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云南小麦条锈菌群体对18个抗条锈近等基因系的
毒性分析
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摘要：为监测云南省小麦条锈菌群体毒性及小麦抗条锈基因的有效性动态，2016年采用18个抗条

锈近等基因系鉴别寄主对云南省9个州市的136个小麦条锈菌株进行毒性分析，并按八进制法对小

种进行命名。结果表明，云南省小麦条锈菌群体毒性丰富，共鉴定出64个小种类型，其中居于前2

位的小种是 550273 和 550073，出现频率分别为 28.68%和 11.76%，是本年度优势小种；其它小种

出现频率均在 4.41%以下，为次要小种。条锈菌群体对 Yr5、Yr10、Yr15、Yr32 四个抗条锈基因的

毒力频率均为 0，对 Yr24、YrTr1、Yr8、Yr17 四个抗条锈基因的毒力频率在 0.74%~11.76%之间，表

明这 8 个基因是云南省当前有效的抗条锈基因；对 Yr27 的毒力频率为 52.94%，对 Yr1、Yr6、Yr7、

Yr9、Yr43、Yr44、YrSP、YrExp2、YrTye 九个抗条锈基因的毒力频率为 77.94%~91.91%，表明这 10 个

抗条锈基因的抗性已减缓或丧失，说明这些基因在云南省已失效。
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Abstract: To characterize the virulence and race frequencies of the stripe rust pathogen, Puccinia striifor-

mis f. sp. tritici (Pst) population and effectiveness of resistance genes to wheat stripe rust in Yunnan Prov-

ince, a total of 136 isolates were collected from nine regions, and the virulence of all strains was identified

using a set of 18 Yr near-isogenic lines, and races were named by octal code. The results showed that the

Pst population in Yunnan was highly variable in races and virulence. Totally, 64 races were characterized

and the top two most frequent races were 550273 (28.68%) and 550073 (11.76%), and the remaining rac-

es had frequencies less than 4.41% . No virulences was found for Yr5, Yr10, Yr15, and Yr32. The viru-

lence frequencies to Yr24, YrTr1, Yr8, and Yr17 ranged from 0.74% to 11.76% . The eight genes are

thought as effective genes in Yunnan at present. The virulence frequency to Yr27 was 52.94%; and those

to Yr1, Yr6, Yr7, Yr9, Yr43, Yr44, YrSP, YrExp2, and YrTye ranged from 77.94% to 91.91% , indicating
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that the resistance of these ten genes to wheat yellow rust was declining and disappearing, and these

genes were non-effective currently in Yunnan Province.

Key words: wheat; Puccinia striiformis f. sp. tritici; physiological race; virulence; resistance gene to

yellow rust

由条形柄锈菌小麦专化型 Puccinia striiformis

f. sp. tritici（Pst）引起的条锈病是全球性严重威胁小

麦安全生产的重大流行性病害（李振岐和曾士迈，

2002；Chen，2005）。中国是世界上小麦条锈病发生

面积最大、危害损失最严重的国家，20世纪 50年代

以来，条锈病年均发生面积约 400万 hm2，小麦减产

10 亿 kg 以上（Chen et al.，2009；陈万权等，2013）。

选育和种植抗病品种是有效控治该病最为经济环保

的措施。然而，中国小麦品种多数大面积推广应用

3~5年后其抗病性会减弱甚至消失，从而造成新一

轮的病害大流行。研究表明，高致病性病菌新小种

的产生和发展是导致小麦品种抗锈性丧失，引发条

锈病流行的主要原因（李振岐和曾士迈，2002；陈万

权等，2013）。对病菌小种发生动态进行监测，可预

测条锈病的流行，并为抗病育种及抗病基因利用提

供信息。

云南省地处我国西南边陲，毗邻喜马拉雅山脉，

地形地貌复杂，海拔相差悬殊，气候类型多种多样。

小麦条锈病在云南省易发常变，条锈菌毒性复杂，基

因多样性水平高（万安民，2003），该病不仅引起当地

的小麦产量损失，而且为我国内地广大麦区提供春

季流行的初侵染来源（周金玉等，2006；陈万权等，

2013），对我国小麦条锈病的大区流行起着至关重要

的作用。研究表明，喜马拉雅及邻近地区，如巴基斯

坦、尼泊尔及中国，是世界小麦条锈菌的起源中心

（Ali et al.，2014）。因此，云南省在世界小麦条锈菌

的传播链中具有重要地位，或本身就是条锈菌的起

源地之一。研究云南省小麦条锈菌群体毒性及抗条

锈基因的有效性，不仅为抗病育种及抗病基因合理

利用提供依据，同时还能监测新小种的产生和发展，

为条锈菌的起源及传播提供有力证据。

生理小种是通过一套有选择的寄主基因型来确

定的。由于地域、条锈菌群体结构、研究水平及历史

等差异，不同国家和地区采用不同鉴别寄主及相应

的命名法进行小种或毒性研究。欧洲国家、澳大利

亚、中东国家、南非国家及尼泊尔等国，同时采用国

际鉴别寄主和欧洲鉴别寄主作为一套鉴别寄主来使

用，采用国际命名法（即二进制法）进行小种命名；印

度采用A、B两套鉴别寄主；美国和加拿大采用北美

鉴别寄主（万安民，2003），按时序编码法进行命名，

新的北美鉴别寄主含18个抗条锈近等基因系（Wan &

Chen，2014）。我国的鉴别寄主采取半开放式，先后

根据小种的变化作了几次调整，现今采用的鉴别寄

主包括 19个品种材料，按时序编码法进行命名（胡

小平等，2014），目前命名到 CYR34（刘博等，

2017）。至 2014年，全国小麦条锈生理小种监测结

果显示共鉴定出303个小种或致病类型。

除北美鉴别寄主外，国际上现今采用的其它鉴

别寄主，均不是一套近等基因系，有的含单基因，有

的含多基因，有的含未知基因（万安民，2003）。所鉴

定的结果虽对生产有一定的指导作用，但鉴定的小

种不能直接反映抗病基因的信息。并且，在我国随

着条锈菌群体毒性变异，现有的鉴别寄主不再具有

鉴别力，很多小种难以按条中体系归类，毒性越来越

复杂，尤其在云南省小麦条锈菌生理小种的研究上

更是如此，生产上迫切需要调整鉴别寄主。万安民

（2003）曾建议，采用近等基因系作鉴别寄主，能直接

监测抗条锈基因的有效性状况，为生产提供最直接

的信息；Wellings（2007）证明以Avocet S为背景的近

等基因系鉴别寄主可有效区分条锈菌的小种毒性，

还可推导病原菌小种所携带的毒性基因。当前国际

上多倾向于使用这套鉴别寄主来检测和鉴定条锈菌

的毒性变异。北美鉴别寄主含 18个以Avocet S 为

背景的抗条锈近等基因系，涵盖了历史及现今世界

和中国小麦生产上重要的抗条锈基因（Wan et al.，

2016），较中国鉴别寄主更能全面地反映抗条锈基因

的变异情况，具有更好的鉴别力（詹刚明等，2012）。

基于此，本研究引进北美鉴别寄主用于云南省

小麦条锈菌群体毒性分析，明确当前条锈菌群体毒

性状况及抗条锈基因的有效性，以期为我国小麦抗

锈育种及抗病基因合理利用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试小麦条锈病标样：在2016年分别采自云南

省昆明、玉溪、楚雄、大理、临沧、文山、红河、曲靖、昭

通共 9 个州市（23˚22'38"~27˚19'30" N，99˚14'35"~

104˚30'59" E），海拔范围 1 450~2 140 m。标样采集
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的小麦品种有国内品种靖麦11、靖麦17、靖麦19、靖

2006-45、靖 2006-46、靖 2015-1、靖 2015-3、云麦 47、

云麦52、云麦54、云麦106、云15D4-4、云15D4-6、云

126-8、云杂 12、临麦 6 号、凤麦 33、凤 17-7-2、宜麦

001、宜 2001-1、玉 15-1、石麦 001、楚 14-31、楚 16-5、

J-91、J-235、J-370、3F6、F49-71、本地麦、川麦、川麦

54、川麦 107、洛夫林 10、洛夫林 13、早洋、兰天 18、

贵农 22、豫麦 49、烟农 15 号、晋麦 47、晋麦 54、玉

皮 、繁 6、绵阳11、阿夫、阿勃、南大2419、京双16、川

00062、川育 55871、扬麦 5 号、扬麦 158、水源 11、高

加索、铭贤 169与云南一些育种高代材料及未知名

的当地小麦；外引品种 Avocet S*6/Yr1、Avocet S*6/

Yr5、Avocet S*6/Yr6、Avocet S*6/Yr7、Avocet S*6/

Yr9、Avocet S*6/Yr17、Avocet S*6/Yr18、Avocet S*6/

Yr26、Avecet *6/YrSp、铭贤 169*6/Yr10、Mega、Cap-

pelle Desprez、Kalyansona、Reichersberg42、McNair

701、Strubes Dickkopf、Suwon 92/Omar、Alba、Su-

won 85、F49-71、Moro、Heines Peko、Compare、Maris

Huntsman、Triumph 64、Morrocco、Chancellor等。若

标样采自变异观察圃，则采集不同小麦品种上自然

侵染的叶片；若采自大田生产品种，则每个标样应相

互距离1 000 m以上。标样尽量涵盖不同的生态区、

不同海拔及不同的小麦品种，以使样本更具代表性。

供试小麦品种：包括Yr1、Yr5、Yr6、Yr7、Yr8、Yr9、

Yr10、Yr15、Yr17、Yr24、Yr27、Yr32、Yr43、Yr44、YrSP、

YrTr1、YrExp2、YrTye共18个以Avocet S为背景的近

等基因系鉴别寄主与1个辅助鉴别寄主Hybrid 46，全

感对照Avocet S及高感品种Nugaines，所有供试小麦

品种由美国华盛顿州立大学陈贤明教授提供。

1.2 方法

1.2.1 小麦条锈菌的菌株繁殖

在接种前 1 周，将高感小麦品种 Nugaines 播于

直径为10 cm的盆内，置于无菌培养室，待麦苗长至

1叶 1 心时，将采集的小麦条锈病标样在培养皿中

保湿 6~12 h，1 个标样置于 1 个培养皿内。待条锈

菌夏孢子散粉后，每个标样挑取单个夏孢子堆，接

种在 1盆无菌麦苗叶片上。接种后用透明塑料罩隔

离，避免菌株间交互侵染。然后在10℃的黑暗结露

条件下保湿24 h，再移入温室培养。培养温室的温度

从02:00 时的4℃逐步上升到14:00时的20℃再逐步

下降到第2天02:00时的4℃，光照16 h。待小麦叶片

发病充分后，收集足量的新鲜夏孢子，进行毒性鉴定。

1.2.2 小麦条锈菌的毒性鉴定

参照Wan & Chen（2014）方法对小麦条锈菌菌

株进行毒性鉴定。将鉴别寄主及全感对照（共20个

材料）播于盆中，每个品种播5~7粒，待长至1叶1心

时接种。按夏孢子量与滑石粉 1∶20的比例混合均

匀，用撒粉法接种在准备好的鉴别寄主上，接种、保

湿及培养条件和菌株繁殖的条件一致。接种后18~

20 d待鉴别寄主充分发病，按 0~9级标准进行病情

记载，其中 0~6 级为无毒性（A），7~9 级为有毒性

（V）。根据毒性及无毒性反应，明确条锈菌株对 18

个抗条锈基因的毒性公式，然后按照八进制法对小

种进行数码命名（Wan et al.，2016）。同时，明确各

菌株在辅助鉴别寄主Hybrid 46上的抗感反应。

2 结果与分析

2.1 小麦条锈菌毒性鉴定结果

本研究鉴定了 2016 年采自云南省 9 个州

市的 136 个菌株，共鉴定出 64 个小种，各小种

毒性谱十分丰富，如小种 000001 对 1 个抗条锈基

因有毒力，而小种571277对13个抗条锈病基因有毒

力。小种 550273 和小种 550073 的出现频率居前 2

位，分别为 28.68%及 11.76%，是本年度的优势生理

小种，而其它小种出现频率均在4.41%以下，为本年

度的次要小种。出现频率越高则分布越广泛，小种

550273在所有 9个采样地区、33个小麦品种上均有

分布，小种550073分布于7个地区、14个品种上；次

要小种仅分布在 1~3 个地区的 1~5 个品种，并不普

遍。出现频率最高的小种 550273对 10个抗条锈基

因有毒力，并不是毒性谱最宽的小种；毒性谱最宽的

小种 571277出现频率仅为 0.74%（表 1）。鉴定为优

势小种 550273的菌株在辅助鉴别寄主Hybrid 46上

的反应不一，有毒力菌株与无毒力菌株的比例为35∶4；

另一个优势小种550073对Hybrid 46均有毒力。

2.2 小麦条锈菌群体对抗条锈基因的毒力频率

云南小麦条锈菌群体对各抗条锈基因的毒力频

率结果表明，条锈菌群体对Yr5、Yr10、Yr15、Yr32四

个抗条锈基因的毒力频率均为 0，说明供试的云南

省小麦条锈菌群体均不能侵染这些基因；对 Yr24、

YrTr1、Yr8、Yr17 四个抗条锈基因的毒力频率为

0.74%~11.76%；而对Yr27的毒力频率为 52.94%，对

Yr1、Yr6、Yr7、Yr9、Yr43、Yr44、YrSP、YrExp2、YrTye

九个抗条锈基因的毒力频率为77.94%~91.91%。就

分布而言，对Yr24有毒力的菌株仅有1个，分布在红

河；对 YrTr1 有毒力的菌株分布在临沧、红河和楚

雄 ；对 Yr8 和 Yr17 有 毒 力 的 菌 株 频 率 虽 然 仅

11.76%，但地理分布较广，在 6个地区均有分布；对

Yr27、Yr1、Yr6、Yr7、Yr9、Yr43、Yr44、YrSP、YrExp2、
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YrTye有毒力的菌株频率高且分布广，在本年度采样 的所有地区均有分布（表2）。

表1 2016年云南省小麦条锈菌小种的出现频率与分布

Table 1 Race frequency of Puccinia striiformis f. sp. tritici and its distribution in Yunnan Province in 2016

八进制

编码

Octal

code

550273

550073

540273

550272

550233

570073

550271

550033

550072

561262

550003

550031

551273

550263

561062

550277

050233

150223

410220

571277

530003

毒性公式

Virulence formula

1，6，7，9，27，43，44，SP，

Exp2，Tye

1，6，7，9，43，44，SP，Exp2，

Tye

1，6，7，27，43，44，SP，Exp2，

Tye

1，6，7，9，27，43，44，SP，

Exp2

1，6，7，9，27，44，SP，Exp2，

Tye

1，6，7，8，9，43，44，SP，

Exp2，Tye
1，6，7，9，43，44，SP，Tye

1，6，7，9，44，SP，Tye

1，6，7，9，43，44，SP，Exp2

1，6，7，8，17，27，43，44，Exp2

1，6，7，9，Exp2，Tye

1，6，7，9，44，SP，Tye

1，6，7，9，17，43，44，SP，

Exp2，Tye
1，6，7，9，27，43，44，Exp2，

Tye
1，6，7，8，17，43，44，Exp2

1，6，7，9，27，43，44，SP，Tr1，

Exp2，Tye
7，9，27，44，SP，Exp2，Tye

6，7，9，27，44，Exp2，Tye

1，9，27，44

1，6，7，8，9，17，27，43，44，

SP，Tr1，Exp2，Tye
1，6，7，Exp2，Tye

出现频率

Frequency

（%）

28.68

11.76

4.41

3.68

2.21

2.21

1.47

1.47

1.47

1.47

1.47

1.47

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

地理分布

Geographical

distribution

KM，YX，

CX，DL，

LC，WS，

HH，QJ，

ZT

KM，YX，

CX，DL，

LC，HH，

QJ

KM，YX，

HH

KM，YX，

WS

CX，LC，

ZT

KM，LC，

HH
WS，YX

KM，QJ

CX，YX

CX

KM，YX

KM，QJ

KM

KM

CX

LC

WS

WS

DL

HH

YX

小麦品种

Wheat cultivar

凤麦33、玉 15-1、靖 2006-45、靖2006-46、凤17-7-2、云麦54、云

杂12、临麦6号、楚14-31、云15D4-4、宜麦001、绵阳11、川麦54、

川麦107、早洋、南大2419、川00062、川育55871、扬麦158、洛夫

林13、Avocet S*6/Yr1、Avocet S*6/Yr5、Avocet S*6/Yr9、Avocet

S*6/Yr17、Avocet S*6/Yr18、Mingxian 169/Yr10、Avecet *6/YrSp、

Compare、Cappelle Desprez、Strubes Dickkopf、Alba、Suwon 85、

Reichersberg42

Fengmai 33，Yu 15-1，Jing 2006-45，Jing 2006-46，Feng 17-7-2，

Yunmai 54，Yunza 12，Linmai 6，Chu 14-31，Yun 15D4-4，Yimai

001，Mianyang 11，Chuanmai 54，Chuanmai 107，Early premium，

Mentana，Chuan 00062，Chuanyu 55871，Yangmai 158，Lovrin 13

宜2011-1、临麦6号、玉15-1、川麦107、3F6、云126-8、铭贤169 、

贵农22、高加索、Avocet S*6/Yr26、Heines Peko、Maris

Huntsman、McNair 701、Suwon 92/Omar

Yi 2011-1，Linmai 6，Yu 15-1，Chuanmai 107，Yun 126-8，

Mingxian169, Guinong 22，Kavkaz

晋麦54、云麦52、Kalgansona、Reichersberg42、Mega

Jinmai 54，Yunmai 52

石麦001、阿夫、铭贤169、Avocet S*6/Yr6、Avocet S*6/Yr7

Shimai 001，Funo，Mingxian 169

云麦54、临麦6号

Yunmai 54，Linmai 6

川麦107、Suwon 92/Omar 7 Chuanmai 107

石麦001，繁6 Shimai 001，Fan 6

靖麦19，烟农15 Jingmai 19，Yannong 15

扬麦5号、Morrocco Yangmai 5

楚14-31 Chu 14-31

Triumph 64，Avocet S*6/Yr17

Cappelle Desprez

铭贤169 Mingxian 169

铭贤169 Mingxian 169

楚14-31 Chu 14-31

云麦106 Yunmai 106

川麦 Chuanmai

川麦 Chuanmai

云麦54 Yunmai 54

川麦107 Chuanmai 107

阿勃 Abbondanza
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KM、YX、CX、DL、LC、WS、HH、QJ、ZT分别代表昆明、玉溪、楚雄、大理、临沧、文山、红河、曲靖和昭通。 KM，YX，CX，

DL，LC，WS，HH，QJ and ZT stand for Kunming，Yuxi，Chuxiong，Dali，Lincang，Wenshan，Honghe，Qujing and Zhaotong，respec-

tively.

续表1 Continued

八进制

编码

Octal code
040040

556272

470270

561766

561066

110071

001051

050040

566262

000230

010060

510011

540043

541273

100025

050070

150051

000001

170072

150071

150061

450021

400040

450231

450033

540073

550035

551001

550021

550053

550023

550071

550075

551233

570471

571273

570273

551073

040003

150073

510033

100072

170262

总计Total

毒性公式

Virulence formula

7，43

1，6，7，9，17，27，43，44，SP，Exp2

1，7，8，9，27，43，44，SP

1，6，7，8，17，43，44，Tr1，Exp2

1，6，7，8，17，43，44，Tr1，Exp2

6，9，43，44，SP，Tye

17，43，SP，Tye

7，9，43

1，6，7，8，17，27，43，44，Exp2

27，44，SP

9，43，44

1，6，9，SP，Tye

1，6，7，43，Exp2，Tye

1，6，7，17，27，43，44，SP，Exp2，Tye

6，44，Tr1，Tye

7，9，43，44，SP

6，7，9，43，Tye

Tye

6，7，8，9，43，44，SP，Exp2

6，7，9，27，43，44，SP，Tye

6，7，9，43，44，Tye

1，7，9，44，Tye

1，43

1，7，9，27，44，SP，Tye

1，7，9，44，SP，Exp2，Tye

1，6，7，17，43，44，SP，Exp2，Tye

1，6，7，9，44，SP，Tr1，Tye

1，6，7，9，17，Tye

1，6，7，9，44，Exp2，Tye

1，6，7，9，44，SP，Exp2，Tye

1，6，7，9，44，Exp2，Tye

1，6，7，9，43，44，SP，Tye

1，6，7，9，43，44，SP，Tr1，Tye

1，6，7，9，17，27，44，SP，Tye

1，6，7，8，9，24，43，44，SP，Tye

1，6，7，8，9，17，27，43，44，SP，Exp2，Tye

1，6，7，8，9，27，43，44，SP，Exp2，Tye

1，6，7，9，17，43，44，SP，Exp2，Tye

7，Exp2，Tye

6，7，9，43，44，SP，Exp2，Tye

1，6，9，44，SP，Exp2，Tye

6，43，44，SP，Exp2

6，7，8，9，27，43，44，Exp2

出现频率

Frequency
（%）

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

0.74

100.00

地理分布

Geographical
distribution

KM

YX

DL

CX

CX

KM

HH

KM

CX

HH

KM

KM

KM

KM

LC

KM

LC

QJ

DL

QJ

LC

HH

HH

HH

QJ

QJ

LC

LC

KM

KM

HH

LC

HH

LC

HH

HH

ZT

KM

KM

KM

KM

KM

KM

小麦品种

Wheat cultivar

Moro

京双16 Jingshuang 16

云15D4-6 Yun 15D4-6

未知 unknown

楚14-31 Chu 14-31

未知 unknown

川麦107 Chuanmai 107

蓝天18 Lantian 18

楚16-5 Chu 16-5

云麦54 Yunmai 54

Morrocco

水源11 Suwon 11

Chancellor

豫麦49 Yumai 49

J-370

晋麦47 Jinmai 47

临麦6号Linmai 6

靖2015-3 Jing 2015-3

Avocet S*6/Yr1

靖麦17 Jingmai 17

临麦6号 Linmai 6

云麦47 Yunmai 47

云麦47 Yunmai 47

川麦107 Chuanmai 107

靖2015-1 Jing 2015-1

靖麦11 Jingmai 11

J-235

J-91

贵农22 Guinong 22

洛夫林10 Lovrin 10

未知unknown

临麦6号 Linmai 6

云麦47 Yunmai 47

临麦6号 Linmai 6

川麦107 Chuanmai 107

豫麦49 Yumai 49

本地麦 Local wheat

F49-71

玉皮 Yupi

Avocet S*6/Yr5

铭贤169*6/Yr10 Mingxian 169*6/Yr10

Suwon 92/Omar

Strubes Dickkopf
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表2 2016年云南省小麦条锈菌群体对Yr基因的毒力频率

Table 2 Virulence frequencies of Puccinia striiformis f. sp. tritici to Yr genes in Yunnan Province in 2016

抗条锈基因

Yr gene

Yr5

Yr10

Yr15

Yr32

Yr24

YrTr1

Yr8

Yr17

Yr27

Yr1

Yr6

Yr7

Yr9

Yr43

Yr44

YrSP

YrExp2

YrTye

菌株数

No. of isolates

0

0

0

0

1

7

16

16

72

117

121

125

112

108

123

109

106

111

毒力频率（%）

Virulence frequency

0.00

0.00

0.00

0.00

0.74

5.12

11.76

11.76

52.94

86.03

88.97

91.91

82.35

79.41

90.44

80.15

77.94

81.62

地理分布

Geographical distribution

None

None

None

None

HH

LC，HH，CX

KM，CX，HH，LC，DL，ZT

KM，CX，HH，LC，YX，QJ

KM，LC，WS，ZT，DL，CX，YX，HH，QJ

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，DL，CX，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，DL，CX，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，CX，DL，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM，DL，CX，YX，HH，LC，QJ，WS，ZT

KM、YX、CX、DL、LC、WS、HH、QJ、ZT分别代表昆明、玉溪、楚雄、大理、临沧、文山、红河、曲靖和昭通。 KM，YX，CX，DL，

LC，WS，HH，QJ and ZT indicate Kunming，Yuxi，Chuxiong，Dali，Lincang，Wenshan，Honghe，Qujing，and Zhaotong，respectively.

3 讨论

本研究明确了云南省 2016年小麦条锈菌的优

势 小 种 是 550273 及 550073，出 现 频 率 分 别 为

28.68%和11.76%，是当前云南省小麦抗条锈育种主

要针对的目标。但居于首位的小种 550273并不是

毒性谱最宽的小种，而毒性谱最宽的小种551277仅

有零星的出现频率，其可能是新出现并有潜力的小

种，应在今后研究中密切关注。因此在抗病育种及

品种抗病性评价时，需兼顾优势小种及毒性谱最宽

的小种，这样选育出的抗性品种才具有持久性和缓

冲性。

本研究采用北美鉴别寄主鉴定出的中国小麦条

锈菌的优势小种是550273及550073，而采用中国鉴

别寄主近年来鉴定出的优势小种为 CYR32 及

CYR33（Chen et al.，2009；刘太国等，2012），CYR32

能侵染 Hybrid 46，而 CYR33 则对 Hybrid 46 具有抗

性，而在其它中国鉴别寄主上的抗感反应一致（李明

菊等，2009）。本研究同步测试了供试菌株在 Hy-

brid 46上的反应，结果发现，采用北美鉴别寄主鉴定

出的优势小种 550273 群体，有的菌株对 Hybrid 46

有毒力，有的对Hybrid 46无毒力，前后两者比例为

35∶4，推测 550273 小种群体可能含有 CYR32 和

CYR33 小种，而 CYR32 的比例大于 CYR33，与

Chen et al.（2009）和李明菊等（2009）研究结论相似，

而另一个优势小种 550073 对 Hybrid 46 有毒力，推

测属于Hybrid 46致病类群。

本研究采用的北美鉴别寄主涵盖18个抗条锈近

等基因系，而中国鉴别寄主只含有 Yr1、Yr3、Yr5、

Yr6、Yr9、YrA、YrSu、Yr(3b+4b) 等及一些未知基因，

前者较后者更能较全面地反映抗条锈基因的情况，

具有更好的区分力，詹刚明等（2012）采自陇南越夏

区的 39个条锈菌系分别被北美和中国鉴别寄主鉴

定为24个和9个毒性类型。中国小麦条锈菌的毒性

多样性相当丰富（Duan et al.，2010）。因此，引进北

美近等基因系鉴别寄主，更能满足中国小麦条锈菌

群体毒性研究的需要，而为了与历史资料对比以及

新旧体系的切换，建议在未来几年的研究中，采用北

美鉴别寄主与中国鉴别寄主同步使用，以完成新旧

体系的过渡。

本研究表明，小麦条锈菌群体对 Yr5、Yr10、

Yr15、Yr32 四个抗条锈基因的毒力频率均为 0，对

Yr24、YrTr1、Yr8、Yr17四个抗条锈基因的毒力频率
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为 0.74%~11.76%，表明这 8个基因是当前云南省有

效的抗条锈基因，可进一步加以利用，但需密切监测

其变异动态，尤其是 Yr8 和 Yr17，毒力频率虽然仅

11.76%，但地理分布较广，在 6个地区均有分布，其

抗性短期内失效的可能性很大。小麦条锈菌群体对

Yr27 的毒力频率为 52.94%，对 Yr1、Yr6、Yr7、Yr9、

Yr43、Yr44、YrSP、YrExp2、YrTye 等 9 个抗条锈基因

的毒力频率为 77.94%~91.91%，可认为这些基因在

云南省的抗性已经失效，生产上应尽量降低含有这

些基因的小麦播种面积。这些失效的抗病基因，除

Yr43、Yr44、YrExp2、YrTye等尚不明确在中国小麦品

种上的分布外，其余在我国现今的大多数小麦品种

中均有分布，尤其是Yr1、Yr9广泛分布在陕甘川（王

凤乐等，1994；曹世勤等，2011）、豫鲁皖（牛永春等，

2000）及滇（Li et al.，2011）等生产品种及现今国审

小麦品种中（张玉薇等，2014a），其对小麦条锈菌造

成强大的定向选择压力，是导致抗性失效的主要原

因。今后有必要开发Yr43和Yr44的相关分子标记，

以及利用已开发的YrExp2（Lin & Chen，2008）及Yr-

Tye（Xiang et al.，2016）分子标记进行检测，明确这

些基因在中国小麦生产品种上的分布状况。

本研究认为 Yr5、Yr10、Yr15、Yr32 及 Yr24（=

Yr26）、YrTr1、Yr8、Yr17是有效的抗条锈基因，其中，

Yr10及Yr26等已逐步应用于小麦生产（刘丽娟等，

2008；王欣等，2011；张玉薇等，2014b），并且在云南

省 2012—2013 年的田间监测发现 Yr10 在临沧、德

宏、玉溪及昭通等地已开始感病；Yr26在临沧和德

宏开始感病（李明菊等，2016）；Yr10、Yr17、Yr26、Yr-

Tr1分布于我国小麦条锈菌越夏变异区甘肃省天水

市，感病程度也呈逐年加重趋势（袁凤平等，2014）。

说明云南省乃至我国小麦条锈菌正处于急剧的变异

之中，在加强监测的同时，合理利用这些基因，是延

缓其抗性消失的前提。
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