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　 　 摘要:本研究旨在明确山东省 １２ 个小麦主栽品种(系)抗叶锈性及抗叶锈基因ꎬ为小麦品种推广与合理布局、叶锈病防治

及抗病育种提供依据ꎮ 利用 ２０１５ 年采自山东省的 ５ 个小麦叶锈菌流行小种的混合小种对这些材料进行苗期抗性鉴定ꎬ然后

选用 １５ 个小麦叶锈菌生理小种对这些品种(系)进行苗期基因推导ꎬ并利用与 ２４ 个小麦抗叶锈基因紧密连锁(或共分离)的

３０ 个分子标记对其进行抗叶锈基因分子检测ꎮ 结果显示ꎬ山东省 １２ 个主栽小麦品种(系)苗期对该省 ２０１５ 年的 ５ 个小麦叶

锈菌混合流行小种均表现高度感病ꎮ 通过基因推导与分子检测发现ꎬ济南 １７ 含有 Ｌｒ１６ꎬ矮抗 ５８ 和山农 ２０ 含有 Ｌｒ２６ꎬ其余济

麦系列、烟农系列、良星系列等 ９ 个品种(系)均未检测到所供试标记片段ꎮ 此外ꎬ本研究还对山东省 ３ 个非主栽品种进行了

检测ꎬ结果发现ꎬ中麦 １７５ 含有抗叶锈基因 Ｌｒ１ 和 Ｌｒ３７ꎬ含有成株抗性基因ꎻ皖麦 ３８ 只检测到 Ｌｒ２６ꎬ济麦 ２０ 未检测到所供试标

记片段ꎮ 综合以上结果ꎬ山东省主栽小麦品种(系)所含抗叶锈基因丰富度较低ꎬ尤其不含有对我国小麦叶锈菌流行小种有效

的抗锈基因ꎬ应该引起高度重视ꎬ今后育种工作应注重引入其他抗叶锈基因ꎬ提高抗叶锈性ꎮ
关键词:小麦ꎻ叶锈病ꎻ抗叶锈基因ꎻ基因推导ꎻ分子检测
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由小麦叶锈菌(Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｔｒｉｔｉｃｉｎａ)引起的小麦叶

锈病是影响小麦生产的重要病害之一ꎬ在世界各麦

区普遍发生[１]ꎬ根据小麦品种布局、气候条件和发

病时期的不同ꎬ可造成不同程度的产量损失ꎬ严重时

甚至可达 ５０％ 以上[２]ꎮ 在我国ꎬ该病害曾在 ２０ 世

纪 ６０￣８０ 年代发生过多次大流行ꎬ造成了很大的经

济损失[３]ꎮ 自 ２０１２ 年开始小麦叶锈病在我国的发

生呈逐年加重的趋势[４]ꎬ尤其是 ２０１５ 年ꎬ该病害在

黄淮麦区、河北南部等地发生大流行[５￣６]ꎮ 造成该

病害大流行的原因除小麦叶锈菌小种及毒性变化

外ꎬ抗性品种长期化单一种植造成的品种抗性丧失

也是其主要原因[７]ꎮ 因此培育、推广优良的抗病品

种ꎬ对预防和控制该病害起着至关重要的作用ꎬ一直

被认为是防控小麦叶锈病最为经济、有效和安全的

方法[８]ꎮ 目前ꎬ在我国抗性较好、有潜在利用价值

的抗叶锈基因主要有 Ｌｒ９、Ｌｒ１９、Ｌｒ２４ 和 Ｌｒ３８ 等[９]ꎬ
这些基因对小麦叶锈菌普遍表现为高抗或免疫ꎬ在
小麦育种工作中适当引入这些基因将对有效控制小

麦叶锈病起到重要作用ꎮ
分析鉴定小麦推广品种的抗叶锈基因ꎬ可以指

导杂交亲本的选配ꎮ 目前ꎬ基因推导和分子辅助鉴

定是鉴定小麦抗叶锈基因最常用的方法ꎮ 基因推导

由 Ｂｒｏｗｄｅｒ 于 １９７２ 年提出后经不断补充与完善[１０]ꎬ
因其方便、快捷的特点ꎬ已广泛应用于小麦品种抗叶

锈基因的研究[１１￣１５]ꎮ 分子辅助鉴定是利用与抗叶

锈基因紧密连锁的分子标记对相应基因进行有效追

踪的方法ꎬ目前已有 ３０ 余个可用于检测小麦抗叶锈

基因的分子标记ꎬ为抗叶锈基因快速、准确检测提供

了方法ꎬ为分子标记辅助育种工作提供了便捷的途

径ꎮ 而将这两种方法相结合进行小麦品种的抗叶锈

基因鉴定会使结果更具准确性[１６]ꎮ 丁艳红等[１７]、
Ｚ Ｆ Ｌｉ 等[１８]、师丽红等[１９]、胡亚亚等[８ꎬ２０]、任晓利

等[２１]、赵丽娜等[２２]、彭昕等[２３]、隋建枢等[２４]均对部

分生产品种及育种材料的抗叶锈基因进行了推导检

测分析ꎬ明确了这些品种材料的抗叶锈性及所含抗

叶锈基因ꎬ为今后品种的合理布局和抗病育种提供

了指导ꎮ
山东省是我国小麦的主产区之一ꎬ位于黄淮冬

麦区的东部ꎬ具有十分适合小麦生长的土壤条件与

气候生态条件[２５]ꎮ 小麦作为该省的主要粮食作物ꎬ
其常年种植面积在 ３６０ 万 ｈｍ２左右ꎬ总产量约占粮

食总产量的 ４８％ [２６]ꎬ且其平均单产一直居于中国

首位[２７]ꎮ ２０１２ 年以来小麦叶锈病在山东地区的发

生与为害有逐年加重的趋势ꎬ该地区小麦叶锈菌出

现频率超过 ２ ０％ 的优势生理小种有 ＴＨＴＴ、ＴＨＴＳ、
ＴＨＳＳ、ＴＨＫＳ、ＰＨＴＴ、ＰＨＫＳ、ＴＨＫＴ 等ꎬ但主要流行小

种为 ＴＨＴＳ 和 ＴＨＳＳꎮ 造成该地区小麦叶锈病流行

的原因不仅与叶锈菌小种毒性变化有关ꎬ与当地种

植小麦品种的抗性亦有很大的关系ꎮ 本研究中所用

１２ 个小麦材料(烟农 １２１２、鲁原 ５０２、矮抗 ５８、山农

２０、泰农 １８、济麦 ２１、济南 １７、烟农 ９９９、山农 ２１、良
星 ９９、良星 ６６ 和济麦 ２２)为山东省近年来种植面积

较大的主栽品种(系)ꎬ此外ꎬ本研究还检测了中麦

１７５、济麦 ２０ 和皖麦 ３８ 共 ３ 个材料ꎬ为在山东种植

面积较小但品质性状较好的品种ꎬ这些品种(系)近
几年尤其是 ２０１５ 年对叶锈病都表现出较高的感病

表型ꎬ而其所含的抗叶锈基因尚不明确ꎮ 因此全面

了解分析山东省主栽小麦品种(系)抗叶锈性及其

所含有的抗叶锈基因ꎬ对指导该地区小麦品种的合

理布局和抗病育种ꎬ进而保证山东省小麦的稳产增

产有重要意义ꎮ
由于小麦叶锈病病菌在冬麦秋播以后可以从自

生麦苗转移到秋苗上为害ꎬ并以菌丝体潜伏在叶片

组织内越冬ꎬ为次年继续为害提供菌原ꎬ也是造成第

２ 年严重发生的一个重要因素ꎮ 而小麦抗叶锈类型

有两种ꎬ(１)是苗期抗病类型ꎬ该类型为小麦全生育

期抗病类型ꎻ(２)是成株抗病类型ꎬ该类型在苗期表

现感病ꎬ在成株期才表现出相应的抗病性ꎮ 苗期抗

病性的鉴定对于抗性基因的推导是必不可少的ꎬ在
此基础上通过基因推导与分子检测进一步鉴定品种

中所含抗叶锈基因(包括是否存在成株抗叶锈基

因)ꎬ这对于预测成株期抗病性也具有重要意义ꎮ
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因此ꎬ本研究首先利用 ２０１５ 年采自山东地区的 ５ 个

小麦叶锈菌流行小种的混合小种对 １５ 份小麦材料

进行苗期抗叶锈性鉴定ꎬ然后利用苗期基因推导结

合分子辅助鉴定来明确这些品种(系)所含的抗叶

锈基因ꎬ为山东省小麦品种合理布局、叶锈病防治及

抗病育种提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

１２ 个山东省主栽小麦品种(系):烟农 １２１２、
鲁原 ５０２、矮抗 ５８、山农 ２０、泰农 １８、济麦 ２１、济南

１７、烟农 ９９９、山农 ２１、良星 ９９、良星 ６６ 和济麦 ２２ꎻ
３ 个在山东地区种植的品质性状优良的品种:中麦

１７５、济麦 ２０ 和皖麦 ３８ꎬ均由山东省农业科学院作

物研究所小麦研究室提供ꎮ ４０ 个以 Ｔｈａｔｃｈｅｒ 为遗

传背景的小麦抗叶锈近等基因系(或单基因系)、
感病材料 Ｔｈａｔｃｈｅｒ、郑州 ５３８９、供试的 ５ 个小麦叶

锈菌流行生理小种( ＴＨＴＴ、ＴＨＴＳ、ＴＨＳＳ、ＰＨＴＴ 和

ＴＨＫＳ)及 １５ 个小麦叶锈菌生理小种单孢菌系

(表 １)均由河北农业大学小麦叶锈病研究中心

提供ꎮ
１ ２　 苗期抗叶锈性鉴定及基因推导

将 １５ 个供试品种(系)、４０ 个近等基因系(或
单基因系)、感病材料 Ｔｈａｔｃｈｅｒ 和郑州 ５３８９ 按次

序种植于穴盘中ꎬ每个材料播种 ５ ~ ７ 粒ꎬ共播种

１６ 套ꎮ 待其长至 １ 心 １ 叶时ꎬ其中 １ 套采用扫苗

法进行 ５ 个混合流行小种的接种ꎬ其余 １５ 套分别

采用 １５ 个叶锈菌生理小种进行分小种接种ꎬ接种

后黑暗保湿 １６ ｈꎬ再移至光照 １２ ~ １４ ｈ、２０ ± ５ ℃
温室内培养ꎮ 接种 １２ ~ １４ ｄ 后ꎬ待感病对照充分

发病时按 Ａ Ｐ Ｒｏｅｌｆｓ[２８]的 ９ 级鉴定标准进行抗叶

锈性鉴定ꎬ并根据 Ｈ Ｌ Ｄｕｂｉｎ 等[２９] 提出的方法进

行基因推导ꎮ
１ ３　 小麦抗叶锈基因的分子检测

采用 ＣＴＡＢ 法[３０] 提取 １５ 个小麦品种 (系)、
Ｔｈａｔｃｈｅｒ 及 ４０ 个近等基因系的基因组 ＤＮＡꎬ用紫外

分光光度仪检测样品的浓度和纯度ꎮ 用 １ × ＴＥ 稀

释至 ５０ ｎｇ / μＬ 备用ꎮ 利用与 ２４ 个抗叶锈基因紧密

连锁或共分离的 ３０ 个分子标记ꎬ包括 Ｌｒ１￣ＷＲ００３[３１]、
Ｌｒ２ｃ￣ｇｗｍ２６１[３２]、 Ｌｒ９￣ＳＣＳ５￣５５０[３３]、 Ｌｒ９￣Ｊ１３[３４]、 Ｌｒ１０￣Ｆｌ.
２２４５ / ６ / ｒ２[３５]、 Ｌｒ１２￣Ｘｇｗｍ２５１[３６]、 Ｌｒ１４ａ￣ｇｗｍ１４６[３７]、
Ｌｒ１４ａ￣ｇｗｍ３４４[３７]、 Ｌｒ１６￣ｗｍｃ７６４[３８]、 Ｌｒ１９￣ＳＣＳ２６５[３９]、
Ｌｒ１９￣ＳＣＳ２５３[３９]、Ｌｒ２０￣ＳＴＳ６３８[４０]、Ｌｒ２１￣Ｄ１４[４１]、Ｌｒ２４￣Ｊ９ /
１ / ２[４２]、 Ｌｒ２４￣Ｓ１３０２￣６０９[４３]、 Ｌｒ２５￣Ｘｇｗｍ５３８[４４]、 Ｌｒ２６￣ω￣

ｓｅｃａｌｉｎ[４５]、 Ｌｒ２６￣ＩＢ[４６]、 Ｌｒ２８￣ＳＣＳ４２１５７０
[４７]、 Ｌｒ２９￣ＯＰＹ１０ /

１ / ２[４８]、Ｌｒ３２￣ｂａｒｃ１３５[４９]、Ｌｒ３４￣ｃｓＬｖ３４[５０]、Ｌｒ３４￣ｃｓｓｆｒ１[５１]、
Ｌｒ３５￣Ｓｒ３９Ｒ３ / Ｆ２[５２]、 Ｌｒ３７￣ＶＥＮＴＲＩＵＰ / Ｎ２[５３]、 Ｌｒ３８￣Ｙ３８

ＳＣＡＲ９８２
[５４]、 Ｌｒ４１￣Ｘｂａｒｃ１２４[５５]、 Ｌｒ４２￣Ｗｍｃ４３２[５６]、 Ｌｒ４７￣

ＰＳ１０Ｒ/ Ｌ[５７]、Ｌｒ５０￣ｇｗｍ３８２[５８]ꎬ对供试小麦品种(系)
抗叶锈基因进行分子检测ꎮ 引物由生工生物工程

(上海)股份有限公司合成ꎮ
ＰＣＲ 反应体系为 １０ μＬꎬ其中模板 ＤＮＡ １ μＬ

(５０ ｎｇ / μＬ)ꎬＴａｑ 酶 ０ １ μＬꎬ上、下游引物(１０ μｍｏｌ / Ｌ)
各 ０ ２ μＬꎬ ｄＮＴＰｓ (１０ ｍｍｏｌ / Ｌ) ０ ２ μＬꎬ１０ × ＰＣＲ
Ｂｕｆｆｅｒ １ μＬꎬ用无菌超纯水补充反应体系至 １０ μＬꎻ
参照相应文献设定扩增反应程序ꎬＰＣＲ 产物用浓度

为 １％ ~２％ (ｗ / ｖ)的琼脂糖凝胶电泳或 １０％ 的非

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 小麦品种(系)的苗期抗叶锈性鉴定及基因

推导

１５ 个品种(系)对 ２０１５ 年山东地区的 ５ 个小麦

叶锈菌流行小种混合小种表现高感ꎬ与当年田间发

病表现一致ꎬ苗期分小种和混合小种鉴定结果见表

１ 和表 ２ꎮ 造成这种情况的原因可能是这些品种

(系)所含抗叶锈基因已丧失抗性或仅对个别叶锈

菌小种具有抗性ꎮ
经分小种鉴定发现ꎬ这 １５ 个品种(系)对 １５ 个

生理小种中的大部分小种均表现出高反应型ꎬ说明

这些品种(系)对小麦叶锈菌普遍具有较低的抗性ꎮ
其中烟农 １２１２、鲁原 ５０２、矮抗 ５８、山农 ２０、泰农 １８、
济南 １７、山农 ２１、良星 ９９、济麦 ２２ 和中麦 １７５ 这 １０
个品种(系)对供试的 １５ 个小种均表现出高反应

型ꎬ说明这些品种(系)不含对这些小种具有抗性的

抗叶锈基因ꎬ而近等基因系 ＴｃＬｒ３、ＴｃＬｒ１６、ＴｃＬｒ２６、
ＴｃＬｒＢ、 ＴｃＬｒ１０、 ＴｃＬｒ１４ａ、 ＴｃＬｒ２１、 ＴｃＬｒ３ｂｇ、 ＴｃＬｒ１４ｂ、
ＴｃＬｒ３２、ＴｃＬｒ３３、ＴｃＬｒ３７ 和 ＫＳ９６ＷＧＲＣ３６(Ｌｒ５０)对供

试小种也表现出高反应型ꎬ与上述 １０ 个品种(系)
的反应型相同ꎬ因此不排除在这 １０ 个品种(系)中

可能含有这些抗叶锈基因ꎮ
另外ꎬ济麦 ２１、烟农 ９９９、良星 ６６、济麦 ２０ 和皖

麦 ３８ 仅对供试 １５ 个小种中的个别小种表现出低反

应型ꎬ但其与供试的所有近等基因系反应型均不相

同ꎬ因此推测这 ５ 个品种可能含有推导或检测以外

其他未知的抗叶锈基因ꎮ
２ ２　 小麦抗叶锈基因的分子检测

与 ２４ 个抗叶锈基因紧密连锁或共分离的 ３０ 个
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表 １　 ４０ 个鉴别寄主、Ｔｈａｔｃｈｅｒ、郑州 ５３８９ 和 １５ 个小麦品种(系)对 １５ 个小麦叶锈菌的苗期反应型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｎ ４０ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｌｒ ｇｅｎｅｓꎬＴｈａｔｃｈｅｒꎬＺｈｅｎｇｚｈｏｕ ５３８９ ａｎｄ １５ ｗｈｅａｔ ｃｕｌ￣
ｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ) ｔｏ １５ ｒａｃｅｓ ｏｆ Ｐ. ｔｒｉｔｉｃｉｎｉａ

品种(系)
Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ)

致病类型 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ

ＴＨＳＳ ＰＨＪＴ ＦＨＬＳ ＴＨＫＴ ＰＨＴＳ ＭＨＴＳ ＰＨＳＴ ＴＨＴＴ ＦＨＪＴ ＦＨＮＳ ＰＨＴＴ ＰＨＲＴ ＰＨＱＴ ＦＨＳＴ ＴＨＪＴ

ＴｃＬｒ１￣ＲＬ６００３(Ｌｒ１) ３ ３ ꎻ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ ꎻ ３ ３ ３ ꎻ ３

ＴｃＬｒ２ａ￣ＲＬ６０１６(Ｌｒ２ａ) ３ ꎻ１ ꎻ１ ３ ꎻ ꎻ ꎻ１ ３ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ ３

ＴｃＬｒ２ｃ￣ＲＬ６０４７(Ｌｒ２ｃ) ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ３￣ＲＬ６００２(Ｌｒ３) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ９￣ＲＬ６０１０(Ｌｒ９) ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

ＴｃＬｒ１６￣ＲＬ６００５(Ｌｒ１６) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ２４￣ＲＬ６０６４(Ｌｒ２４) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１

ＴｃＬｒ２６￣ＲＬ６０７８(Ｌｒ２６) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ３Ｋａ￣ＲＬ６００７(Ｌｒ３Ｋａ) ３ ꎻ１ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１

ＴｃＬｒ１１￣ＲＬ６０５３(Ｌｒ１１) ３ ３ ２ ３ ３ ３ ３ ３ ３ １ꎻ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１７￣ＲＬ６００８(Ｌｒ１７) ３ ３ ２ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ２ ꎻ２ ３ ３

ＴｃＬｒ３０￣ＲＬ６０４９(Ｌｒ３０) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ꎻ１ ꎻ ３ ３ ꎻ ꎻ１ ꎻ１

ＴｃＬｒＢ￣ＲＬ６０５１(ＬｒＢ) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１０￣ＲＬ６００４(Ｌｒ１０) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１４ａ￣ＲＬ６０１３(Ｌｒ１４ａ) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１８￣ＲＬ６００９(Ｌｒ１８) ꎻ１ ３ ２ ３ ꎻ１ ꎻ１ ３ ３ ３ １ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ２１￣ＲＬ６０４３(Ｌｒ２１) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ２８￣ＲＬ６０７９(Ｌｒ２８) ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ０ ꎻ ０

ＫＳ９１ＷＧＲＣ１１(Ｌｒ４２) ꎻ ３ ꎻ ３ ꎻ ꎻ ꎻ ３ ꎻ１ ３ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ

ＴｃＬｒ２ｂ￣ＲＬ６０１９(Ｌｒ２ｂ) ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ３ｂｇ￣ＲＬ６０４２(Ｌｒ３ｂｇ) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１４ｂ￣ＲＬ６００６(Ｌｒ１４ｂ) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ１５￣ＲＬ６０５２(Ｌｒ１５) ３ ３ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ３ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ１

ＴｃＬｒ１９￣ＲＬ６０４０(Ｌｒ１９) ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ

ＴｃＬｒ２０￣ＲＬ６０９２(Ｌｒ２０) ３ ３ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ３ ꎻ１ ３ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ１ ３

ＴｃＬｒ２３￣ＲＬ６０１２(Ｌｒ２３) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１

ＴｃＬｒ２５￣ＲＬ６０８４(Ｌｒ２５) ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ

ＴｃＬｒ２９￣ＲＬ６０８０(Ｌｒ２９) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ３ ꎻ１ ３ ꎻ１ ３ ꎻ１

ＴｃＬｒ３２￣ＲＬ５４７９(Ｌｒ３２) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ３３￣ＲＬ６０５７(Ｌｒ３３) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＴｃＬｒ３６￣Ｅ８４０１８(Ｌｒ３６) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３

ＴｃＬｒ３８￣ＲＬ６０９７(Ｌｒ３８) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ１

ＴｃＬｒ３７￣ＲＬ６０８１(Ｌｒ３７) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

ＫＳ９０ＷＧＲＣ１０(Ｌｒ４１) ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ１

ＴｃＬｒ４４￣ＲＬ６１４７(Ｌｒ４４) ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ꎻ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ꎻ１

ＴｃＬｒ４５￣ＲＬ６１４４(Ｌｒ４５) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ３ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１

９０Ｈ４５０(Ｌｒ４７) ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ

ＫＳ９６ＷＧＲＣ３６(Ｌｒ５０) ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

Ｃ７８ ５(Ｌｒ５１) ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ１

￣９８Ｍ７１(Ｌｒ５３) ꎻ ꎻ ꎻ１ ꎻ１ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ ꎻ１

Ｔｈａｔｃｈｅｒ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

郑州 ５３８９ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

烟农 １２１２ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

鲁原 ５０２ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３
矮抗 ５８ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

９７６
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表 １(续)

品种(系)
Ｃｕｌｔｉｖａｒ( ｌｉｎｅ)

致病类型 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ

ＴＨＳＳ ＰＨＪＴ ＦＨＬＳ ＴＨＫＴ ＰＨＴＳ ＭＨＴＳ ＰＨＳＴ ＴＨＴＴ ＦＨＪＴ ＦＨＮＳ ＰＨＴＴ ＰＨＲＴ ＰＨＱＴ ＦＨＳＴ ＴＨＪＴ

山农 ２０ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

泰农 １８ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

济麦 ２１ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ꎻ ３ ３ ３ ３ ３

济南 １７ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

烟农 ９９９ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ １ ＋ ３ ３ ３ ３

山农 ２１ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

良星 ９９ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

良星 ６６ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３

济麦 ２２ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

中麦 １７５ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３

济麦 ２０ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ２ ꎻ１ ３ ２ ３

皖麦 ３８ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ３ ꎻ１ ３ ３ ３ ３ ３ ３

０:无症状ꎻ ꎻ :不产生夏孢子堆ꎬ产生枯死斑点或失绿反应ꎻ １ :夏孢子堆很小ꎬ且周围有枯死反应ꎻ ３ :夏孢子堆中等大小ꎬ具轻微失绿

０:Ｎｏ ｃｈｌｏｒｏｔｉｃ ｆｌｅｃｋｓ ｏｒ ｕｒｅｄｉｎｉａꎬꎻ :Ｎｏ ｕｒｅｄｉｎｉａꎬｂｕｔ ｆｌｅｃｋｓ ｏｒ ｃｈｌｏｒｏｓｉｓꎬ １:Ｓｍａｌｌ ｕｒｅｄｉｎｉａ ｗｉｔｈ ｎｅｃｒｏｓｉｓꎬ ３:Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｓｉｚｅ ｕｒｅｄｉｎｉａ ｗｉｔｈ ｓｌｉｇｈｔ ｃｈｌｏｒｏｓｉｓ

表 ２　 １５ 个小麦品种(系)抗叶锈性鉴定和分子检测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ １５ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

品种(系)
Ｃｕｌｔｉｖａｒ(ｌｉｎｅ)

系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

混合小种侵染型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅ ｏｆ
ｍｉｘｅｄ ｒａｃｅｓ

抗叶锈性

Ｌｅａｆ ｒｕｓｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

苗期基因推导

Ｇｅｎｅ ｐｏｓｔｕｌａｔｉｏｎ ａｔ
ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

分子标记检测结果

Ｒｅｓｕｌｔｓ ｔｅｓｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

综合结果

Ｆｉｎａｌ ｒｅｓｕｌｔ

烟农 １２１２ — ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

鲁原 ５０２ ９９４０１６８ / 济麦 １９ ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

矮抗 ５８ 豫麦 ４９ / 郑州 ８９６０ / / 周麦 １１ ３ 感病 Ｎ Ｌｒ２６ Ｌｒ２６

山农 ２０ ＰＨ８２￣２￣２ / ９５４０７２ ３ 感病 Ｎ Ｌｒ２６ Ｌｒ２６

泰农 １８ 莱州 １３７ / 烟 ３６９￣７ ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

济麦 ２１ ８６５１８６ / 川农大 ８４￣１１０９ / / 冀 ８４￣５４１８ ３ 感病 ＋ Ｎ ＋

济南 １７ 临汾 ５０６４ / 鲁麦 １３ ３ 感病 Ｎ Ｌｒ１６ Ｌｒ１６

烟农 ９９９ 烟航选 ２ 号 / 临 ９５１１Ｆ１ / / 烟 ＢＬＵ１４￣１５ ３ꎻ１ 感病 ＋ Ｎ ＋

山农 ２１ 莱州 １３７ / 烟辐 １８８ ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

良星 ９９ 济 ９１１０２ / 鲁麦 １４ / / ＰＨ８５￣１６ ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

良星 ６６ 济 ９１１０２ / 济 ９３５０３１ ３ 感病 ＋ Ｎ ＋

济麦 ２２ ９３５０２４ / ９３５１０６ ３ 感病 Ｎ Ｎ ＋

中麦 １７５ ＢＰＭ２７ / 京 ４１１ ３ 感病 Ｎ Ｌｒ１、Ｌｒ３７ Ｌｒ１、Ｌｒ３７

济麦 ２０ 鲁麦 １４ / 鲁麦 ８８４１８７ ３ 感病 ＋ Ｎ ＋

皖麦 ３８ 烟中 １４４ / ８５￣１５￣９ ３ 感病 ＋ Ｌｒ２６ Ｌｒ２６

Ｎ:未能推出或检测到抗性基因ꎻ ＋ :可能含有未知基因

Ｎ :Ｆａｉｌｅｄ ｔｏ ｐｏｓｔｕｌａｔｅ ｏｒ ｄｅｔｅｃｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓꎬ ＋ :Ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｕｎｋｎｏｗｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ

分子标记在供试 １５ 个小麦材料中仅扩增出 ４ 个抗叶

锈基因 Ｌｒ１、Ｌｒ１６、Ｌｒ２６ 和 Ｌｒ３７ 的特异条带(图 １)ꎬ其
中 Ｌｒ２６ 出现频率最高ꎬ为 ２０％ ꎮ 中麦 １７５ 中扩增出

了 Ｌｒ１ 标记大小为 ７５３ ｂｐ(图 １Ａ)和 Ｌｒ３７ 标记大小

为 ２５９ ｂｐ 的特异片段(图 １Ｅ)ꎬ表明该品种可能同

时含有两个抗叶锈基因 Ｌｒ１ 和 Ｌｒ３７ꎻ在济南 １７ 中检

测到了 Ｌｒ１６ 标记大小为１３５ ｂｐ 的特异条带(图１Ｂ)ꎬ
表明该品种中可能含有抗叶锈基因 Ｌｒ１６ꎻ利用 Ｌｒ２６
的分子标记 ω￣ｓｅｃａｌｉｎ￣Ｆ / Ｒ 在矮抗 ５８、山农 ２０ 和皖麦

３８ 中扩增出了 １０７６ ｂｐ 的特异条带(图 １Ｃ)ꎬ而 Ｌｒ２６
的另一分子标记 ＩＢ￣Ｆ / Ｒ 亦在这 ３ 个品种中扩增出

２１０ ｂｐ 的特异条带(图 １Ｄ)ꎬ两个分子标记结果一

０８６
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致ꎬ表明这 ３ 个品种可能含有该基因ꎻ除上述品种

外ꎬ其余品种(系)(烟农 １２１２、鲁原 ５０２、泰农 １８、济
麦 ２１、烟农 ９９９、山农 ２１、良星 ９９、良星 ６６、济麦 ２２

和济麦 ２０)均未检测到供试标记ꎬ因此山东小麦品

种的抗叶锈基因种类还有待丰富ꎮ １５ 个小麦品种

(系)的系谱、抗叶锈性和分子标记检测结果见表 ２ꎮ

Ｍ:ＤＭ２０００ ｍａｒｋｅｒ 或 ｐＢＲ３２２ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻＴ:Ｔｈａｔｃｈｅｒꎻ ＣＫ:Ｈ２Ｏꎻ１ ~ １５:烟农 １２１２、鲁原 ５０２、中麦 １７５、
矮抗 ５８、山农 ２０、泰农 １８、济麦 ２０、济麦 ２１、济南 １７、烟农 ９９９、皖麦 ３８、山农 ２１、良星 ９９、良星 ６６ 和济麦 ２２

Ｍ:ＤＭ２０００ ｍａｒｋｅｒ ｏｒ ｐＢＲ３２２ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎬＴ:ＴｈａｔｃｈｅｒꎬＣＫ:Ｈ２Ｏꎬ１￣１５:Ｙａｎｎｏｎｇ １２１２ꎬＬｕｙｕａｎ ５０２ꎬＺｈｏｎｇｍａｉ １７５ꎬ
Ａｉｋａｎｇ ５８ꎬＳｈａｎｎｏｎｇ ２０ꎬＴａｉｎｏｎｇ １８ꎬＪｉｍａｉ ２０ꎬＪｉｍａｉ ２１ꎬＪｉｎａｎ １７ꎬＹａｎｎｏｎｇ ９９９ꎬＷａｎｍａｉ ３８ꎬＳｈａｎｎｏｎｇ ２１ꎬＬｉａｎｇｘｉｎｇ ９９ꎬＬｉａｎｇｘｉｎｇ ６６ ａｎｄ Ｊｉｍａｉ ２２

图 １　 Ｌｒ１(Ａ)、Ｌｒ１６(Ｂ)、Ｌｒ２６(Ｃ、Ｄ)和 Ｌｒ３７(Ｅ)的分子标记在 １５ 个小麦品种(系)中的扩增结果

Ｆｉｇ. １　 Ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ Ｌｒ１(Ａ)ꎬＬｒ１６(Ｂ)ꎬ
Ｌｒ２６(ＣꎬＤ)ａｎｄ Ｌｒ３７(Ｅ) ｇｅｎｅｓ ｉｎ １５ ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ( ｌｉｎｅｓ)

３　 讨论

基因推导作为鉴定小麦品种抗叶锈基因的一种

方法ꎬ因其具有简单、方便的特点而被广泛应用ꎬ但
该方法容易受环境条件、人为因素和遗传背景的干

扰[２０]ꎬ鉴定用的小麦叶锈菌小种毒性变化也会影响

鉴定结果ꎬ而且在待测小麦品种对叶锈菌各小种的

反应型普遍高感或与近等基因系反应型不一致的情

况下往往不能推导出其具体含有哪些抗叶锈基因ꎬ
因此这些原因都会使最终鉴定结果的准确性受到影

响ꎮ 而分子辅助鉴定则具有快速、准确和不受环境

条件限制的特点[１７]ꎮ 目前ꎬ国际上发现的小麦抗叶

锈基因已达 １００ 多个ꎬ正式命名至 Ｌｒ７５[５９]ꎬ其中部

分抗叶锈基因紧密连锁或共分离的 ＳＴＳ、ＳＣＡＲ、ＳＳＲ
和 ＲＡＰＤ 分子标记已建立[３１￣５８]ꎬ但相对于抗叶锈基

因的数量来说这些可用于抗叶锈基因检测的分子标

记还是很有限的ꎬ因此无论是为了互相补充或是提

高准确性ꎬ将基因推导和分子辅助鉴定两种方法结

合起来分析小麦品种的抗叶锈基因都是十分必要

的ꎮ 另外ꎬ在鉴定小麦品种抗性方面ꎬ由于不同地区

小麦叶锈菌流行小种的种类会有所不同ꎬ其毒性也

可能会随着年份和地区的不同发生一些变化ꎬ而且

早在 １９８５ 年赵兰波等[６０]就提出应该根据品种推广

的范围ꎬ利用本省出现的叶锈菌流行小种的混合小

种接种鉴定本省的小麦品种ꎮ 因此在进行小麦品种

抗叶锈性鉴定时应该有针对性的选择供试品种种植

地区最近一年所流行的小麦叶锈菌生理小种ꎬ若选

择往年的或供试品种种植地区以外其他地区流行的

生理小种ꎬ可能会对品种抗性鉴定结果的准确性产

生一定的影响ꎮ
本研究通过基因推导与分子检测ꎬ在山东省 １２

个主栽小麦品种(系)和 ３ 个小麦材料中仅发现 ４
个已知抗叶锈基因ꎬ这说明山东省小麦品种(系)所
含抗叶锈基因丰富度较低ꎬ其中以 Ｌｒ２６ 所占比率最

高ꎬ这也与前人研究结果一致[１７ꎬ２０￣２４ꎬ６１￣６３]ꎮ 造成该

现象的原因可能是小麦￣黑麦 １ＢＬ / １ＲＳ 易位系的频

繁使用或者是由于目前所获得的用于检测抗叶锈基

因的分子标记还很有限ꎬ尚不能确定是否存在检测

基因以外的其他抗叶锈基因ꎮ 而在烟农 １２１２、鲁原

５０２、泰农 １８、济麦 ２１、烟农 ９９９、山农 ２１、良星 ９９、良

１８６
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星 ６６、济麦 ２２ 和济麦 ２０ 这 １０ 个品种(系)中未检

测到供试抗叶锈基因ꎬ推测其可能不含有本研究中

所检测的 ２４ 个抗叶锈基因ꎮ 而经基因推导发现中

麦 １７５ 对 Ｌｒ１ 低毒力的小种表现出高反应型ꎬ推测

其可能不含 Ｌｒ１ 基因ꎬ但经分子检测其含有抗叶锈

基因 Ｌｒ１ꎬ原因可能是该品种 Ｌｒ１ 基因的作用受到了

遗传背景、基因间互作或抑制因子的影响[１９]ꎻ此外ꎬ
所用分子标记仅为与抗叶锈基因紧密连锁的标记ꎬ
标记与抗叶锈基因间存在物理距离ꎬ即标记并非抗

叶锈基因本身ꎬ也是其一个原因ꎮ 本研究中ꎬ除所检

测与推导的基因外ꎬ供试品种(系)是否还含有其他

未知的抗叶锈基因尚不能确定ꎬ需进一步分析与

验证ꎮ
Ｌｒ１ 最初是在六倍体小麦品种 Ｍａｌａｋｏｆｆ 中发现

的[６４]ꎬ在很多小麦品种均存在该基因[６５]ꎮ Ｌｒ１６ 是

一个 苗 期 抗 叶 锈 基 因[６６]ꎬ １９９２ 年 Ｓ Ｅ Ｇｅｒｍａｎ
等[６７]发现当该基因与 Ｌｒ３４ 复合存在时要比两个基

因单独存在时表现出更高的抗性ꎻ而 ２０１１ 年袁军海

等[６８]发现该基因单独应用已基本失效ꎬ但与 Ｌｒ１３
与 Ｌｒ３４ 等合适的基因组合起来能够表现出残余的

抗病作用ꎮ Ｌｒ２６ 来源于小黑麦ꎬ位于小麦 １ＲＳ 染色

体上[１９]ꎻＬｒ３７ 来源于偏凸山羊草ꎬ该基因被定位在

２ＡＳ 染色体上ꎬ是一个成株抗性基因[２３]ꎮ 据报道ꎬ
近年来山东省小麦叶锈菌对 Ｌｒ１、Ｌｒ１６、Ｌｒ２６ 和 Ｌｒ３７
这 ４ 个 基 因 的 毒 性 频 率 在 ９５％ 以 上 甚 至 到

１００％ [６９￣７０]ꎬ说明这些抗叶锈基因对山东地区流行

的绝大部分小麦叶锈菌生理小种已经基本丧失抗

性ꎬ在小麦叶锈菌大流行的年份可能会对山东地区

小麦的生产造成严重危害ꎮ 供试 １５ 个小麦材料中

能检测到抗叶锈基因的品种大多只含有单一基因ꎬ
且以 Ｌｒ２６ 出现频率最高ꎬ为 ２０％ ꎮ 周阳等[７１]、潘阳

等[７２]、任晓利等[２１]、张亚琦[３０] 等通过鉴定发现

Ｌｒ２６ 的出现频率在 ２０ ２％ ~ ３８％ ꎮ 而本研究中小

麦品种(系)中 Ｌｒ２６ 基因出现频率为 ２０％ ꎬ该结果

与以上各研究的结果较为一致ꎮ
通过对这 １５ 个小麦品种(系)的系谱分析发

现ꎬ皖麦 ３８ 的亲本烟中 １４４ 是以 ７４(１１)组合[洛夫

林 １３ × ７１(１７)６￣１]的高代品系 ７４(１１)混 １￣１￣３ 为

母本ꎬ以莱阳 ５８４ 作父本有性杂交而来[７３]ꎬ故皖麦

３８ 具有洛夫林 １３ 的遗传背景ꎬ洛夫林 １３ 是我国在

１９７１ 年从罗马尼亚引入的含有 Ｌｒ２６ 抗叶锈基因的

１ＢＬ / １ＲＳ 易位系品种[７４]ꎬ而据报道烟中 １４４(鲁麦

１３[７５])也携带 Ｌｒ２６[３０]ꎬ因此推测在皖麦 ３８ 中很可

能含有 Ｌｒ２６ꎻ矮抗 ５８ 具有豫麦 ２ 号和周 ８４２５Ｂ 的遗

传背景[７６]ꎬ周 ８４２５Ｂ 携带有 Ｌｒ２６ 抗叶锈基因ꎬ其亲

本周麦 １１ 中也携带有该基因[１８]ꎬ因此推测在矮抗 ５８
中很有可能含有 Ｌｒ２６ꎻ山农 ２０ 的亲本为 ＰＨ８２￣２￣２ 和

９５４０７２ꎬ这两个亲本均含有 Ｌｒ２６ 基因[７７]ꎬ因此推测

在山农 ２０ 中有可能含有 Ｌｒ２６ꎮ 在本研究中上述品

种分子标记结果与系谱分析结果一致ꎬ表明皖麦 ３８
中的 Ｌｒ２６ 基因可能来源于洛夫林 １３ꎬ矮抗 ５８ 的

Ｌｒ２６ 基因可能来源于周麦 １１ 或周 ８４２５Ｂꎬ山农 ２０
中的 Ｌｒ２６ 基 因 可 能 来 源 于 其 亲 本 ＰＨ８２￣２￣２
或 ９５４０７２ꎮ

济南 １７ 的亲本鲁麦 １３ 具有欧柔的血统[７８]ꎬ而
欧柔含有 Ｌｒ１６[１７]ꎬ因此推测济南 １７ 中可能携带

Ｌｒ１６ꎬ与本研究分子检测结果一致ꎮ 因此ꎬ济南 １７
中的 Ｌｒ１６ 基因可能来源于欧柔ꎮ

中麦 １７５ 是由 ＢＰＭ２７ /京 ４１１ 杂交而成ꎬ京 ４１１
由长丰 １ 号 /丰抗 ２ 号选育而成[７９]ꎬ其中丰抗 ２ 号

的亲本洛夫林 １０ 具有阿勃的血统[７８]ꎬ而阿勃含有

Ｌｒ１[３０]ꎬ推测中麦 １７５ 也含有 Ｌｒ１ꎬ本研究分子检测

也验证了该推测ꎬ故中麦 １７５ 中的 Ｌｒ１ 可能来源于

阿勃ꎮ 分子检测显示中麦 １７５ 中还含有 Ｌｒ３７ꎬ该基

因来源于偏凸山羊草ꎬ兰考 ９０６ 在我国是其传播途

径之一[２３]ꎬ但经过系谱分析未推导出中麦 １７５ 与兰

考 ９０６ 的关系ꎬ因此中麦 １７５ 中 Ｌｒ３７ 的来源尚需进

一步验证ꎮ
本研究通过对山东省 １２ 个小麦主栽品种(系)

和 ３ 个小麦材料的抗叶锈性分析发现ꎬ这些品种

(系)对当地小麦叶锈菌流行小种表现出高度感病ꎬ
且这些品种(系)中仅含有已丧失抗性的抗叶锈基

因 Ｌｒ１、Ｌｒ１６、Ｌｒ２６ 和 Ｌｒ３７ꎬ说明这些品种(系)对小

麦叶锈菌抗性较差ꎬ其所含抗叶锈基因丰富度较低ꎮ
建议育种工作者在今后的育种工作中尽量不要将这

些品种(系)作为抗叶锈资源应用ꎬ可在新品种中引

入其他抗性更好的基因ꎬ比如可将在山羊草、偃麦草

和黑麦等一些小麦近缘植物中筛选获得的新抗源

转移至小麦中[８０] ꎻ或在已有抗性基因的基础上合

理引入与其有协同作用的其他抗叶锈基因来提高

品种的抗叶锈性ꎬ比如 Ｌｒ１６ 与 Ｌｒ１３ 和 Ｌｒ３４ 的协同

作用[６７￣６８]ꎮ
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