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摘 要:由禾本科布氏白粉菌小麦专化型(Blumeriagraminisf.sp.tritici,Bgt)引起的小麦白粉病严

重影响小麦的产量与品质,挖掘新的抗白粉病基因并开发功能标记对小麦抗病分子育种具有重要意义。本研

究先以红蚰麦为抗病亲本、宁麦资119为感病亲本构建F2 遗传分离群体,整合抗性鉴定表型数据、诊断性分

子标记开发与重组体分析,对小麦抗白粉病基因PmHYM 进行精细定位;通过序列比对、染色体分选测序、表

达模式及拷贝数检测,解析候选基因的序列特征;基于功能SNP开发KASP标记,通过回交转育评估基因育

种潜力。结果表明,PmHYM 精细定位至7BL染色体的Xmp1410~Xmp1396标记之间,0.5cM遗传区间内,

对应中国春参考基因组的310kb物理区间,该区间预测有2个卷曲螺旋-核苷酸结合-富亮氨酸重复(coiled-

coilnucleotide-bindingleucine-richrepeattype,CNL)类候选基因;红蚰麦携带的这2个候选基因序列与复壮

30的完全一致;红蚰麦与复壮30对白粉菌生理小种B16抗谱存在差异,该差异与基因序列、拷贝数变异无关;

开发了PmHYM 高通量诊断性KASP分子标记Xmp1394,可快速追踪PmHYM;获得了携带PmHYM 的转

育植株,农艺性状与轮回亲本相比无明显差异,具备较高的育种利用潜力。
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Abstract:Wheatpowderymildew,causedbyBlumeriagraminisf.sp.tritici(Bgt),severelyinfluences
wheatyieldandgrainquality.Miningnovelpowderymildewresistance(Pm)genesanddeveloping
functionalmarkersisofgreatsignificanceformolecularbreedingofdisease-resistantwheat.Inthis
study,anF2segregatingpopulationwasfirstconstructedusingHongyoumaiastheresistantparent
andNingmaizi119asthesusceptibleparent.Byintegratingphenotypicdatafromresistanceidentifica-
tion,diagnosticmolecularmarkerdevelopment,andrecombinantanalysis,thewheatpowderymil-
dewresistancegenePmHYM wasfinelymapped.Subsequently,sequencecharacteristicsofthecandi-
dategeneswereanalyzedthroughsequencealignment,flowsortingandchromosomesequencing,ex-
pressionpatternanalysis,andcopynumbervariationdetection.Finally,KASPmarkersweredeveloped



basedonfunctionalSNP,andthebreedingpotentialofthegenewasevaluatedviabackcrossbreeding.
TheresultsshowedthatPmHYM wasfine-mappedtoa0.5cMgeneticintervalbetweenmarkers
Xmp1410andXmp1396onchromosome7BL,correspondingtoa310kbphysicalintervalintheChi-
neseSpringreferencegenome.Twocoiled-coilnucleotide-bindingleucine-richrepeat(CNL)-typepro-
teinswerepredictedwithinthisregion.ThesequencesofthesetwogenesinHongyoumaiwereidenti-
caltothoseinFuzhuang30.ThedifferenceintheresistancespectrumtoBgtisolateB16,between
HongyoumaiandFuzhuang30wasindependentofgenesequencevariationsorcopynumbervariations.
Ahigh-throughputdiagnosticKASPmarkerXmp1394forPmHYM wassuccessfullydeveloped,enabling
rapidtrackingofPmHYM.Backcross-derivedlinescarryingPmHYMexhibitednosignificantdiffer-
encesinagronomictraitscomparedwiththerecurrentparent,suggestingashighpotentialforbreeding
application.
Keywords:Blumeriagraminus;Geneticmarker;KASPmarker

  小麦(Triticumaestivum L.)是中国的主要

粮食作物之一,其安全生产对于维护国家粮食稳

定供应和社会安定至关重要。由禾本科布氏白粉

菌小麦专化型(Blumeriagraminisf.sp.tritici,

Bgt)引起的小麦白粉病会造成小麦10%~15%
的产量损失,严重时减产超过50%[1]。在小麦大

田生产中,化学防治是比较常用的防治手段,但长

期使用化学药剂不仅会对生态环境造成污染,而
且会诱发白粉病菌抗药性的快速提升。与此相

对,发掘抗病基因并将其用于选育抗病品种是最

经济、最环保的防控措施[2]。由于小麦白粉菌株

的快速变异,抗病基因极易被新出现的白粉病菌

克服,导致其抗病性减弱或丧失[3]。因此,不断从

小麦资源中筛选抗病新种质、挖掘抗白粉病新基

因、开发功能标记,是小麦抗病育种的核心任务。
迄今为止,已报道的小麦抗白粉病基因/数量

性状位点(quantitativetraitlocus,QTL)超过140
个,其 中 包 括 69 个 正 式 命 名 的 基 因(Pm1~
Pm69)以及几十个暂时命名的基因[4]。随着现代

基因组 学 技 术 的 高 速 发 展,已 克 隆 了Pm1 [5]、

Pm21[6-7]、Pm24[8]、Pm26[9]、Pm37[10]、Pm38[11]、

Pm46[12]、Pm68[13]等23个白粉病抗病基因。除了

Pm4[14]、Pm13[15]、Pm24 [8]、Pm36 [16]、Pm38 [11]、

Pm46[12]和Pm57 [17]外,其余基因均属于卷曲螺

旋-核苷酸结合-富亮氨酸重复型(coiled-coilnu-
cleotide-bindingleucine-richrepeattype,CNL),
即N 端卷曲螺旋(coiled-coildomain,CC)结构

域、NB-ARC-亚型(nucleotidebinding-APAF-1,

Rproteins,CED-4domain)结构域和C端富亮

氨酸(leucine-richrepeatdomain,LRR)结构域。

其中的部分基因存在2个CNL基因互作发挥抗病

功能的现象,如Pm5e[18]、Pm26[9]、Pm68[13]等。
利用流式细胞仪分选染色体,可以从复杂的

基因组中将单个染色体分离出来,从而降低测序

分析的复杂性。但是除了小麦3B染色体[19]相对

容易分离外,其他染色体的分离纯度较低[20],难
以达到预期。使用微卫星簇进行荧光标记,可以将

DNA含量相近的染色体进行区分和分离[21-22],显
著提高小麦染色体的有效分离。将该技术与二代

测序(next-generationsequencing,NGS)相结合,
不仅有利于标记开发,而且可以用于基因的快速

克隆。如使用该 方 法 分 离 了 簇 毛 麦 染 色 体 臂

4VS[23]、5VS[24]和6VS[25],同时开发出特异分子

标记,并快速克隆了Pm2a[26]、Pm4[14]。

Pm5位点是小麦7BL染色体上重要的抗白

粉病位点,包含多个等位基因。谢菁忠等[7]通过

图位克隆成功分离了抗白粉病基因Pm5e,该基

因编码一个CNL蛋白,其包含一个不完整的CC
结构域、一个NB结构域和一个LRR结构域。值

得注意的是,Pm5d、PmH、PmBYYT、PmTm4、

Mixbd和MIMZ 的核苷酸序列与已克隆的Pm5e
完全一致,另有16份 小 麦 地 方 品 种 同 样 携 带

Pm5e。此外,小麦地方品种短杆芒和小麦品系

AL11携带的显性抗白粉病基因 PmDGM[27]和

PmAL11[28]同样位于Pm5位点,PCR结果显示

短杆芒和AL11等均携带Pm5e。尽管目前已明

确上述材料如 PI83395(Pm5d/Pm5e)、红蜷芒

(PmH/Pm5e)、短杆芒等均携带Pm5e基因,但不

同小麦材料间的抗谱差异以及基因显隐性分化的

潜在机制仍不清楚。本实验室前期在地方品种红
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蚰麦中鉴定到1个隐性抗白粉病基因PmHYM,
该基因对鉴定的19个生理小种中的18个表现免

疫至高抗,通过分子标记定位将其初步定位于

Xmp925~Xmp1158标记区间内,与标记Xmp1207
共分离[29]。本研究拟对 PmHYM 进行精细定

位、候选基因分析、抗谱差异验证和功能标记开

发,以进一步评估该基因的育种潜力。

1 材料与方法

1.1 植物材料

以抗白粉病小麦地方品种红蚰麦为父本,感病

品种宁麦资119[30]为母本,构建了一个包含3045
个单株的F2 遗传群体,用于PmHYM 精细定位。
以红蚰麦作为供体亲本,宁麦资119作为轮回亲

本,用于PmHYM 的回交转育。选取458份小麦

材料(116份育成品种、33份引进品种、138份高

代品系和171份小麦地方品种)用于功能标记的

诊断性检测(表1);以不携带Pm5e的地方品种苏

麦3号作为白粉病感病对照,携带Pm5e的复壮

30为抗病对照,用于抗谱差异性鉴定。

1.2 白粉病抗性鉴定

采用苗期人工接种法,将宁麦资119/红蚰麦

的F2 群体、抗感亲本及上述458份材料置于发芽

盒中浸泡,待露白后移至50孔的穴盘中,其中亲

本及458份小麦材料每份选取6粒露白的种子播

种,将穴盘放入15~22℃、相对湿度为80%~
90%的人工气候室,每天光照14h,以苏麦3号作

为感病对照。生长至第一叶完全展开后,用白粉

菌生理小种B03 [29]的新鲜分生孢子对所有幼苗

进行接种。利用白粉菌生理小种B16 [29]接种红

蚰麦、复壮30以及宁麦资119/红蚰麦F2 群体的

重组体,区分红蚰麦与复壮30。抗性级别鉴定

(IT)参照0~4级评分标准[31]。

1.3 DNA提取与分子标记分析

采用CTAB法提取小麦基因组DNA[32],基
于初定位区间(7B:716057635~719397639
bp)结合中国春参考基因组序列开发简单重复序

列(SSR)标记。下载对应区间的中国春小麦7BL
染色体基因组序列,采用TandemRepeatsFinder
软件 来 评 估 SSR 基 序,利 用 MacvectorV8.0
(Accelrys,UK)在其两端设计引物(表2)。PCR
体系10μL:DNA1μL,引物各0.2μL,2×Taq
PlusMasterMix5μL(北京擎科生物工程有限公

司),ddH2O3.6μL。PCR扩增程序:94℃预变

性3min;94℃变性30s,50~60℃退火40s,

72℃延伸40s,35次循环;72℃延伸5min,4℃
保存。扩 增 产 物 用8%聚 丙 烯 酰 胺 凝 胶 电 泳

(PAGE)进行分离,采用银染法进行染色显影。

KASP标记使用 Hydrocycler-16水浴锅热循环

仪(LGCGenomics,Hoddesdon,Herts,UK)进
行KASP标记反应,使用PHERAstar高端酶标

仪(LGCGenomics)进行荧光检测。

1.4 精细定位与候选基因筛选

利用侧翼标记Xmp925、Xmp1158对F2 群体

抗病单株进行重组体筛选,结合新开发的多态性

标记对重组体进行基因分型,计算重组率与遗传

距离,构建遗传图谱。遗传重组率计算公式:r=
(2f1+f2)/2N(f1 为纯合重组体个数,f2 为杂

合重组体个数,N 为筛选单株的总数);遗传距离

计算公式:d=[ln(1+2r)/(1-2r)]/4。将遗传

标记与中国春参考基因组进行比对,确定 Pm-
HYM 的物理区间、注释区间内的基因并筛选候

选基因。

1.5 染色体分选与测序组装

采用流式细胞术结合荧光染色法对红蚰麦的

7B染色体进行分选。使用微卫星GAA和4',6-
二脒基-2-苯基吲哚(DAPI)探针标记,pSc119.2、

Afa、45SrDNA探针鉴定染色体的纯度;利用Il-
luminaHiSeq2500平台测序,SOAPdenovo软件

(版本2.0)进行组装序列。以构建7B染色体序

列文库,比对分析候选基因区域。

1.6 基因表达和拷贝数分析

白粉菌生理小种B03接种后0、6、12、24、48
和72h采集叶片样品,每处理3次重复。RNA
提取利用中国南京诺维赞公司的试剂盒(Fasr
PureUniversalPlantTotalRNAIsolationKit)
反转录利用北京全式金生物科技有限公司的试剂

盒[TransScriptAll-in-OneFirst-StrandcDNA
SvnthesisSuperMixforqPCR(One-StepgDNA
Removal)]。以TaActin1 为 内 参 基 因,在 Bio-
RedCFX96上使用qRT-PCR检测Pm5e的表达

量,采用2-ΔΔCT±SEMs(标准误的平均值)来评

估基因表达水平。以基因TaCO2为单拷贝对照,
利用特异性引物检测Pm5e的拷贝数变异,参照

李根桥等[33]的方法估算PmHYM 在全基因组的

拷贝数。

·788·第7期 林芝欣等:小麦抗白粉病基因PmHYM 的精细定位与功能标记开发



表1 本研究所用品种(系)
Table1 Varieties(lines)usedinthisstudy

种质类型
Germplasmtype

品种(系)名称(对生理小种B03的抗病反应1/携带的抗白粉病基因2)
Cultivar(line)name(resistanceresponsetoisolateB03/thepowderymildewresistancegenecarried)

来源
Origin

高代品系
Advanced
line

BJ1227(S/-)、Cp06-63-5-1-3-1-5F9(S/-)、GY1179(S/-)、农大5695(R/-)、农大5701(R/-)、农大5715
(R/-)、农大5716(R/-)、农大5722(R/-)、农大5729)(R/-)、农大5732(R/-)、农大5738(S/-)、农大
5744、农大5758(S/-)、农大5764(S/-)、普冰03-2(-/-)、普冰04-1(-/-)、普冰04-2(/-)、中育1215(S/-)
BJ1227(S/-),Cp06-63-5-1-3-1-5F9(S/-),GY1179(S/-),Nongda5695(R/-),Nongda5701(R/-),
Nongda5715(R/-),Nongda5716(R/-),Nongda5722(R/-),Nongda5729(R/-),Nongda5732(R/-),
Nongda5738(S/-),Nongda5744(R/-),Nongda5758(S/-),Nongda5764(S/-),Pubing03-2(-/-),Pu-
bing04-1(-/-),Pubing04-2(/-),Zhongyu1215(S/-)

中国,北京
Beijing,China

13YF372.5(S/-)、13YF881(S/-)、13YF899.1(S/-)、14-5061(R/-)、14初080(S/-)、14F4-354(R/-)、
14YF532(R/-)、15-5437(-/-)、15-6327(-/-)、15A-105(S/-)、A0017(R/-)、邯5672(S/-)、邯13-4470
(S/-)、衡1588(S/-)、衡5366(R/-)、衡11观308(S/-)、衡观4422(S/-)、河农5183(-/-)、河农5184
(R/-)、河农5251(R/-)、河农5261(-/-)、河农5263(R/-)、河农6142(-/-)、冀麦449(R/-)、KC-4(04初
42)(S/-)、Ta14-7022(R/-)
13YF372.5(S/-),13YF881(S/-),13YF899.1(S/-),14-5061(R/-),14Chu080(S/-),14F4-354
(R/-),14YF532(R/-),15-5437(-/-),15-6327(-/-),15A-105(S/-),A0017(R/-),Han5672(S/-),Han
13-4470(S/-),Heng1588(S/-),Heng5366(R/-),Heng11Guan308(S/-),Hengguan4422(S/-),
Henong5183(-/-),Henong5184(R/-),Henong5251(R/-),Henong5261(-/-),Henong5263(R/-),
Henong6142(-/-),Jimai449(R/-),KC-4(04Chu42)(S/-),Ta14-7022(R/-)

中国,河北
Hebei,China

05001-91(洛旱26)(S/-)、洛07419-1-7-2(R/-)、漯麦c101(S/-)、天民346(R/-)、豫农059186(R/-)、豫
农059915(S/-)、郑麦08H106(S/-)、郑麦1325(S/-)、郑麦5138(S/-)、中育1327(S/-)、中育9384
(S/-)
05001-91(Luohan26)(S/-),Luo07419-1-7-2(R/-),Luomaic101(S/-),Tianmin346(R/-),Yunong
059186(R/-),Yunong059915(S/-),Zhengmai08H106(S/-),Zhengmai1325(S/-),Zhengmai5138
(S/-),Zhongyu1327(S/-),Zhongyu9384(S/-)

中国,河南
Henan,China

华2020(S/-)、华2208(S/-)、华2720(S/-)、华2739(S/-)
Hua2020(S/-),Hua2208(S/-),Hua2720(S/-),Hua2739(S/-)

中国,湖北
Hubei,China

保麦1466(S/-)、宁06103(R/-)、宁红1120(S/-)、瑞友315(S/-)、扬10-66(R/-)、扬11G4(R/-)、扬12-
25(R/-)、扬12-24(R/-)、盐麦0820(R/-)、YH0500(S/-)
Baomai1466(S/-),Ning06103(R/-),Ninghong1120(S/-),Ruiyou315(S/-),Yang10-66(R/-),Yang
11G4(R/-),Yang12-25(R/-),Yang12-24(R/-),Yanmai0820(R/-),YH0500(S/-)

中国,江苏
Jiangsu,
China

BC16PTJ073(-/-)、济15鉴019(S/-)、济麦50091(S/-)、济麦50297(S/-)、济麦50789(S/-)、济南
15J029(S/-)、济南15J033(R/-)、济南15J061(S/-)、LS007TL(R/-)、LS011TL(-/-)、LS018R(S/-)、
LS141TL(R/-)、LS434714(R/-)、LS4475(S/-)、LS4489(-/-)、LS4607(-S/-)、LS4695(R/-)、PB3737
(-/-)、山农410308(S/-)、山农543752(R/-)、山农I8899(R/-)、山农Q0202(R/-)、SN150395-1(R/-)、
SN2716(R/-)、SN931(S/-)、烟农187(S/-)
BC16PTJ073(-/-),Ji15Jian019(S/-),Jimai50091(S/-),Jimai50297(S/-),Jimai50789(S/-),Jinan
15J029(S/-),Jinan15J033(R/-),Jinan15J061(S/-),LS007TL(R/-),LS011TL(-/-),LS018R(S/-),
LS141TL(R/-),LS434714(R/-),LS4475(S/-),LS4489(-/-),LS4607(-S/-),LS4695(R/-),PB3737
(-/-),Shannong410308(S/-),Shannong543752(R/-),ShannongI8899(R/-),Shannong Q0202
(R/-),SN150395-1(R/-),SN2716(R/-),SN931(S/-),Yannong187(S/-)

中国,山东
Shandong,
China

惠麦819(-/-)、JY2014JD-10(S/-)、凌科686(-/-)、NB5118(S/-)、NB882(-/-)、农麦20(-/-)、秦丰18
(R/-)、荣华336(S/-)、陕938(S/-)、陕垦11号(R/-)、小偃382(S/-)、西农0828(S/-)、西农245(S/-)、
西农581(-/-)、西农622(S/-)、西农891(S/-)
Huimai819(-/-),JY2014JD-10(S/-),Lingke686(-/-),NB5118(S/-),NB882(-/-),Nongmai20(-/-),
Qinfeng18(R/-),Ronghua336(S/-),Shaan938(S/-),Shaanken11(R/-),Xiaoyan382(S/-),Xinong
0828(S/-),Xinong245(S/-),Xinong581(-/-),Xinong622(S/-),Xinong891(S/-)

中国,陕西
Shaanxi,
China

沪95-8(S/-)Hu95-8(S/-) 中国,上海
Shanghai,China

15S1633-9(S/-)、15S2033-5(S/-)、2017P4-2(-/-)、CD0151568-9(S/-)、CD0151869-2(S/-)、
CD0151890-7(R/-)、CD0161505-2(-/-)、CD0161582-5(-/-)、川35050(S/-)、PZ15-12(S/-)、PZ-27
(S/-)、R802(R/-)、RC1(S/-)、RC35(R/-)、RC53(S/-)、RC63(S/-)、蜀麦1607(R/-)、蜀麦1609(S/-)、
蜀麦1628(S/-)、蜀麦1743(-/-)、蜀麦1746(-/-)、蜀麦1751(-/-)、蜀麦1774(-/-)
15S1633-9(S/-),15S2033-5(S/-),2017P4-2(-/-),CD0151568-9(S/-),CD0151869-2(S/-),
CD0151890-7(R/-),CD0161505-2(-/-),CD0161582-5(-/-),Chuan35050(S/-),PZ15-12(S/-),PZ-27
(S/-),R802(R/-),RC1(S/-),RC35(R/-),RC53(S/-),RC63(S/-),Shumai1607(R/-),Shumai1609
(S/-),Shumai1628(S/-),Shumai1743(-/-),Shumai1746(-/-),Shumai1751(-/-),Shumai1774(-/-)

中国,四川
Sichuan,
China

08-Y-1(R/-),SW8188(S/-),SW038(R/-) 未知 Unknow

引进种质
Introduce
gerplasm

AURORA(S/-),FIELD-H(S/-) 澳大利亚 Austrilia

Herman(R/-) 德国 Germany

Navit14(S/-) 法国France

Garnet(S/-),Prelude(S/-) 加拿大Canada

Amigo(R/-),Atlas66(S/-),CI12633(R/-),Coker983(R/-),Compton(R/-),FHB143(S/-),Marquillo
(S/-),Minn.36-53(R/-),TAM107(S/-),WHEATON(S/-),XZ5-5(S/-)

美国
America

Betana(S/-) 南非SouthAfrica

Compair(S/-),Norm(S/-) 英国England

Chokwang(R/-),Corrine(S/-),Elkhart(S/-),Eloilede(S/-),Freedom(S/-),GA-Fleming(S/-),Halt
(S/-),JUPATECAR(Lr34-)(S/-),JUPATECAR(Lr34+)(S/-),McGuire(S/-),Qianjiaomai(-/-),
Vrgilio(S/-),X359(S/-)

未知
Unknow
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 (续表1 Continuedtable1)

种质类型
Germplasmtype

品种(系)名称(对生理小种B03的抗病反应1/携带的抗白粉病基因2)
Cultivar(line)name(resistanceresponsetoisolateB03/thepowderymildewresistancegenecarried)

来源
Origin

育成品种
Cultivar

安徽11(S/-)、益科麦5号(S/-)、皖麦38(-/-)、皖麦44(S/-)
Anhui11(S/-),Tianyikemai5(S/-),Wanmai38(-/-),Wanmai44(S/-)

中国,安徽
Anhui,China

丰抗2(S/-)、京红5号(-/-)、普冰2011(S/-)、中植5号(S/-)
Fengkang2(S/-),Jinghong5(-/-),Pubing2011(S/-),Zhongzhi5(S/-)

中国,北京
Beijing,China

白免3(R/-)、丰优3(R/-)Baimian3(R/-),Fengyou3(R/-)
中国,贵州

Guizhou,China
邯05-5092(S/-)、邯农1412(R/-)、衡观5229(S/-)、河农085(-/-)、河农7069(R/-)、冀5418(S/-)
Han05-5092(S/-),Hannong1412(R/-),Hengguan5229(S/-),Henong085(-/-),Henong7069
(R/-),Jimai5418(S/-)

中国,河北
Hebei,China

百农228(-/-)、百农5822(-/-)、丰德存麦16号(S/-)、丰优5(R/-)、机麦211(-/-)、漯麦109(S/-)、洛
麦27(S/-)、漯麦619(-/-)、漯麦896(-/-)、漯麦903(-/-)、新麦35(S/-)、新麦36(S/-)、偃展1号
(R/-)、豫50(R/-)、豫麦16号(S/-)、豫麦18号(S/-)、豫麦2号(S/-)、豫麦49(S/-)、郑麦113(-/-)、
郑麦1342(S/-)、郑麦1345(S/-)、郑麦1354(S/-)、郑麦1860(S/-)、郑麦366(S/-)、郑麦7698(S/-)、周
麦11(S/-)、周麦13(S/-)、周麦18(S/-)、周麦37(S/-)、驻麦256(S/-)
Bainong228(-/-),Bainong5822(-/-),Fengdecunmai16(S/-),Fengyou5(R/-),Jimai211(-/-),Luo-
mai109(S/-),Luomai27(S/-),Luomai619(-/-),Luomai896(-/-),Luomai903(-/-),Xinmai35
(S/-),Xinmai36(S/-),Yanzhan1(R/-),Yu50(R/-),Yumai16(S/-),Yumai18(S/-),Yumai2
(S/-),Yumai49(S/-),Zhengmai113(-/-),Zhengmai1342(S/-),Zhengmai1345(S/-),Zhengmai
1354(S/-),Zhengmai1860(S/-),Zhengmai366(S/-),Zhengmai7698(S/-),Zhoumai11(S/-),
Zhoumai13(S/-),Zhoumai18(S/-),Zhoumai37(S/-),Zhumai256(S/-)

中国,河南
Henan,China

东农101(-/-)
Dongnong101(-/-)

中国,黑龙江
Heilongjiang,
China

鄂恩1号(S/-)、荆麦103(S/-)
Een1(S/-),Jingmai103(S/-)

中国,湖北
Hubei,China

淮麦18(S/-)、淮麦19(R/-)、淮麦9467(S/-)、骊英3号(S/-)、宁麦13(S/-)、宁麦14(-/-)、宁麦15
(S/-)、宁麦9号(S/-)、宁麦资126(R/Pm21)、宁糯麦1号(S/-)、徐麦31(S/-)、徐农0029(S/-)、徐州
24(S/-)、徐州25(S/-)、扬辐9798(S/-)、扬辐麦2号(S/-)、扬麦10号(R/Pm4a)、扬麦11(R/Pm4a)、
扬麦12(R/Pm2+Pm6)、扬麦13号(R/Pm2+Mld)、扬麦15(R/-)、扬麦158(S/-)、扬麦6号(S/-)、扬
麦9号(S/-)、镇麦12(S/-)
Huaimai18(S/-),Huaimai19(R/-),Huaimai9467(S/-),Liying3(S/-),Ningmai13(S/-),Ningmai
14(-/-),Ningmai15(S/-),Ningmai9(S/-),Ningmaizi126(R/Pm21),Ningnuomai1(S/-),Xumai31
(S/-),Xunong029(S/-),Xuzhou24(S/-),Xuzhou25(S/-),Yangfu9798(S/-),Yangfumai2(S/-),
Yangmai10(R/Pm4a),Yangmai11(R/Pm4a),Yangmai12(R/Pm2+Pm6),Yangmai13(R/Pm2+
Mld),Yangmai15(R/-),Yangmai158(S/-),Yangmai6(S/-),Yangmai9(S/-),Zhenmai12(S/-)

中国,江苏
Jiangsu,China

济麦22(R/-)、济麦23(-/-)、济麦32(-/-)、济南2号(S/-)、鲁麦1号(S/-)、鲁麦14(S/-)、鲁麦15
(S/-)、鲁麦2号(S/-)、山农20(R/-)、汶农28号(R/-)、汶农5号(S/-)、烟农1212(R/-)、烟农173
(R/-)、洲元9369(R/-)
Jimai22(R/-),Jimai23(-/-),Jimai32(-/-),Jinan2)(S/-),Lumai1(S/-),Lumai14(S/-),Lumai15
(S/-),Lumai2(S/-),Shannong20(R/-),Wennong28(R/-),Wennong5(S/-),Yannong1212(R/-),
Yannong173(R/-),Zhouyuan9369(R/-)

中国,山东
Shandong,China

复壮30(R/-)、泾阳60(S/-)、吕旱328(-/-)、秦粮麦851(-/-)、荣华188(-/-)、陕159(S/-)、陕229
(S/-)、西农109(S/-)、西农151(R/-)、西农22(S/-)、西农38(S/-)、西农501(S/-)、西农518(S/-)、西
农836(S/-)、西农88(S/-)、西农911(S/-)、西农9112(S/-)、西农9871(S/-)
Fuzhuang30(R/-),Jinyang60(S/-),Lvhan328(-/-),Qinmai851(-/-),Ronghua188(-/-),Shaan159
(S/-),Shaan229(S/-),Xinong109(S/-),Xinong151(R/-),Xinong22(S/-),Xinong38(S/-),Xinong
501(S/-),Xinong518(S/-),Xinong836(S/-),Xinong88(S/-),Xinong911(S/-),Xinong9112(S/-),
Xinong9871(S/-)

中国,陕西
Shaanxi,China

罗麦8号(R/-)Luomai8(R/-) 中国,上海
Shanghai,China

川麦1546(-/-)、川麦1557(R/-)、川麦605(-/-)、川麦16(S/-)、绵阳15号(S/-)
Chuanmai1546(-/-),Chuanmai1557(R/-),Chuanmai605(-/-),Chuannong16(S/-),Mianyang15(S/-)

中国,四川
Sichuan,China

新曙光1号(-/-)
Xinshuguang1(-/-)

中国,新疆
Xinjiang,China

云麦34(-/-)Yunmai34(-/-) 中国,云南
Yunnan,China

丽麦16(S/-)Limai16(S/-) 中国,浙江
Zhejiang,China

兴育7号(R/-)Xingyu7(R/-) 未知 Unknow

地方品种
Cultivar

红麦(S/-)、玉麦(S/-)、蝉不吱(S/-)、阜阳红(S/-)
Hongmai(S/-),Yumai(S/-),Chanbuzhi(S/-),Fuyanghong(S/-)

中国,安徽
Anhui,China

红和尚(S/-)、顶籽锤(S/-)、下府麦(S/-)、生美红麦(S/-)、丝籽麦(S/-)、大腹怀(S/-)、赤壳麦(S/-)、
太顺麦(S/-)、松蕊麦(四号)(S/-)
Hongheshang(S/-),Dingzichui(S/-),Xiafumai(S/-),Shengmeihongmai(S/-),Sizimai(S/-),Dafuhuai
(S/-),Chikemai(S/-),Taishunmai(S/-),Songruimai(Si)(S/-)

中国,福建
Fujian,China

早小麦(S/-)Zaoxiaomai(S/-) 中国,甘肃
Gansu,China

四方小麦(S/-)、番禹小麦(S/-)、四会小麦(S/-)
Sifangxiaomai(S/-),Fanyuxiaomai(S/-),Sihuixiaomai(S/-)

中国,广东
Guangdong,China

鱼鳅麦(S/-)Yuqiumai(S/-)
中国,贵州

Guizhou,China
白油麦(S/-)、新克旱9号(S/-)
Baiyoumai(S/-),Xinkehan9(S/-)

中国,黑龙江
Heilongjiang,China
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 (续表1 Continuedtable1)

种质类型
Germplasmtype

品种(系)名称(对生理小种B03的抗病反应1/携带的抗白粉病基因2)
Cultivar(line)name(resistanceresponsetoisolateB03/thepowderymildewresistancegenecarried)

来源
Origin

地方品种
Landrace

红蚰麦(R/-)、蚰子麦(S/-)、中原麦(S/-)、黄瓜先(S/-)、丝黄糙(S/-)、小佛手(S/-)、红壳麦(S/-)、红
麦(S/-)、黄瓜先(S/-)、白芒红(S/-)、四月糙(S/-)、蚰子麦(S/-)、小红芒(S/-)、平原50(S/-)、秃头麦
(S/-)、白壳苯(S/-)、大穗子红芒红(S/-)、白蚂蚁麦(S/-)、蜈蚣希(S/-)、笨三月黄(S/-)、红疙瘩头
(S/-)、五花头(S/-)、白芒二糙(S/-)、小白芒(S/-)、白火麦(S/-)、黄瓜先(S/-)、碱麦(S/-)、蚕条麦
(S/-)、秃头(S/-)、四棱白(S/-)、抗碱麦(S/-)、白蚰子头(S/-)、红穗白(S/-)、白壳白(S/-)、蚰子头
(S/-)、红芒白(S/-)、小糙红麦(S/-)、小白麦(S/-)、小白麦(S/-)、紫秸红(S/-)、四棱子头(S/-)、老红
麦(S/-)、红拳麦(S/-)、竹杆青(S/-)、红穗红(S/-)、白蚕条(S/-)、竹叶青(S/-)、张飞胡(S/-)、白拳芒
(S/-)、白大头(S/-)、水涝麦(S/-)、红箭头(S/-)、红芒红(S/-)、笨葫芦头(S/-)、红蚰子(R/Pm5e)、红
芒白(R/Pm5e)、淅川红(R/Pm5e)
Hongyoumai(R/-),Youzimai(S/-),Zhongyuanmai(S/-),Huangguaxian(S/-),Sihuangcao(S/-),Xiaofoshou
(S/-),Hongkemai(S/-),Hongmai(S/-),Huangguaxian(S/-),Baimanghong(S/-),Siyuecao(S/-),
Youzimai(S/-),Xiaohongmang(S/-),Pingyuan50(S/-),Tutoumai(S/-),Baikeben(S/-),Dasuizihong-
manghong(S/-),(Baimayimai(S/-),Wugongxi(S/-),Bensanyuehuang(S/-),Honggedatou(S/-),Wu-
huatou(S/-),Baimangercao(S/-),Xiaobaimang(S/-),Baihuomai(S/-),Huangguaxian(S/-),Jianmai
(S/-),Cantiaomai(S/-),Tutou(S/-),Silengbai(S/-),Kangjianmai(S/-),Baiyouzitou(S/-),Hong-
suibai(S/-),Baikebai(S/-),Youzitou(S/-),Hongmangbai(S/-),Xiaocaohongmai(S/-),Xiaobaimai
(S/-),Xiaobaimai(S/-),Zijiehong(S/-),Silengzitou(S/-),Laohongmai(S/-),Hongquanmai(S/-),
Zhuganqing(S/-),Hongsuihong(S/-),Baicantiao(S/-),Zhuyeqing(S/-),Zhangfeihu(S/-),Baiquan-
mang(S/-),Baidatou(S/-),Shuilaomai(S/-),Hongjiantou(S/-),Hongmanghong(S/-),Benhulutou
(S/-),Hongyouzi(R/Pm5e),Hongmangbai(R/Pm5e),Xichuanhong(R/Pm5e)

中国,河南
Henan,China

猪油白(S/-)Zhuyoubai(S/-)
中国,湖北
Hubei,China

鱼卡麦(S/-)Yukamai(S/-) 中国,湖南
Hunan,China

红长萁(S/-)、白长萁(S/-)、打鼓锤(S/-)、车锏子(S/-)、水里站(S/-)、大风光(S/-)、大方六柱(S/-)、
温州麦(S/-)、六柱头洋小麦(S/-)、无锡洋小麦(S/-)、白穗头排麦(S/-)、黄方柱(S/-)、青方柱头
(S/-)、鸡子头(S/-)、黄塘麦(S/-)、白丝瓜头(S/-)、有芒长四方(S/-)、红光头(S/-)、紫秆子(S/-)、小
红芒(S/-)、黄塘麦(S/-)、菜子黄(S/-)、紫秆红(S/-)、红和尚头(S/-)、火烧百日麦(S/-)、钻头白壳
(S/-)、方六柱(S/-)、红芒麦(S/-)、小白头(S/-)、洋拉子(S/-)、六柱头(S/-)、白朝玉(S/-)、水里住
(S/-)、火烧天15-23(S/-)、洋拉子(S/-)、江东门(S/-)、蚕老麦(S/-)
Hongchangqi(S/-),Baichangqi(S/-),Daguchui(S/-),Chejianzi(S/-),Shuilizhan(S/-),Dafengguang
(S/-),Dafangliuzhu(S/-),Wenzhoumai(S/-),Liuzhutouyangxiaomai(S/-),Wuxiyangxiaomai(S/-),
Baisuitoupaimai(S/-),Huangfangzhu(S/-),Qingfangzhutou(S/-),Jizitou(S/-),Huangtangmai(S/-),
Baisiguatou(S/-),Youmangchangsifang(S/-),Hongguangtou(S/-),Ziganzi(S/-),Xiaohongmang
(S/-),Huangtangmai(S/-),Caizihuang(S/-),Ziganhong(S/-),Hongheshangtou(S/-),Huosbairimai
(S/-),Zuantoubaike(S/-),Fangliuzhu(S/-),Hongmangmai(S/-),Xiaobaitou(S/-),Yanglazi(S/-),
Liuzhutou(S/-),Baicyu(S/-),Shuilizhu(S/-),Huoshaotian15-23(S/-),Yanglazi(S/-),Jiangdongmen
(S/-),Canlaomai(S/-)

中国,江苏
Jiangsu,China

红壳光头(S/-)、秃把麦(S/-)
Hongkeguangtou(S/-),Tubamai(S/-)

中国,江西
Jiangxi,China

小红皮(S/-)、梁来友白皮小麦(S/-)、毕红穗(S/-)
Xiaohongpi(S/-),Lianglaiyoubaipixiaomai(S/-),Bihongsui(S/-)

中国,内蒙古
Neimenggu,China

互助红(S/-)Huzhuhong(S/-)
中国,青海

Qinghai,China

大粒半芒(S/-)Dalibanmang(S/-)
中国,山东

Shandong,China
老齐麦(S/-)、定兴寨(S/-)
Laoqimai(S/-),Dingxingzhai(S/-)

中国,山西
Shaanxi,China

白麦(S/-)、白麦(S/-)、无芒长四红(S/-)、早火烧头(S/-)、菜子黄(S/-)、本地红麦(S/-)、铜柱头(S/-)、苍蒲
子(S/-)、百脚麦(S/-)、丈水红(S/-)、淮麦(S/-)、百脚麦(S/-)、早十日(S/-)、菜子黄(S/-)、红壳茧子头(S/-)
Baimai(S/-),Baimai(S/-),Wumangchangsihong(S/-),Zaohuostou(S/-),Caizihuang(S/-),Bendi-
hongmai(S/-),Tongzhutou(S/-),Cangpuzi(S/-),Baijiaomai(S/-),Zhangshuihong(S/-),Huaimai
(S/-),Baijiaomai(S/-),Zaoshiri(S/-),Caizihuang(S/-),Hongkejianzitou(S/-)

中国,上海
Shanghai,China

和尚麦(R/-)、同家坝小麦(S/-)、早小麦(S/-)、小白麦(S/-)、三月黄(S/-)、换香果(S/-)、红花麦
(R/-)、白麦子(S/-)
Heshangmai(R/-),Tongjiabaxiaomai(S/-),Zaoxiaomai(S/-),Xiaobaimai(S/-),Sanyuehuang(S/-),
Huanxiangguo(S/-),Honghuamai(R/-),Baimaizi(S/-)

中国,四川
Sichuan,China

乌江卓(S/-)Wujiangzhuo(S/-)
中国,西藏
Xizang,China

春麦(S/-)Chunmai(S/-) 中国,新疆
Xinjiang,China

猪屎麦(S/-)、永德铁壳(S/-)Zhushimai(S/-),Yongdetieke(S/-)
中国,云南

Yunnan,China
早小麦(S/-)、洋麦(S/-)、白蒲(落青)(S/-)、洋麦(S/-)、洋麦(S/-)、白头松蒲(S/-)、红壳有芒(S/-)、红橹
板(S/-)、和尚麦(S/-)、蜈蚣麦(S/-)、刚刚早小麦(S/-)、和阳青(S/-)、剑子麦(S/-)、温州红和尚(S/-)
Zaoxiaomai(S/-),Yangmai(S/-),Baipu(LuoQing)(S/-),Yangmai(S/-),Yangmai(S/-),Baitousong-
pu(S/-),Hongkeyoumang(S/-),Hongluban(S/-),Heshangmai(S/-),Wugongmai(S/-),Ganggangza-
oxiaomai(S/-),Heyangqing(S/-),Jianzimai(S/-),Wenzhouhongheshang(S/-)

中国,浙江
Zhejiang,China

西风(S/-)、延岗坊主(S/-)Xifeng(S/-),Yangangfangzhu(S/-) 日本Japan
千斤早(S/-)、中国春(S/-)Qianjinzao(S/-),ChineseSpring(S/-) 未知 Unknow

  R:抗白粉菌生理小种B03;S:感白粉菌生理小种B03;-表示携带基因信息未知。

R:ResistanttoBlumeriagraminisf.sp.triticiisolateB03;S:SusceptibletoBlumeriagraminisf.sp.triticiisolateB03;

-indicatesthatthegenecarrierstatusisunknown.
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表2 用于PmHYM 定位和克隆的引物

Table2 PrimersusedformappingandcloningofPmHYM

分子标记
Marker

引物序列Primersequences(5'-3')

正向Forward 反向 Reverse

功能
Function

Xmp1396 GAGCGTTGAATCTTCGGC GCCCTCGTCAATCTTGGA

Xmp1401 ATTAACCCACCGTTGTGTCC CGCGGAGACAAAGGTAAAAC

Xmp1405 CTGCCTTTGGATGTCTCCAT GCTAGGTCTGCCTCCCTTCT

Xmp1410 CAATGGATTTCATCCCCAAC ACAAACTCAAATGGGCCAAG

Xmp1435 GTCTCCAACCTACTGCAGGC AGCCTGGGTTGGTAGATGTG

精细定位
Fine
mapping

PmHYM-
KASP

(Xmp1394)

GAAGGTGACCAAGTTCATGCTTGCTAGCATTTACAGCTTTGCTT1

GAAGGTCGGAGTCAACGGATTTGCTAGCATTTACAGCTTTGCTC2
GGCGAACGTCAACAACAGG

精细定位与
基因诊断
Fnemapping
andgene
diagnosis

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

Xmp3133 CAAAGGCACTACCACCGAT AAGGGAGGAAGATGGCAT
基因拷贝数鉴定
Identification
forgenecopy

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

Xmp3132 CACTTGCAGAATGTGAGTGTTGT ATCAGTCAATCGCACAAGGCTT
内参基因
Endogenous
control

Xmp3135 AGGATGATAGCACCGCAA TTGATGACGCTCCCACTG 基因表达
Geneexpression

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

Xmp3032 TGGCACCCGAGGAGCACCCTG GCGACGTACATGGCAGGAACA
内参基因
Endogenous
control

  1:GAAGGTGACCAAGTTCATGCT为FAM荧光信号;2:GAAGGTCGGAGTCAACGGATT为 HEX荧光信号。

1:GAAGGTGACCAAGTTCATGCTcorrespondstotheFAMfluorescentsignal;2:GAAGGTGACCAAGTTCATGCTcorresponds

totheHEXfluorescentsignal.

1.7 功能标记开发与育种潜力评估

基于Pm5e/PmHYM 的功能SNP位点开发

KASP诊断性标记Xmp1394,检测该标记在亲本、

F2 群体及自然群体中的分型效果,以验证标记的

有效性与诊断性。以红蚰麦作为供体亲本、宁麦

资119作为轮回亲本进行回交,每个世代均使用

诊断性标记Xwggc7051 [18]进行基因型检测,筛选

携带PmHYM 的抗病单株。调查BC1F2、BC2F1、

BC3F1 世代的转育单株的的9个关键农艺性状,
包括抽穗期、株高、主穗小穗数、主穗不孕小穗数、
千粒重、单株分蘖数、单株穗数、单株产量。参照小

麦种质资源描述规范[34]统计分析,评估PmHYM
的育种应用潜力。

1.8 数据处理与图谱构建

采用卡方检验(χ2)分析抗性分离比例。利用

MapDrawV2.1软件[35]构建遗传图谱和物理图

谱,用Excel软件进行数据统计与差异分析。

2 结果和分析

2.1 PmHYM 的精细定位、图谱构建与抗谱分析

利用白粉病菌生理小种B03接种宁麦资119/
红蚰麦构建的F2 分离群体。结果显示,3045个

F2 单株中738株抗病,2307株感病,分离比例符

合单个隐性基因的遗传分离规律(χ21∶3=0.91,df=
1,P=0.34),与前期的研究结果一致[29]。利用

两侧标记Xmp925和Xmp1158筛选抗病单株,共
获得19个关键重组体(Xmp925筛选到5个重组

体,Xmp1158筛选到14个重组体)。结合新开发

的多态性标记对重组体进行分型(图1,图2a),进
一步 将 PmHYM 精 细 定 位 至7BL 染 色 体 的

Xmp1410和Xmp1396 标记之间,遗传距离0.5
cM,与Xmp1435、Xwggc7051共分离(图2b)。

为了构建PmHYM 的物理图谱,通过染色体

分选的方法分离了红蚰麦的7B染色体。经7
轮分选获得7B染色体的纯度分别为59.8%、

67.8%、69.0%、70.30%、77.0%、77.6%和83.3%,
经过测序和组装共获得了254932个拼接序列(Scaf-
fold),总长度为1221.8Mb,N50长度为7.6kb。

前期研究发现,红蚰麦与复壮30对白粉菌生

理小种B16具有不同的抗病反应。为了确认这一

结果,本研究利用该生理小种接种红蚰麦、复壮

30及19个关键重组体。结果表明,红蚰麦及重

组体对B16均表现为抗病(IT为0-1),而复壮30
表现为感病(IT为3-4)(图2a)。
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  a:Xmp925;b:Xwggc7051;c:Xmp1158;d:Xmp1410;e:Xmp1396;M:Marker;1~19:19个重组体;20:红蚰麦;21:宁麦资

119;箭头表示抗病亲本或感病亲本多态条带。
a:Xmp925;b:Xwggc7051;c:Xmp1158;d:Xmp1410;e:Xmp1396;1:Marker;1-19:19recombinants;20:Hongyoumai;

21:Ningmaizi119;Arrowsindicatethepolymorphicbandsamplifiedfromtheresistantparentorsusceptibleparent.
图1 5个与PmHYM 紧密连锁分子标记在19个重组体的PCR扩增带型

Fig.1 PCRamplificationprofilesofthefivemolecularmarkerstightlylinkedtoPmHYMin19recombinants

  a:重组体的基因型与表型:灰色方框代表杂合基因型,白色方框代表纯合抗病基因型,黑色方框代表纯合感病基因型;b:PmHYM
的精细遗传图谱,黑色方框代表抗病基因所在区域;c:PmHYM 对应的物理图谱:虚线方框未按比例设置,左侧的黑色方框为PmHYM
定位的物理区间,右边两个黑色方框为两个CNL类的候选基因。
a:Genotypesandphenotypesoftherecombinants:grayboxesindicateheterozygousgenotypes,whiteboxesindicatehomozygousre-

sistantgenotypes,andblackboxesindicatehomozygoussusceptiblegenotypes;b:FinegeneticmapofPmHYM,theblackboxdenotes
theregioncontainingtheresistancegene;c:PhysicalmapcorrespondingtoPmHYM,dashedboxesarenotdrawntoscale,theblackbox
ontheleftisthephysicalintervalwherePmHYMismapped,andthetwoblackboxesontherightarethetwoCNL-typecandidate
genes.

图2 PmHYM 的精细定位
Fig.2 FinemappingofPmHYM
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2.2 PmHYM 的物理定位与候选基因筛选

将精细定位标记序列与中国春参考基因组

(CSV2.1)进行比对,结果显示,标记在物理图谱

中的顺序与遗传图谱(图2b、图2c)一致。Pm-
HYM 侧翼标记Xmp1410和Xmp1396分别位于中

国春7BL染色体716215185bp和716525592bp
处,物理距离为310kb。该区间内注释了10个基

因,包括8个高置信度基因和2个低置信度基因

(图2c)。其中,TraesCS7B03G1192600.1和TraesCS7B
03G1192700.1为CNL类基因,是PmHYM 的关

键候选基因。

PCR与测序结果显示,红蚰麦与宁麦资119在

上述2个候选基因区域存在9处变异,8个单核苷酸

多态性(SNPs)和1个插入/缺失(In-Del)(图3)。其

中,红 蚰 麦 中 的 TraesCS7B03G1192600.1、

TraesCS7B03G1192700.1的基因序列及启动子序

列与 复 壮30的Pm5e 一 致,表 明 PmHYM 与

Pm5e序列一致。为了确认该PCR扩增结果,利
用中国春对应的310kb序列比对分选的红蚰麦

7B染色体序列,尽管未能构建红蚰麦对应区间的

完整物理图谱,但是比对到的Scaffold162220携

带Pm5e,未发现其他的候选基因及序列变异。

  图中RXL 基因为反向,其下方的序列为反向互补序列;-表示缺失。

Inthefigure,theRXLgeneisshowninthereverseorientation,andthesequencedirectlybelowitrepresentsitsreversecomple-

ment;-indicatesadeletion.

图3 PmHYM 的单倍型分析

Fig.3 HaplotypeanalysisofPmHYM

2.3 Pm5e表达模式与拷贝数分析

由于红蚰麦与复壮30抗谱确实存在差异,但
是其携带的基因序列一致,需要进行基因表达模

式鉴 定 与 拷 贝 数 分 析。qRT-PCR 结 果 显 示,

Pm5e在红蚰麦、复壮30中均受白粉菌诱导,且
表达趋势一致;但复壮30中的Pm5e表达更强

烈,在接菌6、12、48和72h的表达均显著高于红

蚰麦(图4)。基因拷贝数检测结果表明,所有

Pm5e相关材料均携带单拷贝基因(表3)。

表3 携带Pm5e材料中基因的拷贝数

Table3 ThecopynumberofPm5eindifferent
materialscarryingthegene

材料名称
Materialname

CT值CTvalue

TaCO2 Pm5e

拷贝数
Copy
number

红蚰麦 Hongyoumai 26.64 23.12 1.00

复壮30Fuzhuang30 27.22 22.87 0.93

红蚰子 Hongyouzi 25.53 24.25 1.20

红芒白 Hongmangbai 26.22 24.84 1.20

淅川红 Xichuanhong 28.00 25.81 1.14

  *:P<0.05;**:P<0.01;***:P<0.001.

图4 接种白粉病菌不同时间后PmHYM 的相对表达量

Fig.4 RelativeexpressionlevelofPmHYM atdifferent
timepointsafterinoculationwithBlumeriagraminis

f.sp.tritici(Bgt)

2.4 PmHYM 功能标记的开发与育种潜力的评价

基于Pm5e/PmHYM 功能SNP位点[18],开
发KASP标记Xmp1394,该标记可稳定区分亲

本、F2 群体纯合抗病单株、杂合单株以及纯合感

病单株(图5a),且在738个纯合抗病家系中与Pm-
HYM 共分离。利用该标记对458份自然群体(表1)
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  a和b分别为F2 群体和自然群体的扩增结果;圆形标记为红蚰麦等位基因 KASP-FAM 标记;菱形标记为宁麦资119等位基因

KASP-HEX标记;方形标记为宁麦资119/红蚰麦杂合子;三角形标记为无模板对照(NTC)。

aandbrepresenttheamplificationresultsoftheF2populationandnaturalpopulation,respectively.Circlemarkersindicatethe

HongyoumaialleledetectedbytheKASP-FAMprobe;rotateddiamondmarkersrepresenttheNingmaizi119alleledetectedbythe

KASP-HEXprobe;squaremarkersstandforheterozygotesofNingmaizi119/Hongyoumai;trianglemarkersdenotetheno-templatecon-

trol(NTC).

图5 Pm5e的诊断性KASP标记

Fig.5 DiagnosticKASPmarkerforPm5e

进行了基因分型,筛选出3份携 带Pm5e/Pm-
HYM 的地方品种(红芒白、淅川红和红蚰子)
(图5b)。测序验证结果表明,这3份材料的序

列与Pm5e完全一致(图3),说明该标记具备高

通量的诊断能力,可用于在自然群体中快速追

踪Pm5e。

对标记辅助回交转育,初步评估了PmHYM
在小麦育种中 的 应 用 价 值。通 过 对 该 基 因 的

BC1F2、BC2F1、BC3F1 世代转育植株的9个农艺

性状进行了测定,结果显示,不同基因型间表型数

据无显著差异(表4),表明PmHYM 没有明显的

负向效应或连锁累赘。

表4 转育群体中9个农艺性状的数据统计

Table4 Statisticsofnineagronomictraitsinbreedingpopulation

年份
Year

环境
Environ-
ment

群体类型
Population
Type

基因型
Genotype

抽穗期
Heading
date/d

株高
Plant

height/cm

主穗小穗数
Spikelets
permain
spike

主穗不孕
小穗数
Sterile
spikelets
permain
spike

千粒重
1000-
kernel
weight/g

主穗粒数
Kernels
permain
spike

单株分蘖数
Tillersper
plant

单株穗数
Spikes
perplant

单株产量
Yieldper
plant/g

2022-
2023

南京
六合大田
Liuhe
field,
Nanjing

BC2F1

BC1F2

RR 135.71±
1.87

70.29±
4.08

16.71±
1.48

1.50±
1.18

45.50±
6.87

39.71±
4.53

5.71±
2.08

3.43±
1.84

5.37±
3.82

Rr 136.00±
1.41

71.40±
2.92

17.07±
1.00

1.50±
0.73

44.91±
6.98

41.43±
3.06

5.67±
1.45

2.57±
0.98

3.79±
2.05

RR 135.70±
1.45

85.75±
8.73

17.50±
1.60

1.39±
1.11

45.40±
3.11

39.88±
3.82

6.60±
1.53

4.72±
1.56

8.61±
4.85

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

Rr 135.54±
1.31

88.54±
5.06

17.73±
1.61

1.64±
1.13

44.05±
4.99

40.12±
2.22

6.62±
1.15

4.92±
2.26

8.98±
5.47

rr 135.92±
1.22

88.46±
7.99

17.85±
1.41

1.61±
0.96

44.18±
8.39

39.16±
1.47

6.92±
1.82

4.49±
2.40

7.96±
5.07

2023 南京温室
Greenhouse,
Nanjing

BC3F1

宁麦资
119

RR 73.20±
0.75

82.50±
3.72

15.75±
1.73

1.84±
0.87

36.85±
2.45

35.91±
1.25 - 1.50±

0.22
1.99±
0.27

Rr 73.50±
0.67

82.60±
4.78

16.12±
1.41

1.80±
0.60

37.08±
2.57

36.13±
1.24 - 1.48±

0.16
2.04±
0.19

RR 73.00±
0.26

82.45±
2.78

16.18±
1.27

1.70±
0.75

37.11±
1.57

36.13±
1.22 - 1.68±

0.26
2.08±
0.17

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

  RR:纯合感病基因型;Rr:杂合基因型;rr:纯合抗病基因型。

RR:Homozygoussusceptiblegenotype;Rr:Heterozygousgenotype;rr:Homozygousresistantgenotype.
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3 讨论

小麦白粉病频发严重危害粮食的生产,发掘

与利用小麦抗白粉病基因是控制该病害的关键。
本研究以地方品种红蚰麦抗白粉病基因PmHYM
为对象,通过大群体精细定位、序列比对、染色体

分选、表达分析及功能标记开发,系统解析了该基

因的遗传位置、物理位置、抗病基因的序列特征及

其育种潜力,解决了前期定位区间偏大、无功能标

记的问题,为小麦抗白粉病分子育种提供了理论

依据与育种亲本材料。
本研究将PmHYM 精细定位在小麦7BL染

色体0.5cM遗传区间内,对应中国春参考基因组

310kb物理区间。从该区间内筛选获得两个CNL
类候选基因,序列比对发现红蚰麦中的PmHYM
与Pm5e完全一致,表明了中国地方品种携带的

Pm5位点均是Pm5e基因[18,36]。然而,利用白粉

菌生理小种B16接种红蚰麦、复壮30以及19个

关键重组体发现,红蚰麦与19个关键重组体为抗

病表型,而复壮30表现为感病,这与携带相同基

因的结论矛盾。为了探究产生差异的原因,进行

基因表达和拷贝数的检测,结果表明,与基因表达

和拷贝数无关;利用染色体分选与测序组装试图

构建目标基因区间完整的序列Scaffold,初步结

论是无其他候选基因,所以不排除存在大的染色

体结构变异的可能。此外,复壮30是品系而非构

建的近等基因系,产生这种差异还有其他可能,如
受遗传背景、下游调控通路及互作伴侣基因等因

素影响。已有研究表明,CNL类抗病基因通常需

要伴侣基因的协助作用才能激活抗病反应[37-38],

Pm5e自身需要依靠相邻的RXL 基因来启动抗

病坏死反应[39];遗传背景中的抑制基因[16,40]、水
杨酸(SA)信号通路[41]、活性氧(ROS)爆发[42]及

MAPK级联反应[43]等信号通路存在差异,均会

导致抗病表型的不同。因此,后续可通过构建近

等基因系,酵母双杂筛选可能的互作蛋白,进一步

分析Pm5e在不同遗传背景中产生表型差异的根

本原因。
本研究开发的 KASP标记Xmp1394可实现

高通量检测效果,不仅可以在F2 分离群体中应

用,在引进种质、地方品种、高代品系及育成品种

组成的自然群体中同样适用。因此,可以通过抗

病基因Pm5e的快速筛选,大幅提高标记选择效

率。利用分子标记辅助回交转育,获得了携带该

基因的高代品系,转育植株农艺性状检测结果表

明Pm5e无明显负向效应或连锁累赘。实验室收

集的116份育成品种和138份高代品系中Pm5e
分布频率低,表明该基因在育种利用上仍有较大

的空间。借助本研究开发的KASP功能标记,可
将PmHYM 导入不同麦区的主导小麦品种,以发

挥该基因在小麦大田生产上的最大利用价值。
本研究明确了 PmHYM 与Pm5e的基因序

列一致,开发了Pm5e的高通量KASP功能标记,
为小麦抗白粉病分子育种提供了优异的基因资源

和高效的技术手段。
致谢:本研究是在农业农村部种业管理司小

麦种质资源鉴定任务资助下完成。
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