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　　摘要：为明确宁夏小麦品种（系）对小麦条锈病和赤霉病的抗病水平，采用与已知抗病基因紧密连锁的特异性标
记法对４８份小麦材料进行分子标记检测，并对供试小麦品种（系）进行系谱分析。通过对抗条锈病和抗赤霉病典型
代表基因Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０和Ｆｈｂ１进行检测，并对其在宁夏小麦中的分布频率进行分析。结果表
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　　小麦（ＴｒｉｔｉｃｕｍａｅｓｔｉｖｕｍＬ．）是我国重要的粮食
作物，对我国粮食的供给作出了重大贡献［１］。而小

麦条锈病是世界上影响范围较大的小麦病害之一，

也是宁夏小麦产区主要病害之一，每年都会对宁夏

小麦的产量造成严重损失，因此对宁夏小麦产区的

遗传多样性进行分析，并为小麦抗病育种提供一些

参考价值。小麦条锈病是一种由小麦条锈菌

（Ｐｕｃｃｉｎｉａｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓｆ．ｓｐ．ｔｒｉｒｉｃｉ）引起的气传性真菌
类病害，它的变异类型较多，分布范围较广，可降低

感病品种的籽粒数量和品质，进而使产量减少

４０％［２－４］。小麦条锈病病原体可在种植季节的大部
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分生长阶段都感染小麦植株，主要是降低小麦的光

合效率，进而导致植物有机物的合成减少。此外，

赤霉病随气候的变化也对小麦的产量造成了严重

影响。至目前为止，小麦赤霉病常发区已扩展到我

国黄淮海南部麦区，且西北麦区也已日益加重，该

病害已成为我国小麦产区常发性的重大小麦病害。

已有研究人员发现，来源于望水白的Ｆｈｂ１是目前抗
性最高且应用广泛的抗赤霉病基因。利用已知分

子标记对抗赤霉病基因Ｆｈｂ１进行快速检测，从而筛
选出获得小麦抗赤霉病的种质资源，为小麦抗赤霉

病育种选择提供依据，但当前抗病资源匮乏、抗性

遗传基础狭窄是我国小麦在抗病育种中面临的主

要问题［５－６］。要解决以上问题，必须发掘新的抗病

种质，挖掘新的抗病基因，才能丰富其遗传多样

性［７］。然而，喷施农药对小麦条锈病和赤霉病进行

防治，尽管能够达到一定的控制效果，但它的成本

昂贵，而且还会对生态环境造成影响，而使用抗锈

品种是减少各种作物病害损害的最经济和有效的

方法［８－９］。

自２０世纪５０年代条锈病广泛流行以来，我国
对该病的流行和管理进行了广泛的研究。小麦的

病害防治对于小麦的产量来说至关重要，迄今，在

国际上以Ｙｒ系统正式命名的主效抗条锈病基因共
有８４个位点，即 Ｙｒ１～Ｙｒ８４［１０－１１］；其中大多数在小
麦的所有生长阶段对叶锈病都有效，在苗期很容易

被识别，这被称为全生育期抗性（ａｌｌｓｔａｇｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，
简称ＡＳＲ），这种类型的抗性通常由１个在幼苗期
开始表达的单一基因控制（幼苗抗性）。然而，一些

Ｌｒ基因通常在成株期阶段表达，这种类型的抗性被
称为成株植物抗性（ａｄｕｌｔｐｌａｎｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，简称
ＡＰＲ），进一步分为小种专化特异性和非小种专化特
异性２种类型［１２－１３］。由于小麦的抗病基因对品种

小种的专化性很强，在生产上使用的抗病基因很容

易随着毒力的频繁变化而失去抗性［１４－１６］。由于小

麦可以在不同的地理和气候条件下种植，锈病病原

体在不同的环境条件下也展现了增强的适应能力。

如果气候条件适合锈病，并在大面积内种植单一抗

性小麦品种，这些品种便可以产生抗性。

本研究利用分子标记检测和系谱分析方法对

４８份供试材料进行抗病基因筛选，其目的是通过分
子标记诊断和家系分析来鉴定小麦品种（系）和改

良种质的抗性。了解这些小麦品种（系）的抗性，挖

掘新的抗性种质资源，对我国小麦抗锈性育种的筛

选具有重要价值。

１　试验材料与方法

１．１　试验材料
４８份供试宁夏小麦材料（表１）（感条锈病的对

照品种 ＡｖｏｃｅｔＳ、感赤霉病对照品种 Ｔａｔａｒａ以及含
有已知抗赤霉病基因的品种 Ｙｒ２７），由宁夏农林科
学院农作物研究所提供。已知条锈病抗性基因阳

性对照材料包括Ｙｒ５（Ｔ．ｓｐｅｌｔａＡｌｂｕｍ）、ＡｖｏｃｅｔＳ６／
Ｙｒ９、ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ１０／６、ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ１５／６、Ａｖｏｃｅｔ
Ｓ６／Ｙｒ１８、ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ２６、Ｙｒ３０（Ｏｐａｔａ８５）、Ａｖｏｃｅｔ
Ｓ；郑州５３８９作为阴性对照材料；赤霉病以Ｔａｔａｒａ品
种为阳性对照、郑州５３８９为阴性对照。条锈病和赤
霉病分子标记检测于２０２２—２０２３年间在河北农业
大学华北作物种质资源研究与利用省部共建教育

部重点实验室完成。

１．２　小麦基因组ＤＮＡ的提取与分子检测
将供试小麦材料种植于育苗盘内，以营养土和

蛭石３∶１的比例进行种植，播种２０～２５粒／盆饱满
的种子，覆土，在底部浇水，使其吸收并直至土壤湿

润移出，放到２２～２５℃室内培养６～８ｄ，待用。待
幼苗长到３叶期时用ＣＴＡＢ法提取基因组ＤＮＡ［１７］，
然后进行Ｙｒ基因检测，用于检测分子标记引物，该
引物由北京擎科生物科技股份有限公司合成

（表２）。　
１．３　ＰＣＲ扩增

选取国际上主效抗条锈病基因 Ｙｒ５［１８］、Ｙｒ９［１９］、
Ｙｒ１０［２０］、Ｙｒ１５［２１］、Ｙｒ１８［２２］、Ｙｒ２６［２３］、Ｙｒ３０［２４］以及抗
赤霉病基因 Ｆｈｂ１［２５］共８个紧密连锁分子标记，对
所供试的４８份小麦材料进行鉴定。ＰＣＲ扩增反应
体系：２×ＴａｑＭａｓｔｅｒＭｉｘ１０μＬ；１０μｍｏｌ／Ｌ上游特异
引物０．５μＬ，终浓度为０．１～０．３μｍｏｌ／Ｌ；１０μｍｏｌ／Ｌ
下游特异引物０．５μＬ，终浓度为０．１～０．３μｍｏｌ／Ｌ；
模板ＤＮＡ２μＬ；补水至２０μＬ。ＰＣＲ扩增反应程序：
预变性９５℃３ｍｉｎ；变性９５℃ １５ｓ，退火５５～６２℃
１５ｓ，延伸７２℃１５ｓ，３５次循环；延伸７２℃５ｍｉｎ。

２　结果与分析

２．１　已知抗条锈病基因分子标记检测结果
４８份供试材料是来自于宁夏小麦主产区，所有

供试材料可能携带的基因均列在表３。以感病材料
ＡｃｏｃｅｔＳ为阳性对照，对其供试材料的抗条锈病基
因Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０已知标记检
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表１　４８份供试小麦品品种（系）名称及来源

序号 品种（系） 系谱

１ 宁春３２号 母本建三江－６９１８与父本自育矮秆大穗高
代品系１６５８通过有性杂交选育而成

２ 宁春３３号 以石鉴１１／京７４１／乐繁１杂交，经多年北育
南繁系谱法定向选育而成

３ 宁春３４号 母本红芒麦与父本引进品种定西３２号杂交而成

４ 宁春３５号 母本宁春１６号与父本永Ａ７１杂交而成

５ 宁春３６号 母本宁春２０号的姊妹系８２－６８－３与父本
定西３５号杂交而成

６ 宁春３７号 由宁夏农林科学院于１９９８年从南非引进，
经过３年系统选育而成

７ 宁春３８号 宁夏永宁县小麦育繁繁殖所以Ｔａｌ聚合材料
永Ｔ２９４５／永１２６５（Ｖｅｅｒ后代）杂交而成

８ 宁春３９号 母本永８３３（Ｔ２７３９／农院Ｇ８９）与父本宁春
４号杂交，系谱法定向选择于 Ｆ６代定系
育成

９ 宁春４０号 以中宁５８９１２／７０１／／永１７１２／Ｇ８９－４６杂交

１０ 宁春４１号 宁春４号×永旱２号

１１ 宁春４２号 母本贺兰４号与父本９０Ｎ３０９５杂交而成

１２ 宁春４３号 以Ｙ２５３／１８１８常规杂交选育而成

１３ 宁春４４号 宁夏大学以繁４／８９－３／／繁２９０－１／／／Ｔ６４９
杂交选育而成

１４ 宁春４６号 以３７２８／３／７７Ａ２９７／ＵＰ３０１／／７６－３３６／Ｗ３常
规杂交选育而成

１５ 宁春４７号 以建三江－６９１８／１６５８杂交系统选育而成

１６ 宁春４８号 以宁春１０号／定西３２号／／会７６２－４选育而成

１７ 宁春４９号 固原市农业科学研究所采用系谱法经多年

北育南繁育成

１８ 宁春５０号 以宁春４号／ＣｈａｍＩ（法国硬粒小麦）／／宁春
４号／／／宁春４号回交３代育成

１９ 宁春５１号 以永３００２／宁春４号杂交

２０ 宁春５２号 以永４３０（永４０３／永良１５／／永１１４７）／２３０系
谱定向选育而成

２１ 碧玉 原产于澳大利亚，１９２３年前引入中国

２２ 阿勃 原产于意大利，１９５６年由阿尔巴尼亚引入中国

２３ 斗地１号 用母本阿勃与父本碧玉杂交育成

２４ 宏图 阿勃与碧玉杂交组合而成的丰产小麦

２５ 索诺拉６４ 来自墨西哥国际玉米小麦改良中心

２６ 宁春３０４ 墨巴６５×宏图杂交育成的春麦优良新品种

２７ 陇春７号 由甘肃省农业科学院用甘麦 ８号与临农 ２
号杂交育成

２８ ８４加 用母本８０（９７４）与父本８０夏（１０７）进行有
性杂交系统选育而成

２９ 永３６８

３０ 永良１５号 宁春４号／永良 １０号／／／宁春 ４号／／中 ７６０
５／ＰＨ８８

３１ 宁Ｊ２１０ ＰＨ１７／斯汤佩里／／８４Ｂ１７９“ｒ”

３２ 北京种

表１（续）

序号 品种（系） 系谱

３３ 春节１号

３４ 春节２号

３５ 春节３号

３６ 春节４号

３７ 春节５号－红

３８ 春节６号

３９ 春山１号

４０ 春山２号

４１ 春山３号

４２ 春山４号

４３ ｒ８０－１

４４ ＷＣＡ－１９

４５ Ｂａｓｔｉａｎ

４６ 白欧柔 由内蒙古巴彦淖尔盟农业科学研究所从欧

柔中系统选育而成

４７ Ｃａｊｅｍｅ－７０

４８ 品引４号

表２　抗小麦条锈病基因的分子标记及引物序列

基因 引物名称 引物序列（５′→３′）
片段

大小

（ｂｐ）

退火

温度

（℃）

参考

文献

Ｙｒ５ Ｓ１９Ｍ９３－１００－Ｆ ＴＡＡＴＴＧＧＧＡＣＣＧＡＧＡＧＡＣＧ １００ ６２ ［１８］

Ｓ１９Ｍ９３－１００－Ｒ ＴＴＣＴＴＧＣＡＧＣＴＣＣＡＡＡＡＣＣＴ

Ｙｒ９ ＡＦ１－Ｆ ＧＧＡＧＡＣＡＴＣＡＴＧＡＡＡＣＡＴＴＴＧ １５００ ５５ ［１９］

ＡＦ４－Ｒ ＣＴＧＴＴＧＴＴＧＧＧＣＡＧＡＡＡＧ

Ｙｒ１０ Ｙｒ１０－Ｆ ＴＣＡＡＡＧＡＣＡＴＣＡＡＧＡＧＣＣＧＣ ５４３ ６２ ［２０］

Ｙｒ１０－Ｒ ＴＧＧＣＣＴＡＣＡＴＧＡＡＣＴＣＴＧＧＡＴ

Ｙｒ１５ Ｘｇｗｍ２７３－Ｆ ＡＴＴＧＧＡＣＧＧＡＣＡＧＡＴＧＣＴＴＴ １９０ ５７ ［２１］

Ｘｇｗｍ２７３－Ｒ ＡＧＣＡＧＴＧＡＧＧＡＡＧＧＧＧＡＴＣ

Ｙｒ１８ ｃｓＬｖ３４－Ｆ ＧＴＴＧＧＴＴＡＡＧＡＣＴＧＧＴＧＡＴＧＧ １５０ ５７ ［２２］

ｃｓＬｖ３４－Ｒ ＴＧＣＴＴＧＣＴＡＴＴＧＣＴＧＡＡＴＡＧＴ

Ｙｒ２６ Ｗｅｌ７３－Ｆ ＧＧＧＡＣＡＡＧＧＧＧＡＧＴＴＧＡＡＧＣ ５４０ ６０ ［２３］

Ｗｅｌ７３－Ｒ ＧＡＧＡＧＴＴＣＣＡＡＧＣＡＧＡＡＣＡＣ

Ｙｒ３０ ｇｗｍ５３３－Ｆ ＡＡＧＧＣＧＡＡＴＣＡＡＡＣＧＧＡＡＴＡ １５０ ６１ ［２４］

ｇｗｍ５３３－Ｒ ＧＴＴＧＣＴＴＴＡＧＧＧＧＡＡＡＡＧＣＣ

Ｆｈｂ１ Ｘｂａｒｃ１４７－Ｆ ＧＣＧＣＣＡＴＴＴＡＴＴＣＡＴＧＴＴＣＣＴＣＴＡ １２２ ５５ ［２５］

Ｘｂａｒｃ１４７－Ｒ ＣＣＧＣＴＴＣＡＣＡＴＧＣＡＡＴＣＣＧＴＴＧＡＴ

测。结果（表３）显示：以ＡｖｏｃｅｔＳ为阳性对照，在宁
春３２号、宁春３３号和宁春３５号等４１份材料中，均
可以扩增出１００ｂｐ的目的条带，表明这些材料中可
能含有Ｙｒ５这个基因；ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ９为阳性对照，
发现在１５份小麦材料可以扩增出１５００ｂｐ的抗条
锈病基因Ｙｒ９目的条带（图１），说明这些供试材料
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表３　４８份供试小麦品（系）可能携带的基因

序号 品种（系） 可能携带的基因

１ 宁春３２号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６

２ 宁春３３号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６

３ 宁春３４号 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４ 宁春３５号 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

５ 宁春３６号 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６

６ 宁春３７号 Ｙｒ５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

７ 宁春３８号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５

８ 宁春３９号 Ｙｒ５、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

９ 宁春４０号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

１０ 宁春４１号 Ｙｒ５、Ｙｒ２６

１１ 宁春４２号 Ｙｒ５、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

１２ 宁春４３号 Ｙｒ５、Ｙｒ２６

１３ 宁春４４号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

１４ 宁春４６号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

１５ 宁春４７号 Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

１６ 宁春４８号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

１７ 宁春４９号 Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

１８ 宁春５０号 Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

１９ 宁春５１号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２０ 宁春５２号 Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２１ 碧玉 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２２ 阿勃 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２３ 斗地１号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２４ 宏图 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

２５ 索诺拉６４ Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

２６ 宁春３０４ Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

２７ 陇春７号 Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

２８ ８４加 Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

２９ 永３６８ Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３０ 永良１５号 Ｙｒ５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３１ 宁Ｊ２１０ Ｙｒ５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

３２ 北京种 Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３３ 春节１号 Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３４ 春节２号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３５ 春节３号 Ｙｒ５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３６ 春节４号 Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

３７ 春节５号－红 Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

３８ 春节６号 Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

３９ 春山１号 Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４０ 春山２号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４１ 春山３号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４２ 春山４号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４３ ｒ８０－１ Ｙｒ５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４４ ＷＣＡ－１９ Ｙｒ５、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４５ Ｂａｓｔｉａｎ Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１

表３（续）

序号 品种（系） 可能携带的基因

４６ 白欧柔 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４７ Ｃａｊｅｍｅ－７０ Ｙｒ５、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

４８ 品引４号 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０、Ｆｈｂ１

中均携带有Ｙｒ９；宁春３３号、３４号、３５号、３６号和宁
春３９号５份材料中鉴定出含有Ｙｒ１０，且目的条带为
５４３ｂｐ的条带；以ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ１５为阳性对照，在
宁春３２号、陇春７号和春山４号等１６份供试材料
中，可以扩增出与 Ｙｒ１５紧密连锁的目的条带
１９０ｂｐ，表明在这些材料中均携带有 Ｙｒ１５抗病基
因；用ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ１８为阳性对照，在宁春３２号、
３３号和宁春４４号等２０份小麦材料中，均可以扩增
出１５０ｂｐ的Ｙｒ１８目的条带（图２），这表明这２１份
供试小麦材料中含有 Ｙｒ１８抗病基因；同理，以
ＡｖｏｃｅｔＳ６／Ｙｒ２６为阳性对照，在春山１号、索诺拉
６４和陇春７号等４５份材料，均携带有抗条锈病基
因Ｙｒ２６（图３）；索诺拉６４、陇春７号和宁春４４号等
２６份材料，均含有抗条锈病基因Ｙｒ３０（图４）。此外，
分别对这８个已知广谱抗条锈病基因在所有供试小
麦材料中进行占比分析，结果表明：其携带有抗条锈

病基因Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６、Ｙｒ３０，分别占供
试材料的８５％、３１％、１％、３３％、４１％、９３％、５４％。
２．２　抗赤霉病基因Ｆｈｂ１的分子标记检测结果

对４８份供试小麦品种（系）进一步利用抗赤霉
病基因Ｆｈｂ１的特异功能连锁ＳＳＲ标记Ｘｂａｒｃ１４７进
行检测，且以 Ｔａｔａｒａ（携带 Ｆｈｂ１）为阳性对照；结果
表明（图５），４８份供试小麦材料中可成功扩增出与
Ｆｈｂ１目的条带（１２２ｂｐ）相一致的材料有４２份（如
宁春 ３４号、３５号和宁春 ４４号等），且占比达到
８７％。这表明在宁夏小麦材料中普遍携带有抗赤霉
病基因，且对赤霉病有一定的抗性，为抗赤霉病遗

传育种的研究提供良好的供试材料。

３　讨论

分子标记为基因检测提供了一种更有效和更

经济的方法［２６］。本研究使用已知抗病基因紧密连

锁标记来检测８个已知抗病基因在４８份宁夏小麦
种质资源上的分布情况。结果显示，在同一供试材

料中可能均携带有２个以上抗病基因存在，其宁春
３８号中携带有抗条锈病基因Ｙｒ５和Ｙｒ１５，该品种由
永Ｔ２９４５与永１２６５（Ｖｅｅｒ后代）杂交，经宁夏永宁县
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小麦育繁所育成，其具有良好的抗条锈病。至今，

在国内外Ｙｒ５和 Ｙｒ１５仍然是少有的几乎对所有条
锈病菌表现出广谱抗性［２７－２８］，且普遍应用于西北

（四川）和西南（宁夏）麦区的小麦育种中。Ｂａｓｔｉａｎ
材料中携带有抗叶锈病基因 Ｌｒ２６和抗赤霉病基因

Ｆｈｂ１，表明Ｂａｓｔｉａｎ对叶锈病和赤霉病具有良好的抗
性。宁春４０号品种同时携带Ｙｒ５、Ｙｒ１５、Ｙｒ２６、Ｆｈｂ１，
该品种是宁夏大学以中宁５８９１２和永１７１２进行杂
交，采用杂交系谱法选育优良单株，系统选育而成，

高抗锈病。
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目前我国在小麦２１条染色体上已经定位超过
２５０个抗性位点［２９－３０］，其中 Ｆｈｂ１是世界上公认的
主效基因，这个基因已经被克隆，这为利用该基因

进行分子标记辅助选择提供了便利。本研究通过

对４８个供试小麦材料的遗传分析，结果表明，这些
标记物稳定，可用于基因检测。在所有携带有抗条

锈病基因分 Ｙｒ５、Ｙｒ９、Ｙｒ１０、Ｙｒ１５、Ｙｒ１８、Ｙｒ２６和 Ｙｒ３０
中，Ｙｒ２６占比最大，说明 Ｙｒ２６作为抗锈病源仍广泛
用于生产品种中。但我们应合理利用不同类型的

抗性基因，发掘优良抗源，为小麦抗病育种及病害

精准防控提供参考。
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