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　 　 摘要:栽培一粒小麦是普通小麦的近缘种ꎬ遗传多样性丰富ꎬ蕴含丰富的抗病基因ꎬ是小麦抗病性改良的重要资源ꎮ 本文

对栽培一粒小麦抗白粉病材料 ３ＡＡ３０ 的抗白粉病基因进行了遗传分析和分子标记定位ꎮ 结果表明ꎬ３ＡＡ３０ 中含有一个隐性

抗白粉病基因ꎬ暂命名为 ｍｌ３ＡＡ３０ꎬ找到了 ５ 个与该基因连锁的 ＳＳＲ 分子标记 Ｘｇｗｍ６、Ｘｃｆｄ３９、Ｘｃｆａ２１８５、Ｘｃｆａ２１４１、Ｘｃｆａ２１５５ 及

２ 个 ＳＴＳ 标记 Ｘｍａｇ２１７０、Ｘｍａｇ１４９１ꎬ并构建了 ｍｌ３ＡＡ３０ 的遗传连锁图ꎬ将该基因定位在小麦 ５Ａ 染色体长臂上ꎮ 本研究为小麦

抗病育种提供了新的抗源材料ꎮ
关键词:栽培一粒小麦ꎻ３ＡＡ３０ꎻ抗白粉病基因ꎻ分子标记

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｏｗｄｅｒｙ Ｍｉｌｄｅｗ Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
Ｇｅｎｅ ｉｎ Ｅｉｎｋｏｒｎ Ｗｈｅａｔ(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍ Ｌ. )Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ３ＡＡ３０

ＬＩＵ Ｗａｎ￣ｈｕｉꎬＤＯＮＧ Ｈｏｎｇ￣ｔｕꎬＬＩ Ｙｉｎｇ￣ｈｕｉꎬＧＥＮＧ Ｍｉａｏ￣ｍｉａｏꎬ
ＬＩ ＦｅｎｇꎬＬＩＵ ＸｉｎꎬＸＩＥ Ｃｈａｏ￣ｊｉｅꎬＳＵＮ Ｑｉ￣ｘｉｎ

(Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｇｒｏ￣Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ / Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ / Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ / Ｋｅｙ ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ＆ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎꎬ

Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ / Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｏｎｏｍｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １００１９３)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｔｈｅ ｅｉｎｋｏｒｎ ｗｈｅａｔ ｃｏｎｔａｉｎｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ ｃｏｍｍｏｎ
ｗｈｅａｔ ｃｕｌｔｉｖａｒ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ. Ａｎ ｅｉｎｋｏｒｎ ｗｈｅａｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ３ＡＡ３０ ｗａｓ ｐｒｏｖｅｄ ｔｏ ｂｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｗｈｅａｔ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ
ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ３ＡＡ３０ ｃａｒｒｉｅｄ ａ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎬ ｔｅｍｐｏｒａｌｌｙ ｄｅｓｉｇｎａｔｅｄ ａｓ
ｍｌ３ＡＡ３０. Ｆｉｖｅ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ(Ｘｇｗｍ６ꎬＸｃｆｄ３９ꎬＸｃｆａ２１８５ꎬＸｃｆａ２１４１ꎬａｎｄ Ｘｃｆａ２１５５)ａｎｄ ｔｗｏ ＳＴＳ ｍａｒｋｅｒｓ(Ｘｍａｇ２１７０
ａｎｄ Ｘｍａｇ１４９１)ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ５ＡＬ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｍｌ３ＡＡ３０ ｂｙ ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬａｎｄ ａ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｍｌ３ＡＡ３０ ｗａｓ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔꎬｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅ ｍｌ３ＡＡ３０ ｗａｓ
ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｌｏｎｇ ａｒｍ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ５Ａ. Ｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｎｅｗ ｍａｔｅｒｉｃａｌ ｆｏｒ ｗｈｅａｔ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅ￣
ｓｉｓｔａｎｃｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｒｏｇｒａｍ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍꎻ３ＡＡ３０ꎻｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅꎻｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

收稿日期:２０１５￣０５￣２７　 　 修回日期:２０１５￣０７￣３１　 　 网络出版日期:２０１６￣０４￣０６
ＵＲＬ:ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / １１. ４９９６. Ｓ. ２０１６０４０６. １４０９. ０２８. ｈｔｍｌ
基金项目:国家自然科学基金(３１２７１７０８)ꎻ国家“９７３”项目(２００９ＣＢ１１８３００)
第一作者研究方向为小麦抗白粉病基因的分子标记定位ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｗｈｌｉｕ９０＠ １６３. ｃｏｍ
通信作者:解超杰ꎬ研究方向为小麦抗病遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｘｉｅｃｊ１２７＠ １２６. ｃｏｍ

小麦白粉病是由专性寄生的小麦白粉病菌

(Ｂｇｔꎬ Ｂｌｕｍｅｒｉａ ｇｒａｍｉｎｉｓ ｆ. ｓｐ. ｔｒｉｔｉｃｉ)侵入寄主表皮

细胞引起的真菌病害ꎬ发病几率高ꎬ流行区域广ꎬ严
重影响小麦的安全生产[１￣２]ꎮ 与化学方法防治小麦

白粉病[３]相比ꎬ有效利用抗病品种是最经济安全的

措施ꎬ而抗源的不断发掘和利用对于解决白粉菌菌

株逐步增多及一些抗病品种抗性丧失等问题有重要

意义[４]ꎮ



　 ３ 期 刘婉辉等:栽培一粒小麦 ３ＡＡ３０ 中抗白粉病基因的鉴定及分子标记定位

一粒系小麦材料(ｅｉｎｋｏｒｎ ｗｈｅａｔ)是普通小麦的

近缘种ꎬ只含有 Ａ 基因组ꎬ其遗传多样性丰富ꎬ含有

丰富的抗白粉病、抗锈病及抗生物胁迫等有利基

因[５￣６]ꎬ其中栽培一粒小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍꎬＡｍ

Ａｍ)是一粒系小麦材料之一ꎮ 邱永春等[７] 对 ８ 份栽

培一粒小麦材料接种白粉菌ꎬ结果显示有 ４ 份材料

抗白粉病ꎬ且其中 １ 份材料对 ２１ 种白粉菌菌株均表

现为抗病ꎮ 董宏图等[８] 对 ２４ 份栽培一粒小麦材料

进行苗期抗白粉病和抗叶锈病鉴定ꎬ结果显示抗白

粉病材料占 ５４％ ꎬ抗叶锈病材料占 ８３％ ꎮ 因此从栽

培一粒小麦中挖掘抗白粉病基因是进行小麦抗病改

良的重要途径ꎮ 迄今ꎬ已经定位了多个来源于栽培

一 粒 小 麦 的 抗 白 粉 病 基 因ꎬ 包 括 Ｐｍ１ｂ[９]、
Ｍｌｍ８０[１０]、 Ｍｌｍ２０３３[１０]、 ｐｍ２０２６[１１]和 Ｐｍ４ｄ[１２]ꎮ

分子生物学技术的快速发展使分子标记迅速运

用到抗病育种研究中ꎬ寻找与抗病基因紧密连锁的

ＳＳＲ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)、ＳＴＳ( ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｇｅｄ
ｓｉｔｅ )、 ＳＣＡＲ ( ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｒｅ￣
ｇｉｏｎ)、ＥＳＴ ( ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ) 和 ＳＮＰ ( ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ) 等分子标记ꎬ可以快速定

位、发掘、鉴定不同的抗病基因ꎬ极大地促进了基因

定位和分子标记辅助选择(ＭＡＳꎬｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅ￣
ｌｅｃｔｉｏｎ)研究[１３￣１５]ꎮ 孟雅宁等[１６] 利用 ＳＴＳ 标记技术

从 ６５ 份小麦材料中快速检测出了携带抗白粉病基

因 Ｐｍ２１、Ｐｍ４ａ 及 ｃｓＬＶ３４ 的品种ꎮ 李丹等[１７] 利用

分子标记方法定位了小麦品种农大 ３９９ 中的抗白粉

病基因ꎬ为抗病基因聚合和分子标记辅助选择育种

提供了基础ꎮ 本研究对栽培一粒小麦抗病材料

３ＡＡ３０ 与感病材料 ３ＡＡ３３ 构建的后代分离群体进

行白粉病抗性遗传分析及抗病基因分子标记定位ꎬ
为育种中利用抗病材料 ３ＡＡ３０ 提供了理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

抗病亲本为 ３ＡＡ３０ꎬ感病亲本为 ３ＡＡ３３ꎬ均为栽

培一粒小麦材料ꎬ材料来源同董宏图等[８]ꎬ由日本

东京大学植物种质资源研究所(Ｐｌａｎｔ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ Ｉｎ￣
ｓｔｉｔｕｔｅꎬＫｙｏｔｏ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｊａｐａｎ) 提供ꎮ 将 ３ＡＡ３３ 与

３ＡＡ３０ 杂交ꎬＦ１ 自交得到 Ｆ２ 群体ꎬＦ２ 分单株收获得

到了 ３３ 个 Ｆ２:３家系ꎬ用于白粉病鉴定ꎮ 为了扩大遗

传分析的群体单株数量ꎬ又将 Ｆ２:３家系中的分离家

系当作 Ｆ２分离群体进行了苗期抗白粉病鉴定ꎮ 感

病对照品种为薛早ꎮ 所用白粉菌菌株为北京地区流

行菌株 Ｅ０９ 号(Ｂｇｔ Ｅ０９)ꎬ该菌株由中国农业科学

院植物保护研究所段霞瑜研究员提供ꎮ
１ ２　 苗期抗白粉病鉴定

利用 Ｂｇｔ Ｅ０９ 菌株对 ２ 个亲本、３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０
Ｆ２:３家系及重新构建的 Ｆ２分离群体进行苗期抗白粉

病鉴定ꎬ整个过程在小麦温室进行ꎮ 将普通土、营养

土及蛭石按 ２∶ １∶ １ 比例混合ꎬ放入 ５０ 穴的育苗盘中

(每穴直径为 １０ ｃｍ)ꎬ亲本及每个 Ｆ２:３家系各播种 ３０
粒ꎬＦ２分离群体每穴播种 ５ 粒ꎬ播种后浇充足的水ꎮ
一周后(幼苗生长至 １ 叶 １ 心期时)ꎬ将发病充分的薛

早繁菌盆置于待接种材料周围ꎬ每天用掸子轻轻拂

掸ꎬ使材料充分接种白粉菌ꎮ 接种 １５ ~ １８ ｄ 后进行

抗性评估ꎬ标准同 Ｚ. Ｙ. Ｌｉｕ 等[１８]:免疫(０)ꎬ过敏性坏

死(０ꎻ)ꎬ高抗(１)ꎬ中抗(２)ꎬ中感(３)和高感(４)ꎮ 其

中 ０ ~２ 为抗病ꎬ３ ~４ 为感病ꎮ
１ ３　 ＤＮＡ 提取及抗感池构建

Ｆ２:３ 家系及 Ｆ２ 群体叶片 ＤＮＡ 的提取参照李

丹[１９]的 ＣＴＡＢ 法ꎬＦ２:３ 家系是每个家系(各单株取

２ ~ ３ ｃｍ 叶片)混合提取 ＤＮＡꎮ 根据温室苗期鉴定

结果ꎬ分别用 Ｆ２:３家系中 ６ 个纯合抗病家系和 ６ 个

纯合感病家系构建 ＤＮＡ 抗病池 ( ＢＲ ) 和感病池

(ＢＳ) [２０]ꎬ利用集群分离分析法(ＢＳＡꎬｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅ￣
ｇａｔｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ)进行分子标记筛选ꎮ
１ ４　 ＰＣＲ 扩增及非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳

栽培一粒小麦只含有 Ａ 基因组ꎬ因此本研究用

与已知位于小麦 Ａ 基因组的抗白粉病基因连锁的

分子标记和已知小麦遗传连锁图上位于 Ａ 染色体

组的分子标记进行多态性分析[２１￣２２]ꎮ 在 Ａｎａｌｙ￣
ｔｉｋｊｅｎａ ｅａｓｙ ｃｙｃｌｅｒ ＰＣＲ 仪上进行扩增ꎮ ＰＣＲ 反应体

系为 １０ μＬꎬ含 Ｇｅｎｅｓｔａｒ ２ × Ｔａｇ ＰＣＲ ＳｔａｒＭｉｘ ｗｉｔｈ
Ｌｏａｄｉｎｇ Ｄｙｅ ５ μＬꎬ去离子水 ３ μＬꎬ１０ ~ １００ ｎｇ / μＬ 基

因组 ＤＮＡ １ μＬꎬ２０ ｎｇ / μＬ 引物 １ μＬꎮ 反应程序为:
９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火３０ ｓꎬ７２
℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎬ最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ

ＰＣＲ 扩增产物采用 ８％非变性聚丙烯酰胺凝胶

(丙烯酰胺∶ 甲叉双丙烯酰胺 ＝ ３９∶ １)电泳的方法进

行检测[２３]ꎮ 点样量为 ２ μＬꎬ１１０ ~ １３０ Ｖ 电泳 ４ ~
５ ｈꎮ 采用快速银染法染色显带ꎬ照相后统计带型ꎮ
１ ５　 数据分析和遗传作图

利用卡方检验(χ２)估测 Ｆ２分离群体抗感单株

分离比是否符合预期[２４]ꎮ 分子标记与抗病基因间

遗传距离的计算用 Ｍａｐｍａｋｅｒ３ ０ 软件( ＬＯＤ 值取

３ ０) [２５]ꎬ遗传连锁图的绘制采用 ＭａｐＤｒａｗ Ｖ２ １ 软

件[２６]ꎮ 由于 Ｆ２:３家系群体较小ꎬ遗传连锁图谱的构

建依据 Ｆ２分离群体数据ꎮ

７３５
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２　 结果与分析

２ １　 ３ＡＡ３０ 抗白粉病遗传分析

用 Ｂｇｔ Ｅ０９ 菌株苗期接种 ３ＡＡ３０、３ＡＡ３３ 和 ３３
个 ３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ Ｆ２∶ ３家系ꎮ 结果显示ꎬ３ＡＡ３０ 表现

为高抗ꎬ３ＡＡ３３ 表现为中感ꎮ Ｆ２∶ ３ 家系鉴定结果显

示 １４ 个为抗病家系ꎬ１２ 个为分离家系ꎬ７ 个为感病

家系ꎮ 由于 Ｆ２∶ ３家系数量较少ꎬ又把 Ｆ２∶ ３家系中的分

离家系当作 Ｆ２分离群体进行了苗期白粉病鉴定ꎬ２
次苗期鉴定单株数分别是 １６６ 株和 ９５ 株ꎬ抗病单株

和感病单株的分离比分别为抗 ∶ 感 ＝ ５５ ∶ １１１
(χ２

１∶ ３ ＝ ５ ８６ꎬＰ > ０ ０１) 和抗 ∶ 感 ＝ ３１ ∶ ６４ ( χ２
１∶ ３ ＝

２ ９５ꎬＰ > ０ ０５)ꎬ都符合单隐性基因控制的 １ ∶ ３ 的

抗感分离比(表 １)ꎮ 以上结果表明ꎬ３ＡＡ３０ 中含有

１ 个 隐 性 抗 白 粉 病 基 因ꎬ 暂 时 将 该 基 因 命 名

为 ｍｌ３ＡＡ３０ꎮ

表 １　 ３ＡＡ３０、３ＡＡ３３、３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ Ｆ２及 Ｆ２∶３家系对小麦白粉菌 Ｅ０９ 小种的反应

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｏｆ ３ＡＡ３０ꎬ３ＡＡ３３ꎬＦ２ ａｎｄ Ｆ２∶３ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｆｒｏｍ ３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ ｔｏ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗ ｉｓｏｌａｔｅ Ｅ０９

检测材料

Ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
抗病株数(系)
Ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｌａｎｔｓ

分离株系

Ｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇ
感病株数(系)

Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐｌａｎｔｓ
总数

Ｔｏｔａｌ
期望比率

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｒａｔｉｏ
χ２ Ｐ

３ＡＡ３０ Ｐ１ ２５ — — ２５ — — —

３ＡＡ３３ Ｐ２ — — ２５ ２５ — — —

３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ Ｆ２∶ ３ １４ １２ ７ ３３ — — —

３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ Ｆ２ ５５ — １１１ １６６ １∶ ３ ５ ８６ ０ ０１５∗

３ＡＡ３３ / ３ＡＡ３０ Ｆ２ ３１ — ６４ ９５ １∶ ３ ２ ９５ ０ ０８６

∗Ｐ < ０ ０５ꎻ“—”表示无
∗Ｐ < ０ ０５ꎬ“—”ｍｅａｎｓ ｎｕｌｌ

２ ２　 ３ＡＡ３０ 抗白粉病基因的分子标记

利用 Ｆ２∶ ３家系 ６ 个纯合抗病家系和 ６ 个纯合感

病家系构建了抗感池ꎬ用 ＢＳＡ 法对已知位于小麦 Ａ
基因组的抗白粉基因连锁的分子标记及小麦遗传连

锁图上 Ａ 染色体组的分子标记进行筛选ꎬ发现标记

Ｘｇｗｍ６、Ｘｃｆａ２１４１、Ｘｃｆａ２１５５、Ｘｃｆａ２１８５ 和 Ｘｃｆｄ３９ 在

抗感池间有多态性ꎬ经 Ｆ２∶ ３家系小群体验证ꎬ这些标

记与抗病基因连锁(图 １ａꎬｂꎬｄ)ꎮ 由于 Ｆ２∶ ３ 家系群

体较小ꎬ又将这些多态性标记在 １６６ 株新建 Ｆ２群体

中进行了验证ꎬ同样发现标记与抗病基因连锁ꎮ 通

过染色体位置查找发现这些标记位于小麦 ５ＡＬ 染

色体上ꎮ Ｈ. Ｘｕ 等[１１]报道了在栽培一粒小麦材料中

定位了一个位于 ５ＡＬ 染色体的抗白粉病基因

ｐｍ２０２６ꎬ于是又用与 ｐｍ２０２６ 紧密连锁的分子标记

在群体中进行检测ꎬ结果发现 ＳＴＳ 标记 Ｘｍａｇ２１７０、
Ｘｍａｇ１４９１ 与 ｍｌ３ＡＡ３０ 连锁(图 １ｃ)ꎮ

(ａ)Ｘｇｗｍ６ꎻ(ｂ)Ｘｃｆａ２１４１ꎻ(ｃ)Ｘｍａｇ１４９１ꎻ(ｄ)Ｘｃｆａ２１８５ꎮ １:抗池ꎻ
２:感池ꎻ３ ~ ７:Ｆ２:３家系中纯合抗病家系ꎻ８ ~ １２:Ｆ２:３家系中纯合感病家系ꎻＭ:１００ｂｐ ｌａｄｄｅｒ ｍａｒｋｅｒ

(ａ)Ｘｇｗｍ６ꎬ(ｂ)Ｘｃｆａ２１４１ꎬ(ｃ)Ｘｍａｇ１４９１ꎬ(ｄ) Ｘｃｆａ２１８５. １:ＢＲꎬ２:ＢＳꎬ
３￣７:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｆ２:３ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ８￣１２:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｆ２:３ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬＭ:１００ｂｐ ｌａｄｄｅｒ ｍａｒｋｅｒ

图 １　 与抗白粉病基因 ｍｌ３ＡＡ３０ 连锁的分子标记的扩增结果

Ｆｉｇ １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｍｌ３ＡＡ３０￣ｌｉｎｋｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ

８３５
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２ ３　 ｍｌ３ＡＡ３０ 遗传连锁图的构建

将上述 ７ 个多态性分子标记在 １６６ 株新建 Ｆ２分

离群体中进行扩增ꎬ利用该群体构建了 ｍｌ３ＡＡ３０ 基

因的遗传连锁图谱 (图 ２ａ)ꎮ 从图中可以看出ꎬ
ｍｌ３ＡＡ３０ 位于标记 Ｘｇｗｍ６ 和 Ｘｍａｇ２１７０ 之间ꎬ与这

２ 个标记的遗传距离分别为 １７ ２ ｃＭ 和 １２ ６ ｃＭꎮ
根据已报道的小麦遗传连锁图[１１ꎬ２１￣２２]ꎬ 这些与

ｍｌ３ＡＡ３０ 基因连锁的标记均位于小麦 ５Ａ 染色体长

臂ꎬ因此判断该基因也位于 ５Ａ 染色体长臂ꎮ

(ａ) ｍｌ３ＡＡ３０ 遗传连锁图ꎻ(ｂ)ｐｍ２０２６ 遗传连锁图[１１] ꎻ
(ｃ)小麦 ５ＡＬ 染色体 ＳＳＲ 标记遗传连锁图[２１] ꎮ

遗传图谱的左侧为两个相邻位点之间的遗传距离(ｃＭ)ꎬ
右侧是分子标记和基因所在位置

(ａ) ｍｌ３ＡＡ３０ꎬ(ｂ)ｐｍ２０２６[１１] ꎬ(ｃ)Ａ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｗｈｅａｔ ５ＡＬ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ[２１] . Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｆｔ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ(ｃＭ)

ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ

图 ２　 抗白粉病基因 ｍｌ３ＡＡ３０ 与 ｐｍ２０２６、
小麦 ５ＡＬ 染色体 ＳＳＲ 标记遗传连锁图的比较

Ｆｉｇ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｌ３ＡＡ３０ ａｎｄ
ｐｍ２０２６ꎬＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ５ＡＬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

３　 讨论

栽培一粒小麦是普通小麦的近缘种ꎬ蕴藏着丰

富的抗白粉病基因ꎮ 本研究对栽培一粒小麦

３ＡＡ３０ / ３ＡＡ３３ 构建的分离群体进行抗白粉病遗传

分析ꎬ结果表明 ３ＡＡ３０ 的抗病性受 １ 个隐性基因控

制ꎬ暂时命名为 ｍｌ３ＡＡ３０ꎮ 通过 ＢＳＡ 法构建了该抗

病基因的遗传连锁图谱(图 ２ａ)ꎬ将基因定位在小麦

５ＡＬ 染色体上ꎮ
目前ꎬ已经从栽培一粒小麦中定位了 ５ 个抗白

粉病基因ꎬ包括 Ｐｍ４ｄ、Ｍｌｍ２０３３、Ｍｌｍ８０、Ｐｍ１ｂ 及

ｐｍ２０２６ꎮ Ｐｍ４ｄ 为显性抗白粉病基因ꎬ来自栽培一

粒小麦材料 Ｔｍ２７ｄ２ꎬＳ. Ｍｉｃｈａｅｌ 等[１２] 将该基因定位

于 ２ＡＬ １￣０ ８５￣１ ００ 染色体区段内ꎬ与 ＳＳＲ 标记 Ｘｇ￣
ｗｍ５２６ 和 Ｘｂａｒｃ１２２ 紧密连锁ꎬ 遗传距离分别为

３ ４ ｃＭ 与 １ ０ ｃＭꎮ Ｍｌｍ２０３３、Ｍｌｍ８０、Ｐｍ１ 位于 ７ＡＬ
染色体上ꎬ均为显性抗白粉病基因ꎬＱ. Ｇ. Ｙａｏ 等[１０]

通过开发标记和等位性测验方法证明 Ｍｌｍ２０３３ 与

Ｍｌｍ８０ 可能互为等位基因ꎬ且与 Ｐｍ１ 位点有一定的

遗传距离ꎮ ｐｍ２０２６ 为一个隐性抗白粉病基因ꎬ姚国

旗[２７]在栽培小麦品系 ＴＡ２０２６ 中发现了该基因ꎬＨ.
Ｘｕ 等[１１]将其定位于 ５ＡｍＬ 染色体末端 ３ ４ ｃＭ 的遗

传 距 离 内ꎬ ＳＴＳ 标 记 Ｘｍａｇ１４９１、 Ｘｍａｇ１４９３、
Ｘｍａｇ２１７０ 和 Ｘｍａｇ４５８６ 与其紧密连锁ꎮ 吴坤[２８] 又

根据小麦与水稻、短柄草的共线性关系开发标记对

ｐｍ２０２６ 进行了精细定位ꎬ将该基因定位在了 １５ ｋｂ
物理距离内ꎬ ＳＴＳ 标记 Ｘｍａｇ５０６６、 Ｘｍａｇ５０６７ 与

ｐｍ２０２６ 共分离ꎮ
ｍｌ３ＡＡ３０ 位于 ５ＡＬ 染色体上ꎬ用与 ｐｍ２０２６ 连

锁的 分 子 标 记 在 群 体 中 验 证ꎬ 只 有 ２ 个 标 记

Ｘｍａｇ１４９１ 和 Ｘｍａｇ２１７０ 与 ｍｌ３ＡＡ３０ 连锁ꎬ其余标记

都没有多态性ꎮ 比较这 ２ 个基因的遗传连锁图可以

看出(图 ２ａꎬｂ)ꎬｍｌ３ＡＡ３０ 与 ｐｍ２０２６ 所在标记区间

一致ꎬ都位于分子标记 Ｘｇｗｍ６ 和 Ｘｍａｇ２１７０ 之间ꎬ
但这 ２ 个标记位置上下颠倒ꎬ遗传距离不同ꎮ 为了

确定 ｍｌ３ＡＡ３０ 和 ｐｍ２０２６ 的 关 系ꎬ 将 ｍｌ３ＡＡ３０、
ｐｍ２０２６ 与 ５ＡＬ 染色体 ＳＳＲ 标记遗传连锁图进行了

比较(图 ２)ꎬ发现 ３ 个遗传连锁图上分子标记 Ｘｃ￣
ｆａ２１８５、Ｘｃｆａ２１４１、Ｘｃｆａ２１５５ 位置都不同ꎮ ｐｍ２０２６ 遗

传连 锁 图 上 标 记 顺 序 为 Ｘｃｆａ２１４１￣Ｘｃｆａ２１８５￣Ｘｃ￣
ｆａ２１５５ꎬ３ 个标记之间的遗传距离共为 ４ ６ ｃＭ(图
２ｂ)ꎬ５ＡＬ 染色体 ＳＳＲ 标记遗传连锁图中标记顺序

为 Ｘｃｆａ２１５５￣Ｘｃｆａ２１４１￣Ｘｃｆａ２１８５ꎬ３ 个标记之间的遗

传距离共为 ２１ ｃＭ(图 ２ｃ)ꎬｍｌ３ＡＡ３０ 遗传连锁图上

标记顺序为 Ｘｃｆａ２１８５￣Ｘｃｆａ２１４１￣Ｘｃｆａ２１５５ꎬ３ 个标记

之间的遗传距离共为 ２３ ５ ｃＭ(图 ２ａ)ꎮ 出现 ３ 个遗

传连锁图位置不同的原因可能是小麦 ５ＡＬ 染色体

ｍｌ３ＡＡ３０ 基因目标区段内染色体结构变化较大ꎬ遗
传距离不同是由于材料遗传背景差异造成的ꎮ ３ 个

遗传连锁图中分子标记 Ｘｃｆｄ３９ 的位置一致ꎬ都位于

Ｘｃｆａ２１８５、 Ｘｃｆａ２１４１、 Ｘｃｆａ２１５５ 三 个 标 记 的 下 侧ꎮ
ｍｌ３ＡＡ３０ 与 ｐｍ２０２６ 两个基因又都位于 Ｘｃｆｄ３９ 下

侧ꎮ 因此ꎬ根据抗病来源和定位结果ꎬ推测 ｍｌ３ＡＡ３０
可能是与 ｐｍ２０２６ 位点紧密连锁的抗白粉病基因或

者是 ｐｍ２０２６ 位点的等位基因ꎬ上述推论还需要进

一步研究确认ꎮ
小麦抗白粉病基因大都为主效抗病基因ꎬ且显

９３５
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性遗传较多ꎬ如 Ｐｍ３[２９]、Ｐｍ５４[３０] 等ꎬ少数表现为隐

性遗传ꎬ如 ｐｍ４２[３１]、 ｐｍ２０２６[１１] 等ꎮ 一些研究表明

隐性抗白粉病基因相对显性抗白粉基因具有更加广

谱、稳定和持久的抗性[３２￣３３]ꎮ 本研究定位了一个来

自栽培一粒小麦的隐性抗白粉病基因ꎬ并构建了基

因的遗传连锁图谱ꎬ不仅丰富了小麦抗源材料ꎬ还为

该基因在抗病育种中的运用提供了理论基础ꎮ
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