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摘要: CH7124 是通过八倍体小偃麦 TAI8335 与感病小麦杂交、回交育成的兼抗白粉病、条锈病的小偃麦种质系。利用抗
性接种鉴定、细胞学和基因组原位杂交( GISH) 技术相结合的方法，对 CH7124 的抗性来源、遗传方式及细胞学特征进行了分
析和鉴定。结果表明，CH7124 在苗期和成株期对条锈菌系 CYR29、CYR31、CYR32、CYR33 和白粉菌系 E09、E20、E21、E26 表
现为免疫或近免疫，其抗性来自中间偃麦草，受 1 对显性核基因控制; CH7124 的根尖细胞染色体数目为 2n = 42，花粉母细胞
减数分裂中期 I ( PMC MI) 绝大多数细胞内可观察到 21 个二价体，平均配对构型为 2n = 0. 30 I + 20. 79 II + 0. 04 III; 与普通小
麦中国春、绵阳 11 的杂种 F1中，有 80%以上的花粉母细胞可观察到 2n = 21Ⅱ的染色体构型，其平均配对构型均为 2n = 21
II。说明 CH7124 具有与普通小麦相似的染色体结构和规则的配对构型。由于利用以中间偃麦草总 DNA 为标记探针的原位
杂交未观察到可见的外源 DNA杂交信号，进一步证明 CH7124 是一个小麦 －中间偃麦草的隐形异源渗入系。
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Abstract: Stripe rust and powdery mildew，caused respectively by Puccinia striiformis f． sp． tritici ( Pst) and
Blumeria graminis f． sp． tritici ( Bgt) ，are globally important diseases of wheat． Genes transferred to wheat from wild
species are often associated with deleterious traits． In this study，a wheat-Thinopyrum intermedium germplasm line
CH7124 was characterized by a combination of resistance evaluation，cytological observation and genomic in situ hy-
bridization ( GISH) ． Disease screening demonstrated this line was highly resistant to both Pst races CYR29，CYR31，
CYR32 and CYR33 and Bgt isolates E09，E20，E21 and E26，which are the most widely virulent pathotypes in China
and virulent to most of the known resistance genes，and the resistance derived from Th． intermedium． Genetic analysis
of the F1，F2，F3 and BC1 populations from resistant line CH7124 revealed that the resistance to powdery mildew and
stripe rust was controlled by a single dominant allele． Mitotic observation showed that CH7124 had 42 chromosomes，
and the chromosomes in most pollen mother cells of its F1s involved wheat genotypes Chinese Spring and Mianyang 11
at PMC MI formed 21 bivalents，averaging，respectively，20. 73 in 102 cells and 20. 74 in 87 cells，suggesting stability
of CH7124 in cytology and regular pairing with common wheat． As no signal could be detected when using genomic
Th． intermedium DNA as a probe in the GISH experiment，the introgressed alien chromatin in this line was very small



植 物 遗 传 资 源 学 报 13 卷

and cytologically undetectable，further indicating that CH7124 is a cryptic wheat-alien introgression line． This study
showed that CH7124 appears to serve as a novel resistance source for wheat breeding．
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培育抗病品种是防治小麦白粉病和条锈病的有

效途径。但由于白粉菌、条锈菌的生理小种变异快、
菌量大，加之品种或抗源的单一化常导致小麦白粉

病、条锈病大量发生和流行［1］，直接威胁着我国小麦
的安全生产。因此，发掘、鉴定新的抗病基因，创造兼
抗多种病害的新种质对小麦抗病育种具有重要意义。
利用远缘杂交和染色体异源重组，从近缘种属导

入新的抗病基因是实现小麦抗源多样化及培育多抗性

新品种的重要途径。目前，已在一些小麦的稀有种和
近缘种属中发现了新的抗条锈病基因和抗白粉病基

因［2-4］。中间偃麦草( Thinopyrum intermedium，2n = 6x
=42，JJsS) 是小麦的一个多年生野生近缘植物，由于其
蕴含着许多对改善小麦品质、增强小麦抗性的有益基
因，已成为小麦遗传改良的重要基因资源之一［5］。近
年来，已有学者育成兼抗白粉病和条锈病的八倍体小

偃麦［6-7］和抗白粉病或条锈病的小偃麦附加系、代换
系［8 -9］，但鲜见兼抗上述两种病害、且不含大的外源染
色体片段的小偃麦渗入系的研究报道。
小麦与其近缘属的小片段染色体易位具有重要

的理论意义和潜在的应用价值［10］。近年来，已鉴
定出几个涉及黑麦和山羊草属的小片段抗病易位

系［10 -11］。偃麦草与小麦具有一定的同源性，其 J / Js

基因组与小麦之间能发生较高水平的染色体配

对［12］。因而在以八倍体小偃麦为桥梁导入外源基
因的过程中，载有目的基因的 J / Js组染色体更容易
与相应的小麦部分同源染色体发生交换和重组，且

重组后的染色体在其结构上更接近于小麦。为导入
偃麦草的抗病基因，以小偃 7430 和自育的多抗性八
倍体小偃麦 TAI7045、TAI7047、TAI8335 为抗源、与
感病的小麦品种杂交、回交，现已育成 CH7124 等一
批兼抗白粉和条锈病的小麦新种质［1 3 -1 7］。本研究
旨在分析、鉴定小麦新种质 CH7124 抗病基因的来
源、抗性遗传方式和细胞学特征，为更好地利用这一
来自偃麦草的小麦多抗性抗源提供依据。

1 材料与方法
1. 1 材料

CH7124选自普通小麦 ×八倍体小偃麦“TAI8335”
的 BC2F6世代，由本实验室育成，其系谱为晋麦 33 /
TAI8335 / /冀麦 26* 2; TAI8335是源于普通小麦与中间

偃麦草杂交后代的八倍体新类型，由畅志坚等［7］育成，

其杂交系谱为晋春 5 号 /中间偃麦草 / /晋麦 33。
CH7124、TAI8335及其亲本由本实验室提供并保存。

CH7124及其亲本晋麦 33、冀麦 26和八倍体小偃
麦 TAI8335及其亲本中间偃麦草、晋麦 33、晋春 5号用
于白粉病和条锈病的苗期抗性鉴定，所用白粉菌系为

E09、E20、E21、E26，由中国农科院植保所段霞瑜研究员
提供。条锈菌种为 CYR29、CYR31、CYR32、CYR33，由
电子科技大学杨足君教授提供; 同时，将 CH7124 分别
与感病品种( 系) 苏麦 3号、绵阳 11、SY95-71杂交或回
交，所获 F1、F2、BC1群体和 F2: 3家系及其双亲用于成株

抗性的遗传分析，所用条锈菌种为 CYR32，白粉菌系为
E20，上述菌系为目前我国麦区的流行小种或强毒力小
种，它们对大多数已知的抗性基因均有毒性［18-20］; 用于

细胞学鉴定的材料包括 CH7124、中国春、绵阳 11及其
杂交 F1。
1. 2 方法
1. 2. 1 苗期抗性鉴定 为分析抗性基因的来源，于
2008 － 2010 年在山西省农业科学院作物研究所温
室分别对 CH7124 及其杂交亲本 TAI8335、晋麦 33、
冀麦 26 和 TAI8335 的亲本中间偃麦草、晋麦 33 和
晋春 5 号进行白粉病和条锈病的苗期抗性鉴定，高
感品种铭贤 169 作为感病对照。幼苗期用单小种接
种，待第 1 ～ 2 片叶充分展开后，用扫抹法接种预先
繁殖好的新鲜菌种。条锈菌系接种后的幼苗置于保
湿桶中 10℃结露保湿 24h，温室温度控制在 18℃ /
12℃ ( 白天 /晚上) 、光照 12 ～ 14h /d，光强大于
10000 lx［18，21］。白粉病抗性鉴定是当待鉴定材料生
长至 1 叶 1 心期时，将繁菌盆置于待鉴定幼苗培养
盘的四周，通过自然传播和人工拂掸等方法进行接

种［19］。接种后 15 ～ 18d，当感病对照充分发病时，
按 0 ( 免疫) 、0; ( 过敏性坏死) 、1 ( 高抗) 、2 ( 中
抗) 、3 ( 中感) 和 4 ( 高感) 的 6 级分级标准分别调
查、记载其白粉病［19］和条锈病［21］的侵染型，其中
0 ～ 2的侵染型为抗病，3 ～ 4 的侵染型为感病。
1. 2. 2 成株抗性遗传分析 2008 － 2010 年分别在
山西省农业科学院作物研究所温室和电子科技大学

邛崃试验场进行白粉病和条锈病的成株抗性遗传分

析，所用菌系为 E20 和 CYR32。双亲、F1各播 14 粒，
BC1播 100 粒，F2播 140 粒，F2∶ 3家系及亲本种植 1 个
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重复，行长 1. 0m，每行点播 14 粒，行距 0. 25m。为确
保发病充分，每 10 行种植 1 行感病对照铭贤 169 或
京双 16，并且试验材料四周种植感病对照作为诱发
行。接种所用白粉菌系为 E20，在拔节期，将繁殖于
感病对照上的白粉病菌抖撒在待鉴材料上，并将带菌

麦苗均匀移栽在感病对照之间。接种后，灌水保湿以
利发病。于灌浆期调查病害的侵染型，分级标准参照
盛保钦［22］修改的 CIMMYT的叶部病害评价9级分级
标准，其中 0 ～0; 为免疫，1 ～ 2 为高抗，3 ～ 4 为中抗，
5 ～6 为中感，7 ～ 9 为高感。条锈病成株抗性鉴定所
用菌系为 CYR32，孕穗期将其接种于感病对照和诱发
品种，待感病品种铭贤 169 充分发病时调查侵染型。
侵染型分级根据刘孝坤［23］的 6 级分类法进行，其中
0 ～0; 为免疫，1 为高抗，2 为中抗，3 为中感，4 为高
感。对抗性分离群体 F2、F2: 3、BC1用卡方检验进行分

离比适合度测验，确定 CH7124 所含抗白粉基因、抗
条锈病基因的数目及互作方式。
1. 2. 3 细胞学观察 CH7124、中国春、绵阳 11 及
其杂交 F1根尖细胞的染色体计数和花粉母细胞减

数分裂中期 I的染色体配对观察参照文献［16 － 17］
的方法进行。
1. 2. 4 基因组原位杂交( GISH) 染色体标本制
备: 种子在垫有湿滤纸的培养皿中置 22℃培养箱中

萌发，待根长 1 ～ 2cm 时剪取根尖，在冰水中预处理
22 ～ 24h 后，用卡诺氏固定液( 乙醇∶冰醋酸 = 3∶ 1)
固定至少 24h，45 %醋酸中压片，液氮冷冻揭片，
－ 80℃超低温冰箱保存备用; 荧光原位杂交参照
Chang等［7］的程序。用缺刻平移法标记上 Fluores-
cent-12-dUTP的中间偃麦草基因组总 DNA 作探针，
普通小麦中国春( CS ) 基因组 DNA 作封阻。杂交
液中探针、封阻 DNA 的浓度比率为 1 ∶ 120，杂交后
的载玻片用碘化丙锭( PI) 套染，用抗退色剂( Anti-
fading agent) 封片，在安装有 CCD 相机的莱卡RA-2
型荧光显微镜下观察杂交信号并拍照。

2 结果与分析
2. 1 CH7124 对小麦白粉病和条锈病的抗性鉴定
及其抗性来源

以铭贤 169 为感病对照，用白粉菌系 E09、E20、
E21、E26 和条锈菌系 CYR29、CYR31、CYR32、CYR33
对源于中间偃麦草的小偃麦渗入系 CH7124 进行苗
期抗性鉴定。结果表明，CH7124 对我国当前白粉病
和条锈病的流行菌系或强毒力菌系均表现免疫 ( 表

1) ，而且成株期也免疫白粉病和条锈病的强毒力菌系
E20和 CYR32( 表 2，表 3) 。因此，CH7124 是一个兼
抗小麦白粉病和条锈病的有效抗源。

表 1 CH7124、八倍体小偃麦 TAI8335 及其亲本对白粉病和条锈病的抗性表现
Table 1 Reactions of CH7124 and partial amphiploid TAI8335 and their parents to powdery mildew and stripe rust

测试材料

Genotype
2n

基因组

Genomic formula

白粉病 Powdery mildw 条锈病 Stripe rust

E09 E20 E21 E26 CYR29 CYR31 CYR32 CYR33

CH7124 42 ABD 0 0，0; 0，0; 0 0 0 0，0; 0，0;

中间偃麦草 42 SJJs 0 0 0 0 0 0 0 0

晋麦 33a，b 42 ABD 4 4 4 4 4 4 4 4

冀麦 26a 42 ABD 3，4 4 4 3 +，4 4 4 4 4

TAI 8335 56 Wc + Js + J + S 0 0 0，0; 0 0 0 0，0; 0，0;

晋春 5 号b 42 ABD 4 4 4 3 +，4 4 4 4 4

绵阳 11 42 ABD 4 4 4 4 4 4 4 4

SY95 － 71 42 ABD 4 4 4 4 4 4 4 4

苏麦 3 号 42 ABD 4 4 4 4 ― d ― ― ―

铭贤 169 42 ABD 4 4 4 4 4 4 4 4

a． CH7124 的小麦亲本; b．八倍体小偃麦 TAI8335 的小麦亲本; c．小麦基因组; d．未检测
a． wheat parents of CH7103，b． wheat parents of Th． intermedium partial amphiploid TAI8335，c． wheat genome，d． not tested with the corresponding pathotype

为明确 CH7124 对小麦白粉病和条锈病的抗性
来源，以铭贤 169 作为感病对照，用上述白粉菌系和
条锈菌系共 8 个小种对 CH7124、TAI8335 及其各自
的亲本进行了苗期接种鉴定。结果显示，CH7124
的抗性表现与 TAI8335 及其野生亲本中间偃麦草相

同，均为免疫，其侵染型为 0 或 0; 级; 而 CH7124 和
TAI8335 的小麦亲本晋麦 33、冀麦 26 和晋春 5 号均
高感白粉病和条锈病，其侵染型为 4 级( 表 1 ) 。据
此推断，CH7124 对白粉病和条锈病的抗性均来自
中间偃麦草。
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表 2 抗 ×感杂交组合各世代接种白粉菌系 E20 的成株抗性分离
Table 2 Adult resistance segregation for reaction to powdery mildew pathotype E20 in the F2，BC1 populations

亲本及组合

Parent or cross

对白粉菌系 E20 的侵染型
Infection type to race E20

预期分离比

Expected ratio

0 0; 1 ～ 2 3 ～ 4 5 ～ 6 7 ～ 9 R∶S

χ2测验

χ2 test

P值
P － value

CH7124 ( P1 ) 10 4
绵阳 11 ( P2 ) 12
苏麦 3 号 ( P3 ) 11
P1 /P2 F1 8 5 — — —

F2 45 22 27 12 7 21 3∶1 1. 204 0. 273
P3 /P1 F1 10 3 — — —

F2 43 26 19 6 13 24 3∶1 0. 735 0. 391
P3 /P1 / /P3 BC1 26 5 15 4 8 31 1∶1 1. 360 0. 244

表 3 抗 ×感杂交组合各世代接种条锈小种 CYR32 的成株抗性分离
Table 3 Adult resistance segregation for reaction to stripe rust race CYR32 in the F2，BC1 populations

亲本及组合

Parent or cross

对条锈小种 CYR32 的侵染型
Infection type to race CYR32

预期分离比

Expected ratio

0 0; 1 2 3 4 R∶S

χ2测验

χ2 test

P值
P － value

CH7124 ( P1 ) 9 4
SY95-71 ( P2 ) 13
绵阳 11 ( P3 ) 12
P1 /P2 F1 12 2 — — —

F2 46 24 18 9 6 29 3∶1 0. 162 0. 688
P3 /P1 F1 10 3 — — —

F2 51 31 13 5 4 25 3∶1 0. 437 0. 509
P3 /P1 / /P3 BC1 29 10 8 2 10 32 1∶1 0. 538 0. 463

2. 2 白粉病成株抗性遗传分析
2009 － 2010 年在山西省农科院作物科学研究
所温室，用白粉菌系 E20 对 CH7124 与 2 个感病品
种绵阳 11 和苏麦 3 号的杂交后代群体 F1、F2、F2: 3、
BC1进行接种鉴定。结果显示( 表 2) ，所有杂交组合
的 F1植株均抗病，其侵染型为 0 ～ 0; 级。来自
CH7124 /绵阳 11 杂交 F2的 134 个单株中，106 株抗
病( 侵染型为 0 ～ 0; 级 67 株、1 ～ 2 级 27 株、3 ～ 4 级
12 株) 、28 株感病( 5 ～ 6 级 7 株、7 ～ 9 级 21 株) ，其
χ2 = 1. 204、P = 0. 273，表明抗、感的分离比符合
3∶1。来自苏麦 3 号 /CH7124 组合 F2的 131 个单株
中，抗病的 94 株( 0 ～ 0; 级 69 株、1 ～ 2 级 19 株、3 ～
4 级 6 株) 、感病的 37 株( 5 ～ 6 级 13 株、7 ～ 9 级 24
株) ，其 χ2 = 0. 735、P = 0. 391，抗感分离比亦符合
3∶1。同时，89 个 BC1 ( 苏麦 3 号 /CH7124∥苏麦 3
号) 单株中，50株抗病( 0 ～0; 级 31 株、1 ～2 级 15 株、
3 ～4 级 4 株) 、39 株感病( 5 ～ 6 级 8 株、7 ～ 9 级 31
株) ，其 χ2 = 1. 360、P = 0. 244，符合 1∶ 1 的分离比。
翌年，在温室对 CH7124 ×绵阳 11 的 F3杂种群

体同样用白粉菌系 E20 进行了苗期接种鉴定。结
果显示，134 个 F2: 3家系中，35 个抗病但不发生抗性

分离，70个家系发生抗性分离，29 个表现感病且不分
离。经卡方检验 ( χ2 = 0. 806、P = 0. 668) ，表明其
抗性分离符合 1∶ 2∶ 1 的显性单基因分离模式。综合
上述结果，衍生于中间偃麦草的抗病种质系 CH7124
对白粉病 E20菌系的抗性受 1 对显性核基因所控制。
2. 3 条锈病成株抗性遗传分析

2009 －2010 年在四川邛崃电子科技大学试验农
场，用条锈菌小种条中 32 号( CYR32) 对 CH7124 与 2
个感病品种( 系) SY95-71、绵阳 11 的杂交后代群体
F1、F2、F2∶ 3、BC1 进行接种鉴定。结果表明( 表 3) ，所
有杂交组合的 F1 植株均抗病，其侵染型为 0 ～ 0; 级。
来自 CH7124 /SY95-71杂交 F2 的132个单株中，97株
抗病( 0 ～0; 级 70株、1 ～2 级 27 株) ，35 株感病( 3 级
6株、4级 29 株) ，其 χ2 = 0. 162、P = 0. 688，表明抗、
感的分离比符合 3: 1。来自绵阳 11 /CH7124 杂交 F2

的 129个单株中，抗病的 100 株( 0 ～ 0; 级 82 株、1 ～ 2
级 18株) 、感病的 29 株( 3 级 4 株、4 级 25 株) ，其
χ2 = 0. 437、P = 0. 509，抗感分离比亦符合 3∶ 1。同
时，91个绵阳 11 /CH7124∥绵阳 11 的 BC1单株中，49
株抗病( 0 ～ 0; 级 39 株、1 ～ 2 级 10 株) 、42 株感病( 3
级 10株、4级 32株) ，其 χ2 = 0. 538、P = 0. 463，符合
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1∶ 1 的分离比。
翌年，对 CH7124 /SY95-71 的 132 个 F2∶ 3家系用

条锈菌系 CYR32 接种鉴定。调查结果显示，不发生
抗性分离的抗病家系 35 个，抗性分离的家系 68 个，
感病家系 29 个。经卡方测验，χ2 = 0. 667、P =
0. 717，符合 1∶ 2∶ 1 的显性单基因分离模式。因此，
上述结果表明，CH7124 对条锈病 CYR32 菌系的抗
性也受 1 对显性核基因所控制。
2. 4 染色体配对与细胞学特征
经鉴定，CH7124 根尖细胞的染色体数目为

2n = 42，且 GISH 分析没有检测到中间偃麦草 DNA
的杂交信号。同时，对 CH7124 及其与中国春、绵阳
11 杂种 F1 PMCM 中期 I 的染色体配对进行了统计
分析。结果表明( 表 4 ) ，CH7124 观察了 94 个花粉
母细胞，其中 2n = 21Ⅱ的 79 个、2n = 20Ⅱ+ 2I 的 10
个、2n = 19Ⅱ+ 1I + 1Ⅲ的 4 个、2n = 19Ⅱ+ 4Ⅰ的 1 个，
其平均配对构型为 2n = 0. 30I + 20. 79Ⅱ+ 0. 04Ⅲ，
2n = 21Ⅱ的细胞占 84% ; 中国春、绵阳 11 的平均配
对构型分别为 2n = 0. 22I + 20. 85Ⅱ+ 0. 02Ⅲ和 2n =
0. 29I + 20. 81Ⅱ+ 0. 03Ⅲ。同时，CH7124 与中国春、
绵阳 11 杂种 F1的染色体数目均为 2n = 42，其 PMC
MI的平均配对构型分别为 0. 37I + 20. 73Ⅱ+ 0. 06Ⅲ
和 0. 39Ⅰ+ 20. 74Ⅱ+ 0. 05Ⅲ。而且在观察的 102 个
和 87 个花粉母细胞中，2n = 21Ⅱ的细胞分别占
80. 4%和 81. 6%。同时，在其四分体时期均未观察
到微核及后期Ⅰ有落后染色体存在或者染色体提早
分离的现象。说明 CH7124 的染色体与小麦染色体
完好配对，其染色体组成与中国春、绵阳 11 等小麦
品种基本相同，并且在细胞学上具有良好的遗传稳

定性。CH7124 及其与小麦杂交 F1的染色体数目、
配对构型详见表 4。

表 4 CH7124、中国春、绵阳 11 及其 F1的染色体数目和

PMCM － I染色体配对构型
Table 4 Chromosome number and meiotic configuration of

CH7124，CS，Mianyang 11 and their F1 hybrids

材料 /杂交
Lines /Cross

2n

细胞数

No. of

cell

tested

21Ⅱ
PMC比

率( % )

2n = 21Ⅱ

染色体配对构型

Pairing configuration

单价体

Univalent
二价体

Bivalent
三价体

Trivalent

CH7124 42 94 84. 043 0. 298 20. 787 0. 043

中国春( CS) 42 82 89. 024 0. 220 20. 854 0. 024

绵阳11( MY 11) 42 87 86. 207 0. 287 20. 805 0. 034

F1 ( CS/CH7124) 42 102 80. 392 0. 373 20. 725 0. 059

F1( CH7124/MY 11) 42 87 81. 609 0. 391 20. 736 0. 046

为进一步明确渗入系 CH7124 是否含有外源染
色体片段，用中间偃麦草总 DNA 作探针，中国春总
DNA 为封阻进行了基因组原位杂交( GISH) 。结果
显示，CH7124 含有完整的 42 条小麦染色体，均呈现
PI套染的红色，未发现有任何呈现黄绿色的外源
DNA杂交信号( 图 1) 。这表明 CH7124 不可能含有
来自中间偃麦草的染色体或大的染色体片段，是一

个源于中间偃麦草的隐形小麦 －异源渗入系。

图 1 用中间偃麦草总 DNA作探针，
CH7124 根尖细胞 ( 2n =42) 的 GISH检测结果

Fig. 1 GISH pattern of wheat-alien introgression line CH7124
(2n =42) using Th． intermedium DNA as a probe

3 讨论
3. 1 CH7124 兼抗白粉病和条锈病的基因来源及
抗性遗传

抗源多样化是抗病育种的基础，也是解决抗性丧

失的重要途径。本研究的抗性鉴定结果表明( 表 1) ，
CH7124的抗病亲本八倍体小偃麦 TAI8335 及选育
TAI8335的野生亲本中间偃麦草免疫所有测试的条
锈小种和白粉菌系，而 CH7124 和 TAI8335 的小麦亲
本晋麦 33、冀麦 26、晋春 5 号均为高感。由此推断，
CH7124所含的抗白粉基因和抗条锈病基因均来自中
间偃麦草。同时，在 CH7124与感病品种( 系) 杂交的
BC1、F2、F2: 3杂种群体中，其抗、感的分离比例分别符
合 1∶ 1、3∶ 1和 1∶ 2∶ 1的单显性基因分离模式，说明衍
生于中间偃麦草的小麦新抗源 CH7124 对白粉病和
条锈病的抗性均由 1对显性核基因控制。但 CH7124
兼抗性的遗传机制、同一小麦背景中抗白粉基因与抗
条锈基因之间的遗传关系以及抗性基因在小麦染色

体上的具体位置有待进一步确定。
3. 2 CH7124 的细胞学特征
染色体易位是将近缘种、属的有用基因导入小

麦的主要途径。但由于大多数异源易位系在导入目
标基因的同时，附带了较多外源染色质或不利基因
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而影响了它们在育种中的利用价值［2 4］。配对分析
是研究染色体同源性的经典方法。本研究所鉴定的
CH7124 是通过感病品种与抗病八倍体小偃麦杂交、
回交选育而成的抗病品系，其性状稳定，各遗传群体

的抗病基因均能按照孟德尔遗传定律正常分离。细
胞学分析表明，CH7124 与普通小麦杂种 F1的各同源

染色体均能正常配对( 表 4) 。而且，经 GISH分析，亦
未观察到任何偃麦草染色质的杂交信号( 图 1) 。说
明 CH7124不可能含有较大的外源染色体片段，属于
含偃麦草抗病基因的隐形异源渗入系( Cryptic alien
introgression) 。事实上，在小麦与山羊草的杂种后代
中，这种既含有外源有利性状但又没有发生明显的细

胞学和遗传学改变的隐形异源渗入系已有报道［25］，

但 CH7124外源染色质的渗入方式及其抗性基因整
合到小麦染色体上的位置尚需进一步研究。
3. 3 CH7124 在小麦抗病育种和抗性遗传学研究
中的利用价值

白粉病和条锈病是我国小麦生产上的重要病

害，其流行范围之广、成灾频率之高居小麦病害之
首。病原菌新毒性小种的产生和发展是导致小麦品
种丧失抗性的主要原因。条锈菌小种 CYR32、
CYR33( Su-14) 和白粉菌系 E20、E21 是我国当前最
主要的毒性小种，除少数抗病基因、如 Yr5、Yr10、
Yr15、Yr24 /Yr26［18］ 和 Pm12、Pm13、Pm16、Pm21、
Pm24、Pm43、Ml3D232［14，19-20］外，绝大多数对其缺乏
抗性。中间偃麦草对条锈、叶锈、秆锈及白粉等多种
小麦真菌病害具有良好抗性［5，7］。CH7124 是以八
倍体小偃麦 TAI8335 为抗源，与普通小麦品种杂交、
回交的后代选系，兼抗白粉菌系 E09、E20、E21、E26
和条锈菌系 CYR29、CYR31、CYR32、CYR33 ( 表 1) 。
说明 CH7124 是一个兼抗白粉病和条锈病的有效抗
源，对于丰富我国小麦抗病育种的遗传基础和抗病

新品种选育均有重要的利用价值。
获得与目的基因紧密连锁的分子标记是成功进

行植物基因图位克隆的关键。源于野生近缘物种有
益基因的定位、克隆及其在植物转基因研究中的应
用已成为当前作物遗传改良的有效方法。但由于野
生植物与其栽培物种的部分同源染色体缺乏高频率

的配对和重组，使得外源目标基因的标记定位及其

图位克隆相当困难［26］。本研究所鉴定的小偃麦抗
病渗入系 CH7124，既不含有大的外源染色体片段
( 图 1) ，又能与小麦染色体正常配对( 表 4 ) 。因而
用此材料可避免因易位片段过长而造成双亲间染色

体的配对和重组受到抑制，从而实现外源抗病基因

的分子标记定位。目前，正在进行 CH7124 抗白粉
基因和抗条锈基因的染色体定位和分子作图。
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半岛 Malaysian peninsula ( Penang，Kepong) 、缅甸，泰
国北部和南部、婆罗洲，印度尼西亚的苏门答腊岛和
阿鲁群岛，菲律宾的巴拉望岛，以及新几内亚西部

( Manokwasi district，Vogelkop peninsula) 等。
植物分类学既是一门古老的学科，又是一门在不

断发展中的学科。从时间上看，划分印楝属的时间在
分类学历史上属于自然分类学时期———自然分类阶
段。当时分类工具比较简单，手段比较原始，方法也只
限于描述和绘图而已。植物分类学在 20世纪 20年代
以来已发生了根本性的变化，特别是学科观念和研究

手段上。由于植物学各分支学科的发展，给植物分类
提供了更多分类和证实亲缘关系的证据。这对分类学
的许多工作方法、步骤和概念产生了很大的影响，对物
种的认识、种间关系、变异、分化与适应有了新的认识。
现在，分类学已进入到系统发育分类时期———分子分
支分类阶段。从揭示印楝属生物多样性、资源的合理
开发利用出发，当前印楝属分类首要任务是印楝属植

物的分类修订。按物种生物学的方法，以居群概念为
指导，在野外观察、居群取样、大量标本室材料观察的
基础上进行分析，进而再进行进化层次研究。
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