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摘 要:青海和甘肃两省是我国小麦条锈菌西北越夏流行区的重要组成部分。为探明两省

小麦条锈菌越夏流行群体间毒性多样性,对2020年采自两省晚熟春小麦越夏流行期与冬小

麦秋苗初期148份小麦条锈菌样品进行生理小种鉴定及群体毒性分析。结果表明,两省麦

区共鉴定到13个已知生理小种或致病类型和17个未知类型,主要优势小种为CYR34,其

流行频率为24.32%,逐次为CYR32(16.89%)、CYR33(12.84%)。晚熟春小麦菌源群体毒

性多样性较冬小麦秋苗菌源群体更丰富,两个菌源群体均克服抗条锈基因YrA、YrJu1、

YrJu2、YrJu3、YrJu4 和Yr1,对Yr10、Yr24、Yr26 和Yr5 毒性频率较低或为0。本研究

明确了青海省和甘肃省小麦条锈菌越夏菌源群体毒性结构,对两省小麦条锈病流行防控与

抗病品种的合理布局具有重要意义。

关 键 词:小麦条锈菌;越夏流行;

生理小种;群体毒性多样性

中图分类号:432.4    文献标志码:A
文 章 编 号:2097 1354(2025)02 0012 11

VirulenceDiversityoftheOver-summeringPopulationof
Pucciniastriiformisf.sp.triticiinQinghaiandGansuProvinces

ZHOUXiaomei1, YANHaohao2, GAOWeizheng1,

YANJiahui1, HOULu1, KANGZhensheng2, YAOQiang1

收稿日期:2024 11 06
基金项目:国家自然科学基金(32360655;31960516)。
作者简介:周小妹,硕士研究生,研究方向为植物病害流行与控制。
通信作者:姚强,博士,研究员。



1.QinghaiProvincialKeyLaboratoryofIntegratedManagementofAgriculturalPests,

 AcademyofAgriculturalandForestrySciences,QinghaiUniversity,Xining810016,China;

2.StateKeyLaboratoryofCropStressResistanceandHigh-EfficiencyProduction,CollegeofPlantProtection,

 NorthwestA&FUniversity,Yangling,Shaanxi712100,China

Abstract:QinghaiandGansuprovincesareimportantpartsofthenorthwestover-summering
epidemicareaofwheatstriperustinChina.ToinvestigatethevirulencediversityofPuccinia
striiformisf.sp.tritici(Pst)over-summeringepidemicpopulationinQinghaiandGansuprov-
inces,physiologicalraceidentificationandpopulationvirulenceanalysiswereconductedon148
samplesofwheatstriperustcollectedfromlate-maturingspringwheatduringtheover-summer-
ingepidemicperiod,andwinterwheatininitialautumnseedlingstageinQinghaiandGansu
provincesin2020.Theresultsshowedthat13knownracesorpathogenictypesand17unknown
typeswereidentified.Themaindominantraceprevalentinthewheat-growingregionsofthetwo
provinceswasCYR34,withanepidemicfrequencyof24.32%,followedbyCYR32(16.89%)
andCYR33(12.84%).ThevirulencediversityofthePstpopulationfromlate-maturingspring
wheatwasricherthanthatoffromtheautumnseedlingsofwinterwheat.Bothwheatstriperust
pathogenspopulationshavecompletelyovercometheresistancegenesofYrA,YrJu1,YrJu2,
YrJu3,YrJu4andYr1.ThevirulencefrequencyagainstYr10,Yr24,Yr26andYr5waslowor
zero.Thisstudyhasclarifiedthepopulationvirulencestructureoftheover-summeringwheat
striperustpathogensinQinghaiandGansuprovinces,whichholdssignificantimportancefor
thepreventionandcontrolofwheatstriperustepidemicsandtherationaldeploymentofresist-
antwheatvarietiesinthesetwoprovinces.
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  由小麦条锈菌(Pucciniastriiformisf.sp.tritici,Pst)引起的小麦条锈病是全球小麦种植

区普遍发生的一种毁灭性的真菌病害,该病害流行对小麦造成不同程度的产量损失,一般流行

年份会使小麦产量下降10%~20%,大流行年份产量下降40%~60%,严重时甚至绝收,严重

危害小麦的安全生产并对全球粮食供应构成威胁[1-2]。小麦条锈菌通过有性生殖、异核现象和

突变[3-7]等方式不断产生新的毒力小种,导致部分小麦抗病基因及抗病品种不断被克服,最终

完全丧失抗性[8],因此小麦抗病品种的筛选和选育工作面临严峻的挑战[9-10]。1944年,我国最

先利用8个不同的小麦品种对小麦条锈菌进行生理小种的鉴定,至今更新为由19个小麦品种

(ChineseDifferentials,CD1—CD19)组成的一套鉴别寄主,为中国小麦条锈菌生理小种的研究

提供了主要依据[11-12]。目前利用中国鉴别寄主已鉴定、命名34个生理小种(CYR1—CYR34)和

超过35个致病类群[13]。持续监测小麦条锈菌生理小种的变化动态,对条锈病流行区以持久抗

病为目标的抗病品种的选育和布局具有重要意义。

小麦条锈病是一种喜低温、高湿环境的病害,青海省的高原地形、夏季冷凉湿润的气候使

其成为我国小麦条锈菌西北越夏区的重要组成部分[14-15]。近年来随着全球气候变暖,适宜小麦

种植区的海拔不断上升,青海省小麦种植面积呈逐年扩大趋势,形成春小麦与冬小麦在垂直生

态位上的交替种植布局[16],在同一时期不同海拔的小麦生育期差异较大,为小麦条锈菌的持续

侵染和病害循环提供了良好的寄生条件。同时现有部分栽培品种抗性失效,为小麦条锈病的爆

发积累了大量菌源,造成小麦条锈病的持续流行,加剧了该病害的防治难度,导致青海省每年

春小麦产量损失高达15%[17]。研究表明,小麦条锈菌在青海省部分冬小麦种植区可完成周年

31第2期    周小妹,等:青海和甘肃两省小麦条锈菌越夏菌源群体毒性多样性分析



循环[18],周年循环区内小麦条锈菌毒性变异频繁,产生新的毒力小种,条中32号(CYR32)是

在青海省湟中区首次发现,因此青海省很可能成为小麦条锈菌新的毒性异变区和新小种的策源

地[19]。已有研究表明甘肃陇南地区是我国小麦条锈菌新小种的策源地[20-22],但由于“一喷三

防”以及对甘肃省小麦条锈病重灾区种植的作物进行调整,甘肃省小麦条锈菌得到了很好的抑

制,近些年在对青海省和甘肃省越夏菌源调查中发现,甘肃省越夏菌源的病田率和普遍率都较

往年低[23-24]。甘肃陇中南地区的天水、武都、定西、临夏等冬小麦种植区,是我国小麦条锈病

的重要越夏区之一,其越夏菌源不仅可以侵染当地冬小麦秋苗而造成条锈病的流行,而且条锈

菌在秋苗上繁殖后可向我国东部广大冬小麦种植区传播,为我国小麦条锈病的发生提供大量秋

季菌源[25]。

近年来,研究者们对青海和甘肃地区小麦条锈菌越夏菌源和越冬菌源流行作用及群体遗传

多样性进行了大量研究。张学飞[14]和姚强[18]的研究中,通过生理小种鉴定及毒性结构分析,

发现青海省夏季初始菌源群体的遗传多样性高于越冬菌源,且两菌源群体间基因交流频繁。贾

秋珍等[26]2019—2020年对甘肃省内小麦条锈菌生理小种检测发现,贵农22为优势致病类群。

陈万权等[25]对秋苗条锈病发生规律进行研究,发现甘肃、青海和陕西等地冬小麦播种较早,造

成秋苗条锈病发生早、发病重,极大影响了我国东部平原地区小麦条锈病的发生。青海由于近

年来冬小麦的种植扩大,小麦条锈菌在越夏的最关键时期为8—10月,青海同时具有大面积的

晚熟春小麦,感病植株可以持续生长至10月上旬,冬小麦和早熟春小麦收获后产生了大量的

自生麦苗,受条锈菌侵染后可持续发病至11月[18]。冬小麦在9月上中旬开始播种,9月下旬

出苗,晚熟春小麦和自生麦苗产生的大量条锈菌可为冬小麦的秋苗发病提供菌源[26]。目前对

青海和甘肃地区小麦条锈病越夏流行期晚熟春小麦和冬小麦秋苗初期小麦条锈菌群体生理小

种及群体毒性结构研究较少,本研究通过对青海省和甘肃省小麦条锈菌越夏菌源进行毒性结构

分析,明确小麦条锈菌群体毒性结构以及动态变化规律,可为小麦条锈病的综合防控与抗病育

种等工作提供重要理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 供试菌系

2020年8月至11月,在青海省和甘肃省小麦主要种植区采集具有单条病斑且夏孢子堆新

鲜饱满的样品,每个采样点调查、采集3~5块田,每块田采集1~2片小麦病叶,将样品叶片

平整地装入硫酸纸采样袋中,并标注采集编号、时间、地点、经纬度、海拔等信息。其中,8-

9月份,在晚熟春小麦上采集条锈菌样品,甘肃同期没有发现病害,在青海共采集样品86份;

11月中旬,在冬小麦秋苗发病初期,采集条锈菌样品,在青海共采集样品44份,甘肃采集样品

18份。具体采集样品详细信息见表1。采集的样品于阴凉通风处自然晾干后置于干燥皿中,存

放在4℃冰箱中保存备用。
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表1 2020年青海、甘肃不同流行区条锈菌样品采集地理信息及样品数量

序号 采集时期 采集地点 经度/°E 纬度/°N 海拔/m 样品数/份

1 晚熟春小麦菌源 青海省西宁市城北区廿十里铺镇莫家庄村 101.753193 36.724452 2310 2
2 青海省西宁市大通回族土族自治县宝库乡巴彦村 101.568124 37.111945 2347 2
3 青海省西宁市大通回族土族自治县塔尔镇王庄村 101.657550 37.045031 2924 4
4 青海省西宁市大通回族土族自治县斜沟乡业坝台村 101.610948 36.997605 2547 2
5 青海省西宁市大通回族土族自治县逊让乡麻什藏村 101.495421 37.039081 2496 4
6 青海省西宁市大通回族土族自治县多林镇下宽村 101.361351 37.063920 2520 2
7 青海省西宁市大通回族土族自治县逊让乡逊布村 101.453590 36.996191 2580 2
8 青海省西宁市湟中区上新庄镇七家庄村 101.620176 36.487169 2722 4
9 青海省西宁市湟源县大华镇巴汉村 101.092242 36.661936 2930 4
10 青海省西宁市湟源县波航乡甘沟村 101.194524 36.725634 2671 6
11 青海省海东市互助土族自治县塘川镇上山城村 101.533350 36.423747 2330 2
12 青海省海东市互助土族自治县五峰镇支高村 101.535209 36.522369 2650 2
13 青海省海东市互助土族自治县林川乡巴扎村 102.022906 36.535927 2720 2
14 青海省海东市互助土族自治县塘川镇三其村 102.062411 37.000711 3070 4
15 青海省海东市循化撒拉族自治县查汗都斯乡苏志村 102.093653 36.187372 2783 4
16 青海省海东市化隆回族自治县昂思多镇公布昂村 102.120617 36.185483 2842 4
17 青海省海东市化隆回族自治县二塘乡尕什加村 102.243108 36.175577 2840 2
18 青海省海东市化隆回族自治县扎巴镇拉曲滩二村 102.031137 36.205419 2819 4
19 青海省海东市化隆回族自治县扎巴镇拉曲滩一村 101.975469 36.230646 2772 4
20 青海省海东市化隆回族自治县巴燕镇上加合村 101.990654 36.315234 2752 2
21 青海省海东市平安区平安街道沈家村 101.924728 36.378351 2644 4
22 青海省海东市平安区沙沟回族乡大寨子村 101.898141 36.357108 2660 2
23 青海省海东市乐都区马营乡龙床村 102.640788 36.502473 2667 6
24 青海省海东市乐都区芦花乡三条沟村 102.692017 36.567974 2787 4
25 青海省海南藏族自治州贵德县尕让乡扎力毛村 101.550524 36.272407 2888 6
26 青海省海北藏族自治州海晏县青海湖乡达玉日秀村 100.882345 36.988396 3107 2
27 冬小麦秋苗菌源 青海省西宁市湟源县波航乡麻尼台村 101.101727 36.412028 2778 2
28 青海省海东市循化撒拉族自治县查汗都斯乡新村 102.305271 35.854131 1890 6
29 青海省海东市循化撒拉族自治县查汗都斯乡河滩村 102.373415 36.872206 1842 2
30 青海省海东市乐都区马营乡墩湾村 102.640769 36.502449 2636 4
31 青海省海东市乐都区马厂乡孟家湾村 102.433442 36.294311 2502 4
32 青海省海东市民和回族土族自治县李二堡镇乐园村 102.390010 36.143134 2280 6
33 青海省海东市化隆回族自治县二塘乡二塘村 101.225964 36.025321 2317 6
34 青海省海南藏族自治州贵德县河西镇团结村 101.244674 36.012337 2310 4
35 青海省黄南藏族自治州尖扎县坎布拉镇直岗拉卡村 101.880216 36.093924 2026 4
36 青海省黄南藏族自治州尖扎县措周乡石乃亥村 101.639303 36.054824 2019 4
37 青海省黄南藏族自治州尖扎县坎布拉镇上李家村 101.880431 36.093817 2010 2
38 甘肃省临夏回族自治州积石山县居集镇强滩村 102.791127 35.794891 1974 6
39 甘肃省临夏回族自治州临夏市城郊镇堡子村 103.374970 35.485104 2118 7
40 甘肃省临夏回族自治州康乐县八松乡烈洼村 103.436361 35.272652 2363 2
41 甘肃省定西市临洮县上营乡邓昌村 104.695339 35.353738 2039 3
合计 - 148

1.1.2 供试鉴别寄主

使用19个中国鉴别寄主材料对供试菌系进行生理小种的鉴定(表2),以感病品种“铭贤

169”作对照,铭贤169对目前发现的小麦条锈病生理小种均感病[27]。
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表2 中国鉴别寄主及其所含抗条锈基因信息

鉴别寄主编号 小麦品种 含抗条锈基因

CD1 Tirgo-Eureka Yr6
CD2 Fulhard Yr+
CD3 保春128 Yr+
CD4 南大2419 Yr+
CD5 维尔 YrVir1,YrVir2,YrVir13,YrVir4
CD6 阿勃 Yr+
CD7 早洋 Yr+
CD8 阿夫 YrA
CD9 丹麦1号 Yr3
CD10 尤皮2号 YrJu1,YrJu2,YrJu3,YrJu4
CD11 丰产3号 Yr1
CD12 洛夫林13 Yr9
CD13 抗引655 Yr1,YrKy1,YrKy2,YrKy3,YrKy4
CD14 水源11 YrSu
CD15 中四 Yr+
CD16 洛夫林10 Yr9
CD17 Hybrid46 Yr3b,Yr4b
CD18 TriticumspeltaAlbum Yr5
CD19 贵农22 Yr10,Yr24,Yr26
CD20 铭贤169 -

1.2 方法

1.2.1 小麦条锈菌的分离

挑选健康饱满的铭贤169种子点播于装有营养基质(由内蒙古蒙肥生物科技有限公司提

供)的花盆(7cm ×7cm×8cm)中,每盆约15粒种子,覆土后移至育苗室,在设定好的光周

期(16℃条件16h光照,光照强度8000~10000lux;13℃条件8h黑暗)下培养,直至一叶完

全展开。接种前8~12h,选取干净且具有典型症状的小麦条锈病叶片,经清洗表面杂质后置

于湿润滤纸的培养皿中,在叶片表面喷一层水雾促使孢子堆萌发,于4℃黑暗保湿12h。将待

接种麦苗叶片进行喷水脱蜡后,用大头针挑取单个夏孢子堆涂抹于叶片正面中间部位,每盆铭

贤169幼苗只接种1只样品叶片,每只叶片只接种1个条锈菌孢子堆,接种后套上透明塑料罩。
在叶片表面喷上一层均匀细密的水雾后放入底部有适量水的保湿箱中,于10℃黑暗条件下保

湿24h。之后,将接种苗置于与育苗室相同条件的可控变温培养室中,待鉴别寄主出现密集褪

绿斑后剪去心叶,约14d后收集夏孢子。收集时,将产孢叶片置于贴有标签的玻璃试管内,用

玻璃棒敲击试管壁致使孢子落入试管底部,干燥后置于4℃冰箱短期保存,或于-80℃冰箱进

行长期保存。

1.2.2 生理小种鉴定

进行小麦条锈病生理小种鉴定时,首先将19个鉴别寄主材料依次播种在花盆角落,每个

花盆角落种植一个鉴别寄主品种,每个品种播种5~8粒并插好标签以便记录,同时单独播种

一盆铭贤169作为感病对照。接种采用抖粉法,将新鲜小麦条锈菌夏孢子与滑石粉按1∶100
比例充分混匀装入50mL离心管,管口用皮筋将双层纱布扎牢。接种前,在叶片表面喷一层

1‰浓度的吐温溶液,然后手持菌粉管,用敲棒轻轻敲击管壁使菌粉均匀抖落在叶片正面。接

种完成后,将麦苗放入保湿箱,喷一层水雾增加湿度,在10℃黑暗条件下保湿24h。待感病对

照铭贤169充分发病后,调查并记录各菌系在鉴别寄主上的反应型,按0~9级分级标准[28]记

录,其中0~6级视为抗病,7~9级为感病[29]。最后,根据中华人民共和国农业行业标准(NY/

1443.1—2007)《小麦抗病虫性评价技术规范:第一部分小麦抗条锈病评价技术规范》进行生理
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小种或致病类型鉴定[25]。

1.3 数据分析

小麦条锈菌在鉴别寄主上的反应型数据遗传多样性使用VAT软件分析[30],将记录的反应

型数据转换成由“0”和“1”组成的数据集,0~6级替换成“0”,7~9级替换为“1”,数据转换完成

后,利用 VAT软件计算毒性多样性指数和毒性频率。毒性多样性指数包括 Nei􀆳s多样性指数

(Hs)、辛普森指数(Si)、标准化Shannon指数(Sh)、Kosman指数(K)、Stoddart指数(St)、

Shannon指数(SH)、丰富度(E)和Gleason指数(G)。

2 结果与分析

2.1 鉴定结果

使用19个鉴别寄主从148个菌株中鉴定出30个生理小种或致病类型,包括13个已报道

的小种或致病类型和17个未知的致病类型(表3)。2020年青海和甘肃省小麦条锈菌生理小种

鉴定结果显示,贵农22类群的 CYR34小种流行频率较高为24.32%,其在各市/州分布范围

广,流行频率较高,是青、甘两省主要的优势小种;其次为洛夫林10类群的 CYR32小种

(16.89%);另外水源11类群的CYR33小种流行频率也较高,占12.84%。Hybrid46类群中

的 HY-4、HY-8、HY-29和 HY-184小种,水源11类群中的Su11-17、Su11-24和Su11-86小

种,贵农22类群中的G22-13和G22-108小种,以及中四类群中的ZS-1共10个小种流行频率

(0.68%~7.43%)较低。同时,鉴定结果发现,不同地区的生理小种或致病类型存在差异,其

中,海东市的生理小种(74份)最为丰富,其次为西宁市(34份)和临夏州(15份),而海北州

(2份)最少,定西市(3份)次之。不同生理小种或致病类型在不同地区的流行频率也存在差异,

CYR34小种在不同地区的流行频率在13.33%~66.67%之间,CYR33小种在10.00%~
17.65%之间,CYR32小种在6.67%~20.27%之间,其他小种流行频率处于1.35%~33.33%之

间。除已知的13个生理小种,未明确的致病类型有25种,在各地区占据较高比例。由此可

见,青海省和甘肃省小麦条锈菌群体毒性结构比较复杂并存在一定的多样性。

表3 2020年小麦条锈菌生理小种监测数量及流行频率 单位:份(%)

致病类群 小种类型 西宁市 海东市 海北州 海南州 黄南州 临夏州 定西市 合计

洛夫林10类群 CYR32 6(17.65) 15(20.27) 2(20.00)1(10.00)1(6.67) 25(16.89)
Hybrid46类群 HY-4 2(2.70) 1(33.33) 3(2.03)

HY-8 3(4.05) 3(2.03)
HY-29 3(4.05) 1(10.00)1(6.67) 5(3.38)
HY-184 1(2.94) 3(4.05) 2(13.33) 6(4.05)

水源11类群 Su11-17 1(6.67) 1(0.68)
Su11-24 4(11.76) 7(9.46) 11(7.43)
Su11-86 2(5.88) 1(1.35) 1(6.67) 4(2.70)
CYR33 6(17.65) 9(12.16) 1(10.00)1(10.00)2(13.33) 19(12.84)

贵农22类群 CYR34 9(26.47) 17(22.97)1(50.00)3(30.00)2(20.00)2(13.33)2(66.67) 36(24.32)
G22-13 1(1.35) 1(10.00) 2(1.35)
G22-108 3(4.05) 1(10.00)1(6.67) 5(3.38)

中四类群 ZS-1 1(2.94) 2(2.70) 3(2.03)
未明确类群 未知类型 5(15.71) 8(10.84) 1(50.00)4(40.00)3(30.00)4(26.67) 25(16.89)

合计 34(100) 74(100) 2(100) 10(100)10(100)15(100) 3(100) 148(100)

  注:括号前的数据是数量,括号里面的数据是流行频率。

2.2 毒性多样性分析

小麦条锈菌群体基于毒性表型遗传多样性分析表明,2020年青海省和甘肃省小麦条锈菌
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晚熟春小麦菌源与冬小麦秋苗菌源群体毒性多样性存在差异(图1)。晚熟春小麦菌源群体除标

准化Shannon指数(Sh)与丰富度(E)略低于冬小麦秋苗菌源群体外,其余6个毒性多样性指数

均高于冬小麦秋苗菌源,其中,晚熟春小麦菌源群体Nei􀆳s多样性指数(Hs)是冬小麦秋苗菌源

群体2倍,Stoddart指数(St)是冬小麦秋苗菌源群体的3倍多。不同流行时期小麦条锈菌群体

毒性多样性指数结果表明,晚熟春小麦菌源群体毒性多样性高于冬小麦秋苗菌源群体。

图1 不同流行期小麦条锈菌群体毒性多样性指数

2.3 基于中国鉴别寄主的毒性分布和频率

图2 不同流行期小麦条锈菌群体在中国鉴别

寄主上的毒性频率(%)

  根据148个菌株在中国

鉴别寄主上的反应型,利用

VAT软件分析小麦条锈菌对

19个鉴别寄主材料和感病对

照铭贤169的毒性频率分布

(图2)。结果表明,两个不同

流 行 期 群 体 在 CD3(保 春

128)、CD4(南大2419)、CD6
(阿勃)、CD7(早洋)、CD8(阿
夫)、CD10(尤皮2号)、CD11
(丰产3号)和CD20(感病对

照材料铭贤169)8个鉴别寄

主材料上的毒性频率最高,均

为100%。在CD18(Triticumspelta Album)材料上的毒性频率最低,两个流行期的频率均

为0,说明青海和甘肃的小麦条锈菌对TriticumspeltaAlbum材料没有任何的毒力。晚熟春

小麦菌源群体在CD1(Tirgo-Eureka)、CD5(维尔)、CD9(丹麦1号)、CD12(洛夫林13)、CD14
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(水源11)、CD16(洛夫林10)和CD17(Hybrid46)7个小麦品种上的频率高于冬小麦秋苗菌源

群体,仅在CD2(Fulhard)、CD13(抗引655)、CD15(中四)和CD19(贵农22)低于冬小麦秋苗菌

源群体的频率。

根据不同流行期小麦条锈菌在中国鉴别寄主携带Yr基因上的毒性频率,晚熟春小麦菌源

和冬小麦秋苗菌源小麦条锈菌越夏群体在携带抗条锈基因YrA、YrJu1、YrJu2、YrJu3、

YrJu4和Yr1 的3个鉴别寄主品种载体上的毒性频率达100.00%,说明这些抗性基因在两个小

麦条锈菌群体中完全丧失抗性;而在携带抗条锈基因YrVir1、YrVir2、YrVir3、YrVir4、Yr3、

YrSu、Yr9、Yr6、Yr1、YrKy1、YrKy2、YrKy3、YrKy4、Yr3b和Yr4b的7个鉴别寄主品种载

体上的毒性频率在69.00%~98.00%之间,表明这些抗性基因基本失效,其中Yr1 基因抗性完全

失效;在携带抗条锈基因Yr10、Yr24、Yr26 的鉴别寄主品种载体上的毒性较弱,频率均在

37.00%左右;两个群体对Yr5 基因均无毒。结果对比发现,两个流行期的小麦条锈菌群体毒性

频率存在一定的差异,晚熟春小麦菌源群体在携带抗条锈菌基因Yr1、YrKy1、YrKy2、YrKy3
和YrKy4 的鉴别寄主品种载体上的毒性频率低于冬小麦秋苗菌源群体,而在Yr3、Yr6、Yr9 等

多个Yr基因上的毒性频率均高于冬小麦秋苗菌源群体。鉴别寄主与Yr 毒性频率结果表明,

青、甘两省小麦条锈菌携带的毒性基因类型多样且丰富,且晚熟春小麦菌源群体整体毒性要高

于冬小麦秋苗菌源群体。

表4 不同流行期小麦条锈菌对中国鉴别寄主Yr基因的毒性频率 单位:%

鉴别寄主编号 小麦品种 抗条锈基因 晚熟春小麦菌源 冬小麦秋苗菌源

CD1 Tirgo-Eureka Yr6 91.43 88.68
CD2 Fulhard Yr+ 94.29 98.11
CD3 保春128 Yr+ 100.00 100.00
CD4 南大2419 Yr+ 100.00 100.00
CD5 维尔 YrVir1、YrVir2、YrVir3、YrVir4 97.14 94.34
CD6 阿勃 Yr+ 100.00 100.00
CD7 早洋 Yr+ 100.00 100.00
CD8 阿夫 YrA 100.00 100.00
CD9 丹麦1号 Yr3 97.14 94.34
CD10 尤皮2号 YrJu1、YrJu2、YrJu3、YrJu4 100.00 100.00
CD11 丰产3号 Yr1 100.00 100.00
CD12 洛夫林13 Yr9 85.71 84.91
CD13 抗引655 Yr1、YrKy1、YrKy2、YrKy3、YrKy4 87.14 90.57
CD14 水源11 YrSu 97.14 92.45
CD15 中四 Yr+ 0.00 3.77
CD16 洛夫林10 Yr9 97.14 96.23
CD17 Hybrid46 Yr3b、Yr4b 72.86 69.81
CD18 TriticumspeltaAlbum Yr5 0.00 0.00
CD19 贵农22 Yr10、Yr24、Yr26 37.14 37.74
CD20 铭贤169 - 100.00 100.00

3 讨论与结论

小麦条锈病是一种全球性的生物灾害,为小麦生产带来严峻的挑战[31-32]。小麦品种抗性丧

失的主要原因是小麦条锈菌的毒力变异[13,33],自20世纪50年代以来,由于新毒性小种的频繁

出现,中国已先后进行了8次全国性的小麦品种替换[34]。因此,了解品种组成和监测品种动态

是预测Pst发生、流行及指导抗病育种的重要前提,可以为有效预防和控制病害提供科学依

据[35-36]。青、甘两省是我国小麦条锈菌越夏异变区的重要组成部分,在我国控制小麦条锈病大

流行体系中占据着重要地位,加强对越夏流行群体和冬小麦秋苗菌源群体小麦条锈菌生理小种

的持续监测尤为重要。
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在本研究中,使用19个中国鉴别寄主从148个菌株中鉴定出13个已知的生理小种或致病

类型和17个未知的致病类型。其中,流行频率较高的小种是CYR34、CYR32和CYR33,其次

为Su11-24、HY-184、HY-29和G22-108。青海省小麦条锈菌流行区的生理小种或致病类型比

较丰富。流行的优势小种是贵农22类群的CYR34,这个小种是近年来引起小麦产量严重损失

的主要病原体小种[37-38]。小麦条锈菌优势生理小种在同一个地区的不同时间段呈现动态变化,

2011—2012年间,青海省内小麦条锈菌优势小种为CYR33,流行频率是27.60%[39]。刘博等[40]

在2015年对青海省小麦条锈菌生理小种检测发现,CYR34在青海省已跃升为第一大流行小

种,流行频率是15%左右,如今在青、甘两省的流行频率已达到24.32%,主要原因是该生理小

种具有毒性强、毒力谱广等特点,能够迅速在青海省和甘肃省麦区广泛传播。因此,加强对青、

甘两省小麦条锈菌生理小种的持续监测,可及时掌握流行的主要优势小种,适时调整小麦品种

布局以减少产量损失,同时对新毒力小种可能成为优势小种的潜在风险进行评估。青海省采集

样品的5个市(州)监测到的小麦条锈菌生理小种或致病类型存在差异,可能与鉴定样品的数

量、海拔及不同海拔小麦种植区的小气候有关。例如,在样品数量多的海东市鉴定到12个已

知的生理小种或致病类型和8个未知的致病类型,但在定西市3个样品中只检测到2个已知致

病类型,在海北州的2个样品中只鉴定到1个已知的致病类型和1个未知的致病类型。在未来

对青海省及周边麦区进行小麦条锈菌生理小种持续监测时,应考虑到采集样品的代表性和合理

性。不同生理小种或致病类型在不同地区流行频率也存在一定差异,可能与不同地理区域小麦

的栽培管理、耕作制度以及不同的环境条件有关。

由于不同生理小种的致病性和毒性存在差异,生理小种或不同致病类型在不同地区的流行

会导致小麦产量出现不同程度的减产,这对当地抗病品种的选择提出了更高的要求。因此,在

制定病害防控策略时,需要综合考虑当地实际情况与病害流行特点,以确保防控措施的有效性

和针对性。晚熟春小麦越夏流行期和冬小麦秋苗初期小麦条锈菌群体的毒性多样性之间存在

一定的差异,整体上看,晚熟春小麦群体的毒性多样性要高于冬小麦秋苗菌源群体,说明晚熟

春小麦越夏菌源群体要比冬小麦秋苗菌源群体的毒性多样性更丰富。据此推测,青、甘两省冬

小麦秋苗菌源来自晚熟春小麦越夏流行期,因为青、甘两省是中国小麦条锈菌越夏流行区的重

要组成部分,当该区域内的冬小麦收获后,小麦条锈菌可以借助晚熟春小麦和自生麦苗循环侵

染,保存大量的菌源顺利越夏,进而成功侵染秋播冬小麦。青、甘两省相邻,两者的越夏流行

菌源是否会在晚熟春小麦越夏流行期传播至对方的麦区还需进一步的实验来证明。虽然晚熟

春小麦菌源群体的毒性多样性指数多数高于冬小麦秋苗菌源群体,但标准化Shannon指数

(Sh)和丰富度(E)却小于冬小麦秋苗侵染期。猜测冬小麦秋苗初期的菌源除了晚熟春小麦越

夏流行的菌源外,可能有临近的小麦条锈病流行区菌源传播至青海省和甘肃省。根据不同流行

期对中国鉴别寄主所携带的已知Yr基因的毒性频率结果,可知青、甘两省流行的小麦条锈菌

早已克服Yr1、YrJu1、YrJu2、YrJu3、YrJu4,同时也完全克服了未明确携带Yr基因的保春

128、南大2419、阿勃、早洋4个小麦品种。值得注意的是,青海省由于缺乏优质的抗病品种,

以及当地农民对小麦品种抗条锈能力的认知不全面,在青海省的部分麦区种植大面积的阿

勃[17]。除此之外,两省流行的小麦条锈菌对Yr3、Yr6、Yr9 等数十个Yr基因的毒性频率远高

于80%,几乎对条锈菌没有任何的抵抗能力。青、甘两省的小麦条锈菌对Yr10、Yr24、Yr26
的毒性频率是37%左右,尚有抵抗小麦条锈病的能力,若没有其他优良的Yr基因与其聚合使

用,相信在不久的将来,Yr10、Yr24、Yr26 将会像Yr1、Yr9 一样,彻底丧失其抗锈性。

为了有效降低青、甘两省小麦条锈病的危害,应加强对青、甘两省麦区的小麦条锈菌流行

02 植 物 医 学        http://xbbjb.swu.edu.cn       第4卷



小种或致病类型的监测,中国鉴别寄主结合单基因材料以评估小麦条锈菌的毒力谱和毒力频

率,在应用抗病品种方面,要加强新抗源的鉴定和转育,同时结合分子标记和基因编辑等技术

选择育种,加快育种进程,创制具有持久、广谱抗性的小麦品种[41]。此外,为了延缓出现条锈

菌毒性更强的新致病类型,不仅需要发掘和利用抗病新基因,还要将为数不多的有效抗病基因

在时间和空间上合理布局,延长抗病品种的使用寿命。同时,利用抗病品种群体抗性多样化或

异质性来控制条锈病菌群体组成的变化和优势小种的形成[34,42],避免单一抗病基因小麦品种

的大面积种植,以减少菌源的积累,从而降低小麦条锈病防治的难度。最终实现种植抗病品种

为主、药剂防治和栽培管理措施为辅的综合防治策略,才能有效地控制其危害,保障青、甘两

省麦区的安全生产。
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