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摘要：阐述了小麦全蚀病致病性遗传规律，并从黑麦、燕麦、冰草属、粗山羊草、簇毛麦和华山新麦

草等６个近缘种属中抗全蚀病基因的发现，回顾了国内外小麦全蚀病抗性研究取得的成就。在此

基础上，提出了将小麦全蚀病抗性基因导入普通小麦的５条思路或途径。
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　　小麦全蚀病是由禾顶囊壳菌（Ｇａｅｕｍａｎｎｎｏｍｙ－
ｃｅｓ　ｇｒａｍｉｎｉｓ）侵染引起的小麦根基部病害，俗称“黑
脚病”，又称小麦立枯病，是目前世界范围内最重要
的小麦根部病害之一。发病时幼苗表现为植株矮
小，叶色变黄，初生根和根茎变为黑褐色，病株易从
根茎部折断，严重发生时病斑连在一起，使整个根系
变黑死亡。抽穗以后，重病株的初生根和次生根全
部变黑，提早枯死，田间出现大量白穗。该病一旦发
生，蔓延速度很快，一块地从零星发生到成片死亡，
只需３周时间，危害严重。发病地块轻者减产１～２
成，重者减产５成以上，乃至绝收，所以该病素有小
麦“癌症”之称［１－４］。长期以来，小麦全蚀病在病害常
发地区一直受到育种工作者的关注和重视，但迄今

为止，尚未培育出在生产上大面积推广的小麦抗性
品种。为此，对小麦全蚀病抗病性研究作一回顾，并
在此基础上探讨切实可行的育种途径，以便为小麦
育种工作者提供一些可资借鉴的思路。

１　小麦全蚀病致病性遗传规律

要培育小麦全蚀病抗病品种，就必须了解小麦
全蚀病的致病性遗传规律。现在已知小麦全蚀病是
由禾顶囊壳菌小麦变种〔Ｇａｅｕｍａｎｎｎｏｍｙｃｅｓ　ｇｒａｍｉ－
ｎｉｓ（Ｓａｃｃ．），简称Ｇｇｔ〕引起的，对该菌致病性遗传规
律的研究不仅具有理论意义，而且其对全蚀病防治
也有重要指导意义。
早在２０世纪６０年代中后期，Ｃｈａｍｂｅｒｓ等采用
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根变黑程度作为小麦全蚀病致病性的指标进行了研

究，认为该病致病性是由１～２个主效基因控制的质
量性状［５］。８０年代初，Ｂｌａｎｃｈ等采用病株地上部分
的干质量作为测量致病性的指标，其研究结果则明
显不同，认为小麦全蚀病菌致病性属于数量性状遗
传，受５～９个基因控制［６］。
由于试验材料和方法等方面的限制，我国在这

方面的研究相对滞后。２００３年，商鸿生等［７］利用经
紫外诱变获得的禾顶囊壳小麦变种白化突变菌株，
与强致病性的野生型菌株进行有性重组，研究了该
菌致病性的遗传规律。结果表明，弱致病菌株与强
致病菌株杂交Ｆ１ 代致病性由弱至强呈连续分布，子
代致病性的平均水平接近种亲代致病性的平均值。
致病性的遗传力为５４．３６％～７１．００％，平均为

６２．３２％，致病性表型易受环境因素的影响。由此
推断，该菌对小麦的致病性为数量遗传性状，估计控
制致病性的基因数为５～７个，与Ｂｌａｎｃｈ等［６］的研
究结果基本吻合。

２　小麦全蚀病抗病性研究进展

开展小麦全蚀病抗性研究，对于指导小麦抗病
育种实践意义重大。通常，育种工作者希望能够在
普通小麦种内找到抗病品种，但目前的研究表明，在
普通小麦种内尚未发现抗全蚀病或对全蚀病免疫的

品种［８－１１］。因为禾顶囊壳菌的寄主范围很广，如果
在其他寄主内能够寻求到抗病材料，则有希望解决
小麦全蚀病的抗源问题。于是，育种家和病理学家
开始将注意力转向小麦的近缘属诸如黑麦、燕麦、冰
草、粗山羊草、簇毛麦和新麦草等，结果有了一些新
的发现。

２．１　黑麦对全蚀病具有中度抗病性
该结论源自 Ｈｏｌｌｉｎｓ等１９８６年对小麦和黑麦

杂交后代的研究［１２］。他们在持续６ａ的田间抗病研
究后，发现这些杂交后代的抗病性居于小麦和黑麦
之间。Ｂｕｔｌｅｒ于１９６１年指出，利用细胞遗传学的方
法有可能把黑麦的抗全蚀病基因导入小麦［９］。鉴于
此，Ｒｉｌｅｙ等１９９６年采用细胞学方法，期望把来源于
黑麦的基因导入小麦细胞，但是由于所获染色体异
代换系的育性低，导入的黑麦染色体不能与小麦染
色体很好地配对，从而阻碍了染色体代换和同源重
组技术及把黑麦的抗全蚀病基因导入小麦的

研究［１３］。

２．２　燕麦中具有全蚀病抗病基因
王美南等２００１年的研究表明，燕麦对全蚀病表

现高度抗病至免疫，原因是燕麦可产生燕麦素抑制

小麦全蚀病菌生长。但燕麦不同品种之间对小麦全
蚀病菌侵入和扩展的抗性有明显差异，有的品种抗
病性很强，有的则较差［１４］。

２．３　冰草属植物对全蚀病表现高抗
一般来说，冰草属（Ａｇｒｏｐｙｔｏｎ）的各种草类对

全蚀病是感病的。但 Ｈａｌｌｏｒａｎ于１９７４年对３７种
不同的冰草进行研究发现，Ａ．ｃａｎｉｕｍ 和Ａ．ｄｏｎｉａ－
ｎｕｍ对小麦全蚀病表现出高度抗病，而其他３５种全
都感病［１５］。由于冰草和小麦六倍体之间杂交不亲
和，所以限制了直接把冰草的染色体导入普通小麦
的遗传背景以提高小麦抗病性的研究。然而，Ａ．
ｃａｎｉｕｍ有一个特点，即不能与其他种的冰草杂交，
但却能和披碱草属（Ｅｌｙｍｕｓ）的一些种杂交。而披
碱草能和六倍体小麦杂交，因此，可利用披碱草作为
中间种把冰草的染色体导入到小麦的遗传背景中。

２．４　粗山羊草中具有丰富的抗全蚀病材料

Ｌｉｎｄｅ－Ｌａｙｒｓｅｎ等于１９７３年从粗山羊草（Ａｅ－
ｇｉｌｏｐｓ　ｓｑｕａｒｒｏｓａ）鉴定出一个比黑麦还抗病的材
料［１６］。Ｅａｓｔｗｏｏｄ等对３９８个粗山羊草材料进行全
蚀病抗性鉴定，结果发现这些材料抗病性均较好，并
进一步证实其Ｄ染色体组中有抗全蚀病菌基因［１７］。

２．５　簇毛麦对全蚀病表现高抗或免疫
簇毛麦（Ｈａｙｎａｌｄｉａ　ｖｉｌｌｏｓａ　Ｌ．Ｓｃｈｕｒ，２ｎ＝１４，

ＶＶ）是栽培小麦的近缘属，不仅具有许多优良的农
艺性状和品质性状，如耐旱、多蘖、子粒蛋白质含量
高等，而且抗叶锈病、秆锈病、白粉病、根腐病、
全蚀病。同时，由于其染色体组与小麦的同源性高，
与小麦的可杂交性好，所以被认为是小麦品种改良
的重要基因源［１８－２０］。陈孝等１９９６年对硬粒小麦
（Ｔ．ｄｕｒｕｍ）－簇毛麦（Ｈ．ｖｉｌｌｏｓａ）杂种幼胚和Ｆ１ 幼
穗诱导的愈伤组织进行秋水仙素处理，获得硬－簇双
二倍体ＴＨ１、ＴＨ２、ＴＨ１Ｗ、ＴＨ３、ＴＨ３Ｗ。这些材
料１９９８年经中国农业科学院植物保护研究所人工
接种鉴定，发现ＴＨ１、ＴＨ３和簇毛麦对全蚀病抗性
很强，这是他们多年来鉴定的供试材料中抗性最好
的［２１］。任贤等２００３年利用有效的全蚀病侵染病
区，对供试亲本和杂交、回交等获得的后代材料进行
全蚀病抗性鉴定和筛选，结果表明，所供试的普通小
麦材料全部感病，而硬－簇双二倍体材料及其与普通
小麦材料杂交获得的杂种Ｆ１ 抗病性较强或免疫。

硬－簇双二倍体的抗全蚀病基因是显性遗传的［２２］。

２．６　华山新麦草中也含有全蚀病抗性种质
随着小麦抗全蚀病研究的日益深入，人们的研

究范围也在不断拓展。王美南等２０００年利用人工接
菌方法，对华山新麦草（Ｐｓａｔｈｙｒｏｓｔａｃｈｙｓ　ｈｕａｓｈａｉｃａ）以
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及２０份小麦－华山新麦草异染色体系对小麦全蚀病
菌的抗病性进行了研究。结果发现，７份附加系、３
份代换系和２份易位系中度抗病，其中附加系 Ｈ１
抗病性接近高抗，其余８份异染色体系表现中度感
病至高度感病。因此认为，华山新麦草高度抗全蚀
病的侵染，是一个新的野生抗全蚀病种质［２３］。

２．７　核糖体失活蛋白基因对小麦全蚀病具有较强
抗性

高等植物中广泛存在着一种名为核糖体失活蛋

白（ｒｉｂｏｓｏｍｅ－ｉｎａｃｔｉｖａｔｉｎｇ　ｐｒｏｔｅｉｎ，Ｒｉｐ）的毒蛋白，它
具有损伤真菌细胞核糖体从而抑制其蛋白质合成的

功能［２４］。吴成君等对转Ｒｉｐ基因小麦的Ｔ３ 代纯合
转基因株系进行了苗期全蚀病抗性鉴定，结果表明，
转Ｒｉｐ基因植株对全蚀病表现出较强的抗性，除了
在株高方面有明显变异外其他方面均与对照（受体）
表现一致，说明Ｒｉｐ基因在小麦全蚀病抗性育种中
具有重要作用［２５］。

３　小麦全蚀病抗病育种途径探讨

既然普通小麦中未发现小麦全蚀病抗病品种，
那么开展小麦全蚀病抗病育种就必须利用外源抗病

性。如前所述，黑麦、燕麦、冰草属植物、粗山羊草、
簇毛麦和华山新麦草中均含有全蚀病抗性基因，因
此，将这些基因导入普通小麦遗传背景中，培育农艺
性状好、抗病性强的小麦新品种将是今后的一个重
要研究方向。
鉴于黑麦对全蚀病表现中抗，其利用价值相对较

小，而冰草属与小麦杂交不亲和，虽然通过中间种也
能将抗性基因导入小麦，但毕竟比较麻烦，所以建议
从以下几个方面入手，开展小麦抗全蚀病育种工作。

３．１　克隆控制燕麦素产生的基因并将其导入普通
小麦

研究表明［１４］，燕麦中可产生燕麦素抑制小麦全
蚀病菌生长，从而表现高度抗病至免疫。因此，研究
控制燕麦素产生的基因，并将其克隆、导入普通小
麦，将为小麦抗全蚀病育种提供一条新途径。

３．２　将粗山羊草抗全蚀病基因导入普通小麦
粗山羊草中的全蚀病抗性基因在Ｄ组染色体

上，而且在小麦背景中抗性表现稳定，所以通过远缘
杂交或染色体工程技术，产生小麦－粗山羊草易位
系，很有可能培育出抗全蚀病的小麦品种。

３．３　将簇毛麦抗全蚀病基因导入普通小麦
簇毛麦是小麦高产、抗病、优质的优良基因源。

前人已成功将簇毛麦６Ｖ染色体上的抗白粉病基因
（Ｐｍ２１）通过异附加系、异代换系和易位系等方式导

入普通小麦栽培品种［２６－２８］。陈全战等从普通小麦－
簇毛麦４Ｖ染色体二体异附加系（ＤＡ４Ｖ）与普通小
麦农林２６－离果山羊草３Ｃ染色体二体异附加系
（ＤＡ３Ｃ）杂种后代中选育出小麦－簇毛麦纯合易位系

Ｔ４ＶＳ·６ＡＬ。该易位系为杀配子染色体诱发形成
的非补偿型易位，高抗梭条花叶病，成为小麦抗病育
种的新种质［２９］。簇毛麦的抗全蚀病基因位于４Ｖ染
色体上，因此，采用与上述易位系类似的选育途径，
也有望培育出抗小麦全蚀病的新品种。

３．４　将华山新麦草抗全蚀病基因导入普通小麦
华山新麦草是珍稀物种，仅分布于我国秦岭华

山段，抗逆性很强。中国科学院西北植物研究所利
用该物种，育成了许多小麦－华山新麦草异染色体
系，用作改良小麦品质和提高抗逆性的中间材料。
王美南等利用这些异染色体系筛选出了抗全蚀病

的附加系Ｈ１［２３］；傅 杰 等 从 中 筛 选 出 了 附 加 系

Ｈ９０１４－１４－１－９－２（代号 Ｈ２０）和代换系 Ｈ９２１－６－４（代
号 Ｈ１）［３０］；王殿波等从８份小麦－华山新麦草衍生
系中筛选出抗全蚀病的代换系 Ｈ９２２－９－１２［３１］。在此
基础上，魏芳勤等２００９年对小麦－华山新麦草衍生
系 Ｈ９０２１抗全蚀病的遗传特点进行研究，初步确定
了华山新麦草全蚀病抗性的遗传模型，即该抗性受

２对主基因＋多基因控制，其主基因表现为加性－显
性－上位性模型［３２］。因为这些外源抗病基因具有较
强的传递性，能在小麦细胞环境中高度表达，所以通
过精细 ＱＴＬ基因定位，采用染色体工程技术向普
通小麦转入抗病基因，有望育成表现良好抗性的小
麦种质材料或综合性状优良、抗性强的新品种。这
在目前我国小麦抗全蚀病种质资源不足的背景下，
实现对小麦全蚀病的有效控制，无疑是一个新的有
效途径。

３．５　将核糖体失活蛋白基因导入普通小麦
研究表明，Ｒｉｐ基因不但抗全蚀病，而且也抗白

粉病和赤霉病，同时该基因来源于植物，生物安全性
风险相对较小［２５］，加之其转基因植株除株高降低
外，其他农艺性状与受体完全一致，因此，开展Ｒｉｐ
转基因育种工作，对于选育抗全蚀病小麦新品种意
义重大。吴成君等［２５］２００５年成功地从玉米叶片中
克隆分离出来Ｒｉｐ基因，再将其转入普通小麦，这
种方法值得借鉴。
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