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　 　 摘要：选取 １９ 个小麦叶锈菌生理小种对 ８ 个小麦育种亲本进行成株期和苗期抗叶锈病鉴定及基因推导，同时利用与 ２４
个抗叶锈基因紧密连锁或共分离的 ３１ 个分子标记进行分子检测。 推测出 Ｌ８３＃⁃５ 与 Ｌ８３＃⁃６ 含有 Ｌｒ１，可能含有 Ｌｒ２ｃ 和 Ｌｒ４２；
Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ 含有 Ｌｒ１，可能含有 Ｌｒ２ｃ、Ｌｒ２８ 和 Ｌｒ４２；贵农 １３ 号可能含有 Ｌｒ２８；９２Ｒ１３７ 可能含有 Ｌｒ２ｃ 和 Ｌｒ２８；Ｌ２０１ 含有 Ｌｒ１，可能

含有 Ｌｒ２ｃ、Ｌｒ１６ 和 Ｌｒ２８；ＴＭ 可能含有 Ｌｒ４１ 和其他抗叶锈基因。 研究结果表明，测试的 ８ 个小麦育种亲本中 ＴＭ 的抗叶锈性最

好，具有很好的抗叶锈病应用潜力，可作为小麦抗叶锈病育种的重要抗源。
　 　 关键词：小麦育种亲本；抗叶锈基因；基因推导；分子检测
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　 　 小麦叶锈病是小麦的主要病害之一，严重发

生时可造成 ５％ ～ ４５％ 甚至更大的产量损失［１］ 。
近几年，该病害在我国发生情况呈上升趋势，２０１２
年在甘肃东部局部地区小麦叶锈病大发生，发生

面积约 １５ 万 ｈｍ２，占甘肃省小麦播种面积的 ５０％
以上，部分发病田块的产量损失超过 ２０％ 。 抗病

品种的培育与应用是控制小麦叶锈病最经济、环
保、有效的方法。 因此，不断培育抗叶锈品种、提
高小麦的抗叶锈性是一项重要任务，而了解育种

资源的抗叶锈性，对于培育抗叶锈病品种具有重

要的指导意义。
小麦抗叶锈基因鉴定的方法，主要有常规杂交、



　 ４ 期 胡亚亚等：８ 个小麦育种亲本抗叶锈基因分析

染色体定位、苗期基因推导、分子标记及成株期 ＱＴＬ
分析等。 苗期基因推导具有快速、方便的优点，但容

易受环境条件、人为因素及遗传背景影响，而分子检

测具有准确、不受环境条件限制的优点。 因此，将两

种方法相结合，将更有助于准确地鉴定小麦品种的

抗叶锈性。 迄今为止，国际上已发现 １００ 余个小麦

抗叶锈基因，正式命名编号至 Ｌｒ７２［２］，其中大部分

已分子作图并获得紧密连锁或共分离的分子标记。
与小麦抗叶锈基因 Ｌｒ１［３］、Ｌｒ２ｃ［４］、Ｌｒ９［５⁃６］、Ｌｒ１０［７］、
Ｌｒ１２［８］、 Ｌｒ１６［９］、 Ｌｒ１９［１０］、 Ｌｒ２０［１１］、 Ｌｒ２１［１２］、
Ｌｒ２４［１３⁃１４］、 Ｌｒ２５［１５］、 Ｌｒ２６［１６⁃１７］、 Ｌｒ２８［１８］、 Ｌｒ２９［１９］、
Ｌｒ３２［２０］、 Ｌｒ３４［２１⁃２２］、 Ｌｒ３５［２３］、 Ｌｒ３７［２４］、 Ｌｒ３８［２５］、
Ｌｒ４１［２６］、Ｌｒ４２［２７］、Ｌｒ４７［２８］、Ｌｒ４８［２９］ 和 ＬｒＺＨ８４［３０⁃３１］ 紧

密连锁或共分离的 ＳＴＳ、ＳＣＡＲ、ＳＳＲ 或 ＲＡＰＤ 等标

记可用于分子鉴定，为基因的检测提供了简捷、快速

的方法。 国内外已有很多利用基因推导或分子标记

辅助鉴定进行抗叶锈基因研究的报道。 Ｌ． Ｓｔｅｐｉｅń
等［３２］用 ８ 个 ＳＴＳ 标记鉴定了 ５９ 个欧洲品种；Ｒ．
Ｓｉｎｇｈ 等［３３］用 Ｌｒ９ 和 Ｌｒ２４ 的 ＳＴＳ 标记检测了 １０ 个

品种及其杂交后代；Ｌ． Ｂｌａｓｚｃｚｙｋ 等［３４］ 对 Ｌｒ９、Ｌｒ１９、
Ｌｒ２０、Ｌｒ２１、Ｌｒ２４、Ｌｒ２５、Ｌｒ２６、Ｌｒ２８、Ｌｒ２９ 和 Ｌｒ３７ 的分

子标记在小麦抗叶锈病育种中的有效性进行了验

证，并认为除 Ｌｒ２１ 和 Ｌｒ２５ 的分子标记外都具有高

度特异性； Ｇ． Ｖｉｄａ 等［３５］ 对 Ｌｒ９、 Ｌｒ２４、 Ｌｒ２５、 Ｌｒ２９、
Ｌｒ３５ 和 Ｌｒ３７ 的分子标记进行了鉴定，认为这些分子

标记可以检测到未知背景的小麦品种所含的抗叶锈

基因。 上述研究为分子标记在抗叶锈基因鉴定上的

应用提供了重要的依据。 在我国，杨文香［３６］、Ｚ． Ｆ．
Ｌｉ 等［３７］、丁艳红等［３８］、师丽红等［３９］、胡亚亚等［４０］和

赵丽娜等［４１］相继开展了此项研究，对生产品种以及

新培育品种（系）进行抗叶锈性鉴定和抗叶锈基因

推导、探明小麦种质资源中所携带的抗叶锈基因。
本研究采用的 ８ 个小麦育种亲本是陕西省育种

单位使用的主要亲本资源材料，具有一定的丰产性

或抗条锈性，但其抗叶锈基因尚不清楚。 本研究采

用基因推导与分子辅助鉴定相结合的方法对 ８ 个小

麦育种亲本的抗叶锈基因进行分析，旨在明确这些

种质的抗叶锈性及所包含的抗叶锈基因，同时为小

麦种质育种方案的制定提供重要依据。

１　 材料与方法

１ １　 小麦材料及小麦叶锈菌

小麦育种亲本 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３＃⁃５、Ｌ８３＃⁃６、贵
农 ７７５、贵农 １３ 号、Ｌ２０１、９２Ｒ１３７ 和 ＴＭ 由西北农林

科技大学植物保护学院提供。 感病对照品种

Ｔｈａｔｃｈｅｒ、３９ 个含有已知抗叶锈基因的小麦近等基

因系（单基因系）以及 １９ 个叶锈菌致病类型单孢菌

系（ＴＨＴＴ、ＰＨＴＰ、ＰＨＫＳ、ＰＨＴＴ、ＦＨＴＴ、ＮＨＭＴ、ＴＨＰＴ、
ＴＨＴＳ、 ＴＨＳＱ、 ＴＨＳＬ、 ＴＨＪＲ、 ＴＨＤＳ、 ＴＨＳＴ、 ＲＨＤＭ、
ＫＨＪＲ、ＴＤＳＲ、ＦＤＪＴ、ＳＨＪＰ 和 ＴＨＳＲ）由河北农业大学

小麦叶锈病研究中心提供。
１ ２　 方法

１ ２ １　 苗期抗叶锈病鉴定及基因推导　 　 在温室

中，将含有 Ｌｒ 的近等基因系（单基因系）、待测育种

亲本以及感病对照 Ｔｈａｔｃｈｅｒ 共 ４８ 个，按顺序播种于

２５ ｃｍ × ２５ ｃｍ 的铁盘中，每个材料播种 ７ ～ ９ 粒，
共播种 １９ 套（每套 ３ 个铁盘）。 在小麦第 １ 叶完全

展开时，采用撒粉法接种，每套接种 １ 个叶锈病菌，
接种后于黑暗条件下保湿 １４ ～ １６ ｈ，之后转移到

２０ ± ５ ℃的温室内培养 １２ ～ １４ ｄ。 按照 Ａ． Ｐ． Ｒｏｅｌｆｓ
等［４２］的 ９ 级鉴定标准进行侵染型鉴定，并根据

Ｈ． Ｔ． Ｄｕｂｉｎ 等［４３］的方法进行抗病基因推导。
１ ２ ２　 田间成株期抗叶锈病鉴定 　 在 ２０１１ 年和

２０１２ 年的 １０ 月份，分别将 ８ 个小麦育种亲本播种

于河北农业大学试验田，行距 ３０ ｃｍ、行长 ２ ｍ，垂直

于播种行种植 Ｔｈａｔｃｈｅｒ 作为接种行。 次年 ４ 月 １８
日将 １９ 个小麦叶锈菌菌种等量混合，制成 ０ ３ ～
０ ５ ｇ ／ Ｌ 孢子悬浮液（加入 ０ ０３％ 吐温 ２０），喷雾接

种于接种行。 黑暗保湿 １６ ｈ 后，自然发病。 在小麦

进入乳熟期时按 Ａ． Ｐ． Ｒｏｅｌｆｓ 等［４２］ 鉴定标准进行病

害调查，每份材料随机抽取 ５０ 片旗叶，记载严重度

和侵染型，１０ ｄ 后调查第 ２ 次。
１ ２ ３　 小麦抗叶锈基因的分子检测　 用 ＣＴＡＢ 法

提取 ８ 个小麦育种亲本、Ｔｈａｔｃｈｅｒ 及 ３９ 个近等基因

系（单基因系）的基因组 ＤＮＡ，用 ０ ８％琼脂糖凝胶

电泳和紫外分光光度计检测样品的浓度和纯度。 用

ＴＥ 稀释成 ５０ ｎｇ ／ μＬ 备用。
采用与 ２４ 个抗叶锈基因紧密连锁或共分离的

３１ 个分子标记（表 １）进行抗叶锈基因分子标记鉴

定。 引物由生工生物工程（上海）股份有限公司合

成。 试验 均 独 立 重 复 ３ 次。 ＰＣＲ 反 应 体 系 为

２０ μＬ，其中 １０ × ｂｕｆｆｅｒ（Ｍｇ２ ＋ ）２ μＬ、ｄＮＴＰ １ ２ μＬ
（１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、每条引物 ４ ｎｇ、模板 ＤＮＡ ５０ ｎｇ、Ｔａｑ
聚合酶 １ Ｕ。 ＰＣＲ 反应程序为 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；
９５ ℃变性 １ ｍｉｎ，５０ ～ ６８ ℃退火 １ ｍｉｎ，７２ ℃延伸

２ ｍｉｎ，共 ３５ 个循环；７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ；１０ ℃保存。
扩增产物经 １ ５％ ～ ２ ０％ 琼脂糖凝胶电泳或 １０％
聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。
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表 １　 用于检测小麦抗叶锈基因的分子标记

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ

Ｌｒ 基因

Ｌｒ ｇｅｎｅ
标记类型

Ｍａｒｋｅｒ ｔｙｐｅ
引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
引物序列（５′⁃３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ （５′⁃３′）
遗传距离（ｃＭ）
Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

片段大小（ｂｐ）
Ｓｉｚｅ ｏｆ ｆｒａｇｍｅｎｔ
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　 ４ 期 胡亚亚等：８ 个小麦育种亲本抗叶锈基因分析

２　 结果与分析

２ １　 ８ 个小麦育种亲本的苗期抗叶锈病鉴定和基

因推导

　 　 Ｌ８３＃⁃５、贵农 ７７５ 和 Ｌ２０１ 在苗期对供试的 １９
个菌株的侵染型均为“３”或“４” （表 ２），因此，这 ３
个小麦材料中不含有对所接种的小麦叶锈菌表现抗

病反应的抗叶锈基因，而 ＴｃＬｒ１６、 ＴｃＬｒ２６、 ＴｃＬｒＢ、
ＴｃＬｒ３ｂｇ、 ＴｃＬｒ１４ｂ、ＴｃＬｒ２３、ＴｃＬｒ２５ 和 ＫＳ９６ＷＧＲＣ３６
也对供试的 １９ 个菌株均表现高度感病。 因此，不能

排除这些材料中含有这 ８ 个基因（表 ２）。 Ｌ８３＃⁃６
与 ＴｃＬｒ１ 除对 ＦＨＴＴ、ＫＨＪＲ 和 ＦＤＪＴ 表现低侵染型

外，对其他菌株均表现高侵染型，因此，推测 Ｌ８３＃⁃６
中可能含有 Ｌｒ１。 ＴＭ 对供试菌株均表现高抗，测试

的近等基因系中 ＴｃＬｒ９、ＴｃＬｒ１９、ＴｃＬｒ２４ 和 ＴｃＬｒ３８ 也

对供试菌株均表现高抗，侵染型模式一致，但 ＴＭ 对

菌株 ＮＨＭＴ 的反应型比 ＴｃＬｒ９、 ＴｃＬｒ１９、 ＴｃＬｒ２４ 和

ＴｃＬｒ３８ 的低，因此，推测 ＴＭ 中可能含有 Ｌｒ９、Ｌｒ１９、
Ｌｒ２４ 或 Ｌｒ３８，同时不能排除含有其他抗叶锈基因，
还可能含有与近等基因系（单基因系）完全不同的

抗叶锈基因。 贵农 １３ 号、９２Ｒ１３７ 和 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ 与

测试的任何一个近等基因系（单基因系）的侵染型

模式均不同，其中贵农 １３ 号和 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ 苗期表

现出对测试菌株较低的抵抗力，根据基因推导原理，
推测这 ３ 个品种（系）中含有与测试已知基因不同

的抗叶锈基因。
２ ２　 田间成株期抗叶锈病鉴定

Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３＃⁃５、Ｌ８３＃⁃６ 和 ９２Ｒ１３７ 的成株

期侵染型为“；３”或“；３４”，平均严重度小于 ３０％ ，
属于慢锈型；贵农 ７７５、贵农 １３ 号和 Ｌ２０１ 侵染型为

“；３４”，平均严重度大于 ３０％ ，属中感型；ＴＭ 的侵染

型为“；”，属于近免疫类型（表 ３）。
２ ３　 小麦抗叶锈基因分子检测

本试验选用与 ２４ 个 Ｌｒ 基因紧密连锁或共分离

的 ３１ 个特异分子标记，对 ８ 个小麦育种亲本进行了

分子检测，结果在供试材料中扩增出 Ｌｒ１、 Ｌｒ２ｃ、
Ｌｒ１６、Ｌｒ２８、Ｌｒ４１ 和 Ｌｒ４２ 的特异性条带（图 １）。 在

Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３ ＃⁃５、 Ｌ８３ ＃⁃６ 和 Ｌ２０１ 中扩增出了

Ｌｒ１ 的目的片段，在 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、贵农 １３ 号、Ｌ２０１ 和

９２Ｒ１３７ 中扩增出 Ｌｒ２８ 特异条带，在 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、
Ｌ８３＃⁃５、Ｌ８３＃⁃６、Ｌ２０１ 和 ９２Ｒ１３７ 中扩增出 Ｌｒ２ｃ 的特

异带纹，在 Ｌ２０１ 中扩增出 Ｌｒ１６ 的特异片段，在 ＴＭ
中扩增出 Ｌｒ４１ 的特异条带，在 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３＃⁃５
和 Ｌ８３＃⁃６ 中扩增出 Ｌｒ４２ 的条带，推测这些材料可

能含有与特异条带对应的抗叶锈基因。 在这些测试

材料中未检测到 Ｌｒ９、Ｌｒ１０、Ｌｒ１２、Ｌｒ１９、Ｌｒ２０、Ｌｒ２１、
Ｌｒ２４、Ｌｒ２５、Ｌｒ２６、Ｌｒ２９、Ｌｒ３２、Ｌｒ３４、Ｌｒ３５、Ｌｒ３７、Ｌｒ３８、
Ｌｒ４７、Ｌｒ４８ 和 ＬｒＺＨ８４。 ８ 个小麦育种亲本的综合检

测结果见表 ３。

３　 讨论与结论

本试验采用的 １９ 个小麦叶锈菌致病小种，对
ＴｃＬｒ１６（Ｌｒ１６）、ＴｃＬｒ２６（Ｌｒ２６）、ＴｃＬｒＢ（ＬｒＢ）、ＴｃＬｒ３ｂｇ
（Ｌｒ３ｂｇ）、 ＴｃＬｒ１４ｂ （ Ｌｒ１４ｂ）、 ＴｃＬｒ２３ （ Ｌｒ２３ ）、 ＴｃＬｒ２５
（Ｌｒ２５）和 ＫＳ９６ＷＧＲＣ３６（Ｌｒ５０）均表现高侵染型，因
此不能确定测试的 ８ 个小麦育种亲本中是否含有上

述近等基因系（单基因系）中所含有的抗叶锈基因。
目前，我国很少发现对 Ｌｒ９、Ｌｒ１９、Ｌｒ２４ 和 Ｌｒ３８ 有毒

力的菌株。 因此，根据侵染型对于出现高抗的品种

（系）同样也不能确定是否含有这些基因。 已确定

Ｌｒ２１ 与 Ｌｒ４０ 为同一抗叶锈基因［１２］，Ｌｒ３９ 与 Ｌｒ４１ 为

同一抗叶锈基因［４４］，但苗期鉴定发现 ＴｃＬｒ２１（Ｌｒ２１）
和 ＫＳ８９ＷＧＲＣ０７（Ｌｒ４０），对测试菌株表现出的反应

型 有 一 定 差 异， ＫＳ８６ＷＧＲＣ０２ （ Ｌｒ３９ ） 和

ＫＳ９０ＷＧＲＣ１０（Ｌｒ４１）对测试菌株表现出的反应型也

有一定差异（表 ２），可能是由于不同遗传背景对抗

叶锈基因表达的影响所致。 因此，为了检测不同背

景下的同一基因的存在，含有相应这些基因的近等

基因系（单基因系）依旧被采用。
为了更加明确测试材料含有的抗叶锈基因，本

试验将近几年新增的可以进行辅助鉴定的分子标记

进行了整理，新增加了用于检测 Ｌｒ２ｃ、Ｌｒ１２、Ｌｒ１６、
Ｌｒ４１、Ｌｒ４２、Ｌｒ４８ 和 ＬｒＺＨ８４ 的分子标记：Ｘｇｗｍ２６１、
Ｘｇｗｍ２５１、 Ｗｍｃ７６４、 Ｘｂａｒｃ１２４、 Ｗｍｃ４３２、 Ｓ３、 Ｓ３３６、
Ｘｇｗｍ５８２ 和 Ｈｂｓｆ⁃１。 通过 ３１ 个分子标记辅助鉴定，
在测试的 ８ 个小麦育种亲本中，检测出 Ｌｒ１、Ｌｒ２ｃ、
Ｌｒ１６、Ｌｒ２８、Ｌｒ４１ 和 Ｌｒ４２ 分子标记的存在，其中首次

在小麦品种中检测到 Ｌｒ４１ 的分子标记。
在测试的 ８ 个小麦育种亲本中，有 ４ 份含有 Ｌｒ１

基因，５ 份含有 Ｌｒ２ｃ 基因的分子标记。 Ｌｒ１ 的分子标

记 ＷＲ００３ 是一个共分离的功能标记，通过检测该标

记是否在品种中存在就可以推断品种中是否含有

Ｌｒ１ 基因。 在 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３ ＃⁃５、Ｌ８３ ＃⁃６ 和 Ｌ２０１
中扩增出了 Ｌｒ１ 的特异目的片段，因此可以推测这 ４
份小麦育种材料含 Ｌｒ１。 由于近年来单一品种大面

积集中种植及小麦叶锈菌生理小种毒性的变化，Ｌｒ１
对我国目前流行的大部分小麦叶锈菌的生理小种已

经丧失了抗性，Ｌｒ２ｃ 对我国生理小种的毒性频率也
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表 ２　 ３９ 个鉴别寄主、Ｔｈａｔｃｈｅｒ 和 ８ 个小麦育种亲本对 １９ 个小麦叶锈菌的苗期侵染型

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｎ ３９ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｌｒ ｇｅｎｅｓ，Ｔｈａｔｃｈｅｒ，ａｎｄ ８ ｗｈｅａｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐａｒｅｎｔｓ ｔｏ １９
ｐａｔｈｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｐ． ｔｒｉｔｉｃｉｎｉａ

品种（系）
Ｖａｒｉｅｔｙ （Ｌｉｎｅ）

致病类型 Ｐａｔｈｏｔｙｐｅ
Ｔ Ｐ Ｐ Ｐ Ｆ Ｎ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｒ Ｋ Ｔ Ｆ Ｓ Ｔ
Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｈ Ｄ Ｄ Ｈ Ｈ
Ｔ Ｔ Ｋ Ｔ Ｔ Ｍ Ｐ Ｔ Ｓ Ｓ Ｊ Ｄ Ｓ Ｄ Ｊ Ｓ Ｊ Ｊ Ｓ
Ｔ Ｐ Ｓ Ｔ Ｔ Ｔ Ｔ Ｓ Ｑ Ｌ Ｒ Ｓ Ｔ Ｍ Ｒ Ｒ Ｔ Ｐ Ｒ

ＴｃＬｒ１⁃ＲＬ６００３ （Ｌｒ１） ４ ４ ４ ４ ；１ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ； ３ ； ４ ４
ＴｃＬｒ２ａ⁃ＲＬ６０１６ （Ｌｒ２ａ） ４ ； ； ； ；１ ； ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ３ ３ ； ４ ４
ＴｃＬｒ２ｃ⁃ＲＬ６０４７ （Ｌｒ２ｃ） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ； ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ３⁃ＲＬ６００２ （Ｌｒ３） ４ ４ ４ ４ ４ ； ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ３ ４ ４ ４ ； ４
ＴｃＬｒ９⁃ＲＬ６０１０ （Ｌｒ９） ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ；
ＴｃＬｒ１６⁃ＲＬ６００５ （Ｌｒ１６） ４ ３ ４ ４ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ２４⁃ＲＬ６０４０ （Ｌｒ２４） ；１ ； ； ；１ ；１ ；１ ； ； ； ；１ ； ； ； ； ；１ ； ； ； ；
ＴｃＬｒ２６⁃ＲＬ６０７８ （Ｌｒ２６） ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ３ｋａ⁃ＲＬ６００７ （Ｌｒ３ｋａ） ３ ４ ； ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ； ； ４ ； ； ４ ； ； ４
ＴｃＬｒ１１⁃ＲＬ６０５３ （Ｌｒ１１） ３ ４ ４ ４ ４ ； ； ４ ４ ４ ４ ； ４ ； ３ ４ ４ ３ ４
ＴｃＬｒ１７⁃ＲＬ６００８ （Ｌｒ１７） ４ ４ ４ ４ ３ ； ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ３０⁃ＲＬ６０４９ （Ｌｒ３０） ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ３ ； ；１ ； ； ；１ ； ； ； ； ； ；
ＴｃＬｒＢ⁃ＲＬ６０５１ （ＬｒＢ） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ１０⁃ＲＬ６００４ （Ｌｒ１０） ４ ； ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ； ４ ４ ４ ； ４
ＴｃＬｒ１４ａ⁃ＲＬ６０１３ （Ｌｒ１４ａ） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ １ １； ；１ ４ ４ ； ；１ ； ４ ４ ；
ＴｃＬｒ１８⁃ＲＬ６００９ （Ｌｒ１８） ３ ４ ；１ ３ ４ ３ ４ ；１ ；１ ；１ ３ ；１ ４ ３ ３ ３ ４ ３ ４
ＴｃＬｒ２１⁃ＲＬ６０４３ （Ｌｒ２１） ３ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ；１ ；１ ；１ ；１ ； ；１ ４ ４ ４ ；
ＴｃＬｒ２８⁃ＲＬ６０７９ （Ｌｒ２８） ； ； ； ； ；１ ；１ ； ４ ４ １； ４ ４ ４ ４ ４ ４ ； ４ ４
ＫＳ９０ＷＧＲＣ１０ （Ｌｒ４１） ；１ ４ ４ ； ； ； ； ； ； ；１ ；１ ； ； ； ； ； ； ；１ ；
ＫＳ９１ＷＧＲＣ１１ （Ｌｒ４２） ３ ；１ ４ ４ ４ ３ ３ ；１ ；１ ；１ ； ； ； ； ；１ ； ； ； ；
ＴｃＬｒ３ｂｇ⁃ＲＬ６０４２ （Ｌｒ３ｂｇ） ４ ３ ４ ４ ４ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ３ ４ ４ ４ ３ ４
ＴｃＬｒ１４ｂ⁃ＲＬ６００６ （Ｌｒ１４ｂ） ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ１５⁃ＲＬ６０５２ （Ｌｒ１５） １ ４ ；１ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ；１ ；１ ；１ ； ； ；１ ； ４
ＴｃＬｒ１９⁃ＲＬ６０４０ （Ｌｒ１９） ；１ ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ；
ＴｃＬｒ２０⁃ＲＬ６０９２ （Ｌｒ２０） ４ ３ ；１ ４ ３ ３ ３ ４ ； ；１ ；１ ４ ；１ ；１ ； ； ； ；１ ４
ＴｃＬｒ２３⁃ＲＬ６０１２ （Ｌｒ２３） ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ２５⁃ＲＬ６０８４ （Ｌｒ２５） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ２９⁃ＲＬ６０８０ （Ｌｒ２９） ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ； ； ； ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ３２⁃ＲＬ６０８６ （Ｌｒ３２） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ； ４ ４ ４ ； ４
ＴｃＬｒ３３⁃ＲＬ６０５７ （Ｌｒ３３） ３ ４ １ ４ ； ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ３６⁃Ｅ８４０１８ （Ｌｒ３６） ４ ４ ４ ３ ４ ４ ３ ４ ４ ３ ；１ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ； ４
ＴｃＬｒ３８⁃ＲＬ６０９７ （Ｌｒ３８） ； ； ； ； ； ； ； ； ；１ ；１ ； ； ； ； ； ； ； ； ；
ＫＳ８６ＷＧＲＣ０２ （Ｌｒ３９） ３ ； ４ ４ ４ ３ ４ ； ；１ ；１ ；１ ； ；１ ； ； ； ； ； ；
ＫＳ８９ＷＧＲＣ０７ （Ｌｒ４０） ４ ； ４ ４ ４ ４ ４ ； ； ；１ ；１ ； ；１ ； ；１ ；１ ； ；１ ；
ＴｃＬｒ４４⁃ＲＬ６１４７ （Ｌｒ４４） ４ ； ４ ４ ４ ４ ４ ３ ３ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
ＴｃＬｒ４５⁃ＲＬ６１４４ （Ｌｒ４５） ４ ４ ３ ３ １ １ １ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｐａｖｏｎ７６ （Ｌｒ４６） ４ ； ； ４ ； ； ； ４ ；１ ；１ ； ；１ ４ ； ； ； ； ； ；
９０Ｈ４５０ （Ｌｒ４７） ； ４ ； ； ； ； ４ ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ；
ＫＳ９６ＷＧＲＣ３６ （Ｌｒ５０） ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｔｈａｔｃｈｅｒ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ ４ ４ ； ４ ４ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｌ８３＃⁃５ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｌ８３＃⁃６ ４ ４ ４ ４ ；１ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ２ ４ ２ ４ ４
贵农 ７７５ Ｇｕｉｎｏｎｇ ７７５ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
贵农 １３ 号 Ｇｕｉｎｏｎｇ １３ ４ ４ ；１ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
Ｌ２０１ ４ ４ ４ ４ ３ ３ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４ ４
９２Ｒ１３７ ３ ； ； ４ ３ ３ ３ ２ ４ ４ ４ ４ ４ ； ； ４ ； ４ ４
ＴＭ ； ； ； ； ； ０ ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ； ；

“０”：无症状；“；”：不产生夏孢子堆，产生枯死斑点或失绿反应；“１”：夏孢子堆很小，数量很少，常不破裂，周围有枯死反应；“２”：夏孢子堆小到

中等，周围有失绿反应；“３”：夏孢子堆中等大小，周围组织无枯死反应，但有轻微失绿现象；“４”：夏孢子堆大而多，周围组织无枯死或褪绿反

应。 虽有报导 Ｌｒ２１ ＝ Ｌｒ４０［１２］ ，Ｌｒ３９ ＝ Ｌｒ４１［４４］ ，但由于遗传背景不同，在这里仍作保留

“０”：Ｎｏ ｆｌｅｃｋｓ ｏｒ ｕｒｅｄｉｎｉａ，“；”：Ｈｙｐｅｒｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｆｌｅｃｋｓ，“１”：Ｓｍａｌｌ ｕｒｅｄｉｎｉａ ｗｉｔｈ ｎｅｃｒｏｓｉｓ，“２”：Ｓｍａｌｌ ｕｒｅｄｉｎｉａ ｗｉｔｈ ｃｈｌｏｒｏｓｉｓ，“３”：Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｓｉｚｅ ｕｒｅｄｉｎｉａ
ｗｉｔｈ ｃｈｌｏｒｏｓｉｓ，“４”：Ｌａｒｇｅｒ ｕｒｅｄｉｎｉａ ｗｉｔｈｏｕｔ ｎｅｃｒｏｓｉｓ ｏｒ ｃｈｌｏｒｏｓｉｓ． Ｈｅｒｅ Ｌｒ４０ ａｎｄ Ｌｒ４１ ｗｅｒｅ ｋｅｐｔ ｔｏ ｕｓｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｍｉｇｈｔ ｅｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃ⁃

ｔｉｏｎ ｔｙｐｅ，ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ Ｌｒ２１ ＝ Ｌｒ４０［１２］ ａｎｄ Ｌｒ３９ ＝ Ｌｒ４１［４４］
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　 ４ 期 胡亚亚等：８ 个小麦育种亲本抗叶锈基因分析

表 ３　 ８ 个小麦育种亲本的苗期基因推导、成株期抗叶锈性分析和分子检测结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｓｔｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔ ａ⁃
ｄｕｌｔ ｓｔａｇｅ ｉｎ ８ ｗｈｅａｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐａｒｅｎｔｓ

品种（系）
Ｖａｒｉｅｔｙ （Ｌｉｎｅ）

苗期抗病基因推导

Ｐｏｓｔｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
ｇｅｎｅ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

成株期抗性 Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｔ ａｄｕｌｔ ｓｔａｇｅ
侵染型

ＩＴ
平均严重度（％ ）
Ａｖｅｒａｇｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ

评价

Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ

分子检测

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ
ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

综合鉴定结果

Ｆｉｎａｌ ｒｅｓｕｌｔ

Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ Ｎ ；３ １２ ５ ＳＲ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ２８，Ｌｒ４２ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ２８，Ｌｒ４２
Ｌ８３＃⁃５ Ｎ ；３４ １２ ５ ＳＲ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ４２ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ４２
Ｌ８３＃⁃６ Ｌｒ１ ；３ １２ ５ ＳＲ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ４２ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ４２
贵农 ７７５ Ｎ ；３４ ４３ ８ ＭＳ Ｎ Ｎ， ＋
贵农 １３ 号 Ｎ ；３４ ４０ ０ ＭＳ Ｌｒ２８ Ｌｒ２８
Ｌ２０１ Ｎ ；３４ ３８ ３ ＭＳ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ１６，Ｌｒ２８ Ｌｒ１，Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ１６，Ｌｒ２８
９２Ｒ１３７ Ｎ ；３４ ２３ ３ ＳＲ Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ２８ Ｌｒ２ｃ，Ｌｒ２８
ＴＭ Ｌｒ９，Ｌｒ１９，Ｌｒ２４，或 Ｌｒ３８， ＋ ； ⁃ ＮＩＭ Ｌｒ４１ Ｌｒ４１， ＋

Ｎ：未能推出； ＋ ：推导含有未知基因；-：无病情指数；ＮＩＭ、ＳＲ、ＭＳ 分别表示近免疫、慢锈和中感

Ｎ：Ｕｎｋｎｏｗｎ ｗｈｅａｔ ｌｅａｆ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ， ＋ ：Ｐｒｅｓｅｎｃｅ ｏｆ ｕｎｋｎｏｗｎ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ，-：Ａｖｅｒａｇｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ｎｏｔ ａｖａｉｌａｂｌｅ，ＮＩＭ，ＳＲ ａｎｄ ＭＳ：Ｎｅａｒｌｙ ｉｍｍｕｎｅ，
ｓｌｏｗ ｒｕｓｔｉｎｇ ａｎｄ ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

１：Ｌ ／ ＰＬ２００３ － １；２：Ｌ８３＃ － ５；３：Ｌ８３＃ － ６；４：贵农 ７７５（Ｇｕｉｎｏｎｇ ７７５）；５：贵农 １３ 号（Ｇｕｉｎｏｎｇ １３）；６：Ｌ２０１；７：９２Ｒ１３７；８：ＴＭ；
Ｔ：Ｔｈａｔｃｈｅｒ；Ｍ１：Ｍａｒｋｅｒ ２０００；Ｍ２：ｐＢＲ３２２

图 １　 Ｌｒ１（ａ）、Ｌｒ２８（ｂ）、Ｌｒ２ｃ（ｃ）、Ｌｒ１６（ｄ）、Ｌｒ４１（ｅ）和 Ｌｒ４２（ ｆ）对 ８ 个小麦育种亲本的分子检测结果

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ８ ｗｈｅａｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐａｒｅｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ Ｌｒ１ （ａ），Ｌｒ２８（ｂ），
Ｌｒ２ｃ（ｃ），Ｌｒ１６（ｄ），Ｌｒ４１（ｅ）ａｎｄ Ｌｒ４２（ ｆ）

呈下降趋势，但研究发现这些已丧失抗病性的基因

与其他抗病基因复合存在时仍可以提高寄主的抗病

性。 因此，Ｌｒ１ 和 Ｌｒ２ｃ 基因仍具有一定的利用价值。

Ｌｒ１６ 基因是苗期抗叶锈基因，近几年来该基因的抗

性在逐渐丧失，但是当 Ｌｒ１６ 与 Ｌｒ３４ 基因复合存在

时要比 ２ 个基因单独存在时表现更高的抗性［４５］。

７０８
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本研究中 Ｌ２０１ 含有 Ｌｒ１６ 基因的分子标记，其成株

期对测试的混合菌株表现出混合侵染型，且严重程

度在 ４０％以下，推测 Ｌ２０１ 可能含有 Ｌｒ１６ 基因，育种

工作者应当考虑保留 Ｌｒ１６ 基因在优质小麦种质中

的抗叶锈潜力。
目前，我国小麦叶锈菌对 Ｌｒ２８ 的毒力频率较低，

其仍为有效抗性基因。 用 Ｌｒ２８ 分子标记 ＳＣＳ４２１５７０

在 Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、贵农 １３ 号、Ｌ２０１ 和 ９２Ｒ１３７ 中可以

扩增出与 ＴｃＬｒ２８ 一致的条带，然而在苗期 Ｌ２０１ 对

１９ 个供试小麦叶锈菌生理小种均表现高感（ ＩＴ ＝
“３”或“４”），Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１ 和贵农 １３ 号对其中 １８ 个

生理小种表现感病，而 ＴｃＬｒ２８ 在苗期具有一定的抗

性，苗期基因推导与分子检测的结果不一致，可能是

分子标记 ＳＣＳ４２１５７０与 Ｌｒ２８ 遗传距离较远，为 １１ １ ±
０ ０６ ｃＭ［１８］，不能以此推断 Ｌｒ２８ 的肯定存在，或者这

些种质中存在 Ｌｒ２８ 的抑制因子，还需进一步研究。
Ｌｒ４１ 和 Ｌｒ４２ 基因均来源于粗山羊草，对我国生

理小种的毒性频率比较低，已应用于小麦育种计划

中。 ＴＭ 在苗期和成株期均表现很好的抗叶锈性，
通过分子标记辅助鉴定，推测其可能含有 Ｌｒ４１，但
是通过苗期基因推导，发现 ＴＭ 对小麦叶锈菌 ＰＨＴＰ
和 ＰＨＫＳ 表现出低侵染型，而 ＫＳ９０ＷＧＲＣ１０ 则对其

表现出高侵染型，因此推测 ＴＭ 对小麦叶锈菌的抗

性并不是仅依赖于 Ｌｒ４１，还存在其他抗叶锈基因。
由于本研究所用基因推导的近等基因系（单基因

系）和分子标记数量有限，未能推测出其可能含有的

其他抗叶锈基因。 ＴＭ 表现出全生育期抗病性，因此

推测决定其抗叶锈性的基因应该是主效基因，该基因

可能是本研究未测试的已知抗病基因或新基因。
Ｌｒ４２ 为全生育期抗病基因，其对小麦增产、增

重及种粒大小等农艺性状发挥了显著的作用［４６］，因
此，该基因具有很高的利用价值。 分子检测发现在

Ｌ ／ ＰＬ２００３⁃１、Ｌ８３ ＃⁃５ 和 Ｌ８３ ＃⁃６ 中可以扩增出与

Ｌｒ４２ 分子标记一致的条带，推测其可能含有 Ｌｒ４２，
但这 ３ 个小麦育种亲本在苗期测试的反应型均高于

ＫＳ９１ＷＧＲＣ１１ 的反应型，推测可能是遗传背景不同

或存在基因的抑制因子造成的，具体这 ３ 个小麦材

料是否含有 Ｌｒ４２ 基因，还需要通过聚类分离群体和

等位性检测进行进一步测试。
贵农 １３ 号和贵农 ７７５ 由原贵州大学张庆勤教

授通过远缘杂交培育而成。 贵农 １３ 号是由小黑麦

下山 ３ 号 ／野生燕麦 ／ ／硬粒小麦育成，该远缘杂交后

代具有野生燕麦的抗病、抗逆性的遗传性状［４７］。 贵

农 ７７５ 是利用节节麦 ／光稃野燕麦 ／ ／偏凸山羊草 ／硬

粒小麦远缘杂交育成的优良抗源材料，对白粉病、条
锈病、全蚀病以及叶枯病具有比较好的抗性［４８］。 经

田间调查，贵农 １３ 号和贵农 ７７５ 具有较好的农艺性

状，植株的株高在 ４０ ～ ５０ ｃｍ 之间，可抗倒伏，麦穗

有芒，子粒饱满，但是本研究发现贵农 １３ 号和贵农

７７５ 在苗期对试验使用的小麦叶锈菌表现出高侵染

型，无法进行苗期抗叶锈基因推导，利用现有的分子

标记进行检测，在贵农 ７７５ 中未能检测到与 ３１ 个抗

病基因紧密连锁或共分离的分子标记，并且通过对

其进行成株期抗叶锈性鉴定，发现这 ２ 个品种对小

麦叶锈菌的抗性较差，属于中感品种，因此，建议育

种工作者在育种时不做抗叶锈资源应用。
普通小麦—簇毛麦 Ｔ６ＶＳ·６ＡＬ 易位系 ９２Ｒ１３７

是南京农业大学刘大钧教授等通过属间杂交、幼胚

抢救、回交等方式选育而成的小麦新品系，其系谱为

扬麦 ５ 号 ／ ４ ／ γ８０⁃１ ／簇毛麦 ／ ／宁麦 ６ 号 ／ ３ ／扬麦 ２
号，该品系含有抗条锈基因 Ｙｒ２６ 和抗白粉基因

Ｐｍ２１，对小麦条锈病和白粉病表现出较高的抗

性［４９⁃５０］。 本研究发现 ９２Ｒ１３７ 在苗期对强优势致病

菌株表现出一定的抗叶锈性，成株期具有慢锈性，分
子检测发现含有 Ｌｒ２ｃ 和 Ｌｒ２８ 的分子标记，在育种中

可以利用抗病基因聚合以及 ９２Ｒ１３７ 良好的农艺性

状育出更好的高产、抗病的新品种。
本研究初步探测了 ８ 个小麦育种亲本的抗叶锈

性，测试的 ８ 份种质中含有 Ｌｒ１，可能含有 Ｌｒ２ｃ、
Ｌｒ１６、Ｌｒ２８、Ｌｒ４１ 和 Ｌｒ４２。 这些测试材料在抗叶锈病

育种中具有一定的应用价值，其中 ＴＭ 在苗期和成

株期均对小麦叶锈菌表现出很好的抗性，推荐在小

麦抗叶锈育种中应用。
致谢：感谢甘肃省植物保护研究所曹世勤研究员

提供小麦叶锈病近年在甘肃地区危害的相关数据。
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