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摘 要:为了解小麦白粉病的研究发展现状,运用文献计量分析软件CiteSpace和VOSviewer,对近10年

来 WebofScience和CNKI数据库中该领域相关文献进行可视化分析。结果表明,英文文献发文量总体上呈

上升趋势,中国是国际期刊中发文量最多的国家,与美国、以色列、英国等国际合作较为紧密,不同国家的研究

者存在着多方合作,形成了稳定的核心作者群,中国农业科学院、中国科学院、西北农林科技大学发文量最高。

中文文献发文量整体有下降趋势,不同机构间的合作较少,没有形成稳定的核心作者群。国内外小麦白粉病

研究热点主要集中在抗病性鉴定、抗性基因挖掘与利用、抗性机制、聚合育种、病害监测与防治等方面。持久

抗性和抗病种质的综合评价是近年来突现热点。未来的研究将通过多种途径培育抗性新品种,解析小麦白粉

病抗性机制,利用多学科合作,探寻绿色、高效且可以广泛应用的病害治理措施。
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Abstract:Tounderstandthecurrentresearchanddevelopmentstatusofwheatpowderymildew,the
literatureanalysissoftwareCiteSpaceandVOSviewerwereusedtoconductavisualanalysisofrele-
vantliteraturefromtheWebofScienceandCNKIdatabasesoverthepastdecade.Theresultsindica-
tedthatthenumberofEnglishpublicationshadgenerallyshownanupwardtrend,withChinabeing
thecountrywiththehighestnumberofpublicationsininternationaljournals.Therewascloseinterna-
tionalcollaborationwithcountriessuchastheUnitedStates,Israel,andtheUnitedKingdom,and
researchersfromdifferentnationsengagedinmultifacetedcooperation,formingastablecoregroupof
authors.TheChineseAcademyofAgriculturalSciences,theChineseAcademyofSciences,and
NorthwestA&FUniversityhadthehighestnumberofpublications.Incontrast,thenumberofChi-
nesepublicationshadshownadecliningtrend,withlimitedcollaborationamonginstitutionsandno
stablecoregroupofauthors.Researchhotspotsonwheatpowderymildewbothdomesticallyandin-
ternationallyprimarilyfocusedondiseaseresistanceidentification,resistancegeneminingandutiliza-
tion,resistancemechanismresearch,combinedbreeding,diseasemonitoringandprevention,etc.
Comprehensiveevaluationofdurableresistanceandresistantgermplasmhademergedasaprominent
researchfocusinrecentyears.Futurestudieswoulddevelopnewresistantvarietiesthroughvarious



approaches,elucidatetheresistancemechanismsagainstwheatpowderymildew,andexploregreen,

efficient,andwidelyapplicablediseasemanagementmeasuresthroughmultidisciplinarycollaboration.
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  白粉病是小麦主要病害之一,由布氏白粉菌

小麦专化型Blumeriagraminisf.sp.tritici引

起,对小麦生产和国家粮食安全产生严重威胁。
在温度适宜条件下,小麦白粉病在小麦整个生育

期均可发病,严重时影响小麦穗部和茎秆生长发

育,导致减产和品质劣化[1]。在农业生产中,通过

合理水肥管理、优化种植密度、合理品种布局等措

施减轻小麦白粉病的危害程度。化学防治是目前

小麦白粉病最常用的防治措施,但农药的长期使

用会增加小麦白粉菌群耐药性,并加重环境污

染[2],因此种植抗病品种是最环保经济有效的防

治措施。近年来,小麦育种过程中由于一些骨干

亲本的大量使用,选育出的小麦品种的白粉病抗

性遗传背景日趋狭窄,加大了小麦白粉病危害,发
掘新的抗白粉病基因和种质材料是提高小麦抗白

粉病能力的有效途径。目前已经有100多个小麦

白粉病抗性基因在小麦及其近缘种和野生种中被

发现[3],而一些抗病基因因新的毒力生理小种出

现而失去抗性。目前,已有一些综述文献对小麦

白粉病致病机理、抗性鉴定、聚合育种等方面进行

了总结[4-6],但是这些论文内容仅限于相关研究

结果的综合分析,而对小麦白粉病研究领域的

关键问题、研究热点、发展趋势等方面无法全面

客观地反映。因此,有必要对小麦白粉病研究

进展进行系统性分析,以推动当前的小麦白粉

病研究工作。
文献计量分析是运用统计学、数学等方法对

相关研究文献的发表情况、发展趋势、研究热点等

进行 探 讨 的 重 要 手 段。如,李 宾 妮 等[7]基 于

CiteSpace软件对禾谷孢囊线虫的研究态势进行

分析,提出未来研究将以培育抗性品种,利用多学

科交叉优势寻求更加高效环保的治理措施;关卫

东等[8]利用CiteSpace软件分析了小麦赤霉病的

研究热点与趋势,指出小麦赤霉病当前研究的主

要内容、研究热点、热门技术。本研究采用文献计

量分析对近10年来国内外小麦白粉病研究领域

的文献进行分析,系统梳理该领域的发展程度、发
展趋势,为科研人员在该领域开展相关研究提供

参考。

1 文献来源与研究方法

1.1 文献来源

小麦白粉病相关的中文文献以中国知网数据

库(CNKI)为数据源,检索采用高级检索方法,主
题为“小麦”和“白粉病”,检索时间范围为2014年

1月—2025年7月。为保证文献分析质量,来源

类别选择北大核心和CSCD期刊,剔除新品种介

绍、新闻报道、重复的文献,选择与小麦白粉病研

究相关的文献,最终检索得到中文文献319篇,文
献信息以RefWork格式导出,在CiteSpace软件

中进行标准化处理和后续数据分析。小麦白粉病

英文文献以 WoS核心合集数据库为数据源,采用

高级检索方法,检索表达式为TS=(“wheat”and
“powderymildew”),检索时间跨度为2014年1
月—2025年7月,文献语种选择“English”,检索

选择“ScienceCitationIndexExpanded”,文献类

型选择“Article”,剔除重复的文献后最终获得

628篇文献作为研究样本。

1.2 研究方法

CiteSpace软件是一种广泛使用的文献计量

分析软件,其利用文献间相互关系,分析某学科的

研究结构、前沿热点和趋势。VOSviewer1.6.20
是一个用于构建和可视化文献计量网络的软件工

具,能够对作者关系和关键词进行共现分析。本

研究通过Origin2018、Excel2021软件对检索到

的文献进行发文量变化趋势分析;利用CiteSpace
V6.1.R1对小麦白粉病发文的研究机构共现、关
键词聚类、突现趋势等进行分析,时间段(Time
Slicing)设置为2014年1月-2025年7月,切片时

间(YearsPerSlice)为1年,通过VOSviewer对小

麦白粉病研究领域作者关系和关键词进行共现分

析,在“文献计量在线分析平台”上对英文文献发

文国家进行分析,绘制可视化知识图谱,展示国内

外研究人员对小麦白粉病的研究趋势和动态,探
究该领域研究的前沿热点。

2 结果与分析

2.1 小麦白粉病研究年度发文量变化趋势

2014—2025年小麦白粉病研究领域发文量

·8911· 麦 类 作 物 学 报                  第46卷



为947篇,年均发文量86篇,中文发文量占比为

33.69%,英文发文量高于中文发文量(图1A)。
其中,CNKI数据库中小麦白粉病相关文献年均

发文量为29篇(图1B),总体呈现下降趋势,2015
和2017年发文量较多;WoS数据库中小麦白粉

病相关文献年均57篇,国内作者英文文献年均发

文量为42篇,英文文献在2014—2022年总体趋

于上升,2022年英文文献发文量达到近10年最

高水平,2023年英文文献发文量下降明显,而

2023年中文文献数量有所增加,国内小麦白粉病

研究在中文期刊发表较多。2022年以来,英文文

献发文量呈现较高水平波动增长,其原因在于白

粉病对小麦生长发育的影响越来越受到全球学者

的重视,相关研究国际间的合作逐步加深,较多的

国内学者更倾向于在英文期刊发表论文。

2.2 小麦白粉病研究发文的国家分布

对不同国家小麦白粉病发文量和国家间合作

程度分析发现,中国是小麦白粉病研究发文最多

的国家,其次是美国、瑞士、德国(表1)。中国的

中心性最大,其次是美国,两国的中心性都大于

0.10,表明两国在小麦白粉病研究领域有较强的

研究实力。中国与美国、以色列、英国合作联系相

对紧密(图2),中国在该领域的研究已居于世界

前列,在小麦白粉病研究领域具有较高的影响力

和认可度,但中国的国际化合作程度并不突出,仍
需要进一步加强合作。

  A:中英文发文量占比;B:中英文年度发文量。

A:TheproportionofpublicationnumberinChineseandEnglishpapers;B:Theannualnumberofpublications.
图1 小麦白粉病研究年度发文量统计

Fig.1 Statisticsofannualpublicationsrelatedtowheatpowderymildew

表1 英文文献发文量前10的国家

Table1 Top10countrieswithahighvolume
ofEnglishliteraturepublications

排名
Rank

国家
Country

发文量
Publications

中心性
Centrality

1 中国China 462 0.35

2 美国 USA 70 0.16

3 瑞士Switzerland 38 0.10

4 德国 Germany 25 0.06

5 以色列Israel 24 0.07

6 英格兰England 21 0.04

7 澳大利亚 Australia 17 0.05

8 印度India 17 0.06

9 埃及Egypt 13 0

10 波兰Poland 13 0.04

2.3 小麦白粉病研究发文的研究机构分布

从发文机构共现分析得到的国际和国内发文

机构合作网络图谱(图3)看,不同机构节点间相

图2 小麦白粉病发文国家合作网络

Fig.2 Collaborativenetworkofwheatpowderymildewin
relatedpublishedliteraturecountries
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连紧密,连线数量较多,说明国内外研究机构在小

麦白粉病科研合作方面的频度较高,ChineseA-
cademyofAgriculturalSciences(中国农业科学

院)、ChineseAcademyofSciences(中国科学院)、

NorthwestA&FUniversity(西北农林科技大学)
是该领域发表英文文献数量排名前3位的科研机

构,前9位均为中国科研机构,是该领域研究的重

要力量。而对国内研究机构分析发现,许多研究

机构虽有连线,但机构的节点连线数量较少、密度

较低,应加强国内高校和研究所及企业的合作力

度,逐步形成政府、科研院所和企业合作发展的态

势(图3B)。

2.4 小麦白粉病研究发文的核心作者分布

从合作网络图谱(图4)看,WoS和CNKI数

据库中小麦白粉病研究发文最多的作者分别是

MaPengtao和周益林,分别发表了51和25篇,
在该领域有较高的影响力。根据普莱斯定律对核

心作者的定义,WoS和CNKI中小麦白粉病研究

领域的核心作者分别有87和35位,分别占全部

作者的20.09%和11.11%;两个数据库中该领域的

核心作者发文量占比分别为58.63%和35.10%。

WoS中该领域核心作者发文量超过了50%,表明

小麦白粉病研究领域形成了稳定的核心作者群,

MaPengtao、LiHongjie和AnDiaoguo的发文量

超过了30篇,形成了3个核心作者群(图4A),其
研究集中于小麦抗白粉病基因的定位、克隆、标记

辅助育种、分子设计育种和优异种质的创制。

CNKI中该领域的核心作者周益林和范洁茹的发

文量均超过了20篇,研究领域主要为小麦白粉病

流行与检测、病菌毒性和抗药性监测,两位学者与

孙振宇和高海峰两位学者的团队存在合作,但与

其他学者的合作相对较少(图4B)。从CNKI小

麦白粉病发文作者的合作分析可知,该领域的合

作形式主要为研究团队内的合作。

图3 WoS和CNKI机构合作关系

Fig.3 InstitutioncollaborativerelationshipsofEnglishandChineseliterature

图4 中英文文献主要作者合作关系

Fig.4 MainauthorcollaborativerelationshipsofEnglishandChineseliterature
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3 小麦白粉病研究热点与趋势

3.1 关键词共现分析

通过VOSviewer软件对小麦白粉病相关中

英文文献进行关键词共线分析,绘制中英文文献

关键词共现图谱(图5),图中关键词的节点越大

表明其出现的频次越高。除去小麦白粉病直接相

关的关键词,WoS中出现较高的频关键词有dis-
easeresistance、molecularmarker、striperust、

marker-assistedselection、BSR-Seq(图 5A),

CNKI中出现较多的高频关键词有抗病基因、分
子标记、抗病性、条锈病、赤霉病(图5B)。

3.2 关键词聚类分析

通过Citespace软件分别对 WoS和CNKI数

据库中小麦白粉病研究论文关键词进行聚类分

析,探究该领域不同关键词存在的依赖性和联系,
得到英文和中文文献关键词聚类图(图6)。在英

文和中文文献构建的关键词聚类图中,节点分别有

371和308个,连线分别为654和408条,网络密度

分别为0.0095和0.0086,Q 值分别为0.7052和

0.8886(均大于0.3),表明这两个聚类效果显著;
轮廓分数S 值分别为0.8602和0.9687(均大于

0.5),表明这两个聚类结果高度可信。因此,该领

域这两个文献数据库的聚类结果可以用于后续分

析研究。
在 WoS数据库中,小麦白粉病英文文献聚类

关键词主要有14个(图6A和表2),其涉及的研

究领域可分为4类:第一类是小麦近缘属和地方

品种在小麦白粉病方面的研究和利用,包括簇毛

麦、华山新麦草、硬粒小麦、冰草、中间偃麦草、十
倍体长穗偃麦草,这些种质的优异抗病基因通过

不同途径导入到普通小麦后可以获得较好的抗白

粉病能力,此类研究主要涉及到抗白粉病分子标

记的鉴定、易位系的鉴定与利用、原位杂交等方面,

图5 中英文文献关键词共现图谱

Fig.5 Co-occurrencemapofEnglishandChineseliteraturekeywords

图6 中英文文献关键词聚类图谱

Fig.6 ClustersofkeywordsinEnglishandChineseliterature
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为小麦近缘属和地方品种的发掘与利用提供重要

的参考;第二类为小麦白粉病分子生物学和遗传

学研究,主要关注小麦种质成株期抗性、基因克

隆、SNP标记、分子标记辅助选择、全基因组关联

分析和全基因组选择育种,这些研究为小麦白粉

病抗病基因的发掘与育种利用提供了重要的理论

支撑;第三类为小麦白粉病种群进化和多样性及

病原菌与小麦互作的研究,主要集中在小麦白粉

病种群的进化和优势小种分析及小麦与白粉病病

原菌互作过程中基因表达、代谢相关过程及有关

毒素产生,这些研究为小麦白粉病抗性利用提供

了新的探索途径;第四类为小麦白粉病病害监测

与遥感诊断技术的研究,主要关注小麦白粉病严

重度的监测、高光谱成像、遥感技术等,旨在提高小

麦白粉病实时监测能力,为小麦白粉病防控策略的

优化和预测模型的构建提供技术支撑。
在CNKI数据库中,小麦白粉病的中文文献

关键词主要有8个聚类(图6B和表3),聚类的平

均年份较早。关键词聚类的研究方向分为2个方

面:第一类是小麦白粉病抗病基因、抗病种质鉴定

与利用,主要集中在小麦白粉病抗性种质的评价、
毒性结构、抗性基因的挖掘与利用、分子标记

(STS、KASP)的开发与利用、远缘杂交等方面,这
些研究为深入理解小麦白粉病菌致病特征及抗病

基因的利用提供重要的理论参考;第二类是病

害的监测防治与化学药剂防治,这些研究主要

关注小麦白粉病的监测、防治技术及其在生产

中的应用。

表2 英文文献关键词聚类结果

Table2 ResultofkeywordclustersinEnglishliterature

编号
No.

年份
Year

规模
Size

聚类标签
Clusterlabel

0 2018 44 Jasmonicacid;salicylicacid;reactiveoxygenspecies;compatibleinteraction;hydrogenperoxide
1 2019 43 Wheatpowderymildew;diseaseseverity;hyperspectralimaging;remotesensing;hyperspectral
2 2018 28 Powderymildew;resistancegenes;gene;wheat
3 2016 28 Blumeriagraminis;evolution;infection;diversity
4 2017 27 Identification;marker;Aegilopstauschii;validation;chromosomebinmap
5 2020 26 Candidategene;fieldtrial;consensusmap;race-specificresistance;marker-assistedselection
6 2018 25 Physicalmapping;Psathyrostachyshuashanica;t6v#4scenterdot6dl;translocations;SNP
7 2015 24 Breadwheat;conferringresistance;Haynaldiavillosa;turgidumvar.dicoccoide;molecularmarker
8 2018 23 Transcriptome;genomeanalysis;landrace;Agropyroncristatum;confersresistance
9 2016 23 Triticumaestivum;accession;software;MAS;GWAS
10 2018 22 Striperust;leafrust;ISH;Thinopyrumintermedium;Thinopyrumponticum
11 2018 19 AegilopsgeniculataRoth;genotypingbysequencing;stemrustresistance
12 2018 18 Powderymildewresistance;cerealsandgrains;fungi;diseaseresistance;fieldcrops
13 2017 16 Adultplantresistance;molecularcharacterization;pm38;haplotypes

表3 中文文献关键词聚类结果

Table3 ResultofkeywordclustersinChineseliterature

编号
No.

年份
Year

规模
size

聚类标签
Clusterlabel

0 2019 33 小麦;病虫害;白粉病菌;条锈病;白粉病
Wheat;diseasesandinsectpests;Blumeriagraminis;striperust;powderymildew

1 2017 23 小麦品种;抗性鉴定;抗性;条锈病;赤霉病
Wheatvariety;resistanceidentification;resistance;striperust;Fusariumheadblight

2 2018 23 防治效果;白粉病;拮抗作用;木霉菌;纹枯病
Controlefficiency;powderymildew;antagonism;Trichoderma;sharpeyespot

3 2018 23 品种;抗性基因;抗病性;毒性频率;小麦白粉菌
Variety;resistancegene;diseaseresistance;virulencefrequency;Blumeriagraminis

4 2018 22 普通小麦;成株抗性;麦长管蚜;地方品种;品质
Commonwheat;adultplantresistance;Macrosiphumavenae;landrace;quality

5 2017 18 产量;育种;三唑酮;抗病;种衣剂减量
Yield;breeding;triadimefon;disease-resistant;seedcoatingdecrement

6 2018 18 分子标记;春小麦;高产;石麦系列;sts
Molecularmarker;springwheat;highyield;Shimaiseries;sts

7 2017 13 抗病基因;白粉菌;kasp;远缘杂交;毒性结构
Resistantgene;Blumeriagraminis;kasp;distanthybridization;virulencestructure
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3.3 关键词突现分析

根据英文文献关键词在时间段突现的差异

(图7),可将小麦白粉病的研究分为3个阶段。
第1阶段(2014—2018年)是小麦白粉病近缘属

利用、基因组和相关抗性基因定位研究阶段[9-13],
突现分析得到的关键词有draftgenome、thinopy-
rum、map、wildemmer,正是该时期大量积累了

对抗病基因定位和近缘属抗性基因利用的研究,
为后续小麦白粉病抗病基因的克隆、分子标记开

发和相关病害防治措施的研究奠定了基础。第2
阶段(2018-2022年)是小麦白粉病抗病基因克

隆、外源基因利用、病害管理等研究阶段,突现的

关键词是allele、barley、Pm21、cloning、genome
sequence、diseasemanagement、rye。该阶段随着

基因组测序技术的不断发展,一些小麦抗白粉病

基因相继被克隆,加速了外源基因的导入和利用,
提高了小麦抗白粉病育种的水平。Pm21是来源

于簇毛麦的抗白粉病基因,是一个对中国小麦白

粉病菌株具有广谱抗性的基因,在育种上具有重

要价值,但该基因导入小麦后对产量和品质带来

了不利的影响,存在较大的连锁累赘。生物防治

和化学防治在小麦白粉病防治方面都有各自的优

势和劣势,种植抗病品种依然是小麦白粉病防治

的最优选择。第3阶段(2022—2025年)是小麦

白粉病抗病基因研究的重点,突现分析得到的关

键词为durableresistance、Pm3、stemrust。成株

期抗性是小麦抗白粉病育种的主要方向,Pm5e
是被鉴定有持久抗性的等位基因[14],但仅存在于

部分关中平原地方品种中,4个多效抗病基因在

成株期对病害也具有持久抗性[15]。Pm3的个别

等位基因对中国某些白粉病菌系存在一定的抗

性,在小麦育种中很少被利用,而在欧美的小麦育

种中利用较多。
根据中文文献关键词在时间段上的差异,可

以将其研究分为2个阶段,两个阶段间存在部分

重叠(图7)。第1阶段为2014—2021年,是小麦

白粉病抗性品种鉴定与遗传分析、气象因素分析

和病害管理,该阶段研究集中在不同杀菌剂对小

麦白粉病防治效果、品种抗性的鉴定和分子标记

检测及小麦白粉病与气象因子的关系,更多的研

究在寻找提高小麦产量的途径。第2阶段为

2021—2025年,是小麦外源基因的利用,抗性种

质的鉴定、创制及综合评价,该阶段的研究逐渐转

向抗病基因的标记检测和抗性种质鉴定评价,这
是近年来的研究热点,在一段时间内依然会保持

一定的热度,簇毛麦抗性基因的利用也是国内小

麦白粉病研究的热点方向。

4 结论与展望

4.1 结论

通过对小麦白粉病中英文文献信息的挖掘,
本研究得出以下结论:(1)近10年来,小麦白粉病

研究英文文献发文量呈现快速上升的态势,而中

文文献有下降趋势;(2)中国是小麦白粉病研究发

文量最多的国家,与美国、以色列、英国合作联系

相对紧密,中国农业科学院、中国科学院、西北农

林科技大学英文文献发文量较多,成果丰硕,具有

较强的研究实力,英文文献形成稳定的核心作者

群,而国内机构研究的合作相对较少,中文文献作

者合作关系主要集中于团队内部;(3)目前小麦白

粉病国内外研究的热点主要集中于病害的监测与

防治、发病机理、抗病种质的鉴定与评价、抗病基

因的挖掘与利用、分子标记开发与标记辅助选择

育种。

图7 中英文文献关键词突现分析

Fig.7 KeywordburstanalysisofEnglishandChineseliterature
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4.2 展望

选择抗病基因、挖掘新的抗源是小麦抗白粉

病育种的关键。许多小麦白粉病抗性基因已经克

隆,小麦白粉病抗性机制的研究为培育具有持久

抗性的小麦品种提供了坚实的理论支撑[16-17]。小

麦近缘种质中如黑麦、野生二粒小麦、中间偃麦

草、簇毛麦、粗山羊草、提莫菲维小麦等,携带丰富

的白粉病抗性基因,但这些基因有些与不利的农

艺性状存在连锁[18],回交转育时间较长,在小麦

育种应用中有一定的局限性。基因编辑为小麦白

粉病抗性基因的利用提供了新途径[19],通过定向

编辑白粉病感病基因MLO 获得抗病不减产的新

型突变体Tamlo-R32,为后续利用感病基因进行

抗病育种提供重要的理论和技术。主栽品种抗白

粉病基因的挖掘与利用能够加速抗性基因的应用,
结合分子标记聚合多个抗病基因,获得稳定持久抗

性的品种是今后小麦抗白粉病育种的重要内容。
在生物防治方面虽有小麦白粉病与生物防治

剂相关的研究,但在田间条件下应用生防微生物

对小麦白粉病进行防治的报道较少,未来的研究

应更多关注生防微生物与小麦白粉病原微生物间

的关系,加强相关基础研究,明确生防菌对小麦白

粉病菌的作用机制,研发高效、靶向的新型微生物

防治剂,加快田间小麦药剂试验,尽快用于农业生

产实践中。植物中的一些糖类诱导剂可以激活自

身的防御酶系统,增强对病原微生物的抵抗能力,
未来应寻找新的白粉病防治手段,如多糖等糖类

激发子在小麦白粉病防治上的探索。此外,基于

纳米材料开发的小麦白粉病防护剂可以形成紧密

的纳米薄膜在小麦叶片表面,防止病原菌进一步

侵染,为小麦白粉病防治提供了新的技术选择。
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