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摘要：为明确近年来陕西省小麦白粉菌Blumeria graminis f. sp. tritici 群体毒性及遗传变异情况，利

用32份已知抗白粉病基因小麦品种（系）对2013年和2014年陕西省小麦白粉菌群体毒性结构进行

测定，并应用扩增片段长度多态性（amplified fragment length polymorphism，AFLP）标记对 2014 年

陕西省西安市、咸阳市、渭南市、宝鸡市及陕西省毗邻的甘肃省天水市5个小麦白粉菌地理群体共

118株白粉菌菌株进行遗传多样性分析。毒性监测结果显示，供试小麦白粉菌群体对Pm1c、Pm2、

Pm3d、Pm4a、Pm4b、Pm5b、Pm13、Pm21、Pm24、Pm30、Pm2+6、Pm2+Mld、Pm2+6+?、Pm4b+5b、

Pm4+?、Pm5+6 的平均毒性频率在 0~17.23%之间，表明这些基因抗性保持较好；对 Pm1a、Pm3b、

Pm3c、Pm3e、Pm3f、Pm7、Pm8、Pm19、Pm1+2+9 的平均毒性频率介于 69.17%~99.60%之间，表明这

些基因抗性已丧失。用筛选出的6对AFLP标记共扩增出831个多态性位点，多态性位点百分比为

94.86%；小麦白粉菌群体遗传多样性指数和香农信息指数分别为0.1151和0.2036，遗传变异主要来

源于群体内变异。群体间基因流为4.7939，表明5个小麦白粉菌群体间基因交流广泛。群体间遗

传距离和地理距离两者显著正相关。
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Abstract: To characterize the virulence and genetic diversity of Blumeria graminis f. sp. tritici (Bgt)

population in Shaanxi Province, a total of 238 isolates collected from the province were tested against

32 wheat cultivars (lines) with known powdery mildew resistance genes in 2013 and 2014; the genetic

diversity of 118 isolates from five geographical populations in Xi’an City, Xianyang City, Weinan City

and Baoji City of Shaanxi Province and Tianshui City of Gansu Province was analyzed in 2014 with am-

plified fragment length polymorphism (AFLP) markers. The mean virulence frequencies of the resis-

tance genes Pm1c, Pm2, Pm3d, Pm4a, Pm4b, Pm5b, Pm13, Pm21, Pm24, Pm30, Pm2+6, Pm2+Mld,

Pm2+6+?, Pm4b+5b, Pm4+? and Pm5+6 were 0-17.23%, indicating that these genes were still effec-

tively resistant to Bgt, whereas those of Pm1a, Pm3b, Pm3c, Pm3e, Pm3f, Pm7, Pm8, Pm19 and Pm1+

2+9 were 69.17%-99.60%, suggesting that these genes had lost their resistance in Shaanxi Province. A

total of 831 polymorphic bands were identified by six AFLP markers, with a diversity frequency of



94.86%. The Nei’s gene diversity and Shannon’s information index of Bgt populations were 0.1151

and 0.2036, respectively. The genetic variation of Bgt isolates mainly occurred within the population.

The gene flow values of the five geographical populations were 4.7939, which indicated that the suffi-

cient exchange of genes happened among these populations. Moreover, there was a significant positive

correlation between their geographic distances and genetic diversity.

Key words: wheat; Blumeria graminis f. sp. tritici; virulence structure; genetic diversity; amplified

fragment length polymorphism (AFLP)

小麦白粉病是由专性寄生菌Blumeria graminis

f. sp. tritici 引起的气传真菌性病害（何家泌等，

1998）。从20世纪70 年代末以来，随着小麦矮秆品

种的推广和水肥条件的改善，特别是黑麦血缘 1B/

1R含Pm8基因品种的大面积推广，我国小麦白粉病

发病面积和危害程度一直维持在一个较高的水平。

种植抗病品种是防治该病最经济、有效和安全的措

施。由于小麦白粉菌传播范围广、繁殖变异速度快、

毒性强等特点，抗病品种大面积推广种植3~5年便丧

失抗病性，因此，明确小麦白粉菌的毒性结构对小麦

抗病育种及品种合理利用有重要意义。同时小麦白

粉病为典型的气传病害，存在远距离传播，因此研究

白粉菌群体的遗传多样性，明确其地区间病菌的亚

群体交流，对进一步了解白粉病的流行规律和制定

病害防治策略具有重要指导意义。

目前国内外普遍采用一套已知抗性基因品种

（系）进行小麦白粉菌群体毒性结构监测。Parks et

al.（2008）和EI-Shamy et al.（2016）分别应用 16个和

21个已知抗白粉病基因材料监测了 2003—2005年

美国东南部和 2013—2014年埃及小麦白粉菌的群

体毒性结构。国内近年来对河南（李亚红等，2012）、

四川（雷雨等，2015）、甘肃（黄瑾等，2015）、黑龙江

（李易初等，2015）、山东（郭霞等，2016）和新疆（王振

花等，2017）等小麦主要产区小麦白粉菌的毒性结构

也开展了大量研究，基本明确了各地小麦白粉菌的

毒性基因频率和有效抗病基因。

随着DNA分子标记技术的快速发展，随机扩增

多态性 DNA（random amplified polymorphic DNA，

RAPD）、简单重复序列区间（inter-simple sequence

repeat，ISSR）、简单重复序列（simple sequence re-

peats，SSR）、扩增片段长度多态性（amplified frag-

ment length polymorphism，AFLP）、相关序列扩增多

态 性（sequence - related amplified polymorphisms，

SRAPs）和单核苷酸多态性（single nucleotide poly-

morphism，SNP）等标记技术已经被广泛用于小麦白

粉菌遗传多样性的研究（Brown & Simpson 1994；Wy-

and & Brown 2003；贾少锋等，2007）。应用以上分

子标记技术，肖仲久等（2009）、Xu et al.（2014）和

Liu et al.（2015）分别对贵州、青海和四川省的小麦

白粉菌群体遗传多样性进行了报道；霍云凤等

（2010）、赵紫慧等（2013）和朱桂清等（2015）分别对

河南、山东和河北及东北地区的小麦白粉菌群体遗

传多样性进行了研究。此外，霍云凤等（2010）比较

了 ISSR 和 AFLP 两种标记对白粉菌群体遗传多样

性检测的有效性及灵敏性，表明 2种标记都适用于

遗传多样性分析，但AFLP比 ISSR更灵敏。

陕西省小麦常年种植面积约108万hm2，近年来

小麦白粉病危害面积和程度呈增加趋势，据2015—

2018年陕西省植物保护总站统计，该病年均发生面

积约 46万 hm2，占小麦种植面积的 1/2左右，尤其是

秦岭北麓沿线地区，发生和危害程度较严重。史亚

千等（2009）对 2008年陕西省小麦白粉菌群体毒性

结构进行了监测，但对遗传多样性未进行研究。为

明确近年来陕西省小麦白粉菌群体毒性结构和遗传

变异情况，利用 32 个已知抗白粉病基因材料测定

2013年和2014年该省小麦白粉菌的群体毒性结构，

并应用 AFLP 标记对陕西省西安市、咸阳市、渭南

市、宝鸡市和毗邻该省的甘肃省天水市 5个小麦白

粉菌群体进行遗传多样性分析，以期为小麦抗病育

种、品种合理布局以及病害防控提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试菌株和植物：2013年和2014年于小麦白粉

病发病初期至盛期（4月初—5月中旬）分别从陕西

省西安市户县、高陵县和周至县，咸阳市乾县、三原

县、泾阳县、武功县、兴平市和杨陵区，渭南市合阳

县、澄城县、富平县、蒲城县、大荔县、华县和华阴市，

宝鸡市陈仓区、眉县、岐山县和扶风县等县（区）的不

同乡镇大田成株期小麦上采集小麦白粉菌标样。小

麦白粉菌的分离、纯化和扩繁所用小麦品种为白粉

病感病品种辉县红，由西北农林科技大学植物保护
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学院小麦病原真菌监测与抗病遗传实验室提供。用

于毒性鉴定的 32个已知抗白粉病基因的小麦品种

（系）包括 Axminster /8Cc、MIN、Ulka/8Cc、Asosan/

8Cc、Chul / 8Cc、Sonora / 8Cc、Kolibri、W150、Mich.

Amber/8Cc、Khapli/8Cc、Armada、Aquila、Timgalen、

Coker 747、CI14189、Kavkaz、R4A、Amigo、XX186、

南农 9918、赤牙糙、5P27、CI12632、Maris Dove、

Maris Huntsman、Kenguia 1、Mission、白免 3 号、Cok-

er 983、Normandie、Era、小白冬麦；2 个感病小麦对

照品种阿夫和Chancellor。以上品种（系）以及用于

外群分析的甘肃省天水市的19株小麦白粉菌菌株，

均由中国农业科学院植物保护研究所小麦白粉病实

验室提供。

0.45%水琼脂培养基：琼脂粉 0.9 g、去离子水

200 mL、0.012 g苯并咪唑。

试剂及仪器：Taq 酶，加拿大 MBI Fermentas 公

司；dNTP、PCR-Mix，生工生物工程（上海）股份有限

公司；AFLP Digest-Ligation Buffer、AFLP Digest-Li-

gation Enzyme Mix内切酶和T4连接酶，纽英伦生物

技术（北京）有限公司；分子量内标 Liz-500，美国

ABI公司；其它试剂均为国产分析纯。BioSpec-na-

no微量分光光度计，日本岛津公司；Quantumst 4凝

胶成像系统，法国 Vilber 公司；JY-SPCT 水平电泳

槽，北京君意东方电泳设备有限公司；3730XL测序

仪，美国ABI公司。

1.2 方法

1.2.1 小麦白粉菌的分离、纯化和保存

参照霍云凤等（2010）方法对 2013年和 2014年

所采集的小麦白粉菌标样进行分离纯化，分别得到

125株和 113株单孢子堆菌株。所得单孢子堆菌株

保存在感病品种辉县红试管苗上，于 4℃冰箱中保

存，30~40 d转接1次。毒性鉴定和遗传多样性分析

之前，将所有单孢子堆菌株分别从试管苗上转接到

辉县红的盆栽苗上进行扩繁，得到足够的分生孢子

用于后续试验。

1.2.2 陕西省小麦白粉菌群体的毒性结构分析

分别对陕西省西安市、咸阳市、渭南市和宝鸡市

2013年的125株小麦白粉菌菌株和2014年的113株

小麦白粉菌菌株进行毒性结构分析。采用幼苗离体

叶段接种方法测定小麦白粉菌的毒性频率（明章勇

等，2012）。将已知抗白粉病基因的 32个小麦品种

（系）和2个感病小麦对照品种催芽后分别播种到直

径为 10 cm 的小花盆内，每盆播 1 个品种（系），约

15~20 粒种子。待幼苗第 1 片叶片完全展开后，在

超净工作台上剪取叶片中间部位叶段3 cm，依次摆

放于8 cm×8 cm方形培养皿的0.45%水琼脂培养基

上（含60 mg/L的苯丙咪唑），每个菌株3次重复。将

方形培养皿置于接种塔底部，将收集的单孢子堆菌

株的分生孢子分别接种到已知抗白粉病基因小麦品

种（系）及感病对照品种上，接种后于17℃光照培养

箱内培养，每日光照 16 h、黑暗 8 h。待感病对照小

麦品种充分发病后, 按照司权民等（1992）分级标准

确定所有供试小麦品种（系）的反应型，其中，0、0；、

1、2为抗病反应型，3、4为感病反应型。根据公式分

别计算2013年和2014年小麦白粉菌的毒性频率，然

后计算 2年的平均值，毒性频率=毒力菌株/供试菌

株×100%。

1.2.3 菌株DNA提取、AFLP扩增和PCR检测

小麦白粉菌菌株DNA的提取：从陕西省2014年

分离纯化的 113株菌株中随机选取 99株，其中西安

市20株、咸阳市32株、渭南市22株、宝鸡市25株，加

上用于外群分析的甘肃省天水市的19株菌株，共5个

地理群体118株菌株用于小麦白粉菌群体遗传多样

性分析。将供试118株菌株在辉县红上扩繁收集分

生孢子，利用 CTAB 法分别提取 DNA（韩冰等，

2006）。以1%琼脂糖凝胶电泳和BioSpec-nano分别

检测DNA的纯度和浓度。

AFLP 检测的接头和引物：EcoR I 接头 1 和 2

（5 ′ -CTCGTAGACTGCGTACC-3 ′ /5 ′ -AATTGGTA-

CGCAGTCTAC-3 ′），Mse I 接头1和2（5 ′ -GACGA-

TGAGTCCTGAG-3 ′ /5 ′ -TACTCAGGACTCAT-3 ′），

E 引物：E00（5 ′ -GACTGCGTACCAATTC-3 ′）、E42

（5 ′ -GACTGCGTACCAATTCAGT-3 ′）、E45（5 ′ -GA-

CTGCGTACCAATTCATG-3 ′）、E47（5 ′ -GACTGC-

GTACCAATTCCAA-3 ′）、E78（5 ′ -GACTGCGTAC-

CAATTCGTT-3 ′）及 M 引物：M00（5 ′ -GATGAG-

TCCTGAGTAA-3 ′）、M47（5 ′ -GATGAGTCCTGAG-

TAACAA-3 ′）、M49（5 ′ -GATGAGTCCTGAGTAA-

CAG-3 ′）、M64（5 ′ -GATGAGTCCTGAGTAAGAC-

3 ′）、M65（5 ′ -GATGAGTCCTGAGTAAGAG-3 ′）、

M86（5 ′ -GATGAGTCCTGAGTAATCT-3 ′），均由生

工生物工程（上海）股份有限公司合成。AFLP 试验

操作参考 Vos et al.（1995）方法。EcoR I /Mse I双酶

切：酶切反应与连接反应同步进行。20 μL酶切与连

接反应体系：10 μmol/L EcoR I 接头1 μL、10 μmol/L

Mse I 接头 1 μL、10×AFLP Digest-Ligation Buffer

2 μL、AFLP Digest-Ligation Enzyme Mix 1.8 μL、模

板 DNA 5 μL、ddH2O 9.2 μL。酶切-连接反应条件
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为25℃温育5 h，1%琼脂糖电泳检测。

20 μL 预扩增反应体系：20 μmol/L E00 1 μL、

20 μmol/L M00 1 μL、2×PCR Mix 10 μL、酶切-连接

模板 DNA 4 μL、ddH2O 4 μL。PCR 扩增程序：94℃

预变性 3 min；94℃变性 30 s，50℃复性 30 s，72℃延

伸1 min，30个循环。20 μL选择性扩增体系：20 μmol/L

E引物1 μL、20 μmol/L M引物1 μL、2×PCR Mix 10 μL、

模板DNA 5 μL（预扩增产物稀释20倍）、ddH2O 3 μL。

PCR 扩增程序：95℃预变性 5 min；95℃变性 35 s，

65℃复性35 s（每循环降低0.7℃），72℃延伸1 min，

12个循环；94℃变性 30 s，56℃复性 30 s，72℃延伸

1 min，23个循环。按100∶1的体积比将甲酰胺与分

子量内标 Liz-500 混匀，然后取出 15 μL 加入上样

板，再加入 1 μL 稀释 10 倍的 PCR 产物，最后用

3730XL测序仪进行毛细管电泳。

1.2.4 陕西省小麦白粉菌群体遗传多样性分析

通 过 小 样 本 的 预 试 验 ，筛 选 出 E42M65、

E45M86、E47M47、E47M49、E78M64 和 E78M86 这

6对多态性较好的引物组合，利用这6对引物对供试

118株菌株的基因组DNA进行荧光AFLP扩增。利

用GeneMarker 2.2 软件对 118个样品 6对引物组合

扩增产物测序仪得到的原始数据进行分析，将各泳

道内分子量内标的位置与各样品峰值的位置进行比

较分析，得到片段大小。再根据无带和有带情况转

化为0、1二元数据矩阵。统计各引物组合扩增出的

多态性条带数及多态性条带的大小，根据公式计算

多态性条带百分率，多态性百分率=多态性条带数/

总条带数Í100%。

利用POPGENE 32软件计算小麦白粉菌5个地

理群体的等位基因数 Na、有效等位基因数 Ne、基因

多样性指数H、香农信息指数 I等分子遗传多样性参

数、Nei’s遗传距离和遗传一致度。根据Nei’s遗传

距离，用非加权组平均法（unweighted pair - group

method with arithmetic means，UPGMA）对小麦白粉

菌各地理群体进行聚类分析；为明确地理距离对群

体间分子遗传距离的影响，运用SPSS软件进行各群

体间的遗传距离和地理距离的相关性分析。

采用 Arlequin 3.1 软件计算遗传分化系数 Gst，

Gst=Dst/Ht，Dst=Ht-Hs，式中Dst为群体间遗传多样性，

Ht为总遗传多样性，Hs为群体内遗传多样性。依据

Wright（1951）对遗传分化系数和基因流的界定，当0<

Gst≤0.05，表示群体间分化较弱，0.05<Gst≤0.15，表示

中等分化；0.15<Gst≤0.25，表示高度分化；Gst>0.25，

表示重度分化。基因流Nm是用来估量种群间基因

交流的程度（Nei，1975；Slatkin，1987），根据公式估

算基因流Nm，Nm=0.5×（1-Gst）/Gst。若Nm<1，表明基

因流不足以抵制遗传漂变引起的遗传分化，群体蕴

藏着遗传分化的潜能；若Nm≥1，表明群体间基因流

的水平较高，群体间遗传分化较小；当Nm>4，表明种

群间的基因交流就更为充分，遗传分化更小（Whit-

lock & McCauley，1999）。

2 结果与分析

2.1 陕西省小麦白粉菌群体毒性结构

2013年和 2014年陕西省西安市、咸阳市、渭南

市和宝鸡市 125 株和 113 株小麦白粉菌对 Pm1a、

Pm3b、Pm3c、Pm3e、Pm3f、Pm7、Pm8、Pm19、Pm1+2+

9抗性基因的平均毒性频率介于 69.17%~99.60%之

间，表明这些抗性基因已没有利用价值；对 Pm3a、

Pm6、Pm17、Pm4+8、Pm“Era”、Pm“XBD”抗性基因

的平均毒性频率介于 20.17%~44.40%之间，表明这

些抗性基因仍有一定的利用价值，但不建议单独使

用，应与其它抗性基因结合应用；对 Pm1c、Pm2、

Pm3d、Pm4a、Pm4b、Pm5b、Pm13、Pm24、Pm30、

Pm2+6、Pm2+Mld、Pm2+6+?、Pm4b+5b、Pm4+?、

Pm5+6、Pm21 抗性基因的平均毒性频率介于 0~

17.23%之间，表明这些抗性基因仍有较高的利用价

值（表1）。

2.2 5个小麦白粉菌群体遗传多样性分析

2.2.1 5个小麦白粉菌群体AFLP引物多态性频率分析

E42M65、E45M86、E47M47、E47M49、E78M64

和E78M86这 6对引物组合扩增出的多态性条带数

介 于 98~186 之 间 ，多 态 性 百 分 率 为 93.33%~

96.88%，多态性条带大小为 35~493 bp。6对引物组

合共扩增出 831个多态性位点，平均每对引物扩得

138.5个，多态性位点百分比为94.86%。

2.2.2 5个小麦白粉菌群体分子遗传多样性

西安群体、咸阳群体、渭南群体、宝鸡群体和天

水群体5个小麦白粉菌群体在物种水平上的等位基

因数、有效等位基因数、基因多样性指数、香农信息

指数和多态性位点百分比分别为 1.9486、1.1653、

0.1151、0.2036 和 94.86%。不同地理群体间遗传多

样性参数存在差异，其中，西安群体的遗传多样性水

平最高，等位基因数、有效等位基因数、基因多样性

指数、香农信息指数和多态性位点百分比分别为

1.6724、1.2099、0.1384、0.2283和67.24%；天水群体、

渭南群体和咸阳群体次之，宝鸡群体最低（表2）。
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表1 基于32个已知抗白粉病基因小麦品种（系）的2013年和2014年陕西省小麦白粉菌菌株的毒性频率测定结果

Table 1 Virulence frequencies of Blumeria graminia f. sp. tritici collected from Shaanxi Province in 2013 and 2014

based on 32 wheat cultivars（lines）with known powdery mildew resistance genes

品种（系）
Wheat cultivar（line）

Axminster/8Cc

MIN

Ulka/8Cc

Asosan/8Cc

Chul/8Cc

Sonora/8Cc

Kolibri

W150

Mich. Amber/8Cc

Khapli/8Cc

Armada

Aquila

Timgalen

Coker 747

CI14189

Kavkaz

R4A

Amigo

XX186

南农 9918 Nannong 9918

赤牙糙 Chiyacao

5P27

CI12632

Maris Dove

Maris Huntsman

Kenguia 1

Mission

白免3号 Baimian 3

Coker 983

Normandie

Era

小白冬麦 Xiaobaidongmai

阿夫Funo（CK）

Chancellor（CK）

抗性基因
Resistance gene

Pm1a

Pm1c

Pm2

Pm3a

Pm3b

Pm3c

Pm3d

Pm3e

Pm3f

Pm4a

Pm4b

Pm5b

Pm6

Pm6

Pm7

Pm8

Pm13

Pm17

Pm19

Pm21

Pm24

Pm30

Pm2+6

Pm2+Mld

Pm2+6+?

Pm4+8

Pm4b+5b

Pm4+？

Pm5+6

Pm1+2+9

Pm“Era”

Pm“XBD”

-
-

毒性频率Virulence frequency（%）

2013

84.80

8.80

15.20

19.20

64.00

76.80

12.00

80.65

87.10

20.80

20.80

2.40

30.40

35.20

99.20

88.80

3.20

27.20

61.29

0.00

2.48

22.69

5.00

1.64

4.84

26.67

15.32

12.10

4.84

66.13

12.10

12.90

100.00

100.00

2014

85.84

25.66

16.81

30.97

74.34

83.19

8.85

86.73

91.15

11.50

9.73

5.31

58.41

45.13

100.00

87.61

0.00

18.58

83.19

0.00

1.77

11.50

4.42

1.77

0.88

30.09

8.85

5.31

14.16

90.27

42.48

27.43

100.00

100.00

平均Mean

85.32

17.23

16.01

25.09

69.17

79.99

10.42

83.69

89.12

16.15

15.27

3.85

44.40

40.17

99.60

88.21

1.60

22.89

72.24

0.00

2.12

17.10

4.71

1.70

2.86

28.38

12.09

8.70

9.50

78.20

27.29

20.17

100.00

100.00
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表2 陕西省及毗邻甘肃省共5个小麦白粉菌群体的遗传多样性参数

Table 2 Genetic diversity parameters of five Blumeria graminis f. sp. tritici populations

from Shaanxi Province and the adjacent Gansu Province

群体
Population

西安群体
Xi’an population

咸阳群体
Xianyang population

渭南群体
Weinan population

宝鸡群体
Baoji population

天水群体
Tianshui population

平均水平
Average

物种水平
Species level

样品量
Sample

size

20

32

22

25

19

-
118

等位
基因数
No. of
alleles

1.6724

1.5331

1.5685

1.4600

1.6153

1.5699

1.9486

有效等位
基因数
No. of

effective
alleles
1.2099

1.1485

1.1535

1.1300

1.1549

1.1594

1.1653

基因多样
性指数
Gene

diversity
index

0.1384

0.0968

0.1036

0.0847

0.1103

0.1068

0.1151

香农信
息指数

Shannon
index

0.2283

0.1612

0.1748

0.1409

0.1895

0.1789

0.2036

多态性
位点数
No. of

polymorphic
loci
589

467

498

403

539

499

831

多态性位点
百分比

Percentage of
polymorphic

loci（%）
67.24

53.31

56.85

46.00

61.53

56.99

94.86

2.2.3 5个小麦白粉菌群体遗传距离和一致度

西安群体、咸阳群体、渭南群体、宝鸡群体和天

水群体 5 个小麦白粉菌群体间总体遗传距离在

0.0010~0.0244之间，遗传一致度在0.9759~0.9990之

间，表明群体间遗传距离近，遗传一致度高。陕西省

宝鸡群体、西安群体、咸阳群体和渭南群体4个小麦

白粉菌群体之间的遗传距离普遍小于其与甘肃省的

天水群体之间的遗传距离，如宝鸡群体与西安群体、

咸阳群体和渭南群体的遗传距离分别为 0.0114、

0.0103和 0.0120，而宝鸡群体与甘肃省天水群体的

遗传距离为 0.0244，遗传一致度则与遗传距离的结

果相反（表3）。

表3 陕西省及毗邻甘肃省共5个小麦白粉菌群体遗传距离和遗传一致度

Table 3 Genetic distances and identity among five Blumeria graminis f. sp. tritici populations from Shaanxi and Gansu provinces

群体
Population

宝鸡群体
Baoji population
西安群体
Xi’an population
咸阳群体
Xianyang population
渭南群体
Weinan population
天水群体
Tianshui population

宝鸡群体
Baoji population

-
0.0114

0.0103

0.0120

0.0244

西安群体
Xi’an population

0.9887

-
0.0030

0.0041

0.0238

咸阳群体
Xianyang population

0.9897

0.9970

-
0.0010

0.0219

渭南群体
Weinan population

0.9880

0.9959

0.9990

-
0.0165

天水群体
Tianshui population

0.9759

0.9764

0.9783

0.9836

-
对角线以下为遗传距离，对角线以上为遗传一致度。Genetic distance is below diagonal，and genetic identity is above diagonal.

当相似系数为 0.96时，西安群体、咸阳群体、渭

南群体、宝鸡群体和天水群体 5个小麦白粉菌群体

被聚为 2类，其中陕西省的西安群体、咸阳群体、渭

南群体和宝鸡群体聚为一类（图 1），甘肃省天水群

体单独聚为一类。小麦白粉菌群体间地理距离和分

子遗传距离相关性分析结果显示，遗传距离与地理

距离呈显著正相关，相关性系数为 0.8350（P=

0.0050）。

2.2.4 5个小麦白粉菌群体遗传分化系数与基因流

宝鸡群体、西安群体、咸阳群体、渭南群体和天

水群体 5 个小麦白粉菌群体总遗传多样性为

0.1179，群体内遗传多样性为 0.1068，群体间遗传多

样性和遗传分化系数分别为 0.0111和 0.0944，则群

体间和群体内的遗传变异分别占总体变异的9.44%
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和90.56%，表明变异主要来自于群体内。基因流Nm

为 4.7939，其值大于 4，表明这 5个小麦白粉菌群体

间存在广泛的基因交流。

图1 基于非加权组平均法的陕西省及毗邻甘肃省共5个小麦白粉菌群体聚类分析

Fig. 1 Cluster analysis of five Blumeria graminis f. sp. tritici populations from Shaanxi and Gansu provinces

based on unweighted pair-group method with arithmetic means

3 讨论

本研究对2013年和2014年陕西省西安市、渭南

市、咸阳市和宝鸡市的小麦白粉菌毒性进行监测，其

结果与史亚迁等（2009）的毒性监测结果有较大变

化，其中Pm7、Pm8和Pm19的毒性频率上升幅度较

大，而 Pm2、Pm3d、Pm6、Pm17、Pm2+6、Pm2+Mld、

Pm2+6+?、Pm4+8、Pm4+?、Pm5+6和Pm“Era”的毒

性频率有所下降，这可能与近几年陕西省小麦主栽

品种的调整有关，同时也与采样地点不同有一定关

系。 Pm1a、Pm3b、Pm3c、Pm3e、Pm3f、Pm7、Pm8、

Pm19和Pm1+2+9的毒性频率在全国大部分地区，

如河南（李亚红等，2012）、四川（雷雨等，2015）、甘肃

（黄瑾等，2015）、山东（郭霞等，2016）等省均偏高，表

明这些基因已失去利用价值，与本研究结果一致。

本研究结果表明 Pm21基因在陕西省的毒性频率为

0，Xing et al.（2018）也曾报道Pm21基因是目前全国

范围内最有效的小麦抗白粉病基因之一。Pm21基

因来自簇毛麦，目前已经被用于培育多个抗病品种，

并被应用到实际生产中（Li et al.，2007）。为避免

Pm21基因类似于Pm8基因在全国大面积单一应用

（周阳等，2004；李洪杰等，2011）从而导致小麦白粉

病的迅速扩展蔓延，建议将Pm21基因与其它有效抗

病基因聚合利用。其它Pm24和Pm5+6等基因在陕

西省的毒性频率亦较低，其在河南（李亚红等，

2012）、新疆（王振花等，2017）等省却表现较高的毒

性频率。虽然陕西省小麦白粉菌毒性结构与我国其

它地区有所差异，但一些主要基因的毒性频率与大

部分地区相似，这与目前我国小麦主栽品种抗源单

一化，各地大部分主栽品种血缘关系相同或相近有

关。在小麦抗病育种中，应尽可能鉴定和应用多种

抗源，减轻单一抗源对小麦白粉菌的选择压力，最大

限度地发挥抗病品种在小麦白粉病防治中的作用。

本研究利用AFLP标记对陕西省及毗邻甘肃省

的5个小麦白粉菌群体进行遗传多样性分析，结果

表明不同地理群体间遗传多样性存在差异，小麦白

粉菌群体的遗传变异主要来自于群体内，不同群体

间存在基因交流，小麦白粉菌群体的遗传距离与地

理距离呈显著正相关。关于小麦白粉菌的遗传距离

与地理距离的研究很多，如 Park et al.（2008）和

Troch et al.（2012）认为小麦白粉菌群体遗传分化存

在地理上的差异；Cowger et al.（2015）对美国 12 个

州的小麦白粉菌群体的研究结果表明，分子遗传距

离与地理距离呈弱正相关；Zeng et al.（2014）对我国

8个小麦主要种植区的 1 082株小麦白粉菌的遗传

多样性进行分析，结果表明分子遗传距离与地理距

离显著相关；雷雨等（2015）研究结果表明，四川省小

麦白粉菌群体分子遗传距离与地理距离相关，但不

显著。这些研究结果与本研究结果略有差异，究其

原因可能受样本采集地点和采样量等因素的影响。

本研究结果表明小麦白粉菌群体的遗传距离与地理

距离呈显著正相关，从另一个方面证明了不同小麦

白粉菌群体间存在基因交流，地理距离越近，小麦白

粉菌群体基因交流的概率就越大。

小麦白粉菌群体的毒性结构是动态变化的，同

一地区不同年份、同一年份不同地区之间都会有一

定的差异，因此，监测其毒性结构是一个基础和持续

的工作。下一步研究中应扩大样本采集地点和数

量，同时应用SNP标记对小麦白粉菌进行遗传多样
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性研究。
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