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22份中国小麦生产主栽品种抗条锈病基因解析
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摘要：为挖掘新的小麦抗条锈病基因，掌握小麦生产主栽品种的抗条锈病基因携带情况，有效防控

小麦条锈病，采用抗性鉴定、基因推导分析和分子标记技术对22份小麦生产上主栽品种进行了研

究，通过抗性鉴定比较22份小麦主栽品种与已知基因载体品种的抗谱。结果显示，共推测出14份

供试品种携带已知抗条锈基因，8份供试品种携带未知抗条锈基因，是新的抗锈基因资源；聚类分

析结果显示，供试 22 份小麦品种可分为 2 个大类 6 个亚类；利用 SSR 分子标记检测抗条锈病基因

Yr1、Yr10和Yr24的携带情况发现，11份品种携带Yr1基因，2份品种携带Yr10基因，22份品种均不

携带Yr24基因。部分生产主栽品种携带新的抗条锈病基因，表明小麦品种选育中避免了抗性基因

单一化，并加强了未知基因的利用。
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Abstract: In order to identify new resistance genes, understand the distribution of resistance gene to

stripe rust in wheat cultivars and control wheat stripe rust, 22 wheat cultivars were studied by using re-

sistance identification, gene postulation and molecular marker technique. Through resistance identifica-

tion the resistance spectrums between the known genes-carriers and 22 wheat cultivars were tested and

compared. The results showed that there were 14 cultivars with known resistance genes to stripe rust,

and eight with unknown resistance genes, which were new rust resistant gene resources. The results of

cluster analysis showed that 22 wheat cultivars were divided into two categories and six sub categories.

Yr1, Yr10 and Yr24 genes in 22 cultivars were detected by SSR molecular markers. It was revealed that

11 cultivars carried Yr1, and two carried Yr10, while 22 did not carry Yr24. Some cultivars carried new

resistance genes to stripe rust, which had important significance in avoiding the application of single re-

sistance gene and enhancing use of unknown genes.
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小麦条锈病是一种由条形柄锈菌小麦专化型

Puccinia striiformis f. sp. tritici引起的世界性小麦病

害。该病在我国曾多次流行，严重威胁小麦生产安

全，如1950、1964、1990和2002年的小麦条锈病大流

行使小麦减产高达 60亿、32亿、26.5亿和 10亿 kg，

造成严重的经济和产量损失（万安民等，2003）。而

对抗病基因进行合理布局，选育优良的抗病品种，可

以在有效降低杀菌剂使用量的同时最大限度地减少
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小麦产量损失，仍旧是目前已知的、防控小麦条锈病

最经济、有效和环境友好的措施（Mallard et al.，

2005）。目前，小麦抗条锈病基因研究已取得了较大

进展，在普通小麦及其近缘种属中已定位抗条锈病基

因位点 70 多个，正式命名编号的抗病基因包括从

Yr1~Yr78（Lupton & Macer，1962；Lowe et al.，2011；

Dong et al.，2017），这些研究在小麦抗条锈病育种中

得到了广泛应用，对选育优质抗病良种、提高小麦生

产质量都起到了重要的推动作用（Zheng et al.，2017）。

小麦条锈菌变异将产生新的毒性菌系，从而导

致小麦品种丧失抗条锈性。在我国，1个抗病品种

大面积推广后，快则 3~5 年，慢则 8~10 年就会失去

抗病性（胡小平等，2014）。近些年，小麦条锈菌条中

32号和条中33号一直是当前的优势生理小种（刘太

国等，2012）。Liu et al.（2010）在川麦42上发现了对

小麦抗条锈鉴别寄主贵农 22 具有毒性的新菌株

（V26或G22致病类群），经过多年监测发现该菌株

的出现频率呈逐年上升趋势，预测其今后可能成为

我国小麦条锈菌的主要优势小种，并将其命名为条

中 34号（刘博等，2017）。因此，小麦条锈菌毒性变

异要求挖掘新的小麦抗条锈病基因，并将其应用于

培育新的抗病品种以及抗病基因合理布局，从而为

防控小麦条锈病提供理论支撑。

小麦生产主栽品种的种植面积较大，如果其携

带的抗病基因无效，往往更容易引起小麦条锈病流

行，造成更为严重的经济损失。而目前关于我国小

麦生产上主栽品种抗条锈病基因的研究还不够深

入，其所含抗条锈基因的背景尚不明晰。因此，对小

麦生产主栽品种的抗条锈情况进行深入研究，掌握其

抗病基因的分布情况，对有针对性开展抗病育种和进

行抗病基因的合理布局，保障我国小麦生产安全有着

重要意义。基于此，本研究以我国22份小麦生产上

主栽品种为测试品种，通过小麦抗条锈病基因推导、

聚类分析和分子检测的方法解析其抗条锈基因，以期

为小麦分子育种及条锈病防治提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试小麦品种及小麦条锈菌系：本研究使用小

麦抗条锈病基因载体品种及感病对照共36份，分别

为 Chinese 166、Joss Cambier、Heines Kolben、Maris

Huntsman、Heines VII、Strubes Dickkopf、Virmorin

23、Nord Desprez、Mega、Hybrid 46、Triticum spelta

album、Lee、Reichersberg 42、Compire、Clement、

Lovrin 13、Moro、VPM1、Fielcer、Lemhi、K733、Avo-

cet S*6/Yr15、Tp981、Line R55、Selkirk、T. tauschii W-

219、Carstens V、Spaldings Prolific、Resulka、C591、Av-

ocet S*6/Yr6、Avocet S*6/Yr7、Avocet S*6/Yr8、Avo-

cet S*6/Yr9 以及感病对照铭贤 169 和 Taichung 29；

小麦生产上主栽品种共22份，分别为许麦9号、豫展

9907、驻 97039、B105、郑丰 9962、群喜麦 4 号、郑麦

2015、偃展 4110、新麦 139、泛麦 06036、开 020、偃师

009、太学 838、浚 2016、国麦 218、郑 00524、豫教

0504、濮兴1号、漯丰0618、洛99220、瑞星989和郑麦

7698；选用19个小麦条锈菌系，并使用国际命名法给

予命名，包括 64E16、0E36、35E62、9E144、64E146、

2E24、2E104、33E50、2E16、11E190、175E251、43E58、

47E251、40E33、37E57、3E154、3E16、33E148 和

34E156。所有供试小麦品种及小麦条锈菌系均由中

国农业科学院植物保护研究所提供。

试剂及仪器：CTAB、NaCl、EDTA、Tris-HCl、三

氯甲烷、异戊醇、异丙醇、70%酒精、重蒸水、液氮，北

京山承伟业科技有限公司。PTC-220型PCR仪，美

国Bio-Rad公司；MRS3200A3L扫描仪，上海中晶科

技有限公司；DYY-10C电泳仪、DYCZ-20C电泳槽，

北京市六一仪器厂。

1.2 方法

1.2.1 小麦抗条锈病基因推导

依据 Dubin et al.（1989）和 Feng et al.（2009）的

方法进行小麦抗条锈病基因推导。

小麦条锈菌的繁殖：使用直径为 10 cm的泥盆，

播种约3 g铭贤169的种子，当其第1片叶完全展开

时，采用涂抹法接种初次繁殖的供试小麦条锈菌，之

后将麦苗放置于 10~14℃的温室中，黑暗保湿 24 h，

然后将麦苗转移至 18~22℃温室培育。扩繁各菌

系，麦苗种植方法同上，采用扫抹法进行接种，接种

后处理方式同上。

试验材料接种小麦条锈菌系：当用于扩繁小麦

条锈菌系的小麦幼苗出现病斑时，将35份基因载体

品种（包括感病对照铭贤169）与22份待测品种作为

一组，按编号顺序播种于 35 cm×24 cm×10 cm的塑

料白盒中，共种植 19组，放置于 18~22℃温室培育。

当繁殖菌种的小麦幼苗充分发病，并且测试品种麦

苗第 1片叶片充分展开时，采用扫抹法接种小麦条

锈菌系，每组材料分别接种 1个菌系。接种后麦苗

处理方式同上。

抗条锈病鉴定：接种小麦条锈菌系15 d后，参照

中华人民共和国农业行业标准NY/T 1443.1—2007，
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以11级标准调查反应型，即0、0;、0;+、1、1+、2、2+、3-、

3、3+、4，将 0~2划分为抗病，2+~4划分为感病，比较

供试品种与基因载体品种的抗性谱，分析推导测试

品种的抗条锈病基因。

1.2.2 小麦品种的抗条锈性聚类分析

以基因推导试验中记录的测试品种的反应型为

基础，将抗病反应型记录为1，感病反应型记录为0，

构成抗病品种与感病品种间的 0、1 矩阵，通过 NT-

SYS 2.10软件（Rohlf，2000）的非加权成对平均数法

（unweighted pair-group method with arithmetic means，

UPGMA）进行聚类分析，对抗条锈性相近的小麦品

种进行归类。

1.2.3 小麦抗条锈病基因分子标记检测

采用 CTAB 法提取小麦叶片基因组 DNA。本

研究利用与 Yr1 连锁的 SSR 分子标记 Xgwm382

（5′- GTCAGATAACGCCGTCCAAT- 3′/5′- CTACGT-

GCACCACCATTTTG-3′）（王海，2008；Bansal et al.，

2009）、与 Yr10 连锁的 SSR 分子标记 Xpsp3000（5′-

GCAGACCTGTGTCATTGGTC-3′/5′-GATATAGTG-

GCAGCAGGATACG-3′）（Wang et al.，2002）以及与

Yr24 连锁的 SSR 分子标记 Xgwm273（5′-ATTGGA-

CGGACAGATGCTTT- 3′/5′- AGCAGTGAGGAAG-

GGGATC-3′）（刘亚萍等，2005）检测 22份测试小麦

品种中是否可能含有抗条锈病基因 Yr1、Yr10 和

Yr24。SSR分子标记的引物序列信息来源于数据平台

GrainGenes 2.0（http://wheat.pw.usda.gov/GG2/index.

shtml），引物均由北京三博远志生物技术有限责任

公司合成。PCR 反应体系参照 Yr1（王海，2008；

Bansal et al.，2009）、Yr10（Wang et al.，2002）和 Yr24

（刘亚萍等，2005）的基因定位进行设定。PCR反应

程序：94℃预变性 5 min；94℃变性 1 min，57℃（Xg-

wm382）/60℃（Xpsp3000）/57℃（Xgwm273）50 s，72℃延

伸 2 min；35 个循环；最后 72℃延伸 10 min，4℃保

存。PCR 产物在 6%聚丙烯酰胺凝胶上进行电

泳检测。

2 结果与分析

2.1 小麦品种基因推导分析

通过已知基因载体品种与测试品种间反应型的

比较，推导测试品种是否携带基因载体品种所含的

抗条锈病基因。35份基因载体品种（包括感病对照

铭贤169）和22份测试品种对19个小麦条锈菌系的

反应型结果显示（表1），在22份测试品种中，只有小

麦品种豫教 0504对供试的 19个小麦条锈菌系均表

现抗性，与抗条锈病基因载体品种 T. spelta album、

More、Avocet S*6/Yr15、Line R55 的抗性表现相同，

说明小麦品种豫教0504可能含有抗条锈病基因Yr5、

Yr10、Mor、Yr15、Yr26或者其它未知的抗病基因。

基因载体品种Compire抗小麦条锈菌系 0E36、

2E104 和 40E33，而群喜麦 4 号对小麦条锈菌系

64E16、0E36、64E146、2E104、2E16、47E251、40E33、

37E57、3E154、3E16 均表现抗性，说明群喜麦 4 号

的抗谱包含载体品种 Compire 的抗谱，因此，群喜

麦 4号可能含有载体品种Compire携带的抗条锈病

基因组合Yr8+Yr19，并且还可能携带其它已知或未

知的抗条锈病基因。

郑麦2015对小麦条锈菌系0E36和11E190表现

为感病，对其它条锈菌表现为抗病；而Carstens V对

0E36、11E190、40E33和 37E57这 4个条锈菌系表现

为感病，对其它条锈菌表现为抗病；对比郑麦 2015

和Carstens V的抗谱，可以发现郑麦 2015的抗谱范

围大于 Carstens V，因此郑麦 2015 可能含病基因

Yr32，且还含有其它已知或未知的抗条锈病基因。

基因载体品种Lemhi（携带Yr21基因）的抗谱为小麦

抗条锈菌系64E16、9E144、33E50、11E190和3E154，

而偃师009除对这5个菌系表现抗病外（偃师009对

9E144 和 33E50 反应型数据缺失），还对 64E146、

2E24、2E104、2E16、175E251、40E33、33E148、34E156

表现抗病，如不考虑偃师009对9E144和33E50的反

应型，则偃师009可能含有抗条锈病基因Yr21，还可

能携带其它已知或者未知的抗条锈病基因。浚

2016与基因载体品种T. tauschii W-219和Resulka的

抗谱一致，因此，浚 2016 可能含有抗条锈病基因

Yr28 或者 YrRes。许麦 9 号、驻 97039、B105、郑丰

9962、偃展4110、泛麦06036、国麦218、洛99220和郑

麦 7698 共 9 份小麦品种只感染小麦条锈菌系

175E251（许麦9号对11E190和37E57反应型数据缺

失），同基因载体品种 Clement、Lovrin 13 和 Avocet

S*6/Yr9的抗谱一致，因此，这 9个小麦品种可能携

带抗条锈病基因Yr9。豫展 9907、新麦 139、开 020、

太学 838、郑 00524、濮兴 1号、漯丰 0618和瑞星 989

共 8个小麦品种与供试基因载体品种（包括对照铭

贤169）的抗谱均有差异，因此，这8个小麦品种可能

有新的抗条锈病基因或基因组合。

2.2 小麦品种的抗条锈性聚类分析

将所有测试品种与反应型的组合转换为 0、1矩

阵，其中抗病反应型记录为1，感病反应型记录为0，

通过UPGMA法聚类分析，将抗性相近的品种进行归

类（图1），结果显示，供试的22个小麦品种可以分为I

和II两大类。
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I 类包括许麦 9 号、驻 97039、B105、郑丰 9962、

郑麦 7698、偃展 4110、洛 99220、泛麦 06036、国麦

218、豫教 0504、浚 2016、群喜麦 4 号、郑麦 2015、太

学838、濮兴1号、偃师009共16份品种，均对小麦条

锈菌系 64E16、64E146、2E104、2E16、40E33 和 3E16

表现抗性，除豫教0504对小麦条锈菌系175E251表

现抗病外，其余 15份品种对小麦条锈菌系 175E251

均表现感病。供试品种中 I 类品种抗谱较宽。驻

97039、B105、郑丰 9962、偃展 4110、泛麦 06036、国

麦218、洛99220和郑麦7698共8份品种只感染小麦

条锈菌系 175E251；抗谱最窄的群喜麦 4 号也抗 10

个供试小麦条锈菌系。I类又分为 I-a、I-b和 I-c三个

亚类，I- a 类包括许麦 9 号、驻 97039、B105、郑丰

9962、郑麦7698、偃展4110、洛99220、泛麦06036、国

麦 218、豫教 0504和浚 2016共 11个品种，此类品种

除了对小麦条锈菌系11E19、175E251和37E57抗感

表现有差异外，对其余小麦条锈菌系均表现抗病；I-

b类包括群喜麦4号、郑麦2015、太学838和濮兴1号

共 4个品种，除了具有 I类的特征外，均感染小麦条

锈菌系35E62和11E190；偃师009的抗性谱区别于 I

类品其余品种，独自归为 I-c类。

II类包括豫展 9907、郑 00524、开 020、瑞星 989、

漯丰0618和新麦139共6份品种。II类品种均感染

小麦条锈菌系2E104和33E50。II类也分为 II-a、II-b

和 II-c三个亚类，其中豫展9907、郑00524、开020和

瑞星 989 分为II-a 类，此类品种除具有II类的特征

外，还均感染条小麦锈菌系 35E62、9E144、2E24、

2E16、11E190、175E251、47E251；漯丰 0618 和新麦

139两个品种在 II类中，均有各自的抗性特点，分别

划分为 II-b类和 II-c类。

图1 采用UPGMA法构建22份小麦品种抗条锈性聚类分析树状图

Fig. 1 Dendrogram of cluster analysis by UPGMA for 22 wheat varieties based on the stripe rust resistance

2.3 小麦抗病基因分子检测

提取22份小麦品种、Yr1基因载体品种Chinses

166 和 Avocet S*6/Yr1、Yr10 基因载体品种 Moro 和

Avocet S*6/Yr10、Yr24基因载体品种K733和对照品

种铭贤 169、Taichung 29 的基因组 DNA，DNA 纯度

电泳检测结果显示，DNA的提取质量较理想，可以

用于分子检测（图2）。
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图2 利用琼脂糖电泳检测22份小麦品种基因DNA

Fig. 2 Genomic DNAs of 22 wheat cultivars detected by agarose electrophoresis

M：D2000 marker；1~22：许麦 9 号、豫展 9907、驻 97039、B105、郑丰 9962、群喜麦 4 号、郑麦 2015、偃展 4110、新麦

139、泛麦06036、开020、偃师009、太学838、浚2016、国麦218、郑00524、豫教0504、濮兴1号、漯丰0618、洛99220、瑞星

989、郑麦7698. M：D2000 marker；1-22：Xumai 9，Yuzhan 9907，Zhu 97039，B105，Zhengfeng 9962，Qunximai 4，Zhengmai 2015，

Yanzhan 4110，Xinmai 139，Fanmai 06036，Kai 020，Yanshi 009，Taixue 838，Jun 2016，Guomai 218，Zheng 00524，Yujiao 0504，Pux-

ing 1，Luofeng 0618，Luo 99220，Ruixing 989 and Zhengmai 7698.

抗条锈病基因 Yr1 的基因载体品种是 Chinese

166和Avocet S*6/Yr1，对照品种是铭贤 169和Taic-

hung 29，结果显示，以Chinese 166和Avocet S*6/Yr1

的DNA为模板的PCR产物中具有Yr1的特征带，而

以铭贤 169和Taichung 29的DNA为模板的PCR产

物中不具有Yr1的特征带。以供试小麦品种的DNA

为模板，PCR产物中具有Yr1的特征带的小麦品种

包括豫展9907、驻97039、B105、郑丰9962、群喜麦4

号、偃展 4110、新麦 139、太学 838、郑 00524、豫教

0504和洛99220共11份（图3-A）。

抗条锈病基因Yr10的基因载体品种是Moro和

Avocet S*6/Yr10，对照品种是铭贤 169 和 Taichung

29，结果显示，以Moro和Avocet S*6/Yr10的DNA为

模板的 PCR 产物中具有 Yr10 的特征带，而以铭贤

169和Taichung 29的DNA为模板的 PCR产物中不

具有 Yr10 的特征带。以供试品种的 DNA 为模板，

PCR产物中具有Yr10的特征带的品种有开020和太

学838（图3-B）。

抗条锈病基因 Yr24 的基因载体品种是 K733，

对照品种是铭贤 169 和 Taichung 29，结果显示，以

K733 的 DNA 为模板的 PCR 产物中具有 Yr24 的特

征带，而对照品种的 DNA 为模板的 PCR 产物中不

具有 Yr24 的特征带。以供试品种的 DNA 为模板，

22 份品种 DNA 的 PCR 产物均不具有 Yr24 的特征

带（图3-C）。

3 讨论

基因推导法具有鉴定新的抗条锈病基因或者未

知抗病基因组合的优点（Singh et al.，2001）。Wang

et al.（2009）通过基因推导法发现人工合成小麦

CI142的小种特异性与21份已知抗条锈病基因品种

不同；Feng et al.（2009）通过基因推导法发现 7个测

试小麦品种 Atou、Flanders、Maris Huntsman、Bou-

quet、Holdfast、Elite Lepeuple 和 Vilmorin 27 可能含

有 6个苗期抗条锈病基因或者基因组合（Yr1、Yr2、

Yr2+YrHVII、Yr3+unknown、Yr3+Yr4、YrAlba）；Xu et

al.（2011）通过基因推导法发现 18个测试品种中含

有 Yr1、Yr2、Yr3、Yr4、Yr6、Yr7、Yr8、Yr9、Yr17、Yr20、

Yr21、Yr22、Yr23、Yr24、Yr27、Yr32、YrHVII、YrSD、

YrV23、YrRes、YrC591 和 YrCle 共 22 个苗期抗条锈

病基因或者基因组合。本研究通过基因推导分析发

现，豫教 0504 可能含有抗条锈病基因 Yr5、Yr10、

Mor、Yr15、Yr26；群喜麦4号可能含有抗条锈病基因

组合 Yr8+Yr19；郑麦 2015、偃师 009和浚 2016可能

分别含有抗条锈病基因 Yr32、Yr21 和 Yr28（或者

YrRes）；许麦 9 号、驻 97039、B105、郑丰 9962、偃展

4110、泛麦06036、国麦218、洛99220和郑麦7698共

9份小麦品种可能携带抗条锈病基因Yr9，聚类分析

中除许麦9号外，也分在一个亚类中，说明品种选育

过程中，存在抗源利用单一的问题。本试验结果还

发 现 豫 展 9907、新 麦 139、开 020、太 学 838、郑

00524、濮兴 1号、漯丰 0618和瑞星 989可能携带未

知的抗病基因或基因组合，这些品种中除太学 838

和濮兴 1号外均聚在第 II类中，是新的抗锈基因资

源，说明品种选育中为避免抗性单一，提高了未知抗

性基因的利用。这些发现将为利用基因布局防控小

麦条锈病及分子育种提供理论支撑。

尽管基因推导可以快速、简便测定大量材料的

抗条锈病基因组成，但是由于不能排除基因互作以

及基因与环境间的互作，其应用具有一定的局限性
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（白玉路等，2010）。Yr1、Yr10和Yr24在我国小麦育

种中利用率较高（张胜利等，2011；董淑静等，2012；

张玉薇等，2014），因此研究中辅以SSR分子标记检

测抗病基因Yr1、Yr10、Yr24，其结果可与基因推导分

析相互印证。本试验利用 SSR 分子标记检测抗病

基因发现，豫展 9907、驻 97039、B105、郑丰 9962、群

喜麦 4 号、偃展 4110、新麦 139、太学 838、郑 00524、

豫教 0504和洛 99220共 11份品种含有 Yr1，其中驻

97039、B105、郑丰 9962、偃展 4110、豫教 0504 和洛

99220共 7份小麦品种基因推导分析携带抗条锈病

基因 Yr1；而豫展 9907、群喜麦 4 号、新麦 139、太学

838、郑00524这5份品种，通过基因推导显示不含有

抗条锈病基因Yr1。造成这种差异的原因一方面可

能是DNA分子标记容易出现假阳性，另一方面也可

能是水分、温度等环境条件或基因间互作、菌株毒性

对基因推导试验具有一定的影响（白玉路等，

2010）。小麦品种开 020 和太学 838 通过 SSR 分子

标记检测到抗条锈病基因 Yr10，基因推导发现

Yr10、Mor基因载体品种More的抗谱宽于开 020和

太学838的抗谱，因此小麦品种开020和太学838可

能含有抗条锈病基因Yr10。SSR分子标记检测和基

因推导分析均未检测出含Yr24的品种，表明测试品

种可能不具有抗条锈病基因 Yr24。但是基因推导

中许麦 9 号、驻 97039、B105、郑丰 9962、偃展 4110、

泛麦 06036、国麦 218、豫教 0504、洛 99220 和郑麦

7698 的抗谱宽于抗条锈病基因 Yr24 的载体品种

K733。因此，这几个品种是否含有抗条锈病基因

Yr24，还需要进一步深入研究。

图3 22份测试小麦品种Yr1（A）、Yr10（B）和Yr24（C）分子检测

Fig. 3 Molecular detection of Yr1（A），Yr10（B）and Yr24（C）for 22 tested wheat varieties

M：D2000 marker，1~22：许麦 9 号、豫展 9907、驻 97039、B105、郑丰 9962、群喜麦 4 号、郑麦 2015、偃展 4110、新麦

139、泛麦06036、开020、偃师009、太学838、浚2016、国麦218、郑00524、豫教0504、濮兴1号、漯丰0618、洛99220、瑞星

989、郑麦 7698；A图中 23~26：Chinese 166、Avocet S*/Yr1、铭贤 169、Taichung 29；B图中 23~26：More、Avocet S*/Yr10、铭

贤169、Taichung 29；C图中23~26：K733、K733、铭贤169、Taichung 29。箭头为特异性条带。1-22：Xumai 9，Yuzhan 9907，

Zhu 97039，B105，Zhengfeng 9962，Qunximai 4，Zhengmai 2015，Yanzhan 4110，Xinmai 139，Fanmai 06036，Kai 020，Yanshi

009，Taixue 838，Jun 2016，Guomai 218，Zheng 00524，Yujiao 0504，Puxing 1，Luofeng 0618，Luo 99220，Ruixing 989，Zheng-

mai 7698; 23-26 in Fig.C：Chinese 166，Avocet S*/Yr1，Mingxian169 and Taichung 29；23-26 in Fig. B：More，Avocet S*/Yr10，

Mingxian 169 and Taichung 29；23-26 in Fig. C：K733，K733，Mingxian 169 and Taichung 29. The arrow indicates specific bands.

抗条锈病基因Yr10和Yr24是对当前小麦条锈

菌流行小种具有有效抗性的抗病基因，现在针对二

者都出现了致病性的菌株（Chen et al.，2009；Liu et

al.，2010），此情况需引起有关部门高度重视，适当减

少含有Yr10和Yr24基因品种的大面积种植，避免条

锈病流行；Yr15对当前小麦条锈菌流行小种具有有

效抗性，并且未发现对Yr15基因致病性的菌系，因

此 Yr15应用潜力较大。本研究发现测试品种豫教

0504可能含有抗条锈病基因Yr15，后续需对其进行

抗条锈性遗传分析以及对其抗病基因进行定位，并

分析其与基因Yr15的关系，以加强对此抗病种质的

利用。
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