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摘 要:新疆是中国小麦条锈病的独立流行区,近年来该病害持续加重,严重威胁粮食安全生产。为了解

新疆小麦抗条锈病基因分布及优异抗性基因型,分析了188份在伊犁河谷种植的小麦品种(系)对当前条锈菌

优势小种(CYR32、CYR33、CYR34)与水源、贵农致病类群的混合菌的抗性,同时利用分子标记检测了Yr5、

Yr10、Yr15、Yr17、Yr18、Yr26、Yr29、Yr30、Yr52、Yr65、Yr75、Yr78、Yr80、Yr82和Yr86共15个抗条锈病基因的

分布。结果表明,在188份小麦品种(系)中,对混合条锈菌的抗性连续两年达到中抗及以上水平的材料共

106份,占比56.4%,其中11份为高抗材料,说明参试材料整体条锈病抗性水平较高。经分子标记检测,携带

Yr5、Yr10、Yr15、Yr17、Yr18、Yr26、Yr29、Yr30、Yr52、Yr65、Yr75、Yr78、Yr82和Yr86抗性基因的材料数分别为

84(44.7%)、149(79.3%)、19(10.1%)、106(56.4%)、185(98.4%)、181(96.3%)、172(91.5%)、76(40.4%)、

147(78.2%)、107(56.9%)、26(13.8%)、60(31.9%)、127(67.6%)和13(6.9%)份;其中,聚合3至12个抗性

基因的材料数量分别为1(0.5%)、3(1.6%)、13(6.9%)、21(11.2%)、34(18.1%)、58(30.9%)、34(18.1%)、

16(8.5%)、5(2.7%)和2(1.1%)份;在所有供试材料中均未检出Yr80基因。综上所述,188份小麦品种(系)

具有较高的抗条锈病水平,筛选出的106份抗性材料可作为小麦条锈病抗性育种的种质。
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Abstract:XinjiangisanindependentepidemicregionforwheatstriperustinChina.Inrecentyears,

thediseasehasshownapersistentandaggravatedtrend,posingaseriousthreattograinproduction
security.Toinvestigatethedistributionofstriperustresistancegenesandidentifyeliteresistantgen-
otypesinXinjiangwheatgermplasmresources,188wheatvarieties(lines)cultivatedintheIliRiver
ValleywereevaluatedfortheirresistancetothecurrentpredominantPucciniastriiformisf.sp.triti-
ciphysiologicalraces(CYR32,CYR33,CYR34)andmixedinoculaofShuiyuanandGuinongpatho-
genicgroups.Moreover,moleculardetectionwasperformedusing15closelylinkedmolecularmark-
ersforthefollowingstriperustresistancegenes:Yr5,Yr10,Yr15,Yr17,Yr18,Yr26,Yr29,Yr30,
Yr52,Yr65,Yr75,Yr78,Yr80,Yr82,andYr86.Theresultsrevealedthat,amongthe188wheat
varieties(lines),106accessions(56.4%)exhibitedmoderateresistanceorhigherlevelsofresistanceo-



vertwoconsecutiveyears,including11highlyresistantaccessions,indicatingagenerallyhighlevelof
resistanceinthetestedmaterials.Molecularmarkeranalysisshowedthatthenumbersofaccessions
carryingtheresistancegenesYr5,Yr10,Yr15,Yr17,Yr18,Yr26,Yr29,Yr30,Yr52,Yr65,Yr75,
Yr78,Yr82,andYr86were84(44.7%),149(79.3%),19(10.1%),106(56.4%),185(98.4%),181
(96.3%),172(91.5%),76(40.4%),147(78.2%),107(56.9%),26(13.8%),60(31.9%),127
(67.6%),and13(6.9%),respectively.Amongthem,thenumberofmaterialsthataggregated3to
12resistencegeneswere1(0.5%),3(1.6%),13(6.9%),21(11.2%),34(18.1%),58(30.9%),34
(18.1%),16(8.5%),5(2.7%)and2(1.1%)respectively.TheYr80genewasnotdetectedinanyof
thetestedmaterials.Insummary,188wheatvarieties(lines)exhibitedahighlevelofresistanceto
striperust.The106resistantgermplasmsscreenedcanserveasresistancesourcesforbreedingwheat
resistanttostriperust.
Keywords:Wheatcultivars(lines);Striperust;Resistanceevaluation;Molecularmarkers;Yrgenes

  小麦是中国重要的粮食作物,其高产稳产对

保障国家粮食安全具有关键作用[1-2]。中国是全

球小麦条锈病发生面积最大、危害最重的国家之

一,该病害流行体系因生态复杂性呈现独特规律,
尤其在西南、西北冬春麦区危害严重[3];具有流行

速度快、分布范围广和毒性变异快等特点,严重影

响小麦产量与品质,流行年份可导致20%~40%
的产量损失,严重时甚至绝收[4-6]。新疆作为中国

三大条锈病流行区系之一,因其特殊的地理环境、
气候条件和种植方式,形成了相对独立的病害流

行系统[7];条锈病发生流行规律与内地其他流行

区系存在明显差异[8]。近年来,由于新致病小种

的出现和小麦主栽品种抗病性减弱,条锈病在局部

地区呈现扩散趋势[9]。伊犁河谷作为新疆条锈菌

越夏的重要场所,病害危害日益严重[10]。明确栽

培小麦品种对条锈病的抗性及关键抗病基因分布,
对保障新疆小麦安全生产具有重要意义。

小麦育成品种(系)具有优良的适应性和生产

潜力,常携带多个抗条锈病基因。随着条锈病生

理小种频繁变异,部分抗病种质丧失抗性。检测

抗病基因结合人工接种流行条锈病菌株对品种

(系)进行抗性评价,对小麦抗条锈病育种与品种

合理布局具有重要意义[11]。白斌等[12]对117份

甘肃冬小麦品种(系)进行抗条锈性评价,发现成

株期抗病品种(系)占29.1%,而苗期对流行小种

CYR34表现抗性的品种(系)仅占6.0%,其中

62.4%的品种(系)聚合了2~5个抗病基因。焦

韩轩等[13]在177份土耳其小麦种质中鉴定出10
份全生育期抗锈病材料和47份成株期抗锈病材

料,可能携带Yr5、Yr7、Yr9、Yr17、Yr18和Yr81的

材料分别为2、69、23、15、49和72份。李壮等[14]

在长江中下游小麦新品系中筛选出17份环境稳

定抗病品系,检测了16个已知Yr基因,其中Yr81
(47.83%)、Yr9(46.38%)、Yr30(30.43%)、Yr78
(24.64%)、Yr6(21.74%)、Yr86(8.70%)、Yr7
(7.25%)和YrZH84(4.35%)检出率较高。Zhang
等[15]对17个Yr基因进行检测,发现新疆小麦品

种中Yr5、Yr15、Yr17、Yr26、Yr41和Yr50的分布

频率为74.39%~98.78%,85.37%的品种聚合

至少6个Yr基因。习玲等[16]对243份小麦材料

的抗条 锈 性 鉴 定 结 果 表 明,8份 对 CYR32和

CYR34均具苗期抗性,174份具有稳定成株期抗

性,携带Yr10、Yr18、Yr29、Yr30、Yr65和Yr81的

数量依次为48、44、4、6、4和101份;其中34、4、1
份材料聚合了2、3、4个抗病基因。伊犁河谷温和

湿润的气候为条锈菌的越夏与周年循环创造了有

利环境。发掘优异种质可为抗病育种与品种栽培

布局提供参考。因此,本研究拟对188份在伊犁河

谷种植的小麦品种(系)进行成株期抗条锈病鉴定,
并利用15个与抗病基因连锁的分子标记进行检测,
系统分析供试材料的抗条锈性及抗病基因分布,为
选育优良抗性品种与品种合理布局提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试材料为188份在伊犁河谷种植的小麦品

种(系),来自新疆、安徽、北京、河南、河北、山东等

地。以铭贤169作为感病对照,均由伊犁州农业

科学研究所保存。
条锈病菌种为CYR32、CYR33、CYR34、水源

及贵农致病类群按1∶1∶3∶1∶4比例配制,由甘肃省

农业科学院植物保护研究所贾秋珍研究员惠赠。
1.2 小麦成株期抗条锈性鉴定

田间成株期抗性鉴定于2021-2022及2022-
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2023年度在新疆伊宁市伊犁州农业科学研究所

试验基地(86.25°E,44.30°N)进行,每年于10月

中旬进行播种。供试材料按随机区组排列,每份

品种(系)播种2行,行长1m,行距0.2m,设2次

重复。每份材料间种1行铭贤169作为诱发行;
锈病圃四周播种6行铭贤169作为诱发保护行,
以确保病菌均匀发生[17]。田间管理按当地小麦

常规生产进行。
在小麦返青后至拔节前,将25mg条锈病夏

孢子与1L吐温20水溶液配制成孢子悬浮液,采
用喷雾法均匀接种于诱发行小麦叶片[17]。接种

后覆盖薄膜保湿过夜,次日清晨揭膜。此后每10
d滴灌1次,以维持田间湿度。待铭贤169充分

发病(旗叶病害严重度达80%)时,进行成株期抗

病性调查。每行随机选定3株植株,记录反应型

与严重度。每隔7d调查1次,共进行3次;以所

记录的最高反应型和最终严重度为最终结果。严

重度采用0%、1%、5%、10%、20%、40%、60%、
80%、100%的9级标准进行记载[18]。
1.3 抗条锈基因检测

在小 麦 两 叶 一 心 期 采 集 叶 片,利 用 改 良

CTAB法提取基因组DNA,经纯度与浓度检测合

格后,将DNA稀释至100ng·μL-1,于-20℃
保存备用。利用抗病基因Yr5、Yr10、Yr15、Yr17、
Yr18、Yr26、Yr29、Yr30、Yr52、Yr65、Yr75、Yr78、
Yr80、Yr82和Yr86 的分子标记进行分子检测,
PCR引物、反应体系与程序和产物分离方法参照

相关 文 献,具 体 见 表1。此 外,对Yr30、Yr52、
Yr75、Yr78和Yr86基因采用竞争性等位基因特

异性PCR(KASP)标记进行基因分型分析。

表1 本研究检测基因

Table1 Genesdetectedinthestudy
Yr基因
Yrgene

标记类型
Markertype

标记名称
Marker

引物序列
Primersequence(5'-3')

参考文献
Reference

Yr5 DM Yr5_B GGGAACACTTCACGATCA
AATTCCTTCATGCCTTCC

[16]

Yr10 AFLP SC200 CTGCAGAGTGACATCATACA
TCGAACTAGTAGATGCTGGC

[16]

Yr15 SSR Xgwm413 TGCTTGTCTAGATTGCTTGGG
GATCGTCTCGTCCTTGGCA

[19]

Yr17 SCAR SC2372 AGGGGCTACTGACCAAGGCT
TGCAGCTACAGCAGTATGTACACAAAA

[20]

Yr18 STS csLV34 GTTGGTTAAGACTGGTGATGG
TGCTTGCTATTGCTGAATAGT

[16]

Yr26 STS Xwe173 GGGACAAGGGGAGTTGAAGC
GAGAGTTCCAAGCAGAACAC

[16]

Yr29 CAPS csLV46 CGAGACGTCGTCTTCTCTAAC
GTGTATGTGTTGATTCTCCTCG

[16]

Yr30 KASP KASP_Yr30 GGGCAATAGTGAGTCCCTTCAG
AGGGCAATAGTGAGTCCCTTCAT
GCCCGCTCACCAACATCTACAAAAT

[15]

Yr52 KASP Xkasp-Yr52-1 GCCCACAACCTCTTTAGGCTGAT
CCCACAACCTCTTTAGGCTGAC
GATTTTAACAGTGGGTGGGGTCAGTT

[21]

Yr65 SSR Xgwm18 GGTTGCTGAAGAACCTTATTTAGG
TGGCGCCATGATTGCATTATCTTC

[16]

Yr75 KASP sunKASP_427 CGACGACGTCCAAAGACTAAT
CGACGACGTCCAAAGACTAAC
GCAACAACACACTAGCGTCTG

[22]

Yr78 KASP Xkasp-Yr78-1 CTAGACCCTACGACGTTAGCGA
AGACCCTACGACGTTAGCGC
CTCACTTAAGTTAGTAGAGATCTCTTGTTT

[23]

Yr80 KASP KASP_53113 TGTACAATGACTCCTCGACTAACA
TGTACAATGACTCCTCGACTAACG
GCCACGCAATATCACCATCG

[24]

Yr82 KASP KASP_13376 TGTTGTGGCTCTACGGAGTTA
TGTTGTGGCTCTACGGAGTTG
CACCAAAACAACACTCACCG

[25]

Yr86 KASP K_7127 TGATCGAGTGGGTGAGCTA
TGATCGAGTGGGTGAGCTG
GTCAAGTTTCTTCTTAGTTGACCG

[26]
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2 结果与分析

2.1 成株期抗条锈病分析

田间成株期抗性鉴定结果(图1)表明,在

2021-2022年度,188份供试材料中成株期对条

锈菌表现中抗及以上的材料有114份,感病材料

共74份,占比39.4%。在2022-2023年度,表
现中抗及以上的材料有135份,占比71.8%;感
病材料为53份,占比28.2%。两年度均表现中

抗及以上的材料共106份,占比56.4%,表明参

试材料对条锈病总体抗性水平较高。其中,中植

9号、郑麦101、郑麦103、众麦7号、农麦2号、济
麦27、西农213、西农889、川麦107、内麦17、敖德

萨3号共11份材料两年均表现高抗,说明其抗性

稳定,具有生产应用与抗病育种亲本的潜力。

  R:高抗;MR:中抗;MS:中感;S:高感。

R:Highlyresistant;MR:Moderatelyresistant;MS:Mod-

eratelysusceptible;S:Highlysusceptible.

图1 供试品种(系)条锈病抗性水平分布

Fig.1 Distributionofstriperustresistance
levelsinwheatvarieties(lines)

2.2 抗病基因分析

分子标记检测结果(图2、图3)显示,中麦

578、早洋麦等84个品种(系)携带Yr5基因,占比

44.7%。中科1656、京冬22等149个品种(系)
携带Yr10基因,占比79.3%。中植8号、农麦2
号等19个品种(系)携带Yr15基因,占比10.1%。
中植麦15、中农22等106个品种(系)携带Yr17
基因,占比56.4%。中植麦15、京411等185个

品种(系)携 带Yr18 基 因,占 比98.4%。陇 源

935、贵农22等181个品种(系)携带Yr26基因,
占比96.3%。石麦18、石家庄8号等172个品种

(系)携带Yr29基因,占比91.5%。周麦26、郑麦

126等76个品种(系)携带Yr30基因,占比40.4%。
中优206、伊农14等147个品种(系)携带Yr52基

因,占比78.2%。济麦20、巴冬2号等107个品

种(系)携带Yr65基因,占比56.9%。内麦17、伊农

19等26个品种(系)携带Yr75基因,占比13.8%。
丰德存麦12、敖德萨3号等60个品种(系)携带

Yr78基因,占比31.9%。西农20、石冬4号等127
个品种(系)携带Yr82基因,占比67.6%。泰山4
号、西农889等13个品种(系)含有Yr86基因,占比

6.9%。未检测到携带Yr80的品种(系)。

2.3 抗条锈病基因组合分析

对187份获得有效分子检测结果的冬小麦品

种(系)中抗条锈病基因的聚合类型分析结果(图

4)表明,聚合12个抗病基因的品种(系)有2个,分
别为中植9号、农麦2号,其成株期严重度为0~
10%,均表现抗病。聚合11个抗病基因的品种

(系)包括郑麦101、俊达104等5个品种(系),平
均严重度为24%,均表现抗病。聚合10个抗病基

因的品种(系)有16个,严重度处于10%~80%之

图2 188份小麦品种(系)中抗条锈病基因的分布

Fig.2 Distributionofstriperustresistancegenesin188wheatvarieties(lines)
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  A~C:Yr10、Yr18、Yr65的PCR电泳图;D和E:Yr30、Yr86的KASP分型图,红色表示携带该基因,蓝色表示不携带该基因,绿色
为杂合基因型。

A-C:ElectrophoresisimagesofPCRproductsamplifiedwiththeprimersforresistancegenesYr10,Yr18,andYr65,respectively;Dand
E:KASPgenotypingpatternsfortheYr30andYr86genes,respectively,whereredindicatespresenceofthegene,blueindicatesabsence
ofthegene,andgreenrepresentsaheterozygousgenotype.

图3 部分小麦品种(系)中抗条锈病基因的分布

Fig.3 Distributionofresistancegenestostriperustinsomewheatvarieties(lines)

  紫色:相同基因组合数目;黑色:不同基因组合类型。
Purple:Numberofsamegenecombinations;Black:Typesofdistinctgenecombinations.

图4 188份小麦品种(系)的Yr基因分析

Fig.4 AnalysisoftheYrgenein188wheatvarieties(lines)
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间,其中郑麦103、济麦27、西农213和西农889
表现为高抗,广麦13、周麦25、豫麦34、中麦875、
郑麦126、洛旱21号、邯08-6102、泰山4号、南麦

660、豫麦11号和中优206共11个品种(系)表现

为中抗。聚合9个抗病基因的品种(系)有34个,
成株期严重度分布范围为0~100%,其中,众麦7
号、西农722、川麦107等26个品种(系)成株期

严重度为2.5%~70%。聚合8个抗病基因的品

种(系)有58个,其中伊农18、西农9755等28个

品种(系)具有成株期抗性。聚合7、6、5个抗病基

因的品种(系)分别有34、21、13个,聚合了3~4

个抗病基因的品种(系)4个。
供试品种(系)成株期病害严重度随抗病基因

数量的增加而显著降低(图5),说明聚合的基因

数量越多,病害严重度越低,抗病性越强。聚合

12个基因的品种(系)的严重度显著低于聚合3~
10个基因的品种(系)(P <0.05);聚合11个基

因的品种(系)与聚合3~9个基因的品种(系)
之间亦存在显著差异(P <0.05);其余聚合水

平间比较亦呈现类似规律(图5)。综上可知,抗
条锈病基因的聚合能增强小麦成株期的抗病性

(图5)。

  图柱上不同小写字母表示差异在0.05水平显著。
Differentlowercaselettersonthebarindicatesignifiicantdifferencesat0.05level.

图5 不同抗条锈病基因聚合数量品种(系)的平均病害严重度

Fig.5 Meanstriperustseverityofwheatvarieties(lines)carryingdifferentnumbers
ofknownstriperustresistancegenes-associatedmarkers

3 讨论

3.1 小麦条锈病抗性评价

研究显示,新疆地区存在内地广泛流行的条

锈病生理小种CYR34和CYR33,而CYR33为伊

犁河谷小麦条锈菌的优势小种[10,27-28];毒性谱较

广的生理小种已导致新疆多个主栽品种抗性明显

衰退,对当地小麦生产构成威胁[29]。因此,开展

抗性评价、筛选优良抗源对当地抗病育种及品种

布局具有重要意义。韩德俊等[30]对1980份国内

外小麦种质进行抗条锈性鉴定,筛选出8份具有

全生育期抗性和42份具有成株期抗性的种质。
王圣龙等[31]对280份小麦种质条锈病抗性鉴定,
发现85份材料(30.4%)具全生育期抗性,61份

材料(21.8%)具成株期抗性。王荣等[17]对115
份新疆小麦品种(系)进行条锈病抗性评价,发现

60份(占52.17%)品种(系)具有中抗及以上水

平抗性。本研究对188份在新疆栽培的小麦品种

(系)进行成株期抗条锈性鉴定,发现约56.4%的

品种两年均表现良好抗性,其中11份材料表现高

抗。表明供试材料的抗条锈病水平较高,反映出

近年来国产小麦抗条锈病育种已取得明显成效。

3.2 抗病基因分子标记检测

中国小麦条锈病曾多次大面积流行,对小麦

产量和品质造成显著影响,其主要原因是过度依

赖单一抗源,使抗病品种的抗性保持期大幅缩

短[20]。本研究对188份小麦品种(系)的抗条锈

病基因分布进行检测,发现供试材料中存在多
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个已知抗条锈病基因,这与已有报道[2,14,32]相吻

合。研究发现,定位于染色体1BS、来源于土耳

其小麦PI178383的Yr10已对当前流行生理小

种丧失抗性,但其在中国小麦品种中分布频率

较 高 (占 38.82%)[33-34]。本 研 究 检 测 出 携 带

Yr10基因的149个品种(系)中,中麦895、南麦

660号等73个(占全部供试材料的38.82%)仍表

现抗病,表明通过多个抗性基因聚合能有效维持

该基因在实际生产中的抗性效果。
Yr18是位于小麦7DS染色体上的成株期抗

条锈病基因,具有一因多效特性(Lr34/Pm38),可
同时抵抗叶锈病和白粉病,Yr18是首个被克隆的

Yr类基因,其编码的ABC转运蛋白赋予作物持

久广谱抗性[35]。杨文雄等[36]在231个小麦育成

品种和422个农家种中鉴定出携带Yr18基因的

占比分别为6.06%和85.10%。王荣等[17]在92
个(占80.00%)品种(系)中检测到Yr18的特异

性条带。管方念等[37]在152份地方品种中检测

到131份材料携带Yr18基因。本研究发现,185
份材料中检测到Yr18相关标记。进一步证实了

该基因在中国小麦品种(系)中的分布频率较高。
已有研究表明,在高病害压力下Yr18单独存在时

其抗性表现不明显,但结合2~4个其他慢锈基因则

可获得高抗或近免疫抗性[38]。本研究发现11份携

带Yr18的小麦品种(系)在成株期表现高抗条锈病,
推测这些种质可能还携带对当前小麦生产中流行小

种具有抗性的其他已知或未知基因及其组合。
Yr26源自中国圆锥小麦,位于小麦1BL染

色体,兼具抗条锈病与白粉病特性,目前,该基因

对条锈菌生理小种CYR32和CYR33仍具抗性,
但对新小种CYR34表现为感病,因此不宜单独

使用[31]。Yr26在中国小麦品种中分布广泛。如

习玲等[20]发现绵麦1419、川麦607、川麦1699等

30份材料携带该基因;管方念等[37]检测到川麦

64、川农24和绵麦228等26个品种(20.47%)携
带Yr26。本研究在96.3%的供试材料中检测到

Yr26基因,其中11份材料的严重度<10%,抗性

明显高于Yr26单一基因的抗性水平,推测抗性源

于多个抗性基因的聚合。由于新的致病生理小种

V26的出现,在今后在育种中应避免单独使用

Yr26,而应将其与其他成株抗性基因聚合,以提

高抗病持久性和有效性。
成株期抗性基因Yr29最初发现于Pavon76,

对条锈病、叶锈病和白粉病均具有一定抗性(亦被

命 名 为Lr46/Yr29/Sr58/Pm39/Ltn2)[39]。周 警

卫等[2]利用Yr29紧密连锁的分子标记对153份

材料进行检测,发现50份材料携带该基因,其中

4份为单一基因型,这些材料在成株期均表现出

稳定的抗性。李玮等[40]采用Yr29的KASP标记

对全球367份小麦品种进行分析,检出138份材

料含有该基因。本研究在172份材料中检测到

Yr29,其中81份在田间成株期仍表现感病,这些

感病材料多数同时含有其他抗条锈病基因,具体

原因有待更多深入研究。
全生育期抗条锈病基因Yr82定位于染色体

3BL,来源于普通小麦种质Aus27969[25]。贾永红

等[41]采用KASP标记技术对549份新疆春小麦

材料进行检测,发现74份(13.48%)农家品种可

能携带Yr82。本研究利用Yr82特异性KASP标

记对供试材料进行检测,在127份中检出该基因,
表明Yr82在中国小麦种质中具有一定分布,具备

育种利用的潜力。
3.3 抗病基因聚合

利用分子标记辅助选择进行多基因聚合,已
在大麦、棉花、水稻及小麦等多种作物中广泛应

用[42-44]。多个抗条锈病基因的有效聚合是提升小

麦品种抗性的重要策略,培育和推广抗病品种已

被广泛认为是防控小麦条锈病最为经济、环境友

好且高效的途径[3,12]。研究表明,Yr基因的聚合

数量与类型同小麦抗病水平呈显著正相关,聚合

多个有效Yr基因有助于获得更稳定、更高效的抗

性[45]。白斌等[12]对117份甘肃冬小麦品种所含

抗条锈病基因进行了统计分析,发现部分品种实

现了多个抗病基因的有效聚合,如兰天26号

(Yr9+Yr17+Yr30+Yr46+YrZH22)、兰天15
号(Yr9+Yr30+Yr41+YrZH84)和天选66号

(Yr9+Yr17+Yr28+Yr41)的病害严重度随聚合

基因数量增加而显著降低。蔚睿等[46]对黄淮麦

区的150份小麦品种(系)的检测显示,16份材料

携带2个抗病基因(Yr9+Yr17、Yr9+Yr18),2份

携带3个基因(Yr9+Yr17+Yr18),发现供试材

料的抗性主要由多基因效应决定。习玲等[20]筛

选出74份多基因聚合材料,其中携带2至6个抗

病基因的品系分别有24、22、11、14和3份,田间

均表现高抗条锈病;其中Yr26在这些材料中多以

聚合形式存在,进一步证实多基因协同贡献抗性。
本研究共筛选出187份多基因聚合材料,其携带

至少3个抗病基因,病害严重度随基因数量的递

增而递减;聚合12个基因的品种(如中植9号、农
麦2号)表现高抗,严重度为0~10%;聚合11个
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基因的5个品种(系)均表现抗病,平均严重度为

24%,其中郑麦101和内麦17表现为高抗,俊达

104、周麦23和济麦34表现为中抗。聚合10个

基因的16个品种(系)严重度为10%~80%,其
中郑麦103、济麦27、西农213和西农889表现高

抗,广麦13、周麦25、豫麦34、中麦875、郑麦126、
洛旱21号、邯08-6102、泰山4号、南麦660、豫麦

11号和中优206等11个品种(系)表现中抗。这

说明多基因聚合是提高小麦条锈病抗性的重要育

种途径。但目前对基因互作机制认识不足。因

此,未来应深入研究基因间的互作关系,为精准设

计抗病品种提供理论依据。
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