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摘 要:为明确浙江省小麦种质资源对白粉病、条锈病的抗性水平及抗病基因分布特征,挖掘适用于长江

中下游麦区的优异抗源,本研究采用白粉菌生理小种E09和条锈菌生理小种CYR32,对241份浙江省小麦材

料[177份地方品种和64份育成品种(系)]进行苗期抗性鉴定,并利用分子标记解析其抗病基因组成。结果

显示,241份材料中,抗白粉病材料57份(23.65%),其中育成品种(系)51份,地方品种6份;抗条锈病材料66
份(27.39%),其中育成品种(系)24份,地方品种42份;兼抗两种病害材料24份(9.96%),包含育成品种

(系)22份,地方品种2份。以抗白粉病基因Pm2、Pm4、Pm5e、Pm8、Pm21、Pm24和Pm60的分子标记对57
份抗白粉病材料进行检测,其中,Pm4和Pm21检出率最高,均有23份,16份材料未检测出以上抗白粉病基

因;以抗条锈病基因Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr28、Yr30、Yr46和YrZH84的分子标记检测66份抗条锈病材料,发
现Yr10检出率最高(23份)且仅存在于地方品种中,13份材料未检出以上抗条锈病基因(含5份高抗地方品

种)。24份兼抗白粉病和条锈病的材料中,12份材料同时携带这两类抗病基因,浙农麦7号和浙21未检测出

任何供试抗病基因。从农艺性状看,育成品种(系)在株高、千粒重等性状上表现优良,可直接作为优异抗源应

用于抗病育种。综合以上结果,浙江省小麦育成品种(系)和地方品种中均存在良好的白粉病和条锈病抗性资

源,其中白粉病和条绣病抗源分别主要集中于育成品种(系)和地方品种,表现出明显的分化特征。
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Abstract:Toclarifytheresistancelevelstopowderymildewandstriperust,aswellasthedistribution
patternsofresistancegenesinwheatgermplasmresourcesfromZhejiangProvince,andtoexplore
eliteresistantresourcessuitableforthewheat-growingregionsinthemiddleandlowerreachesofthe
YangtzeRiver,thisstudyperformedseedlingresistanceidentificationon241wheataccessionsfrom
ZhejiangProvince[177landracesand64bredvarieties(lines)]usingBlumeriagraminisf.sp.tritici
physiologicalraceE09andPucciniastriiformisf.sp.triticiphysiologicalraceCYR32.Molecular



markerswereusedtoanalyzethecompositionofresistancegenes.Theresultsshowedthatamongthe
241accessions,57(23.65%)wereresistanttopowderymildew,consistingof51bredvarieties(lines)

and6landraces;66(27.39%)wereresistanttostriperust,including24bredvarieties(lines)and42
landraces;and24(9.96%)showedresistancetobothdiseases,containing22bredvarieties(lines)and
2landraces.Moleculardetectionofsevenpowderymildewresistancegenes(Pm2,Pm4,Pm5e,Pm8,
Pm21,Pm24,andPm60)revealedthatPm4andPm21hadthehighestdetectionrate,with23acces-
sionscarryingeachgene,yetnotargetPmgenesweredetectedin16accessions.Amongeighttested
striperustresistancegenes(Yr5,Yr9,Yr10,Yr15,Yr28,Yr30,Yr46,andYrZH84),Yr10showed
thehighestdetectionratewith23carriers,allofwhichwerelandraces,yet13accessions(including5
landraces)hadnodetectabletargetstriperustresistancegenes.Amongthe24accessionswithdualre-
sistancetopowderymildewandstriperust,12carriedbothtypesofresistancegenes,whileZhenongmai7
andZhe21weredetectedwithoutanyofthetestedresistancegenes.Agronomictraitanalysisrevealed
thatbredvarieties(lines)hadsuperiorperformanceinplantheight,thousand-kernelweightandother
traits,whichcouldbedirectlyusedaseliteresistantdonorsforwheatdiseaseresistantbreeding.
Basedontheaboveresults,boththewheatbredvarieties(lines)andlandracesinZhejiangProvince
containgoodresistanceresourcestopowderymildewandstriperust.Theresistancesourcesforpow-
derymildewandstriperustaremainlyconcentratedinthebredvarieties(lines)andlandraces,respec-
tively,angshowacleardifferentiationcharacteristic.
Keywords:Wheat;Powderymildew;Striperust;Resistanceidentification;Resistancegenes

  小麦是中国三大主粮作物之一[1],在国家粮

食安全战略中占据核心地位,其产量与品质直接

关系到国民经济和农业可持续发展。由布氏白粉

菌小麦专化型(Blumeriagraminisf.sp.tritici)
引起的白粉病及条形柄锈菌小麦专化型(Puccinia
striiformisf.sp.tritici)造成的条锈病是中国小

麦生产上危害严重的两大流行性真菌病害。近年

来,受气候变暖、耕作制度调整、小麦种植布局变

化及病原菌菌株变异等多重因素影响,这两种病

害发生频率逐年升高,流行范围不断扩大,严重年

份可导致小麦减产30%以上,并对籽粒品质造成

影响[2-3]。培育和推广抗病品种是防控小麦病害

最经济、环保且有效的手段,《国家级小麦品种审

定标准(2024年修订)》已明确将白粉病和条锈病

抗性列为小麦品种审定的重要指标。因此,挖掘

优异抗病资源、合理利用抗病基因,成为当前小麦

抗病育种的核心任务。
目前,在普通小麦及其近缘种属中发掘并正式

命名的抗白粉病基因达71个(Pm1~Pm71)[4],其
中Pm21/Pm12[5-7]、Pm36[8]、Pm37 [9]、Pm52/
Pm6[10]等21个抗白粉病基因位点已被成功克隆,
在已克隆的抗病基因中,7个来源于普通小麦,其
余14个来源于小麦近缘种属[11]。已正式命名的

小麦抗条锈病基因有87个(Yr1~Yr87)[12],其中

Yr5/YrSP [13]、Yr7 [13]、Yr18 [14]等基因已完成克

隆。由于生产上病原菌群体中新型毒性小种的不

断出现,具有单一抗病基因的品种抗性逐渐衰减

甚至完全丧失[15-17],给小麦病害防控带来严峻挑

战。因此,发掘来源多样、抗性稳定的新抗源,通
过基因聚合扩宽小麦品种的抗病谱,是实现小麦

白粉病、条锈病等流行性病害持久防控的核心途

径与关键策略。
小麦地方品种经过漫长的自然选择和人工驯

化充分适应原地生态环境,蕴藏着丰富的遗传变异

和优异抗病基因,是小麦抗病新品种培育的宝贵种

质资源,对丰富小麦抗病遗传背景具有重要意

义[18-26]。为了解浙江省小麦地方品种对白粉病和

条锈病的抗性和育成品种(系)状况,本研究以241
份浙江省小麦种质资源为材料,利用白粉病菌生理

小种E09和条锈病菌生理小种CYR32进行苗期抗

性鉴定,结合已知抗病基因连锁标记对抗病材料进

行分子检测,了解供试材料的抗性水平及抗病基因

的组成与分布,以期为长江中下游麦区小麦白粉病和

条锈病抗性改良及抗病育种提供依据和材料支撑。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料为177份地方品种和64份浙江省
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选育品种(系)。其中,908、浙农9号、浙麦5号和

钱江3号是浙江省20世纪90年代前育成品种,
其余为浙江省农业科学院近年来选育的品种

(系)。小麦品种薛早和铭贤169分别为白粉病和

条锈病的感病对照。农大399(Pm2)、农大1108
(Pm4)、复壮30(Pm5e)、郑麦103(Pm8)、NC66
(Pm21)、葫芦头(Pm24)、13-16(Pm60),以及Av-
ocet*S/Yr5、鲁原502(Yr9、Yr10)、川 辐8号

(Yr15)、川麦93(Yr28)、周麦22(Yr30)、小偃81
(Yr46)和周麦17(YrZH84)等分别为白粉病和条

锈病抗性基因分子检测的阳性对照。供试病原菌

为小麦白粉病生理小种E09和小麦条锈病生理

小种CYR32。以上试验材料均由浙江省农业科

学院作物与核技术利用研究所提供并保存。

1.2 苗期抗病性鉴定

小麦苗期白粉病、条锈病抗性鉴定均在温室

条件下进行,两种病害分组独立鉴定,避免交叉污

染。将待鉴定的材料种植于规格为54cm×28
cm的72孔塑料穴盘中,每个材料每孔播种10粒

种子,3次重复,常规温室管理,保证幼苗正常生

长。待小麦材料生长至一叶一心期时进行病原菌

接种:白粉病采用拂掸法接种,条锈病采用喷孢子

悬浮液法接种。接种后15~20d,待感病对照充

分发病,记录供试小麦材料的抗病反应型。对第

一次鉴定为抗性的材料,再进行1~2次重复鉴

定,保证鉴定结果的准确性。白粉病抗性评价标

准参照张德云方法[27],条锈病抗性评价参照国家

标准《小麦抗病虫性评价技术规程 第一部分:条
锈病》[28]。

1.3 DNA提取和抗病基因分子检测

待小麦幼苗生长至两叶一心期时剪取健康叶

片,采用CTAB法[29]提取小麦基因组DNA,使用

ThermoScientificNanoDrop2000分光光度计测

定DNA浓度和纯度,确保 DNA质量满足后续

PCR扩增要求。
选取与已知抗病基因连锁的分子标记或功能

标记,对苗期鉴定为抗病的材料进行分子检测,共
计选用16个分子标记(表1),可鉴别Pm2等7个

抗白粉病基因和Yr5等8个抗条锈病基因,所有

PCR引物均由杭州擎科生物科技有限公司合成。

PCR扩增体系总体积为15μL:50ng·μL-1基因

组DNA1μL、2×TaqPCR Mix7.4μL、10

μmol·L-1 上下游引物各0.3μL(总计0.6μL)、
无菌双蒸水(ddH2O)6μL。PCR反应程序:94

℃预变性5min;94℃变性45s,55~65℃退火45
s(根据引物调整退火温度),72℃延伸1min,35
个循环;72℃延伸10min;4℃保存备用。PCR
扩增产物用1.5%琼脂糖或8%非变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳检测。

1.4 农艺性状调查

将筛选出的抗白粉病或条锈病材料播种于浙

江省农业科学院杨渡基地,每份材料种植2行,行
长2.0m,行距0.30m,每行播种25~30粒,共3
个生物学重复。参照《小麦种质资源描述规范和

数据标准》[30]采集抗病材料的生育期、株高、穗
长、穗粒数、千粒重等性状数据。

1.5 数据分析

使用Excel2021、SPSS27.0和Origin2024
软件对试验数据进行统计分析和作图。

2 结果与分析

2.1 白粉病和条锈病苗期抗病性评价

白粉病抗性鉴定结果(图1)显示,57份材料

表现抗病,抗性表现分别为免疫(IM)、近免疫

(NI)、高抗(HR)和中抗(MR),占供试材料的

23.65%。这些抗性材料中,51份为育成品种

(系),占全部抗病材料的89.47%,其中浙农麦1
号、浙农麦7号和浙华2号等41份育成品种(系)
表现为免疫,表明浙江省自主选育的小麦品种

(系)已形成较好的白粉病抗性基础。供试地方品

种中仅6份表现白粉病抗性,其中蜈蚣麦(平阳)、
光头白麦(三门)、大头蓑衣黄(青田)、蜈蚣麦(青
田)和红松蒲(兰溪)5份地方品种抗性反应均表

现为中抗;仅山东白皮麦(新登)达到高抗近免疫水

平。参试材料中,高感白粉病材料共计162份,其
中地方品种158份,占全部高感材料的97.53%,表
明浙江省小麦地方品种的白粉病抗性整体偏弱,
抗病资源匮乏。

条锈病抗性鉴定结果(图1)表明,66份抗病

材料抗性表现分别为免疫(IM)至中抗(MR),占
供试材料27.39%;其余175份表现为感病,占

72.61%;感病材料中,157份表现为中感,18份表

现为高感。在66份抗病材料中,育成品种(系)24
份、地方品种42份(占抗病材料的63.64%);其
中,浙4、浙43、浙611和浙农麦6号等4份育成

品系表现为免疫;11份材料表现为近免疫,包含

地方品种6份,分别为早小麦(寿昌)、红壳和尚

(永嘉)、立复黄(庆元)、早小麦(江山)、钢果麦(永嘉)
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表1 小麦抗白粉病、条锈病基因检测分子标记

Table1 Molecularmarkersfordetectionofpowderymildewandstriperustresistancegenesinwheat

基因
Gene

分子标记
Molecular
marker

引物序列
Primersequence(5'-3')

退火温度
Annealing

temperature/℃

片段大小
Fragment
size/bp

参考文献
Reference

Pm2 Xcfd81 F:TATCCCCAATCCCCTCTTTC

R:GTCAATTGTGGCTTGTCCCT
TaPM2 F:GGTTTGAATCCAAGAGATGATGCATATTTGAT

R:TAAGTGGTAATAGCTCAATCTGAGAACCTT

58 260 [31]

58 219 [32]

Pm4 JS717 F:AGGTGGACATCCTAGGCGCT
JS718 R:GATCTGGGTACCACAGCACCG

55 926 [33]

Pm5e Wmc364 F:ATCACAATGCTGGCCCTAAAAC
R:CAGTGCCAAAATGTCGAAAGTC

61 204 [34]

Pm8 sfr43 F:TGGCTTCCAACAGCCCTAGC
R:AGGCTTTTGCACCTTCTCTC

60 862 [35]

Pm21 MBH1 F:GCCATTATAGTCAAGAGTGCACTAGCTGT
R:AGCTCCTCTCGTTCTCCAATGCT

58 341 [36]

Pm24 WGLP-218L F:CCTAAAATCTATGACTTCGGTCTC
WGLP-218R R:CACATCCTCATCAAACCACTT

58 约380 [22]

Pm60 M-Pm60-S1 F:CTCACAGTTCCACACTGATAT

R:CTCCATCAATCTCAAGTTCTTCG
57 831 [37]

Yr5 S1320 F:CAATAGTTAGGCAAATTACATCG

R:TGCAAAGTACCTCATTTTGAGAA
60 156 [38]

Yr9 H20 F:GTTGGAAGGGAGCTCGAGCTG

R:GTTGGGCAGAAAGGTCGACATC
60 1589 [39]

Yr10 Yr10F F:TGGCCTACATGAACTCTGGAT

Yr10R R:TCAAAGACATCAAGAGCCGC
60 543 [40]

Yr15 Wmc128 F:GCGGGAATCATGCATAGGAAAACAGAA

R:GCGGGGGCGAAACATACACATAAAAACA
60 202 [41]

Yr28 cib-Yr28M2 F:TCCCAGAGCTGAGCTTGCT
R:CTTGTCCAGTGGCTCAGAA

57 242 [42]

Yr30 Xgwm533 F:AAGGCCGAATCAAACGGAATA
R:GTTGCTTTAGGGGGAAAAGCCC

60 150 [43]

Yr46 cfd71 F:CAATAAGTAGGCCGGGACAA
R:TGTGCCAGTTGAGTTTGCTC

57 198 [44]

YrZH84 Xcfa2040 F:TCAAATGATTTCAGGTAACCACTA
R:TTCCTGATCCCACCAAACAT

60 240 [45]

  IM:免疫;NI:近免疫;MR:中抗;MS:中感;HR:高抗;HS:高感。
IM:Immune;NI:Nearlyimmune;MR:Moderatelyresistant;

MS:Moderatelysusceptible;HR:Highlyresistant;HS:Highly
susceptible.
图1 浙江省241份小麦材料白粉病和条锈病抗性统计

Fig.1 Statisticsofpowderymildewandstriperustresistance
of241wheatgermplasmresourcesfromZhejiangProvince

和火钻头(临安);21份材料表现为高抗,其中地

方品种17份;中抗材料共计30份,占抗病材料的

45.45%,其中地方品种19份。这说明,浙江省自

主选育品种(系)和地方种质资源均存在一定数量

的条锈病抗病资源,可作为小麦条锈病抗病育种

的亲本材料。

2.2 白粉病和条锈病抗性基因分子检测

用Pm2、Pm4、Pm5e、Pm8、Pm21、Pm24 和

Pm60抗白粉病基因分子标记,对上述鉴定获得

的57份抗白粉病材料进行检测。结果(图2、图
3)显示,57份抗病材料中,有41份至少携带1个

供试抗白粉病基因,占检测总材料数的71.93%;
携带Pm4和Pm21的材料数量最多,均23份,共
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占供试材料的80.70%;育成品种(系)中,浙12、
浙26、浙1526、浙1737和浙1818携带Pm2,浙4
携带Pm5e;所有供试材料均未检出Pm8、Pm24和

Pm60。供试抗病材料中最多携带2个抗白粉病

基因,有4种基因组合类型,分别为Pm2+Pm4、
Pm2+Pm21、Pm4+Pm21和Pm5e+Pm21;其中

Pm4+Pm21组合最多,共7份材料,包含6份育

成品种(系)和1份地方品种(光头白麦,浙江三

门)。结合表型分析发现,双基因聚合材料整体抗

性表现优异,绝大多数材料对白粉病表现为免疫

或近免疫,仅2份材料表现为中抗。携带单一基

因材料也具备优良抗性,其中携带Pm21的单基

因材料多数稳定表现为免疫或近免疫高抗水平,
抗性突出。此外,57份抗病材料中有16份材料未

检测到供试的抗白粉病基因,其中1份为地方品种

(大头蓑衣黄,浙江青田),白粉病表现为中抗;其余

15份为育成品种(系),白粉病均表现为高抗。
用抗条锈病基因Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr28、

Yr30、Yr46和YrZH84的分子标记,对前面鉴定

获得的66份抗条锈病材料进行检测。结果(图

4、图5)显示,66份抗病材料中,30份携带1个供

试抗条锈病基因,占供试材料的45.46%,包含21
份地方品种与9份育成品种(系);20份材料聚合

2个供试抗条锈病基因,共鉴定出10种基因型组

合,分别为Yr5+Yr10、Yr5+Yr15、Yr5+Yr28、
Yr5+Yr30、Yr5+YrZH84、Yr10+Yr28、Yr10+
Yr30、Yr10+YrZH84、Yr15+Yr28和Yr15+Yr30;
3份材料聚合了3个抗病基因,有Yr5+Yr10+
Yr15和Yr15+Yr28+YrZH84两种基因聚合模

式。结合表型鉴定结果发现,携带双基因、三基因

聚合的小麦材料的条锈病抗性水平未显著优于单

基因载体材料;本研究中所有三基因聚合材料均

表现为中抗。供试抗条锈病基因中,Yr10检测出

率最高,共23份,占供试材料总数的34.85%;其
次为Yr5(18份)、Yr15(15份)、Yr28(11份),

Yr30和YrZH84检出份数相同,均为6份;未检

测出Yr9和Yr46。此外,66份抗病材料中有13
份未检测到供试抗条锈病基因,含7份地方品种

和6份育成品种(系),其中立复黄(浙江庆元)、松
花蒲(浙江天台)、桐山子麦(浙江温岭)、白壳光头

麦(浙江龙泉)和白壳三月黄(浙江丽水)共5份地

方品种条锈病表现高抗。

2.3 白粉病和条锈病兼抗材料综合分析

结合白粉病和条锈病表型鉴定结果,241份

供试小麦种质资源中,共筛选出24份兼抗白粉病

和条锈病的材料(表2),其中大头蓑衣黄(青田)
和蜈蚣麦(青田)2份为地方品种,其余22份均为

图2 浙江省57份小麦种质资源抗白粉病基因组成

Fig.2 Powderymildewresistancegenecompositionof57
wheatgermplasmresourcesfromZhejiangProvince

  M:DNAmarker;1:NC66(Pm21);2:浙23;3:浙43;4:浙608;5:浙611;6:浙168;7:浙228;8:浙188;9:浙518;10:浙1405;11:浙

1526;12:浙1505;13:浙1526-2;14:浙14-166;15:浙3;16:浙1519;17:浙024;18:浙1638;19:浙1625;20:浙1737;21:浙10;22:浙11;

23:浙12-2;24:浙14;25:浙18。红色箭头表示目标条带。

M:DNAmarker;1:NC66(Pm21);2:Zhe23;3:Zhe43;4:Zhe608;5:Zhe611;6:Zhe168;7:Zhe228;8:Zhe188;9:Zhe

518;10:Zhe1405;11:Zhe1526;12:Zhe1505;13:Zhe1526-2;14:Zhe14-166;15:Zhe3;16:Zhe1519;17:Zhe024;18:Zhe

1638;19:Zhe1625;20:Zhe1737;21:Zhe10;22:Zhe11;23:Zhe12-2;24:Zhe14;25:Zhe18.Theredarrowindicatesthetarget

band.

图3 抗白粉病基因Pm21部分分子检测结果

Fig.3 DetectionofpowderymildewresistancegenePm21
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图4 浙江省66份小麦种质资源抗条锈病基因组成

Fig.4 Striperustresistancegenecompositionof66wheatgermplasmresourcesfromZhejiangProvince

  M:DNAmarker;1:鲁原502(Yr10);2:荔枝麦;3:白壳光头麦;4:红壳光头麦;5:白蒲;6:红铁钉;7:松浦红头;8:蜈蚣麦;9:松蒲;
10:红知了;11:落阳青;12:立复黄;13:早小麦;14:红壳和尚麦;15:花树蒲;16:钢果麦;17:浙908(缙云);18:浙908(磐安);19:浙159;
20:矮杆红;21:浙163;22:浙687;23:衢山小麦;24:六横小麦;25:方头三月黄。红色箭头表示目标条带。

M:DNAmarker;1:Luyuan502(Yr10);2:Lizhimai;3:Baikeguangtoumai;4:Hongkeguangtoumai;5:Baipu;6:Hongtieding;
7:Songpuhongtou;8:Wugongmai;9:Songpu;10:Hongzhiliao;11:Luoyangqing;12:Lifuhuang;13:Zaoxiaomai;14:Hongkeheshangmai;
15:Huashupu;16:Gangguomai;17:Zhe908(Jinyun);18:Zhe908(Panan);19:Zhe159;20:Aiganhong;21:Zhe163;22:Zhe
687;23:Qushanxiaomai;24:Liuhengxiaomai;25:Fangtousanyuehuang.Theredarrowindicatesthetargetband.

图5 抗条锈病基因Yr10部分分子检测结果

Fig.5 MoleculardetectionofstriprustresistancegeneYr10

育成品系。这24份材料中有12份检测到抗白粉

病和抗条锈病基因,其中浙4、浙12-2、浙18、浙

43、浙611、浙1823和18v3-6共7份育成品系对

2种病害均表现为高抗。同时,携带抗白粉病和

条锈病基因的12份材料中共检测到12种基因型

组合:其中4份材料携带4个供试抗病基因,分别

为Pm2+Pm21+Yr5+YrZH84、Pm4+Pm21+Yr5+
Yr30、Pm4+Yr15+Yr28+YrZH84 和Pm4+
Yr5+Yr10+Yr15;5份材料携带3个供试抗病基

因,分别为Pm4+Yr5+Yr28、Pm4+Pm21+Yr5、
Pm4+Pm21+YrZH84、Pm5e+Pm21+Yr15和

Pm21+Yr15+Yr28;3份材料携带2个供试抗病

基因,分别为Pm4+Yr15、Pm4+Yr30和Pm21+
Yr15。另有10份兼抗材料仅检测到白粉病或条锈

病其中一种抗病基因,其中3份育成品系浙228、浙

1829及浙1840携带抗白粉病基因Pm21,其余7份

携带抗条锈病基因。浙21和浙农麦7号2份兼抗

材料未检测到任何供试抗病基因,这2份材料对白

粉病均表现为免疫,对条锈病均表现为中抗。

2.4 抗病材料主要农艺性状评价

为高效利用已鉴定的抗病小麦种质资源,对
其中95份抗白粉病或抗条锈病材料的生育期、株
高、穗长、穗粒数、千粒重等主要农艺性状进行调

查。结果(表3)显示,地方品种与育成品种(系)
在株高性状上存在显著差异,地方品种平均株高

118.60cm,显著高于育成品种(系)的75.15cm,
田间表现地方品种更容易倒伏;二者在生育期、穗
长、穗粒数和千粒重上差异不显著,但是育成品种

(系)的千粒重均值35.24g,平均高于地方品种

2.53g,丰产潜力更优。综合抗病性与农艺性状

筛选发现,育成品系浙19、浙228、浙611和浙

1625兼具白粉病、条锈病双抗性,且株高适中、穗
部性状优良、千粒重高,综合表现突出,可直接应

用于小麦抗病高产育种中。
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表2 浙江省24份白粉病和条锈病兼抗小麦种质资源及其基因组成

Table2 Genecompositionandresistancetopowderymildewandstriperustof24wheat

germplasmresourcesinZhejiangProvince

类型
Type

名称
Name

白粉抗性
Powderymildew
resistance

条锈抗性
Striperust
resistance

基因组成
Genecomposition

地方品种
Landraces

品系
Line

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

大头蓑衣黄 Datousuoyihuang MR HR Yr5+Yr10

蜈蚣麦 Wugongmai MR MR Pm4+Yr5+Yr10+Yr15

浙168Zhe168 IM HR Yr5
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

浙228Zhe228 IM MR Pm21

浙1625Zhe1625 IM MR Yr5+Yr15

浙1737Zhe1737 IM MR Pm4+Yr5+Yr28

浙1412Zhe1412 IM MR Pm5e+Pm21+Yr15

浙4Zhe4 IM IM Pm4+Pm21+Yr5

浙1Zhe1 IM NI Yr15+Yr28

浙23Zhe23 IM MR Yr5+Yr15

浙43Zhe43 IM IM Pm4+Pm21+Yr5+Yr30

浙608Zhe608 IM HR Yr28

浙611Zhe611 IM IM Pm4+Yr15

浙12-2Zhe12-2 IM NI Pm21+Yr15+Yr28

浙14Zhe14 MR MR Pm4+Pm21+YrZH84

浙18Zhe18 IM HR Pm2+Pm21+Yr5+YrZH84

浙19Zhe19 IM MR Pm4+Yr30

浙21Zhe21 IM MR /

浙1823Zhe1823 IM NI Pm4+Yr15+Yr28+YrZH84

浙1829Zhe1829 IM NI Pm21

浙1836Zhe1836 IM MR Yr5+Yr30

浙1840Zhe1840 IM HR Pm21

浙农麦7号Zhenongmai7 IM MR /

18v3-6 IM NI Pm21+Yr15

  /:无。

/:None.

表3 95份抗白粉病或条锈病小麦材料主要农艺性状统计分析

Table3 Statisticalanalysisofmainagronomictraitsin95wheatgermplasmresources
resistancetopowderymildeworstriperust

性状
Trait 类型 Type

平均值
Mean

标准差
SD

变异系数
CV/%

峰度
Kurtosis

偏度
Skewness

株高
Plantheight/cm

生育期
Growthperiod/d

穗长
Spikelength/cm

穗粒数
Grainnumberperspike

千粒重
Thousand-grainweight/g

地方品种Landraces 118.60a 9.93 8.37 3.84 -1.47

育成品种(系)Bredvarieties(lines) 75.15b 5.57 7.41 1.09 0.67

地方品种Landraces 157.20 2.72 1.73 0.18 0.40

育成品种(系)Bredvarieties(lines) 158.40 1.18 0.74 5.37 2.20

地方品种Landraces 7.21 1.50 20.79 1.96 0.90

育成品种(系)Bredvarieties(lines) 7.41 0.69 9.32 -0.01 0.34

地方品种Landraces 48.02 3.45 7.19 2.17 -0.63

育成品种(系)Bredvarieties(lines) 44.63 4.60 10.29 1.07 -0.61

地方品种Landraces 32.71 3.09 9.44 -0.32 0.11

育成品种(系)Bredvarieties(lines) 35.24 3.29 9.34 0.42 -0.83

  表中数字为平均值;小写字母表示同一性状不同类型间在0.05水平上的显著性差异。

Valuesaremeans;Differentlettersdenotesignificantdifferencesbetweentwotypeswiththesametraitat0.05level.
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3 讨论

白粉病和条锈病是制约小麦安全生产的两大

主要病害,培育抗病品种是最经济、绿色、有效的

防控手段,而优异抗病种质资源的挖掘与利用是

抗病育种的前提。浙江省地处长江中下游麦区,
生态环境复杂,小麦生育期温湿度适宜病原菌滋

生,病害发生风险较高。特殊的环境条件形成了

较强的自然选择压力,使当地小麦种质积累了丰

富的抗性遗传变异。本研究对241份浙江省小麦

种质资源进行白粉病、条锈病抗性鉴定及抗病基

因分子检测,结合农艺性状分析,明确了该区域小

麦种质资源的抗病潜力与应用价值,为长江中下

游麦区抗病育种提供了理论指导与材料支撑。
表型鉴定结果表明,浙江省小麦种质资源对

白粉病和条锈病的抗性特征存在显著分化,地方

品种与育成品种(系)的抗性表现差异明显。整体

来看,供试材料白粉病抗性水平偏低,抗病资源高

度集中于育成品种(系),地方品种不仅抗病材料

匮乏,且抗病等级偏弱,大多为高感类型。这一特

点与浙江小麦地方品种长期自然驯化、未经过系

统抗病育种定向选择有关。与之相反,浙江小麦

地方品种展现出优异的条锈病抗性,高抗种质资源

占比高,抗性资源丰富,与前人报道的浙江小麦地

方品种具备优异赤霉病抗性的研究结论一致[23-26],
证实浙江小麦地方品种是优异抗病基因的重要载

体。本研究筛选获得的兼抗白粉病、条锈病材料

以育成品系为主,表明浙江省小麦抗病育种通过

人工定向选择和基因聚合策略,已实现抗白粉病

与抗条锈病基因的有效聚合,创制出一批多抗型

优良种质,可为小麦多抗性育种提供优质亲本材

料与新品种。
分子标记检测结果显示,供试小麦种质的抗

白粉病、抗条锈病基因分布存在显著特异性。抗

白粉病种质多携带单一抗病基因,基因聚合水平

较低,仅实现2个抗病基因的聚合,Pm4与Pm21
为优势检出基因,这与中国小麦主栽品种中两类

基因的高频应用现状相契合[46]。Pm4来源于四

倍体波斯小麦,具有白粉病抗性[33],虽在生产上

应用多年,部分地区出现抗性衰减现象,但本研究

中抗病材料仍能检测到该基因,表明该基因通过

合理布局和基因聚合,在浙江省小麦白粉病抗性

改良中仍具有较大的利用价值。Pm21来源于簇

毛麦,编码CC-NBS-LRR抗病蛋白[5-7],是中国长

江中下游麦区应用最广泛的抗白粉病基因[47-48],
其具有全生育期广谱抗性,能抵御多种白粉病生

理小种,是抗性表现优异的核心抗源。但存在抗

源单一导致抗性被新毒性小种克服的风险,后续

需加强新抗源的导入与基因聚合,提升小麦白粉

病抗性的持久性。本研究未检测出Pm8、Pm24和

Pm60三种抗白粉病基因,与各基因的应用现状

及抗性演化特征密切相关。Pm8来源于1B/1R
易位系,曾广泛应用于小麦抗病育种,但随着白粉

病新毒性小种的出现,该基因在中国大部分地区

已丧失抗性[49-50],本研究结果进一步证实了Pm8
基因在浙江省小麦种质资源中抗性丧失。Pm24
具有广谱白粉病抗性,编码串联激酶3(WTK3),
在中国地方品种中分布较少[22],本研究未检测到

该基因,因此可将其作为候选抗源导入本地品种,
拓宽白粉病抗源遗传基础。Pm60来源于野生二

粒小麦和乌拉尔图小麦[51-52],目前未广泛应用于

小麦抗病育种中,本研究亦未检测出该基因,表明

其尚未进入浙江省小麦育种体系,今后可将其纳

入候选抗源库,丰富浙江省小麦抗病育种的遗传

背景。
在抗条锈病种质中,多数供试材料均能检测

到目标抗病基因,基因聚合最高可达3个,但所

有三基因聚合材料均未达到高抗水平,推测可能

是由于材料自身复杂的遗传背景抑制了抗病基因

的表达,导致基因聚合的累加抗病优势无法充分

发挥。Yr10为检出频率最高的基因,该基因曾在

中国小麦抗病育种中得到广泛应用,然而当前已

出现抗性衰退,大量携带Yr10的小麦品种对条锈

病已丧失有效抗性[17]。本研究中Yr10基因仅存

在于地方品种中,育成品种(系)中均未检出,表明

随着该基因抗性丧失,浙江省小麦抗条锈病育种

已逐步淘汰该抗源。Yr5和Yr15是兼具全生育

期、广谱抗性的优异抗条锈病基因,已在中国西北

麦区成功应用[17],本研究中两者在地方品种和育

成品种(系)中均具有较高的检出率,证实其仍是

浙江省小麦抗条锈病育种的有效抗源。Yr9位于

1BL/1RS易位染色体上,曾在国内抗病育种中发

挥重要作用,但目前在全国大部分地区丧失抗

性[17],本研究未检测出该基因,说明其已退出浙

江省小麦抗病育种。Yr46是成株期持久多抗基

因,单个基因效应不强,但可通过多基因聚合显著
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提升小麦整体条锈病综合抗性[17],今后可引入该

基因开展聚合育种,培育持久抗病品种。值得关

注的是,部分抗白粉病与抗条锈病种质并未检测

到本研究选用的已知抗病基因,包含高抗条锈病

地方品种与高抗白粉病育成品系。推测此类材料

可能携带尚未被鉴定的新型抗病基因,或含有本

研究标记未能覆盖的已知抗病基因,是小麦抗病

基因挖掘、定位与克隆的关键材料,可有效丰富小

麦抗病基因资源库。
综合农艺性状优良,是实现抗病、丰产协同改

良的关键。本研究对95份抗病材料的农艺性状

分析发现,所有抗病材料的生育期变异幅度小,能
适应浙江生态条件,可作为当地育种的亲本材料。
但地方品种株高偏高,抗倒伏能力弱,这与地方品

种长期未经过株高改良、保留了原始生长特性有

关,与山西、西藏等地小麦地方品种的株高性状表

现一致[53-54]。因此,地方优异抗病种质利用需同

步开展株高改良,通过杂交育种、分子标记辅助选

择等技术降低株高、增强抗倒性,提升其育种利用

价值。育成品种(系)表现出株高适中、千粒重高、
综合性状优良,且多携带多基因聚合抗性,可直接

作为优异亲本应用于多抗小麦育种。
综上所述,本研究明确了241份浙江省小麦

种质资源的白粉病、条锈病抗性水平及抗病基因

分布特征,筛选出一批抗病性稳定、农艺性状优良

的优异种质资源,为小麦抗病性改良、抗病基因合

理利用和新型抗源挖掘克隆提供了重要的材料基

础,对丰富小麦抗病遗传背景、解决抗源单一问题

具有重要意义。
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