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一粒系小麦遗传多样性分析及抗条锈菌CYR34鉴定
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摘要： 一粒系小麦（Einkorn wheat， AA）作为小麦的基础物种，在形成普通小麦的过程中染色体组部分位点丢失，评价

一粒系小麦的遗传多样性及对病害抗性的水平对普通小麦育种和遗传改良具有重要的理论意义和育种价值。本研究利用

15 对条带清晰、多态性高的 SSR 引物对 170 份一粒系小麦材料进行遗传多样性分析，并接种条锈菌流行生理小种 CYR34 进

行抗病性评价。结果表明，SSR 分析获得 71 个等位变异，引物平均多态性信息含量为 0.6540；聚类分析和群体结构分析均

将170份供试材料分为两个类群，两类群内的平均遗传距离分别为0.4732和0.5404；抗病性评价获得19份抗性较好的材料，

其中免疫材料 3 份，近免疫材料 2 份，高抗 1 份，中抗 13 份，占供试材料的 11.17 %；有 3 对 SSR 引物与一粒系小麦抗条锈

病显著相关。综上所述，一粒系小麦存在较多的等位基因变异，含有优异的抗条锈病基因，具有提高小麦抗条锈病的育种

潜力。
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Abstract：Einkorn wheat （AA）， as the basic species of wheat， has lost some loci of the A chromosome 

during the evolution of bread wheat. Evaluating the genetic diversity and disease resistance level of einkorn 

wheat has important theoretical significance and breeding value for common wheat breeding and genetic 

improvement. In our study， 15 pairs of SSR primers with clear bands and high polymorphism were used to 

analyze the genetic diversity of 170 einkorn wheat materials， and the current epidemic stripe rust physiological 

race CYR34 was used for disease resistance evaluation. The results showed that 71 alleles were obtained by SSR 

analysis， and the average polymorphism information content of primers was 0.6540. Cluster analysis and 

population structure analysis showed that tested materials were divided into two groups， and the average genetic 

distance within the two groups was 0.4732 and 0.5404， respectively. Through evaluation of disease resistance， 

19 materials with better resistance were obtained， including 3 immunity， 2 near immunity， 1 high resistance and 

13 medium resistance materials， accounting for 11.17% of the tested materials. Three pairs of primers had a 
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correlation with the resistance of einkorn wheat to stripe rust. In summary， einkorn wheat contains abundant 

allelic variations and stripe rust resistance genes， which has the breeding potential to improve wheat resistance to 

stripe rust.

Key words： einkorn wheat；genetic diversity；stripe rust；SSR molecular marker；cluster analysis

小麦条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型（Puccinia 

striiformis f. sp. tritici）引起的世界范围内的重要病

害，选育和利用抗病品种是控制该病害最经济、有

效和安全的手段［1］。然而小麦抗病育种面临着条锈

菌变异速度快、强毒性生理小种流行范围不断扩

大、可利用抗性基因有限等问题［2-3］。大量研究表

明，从小麦近缘属种中挖掘抗条锈病优良基因，拓

展抗病亲本的遗传基础，是改良小麦条锈病抗性的

有效途径［4-5］。

一粒系小麦（Einkorn wheat， AA）是小麦的野

生近缘物种，是普通六倍体小麦（Triticum aestivum 

L.， AABBDD）A 基因组的原始供体之一。董玉琛

等［6］根据一粒系小麦的形态特征将其分为乌拉尔图

小麦（Triticum urartu）、野生一粒小麦（Triticum 

boeoticum）和栽培一粒小麦（Triticum monococcum）

共3个种。Дорофеев等［7］分类系统认为乌拉尔图小

麦和野生一粒小麦携带的A染色体组互不相同，前

者为Au，与抗病性较差、蛋白质含量较低相联系；后

者为Ab，与抗病较强、蛋白质含量较高相联系。一

粒系小麦作为重要基础物种，不仅具有高含量的蛋

白质、赖氨酸和类胡萝卜素，而且还具有抗寒、抗

旱、抗病等优良性状［8］，是小麦的优良种质资源库、

宝贵的基因库。目前，国内外学者已成功把部分一

粒系小麦的优良基因转移到普通小麦中，包括抗白

粉病基因Pm25［9］，抗叶锈病基因Sr22［10］和抗条锈病

基因Yr34/48［11］等。

当前，小麦育种中大量使用相同或相近的亲

本，导致新育成品种遗传基础日益狭窄、遗传变异

率低［12］。因此要进一步提高育种潜力，就必须丰富

育种材料的多样性。本研究采用 SSR 分子标记对

170份一粒系小麦材料进行了遗传多样性分析，并

利用条锈菌流行小种CYR34进行苗期抗病性鉴定，

以期为一粒系小麦应用于抗病育种提供理论依据

和抗病性种质资源。

1　材料与方法

1.1　试验材料

供试材料为 170份一粒系小麦种质资源，包括

143份乌拉尔图小麦和 27份野生一粒小麦，感病对

照小麦品种铭贤 169 以及条锈菌生理小种 CYR34

的整套鉴别寄主。苗期鉴定菌系为小麦条锈菌生

理小种CYR34。以上材料均由中国农业科学院植

物保护研究所麦类真菌病害研究组提供。

1.2　试验方法

1.2.1　菌种的活化、繁殖和鉴定　取出液氮中保存

条锈菌菌种的玻璃管，经42 ℃水浴活化5 min，放在

垫有湿润滤纸的培养皿中，置于 4 ℃冰箱中黑暗保

湿 12 h 左右；然后利用电子氟化液（NovecTM 7200，

北京广达恒益科技有限公司）悬浮CYR34条锈菌夏

孢子液（2 mg 孢子+1 mL NovecTM 7200 电子氟化

液），采用喷笔均匀接种铭贤169（提前7 d种植），放

置10 ℃黑暗条件下保湿培养24 h，然后转入温室内

（光周期昼/夜：12 h/12 h，温度昼/夜：17~20 ℃ /11~

14 ℃）潜育发病，15~18 d孢子成熟后收集条锈菌夏

孢子，用上述方法将夏孢子接种整套小麦条锈菌鉴

别寄主进行鉴定 ［13］。将鉴定准确的生理小种

CYR34接种到小麦叶片上扩繁，用于一粒系小麦苗

期抗病性鉴定。

1.2.2　供试材料苗期抗条锈病鉴定　每份供试材

料挑选出饱满籽粒 10 粒左右，用清水浸种 1 d，覆

盖纱布催芽露白后，按照材料编号将测试的一粒系

小麦材料播种到长宽高 25 cm × 30 cm × 10 cm 的

花盆中并置于人工气候室（光周期昼/夜：12 h/12 h，

温度昼/夜：17~20 ℃/13~16 ℃）中培养，待麦苗第

一片叶完全展开、第二片叶初生时，采用喷雾法接

种扩繁的CYR34条锈菌夏孢子悬浮液（2 mg孢子+ 

1 mL NovecTM 7200 电子氟化液），10 ℃左右黑暗

保湿 1 d后将材料取出放在人工气候室潜育发病。

待充分发病后参照农业行业标准（NY/T 2953—

2016）《小麦区域试验品种抗条锈病鉴定技术规

程》的 0~4 级标准调查侵染型并进行抗性评价 

（表 1）［14］。　

1.2.3　DNA的提取　播种在温室内的 170 份供试

一粒系小麦材料，待其长到两叶一心期剪取幼叶2 g左

右，用改良 CTAB 法［15］分别提取所有供试材料的DNA，

将DNA浓度稀释至50 ng/μL后置于-20 ℃下备用。
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1.2.4　SSR分析　在小麦A组染色体上随机选择99

对 SSR 引物（来源：GrainGenes 2.0，http：// www.

wheat.pw.usda.gov），筛选获得条带清晰、多态性好的

15对SSR引物（表2）用于供试材料遗传多样性分析。

PCR体系为DNA 1.5 μL，2 × Taq Master Mix for PAGE

（南京诺唯赞生物科技股份有限公司） 4.5 μL，正反向

引物（10 μmol/L）各1 μL，H2O 3 μL。反应程序为95 ℃

预变性3 min；95 ℃变性15 s，55 ℃（根据Tm值进行调

整）退火15 s，72 ℃延伸40 s，循环3次；72 ℃终延伸

5 min。PCR产物加上样缓冲液4.5 μL，置于95 ℃下变

性5 min，使用6%的聚丙烯酰胺凝胶电泳分离SSR条

带， 电压恒压1000 V， 电泳50 min后银染显色。

1.2.5　数据分析　读取条带信息，同一SSR引物的

每 1条多态性条带为 1个等位基因变异，根据每个

SSR标记检测的结果，将多态性信息分别以 0、1记

载［16］，1表示有该多态性条带，0表示没有该多态性

条带，利用DataFormater［17］将读取到的0和1型数据

格式转化为 bp 型数据格式备用。使用 Popgene 

32［18］计算等位基因数、有效等位基因数、Shannon′s

多样性指数、Nei′s多样性指数。使用PowerMarker 

V3.25［19］计 算 引 物 的 多 态 性 信 息 含 量 。 使 用

STRUCTURE 2.3.2［20］软件对一粒系小麦群体结构

进行评估。使用TASSEL 5［21］软件的广义线性模型

（GLM， generalized linear model）进行抗病性状和标

记之间的关联分析。使用NTSYS 2.10e计算遗传距

离矩阵后利用 MEGA 11 进行非加权组平均法

表1　小麦条锈病苗期侵染型级别、症状描述和抗性评价标准

Table 1　Infection type level ， symptom description and resistance evaluation criteria of wheat stripe rust at seedling stage

侵染型

Infection type

0

0；

1

2

3

4

症状描述

Symptoms described

叶片上无任何病症

叶上产生小型枯死斑，不产生夏孢子堆

叶上产生枯死条点或条斑，夏孢子堆很小，数目很少

夏孢子堆小到中等大小，较少，其周围叶组织枯死或显著褪绿

夏孢子堆较大、较多，其周围叶组织有褪绿现象，夏孢子堆大而多，周围不褪绿

夏孢子堆大而多，周围不褪绿

抗性评价

Resistance evaluation

免疫

近免疫

高抗

中抗

中感

高感

表2　SSR引物信息

Table 2　The information of SSR primers

引物名称

Primer name

Xwmc522

Xwmc382

Xgwm356

Xwmc333

Xgpw2032

Xgpw2246

Xcfd65

Xbarc222

Xgpw4453

Xcfd58

Xwmc179.1

Xgwm311

Xgpw297

Xwmc63

Xgwm558

正向引物（5′-3′）

Forward primer（5′-3′）

AAAAATCTCACGAGTCGGGC

CATGAATGGAGGCACTGAAACA

AGCGTTCTTGGGAATTAGAGA

TCAAGCATAGGTGGCTTCGG

CCTGGAAGAATAGACGTGCC

GCTTCACCCGAGTGTCAAAT

AGACGATGAGAAGGAAGCCA

AAATCCGGCATCTGCTGTATCCATA

CTCTGTATCCCCATCCACTCA

AATGGGCCTTTAAGAGCAAAA

CATGGTGGCCATGAGTGGAGGT

TCACGTGGAAGACGCTCC

TCCAACTCTCGTTTGAACTACT

GTGCTCTGGAAACCTTCTACGA

GGGATTGCATATGAGACAACG

反向引物（5′-3′）

Reverse primer（5′-3′）

CCCGAGCAGGAGCTACAAAT

CCTTCCGGTCGACGCAAC

CCAATCAGCCTGCAACAAC

ACAGCAGCCTTCAAGCGTTC

CAAGATGGGGCAGAAGATGT

AGCACCTCTCAACACCCATC

CCTCCCTTGTTTTTGGGATT

GTCCGGCCGCTGAATACTGTT

CAACGGCACCATCTACTGC

AGGGGTGAAAGGTTGGAGAC

CATGATCTTGCGTGTGCGTAGG

CTACGTGCACCACCATTTTG

CTTTGTCACCCATGACCTGC

CAGTAGTTTAGCCTTGGTGTGA

TGCCATGGTTGTAGTAGCCA

位置

Position

2A

2A

6A

1A

1A

1A

1A

7A

1A

1A

2A

2A

3A

2A

2A
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（UPGMA， unweighted pair-group method with 

arithmetic）聚类分析，最后使用在线工具 iTOL［22］

（https：//itol.embl.de/）对聚类树进行修饰。

2　结果与分析

2.1　供试材料遗传多样性分析

2.1.1　SSR标记多态性分析　在小麦A染色体组上

随机挑选的 99对SSR标记中，共筛选出条带清晰、

多态性好的15对SSR引物，占所选引物的15%。在

A染色体组的7条染色体（染色体1A~7A）上分别有

6、6、1、0、0、1、1对引物。利用这15对标记对供试的

170份一粒系小麦材料进行遗传多样性分析，共检

测到71个等位变异，每个位点上有2~10个变异，平

均每个位点上的变异为4.7个。多态性最高的位点

为Xcfd65，有10个等位基因变异，其次为Xbarc222，

有 8 个等位基因变异（图 1），标记 Xgpw4453 和

Xgpw2032多态性最低，均有2个等位基因变异。15

对引物的平均 Shannon′s 多样性指数和 Nei′s 基因

多样性指数分别为 1.1694 和 0.6106。15 对引物多

态性信息含量的变幅为0.3292~0.8419，平均多态性

信息含量为 0.6540（表 3）。结果表明，这 15对引物

具有高度多态性。

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

400 bp

300 bp

200 bp

M：100bp Ladder Marker； 1-20： PI 272519， PI 428202， PI 538740， PI 428221， PI 352504， PI 662227， PI 401408， PI 428261， PI 428320， 

PI 4-28327， PI 401412， PI 427999， P I428330， PI 538727， PI 427760， PI 427990， PI 538726， PI 352501， PI 538730， 

PI 538733；The same as below

图1　引物Xbarc222对部分一粒系小麦的聚丙烯酰胺凝胶电泳检测

Fig. 1　Polyacrylamide gel electrophoresis patterns of partial einkorn wheat detected by primer Xbarc222

表3　15对SSR引物在170份材料中的遗传多样性参数

Table 3　Genetic diversity of 15 SSR markers in 170 einkorn wheat germplasm resources

引物名称

Primer name

Xcfd65

Xgpw4453

Xcfd58

Xwmc179.1

Xgwm311

Xgpw297

Xwmc63

Xgwm558

Xwmc356

Xbarc222

Xgpw2246

Xwmc333

Xwmc522

Xgpw2032

Xwmc382

平均值 Mean

等位基因数

Na

10

2

4

4

4

5

4

5

4

8

4

4

6

2

5

4.7333

有效等位基因数

Ne

3.4752

1.5793

2.8285

3.1445

3.3453

4.9200

3.8888

2.1111

2.9521

6.8303

1.1428

3.9558

3.0503

1.9042

1.8185

3.1298

Shannon′s 多样性指数

I

1.5825

0.5533

1.2048

1.2419

1.2824

1.6011

1.3719

1.0379

1.1968

1.9903

0.3056

1.3807

1.3075

0.6678

0.8160

1.1694

Nei′s 多样性指数

H

0.7122

0.3668

0.6465

0.6820

0.7011

0.7967

0.7429

0.5263

0.6613

0.8536

0.1249

0.7472

0.6722

0.4748

0.4501

0.6106

多态性信息含量

PIC

0.7331

0.4313

0.6917

0.7149

0.7019

0.8061

0.7507

0.5934

0.6959

0.8419

0.3292

0.7543

0.7073

0.4853

0.5729

0.6540

PIC：Polymorphism information content
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2.1.2　遗传距离分析　通过遗传距离的分析可

以判断物种间的遗传差异，利用 15 对 SSR 引物得

到的遗传信息将供试材料处理成遗传距离矩阵，

经统计，170 份一粒系小麦的遗传距离范围在

0~0.9199 之间，其中，PI 427992 与 PI 352504、PI 

427462 的遗传距离均大于 0.9，全部种质的平均

遗传距离为 0.5223。在遗传距离矩阵的 14365 对

组合中，有 7662对的遗传距离大于 0.5，占 53.34%。

为探究不同一粒系小麦种类内部的遗传关系，本

研究分别统计了乌拉尔图小麦和野生一粒小麦

组内的遗传距离，乌拉尔图小麦间遗传距离范围

在 0~0.8607，平均遗传距离为 0.4732；野生一粒小

麦之间遗传距离范围在 0~0.9199，平均遗传距离

为 0.5404，高于乌拉尔图小麦。这些结果表明，

一粒系小麦材料中存在较多的等位基因变异，且

野生一粒小麦较乌拉尔图小麦的遗传变异更为

丰富。

2.1.3　聚类分析　通过聚类分析可以明确物种间

的亲缘关系，对 170份一粒系小麦的遗传距离矩阵

进行非加权组平均法分析得到聚类图（图 2），以遗

传距离 0.67为界限，将 170份一粒系小麦分为两大

类。在聚类Ⅰ的142份种质中有138份乌拉尔图小麦

（聚类Ⅰ的97.18%），4份野生一粒小麦（CITR 17672、

PI 554520、PI 427992、PI 272520）。聚类Ⅱ的28份种

质中有 23份野生一粒小麦（聚类Ⅱ的 82.14%），5份

乌拉尔图小麦（PI 330527-1、PI 428192、PI 614650-1、

���
Cluster�
���
Cluster�
������
T�boeoticum
�
����
T�urartu

PIxxxxxx为材料名称；I： 免疫； NIM：近免疫； HR： 高抗； MR： 中抗； MS： 中感； HS： 高感； -：Unknown；下同

PIxxxxxx is the material name；I： Immunity； NIM： Nearly immunity； HR： Highly resistant； MR： Moderately resistant； MS： Moderately 

susceptible； HS： Highly susceptible； -：Unknown；The same as below

图2　170份一粒系小麦聚类分析

Fig. 2　The clustering analysis of 170 einkorn wheat
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PI 428002-1、PI 428204）。说明利用 15对 SSR引物

可以较好地反映乌拉尔图小麦和野生一粒小麦在A

染色体组的遗传差异。

2.2　一粒系小麦群体结构分析

利用 STRUCTURE 2.3.1 软件对 170 份一粒系

小麦的群体结构进行分析，结果表明在 K=2 时平均

对数似然概率Delta K值出现最大值（图3），由此推

测该群体材料含2个类群。当某一材料在群体中的

Q≥0.6 时， 认为该材料血缘比较单一［23］，利用 Q 值

明确不同类群，由表 4和图 4可知，类群 1中 97%为

乌拉尔图小麦，3% 为野生一粒小麦（PI 427992，

PI 272520，PI 428010，CITR 17672）；类群 2 中 70%

为野生一粒小麦，30%为乌拉尔图小麦（PI 487265，

PI 428276，PI 428275，PI 538725，PI 614650-1，

PI 352269-3，PI 428192，PI 330527-1，PI 428002-1）；

另外有 9份材料Q＜0.6，占总材料数目的 5%，无法

归类。
300
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图3　Delta K值随 K 值变化折线图

Fig. 3　Line chart of K with Delta K

2.3　一粒系小麦材料抗条锈菌生理小种CYR34鉴定

利用小麦条锈菌生理小种 CYR34 对 170 份一

粒系小麦材料进行苗期抗性鉴定（表 5、图 5），统计

结果显示，143份乌拉尔图小麦中，抗病材料9份，包

括免疫材料3份，近免疫材料2份，高抗1份，中抗3

份，占乌拉尔图小麦的 6.29%；27 份野生一粒小麦

中，抗病材料 10 份，全为中抗，占野生一粒小麦的

37.03%；总计共有 19 份抗病材料，占总材料的

11.17%，其中对条锈菌生理小种CYR34表现为免疫

的材料有3份，近免疫材料2份，高抗1份，中抗13份。

表5　部分一粒系小麦材料抗病性鉴定及聚类结果

Table 5　The resistance identification and clustering results of some einkorn wheat materials

1

2

3

PI 352269-3

PI 428223

PI 428186

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

0；

3+

3

NIM

MS

MS

4

5

6

PI 428193

PI 428195

PI 428221

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

3

3+

3+

MS

MS

MS

序号

No.

编号

Code

品种

Variety

侵染型

Infection

type

抗性水平

Resistance

level

序号

No.

编号

Code

品种

Variety

侵染型

Infection

type

抗性水平

Resistance

level

表4　161份一粒系小麦材料（Q值≥0.6）在各类群中的分布（K=2）

Table 4　Distribution of 161 einkorn wheat materials accessions （Q-value≥0.6） based on structure analysis （K=2）

群体

Population

乌拉尔图小麦Triticum urartu

野生一粒小麦Triticum boeoticum

类群1（红色）

Group 1（Red）

127

4

类群2（蓝色）

Group 2（Blue）

9

21

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0

��1 Group 1 ��2 Group 2

横坐标为两类群分组情况，纵坐标为Q值（0~1.0），两类群间用黑线分隔；红色为类群1；蓝色为类群2

The abscissa is the grouping of two groups， the ordinate is Q value （0-1.0）， and the two 

groups are separated by black lines； Red is group 1 ； Blue is group 2

图4　170份供试材料群体结构图

Fig. 4　Population structure of 170 materials
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7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

44

45

46

47

48

49

PI 428222

PI 428225

PI 428227

PI 428228

PI 428229

PI 428231

PI 428255

PI 428257

PI 428260

PI 428261

PI 428263-1

PI 428264

PI 428265

PI 428266-1

PI 428252

PI 428273

PI 428274

PI 428281

PI 428282

PI 428283

PI 428284

PI 428287

PI 428328

PI 428333

PI 428334

PI 428336

PI 428338

PI 428339

PI 487265

PI 487266

PI 487267

PI 487269

PI 487270

PI 538724

PI 538725

PI 538726

PI 538727

PI 538728

PI 538729

PI 538730

PI 538732

PI 538733

PI 538734

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

4

3

3-

3-

3+

3

0

3+

3+

3

3+

3

3+

3-

0

3+

3+

3

3-

0；

3

3

3-

3

3

3+

3+

1

3

3

2+

3

3

2

3-

3

3+

3+

3+

3+

3

3+

3+

HS

MS

MS

MS

MS

MS

NIM

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

IM

MS

MS

MS

MS

NIM

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

HR

MS

MS

MR

MS

MS

MR

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

50

51

52

53

54

55

56

57

58

59

60

61

62

63

64

65

66

67

68

69

70

71

72

73

74

75

76

77

78

79

80

81

82

83

84

85

86

87

88

89

90

91

92

PI 538735

PI 538738

PI 538739

PI 277123-2

PI 538740

PI 538743

PI 538744-1

PI 538749

PI 554599

PI 428210-2

PI 428226-1

PI 428234

PI 428254-1

PI 428272

PI 428291-1

PI 428311-1

PI 428321

PI 662226-2

CITR 17741-1

PI 428319

PI 662224

PI 428278-1

PI 662227

PI 428002-1

PI 428204

PI 330527-1

PI 272519

PI 401408

PI 427996

PI 487249

PI 471744

PI 428010

PI 503578

PI 554519

PI 542475

PI 427760

PI 272520

PI 306532

PI 352501

PI 352502

PI 427990

PI 427992

PI 554520

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

乌拉尔图小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

野生一粒小麦

3+

3+

4

3-

3+

3+

3+

3+

3+

3+

3

3+

3+

3+

3+

3+

0

3+

3

3+

3+

3+

4

3

3+

2+

2-

3

3

2+

3

3

2-

2+

3+

3+

2+

2+

2

2-

3

3

3

MS

MS

HS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

MS

IM

MS

MS

MS

MS

MS

HS

MS

MS

MR

MR

MR

MR

MS

MS

MS

MR

MS

MR

MS

MS

MR

MS

MS

MR

MR

MS

表5（续）

序号

No.

编号

Code

品种

Variety

侵染型

Infection

type

抗性水平

Resistance

level

序号

No.

编号

Code

品种

Variety

侵染型

Infection

type

抗性水平

Resistance

level

侵染型可在原有级别基础上附加“+”或“-”号，以表示偏重或偏轻

Infection type can be added “+” or “-” on the normal type to indicate heavier or lighter
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2.4　SSR位点与抗条锈病性状的关联分析

利用K=2时群体材料的Q矩阵做协变量，通过

TASSEL 5软件的GLM模型进行SSR位点与抗病表

型之间的关联分析。结果表明共有3个SSR标记与

抗病性状显著关联，各标记解释变异范围为 2.1%~

9.3%（表 6）。其中，多态性最高的Xcfd65位点与抗

病性状之间的关联性极显著，且该标记对抗病表型

解释率高达9.3%，电泳结果见图6。

3　讨论

优异的种质资源是开展育种工作的基础。明

晰种质资源间的遗传多样性和群体结构是提高利

用效率、加快育种进程的前提［24］。SSR分子标记技

术已成熟运用于种质的遗传多样性分析和群体结

构分析。本研究在 99对小麦SSR引物中筛选到 15

对重复性好且条带清晰的SSR引物，其中，4A染色

体上未发现多态性引物，Devos等［25］研究表明小麦

4A和 4B染色体间曾发生过相互易位，这可能是导


����4� 

Suspectable control�4�

��169

���0� 

I�0�

PI 428252

����0�� 

NIM�0�� 

PI 352269�3

�
�1�

HR�1� 

�
�2�

MR�2� 

�
�3�

MS�3� 

PI 487249

�
�4� 

HS�4�

PI 538739PI 428339 PI 542475

“（）”内数字表示侵染型级别

The number in “（ ）” indicates the infection type level

图5　CYR34对一粒系小麦的不同侵染型

Fig. 5　Different infection types of CYR34 on einkorn wheat

400 bp

300 bp

200 bp

M 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

图6　引物Xcfd65对部分一粒系小麦的聚丙烯酰胺凝胶电泳检测

Fig. 6　Polyacrylamide gel electrophoresis patterns of partial einkorn wheat detected by primer Xcfd65

表 6　抗条锈病显著相关SSR 位点及其表型变异的解释率

Table 6　The SSR loci associated with resistance to stripe 

rust and their phenotypic variation explanation rate

引物名称

Primer name

Xcfd65

Xwmc2032

Xwmc356

P值

P-value

0.0001**

0.0043**

0.0414*

解释率（%）

Explanation rate

9.3

4.0

2.1

**表示极显著差异（P<0.01）；*表示显著差异（P<0.05）

**indicated extremely significant difference （P<0.01）； *indicated 

significant difference （P<0.05）
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致未筛选到多态性引物的原因。

施永泰等［26］研究发现当引物多态性位点数量≥
70 个时， 得到的遗传信息较为可靠。本研究利用

15对引物对 170份一粒系小麦进行分类，共检测到

71个多态性位点。聚类分析和群体结构分析结果

基本一致，有 129份材料同时被这两种分析方法归

类到以乌拉尔图小麦为主的类群中，重复率高达

94%，有25份材料被同时归类到以野生一粒小麦为

主的类群中，重复率高达 86%。总体来讲，两者的

遗传关系差异明显，这一结果与Fricano等［27］根据一

粒系小麦之间是否具有生殖隔离，将乌拉尔图小麦

和野生一粒小麦分开相吻合。董宏图等［28］利用 69

对SSR引物分析 34份一粒系小麦材料也得到了类

似结果。以上数据说明本研究选取的 SSR 标记能

较好地反映一粒系小麦种质资源的群体结构和遗

传多样性水平。

小麦的抗病育种工作要考虑多方面问题，对亲

本抗源的要求极高，而在育种中发挥重要作用的抗

源极少，大都是几个优良骨干品种来回使用，导致

小麦种质同质化严重 ［29］。曹廷杰等［30］对河南省审

定的96个小麦品种进行SNP差异位点分析，发现两

两间遗传相似系数平均值为 0.7199，整体亲缘关系

较近。王明玉等［12］将 31个各省小麦育成品系进行

比较，发现几个品种两两间遗传相似系数在地区间

无明显差异，说明我国育成小麦品种遗传多样性不

够丰富。遗传距离的大小一定程度上可以反映物

种间的亲缘关系。本研究中的170份一粒系小麦材

料的遗传距离变异范围在 0~0.9199，平均遗传距离

为0.5223，比梅铭凤等［31］利用34份一粒系小麦得出

的平均遗传距离0.5850略低，但均大于0.5。单独分

析乌拉尔图小麦和野生一粒小麦组间的遗传距离，

发现后者的平均遗传距离更高，与Ciaffi等［32］利用

同工酶电泳分析结果一致，这意味着野生一粒小麦

中可能含有更多的遗传变异。综合来讲，一粒系小

麦等位基因变异丰富，可作为小麦遗传改良的种质

资源。

当前我国小麦育成品种中携带的抗条锈病基

因有限，仅 Yr5、Yr15 和 Yr45 对条锈生理小种

CYR34具有苗期抗性［33］。从一粒系小麦中挖掘新

的抗病基因，可以有效丰富小麦抗病基因资源库。

本研究评价 170 份一粒系小麦对 CYR34 的抗性水

平，143份乌拉尔图小麦抗性材料的比例为 6.29%，

27份野生一粒小麦抗性材料的比例为37.03%，野生

一粒小麦较乌拉尔图小麦抗性材料比例更高，这与

Chhuneja等［34］的发现一致。总体来讲，抗病材料占

全部一粒系小麦的 11.17%，整体苗期抗性水平偏

低。分析 SSR 位点与一粒系小麦抗条锈病之间的

关系，将群体结构分析所获得的Q值作为协变量带

入关联分析中来提高关联分析的可靠性［35］，发现有

3 对引物（Xcfd65、Xwmc356、Xgpw2032）与一粒系

小麦的抗条锈病之间存在显著的关联性。6A染色

体（Xgwm356）上携带 Yr38、Yr42、Yr81 等抗病基

因［36-38］；Xcfd65和Xgpw2032位于小麦的 1A染色体

上，而在 1A 染色体上未报道有正式命名的抗条锈

病基因。一粒系小麦群体携带新的未被挖掘的抗

条锈病基因，以上 3个分子标记可为后续一粒系小

麦抗条锈病的分子标记辅助选择提供参考信息。

目前，小麦育种家通过远缘杂交已成功将小麦

近缘属的多个基因导入到普通小麦中，如黑麦1RS、

华山新麦草 2Ns等染色体上携带的优异基因［39-40］。

一粒系小麦作为普通小麦的祖先，是较易利用的小

麦二级基因源［41］，有许多优良的基因在漫长进化中

丢失，如何让一粒系小麦在普通栽培小麦的遗传改

良中发挥作用是今后研究的重要方向。
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