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摘要: 小麦条锈病是影响杂交小麦普及推广的重要因素。文章利用基因推导法和SSR分子标记技术, 研究了温

光型两系杂交小麦恢复系MR168 的抗条锈性遗传规律及其控制基因染色体位置。结果表明, MR168 对CY29、

CY31、CY32、CY33 等条锈菌生理小种表现高抗至免疫; 对SY95-71/MR168 杂交组合的正反交F1、BC1、F2和F3群

体分单株接种鉴定显示, MR168对CY32号小种的抗性受 1对显性核基因控制, 该抗病基因来源于春小麦品种辽春

10 号。利用集群分离分析法(Bulked segregant analysis, BSA)和简单重复序列(Simple sequence repeat, SSR)分子标

记分析抗病亲本MR168、感病亲本SY95-71 及 183 个F2代单株, 发现了与MR168 抗条锈病基因连锁的 5 个微卫星

标记Xgwm273、Xgwm18、Xbarc187、Xwmc269、Xwmc406, 并将该基因初步定位在 1BS着丝粒附近, 暂命名为

YrMR168; 构建了包含YrMR168 的SSR标记遗传图谱 , 距离YrMR168 最近的两个微卫星位点是Xgwm18 和

Xbarc187, 遗传距离分别为 1.9 cM和 2.4 cM, 这两个微卫星标记可用于杂交小麦抗条锈病分子标记辅助育种。 

关键词:  杂交小麦; 恢复系; 抗条锈病基因; 基因推导; 遗传分析; 微卫星标记 
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Abstract:  Stripe rust, caused by Puccinia striiformis f. sp. tritici, is an important limiting factor to popularize hybrid 
wheat. The objectives of this study were to map a stripe rust resistance gene in a Chinese thermo-photo-sensitive hybrid 



 
1264 HEREDITAS (Beijing)  2011 第 33卷 

  

 

wheat restore line MR168 using gene postulation and SSR markers. MR168 was highly resistant to 23 Pst races including 
CYR29, CYR31, CYR32, and CYR33. The populations F1, BC1, F2, and F3 from the cross between MR168 and SY95-71 (a 
wheat cultivar susceptible to Pst races) were inoculated with the race of Pst CYR32 of China  in greenhouse. MR168 car-
ried a single dominant gene for resistance to CYR32, tentatively designated YrMR168. It originated from Liaochun 10, a 
spring wheat variety. A total of 183 F2 plants, the resistant and susceptible parents and resistant and susceptible bulks were 
used for resistance gene mapping with 329 pairs of wheat SSR markers.Five SSR markers on chromosome 1BS including 
Xgwm18, Xbarc187, Xwmc269, Xgwm273, and Xwmc406 were linked with YrMR168. The resistance gene was closely 
linked to Xgwm18 and Xbarc187 with the genetic distances of 1.9 and 2.4 cM, respectively. Xgwm18 and Xbarc187 could be 
used for molecular marker assisted selection of YrMR168 in hybrid wheat breeding program. 

Keywords: hybrid wheat; restore line; stripe rust; resistance gene; gene postulation; SSR marker 

国内外小麦杂种优势利用研究已有近 60 年的
历史, 但小麦仍然是世界上唯一未实现大规模杂种
优势利用的主要粮食作物[1, 2]。2000年以来, 国内利
用温光敏雄性核不育系的二系法已培育并经审定 7
个温光型两系杂交小麦品种[3]。杂交小麦被认为是

今后提高小麦产量和质量的两个主要途径之一[4]。

但小麦杂交种及其亲本抗条锈性过快丧失是限制杂

交小麦普及推广的重要因素。国家审定的第一个杂

交小麦品种绵阳 32 号因为亲本抗条锈性丧失而未
能推广应用。因此, 发掘新的小麦条锈病抗源, 培育
新的抗病亲本对强优势抗病小麦杂交种的筛选和推

广具有重要意义。 
至今已有 48 个位点上的 51 个抗条锈基因

(Yr1～Yr48)正式命名, 另外还有数十个临时命名的
基因, 这些基因大部分表现小种专化性[5, 6]。其中, 
Yr5[7]、Yr10[8]、Yr24[9]、Yr26[10]、Yr41[11]、YrCH42[12]、

YrCI191[13]、YrC591[14]和YrZH84[15]等抗病基因对我

国条锈病流行小种条中 32(CY32)和条中 33(CY33)
表现抗性, 这些基因已分别定位在小麦 1B、2B或 7B
等染色体上。它们的发现与利用为控制小麦条锈病

危害正在发挥着重要作用, 但当前我国主产区小麦
品种抗条锈性整体水平仍较低[16], 可用于小麦强优
势杂交组合筛选利用的抗源材料则更少。MR168是
绵阳市农科院育成的温光型两系杂交小麦恢复系，

2001 年以来表现高抗条锈病且抗性稳定 。MR168
在温光型两系杂交小麦组合配制中对条锈病表现出

很强的抗性遗传力[17]。用其作恢复系已育成首个通

过国家和四川双审定的高抗条锈杂交小麦新品种绵

杂麦 168(MTS-1/MR168)。然而, MR168抗性遗传基

础, 其抗性与我国现有主要抗条锈基因关系尚不清
楚。为此, 本研究通过基因推导和SSR分子标记方法, 
对MR168的抗条锈性遗传规律及其控制基因染色体
位置进行了分析, 以期为进一步开展抗病、强优势
温光型两系杂交小麦选育提供依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料及来源 

抗病材料MR168由绵阳市农业科学研究院育成, 
其系谱为绵阳 96-5/辽春 10号; 感病材料SY95-71由
四川农业大学舒焕麟提供; MR168 的亲本材料绵阳
96-5(绵阳 20 号/89-10255, 绵阳市农业科学研究院
选 育 ) 和 辽 春 10 号 [( 克 71F4-370-10/ 墨 巴
66//UP321)F1//辽 70181-2, 辽宁省农科院作物研究
所选育]由本课题组繁殖提供。SY95-71/MR168正反
交F1、F2、BC1和F3群体由本课题组创制。SY95-71
为感病对照。供试条锈菌CY32由四川省农科院植物
保护研究所提供。基因推导所用的 23个条锈菌菌系
和 20 个已知抗条锈病基因品种(表 1)由中国农科院
植物保护研究所徐世昌提供。 

1.2  抗条锈性鉴定及基因推导 

抗病性鉴定在温室大棚内进行。苗期和成株期

用 抖 孢 子 粉 法 分 单 株 对 MR168 、 SY95-71 、
SY95-71/MR168正反交F1、F2、BC1群体及F3家系群

体接种CY32号菌种。待感病对照SY95-71充分发病
后, 对供试材料逐株记载反应型。记载标准按六级
标准, 其中, 0、0;、1和 2为抗病反应型; 3和 4为感
病反应型。 
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参照牛永春等 [18]的方法进行MR168 抗条锈病
基因的推导, 在温室中培养MR168与 20份含已知抗
条锈病基因品种(系), 用扫抹法把 23 个条锈菌菌系
接种到一叶期麦苗上, 感病对照铭贤 169 充分发病
时调查反应型。 

1.3  DNA 提取和抗、感 DNA 池构建 

用CTAB法提取小麦基因组DNA。从F2代抗感分

离群体中随机选取 10 株抗病株DNA、10 株感病株
DNA分别等量混合建立抗病DNA池和感病DNA池。 

1.4  SSR 引物、PCR 扩增和扩增产物检测 

SSR引物根据http://wheat.pw.usda.gov报道序列
合成。PCR 扩增反应总体积 15 μL, 包括 10×PCR
缓冲液 1.5 μL, 15 mmol/L MgCl2 1 μL, 2 mmol/L 
dNTPs 1.2 μL, 正向和反向SSR引物各 0.25 μmol/L, 
100 ng 基因组DNA, 1 U Taq DNA聚合酶和无菌脱
离子水。PCR 反应程序为：94℃预变性 5 min; 94℃变
性 30 s, 70℃复性 30 s, 72℃延伸 1 min, 共 11个循环; 
94℃变性 30 s, 50~60℃复性 30 s, 72℃延伸 1 min, 
共 30 个循环; 最后 72℃延伸 10 min。扩增产物用
6%变性聚丙烯酰胺凝胶电泳, 经硝酸银染色后观察
照相。 

1.5  遗传距离计算 

(1)计算交换值, 交换值(r)=(交换单株数/总单株
数)×100%;  

(2)根据Kosambi 函数(1944)计算遗传图距(D), 
D=0.25×ln[(1+2r)/(1−2r)]×100。用Mapdraw 软件
绘制遗传连锁图谱[19]。 

2  结果与分析 

2.1  抗病性鉴定及基因推导 

用当前流行小种 CY32对MR168及其亲本材料
辽春 10号和绵阳 96-5接种鉴定表明，绵阳 96-5表
现高感反应，辽春 10号和 MR168表现近免疫反应。
因此，推断 MR168 的抗条锈病基因来自于辽春 10
号。用来自国内外的 23个条锈菌系接种鉴定 MR168
和 20个含已知抗条锈病基因品种(表 1)。结果表明, 
MR168 对 CY32、CY33 等 23 个条锈菌菌系均表现
免疫至高抗, 其抗谱与 Yr9、Yr10等 17个已知抗条

锈基因不同, 与 Yr5、Yr24、Yr26和 YrC591的抗谱
相似, 但抗病程度不同。因此, 推断 MR168 可能含
有抗条锈病新基因, 也可能含有 Yr24、Yr26 等已知
抗条锈基因。 

2.2  抗条锈性遗传分析 

抗条锈鉴定结果表明(表 2), SY95-71 与MR168
正、反交F1反应型相同, 表明其抗性不受细胞质基因
控制。 F2群体(SY95-71/MR168)183 个单株中，有
139株抗病, 44株感病, 经χ2测验，符合 3R∶1S(χ2

3∶

1 ＝ 0.045<χ2
0.05) 的 分 离 比 ; BC1 群 体 (SY95- 

71//SY95-71/MR168)79个单株中，有 40株抗病, 39
株感病, 经χ2测验符合 1R∶1S(χ2

3∶1＝0.006<χ2
0.05)

的分离比, 表明MR168 对CY32 的抗性受单个显性
核基因控制，暂命名为YrMR168。 

2.3  YrMR168 分子标记与定位 

选用分布在小麦 21条染色体上的 329对SSR引
物对抗病材料MR168、感病材料SY95-71、抗病池和
感病池进行多态性分析, 对筛选到的多态性引物进
行小群体验证, 最终有 5个SSR标记能够在MR168、
SY95-71、抗病池、感病池、F2代抗病单株和感病单

株小群体同时扩增出稳定的多态性产物。这 5 个标
记分别是Xwmc406、Xwmc269、Xgwm18、Xgwm273、
Xbarc187, 均为共显性标记(图 1)。 

根据 183个F2分离群体单株及该单株对应的F2:3

家系群体反应型,确定每个F2单株的抗感基因型(见
表 3 注释部分), 再利用连锁的SSR标记进一步对
183 个F2单株进行分析, 以明确各标记位点与抗条
锈病基因YrMR168之间的遗传距离, 5个SSR标记对
183个F2单株扩增结果见表 3。根据连锁遗传距离计
算公式计算出各标记与YrMR168 的遗传距离和顺序
后, 采用Mapdraw在Excel中绘制遗传连锁图(图 2)。
这些标记均位于抗条锈病基因YrMR168 同侧, 顺序
为 YrMR168-Xgwm18-Xbarc187-Xwmc269- 
Xgwm273-Xwmc406, 5个SSR位点与YrMR168遗传距
离分别为 1.9 cM、2.4 cM、4.4 cM、9.3 cM、10.8 cM。
根据已知小麦微卫星标记遗传图谱, 这 5 个标记均
位于小麦染色体 1B短臂(1BS)上, 因此YrMR168 应
该位于小麦染色体 1BS上。  
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表 2  MR168 与 SY95-71 杂交组合各世代抗条锈鉴定结果 

分离比 χ2测验 
亲本或组合 世代 

实际比值 理论比值 χ2值 P值 

绵阳 96-5  S    

辽春 10号  R    

MR168 P1 R    

SY95-71 P2 S    

SY95-71/MR168 F1 R    

MR168/SY95-71 F1 R    

SY95-71/MR168 F2 139 4∶ 4 3 1∶  0.045 0.8～0.9 

SY95-71// SY95-71/MR168 BC1 40 39∶  1 1∶  0.006 0.95～0.99 

 

 
 

图 1  WMC406 引物PCR扩增SY95-71×MR168 F2群体部分单株的电泳图谱 
M：DNA marker; P1：抗病亲本MR168 ; P2：感病亲本SY95-71; Rb：抗病池; Sb：感病池; A：纯合抗病亲本MR168带型; B：纯合感病
亲本SY95-71带型; H：双亲杂合带型。 

 
3  讨 论 

国内小麦杂种优势利用从T型、K、V型到CHA

小麦杂种, 再到温光型两系杂交小麦取得了一系列

可喜进展, 先后育成 3 个化杀杂交小麦品种和 7 个

温光型两系杂交小麦品种通过审定[1~3, 20]。人们对这

些品种进行了大量的研究, 主要集中在强优势组合

筛选、不育机理和制种技术研究等方面[1, 21], 对杂交

种及其亲本抗病性报道较少。MR168是本课题组利

用自育品系绵阳 96-5 与引进春小麦材料辽春 10 号

的迟分蘖穗杂交, 用系谱法育成的高抗条锈病、适

宜作温光型两系杂交小麦恢复系的新材料 [ 1 7 ] 。

MR168 抗条锈性鉴定、遗传分析和SSR分子标记结

果表明, MR168对CY29、CY31、CY32、CY33等国

内外 23个条锈菌菌系表现高抗至免疫, 其抗性由一

个显性核基因(暂命名YrMR168)控制, 该基因位于

小麦 1B染色体短臂上。目前, 位于 1B染色体上已正

式命名的抗条锈病基因有Yr3、Yr9、Yr10、Yr15、

Yr21、Yr24、Yr26、Yr29等 8个, 包括 10个复等位 

位点[22]。基因推导结果表明, YrMR168 抗谱明显不
同于含已知抗病基因品种Mega(Yr3)、Clement(Yr9)、
Moro(Yr10)和Lemhi(Yr21)等。其中, Yr10 抗我国当
前流行小种CY32 和CY33, 与褐颖基因Rg1 基因紧
密连锁[22], 而MR168没有褐颖性状。因此, YrMR168
不同于Yr10, 也不同于Yr3、Yr9 和Yr21。Yr29 是具
有中等抗性水平的成株抗性基因[23], 故YrMR168 不
同于Yr29。YrMR168 抗谱与Yr5、YrC591、Yr24 和
Yr26 相似, 但Yr5 和YrC591 分别位于 2B和 7B染色
体上[7, 14], 故YrMR168不同于Yr5和YrC591; Yr24来
源于硬粒小麦[9], Yr26 来源于圆锥小麦[10], 均位于
1BS上, 两者很可能是同一基因[12]; Yr26与SSR标记
Xgwm18/Xgwm11 紧密连锁, 遗传距离为 1.9 cM[10], 
本研究表明YrMR168 与SSR标记Xgwm18 遗传距离
也为 1.9cM。因此, YrMR168与Yr26、Yr24可能是同
一基因或等位基因, 两者关系有待进一步等位性验
证。 

目前, 我国条锈病流行区主栽品种中有效抗源
主要集中在 92R 系列(携带 Yr26)、贵农系和少数携 
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表 3  微卫星标记对YrMR168 基因F2分离群体扩增结果 

wmc406 wmc269 barc187 gwm18 gwm273 
基因型 单株数 

A H B A H B A H B A H B A H B 

RR 47 40 7 0 41 6 0 45 2 0 46 1 0 32 14 1 

Rr 92 10 72 8 4 85 3 2 89 1 2 88 2 12 80 2 

rr 44 1 12 31 0 3 41 0 4 40 0 2 42 0 3 41

注：RR：F2代单株及该单株对应的F2:3家系群体反应型均为 0～2; Rr：F2代单株反应型为 0～2, 该单株对应的F2:3家系群体抗性分离, 反
应型为 0～4; rr：F2代单株及该单株对应的F2:3家系群体反应型均为 3～4; A：SSR标记扩增出的纯合抗病亲本MR168带型; B：纯合感
病亲本SY95-71带型; H：双亲杂合带型。 

 

 
 

图 2  抗条锈病基因 YrMR168 的 SSR 标记连锁图 
 
带Yr24的CIMMYT抗源种质[12, 16, 24]。贵农 21抗条
锈病基因定位于 1BS染色体近着丝粒区域, 很可能
与 92R系列含有的Yr26基因等位[25]; 川麦 42、川麦
47等来源于CIMMYT人工合成小麦的抗条锈病基因
也被定位于小麦染色体 1B短臂着丝粒附近, 可能与
Yr24和Yr26属同一个基因[12, 26]。这些抗病基因的利

用为控制我国小麦条锈病的危害正在发挥着重要作

用, 但以上分析显示目前国内Yr24和Yr26用得过多, 
小麦条锈病再一次大流行的潜在威胁较大。而杂交

小麦还是新生事物, 同样将受到小麦条锈病的威胁。
因此, 加快发掘和聚合新的抗病基因, 丰富两系杂交
小麦抗条锈病基因十分迫切。 
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