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　 　 摘要:　 小麦赤霉病、白粉病和黄花叶病毒病是长江中下游麦区的主要病害ꎬ因此培育多抗品种是小麦绿色生

产的基础ꎮ 扬麦 １８ 是多抗高产小麦品种ꎬ具有抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１、抗白粉病基因 Ｐｍ２１ 和抗黄花叶病毒病数量性

状位点(ＱＴＬ)ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａꎬ其不足是株高较高、抗倒性差ꎮ 扬麦 ２２ 是抗白粉病的高产品种ꎬ携带抗白粉病基因

ＰｍＶꎬ但中感赤霉病ꎬ高感黄花叶病毒病ꎮ 为了培育矮秆抗倒、兼抗 ３ 种病害的小麦新品系ꎬ以扬麦 １８ /扬麦 ２２ 重

组自交系群体(ＲＩＬ)为材料ꎬ研究 Ｆｈｂ１、ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 在群体中的分布及其对株高、粒质量的遗传效应ꎬ并对多基因

聚合效率进行评估ꎮ 结果表明ꎬ在 ＲＩＬ 群体中ꎬＦｈｂ１、ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 的分布频率分别为 ４９􀆰 ０％、５０􀆰 ５％ꎬ符合 Ｈａｒｄｙ￣
Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 定律ꎬ说明二者可在亲子代自由传递ꎻＦｈｂ１ 阳性 ＲＩＬ 组群的平均病小穗数显著低于 Ｆｈｂ１ 阴性 ＲＩＬ 组群ꎬ
Ｐｍ２１、ＰｍＶ 阳性 ＲＩＬ 家系均表现为高抗白粉病ꎻ单个 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 能够满足抗小麦黄花叶病毒病的育种需求ꎻＦｈｂ１
对株高、粒质量没有显著影响ꎻＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 对株高有显著的增效作用ꎬ对粒质量没有显著影响ꎻ育成兼抗 ３ 种病害

的矮秆高产新品系(组合)扬 １７Ｊ１０３、扬杂麦 １ 号进入区域试验ꎮ 研究结果为利用分子标记辅助选择技术培育矮秆

多抗小麦新品种提供了优异的育种材料和理论依据ꎮ
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　 　 小麦赤霉病(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｈｅａｄ ｂｌｉｇｈｔꎬ ＦＨＢ)、白粉

病(Ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌｄｅｗꎬＰＭ) 和黄花叶病毒病 (Ｗｈｅａｔ
ｙｅｌｌｏｗ ｍｏｓａｉｃ ｂｙｍｏｖｉｒｕｓꎬ ＷＹＭＶ)是长江中下游麦区

的主要病害ꎮ 近来年ꎬ受气候变暖、雨水增多、播期

推迟、群体变大等因素的影响ꎬ小麦赤霉病、白粉病

重发年份增加ꎬ而过多的化学药剂防治易带来农药

残留、环境污染等问题ꎬ同时ꎬ由病毒引起的小麦黄

花叶病也缺少有效的化学防治手段ꎮ 因此ꎬ选育多

抗小麦品种是解决小麦赤霉病、白粉病和黄花叶病

毒病危害的最经济、有效的途径ꎮ
来自苏麦 ３ 号 ３ＢＳ 染色体上的 Ｆｈｂ１ 是目前国际

上公认的效应最大的抗赤霉病主效基因ꎬ也存在于望

水白、黄方柱等地方品种中ꎮ ２０１９ 年ꎬ马正强团队[１]

和柏贵华团队[２] 分别独立克隆了 Ｆｈｂ１ꎬ其在功能上

编码富集组氨酸的钙结合蛋白(Ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｃａｌｃｉ￣
ｕｍ￣ｂｉｎｄｉｎｇ￣ｐｒｏｔｅｉｎ)ꎬＦｈｂ１ 基因的成功克隆在分子标

记辅助抗赤霉病育种中发挥了重要作用[３]ꎮ 苏麦 ３
号、望水白等抗赤霉病品种的农艺性状较差ꎬ难以直

接作为亲本应用于育种中ꎮ 近年来ꎬ宁麦 ９ 号成为长

江中下游 Ｆｈｂ１ 基因的主要供体ꎬ该品种农艺丰产性

高ꎬ兼具黄花叶病毒病抗性ꎬ其 ５Ａ 染色体上有 １ 个抗

黄花叶病毒病的主效数量性状位点(ＱＴＬ)ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣
５Ａ[４]ꎮ 目前ꎬ宁麦 ９ 号已衍生出宁麦 １３、宁麦 １４、扬
辐麦 ４ 号、扬麦 １８、扬麦 ２８、扬麦 ３０ 等约 ３０ 个品种ꎬ
是继扬麦 １５８ 之后长江中下游麦区的又一骨干亲本ꎬ
其缺点是高感白粉病ꎬ抗倒性较差ꎮ

江苏里下河地区农业科学研究所以携抗白粉病

基因 Ｐｍ２１ 的小麦￣簇毛麦 Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬ 易位系[５]南

农 Ｐ０４５ 为供体亲本、宁麦 ９ 号为最晚轮回亲本育成

了抗白粉病品种扬麦 １８ꎬ同时聚合抗赤霉病基因

Ｆｈｂ１、抗白粉病基因 Ｐｍ２１、抗黄花叶病毒病 ＱＴＬ
ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａꎬ有效解决了宁麦 ９ 号高感白粉病的缺

陷ꎬ但仍存在株高偏高、抗倒性差的缺点ꎬ因此在利用

上仍有一定难度ꎬ有必要进行升级改造[６]ꎮ 由中国农

业科学院育成的抗白粉病小麦￣簇毛麦 Ｔ６Ｖ＃４Ｓ􀅰６ＤＬ
易位系 Ｐｍ９７０３３[７]的 ６Ｖ＃４Ｓ 染色体上的 ＰｍＶ 基因已

被证明与 Ｐｍ２１ 同源[８]ꎮ 江苏里下河地区农业科学

研究所以 Ｐｍ９７０３３ 为基因供体、矮秆品种扬麦 ９ 号为

轮回亲本ꎬ育成了高产品种扬麦 ２２ꎬ该品种高抗白粉

病ꎬ但高感黄花叶病毒病ꎬ中感赤霉病ꎬ综合抗病性仍

需加强ꎻ此外ꎬ该品种的株高虽较扬麦 １８ 略矮ꎬ但抗

倒性仍有提升空间ꎮ 由此可见ꎬ在抗病聚合育种中ꎬ
选育矮秆抗倒品种是重要前提ꎮ

在前期的研究中ꎬ本课题组利用扬麦 １８ /扬麦

２２ 重组自交系群体(Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓꎬ ＲＩＬ)
研究了 ２ 种易位的亲子代传递性及其对基础农艺性

状的影响ꎬ并得到如下重要结论:Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬ(携
Ｐｍ２１)对株高、粒质量、穗长等有明显增效作用ꎬ对
穗数有负向效应ꎬ对抗倒性有一定影响ꎻＴ６Ｖ＃４Ｓ􀅰
６ＤＬ(携 ＰｍＶ)除对株高有弱于前者的增效作用以

外ꎬ对其他农艺性状的影响不显著ꎻＴ６Ｖ＃４Ｓ􀅰６ＤＬ
的亲子传递性远低于 Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬꎬ是 ＰｍＶ 育种利

用的主要瓶颈[９]ꎮ 本研究拟以该 ＲＩＬ 群体为材料ꎬ
继续研究抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１、抗黄花叶病毒病主效

ＱＴＬ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 在群体中的分布、抗病遗传效应

及其对株高、粒质量的影响ꎬ并尝试从中筛选矮秆、
高粒质量ꎬ并兼具 ３ 种抗病性的高产小麦新品系ꎬ以
期为多抗聚合育种提供有益参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

以扬麦 １８、扬麦 ２２ 为双亲构建的 ＲＩＬ 群体

(Ｆ２ ∶ ９ ~Ｆ２ ∶ １１代)作为试验材料ꎬ在不同年份ꎬ群体的

样本数为３６６~ ４２１ 个不等ꎮ 母本扬麦 １８(组合:宁
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９４ / ３ /扬麦 １５８６ / / ８８￣１２８ /南农 Ｐ０４５)由江苏里下河地

区农业科学研究所育成[１０]ꎬ中抗赤霉病(含 Ｆｈｂ１)ꎬ
高抗白粉病(含 Ｐｍ２１)和黄花叶病毒病(含 ＱＹｍ.
ｎｊａｕ￣５Ａ)ꎬ具有大穗、大粒、结实性好的优点ꎬ缺点是植

株偏高、易倒伏ꎮ 父本扬麦 ２２(组合:扬麦 ９ 号３ /
Ｐｍ９７０３３)由江苏里下河地区农业科学研究所育

成[１１]ꎬ中感赤霉病ꎬ高抗白粉病(含 ＰｍＶ)ꎬ高感黄花

叶病毒病ꎬ株高较扬麦 １８ 略矮ꎬ缺点是粒质量偏低ꎮ
１.２　 分子标记的鉴定

赤霉病抗性基因 Ｆｈｂ１ 诊断标记采用由 Ｈｉｓ￣Ｉｎ￣
Ｄｅｌ 序列开发的 ＰＣＲ 分子标记 Ｈｉｓ３Ｂ￣４[３]ꎬ抗白粉病

基因 Ｐｍ２１、ＰｍＶ 的检测均采用 Ｂｉｅ 等[８]开发的共显

性功能分子标记 ＭＢＨ１ꎬ抗黄花叶病毒病主效 ＱＴＬ

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 采用紧密连锁的共显性简单重复序列

(ＳＳＲ)分子标记 ＷＭＣ４１５[４] 进行鉴定ꎮ 表 １ 为标记

引物对序列ꎬ由上海捷瑞生物工程有限公司合成ꎮ
基因组 ＤＮＡ 提取采用十六烷基三甲基溴化铵

(ＣＴＡＢ)法[１２]ꎬＰＣＲ 反应体系为 １０􀆰 ０ μｌꎬ包括 １０ ｎｇ
模板 ＤＮＡ、各 ０􀆰 ２ μｌ 上下游引物(１０ μｍｏｌ / Ｌ)、０􀆰 ８
μｌ ｄＮＴＰｓ、０􀆰 ８ μｌ ＭｇＣｌ２(２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ)、１ Ｕ Ｔａｑ 聚合

酶(５ Ｕ / μｌꎬＴａＫａＲａ 公司产品)ꎬ１􀆰 ０ μｌ １０×聚合酶

专用 Ｂｕｆｆｅｒꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ 补足至相应体积ꎮ ＰＣＲ 扩增

程序:９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火

４５ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ
采用 ８％聚丙烯酰胺凝胶分离ꎬ通过银染显色检测

ＰＣＲ 产物ꎮ

表 １　 Ｆｈｂ１、Ｐｍ２１、ＰｍＶ 和 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 的诊断标记信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ Ｆｈｂ１ꎬ Ｐｍ２１ꎬ ＰｍＶ ａｎｄ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ

基因(位点) 　 　 　 标记 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 　 片段长度(ｂｐ) 退火温度 Ｔｍ(℃)

Ｆｈｂ１ Ｈｉｓ３Ｂ￣４ ＡＴＧＣＧＴＧＣＧＣＴＧＴＡＣＴＴＧ １ ３０９

ＣＧＴＣＡＣＡＧＡＧＴＣＣＡＧＴＧＡＡＡ ５５

Ｐｍ２１ / ＰｍＶ ＭＢＨ１ ＡＧＧＣＴＣＣＴＣＴＣＧＴＴＣＴＣＣＡＡＴＧＣＴ ３４１(Ｐｍ２１) ５５

ＧＣＣＡＴＴＡＴＡＧＴＣＡＡＧＡＴＧＧＣＡＣＴＡＧＣＴＧＴ ２７１(ＰｍＶ)

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ＷＭＣ４１５ ＡＡＴＴＣＧＡＴＡＣＣＴＣＴＣＡＣＴＣＡＣＧ １２０ ５５

ＴＣＡＡＣＴＧＣＴＡＣＡＡＣＣＴＡＧＡＣＣＣ

１.３　 田间设计

于 ２０１７ 年、２０１８ 年和 ２０１９ 年将参试材料种植

于江苏里下河地区农业科学研究所湾头试验基地ꎬ
２０１９ 年同时在扬州沙头种植各参试材料ꎮ 每个 ＲＩＬ
家系种 １ 行ꎬ行长 １􀆰 ３０ ｍꎬ每行播 ４０ 粒ꎬ行距 ０􀆰 ２５
ｍꎬ每个试点设 ２ 次重复ꎮ 为了减少病害发生对基

因农艺效应分析的影响ꎬ选用无黄花叶病毒病的田

块进行试验ꎬ同时对赤霉病、白粉病进行常规药剂防

治ꎮ 水肥、虫害和草害的防治均采用常规管理ꎮ 成

熟前考察双亲及 ＲＩＬ 群体的株高ꎬ每行顺序考察 １０
株单株ꎬ千粒质量在收获后考察ꎮ

在数据采集过程中ꎬ剔除基因型杂合或不全、渍
害或防病不充分造成的株高异常及籽粒皱缩的 ＲＩＬ
家系ꎬ以保证研究结果的准确性ꎮ
１.４　 抗病性鉴定

１.４.１　 赤霉病抗性的鉴定　 采用单花滴注法[１３]ꎬ病
原菌采用具有强致病力的赤霉菌混合菌株(Ｆ０３０１、
Ｆ０６０９、Ｆ０９８０、Ｆ１３１２)ꎬ由江苏省农业科学院陈怀谷

研究员提供ꎮ 取当天开花的麦穗ꎬ在顶部第 ５ 小穗

注入 １０ μｌ 分生孢子悬浮液(孢子含量 １ ｍｌ 为５×１０５

个)ꎬ每个 ＲＩＬ 株行接种 ２０ 个小穗ꎮ 接种麦穗套袋

保湿 ３ ｄ 后取下袋子以防止霉变ꎬ继续弥雾保湿 １８
ｄꎬ接种 ２１ ｄ 后调查患病小穗数ꎮ 分别将苏麦 ３、扬
麦 １８、扬麦 ２２ 和安农 ８４５５ 作为高抗(ＨＲ)、中抗

(ＭＲ)、中感(ＭＳ)和高感(ＨＳ)赤霉病对照品种ꎮ
１.４.２　 白粉病抗性的鉴定 　 将 ＲＩＬ 群体种植于温

室大棚内ꎬ采用当地白粉菌混合菌种接种ꎬ以感病对

照扬麦 ９ 号作为诱发行ꎬ当扬麦 ９ 号充分发病时ꎬ调
查群体的发病情况ꎮ 将叶片出现孢子堆的材料作为

感病( Ｓ) 材料ꎬ无孢子堆的材料作为抗病 (Ｒ) 材

料[１４]ꎮ 分别将扬麦 １８、扬麦 ９ 号作为白粉病的抗

病、感病对照品种ꎮ
１.４.３　 黄花叶病毒病抗性的鉴定 　 将 ＲＩＬ 群体种

植于黄花叶病毒病鉴定圃中ꎬ待 ２ 月中下旬至 ３ 月

中上旬感病对照扬麦 ２２ 充分发病时ꎬ调查发病情

况ꎮ 以叶片黄化、心叶细弱扭曲的植株作为感病植

株ꎬ以无症状的植株作为抗病植株[１５]ꎮ 将扬麦 １８、
扬麦 ２２ 分别作为抗、感黄花叶病毒病的对照品种ꎮ
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１.５　 数据统计分析和矮秆、多抗聚合品系的筛选

用 ｔ 测验法对 Ｆｈｂ１ 阳性、阴性 ＲＩＬ 组群中感染

赤霉病的小穗数进行比较ꎬ评价在扬麦本底赤霉病

抗性基础上 Ｆｈｂ１ 的抗性效应ꎻ分别对 Ｆｈｂ１ 阳性、阴
性 ＲＩＬ 组群及 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阳性、阴性 ＲＩＬ 组群的

株高、粒质量进行比较ꎬ评价二者对株高、粒质量的

影响ꎮ 数据统计采用 ＳＰＳＳ 软件ꎮ
以矮秆、抗倒性好为前提ꎬ筛选超矮(株高低于

亲本扬麦 ２２)的多抗品系ꎬ考察不同年份、不同地点

中选品系的频率ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＲＩＬ 群体的抗病基因型分析及抗病基因在群

体中的分布

　 　 利用诊断性标记 Ｈｉｓ３Ｂ￣４、ＭＢＨ１ 和 ＷＭＣ４１５ 鉴

定 ＲＩＬ 群体中 Ｆｈｂ１、Ｐｍ２１、ＰｍＶ 和 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 等

基因 / ＱＴＬ 的组成(图 １)ꎮ 由表 ２ 可以看出ꎬＦｈｂ１、

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 在 ＲＩＬ 群体中纯合基因型传代频率分

别达到 ４９􀆰 ０％ (χ２ ＝ ０􀆰 ３６ꎬ Ｐ< ０􀆰 ０５)、 ５０􀆰 ５％ (χ２ ＝
０􀆰 ２５ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎬ符合 Ｈａｒｄｙ￣Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 定律ꎬ说明二

者在亲子代可自由传递ꎮ
　 　 本研究考察了 Ｆ２ ∶ １１代 ＲＩＬ 群体对赤霉病、白粉

病和黄花叶病毒病不同病害的抗性聚合类型ꎬ由表

３ 可以看出ꎬＲＩＬ 群体中具有单病害抗性、双病害抗

性和三病害抗性的株系数分别为 ８０ 个、１１９ 个和 ５８
个ꎮ 在单病害抗性中ꎬ单抗赤霉病、白粉病和黄花叶

病毒病株系数分别为 １２ 个、５４ 个和 １４ 个ꎮ 在双病

害抗性中ꎬ赤￣白兼抗型、赤￣黄兼抗型和黄￣白兼抗型

株系数分别为 ４８ 个、２１ 个和 ５０ 个ꎮ 兼抗 ３ 种病害

的株系数为 ５８ 个ꎬ分为 ２ 种聚合基因型ꎬ分别为 ３８
个 Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１ ＋ Ｐｍ２１Ｐｍ２１ ＋ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ. ｎｊａｕ￣
５Ａ 和 ２０ 个 Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１ ＋ ＰｍＶＰｍＶ ＋ ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣
５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａꎬ前者显著多于后者ꎮ

Ｍ:ＤＬ２０００ ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒꎻ １:扬麦 １８ꎻ ２:扬麦 ２２ꎻ ３~３４:重组自交系(ＲＩＬ)株系ꎮ
图 １　 标记 Ｈｉｓ３Ｂ￣４ (Ａ)、ＭＢＨ１(Ｂ)和 ＷＭＣ４１５ (Ｃ)在亲本及 Ｆ２ ∶ １１代重组自交系群体(ＲＩＬ)中的部分扩增产物电泳结果

Ｆｉｇ.１　 Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｆ Ｈｉｓ３Ｂ￣４(Ａ)ꎬ ＭＢＨ１(Ｂ) ａｎｄ ＷＭＣ４１５(Ｃ) ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ Ｆ２ ∶ １１ ｒｅｃｏｍ￣

ｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ (ＲＩＬ) ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

表 ２　 Ｆｈｂ１、ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ在 Ｆ２ ∶ １１代重组自交系群体(ＲＩＬ)中的分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｈｂ１ꎬ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ｉｎ Ｆ２ ∶ １１ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａ￣

ｔｉｏｎ

基因
(位点)

阳性株系数
(个)

阴性株系数
(个)

传代频率
(％)

χ２

Ｆｈｂ１ １９６ ２０４ ４９.０ ０.３６

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ２０２ １９１ ５０.５ ０.２５

２.２　 抗病性综合鉴定结果

２.２.１　 赤霉病抗性鉴定结果 　 在扬麦 １８ /扬麦 ２２
ＲＩＬ 群体中随机选取 Ｆｈｂ１ 阳性、Ｆｈｂ１ 阴性株系各

６２ 个进行赤霉病接种鉴定ꎬ由表 ４ 可以看出ꎬＦｈｂ１
阳性株系组群的平均病小穗数为 ２􀆰 １０ 个ꎬ而 Ｆｈｂ１
阴性株系组群的平均病小穗数为 ３􀆰 ６０ 个ꎬ二者间相

３０１１蒋正宁等:分子标记辅助选育兼抗赤霉病、白粉病和黄花叶病毒病的小麦新品系



差 １􀆰 ５０ 个(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ其差异约等于中抗与中感对

照间的抗性差异ꎬ表明在扬麦品种本底抗性基础上ꎬ
Ｆｈｂ１ 对赤霉病抗性的贡献仍然是显著的ꎮ 研究结

果还显示ꎬ在 Ｆｈｂ１ 阳性、Ｆｈｂ１ 阴性株系组群中ꎬ赤
霉病病小穗数均呈连续分布ꎬ均存在超亲现象ꎬ抗性

达到或超过中抗(ＭＲ)对照扬麦 １８ 的株系所占比

例在 ２ 个组群中分别为 ６７􀆰 ７％、４５􀆰 ２％ꎬ抗性弱于中

感 ( ＭＳ) 对照扬麦 ２２ 的株系所占比例分别为

１６􀆰 １％、４３􀆰 ５％ꎮ 由于双亲抗性差距相对较小ꎬ抗性

介于双亲间的 ＲＩＬ 在 ２ 个组群中的比例均较小ꎮ
２.２.２　 白粉病抗性鉴定结果 　 在温室内对 ＲＩＬ 群

体接种白粉菌ꎬ结果表明ꎬ用分子标记 ＭＢＨ１ 鉴定的

含有 Ｐｍ２１ 或 ＰｍＶ 基因的所有 ＲＩＬ 家系均表现为

高抗白粉病ꎬ而二者均不含的 ＲＩＬ 家系均表现为高

感白粉病ꎬ标记结果与抗性表型完全一致ꎮ
２.２.３　 黄花叶病毒病抗性鉴定结果　 ＲＩＬ 群体在黄

花叶病毒病病圃的鉴定结果显示ꎬ在 ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５Ａ
连锁标记 ＷＭＣ４１５ 鉴定为阳性的 ＲＩＬ 家系中仅观

察到 ６ 个家系表现为花叶及黄矮症状(图 ２)ꎬ表明

诊断标记 ＷＭＣ４１５ 的脱靶率不足 ５％ꎬ能够满足标

记辅助育种的需求ꎮ

表 ３　 重组自交系群体(ＲＩＬ)中不同抗病基因型的株系数量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

抗性聚合类型　 　 　 　 　 抗病类型　 　 　 　 　 　 　 　 基因型　 　 　 　 　 　 　 　 　 株系数量(个)

单病害抗性 ＲＦＨＢ Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１ １２

ＲＰＭ Ｐｍ２１Ｐｍ２１ ３３

ＰｍＶＰｍＶ ２０

Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＰｍＶＰｍＶ １

ＲＷＹＭＶ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ １４

双病害抗性 ＲＦＨＢ＋ＲＰＭ Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１ ２５

Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋ＰｍＶＰｍＶ ２２

Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＰｍＶＰｍＶ １

ＲＦＨＢ＋ＲＷＹＭＶ Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ２１

ＲＷＹＭＶ＋ＲＰＭ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１ ２７

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ＋ＰｍＶＰｍＶ １７

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＰｍＶＰｍＶ ６

三病害抗性 ＲＦＨＢ＋ＲＷＹＭＶ＋ＲＰＭ Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ３８

Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋ＰｍＶＰｍＶ＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ２０
ＲＦＨＢ:抗赤霉病ꎻＲＰＭ:抗白粉病ꎻＲＷＹＭＶ:抗黄花叶病毒病ꎮ

表 ４　 Ｆｈｂ１ 阳性、Ｆｈｂ１ 阴性株系组群的平均病小穗数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ Ｆｈｂ１ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ Ｆｈｂ１

材料　 　 　 　 　
病小穂数(个)

平均值 抗性评价 最小值 最大值

抗性≥
扬麦 １８ 比例

(％)

抗性<
扬麦 ２２ 比例

(％)

苏麦 ３ 号 １.１９ ＨＲ － － － －

扬麦 １８ １.８２ ＭＲ － － － －

扬麦 ２２ ３.０３ ＭＳ － － － －

安农 ８４５５ １４.５７ ＨＳ － － － －

Ｆｈｂ１ 阳性株系 ２.１０ ＭＲ １.０ １０.０ ６７.７ １６.１

Ｆｈｂ１ 阴性株系 ３.６０∗∗ ＭＳ １.０ １６.７ ４５.２ ４３.５
∗∗表示差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ ＨＲ:高抗ꎻＭＲ:中抗ꎻＭＳ:中感ꎻＨＳ:高感ꎮ

２.３　 Ｆｈｂ１ 和 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 对株高、粒质量的效

应

　 　 ３ 年 ２ 点的试验结果显示ꎬＦｈｂ１ 阳性、Ｆｈｂ１ 阴

性小麦株系组群间的平均株高和平均千粒质量均无

显著差异(表 ５)ꎬ表明抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１ 对小麦株

高、千粒质量没有显著影响ꎮ
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１:抗病对照扬麦 １８ꎻ２:抗病 ＲＩＬ 家系ꎻ３:感病 ＲＩＬ 家系ꎻ４:感病

对照扬麦 ２２ꎮ
图 ２　 黄花叶病毒病的病圃鉴定结果

Ｆｉｇ.２　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｙｅｌｌｏｗ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ

　 　 比较 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阳性、阴性 ＲＩＬ 组群的平均

株高和平均千粒质量看出ꎬＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 对小麦株

高的增效作用达 ２.５８ ~ ４.７３ ｃｍꎬ３ 年 ２ 点的试验结

果均呈显著或极显著作用ꎮ 由表 ６ 还可以看出ꎬ
ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 对小麦千粒质量没有显著影响ꎮ
２.４　 矮秆、三病害抗性聚合株系的筛选

在聚合抗赤霉病、抗白粉病、抗黄花叶病毒病 ３
种抗病性的小麦株系中筛选超矮(低于扬麦 ２２)株
系ꎬ结 果 显 示ꎬ 不 同 年 份、 不 同 地 点 筛 选 出 的

Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 基

因型 (Ⅰ型) 的 超 矮 株 系 为 ６~ １２ 个ꎬ 基 因 型 为

Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋ＰｍＶＰｍＶ＋ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５Ａ (Ⅱ
型)的株系为１~ ３ 个ꎬ累计不足全部 ＲＩＬ 群体的 ５％
(表 ７)ꎮ 试验结果还表明ꎬ环境对株高有次要影响ꎮ

表 ５　 Ｆｈｂ１ 阳性和 Ｆｈｂ１ 阴性株系组群的平均株高、平均千粒质量

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｖｅｒａｇｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｔｈｏｕｓａｎｄ￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ Ｆｈｂ１ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ Ｆｈｂ１

时间 / 地点　
Ｆｈｂ１ 阳性株系

平均株高
(ｃｍ)

样本量
(个)

Ｆｈｂ１ 阴性株系

平均株高
(ｃｍ)

样本量
(个)

平均株高
差值

Ｆｈｂ１ 阳性株系

平均千粒
质量(ｇ)

样本量
(个)

Ｆｈｂ１ 阴性株系

平均千粒
质量(ｇ)

样本量
(个)

平均千粒
质量差值

２０１７－２０１８ 年 / 湾头 ８４.４７ ２１８ ８４.７５ １７５ －０.２８ ３８.０７ ２０２ ３８.５４ １６５ －０.４７

２０１８－２０１９ 年 / 湾头 ７９.２９ ２１５ ７９.８０ １７４ －０.５０ ３９.１８ ２０８ ３９.６６ １６３ －０.４９

２０１９－２０２０ 年 / 湾头 ７９.４０ １８４ ８０.０４ １８２ －０.６４ ４３.１２ ２１１ ４３.２５ １６９ －０.１３

２０１９－２０２０ 年 / 沙头 ８４.０４ １８４ ８４.０５ １８２ －０.０１ ４３.４７ ２１０ ４３.３１ １７２ ０.１６

表 ６　 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阳性、ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阴性株系组群的平均株高、平均千粒质量

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｖｅｒａｇｅ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｔｈｏｕｓａｎｄ￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｃａｒｒｙｉｎｇ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ

时间 / 地点　
ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阳性株系

平均株高
(ｃｍ)

样本量
(个)

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阴性株系

平均株高
(ｃｍ)

样本量
(个)

平均株高
差值

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阳性株系

平均千粒
质量(ｇ)

样本量
(个)

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 阴性株系

平均千粒
质量(ｇ)

样本量
(个)

平均千粒
质量差值

２０１７－２０１８ 年 / 湾头 ８６.４９ ２１２ ８１.７６ １５７ ４.７３∗∗ ３８.５７ ２０３ ３８.２１ １４２ ０.３６

２０１８￣２０１９ 年 / 湾头 ８０.７２ ２０９ ７７.５２ １５６ ３.２０∗∗ ３９.２１ ２０４ ３９.４２ １４５ －０.２１

２０１９－２０２０ 年 / 湾头 ８０.４０ １６２ ７７.８２ １７０ ２.５８∗ ４２.９４ ２０８ ４３.２３ １４９ －０.２９

２０１９－２０２０ 年 / 沙头 ８６.１６ １６２ ８２.１０ １７０ ４.０６∗∗ ４３.４９ ２０９ ４３.１５ １４９ ０.３４
∗、∗∗分别表示差异显著(Ｐ<０.０５)和极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ

表 ７　 不同年份、地点三病害抗性株系的株高表现及超矮秆(低于扬麦 ２２)株系数

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｄｉｓｅａｓｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｌｉｎｅｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｕｐｅｒ ｄｗａｒｆ ｌｉｎｅｓ ｗｉｔｈ ｈｅｉｇｈｔ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ Ｙａｎｇｍａｉ ２２ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ａｎｄ
ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

时间 地点
亲本株高(ｃｍ)

扬麦 １８ 扬麦 ２２

三病害抗性株系株高(ｃｍ)

平均 最小值 最大值

超矮株系数(个)

Ⅰ型 Ⅱ型

２０１７－２０１８ 年 湾头 ８４.３０ ８１.２３ ８７.１１ ７５.２２ １０５.０３ １２ ３

２０１８－２０１９ 年 湾头 ８０.３１ ７８.２０ ８０.０２ ６８.１２ ９４.２４ ７ ３

２０１９－２０２０ 年 湾头 ７９.３０ ７７.６０ ８０.３１ ６９.３３ ９５.４５ ９ ３

２０１９－２０２０ 年 沙头 ８３.４０ ８１.１０ ８５.２９ ７５.６７ ９９.６７ ６ １
Ⅰ型:Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋Ｐｍ２１Ｐｍ２１＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａꎻ Ⅱ型:Ｆｈｂ１Ｆｈｂ１＋ＰｍＶＰｍＶ＋ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５ＡＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａꎮ
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３　 讨 论

３.１　 抗赤霉病基因 Ｆｈｂ１ 育种价值评估

Ｆｈｂ１ 是国际公认的抗性最好的抗赤霉病基因ꎮ
马正强团队[１]、柏贵华团队[２] 分别已从望水白、苏
麦 ３ 号中克隆了 Ｆｈｂ１ 基因ꎬ为在抗赤霉病育种中精

准追踪 Ｆｈｂ１ 基因奠定了基础ꎮ 由于苏麦 ３ 号、望水

白存在植株过高、产量低等缺点ꎬ因此在育种中难以

直接应用ꎮ 当前ꎬＦｈｂ１ 利用较为成功的亲本是宁麦

９ 号ꎬ已育成生选 ４ 号、生选 ６ 号、宁麦 １３、宁麦 １４、
扬辐麦 ４ 号、扬麦 １８ 等一系列抗赤霉病品种[１６]ꎮ
江苏淮南和长江中下游地区由于春季高温多雨ꎬ一
直是小麦赤霉病重发区域ꎬ中抗(ＭＲ)、中感(ＭＳ)
赤霉病是该麦区品种审定的限制性指标ꎮ 由于长期

的赤霉病选择压ꎬ该麦区审定品种大多具有较好的

赤霉病本底抗性ꎬ尤以扬麦系列、宁麦系列最具代表

性ꎮ 以宁麦 ９ 号为代表的宁麦系列品种很多具有

Ｆｈｂ１ 基因ꎬ而以扬麦 １５８ 为代表的扬麦系列品种大

多不具有 Ｆｈｂ１ 基因ꎬＦｈｂ１ 能否在扬麦本底抗性基

础上进一步提高赤霉病抗性一直是本研究团队关注

的重点ꎮ
本研究利用扬麦 １８ /扬麦 ２２ ＲＩＬ 群体进行试

验ꎬ证明 Ｆｈｂ１ 可显著提高扬麦系列小麦的赤霉病抗

性ꎬ这将为长江中下游麦区主体品种扬麦系列品种

的赤霉病抗性从过去的中感￣中抗(ＭＳ￣ＭＲ)向中抗￣
抗(ＭＲ￣Ｒ) 的过渡提供重要支撑ꎮ 研究还发现ꎬ
Ｆｈｂ１ 可在亲子代自由传递ꎬ且对小麦株高、千粒质

量 ２ 个关键性状没有显著影响ꎬ将有利于该基因的

广泛利用ꎮ 本研究结果还显示ꎬＦｈｂ１ 阳性组群中也

存在一定比例的感病家系ꎬ而 Ｆｈｂ１ 阴性组群中也有

较大比例的抗病家系ꎬ说明单一的 Ｆｈｂ１ 遗传操作难

以满足抗赤霉病育种的要求ꎬ在标记辅助选择 Ｆｈｂ１
的同时结合抗性表型鉴定将有利于提高抗赤霉病育

种的效能ꎮ 近期ꎬ江苏里下河地区农业科学研究所

育成携 Ｆｈｂ１ 的扬 １６￣１５７(组合:镇麦 ９ 号 /扬麦 １８)
和无 Ｆｈｂ１ 的扬 １４￣２１４ (组合:扬麦 １６ / /扬麦 １６ /
９２Ｒ１３７)ꎬ分别通过了国家联合攻关和国家区域试

验ꎬ二者对赤霉病的抗性均达 Ｒ 级ꎬ是近年来长江

中下游地区抗赤霉病育种上的一个重要提升ꎮ ２０２０
年ꎬ孔令让团队[１７]克隆了来自长穗偃麦草的抗赤霉

病基因 Ｆｈｂ７ꎬ为抗赤霉病育种提供了新的元件ꎮ 因

此ꎬ我们正尝试以上述赤霉病抗性达 Ｒ 级的扬麦品

种(如扬麦 １４￣２１４、扬 １６￣１５７)为材料ꎬ通过分子标

记辅助选择ꎬ将 Ｆｈｂ７ 导入这些品种中以进一步提高

其赤霉病抗性ꎬ从而培育赤霉病抗性达高抗(ＨＲ)
水平的小麦品种ꎮ
３.２　 抗黄花叶病毒病 ＱＴＬ / ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 的育种

价值评估

　 　 小麦黄花叶病毒病由土传真菌———禾谷多黏菌

(Ｐｏｌｙｍｙｘａｇｒａｍｉｎｉｓ) 为 介 体 的 小 麦 黄 花 叶 病 毒

(Ｗｈｅａｔ ｙｅｌｌｏｗ ｍｏｓａｉｃ ｂｙｍｏｖｉｒｕｓ)引起ꎬ对小麦生长

有不利影响[１８]ꎮ 王秀娥团队[４] 最早在日本小麦品

种西风的 ３ＢＳ、５ＡＬ、７ＢＳ 上定位了多个抗黄花叶病

毒病数量性状位点(ＱＴＬ)ꎬ其中以位于 ５ＡＬ 上的

ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 效应最强ꎬ可以解释 ２５.９％ ~ ５３.７％的

表型变异ꎮ 在本研究中ꎬ通过扬麦 １８ /扬麦 ２２ ＲＩＬ
群体遗传分析ꎬ证实 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 可作为主基因位

点独立应用ꎬ足以应对当前黄花叶病毒病危害ꎮ 但

需予以重视的是ꎬＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 对小麦株高有显著

增效作用ꎬ可能引起小麦抗倒性变弱ꎮ
基于同一群体的早期研究发现ꎬ小麦￣簇毛麦易

位 Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬ、Ｔ６Ｖ＃４Ｓ􀅰６ＤＬ 均对株高有显著增

效作用[９]ꎬ当利用上述易位和 ＱＹｍ.ｎｊａｕ￣５Ａ 进行抗

性聚合时ꎬ二者对株高的累积增效效应可达４.６７~
８􀆰 １４ ｃｍꎬ这对小麦抗倒性有不利影响ꎮ 鉴于株高的

数量性状特征ꎬ在涉及 Ｐｍ２１、ＰｍＶ 和 ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５Ａ
等抗病基因(位点)聚合时ꎬ有必要加大育种群体数

量并强化对中矮秆品系的选择ꎮ
３.３　 多抗性聚合育种效果及策略探讨

由于本研究所用双亲扬麦 １８、扬麦 ２２ 的抗倒

性均不够理想ꎬ在一定程度上影响了这 ２ 个品种的

推广应用ꎮ 因此ꎬ能否规避上述 ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣５Ａ 和

Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬ / Ｔ６Ｖ＃４Ｓ􀅰６ＤＬ 对株高的不良影响ꎬ
并在 ＲＩＬ 群体中筛选出株高超低亲的中矮秆多抗品

系是关系到抗病性聚合育种能否成功的关键ꎮ 本研

究在 ３ 种病害抗性聚合株系中筛选出株高超低亲的

ＲＩＬ 家系在不同年份、不同地点的数量为 ７ ~ １５ 个ꎬ
不足全部 ＲＩＬ 群体的 ５％ꎬ说明以聚合 ＱＹｍ. ｎｊａｕ￣
５Ａ、Ｔ６Ｖ＃２Ｓ􀅰６ＡＬ / Ｔ６Ｖ＃４Ｓ􀅰６ＤＬ 为目标的育种群

体中ꎬ筛选矮秆品系难度较大ꎮ 为提高中矮秆多抗

品系的选择效率ꎬ在下一步具体的育种实践中ꎬ可适

当调整育种策略ꎬ如以中矮秆品种扬麦 ２２ 为轮回亲

本、高秆品种扬麦 １８ 为供体亲本适当加以回交ꎬ理
论上可显著提高分离群体中矮秆材料的比例ꎮ 其
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次ꎬ利用遗传差异大的双亲组合往往能带来更大范

围的株高等农艺性状的变异ꎮ 如在另一育种实例

中ꎬ为改善扬麦 １８ 的株型并保持其综合抗性和丰产

性ꎬ以扬麦 １８ 为轮回亲本ꎬ北方紧凑型高秆品种元

友￣２ 为供体亲本ꎬ构建了 ＢＣ１回交群体ꎬ强化了对株

高的选择ꎬ成功育成了矮秆品种扬麦 ３０ 和扬麦 ３４
(扬纹复 ４６６６)ꎬ与扬麦 １８ 相比ꎬ二者显著提高了穗

数、产量和抗倒性ꎬ同时可以保持对赤霉病、白粉病

和黄花叶病毒病的抗性ꎬ其双亲较大的遗传差异为

矮秆品种的选择提供了机会ꎬ实现了抗倒性、产量、
抗病性之间的协调统一ꎮ

从理论上看ꎬ在保证一定群体的基础上ꎬ获得兼

抗 ３ 种病害的小麦品系并不难ꎬ难的是如何在保持

抗病性前提下筛选出综合农艺性状和丰产性能可被

生产接受的优异品系ꎮ 在本研究中ꎬ既要选出株高

超低亲的矮秆三抗品系ꎬ同时还需综合考量株型、穗
型、灌浆特性及对渍、旱、冷、热、肥等的耐受性ꎬ中选

比例还将降低ꎮ 因此对于单交组合来说ꎬ后续将加

大群体规模ꎬ加大选择量ꎬ才有可能选到综合农艺性

状和丰产性好并与多抗性统一的聚合体材料ꎮ 幸运

的是ꎬ笔者从中筛选出的矮秆多抗高产新品系扬

１７Ｊ１０３ 已进入湖北省区试ꎬ同时作为恢复系与不育

系 ＭＴＳ￣１[１９]配制的杂交组合扬杂麦 １ 号已进入西

南麦区杂交小麦联合体试验ꎮ
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