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【摘 要】：【目的】重庆是中国小麦条锈病流行体系中重要冬繁区，准确评价该地区小麦品种（系）对当前小麦

条锈病流行小种的抗性和了解抗条锈基因在该区的分布状况，为小麦安全生产、品种合理布局及小麦抗条锈育种工

作提供依据。【方法】从该区征集了 18 份当地主栽品种和 89 份高代品系材料，应用中国小麦条锈菌流行生理小种

条中 32（CYR32）、条中 33（CYR33）、V26/G22-9 和 V26/CM42，在杨凌进行苗期分小种（CYR32、CYR33、V26/G22-9

和 V26/CM42）温室抗病性鉴定、并于 2015 年和 2016 年连续两年分别进行杨凌成株期条锈菌混合小种（CYR32、CYR33）

人工接种病圃和天水自然诱发条锈菌病圃鉴定,根据苗期和田间成株期的抗病性鉴定结果对其进行抗病类型分类和

评价；结合抗谱分析、参照单基因系材料的感病结果，及以 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr17、Yr18 和 Yr26 等 7 个已

知抗条锈基因的标记分别进行的分子检测分析，推测小麦材料可能携带抗病基因。【结果】在 107 份参鉴材料中，

苗期对 CYR32 与 CYR33 均表现免疫或者近免疫的品种（系）有 57 份，占 53.27%；对 CYR32、CYR33 和 V26/CM42 均

表现免疫或者近免疫的品种（系）只有 11 份，占 10.28%；对 CYR32、CYR33 和 V26/G22-9 均表现免疫或者近免疫的

品种（系）只有 9份，占 8.41%。综合评价，全生育期抗性的材料仅有 8份，占 7.48%；成株期抗病材料仅有 9份，

占 8.41%；感病材料 90 份，占 84.11%。分子检测表明，供试材料中 21 份可能含有 Yr9，39 份可能含有 Yr26，17

份可能含有 Yr17，3 份可能含有 Yr18。其他材料中未检测到上述 Yr 基因(分子标记)的存在，其中没有发现可能含

Yr5、Yr10 和 Yr15 的材料。8 份具有全生育期抗性的材料，未检测到上述 Yr 基因（分子标记）的存在，可能含有

未检测到的其他抗病基因。【结论】重庆地区小麦品种（系）对小麦条锈菌当前流行小种的抗性整体水平较低，尤

其是含 Yr26 的材料在育种中被广泛而单一地利用。建议利用多基因聚合育种等手段提高当地小麦品种的抗条锈性。 
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引言 

【研究意义】由条形柄锈菌（Pucciniastriiformisf.sp.tritici）引起的小麦条锈病是世界性气传病害，具有流行性强、

波及范围广、破坏性大等特点[1-3]。中国大部分小麦主产区都面临该病害威胁，每年因其造成损失严重。四川盆地是中国小麦条

锈菌最重要的冬繁区，是引起东部麦区条锈病春季流行最重要的菌源输出地[2,4-6]。因此，有效降低冬繁区菌源量，调控其菌源毒

性结构，对中国小麦条锈病大区综合治理具有重要意义。重庆地处四川盆地东部，小麦种植面积维持 13 万 hm2左右[7]，为小麦条

锈病常发区，是小麦条锈菌冬繁区与长江中下游麦区的接合部位，是陕南及黔西小麦条锈菌冬繁区与长江中下游冬麦区的接合

部位，是条锈菌最重要的冬繁区之一，在中国条锈病大区流行中，扮演着对菌源进行选择性放大繁殖的“桥梁”作用[5]。目前，

重庆小麦主导品种是渝麦系列（占 70%以上），其次是川麦系列和内麦系列[7]，以及其他农民种植多年的自留品种。全面了解重

庆地区小麦品种（系）抗条锈性水平，以及抗病基因应用情况，对于当地及整个东部麦区小麦生产安全有重要意义。【前人研究

进展】种植小麦抗病品种被认为是控制条锈病最经济、最有效、最环保的方法，然而条锈菌新小种的产生和发展是小麦抗性“丧

失”的主要原因[8]。迄今为止，中国已经发生了 7次小麦品种大面积“丧失”抗性事件[9-11]。自 2000 年以来，条中 32（CYR32）

和条中 33（CYR33）已成为中国最主要的毒性小种，二者对中国 1B/1R 等众多小麦抗源具有毒力[12-13]。由于携带 Yr26（=Yr24）

的 92R 系和贵农系抗源对 CYR32 和 CYR33 等当时的主要流行小种具有良好抗病性，因此，在条锈病发病严重的西南麦区和西北

麦区被广泛应用。然而，2009 年以来，在四川西北部和甘肃南部等地先后发现对小麦抗条锈基因 Yr26 具有毒性的菌株[14]，特别

是有些新菌系对 Yr10 和 Yr26 等抗病基因具有联合毒性，这将导致中国当前生产上应用较多的携带 Yr26 的 92R 系列抗源和贵农

系列抗源将面临抗性丧失的威胁[4,15]。 

HAN 等[4]对四川盆地中西部麦区主要栽培小麦品种（系）进行抗病性评价和抗条锈病基因分析，结果表明，参试 85 份小麦

品种（系）中，仅有 4个品种表现全生育期抗病性，20 个品种苗期感染所有参试小种，特别是对 Yr26 有毒性的类群对 76.5%品

种对表现苗期感病，基因分析表明，38.8%品种携带 Yr26。【本研究切入点】同为中国小麦条锈菌重要冬繁区的重庆麦区，在该

病害流行中起到关键作用，然而其小麦品种（系）抗性水平和抗病基因分布情况至今未见系统研究。这对于指导抗病育种，抗

病品种的合理布局和病害预测预报是不利的。【拟解决的关键问题】本研究从重庆麦区征集了 107 份当前小麦主栽品种（18 份）

以及高代品系材料（89 份），分别进行苗期分小种、成株期混合小种和“天水自然诱发条锈菌病圃”不同地点、多层次的抗条锈

病性鉴定，同时利用已知抗条锈病基因 Yr5[16]、Yr9[17]、Yr10[17]、Yr15[18]、Yr17[19]、Yr18[20-21]和 Yr26[22]等标记进行分子检测，同

时结合抗谱鉴定结果和育种系谱回查等数据，对小麦品种（系）进行抗病基因分析，以期对当前重庆麦区小麦品种（系）抗条

锈性水平和抗病基因应用情况进行整体评估，为当地小麦抗病育种方向确立和抗病品种（基因）的合理布局，以及病害的预测

预报提供依据，而且对中国大区范围条锈病害持续控制策略的制定具有重要参考价值。 

1 材料与方法 

1.1 试验材料 

供试的重庆主栽品种以及高代品系材料，共计 107 份，由西南大学农学院提供。抗条锈近等基因系材料由美国华盛顿州立

大学陈贤明教授提供。苗期抗条锈病鉴定分别采用当前流行小种 CYR32 和 CYR33 及 V26/CM42 和 V26/G22-9（表 1）。其中，V26/CM42

标样来自四川，V26/G22-9 标样来自甘肃。成株期混合小种接种鉴定，杨凌人工诱发条锈菌病圃采用条锈菌小种包括 CYR32、CYR33

混合小种，同时在甘肃天水设置小麦条锈菌自然发病圃鉴定。供试菌种由西北农林科技大学植物病理研究所经单孢分离获得，

并经一系列小麦条锈病鉴别寄主鉴定，隔离繁殖后备用。 
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1.2 苗期接种鉴定 

苗期鉴定参考文献[13]，在西北农林科技大学植物病理研究所温室中进行，参鉴小麦品种（系）分别接种条锈菌 CYR32、CYR33、

V26/CH42 和 V26/G22-9，以铭贤 169 作为感病对照。将参鉴材料播于 8cm×8cm 的花盘中，每份材料种 10—15 粒，于温室中培

养。小麦 2叶期接种，条锈菌夏孢子与滑石粉按照 1﹕50 混匀，抖粉法接种，在保湿箱中培养 24h 后，于温室中培养。光/暗周

期为 16h/8h，昼夜温度为 18℃/12℃[23]。待感病对照充分发病时记载反应型，此后每隔 3d 调查 1次，累计调查 3 次以上，按照

0—9级标准[24]记载反应型。 

1.3 人工诱发条锈病抗性鉴定 

于 2014—2016 年，每年在陕西杨凌西北农林科技大学实验站设置条锈菌人工病圃，进行成株期抗条锈病鉴定。每份小麦材

料种植 2行（行长 100cm，行距 25cm），每隔 20 个品种种植 2行小偃 22 作为发病指示品种，供试品种两侧垂直种植 1行感病品

种铭贤169作为诱发行。每年3月中上旬小麦拔节初期，在诱发行混合接种小麦条锈菌流行小种条中32（CYR32）和条中33（CYR33），

4 月中下旬及 5 月中旬，感病指示品种小偃 22 均匀发病后，调查成株期小麦发病情况。按照参考文献[24-26]的方法，分别调查反

应型（infection type，IT）和严重度（severity，S），按 0—9 级标准记载反应型，根据 IT 抗病级别分为 4 个类型[27]：抗病

（resistance，R，IT：0—3）、中抗（moderate resistance，MR，IT：4—6）、中感（moderate susceptible，MS，IT：7）、

感病（susceptible，S，IT：8—9）。参考文献[28]标准记载严重度：0、5%、10%、20%、30%、40%、50%、60%、70%、80%、90%和

100%。 

1.4 自然诱发条锈病抗性鉴定 

条锈病自然发病圃设置在甘肃省天水市平南镇万家村（北纬 34°27′，东经 105°56′，海拔 1697m），种植方式同上。分

别于 5月中旬至 6月中旬，待感病指示品种小偃 22 充分发病时，进行成株期抗条锈性鉴定，至少鉴定 3次，鉴定标准同上。 
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1.5 抗病基因分子检测 

选用 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr17、Yr18 和 Yr26 共 7 个抗病基因已开发的标记对参鉴材料进行分子检测[29-30]。用改良的

CTAB 法[31]提取幼叶 DNA；分别按照相关文献的方法对各 Yr 基因的标记进行扩增和检测。 

2 结果 

2.1 参鉴品种（系）条锈病抗病评价 

2.1.1 参鉴品种（系)苗期鉴定结果分析分别采用当前流行的小种 CYR32、CYR33 和对 Yr26 有毒性的 2 个新菌系：V26/CM42

和 V26/G22-9，对参鉴的 18 份当地主栽品种和 89 份高代品系材料进行抗病鉴定（表 2）。参鉴材料中，苗期抗条锈病（IT≤6）

流行小种 CYR32、CYR33、V26/G22-9 和 V26/CM42 的分别有 62（57.94%）份、72（67.29%）份、13（12.15%）份和 32（29.91%）

份，其中，有 57 份对 CYR32 和 CYR33 都有抗性，约占 53%；有 11 份对 CYR32、CYR33、V26/CM42 都有抗性，约占 10%；有 9 份

对 CYR32、CYR33 和 V26/G22-9 都有抗性，约占 8%；仅有 9 份对 4 个参鉴小种都具有抗性，约占 8%，且都为高代品系材料。表

明重庆地区小麦参鉴品种在苗期对于当前流行小种整体抗性水平较低，主栽品种尤为显著。 

2.1.2 参鉴品种（系）成株期鉴定结果分析在杨凌设置人工诱发条锈菌病圃和天水的自然诱发条锈菌病圃，对参鉴材料进行

成株期鉴定（表 2）。在杨凌诱发当前流行小种（CYR32 和 CYR33）的人工病圃条件下，参鉴材料中抗病材料 57 份（53.27%），感

病材料 50 份（46.73%）；在天水自然诱发圃中，17 份（15.89%）材料在成株期表现抗病性，其余 90 份（84.11%）表现为感病。

对比两地结果，其中，有 40 份（37.38%）材料在杨凌抗病，在天水变为感病材料，由于甘肃南部和四川北部地区条锈菌群体毒

性结构复杂[32]，最近的研究表明这些地区条锈菌的优势小种为 CYR32、CYR33 以及毒性频率正在升高的对 Yr26 有毒性的小种

[33]，参照两地单基因系材料的感病情况，推测可能由于天水自然诱发圃菌源毒性结构复杂造成。 

2.1.3 参鉴品种（系）条锈病抗病综合评价综合苗期和成株期抗性鉴定结果，绵麦 374 等 8 份具有全生育期抗性（all stage 

resistance，ASR），约占 7.48%；无主栽品种，内麦 836 等 9 份具有成株期抗性（adult plant resistance，APR），约占 8.41%，

主栽品种占 3 份，川麦 68 等 90 份完全感病（susceptible，S），约占 84.11%，主栽品种占 15 份。值得关注的是参鉴材料中，

具有全生育期抗性的材料仅占 8 份，其中并没有当地主栽品种，这种情况会加速冬繁区条锈菌的哺育和传播，为春季流行区提

供充足菌源。 

2.2 参鉴品种（系）的抗病基因分析 

利用已开发的小麦抗条锈病主效基因 Yr5、Yr9、Yr10、Yr15、Yr17、Yr18 和 Yr26 的稳定可靠的分子标记，对参鉴的小麦

进行分子标记筛查，分别以 Avocet S（AvS）和各个单基因系材料作为阴阳对照（表 1），结合抗病表现和检测结果综合分析（表

2）。参鉴的 107 份材料中，21 份检测到 Yr9 标记；17 份检测到 Yr17 标记；3 份检测到 Yr18 标记；39 份检测到 Yr26 标记。另

外，6份同时检测到 Yr9 和 Yr17 标记；6份同时检测到 Yr17 和 Yr26 标记；仅 1份同时检测到 Yr18 和 Yr26 标记。未检测到 Yr5、

Yr10 和 Yr15 的标记。8 份具有全生育期抗性的材料可能含有未检测到的抗病基因。图 1 为 Yr 基因使用情况，图 2 为部分小麦

品种用 WE173 检测 Yr26 电泳图，电泳图谱的分子检测结果与抗性表型和系谱分析的综合结果相符。 

在 18 份当地主栽品种中，渝麦 7号和昌麦 26 检测到 Yr9 标记，约占 11%；滇麦 1号和昌麦 26 检测到 Yr17 标记，约占 11%；

仅有糯麦 1号检测到 Yr18 标记，约占 5%；川麦 104 等 6 份材料检测到 Yr26 标记，约占 33%；而仅有昌麦 26 同时检测到 Yr9 和

Yr172 个基因标记。 

在 89 份高代品系材料中，南 30-7 等 19 份材料检测到 Yr9 标记，约占 21%；西 2474 等 15 份材料检测到 Yr17 标记，约占
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17%；川 13015 等 2 份材料检测到 Yr18 标记，约占 2%；绵 06-367 等 33 份材料检测到 Yr26 标记，约占 37%；5 区 3 等 5 份材料

同时检测到 Yr9 和 Yr17 标记；13/2-3-71 等 6 份材料同时检测到 Yr17 和 Yr26 标记；仅 12/川育 16 同时检测到 Yr18 和 Yr26 标

记；共计 12 份材料同时检测到 2个基因的标记，约占 13%。 
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3 讨论 

3.1 重庆麦区在中国小麦条锈病大区流行中的地位 

四川盆地是中国小麦条锈菌重要的冬繁区，在条锈病大区流行中具有重要地位[2,4]。由于其亚热带季风性湿润气候，“温暖”

冬季最低气温平均为 6—8℃，因此，晚秋（10 月下旬至 11 月初）播种的小麦始终保持生长，为条锈菌大量繁殖提供了机会。

与越夏区“迁徙式”侵染增殖方式不同，冬繁区的条锈菌，从 11 月至翌年 3月，可“定居”在同一品种上持续发生多次自侵染

循环（poly cyclic disease with autoinfection），一方面强化了病原菌适应性进化（淘汰适应性差的个体）；另一方面，小

麦品种依据其所携带 Yr 基因，选择性地使与之有匹配毒性的条锈菌小种得以快速大量增殖。位于四川盆地东南部的重庆地区（东

经 105°17′—110°11′、北纬 28°10′—32°13′），是来自陇南和川西北“东进”菌源和来自云贵“北上”菌源的冬季繁

殖汇聚地[5,32,34-36]，往往于 1月中下旬条锈病显症，2 月出现发病中心，3月初条锈病发病面积可达 2万 hm2左右，4月下旬

感病最严重，感病面积达 4万 hm2左右。这些感病麦田无疑产生大量条锈菌的夏孢子，随气流向东部黄淮和长江中下游麦区传播。

众所周知，3—4月期间，正好是中国东部广大麦区小麦返青、拔节-抽穗期，如果接受到冬繁区的菌源，必将导致更大规模的条

锈病流行[2-3]。作为条锈菌菌源输出地的重庆麦区，对于春季向各地流行区输出菌源结构有关键性影响。因此，重庆地区推广的

主栽品种应具备两方面的职能：（1）减少春季流行区菌源量；（2）稳定病原菌毒性小种的群体结构，特别要避免对新毒性小种

进行“选择性”放大增殖，否则将导致条锈病大区流行。因此，重庆麦区小麦品种应具有苗期抗病性，且所用主效抗病基因必

须多样化，同时必须有别于菌源越夏易变区小麦品种。 

3.2 当前重庆地区小麦品种（系）的抗条锈病水平 

本研究对重庆麦区主栽品种和高代品系共 107 份材料进行苗期和成株期抗条锈性鉴定，结果表明，参鉴的 18 份主栽品种中，

3 份表现为成株期抗性，15 份表现为感病；在 89 份高代品系材料中，仅有 8 份表现为全生育期抗性，6 份表现为成株期抗性，

其余 75 份表现为感病。苗期分小种鉴定结果表明，57 份材料对当前的流行小种 CYR32 和 CYR33 具有抗性，然而，当鉴定小种中

加入来自四川小麦品种川麦 42 标样分离的新菌系 V26/CM42 和来自甘肃天水小麦抗源贵农 22 标样分离的 V26/G22 新菌系后，分

别仅有 11 份和 9份保持苗期抗性，且均为高代品系材料。表明重庆麦区当前小麦品种（系）苗期抗条锈病性水平整体较低，这
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意味着一定气候条件合适，90%以上的小麦品种（系）都可以成为各小种的哺育品种，将为东部广大麦区提供春季流行菌源。综

合苗期和成株期鉴定结果，该地区小麦品种（系）对当前流行小种的整体抗锈性水平偏低，因此，目前，乃至相当长一段时间，

很难通过品种抗病性来有效降低冬繁区输出的菌源量。建议在有效压缩感病品种面积的同时，在条锈病病准确预测、预报基础

上，加强化学防控。 

3.3 重庆地区小麦品种（系）抗条锈病基因应用状况 

重庆小麦抗条锈病基因的布局，在考虑保证当地小麦安全生产的同时也要顾及全国条锈病流行的大局。本研究集抗病表现，

分子检测结果和品种（系）系谱追踪进行综合分析，在 107 份重庆小麦品种（系）中，39 份鉴定出携带 Yr26，约占 36%，根据

这些材料的系谱分析，发现 Yr26 载体品种主要有川麦 42、人工合成小麦及贵农系列，对小种 CYR32、CYR33 表现抗性，随着对

Yr26 有毒性的小种 V26/G22-9 和 V26/CM42 出现，其苗期和成株期抗性相应丧失，与系谱分析和参试小种的毒性基因分析一致。

当前新毒性小种 V26 对 Yr26 和 Yr10 都具备毒性[15]，然而重庆地区 Yr26 应用过于频繁，当对 Yr26 有毒性的新小种出现时，易

导致该地麦区大面积抗性丧失，甚至波及东部麦区的生产安全，导致新毒性小种大区流行，这一现实值得育种家们重视。Yr9 和

Yr17 分别在参鉴品种中约占 20%和 16%，鉴定结果显示 Yr9 对 V26/CM42 仍具有抗性，而 Yr17 已经完全丧失抗性，与参试小种的

毒性基因分析一致。在分子检测过程中，虽然发现了一些基因聚合和品种在应用，但是在新小种的侵染下，仍然不具备抗病能

力。此外，可能还有未知基因的具备全生育期抗性的绵麦 374、川 13071 等 8 份材料，对新的毒性小种 V26/G22-9 和 V26/CM42

依然保持良好抗性，对当地小麦抗锈育种和安全生产具有重大的应用潜力。 

3.4 重庆地区小麦品种（系）培育方向 

重庆地区小麦品种（系）抗条锈水平普遍偏低，主栽品种尤为严重，未发现全生育期抗性的材料，小麦条锈菌可以继续扩

大繁殖，可为春季流行区提供充足菌源。参鉴的高代品系材料总体抗性水平比主栽品种有所提高，建议加强全生育期抗性品种

的选育，并合理搭配使用避免大面积种植单一抗性基因品种，尽可能实现品种抗病基因多样化[37]，减缓病菌的繁殖和积累，减

少优势小种的出现频率。作为重要的小麦条锈菌冬繁区，重庆地区可通过合理布局抗病基因，稳定病原菌毒性小种的群体结构，

降低新流行小种的产生频率，遏制新毒性小种的哺育及向春季流行区传播，避免其危害黄淮海和长江中下游麦区。建议对重庆

麦区主栽品种（系）进行多年多点的抗病鉴定和评价，在了解材料中所含抗病基因的基础上[38]，选有限的主效抗病基因，特别

是一些具有全生育期抗病性新基因的使用，淘汰严重感病的品种，压缩主栽品种川麦 42、绵麦 367 等感病材料的使用面积，推

迟新致病小种的产生和蔓延，进一步优选新的高抗品种来提高小麦抗病育种的整体水平。 

4 结论 

重庆地区小麦品种（系）抗条锈性整体水平极度偏低，必须挖掘具有全生育期抗病性的新抗源，加强条锈病病害的预报和

化学防治，以减少春季流行区菌源量，避免大区流行；Yr26 过于单一使用，建议加强抗病基因多样化，利用多基因聚合等手段

聚合 Yr5、Yr15 和其他新的有效全生育期抗病基因，以及加强如 Yr18 等成株期抗病基因的使用，提高抗病性，稳定病原菌毒性

小种的群体结构。 
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