
小 麦 白 粉 病 是 由 小 麦 白 粉 病 菌（Blumeria
graminis f. sp. tritici）所引起的一种世界性真菌性病

害，发病时造成5%~34%的产量损失[1-2]，近年来小麦白

粉病的发病范围在不断扩大，危害程度也不断加重，已

成为当前小麦生产的严重威胁。选育和使用高效的抗

病品种，是防治白粉病最经济、有效、安全的措施。而

白粉病抗病育种的基础是高效、多样化的抗源。深入

研究抗病基因的抗性表现及遗传特点将有助于对这些

抗源进行有效利用[3]。

由于传统的表型鉴定和分小种接种鉴定对试验条

件和技术要求较高，难以准确、快速对抗病材料进行鉴

定，因此分子标记技术已经逐渐成为基因鉴定的主要
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手段。分子标记技术是从DNA水平对植株个体基因

型直接进行鉴定，因此是白粉病抗病基因鉴定的理想

手段。同时，利用分子标记技术构建的抗病基因的遗

传和物理图谱，为基因的进一步利用奠定了基础。目

前，国内外已正式命名了来自39个位点的55个小麦白

粉病抗病基因，其中 30个已开发了连锁的分子标记，

利用上述分子标记，结合常规育种手段，国内外已有多

家机构开展了小麦抗白粉病分子育种研究，并选育了

若干抗白粉病小麦品种（系）。

1 白粉病抗病基因在小麦染色体上的定位、分布、来源

及其克隆

1.1 白粉病抗病基因的定位及分布

Flor于 1955年首次提出了基因对基因假说，根据

这一假说，通过对鉴别寄主接种一系列鉴别菌系，如果

发现某个品系表现出与已知基因不同的抗病谱，那么

该材料就有可能含有新的抗病基因或等位基因，然后

再经过对抗病材料多个世代的遗传分析，以确定其所

含有的抗病基因是否为新基因，这是目前白粉病抗病

研究较为流行的方法。

20世纪90年代以前的白粉病抗病基因定位，只能精

确到某一染色体，或其某一单臂，无法获得更加详细的

定位信息。1996年Endo等[4]利用野生小麦染色体所具

有的杀配子染色体效应，并结合C-banding和GISH构建

了小麦21条染色体的全套缺失系，利用这套材料结合分

子标记可以获得抗病基因较为精细的物理图谱，这对于

基因精细定位及克隆工作将会有很大的帮助。

抗白粉病基因是由Waterhouse于 1930年首次在

小麦品种Thew中发现的，此后，各国的科学家在普通

小麦及其近缘种、属中陆续发现了许多抗性基因。白

粉病抗病基因按性质可以分为质量性状抗病基因和数

量性状抗病基因，目前在生产中应用的主要是质量性

状基因。到目前为止，人们已正式命名了39个位点的

55个质量性状抗病基因[5-12]，其中包括 18个复等位基

因，丘永春等[5]在2004年曾对当时白粉病抗病基因及其

分子标记研究进展进行过总结，故笔者主要对2004年

以后白粉病抗病基因最新研究进展进行综述（见表1）。

表1 已知白粉病抗病基因的染色体定位、载体品种、来源及参考文献

基因

Pm32

Pm33

Pm34

Pm35

Pm36

Pm37

Pm38 (QTL)

Pm39 (QTL)

定位

1BL·1SS

2BL

5DL

5DL

5BL

7AL

7DS

1BL

载体品种

L501

PS5B

Saluda cross

NC96BGTD3

MG-FN14999

NC99BGTAG11

Saar

Saar

来源

Ae. speltoides(拟斯卑尔脱山羊草)

T. carthlicum(波斯小麦)

Ae. tauschii(粗山羊草)

Ae. tauschii(粗山羊草)

T. dicoccoides(野生二粒小麦)

T. timopheevii(提莫菲维小麦)

T. aestivum(普通小麦)

T. aestivum(普通小麦)

参考文献

[6]

[7]

[8]

[9]

[10]

[11]

[12]

[12]

白粉病抗病基因分布于小麦的16条染色体上，包

括来自黑麦的 1B/1R易位染色体，这些抗病基因在小

麦7个染色体同源群内的分布是很不均匀的，从表2的

结果来看，在第1和第7同源群里抗病基因数量最多，

各自有9个，第3群里含有的抗白粉病基因最少，各有

一个。就在各染色体组的分布来看，B染色体组目前

已鉴定了17个抗病位点，是白粉病抗病基因的分布最

多的染色体组。3A、2D、3D、4D、6D上至今还没有发

现白粉病抗病基因的报道。Gill[13-14]对这些基因的定

位结果和小麦基因密集区域的遗传图谱进行了研究

后，发现白粉病抗病基因是以基因簇的形式存在于染

色体的某些基因富集区段的，这些区域标记密度高、物

理和遗传距离的比率较低，因此定位于这些区段的基

因克隆较为有利。

表2 白粉病抗病基因在小麦同源染色体组间的分布

同源群

1

2

3

4

5

6

7

染色体组A

Pm3，Pm171，Pm25

Pm4

Pm16

Pm23

Pm21，Pm31

Pm1，Pm9，Pm18 (Pm1c)，Pm37

染色体组B

Pm81，Pm28，Pm32，Pm39

Pm6，Pm26，Pm33

Pm13

Pm71

Pm30，Pm36

Pm11，Pm12，Pm14，Pm201，Pm27

Pm5

染色体组D

Pm10，Pm24

Pm2，Pm34，Pm35

Pm15，Pm19，Pm29，Pm38

注：1；来自黑麦R染色体组的抗白粉病基因转入到小麦基因组
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1.2 白粉病数量性状抗病位点及其标记

除了质量性状抗病基因，人们还发现了许多白粉

病抗病数量性状位点（QTL），数量性状抗病基因在抗

病表现上没有质量性状明显，一般表现为慢病或是部

分抗病且大部分为成株期抗性（APR），但是抗性更加

持久，是水平抗性，在生产上有着很大的应用潜力[15]。

随着人们对质量性状垂直抗性的认识，科学家们对具

有水平抗性的QTLs越来越予以重视，相关QTLs的研

究也已有了很大的进展。在1999年Keller等[16]检测到

了18个与白粉病抗性相关的QTLs，这些QTLs也分布

在 14条染色体上。Chantret等[17-18]等 2000年报道了分

别位于 5D和 6AL上的 2个主效QTL，在 2001年又分

别在染色体 5D，6A，7A，7B 上发现 5 个成株期抗性

QTL。Mingeot[19]和Liu[20]等也分别发现了多个成株期

抗性QTL。在国内，霍纳新[15]等、刘慧远[21]等和王竹林
[22]等也都对白粉病抗病QTL进行了大量的研究，并检

测到了多个成株期抗性QTL。

到目前为止，国内外共检测到白粉病QTLs 44个，

笔者在表3列出了33个贡献值大于10% 的QTL，从表

3中可以看到这些白粉病抗病QTLs在A、B、D染色体

组里分布，分别为15、9、9个，而在同源群间，在第5群

中检测到QTL最多，为8个位点。

表3 白粉病抗病QTL的分子图谱

QTL

QTL

MlRE

QTL

QTL

QTL

QPm.vt

QPm.vt

QPm.vt

QTL

定位

1B

2D

3A

3D

4A

4A

4D

5A

5A

5A

5B

7B

7B

6AL

5D

5D

5D

6A

6A

1A

2A

2B

4A

5D

6A

7B

1B

2A

2B

7D

标记类型

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

RFLP

SSR，RFLP

SSR，RFLP

SSR，RFLP

SSR，FLP

SSR，RFLP

SSR，RFLP

SSR，RFLP

RFLP，SSR

RFLP，SSR

RFLP，SSR

标记

CD9b-psr593a

psr932-psr331a

psr598-psr570

psr1196a-Lrk10_6

gwm111c-psr934a

mwg710b-glk128

glk302b-psr1101a

psr644a-psr945a

psr911-psr120a

psr1194-psr918b

psr580b-psr143

psr593c-psr129c

glk750-mwg710a

ksuD27

gwm174

cfd26

gbxG083c

MlRE

gwm427

cdo572b-bcd442

Pm4b-gbxG303

gwm148-gbxG553

gbxG036-gbxG542

gwm639a-gwm174

MlRE

pdaC01-gbxR035b

gwm259-wg241

gwm259-barc80

gwm304a-gwm312

gwm304a-barc353b

wg338-gwm526a

gwm501-barc200

wg834-bcd1438

贡献值/%

11.60

10.00

14.40

15.70

14.70

14.30

14.40

22.90

10.50

16.60

12.60

11.30

31.80

24.1~37.0

16.8~25.3

28.1~37.7

33.5~37.9

12.20

8.8~13.4

39.3~43.0

22.7~39.2

23.6~71.5

22.30

21.4~54.3

19.8~53.9

22.8~33.5

17.00

29.00

11.00

29.55

分析方法

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

RILs

F2:3lines，BSA

F2:3lines，BSA

DH，F2:3lines

DH，F2:3lines

DH，F2:3lines

DH，F2:3lines

DH

F2:3 lines，BSA

RILs

参考文献

[16]

[17]

[18]

[19]

[20]

[23]

[20]

[23]

[20]

[23]

[15]
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1.3 白粉病抗病基因的来源

小麦抗白粉病基因主要有3个来源[5]，第一类是普

通小麦如：Pm38，Pm39。第二类是小麦近源种如：

Pm37（提莫菲维小麦），Pm36（野生二粒小麦）。第三

类是小麦近源属如：Pm32（拟斯卑尔脱山羊草），

Pm34、Pm35（粗山羊草）。

在白粉病抗病基因来源中，小麦近缘种属所占的

比例很高，特别是近些年来新发现的质量性状抗病基

因全都来自小麦以外的近缘种、属。然而在小麦的近

缘种、属通过杂交途径将抗病基因导入小麦染色体组

的过程中，经常发生杂交不亲和，后代生活力很低，不

育、夭亡等现象，经研究人们发现在小麦的1A、5A、5B

和 5D染色体上分别存在着Kr1、Kr2、Kr3及Kr4，4个

控制杂交亲和性的显性等位基因[24]。所以杂交的成功

与否和双亲的基因型有很大的关系。为了克服这个问

题，人们经常利用中国春（CS）和许多的农家种作为桥

梁亲本来实现基因的转入。Pm1b、Pm3h、Pm4a、
Pm4b、Pm5a、Pm16、Pm19、Pm25、Pm26、Pm30、Pm31、
Pm32、Pm33、Pm34、Pm35、Pm36和Pm37是通过这种

方法转入的；除此之外，对于血缘关系较远的小麦近缘

属也可以通过CS的 ph1突变体或射线诱变产生置换

系的方法解决[25-26]，这方面的例子有：Pm6、Pm7、Pm8、
Pm12、Pm13、Pm17、Pm20、Pm21、Pm27、Pm29 和

Pm32。
1.4 白粉病抗病基因的分子标记

到目前为止，在已报道的 55个抗病基因中，共有

30个抗病基因，通过标记筛选找到了与其紧密连锁的

不同类型的分子标记（表 4），这为人们的生产应用提

供了极大的便利，丘永春等[5]曾对此有过综述，这里只

列举在其之后的研究进展。

(续表1)

注：BSA=集团分离分析法；DH=加倍单倍体；NIL=近等基因系；RIL=重组自交系。

表4 白粉病抗病基因分子图谱

基因

Pm32

Pm33

Pm34

Pm35

Pm36

Pm37

定位

1BL·1SS

2BL

5DL

5DL

5BL

7AL

标记类型

SSR

SSR

SSR

SSR

EST-SSR

AFLP

SSR

SSR

SSR

SSR

SSR

标记名称

Xgwm408

Xwmc317

Xgwm111

Xgwm382

Xbarc177

Xbarc144

Xcfd7

Xgdm43

Xcfd26

BJ261635

XP41M37

XP43M32

XP39M32

XP41M39

Xwmc75

Xgwm322

Xwmc790

Xcfa2190

Xwmc346

遗传距离/cM

1.3

1.1

2.2

4

5.4

2.6

10.3

20.5

32.4

0.4

1.9

1.1

1.6

6

10

0.5

0.5

2

6.7

分析方法

BC2F2 lines，BSA

BC2F2 lines，BSA

F2：4 lines，BSA

F2：3 lines，BSA

F2：3 lines，BSA

F2：4 lines，BSA

参考文献

[6]

[7]

[8]

[9]

[10]

[11]

QTL

QTL

QTL

Pm38

Pm39

定位

1AS

2B

2D

7DS

1BL

标记类型

SSR

SSR

SSR

SSR

标记

gdm33-psp2999

gwm501-gwm148

gwm157-gwm249

gwm1220-swm10

gwm719-hbe248

贡献值/%

18.60%

9.6~11.3%

21.2~26.1%

19~56.5%

7.9~35.9%

分析方法

DH

F2:3 lines

F2:4 lines，BSA

F2:4 lines，BSA

参考文献

[21]

[22]

[12]

[12]

注：BSA=集团分离分析法；DH=加倍单倍体；NIL=近等基因系；RIL=重组自交系；RSL=重组置换系。
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1.5 白粉病抗病基因的克隆

与其他禾本科作物如水稻、玉米等相比，小麦基因

组十分庞大（16 000 Mb），因此小麦基因的克隆十分困

难，在早期由于小麦遗传图谱并不完善，标记密度比较

低，一个基因的图位克隆常常要持续数年时间，近年来

这种情况有了很大改善，标记的密度已大大提高，其中

仅SSR标记就已超过了2500个[27]，小麦基因组的BAC

文库也已构建起来[28-29]，但是小麦的基因克隆依然十分

困难，到目前为止，白粉病抗病基因中只有Pm3b被成

功克隆出来[30]。然而，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）[13-14,31]，在某些基因富集区段，曾

有平均每4~5 kb就有一个基因的报道[32]，Pm3b就是位

于 1AS相应的基因富集区段而被克隆的。所以通过

基因定位，一旦发现某一基因位于其所在连锁群的相

应区段，那么该基因的克隆成功率会有较大的提高。

2 抗病基因的抗病性评价、应用及其聚合育种

目前在中国 Pm12、Pm13、Pm16、Pm20、Pm21、
Pm30对小麦白粉病表现高抗至免疫，Pm1、Pm2、Pm3、
Pm4a、Pm4b、Pm5、Pm6、Pm7、Pm8等抗病基因已丧失

抗性，只是在聚合状态下有较好的抗病性，其中Pm4b+
Pm2、Pm2+Pm6和Pm2+Mld在中国仍然保持很好的抗

性。Pm9没有单独的载体，和Pm1、Pm2共存于一个品

种中，但含Pm1+Pm2+Pm9的品种Normaindie对中国

小麦白粉病不具备抗性，Pm19对中国小麦白粉病缺乏

抗性，不能在育种中进行应用[33-34]。

含有 Pm12、Pm13、Pm16、Pm18基因的品种（系）

农艺性差，不宜直接作育种亲本，需引入优良农艺亲本

对其进行改造。Pm17虽然对白粉病抗性不强，但大多

数菌系对其均无很高毒力，其1R具有良好的增产性能

和拥有对麦二叉蚜的抗性，因此可以作为背景抗性与

其他基因组合使用 [34]，而 Pm22、Pm25、Pm26、Pm27、
Pm28、Pm29、Pm30、Pm31、Pm32、Pm33、Pm34、Pm35、
Pm36、Pm37、Pm38、Pm39在中国的利用价值还有待于

进一步鉴定。

王新宇[35]等对杂交高代群体进行分子标记辅助育

种选择，筛选到聚合基因型为 Pm2+Pm4b、Pm 4a+
Pm21、Pm8+Pm21的后代植株，而且发现抗病基因聚

合以后，抗病性得到极大的改善。张增艳 [36]等利用

Pm4、Pm13、Pm21的特异 PCR标记筛选到了 Pm4b+
Pm13+Pm21，3个基因聚合的抗病植株。还有Pm4b+
Pm13、Pm4b+Pm21、Pm13+Pm21聚合 2个基因的抗病

植株。

高安礼[37]等对含有Pm2、Pm4a和Pm21的小麦品

系杂交并进行分子标记选择，得到了一批聚合有

Pm2+Pm4a+Pm21基因的抗病植株，以及若干含有

Pm2+Pm21、Pm4a+Pm21和Pm2+Pm4a的植株。桑大

军等[38]用与Pm2、Pm4、Pm8、Pm13、Pm21及Pm24紧密

连锁的PCR标记对河南省50年来大面积推广的30个

小麦品种进行抗白粉病基因鉴定，发现20世纪80年代

以前的品种几乎没有上述白粉病抗病基因，80年代以

后利用Pm8较多，Pm2、Pm4和Pm24也得到了一定的

应用，而Pm13和Pm21没有得到使用。

河南省农科院小麦研究中心与中国农业大学合

作，通过回交结合分子标记技术，将 Pm13、Pm21、
Pm30 和Pm33等抗性基因导入了大面积生产应用的

小麦品种郑麦9023之中，育成了分别含有不同白粉病

优异抗病基因的郑麦9023抗白粉病多系品种，将分子

标记技术应用于后代选择，将抗白粉病基因Pm21导
入了郑麦883[38]。

3 存在的问题及对策

目前在白粉病抗病育种方面，存在的问题主要有：

（1）抗病基因单一，（2）有效抗源没有充分利用，（3）由

于新的病原菌小种产生速度非常快，许多抗病基因很

快丧失了抗性。因此在以后的抗病育种过程中，一方

面要不断将新的、高效抗病基因通过杂交、回交等方法

导入优良的品系中去，另一方面在小麦抗病育种中还

要注重多抗病基因的聚合和对慢病或成株期抗病基因

的利用，聚合的基因越多，病菌克服它的难度越大，从

而有效地缓解病原菌毒性群体频率的上升，大量的抗

病QTL因其广谱，持久的抗病性也是一定要好好加以

利用的宝贵资源。另外还要注意含有不同抗性基因品

种的合理搭配种植，从而达到控制病害流行、蔓延的目

的。同时，要进一步加紧寻找新的抗病基因资源，小麦

的近缘种属含有许多优异的抗病基因，是新抗病基因

发掘十分重要的抗源材料，还有就是中国的许多农家

品种，也应加以重点发掘，以期不断引入新的优秀抗病

基因，改变抗病品种遗传背景单一现象，实现抗病育种

的更大发展。
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