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１０个 ＤＮＡ分子标记在小麦抗条锈病
辅助育种上的应用

张成兵１，刘青利２，张先平１，李　云１，邢丽红１，张　羽３
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　　摘要：条锈病是小麦新品种大面积推广应用的主要限制因素。分子标记辅助选择是对小麦遗传资源抗性评价和
加速抗性品种培育的有效途径。本研究以６份陕西省汉中地区主要推广的小麦品种、４份汉５与贵农２２杂交后选育
的高代品系、３２份汉６与贵农２２杂交后选育的高代品系、２份育种材料及１份抗锈性鉴定诱发品种铭贤１６９为材料，
利用与小麦抗条锈病基因有关的１０个 ＤＮＡ分子标记，检测了４５份供试材料中抗条锈病基因的分布情况。结果显
示，供试材料中携带Ｙｒ９－２基因的最多，占９３．３３％，其次为 Ｙｒ５基因，占８４．４４％，携带 Ｙｒ９－１基因的占８０．００％，
Ｙｒ１５基因在４５份供试材料中都没有检测到；铭贤１６９中１０个标记位点都没有检出抗性基因；同时在１个材料中检测
到４个抗性ＤＮＡ标记的最多，占２２．２２％。有的抗条锈病分子标记是基于特定的材料而构建的，不一定适合对所有小
麦资源进行抗性检测，与目标基因有多个连锁标记时选择遗传距离最小的标记，在抗病品种培育过程中分子标记检测

应结合田间抗病性鉴定共同筛选抗性材料。
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　　条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型（Ｐｕｃｃｉｎｉａｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓ
ｆ．ｓｐ．ｔｒｉｔｉｃｉ）引起的小麦叶部病害，是世界上小麦的主要真菌
病害，也是我国小麦生产中重要的病害之一，在我国曾多次大

流行［１］。防治小麦条锈病主要通过使用化学农药和种植抗

性品种２种途径，化学防治通常成本高、污染环境且残留的成
分危害人类健康。因此，发掘新的优良抗条锈病基因及其紧

密连锁的分子标记，培育持久高抗病品种具有经济、有效、环

保等重要意义。随着ＤＮＡ分子标记技术的发展，相继开发了
一些与条锈病抗性基因紧密连锁的分子标记，利用已知抗条

锈病基因的分子标记，可以从ＤＮＡ水平上对育种材料进行快
速、准确的检测和评价，进而明确小麦品种中抗性基因的分

布，为高效开展条锈病抗性基因聚合育种带来了新的契机。

Ｃｈｅｎ等筛选到了与抗性基因 Ｙｒ５紧密连锁的随机扩增多态
性ＤＮＡ（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍＤＮＡ，简称ＲＡＰＤ）
和简单序列重复（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称 ＳＳＲ）标记［２］。

Ｗｅｎｇ等筛选到了与 Ｙｒ９紧密连锁的 ＳＳＲ标记 Ｘｇｗｍ５８２
（３．７ｃＭ）和 Ｘｇｗｍ２６４（３７．９ｃＭ）［３］。邵映田等在 Ｙｒ１０的供
体亲本Ｍｏｒｏ中筛选到与Ｙｒ１０紧密连锁的扩增片段长度多态
性（ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称 ＡＦＬＰ）标
记［４］。Ｐｅｎｇ等研究了与抗条锈病基因 ＹｒＨ５２、Ｙｒ１５连锁的分
子标记［５］。刘亚萍在小麦 １ＢＳ上筛选到 Ｙｒ２４的 ＳＳＲ标记
Ｘｇｗｍ１１（６．１ｃＭ）和Ｘｇｗｍ２７３（７．１ｃＭ）［６］。严俊等在抗病材
料Ｈ５２中筛选到抗性连锁的抗性基因类似物（ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ
ａｎａｌｏｇｕｅ，简称ＲＧＡ）分子标记［７］。殷贵鸿等从小麦抗条锈病

骨干亲本周８４２５Ｂ中筛选得到与抗性基因紧密连锁的片段
长度为 ３４３ｂｐ的抗病基因类似序列多态性分子标记技术
（ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅａｎａｌｏｇｕｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称 ＲＧＡＰ）标记
Ｘｒｇａ－１［８］。李嘉从济麦２２／ＡｖｏｃｅｔＳ和济９６５２６１中分别找到
了抗条锈病基因的连锁 ＳＳＲ标记 Ｘｗｍｃ６５８、Ｘｇｗｍ５８２［９］。朱
晓娜等筛选到抗条中３２号小种（ＣＹＲ３２）的特异ＲＡＰＤ标记
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Ｓ２０［１０］。目前，已有５７个抗条锈病基因被正式命名，编号从
Ｙｒ１到Ｙｒ５４（其中有等位基因），以第１个抗条锈病基因 Ｙｒ１０
为代表的数个基因被克隆。但生产中由于大面积种植单一小

麦品种，致使条锈菌在定向的选择压力下迅速变异，并引起优

势小种种群的增长和小麦条锈菌新小种的产生，进而导致一

个抗锈品种在生产上能大面积应用的时间较短，随着其原有

抗锈性的丧失而失去应用价值，特别是新的条锈菌生理小种

条中３２（ＣＹＲ３２）和条中３３（ＣＹＲ３３）的出现和蔓延，导致多
数主栽品种失去抗性。目前，对 ＣＹＲ３２和 ＣＹＲ３３表现抗性
的主效基因仅剩Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ２４、Ｙｒ２６（与 Ｙｒ２４等位）、ＹｒＨ５２、
ＹｒＺＨ８４等。李在峰用２６个国内外条锈菌生理小种对９８个
我国小麦品种（系）进行苗期基因推导，发现携带 Ｙｒ９基因的
材料占４３％，其次为Ｙｒ２６基因［１１］。伍玲等检测了２００４、２００５
年四川省小麦区域试验７２份材料中抗条锈基因 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、
Ｙｒ１５的分布情况，携带Ｙｒ１５基因的材料最多，占１１．１１％，其
次为Ｙｒ５基因，占 ５．５６％，再次为 Ｙｒ１０基因，占 １．３４％［１２］。

李峰奇等对１２６份我国黄淮麦区重要的小麦品种（系）进行
抗条锈病基因分子检测，发现携带 Ｙｒ９基因的小麦品种频率
最高，为４１．６％，其次是 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６基因［１３］。张胜

利等用不同材料检测抗性基因Ｙｒ５－１５６、Ｙｒ９－２、Ｙｒ２４－１在不
同材料中的分布情况，发现在感性材料中也能扩增出和抗病

材料同样的特异性目标条带［１４－１６］。王欣等对青海省育成和

引进的１３７份小麦品种进行Ｙｒ１０、Ｙｒ１５基因的特定序列扩增
区域（ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｒｅｇｉｏｎｓ，简称 ＳＣＡＲ）标
记和ＳＳＲ标记以及１ＢＬ／１ＲＳ易位的复合标记进行了检测，结
果显示１ＢＬ／１ＲＳ易位占参试材料的１６．１％，其次为 Ｙｒ１５基
因，占１３．９％，再次为 Ｙｒ１０基因，占２．９％［１７］。薛文波等对

７４个主栽小麦品种进行了连续２年的成株期抗病性鉴定结
合抗性基因检测，携带Ｙｒ９基因的占３２．４３％，携带Ｙｒ２６基因
的占６．７６％，携带Ｙｒ１７基因的占５．４１％，７４个供试材料中未
检测到 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８基因［１８］。张玉薇等利用 Ｙｒ１０、
Ｙｒ１８基因以及 １ＢＬ／１ＲＳ易位的 ＳＣＡＲ或 ＳＴＳ标记在 ７５份
２００６—２０１０年国家审定的小麦品种中的分子检测显示，携带
Ｙｒ１０基因的占１７．３３％，携带Ｙｒ１８基因的占１．３３％，１份材料
中同时检测到 Ｙｒ１０＋Ｙｒ１８基因组合，２５份材料中含有
１ＢＬ／１ＲＳ易位片段［１９］。李敏州等对１１５份陕西省主栽和后
备小麦品种（系）进行抗性基因检测，结果显示携带 Ｙｒ９基因
的占３５．６５％，携带Ｙｒ５基因的占２．６１％，携带Ｙｒ１８基因的占
２．６１％，携带 Ｙｒ２６基因的占 １．７４％，１１５份材料中均不含
Ｙｒ１０基因［２０］。徐琪等构建了检测 Ｙｒ１、Ｙｒ２基因的分子标记
ｇｗｍ３７２和 ｇｗｍ３８２，并用此检测来自我国各麦区的１８１份小
麦高代系材料，结果显示 Ｙｒ１、Ｙｒ２基因在１８１份小麦高代系
材料中占比较低［２１］。陈天青等调查了１４０份２０１３—２０１４年
西南地区主要的小麦种质资源中几个抗锈病基因的分布情

况，显示携带 Ｙｒ２６基因的占 ４１．４％，其次为 Ｙｒ９基因，占
３７９％，Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８基因占比较低，Ｙｒ９＋Ｙｒ２６基因组合
出现的频率较高［２２］。孙建鲁等对１００个小麦品种资源抗条
锈病基因Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２４、Ｙｒ２６的检测结果显示，
携带Ｙｒ１８基因的占１９．００％，携带 Ｙｒ１０基因的占４．００％，携
带Ｙｒ１５基因的占２．００％，携带 Ｙｒ５基因的占１．００％，供试材
料中均不含Ｙｒ２４、Ｙｒ２６基因［２３］。李北等对重庆地区的１８份

当地主栽品种和８９份高代品系材料进行了７个已知抗条锈
基因的分子检测，供试材料中携带 Ｙｒ２６基因的最多，占
３６．４５％，其次为 Ｙｒ９基因，占 １９．６３％，携带 Ｙｒ１７基因的占
１５．８９％，携带 Ｙｒ１８基因的占 ２．８０％，没有检测到含 Ｙｒ５、
Ｙｒ１０、Ｙｒ１５基因的材料［２４］。黄亮等对我国小麦主产区的 ７９
个小麦品种（系）进行抗条锈病基因检测，结果表明供试小麦

品种中１Ｂ／１Ｒ易位的占４４．３％，携带Ｙｒ１０基因的占１０．１％，
携带 Ｙｒ５基因的占 ５．１％，携带 Ｙｒ１８基因的占 ３．８％，携带
Ｙｒ２６基因的占１．３％［２５］。白微微等检测４６份新疆麦区小麦
材料中 Ｙｒ１０基因及 １ＢＬ／１ＲＳ易位的分子标记，发现
１ＢＬ／１ＲＳ易位的占１９．５７％，携带 Ｙｒ１０基因的占２．２０％［２６］。

我国小麦品种中抗条锈基因过于单一，在我国条锈病流行区

主栽品种中，有效抗源主要集中在９２Ｒ系列（携带 Ｙｒ２６）、贵
农系以及少数携带 Ｙｒ２４的国际玉米小麦改良中心（ｃｅｎｔｒｏ
ｉｎｔｅｒｎａｃｉｏｎａｌｄｅｍｅｊｏｒａｍｉｅｎｔｏｄｅｍａｉｚｙｔｒｉｇｏ，简称 ＣＩＭＭＹＴ）抗
源种质［２７］。

本研究以陕西省汉中地区大面积种植品种汉麦５号（汉
５）和汉麦６号（汉６）为母本，以抗源品种贵农２２中选出的一
个品系为父本进行杂交，以多代定向选择选育出的高代品系

为供试材料，通过检测与Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１５等基因连锁的分子标
记在供试材料中的分布情况，以期为新品种（系）的抗性遗传

基础鉴定及持久抗性材料选育提供技术支撑。同时，选取与

Ｙｒ９基因遗传距离不同的２个连锁分子标记进行检测，以验
证分子标记与目标基因之间是否发生交换。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试材料４５份，其中陕西省汉中地区大面积种植品种６

份（汉５、汉６、Ｄ００２、川麦４２、９５０３、川麦１０７），汉５与贵农２２
杂交后选育的高代品系４份（汉５－１、汉５－２、汉５－３、汉
５－４），汉６与贵农２２杂交后选育的高代品系３２份（汉６－１
至汉６－３２），育种材料２份［贵农２２－１、贵农２２（病圃）］，抗
锈性鉴定诱发品种１份（铭贤１６９），所有材料均由陕西省汉
中市农业科学研究所提供。

１．２　试验方法
１．２．１　基因组ＤＮＡ提取及 ＰＣＲ　小麦基因组 ＤＮＡ采用十
二烷基苯磺酸钠（ＳＤＳ）法提取，并采用０．８％琼脂糖凝胶检
测基因组 ＤＮＡ的质量。ＰＣＲ反应体系：２×ＴａｑＭａｓｔｅｒＭｉｘ
１５μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ正反引物各１μＬ，ＤＮＡ模板１μＬ，反应总
体积为 ３０μＬ，用 ｄｄＨ２Ｏ补足。反应程序：９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性５０ｓ，ｘ℃（此温度根据引物而定）退火５０ｓ，
７２℃延伸１ｍｉｎ，３５个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保
存。用８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离 ＰＣＲ产物，用银
染法显色拍照。

１．２．２　引物信息　抗性基因的引物信息如表１所示，引物均
由生工生物工程（上海）股份有限公司合成。

２　结果与分析

Ｙｒ５基因的特异引物 Ｙｒ５－１５６扩增的目标带大小在
１５６ｂｐ左右［２］。由图１可知，以１００ｂｐＤＮＡＭａｒｋｅｒ为对照，
携带Ｙｒ５基因的材料在１５６ｂｐ左右均能扩增出特征性条带，
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表１　引物信息

基因 分子标记 遗传距离
标记

类型
位置 引物序列

退火温度

（℃）
片段大小

（ｂｐ）
参考

文献

Ｙｒ５ Ｓｃ－Ｓ５１３２０ 完全连锁 ＳＳＲ ２ＢＬ／１Ｂ５′－ＣＡＡＴＡＧＴＴＡＧＧＣＡＡＡＴＴＡＣＡＴＣＧ－３′ ５５ １５６ ［２］
５′－ＴＧＣＡＡＡＧＴＡＣＣＴＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＡ－３′

Ｙｒ９－１ Ｘｇｗｍ５８２ ３．７ｃＭ ＳＳＲ １ＢＬ ５′－ＡＡＧＣＡＣＴＡＣＧＡＡＡＡＴＡＴＧＡＣ－３′ ５５ １００～２００ ［３］
５′－ＴＣＴＴＡＡＧＧＧＧＴＧＴＴＡＴＣＡＴＡ－３′

Ｙｒ９－２ Ｘｇｗｍ２６４ ３７．９ｃＭ ＳＳＲ １Ｂ／１ＲＳ５′－ＧＡＧＡＡＡＣＡＴＧＣＣＧＡＡＣＡＡＣＡ－３′ ６３ １００～２００ ［３］
５′－ＧＣＡＴＧＣＡＴＧＡＧＡＡＴＡＧＧＡＡＣＴＧ－３′

Ｙｒ１０ Ｙｒ１０ ０．５ｃＭ ＡＦＬＰ １Ｂ ５′－ＣＴＧＣＡＧＡＧＴＧＡＣＡＴＣＡＴＡＣＡ－３′ ６０ ２００（抗）／１８０（无抗） ［４］
５′－ＴＣＧＡＡＣＴＡＧＴＡＧＡＴＧＣＴＧＧＣ－３′

Ｙｒ１５ Ｘｂａｒｃ８ 完全连锁 ＳＳＲ １ＢＳ ５′－ＧＣＧＧＧＡＡＴＣＡＴＧＣＡＴＡＧＧＡＡＡＡＣＡＧＡＡ－３′ ５０ ５７６（抗）／４２７（无抗） ［１２］
５′－ＧＣＧＧＧＧＧＣＧＡＡＡＣＡＴＡＣＡＣＡＴＡＡＡＡＡＣＡ－３′

Ｙｒ２４ Ｙｒ２４－１ ６．１ｃＭ ＳＳＲ １ＢＳ ５′－ＧＧＡＴＡＧＴＣＡＧＡＣＡＡＴＴＣＴＴＧＴＧ－３′ ６５ ２００ ［６］
５′－ＧＴＧＡＡＴＴＧＴＧＴＣＴＴＧＴＡＴＧＣＴＴＣＣ－３′

ＹｒＨ５２ Ｘ＿ｕｈｗ３ １．０ｃＭ ＲＧＡ １ＢＳ ５′－ＧＣＡＴＴＧＧＡＡＣＡＡＧＧＴＧＡＡ－３′ ４５ ５４４ ［７］
５′－ＡＡＧＴＧＧＡＡＣＡＡＧＧＴＴＡＣＧ３－３′

ＹｒＺＨ８４ Ｘｒｇａ－１ ０．８ｃＭ ＲＧＡ ７ＢＬ ５′－ＴＡＧＧＧＣＣＴＣＴＴＧＣＡＴＣＧＴ－３′ ４５ ３４３ ［８］
５′－ＧＧＡＡＴＧＧＧＮＧＧＮＧＴＮＧＧＮＡＡＲＡＣ－３′

ＹｒＪ２２ Ｘｗｍｃ６５８ １．９ｃＭ ＳＳＲ ２ＡＬ ５′－ＣＴＣＡＴＣＧＴＣＣＴＣＣＴＣＣＡＣＴＴＴＧ－３′ ６０ ５００～７５０ ［９］
５′－ＧＣＣＡＴＣＣＧＴＴＧＡＣＴＴＧＡＧＧＴＴＡ－３′

抗条中３２号基因 Ｓ２０ ？ ＲＡＰＤ ＧＧＡＣＣＣＴＴＡＣ ３７ ６７０ ［１０］

　　注：“？”代表遗传距离不清楚。

反之则没有条带。

　　由表２可知，在４５份供试小麦材料中，４２份材料检测出
Ｙｒ９－２基因，占 ９３．３３％；３８份材料检测出 Ｙｒ５基因，占
８４．４４％；１３份检测出 Ｙｒ１０基因，占 ２８．８９％；１６份检测出
ＹｒＨ５２基因，占 ３５．５６％；２１份检测出 ＹｒＺＨ８４基因，占
４６．６７％；１７份材料检测出 Ｙｒ２４基因，占３７．７８％；３６份材料
检测出Ｙｒ９－１基因，占８０．００％；２６份材料检测出 ＹｒＪ２２基
因，占５７．７８％；１８份材料检测出Ｓ２０标记，占４０．００％。供试
材料中，携带最多的为Ｙｒ９－２基因，其次为Ｙｒ５基因，所有材
料中均不含Ｙｒ１５基因。
　　由表３可知，与抗小麦条锈病有关的１０个 ＤＮＡ分子标
记检测中，其中同时在１个材料中检测到４个抗性ＤＮＡ标记
的最多，占２２．２２％；含有９个标记位点的材料只有汉６－３１，
占供试材料的２．２％；含有８个标记位点的材料有５份，分别
为汉６、汉５－１、汉６－１６、汉６－２４、汉６－２５，占供试材料的
１１．１％。可见这些材料除不含对ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３３表现抗性的
主效基因Ｙｒ１５外，其他基因如Ｙｒ５、Ｙｒ２４、Ｙｒ２６、ＹｒＨ５２、ＹｒＺＨ８４
等均存在，这些材料可以在育种及生产中广泛推广应用，尤其

是汉６－３１，可以加大该主栽品种的推广力度。

３　讨论与结论

本研究采用与小麦抗条锈病基因连锁的１０个分子标记
对４５份陕西省汉中地区主要小麦种质资源进行检测，铭贤
１６９在小麦抗条锈病基因的图位克隆定位中常被用来作为感
病品种，本研究检测的１０个分子标记在铭贤１６９中均没有检
测到，可以看出试验结果可信度较高。张胜利等用 Ｙｒ５、Ｙｒ９
基因抗性标记对小麦条锈病表现不同的抗感材料检测时，在

感性材料中发现也能扩增出和抗病材料同样的特异性目标条

带，一方面暗示了抗病表型与基因关系的复杂性，不是简单的

一对一关系，另一方面可能由于标记与基因之间没有达到完

全的共分离程度，导致标记与目的基因之间发生了交

换［１４－１５］。本研究利用与Ｙｒ９基因连锁（Ｘｇｗｍ２６４－Ｘｇｗｍ５８２－
Ｙｒ９）的遗传距离不同的２个标记（Ｘｇｗｍ５８２、Ｘｇｗｍ２６４）同时
检测，从结果可以看出，用来检测Ｙｒ９基因的２个分子标记结
果有所差异，有的材料可能在Ｘｇｗｍ２６４与 Ｙｒ９基因之间发生
了交换。如果以与Ｙｒ９基因紧密连锁的ＳＳＲ标记Ｘｇｗｍ５８２
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表２　抗条锈病基因在供试材料中的分布情况

供试材料
各基因分布情况

Ｙｒ５ Ｙｒ９－１（Ｘｇｗｍ５８２）Ｙｒ９－２（Ｘｇｗｍ２６４） Ｙｒ１０ Ｙｒ１５ ＹｒＨ５２ ＹｒＺＨ８４ Ｙｒ２４ ＹｒＪ２２（Ｘｗｍｃ６５８） Ｓ２０
Ｄ００２ ＋ ＋ ＋ － － － － － － －
９５０３ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ －
川麦４２ ＋ － ＋ － － － － － ＋ －
川麦１０７ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ －
汉５ ＋ ＋ ＋ － － － － ＋ － ＋
汉６ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
贵农２２－１ － － － － － ＋ ＋ ＋ － －
贵农２２（病圃） － ＋ ＋ － － ＋ ＋ － － －
铭贤１６９ － － － － － － － － － －
汉５－１ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
汉５－２ ＋ － ＋ － － － － － － －
汉５－３ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ －
汉５－４ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ － ＋ ＋
汉６－１ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ － ＋ －
汉６－２ ＋ ＋ ＋ － － － － － － －
汉６－３ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ － ＋
汉６－４ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ ＋ ＋
汉６－５ － ＋ ＋ ＋ － － ＋ － － －
汉６－６ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ ＋
汉６－７ ＋ ＋ ＋ － － － － ＋ ＋ ＋
汉６－８ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ － ＋ －
汉６－９ － － ＋ ＋ － － － － － －
汉６－１０ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － ＋ ＋
汉６－１１ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ － －
汉６－１２ ＋ ＋ ＋ － － － － － － －
汉６－１３ ＋ － ＋ ＋ － ＋ ＋ － ＋ －
汉６－１４ ＋ － ＋ － － － ＋ － － －
汉６－１５ ＋ ＋ － ＋ － － ＋ － － －
汉６－１６ ＋ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋
汉６－１７ ＋ ＋ ＋ － － － － ＋ ＋ ＋
汉６－１８ ＋ ＋ ＋ － － － － ＋ － ＋
汉６－１９ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ ＋ ＋
汉６－２０ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ －
汉６－２１ － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ － ＋ －
汉６－２２ ＋ － ＋ ＋ － － － － ＋ ＋
汉６－２３ ＋ ＋ ＋ － － － － － ＋ －
汉６－２４ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
汉６－２５ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
汉６－２６ ＋ ＋ ＋ － － ＋ ＋ － ＋ －
汉６－２７ ＋ ＋ ＋ － － － － ＋ ＋ ＋
汉６－２８ － ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ － － －
汉６－２９ ＋ ＋ ＋ － － ＋ － － － －
汉６－３０ ＋ ＋ ＋ ＋ － － － ＋ － －
汉６－３１ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋
汉６－３２ ＋ － ＋ － － ＋ ＋ － － －

　　注：“＋”代表检测到特定条带，“－”代表未检测到特定条带。

为依据，在４５份供试小麦材料中，Ｙｒ５基因的检出率最高，其
次为Ｙｒ９－１（Ｘｇｗｍ５８２）基因，说明携带 Ｙｒ５、Ｙｒ９基因的材料
是目前陕西省汉中地区小麦种质资源中的有效抗源，这与

Ｙｒ９基因曾广泛应用于小麦抗条锈病育种有关。来源于野生
二粒小麦的抗性基因 Ｙｒ１５、ＹｒＨ５２虽然都被定位在染色体
１ＢＳ上，但本研究检测 Ｙｒ１５、ＹｒＨ５２基因的不一致结果也与

Ｐｅｎｇ等推测其为２个不同的基因［５］一致。贵农２２是陕西省
汉中市农业科学研究所在全国小麦品种抗病性变异观察圃

（汉中点）中选出的一个抗源材料，韩德俊等也曾报道，在目

前我国条锈病流行区主栽品种中，有效抗源主要集中在９２Ｒ
系列（携带 Ｙｒ２６基因）、贵农系和少数携带 Ｙｒ２４基因的
ＣＩＭＭＹＴ抗源种质［２７］。贵农２２作为抗源材料之一，与汉中
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表３　供试材料携带的抗性标记位点数目

携带抗性基因位点数量

（个）

试验材料

数量（份） 名称

０ １ 铭贤１６９
２ ２ 汉５－２、汉６－９
３ ６ 贵农２２－１、Ｄ００２、川麦４２、汉６－２、汉６－１２、汉６－１４
４ １０ 贵农２２（病圃）、川麦１０７、９５０３、汉５－３、汉６－２０、汉６－５、汉６－１５、汉６－２３、汉６－２９、汉６－３２
５ ８ 汉５、汉６－１、汉６－６、汉６－１１、汉６－１８、汉６－２２、汉６－２８，汉６－３０
６ ７ 汉６－７、汉６－８、汉６－１３、汉６－１７、汉６－２１、汉６－２６、汉６－２７
７ ５ 汉５－４、汉６－３、汉６－４、汉６－１０、汉６－１９
８ ５ 汉６、汉５－１、汉６－１６、汉６－２４、汉６－２５
９ １ 汉６－３１

麦区的主栽品种杂交，选育抗条锈病的小麦新品种与新材料

具有很好的实践意义，本研究的结果也印证了这一点，在选育

的高代品系中含有８个及以上分子标记位点的材料有６份，
这为以后的选育工作奠定了基础。

在小麦抗条锈病的分子标记开发中，很多标记是基于特

定材料而构建的，其变异位点不一定适合对所有小麦资源进

行抗感检测，在其功能标记未探明前，往往与目标基因有多个

连锁标记，在分子标记辅助育种进行选择时应选择遗传距离

最小的标记，同时应尽量把分子标记检测与田间抗病性鉴定

结合起来共同筛选抗性资源。另外，由于新的抗条锈病生理

小种的出现，在小麦抗条锈病育种中应不断发掘、扩增新的小

麦条锈病抗源，以培育新的优势抗病品种。
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