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摘要：白粉病是河北省小麦生产的重要常发病害，明确小麦审定品种和高代品系中所携带的抗病基因对合理利用和布局

已知抗源、实现对小麦白粉病的有效防控具有重要意义。本研究结合人工接种白粉病菌株 E09 和 E20 与抗病基因连锁（或

共分离）标记对 1956-2018 年间河北省 371 份小麦材料（含审定品种 256 份、高代品系 115 份）进行苗期抗白粉病鉴定和抗

病基因检测。结果表明：供试材料中，抗 E09 的材料占 6.2%，抗 E20 的占 11.9%，兼抗两个菌株的材料占 4.9%；部分材料携

带 Pm1c、Pm2、Pm4b、Pm21、Pm24 和 Pm35 基因，未检测到 Pm12 基因。Pm8 基因在供试材料中所占比例较高，接近 50%。

供试材料中抗病审定品种比例远大于高代品系，说明小麦抗白粉病种质创新仍为当务之急，需要引起重视。在用连锁或共分

离标记进行抗病基因检测时，通过计算某基因对两个菌株抗病反应型与标记检测结果一致的材料比例，发现 Pm12、Pm21 和

Pm35 等基因的标记检测效率较高，同时这些基因的标记也方便使用，可优先考虑用这些标记检测目的基因。
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Abstract：Powdery mildew，which is caused by biotrophic fungus Blumeria graminis f. sp. tritici（Bgt），

is an important epidemic disease threating the wheat production in Hebei province of China. Identification of 
disease-resistance genes in the commercially authorized varieties and breeding lines is of great significance 
for efficient utilization and regional distribution of known resistance sources and effective managing of wheat 
powdery mildew. In this study，371 wheat accessions（including 256 commercial varieties from 1956 to 2018 
and 115 breeding lines）from Hebei province were tested for resistance to powdery mildew at seedling stage 
with independent inoculation with two isolates of E09 and E20，as well as marker-assisted identification of eight 
genetically-mapped Pm genes. The results showed that 6.2% and 11.9% of accessions were tested to be resistant 
to E09 and E20，respectively，while only 4.9% were resistant to both isolates. Marker-assisted assays showed 
that resistance genes Pm1c，Pm2，Pm4b，Pm21，Pm24 and Pm35 were found in some accessions，while Pm12 
was not detected. Almost half of the accessions were found to carry Pm8. It was shown that the ratio of resistance 
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carrying accessions of authorized varieties were found to be much higher than that of breeding lines，indicating 
that genetic germplasm improvement enhancement for powdery mildew resistance is an urgent task at present and 
should be paid more attention. When using linkage or co-segregation markers for Pm gene detection，by means 
of the method that the number of materials that the resistant reaction type consistent with result of the marker 
detection occupies the total number of materials detected by the linkage marker of the gene，finding markers 
linked to Pm12，Pm21 and Pm35 is highly effective. Taking advantage of the user-friendly markers targeting these 
resistance genes，marker-assisted selection for resistance-carrying lines can be conducted in advance in contrast to 
a test for resistance.

Key words： Hebei wheat；commercial varieties；breeding lines；Blumeria graminis f. sp. tritici；resistance 
genes；molecular  marker 

小麦白粉病是由布氏白粉菌小麦专化型

（Blumeria graminis f. sp. tritici）侵染引起的气传病

害，严重危害小麦生产。我国主要麦区白粉病年均

发病面积在 600 万 hm2 以上，发病时造成的小麦减

产在 5%~20% 之间［1］。2019 年，我国小麦白粉病

累计发生面积接近 870 万 hm2，个别地方麦田平均

病叶率甚至高达 100%（http：//www.natesc.org.cn）。
近几年，小麦白粉病为害范围依然较广，这将对小麦

的稳定和安全生产造成威胁，但生产中抗病小麦品

种所占比例较低［2-4］。

有效抗病基因的使用对培育抗病品种十分重

要。目前为止，已经在小麦及其近缘植物的近 65 个

基因座（Pm1~Pm65）定位了 90 多个抗白粉病基因

及其等位变异［5-13］。其中，大多数已经失去抗性［14］

或仅存残余抗性［15］，只有部分基因或其等位基因仍

然有效［16］。在黄淮冬麦区和北部冬麦区，Pm8 基

本上已完全丧失抗性［2，17］，Pm2 和 Pm4b 在河北、

安徽和江苏等地也在逐渐丧失抗性［18］，只有 Pm1c、
Pm12、Pm21、Pm24 和 Pm35 等 基 因 的 抗 性 还 较 
强［18-19］。除 Pm21 外，在北方麦区的推广小麦品

种或高代品系中，目前有效的广谱抗性基因比较 
少［2，18，20］。因此，在发掘新抗病基因的同时，鉴定审

定品种和高代品系中的已知有效抗性基因，对品种

合理搭配与抗源合理使用从而预防和降低小麦白粉

病为害具有重要意义［21］。同时，随着更多抗白粉病

基因被定位［17］和克隆［5，22］，这些基因的连锁或基于

基因序列开发的分子标记在抗病基因监测中发挥出

重要的作用［2，14，16，23-27］。

河北省是我国黄淮麦区和北部冬麦区的重要

组成部分，小麦种植面积和小麦产量均居全国第三

位，抗白粉病品种和有效抗白粉病基因的缺乏对小

麦病害防控产生了不利影响［28］。1990 年，郭爱国

等［29］用 93 个白粉病菌株对 26 个小麦品种（系）进

行接种鉴定时发现，近半数材料的毒力频率值超过

80.0%。高胜国等［30］使用混合菌系对河北省 243
个推广小麦品种和小麦新品种（系）进行苗期鉴定

时发现，超过 85.0% 的材料表现高感。1997 年和

2000 年，对河北省主要小麦品种的白粉病抗病性

状调查中发现抗病材料所占比例不到 10.0%［28，31］。

2000 年以后，对河北省小麦品种白粉病抗性系统调

查的报道极少。

本研究对河北省近年来的 115 份小麦高代品

系、1956-2018 年间的 256 份审定品种进行苗期鉴

定，并结合 8 个抗病基因的连锁（或共分离）标记检

测，了解河北省小麦中的抗白粉病基因及组成，进而

为合理布局小麦白粉病抗源、有针对性的配制杂交

组合、提高小麦白粉病抗性水平奠定基础。

1　材料与方法

1.1　材料及其来源

供 试 小 麦 材 料 共 371 份（详 见 http：//doi.
org.10.13430/j.cnki.jpgr.20190902001，附 表 1），其

中 256 份品种为 1956-2018 年在河北省审定的小麦

品种；高代品系 115 份，为近年来参加河北省小麦

比较试验或区域试验的高代品系，由河北农业大学

小麦课题组提供。MIN（Pm1c）、Ulka/8Cc（Pm2）、
Armada（Pm4b）、PI36879（Pm8）、CI14119（Pm12）、
金禾 9123（Pm21）、齿牙糙（Pm24）和 NCD3（Pm35）
等携带已知抗病基因的小麦材料，以及感病对照

Chancellor 和京双 16，分别由中国农业科学院作物

科学研究所李洪杰研究员和河北农业大学植物保

护学院闫红飞教授惠赠。京双 16 用作抗病鉴定的

感病对照和白粉菌繁殖，Chancellor 用于分子标记

检测时的感病对照。用于接种的 E09 和 E20 白粉

菌菌株为华北地区流行的白粉病菌菌系［17］，由李

洪杰研究员提供。根据小麦白粉菌对已知抗白粉
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病基因的抗性反应［32］及毒性频率［18-19］可以发现，

白粉病菌系 E09 与 E20 可基本代表河北省白粉菌 
群体。

1.2　白粉病苗期抗性鉴定

将待鉴定小麦播于 50 穴（5 cm×5 cm）育苗盘

中，每穴播 10 粒种子，苗盘的不同位置种植 4 穴感病

对照。待幼苗长至一叶一心时，用抖接法［33］重复接

种 2~3 次。接种室温度控制在 20~22 ℃，用加湿器保

持湿度。试验设置 2 次重复。在感病对照京双 16 充

分发病（接种后约 10 d）时，对供试小麦材料进行首

次抗病性调查，4 d 后对抗病小麦材料进行第 2 次调

查，以保证鉴定结果的准确性。参照司权民等［34］的

方法，按侵染型（IT，infection type）将供试小麦材料

的抗性反应分为免疫（IT=0）、近免疫（IT=0；）、高抗

（IT=1）、中抗（IT=2）、中感（IT=3）和高感（IT=4），其
中（IT=0~2）为抗病，（IT=3~4）为感病。

据资料记载，1997 年为河北省小麦白粉病偏

重发生和第二大流行年份［31］，2015 年为河北省小

麦白粉病发生的重要预警年份（http：//www.natesc.
org.cn），因 此 按 1956-1997 年、1998-2015 年 和

2016-2018 年等 3 个时间段分析供试小麦品种的抗

病性变化趋势。

1.3　抗白粉病基因的标记检测

在供试小麦生长至二叶一心时，取叶片，用

CTAB 法提取基因组 DNA［4］。抗病基因分子标记

的引物信息见表 1，其中 Pm1c、Pm2、Pm4b、Pm12、
Pm24 和 Pm35 等基因的标记为连锁标记，Pm8 和

Pm21 的标记为共分离标记。采用 10 µL 扩增体系，

包括 50~100 ng DNA 模板，0.3 µmol/L 引物，2× Es 
Tap MasterMix（包括 1200 µmol/L MgCl2，160 µmol/L  
each dNTP）和 3 µL ddH2O。在 Thermal cycler 2720
型 PCR 仪进行扩增。扩增程序为：94 ℃预变性 
5 min，94 ℃变性 40 s，55~57 ℃复性 45 s，72 ℃延

伸 1 min，34 个循环；最后 72 ℃延伸 10 min。用

10% 非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳对扩增产物进行

检测，银染显色。

表 1　小麦抗白粉病基因检测的分子标记信息
Table 1　Molecular markers and their primer sequences used for detecting powdery mildew resistance genes

基因

Gene
标记

Marker
引物序列（5′→ 3′）

Primer sequence（5′→ 3′）
遗传距离（cM）

Genetic distance
参考文献

Reference

Pm1c Xbarc78 F：CTCCCCGGTCAAGTTTAATCTCT 0.8  ［35］

R：GCGACATGGGAATTTCAGAAGTGCCTAA

Pm2 Xcfd81 F：TATCCCCAATCCCCTCTTTC 2.0 ［36］

R：GTCAATTGTGGCTTGTCCCT

Pm4b Xics13 F：AGGGAAATACTGACGTAGCTT 1.3 ［25］

R：GTCAAGAGGAAGAAGGAAAAG

Pm8 Xsfr43 F：TGGCTTCCAACAGCCCTAGC 共分离 ［37］

R：AGGCTTTTGCACCTTCTCTC

Pm12 Xcau127 F：TAGAGCAATCCAACTCACGG 0.2 ［38］

R：AAGGGACTGACCCATCAGC

Pm21 Xcau127 F：TAGAGCAATCCAACTCACGG 共分离  ［38］

R：AAGGGACTGACCCATCAGC

Pm24 Xgwm337 F：CCTCTTCCTCCCTCACTTAGC 2.4  ［39］

R：TGCTAACTGGCCTTTGCC

Pm35 Xcfd26 F：TCAAGATCGTGCCAAATCAA 11.9 ［40］

R：ACTCCAAGCTGAGCACGTTT
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1.4　供试小麦材料的抗白粉病基因组成及标记检

测符合度

根据供试小麦材料对白粉菌菌株 E09 和 E20
的反应型，并结合抗病基因连锁（或共分离）标记

的检测结果，推断该材料的抗病基因组成。例如：

当某材料中扩增出 Pm2 基因的特异条带，且该材

料对 E09 表现抗病（与 Pm2 对 E09 的反应型相

符），认为该材料可能携带 Pm2 基因；如果该小麦

材料既能够扩增出 Pm2 基因的特异条带，又同时

对 E20 表现抗病（这与 Pm2 对 E20 的反应型不

符），表明该材料在携带 Pm2 的同时可能携带有

其他抗白粉病基因，将该材料的基因组成描述为 
“Pm2+ ？”。

抗病基因组合比例 = 具有某类型抗病基因组

合的小麦份数 / 抗病小麦总份数，

标记符合度 =（某基因抗性反应型 + 该基因标

记基因型一致的材料份数）/ 携带该基因标记的材

料总份数。

2　结果与分析

2.1　供试河北小麦品种（系）的苗期白粉病抗性鉴定 
在接种 E09 时，从 371 份供试小麦材料中鉴定

出抗病（IT=0~2）材料 23 份，其中 4 份免疫、13 份

高抗、6 份中抗。在这 23 份抗病材料中，包括小麦

育成品种 16 份、高代品系 7 份。在以 E20 接种时，

鉴定出抗病材料 44 份，其中 23 份表现高抗、21 份

表现中抗。在这 44 份抗病材料中，包括小麦育成品

种 27 份、高代品系 17 份（表 2）。
如果同时考虑对 E09 和 E20 的抗性反应，在 371

份小麦材料中，有 18 份材料同时抗 E09 与 E20，包括

11 个育成品种、7 个高代品系。在这 11 个育成品种

中，4 份表现高抗、2 份中抗；2 份材料对 E09 免疫、对

E20 高抗；2 份对 E09 高抗、对 E20 中抗；1 份对 E09
中抗、对 E20 高抗。在这 7 份高代品系中，2 份表现高

抗；2 份对 E09 免疫、对 E20 高抗；1 份对 E09 高抗、对

E20 中抗；2 份对 E09 中抗、对 E20 高抗（表 2）。

表 2　供试抗白粉病小麦材料及其抗性反应
Table 2　Wheat accessions in present study and their reactions to Bgt isoltaes E09 and E20

菌株

Isotaes

材料类型

Accession 
types

侵染型

Infection types to Bgt isolates
合计

Total
0 1 2

E09 品种 石麦 14，金

禾 9123
冀麦 585，冀麦 738，龙麦 808，冀星 868，石农

086，石麦 25，石麦 15 号，冀麦 34 号，中信麦

99，金禾 12339

中蓝麦 1 号，石麦 21 号，婴泊 700，石新

811
16

品系 石 H 0 8 3 -
366，石 12-
4027

16 初 479，2012-6，冀麦 631 河农资 012，河农资 013 7

E20 品种 石麦 14 号，金禾 9123，冀麦 585，冀麦 738，龙
麦 808，冀星 868，石麦 15 号，藁优 9415，石家

庄 11 号，良星 99，邯麦 18，西途 555，万丰 126，
唐 93-5015，石家庄 13 号

石农 086，石麦 25，冀麦 34 号，中信麦 99，
中 麦 155，邯 农 1412，衡 9966，石 家 庄 4
号，向 阳 4 号，张 春 6 号，石 新 5066，衡

5835

27

品系 石 H083-366，石 12-4027，16 初 479，2012-6，河

农资 012，河农资 013，河农资 004，河农资 005-3
冀 麦 631，石 10-4393，河 农 资 005-2，石

B07-4056，石新 4023，石新 6151，冀糯 58，
河农 201-37，冀麦 403

17

E09+E20 品种 石麦 14，金禾 9123，冀麦 585，冀麦 738，龙麦 808，冀星 868，石农 086，石麦 25，中蓝麦 1 号，石麦 21 号，婴

泊 700
11

品系 石 H083-366，石 12-4027，16 初 479，2012-6，冀麦 631，河农资 012，河农资 013 7

2.2　河北小麦品种（系）中 8 个已知抗白粉病基因

的分布

利用 8 个基因的连锁（共分离）标记对 371
份供试小麦材料进行了标记基因型检测（表 3，图
1）。在 371 份供试材料中，标记 Xbarc78 检测到 4
份材料携带 Pm1c，包含小麦育成品种 3 份、高代品

系 1 份（图 1A）；标记 Xcfd81 检测到 7 份材料携带

Pm2，包含育成品种 3 份、高代品系 4 份（图 1B）；标

记 Xics13 检测到 1 份材料携带 Pm4b，为育成品种

（图 1C）；标记 Xsfr43 检测到 169 份材料携带 Pm8，
包含育成品种 111 份、高代品系 58 份（图 1D）；标

记 Xcau127 检测到 5 份材料携带 Pm21，包含育成
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品种 3 份、高代品系 2 份（占 0.5%）（图 1E）；标记

Xgwm337 检测到 1 份材料携带 Pm24，为育成品种

（图 1F）；标记 Xcfd26 检测到 1 份材料携带 Pm35，
为高代品系（图 1G）；在这 371 份材料中，未能扩增

出 Pm12 基因连锁标记 Xcau127 的条带。

在所检测的 8 个抗白粉病基因中，以携带 Pm8

基因的小麦材料最多、占比最高，没有检测到携带

Pm12 基因的材料。总的来说，供试河北省小麦材

料中，目前仍然有效的抗白粉病基因（Pm1c、Pm12、
Pm21、Pm24 和 Pm35）所占比例很小，仅为 3.0%，

而已经丧失抗性的 Pm8 在感病材料中所占比例较

大（表 3）。

表 3　供试抗白粉病材料的标记基因型及比例
Table 3　Marker-based genotypes for wheat accessions in this study

基因

Gene
标记

Marker

携带该基因的材料

Accessions carried with specific Pm gene
合计

Total
比例（%）

Ratio
品种 Varieties 品系 Lines

Pm1c Xbarc78 冀麦 585，石麦 25，石麦 21 号 石 12-4027 4 1.1

Pm2 Xcfd81 石农 086，婴泊 700，冀麦 738 16 初 479，2012-6，河农资 012，河农资 013 7 1.9

Pm4b Xics13 冀麦 738 — 1 0.3

Pm8 Xsfr43 乐亭 183，冀麦 10 号，龙麦 1 号等 111 份 邢麦 16 号，河农 337 等 58 份 169 45.6

Pm12 Xcau127 — — 0 0

Pm21 Xcau127 石麦 14 号，金禾 9123，龙麦 808 石 12-4027，石 H083-366 5 1.3

Pm24 Xgwm337 石新 811 — 1 0.3

Pm35 Xcfd26 — 普冰 01 1 0.3

除 Pm8 基因外，在携带抗病基因的供试小麦材

料中，共包含 7 种基因组合方式（表 4）。在单一抗

性基因组合中，含 Pm1c 的材料 3 份，含 Pm21 材料

4 份，含 Pm24 材料 1 份。在多个抗性基因组合中，

含 Pm2+ ？组合的材料 6 份，包括育成品种 2 份、
高代品系 4 份；含 Pm1c+Pm21 和 Pm2+Pm4b+ ？

的材料各 1 份；有 33 份材料可能含有其他或新的

抗病基因。可以看出，这些材料中所携带的抗病

基因组合种类少，且比较单一，没有发现同时携带

3 个及以上本研究所用已知抗病基因组合的类型 
（表 4）。
2.3　抗白粉病基因分子标记的实用性评价

根 据 标 记 检 测 的 符 合 度，Pm12、Pm21 与

Pm35 的标记在供试小麦材料中的检测有效率最高

（100.0%）。 而 Pm1c、Pm2、Pm4b 和 Pm24 等 4 个 基

因的标记检测效率较低：Pm1c 在 84 份材料中被检

测到，其中有 4 份材料的标记检测结果与白粉病抗

性反应型符合，如冀麦 585 等；Pm2 在 42 份材料中

被检测到，其中有 7 份材料的标记检测结果与白粉

病表型抗性反应型符合，如石农 086 等；Pm4b 在

52 份材料中，Pm24 在 43 份材料中被检测到，其中

各仅有 1 份材料（分别为冀麦 738 和石新 811）的

标记检测结果与白粉病表型抗性反应型一致，有效

率分别为 1.9%、2.3%（表 5）。值得一提的是，在

部分抗病材料中，虽然对 Pm8 检测所用的分子标

记是可信度较高的共分离标记（Xsfr43），且能够从

中扩增到该标记的特异条带，但由于 Pm8 基因已

经丧失抗性，无法结合抗病材料的表型进行基因推

断，因此无法明确该抗病材料是否携带有 Pm8。例

如 石 麦 15 号（详 见 http：//doi.org.10.13430/j.cnki.
jpgr.20190902001，附表 1）检测到 Pm8 基因的特

异标记条带，但由于石麦 15 号对 E09 表现为抗的

表型与 Pm8 对 E09 表现为感的表型不符，因此只

能判断出该材料可能含有其他抗病基因，而无法判

断该抗病材料是否含有 Pm8。而冀麦 18 号（详见 
http：//doi.org.10.13430/j.cnki.jpgr.20190902001， 附

表 1）检测到 Pm8 基因的特异标记条带，且冀麦 18
号对 E09 和 E20 表现为感的表型与 Pm8 对 E09 和

E20 表现为感的表型相符，因此可以判断出该材料

可能含有 Pm8。
2.4　河北省小麦品种白粉病抗性的变化趋势

在 256 份审定小麦品种中，共鉴定出 32 个品种

至少抗 1 个白粉菌菌系。其中：1956-1997 年间审

定的小麦品种 3 个，占该期间审定品种的 4.8%，占

总抗病材料的 9.4%；1998-2015 年间审定的小麦品

种有 15 个，占该期间审定品种的 10.6%，占总抗病

材料的 46.9%；2016-2018 年间审定的小麦品种 14
个，占该期间审定品种的 27.0%，占总抗病材料的

43.8%（图 2，详见 http：//doi.org.10.13430/j.cnki.jpgr. 
20190902001，附表 1）。1997 年以前审定的品种对
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图 1　7 个分子标记对部分小麦材料中目标基因的扩增情况
Fig. 1　Products amplified with seven markers linked to target gene in some wheat accessions
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表 4　供试材料的抗白粉病基因组合方式
Table 4　Resistance gene combinations in the tested wheat accessions

基因组成形式

Gene combinations

携带该基因类型的材料

Accessions carried with specific Pm genes

品种 Varieties 品系 Lines

Pm1c 冀麦 585，石麦 25，石麦 21 号 —

Pm21 石麦 14 号，金禾 9123，龙麦 808 石 H083-366

Pm24 石新 811 —

Pm2+ ？ 石农 086，婴泊 700 16 初 479，2012-6，河农资 012，河农资 013

Pm1c+Pm21 — 石 12-4027

Pm2+Pm4b+ ？ 冀麦 738 —

未知抗性基因

Unknown Pm genes
冀星 868，中蓝麦 1 号，石麦 15 号，冀麦 34 号，

中信麦 99，金禾 12339，藁优 9415，
石家庄 11 号，良星 99，唐 93-5015，石家庄 13 号，

中麦 155，邯农 1412，衡 9966，邯麦 18，西途 555，
万丰 126，石家庄 4 号，向阳 4 号，张春 6 号，

石新 5066，衡 5835

冀麦 631，河农资 004，河农资 005-3，石 10-4393，河农

资 005-2，石 B07-4056，石新 4023，石新 6151，冀糯 58，
河农 201-37，冀麦 403

表 5　供试 7 个抗白粉病基因分子标记的有效性
Table 5　Detection efficiency of seven linked or co-segregation markers in wheat accessions

基因

Gene

抗性反应

Reaction to 标记

Marker
  标记检测份数

No. of accession 

标记检测与抗病反应型一致的材料数

Number of marker detection consistent 
with resistance type in wheat accessions

有效频率（%）

Effective frequency
E09 E20

Pm1c R  R Xbarc78 84 4 4.8

Pm2 R S Xcfd81 42 7 16.7

Pm4b R S Xics13 52 1 1.9

Pm12 R R Xcau127 0 0 100.0

Pm21 R  R Xcau127 5 5 100.0

Pm24 R S Xgwm337 43 1 2.3

Pm35 S S Xcfd26 1 1 100.0

R：抗病；S：感病

R ：the resistance to the pathogen，S ：the susceptibility to the pathogen

E09 和 E20 的抗病性较差。在 1998 年之后审定

的小麦品种中，抗病品种所占比率逐渐上升，说明

大面积、频繁发生的白粉病在对河北省小麦产生

严重影响的同时，育种家们也在重视这一病害，有

意识地选用抗病性好的材料作亲本，在田间选择

时提高了对抗病性的选择强度。在 2016-2018 年

审定的 14 个抗病品种中，有 8 个（占该期间抗病

品种的 57.0%）是 2018 年审定的。最近 3 年审定

的品种抗病性比例高（尤其是 2018 年）的结果，

进一步说明当前小麦品种的选育不只重视产量性

状，同时也增加了对抗病性的通盘考虑（图 2，详
见 http：//doi.org.10.13430/j.cnki.jpgr. 20190902001， 
附表 1）。

图 2　1956-2018 年河北省小麦抗、 
感品种比例及变化趋势

Fig.2　Frequency for resistant or susceptible wheat 
accessions in Hebei province during 1956-2018
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3　讨论

3.1　河北省小麦品种的白粉病抗性及变化趋势

黄淮冬麦区与北部冬麦区在河北省交汇，因此

来自这两个麦区主产省份小麦品种携带的白粉病

抗性基因很容易通过参加区域试验或直接以杂交亲

本的形式影响河北省小麦的抗病性。山东省 1999-
2008 年间审定的 47 份小麦品种中，抗病品种占比

不到 1/3（31.9%）［41］。在 148 份包含北部冬麦区、
黄淮冬麦区和长江中下游冬麦区的国审品种中，抗

E09 菌系的材料仅占 5.0% 左右［3］。河南省的 163
个小麦品种（系）中，抗 E09 和 E20 的材料所占比

例均低于 20.0%，兼抗 2 个菌系的材料比例仅为

1.8%［17］。本研究中，河北省审定小麦品种中抗病

品种所占比例为 12.5%，高代品系中抗病品系所占

比例为 14.8%，这一比例低于河南、山东和全国平均 
值［3，17，41］。

在前人研究中，冀麦 23 号、冀麦 24、冀麦 26
号、原冬 3 号、冀麦 36 号、冀麦 38、京冬 8 号、衡

71-3、京 411 和河农 972 等品种被鉴定为抗病品 
种［31，42-43］。本研究中，在使用 E09 和 E20 菌系接种

鉴定时，发现上述的这些抗病品种均已表现感病，表

明这些品种在当时发挥了重要作用，但由于白粉病

菌系的变异或生态环境的变化，导致这些品种的抗

性丧失。从小麦生产意义上讲，已不再是抗病品种。

同时，本研究鉴定出的抗病品种近一半为 2012 年以

后审定的品种，说明目前审定的抗白粉病品种主要

针对于现阶段的毒性菌系，反映出小麦品种白粉病

抗性选育的时效性特征。

3.2　抗白粉病基因在育种中的有效利用

本研究中的 8 个基因是目前研究较多的抗小麦

白粉病基因，尤以 Pm2、Pm4b 和 Pm8 这 3 个基因

的研究更多［44-45］，但这 3 个基因在河北省的抗性已

逐渐减弱，应谨慎使用。而 Pm1c（Pm18）、Pm12、
Pm21、Pm24 和 Pm35 等 5 个基因在河北省毒性频

率较低，是适合使用的抗白粉病基因资源［18-19］。因

此本研究利用这些基因的分子标记对河北省的小麦

品种和品系进行检测，以此了解河北省小麦种质资

源的抗病基因组成情况。从各省小麦白粉菌群体的

毒性监测［18］结果看，Pm8 在河北省的毒性频率较

高，Pm2 和 Pm4b 在河北省的毒性频率也高于山东

和陕西［18，46］。来源于黑麦的 Pm8 基因是较早大面

积使用的抗白粉病基因［47］，包括冀麦 26 号、原冬 3
号和京冬 8 号等［31，42］在内的 20 世纪 80 年代育成

的抗病品种中，大都含有 Pm8 基因。说明 Pm8 基

因对当时河北白粉病的防控发挥了重要作用。然

而，该基因在我国的绝大部分麦区早已经丧失抗 
性［2，18，20，45，47-48］。同样随着白粉病毒性小种的变

异，在 20 世纪发挥了重要作用的 Pm2 与 Pm4b 基 
因［20，47，49］，对河北省白粉菌的抗性也在逐渐减 
弱［18，46，48］。在河南、山东、陕西的小麦品种（系）中

Pm2 所 占 比 率 分 别 为 4.3%、40.0% 和 12.5%［17］，

而本研究显示河北省小麦品种的 Pm2 所占比率

仅为 1.2%，明显较周边省份均偏低。这可能是由

于上述省份中的白粉菌对 Pm2 基因毒性频率较 
低［18］，因而该基因在品种选育过程中仍然被大量

使用。在河北省，白粉菌对 Pm2 基因的毒性频率

较高［18］，造成该省小麦品种选育过程中 Pm2 基因

所受到的病原菌（特定毒性小种）的选择压较大，

致使携带有 Pm2 基因的育种材料或亲本材料因感

病而被淘汰。不过，虽然 Pm2 与 Pm4b 在河北省已

无法单独使用，但依然对华北地区流行的白粉病菌

系 E09 具有较高的抗性［32］，可审慎使用，或通过基

因聚合的方法，与其他仍然有效的抗病基因结合使

用［14，50-51］。Pm1c（Pm18）、Pm12、Pm21、Pm24 和 
Pm35 等 5 个有效抗白粉病基因在小麦品种（系）

中分布频率极低（表 5）。这可能由于 Pm1c 和

Pm12 的载体品种农艺性状较差，不宜直接作为育

种亲本使用［19］。来自普通小麦的 Pm24 和粗山羊

草的 Pm35 在全国各地都具有较好的抗性［18］，是

值得考虑使用的抗病基因，但目前的利用率还较

低［14］。Pm21 作为目前唯一的广谱抗病基因，在河

北省小麦品种中的频率偏低（占 1.2%），所以应考

虑将 Pm21 基因作为主要抗白粉病基因并在育种

中优先使用。但考虑到已经在河北省邯郸市和黄

骅市发现该基因的毒性菌系［46］，因此应注意加强

监测和防控，防止该基因毒性菌系的大面积扩散或 
传播。

3.3　小麦材料中抗白粉病基因检测的方法

利用已知抗白粉病基因的连锁或共分离标记

是检测小麦品种中是否携带有某一抗病基因的重

要手段［14，52］。因此，本研究选用的基因标记均为基

因检测中常用的连锁或共分离标记，且这些基因标

记易于运用，检测快速，准确率相对较高。本研究

中，品系石 H083-366 被检测出含有 Pm21 基因，与

董娜等［53］用 Pm21 的共分离标记 SCAR1400 检测一

致，证明了 Xcau127 标记的有效性。李洪杰等［3］用

Xcau127 标记检测出石麦 15 含有 Pm21 基因，但本
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试验却未从石麦 15 中检测到该基因，这与杨立军

等［54］和雷秀玉 ［14］的结果一致，因此石麦 15 是否

含有 Pm21 基因或含有其他抗病基因，需进一步验

证。本研究将小麦品种婴泊 700 的基因组成认定

为 Pm2+ ？基因，而马朋涛等［55］认为婴泊 700 携

带了 Pm2 的一个新的等位基因，这说明本研究中的

Pm2+ ？基因也可能就是 Pm2 的新等位基因。婴泊

700 之所以对 E20 表现抗病（不同于 Pm2 的反应

型），可能是由于新等位基因与 Pm2 在抗谱上的差

异所致。

系谱分析法也是确定小麦材料是否携带某一

抗病基因的重要方法。系谱分析发现，金禾 9123
（携带 Pm21）和良星 66（携带 Pm2）分别是小麦品

种石麦 25 和衡 9966 的亲本之一，但在石麦 25 和

衡 9966 中均未检测到 Pm21 或 Pm2 对应的标记条 
带［56］。这说明在抗病亲本的后代中，对应的抗病基

因不一定能够传递下来，这与 Wu 等［57］的结果一

致。小麦品种唐 93-5015 对 E20 表现抗病，但它的

两个亲本（冀麦 28 号、原冬 3 号）均对 E20 表现感

病；品系河农资 012 对 E09 表现中抗，但其双亲晋

麦 47 和石 4185 对 E09 均表现高感。这种现象的

发生可能是由于基因重组或突变所致［22］。

小麦对白粉病的抗性可分为苗期抗性和成株

期抗性［58］。良星 99 携带 Pm52 基因，对白粉病具

有良好的成株期抗性［2］。本研究中的 5 个抗病小

麦品种冀麦 738、中信麦 99、邯农 1412、西途 555 和

万丰 126 的亲本之一均为良星 99，因此推测这些

品种可能含有 Pm52。邹景伟等［2］使用 Pm52 的

连锁标记 Xgwm120 从中信麦 99 中检测到该基因

的特异条带，更加证实了该品种携带有 Pm52 的可 
能性。

对于小麦种质中的抗白粉病基因，需要结合标

记筛选、表型鉴定和系谱追踪等方法，才能初步判

断这些材料中是否含有某抗病基因，但最终确定

这些材料中的抗病基因是已知基因、还是已知基

因的等位基因、亦或是一个新的基因，还需要通过

基因推导、基因等位性测验和基因定位等方法进行 
验证。

3.4　标记检测在抗病基因鉴定中的有效性

由于分子标记对于基因的检测有一定的指导

作用［51，59］，因此了解标记检测的有效率显得尤为

重 要［14，60］。 本 研 究 对 Pm1c、Pm2、Pm4b、Pm12、
Pm21、Pm24 和 Pm35 基因分子标记的有效率进

行了评估，发现 Pm12、Pm21 和 Pm35 的标记有效

率高，其他基因的标记有效率低，这与雷秀玉等［60］

对 9 个抗白粉病基因（包括 Pm2 等）检测效率一

致。理论上，标记与基因间的遗传距离越小，则对

目标基因监测的准确性越高，因此共分离标记或基

于基因序列开发的功能标记对目标基因检测的准

确性应高于连锁标记检测的准确性［61］。本研究中，

Pm21 的共分离标记（Xcau127）检测效率最高，达

100.0%。Pm12、Pm1c、Pm4b、Pm2、Pm24 和 Pm35
等几个基因间的遗传距离依次为 Pm12（0.2 cM）< 
Pm1c（0.8 cM）<Pm4b（1.3 cM）<Pm2（2.0 cM）< 
Pm24（2.4 cM）<Pm35（11.9 cM），相应的检测效

率 分 别 为 Pm12=Pm35（100.0%）>Pm2（16.7%）> 
Pm1c（4.8%）>Pm24（2.3%）>Pm4b（1.9%），可 以

看出只有 Pm12 和 Pm24 的标记检测效率与遗传

距离相对应。这一现象发生的原因还有待进一步 
研究。

河北省育成小麦品种（系）含有效抗白粉病基

因的频率偏低（5.1%），而含已经丧失抗性的 Pm8
基因的占比较高（45.6%）。本研究发现 371 份材料

中仅有 49 份（品种 32 份，品系 17 份）抗病材料，育

成小麦品种中抗性材料的比例高于小麦高代品系，

且多来源于近几年审定的品种。小麦品种石麦 14
号、金禾 9123 和龙麦 808 含有抗谱较广的 Pm21 基

因，可以优先考虑使用。高代品系中的抗病材料较

少，因此，针对白粉病的小麦种质创新应为小麦高产

抗病育种的当务之急。小麦品系石 H083-366 和石

12-4027 可考虑作为抗白粉病育种的种质资源加以

利用。同时，本研究 Pm12、Pm21 和 Pm35 基因标

记的检测有效率高，在基因的检测中方便应用，可优

先考虑使用这些标记检测目的基因。
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