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　　摘要：２００７—２０１４年，对收集到的４４份已知抗白粉病基因载体品种在甘肃省的不同生态区进行了成株期抗病性
监测，结果表明：Ｐｍ１、Ｐｍ３、Ｐｍ５、Ｐｍ６、Ｐｍ７、Ｐｍ８、Ｐｍ２３、ＰｍＥｒａ、Ｐｍ３３在田间抗病性丧失，失去利用价值；Ｐｍ４ａ、Ｐｍ１２、
Ｐｍ１３、Ｐｍ１６、Ｐｍ１８、Ｐｍ１９、Ｐｍ２＋Ｐｍ６、Ｐｍ４ｂ＋Ｐｍ５、Ｐｍ４＋Ｐｍ８在各地田间抗病性分离，不宜应用或慎用；其余抗病基
因（组合）在田间抗性表现较好，在今后的育种工作中应充分加以利用。本研究还对抗病基因的来源及抗病基因下一

步有效利用等问题进行了讨论。
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　　由专性寄生菌布氏白粉菌［Ｂｌｕｍｅｒｉａｇｒａｍｉｎｉｓ（ＤＣ．）Ｅ．
Ｏ．Ｓｐｅｅｒ］引起的小麦白粉病是危害我国小麦的最主要病害
之一［１］。从２０世纪 ９０年代初期开始，由于含有抗病基因
Ｐｍ８的生产品种及抗源材料在生产及育种上的广泛应用，造
成对Ｐｍ８有毒性的Ａｖｒ８在白粉菌群体中逐渐占据优势地位，
引致携带黑麦血缘（１ＢＬ／１ＲＳ）的品种在生产上丧失抗白粉病
性，导致小麦白粉病于１９９０年和１９９１年连续２年在全国范
围内大面积发生［２］。在甘肃省及天水市，该病也先后多年发

生流行［３－４］，造成了严重的产量和经济损失。目前在甘肃省

小麦白粉病常年发生面积保持在４０．０万ｈｍ２以上，严重威胁
着小麦生产的稳定发展。

采用化学防治措施虽然在短期内可取得较好的效果，但

浪费了巨大的人力、物力和财力，而且对环境还将会造成一定

的污染。多年的研究结果发现，种植抗病品种是防治该病最

经济有效且有利于保护环境的措施。在抗白粉病基因有效性

研究方面，自２０世纪９０年代始，国内诸多学者开展了已知基
因载体品种抗病性评价工作，明确了已知基因在当地的有效

性［５－９］。由于各地小麦白粉病菌群体毒性结构复杂，病菌群

体毒性基因的组成在各地具有较大差异［１０］，因此抗病基因在

各地的田间抗病性表现也不尽相同。甘肃省于２０世纪末开
展了已知基因有效性评价工作［５］，但从近年来病菌群体毒性

结构看，由于抗源材料和生产品种在生产上应用的变化，引致

病菌群体也较原来有了一定程度的变化。进一步明确已知基

因载体品种的有效性，特别是成株期有效性，将会指导其在抗

病育种上的有效利用，体现其在抗病育种中的利用价值，为有

效指导抗白粉病育种和抗病基因的合理布局，持续控制甘肃

省小麦白粉病的发生流行提供技术支撑。

１　材料与方法

１．１　供试材料
４４个已知抗白粉病基因载体品种来自甘肃省农业科学

院植物保护研究所小麦病害课题组，其所含抗白粉病基因见

表１。
１．２　试验方法

自２００７年开始，在甘肃省不同生态区的甘肃省农业科学
院植物保护研究所甘谷试验站（海拔１２７０ｍ，Ａ）、甘谷县新
兴镇五甲庄铁路南（海拔１２７０ｍ，Ｂ）、甘谷县白家湾乡东三
十里铺村（海拔１６８０ｍ，Ｃ）、甘谷县古坡乡魏家坪村（海拔
１９２０ｍ，Ｄ）、天水市秦州区汪川良种场（海拔１６７０ｍ，Ｅ）、陇
南市成县农业技术推广中心（海拔１２２０ｍ，Ｆ）、陇南市武都
区东江陇南市农业科学研究所（海拔９８０ｍ，Ｇ）、定西市临洮
农业学校（海拔 １８８０ｍ，Ｈ）、临夏州农业科学研究所（海拔
２０６０ｍ，Ｉ）、平凉市庄浪县农业技术推广中心南湖试验站（海
拔１７９０ｍ，Ｊ）、平凉市静宁县种子管理站（海拔１８５０ｍ，Ｋ）
和白银市景泰县草窝滩镇长城村（海拔１４２０ｍ，Ｌ）等１２个
试验点设置病圃。各试验点中，Ａ、Ｂ、Ｆ、Ｇ试验点代表甘肃陇
南麦区低海拔川道区，Ｃ、Ｅ试验点代表甘肃陇南麦区半山区，
Ｄ试验点代表甘肃陇南麦区高山区，Ｈ、Ｉ试验点代表甘肃中
部麦区冬春麦混作区，Ｊ试验点代表甘肃陇东干旱麦区，Ｋ试
验点代表春季播种区。

冬季播种于每年９月中旬至１０月下旬在各试验点进行，
春季播种于当年３月中旬进行。每品种每试验点播种１行，
行长１ｍ，行距３０ｃｍ，每２０行种植１行感病品种辉县红或
Ｃｈａｎｃｅｌｌｏｒ作为发病对照，病圃四周再播种２～３行感病品种
作为保护行和诱发行，于当年小麦白粉病发病的高峰期（５月
中旬至７月上旬），按照０～９级标准［１１］，进行逐品种调查记

—７８１—江苏农业科学　２０１６年第４４卷第６期



载。其中０级为免疫；１～２级为高抗，３～４级为中抗，５～６
级为中感，７～８级为高感，９级为极感。
１．３　数据分析

为分析方便，按照０和１标准，将田间病级０～４级划分
为０，５～９级级划分为１。利用Ｅｘｃｅｌ２００３和ＤＰＳ３．０１软件，
进行系统聚类分析。

２　结果与分析

２．１　田间抗病性评价
由表 １结果可见，Ｐｍ１、Ｐｍ３、Ｐｍ５、Ｐｍ６、Ｐｍ７、Ｐｍ８、

Ｐｍ２３、ＰｍＥｒａ、Ｐｍ３３在甘肃各地田间总体抗病性较低，失去
利用价值。Ｐｍ４ａ、Ｐｍ１２、Ｐｍ１３、Ｐｍ１６、Ｐｍ１８、Ｐｍ１９、Ｐｍ２＋
Ｐｍ６、Ｐｍ４ｂ＋Ｐｍ５、Ｐｍ４＋Ｐｍ８在甘肃陇南、中部、陇东干旱麦
区及沿黄灌区春麦区田间抗病性差异较大，部分基因（组合）

在当地抗病性相对较低，对其的利用要针对当地抗病性进行。

其余基因（组合）抗病性较好，可在育种及生产中充分利用。

表１　已知基因载体品种及其在各地的成株期抗病性表现

序号 品种名称 Ｐｍ基因
试验点抗病性（病级）

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ Ｆ Ｇ Ｈ Ｉ Ｊ Ｋ Ｌ
感病

点数

感病点

率（％）

１ 阿夫 ８～９ ７～８ ７ ８ ９ ８ ９ ９ ８ ９ ７ ８ １２ １００．００
２ Ｃｈａｎｃｅｌｌｏｒ ０ ９ ８ ８ ９ ８ ９ ９ ９ ８ ９ ８ ９ １２ １００．００
３ Ｆｅｓｔｉｖａｌ １ ９ ９ ９ ８ ９ ８ ９ ９ ９ ８ ７ ７ １２ １００．００
４ Ａｘｍｉｎｓｔｅｒ １ ９ ８ ９ ８ ９ ８ ９ ８ ９ ８ ８ ８ １２ １００．００
５ Ｕｌｋａ／８Ｃｃ ２ ３～４ ４～５ ４ ４ ６ ２ ４ ３ ４ ２ ３ ４ １ ８．３３
６ Ａｓｏｓｏｎ ３ａ ４～５ ５ ５ ５ ５ ６ ６ ５ ４ ３ ３ ５ ３ ２５．００
７ ＣＩ１４１２１ ３ｂ ６ ５ ６ ５～６ ５ ５ ６ ５ ４ ３ ３ ４ ４ ３３．３３
８ Ｓｏｎｏｒａ／８Ｃｃ ３ｃ ３ ４ ５ ５～６ ５ ５ ６ ５ ５ ４ ４ ５ ４ ３３．３３
９ Ｋｏｌｉｂｅｒ ３ｄ ３ ５ ６ ５～６ ３ ５ ６ ４ ４ ３ ３ ６ ６ ５０．００
１０ Ｗ１５０ ３ｅ ５ ５～６ ６ ５～６ ５ ５ ６ ５ ４ ４ ４ ５ ９ ７５．００
１１ ＭｉｃｈｉｇｅｎＡｍｂｅｒ ３ｆ ８ ７ ６ ５～６ ６ ４ ６ ４ ４ ５ ５ ５ ８ ６６．６７
１２ Ｋｈａｐｌｉ／８Ｃｃ ４ａ ５ ５～６ ４ ４ ５ ３ ４ ２ ４ ４ ５ ４ ４ ３３．３３
１３ Ａｒｍａｄａ ４ｂ ３ ４ ０ ２ ２ １ ３ ０ ２ ２ ２ １ ０ ０
１４ Ｈｏｐｅ／８Ｃｃ ５ ８ ６ ５ ４ ６ ５ ６ ４ ５ ５ ４ ４ ８ ６６．６７
１５ ＣＩ１４１２５ ５ ７ ４～５ ５ ５ ７ ５ ５ ４ ５ ５ ５ ４ ９ ７５．００
１６ Ａｑｕｌｉａ ５ ７ ６ ５ ４ ６ ５ ６ ４ ４ ５ ６ ４ ８ ６６．６７
１７ Ｃｏｋｅｒ７４７ ６ ６ ５ ５ ６ ５ ５ ６ ２ ３ ４ ６ ５ ９ ７５．００
１８ Ｔｉｍｇａｌｅｎ ６ ５ ５～６ ５ ６ ６ ５ ６ ４ ４ ４ ３ ６ ８ ６６．６７
１９ ＣＩ１４１８９ ７ ７ ６～７ ５ ５ ４ ４ ５ ５ ４ ６ ６ ４ ８ ６６．６７
２０ 高加索 ８ ５ ６～７ ７～８ ８ ８ ８ ８ ７ ６ ５ ５ ８ １２ １００．００
２１ ＰＩ３６１７９ ８ ５ ７ ７～８ ８ ８ ８ ８ ７ ６ ６ ７ ９ １２ １００．００
２２ Ｐｍ８／百农３２１７６ ８ ４ ６～７ ８ ７ ８ ８ ８ ８ ８ ０ ７ ７ １０ ８３．３３
２３ ＣＩ１４１１９ １２ ５～６ ５ ５ ４ ６ ６ ５ ５ ４ ３ ５ ２ ８ ６６．６７
２４ ９６－２８２ １３ ３ ６ ５ ５ ６ ５ ５ ５ ４ ２ ４ ４ ７ ５８．３３
２５ ９６－２８３ １６ ２ ６ ５ ５ ９ ６ ４ ４ ２ ５ ４ ３ ６ ５０．００
２６ Ａｍｉｇｏ １７ ４ ５ ４ ３ ４ ４ ４ ４ ５ ４ ５ ２ ３ ２５．００
２７ ＸＸ１８６ １８ ５～６ ７ ４ ５ ５ ５ ５ ３ ４ ６ ３ ４ ７ ５８．３３
２８ ９６－２８６ １９ ３ ５ ４ ５ ３ ４ ５ ５ ４ ２ ３ ５ ５ ４１．６７
２９ ９２Ｒ１７８ ２１ １ ０ ０ ２ ３ ３ ２ ０ ２ ３ ３ ２ ０ ０
３０ Ｒ４３ ２１ ０ ２ ０ ２ ４ ０ ２ ０ １ ３ ３ １ ０ ０
３１ Ｐｍ２３ ２３ ４ ４ ５ ５ ７ ５ ６ ６ ５ ６ ３ ５ ９ ７５．００
３２ 齿牙糙 ２４ １ ４ ３ ４ ３ １ ３ ４ ４ ３ ３ ３ ０ ０
３３ Ｅｒａ Ｅｒａ ６～７ ８ ４ ６ ８ ６ ５ ５ ６ ３ ６ ５ １０ ８３．３３
３４ Ａｍ４／百农３２１７６ ３３ ７～８ ５ ８ ６ ７ ６ ４ ６ ６ ４ ７ ６ １０ ８３．３３
３５ 小白冬麦 ＸＢＤ ４ ３ ３ ５ ５ ４ ４ ５ ４ ３ ３ ４ ９ ７５．００
３６ Ｎｏｒｍａｎｄｉｅ １＋２＋９ ４ ３ ４ ３ ４ ３ ２ ２ ３ ３ ３ ２ ０ ０
３７ 白免３号 ４＋２Ｘ ２ ５ ３ ２ ７ １ ２ ２ ３ ２ ３ ４ ２ １６．６７
３８ Ｂｒｏｃｋ ２＋ｔａｌ ３ ４ ３ ２ ３ ３ ３ ３ ２ ４ ０ １ ０ ０
３９ ＭａｒｉｓＨｕｎｔｓｍａｎ ２＋６ ３ ２ ２ ２ ６ ０ ２ ４ ４ ５ ４ ５ ３ ２５．００
４０ ＣＩ１２６３２ ２＋６ ３ ５ ３ ３ ４ ０ ２ ３ ２ ３ ２ ３ １ ８．３３
４１ ＭａｒｉｓＤｏｖｅ ２＋Ｍｌｄ ４ ４ ４ ３ ３ ２ ３ ２ ３ ０ ３ ３ ０ ０
４２ Ｍｉｓｓｉｏｎ ４ｂ＋５ ０ ３ ４ ４ ５ ３ ３ ５ ５ ４ ４ ２ ３ ２５．００
４３ Ｃｏｋｅｒ９８３ ５＋６ ３ ３ ４ ３ ４ ３ ２ ４ ２ ４ ２ ４ ０ ０
４４ 肯贵阿１号 ４＋８ ４～５ ６～７ ４～５ ４～５ ５ ４ ５～６ ６～７ ５～６ ６ ４ ６ ７ ５８．３３
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２．２　聚类分析
由图１结果看出，在λ＝０．８５时，将已知基因载体品种划

分为２个大的类群，其中感病点率≥４为一类群，感病点率 ＜
４为另一类群。在λ为０．８以下时，又划分为多个小的类群。

３　结果与讨论

３．１　抗病基因来源
截至目前，国际上已先后命名了６０个小麦白粉病抗性基

因（包括复等位基因），还有２０余个尚未命名的新基因。在
这些基因中，一类来自普通小麦，主要有 Ｐｍ１、Ｐｍ３、Ｐｍ５、
Ｐｍ９、Ｐｍ１０、Ｐｍ１１、Ｐｍ１４、Ｐｍ２２、Ｐｍ２３、Ｐｍ２４等；一类来自小
麦近缘种，如栽培（野生）一粒小麦、斯卑尔脱小麦、栽培（野

生）二粒小麦、波斯小麦、提莫菲维小麦等，主要有 Ｐｍ１ｂ、
Ｐｍ１ｄ、Ｐｍ４ａ、Ｐｍ４ｂ、Ｐｍ６、Ｐｍ１６、Ｐｍ１８等；第３类来自小麦近
缘属如黑麦、拟斯卑尔脱山羊草、高大山羊草、粗山羊草、簇毛

麦等，主要有 Ｐｍ７、Ｐｍ８、Ｐｍ１２、Ｐｍ１３、Ｐｍ２０、Ｐｍ２１等。在这
些已定名的、在国内有大量种质材料的基因载体品种中，Ｐｍ９
没有单独的载体，Ｐｍｌ０，Ｐｍｌｌ、Ｐｍｌ４和 Ｐｍｌ５是抗偃麦草白粉
病的专化抗性基因，不抗小麦白粉病，在生产上没有利用价

值，Ｐｍｌ７抗谱狭窄，利用价值不大。
３．２　热门抗病基因在抗病育种中的应用及在病害流行中的
风险

小麦白粉病菌具有有性生殖阶段，且病菌适应范围广，因

此病原菌毒性群体结构丰富，毒性变异快。在生态条件和温

湿度条件适合的甘肃陇南，白粉病菌毒性变异更是如此。如

自２０世纪８０年代中期开始含有黑麦血缘的骨干抗源材料牛

朱特、高加索、阿芙乐尔和洛夫林在甘肃陇南抗病育种中的广

泛利用，引致对 Ｐｍ８有毒性的 Ａｖｒ８毒性频率的快速上升，造
成含有这些骨干亲本血缘的子代材料抗病性丧失，造成小麦

白粉病的大流行。自２０世纪９０年代中期以来，由于来自簇
毛麦血缘的、以南农９２Ｒ为代表的、对国内诸多白粉病菌均
表现免疫的Ｐｍ２１在抗病育种中的广泛利用，国内育种单位
以此为骨干亲本，先后选育出兰天２４、兰天１７、中梁２９、内麦
９号、内麦１０号、内麦１１号等多个品种，在生产上广泛应用。
热门抗源材料的过度利用或其衍生材料的大面积推广种植，

必将加速白粉病菌定向选择的部分，产生对该基因有毒性的

新的白粉病菌致病菌系，导致抗病基因抗性丧失而失去利用

价值。同时对含有这些基因的生产品种造成巨大威胁，有可

能引致小麦白粉病再一次在甘肃省及全国范围内的大流行。

近年来的监测结果发现，甘肃省小麦白粉病菌对 Ｐｍ２１的毒
性频率已由２０世纪初的０上升为２００９年的２０．８％。这与育
种及生产上大面积推广种植含有这些抗病基因的品种（系）

有很大关系。因此若条件适宜，小麦白粉病必将在甘肃省及

全国范围内大面积流行，应引起育种和生产部门的高度关注。

在今后的工作中，应进一步加强抗白粉病的育种和抗病品种

推广工作，充实甘肃省抗病基因丰富度和抗病品种遗传多样

性，以解除潜在的危机［１２］。

同时研究发现，近年来由于抗源及种植品种的改变，造成

甘肃部分抗病基因（组合）Ｐｍ４ａ、Ｐｍ４ｂ＋Ｐｍ５、Ｐｍ４＋Ｐｍ８等
抗病性变异明显［５，１３］，由原来的抗病变为当前感病，逐步失去

利用价值。

多基因组合品种对于小麦白粉病的防治十分有效，进行

抗病基因的有效聚合，将会延长品种使用年限，提高抗病基因

（组合）的利用价值。如 Ｂｅｎｎｅｔ研究发现，ＭａｒｉｓＨｕｎｔｓｍａｎ
（Ｐｍ２＋Ｐｍ６）在英国种植多年，抗白粉病仍然保持较好，就是
一个很好的例证［１４］。因此育种部门应尽可能利用抗源材料

通过基因累加，尽快将抗谱上互补的基因进行聚合，同时借助

分子生物学技术，进行辅助育种，才有望培育出较为持久的抗

性品种。

３．３　成株期多年多点鉴定在抗病基因利用中的作用
已有研究结果发现，甘肃生态条件复杂，各生态区病菌毒

性结构不一。因此仅在一地或单年进行抗病性变异监测，不

能准确评价抗病基因的抗病性状况，同时不能准确、及时地监

测到品种抗性变异信息。不能及时指导抗病品种及抗源材料

利用，对指导抗病育种工作和抗病品种的合理布局不能起到

较好的指导意义。

３．４抗病性监测与聚类分析相结合在生产实践中的意义
本试验将基因抗病性监测与聚类分析相结合，可更好地

评价基因的有效性。为丰富和实现甘肃省小麦品种抗白粉病

基因的多样化，生产和育种中可依据供试品种（系）连锁距离

的不同，在不同生态区进行品种合理搭配、布局并进行抗病育

种，为小麦白粉病的持续控制和抗病品种的更好利用打下良

好基础。
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２３．２８９２、４．２０４１、３．６３２５μｇ／ｍＬ。与敏感品系相比，贵州３地褐飞虱对异丙威表现出低水平抗性，对啶虫脒表现敏
感。２０１５年田间试验结果表明，异丙威和啶虫脒以１∶２混比对水稻褐飞虱具有较好的防效，施药７ｄ后防效达到
８０７１％，高于异丙威（６３．１３％）和啶虫脒（６９．５２％）的单剂防效。
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　　水稻是我国的主要粮食作物，常年种植面积约为
３０００万ｈｍ２，约占全国谷物种植面积的３０％，占全国粮食总
产量的４０％［１］。稻飞虱属于同翅目飞虱科，具有体型小、迁

飞繁殖力强等特性，稻飞虱刺吸水稻汁液，造成黄叶或者枯

死，暴发严重时造成水稻减产甚至绝产，是我国水稻上的主要

害虫，其中危害较重的是褐飞虱和白背飞虱［２］。

目前防治褐飞虱的常用药剂有：有机磷类、氨基甲酸酯

类、烟碱类、新杂环类、生物源类、拟除虫菊酯类等［３］。其中

异丙威和啶虫脒是防治稻飞虱的常用药剂，在农业生产上被

农民广泛用来防治褐飞虱，以保障水稻的产量。异丙威（ｉｓｏ
ｐｒｏｃａｒｂ）是一种氨基甲酸酯类杀虫剂，具有触杀、胃毒和熏蒸
作用，对刺吸式害虫稻飞虱和叶蝉有很好的防效［４－５］。啶虫

脒（ａｃｅｔａｍｉｐｒｉｄ）是一种新烟碱类杀虫剂，具有较强的渗透和
触杀作用，广泛用于稻飞虱、蚜虫、蓟马以及鳞翅目害虫的防

治，防效显著［６－８］。长期施用农药造成了褐飞虱对多种农药

产生了抗药性，因此寻找常规农药混配配方成为当前科研工

作者的研究方向，徐福寿等报道了２５％扑虱灵和４０％异稻瘟
净或３．３％阿维·联苯菊乳油或２０％丁硫克百威混用后，不
但提高了速效性，而且显著提高了对成虫和若虫的防效［９］；

何明远等报道了噻嗪酮与异丙威６∶１９复配时，共毒系数最
高达１６３．１６，增效作用显著［１０］；夏锦瑜等报道了毒死蜱与吡

蚜酮以３∶１混配对褐飞虱毒力大于单剂，有明显增效作用，
共毒系数为１７８．２５［１１］；郁艳等报道了醚菊酯与吡虫啉１∶５
混配和醚菊酯与噻虫嗪１∶７混配对贵州３县褐飞虱种群共
毒系数为１６６．９３～１９８．２３和１７４．２９～１８８．７４，表现出明显的
增效作用［１２］；任学祥等报道了哒螨灵和仲丁威复配对田间稻

飞虱有很好的速效性和持效性［１３］。然而，有关异丙威与啶虫

脒混配具体的增效配比尚未见报道。本研究选用目前在水稻

稻飞虱防治中常用的药剂异丙威和啶虫脒，以其单剂及混配

（有效成分比为１∶２）对贵州３地（桐梓、黄平、开阳）褐飞虱
３龄若虫进行生物毒力测定，旨在明确筛选出的最佳增效组
合对褐飞虱的防效，为褐飞虱的抗药性治理、药剂汰选以及混
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