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摘要： 概述了小麦条锈病早期定性、 定量监测， 介绍了小麦条锈菌种内特异性引物的设计及应用， 主要包括
小麦条锈菌生理小种的特异性标记开发和小麦条锈菌小种特异性引物的应用。
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Abstract： In� this� paper， outlined� an� early� qualitative� and� quantitative� monitoring� of� the� Puccinia striiformis f� .� sp� .� Tritici，
introduced� the� design� and� application� of� species� specific� primer� of� Puccinia striiformis f� .� sp� .� Tritici� fungus， mainly� includes� the�
development� of� the� specific� markers� of� physiological� races� of� Puccinia striiformis f� .� sp�.� Tritici� races， and� application� of� the� specific�
primers�of�Puccinia striiformis race�.
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中国小麦条锈菌分子标记技术的研发与应用综述

小麦条锈病是我国小麦生产上的主要流行病
害之一， 曾造成小麦严重减产， 对我国粮食安全
造成严重威胁［1～2�］。 该病害在我国呈大区域流行的
特点， 其病原菌小麦条锈菌（Puccinia striiformis f.�
sp.�Tritici） 为典型的专性寄生真菌， 在我国大多病
害发生区域并不能完成整个生活史中至关重要的
越夏和越冬环节。 陈万权等系统分析了小麦条锈
菌菌源传播规律后发现， 中国小麦条锈病存在两
大菌源基地， 分别为秋季菌源和春季菌源， 提出
了病害源头治理的策略［3�］。 目前化学药剂的使用
和抗病品种的推广应用仍是我国小麦条锈病防控
的主要手段［4～5�］。 早期监测预警是小麦条锈病综合
防控的首要环节， 分子生物学技术在植物病害研
究领域的应用， 使病害的早发现、 早诊断、 早防

治成为可能。 另外由于小麦条锈菌的高变异特性，
其生理小种的监测常作为对该病害流行预测预报
及小麦抗病育种的重要依据之一。 小麦条锈菌特
异性分子标记的开发， 以及各生理小种特异性分
子标记的开发， 都将大大提高小麦条锈病监测的
准确率及防控的时效性， 降低防控成本， 对抗病
育种工作产生重要影响。 我们统计整理了我国小
麦条锈菌及其生理小种的分子标记研究相关成果，
及其在相关研究中的应用概况， 以期为小麦条锈
病的防控及抗病育种工作提供参考。
1���小麦条锈病早期检测
1.1 小麦条锈菌的定性监测

根据外界环境条件不同， 小麦条锈菌侵染小
麦叶片后， 需经过 7～10�d 左右的潜育期才可显
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编号 引物名称 引物序列（5'→3'） 产物大小
（bp）

1 PSF GGATGTTGAGTGCTGCTGTAA 169

PSR TTGAGGTCTTAAGGTTAAAATTG

2 YR（f） CCATGGAAATCGATTCAACC 160

YR�（r1） GAGACAAAGAGATTGGGACA

3 YR�（f） CCATGGAAATCGATTCAACC 139

YR�（r2） TTAAGACTACCGGTGTGAAC

4 Pst2 GTCTGTAAGATGTTAGATGC 470

Pst2 ATGCTGGCAGTGTGGTTG

5 Nesta GTCGACGAGCCAACTCCTTCT

Nests AAGCTCAACATCATATGCTCGAC

6 betaf TAAGGTGTCTGATACCGTTGTCG� 243

betar GCTAGTTTACGGAGATCAGAGT�

7 Pst-stnOutF TATGATGGCCACCTTCTCCGTTGTCC 372

Pst-stnOutR AAGTATCGGCCGTGTCTCGGGTCAGA

8 Pst-stnInF CCTAAGGTGTCTGATACCGTT

Pst-stnInR GGCATCAAACATTTGCGA

9 FIP TCAGAAGCGGCCATCATGTTCTGCAATCACCGTCCCAGAG

BIP CGATACTTGACCGTTGCCGCTGCTTTGAACGGACAGCATGT

F3 CGTGGAAGCCAACAATACCG

B3 CCGGACTTACTCCACTCAAC

10 EF-1F TTCGCCGTCCGTGATATGAGACAA

EF-1R ATGCGTATCATGGTGGTGGAGTGA

症， 因此小麦条锈病的早期监测对于小麦条锈病
的防控尤为重要。 小麦条锈病的早期监测是通过
小麦条锈菌的特异性标记的开发来实现的（表1）。
Zhao 等根据小麦条锈菌的 ITS 序列， 设计种特异
性引物， 反应体系中小麦条锈菌 DNA�量达到 0.1�
pg 即可检测［6�］。 Cao 等根据小麦条锈菌 β- 微管蛋
白基因序列设计两对小麦条锈菌的特异性引物，
其中引物组合YR（f）/�YR（r1）可在小麦条锈菌侵染
2� d 的小麦叶片中检测到小麦条锈菌 DNA［7�］。
Wang 等设计特异性引物并优化试验体系， 其检测
灵敏度达到 10�pg， 可在温室接种及田间采集的小
麦叶片中检测到潜育期的小麦条锈菌， 实现对小
麦条锈病的早期检测， 并申请专利［8～9�］。 为提高小
麦条锈菌分子检测的灵敏度， 在前期工作基础上，
根据小麦条锈菌的 PSR 序列设计引物， 利用巢式
PCR 反应监测小麦条锈菌， 其灵敏度可达 1�fg， 可
在接种 24�h 后的小麦叶片中检测到小麦条锈菌的
侵入［10～11�］。 为了简化小麦条锈菌监测的步骤，

Sun 等设计了 2 对小麦条锈菌特异性引物并优化反
应体系， 利用单管巢式 PCR 反应， 使小麦条锈菌
检测的灵敏度达到 20�fg， 可在接种 24�h 的小麦叶
片中检测到小麦条锈菌 DNA， 并申请发明专
利［12～13�］。 Huang 等根据小麦条锈菌 β- 微管蛋白基
因序列设计引物， 利用 Loop-Mediated� Isothermal�
Amplification�（LAMP）技术实现仅通过反应体系颜
色的变化来检测小麦条锈菌侵入的目的， 并且其
检测精度达到 2�pg， 在接种 24�h 的小麦叶片中也
可检测到小麦条锈菌的侵入［14�］。

小麦条锈病的早期检测技术主要还是应用于
研究中。 孔新宇等通过将冬前定点的小麦植株移
栽到温室观察和荧光定量 PCR 方法， 分别分析了
甘肃省小麦条锈菌的潜育越冬情况， 验证了小麦
条锈菌在甘肃陇南和陇东地区越冬的可能性， 并
分析认为， 荧光定量 PCR 方法较观察法更为准确，
也进一步说明小麦条锈病的早期检测的可行
性［15�］。

表 1 小麦条锈菌特异性引物序列
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标记名称 引物序列（5'→3'） 产物大小（bp） 生理小种

P29-1 CAGGTCTTTCAAACCACCC 137 条中29号（CY29）

P29-2 ATTCTTCTAGCTGCACCCG

CY31SP-1 GCTACGTCAAGATGCGATACACC 909 条中31号（CY31）

CY31SP-2 TGTCAGAAGCAAGTGGTAAACTAGG

CY32SP-1 CGCTATGTGCGGACAGAAGG 240 条中32号（CY32）

CY32SP-2 TGAGGATCGAGGCTATGAGG

Sul4�S TGTCGTCTCGCCAATCTTT 397 条中33号（CY33）

Sul4�A GCGGGTGTCAGTTTCTCC

CY33-1 CTGGGCACGAGAGGCTGGGTA 495 条中33号（CY33）

CY33-2 AACTGCTTCGCGATCATAAACTAGG

上游up TTCCCCCGCTGTCT 1000 条中17号（CY17）

1.2 小麦条锈菌的定量监测
定量 PCR 技术为实现小麦条锈菌的定量监测

提供了技术支持。 潘娟娟等根据小麦条锈菌 β- 微
管蛋白基因序列设计特异性引物， 利用 Real-time�
PCR 可在接种 12�h 的小麦叶片中检测到小麦条锈
菌 DNA， 并建立小麦条锈菌的早期定量测定方
法［16�］。 依据所建立的小麦条锈菌早期定量测定方
法， 潘娟娟定义并测定了分子检测病情指数 MDX，
根据其与实际发病最终病情指数 DX 关联性建立预
测方程， 通过甘肃和北京两地试验田块定点取样
初步验证小麦条锈菌早期定量监测的可行性［17�］。
闫佳会等应用潘娟娟等建立的小麦条锈菌早期定
量测定方法， 建立了分子病情指数（molecular-de-
tected�disease� index， MDI） 与田间发病病情指数
（disease�index�， DI）之间的回归模型， 进一步验证
了小麦条锈菌早期定量监测的可行性及其在小麦
条锈病监测中的重要作用［18�］。
2���小麦条锈菌种内特异性引物的设计及应用
2.1 小麦条锈菌生理小种特异性标记的开发

研究表明， 小麦品种抗性一般在 3～5�a 即被
小麦条锈菌所克服而丧失抗性［3�］， 这与小麦条锈
菌的高变异特性有关， 因此小麦条锈菌生理小种
的监测对于小麦育种及对小麦条锈病的流行预测
具有重要意义。 目前， 我国小麦条锈菌的毒性变
异监测主要靠观测其在一系列鉴别寄主品种上的
反应型来实现， 小麦条锈菌生理小种的监测工作

是通过田间标样的采集、 病原菌的纯化繁殖、 及
其在一系列鉴别寄主上的反应型鉴定来完成的，
鉴定工作需要较长的周期和较高的专业及环境要
求。 因而小麦条锈菌生理小种快速鉴定技术的开
发与应用就显得尤为重要， 快速检测技术的建立
是以小种特异性标记的开发为前提的。

曹丽华等研究得到条中 31 号等 4 个生理小种
的 RAPD 标记， 证明了小麦条锈菌生理小种分子
检测的可行性［19�］。 康振生等利用条中 29 号特异
性 RAPD 标记转化得到该小种的 1 对 SCAR 标
记［20�］， 曹丽华等、 张勃等、 郝保军等、 仲军和胡
小平等先后得到了条中 31 号、 条中 32 号、 条中
33 号及条中 17 号等当时主要流行小种的 SCAR 标
记［21～25�］（表2）。 这些分子标记的建立， 填补了我国
小麦条锈菌生理小种研究中的空白， 为小麦条锈
菌生理小种的分子鉴定工作提供了可能， 其完善
及应用将大大提高我国小麦条锈菌生理小种监测
的效率。
2.2 小麦条锈菌小种特异性引物的应用

李进斌等应用 5 个小麦条锈菌主要流行小种
的特异性标记， 分析了云南省 2 个县的小麦条锈
菌群体， 结果表明， 条中 29 和条中 32 两个生理
小种特异性分子标记的检出率最高， 且单片病叶
上能检测到多个小种特异性标记［26�］。 李进斌等应
用相同研究方法研究了不同栽培模式下小麦条锈
菌群体的变化， 结果表明品种混种可显著降低相

表 2 小麦条锈菌生理小种特异性引物名称及序列
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应优势小种标记的检出率， 并有效减少单病叶中
的小种数量［27�］。 这些研究结果表明， 小麦条锈菌
小种分子标记的应用拓宽了病原菌监测的研究领
域， 提高了小麦条锈菌群体分析的工作效率。
3���结束语

病原菌的早期检测对于病害防控尤其是流行
性病害的防控意义重大。 小麦条锈病属于典型的
气传病害， 本地菌源作为初始菌源的区域， 早期
病原菌的阳性监测点即为该地发病中心， 对于发
病中心范围内植株的药剂治疗和保护将有效的降
低甚至消除发病隐患， 有效控制当地的初始菌源
数量， 实现病害防控的 X0 策略。 并且该地域往往
作为小麦条锈病的菌源基地， 病原菌的早期检测
防控也将有效降低其外传菌源量， 这些对于外来
菌源作为初始菌源的区域有重大意义， 因此小麦
条锈菌菌源基地的界定对于小麦条锈病的防控至
关重要。 小麦条锈菌的早期检测， 为小麦条锈病
越夏和越冬区域范围的界定提供有力支持， 有利
于及时准确的防控， 降低防控成本。

病原菌毒性变异监测对育种及品种布局有重
要指导意义。 当前小麦条锈菌的毒性变异监测工
作繁琐， 需要大量人力物力的投入， 而且易受人
员经验及外界环境因素的影响。 分子标记的开发
与利用将大大提高小麦条锈菌毒性变异监测的工
作效率与准确度， 其结果为育种工作指明了方向，
同时也是利用品种布局来有效控制小麦条锈病的
重要参考。 然而小麦条锈菌生理小种繁多， 且小
麦条锈菌具高变异的特性， 目前已定名的有条中
1-33 号， 以及诸多的致病类群， 但进行分子标记
开发时， 只能兼顾到当时的主要流行小种， 不能
很好的将所有生理小种进行区分， 而且由于小麦
条锈菌生理小种的复杂性， 每个特异性标记所能
代表的群体或者个体限制较大， 现有的分子标记
尚不能应用到小麦条锈菌生理小种的鉴定工作中，
因此小麦条锈菌分子检测体系还需随着分子生物
学技术的不断发展而不断完善。
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摘要： 分析了宝鸡市粮食持续增产中存在的问题， 提出了高度重视粮食生产、 选择农民能人种地、 坚
持优化栽培技术路线、 加快发展多种形式的适度生产规模、 大力培养新型职业农民、 创新农技推广方式的发
展对策。
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粮食自给率是反映一个国家或地区供给安全
的重要指标之一。 通常认为， 粮食自给率大于
95%， 则该国家或地区已基本实现粮食安全； 粮食
自给率在 90%～95%， 基本确保粮食安全； 粮食
自给率小于 90%， 粮食安全就存在危险。 中国人
口众多， 是粮食消费大国， 需要自力更生解决吃
饭问题。 如果严重缺粮， 会造成社会不安定， 影
响整个经济发展。 自 1998 年以来， 中国粮食自给
率保持在 92%以上， 表明中国粮食生产基本满足
了消费需求， 处于紧平衡［1�］。 2012 年中国人口年

消费粮食 13.54 亿 t， 粮食消费量还将以每年约
600 万 t 的速度递增， 发展粮食生产， 提高粮食产
量， 是保障粮食安全的唯一途径。 自然资源和生
态系统的服务功能， 是所有粮食和农业生产系统
的基础。 伴随着人类开发活动的不断加剧， 自然
资源量及质量逐渐下降， 生态系统服务功能逐渐
降低。 如何确保可持续生态系统的优化发展， 将
成为中国粮食生产与农业领域面临的首要挑战。
因此， 优化农业生产环境条件， 保障粮食播种面
积红线， 调动农民种粮积极性， 培育高产、 优质、
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