
 生 物 工 程 学 报                                                   Chin J Biotech 2008, August 25; 24(8): 1475-1479           
 journals.im.ac.cn                                           Chinese Journal of Biotechnology  ISSN 1000-3061 
 cjb@im.ac.cn © 2008 Institute of Microbiology, CAS & CSM, All rights reserved 

   

                           

Received: March 3, 2008; Accepted: May 5, 2008 
Supported by: Science and Technology Research and Development Program of Hebei Province (No. 05225510). 
Corresponding author: Baoshi Zhang. Tel: +86-24-88487635; Fax: +86-24-88487635; E-mail: baoshizhang@163.net 
河北省科学技术研究与发展指导计划(No. 05225510)资助。 

 

研究简报                                                              

粗山羊草抗条锈病新基因 YrY206 遗传分析和微卫星  
标记 
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摘  要: 从小麦野生近缘属——粗山羊草中挖掘小麦条锈病抗病基因, 拓展小麦抗病性的遗传基础。利用抗小麦条锈病

与感小麦条锈病的粗山羊草间杂交, 从粗山羊草[Aegilops tauschii (Coss.) Schmal] Y206 中鉴定出 1 个显性抗小麦条锈病

基因, 暂定名为 YrY206。应用分离群体分组法(Bulked segregant analysis, BSA)筛选到 Wmc11a、Xgwm71c、Xgwm161 和

Xgwm183 标记, 与该基因之间的遗传距离分别为 4.0、3.3、1.5 和 9.3 cM。根据连锁标记所在小麦微卫星图谱的位置, 

YrY206 被定位在 3DS 染色体上。分析基因所在染色体的位置、抗病性特征, 认为 YrY206 是一个新的抗小麦条锈病基因。 
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Genetic Analysis and SSR Mapping on an New Stem Stripe 
Rust Resistance Gene YrY206 in Aegilops tauschii 
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Abstract: A wheat stripe rust resistance gene was screened out from Aegilops tauschii which is relative genera of wheat species, 
broadening the genetic basis of the anti-disease character of wheat species. By hybridizing diversed Ae. Tauschii species, which is 
either resistant or susceptible to wheat stripe rust, a dominant wheat stripe rust resistance gene was detected from Ae. Tauschii (Coss.) 
Schmal Y206. The novel gene was temporarily designated as YrY206. By bulk segregation analysis, four microsatellite markers 
Wmc11a, Xgwm71c, Xgwm161 and Xgwm183 were found to be linked to YrY206 with genetic distances of 4.0, 3.3, 1.5 and 9.3 cM, 
respectively. According to the locations of the linked markers, the resistance gene was located on chromosome 3DS. Based on the 
chromosomal location and the resistance pattern of the gene, YrY206 should be a novel stripe rust resistance gene. 

Keywords: Aegilops tauschii, wheat stripe rust, gene location 

由条锈病菌(Puccinia striiformis Westend f. sp. tritici)引起的小麦条锈病是我国小麦的第一大病害, 
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严重影响小麦产量和品质。培育抗病品种是最经济、

最有效和最环保的方法。由于病原菌生理小种变异

较快, 导致小麦抗源逐渐丧失抗性。因此, 拓展小麦

的遗传基础, 发掘、筛选、鉴定新的抗条锈病基因

资源 , 并对其遗传特点进行研究 , 对于培育新的抗

条锈小麦品种, 实现抗源轮换、抗源合理布局、抗

源多样化和抗源积累, 延缓品种抗锈性“丧失”具

有重要意义。 

迄今国际已正式编号命名了 40 个小麦抗条锈

病主效基因位点(Yr1~Yr40), 暂时定名的有 70 多个, 

除部分来自普通小麦外 , 其余都来源于小麦近缘 

属 种 (http://www.ars.usda.gov/Main/docs.htm?docid= 

10342)[1−5]。来自小麦野生资源通过远缘杂交和生物

工程方法应用到育种实践中。 

粗山羊草是是小麦的野生近缘属种, 是 D 基因

组的供体。因起源于高湿地区, 至今仍保持野生性, 

蕴含大量的抗病基因, 其中, 抗杆锈 Sr33 和 Sr41 基

因, 抗叶锈的 Lr21、Lr22a、 Lr32、 Lr39、 Lr42

和 Lr43 基因, 抗条锈 Yr24 和 Yr28 基因[2~3]与抗白粉

病 Pm2 和 Pm19 基因都来自于粗山羊草[6]。张海泉

等 [7]用抗病粗山羊草与感病粗山羊草杂交 , 成功将

抗小麦白粉病基因定位在 5DL 染色体上, Miranda 

等[8~9]将从粗山羊草发现的 Pm34 和 Pm35 基因定位

在 5D 染色体上; Sun 等利用类似方法将抗小麦白粉

病基因 PmY170 和 PmY212 定位在 5DL 上[10]。 

本研究利用粗山羊草 Y206/Y121 的 F2 代分离

群体, 对条锈病抗病性进行遗传分析, 并利用 SSR

分子标记对该抗病基因标记定位, 以明确抗病基因

的数量、类型和在染色体上的位置以及与已知抗条

锈病基因间的关系, 这对抗条锈病新基因的挖掘和  

为小麦抗病育种提供优良抗病新种质具有积极的 

意义。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料和条锈病菌 
对华北地区小麦条锈病流行小种免疫的粗山羊

草 Y206 和高度感病的粗山羊草 Y121, 由中国农科

院作物所提供; 条中 29、条中 31 和条中 32 小种, 由

西北农林科技大学馈赠。 

1.2  抗病性鉴定 
条锈病免疫材料 Y206 和感病材料 Y121 杂交, 

获得 10 粒 F1 种子, F1 套袋自交, 共获得 150 粒自交

种子。用小麦条绣病混合菌株, 检测杂交后代 F1 抗

病等级和 F2 抗感分离情况。 

抗病性鉴定: 以高度感病的铭贤 169 小麦作诱

发行, 接种条中 29、条中 31 和条中 32 混合菌株, 待

对照铭贤 169 充分发病后(约 14 d 以后)记载抗病性, 

分免疫(0)、近免疫(0)、高度抗病(1)、中度抗病(2)、

中度感病(3)、高度感病(4)6 级, 并加用“+”、“−”

表示轻重程度。 

1.3  PCR 反应体系与扩增 
反应总体积为 25 μL, 其中 10×Buffer 2.5 μL,  

25 mmol/L dNTPs 0.2 μL, 5 u/L Taq DNA 聚合酶  

0.2 μL, 2 mol/L 的上下游引物各 1.5 μL, DNA 模板   

4 μL, 灭菌 ddH2O 补足体积。 

94.0oC 预变性 5 min, 94.0oC 变性 30 s, 45.0oC~ 

60.0oC 退火 30 s, 72.0oC 延伸 1 min, 35 个循环。

72.0oC 延伸 10 min, 4oC 保存。 

1.4  SSR 分子标记分析 
按 CTAB 法提取粗山羊草总 DNA, 用 8 g/L 琼

脂糖凝胶和紫外分光光度计检测样品的浓度和  

纯度。 

SSR 引物根据 http://wheat.pw.usda.gov/、http:// 

www.gramene.org/microsat/数据库以及 Röder 等 [11]

发表的序列合成。采用分离群体分组分析法(Bulked 

segregant analysis, BSA) 鉴定与抗病基因连锁的微

卫星标记。在 F2 代分离群体中, 选取 10 个高抗单

株 DNA 等量混合, 组成抗病池(PR), 选取 10 个高感

单株 DNA, 等量混合后组成感病池(PS), 用亲本和

抗病池、感病池对微卫星引物进行筛选。筛选出在

抗、感池间出现稳定差异的引物, 继续在双亲本及

F2 代群体筛选, 验证 SSR 标记与小麦条锈病抗性

基因的连锁关系。扩增产物用 5%变性聚丙烯酰胺凝

胶电泳分离和银染显示。 

1.5  遗传图谱的构建 
用 Mapmaker/exp 3.0 软件对 F2 代分离群体的抗

病性和分子标记的分离数据进行连锁分析 , 利用

Kosambi 函 数 将 重 组 率 转 化 为 遗 传 距 离

(Centimorgan, cM), 用 Mapdraw 软件绘制连锁图。 

抗病性鉴定在中国农科院作物所试验地中进行, 

后期的分子标记工作在河北经贸大学生物科学与工

程学院实验室完成。 
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2  结果与分析 

2.1  抗病鉴定与遗传分析 
对 Y206 和 Y121 杂交后代进行遗传分析和抗病

性鉴定, 发现 10 株 F1 个体全部抗小麦条绣病, 且表

现为免疫, F2 代群体共获得 194 个单株, 发生抗、感

分离。在苗期, 有 148 株抗病, 其中有 138 株表现免

疫和近免疫, 10 株表现高抗或中抗; 另外 46 株表现

中度感病和高度感病; 在成株期, 有 150 株抗病, 其

中免疫和近免疫有 146 株, 4 株表现为高抗和中抗。

经卡方测验, 苗期卡方值为 0.11<χ2
0.05＝3.85, 成株

期为 0.44 <χ2
0.05＝3.85, 符合 3:1 的显性单基因分离

规律(表 1)。说明该分离群体中含有 1 个来自抗病粗

山羊草 Y206 的显性抗小麦条锈病单基因, 暂命名

为 YrY206。 

2.2  SSR 标记分析及连锁作图 
利用 BSA 法和 756 对小麦微卫星引物在抗病亲

本、感病亲本、抗病池和感病池之间进行多态性分

析, 用筛选出的多态引物进一步进行 F2 小群体验证, 

最终获得 38 对引物具有多态性。用 194 株 F2 作图

群体进一步筛选, 记录扩增带型, 在 3D 染色体上获

得 7 对引物与 YrY206 连锁的 SSR 标记 , 利用

Mapmaker/exp3.0 软 件 进 行 分 析 , 结 果 表 明

Wmc11a、Xgwm71c、Xgwm161 和 Xgwm183 与 YrY206

处于一个连锁群中 ,与抗病基因的遗传距离分别为

4.0 cM、3.3 cM、1.5 cM 和 9.3 cM, YrY206 位于

Xgwm161 和 Xgwm183 之间(图 1、图 2、图 3), 定位

在 3DS 染色体上, 另外 3 对引物与 YrY206 不在一个

连锁群中。标记的排列顺序与已经建立小麦整合图

谱一致。 

表 1  苗期和成株期 Y206×Y121 F2 群体对条锈病混和菌株抗性测试 
Table 1  Resistance of the Y206×Y121 F2 population infected by mixed physiological race in seedling and adult stages 

Infection type 
Materials 

0 0 1 2 3 4 
Total plants Expected ratio χ2 value P value 

Y206/Y121 F2  
seedling stage 130 8 5 5 10 36 194 3:1 0.11 0.500~0.250

Y206/Y121 F2  
adult-plant 144 2 3 1 3 41 194 3:1 0.44 0.500~0.250

 

图 1  引物 Wmc11a 对 Y206×Y121 F2 部分单株的扩增结果分布 
Fig. 1  Amplifionation of Wmc11a Y206×Y121 F2 generationg 

M: marker; 1: resistance parent Y206; 2: susceptible parent Y121; 3~38:resistance individuals from Y206×Y121 F2 generation; 
39~48: susceptible individuals from Y206×Y121 F2 generation 

 

图 2  引物 Xgwm161 对 Y206×Y121 F2 部分单株的扩增结果分布 
Fig. 2  Amplifionation of Xgwm161 Y206×Y121 F2 generationg 

1: resistance parent Y206; 2: susceptible parent Y121; 3~30: resistance individuals from Y206×Y121 F2 generation; 31~38: susceptible 

individuals from Y206×Y121 F2 generation 
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图 3  抗小麦条锈病基因 YrY206 的遗传连锁图(3D) 
Fig. 3  Linkage map of stripe rust resistance gene YrY206 

on chromosome 3D 

3  讨论 

目前已经发现并正式命名的抗小麦条锈病基因

有 40 个, 还有 70 多个暂时命名的抗病基因, 分别定

位在不同的染色体上(http://www.ars.usda.gov/ Main/ 
docs.htm?docid=10342;http://www.shigen.nig.ac.jp/ wheat/ 
komugi/genes/symbolClassList.jsp)。抗病基因绝大多

数 来 自 于 小 麦 , 其 余 来 自 小 麦 的 野 生 近 缘 属     

种[1−6,9,10,12−15]。来源于小麦野生近缘属种的抗病基因

在小麦生产上发挥了巨大的作用, 何名召等[16]从硬

粒小麦-粗山羊草人工合成小麦材料鉴定出抗小麦

条锈病基因 YrC108。Kuraparthy V 等从小伞山羊草

组的卵穗山羊草中鉴定出抗小麦条锈病和叶锈病基

因 Yr40 和 Lr57[4], 来自于粗山羊草的抗病基因陆续

被发现和命名, 如抗杆锈 Sr33 和 Sr41 基因、抗叶锈

的 Lr21、Lr22a、Lr32、 Lr39、Lr42 和 Lr43 基因、

抗条锈 Yr24和 Yr28[2,3]与抗白粉病 Pm2、Pm19、Pm34

和 Pm35 基因[6,8,9]。 

目前为止, 来源于粗山羊草的抗条锈病基因有

Yr24 和 Yr18, 分别定位在 1BS 和 4DS 染色体上[2,3], 

而本研究中来自粗山羊草的抗小麦条锈病基因

YrY206 定位在 3DS 染色体上, 与上述 2 个基因在不

同的染色体组上, 显然三者不是相同的基因; 在 3D

染色体上, 目前还没有发现抗小麦条锈病基因。根

据杂交后代 F1 和 F2 抗病表现分析, 可以认定来源

于粗山羊草 Y206 的抗小麦条锈病的基因 YrY206 是

一对新的显性抗病基因。 

新发现的抗小麦条锈病基因 YrY206 经过几年试

验鉴定, 证明对我国现在流行的条锈病优势小种条中

29、条中 30、条中 31 和条中 32 具有持久抗病性, 且

全生育期抗病。抗病粗山羊草 Y206 中含有的 YrY206

基因作为条锈病优良主效抗病基因, 为小麦抗条锈病

基因分子标记辅助选择和抗病育种奠定了基础。 

通过普通小麦与含有抗病基因 YrY206 的粗山

羊草 Y206 远缘杂交, 已经获得一系列抗条锈病育

种材料, 为小麦抗条锈病提供了遗传资源。 
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野生蔬菜资源的开发利用；第六章借助彩色图片，简要介绍了内蒙古常见野生蔬菜资源植物。 

本书可供从事农业、传统医药、植物资源开发利用和食品科学的人员参考。 

水稻超高产育种理论与方法 

陈温福 徐正进 著 
978-7-03-020014-3  ￥78.00  2008 年 5 月 30 日  出版 

本书在系统分析水稻产量潜力的基础上，具体估算了我国主要稻区理论生产力和现实生产力,

综合评述了水稻超高产研究历史与现状，论述了水稻超高产育种的生理基础、遗传基础，以及超

高产育种亲本和杂交后代选择技术。 

本书适合高等院校农学类专业研究生和本科高年级学生使用，同时也可供科研单位、相关技

术推广和生产单位的工作人员参考。 

昆虫生理系统(第二版) 

原著：Marc J. Klowden 
导读：王琛柱 
978-7-03-021475-1  ￥138.00  2008 年 5 月  出版 

作为世界上数量最多、最成功的物种之一，昆虫对人类健康和农业生产都具有重要而深远的

意义。本书综述了昆虫取得如此巨大成功的生理机制。大量的参考文献、丰富的图表，以及对最

新进展的讨论，为读者理解昆虫整个生理系统的工作机制提供了必要的基础知识。通过对昆虫模

式系统的研究，也为研究哺乳动物的生理学和行为学提供参考和基本依据。 

   本书的前言、目录、术语表、图表注解和各章摘要均已翻译成中文，正文部分保留英文原版，另附中国科学

院动物研究所王琛柱研究员为本书所做中文导读一篇。 


