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摘 要:近年来,由于条锈菌小种CYR34的流行,河南省小麦条锈病发生呈现上升趋势。为明确河南省

小麦对CYR34等优势小种的抗性,本研究鉴定了629份河南省小麦种质苗期和成株期对CYR34等优势小种

的抗性,并利用KASP分子标记对抗性基因Yr5、Yr7、Yr15、Yr18、Yr78、Yr81、YrZH84和YrZM1354进行检

测,系统评价其抗性水平与遗传基础。结果表明,供试的629份小麦种质对CYR34等当前流行小种的抗性水

平整体偏低,育成品种的成株期抗性显著弱于农家种。利用分子标记未检测到携带Yr5、Yr15、Yr81的品种;

成株期 抗 性 基 因Yr18在 农 家 种 中 检 出 频 率 为93.03%,而 在 育 成 品 种 中 仅 占1.95%;仅 育 成 品 种 携 带

YrZM1354、YrZH84。通过遗传效应分析,Yr18对小麦抗条锈性表型贡献最大,而YrZM1354单基因效应最

强,聚合YrZH84与YrZM1354可提升苗期抗条锈性。基于以上结果,建议河南小麦抗病育种应回补Yr18,加

速利用YrZM1354等新抗源,推进多基因聚合育种,以拓宽抗病遗传基础,培育持久抗病新品种。
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Abstract:Inrecentyears,theoccurrenceofwheatstriperustinHenanProvincehasshownanincreas-
ingtrendduetotheprevalenceraceCYR34ofthestriperust.Toclarifytheresistanceofwheatgerm-
plasmsinHenanagainstdominantracesincludingCYR34,thisstudysystematicallyevaluatedthere-
sistanceandgeneticbasisof629localwheatgermplasmsatbothseedlingandadultplantstages.
Striperustresistancegenes(Yr5,Yr7,Yr15,Yr18,Yr78,Yr81,YrZH84,andYrZM1354)were
genotypedusingKASPmarkers.Theresultsrevealedagenerallylowresistancelevelinthetested
wheatpopulationtocurrentlyprevalentracesincludingCYR34,withcultivarsexhibitingsignificantly
weakeradult-plantstageresistancethanlandraces.Theadult-plantstageresistancegeneYr18wasde-
tectedatafrequencyof93.03%inthelandraces,whereasitwasfoundinonly1.95%ofcultivars.



Meanwhile,cultivarscarriednewresistantgenesYrZM1354andYrZH84.Furthergeneticeffectanal-
ysisshowedthatYr18contributedthemosttothewheatpopulation’sphenotypicresistance,while
YrZM1354hadthestrongestsingle-geneeffect.CombiningYrZH84andYrZM1354canenhanceseed-
lingresistance.Basedonthesetestingresults,itisrecommendedthatwheatdiseaseresistancebreed-
inginHenanshouldfocusonreintroducingYr18,acceleratingthedeploymentofnewgenessuchas
YrZM1354,andpromotingmulti-genepyramidingtobroadenthegeneticbasisofresistanceandde-
velopdurable-resistantvarieties.Thisstudyprovidesvaluableresistantsourcematerials,geneticin-
sights,andstrategicguidanceforwheatdiseaseresistancebreedinginHenanProvince.
Keywords:Wheatstriperust;KASPmarker;Moleculardetection;Genepyramiding;Disease-resistant
breeding

  小麦是全球大约35%~40%人口的主粮[1]。
小麦条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型Puccinia
striiformisWest.f.sp.triticiEriks.& Henn.
(Pst)引起的一种世界性叶部病害,大流行年份可

导致小麦70%以上的产量损失,危害严重[2-3]。
中国是世界上最大的小麦生产国和消费国,河南

是中国小麦生产第一大省,种植面积占全国的

23%,产量占全国的27%[4]。
小麦条锈病是河南麦区的第一大病害。1990

年、2002年、2017 年在河南省分别造成 5.5×
108、1.4×108 和2.0×108kg的产量损失[5]。因

此,在河南省小麦品种审定中,对条锈病抗性达不

到要求的品种实行一票否决制。近年来,由于条

锈菌CYR34的流行,河南省小麦条锈病发生呈

现上升趋势,2020和2021两年发病面积均超过

1.5×108hm2,造成了严重的产量和经济损失[6]。
选育和种植抗病品种是目前最为经济、绿色且有

效的防治措施。根据抗病基因对小麦条锈病的抗

性模式可将抗病基因分为苗期抗性基因和成株期

抗性基因[3]。苗期抗性属小种专化型抗性,这类抗

病基因受环境影响不大,与病原菌内的特异毒性

基因相对,符合基因对基因假说[7-8]。成株期抗病

性一般具有非小种专化性、持久性等特点[9-10]。
迄今,国际上正式命名的小麦抗条锈病基因

共有87个,包括59个苗期抗条锈病基因和28个

成株期抗条锈病基因,临时命名的抗性基因和

QTLs分别有60和300多个[11-17]。目前,59个

苗期抗病基因中,仅有来源于小麦近缘属种的

Yr5和Yr15 对当前流行小种 CYR32、CYR33、

CYR34表现抗病,但由于这些近缘种综合农艺性

状较差,难以作为亲本直接用于小麦品种改良,并
且这些基因多见于中国的四川盆地、关中、陕南等

地,而包括河南省在内黄淮南片麦区的小麦品种

中还未有应用[4]。Yr7在全球范围内长期使用,
在世界绝大多数小麦产区已基本丧失抗性,不再

具备单独使用价值[18]。Yr18、Yr36和Yr46具有

成株期抗性或高温成株抗性,且兼有对小麦白粉

病、叶锈病、秆锈病等多种小麦病害抗性,近年来备

受关注,其中Yr18基因被广泛应用[19]。YrZH84
和YrZM1354发现于河南省育成小麦品种周8425B
和郑麦1354,小麦抗性育种的新抗源[20-21]。Yr78
和Yr81也是近些年被发现对当前条锈菌流行小

种具有一定抗性的基因,但Yr81在育成品种中的

检出率较低[21]。KASP标记技术以其高效率、低
成本、适用性广等优点,在小麦抗条锈性状的基因

定位及分子辅助育种中发挥着重要作用[23-24]。本

研究拟鉴定629份河南省小麦种质苗期与成株期

对CYR34等优势生理小种的抗性,并利用KASP
标记对Yr5、Yr7、Yr15、Yr18、Yr78、Yr81、YrZH84和

YrZM1354共8个已知抗条锈病基因进行分子检

测,评价供试种质的抗性现状与遗传基础,为抗条

锈病新品种的选育及抗病资源的利用提供参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试的629份河南省小麦种质包括373份农

家种和256份育成材料(大面积推广品种和骨干

亲本),由河南省作物分子育种研究院小麦分子育

种团队提供。

1.2 供试菌种

苗期接种所用的CYR34由西北农林科技大

学农学院韩德俊教授馈赠。成株期接种所用的流

行混合菌(包括CYR34、CYR33、CYR32等流行小

种)由甘肃省农业科学院植物保护所提供。

1.3 苗期抗性鉴定

将试验材料于2024年2月上旬播种于5cm
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×5cm×10cm的培养钵中,每个培养钵在4个

角上分别种植4份种质,每份种质4~5粒种子,
并插入有编号的标签,将培养钵置于育苗盘中,加
足量水以保证种子充分吸水出苗,放于培养箱中,
光/暗周期为16h/8h,温度为18℃/12℃。小

麦长到二叶期时(约15d)采用抖粉法接菌种。接

菌方法:将小麦条锈菌夏孢子与滑石粉以1∶50
(v/v)的比例混合均匀,放置于50mL塑料离心

管中,管口用三层纱布包裹,抖落在被0.1%的吐

温20脱蜡处理的小麦叶片上,以铭贤169为感病

对照。将接种后的小麦用黑色塑料袋包裹保湿,
置于10℃培养箱中暗培养24~36h后,将小麦

置于光暗周期16h/8h、温度16℃/10℃、光强

度20000lx的培养箱中培育,在接种15~20d
后,待感病对照铭贤169充分发病时,按照0~9
级标准记录反应型[25]。反应型(infectiontype,

IT)0为免疫(IM),1~3为高抗(HR),4~6为中抗

(MR),7~9为感病(S)。每隔3d鉴定1次,共鉴

定3次,取最严重的反应型为最终鉴定结果。2024
年3月中旬进行重复试验。

1.4 成株期抗性鉴定

将参试小麦种质分别于2021和2022年10
月中旬种植于河南省原阳县河南现代农业研究开

发基地(东经113.707°,北纬35.011°)。每份种

质种2行,行长1m,行距23.1cm,株距3.3cm,
设3个重复。于每年3月7日左右16点以后接

种混合条锈菌,接种方法同苗期抗性鉴定。以小

偃22作为感病对照,连续3d上午10、12、14、16
点进行喷雾保湿。5月中上旬待感病对照小偃22
充分发病时,根据悉尼大学作物锈病研究中发布

的田间记载条锈病反应的评价标准[Researchar-
eas-FacultyofScience(sydney.edu.au)],对参试

材料条锈病反应型进行评估,IT=1~3为高抗,

IT=4为中抗,IT=5为中间型,IT=6为中感,

IT=7~9为高感。

1.5 抗性基因检测

田间麦苗4叶期时,每份种质取2cm长度的

幼嫩叶片置于2mL离心管,冷冻干燥后用组织

破碎仪研磨成粉末,采用CTAB法提取DNA[26]。
使用分光光度计(NanoDropone,赛默飞世尔科技

有限公司)测定DNA浓度,并用ddH2O将DNA
浓度稀释至50ng·μL-1。抗性基因的KASP标

记引物序列均由上海生工生物工程有限公司合成

(表1)。PCR反应体系5μL:2.5μLDNA,2.43

μL2×KASPMastermix(石家庄博瑞迪生物技

术有限公司),0.07μLKASPAssaymix(100μM
的FAMprimer∶HEXprimer∶Commonprimer∶
无菌水以12∶12∶30∶46的体积比例混合物)。

PCR反应利用384孔 PCR 板 在 水 浴 PCR 仪

(LGCHydrocycler)中进行,反应程序为:94℃
15min;94℃20s,67~55℃(每个循环下降1.2
℃)60s,10个循环;94℃20s,55℃60s,29个

循环。基 因 分 型 结 果 分 别 通 过 软 件 OMega、

KlusterCaller读取和呈现。

1.6 数据分析

采用Excel2019处理数据,用RV4.6.0(ag-
ricolae、muttcompriew、emmeans)包进行方差、回
归、多重比较分析和绘图。

2 结果与分析

2.1 河南省小麦种质的条锈病抗性

629份河南省小麦种质对小麦条锈菌优势小

种CYR34的苗期抗性鉴定结果表明,免疫种质56
份,占比8.9%;高抗种质103份,占比16.4%;中
抗种质113份,占比18.0%;感病种质357份,占
比56.8%;农家种和育成材料的平均反应型分别

为5.49和6.27。成株期抗性鉴定结果表明,629
份种质中,高抗种质82份,占比13.0%;中抗种质

102份,占比16.2%;中间型种质116份,占比

18.4%;中感种质100份,占比15.9%;高感种质

229份,占比36.4%;农家种和育成材料的平均反

应型分别为4.68和6.49。
综合分析苗期和成株期抗性表型,629份小麦

种质中,有37份在苗期和成株期均对条锈病表现

高抗至免疫(表2),其中11份是育成材料。

2.2 河南省小麦种质抗病基因分布及效应分析

利用KASP标记对供试材料进行分子检测,
结果(图1)显示,373份农家种中携带Yr5、Yr7、
Yr15、Yr18、Yr78、Yr81、YrZH84和YrZM1354的数量

分别为0、6(1.61%)、0、347(93.03%)、7(1.88%)、0、

0和0个;256份育成材料中携带Yr5、Yr7、Yr15、
Yr18、Yr78、Yr81、YrZH84和YrZM1354的数量分

别为0、40(15.63%)、0、5(1.95%)、83(32.42%)、

0、33(12.89%)和12(4.69%)个。综上所述,在
供试材料中未检测到抗条锈病基因Yr5、Yr15和

Yr81;YrZH84和YrZM1354仅存在于育成材料

中,育成材料中Yr7、Yr78 的检出频率较高,但

Yr18的检出频率明显低于农家种。
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表1 KASP标记引物信息

Table1 InformationofKASPprimers
基因
Gene

引物
Primer

引物序列
Primersequence(5'-3')

参考文献
Reference

Yr5 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCGCCCCTTTTCGAAAAAATA [27]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTCTAGCATCAAACAAGCTAAATA
Common ATGTCGAAATATTGCATAACATGG

Yr7 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGCTGAGAAAGGCTTGACATCA [27]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGCTGGAAATGGCTTGAGATCG
Common AATGGCGTGGCTAAGGACAGA

Yr15 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAGTCAACTTGGATTACACTGAAGTT [28]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGTCAACTTGGATTACACTGAAGTC
Common AGATATCACACTGAACATACTGATGAG

Yr18 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGGTATGCCATTTAACATAATCATGAA [29]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGGTATGCCATTTAACATAATCATGAT
Common TACTATATGGGAGCATTATTTTTTTCC

Yr78 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTAAGACCCTACGACGTTAGCGC [30]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTAGACCCTACGACGTTAGCGA
Common ATTGGAATCAGCTGGGTCAT

Yr81 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGAAGGTGACCAAGTTCATGCTATTCA [31]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGAAGGTCGGAGTCAACGGATTCCAA
Common TGTGGAGCGTGACAATGAGGAAGTT

YrZH84 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTGTCACTAATGAGTTCTCAAAAGC [32]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTGTCACTAATGAGTTCTCAAAAGT
Common GAAATCATCCACTAATTCCATGGC

YrZM1354 FAM GAAGGTGACCAAGTTCATGCTATGGCCTCAGCAATACGAGCA [21]
HEX GAAGGTCGGAGTCAACGGATTATGGCCTCAGCAATACGAGCG
Common ASGGGATGCAGATAACACATC

表2 苗期和成株期均对条锈病表现高抗或免疫的小麦种质

Table2 Wheatgermplasmsexhibitinghighresistancetoimmunityagainststriperustacrossbothseedlingandadultplantstages

小麦种质
Wheatgermplasm

成株期 Adultplantstage

2021-2022

IT RE

2022-2023

IT RE

苗期
Seedlingstage

IT RE

携带基因
Carryinggenes

气死牛 Qisiniu 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
秃葫芦头Tuhulutou 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
白银条Baiyintiao 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
白麦Baimai 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
白皮麦Baipimai 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
早三天Zaosantian 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
三月黄Sanyuehuang 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
小籽白Xiaozibai 2 HR 2 HR 2 HR Yr18
苦麦Kumai 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
紫杆白Ziganbai 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
二小麦Erxiaomai 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
曲二芒 Quermang 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
旱八石 Hanbadan 3 HR 2 HR 0 IM -
红芒白麦 Hongmangbaimai 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
蚰子麦Youzimai 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
红芒白 Hongmangbai 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
红芒麦 Hongmangmai 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
蒲扇把麦Pushanbamai 3 HR 2 HR 3 HR Yr18
二糙麦Ercaomai 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
大籽红Dazihong 3 HR 2 HR 3 HR Yr7、Yr18
五花头 Wuhuatou 3 HR 2 HR 1 HR Yr7、Yr18
长籽糙Changzicao 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
乌克兰 Wukelan 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
白芒红Baimanghong 3 HR 2 HR 1 HR Yr18
拳芒 Quanmang 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
蚰子头Youzitou 3 HR 2 HR 2 HR Yr18
矮丰3号 Aifeng3 1 HR 2 HR 0 IM Yr78
豫麦47号Yumai47 2 HR 2 HR 0 IM Yr7、Yr78
豫麦54号Yumai54 3 HR 2 HR 0 IM Yr7
百农419Bainong419 3 HR 2 HR 1 HR -
郑麦1354Zhengmai1354 3 HR 2 HR 2 HR YrZH84、YrZM1354
周麦28Zhoumai28 2 HR 2 HR 2 HR YrZH84、YrZM1354
中育1220Zhongyu1220 1 HR 2 HR 0 IM YrZH84、YrZM1354
中育1311Zhongyu1311 1 HR 2 HR 2 HR YrZH84、YrZM1354
许科168Xuke168 2 HR 2 HR 2 HR YrZH84、YrZM1354
国麦0319Guomai0319 2 HR 2 HR 3 HR YrZH84、YrZM1354
郑1867Zheng1867 2 HR 2 HR 0 IM YrZH84、YrZM1354

  加粗字体代表育成品种。IT:反应型;RE:抗性评价。
Boldedfontsindicatethereleasedcultivars.IT:Infectiontype;RE:Resistanceevaluation.
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  黑点表示空白对照,红点和蓝点分别表示感病基因型和抗病基因型。

Blackdotsrepresenttheblankcontrol;Redandbluedotsrepresentsusceptibleandresistantgenotypes,respectively.

图1 部分基因在373份农家种和256份育成材料中的分布

Fig.1 Genotypingclusterplotsofresistancegenesfrom373landraceand256releasedcultivars

  分析5个抗条锈病基因(Yr7、Yr18、Yr78、
YrZH84、YrZM1354)对 小 麦 苗 期 环 境 (SS)、

2021—2022 和 2022—2023 年 度 成 株 期 环 境

(Env1和Env2)的抗条锈性效应,结果(表3)显
示,Yr18和YrZM1354基因在3种环境中均表现

出极显著效应(P<0.01),YrZH84基因在环境

SS和Env2中效应显著(P<0.05),在Env1环境

中效应极显著,表明这3个基因与小麦苗期和成

株期抗条锈性显著相关。Yr7和Yr78基因在3
种环境的效应均未达到显著水平,表明这两个基

因对小麦抗条锈表型的贡献不显著。
分析3个对小麦条锈病抗性有显著效应的基

因(Yr18、YrZH84、YrZM1354)与反应型的相关

性,结果(图2)发现,携带抗病基因的种质在3种

环境中均表现出更低的反应型,说明其抗性更强。
其中,YrZM1354的回归系数(β值)绝对值最大

(-4.043),表明该基因与小麦抗条锈病性关系最

大;Yr18和YrZH84的β值分别为-1.969和-1.326,
说明其与抗条锈相关性也较大。

对不同基因在3种环境下(Env1、Env2和

SS)对小麦条锈病抗性的贡献分析(图3)显示,

Yr18在3种环境中对小麦条锈病抗性贡献均最

大,在SS、Env1和Env2中对小麦条锈病抗性的

贡 献 率 分 别 为 69.4%、60.7% 和 71.1%;

YrZM1354在3种环境中的贡献率分别为14.7%、

25.9%和27.3%;YrZH84在三种环境中贡献率分别

为4.8%、1.6%和0.0%。这表明在供试材料中,

Yr18在小麦条锈病抗性中发挥着主要作用,而

YrZM1354和YrZH84对小麦条锈病抗性贡献相

对较小。
供试种质按照携带Yr18、YrZH84和YrZM1354

的状况共分为5种类型:不携带抗病基因(Geno
Ⅰ)、仅含YrZM1354(GenoⅡ)、仅含YrZH84(Ge-
noⅢ)、同 时 携 带YrZM1354 与YrZH84(Geno
Ⅳ)、仅含Yr18(GenoⅤ),对其在3种环境下的条

锈病抗性进行分析,结果(图4)显示,未携带抗病基

因的种质在3种环境中对条锈菌的反应型均最高,

表3 5个抗条锈病基因的方差分析

Table3 Analysisofvarianceforfivestriperust

resistancegenes

环境
Environment Yr7 Yr18 Yr78 YrZH84 YrZM1354

SS 0.02 20.34** 3.58 4.97* 15.24**

Env1 0.18 163.09** 0.21 10.91** 59.18**

Env2 0.13 210.23** 0.55 4.45* 76.82**

  SS、Env1和Env2分别表示苗期环境、2021—2022和2022—
2023年度成株期环境;**:P<0.01;*P<0.05。图3同。

SS,Env1andEnv2denotetheenvironmentatseedling
stage,thoseatadultplantstageof2021-2022and2022-2023,
respectively;**:P<0.01;*:P<0.05.Thesameinfigure3.
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  Y和N分别表示携带和不携带该基因;n:种质数量。

YandNindicatethegermplasmcarriesordoesnotcarrytherustgene,respectively.n:Numberofgermplasm.

图2 基因对小麦条锈病抗性效应分析

Fig.2 Analysisofgenotypeeffectonwheatstriperustresistance

图3 基因在3种环境下对小麦条锈病抗性的贡献率

Fig.3 Relativecontributionproportionofgenestowheat

striperustresistanceunderthethreeenvironments

说明抗性水平最低,进一步证实Yr18、YrZH84与

YrZM1354在苗期和成株期对条锈病抗性均具有

重要作 用。在 两 年 成 株 期 抗 性 环 境(Env1与

Env2)中,GenoⅣ(YrZM1354+YrZH84)与Geno
Ⅱ(仅含YrZM1354)的抗性均显著优于其他基因

型,但二者之间抗性差异不显著。这表明在小麦

条锈病成株期抗性中,YrZM1354是介导成株期

抗性的关键基因;YrZH84 对两年成株期环境

(Env1与Env2)小麦条锈病的抗性效应不稳定,
在Env1中显著,在Env2中不显著。在苗期(SS)
条件下,同时携带YrZM1354与YrZH84种质的

平均反应型最低,说明YrZM1354与YrZH84在

苗期抗 性 中 可 能 存 在 累 加 效 应。综 合 来 看,

YrZM1354不仅是成株期抗性的关键遗传因子,
其与YrZH84在苗期存在抗性累加效应,为多基

因聚合育种提供了重要参考。

3 讨论

本研究针对629份河南省小麦核心种质资

源,开展了苗期与成株期条锈病抗性鉴定,检测已

知抗条锈病基因及其有效性,全面揭示了河南省

小麦种质的抗条锈性、关键抗病基因的分布与遗

传效应,并筛选出一批苗期和成株期对条锈病均

表现高抗至免疫的种质。

3.1 河南省小麦种质对当前条锈菌流行小种的

抗性现状与挑战

河南省小麦种质对CYR34等当前优势小种

的总体抗性水平较低。苗期与成株期抗病种质比

例分别为43.2%和19.2%,凸显了条锈病的持续

威胁。农家种在成株期的平均抗性(IT=4.68)
显著优于育成品种(IT=6.49),表明育成品种成

株期抗性存在下降的风险,亟需挖掘利用新抗源。
本研究筛选出37份苗期和成株期对小麦条锈病

均表现高抗至免疫的种质,其中11份为育成品

种,为抗病育种提供了可直接利用的核心亲本。
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  GenoⅠ、GenoⅡ、GenoⅢ、GenoⅣ和GenoⅤ分别代表:不含抗病基因、仅含YrZM1354、仅含YrZH84、同时含YrZM1354与YrZH84和

仅含Yr18基因。

GenoⅠ,GenoⅡ,GenoⅢ,GenoⅣ,andGenoⅤrepresent:Absenceofdiseaseresistancegenes,presenceofonlyYrZM1354,pres-

enceofonlyYrZH84,presenceofbothYrZM1354andYrZH84,andpresenceofonlyYr18,respectively.
图4 不同基因型种质的抗条锈性分析

Fig.4 Analysisofstriperustresistanceingermplasmswithdifferentgenotypes

3.2 河南省小麦抗病基因的分布演变

对8个已知抗条锈病基因的分子检测揭示了

河南省小麦抗性遗传基础的动态变化。Yr18在

农家种中检出频率为93.03%,而在育成品种中

仅为1.95%,造成Yr18严重流失的原因可能因

其与干叶尖等不良农艺性状连锁。这一关键持久

抗性基因的严重流失也部分解释了育成品种的成

株期平均抗性 显 著 低 于 农 家 种。育 成 品 种 中

Yr7、Yr78、YrZH84和YrZM1354等基因的检出

频率显著提升,尤其是YrZH84和YrZM1354只

存在于育成品种中。这表明,育种家为应对病菌

变异有意识地引入和利用新的抗病基因以拓宽抗

谱,YrZH84和YrZM1354是近些年被成功发掘

于河南省小麦周8425B和郑麦1354并应用于小

麦育种的新抗源。这一“此消彼长”的格局清晰地

反映了现代育种策略的转向:从依赖广谱、持久的

成株抗性基因转向更多利用针对性强、抗性水平

可能更高的主效基因。虽然这种策略有助于快速

应对当前流行小种,但广谱抗性背景基因(如

Yr18)的严重缺失,可能削弱品种群体对病原菌

长期变异的遗传缓冲能力,增加抗性“丧失”的风

险,值得育种家高度警惕。另一方面,目前苗期抗

CYR34的Yr5和Yr15两个基因在629份小麦资

源中均未检测到,但却发现了较高比例(合计约

43.3%)的免疫、高抗和中抗CYR34的种质。推

测在表现抗病的农家种和部分育成品种中,存在

能够有效抵抗CYR34且尚未被鉴定或报道的新

抗源或抗病基因,可作为后续通过遗传学手段发

掘新基因的种质。

3.3 关键抗病基因的遗传效应

方差分析与遗传效应评估进一步明确了关键

基因的功能。Yr18和YrZM1354被证实对苗期

和成株期抗性均有稳定且极显著的效应。Yr18
对表型变异的解释比例(贡献率)在3种环境中均

占据绝对主导地位(平均>67%),但YrZM1354
展现出最强的单基因效应(β绝对值最大)。这种

“单基因效应强度”与“群体表型贡献率”分离的原

因很大程度上是基因频率相差悬殊造成的。建国

前,河南省小麦种植以农家种为主,长期自然选择

使Yr18在该群体中几乎固定(频率达93.03%),
这也可能是农家种成株期持久抗性的遗传基础。
然而,该基因与干叶尖等不利农艺性状存在连锁,
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限制了 其 在 现 代 育 种 中 的 直 接 利 用。相 反,

YrZM1354来源于主栽品种郑麦1354,未发现明

显的连锁累赘,更符合现代育种对综合农艺性状

的需求。因此,Yr18在育成品种中近乎消失(频
率仅1.89%),而YrZM1354等新基因的引入与

利用,正反映了育种者在平衡抗病性与农艺性状

过程中的主动选择与基因更替。

3.4 河南小麦抗病育种的建议

(1)抢救与回补成株期广谱抗病基因Yr18。
Yr18是一个多抗位点,不仅对小麦条锈病有较好

抗性,对小麦白粉病、叶锈病、秆锈病也有成株期

抗性。应利用分子标记辅助选择,在不影响主要

农艺性状的前提下,将其系统性地回交导入现代主

栽品种的骨干亲本中,以稳固抗病育种的“基石”。
(2)发掘与利用新抗源。加强对鉴定出的已

知基因无法解释其抗性的种质进行遗传解析,以
挖掘新的抗病基因,同时应加速YrZM1354 和

YrZH84等已验证有效的新型抗源在育种计划中

的部署,特别是YrZM1354,可快速提升抗性水平。
(3)大力推进多基因聚合育种。基因型及基

因组合分析为抗性改良提供了明确的策略方向,
聚合YrZH84、YrZM1354两个基因在苗期抗性表

现最优,证实了多基因累加的优越性。成株期抗性

中,YrZM1354+YrZH84基因型及仅含YrZM1354
基因型的种质间抗条锈水平差异不显著,说明

YrZM1354是介导成株期抗性的关键基因。将群

体贡献最大的核心基因(Yr18)与单基因效应最

强的基因(YrZM1354)进行聚合,可能会助力品

种实现广谱持久抗性。

4 结论

现代育种进程中存在关键持久抗条锈病基因

(Yr18)利用率严重下降的风险,而新抗源的利用

和多基因聚合是提升与稳定抗性的有效途径。未

来河南小麦抗病育种应坚持“固本(回补Yr18)、
拓新(利用YrZM1354等)、聚合”的协同策略,利
用现代分子技术,将优异的抗病基因有规划地聚

合到高产优质背景中,从而培育出可持续抵抗病

害威胁的绿色小麦新品种,保障区域粮食生产的

稳产与安全。
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