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扬麦１３抗赤霉病品系的分子标记辅助选育
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摘　要：通过分子标记辅助选择技术和回交育种方法，以苏麦３号为抗赤霉病基因犉犺犫１和犉犺犫２的供体

亲本，以弱筋感病品种扬麦１３为受体和轮回亲本，对扬麦１３进行赤霉病抗性改良。利用抗性基因紧密连锁

的ＳＳＲ标记筛选和田间赤霉病抗性鉴定，获得８个农艺性状似轮回亲本且含有目标基因的品系。通过分子

标记对其进行遗传背景分析，获得３个与轮回亲本基本相同的品系。对这３个品系和扬麦１３进行赤霉病接

种鉴定和主要品质指标检测与比较，最终培育出携带赤霉病抗性基因且保持轮回亲本优良农艺性状及弱筋

品质的品系Ｒ扬麦１３２、Ｒ扬麦１３７和Ｒ扬麦１３８，赤霉病病小穗率降低了７８．８２％～８４．５８％，产量提高了

１７．２４％～２６．７２％，完全可以替代当前生产上高感赤霉病的扬麦１３品种进行推广应用。这表明利用与抗性

基因紧密连锁的分子标记辅助育种是一种有效的途径，可以实现小麦赤霉病抗性改良的目标。
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　　小麦赤霉病（Ｆｕｓａｒｉｕｍｈｅａｄｂｌｉｇｈｔ）是世界

范围灾害性病害［１３］，也是长江中下游麦区的重要

病害。小麦在不同生育期内均可感染赤霉病，可

导致产量降低、籽粒品质变劣，被该病菌感染的籽

粒含有大量的毒素，食用后影响人畜健康［３４］。培

育和种植抗病品种是防治小麦赤霉病发生的最经

济有效措施［５７］。小麦赤霉病抗性是数量性状遗

传，由于抗性遗传基础的复杂性、抗源的局限性以

及抗性鉴定方法的多样性且易受环境影响等因

素，小麦抗赤霉病育种在半个多世纪以来未能取

得重大突破［８］。采用传统常规育种方法育成的大

面积推广品种，其赤霉病抗性仍未能达到或超过

中等抗性水平。利用分子标记技术能有效克服基

因型鉴定的困难，有助于赤霉病抗性的表形鉴定，

提高回交育种效率。据报道，中国的小麦抗赤霉

病品种苏麦３号的３ＢＳ染色体ＳＳＲ标记 犡犵

狑犿５３３与犡犵狑犿４９３之间存在１个抗赤霉病基因

犉犺犫１
［９１１］，也是国际上公认的效应最大的ＱＴＬ。

６ＢＳ染色体ＳＳＲ标记犡犵狑犿１３３与犡犵狑犿６４４之

间存在另１个抗赤霉病基因犉犺犫２
［１２］。

扬麦１３是长江中下游麦区种植面积最大的

弱筋小麦品种，国家弱筋小麦产业带建设的主体

品种，连续四年被农业部列为农业主导品种。近

年来，由于其赤霉病发生较重，影响了其增产增效

潜力和推广速度。为了改良扬麦１３抗赤霉病相

对较差的局面，本研究选用苏麦３号为抗源，通过

连续多次回交与分子标记辅助选择，将其３ＢＳ染

色体上的抗赤霉病基因犉犺犫１ 转育到轮回亲本扬

麦１３，获得性状稳定的株系，再结合６ＢＳ染色体

的抗性基因犉犺犫２ 分子标记鉴定和遗传背景分

析，获得携带抗性基因犉犺犫１ 和犉犺犫２ 且保持着

轮回亲本优良农艺性状和弱筋品质、在产量和抗

性方面均有大幅提高的品系，以替代当前生产上

感赤霉病的扬麦１３品种。

１　材料与方法

１．１　试验材料

试验采用的抗、感赤霉病品种材料均是普通

小麦（犜狉犻狋犻犮狌犿犪犲狊狋犻狏狌犿）。苏麦３号是２０世纪

７０年代江苏省苏州地区农业科学研究所育成的

高抗赤霉病品种，表现为春性，植株高１２０ｃｍ左

右，穗纺锤型。扬麦１３是江苏里下河地区农业科

学研究所育成的小麦品种，表现春性，穗棍棒型，

籽粒红皮，株高８５ｃｍ左右，抗倒性强，高抗白粉

病，大面积生产平均产量６７５０ｋｇ·ｈｍ
－２以上，

但其赤霉病抗性较差，表现感赤霉病。

１．２　试验方法

２００６－２０１０年在江苏里下河地区农业科学

研究所万福试验基地和昆明夏繁试验站进行连续

多代杂交回交与加代试验。比较试验以双亲为对

照品种，６行小区，行距３０ｃｍ，行长２００ｃｍ。主

要性状调查方法参照国家区域试验记载标准。

１．２．１　小麦赤霉病接种鉴定方法

试验材料种植于小麦赤霉病鉴定圃，在小麦

开花期，用小穗单花滴注（ＳＦＩ）的方法，将江苏省

农业科学院植保所提供的较强致病力赤霉病菌株

的孢子液１０μＬ（浓度为１００个孢子·μＬ
－１）接种

到始花期麦穗由上向下的第５小穗，每个株系接

种６个单穗，并用弥雾装置定期喷水保持田间湿

度，在接种后２１ｄ调查并计算病小穗率。病小穗

率＝（发病小穗数／总小穗）×１００％，计算每个株

系的平均病小穗率。

１．２．２　ＳＳＲ分析

参照 Ｍｕｒｒａｙ等
［１３］报道的 ＣＴＡＢ 法进行

ＤＮＡ提取。ＳＳＲ引物序列参照Ｒｄｅｒ等
［１４］报道

的染色体３ＢＳ犡犵狑犿４９３（Ｌ：５′ＴＴＣＣＣＡＴＡＡＣ

ＴＡＡＡＡＣＣＧＣＧ３′；Ｒ：５′ＧＧＡＡＣＡＴＣＡＴＴＴ

ＣＴＧＧＡＣＴＴＴＧ３′），犡犵狑犿５３３（Ｌ：５′ＡＡＧ

ＧＣＧＡＡＴＣＡＡＡＣＧＧＡＡＴＡ ３′；Ｒ：５′ＧＴＴ

ＧＣＴＴＴＡＧＧＧＧＡＡＡＡＧＣＣ３′）以及 ６ＢＳ犡犵

狑犿１３３（Ｌ：５′ＡＴＣＴＡＡＡＣＡＡＧＡＣＧＧＣＧＧＴＧ

３′；Ｒ：５′ＡＴＣＴＧＴＧＡＣＡＡＣＣＧＧＴＧＡＧＡ３′），

Ｘｇｗｍ６４４ （Ｌ：５′ＧＴＧＧＧＴＣＡＡＧＧＣＣＡＡＧＧ

３′；Ｒ：５′ ＡＧＧＡＧＴＡＧＣＧＴＧＡＧＧＧＧＣ ３′）。

ＰＣＲ反应总体积为２５μＬ，反应混合液包含５

ｐｍｏｌ两侧引物，２．５μＬ１０×ｂｕｆｆｅｒ，３７．５ｎｍｏｌ

ＭｇＣｌ２，１．２５ｎｍｏｌｄＮＴＰ，１ＵＴａｑ聚合酶和４０

ｎｇ模板ＤＮＡ。反应程序为９４℃变性３ｍｉｎ，然后

３５个循环，每个循环为９４℃３０ｓ，５５℃４５ｓ，７２℃

４０ｓ，最后７２℃延伸５ｍｉｎ。扩增产物在８％聚丙

烯酰胺凝胶上电泳分离，银染显色，观察、照相并

记录。

１．２．３　分子标记辅助选育过程

以感病品种扬麦１３为受体亲本和轮回亲本，
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苏麦３号为抗性基因供体亲本配制杂交组合，Ｆ１

与轮回亲本进行回交，利用与抗性基因犉犺犫１ 紧

密连锁的ＳＳＲ标记犡犵狑犿５３３和犡犵狑犿４９３对回

交分离群体进行目标基因辅助选择，筛选出含有

目标基因的单株，再与轮回亲本回交，分别建立

ＢＣ３、ＢＣ４、ＢＣ５ 等世代自交分离群体，应用分子标

记辅助选择目标位点纯合的单株，最后进行自交

与抗性鉴定，获得农艺性状稳定，且含有目标基因

的品系（图１）。本试验在每个分离世代都将

犉犺犫１ 作为首选目标，最后在 ２１０ 个 ＢＣ３Ｆ５、

ＢＣ４Ｆ４、ＢＣ５Ｆ３ 群体中再用６Ｂ染色体上与抗性基

因犉犺犫２ 紧密连锁的 ＳＳＲ 标记 犡犵狑犿１３３和

犡犵狑犿６４４进行筛选，并经田间农艺性状选择，选

择出８个含有犉犺犫１ 和犉犺犫２ 的品系，命名为Ｒ

扬麦１３１、２…８等。

１．２．４　遗传背景分析

在小麦每条染色体选４～６对ＳＳＲ标记
［１４］，

分别位于染色体两臂的端部和近着丝粒部，共

１１０对作背景选择标记，分析品系的遗传背景与

轮回亲本间的相似程度。即计算株系中具有轮回

亲本基因型的标记数量与背景分析的标记总数间

的比值，表示各株系与轮回亲本的相似程度，比值

越高表示相似程度越高。

１．２．５　品质测定的项目及方法

采用瑞典Ｐｅｒｔｅｎ公司 ＤＡ７２００近红外仪测

定蛋白质含量、湿面筋含量、硬度、沉降值等品质

指标。

图１　扬麦１３抗赤霉病品系分子标记辅助选育过程

犉犻犵．１　犘狉狅犮犲狊狊狅犳犫狉犲犲犱犻狀犵狋犺犲犾犻狀犲狊狑犻狋犺犚犲狊犻狊狋犪狀犮犲狋狅犉犎犅狅犳犢犪狀犵犿犪犻１３犫狔犕犃犛

２　结果与分析

２．１　抗赤霉病品系及亲本间的犛犛犚分析

利用抗性基因犉犺犫１ 和犉犺犫１ 的紧密连锁分

子标记犡犵狑犿４９３、犡犵狑犿５３３和犡犵狑犿１３３、犡犵

狑犿６４４对基因供体亲本苏麦３号与受体亲本扬

麦１３以及抗病品系进行多态性分析，结果如图２

所示。在各连锁标记的扩增图谱中均有２～３条

特征带，供体亲本和受体亲本之间均呈现良好的

多态性，表明上述标记可以应用于该组合群体后

代基因型的辅助选择。在８个品系中均能有效地

检测到与抗性亲本苏麦３号一样的扩增谱带，表

明抗性基因犉犺犫１ 和犉犺犫２ 均已成功转入轮回亲

本扬麦１３的背景中。
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　　Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；Ｒ：苏麦３号，Ｓ：扬麦１３；泳道１～８分别为Ｒ扬麦１３１，Ｒ扬麦１３２，Ｒ扬麦１３３，Ｒ扬麦１３４，Ｒ扬麦１３５，Ｒ扬麦１３６，

Ｒ扬麦１３７，Ｒ扬麦１３８。

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ；Ｒ：Ｓｕｍａｉ３；Ｓ：Ｙａｎｇｍａｉ１３；Ｌａｎｅ１～８：ＲＹａｎｇｍａｉ１３１，ＲＹａｎｇｍａｉ１３２，ＲＹａｎｇｍａｉ１３３，ＲＹａｎｇｍａｉ１３４，ＲＹａｎｇ

ｍａｉ１３５，ＲＹａｎｇｍａｉ１３６，ＲＹａｎｇｍａｉ１３７，ＲＹａｎｇｍａｉ１３８．

图２　抗性基因连锁标记在抗、感亲本及抗病品系之间的多态性

犉犻犵．２　犘狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狅犳狋犺犲犾犻狀犽犪犵犲犿犪狉犽犲狉犳狅狉狋犺犲狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲犵犲狀犲犪犿狅狀犵狋犺犲犱狅狀狅狉犪狀犱狋犺犲狉犲犮犲狆狋狅狉犪狀犱犚犾犻狀犲狊

２．２　抗赤霉病品系的遗传背景分析

利用分布于小麦２１条染色体的１１０对ＳＳＲ

引物对８个品系进行遗传背景分析，结果（表１）

表明，所有被分析的改良品系与轮回亲本扬麦１３

的背景相似程度均达到９０％以上，其中第２、７、８

号品系均仅有四个检测位点与轮回亲本有差异，

与之相似度均高达９６．３６％，分别将这３个品系

定名为Ｒ扬麦１３２、Ｒ扬麦１３７和Ｒ扬麦１３８。

其他几个品系与轮回亲本间差异主要分布于染色

体２Ｄ、３Ｂ、４Ａ、５Ａ、５Ｂ、６Ｂ，其余染色体上遗传背

景与轮回亲本均相同。这说明在进行分子标记辅

助抗性育种时，结合田间农艺性状鉴定和分子标

记辅助背景选择可以大大提高回交育种的效率。

表１　分子标记遗传背景分析结果

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲狋犻犮犫犪犮犽犵狉狅狌狀犱犪狀犪犾狔狊犻狊犫狔犿狅犾犲犮狌犾犪狉犿犪狉犽犲狉

材料名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ
／Ｌｉｎｅ

标记位点数

Ｔｏｔａｌｌｏｃｉ

差异位点数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｃｉ

差异位点染色体分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｃｉｏｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

犉值

犉ｖａｌｕｅ／％

扬麦１３Ｙａｎｇｍａｉ１３ １１０ ０ － １００．００

Ｒ扬麦１３１　ＲＹａｎｇｍａｉ１３１ １１０ ８ １Ｄ／２Ｄ／３Ｂ／４Ａ／５Ｂ／６Ａ／６Ｂ／７Ｂ ９２．７３

Ｒ扬麦１３２　ＲＹａｎｇｍａｉ１３２ １１０ ４ １Ａ／１Ｂ／３Ｂ／６Ｂ ９６．３６

Ｒ扬麦１３３　ＲＹａｎｇｍａｉ１３３ １１０ ６ ２Ｄ／３Ｂ／５Ｂ／６Ａ／６Ｂ ９４．５５

Ｒ扬麦１３４　ＲＹａｎｇｍａｉ１３４ １１０ ８ １Ａ／１Ｂ／２Ｄ／３Ｂ／４Ａ／５Ａ／６Ａ／６Ｂ ９２．７３

Ｒ扬麦１３５　ＲＹａｎｇｍａｉ１３５ １１０ ７ １Ｄ／２Ｂ／２Ｄ／３Ｂ／４Ａ／５Ｂ／６Ｂ ９３．６４

Ｒ扬麦１３６　ＲＹａｎｇｍａｉ１３６ １１０ ６ ２Ｄ／３Ｂ／４Ａ／５Ｂ／６Ａ／６Ｂ ９４．５５

Ｒ扬麦１３７　ＲＹａｎｇｍａｉ１３７ １１０ ４ ２Ｂ／５Ａ／３Ｂ／６Ｂ ９６．３６

Ｒ扬麦１３８　ＲＹａｎｇｍａｉ１３８ １１０ ４ ２Ｂ／５Ａ／３Ｂ／６Ｂ ９６．３６

２．３　抗赤霉病品系的抗性鉴定

从表２可以看出，抗性基因供体亲本苏麦３

号仅在接种部位感染赤霉病，其发病小穗率为

５．２６％，表现为高抗赤霉病（ＨＲ）。轮回亲本扬

麦１３对接种致病菌表现高度感染（Ｓ），病菌向接

种部位四周扩展，其发病小穗率高达６７．４６％。

携带犉犺犫１ 和犉犺犫２ 的Ｒ扬麦１３２、Ｒ扬麦１３７

和Ｒ扬麦１３８发病小穗率为１０．４０％～１４．２９％，

均明显低于轮回亲本扬麦１３，但高于苏麦３号，

表现为抗赤霉病（Ｒ），其病小穗率较轮回亲本降

低了７８．８２％～８４．５８％。因此，３个品系对赤霉

病抗性都比轮回亲本扬麦１３显著提高。
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表２　抗病品系与亲本的赤霉病抗性鉴定结果

犜犪犫犾犲２　犉犎犅狉犲狊犻狊狋犪狀犮犲狅犳犚犾犻狀犲狊犪狀犱狆犪狉犲狀狋狊

材料名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ／Ｌｉｎｅ
群体世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

病小穗数

Ｓｃａｂｂｅｄ
ｓｐｉｋｅｌｅｔ

总小穗数

Ｔｏｔａｌ
ｓｐｉｋｅｌｅｔ

病小穗率

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆ
ｓｃａｂｂｅｄｓｐｉｋｅｌｅｔ／％

病小穗比轮回亲本降幅

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｄｅｓｃｅｎｔ
ｓｃａｂｂｅｄｓｐｉｋｅｌｅｔ／％

抗性评价

Ｒｖａｌｕｅ

苏麦３号Ｓｕｍａｉ３ － ６ １１４ ５．２６ ９２．２ ＨＲ

扬麦１３　Ｙａｎｇｍａｉ１３ － ８５ １２６ ６７．４６ ０．００ Ｓ

Ｒ扬麦１３２　ＲＹａｎｇｍａｉ１３２ ＢＣ３Ｆ５ １５ １２７ １１．８１ ８２．４９ Ｒ

Ｒ扬麦１３７　ＲＹａｎｇｍａｉ１３７ ＢＣ４Ｆ４ １３ １２５ １０．４０ ８４．５８ Ｒ

Ｒ扬麦１３８　 ＲＹａｎｇｍａｉ１３８ ＢＣ５Ｆ３ １８ １２６ １４．２９ ７８．８２ Ｒ

２．４　抗赤霉病品系与轮回亲本的主要农艺性状比

较

从表３可以看出，３个品系Ｒ扬麦１３２、Ｒ扬

麦１３７和Ｒ扬麦１３８的千粒重和产量等方面均

明显高于轮回亲本扬麦１３。千粒重为４１．２～４１．７

ｇ，增幅为２．２３％～３．４７％。理论产量达５０３．９６

～５４４．７２ｋｇ·６６７ｍ
－２。株高、穗长、抽穗期、开花

期、成熟期等农艺性状方面均保持轮回亲本扬麦

１３的优良特性。３个品系在赤霉病抗性方面均较

轮回亲本明显增强，促进其粒重增加和籽粒产量大

幅提高。因此，３个抗赤霉病品系在生产上可以替

代扬麦１３进行大面积推广应用。

表３　抗病品系与扬麦１３的主要农艺性状比较

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犪犵狉犻犮狌犾狋狌狉犪犾狋狉犪犻狋狊狅犳犚犾犻狀犲狊犪狀犱犢犪狀犵犿犪犻１３

材料名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ
／Ｌｉｎｅ

株高

Ｐｌａｎｔ
ｈｅｉｇｈｔ
／ｃｍ

穗长

Ｓｐｉｋｅ
ｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

抽穗期

Ｈｅａｄｉｎｇ
ｄａｙ

（ｍｏｎｔｈ／ｄａｙ）

开花期

Ａｎｔｈｅｓｉｓ
（ｍｏｎｔｈ／ｄａｙ）

成熟期

Ｍａｔｕｒａｔｅ
（ｍｏｎｔｈ／ｄａｙ）

千粒重

１０００ｇｒａｉｎ
ｗｅｉｇｈｔ
／ｇ

理论产量

Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃｙｉｅｌｄ
／（ｋｇ·６６７ｍ－２）

扬麦１３　Ｙａｎｇｍａｉ１３ ８５ １１．３ ４／２０ ４／２５ ６／３ ４０．３ ４２９．８４

Ｒ扬麦１３２　ＲＹａｎｇｍａｉ１３２ ８４ １１．１ ４／２０ ４／２５ ６／３ ４１．２ ５０３．９６

Ｒ扬麦１３７　ＲＹａｎｇｍａｉ１３７ ８５ １１．５ ４／２０ ４／２５ ６／３ ４１．７ ５４４．７２

Ｒ扬麦１３８　ＲＹａｎｇｍａｉ１３８ ８５ １１．４ ４／２０ ４／２５ ６／３ ４１．６ ５２４．３４

２．５　抗赤霉病品系与轮回亲本的主要品质性状

比较

从表４可以看出，３个抗赤霉病品系的容重

为７９３．７～８０１．４ｇ·Ｌ
－１，明显高于轮回亲本扬

麦１３的７４６．２ｇ·Ｌ
－１，这可能是因为扬麦１３赤

霉病发生较重，籽粒灌浆不充实，饱满度较差。扬

麦１３蛋白质含量１２．６％，较抗病品系的１１．８％

～１２．０％略高。在湿面筋含量、沉降值、籽粒硬度

等品质指标方面，抗病品系与轮回亲本扬麦１３之

间差异不明显，均达到国家弱筋小麦的品质标准。

说明抗赤霉病品系保持着轮回亲本扬麦１３的优

良弱筋品质性状。

表４　抗病品系与扬麦１３的主要品质性状比较

犜犪犫犾犲４　犕犪犼狅狉狇狌犪犾犻狋狔狋狉犪犻狋狊狅犳狋犺犲犚犾犻狀犲狊犪狀犱犢犪狀犵犿犪犻１３

材料名称

Ｃｕｌｔｉｖａｒ／Ｌｉｎｅ

容重

Ｔｅｓｔｗｅｉｇｈｔ
／（ｇ·Ｌ－１）

蛋白质含量

Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ／％

湿面筋含量

Ｇｌｕｔｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ／％

沉降值

Ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ
／ｍＬ

籽粒硬度

Ｈａｒｄｎｅｓｓ

扬麦１３　Ｙａｎｇｍａｉ１３ ７４６．２ １２．６ １８．７ １８ ３２

Ｒ扬麦１３２　ＲＹａｎｇｍａｉ１３２ ７９３．７ １１．８ １９．２ １８ ３０

Ｒ扬麦１３７　ＲＹａｎｇｍａｉ１３７ ８０１．４ １２．０ １８．６ １９ ３２

Ｒ扬麦１３８　ＲＹａｎｇｍａｉ１３８ ７９６．３ １１．４ １８．４ １７ ３１

３　讨 论

小麦赤霉病抗性鉴定及其发生和发展易受环

境影响，在后代的筛选上费时费工，制约着小麦赤

霉病抗性的遗传改良进展［４，８］。分子标记辅助选

择技术以其准确、快速，且不受环境影响等特点，
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能够在ＤＮＡ水平对育种材料进行鉴定，选留含

有抗性基因ＱＴＬ的材料。目前在水稻、小麦、棉

花、玉米等作物均有利用分子标记辅助选择技术

实现抗病性改良的报道。

近年来报道的与小麦赤霉病抗性相关分子标

记很多，包括 ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ 等
［４］。

国内外许多研究均表明，苏麦３号的３ＢＳ染色体

上具有抗小麦赤霉病主效ＱＴＬ，并认为与其紧密

连锁的分子标记有可能用于小麦的抗赤霉病辅助

育种。周淼平等［１０］研究望水白和苏麦３号与感

病品种 Ａｌｏｎｄｒａ′ｓ重组自交系群体时，发现抗性

亲本３ＢＳ染色体存在抗赤霉病主效ＱＴＬ，认为其

两侧ＳＳＲ标记犡犵狑犿４９３和犡犵狑犿５３３可直接用

于分子辅助育种。Ｚｈｏｕ等
［１５］用ＳＳＲ标记对抗性

ＱＴＬ作标记辅助选择后再结合表型选择，从

Ｎｉｎｇ７８４０／ＩＬ８９７９７８杂交组合的Ｆ６ 代中分离出

了该３ＢＳＱＴＬ的近等基因系。余桂红等
［１６］在研

究太谷核不育／ＣＩＭＭＹＴ２复交等组合时认为，

小麦抗赤霉病ＱＴＬ紧密连锁的ＳＳＲ标记犡犫犪狉犮

１３３、犡犵狑犿４９３、犡犵狑犿５３３在育种早代材料中

辅助选择是有效的，不同的育种世代具有最高选

择效率的标记或标记组合不一样，但三个标记在

Ｆ３ 和Ｆ４ 的筛选中一起选择时抗性效率均较高。

贾高峰等［１７］利用抗病品种望水白和苏麦３号分

别与感病品种 Ａｌｏｎｄｒａ′ｓ杂交构建ＤＨ 群体，研

究认为与贡献率较大、年度间表现稳定的 ＱＴＬ

紧密 连 锁 的 分 子 标 记 犡犵狑犿５３３３犅 和 犡犵

狑犿３３５５Ｂ可以作为赤霉病抗性辅助选择。Ｂｕ

ｅｒｓｔｍａｙｒ等
［１８］对小麦３ＢＳ染色体赤霉病抗性

ＱＴＬ的作用进行了统计分析研究，认为含有抗性

ＱＴＬ株系的赤霉病严重度平均降低了５０％～

７０％，说明３ＢＳ染色体抗赤霉病 ＱＴＬ的抗性作

用非常显著，有利于分子标记辅助育种。Ｐｕｍ

ｐｈｒｅｙ等
［１９］应用育成的含有犉犺犫１ 基因的１９对

近等基因系研究，赤霉病严重度平均降低了

２３％，病粒率降低了２７％，但近等基因系间变异

较大，认为犉犺犫１ 出现并不能显著提高所有近等

基因系的赤霉病抗性。该研究组的 Ａｎｄｅｒｓｏｎ

等［２０］后来成功证明该抗性ＱＴＬ可以作为标记辅

助选择工具。Ｍｉｅｄａｎｅｒ等
［２１］认为３Ｂ、５Ａ、３Ａ上

的三个抗性ＱＴＬ同时进行分子标记辅助选择能

够高效地提高以德国春小麦为背景的赤霉病抗

性。Ｗｉｌｄｅｒ等
［２２］研究认为在适应性、高产小麦育

种中应用３ＢＳ、５Ａ的主效ＱＴＬ进行标记辅助选

择是快速提高赤霉病抗性水平的一种有效方法。

Ｂｕｅｒｓｔｍａｙｒ等
［２３］认为重复性较好的抗赤霉病

ＱＴＬ位于染色体３ＢＳ（犉犺犫１ ）、５ＡＳ（Ｑｆｈｓ．ｉｆａ

５Ａ）和６ＢＳ（犉犺犫２ ），但仅犉犺犫１ 适宜作为诊断标

记应用于 ＭＡＳ育种目标。然而，上述报道主要

是利用苏麦３号或其衍生系与国外品种进行的研

究，大多数只是检测分离出含有犉犺犫１ 基因标记

的株系，是对分子标记辅助选择技术进行的研究，

而没有进一步深入研究其后代的遗传背景及其赤

霉病抗性水平。

本研究经过系统的回交转育、分子标记辅助

选择、田间抗性接种鉴定及分子标记遗传背景选

择，培育出了携带抗性基因犉犺犫１和犉犺犫２的３个

品系，Ｒ扬麦１３２、Ｒ扬麦１３７和Ｒ扬麦１３８，这

些品系保持着轮回亲本优良农艺性状和内在品质

特性，赤 霉 病 病 小 穗 率 降 低 了 ７８．８２％ ～

８４．５８％，籽粒产量提高了１７．２４％～２６．７２％。

本试验选用的轮回亲本是中国种植面积最大的弱

筋小麦品种扬麦１３，抗性提高促使其产量大幅度

提高，实现了分子标记辅助育种和大面积品种赤

霉病抗性改良的目标，也体现了程顺和等［５］提出

的赤霉病抗性育种技术路线的科学性。因此，应

用苏麦３号抗性基因（犉犺犫１ ，犉犺犫２ ）紧密连锁的

分子标记进行辅助选育赤霉病抗性品种是可行

的，对于提高小麦抗赤霉病的育种效率具有重要

作用。但试验应用于背景检测的标记数量相对于

小麦基因组的数量较少，是否能有效地代表轮回

亲本遗传背景还有待于进一步研究证实。抗赤霉

病品系抗性与产量水平的稳定性还需继续跟踪与

调查研究。
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