤霉病可使小麦产量降低,且导致部分感病

籽粒含有多种真菌毒素,增加食品安全风险[4]。
目前,化学药剂对不同小麦品种赤霉病的防治效

果不尽相同,需在恰当时期防治才可能有效控制

其发生和危害[5]。相较化学防治而言,培育抗病

品种是解决小麦赤霉病危害最经济环保的途径。
小麦赤霉病抗性是受多基因控制的数量性

状[6]。目前,在小麦21条染色体上已有超过600
个与赤霉病抗性相关的数量性状位点(QTL)被
报道,为 小 麦 抗 病 育 种 提 供 了 丰 富 的 遗 传 资

源[7-9]。已正式命名的赤霉病抗性基因有9个即

Fhb1~Fhb9,其中Fhb3、Fhb6和Fhb7分别来源

于外缘种质大赖草、披碱草和长穗偃麦草,其余均

来源于普通小麦[10-18]。在这9个基因中,仅有

Fhb1、Fhb7已被成功克隆[19-20]。研究显示,Fhb1
具有最强且最稳定的抗扩展效应[21],Fhb2同样参

与抗扩展过程[22],而Fhb4和Fhb5则是调控抗侵

入的主效基因[23];Fhb7不仅赋予小麦赤霉病抗

性,还能显著降低DON毒素含量[24]。除主效基

因外,效应值较大的抗赤霉病 QTL(如 QFhs.
crc-2DL、Fhb7AC和QFhb.cau-7DL等)也为抗

病育种提供了关键位点[25-27]。
中国已育成多个中抗赤霉病小麦品种,如苏

麦3号、苏麦2号、扬麦4号、扬麦5号等,为保障

中国粮食安全和食品安全做出了重要贡献[28]。
然而,当前国内抗赤霉病种质资源的开发和应用

仍较有限,实际应用的抗源局限在少数几个品种

及其衍生后代上,如苏麦3号、望水白、宁7840

等。由于遗传基础偏窄,现有抗赤霉病品种常伴

有高秆、穗小、晚熟等不良农艺性状,限制了其在

生产上的应用和推广[5,29]。因此,筛选兼具赤霉

病抗性和优良农艺性状的种质资源,对区域抗病

小麦新品种选育乃至改善国家小麦赤霉病抗源单

一、遗传多样性不足的现状有着重要意义。
本研究连续两年对种植于贵州省的80份小

麦品种(系)进行赤霉病抗性鉴定,并对供试材料

的Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7 和QFhs.crc-
2DL共6个抗病基因或QTL分子标记进行检测,
通过综合评价赤霉病抗性和农艺性状,筛选出抗

病且农艺性状优良的小麦材料,为培育抗赤霉病

小麦新品种提供优异种质资源。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料为种植于贵州省的80份小麦品种

(系),包括赤霉病抗性对照品种苏麦3号(高
抗)、扬麦158(中抗)、淮麦20(中感)和矮抗58
(高感)。

用于抗性鉴定的赤霉病菌株是具有强致病力

的禾谷镰刀菌黄冈1号,由湖北省农业科学院植

保土肥所提供。

1.2 赤霉病抗性鉴定

分别于2022—2023年度与2023—2024年度

小麦种植季,在贵州省农业科学院旱粮研究所小

麦试验基地(26°30'N,106°39'E)种植所有供试材

料,每份材料种植2行,行长2m,行距0.3m,每
行均匀撒播50粒种子,2个重复,随机区组排列,
田间管理同常规育种田。

培养黄冈1号分生孢子液,将其浓度稀释至

1×105·mL-1。在小麦开花初期,利用微量移液

枪取10μL孢子液,将其注入麦穗中部的小花内

部,每行随机选取10个麦穗接种,对接种的小穗

剪芒标记,每份试验材料共接种20穗。接种后穗

部喷雾并套塑料袋保湿72h。接种21d后调查

接种小麦发病情况,病情严重度调查按照 NY/

T2954-2016进行。根据平均严重度将供试材料

划分为免疫(I,平均严重度=0)、高抗(R,0<平

均严重度<2.0)、中抗(MR,2.0≤平均严重度<
3.0)、中感(MS,3.0≤平均严重度<3.5)和高感
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(S,平均严重度≥3.5)。取两年发病最重的等级

作为最终抗性结果,计算病小穗率。

1.3 抗病基因检测

在小麦苗期采集各供试材料叶片,液氮中研

磨至粉末状,采用CTAB法提取DNA,用Nano-
Drop2000测 定 DNA 浓 度 并 稀 释 至50ng·

μL-1,保存于-20℃待用。采用与Fhb1、Fhb2、
Fhb4、Fhb5、Fhb7和QFhs.crc-2DL 连锁的标记

对所有供试材料进行检测,标记引物同文献,具体

信息见表1。所有引物由南京金斯瑞生物科技股

份有限公司合成。在ABISimpliAmp型PCR仪

上进行扩增反应。PCR 扩增体系均为20μL:

DNA模版1μL,正反向引物各0.5μL,2×Taq
PCR MasterMixⅡ10μL,ddH2O8μL。PCR

反应程序为:94℃预变性3min;94℃变性30s,

55~65℃退火30s(因标记而异),72℃延伸30~
40s,38个循环;72℃延伸5min[30]。用1.5%的

琼脂糖凝胶对Fhb1扩增产物进行电泳(1×TAE缓

冲液、250V电压)分离;Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7
及QFhs.crc-2DL的扩增产物用8%非变性聚丙烯

酰胺凝胶在1×TBE缓冲液、800V电压下电泳

分离。胶片在BOXF3凝胶成像仪(Synge-neG:

BOXF3,英国)中观察记录[31]。参照阳性对照望

水白(Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5)、山农7506(Fhb7)、
扬麦158(QFhs.crc-2DL)的带型,判断供试小麦

赤霉病抗性基因类型。Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、
Fhb7基因均采用两对标记进行检测,两对标记均

为阳性则记为含有该基因。

表1 抗赤霉病基因连锁的分子标记

Table1 MolecularmarkersofresistancegenestoFusariumheadblight

基因/QTL
Gene/QTL

标记名称
Markername

标记类型
Type

对照品种
Controlcultivar

标记来源
Sourceofmarker

Fhb1

Fhb2

Fhb4

Fhb5

TaHRC STS

WGRB619 STS

WGRB682 SSR

WGRB686 SSR

HBG226 SSR

MAG9436 SSR

WGRB0269 SSR

WGRB0950 SSR

忘水白 Wangshuibai [32]

南京农业大学马正强教授团队
ProMaZhengqiang􀆳team,

NanjingAgriculturalUniversity

Fhb7 XsdauK66 SSR

XsdauK352 SSR

山农7506Shannong7506 [33]

QFhs.crc-2DL Xgwm539 SSR 扬麦158Yangmai158 [34]

1.4 农艺性状调查

在开花末期调查株高,每份材料调查3株,2
个重复。收获期按材料收回,取50穗测量穗长和

总粒重,计算穗粒重(总粒重/50)、小穗密度(每穗

小穗数/穗长)。每份材料混合后取1000粒测千

粒重,重复3次。

1.5 数据分析

采用Excel2013和SPSS18.0进行数据统

计和分析。

2 结果与分析

2.1 供试材料的赤霉病抗性

两年赤霉病单花滴注法接种鉴定结果(表2)
表明,苏麦3号(高抗对照)病小穗率为0.09和

0.14,两年抗性评价均为高抗(R);扬麦158(中抗

对照)病小穗率为0.32和0.40,第一年抗性为中

抗(MR),第二年抗性为中感(MS);淮麦20(中感

对照)病小穗率为0.51和0.60,两年抗性评价均

为中感(MS);矮抗58病(高感对照)小穗率为0.85
和0.98,两年抗性评价均为高感(S)。这说明本

研究抗性表型鉴定结果可靠。
不同供试材料对赤霉病的抗性差异较大。5份

材料表现高抗(6.25%),病小穗率为0.05~0.15,分
别是高抗对照苏麦3号、外引品种望水白、龙春

20P2564、龙春20P2565、NMAS022;6份材料表

现中抗(7.50%),病小穗率为0.23~0.41,分别

是贵州自育品种(系)黔0938-3、黔15168、黔13
夏163F8-5,地方品种修文红麦和安农无毛百花

麦I,外引品种(系)山农7506;25份材料表现中感

(31.25%),病小穗率为0.40~0.69;44份材料表

现高感(55.0%),病小穗率为0.54~0.98。
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表2 供试材料赤霉病抗性及基因检测结果

Table2 DetectionresultsofgenesandresistancetoFusariumheadblightintestedmaterials

分类
Group

品种(系)
Variety(line)

病小穗率
Diseasedspikeletrate

2023 2024

平均严重度
Averageseverity

2023 2024

抗性评价
Resistanceevaluation

2023 2024

抗病基因
Resistancegenes

对照品种
Control
variety

苏麦3号Sumai3 0.14 0.09 1.44 1.32 R R Fhb1、Fhb2、Fhb5、
QFhs.crc-2DL

扬麦158Yangmai158 0.32 0.40 2.23 3.00 MR MS QFhs.crc-2DL

淮麦20Huaimai20 0.60 0.51 3.40 3.40 MS MS -

矮抗58Aikang58 0.85 0.98 3.72 4.00 S S -

自育品种(系)
Locally

黔麦19Qianmai19 0.11 0.76 1.40 3.67 R S QFhs.crc-2DL
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

cultivated
variety

黔麦21Qianmai21 0.39 0.77 3.00 3.67 MS S -

(line) 黔麦22Qianmai22 0.42 0.70 3.10 3.82 MS S -

黔13夏245Qian13Xia245 0.20 0.63 1.95 3.55 R S -

黔0838Qian0838 0.07 0.62 1.05 3.45 R MS -

黔0973Qian0973 0.20 0.67 1.50 3.46 R MS -

黔120501-4Qian120501-4 0.39 0.51 2.55 3.41 MR MS -

黔120402-1Qian120402-1 0.11 0.74 1.30 3.86 R S -

黔16夏370Qian16Xia370 0.16 0.83 1.60 3.68 R S -

黔0938-3Qian0938-3 0.08 0.40 1.15 2.90 R MR QFhs.crc-2DL

黔0747Qian0747 0.16 0.61 1.41 3.50 R S -

黔B19-52QianB19-52 0.12 0.56 1.26 3.35 R MS Fhb4

黔150704-3-4Qian150704-3-4 0.83 0.60 3.95 3.55 S S -

黔3-1-1Qian3-1-1 0.11 0.65 1.37 3.29 R MS -

黔1141Qian1141 0.25 0.84 2.33 3.86 MR S -

黔14300Qian14300 0.36 0.54 2.67 3.40 MR MS QFhs.crc-2DL

黔13夏377Qian13Xia377 0.13 0.72 1.38 3.83 R S -

黔15168Qian15168 0.23 0.39 2.05 2.57 MR MR Fhb4

黔1324F8-5Qian1324F8-5 0.09 0.75 1.19 3.90 R S Fhb1

黔2-58F6 夏-6-4
Qian2-58F6Xia-6-4 0.14 0.56 1.55 3.45 R MS Fhb4

黔160862-2Qian160862-2 / 0.78 / 3.76 / S QFhs.crc-2DL

黔161027Qian161027 0.10 0.68 1.00 3.70 R S QFhs.crc-2DL

黔13夏163F8-5
Qian13Xia163F8-5 0.09 0.41 1.25 2.91 R MR -

地方品种
Landrace

黔西白小麦
Qianxibaixiaomai 0.64 0.82 3.60 3.91 S S -

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

兴义乌小麦Ⅱ
XingyiwuxiaomaiⅡ 0.53 0.69 3.21 3.77 MS S Fhb2、Fhb4、Fhb5、

QFhs.crc-2DL

普安马尾吊Ⅱ
PuanmaweidiaoⅡ 0.46 0.49 3.20 3.35 MS MS Fhb1、Fhb2、Fhb5

普安红毛麦
Puanhongmaomai 0.69 0.84 3.68 3.86 S S QFhs.crc-2DL

安顺光头麦
Anshunguangtoumai 0.41 0.69 3.05 3.05 MS MS Fhb1、Fhb5

平坝黄花麦
Pingbahuanghuamai 0.27 0.46 2.39 3.11 MR MS QFhs.crc-2DL

开阳小红麦
Kaiyangxiaohongmai 0.87 0.96 3.94 4.00 S S Fhb1、Fhb2

贵定鱼鳅麦
Guidingyuqiumai 0.45 0.54 2.84 3.41 MR MS Fhb1、Fhb2、Fhb5、

QFhs.crc-2DL

龙里鱼鳅麦
Longliyuqiumai 0.54 0.54 3.25 3.25 MS MS Fhb5、QFhs.crc-2DL
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 (续表2 Continuedtable2)

分类
Group

品种(系)
Variety(line)

病小穗率
Sickspikeletrate

2023 2024

平均严重度
AverageSeverity

2023 2024

抗性评价
Resistanceevaluation

2023 2024

抗病基因
Resistancegenes

地方品种
Landrace

龙里西粘麦
Longlixinianmai 0.46 0.51 3.00 3.23 MS MS QFhs.crc-2DL

余庆红花麦
Yuqinghonghuamai 0.69 0.82 3.45 3.68 MS S Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5

仁怀光头麦
Renhuaiguangtoumai 0.72 0.89 3.82 3.85 S S Fhb2、Fhb4、Fhb5

清镇小赖麦
Qingzhenxiaolaimai 0.63 0.79 3.15 3.87 MS S Fhb1、Fhb4、Fhb5

务川灰麦
Wuchuanhuimai 0.75 0.84 3.68 3.96 S S Fhb1、Fhb2、Fhb5

平塘浆麦
Pingtangjiangmai 0.59 0.41 3.37 3.00 MS MS Fhb1、Fhb5

天柱小和尚麦
Tianzhuxiaohesangmai 0.32 0.43 2.78 3.05 MR MS Fhb1

关岭千千麦
Guanlingqianqianmai 0.57 0.49 3.16 3.16 MS MS Fhb4、Fhb5

紫云本地小洋麦
Ziyunbendixiaoyangmai 0.69 0.67 3.40 3.33 MS MS Fhb4、Fhb5

麻江四棱麦
Majiangsilingmai 0.38 0.72 2.86 3.67 MR S Fhb2、QFhs.crc-2DL

凯里有芒光头麦
Kailiyoumangguangtoumai 0.77 0.60 3.87 3.62 S S Fhb1、Fhb2、Fhb5

施秉光头麦
Shibingguangtoumai 0.92 0.82 4.00 3.80 S S Fhb2

天柱光头麦
Tianzhuguangtoumai 0.92 0.70 4.00 3.40 S MS Fhb1、Fhb2、Fhb4

岑巩黄花麦
Cengonghuanghuamai 0.60 0.43 3.60 3.09 S MS Fhb1、Fhb2、Fhb5

施秉短芒小麦
Shibingduanmangxiaomai 0.40 0.70 2.50 3.61 MR S -

黄平蜈蚣麦
Huangpingwugongmai 0.72 0.68 3.74 3.64 S S Fhb1、Fhb2、Fhb5

册亨小麦Ⅰ
CehengxiaomaiⅠ 0.81 0.87 3.95 4.00 S S Fhb1、Fhb5

龙里百相麦
Longlibaixiangmai 0.27 0.51 2.20 3.23 MR MS Fhb1、Fhb2、Fhb5

安顺大洋麦Ⅱ
Anshun大yangmaiⅡ 0.50 0.89 2.61 3.90 MR S Fhb4

龙里大白麦
Longlidabaimai 0.58 0.64 3.45 3.57 MS S Fhb1、Fhb5

清镇乌花小麦
Qingzhenwuhuaxiaomai 0.79 0.82 3.78 3.83 S S -

普安大白麦
Puandabaimai 0.64 0.79 3.37 3.81 MS S Fhb2、Fhb4

册亨好而利
Cehenghaoerli 0.28 0.50 2.48 3.29 MR MS Fhb5

赤水黄花麦
Chishuihuanghuamai 0.39 0.61 2.68 3.35 MR MS Fhb4、Fhb5

三都本地白毛麦
Sandubendibaimaomai 0.15 0.74 1.48 3.75 R S -

贵定红麦
Guidinghongmai 0.54 0.88 3.68 3.95 S S Fhb1、Fhb2、Fhb5、

QFhs.crc-2DL

修文高杆红麦
Xiuwengaoganhongmai 0.74 0.64 3.74 3.64 S S Fhb1、Fhb5

施秉浆麦
Shibingjiangmai 0.27 0.52 2.20 3.38 MR MS Fhb5

·62· 麦 类 作 物 学 报                  第46卷



 (续表2 Continuedtable2)

分类
Group

品种(系)
Variety(line)

病小穗率
Sickspikeletrate

2023 2024

平均严重度
AverageSeverity

2023 2024

抗性评价
Resistanceevaluation

2023 2024

抗病基因
Resistancegenes

地方品种
Landrace

修文红麦
Xiuwenhongmai 0.29 0.30 2.45 2.41 MR MR Fhb1、Fhb4、Fhb5

惠水红花麦Ⅱ
HuishuihonghuamaiⅡ 0.56 0.65 3.22 3.55 MS S Fhb1、Fhb4、Fhb5

水城长毛小麦
Shuichengchangmaoxiaomai 0.76 0.56 3.55 3.45 S MS Fhb1、Fhb5、QFhs.crc-2DL

安龙无毛百花麦Ⅱ
AnlongwumaobaihuamaiⅡ 0.58 0.87 3.58 3.89 S S Fhb2、Fhb5

安龙无毛百花麦Ⅰ
AnlongwumaobaihuamaiⅠ 0.25 0.23 2.18 2.21 MR MR Fhb2

锦屏藏麦
Jingpingzangmai 0.60 0.45 3.30 3.10 MS MS Fhb1、Fhb2、Fhb5

外引品种(系)
Imported
variety
(line)

安农8455
Annong8455 0.35 0.89 2.45 3.86 MR S -

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

望水白 Wangshuibai 0.10 0.05 1.45 1.05 R R Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5

龙春20P2564
Longchun20P2564 0.05 0.07 0.94 1.24 R R Fhb1、QFhs.crc-2DL

龙春20P2565
Longchun20P2565 0.10 0.05 1.42 1.19 R R Fhb1、QFhs.crc-2DL

山农7506Shannong7506 0.35 0.33 2.75 2.74 MR MR Fhb1、Fhb7

山农 A064ShannongA064 0.35 0.53 2.84 3.22 MR MS Fhb7

NMAS022 0.10 0.15 1.73 1.91 R R Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5

NMAS07 0.19 0.57 1.64 3.50 R S Fhb1、Fhb4、Fhb5

贵农22Guinong22 0.95 0.67 3.95 3.87 S S QFhs.crc-2DL

野生二粒小麦
Wildemmerwheat 0.18 0.68 2.00 3.62 MR S Fhb2

2.2 供试材料中抗赤霉病基因的分布

抗性基因检测结果(表2、图1)表明,80份材料

中,苏麦3号、望水白、普安马尾吊Ⅱ等30份材料携

带Fhb1,频率为37.50%;苏麦3号、望水白、兴义乌

小麦II等23份材料携带Fhb2,频率为28.75%;黔

B19-52、望水白、兴义乌小麦Ⅱ等18份材料携带

Fhb4,频率为22.50%;苏麦3号、望水白、普安马

尾吊II等32份材料携带Fhb5,频率为40.00%;
山农7506和山农A064携带Fhb7,频率为2.50%;
苏麦3号、扬麦158、黔麦19等19份材料携带

QFhs.crc-2DL,频率为23.75%。
接种鉴定为中抗赤霉病水平以上的11份材

料中,7份材料含有Fhb1基因,其中苏麦3号除

了携带Fhb1以外,还携带Fhb2、Fhb5、QFhs.crc-
2DL;修 文 红 麦 除 携 带Fhb1 外,还 携 带Fhb4、
Fhb5;望水白和NMAS022除携带Fhb1外,还携

带Fhb2、Fhb4、Fhb5;龙 春 20P2564 和 龙 春

20P2565除携带Fhb1外,还携带QFhs.crc-2DL;
山农7506除携带Fhb1以外,还携带Fhb7;安龙无

毛百花麦I只携带Fhb2,黔15168只携带Fhb4,
黔0938只携带QFhs.crc-2DL,黔13夏163F8-5

未检测到上述测试基因。
就66份贵州材料而言,23份自育品种(系)

中Fhb1检出频率为4.35%,43份地方品种中

Fhb1检出频率为51.16%。

2.3 供试材料中抗赤霉病基因类型分析

由表3可知,在80份供试材料中,不携带检

测基因的有21份,其中1份材料表现抗病;携带

1种检测基因的有22份材料,其中3份材料分别

携带Fhb2、Fhb4和QFhs.crc-2DL基因并表现抗

赤霉病;37份材料(46.25%)分别携带2、3和4
种抗病基因(分别有16份、14份和7份)。在携

带2种抗病基因的材料中,有9种基因组合类型,

Fhb1+Fhb5和Fhb4+Fhb5出现频率最高,分别

为6.25%和3.75%;携带3种抗病基因的材料

中,有5种基因组合类型,Fhb1+Fhb2+Fhb5和

Fhb1+Fhb4+Fhb5出现频率最高,分别是8.75%
和5.00%;携带4种抗病基因的材料中,有3种基

因组合类型,Fhb1+Fhb2+Fhb4+Fhb5和Fhb1+
Fhb2+Fhb5+QFhs.crc-2DL出现频率最高,均为

3.75%。在多基因组合类型中,表现抗病的材料有7
份(8.75%),均携带Fhb1基因。
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进一步分析发现,携带目标基因数量不同,其
抗病水平也不同。当抗性基因聚合到4种基因时

能较好地提高赤霉病抗性。

2.4 抗赤霉病材料的农艺性状

分析11份赤霉病抗性为中抗及以上的小麦

材料的农艺性状发现,在千粒重方面,黔0938-3、
黔13夏163F8-5、望水白、NMAS022等材料显著高

于苏麦3号(41g),其中黔0938-3最高,为52.04
g,黔15168和龙春20P2564与苏麦3号差异不显

著;龙春20P2565、修文红麦、安农无毛百花麦I、
山农7506等显著低于苏麦3号。在株高方面,修
文红麦、安农无毛百花麦I、望水白、龙春20P2564
和龙春20P2565共5份材料显著高于苏麦3号

(103.67cm),其中修文红麦最高(149.33cm),

NMAS022与苏麦3号差异不显著,黔0938-3、黔

15168、黔13夏163F8-5、山农7506显著低于苏麦

3号;在穗长方面,山农7506与苏麦3号(8.83
cm)差异不显著,其余9个材料均显著大于苏麦3
号;在穗粒重方面,黔0938-3、黔15168、黔13夏

163F8-5和望水白等4份材料显著高于苏麦3号

(1.43g),安农无毛百花麦I显著低于苏麦3号,

其余5份材料均与苏麦3号差异不显著;在小穗

密度方面,仅山农7506显著大于苏麦3号(2.21
个·cm-1),黔0938-3、黔15168、黔13夏163F8-
5、修文红麦和望水白共5份小麦品种(系)显著低

于苏麦3号,其余4份材料与苏麦3号差异不显

著(表4)。

综上,在保证产量不受影 响 的 情 况 下,黔

0938-3、黔15168和黔13夏163F8-5等3个品种

(系)表现为抗赤霉病且农艺性状好,可作为小麦

抗赤霉病遗传改良的亲本资源。

  M:DNAmarker;1~6:部分供试材料;红色箭头指示目标条带。

M:DNAmarker;1-6:Partialtestedsamples;Theredarrowpointstothetargetband.

图1 部分材料Fhb1、Fhb2、Fhb4、Fhb5、Fhb7和QFhs.crc-2DL基因检测结果

Fig1 DetectionresultofFhb1,Fhb2,Fhb4,Fhb5,Fhb7andQFhs.crc-2DLgenesinpartialgermplasmmaterials
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表3 供试材料中不同抗病基因类型分析

Table3 Analysisofvariousdiseaseresistancegenetypesinthetestedmaterials

基因类型
Genotype

份数
Count

抗病数
Numberofdisease
resistance

感病数
Numberof
illnesses

百分比
Percentage/%

0种基因 Null / 21 1 20 26.25

1种基因1gene
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

2种基因
2genes

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

3种基因
3genes

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

4种基因
4genes

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

Fhb1 2 / 2 2.50
Fhb2 3 1 2 3.75
Fhb4 4 1 3 5.00
Fhb5 2 / 2 2.50
Fhb7 1 / 1 1.25

QFhs.crc-2DL 10 1 9 12.50
Fhb1+Fhb2 1 / 1 1.25􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
Fhb1+Fhb5 5 / 5 6.25
Fhb1+Fhb7 1 1 / 1.25

Fhb1+QFhs.crc-2DL 2 2 / 2.50
Fhb2+Fhb4 1 / 1 1.25
Fhb2+Fhb5 1 / 1 1.25

Fhb2+QFhs.crc-2DL 1 / 1 1.25
Fhb4+Fhb5 3 / 3 3.75

Fhb5+QFhs.crc-2DL 1 / 1 1.25
Fhb1+Fhb2+Fhb4 1 / 1 1.25􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
Fhb1+Fhb2+Fhb5 7 / 7 8.75
Fhb1+Fhb4+Fhb5 4 1 3 5.00

Fhb1+Fhb5+QFhs.crc-2DL 1 / 1 1.25
Fhb2+Fhb4+Fhb5 1 / 1 1.25

Fhb1+Fhb2+Fhb4+Fhb5 3 2 1 3.75􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
Fhb1+Fhb2+Fhb5+QFhs.crc-2DL 3 1 2 3.75
Fhb2+Fhb4+Fhb5+QFhs.crc-2DL 1 / 1 1.25

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

表4 抗赤霉病小麦材料的农艺性状

Table4 AgronomictraitsofwheatmaterialswithresistancetoFusariumheadblight

品种(系)
Variety(line)

株高
Plant

height/cm

穗长
Spike

length/cm

千粒重
1000-grain
weight/g

穗粒重
Grainweight
perspike/g

小穗密度
Spikelet

density/cm-1

苏麦3号Sumai3 103.67e 8.83f 41.00d 1.43de 2.21bc

黔0938-3Qian0938-3 86.33f 10.83e 52.04a 3.10a 1.88d

黔15168Qian15168 76.33g 10.33e 41.34d 2.12b 1.90d

黔13夏163F8-5Qian13Xia163F8-5 76.67g 17.17a 48.67b 2.78a 1.52e

修文红麦 Xiuwenhongmai 149.33a 14.17b 32.41f 1.69cd 1.79d

安农无毛百花麦Ⅰ AnnongwumaobaihuamaiⅠ 116.00d 10.50e 28.59h 0.93f 2.36b

望水白 Wangshuibai 134.67b 12.33cd 48.67b 1.96bc 1.79d

龙春20P2564Longchun20P2564 115.00d 11.00de 40.70d 1.63cd 2.01cd

龙春20P2565Longchun20P2565 126.33c 12.50c 34.09e 1.47de 2.28b

山农7506Shannong7506 68.00h 8.83f 31.46g 1.20ef 2.73a

NMAS022 103.67e 12.67c 42.71c 1.62d 2.20bc

  同列数据后不同字母表示品种(系)间差异显著(P<0.05)。

Differentlettersfollowingdatainsamecolumnsmeansignificantdifferenceamongvarieties(lines)(P<0.05).

3 讨论

小麦赤霉病是严重威胁中国小麦安全生产的

主要病害之一。目前可用于育种的赤霉病高效抗

性基因资源有限。虽然部分地方品种、早期改良

品种和国外抗性种质资源提供了抗性基因,但它

们大多农艺性状较差,筛选兼具优良抗病性和农

艺性状的种质仍是小麦赤霉病遗传改良的关键环

节[35-36]。本研究从80份小麦材料中鉴定出中抗

赤霉病材料11份(13.75%),其中贵州本地材料

5份(6.25%),包括自育品种(系)黔0938-3、黔

15168、黔13夏163F8-5和地方品种修文红麦、安
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龙无毛百花麦I,特别是黔0938-3、黔15168和黔

13夏163F8-5,在保证产量的同时表现稳定中

抗,表明贵州小麦赤霉病抗性育种取得实质性

进展。
对80份小麦品种(系)进行基因检测及分析,

发现基因Fhb1检出频率最高(30份,37.5%);在

37份多基因组合材料中,Fhb1+Fhb5(6.25%)和
Fhb1+Fhb2+Fhb5(8.75%)检出频率较高,与前

人研究结果一致[30]。值得注意的是,连续两年均

表现高抗的5个品种(系)均携带多基因,苏麦3
号携带Fhb1+Fhb2+Fhb5+QFhs.crc-2DL,望
水白 携 带Fhb1+Fhb2+Fhb4+Fhb5,龙 春

20P2564 携 带Fhb1 +QFhs.crc-2DL,龙 春

20P2565携带Fhb1+QFhs.crc-2DL,NMAS022
携带Fhb1+Fhb2+Fhb4+Fhb5,证明多基因聚合

可产生协同抗性效应[37]。在11份抗性材料中,7
份表现为多基因型,进一步证实了基因聚合在增

强小麦赤霉病抗性中的重要作用[38]。
前人研究显示,Fhb1是目前效应最大的抗赤

霉病基因[32]。在本研究11份抗性材料中,有7
份携带该基因,与廖森等[39]研究结果一致,但23
份感病材料也含有Fhb1基因,类似研究结果也多

有报道[28,40],这可能与基因内部变异[30]、遗传背

景限制[41]或抑制基因In1/In2的存在有关[42]。比

较单基因效应发现,2份仅携带Fhb1的材料两年平

均病小穗率为0.40,显著优于10份仅携带QFhs.
crc-2DL的材料(平均病小穗率为0.49),这与陈婧

等[24]研究结论一致。此外,9份仅携带Fhb4或

Fhb5的材料除黔15168外均表现感病,说明这两

个基因仅具有抗侵染能力的特性[23]。
贵州地方小麦品种中Fhb1检出率(51.16%)

显著高于自育品种(系)(4.35%),这与朱展望

等[21]关于Fhb1主要来源于地方品种的推测一

致。23份自育品种(系)中,有14份(60.87%)未
检测到目标抗性基因/QTL,反映出贵州在抗赤

霉病育种中对相关基因的利用仍存在局限。值得

注意的是,在表现高抗的种质中,黔15168仅携带

Fhb4基因,黔13夏163F8-5不携带任何被测抗

性基因,推测其携带未知的抗赤霉病基因。因此,
贵州小麦在抗赤霉病育种中应加强对Fhb1的利

用,并加强多基因聚合育种策略,特别是Fhb1与其

他抗性基因的组合;同时挖掘地方品种的遗传潜

力,并加强对新型抗性基因的鉴定研究,这些措施

将为培育高产、抗病的小麦新品种奠定遗传基础。
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