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　 　 摘要:ＣＨ１３０２ 是以来源于中间偃麦草的八倍体小偃麦 ＴＡＩ７０４７ 为桥梁亲本选育的高抗白粉病的小麦新品系ꎬ对白粉菌多

个流行小种均表现出良好抗性ꎮ 为了解其抗白粉病基因来源及其在染色体上的位置ꎬ对绵阳 １１ × ＣＨ１３０２ 的 Ｆ１、Ｆ２ 及 Ｆ２∶ ３ 家

系进行了遗传分析ꎬ推断其抗白粉病基因可能来源于中间偃麦草ꎬ暂将其命名为 ＰｍＣＨ１３０２ꎮ 利用 ｉＳｅｌｅｃｔ ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片对抗、
感病池进行扫描ꎬ发现位于 ２ＡＬ 染色体上的多态性位点最多ꎬ为 ３１３ 个ꎬ占全部多态性位点的 ９ ７９％ ꎬ且集中于 ２ＡＬ 染色体

１００ ~ １０５ ｃＭ 和 １５０ ~ １５５ ｃＭ 两个区域附近ꎮ 在上述位点选取 ＳＳＲ 标记ꎬ筛选出 ３ 对与 ＰｍＣＨ１３０２ 连锁的分子标记ꎬ
Ｘｗｍｃ５２２、Ｘｇｗｍ３５６ 和 Ｘｇｗｍ５２６ꎬ其中 Ｘｇｗｍ３５６ 和 Ｘｇｗｍ５２６ 位于 ＰｍＣＨ１３０２ 两侧ꎬ连锁距离分别为 ３ １ ｃＭ 和 ７ ８ ｃＭꎮ 利用遗

传图谱以及中国春缺体、双端体将 ＰｍＣＨ１３０２ 定位于小麦 ２ＡＬ 染色体上ꎮ 进一步与位于 ２ＡＬ 上的 Ｐｍ４、Ｐｍ５０ 比较发现ꎬ
ＰｍＣＨ１３０２ 可能是位于 ２ＡＬ 上的一个新基因或等位基因ꎮ
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　 ２ 期 张晓军等:抗白粉病基因 ＰｍＣＨ１３０２ 的遗传分析及染色体定位

小麦白粉病是由 Ｂｌｕｍｅｒｉａ ｇｒａｍｉｎｉｓ ｆ. ｓｐ. Ｔｒｉｔｉｃｉ
引起的真菌性病害ꎬ在全世界小麦种植区普遍发生ꎬ
一般可使小麦减产 １３％ ~ ３４％ ꎬ重灾年份减产可达

５０％ [１]ꎮ 培育和种植抗病品种是防治小麦白粉病

为害的有效措施ꎬ但是由于小麦大规模产业化发展ꎬ
一些麦区长期种植单一品种ꎬ加速了白粉菌生理小

种的变异ꎬ现有抗病品种很快丧失抗性[２]ꎮ 因此ꎬ
在小麦抗病品种选育中ꎬ急需发掘与利用新的抗病

基因ꎬ做到抗白粉病基因的合理布局ꎬ延长抗病品种

的“寿命”ꎮ
利用远缘杂交从近缘种中导入新的抗病基因ꎬ

可以有效拓宽小麦的遗传基础[３]ꎬ从而实现小麦抗

病育种中抗源多样化ꎮ 经过国内外学者多年研究开

发ꎬ小麦的野生近缘种已成为抗病基因的重要来源ꎮ
抗白粉病基因 Ｐｍ１６、 Ｐｍ２６、 Ｐｍ３０、 Ｐｍ３１、 Ｐｍ３６、
Ｐｍ４１、Ｐｍ４２、Ｐｍ４９ 来源于野生二粒小麦[４￣５]ꎬＰｍ６、
Ｐｍ２７、 Ｐｍ３７、 Ｐｍ３３ 来 源 于 提 莫 菲 维 小 麦[６￣７]ꎬ
Ｐｍ１ｂ、Ｐｍ４ｄ 来源于栽培一粒小麦[５]ꎬＰｍ１ｄ、Ｐｍ１２、
Ｐｍ３２、Ｐｍ５３ 来源于拟斯卑尔脱山羊草[８]ꎬＰｍ２１ 来

源于簇毛麦[９]ꎬＰｍ７、Ｐｍ８、Ｐｍ１７、Ｐｍ２０ 来源于黑麦

属[１０]ꎬＰｍ４０、Ｐｍ４３ 来源于中间偃麦草[１１￣１２]ꎬＰｍ５１
来源于长穗偃麦草[１３]ꎮ

多年生野生草本植物中间偃麦草(Ｔｈｉｎｏｐｙｒｕｍ
ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ(Ｈｏｓｔ)Ｂａｒｋｗｏｒｔｈ ＆ Ｄ Ｒ Ｄｅｗｅｙ)完全免

疫小麦白粉、叶锈、条锈、秆锈等病害ꎬ还高抗黑穗

病、叶枯病等多种小麦病害[１４]ꎮ 近年来ꎬ中间偃麦

草已在小麦遗传改良中得到广泛应用ꎬ选育出高抗

白粉病、条锈病甚至兼抗多种病害的八倍体小偃麦

和小偃麦附加系、代换系及其易位系[１５]ꎬ并将抗白

粉病基因 Ｐｍ４０ 和 Ｐｍ４３ 分别定位于小麦的 ７ＢＳ 和

２ＤＬ 染色体上ꎮ 本研究利用来源于中间偃麦草的小

偃麦 ＴＡＩ７０４７ 与普通小麦晋太 １７０ 进行杂交ꎬ并用

晋太 １７０ 回交 １ 次ꎬ在其自交 Ｆ６株系中选育出高抗

白粉病的小麦品系 ＣＨ１３０２ꎬ并对其白粉病抗性进

行了遗传分析与染色体定位ꎬ旨在为利用其抗白

粉病基因提供理论依据及分子标记ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

抗病亲本 ＣＨ１３０２、感病亲本绵阳 １１ 及其 Ｆ１杂

交种、ＣＨ１３０２ 的亲本八倍体小偃麦 ＴＡＩ７０４７ 和普通

小麦晋太 １７０ꎬ以及 ＴＡＩ７０４７ 的亲本中间偃麦草和

太原 ７６８、晋春 ５ 号ꎬ用于白粉病苗期抗病鉴定ꎮ 使

用的白粉菌菌株分别为 Ｅ０９、Ｅ２０、Ｅ２１、Ｅ２３、Ｅ２６、

Ｂｇ１ 和 Ｂｇ２ꎬ由中国农业科学院植物保护研究所段

瑕瑜、周益林研究员提供ꎬ保存于作物遗传与分子改

良山西省重点实验室ꎮ 感病对照 ＳＹ９５￣７１ 由电子

科技大学杨足君教授惠赠ꎮ
ＣＨ１３０２ 和绵阳 １１ 的杂交组合 Ｆ２ 群体共 １９４

个单株ꎬ用于成株期抗病鉴定ꎬ所用白粉菌为 Ｅ０９ꎮ
ＣＨ１３０２ 和绵阳 １１ 的 １９４ 个 Ｆ２∶ ３家系进行苗期

抗病鉴定ꎬ所用白粉菌为 Ｅ０９ꎮ
１ ２　 白粉病抗性鉴定

苗期抗病鉴定在山西省农业科学院作物科学研

究所人工气候培养室中进行ꎬ在 ７２ 穴育苗盘中装入

适量育苗基质ꎬ充分湿润后每穴播入 ５ 粒种子进行

发芽ꎬ重复 ３ 次ꎮ 人工气候箱中光照强度为 １００００
ｌｘꎬ光照时间为 １２ ｈ / ｄꎬ温度为有光照条件下 ２２ ℃ꎬ
无光照条件下 １６ ８ ℃ꎬ湿度控制在 ７０％ 左右ꎮ 待

第 ２ 片叶子完全展开ꎬ用喷雾器喷湿幼苗ꎬ再用新鲜

白粉菌孢子进行人工扫抹ꎬ第 ２ 天重复 １ 次ꎮ 接种

约 ２ 周后ꎬ当对照品种 ＳＹ９５￣７１ 充分发病时ꎬ进行苗

期抗病调查ꎮ
成株期抗病鉴定在山西省农业科学院科技创新

基地日光温室内进行ꎬ于 １１ 月中旬分行播种ꎬ行距

２５ ｃｍꎬ行长 １２０ ｃｍꎬ每行 １５ 粒ꎬ单粒均匀点播ꎬ每隔

１０ 行种植 １ 行感病对照ꎬ每行两端种植诱发材料ꎮ
次年 ２ 月小麦拔节时接种 Ｅ０９ꎬ接种方法同苗期ꎮ
当对照品种充分发病时ꎬ分别于抽穗及开花期分 ２
次进行抗病调查ꎬ以发病最重的一次作为最终抗病

评价依据ꎮ
抗病反应型参照叶部病斑 ０ ~ ４ 级法[１２]进行记

录ꎬ其中 ０ ~ ２ 级为抗病型ꎬ３ ~ ４ 级为感病型ꎮ 使用

ＳＰＳＳ １３ ０ 进行 χ２分离比适合度测验ꎬ推断抗病基

因的数目及显隐性ꎮ
１ ３　 ＧＩＳＨ 及 ＦＩＳＨ 鉴定

以地高辛标记的中间偃麦草基因组总 ＤＮＡ 做

探针对 ＣＨ１３０２ 进行 ＧＩＳＨ 鉴定ꎬ以确定 ＣＨ１３０２ 中

是否含有来源于中间偃麦草的染色体或片段ꎬ并利

用重复序列 ｐＳｃ１１９ ２ 和 Ｏｌｉｇｏ￣ｐＴａ５３５ 作探针对

ＣＨ１３０２ 进行了多色荧光原位杂交(ｍｃ￣ＦＩＳＨ)ꎬ以鉴

定 ＣＨ１３０２ 染色体组成ꎮ
１ ４　 ＳＮＰ 芯片扫描

根据 Ｆ２及 Ｆ２∶ ３家系抗病鉴定结果ꎬ从 Ｆ２群体中

选择 ２５ 个反应型为 ０ 或 ０ꎻ的纯合单株和 ２５ 个反应

型为 ４ 的纯合单株ꎬ取其 ＤＮＡ 等量混合ꎬ构建抗病

池和感病池ꎬ送往北京中玉金标记公司进行 ｉＳｅｌｅｃｔ
９０Ｋ ＳＮＰ(共 ８１５８７ 个 ＳＮＰ 标记)芯片扫描ꎮ

９１３
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１ ５　 ＳＳＲ 标记筛选

根据 ＳＮＰ 芯片扫描结果ꎬ选取富集 ＳＮＰ 标记的

染色体区域内的 ＳＳＲ 标记在抗、感病池之间筛选多

态性ꎬ筛选出的多态性标记进一步在 Ｆ２群体内分别

选择抗、感病单株进行小群体验证ꎬ挑选出在所有抗

感株间存在多态性的 ＳＳＲ 标记ꎬ扩增 Ｆ２全部单株进

行确定ꎮ
１ ６　 染色体定位及其连锁图谱构建

利用分子标记检测结果ꎬ结合田间抗病调查数

据ꎬ用 Ｍａｐｍａｋｅｒ Ｅｘｐ ３ ０ 软件和 Ｋｏｓａｍｂｉ 作图函数

计算抗白粉病基因与筛选到的多态性 ＳＳＲ 标记之

间的遗传距离ꎬ并用 ＭａｐＤｒａｗ Ｖ２ １ 绘制遗传连锁

图ꎮ 根据上述所选到的与抗性基因连锁的分子标记

在中国春缺体￣四体及双端体材料上的扩增条带ꎬ并
结合已经发表的分子标记连锁图谱ꎬ确定该抗白粉

病基因在染色体上的具体位置ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 苗期抗性遗传分析

苗期鉴定分别使用白粉菌生理小种 Ｅ０９、Ｅ２０、
Ｅ２１、Ｅ２３、Ｅ２６、Ｂｇ１ 和 Ｂｇ２ 对 ＣＨ１３０２、感病亲本绵

阳 １１ 及其 Ｆ１杂交种、ＴＡＩ７０４７ 和 ＣＨ１３０２ 的小麦亲

本晋太 １７０ꎬ以及 ＴＡＩ７０４７ 的亲本中间偃麦草和太

原 ７６８、晋春 ５ 号接菌进行抗病性鉴定ꎮ 感病对照

为高感白粉病小麦品种 ＳＹ９５￣７１ꎮ
结果表明ꎬＣＨ１３０２、八倍体小偃麦 ＴＡＩ７０４７ 及

中间偃麦草对上述 ７ 个白粉菌小种均表现为免疫或

近免疫(ＩＴ ＝ ０ 或 ０ꎻ)ꎬ其小麦亲本太原 ７６８、晋春 ５
号以及晋太 １７０ 全部高感白粉病 ( ＩＴ ＝ ３ 或 ４)
(表 １)ꎮ 可知ꎬＣＨ１３０２ 的亲本晋太 １７０ 及 ＴＡＩ７０４７
的小麦亲本太原 ７６８ 和晋春 ５ 号不含该抗白粉病基

因ꎬ其抗病基因可能来源于中间偃麦草ꎮ

表 １　 供试材料苗期对不同白粉菌小种抗性反应

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｔｏ ｗｈｅａｔ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ａｔ ｓｅｅｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌ
染色体数

Ｎｕｍｂｅｒ
染色体组型

Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ

白粉菌小种 Ｂｇｔ ｐａｔｈｏｔｙｐｅｓ

Ｅ０９ Ｅ２０ Ｅ２１ Ｅ２３ Ｅ２６ Ｂｇ１ Ｂｇ２

中间偃麦草 ４２ ＳＪＪｓ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

太原 ７６８ ４２ ＡＢＤ ４ ４ ３ ４ ４ ３ ４

晋春 ５ 号 ４２ ＡＢＤ ４ ３ ４ ４ ３ ４ ４

ＴＡＩ７０４７ ５６ ＡＢＤ ＋ Ｓｔ ＋ Ｓｔ / ＪＳ ＋ ＪＳ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

晋太 １７０ ４２ ＡＢＤ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４

ＣＨ１３０２ ４２ ＡＢＤ ０ ０ꎻ ０ ０ꎻ ０ ０ ０ꎻ

Ｆ１(绵阳 １１ × ＣＨ１３０２) ４２ ＡＢＤ ０ ０ꎻ ０ ０ꎻ ０ ０ ０ꎻ

绵阳 １１ ４２ ＡＢＤ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ３

ＳＹ９５￣７１ ４２ ＡＢＤ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４

２ ２　 成株期抗性遗传分析

成株期抗性鉴定在日光温室内进行ꎬ对抗、感病

亲本 ＣＨ１３０２、绵阳 １１ 及其 Ｆ１群体、ＢＣ１群体、Ｆ２ 群

体接种白粉菌小种 Ｅ０９ꎮ 结果如表 ２ 所示ꎬＣＨ１３０２
与绵阳 １１ 的所有正反交 Ｆ１群体对 Ｅ０９ 均表现为免

疫或近免疫( ＩＴ ＝ ０ 或 ０ꎻ)ꎬ与 ＣＨ１３０２ 表现出相同

或相似的抗病反应ꎬ说明 ＣＨ１３０２ 对白粉病的抗性

由显性基因控制ꎮ
对“绵阳 １１ × ＣＨ１３０２”的 Ｆ２ 群体进行抗性鉴

定ꎬ其中表现为抗病类型的植株有 １４８ 株(ＩＴ ＝ ０ ~
２)ꎬ感病类型的植株有 ４６ 株( ＩＴ ＝ ３ ~ ４)ꎬ经卡方测

验ꎬ抗、感株分离比符合 ３Ｒ∶ １Ｓ 的理论比例(χ２ ＝
０ １７ꎬＰ > ０ ０５)ꎻ对 “ ＣＨ１３０２ /绵阳 １１ / /绵阳 １１”

ＢＣ１群体进行抗性鉴定ꎬ其中包含的抗病植株为 ５１
株(ＩＴ ＝ ０ ~ ２)ꎬ感病植株为 ４７ 株( ＩＴ ＝ ３ ~ ４)ꎬ卡方

检验抗感分离比值符合 １Ｒ∶ １Ｓ 的理论比例(χ２ ＝
０ １６ꎬＰ > ０ ０５)ꎮ

由以上分析可知:Ｆ２群体及 ＢＣ１ 群体抗感分离

比均符合孟德尔遗传规律ꎬ为了进一步证实这一分

析结果并确定 Ｆ２植株的基因作用方式ꎬ用同一白粉

菌株 Ｅ０９ 接种由上述 Ｆ２植株产生的 Ｆ２∶ ３家系ꎬ其中

纯合抗病家系 ５３ 个ꎬ抗、感分离家系 ９５ 个ꎬ纯合感

病家系 ４６ 个ꎬ卡方测验抗感分离比值符合 １∶ ２∶ １ 的

理论比例(χ２ ＝ ０ ５９ꎬＰ > ０ ０５)ꎮ 上述结果表明ꎬ
ＣＨ１３０２ 对白粉菌小种 Ｅ０９ 的成株期抗性由 １ 对显

性核基因控制ꎬ暂将其命名为 ＰｍＣＨ１３０２ꎮ

０２３
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表 ２　 绵阳 １１ / ＣＨ１３０２ 杂交组合各世代群体对白粉菌株 Ｅ０９ 的成株期抗性表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｆｒｏｍ ｃｒｏｓｓ ｏｆ Ｍｉａｎｙａｎｇ１１ / ＣＨ１３０２ ｔｏ Ｂｇｔ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｅ０９ ａｔ ａｄｕｌｔ ｓｔａｇｅ

亲本 / 组合

Ｐａｒｅｎｔｓ / ｃｒｏｓｓ

抗病植株数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｌａｎｔｓ
感病植株数目

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐｌａｎｔｓ

０ ０ꎻ １ ２
合计

Ｔｏｔａｌ
３ ４

合计

Ｔｏｔａｌ

预期分离比

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ

χ２ Ｐ

ＣＨ１３０２(Ｐ１) １３ ２ １５ —

绵阳 １１(Ｐ２) １５ １５ —

ＳＹ９５￣７１ １５ １５ —

Ｆ１(Ｐ２ / Ｐ１) ９ ６ １５ —

Ｆ２(Ｐ２ / Ｐ１) ２１ １３ ９８ １６ １４８ ２１ ２５ ４６ ３∶ １ ０ １７ ０ ６８

Ｆ１(Ｐ１ / Ｐ２) １４ ４ １８ —

ＢＣ１(Ｐ２ / Ｐ１ / / Ｐ２) １５ １０ １５ １１ ５１ ２３ ２４ ４７ １∶ １ ０ １６ ０ ６９

Ｐ１:抗亲 ＣＨ１３０２ꎻＰ２:感亲绵阳 １１ꎻＳＹ９５￣７１:感病对照ꎻ—:不分离

Ｐ１:Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐａｒｅｎｔ ＣＨ１３０２ꎬＰ２:Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐａｒｅｎｔ Ｍｉａｎｙａｎｇ １１ꎬＳＹ９５￣７１:Ｄｉｓｅａｓｅ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ—:Ｎｏ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ

２ ３　 ＧＩＳＨ 鉴定分析

根据苗期鉴定结果ꎬＣＨ１３０２ 的抗白粉病基因

可能来源于中间偃麦草ꎬ为了确定 ＣＨ１３０２ 中是否

含有来源于中间偃麦草的染色体片段ꎬ以地高辛标

记的中间偃麦草基因组 ＤＮＡ 作探针ꎬ中国春基因组

ＤＮＡ 作封阻对 ＣＨ１３０２ 有丝分裂中期染色体进行基

因组原位杂交(ＧＩＳＨ)鉴定ꎮ 结果表明ꎬＣＨ１３０２ 的

染色体数目为 ４２ 条ꎬ且全部呈现红色信号ꎬ并未发

现黄绿色的外源染色体或片段信号(图 １ａ)ꎮ 为了

进一步明确 ＣＨ１３０２ 染色体组成ꎬ 以重复序列

ｐＳｃ１１９ ２ 和 Ｏｌｉｇｏ￣ｐＴａ５３５ 为探针对 ＣＨ１３０２ 进行多

色荧光原位杂交(ｍｃ￣ＦＩＳＨ)ꎬ可以看出ꎬＣＨ１３０２ 中

包含普通小麦 Ａ、Ｂ、Ｄ 基因组的所有染色体 (图

１ｂ)ꎮ 表明ꎬＣＨ１３０２ 染色体组成完整ꎬ其中未发现

外源染色体片段ꎬ或者其所含的外源染色体片段可

能太小ꎬ以目前的 ＧＩＳＨ 和 ＦＩＳＨ 技术还无法检测到

其外源染色物质ꎮ 这表明ꎬＣＨ１３０２ 可能是一个小

麦￣中间偃麦草的异源隐形渗入系ꎮ

ａ:以中间偃麦草 ＤＮＡ 作探针ꎬ以中国春 ＤＮＡ 作封阻的 ＧＩＳＨ 核型ꎻｂ:以重复

序列 ｐＳｃ１１９ ２(绿色信号)和 Ｏｌｉｇｏ￣ｐＴａ５３５(红色信号)作探针的 ｍｃ￣ＦＩＳＨ 核型

ａ:ＧＩＳＨ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ＣＨ１３０２ ｕｓｉｎｇ Ｔｈ. ｉｎｔｅｒｍｅｄｉｕｍ ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ａｓ ｐｒｏｂｅꎬｂ:Ｔｈｅ ｍｃ￣ＦＩＳＨ ｐａｔｔｅｒｎ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌａｂｅｌｅｄ ｐＳｃ１１９ ２(ｇｒｅｅｎ)ａｎｄ Ｏｌｉｇｏ￣ｐＴａ５３５(ｒｅｄ)ａｓ ｐｒｏｂｅｓ

图 １　 ＣＨ１３０２ 的 ＧＩＳＨ 及 ｍｃ￣ＦＩＳＨ 核型

Ｆｉｇ. １　 ＧＩＳＨ ａｎｄ ｍｃ￣ＦＩＳＨ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ＣＨ１３０２

２ ４　 基于 ＳＮＰ 分子标记分析

在 ｉＳｅｌｅｃｔ ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片扫描结果中ꎬ从分布于小

麦全基因组的８１５８７ 个 ＳＮＰ 标记位点中ꎬ扫描到３１９８
个 ＳＮＰ 位点在抗、感病池间具有多态性ꎬ多态性比率

１２３
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为 ３ ９２％ꎬ其中ꎬ２８４４ 个位点已有相应染色体位置信

息(表 ３ꎬ图 ２ａ)ꎮ 其中分布于 Ａ 基因组上多态性 ＳＮＰ
标记位点为 １５１６ 个ꎬ占全部多态性位点的 ５３ ３％ꎮ
由表 ３ 可知ꎬ分布于 ２Ａ 染色体上的多态性 ＳＮＰ 位点

最多ꎬ为 ３８４ 个ꎬ同时多态性 ＳＮＰ 所占比例也最高ꎬ为
该染色体上 ＳＮＰ 总数的 １８ ３７％ꎮ 其中 ３１３ 个标记

位于 ２ＡＬ 上ꎬ４７ 个标记位于 ２ＡＳ 上ꎬ２４ 个标记位于

着丝粒位置ꎮ 对差异 ＳＮＰ 标记的染色体位置进行统

计ꎬ进一步确定富集多态性 ＳＮＰ 标记的染色体区域ꎮ
图 ２ｂ 显示在 ２Ａ 染色体 １００ ~１０５ ｃＭ 和 １５０ ~１５５ ｃＭ
区域内 ＳＮＰ 标记数量存在 ２ 个峰值ꎬ即在这两个染色

体区域内分布的差异 ＳＮＰ 位点最多ꎮ 因此ꎬ初步推

测抗白粉病基因 ＰｍＣＨ１３０２ 位于小麦 ２Ａ 染色体的

１００ ~１０５ ｃＭ 和 １５０ ~１５５ ｃＭ 两个区域附近ꎮ

表 ３　 多态性 ＳＮＰ 位点在整个染色体组中的分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＳＮＰ ｌｏｃｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｅｎｔｉｒｅ ｇｅｎｏｍｅ

同源染色体

Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

基因组 Ａ
Ｇｅｎｏｍｅ Ａ

基因组 Ｂ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂ

基因组 Ｄ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｄ

总标

记数目

Ｎｏ. ｏｆ
ｒａｗ ＳＮＰｓ

多态

标记数目

Ｎｏ. ｏｆ
ｄｉｓｃｒｅｐａｎｔ

ＳＮＰｓ

差异率

(％ )
Ｒａｔｉｏ ｏｆ
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ｒａｗ ＳＮＰｓ
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Ｎｏ. ｏｆ
ｄｉｓｃｒｅｐａｎｔ

ＳＮＰｓ

差异率
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Ｒａｔｉｏ ｏｆ

ｄｉｓｃｒｅｐａｎｃｙ

总数

Ｔｏｔａｌ

１ ２０７２ １８１ ８ ７４ ３４７１ １３６ ３ ９２ １０２４ ７５ ７ ３２ ３９２

２ ２０９０ ３８４ １８ ３７ ３２５０ １５７ ４ ８３ １４９１ ８０ ５ ３７ ６２１

３ １８００ １９９ １１ ０６ ２４９１ １４５ ５ ８２ ８８３ ３６ ４ ０８ ３８０

４ １９２８ １８６ ９ ６５ １４４４ １１３ ７ ８３ ２９６ ４０ １３ ５１ ３３９

５ ２４５４ １８９ ７ ７０ ２９６４ １２４ ４ １８ １００４ ６４ ６ ３７ ３７７

６ ２１３３ １７６ ８ ２５ ２５２８ １２６ ４ ９８ ５７１ ７２ １２ ６１ ３７４

７ ２６６２ ２０１ ７ ５５ ２４６１ １４７ ５ ９７ １２５０ １３ １ ０４ ３６１

总计 Ｔｏｔａｌ １５１３９ １５１６ １０ ０１ １８６０９ ９４８ ５ ０９ ６５１９ ３８０ ５ ８３ ２８４４

所占比例(％ )
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ

５３ ３ ３３ ３ １３ ３

图 ２　 ＳＮＰ 多态性位点在染色体上的分布

Ｆｉｇ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＳＮＰ ｌｏｃｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

２ ５　 ＰｍＣＨ１３０２ 的 ＳＳＲ 染色体定位

根据 ｉＳｅｌｅｃｔ ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片数据分析ꎬ从小麦 ２Ａ
染色体 １００ ~ １０５ ｃＭ 和 １５０ ~ １５５ ｃＭ 两个区域附近

选择了 ６３ 对 ＳＳＲ 引物对 ＣＨ１３０２、绵阳 １１ 及抗、感
病池进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ发现 Ｘｇｗｍ３５６、Ｘｗｍｃ５２２ 和

Ｘｇｗｍ５２６ 在抗、感亲本和抗、感病池间可以扩增出

２２３
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一致的多态性条带(图 ３)ꎮ 将上述 ３ 个标记对“绵
阳 １１ × ＣＨ１３０２” Ｆ２群体的 １９４ 个单株及其 Ｆ２∶ ３家系

进行检测ꎬ证实这 ３ 个标记与 ＰｍＣＨ１３０２ 存在遗传

连锁关系ꎬ其两侧标记 Ｘｇｗｍ３５６ 和 Ｘｇｗｍ５２６ 的遗

传距离分别为 ３ １ ｃＭ 和 ７ ８ ｃＭ(图 ４ａ)ꎮ 利用中国

春缺体￣四体和双端体 Ｄｔ２ＡＳ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ结果

显示ꎬ与中国春相比ꎬ３ 个连锁标记在中国春缺体￣
四体 Ｎ２ＡＴ２Ｂ 上没有扩增出特异性条带ꎬ但在中国

春缺体￣四体 Ｎ２ＢＴ２Ａ、Ｎ２ＤＴ２Ｂ 上扩增出特异性条

带ꎬ在双端体 Ｄｔ２ＡＳ 上也未扩增出相应特异性条

带ꎬ由此可知抗白粉病基因 ＰｍＣＨ１３０２ 位于 ２ＡＬ 染

色体上(图 ４ｂ)ꎮ

Ｍ:５００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻＰＲ:抗病亲本 ＣＨ１３０２ꎻＰＳ:感病亲本绵阳 １１ꎻＢｒ:抗病池ꎻ
Ｂｓ:感病池ꎻＲ:纯合抗病株ꎻＳ:纯合感病株ꎮ 箭头指示为多态性条带

Ｍ:５００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎬＰｒ:Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐａｒｅｎｔ ＣＨ１３０２ꎬＰｓ:Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐａｒｅｎｔ Ｍｉａｎｙａｎｇ１１ꎬＢｒ:Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂｕｌｋꎬ
Ｂｓ:Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｂｕｌｋꎬＲ:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｓｔｒａｉｎｓꎬＳ:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｓｔｒａｉｎｓ. Ａｒｒｏｗｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ

图 ３　 ＰｍＣＨ１３０２ 连锁 ＳＳＲ 标记在 “绵阳 １１ × ＣＨ１３０２” Ｆ２群体中的扩增结果

Ｆｉｇ ３　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｉｎｇ ｗｉｔｈ ＰｍＣＨ１３０２ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ “Ｍｉａｎｙａｎｇ１１ × ＣＨ１３０２”

Ｍ:５００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎻＰＲ:抗病亲本 ＣＨ１３０２ꎻＰＳ:感病亲本绵阳 １１ꎻＢｒ:抗病池ꎻＢｓ:感病池ꎻＣＳ:中国春ꎮ 箭头指示为特异性条带

Ｍ:５００ ｂｐ ＤＮＡ ｌａｄｄｅｒꎬＰｒ:Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐａｒｅｎｔ ＣＨ１３０２ꎬＰｓ:Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐａｒｅｎｔ Ｍｉａｎｙａｎｇ１１ꎬ
Ｂｒ:Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂｕｌｋꎬＢｓ:Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｂｕｌｋꎬＣＳ:Ｃｈｉｎｅｓｅ ＳｐｒｉｎｇꎬＡｒｒｏｗｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｂａｎｄｓ

图 ４　 抗白粉病基因 ｐｍＣＨ１３０２ 的连锁图谱和染色体定位

Ｆｉｇ ４　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｍＣＨ１３０２ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ Ｂｇｔ

３　 讨论

ＣＨ１３０２ 是以八倍体小偃麦 ＴＡＩ７０４７ 作为桥梁

亲本ꎬ与高感白粉病的普通小麦杂交后代中选育出

的高代品系ꎮ 苗期接种鉴定表明ꎬＣＨ１３０２ 对白粉

病的 ７ 个小种均表现出良好抗性ꎬ具有与其亲本

ＴＡＩ７０４７ 和中间偃麦草较为一致的抗病反应型ꎬ而
ＣＨ１３０２ 及 ＴＡＩ７０４７ 的小麦亲本则全部高感ꎬ不含有

抗白粉病基因ꎬ因此ꎬ推测其抗白粉病基因可能来源

于中间偃麦草ꎮ 但 ＧＩＳＨ 和 ｍｃＦＩＳＨ 并未检测到

ＣＨ１３０２ 中含有可以观察到的中间偃麦草染色体片

段ꎮ 利用筛选到的抗病连锁 ＳＳＲ 标记对中间偃麦

草、ＴＡＩ７０４７、感病亲本(太原 ７６８、晋春 ５ 号、晋太

１７０)以及绵阳 １１ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ结果也未观察到

ＣＨ１３０２ 与其野生亲本中间偃麦草一致的特异性条

带ꎮ 未能为其抗病基因来源于中间偃麦草提供分子

证据ꎬ究其原因可能由于这些标记与抗病基因的

连锁距离较远ꎬ导致无法在中间偃麦草中扩增到

相应的特异片段ꎮ 在普通小麦与中间偃麦草的远

缘杂交过程中常常用到组培技术ꎬ而组培也可能
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产生无性系变异ꎮ 因此关于 ＰｍＣＨ１３０２ 的来源尚

需要获得数量更多、遗传距离更近的连锁标记进

行深入验证ꎮ
迄今为止ꎬ国际上已正式命名的抗白粉病基因

(Ｐｍ１ ~ Ｐｍ５４)已有近 ７０ 个ꎬ分布在小麦除 ４Ｄ 染色

体外的其他 ２０ 条染色体上ꎮ 其中来源于中间偃麦

草且已获得正式命名的有 ２ 个ꎬ分别为位于 ７ＢＳ 染

色体的 Ｐｍ４０ 和位于 ２ＤＬ 染色体的 Ｐｍ４３ꎬ未正式命

名抗病基因有 ４ 个ꎬ分别为位于 ７ＢＳ、２ＤＬ、２ＢＳ 和

４ＢＬ 上的 ＰｍＥ、ＰｍＹＵ２５[１６]、ＰｍＬ９６２[１７] 和 ＰｍＣＨ８３[１８]ꎮ
ＰｍＣＨ１３０２ 同样来源于中间偃麦草ꎬ本课题组利用

ｉＳｅｌｅｃｔ ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片扫描和 ＳＳＲ 标记将其定位到小

麦 ２ＡＬ 染色体上ꎬ从染色体位置看ꎬ其不同于来源

于中间偃麦草的其他抗白粉病基因ꎮ 在已发现且获

得正式命名抗白粉病基因中ꎬ只有 Ｐｍ４[１９￣２１] 和

Ｐｍ５０[２２] 位于 ２ＡＬ 染色体上ꎬ其中 Ｐｍ４ 位点上的

Ｐｍ４ａ ~ ４ｄ 分别来源于栽培二粒小麦、野生二粒小

麦、波斯小麦和栽培一粒小麦ꎬ本研究采用的 ７ 个白

粉菌小种中ꎬＣＨ１３０２ 对 ７ 个小种都表现出良好的抗

病性 (表 １)ꎬ Ｅ２０、 Ｅ２１ 和 Ｅ２６ 对 Ｐｍ４ａ、 Ｐｍ４ｂ 和

Ｐｍ４ｃ 都具有毒力[２３￣２４]ꎬ位于染色体 ｂｉｎ ２ＡＬ １ ~
０ ８５ ~ １ ００ 区 域 的 Ｐｍ４ｄ[２１] 两 翼 连 锁 标 记

Ｘｇｗｍ５２６ 和 Ｘｂａｒｃ１２２ 的遗传距离分别为 ３ ４ ｃＭ 和

１０ ０ ｃＭꎮ 而 Ｐｍ５０ 则源于普通小麦ꎬ与连锁的 ＳＳＲ
标记 Ｘｇｗｍ２９４￣２Ａ 的遗传距离是 ３ ２ ｃＭ[２３]ꎬ 而

ＰｍＣＨ１３０２ 两 翼 连 锁 ＳＳＲ 标 记 Ｘｇｗｍ３５６ 和

Ｘｇｗｍ５２６ 的遗传距离分别 ３ １ ｃＭ 和 ７ ８ ｃＭ(图

４ａ)ꎮ 抗 谱、 来 源 及 连 锁 标 记 位 点 分 析 表 明ꎬ
ＰｍＣＨ１３０２ 与 Ｐｍ４ 位点上的抗白粉病基因 Ｐｍ４ａ ~
Ｐｍ４ｄ 以及 Ｐｍ５０ 并不相同ꎬ因此 ＰｍＣＨ１３０２ 很可能

是一个新的小麦抗白粉病基因ꎮ 由于 ＰｍＣＨ１３０２ 与

Ｐｍ４ 和 Ｐｍ５０ 采用不同的遗传群体进行定位ꎬ作图

时其 遗 传 距 离 的 计 算 可 能 会 有 所 差 异ꎬ 由 于

ＰｍＣＨ１３０２ 与 Ｐｍ４ 的位置较近ꎬ其是否在 Ｐｍ４ 位点

上尚有待于筛选更多与其遗传距离更小、连锁更紧

密的分子标记ꎬ并与 Ｐｍ４、Ｐｍ５０ 进行等位性验证ꎬ
以获得更加有力的证据ꎮ

小麦为异源六倍体植物ꎬ基因组庞大ꎬ在目标基

因作图和定位中可利用的多态性 ＳＳＲ 标记相对有

限ꎬ因此会对作图和定位的精度和准确性产生一定

的影响[２５]ꎮ 本研究采用 ｉＳｅｌｅｃｔ ９０Ｋ ＳＮＰ 芯片ꎬ从分

布于小麦 ２１ 条染色体的 ８１５８７ 个 ＳＮＰ 标记位点中ꎬ
扫描出 ３１９８ 个 ＳＮＰ 位点在抗、感病池间具有多态

性ꎬ多态性比率为 ３ ９２％ ꎮ 在所有染色体中 ２Ａ 染

色体包含的多态性 ＳＮＰ 位点最多ꎬ进一步分析发

现ꎬ２ＡＬ 上的多态性位点远远多于 ２ＡＳꎮ 对差异

ＳＮＰ 标记的染色体位置的分析显示ꎬ在 １００ ~ １０５ ｃＭ
和 １５０ ~ １５５ ｃＭ 两个区域附近分布的多态性 ＳＮＰ
位点最多ꎮ 因此ꎬ将研究的重点放在这 ２ 个区域ꎬ并
选择该区域附近的 ＳＳＲ 标记进行筛选ꎬ更易于获得

与目标基因连锁的分子标记ꎮ 与传统的 ＳＳＲ、ＲＦＬＰ
等分子标记相比较ꎬＳＮＰ 标记密度更大更稳定且容

易实现大规模自动化检测ꎬ更容易获得高密度的遗

传连锁图谱ꎮ 本研究的下一步工作就是结合染色体

定位、ＳＳＲ 连锁标记以及 ＳＮＰ 芯片扫描结果ꎬ继续

开发和补充更多标记ꎬ以期精确定位抗白粉病基因

ＰｍＣＨ１３０２ 的染色体位置ꎬ并绘制目标基因区域高

饱和的遗传图谱ꎬ为未来的小麦抗白粉病育种工作

提供理论支持ꎮ
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