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河北省 12 个小麦主栽品种（系） 
抗叶锈性鉴定及基因分析

张晓玲，张换换，徐新玉，杨华丽，段振盈，姚占军
（河北农业大学农学院 / 华北作物种质资源研究与利用教育部重点实验室，保定 071001）

摘要：为明确河北省 12 个小麦主栽品种（系）的抗叶锈性及抗叶锈基因，在苗期选用 20 个不同毒性谱的小麦叶锈菌

菌系接种 12 个小麦品种（系）以及 37 个含有已知抗叶锈病基因的载体品种以进行基因推导，同时利用 11 个与已知抗叶

锈病基因紧密连锁的分子标记对 12 个品种（系）进行标记检测。为进一步鉴定成株期抗性，2014-2015 年和 2015-2016 年

连续 2 年分别在河北保定和河南周口对供试材料进行田间严重度调查。结果表明，在 12 个品种（系）中检测到 Lr1、Lr26、
LrB 和 Lr46 共 4 个抗叶锈病基因，其中 8 个品种（系）推测含有 Lr26，石新 618 可能含有 Lr1，藁优 2018 可能含有 LrB，冀

5265 可能含有 Lr46。2 年 2 点的田间鉴定结果表明，石新 733、藁优 2018 和石优 17 为慢锈品种（系），可作为抗源材料加以 
利用。
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Identification and Analysis of Leaf Rust Resistance Genes in 12 Main 
Wheat Cultivars（Lines）from Hebei Province

ZHANG Xiao-ling，ZHANG Huan-huan，XU Xin-yu，YANG Hua-li， 
DUAN Zhen-ying，YAO Zhan-jun

（College of Agronomy，Agricultural University of Hebei / North China Key Laboratory for Germplasm  

Resources of China Education Ministry，Baoding 071001）

Abstract：In order to identify the resistance and leaf rust resistance genes of 12 wheat cultivars from 
Hebei province，we conducted tests for leaf rust resistance using 20 Puccinia triticina Erikss. pathotypes 
at the seedling stage of 12 wheat cultivars（lines） as well as 37 cultivars（lines），which are the resistant 
donors with known leaf rust resistance genes. Meanwhile，marker-assisted identification using 11 molecular 
markers closely linked were performed. In order to identify the adult plant leaf rust resistance，the diseases 
severity of the tested materials was investigated by field trails in 2014-2015 and 2015-2016 cropping seasons 
at Zhoukou，Henan Province and Baoding，Hebei Province. Four leaf rust resistance genes including Lr1，
Lr26，LrB and Lr46，were detected in 12 wheat cultivars（lines），and eight cultivars（lines） may carry Lr26. 
These cultivars Shixin 618，Gaoyou 2018 and Ji 5265 may carry Lr1，LrB，Lr46 respectively. As indicated 
by field identification in two field growing seasons，Shixin 733，Gaoyou 2018 and Shiyou 17 showed slow 
delayed establishment of leaf rust disease symptom rusting，and they can be used as the resistance donors for  
breeding.
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小麦叶锈病是由小麦叶锈菌（Puccinia triticina 
Erikss.）引起的气传真菌病害，在华北、黄淮海地区

时常发生，病害流行年份可造成 5%~15% 甚至更大

产量的损失［1-2］ ，而且近年来有加重的趋势。叶锈

菌毒性变异和抗病品种大面积单一种植，是导致品

种抗性丧失的主要原因。随着全球气候变暖，适宜

的气温条件将更有利于小麦叶锈病的发生和流行。

选育和利用抗病品种是防治小麦叶锈病最经济、有

效、环保的途径。

以往研究认为，小麦抗叶锈性主要分为垂直抗

性和水平抗性，垂直抗性由主效基因控制，属单基

因控制的小种专化抗性，表现在全生育期，常因叶

锈菌的变异而丧失抗性；水平抗性由微效多基因控

制，主要表现在植物成株期，具体表现为潜育期长，

产孢量少，孢子堆小，严重度低，侵染率低，抗性相对

稳定，不易丧失，有的抗性可长达数十年之久［3-4］。

目前，已发现 100 多个小麦叶锈病抗性基因，正式

命名至 Lr79 ［5］，其中大部分为苗期抗性基因，成株

抗性基因只有 12 个［6］，分别为 Lr12、Lr13、Lr22a、
Lr22b、Lr34、Lr35、Lr37、Lr46、Lr48、Lr49、Lr67、
Lr68，已确定的慢锈基因为 Lr34［7］、Lr46［8］、Lr67［9］

和 Lr68［10］。

抗病基因的研究方法有多种，其中基因推导法

和分子标记检测方法多用于大量试材的抗源筛选和

重要基因的鉴定。基因推导法以 Flor［11］提出的基

因对基因假说为原理，推导供试材料可能携带的抗

病基因。Ren 等［12］利用基因推导法在 84 份冬小麦

材料中推导出 Lr1、Lr3 和 Lr3bg 等 12 个小麦抗叶

锈病基因。Takele 等［13］对我国推广的 83 份小麦材

料进行苗期基因推导，共推导出 Lr1、Lr26 和 Lr3ka
等 9 个小麦抗叶锈病基因。相较于基因推导法，分

子标记检测通过利用特异性强、多态性高的标记，

可快速检测供试材料所携带的抗病基因。闫晓翠 
等［14］在 30 份小麦材料中检测到可能携带抗叶锈

病基因 Lr1、Lr26 和 Lr46。张林等［15］在 16 份河南

省小麦材料中检测到可能携带抗叶锈病基因 Lr1、
Lr16 和 Lr26。

本研究采用苗期基因推导与成株期抗性鉴定相

结合、分子标记检测和系谱分析相结合的方法，对来

自河北省的 12 份小麦主栽品种（系）进行抗叶锈性

鉴定及基因分析，以期明确待测品种（系）所含的抗

叶锈病基因并筛选具有慢锈性特点的品种，不仅为

本省小麦种质库的抗叶锈性评价提供基础信息，也

为小麦抗病育种提供新抗源。

1　材料与方法

1.1　材料

供试的 12 个小麦主栽品种（系）均来自河北

省小麦主产区，其名称及系谱见表 3。37 个含有已

知抗叶锈病基因的载体品种、感病对照品种郑州

5389 和成株慢锈对照品种 Saar 均由河北农业大学

小麦叶锈病研究室提供。基因推导所用的 20 个叶

锈菌系以及田间接种所用的混合生理小种（THTS、
THTQ、PHPS 和 THTT）均由单孢分离纯化所得，保

存于河北农业大学小麦叶锈病研究室。小种命名根

据 Long 等 ［16］提出的方法。

1.2　苗期抗叶锈性鉴定及基因推导

将供试的 12 个小麦品种（系）、37 个含有已

知抗锈病基因的载体品种及感病对照郑州 5389 共 
50 份材料，编号后播于温室的育苗穴盘中，每份材

料种 5~7 粒，共播种 20 套。当小麦长到 1 心 1 叶

时，采用人工扫抹法分别将 20 个小麦叶锈菌菌种

均匀地接种到小麦叶片上，黑暗保湿 24 h 后，将其

移入光照温室内培养 12~14 d，待感病对照品种郑

州 5389 充分发病后，按照 Roelfs 等［17］的分级标准

进行侵染型鉴定，其中 0~2+ 级划为抗病类型，3~4
级划为感病类型。根据 Dubin 等［18］提出的原则对 
12 个品种（系）进行基因推导。

1.3　成株期抗叶锈性鉴定

2014 年和 2015 年 11 月上旬将 12 份小麦供

试材料、慢锈对照品种 Saar 和感病对照品种郑州

5389 分别种在河北农业大学试验田（115.47°E，
38.85°N）和河南周口试验田（114.53°E，33.80°N）。

采用条播法种植，行长 1.5 m，行距 0.2 m，每 10 行种

植 1 行感病品种郑州 5389 作为对照，两侧垂直种植

感病品种郑州 5389 作为诱发行，四周种植黑麦保护

行。次年 4 月上旬开始田间接种，将菌种（THTS、
THTQ、PHPS 和 THTT）等量混合，制成 0.3~0.5 g/L
孢子悬浮液（加入 0.03% 吐温 20），喷雾接种于诱

发行，黑暗保湿 12~16 h 后，待其发病。当感病对照

品种充分发病时，参照 Li 等［19］的方法进行田间调

查，同时记载侵染型、严重度和普遍率，并计算病情

指数，病情指数＝严重度 × 普遍率。

1.4　目的基因的分子鉴定

采用 CTAB 法［20］提取小麦幼叶基因组 DNA，

利用分光光度计检测样品 DNA 的浓度和纯度，再

用 ddH2O 将 DNA 原液稀释成浓度为 40 ng/µL 的

PCR 工作液备用。选用 11 个已知且与抗叶锈病
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基因紧密连锁的分子标记进行检测，其反应程序见

表 1。PCR 体系为 20 µL，包括 2 µL 40 ng/µL DNA
模板、2 µL 4 mol/µL 引物、10 µL 2×Tap PCR Mix

和 6 µL ddH2O，根据扩增产物分子量的大小分别用

1.5% 琼脂糖或 12% 非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进

行检测。扩增试验均独立重复 2 次。

表 1　分子标记的引物序列及 PCR 扩增程序
Table 1　Primer sequences and PCR amplification procedures

基因

Gene
引物

Primer
引物序列（5′→ 3′）

Sequence of primer（5′→ 3′）
反应程序

Cycle condition

标记类型

Marker 
type

参考文献

Reference 

Lr1 WR003 F

WR003 R 

GGGACAGAGACCTTGGTGGA

GACGATGATGATTTGCTGCTGG

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；65 ℃ 1 min； 

72 ℃ 1 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［21］

Lr9 J13/1

J13/2

TCCTTTTATTCCGCACGCCGG

CCACACTACCCCAAAGAGACG

94 ℃ 6 min；35cycles（94 ℃ 1 min；68.5 ℃ 1 min；

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［22］

Lr10 Fl.2245

Lr10-6/r2

GTGTAATGCATGCAGGTTCC

AGGTGTGAGTGAGTTATGTT

94 ℃ 3 min；35cycles（94 ℃ 45s；60 ℃ 45s；72 ℃ 

30s）；72 ℃ 3  min；10 ℃，forever

STS ［23］

Lr19 SCS265 F

SCS265 R

GGCGGATAAGCAGAGCAGAG

GGCGGATAAGTGGGTTATGG

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；65 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

SCAR ［24］

Lr19 SCS253 F

SCS253 R

GCTGGTTCCACAAAGCAAA

GGCTGGTTCCTTAGATAGGTG

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；60 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

SCAR ［24］

Lr20 STS638 L

STS638 R

ACAGCGATGAAGCAATGAAA

GTCCAGTTGGTTGATGGAAT

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；60 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）； 72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［25］

Lr24 J9/1

J9/2

TCTAGTCTGTACATGGGGGC

TGGCACATGAACTCCATACG

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；60 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10  min；10 ℃，forever

STS ［26］

Lr26 ω-secalin F

ω-secalin R

ACCTTCCTCATCTTTGTCCT

CCGATGCCTATACCACTACT

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；65 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［27］

Lr26 Glu-B3 F

Glu-B3 R

GGTACCAACAACAACAACCC

GTTGCTGCTGAGGTTGGTTC

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；65 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［28］

Lr34 csLV34 F

csLV34 R

GTTGGTTAAGACTGGTGATGG

TGCTTGCTATTGCTGAATAGT

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；55 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［29］

Lr46 csLV46G22 F

csLV46G22 R

TCGACTTTGGAATGGAGTTGC

GGCGAAGATGCCATCATCCACCG

94 ℃ 5 min；35cycles（94 ℃ 1 min；60 ℃ 1 min； 

72 ℃ 2 min）；72 ℃ 10 min；10 ℃，forever

STS ［30］

2　结果与分析

2.1　苗期抗叶锈性鉴定和基因推导

37 个含有已知抗叶锈病基因的载体品种，12
份待测品种（系）及感病对照郑州 5389 在苗期侵

染型鉴定结果见表 2。结果显示，37 个载体品种

中，携带 Lr9、Lr24、Lr15、Lr19、Lr20、Lr28、Lr29、
Lr42、Lr47 和 Lr51 的 10 个载体品种对所有小种均

表现为抗病，而携带 Lr2c、Lr3 和 Lr11 的载体品种

对所有小种均表现为感病，故这 13 个载体品种所携

带的抗叶锈病基因无法通过基因推导确定，其余 24
个携带有不同抗叶锈病基因的载体品种对 20 个叶

锈菌系均表现出不同的抗病性。其中，石新 618、石
新 733、衡观 35、河农 827、衡 136、石麦 16、冀 5265、
冀麦 26 及 Lr26 载体品种对 PBJN、PBGB、PGGJ、

PGKN、PGGT、PGQT、TBGT 和 KGTT 这 8 个小种

均表现抗病，且 8 个供鉴品种的抗性谱均包含 Lr26
载体品种的抗性谱，表明这些品种（系）可能含有

Lr26。石新 618 和 Lr1 载体品种均对 FHGN、FHJQ
和 KGTT 这 3 个小种表现抗病，且供鉴品种的抗性

谱包含 Lr1 载体品种的抗性，推测石新 618 可能携

带有 Lr1。而藁优 2018 和 LrB 均对 THTP、PGGJ、
PHGJ 和 PHSS ②这 4 个小种表现抗病，且供鉴品种

的抗性谱包含 LrB 载体品种的抗性谱，说明其可能

含 有 LrB。 冀 6358 仅 对 PGGJ 和 PHSS ① 表 现 抗

病，且载体品种中不含有与冀 6358 相一致的抗性

谱；石优 17 和沧 6003 对供试的 20 个小种均表现

感病，因此，推测冀 6358、石优 17 和沧 6003 这 3 个

品种（系）不含有供试的抗病基因或可能携带其他

未知的抗病基因。
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2.2　目的基因的分子检测

利用已知的 11 个与小麦叶锈病基因紧密连锁

的 STS 和 SCAR 分子标记对 Lr1、Lr9、Lr10、Lr19、
Lr20、Lr24、Lr26、Lr34、Lr46 进行分子检测（表 1、
表 3）。结果显示，在供试品种中仅扩增出 Lr1、Lr26
和 Lr46 的特异性目的片段，未扩增出 Lr9、Lr10、
Lr19、Lr20、Lr24 和 Lr34 的特异性目的片段。其

中与 Lr1 连锁的标记引物 WR003 在石新 618 中可

扩增出相应的特异性片段，表明石新 618 可能含有

Lr1；与 Lr26 连锁的正相关分子标记引物 ω-secalin
在石新 618、石新 733、衡观 35、河农 827、衡 136、
石麦 16、冀 5265 和冀麦 26 中均能扩增出特异性

片段，而这些品种在负相关分子标记（不能在含有

目的基因的品种中扩增出目的片段的分子标记）

Glu-B3 中均未扩增出特异性片段，表明这 8 个品

种（系）可能存在抗病基因 Lr26；仅冀 5265 可扩增

出 Lr46 的特异性片段，推测含有成株抗叶锈病基因

Lr46。

表 3　12 个小麦品种（系）的系谱及可能含有的抗叶锈性基因鉴定结果
Table 3　The pedigree and outcome of marker-assisted resistance genes for leaf rust resistance of 12 wheat cultivars（lines）

品种 
Cultivar

系谱 
Pedigree

基因推导结果

Lr gene based on 
gene postulation

标记检测结果

Lr gene based on gene 
marker detection

综合鉴定结果

Comprehensive 
result

石新 618 Shixin 618 （4512/523）/735-10 Lr1，Lr26 Lr1，Lr26 Lr1，Lr26

石新 733 Shixin 733 大拇指矮 / 石新 163 Lr26 Lr26 Lr26

衡观 35 Hengguan 35 衡 84 观 749/ 衡 87-263 Lr26，+ Lr26 Lr26，+

河农 827 Henong 827 临远 95-3091/ 石 4185 Lr26，+ Lr26 Lr26，+

藁优 2018 Gaoyou 2018 9411/98172 LrB，+ - LrB，+

石优 17 Shiyou 17 冀 935-352/ 鲁麦 21 + - +

衡 136 Heng 136 衡 4119/ 石家庄 1 号 Lr26，+ Lr26 Lr26，+

沧 6003 Cang 6003 临汾 6154/ 冀麦 32 + - +

石麦 16 Shimai 16 豫麦 31/ 石 96-4495 Lr26 Lr26 Lr26

冀 6358 Ji 6358 太谷核不育轮选 + - +

冀 5265 Ji 5265 冀 5006/ 科农 9204 Lr26，+ Lr26，Lr46 Lr26，Lr46，+

冀麦 26 Jimai 26 （矮秆早 × 洛夫林 10 号）F1/ 津丰 1 号 Lr26 Lr26 Lr26

+：含有未知抗病基因；-：未能检测出抗病基因

+：unknown resistance genes，-：no resistance gene detected

2.3　田间成株期抗病性鉴定

2014-2015 年度和 2015-2016 年度 12 个小麦

品种（系）、慢锈性对照品种 Saar 和感病对照品种郑州

5389 在成株期对混合小种的抗性鉴定结果见表 4。根

据中华人民共和国行业标准（NY/ZB 592.2-2007），
侵染型为 3~4 型，且病情指数小于 30% 的品种为慢

叶锈性品种。2 年 2 点的田间鉴定结果表明，石新

733、藁优 2018 和石优 17 在成株期对混合小种均表

现为感病，在成株期病情指数分别为 17.81%、3.13%
和 10.21%，为慢锈品种。

3　讨论

本试验在 12 个供试小麦品种（系）中共鉴定出

可能携带 Lr1、Lr26、LrB 和 Lr46 等 4 个抗病基因，

其中 8 个品种（系）含有 Lr26，Lr26 基因出现频率

高达 66.67%，而 Lr26 来源于含有 1RS 染色体的黑

麦，20 世纪 70 年代初，育种家鉴于其田间抗性良好

且综合农艺性状优良在我国迅速推广此类品种，但

因单一抗源的广泛普及，目前该基因已丧失抗病性。

Lr1 仅存在于石新 618 中，Cloutier 等［31］研究证明，

虽然 Lr1 基因在我国的有效抗病性逐渐降低，但是

由于其具有超敏反应，且与 Lr13a 等基因互作时可

提高小麦的抗叶锈性。因此，石新 618 可通过基因

聚合的方式加以利用。Lr34 和 Lr46 为慢锈性基因，

具有持久抗病性，本试验中供试品种含有 Lr34 或

Lr46 的品种（系）所占比例较低，说明在河北省并

未充分推广利用。目前 Lr34 已经被成功克隆［32］，

未来在抗病育种方面具有极高的应用潜力。



988 植　物　遗　传　资　源　学　报 20 卷

表 4　在 2014-2015 年度和 2015-2016 年度 12 个小麦品种（系）、慢锈对照 Saar 和感病对照郑州 5389 成株期对混合小种的
侵染型、最终病害严重度和病情指数

Table 4　Infection types（IT） to Puccinia triticina Erikss. pathotype mixed species，final disease severity（FDS） and disease 
index in the field experiments in the 2014-2015 and 2015-2016 growing seasons for 12 wheat cultivars（lines），slow 
rusting cultivar Saar and susceptible cultivar Zhengzhou 5389

品种名称

Cultivar name

成株期对混合小种

的侵染型

Seedling IT to 

mixed pathotypes

保定严重度（%）

Baoding FDS

周口严重度（%）

Zhoukou FDS
严重度平

均值（%）

Average
FDS

病情指数

（%）

Disease 
index

2014-2015 年度

In 2014-2015

2015-2016 年度

In 2015-2016

2014-2015 年度

In 2014-2015

2015-2016 年度

In 2015-2016

Saar 3 1.00 3.00 1.00 3.00 2.00 2.00

石新 618 Shixin 618 4 50.00 50.00 70.00 90.00 65.00 55.25

石新 733 Shixin 733 4 7.50 17.50 20.00 30.00 18.75 17.81

衡观 35 Hengguan 35 3 10.00 60.00 70.00 60.00 50.00 40.00

河农 827 Henong 827 4 30.00 90.00 80.00 60.00 65.00 57.20

藁优 2018 Gaoyou 2018 3+ 7.50 1.00 3.00 1.00 3.13 3.13

石优 17 Shiyou 17 4 15.00 3.00 15.00 10.00 10.75 10.21

衡 136 Heng 136 3+ 35.00 80.00 80.00 90.00 71.25 65.55

沧 6003 Cang 6003 4 20.00 30.00 30.00 40.00 30.00 30.00

石麦 16 Shimai 16 4 20.00 45.00 70.00 30.00 41.25 39.60

冀 6358 Ji 6358 3 40.00 50.00 80.00 60.00 57.50 54.05

冀 5265 Ji 5265 4 10.00 80.00 90.00 90.00 67.50 58.05

冀麦 26 Jimai 26 3 20.00 60.00 80.00 80.00 60.00 58.80

郑州 5389 Zhengzhou 5389 4 80.00 95.00 95.00 95.00 91.25 83.95

冀麦 26 由（矮秆早 / 洛夫林 10 号）F1 与津丰

1 号杂交选育而来，亲本洛夫林 10 号是我国从罗马

尼亚引进的小麦—黑麦（1BL/1RS）易位系品种，

含有抗叶锈病基因 Lr26［33］，推测冀麦 26 中携带的

Lr26 来自于亲本洛夫林 10 号。河农 827 由亲本

组合临远 95-3091/ 石 4185 选育而来，其中石 4185
是由太谷核不育材料，依次与多个品种聚合杂交选

育而成，其中包含冀麦 26［34］，因此河农 827 含有的

Lr26 可能实质上来源于石 4185。衡 136 的亲本之

一为石家庄 1 号，石家庄 1 号由石 91-5096 和冀麦

38 杂交选育而成，经系谱查询可知，石 91-5096 和

冀麦 38 的遗传背景中均含有洛夫林 10 号［35］，由此

推测，衡 136 含有的 Lr26 可能来源于石家庄 1 号。

冀 5265 的母本为冀 5006（石 4185/ 冀 6203），父本

为科农 9204（豫麦 38/SA502）［36］，由上述可知石

4185 和豫麦 38 的遗传背景中均含有洛夫林 10 号，

因此无法确定冀 5265 中含有的 Lr26 是来源于父本

还是母本，或者是受两者共同影响。衡观 35 经系

谱分析未能推测出 Lr26 的来源，杨玉双等［37］利用

STS 标记和 SSR 标记进行复合 PCR 检测，表明衡

观 35 含有 1BL/1RS 易位系染色体，即含有 Lr26，与
本试验结果一致。

河农 827 经基因推导和标记检测都表明含有

Lr26，且结合系谱分析对其来源作了解释。师丽

红等［38］采用与本试验相同的方法，除了证明河农

827 含有 Lr26 外，还推测可能含有 Lr33。但由于仅

对 Lr33 进行了基因推导，而未作其他方面的鉴定，

且鉴定的时期和所用的生理小种与本试验完全不

同，故无法确定该品种是否含有 Lr33，有待于进一

步的鉴定。冀麦 5265 经分子检测含有慢锈性基因

Lr46，但通过成株期抗性鉴定，没有发现冀麦 5265
具有慢锈性特点，这可能与所用分子标记与目的基

因遗传距离较远，或可能该种质中存在抑制 Lr46 表

达的因子，亦或者 Lr46 与其他基因聚合时才会表现

出良好的抗性，具体原因尚需进一步的试验确认。

在今后的育种工作中冀麦 5265 可作为聚合品种的

中间抗源材料加以利用。

本研究利用 37 个含有已知抗叶锈病基因的载

体品种进行基因推导，所使用的载体品种数量有限，

对待测品种（系）中抗叶锈基因的推导可能不完全，
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不能排除或断定是否含有这 37 个基因以外的其他

抗叶锈基因。Liu 等［39］通过对我国小麦叶锈菌生

理小种进行研究，将 613 株菌株划分为 79 个生理小

种，其中 PHT、THT、PHJ、THJ 为目前主要的优势

生理小种。因此，本试验苗期所选用的 20 个叶锈菌

菌株中 THTP 和 PHTT 为优势生理小种，因而可确

定所鉴定的基因为有效基因。

通过 2 年 2 点的田间抗叶锈性鉴定，石新 733、
藁优 2018 和石优 17 为慢锈品种（系）。其中藁

优 2018 仅基因推导出可能含有苗期抗叶锈病基

因 LrB，其结果的准确性有待于开发相应的分子标

记进行验证。虽然本试验未检测出石新 733、藁优

2018 和石优 17 可能携带的成株抗叶锈病基因，但

可以进一步通过常规杂交的方法，结合分子标记

技术对未知的成株抗叶锈基因位点进行定位。沧

6003 和衡 136 虽然不具有慢锈性，但在抗旱性、抗

寒性及耐盐性方面具有很强的抗逆性［35，40］ ，可用于

抗逆育种的研究。

基因推导法不受环境因素限制，可在短时间内

取得鉴定结果，但该方法主要用于苗期鉴定，不适用

于成株期，且待测材料含有多个抗叶锈病基因时，易

有失精确，一般需结合分子标记检测进行辅助验证。

但目前用于小麦叶锈病鉴定所开发的分子标记数量

有限，多数抗叶锈病基因的 RFLP、RAPD、AFLP 标

记还未转化为稳定的 STS 或 SCAR 标记，因此基因

推导法与分子标记检测相结合仍然是抗病性鉴定不

可缺少的方法。

4　结论

苗期基因推导、成株期抗叶锈性鉴定和分子

标记检测结果表明，在 12 份河北省小麦主栽品种

（系）中共发现 4 个已知的抗叶锈病基因，分别为

Lr1、Lr26、LrB 和 Lr46，其中石新 618 含有抗叶锈

基因 Lr1 和 Lr26，冀 5265 含有 Lr26 和 Lr46，石新

733、衡观 35、河农 827、衡 136、石麦 16 和冀麦 26
含有 Lr26，藁优 2018 可能含有 LrB。经田间成株期

抗叶锈性鉴定，石新 733、藁优 2018 和石优 17 为慢

锈品种（系），未来可作为抗源材料加以利用。
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