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　　摘要：南阳盆地是我国小麦条锈菌冬繁基地和春季菌源输出地，当前生产品种抗病性水平整体抗性低，特别是无
苗期抗病基因，筛选具有全生育期抗病性高代系，有目的创制全生育期抗病品种。使用该区１６份主栽品种和６２份近
年参加审定的品种（系）为材料，利用条中３２（ＣＹＲ３２）和条中３４（ＣＹＲ３４）在杨凌单小种苗期进行单小种抗病性鉴定，
２０２１年成株期在杨凌条锈菌混合小种病圃鉴定，南阳自然诱发病圃鉴定，综合苗期与成株期鉴定的结果进行品种
（系）条锈病抗病类型分类与材料抗性评价；使用Ｙｒ７、Ｙｒ９、Ｙｒ１７、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ２９、Ｙｒ３０、Ｙｒ７８、Ｙｒ８１和ＹｒＺＨ８４抗锈
标记进行检测。１６份主栽品种有１份在苗期对 ＣＹＲ３２与 ＣＹＲ３４小种抗性接近免疫，全生育期表现出抗性的仅有１
份，成株期抗病材料有８份，表现慢锈性材料有３份，感病材料有５份。６２份近年参加审定的品种（系）在苗期１４份
对ＣＹＲ３２与ＣＹＲ３４表现接近免疫或免疫，全生育期表现出抗性的有１０份，成株期抗病材料３１份，表现慢锈性材料
１８份，感病材料１３份。７８份材料分子检测表明，可能分别含有Ｙｒ７、Ｙｒ９、Ｙｒ１７、Ｙｒ１８、Ｙｒ２９、Ｙｒ３０、Ｙｒ７８、Ｙｒ８１、ＹｒＺＨ８４的
材料有３、２６、１、２、２４、９、１１、６、１１份，未检测到含Ｙｒ２６的材料。南阳盆地主栽品种全生育期抗性品种极少，整体抗性水
平低，Ｙｒ９被广泛利用；６２份近年参加审定的品种（系），表现出全生育期抗性的品种（系）仍然较少，对条锈菌流行小种整
体抗性提高，除Ｙｒ９外，Ｙｒ２９、Ｙｒ７８及 ＹｒＺＨ８４也被广泛使用。利用多基因聚合育种提高南阳盆地小麦品种条锈抗性，培
育具有全生育期抗性小麦品种，严控条锈病冬繁区菌源的输出，进而为东部麦区搭建条锈病防控屏障，并减轻本地病害。
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　　小麦条锈病一般造成１０％ ～３０％的产量损失，
这种大区易流行气传病害严重发生时可造成小麦

严重减产甚至绝收［１］。我国是世界上最大的小麦

条锈病流行区，常年发病面积达到 ４００．０万 ～
５３３．３万ｈｍ２，不同麦区在条锈病流行中扮演的角
色和地位也不同。南阳盆地特殊的冬季气候，即日

均气温很少低于０℃，使冬季麦苗持续缓慢生长，条
锈菌籍此在南阳麦区进行越冬繁殖。因此南阳麦

区是我国小麦条锈菌重要的冬繁区之一，是黄淮麦

区及长江中下游麦区条锈病春季流行重要的菌源

输出地。降低冬繁区的菌源量，调控条锈毒性菌源

结构，对小麦锈病综合治理意义重大。南阳地区常

年小麦种植面积为６６．７万ｈｍ２左右，小麦生产面积
达到河南省小麦种植总面积的１３％，其总产量达到
河南省的１０％，在保障河南省甚至我国的夏粮安全
作用凸显。南阳麦区处于长江中下游麦区与黄淮

麦区交接处［２－３］，气候独特，常年病害较重，是陕西

东部小麦条锈菌冬繁区与黄淮麦区交接处，是鄂北

条锈菌冬繁区与长江中下游麦区交接处，是条锈菌

重要的冬繁区和流行区。１９９０年南阳麦区小麦锈
病大暴发，造成本地１９．７万 ｈｍ２小麦受灾严重，波
及豫中北乃至华北麦区，给全国小麦生产造成重大

损失［４］。近年病虫情报显示南阳麦区的淅川、西

峡、唐河等地条锈病发生呈现越来越早的趋势，该

区小麦品种布局对菌源选择性大量繁殖及防扩散

屏障的搭建具有重要作用。南阳麦区包含黄淮南

片南部及以桐柏、唐河、邓州为主的南部组，由于品

种区划和区域性气候独特造成本地选育品种难度
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大、适应性受限，这也成就了外来品种展示的舞台。

目前，南阳麦区主栽品种主要是来自陕西和河南省

内其他育种单位（占８０％以上），部分本地自育品种
及少量农民自留种。了解南阳麦区主栽小麦品种

及近年参加审定品种（系）条锈病抗性水平、抗条锈

病基因的分布，对于南阳麦区、豫东（北）地区及长

江中下游麦区小麦安全生产意义重大。２００２年、
２００７年条锈病病菌小种条中３２（ＣＹＲ３２）、条中３３
（ＣＹＲ３３）分别成为我国条锈菌优势小种，２０１０年以
来条中３４（ＣＹＲ３４）逐渐成为流行高频率小种，其致
病力在ＣＹＲ３２和 ＣＹＲ３３的基础上增强［５－６］。由于

新的条锈生理小种不断产生并流行，合理布局利用

抗病品种对预防小麦条锈病而言最经济也最直接。

单一抗源难以抵抗条锈病害的发生，由于条锈菌种

群在抗性寄主的压力下，进行与抗病性相反的生态

竞争，最终抗病基因大规模使用也会加速抗病品种

抗性的丧失，例如含１Ｂ／１Ｒ和携带 Ｙｒ２６的９２Ｒ系
抗性的丧失［７－１０］。Ｙｅ等将３个微效的小麦成株期
抗条锈基因聚合使小麦达到高抗甚至接近免疫的

抗性水平，提高了条锈抗性［１１］。合理布局抗病品种

能够影响病原菌的进化和小种的流行。准确评价

品种的抗病情况和所含抗病基因能够为品种的推

广、聚合多抗新品种的选育及病害防控提供依据。

南阳盆地作为我国小麦条锈菌重要的冬繁区，在病

害流行中起到关键作用，然而该区主栽小麦品种及

近年参加审定品种（系）的条锈病抗性、抗性基因分

布及抗性育种策略未见报道。对于抗病品种的合

理布局和指导本区域抗性新品种选育是不利的。

本研究以南阳麦区１６份主栽小麦品种和６２份近年
参加审定品种（系）为材料，在南阳自然诱发鉴定、

在杨凌利用主流混合菌种接种鉴定并在温室分小

种苗期鉴定（ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３４），结合相关抗病基因
Ｙｒ７［１２］、Ｙｒ９［１３］、Ｙｒ１７［１４］、Ｙｒ１８［１５－１６］、Ｙｒ２６［１７－１８］、
Ｙｒ２９［１９］、Ｙｒ３０［２０］、Ｙｒ７８［２１］、Ｙｒ８１［２２］和 ＹｒＺＨ８４［２３］等
标记进行分子检测，评价抗病结果、解析携带抗条

锈病基因，最终为这些品种在南阳麦区的推广、多

抗条锈病基因聚合选育全生育期抗条锈新品种、减

少菌源地菌源输出及豫东（北）及华北地区条锈病

病害防控提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料
所用材料为南阳麦区主栽的 １６份小麦品种、

２０１８—２０２１年国家小麦良种攻关及国家黄淮南片
西北农林科技大学联合体参加审定的 ６２份品种
（系）。流行小种（条中３２、条中３４）是西北农林科
技大学的王保通老师馈赠。

１．２　试验方法
１．２．１　小麦条锈病鉴定　苗期进行接种鉴定，在西
北农林科技大学温室中进行，分别接种 ＣＹＲ３２、
ＣＹＲ３４，感病对照选用铭贤１６９，苗期接种鉴定参照
文献［２４－２５］。于２０２０—２０２１年在南阳自然诱发
病圃鉴定，在杨凌田间人工接种鉴定。４月１０日至
５月１０日在南阳每隔７ｄ记载田间自然发病程度，
在杨凌小麦进入拔节期喷雾接种混合菌种

（ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３４），诱发材料为铭贤１６９，随后４月
中下旬、５月初及中下旬调查接种发病情况。参照
文献［２６－２８］，记载反应型和严重度。
１．２．２　抗病基因的分子检测　小麦ＤＮＡ提取参照
李北等的方法［２５］。选用 Ｙｒ７、Ｙｒ９、Ｙｒ１７、Ｙｒ１８、
Ｙｒ２６、Ｙｒ２９、Ｙｒ３０、Ｙｒ７８、Ｙｒ８１和 ＹｒＺＨ８４等相关抗
锈标记基因进行检测。

２　结果与分析

２．１　小麦抗条锈病鉴定结果
２．１．１　苗期品种（系）鉴定结果与分析　采用
ＣＹＲ３２、ＣＹＲ３４小种对１６份南阳主栽品种和６２份
近年参加审定的品种（系）进行条锈病抗病性鉴定。

由表１可知，１６份南阳主栽品种（编号１～１６）苗期
对 ＣＹＲ３２和 ＣＹＲ３４小种表现抗条锈病［反应型
（ＩＴ）≤６］的分别有５份（３１２５％）、１份（６．２５％），
仅有１份（６．２５％）对ＣＹＲ３２小种和ＣＹＲ３４小种都
有抗性。６２份近年参加审定的品种（系）（编号
１７～６８）苗期对 ＣＹＲ３２和 ＣＹＲ３４小种表现抗条锈
病（ＩＴ≤６）的分别有 １４份（２２．５８％）、１４份
（２２５８％），有 １０份（１６．１３％）对 ＣＹＲ３２小种和
ＣＹＲ３４小种都有抗性。针对条锈菌流行小种而言，
在苗期南阳盆地当前主栽小麦品种抗性水平低，近

年参加审定的品种（系）抗性水平有所提高。

２．１．２　成株期品种（系）鉴定结果与分析　人工诱
发小麦条锈菌病圃在杨凌，自然诱发病圃在南阳，

鉴定各材料成株期的抗性水平。杨凌使用 ＣＹＲ３２
和ＣＹＲ３４小种鉴定，在杨凌１６份当地主栽品种中
抗病的有８（５０．００％）份，感病的有８（５０．００％）份；
６２份近年参加审定的品种（系）中抗病的有 ３１
（５０００％）份，感病的有３１（５０．００％）份。南阳自然
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诱发病圃中，１６份当地主栽品种中抗病的有 ８
（５０００％）份，感病的有８（５０．００％）份；６２份近年
参加审定的品种（系）中抗病４３（６９３５％）份，感病
１９（３０．６４％）份。说明南阳盆地主栽品种在成株期
对于当前流行小种抗性水平较好，近年参加审定的

品种（系）抗性水平有所提高。

２．１．３　品种（系）条锈病抗病评价　结合品种（系）
在苗期、成株期条锈病抗性结果，１６份当地主栽品
种中仅有１（６．２５％）份材料矮抗５８具有全生育期
抗性（ＡＳＲ）；中麦８９５、郑麦７６９８等７（４３．７５％）份
材料具有成株期抗性 （ＡＰＲ）；百农 ２０７等 ５

（３１２５％）份 材 料 完 全 感 病；西 农 ９７９等 ３
（１８７５％）份材料表现出慢锈性。６２份近年参加审
定的品种（系）中西农３０１等１０（１６．１３％）份材料具
有全生育期抗性（ＡＳＲ）；西农９９等２１（３３．８７％）份
材料具有成株期抗性（ＡＰＲ）；皖宿 ０８９１等 １３
（２０９７％）份 材 料 完 全 感 病；ＷＫ１６０２等 １８
（２９０３％）份表现慢锈性。主栽品种中仅有１份材
料具有全生育期抗性，这对于南阳盆地作为条锈冬

繁区条锈菌的哺育和传播极为有利，为春季流行区

输出充足的菌源。

表１　部分南阳盆地小麦条锈抗性及所含抗病基因

编号 品种（系）
苗期鉴定的ＩＴ 成株期鉴定的严重度

ＣＹＲ３２ ＣＹＲ３４ Ｙ（２０２１年） Ｎ（２０２１年）
抗病性评价

可能含有

的抗病基因

１ 西农９７９ ９ ９ ＭＳ（８０） ＭＳ（７０） ＳＲ Ｙｒ２９

２ 矮抗５８ ０ ２ Ｒ（１０） ＭＲ（２０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋ＹｒＺＨ８４

３ 中麦８９５ ２ ９ ＭＲ（２０） ＭＲ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ３０

４ 西农５１１ ４ ９ Ｒ（１０） ＭＲ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ９

５ 百农２０７ ８ ９ Ｓ（９０） Ｓ（９０） Ｓ Ｙｒ７

６ 西农５２９ ８ ８ ＭＳ（６０） ＭＳ（５０） ＳＲ Ｙｒ９

７ 周麦２７ ２ ９ Ｓ（８０） Ｓ（７０） Ｓ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９

８ 周麦１８ ０ ９ ＭＲ（３０） ＭＲ（４０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ３０

９ 郑麦７６９８ ７ ８ ＭＲ（２０） Ｒ（１０） ＡＰＲ Ｙｒ？

１０ 衡观３５ ９ ８ Ｓ（９０） Ｓ（９０） Ｓ Ｙｒ９

１１ 偃展４１１０ ８ ８ Ｓ（８０） Ｓ（９０） Ｓ Ｙｒ９＋Ｙｒ１８

１２ 泛麦８号 ７ ８ ＭＲ（４０） ＭＲ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ？

１３ 豫麦７０ ８ ９ ＭＳ（８０） ＭＳ（７０） ＳＲ Ｙｒ９

１４ 西农２２３ ７ ８ Ｒ（１０） Ｒ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ１８

１５ 平安８号 ８ ８ ＭＲ（３０） ＭＲ（４０） ＡＰＲ Ｙｒ９

１６ ＷＫ１６０２ ７ ９ ＭＳ（４０） ＭＳ（６０） ＳＲ Ｙｒ８１

１７ 安科１７０５ ９ ８ ＭＳ（３０） ＭＳ（４０） ＳＲ Ｙｒ？

１８ 安科１８０３ ７ ８ ＭＳ（６０） ＭＳ（５０） ＳＲ Ｙｒ？

１９ 安麦２１ ８ ９ ＭＲ（３０） ＭＲ（６０） ＡＰＲ Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４

２０ 泛麦６５ ６ ９ Ｒ（２０） ＭＲ（４０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４

２１ 华成６０６８ ９ ９ ＭＳ（７０） ＭＲ（４０） ＳＲ Ｙｒ８１

２２ 华麦２８０１ ９ ８ ＭＳ（８０） ＭＳ（９０） ＳＲ Ｙｒ？

２３ 华皖麦１０号 ７ ９ ＭＳ（７０） ＭＲ（６０） ＳＲ Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８

２４ 淮麦５１０ ９ ８ ＭＳ（４０） ＭＳ（６０） ＳＲ Ｙｒ２９

２５ 漯麦３９ ９ ８ ＭＲ（４０） ＭＲ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ７＋Ｙｒ８１

２６ 漯麦４０ ９ ８ ＭＲ（４０） ＭＲ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４

２７ 漯麦４７ ９ ９ ＭＳ（３０） ＭＳ（４０） ＳＲ Ｙｒ７８

２８ 濮麦０８７ ９ ９ ＭＲ（３０） ＭＲ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ２９

２９ 濮麦１１５ ７ ９ ＭＲ（２０） ＭＲ（６０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４

３０ 濮麦８０６２ ８ ９ ＭＲ（２０） ＭＲ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ７８＋Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４

３１ 尚农５号 ８ ９ Ｒ（１０） Ｒ（１０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４

３２ 天麦１８９ ９ ８ ＭＳ（５０） ＭＲ（３０） ＳＲ Ｙｒ７８
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表１（续）

编号 品种（系）
苗期鉴定的ＩＴ 成株期鉴定的严重度

ＣＹＲ３２ ＣＹＲ３４ Ｙ（２０２１年） Ｎ（２０２１年）
抗病性评价

可能含有

的抗病基因

３３ 天麦１９６ ９ ９ ＭＲ（４０） ＭＲ（４０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８

３４ 宛１２０４ ８ ８ ＭＳ（３０） ＭＲ（３０） ＳＲ Ｙｒ２９

３５ 皖垦麦１７２０ ７ ８ ＭＳ（４０） ＭＲ（２０） ＳＲ Ｙｒ？

３６ 皖宿０８９１ ７ ２ Ｓ（１００） ＭＳ（８０） Ｓ Ｙｒ２９

３７ 皖宿１２３２ ７ ９ Ｓ（８０） ＭＳ（７０） Ｓ Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８

３８ 涡麦１２１６ ７ ９ ＭＳ（４０） ＭＲ（６０） ＳＲ Ｙｒ？

３９ 涡麦３０３ ７ ９ ＭＲ（４０） ＭＲ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ？

４０ 涡麦６０６ ７ ９ Ｓ（９０） ＭＲ（６０） Ｓ Ｙｒ２９

４１ 涡麦７０７ ９ ９ ＭＲ（３０） Ｒ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ？

４２ 西农１５８ ７ ９ ＭＳ（５０） ＭＲ（６０） ＳＲ Ｙｒ？

４３ 咸麦０７３ ９ ９ ＭＳ（４０） ＭＳ（５０） ＳＲ Ｙｒ？

４４ 新麦９３６９ ７ ９ ＭＲ（２０） Ｒ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ２９＋Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４

４５ 徐麦１５１５８ ９ ９ ＭＳ（４０） ＭＲ（４０） ＳＲ Ｙｒ９

４６ 徐麦１７２５２ ８ ８ ＭＲ（２０） Ｒ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ？

４７ 徐麦ＤＨ９ ７ １ ＭＳ（４０） ＭＲ（６０） ＳＲ Ｙｒ７＋Ｙｒ２９＋ＹｒＺＨ８４

４８ 兆丰１６ ７ ７ ＭＲ（２０） Ｒ（３０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４

４９ 兆丰３６ ７ ９ Ｒ（２０） Ｒ（１０） ＡＰＲ Ｙｒ１７＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４

５０ 郑麦６６９４ ９ ９ ＭＲ（４０） ＭＲ（６０） ＡＰＲ Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８

５１ 郑麦９６９９ ８ ９ ＭＲ（４０） ＭＲ（５０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９

５２ 中麦６０５２ ９ ９ Ｓ（９０） ＭＲ（６０） Ｓ Ｙｒ７８＋Ｙｒ８１

５３ 中麦７０５８ ９ ９ ＭＳ（８０） ＭＲ（３０） ＳＲ Ｙｒ？

５４ 中麦７１５２ ７ ９ ＭＳ（３０） ＭＳ（４０） ＳＲ Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８

５５ 西农９９ ２ ９ Ｒ（５） ＭＲ（１０） ＡＰＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ３０

５６ 西农２８９ ３ ４ Ｒ（５） ＭＲ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ９

５７ 西农８７７ ３ ８ Ｒ（５） Ｒ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ２９

５８ 西农６５８ ３ ２ Ｒ（５） Ｒ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ３０

５９ 西农８７０ ０ ２ Ｒ（５） Ｒ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ３０

６０ 百农３０７ ２ ７ Ｒ（１０） Ｒ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ３０

６１ 百农６０７ ０ ２ Ｒ（５） Ｒ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ３０

６２ 怀川３６５ ２ ３ Ｒ（５） Ｒ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ２９

６３ 西农８５７ ３ ６ Ｒ（１０） Ｒ（２０） ＡＳＲ Ｙｒ９

６４ 西农３０３ ０ ２ Ｒ（５） ＭＲ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ３０

６５ 西农３０１ ２ ２ Ｒ（５） ＭＲ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ２９

６６ 西农８６３ ３ ６ Ｒ（１０） Ｒ（２０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９

６７ 西农８６５ ９ ４ Ｒ（５） ＭＲ（２０） ＡＰＲ Ｙｒ３０

６８ 西农２５６ ２ ０ Ｒ（０） Ｒ（１０） ＡＳＲ Ｙｒ９＋Ｙｒ２９

　　注：表中编号１～１５为南阳主栽品种，编号１６～６８为近年参审品种（系），抗病性评价既无抗性又未检测出抗性基因的品种（系）未在表中

列出。Ｙ：杨凌，Ｎ：南阳，括号中数值表示严重度；Ｒ：抗病，ＭＲ：中抗，ＭＳ：中感，Ｓ：感病。ＡＳＲ：全生育期抗性；ＡＰＲ：成株期抗性；ＳＲ：慢锈性。

２．２　小麦抗条锈病基因检测结果
利用 Ｙｒ７、Ｙｒ９、Ｙｒ１７、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ２９、Ｙｒ３０、

Ｙｒ７８、Ｙｒ８１和ＹｒＺＨ８４等１０个已知小麦抗条锈病相
关基因标记对参加鉴定的小麦品种（系）进行分子

检测，结合抗病表现和检测结果进行综合分析。由

表１可知，鉴定的７８份材料中，３份检测到 Ｙｒ７标
记；２６分检测到 Ｙｒ９标记；１份检测到 Ｙｒ１７标记；２
份检测到Ｙｒ１８标记；２４份检测到 Ｙｒ２９标记；９份检
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测到Ｙｒ３０标记；１１份检测到 Ｙｒ７８标记；６份检测到
Ｙｒ８１标记；１１份检测到 ＹｒＺＨ８４标记。未检测到
Ｙｒ２６的标记。同时检测到２个标记的，Ｙｒ７＋Ｙｒ８１、
Ｙｒ９＋Ｙｒ１８、Ｙｒ９＋Ｙｒ２９、Ｙｒ９＋Ｙｒ３０、Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４、
Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８、Ｙｒ７８＋Ｙｒ８１、Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４分别有１、１、
４、４、５、４、１、１份；同时检测到３个标记的，Ｙｒ７＋Ｙｒ２９＋
ＹｒＺＨ８４、Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ３０、Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋ＹｒＺＨ８４、
Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８、Ｙｒ２９＋Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４、Ｙｒ７８＋
Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４分别有１、２、１、１、１、１份；同时检测到
４个标记的Ｙｒ１７＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４仅有１份。
图１为Ｙｒ基因分布情况。

在１６份主栽品种中，仅百农２０７检测到Ｙｒ７标
记，约占６．２５％；矮抗５８、中麦８９５、西农５１１、西农
５２９、周麦２７、周麦１８、衡观３５、偃展４１１０、豫麦７０
和平安 ８号检测到 Ｙｒ９标记，约占 ６２．５０％；西农
２２３和偃展４１１０检测到 Ｙｒ１８标记，约占１２．５０％；
西农９７９、矮抗５８、中麦８９５和周麦２７检测到 Ｙｒ２９
标记，约占 ２５．００％；中麦 ８９５和周麦 １８检测到
Ｙｒ３０标记，约占１２．５０％；矮抗５８检测到ＹｒＺＨ８４标
记，占６．２５％。同时检测到２个标记的有偃展４１１０
检测出Ｙｒ９＋Ｙｒ１８；周麦２７检测到 Ｙｒ９＋Ｙｒ２９；周麦
１８检测出Ｙｒ９＋Ｙｒ３０。同时检测到３个标记的，矮

抗５８检测出 Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋ＹｒＺＨ８４；中麦８９５检测出
Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ３０。

在６２份近年参加审定的品种（系）中，漯麦３９
和徐麦ＤＨ９检测到Ｙｒ７标记，约占３．２３％。西农９９
等１６份材料检测到 Ｙｒ９标记，约占２５．８１％。兆丰
３６检测到Ｙｒ１７，约占１．６１％。宛１２０４等２０份材料
检测到Ｙｒ２９标记；百农３０７等７份材料检测到Ｙｒ３０
标记；安麦２１等１１份检测到Ｙｒ７８标记；漯麦３９等
６份检测到 Ｙｒ８１标记；濮麦 １１５等 １０份检测到
ＹｒＺＨ８４标记。未检测到 Ｙｒ１８和 Ｙｒ２６的标记。同
时检测到２个标记的有漯麦３９检测出 Ｙｒ７＋Ｙｒ８１，
郑麦９６９９、西农８６３和西农２５６检测出 Ｙｒ９＋Ｙｒ２９，
百农６０７等３份检测出Ｙｒ９＋Ｙｒ３０，濮麦１１５等５份
检测出Ｙｒ９＋ＹｒＺＨ８４，郑麦６６９４等４份检测出Ｙｒ２９＋
Ｙｒ７８，中麦６０５２检测出Ｙｒ７８＋Ｙｒ８１，安麦２１检测出
Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４。同时检测到３个标记的有徐麦ＤＨ９
检测出 Ｙｒ７＋Ｙｒ２９＋ＹｒＺＨ８４，西农９９检测出 Ｙｒ９＋
Ｙｒ２９＋Ｙｒ３０，天麦１９６检测出Ｙｒ９＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８，新麦
９３６９检测出 Ｙｒ２９＋Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４，濮麦８０６２检测
出Ｙｒ７８＋Ｙｒ８１＋ＹｒＺＨ８４。兆丰３６同时检测出４个
标记Ｙｒ１７＋Ｙｒ２９＋Ｙｒ７８＋ＹｒＺＨ８４。

３　讨论

３．１　独特的气候使南阳盆地麦区在全国小麦条锈
病大区流行中扮演重要角色

南阳麦区占据南阳盆地大部，南阳盆地是我国

小麦条锈菌重要的冬繁与流行区。南阳属典型的

季风大陆湿润与半湿润气候，常年冬季平均气温为

３．２℃，１０月、１１月平均气温分别为１６．２、９．３℃，
常年１０月中旬左右开始播种，小麦条锈菌侵染适宜
温度为９～１３℃，播种后小麦生长发育快，为条锈菌
大量繁殖创造条件。冬繁区条锈菌从１１月到翌年

３月，可以在同一品种发生多次侵染，不断增强了病
原菌毒性。携带不同抗条锈病的小麦品种选择匹

配毒性小种大量繁殖。南阳麦区是条锈病从长江

流域向黄淮海扩散的关口，邻近的鄂西北十堰、襄

阳等地冬季菌源充足，也是重要的菌源输出地。

２０１７年南阳麦区条锈病大流行，４９．７万ｈｍ２麦田发
病，表现为冬前发病早，后期发病重，推测在１１月上
旬或更早发病，当年河南省小麦条锈病大发生，然

而当年西北条锈菌越夏区菌源为历年最少的年份

且发病晚，推测条锈病菌源可能在河南省当地进行

越夏，而南阳地区的山区、鄂西北的神农架可能也
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是越夏区［２９－３０］。足见，南阳麦区近年推广的主栽小

麦品种应该起到降低条锈病菌源量，对豫中、豫北

乃至华北等地区的小麦生产形成保护屏障，南阳麦

区栽培选用条锈病多抗聚合基因的小麦品种是最

有效、持久调控越冬菌源量的一种途径。

３．２　当前小麦生产品种抗病性难以阻挡条锈菌菌
源传播

南阳位于河南省西南部，鄂、陕、豫三省交界，

是小麦重要的产区，小麦条锈病春季非常流行，经

常呈现出发病早、发病重的特点。河南作为中原粮

仓，大部分属于黄淮麦区，有研究表明近年来黄淮

麦区小麦品种条锈病抗性整体提高［２９－３１］。然而对

于过渡带的南阳麦区小麦品种抗性如何未见报道，

南阳麦区主栽品种是否具有较高水平的条锈病抗

性，紧密关联主产区夏粮安全。准确评价当前南阳

麦区主栽小麦品种及近年参加审定品种（系）条锈

病抗性水平能够为精准防控、抗病基因品种布局及

聚合多抗基因新品种选育提供参考。南阳麦区１６
份主栽品种只有１份矮抗５８具有苗期条锈抗性，这
意味着９３．７５％的小麦品种能够成为条锈菌各小种
的哺育品种，加剧越冬期菌源繁殖，最终在春季为

东部麦区输出大量菌源。尽管南阳麦区１６份主栽
品种中５０．００％的品种在杨凌流行小种混合菌接种
鉴定和南阳自然诱发鉴定成株期表现出条锈病中

等抗病或抗病，然而主栽品种中种植面积较大的西

农９７９、郑麦９０２３、百农２０７等对条锈病抗性丧失，
这加剧了本地春季条锈病暴发的可能，春季防控压

力增大。

３．３　加强全生育期抗条锈病品种选育是当地小麦
育种的重要目标

南阳盆地小麦抗条锈病基因的利用，应该优先

考虑东部麦区乃至全国条锈病流行的大局并兼顾

当地小麦安全生产。持有抗病基因是应对病害发

生并减轻病害的最直接有效途径，国内外已发现并

命名８０多个抗条锈病基因［３２］。在过渡生态区南阳

麦区用到了哪些抗条锈基因？在南阳麦区主栽品

种及近年参加审定的新品种（系）含有哪些抗条锈

病基因？查明以上问题，将有助于南阳麦区新品种

的布局及示范推广、病害防控，助力南阳减药绿色

粮食生产，此外为聚合多抗新品种选育提供分子筛

选的方向。本研究利用部分已知抗病基因对应的

分子标记对南阳麦区主栽品种及近年参加审定的

新品种（系）进行分子检测，结合自然诱发发病及主

流小种接种鉴定抗病性，进行抗病基因分析。７８份
南阳麦区小麦品种（系）中，３份携带Ｙｒ７、２６份携带
Ｙｒ９、１份材料携带Ｙｒ１７、２份材料携带Ｙｒ１８、２４份材
料携带 Ｙｒ２９、９份材料携带 Ｙｒ３０、１１份材料携带
Ｙｒ７８、６份材料携带Ｙｒ８１、１１份材料携带 ＹｒＺＨ８４，未
检测到Ｙｒ２６。Ｙｒ９和 Ｙｒ２９在鉴定品种（系）中约占
３３．３３％和３０．７７％，单独使用Ｙｒ９、Ｙｒ２９对条锈不具
抗性。发现部分基因聚合在品种（系）中利用增强

了成株期抗性，但苗期仍无抗性，聚合 Ｙｒ９＋Ｙｒ３０具
有一定的全生育期抗性。具有单个抗性基因的品

种（系）不具备全生育期抗性，然而西农 ３０１、怀川
３６５、西农２８９、西农８７０、西农８５７等分别检测出单
个抗性基因但抗病性评价为全生育期具有抗病性，

推测其可能含有未知的全生育期抗性基因或者其

含有未检出抗性基因与已检出抗性基因聚合能够

具备全生育期抗性，这对于南阳盆地小麦抗锈育种

具有较大的利用价值。

南阳麦区主栽品种中苗期抗条锈病品种极少，

一半具有成株期抗性，该区近年参加审定品种（系）

中相比成株期抗性品种（系）而言，全生育期抗性品

种（系）仍然缺乏，小麦条锈菌冬季依然能够大量繁

殖，作为条锈菌源地为春季流行区域输出充足的菌

源。加强全生育期抗性品种的选育，品种布局多样

化进而实现抗病基因多样化，降低冬季菌源量并减

缓小种变异频率。聚合多抗基因，尤其加强具有一

定全生育期抗性如Ｙｒ９＋Ｙｒ３０等一些抗性基因的利
用，减少严重感病的小麦品种如百农２０７、西农９７９、
郑麦９０２３、衡观３５等的使用，进一步选育出具有全
生育期抗条锈病的小麦品种来提高当地小麦品种

的抗性水平。

４　结论

南阳麦区小麦品种（系）条锈病抗性总体不高，

全生育期抗性品种（系）较少，加强全生育期抗性品

种利用及全生育期抗性新抗源的发掘，对于菌源

地，播种时应加强药物拌种，加强条锈病害预测和

药物防治，控制春季流行区菌源量，避免锈病大流

行。Ｙｒ９和 Ｙｒ２９利用率较高，其他抗性基因均有分
布，然而单一抗性基因不足以抵挡锈病发生。聚合

Ｙｒ９＋Ｙｒ３０具有一定的全生育期抗性，在此基础上
聚合其他抗性基因，最终选育抗性更优、更持久的

全生育期抗性新品种。
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Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１７，１３０（１０）：２１２７－２１３７．
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［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，２０１９，１０３（６）：１１６６－１１７１．

［２３］ＬｉＺＦ，ＺｈｅｎｇＴＣ，ＨｅＺＨ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｔａｇｇｉｎｇｏｆｓｔｒｉｐｅｒｕｓｔ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅＹｒＺＨ８４ｉｎＣｈｉｎｅｓｅｗｈｅａｔｌｉｎｅＺｈｏｕ８４２５Ｂ［Ｊ］．

ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００６，１１２（６）：１０９８－１１０３．

［２４］韩德俊，王琪琳，张　立，等．“西北—华北—长江中下游”条锈

病流行区系当前小麦品种（系）抗条锈病性评价［Ｊ］．中国农业

科学，２０１０，４３（１４）：２８８９－２８９６．

［２５］李　北，徐　琪，杨宇衡，等．重庆麦区小麦品种（系）抗条锈性

评价与基因分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１７，５０（３）：４１３－４２５．

［２６］ＰｅｔｅｒｓｏｎＲＦ，ＣａｍｐｂｅｌｌＡＢ，ＨａｎｎａｈＡＥ．Ａｄｉａｇｒａｍｍａｔｉｃｓｃａｌｅ

ｆｏｒｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｒｕｓｔｉｎｔｅｎｓｉｔｙｏｎｌｅａｖｅｓａｎｄｓｔｅｍｓｏｆｃｅｒｅａｌｓ［Ｊ］．

ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＲｅｓｅａｒｃｈ，１９４８，２６ｃ（５）：４９６－５００．

［２７］戴妙飞，穆京妹，王晓婷，等．ＩＣＡＲＤＡ小麦种质抗条锈资源筛

选和抗病基因分析［Ｊ］．麦类作物学报，２０１９，３９（８）：９３４－

９４０．　

［２８］简俊涛，王清华，杨　辉，等．黄淮南部小麦新品种（系）在过渡

生态区南阳盆地利用分析［Ｊ］．作物杂志，２０２２（４）：４６－５３．

［２９］李金锁．２０１７年度南阳市小麦条锈病流行特点及原因分析

［Ｊ］．中国植保导刊，２０１８，３８（２）：３５－３８．

［３０］于思勤，彭　红，李金锁，等．２０１７年河南省小麦条锈病流行的

原因分析及应对措施［Ｊ］．中国植保导刊，２０１７，３７（１２）：３４－

３９．　

［３１］李峰奇，韩德俊，魏国荣，等．黄淮麦区１２６个小麦品种（系）抗

条锈病基因的分子检测［Ｊ］．中国农业科学，２００８，４１（１０）：

３０６０－３０６９．

［３２］蔚　睿，金彦刚，吴舒舒，等．黄淮麦区小麦新品种（系）抗条锈

水平与抗病基因分析［Ｊ］．麦类作物学报，２０２０，４０（３）：２７８－

２８４．　
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