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摘要：【目的】周 98165 对河南省当前流行白粉菌生理小种具有较好的抗性，并且综合农艺性状优良。明确

其抗白粉病基因及遗传特性，筛选与其紧密连锁的分子标记，为抗白粉病育种提供抗源和理论支撑。【方法】将周 

98165 与中国春杂交、自交、测交，对双亲及其杂交后代进行苗期鉴定，用小麦白粉病菌 08B1 进行遗传分析，利

用 SSR、EST-SSR 技术对双亲及抗感池进行筛选和电泳分析，并结合中国春缺四体材料进行染色体定位。【结果】

周 98165 对 3 个白粉菌高毒力小种抗性良好，其抗病性受 1 对显性核基因控制，将该基因暂命名为 PmHNK。筛选

了与 PmHNK 连锁的 5个微卫星标记，在遗传图谱上的顺序为 Xbarc77、Xgwm547、Xwmc326、Xgwm299、PmHNK、Xgwm108，

Xgwm299 和 Xgwm108 分别为 PmHNK 两侧距离最近的标记，图距分别为 4.2 cM、5.6 cM，最远标记 Xbarc77 与 PmHNK

图距为 10.6 cM,并将 PmHNK 定位于 3BL。【结论】抗病鉴定、遗传分析结合分子标记分析结果表明，PmHNK 是一

个白粉病抗病新基因。 
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Molecular Marker Mapping and Genetic Analysis of a Novel 

Powdery Mildew Resistance Gene PmHNK  
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and Germplasm Enhancement, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095) 

 

Abstract: 【Objective】 Powdery mildew is one of the most important diseases of wheat worldwide. Zhou 98165, a winter 
wheat provided by wheat research center of Henan Academy of Agricultural Sciences, is a novel line which has highly resistant, high 
yield and excellent comprehensive agricultural characteristics. Inheritance of powdery mildew resistance gene and mapping of that in 
Zhou 98165 with simple sequence repeat (SSR) markers were studied to formulate efficient resistance gene and strategies for 
breeding cultivars resistant to powdery mildew. 【Method】 F1, F2, BC1 populations were constructed on the basis of the hybridization 
between Zhou 98165 and a susceptible wheat variety Chinese Spring. Powdery mildew strains LY2-1, ZZ1-1 and 02B1 were used for 
the test the resistance and genetic analysis of those populations with the SSR and EST-SSR primers. The location of this gene on 
chromosome was confirmed by the materials of monosomic CS. 【Result】 Genetic analysis of Zhou 98165 indicated that the 
resistance to powdery mildew race 08B1 was controlled by a single dominant karyon gene, temporarily designated as PmHNK. Five 
SSR markers , Xbarc77, Xgwm547, Xwmc 326,Xgwm299, and Xgwm108 were linked to PmHNK as they were all located on 
chromosome 3BL. PmHNK, located on 3BL,closely linked to Xgwm299 and Xgwm108 with genetic distances of 4.2 cM and 5.6 cM, 
respectively.The farthest marker Xbarc77 was 10.6 cM to PmHNK. 【Conclusion】 Genetic analysis and resistance identification 
with powdery mildew isolates to Zhou98165 combined with SSR markers supports the conclusion that the highly resistance gene 
PmHNK is a novel gene for powdery mildew in wheat. 

Key words: common wheat; powdery mildew; microsatellite marker; Zhou 98165; gene mapping 
 



2772                中  国  农  业  科  学    42 卷 

0  引言 

【研究意义】小麦白粉病是由小麦白粉病菌

（Blumeria graminis (DC) Speer f. sp. Tritici，Bgt）所

引起的一种气传性真菌病害，为世界各主要麦区的主

要病害之一，且发病范围日益扩大，危害程度不断加

重，可引起 13.4%～34%的产量损失[1-2]。选育和使用

高效抗病品种被认为是最经济、安全、有效的解决办

法。根据 Flor 的“基因对基因”假说，任何抗病基因

都会出现克服其抗性的毒性小种，反之亦然，二者呈

共进化的关系，即一个新的抗病基因在经过一段时间

的应用以后，就会有针对它的毒性小种出现，使其逐

渐丧失抗病性，从而给生产造成严重损失。因此，发

掘新的白粉病抗源已成为目前小麦抗白粉病育种一项

非常急迫的任务。【前人研究进展】到目前为止，国

际小麦基因命名委员会共正式命名了来自 39 个位点

的 55 个白粉病抗病基因[3-9]（Pm1～Pm39），其中 30
个抗病基因已找到连锁的分子标记。近年来，分子标

记作图技术发展迅速，众多的分子标记类型中以 SSR、
AFLP 以及由 RFLP 转化的 STS 应用最为广泛，近几

年新发掘的白粉病抗病基因所构建的遗传图谱基本都

是应用的这 3 类标记；Liu 等 [10]利用 SSR 标记

Xgwm159 将 Pm30 定位与于 5BS，Perugini 等[8]利用

SSR 和 STS 标记将 Pm37 定位于 7AL，且 Xgwm322
和 Xwmc790 分别位于 Pm37 两侧，遗传距离均为 0.5 
cM。随着小麦基因组学研究的蓬勃发展，EST 数据库

的信息量呈现出指数级增长，截止 2008 年 11 月小麦

EST 数 据 库 登 录 的 EST 序 列 （ http://www. 
ncbi.nlm.nih.gov/dbEST / index.html）已超过 1 250 932
条，同时 EST-SSR 因具有成本低、特异性好等优点，

已成为 SSR 标记发展的一个新方向。Blanco 等[7]利用

EST-SSR、AFLP 将 Pm36 定位于 5BL，并筛选了与

Pm36 紧密连锁的 EST-SSR 标记 BJ261635（0.4 cM）。

小麦近缘种属如一粒小麦、二粒小麦、粗山羊草等已

成为白粉病新抗病基因非常重要的来源（Pm30～
Pm37），这些抗病基因多为质量抗性，对当前流行的

生理小种有较好的抗性。但这类抗源往往与不利的农

艺性状相连锁，作为抗源导入栽培品种时，后代需要

经过多代回交来打破与不利基因的连锁，有的甚至经

过多代回交以后仍无法打破这种连锁，这在很大程度

上制约了此类抗源在育种中的应用。【本研究切入点】

周 98165 对白粉病具有优异的抗性，且自身农艺性状

优良，作为新的白粉病抗源导入小麦品种的难度小，

无不利连锁，在育种应用方面有较大的优势。【拟解

决的关键问题】本试验利用经典遗传学、中国春缺体-
四体定位和分子标记方法对周 98165 携带的白粉病抗

性新基因进行遗传分析，明确其遗传规律，对抗病基

因进行定位，开发与其紧密连锁的分子标记，以期为

白粉病抗病育种提供新的抗源和技术基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试小麦材料为周 98165 与中国春（CS）的正

交和反交 F1 代、F2 代、F2:3、BC1 代群体，以及中国

春及其缺体-四体系（nullisomic-tetrasomic lines）：

N3AT3B、N3AT3D、N3BT3A、N3BT3D、N3DT3A 和 
N3DT3B，抗病对照材料：Aramda（Pm4b）、Kavkaz
（Pm8）、2761-5（Pm13）、京 05-3672-1（Pm21）、

齿牙糙（Pm24）、京 05-3539-1（Pm30），周 98165
的 3 个亲本材料为周麦 12、周麦 13 和豫麦 49。以上

材料中，中国春缺体-四体系由南京农业大学细胞所引

自美国堪萨斯州立大学小麦遗传与遗传资源中心，

2761-5（Pm13）由中国农业科学院贾继增研究员提供。

其余材料均由河南省农业科学院小麦研究中心分子育

种室提供。抗病鉴定所用小麦白粉病生理小种为

LY2-1、ZZ1-1，遗传分析所用小麦白粉菌生理小种为

08B1，以上小种均为河南省高致病力生理小种，且均

经过国内鉴别寄主鉴定，试验所用菌种分别由河南省

农业科学院植保所宋玉立研究员和河南农业大学牛吉

山博士提供。 
1.2  方法 

1.2.1  苗期白粉病抗病性分析  抗病性鉴定采用人

工接种方法，当供试小麦幼苗长至三叶期时用抖粉法

接种后置于隔离的接种间内（温度：15～20℃/昼、10～
15℃/夜，光照：14～16 h/h·d-1，光强：10 000 lx，相

对湿度：80%）潜育发病，待感病对照中国春充分发

病后（7～10 d），按盛宝钦[11] 6 级分类法划分抗病分

级即：0，0；，1，2，3，4，其中 0－0；为免疫，1
为高抗，2 为中抗，3 为中感，4 为高感。对 F2 后代

用卡方检验进行分离比适合度测验，确定品种所含的

抗病基因数目及互作方式。 
1.2.2  DNA 提取和抗感池构建  小麦基因组 DNA 的

提取采用 CTAB 法[12]。在 F2群体中分别随机选取 10
株抗病植株和 10 株感病株提取 DNA，各自取等量混

合建立抗病池和感病池。 
1.2.3  SSR 引物的分析  SSR 引物分别根据 Röder 
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等[13]、Pestsova 等[14]、Eujay 等[15]、Song 等[16]和 SSR
协作组的 536 对 WMC 引物（http://wheat.pw.usda.gov/ 
ggpages/SSR/WMC）合成，另外还有河南省农科院小

麦研究中心分子育种实验室根据 NCBI 公布的 EST
序列信息合成的 EST-SSR。PCR 反应在 Biometre T1 
Thermocycler 上进行。反应体系为 10 µl（含 10×buffer 
1 µl，15 mmol·L-1 MgCl2 1 µl，2 mmol·L-1 dNTP 1 µl，
20 ng·µl-1 引物 1 µl，1 U Taq 酶，去离子水 3.875 µl，
20 ng·µl-1基因组 DNA 2 µl）。扩增程序为 94℃变性 3 
min；94℃变性 1 min，50℃、55℃、60℃ 复性 1 min，
72℃ 延伸 2 min，40 个循环；72℃延伸 10 min。扩增

产物用 6%变性聚丙烯酰胺凝胶或 8%非变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳，经硝酸银染色后观察照相。 

1.2.4  遗传距离估算和连锁分析  用 JoinMap 3.0
软件计算标记与抗白粉病基因间的遗传距离

（LOD=3.0）。用 Mapdraw[17]软件绘制该基因的遗传

连锁图谱。 
1.2.5  白粉病抗病基因的染色体定位  根据 SSR 扩

增结果，找到在双亲、抗病池和感病池间具有多态性

的引物，通过 F2群体对多态性引物进行验证，利用该

引物的定位信息对抗病基因进行定位，并利用一套中

国春的缺体四体（第三同源群）对定位结果进行进一

步的验证。然后，结合 Sourdille 等[18]报道的小麦微卫

星引物的物理图谱，对该抗病基因的精细定位进行进

一步的分析。 

2  结果与分析 

2.1  抗性鉴定和遗传分析 

用河南省的高毒力小麦白粉病菌生理小种 LY 
2-1、ZZ 1-1、08B1 对供试材料接菌，苗期接种结果

（表 1）表明，周 98165 对 3 个小种均表现为近免疫

或高抗，这与京 05-3672-1（Pm21）和京 05-3539-1
（Pm30）的抗病表现一致，感病品种中国春对以上 3
个小种均表现为高感，侵染型为 4 型，Chiyacao（Pm24）
对 ZZ1-1 抗病，而感染 LY2-1 和 08B1，2761-5（Pm13）
则对 3 个小种全部感病。试验结果表明抗病基因 
PmHNK 与 Pm21、Pm30 对 3 个菌系抗性水平表现一

致，而与 Pm13 抗病表现有差异。

 
表 1  白粉病抗病材料单小种抗病鉴定结果 

Table 1  Resistance identification of powdery mildew resistant materials with Bgt isolates 

抗病鉴定材料 Sources of resistance identification 菌系 

Patho-type Zhou 98165 Chinese spring Aramda Kavkaz 2761-5 京 05-3672-1 Chiyacao 京 05-3539-1

LY2-1 R S S S S R S R 

ZZ1-1 R S S S S R R R 

08B1 R S S S S R S R 

基因 Gene PmHNK Pm11 Pm4b Pm8 Pm13 Pm21 Pm24 Pm30 

R：抗病；S：感病  R: Resistant; S: Susceptible 

 
周 98165 接种菌系 08B1 后表现为近免疫，侵染

型为“0；”，感病亲本中国春接种 08B1 后表现为高

感，侵染型为 4 型，对 F1、F2、F2:3 和 BC1 接种进行

遗传分析，结果表明（表 2）；20 株正交 F1和 25 株

反交 F1全部抗病，15 株 BC1有 9 株抗病、7 株感病，

χ2 检验符合 1﹕1 的分离比，在周 98165 与中国春的

F2正交群体（278 株）中，其中抗病 219 株、感病 59
株，经 χ 2检验符合 1 对显性基因控制的 3R﹕1S 的分

离比例（χ2={3﹕1}=0.8653，P＞0.25）。对周 98165
与中国春杂交的 193 个 F2:3 家系同样接种了菌系

08B1，结果显示 45 个家系有抗性且不发生抗性分离，

101 个 F2:3家系发生抗性分离，48 个家系表现感病不

分离，χ2检验结果（χ2={1﹕2﹕1}=1.91，df=2，P=0.38）

表明其符合 1﹕2﹕1 的显性单基因分离比。这些结果

表明周 98165 对 08B1 的白粉病抗性是由 1 对显性基

因所控制，将该基因暂命名为 PmHNK。 
2.2  PmHNK 连锁标记的筛选与染色体定位 

在小麦 21 条染色体上，依照 SSR 引物在遗传图

谱上的位置，按图距在每条染色体上选取 10 对 SSR
引物对抗病亲本周 98165、感病亲本中国春、抗性池

和感病池进行 PCR 扩增，发现有 2 对 SSR 引物

Xgwm108 和 Xgwm 299 在抗感池和双亲间均扩增出

多态性，比对这 2 对引物的遗传图谱发现其均位于染

色体 3B 的长臂，然后根据这 2 对引物所在的遗传图

谱中的位置[19]在其周围选取 26对 SSR引物进行筛选，

又发现 3 对引物 Xgwm 547、Xbarc77 和 Xwmc326 也 
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表 2  08B1 对周 98165 的白粉病抗病遗传分析结果 

Table 2  Inheritance analysis of line Zhou 98165 for powdery mildew resistance to 08B1 

侵染型 Infection type 亲本组合 
Cross 0 0; 1 2 3 4 

理论比值 
Expected ratio 

χ2 值* 
Chi-square value 

周 98165 (P1) 
Zhou 98165(P1) 

8 22         

中国春（P2）     30     

Chinese Spring(P2)          

P1/P2   F1  20         

        F2  219    59 3﹕1 0.8653 

        F2:3  45+101R    48+101S 1﹕2﹕1 1.912 

F1/P2    BC1 2 7    7 1﹕1 0.0625 

P2/P1  25         

R：45 个纯合抗病系和 101 个发生分离的 F2:3 家系中的抗性株；S：48 个纯合感病系和 101 个发生分离的 F2:3家系中的感病株；*：在显著水平为 0.05 
时的 χ2 值 
R: The powdery mildew resistant individuals in 45 homozygotic lines and 101 segregated F2:3 plants; S: The powdery mildew susceptible individuals in 48 
homozygotic lines and 101 segregated F2:3 plants; *: Chi-square test results under the significant level of 0.05 

 

在双亲及抗感池间存在多态性。 
为进一步验证所获引物与抗白粉基因之间的遗传

连锁性，在 F2群体中随机选取抗、感各 10 个单株进

一步筛选引物，最终 5 个标记在抗病亲本、抗病池、

F2 抗病株与感病亲本、感病池、F2感病株间均可稳定

扩增出一致的 DNA 多态性片段，这 5 个标记分别是

Xgwm108、Xgwm299、Xbarc77、Xgwm547与Xwmc326
（图 1）。根据已发表的小麦微卫星标记遗传图谱

Xgwm299、Xgwm108、Xbarc77 和 Xwmc326 均只在

3BL 有单一扩增位点，因此判断 PmHNK 也应位于

3BL，这一结论通过一套中国春第 3 同源群的缺体-四
体材料得到了验证（图 2），同时根据 Sourdille 等[18]

关于微卫星引物在染色体上物理定位的报道和 Qi 等[20]

所绘制的小麦染色体 Bin map，Xgwm299 和 Xgwm547
一同被定位于 3BL 的 3BL7－0.63－1.00 区域，由此

推断，基因 PmHNK 的物理位置很可能也在 3BL7－
 

 
 
 
箭头所示为多态性 DNA 片段。M：DNA marker；BR：抗病池；BS：感病池；P1：抗病亲本周 98165；P2：感病亲本中国春；R：F2 群体抗病单株；

S：F2 群体感病单株 
Arrows indicate polymorphic DNA fragment. M: DNA molecular weight marker; BR; Resistant bulk; BS: Susceptible bulk; P1: Resistant parent Zhou 98165; P2: 
Susceptible parent Chinese spring; R: Resistant individual of the F2 plants; S: Susceptible individual of the F2 plants 

 

图 1  微卫星标记 GWM299 对周 98165×CS F2代部分单株的扩增结果 

Fig. 1  Microsatillete marker GWM299 amplified against genomic DNA of F2 individual plants for Zhou 98165×CS 

 
0.63－1.00。 
2.3  遗传连锁性分析 

为检测目的基因位点与所获得标记位点的遗传连

锁性，将F2后代278个单株分别提取基因组DNA。利

用这些连锁标记进一步对这278个单株进行分析，以确

定抗白粉病基因PmHNK与标记位点之间的连锁关系，

所有标记引物对群体的扩增结果见表3，用 Joinmap 
3.0软件对抗白粉病基因PmHNK与SSR位点连锁分析

结果表明，这些标记分布于抗白粉病基因 PmHNK的两

侧，在遗传图谱上的排列顺序为：近端体－Xbarc77－
Xgwm547－Xwmc326－Xgwm299－PmHNK－Xgwm108
－近着丝点（图4）。 
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M：DNA marker；BR：抗病池；BS：感病池；P1：抗病亲本周 98165；
P2：感病亲本中国春；C：2761-5；D：中国春；E：N3AT3B；F：N3AT3D；

G：N3BT3A；H：N3BT3D；I：N3DT3A；J：N3DT3B 
M: DNA molecular weight marker; BR: Resistant bulk; BS: Susceptible bulk; 
P1: Resistant parent Zhou 98165; P2: Susceptible parent Chinese Spring; C: 
2761-5; D: Chinese Spring; E: N3AT3B (nullisomic3A-tetrasomic3B); F: 
N3AT3D; G: N3BT3A; H: N3BT3D; I: N3DT3A; J: N3DT3B 

 
图 2  SSR 标记 GWM299 在双亲、抗感池、2761-5 和中国春

缺体-四体系间的扩增结果 

Fig. 2  The results of SSR marker GWM299 amplified in the 

parent, Resistant bulk, Susceptible bulk, 2761-5 and 

nullisomic-tetrasomic lines of Chinese Spring 

 

 
 
M1：DNA marker（DL2000）；A：抗病亲本周 98165；B：B: 2761-5
（Pm13）；M2：DNA markerⅠ。箭头所指为 Pm13 特异条带：570bp 
M1: DNA molecular weight marker (DL2000); A: Resistant parent Zhou 
98165 (PmHNK); B: 2761-5 (Pm13); M2: DNA markerⅠ. Arrowhead 
indicated the polymorphic band specific for Pm13: 570 bp 

 

图 3  Pm13 SCAR 标记对周 98165（PmHNK）、2761-5（Pm13）

的扩增结果 

Fig. 3  PCR products amplified with Pm13 SCAR primer of 

the Zhou 98165(PmHNK), and 2761-5(Pm13) 

 
 

图 4  抗白粉基因 PmHNK 的微卫星标记连锁图谱 

Fig. 4  Linkage map of powdery mildew resistant gene 

PmHNK in relation to microsatellite markers on 

chromosome 3BL in wheat 

 

3  讨论  

本研究利用 3 个河南省当前小麦白粉病流行小种

评价了周 98165 的抗病性，证实其所携带抗病基因对

目前河南白粉菌有很强的抗性。利用经典遗传学分析，

发现周 98165 对 08B1 的抗病性是由 1 对显性核基因

所控制，用 SSR 标记将其定位于染色体 3BL 上，并

用 3B 的缺体-四体进行了验证。到目前为止，定位于

3B 上的已正式命名的白粉病抗病基因只有一个即

Pm13。Pm13 是由 Ceoloni[21]于 1992 年，在小麦近缘

属高大山羊草（Aegilops longissima）中发现并转入普

通小麦的，共有 3BL·3SS-3S、3DL·3SS-3S 2 种转入类

型。在试验中用与 PmHNK 连锁的 5 个标记对 2761-5
（m13）行扩增，结果显示 Pm13 不与 5 个标记中的

任何一个相连锁，表明 Pm13 与 PmHNK 不在同一位

点，是 2 个不同的白粉病抗病基因，即 PmHNK 为一 

 
表 3  微卫星标记对抗白粉病基因 PmHNK F2分离群体的扩增结果 

Table 3  Amplification results of microsatillete markers linked with powdery mildew resistant gene PmHNK in F2 population 

Xgwm299 Xgwm108 Xgwm547 Xwmc326 Xbarc77 抗病性 
Resistance A B 

 

A B A B A B 

 

A B 

抗病 Resistant 216 3 211  8 214    5 211    8 214    5 

感病 Susceptible 9 50  8  51 17    42 13    46 39    20 

A：抗病亲本周 98165 所出现的多态性片段类型；B：感病亲本中国春所出现的多态性片段类型 
A: Polymorphic fragment pattern of resistant parent Zhou 98165; B: Polymorphic fragment pattern of susceptible parent Chinese spring 

 

新的白粉病抗病基因。另外在白粉病抗病鉴定方面，

PmHNK 与 Pm13 也有明显不同，Pm13 在接种 LY2-1、
ZZ1-1 和 08B1，个白粉病生理小种后，侵染型分别为

4、4 和 3，而同样条件下 PmHNK 侵染型分别为 0；、

1 和 0；，二者的抗病性有明显的不同。因此可以判定

PmHNK 与 Pm13 不是同一或等位基因，同时由于目前

定位于 3B 上的白粉病抗病基因只有 Pm13，因此可以

确定周 98165 所携带 PmHNK 为一新的白粉病抗病基
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因。为了进一步证实试验结果，利用与 Pm13 共分离

的 SCAR 标记[22]对周 98165 与 2761-5（Pm13）进行

了分子鉴定（图 3），结果表明周 98165 不含有抗白

粉病基因 Pm13，即 PmHNK 和 Pm13 不是同一基因。

由于周 98165 自身农艺性状比较优异，也尚未看到该

抗病基因与不利的基因连锁，因此 PmHNK 及该基因

的载体周 98165 具有较好的育种利用价值。 
小麦由于其基因组十分庞大（17 Gb），对其基因

组的研究相对滞后于其他作物，造成小麦基因的克隆

十分的困难，目前 55 个小麦白粉病抗病基因中只有

Pm3b 被成功克隆。Sourdille 等[18]将 Xgwm299 和

Xgwm547 定位于 3BL 的近端体附近，按照 Qi 等[20]

提出的染色体 Bin 区位划分，PmHNK 也应位于 3BL7
－0.63－1.00 及其附近区域。根据 Gill 的研究结果[23-24]，

在染色体某些区段如基因富集区段，或是端体附近，

物理距离和遗传距离的比率是比较低的（＜200 
kb/cM），如果目的基因位于这些区域，对以后的克

隆工作较为有利。最近 Paux 等[25]已完成了小麦染色

体 3B 的测序和物理图谱构建工作，这对定位在该染

色体上的基因的克隆将会有较大的帮助。 

4  结论  

对河南省当前流行的白粉菌生理小种表现高抗至

免疫的小麦品系周 98165 携带一个新的抗白粉病基因

PmHNK，该基因定位于 3BL。PmHNK 与 5 个微卫星

标记 Xgwm108、Xgwm299、Xbarc77、Xgwm547 和

Xwmc326 紧密连锁，可用于小麦白粉病抗病育种。 
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