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摘 　要 　为明确小麦对条锈菌 ( Puccinia st riif ormis West . f . sp . t ritici)数量抗性的几个抗性组分的遗传 ,并确定有

效的抗性组分 ,对 Libellula 和咸农 4 号杂交组合的 7 个世代进行了组织病理学和培养性状观察 ;运用遗传估计、通

径分析和联合尺度检验的方法进行遗传力、显性度和基因数的估计 ,以及组分间的因果关系和基因互作方式的探

讨。发现菌落长度和宽度的遗传力较高 ,分别为 0179 和 0157 ,而显性度很低 ,分别为 0102 和 0111 ;两者对菌落面

积建成的直接效应分别为 0155 和 0140 ,间接效应分别为 0145 和 0132 ,远大于其他组分的直接和间接效应 ;尺度检

验只有控制菌落长度和宽度的抗病基因才符合加性 (m[ d ]) 模型。因此 ,在 5 个抗性组分中 ,菌落长度和宽度可以

作为有效的选育抗性材料的抗性组分 ,同时筛选工作大大提高了抗性材料的选育和基基标记的效率。
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Components inheritance of quantitative re sistance to stripe

rust in wheat cultivars , Libellula and Xiannong 4

Wang Haihong , Li Guohui , Feng J ing , Zhou Yu , Guo Qinggang , Sun J ian , Zhang Zhongjun
(College of Agronomy and Biotechnology , China Agricultural University , Beijing 100094 , China)

Abstract 　In order to determine the components inheritance of quantitative resis tance to s trip e rus t and the us eful com2
ponents in two wheat cultivars , s even populations derived from a cross of Libellula and Xian nong 4 which have resis2
tance to Puccinia s triiformis West . f . sp . tritici , were s tudied his top athologically. Heritability , degree of dominance

and number of genes were es timated for thes e characters using genetic es timation. Caus ality of components and gene

action of resis tance were als o s tudied using p ath analys es and joint s caling tes t . We found that colony length and width

had higher heritability (0179 and 0157) and lower degree of dominance (0102 and 0111) . The direct effect of the two

components on the area of colony were 0155 and 0140 while the indirect effects were 0145 and 0132 resp ectively.

Thes e effects exceeded thos e of the others and only the two components fit the m[ d ] models . Thes e res ults indicate

that the length and width of colony could be us eful among the five resis tant components in breeding.

Key words 　resis tant component ; inheritance ; length and width of colony

　　小麦条锈病是我国小麦的第一大病害 ,选育和

推广种植抗病品种成为控制病害流行的首要措施。

几十年来 ,主要利用质量抗性控制小麦病害 ,然而 ,

由于新的毒性小种的不断出现 ,使得这类抗性容易

丧失。由微效基因控制的数量抗病性其抗性较为持

久[1 8 ] ,具有重要的利用价值。

对于谷类作物锈病的数量抗性组分遗传研究认

为控制数量抗性的基因有若干个 ,它们是微效加性

的 ,且遗传力较高 ,为 016～019 [1 ] ,如 Sharner 等对

潜育期的遗传研究发现 ,有 4 个基因以非平衡的上

位互作控制潜育期的遗传[2 ] ,但是大多数遗传分析

着眼于 AUDPC (病害流行曲线下面积) 、严重度等

田间指标[3 8 ] ,这些性状是由多个组分构成的 ,例

如 ,AUDPC 包含多个抗性组分的综合形状 ,它包含
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了潜育期、侵染频率、病斑大小、产孢量等组分。在

一般的田间抗病性鉴定筛选试验和抗病育种工作

中 ,这些性状相对容易调查 ,简便并节省时间 ,所以

反应性、严重度和 AUDPC 被广泛地用作量测病情

程度或抗病性程度的尺度。但是 ,小麦对条锈病慢

锈类型抗病品种 ,在显症之前不同品种之间就在阻

止条锈菌侵入和/ 或限制菌落扩展方面存在差异 ,这

些差异是品种抗病性的重要组分 ,尤其是抗病程度

比较高的 2 个品种之间杂交情况下 ,其后代所分离

出来的超亲抗病个体植株难以通过肉眼可见的严重

度等尺度准确地加以测量。

另外 ,使病菌菌丝生长受到抑制 ,菌落形成迟缓

或败育 ,菌落吸器形成量减少等组织学表现是一些

比较细化的抗性组分[9 11 ] 。根据观察 ,对于同一品

种的抗病性程度 (例如抗侵入或抗扩展程度) 来说 ,

用组织透明方法观测的性状其精确度高于田间调查

的反应型和严重度等 ,对于表现型进行精确测量用

多方面意义 ,例如精确测量可以更有效地揭示其遗

传机制 ,可以提高用 DNA 标记技术定位基因的效

率 ,也可以提高抗病育种的选择效率 ;但是至今对于

小麦抗条锈病的组织透明研究 ,仅限于品种之间的

比较研究 ,对分离世代 (例如 F2 和回交世代)组织透

明以及遗传等缺乏研究。除此之外 ,数量抗性品种

Libellula 和咸农 4 号在抗病性组分方面有一定的互

补性 ,2 个品种间的遗传距离较大 ,不属于同一聚类

群 ,而且两者抗性虽然持久 ,但是它们的抗性中等 ,

农艺性状也不理想 ,因此两者杂交获得超亲遗传的

可能性比较大[12 13 ] 。

鉴于此 ,本实验旨在明确各个抗性组分的遗传

结构 ,确定有效的抗性组分。

1 　材料与方法

111 　材料

供试小麦品种为 Libellula (LB) 和咸农 4 号

(XN) 。XN 和 MX 的系谱未知 , XN 的种子是从甘

肃省南部地区生产田收集来的 ;LB 的种子来源于甘

肃南部地区生产田和美国农业部 ,2002 —2004 年在

北京东北旺试验田对 Libellula 和咸农 4 号杂交 ,获

得 7 个世代 ( P1 、P2 、F1 、F2 、F3 、BCP1和BCP2)的植株 ,

所获种籽于 2004 年播种 ,试验为随机区组设计 ,2

次重复。每个重复包括亲本和 F1 各 1 行 ,正反回交

各 4 行 ,10 行 F2 ;诱发行种于小区周围。于 2005 年

4 月初进行接种 ,条锈菌为条中 32 号生理小种

(CY32) ,由中国小麦条锈菌生理小种鉴定协作组提

供 ,经本实验室单孢分离纯化。

112 　方法

接种后约 42 天 ,对田间植株进行取样 ,所取叶

片为旗叶或倒二叶。取样染色后观察[14 ] :菌落跨叶

脉间距数 ( Svn) ; 每 cm2 叶片上气孔下泡囊数

(Dssv) ;菌落长度和宽度 (Cll ,Clw) 。最后按椭圆面

积公式 S =π×a ×b 计算出的菌落面积 (Cla) 。据

上 ,对所得 7 个世代的数据进行以下分析 :

1)显性度 (h/ d) 。参照 Burton 的方法 [15 ] 。

2)广义遗传力 ( h2
B) 。参照 Chen 的方法[7 8 ] 。

3) 计算 F2 、F3 、BCP1 和 BCP2 所含的基因数

( Gn) ,参照 Chen 的方法 [7 8 ] 。

4)通径分析。由各组分间相关系数出发 ,以菌

落面积为结果因子 ,以菌落长度、菌落宽度、菌落跨

叶脉间距数、以及每 cm2 叶片上气孔下泡囊数目为

原因因子 ,进行通径系数的分析 ,计算原因因子的直

接和间接效应。

5)联合尺度检验[16 ] 。包括 :所有纯合子的平均

值 (m) ,加性遗传组分 (d) ,显性遗传组分 ( h) ,加性

组分和加性组分的互作 (i) ,显性组分和显性组分的

互作 (l)以及加性组分和显性组分的互作 (j) 。以均

值和方差为基础 ,对前 4 项进行 12 个模型的检

验[16 ] 。用χ2 检验对模型的适合性进行检测 ,当χ2

的概率值大于等于 0125 ( P > 0105) 时 ,则认为这个

模型符合 ;用 t 检验对模型中的每一个组分的适合

性进行检验 ,当 t 的概率小于等于 0105 ( P < 0105)

时 ,该组分显著存在于模型中。也只有当这个模型

和组成它的遗传组分通过检验时 ,数据才符合模型。

此外 ,进行检验前 ,要对亲本的差异性进行检验 ,亲

本存在显著差异的才能够进行联合尺度检验。

2 　结果与分析

211 　表现型、显性度、遗传力和基因数

咸农 4 号与 Libellula 的抗性都表现为抗扩展 ,

其中 Libellula 的菌丝被限制在侵染点的周围 ,菌落

未扩展开 ,部分受侵染组织出现了变黄和变褐的现

象 ;相对来说 ,咸农 4 号表现得较为感病 ,菌落扩展

较大。

显性度和遗传力对 Cll、Clw 和 Cla 比较一致 ,这

3 个组分的遗传力较高 ,而显性度较低 ;但 Dssv 与

之相反 ,它的显性度高 ,遗传力低 ;与前四者相比 ,

Svn 的遗传力很高 ,达到了 0195 ,显性度为 1137 ,表
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现出超显性 (表 1) 。

表 1 　5 个组分的显性度、遗传力和基因数

Table 1 　h/ d , H and number of genes for five components

项 　目 Clw Cll Cla Dssv Svn

显性度 0111 0102 0103 0139 1137
遗传力 0157 0179 0180 0119 0195
基因数 F2 2197 2167 1183 4152 —a

F3 1102 1154 1154 0162 —a

BCP1 1106 1112 1120 4140 —a

BCP2 0176 0169 0147 4146 —a

　　注 :a 计算无意义

　　与 Clw、Cll 和 Cla 相关的基因数 ,在每个世代都

大致相等 ,如 F3 基因数分别为 :1102、1154 和 1154

(表 1) ,4 个世代的基因数在这 3 个组分间相差不

大 ,意味着控制这 3 个组分的基因可能相同。以

Dssv 为指标得到的基因数与前 3 个组分的相差较

大 ,其中 F3 的基因数明显少于其他世代。总体上 ,

F2 的基因数总是大于 F3 的基因数。

212 　通径分析

Clw、Cll 和 Cla 之间的相关系数很高 ,都大于

018 ;它们和 Dssv 的相关系数在 0113～0118 ; Clw、

Cll 和 Cla 与 Dssv 的相关系数较它们与 Svn 的相关

系数高 ,分别为 0136、0131 和 0133 (表 2) 。

表 2 　5 个组分的相关系数

Table 2 　Relativity of the five components

组分 Svn Dssv Clw Cll Cla

　 Svn 1 　
　 Dssv - 0103 1
　 Clw 0136 0115 1
　 Cll 0131 0118 0181 1
　 Cla 0133 0113 0185 0187 1

　　通径分析发现 (表 3) ,对于菌落面积 ,只有 Clw

和 Cll 的直接效应较大 ,为 0155 和 0140 ,同时它们

分别通过对方的间接效应也较大 ,为 0145 和 0132 ;

它们各自的直接和间接效应之和与它们分别与 Cla

的相关系数接近 ;不管是间接还是直接效应 ,Cll 的

效应总是大于 Clw。Svn 和 Dssv 对于 Cla 的直接和

间接效应都很小。所以 ,Clw 和 Cll 是菌落形成的最

大的建成因子 ,在选育时 ,兼顾两者 ,会得到较好的

抗性材料。除去菌落长宽之外还有 0143 的剩余效

应 ,应该有其他因子的存在对菌落面积的建成起作

用 ,这需要进一步的试验。

表 3 　组分对菌落面积( Cla)建成的直接
(对角线)和间接效应

Table 3 　Direct (diagonal) and indirect effect of four compo2
nents on area of colony(Cla)

组分 Svn Dssv Clw Cll 与 Cla 的相关性

Svn 0101 　0100 0114 0117 0133

Dssv 0100 - 0103 0106 0110 0113

Clw 0101 - 0100 0140 0145 0185

Cll 0100 - 0101 0132 0155 0187

213 　世代均值的联合尺度检验

差异性检验发现 ,除了 Svn 之外 , Cll、Clw、Cla

和 Dssv 在 2 个亲本之间都存在显著差异 ,因此后 4

个组分能够进行联合尺度检验。Cll 和 Clw 符合加

性模型 m[ d ] (表 4) ,控制菌落长和宽的基因是以加

性效应的方式起作用的 ,不涉及显性和互作效应。

而 Cla 和 Dssv ,却没有一个模型适合 (数据未发表) 。

表 4 　卡方适合性检验及模型中遗传组分的显著性检验

Table 4 　Chi2square goodness2of fit test and significance of genetic components in models

组分 模型 χ2 值 自由度 概率 遗传组分 组分值 t 概率

Cll m[ d] 0189 5 > 0175 [ d] 0160 8109 < 01001

Clw m[ d] 4152 5 0150～0125 [ d] 0117 3157 < 01001

3 　讨 　论

311 　遗传力与环境的影响

Clw、Cll 和 Cla 是条锈菌在侵染过程中的扩展

性状 ,遗传力较高 ,其中 Clw 的遗传力相对较低 ,遗

传方差小而环境方差大。环境方差取决于栽培管理

条件 ,变化较大的条件降低遗传力 ,较一致的条件提

高遗传力 ,所以 Clw 较 Cll 和 Cla 更容易受环境影

响。Clw 是菌落横向扩展的尺度 ,横向扩展可能会

受到叶片上大量存在的叶脉的限制。气孔下泡囊的

遗传力很小 ,它的形成可能会受气孔物理性状、昼夜

变化等的影响。也有研究证明菌落生长受侵染叶片

的营养状况 ,受侵染组织附近的光强、温度等环境因

子的影响[1 ] 。田间 Libellula 和咸农 4 号肉眼可见的

病斑较小 ,在显微镜下出现了大量的菌落有黄色和棕

色组织 ,这与菌丝生长、吸器及乳突形成受抑有关[1 ] 。

312 　菌落扩展作为重要的抗性组分

菌落扩展作为重要的抗性组分 ,对于叶锈病、花
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生锈病和大豆锈病以及条锈病都很重要 ,都可以作

为选育的标准。小麦抗叶锈病重要的抗性组分是叶

面积 ;花生锈病叶片上剩余绿色部分的面积是选育

抗性材料的重要标准 ;大豆锈病受侵染叶片的面积

也是大豆抗锈性的选育标准 ;本研究发现发现病斑

长度、宽度和反应型是度量包括 LB 和 XN 在内的

几个持久抗性品种抗病程度比较好的调查项目 ;本

试验中的菌落长度和宽度也是较好的抗性组分。

313 　联合尺度检验的意义

根据数量遗传学理论 ,由微效多基因控制的性

状其遗传组分包括加性组分 [ d ]、显性组分 [ h ]和上

位性互作组分 ( [ i ]、[j ]、[ l ]) 。联合尺度检验中的模

型即是由这些组分构成 ,如加性模型就是 m[ d ]。检

验以至少 6 个世代的均值和方差为基础 ,对模型进

行χ2 和 t 测验。与之相似 ,质量遗传中也有自己的

模型 ,如 3∶1、9∶3∶3∶1、15∶1 和 9∶7 性状分离比等。

对于像小麦这种自交作物的纯合育种来说 ,加

性组分和加性 加性互作组分是可以在自交纯化过

程中加以固定的 ,其他组分或互作则在自交纯化过

程中逐渐消失而对于育种没有价值。联合尺度检验

发现控制菌落长度和宽度的基因以加性效应的方式

起作用 ,不存在显性和互作效应 ,鉴于它们又是菌落

建成的重要的直接和间接原因因子 ,遗传力高 ,显性

度低 ,因此可以以它们为标准进行早代选育。同时

Libellula 属于矮化品种 ,咸农 4 号的产量较高 ,结合

两者的优点 ,可兼顾农艺性状进行协同选择。

4 　小 　结

本试验对 Libellula 和咸农 4 号组合的 5 个抗性

组分进行了研究 ,只有侵染点上的菌落长度和宽度

可以作为有效的抗性组分 ;它们的遗传比较简单 ,遗

传力高、显性度低 ,基因数为 015～3 个 ,尺度测验满

足遗传的加性模型 ,而且也是菌落面积的有效建成

因子。这与一些研究结果一致[1 ,11 ] 。因此菌落长

度和菌落宽度可以作为抗性选育的组分。
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