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摘 要 利用共分离或紧密连锁的分子标记S1320、SC200 和csLV34,对收集于全国多个育种单位的348份

小麦种质进行检测。结果表明:Yr5 连锁标记S1320阳性的种质有122份,Yr10 连锁标记SC200 阳性的种质

有80份,Yr18 连锁标记csLV34阳性的种质有7份,检出率分别为35.06%、22.99%和2.01%。分子标记阳

性的种质中抗病性表现并不一致,标记阳性且表现抗病的种质分别有27份、11份和3份,这些种质主要来自

陕西、北京和江苏。抗病基因聚合种质抗病性鉴定结果表明,Yr5 和Yr18 聚合时对条锈病表现高抗或免疫,

Yr10 与Yr5 或Yr18 聚合则不能有效提高种质的条锈病抗性。此外,有10份种质虽然未检出上述3个基因,

但是对条锈病表现近免疫,是抗条锈病育种的重要资源。
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  小麦条锈病是由条形柄锈菌小麦专化型

(Pucciniastriiformisf.sp.tritici)引起的真菌

病害,具有流行速度快、分布范围广等特点,在中

国曾发生多次大流行,是严重影响小麦生产的重

要常发病害之一[1]。一 般 流 行 年 份 小 麦 减 产

10%~20%,较大流行年份减产超过30%,严重

的甚至颗粒无收。如2002年全国小麦条锈病大

流行,发病面积近670万hm2,遍及甘、陕、川、渝、
云、贵、宁、鄂、豫、鲁、冀11个省(区),小麦产量损

失约10亿kg[2]。
实践证明,培育和利用抗病品种是控制小麦

条锈病最经济、有效和环境安全的措施[3-5]。迄

今,国际上已发现100多个抗小麦条锈病基因,正
式命名编号至Yr79 [6-7]。然而,由于小麦条锈菌

群体结构复杂,新毒性小种不断形成,抗病基因会

因为条锈病菌毒力频率变化或新的毒力型的出现

而丧失抗性[8-9]。例如,Yr1、Yr2、Yr6、Yr7、Yr8、

Yr9、Yr17 等在中国已丧失抗性,最近几年由于

条锈病菌新致病类型V26(目前未正式命名)的出

现,Yr24/Yr26类抗源也丧失抗性[10]。因此,发
掘新的抗条锈病基因,拓宽抗性基因遗传资源,对
中国小麦抗条锈病育种至关重要。

国内学者在抗条锈病基因有效性评价和抗病

种质资源筛选方面开展了大量基础性工作。王树

和等[11]利用苗期抗病性鉴定和分子标记技术,评
价了100个四川省近年小麦生产品种和后备品种

对条锈菌流行小种的抗性水平,以及Yr5、Yr9 等

已知基因在该地区的分布状况。孙建鲁等[12]对

100个小麦品种资源进行了抗条锈性鉴定和重要

抗条锈病基因的SSR检测,从中筛选出具有稳定

抗病性的品种8个。侯璐等[13]通过苗期分小种

接种和大田成株期自然诱发,对81份春小麦种质

资源的抗条锈性进行评价,鉴定出全生育期抗性

资源7份,成株期抗性资源39份。曾庆东等[10]

利用 当 前 流 行 频 率 最 高 的 条 锈 菌 生 理 小 种

CYR32和CYR33,以及对Yr26有毒性的新菌系

V26/CM42,通过对携带已知抗条锈病基因的小

麦材料进行苗期和成株期抗病性鉴定,评估了各



已知Yr基因在中国抗条锈病育种中的有效性。
韩德俊等[14]通过对1980份小麦地方品种和国外

种质进行抗条锈性鉴定与评价,筛选出具有全生

育期抗性的种质8份,具成株期抗性的种质42
份。李峰奇等[15]通过对黄淮麦区126个小麦品

种(系)进行条锈病抗性鉴定和抗病基因分子标记

检测,发现黄淮麦区小麦品种对当前条锈菌流行

小种的抗性水平较低,对新小种抗性良好的Yr5、
Yr10 等基因分布频率很低。这些研究对小麦抗

条锈病育种具有重要意义。
小麦抗条锈病基因Yr5、Yr10 和Yr18 对当

前条锈病流行小种仍保持一定抗性。因此,本研

究利用与抗条锈病基因Yr5、Yr10 和Yr18 共分

离或紧密连锁的分子标记S1320[16]、SC200[17]和

csLV34[18],对河南科技学院小麦中心收集的348
份小麦种质进行检测,了解现有育种材料中抗性

基因Yr5、Yr10 和Yr18 的分布状况,同时结合田

间鉴定对种质材料的抗病性进行评价,以期为小

麦抗条锈病材料的合理利用以及抗条锈病基因聚

合育种提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材 料

1.1.1 小麦种质与条锈病菌 348份小麦种质

均为育成品种(系),由河南科技学院小麦中心收

集和保存,其中114份来源于河南省各育种单位,
其余234份收集于全国多个麦区。条锈病菌为生

产上流行小种CYR32和CYR33混合菌株,购自

中国农科院植保所。

1.1.2 主要试剂与仪器 2×Taq MasterMix
购自北 京 康 为 世 纪 生 物 科 技 有 限 公 司;Gene
AmpPCRSystem9700型PCR仪购自 ABI;试
验所用的分子标记引物由北京鼎国昌盛生物技术

有限责任公司合成,其序列见表1。
表1 标记及序列

Table1 Markersandtheirsequencesusedinthisresearch
基因名称
Gene

标记名称
Marker

引物序列
Primersequence

退火温度/℃
Annealingtemperature

遗传距离/cM
Geneticdistance

Yr5 S1320
S1320-F:5'-CAATAGTTAGGCAAATTACATCG-3'

S1320-R:5'-TGCAAAGTACCTCATTTTGAGAA-3'
60 0

Yr10 SC200
SC200-F:5'-CTGCAGAGTGACATCATACA-3'

SC200-R:5'-TCGAACTAGTAGATGCTGGC-3'
55 0.5

Yr18 csLV34
csLV34F:5'-GTTGGTTAAGACTGGTGATGG-3'

csLV34R:5'-TGCTTGCTATTGCTGAATAGT-3'
55 0.4

1.2 方 法

1.2.1 小麦种质的种植及条锈病抗性调查 所

有小麦种质均种植于河南科技学院小麦中心位于

新乡市辉县的种质圃中,每份种质播种两行,行长

4m,畦埂上种诱发行(‘石家庄8号’),常规田间

管理,第二年春季小麦返青后取样检测。于3月

中下旬小麦拔节期,采用孢子悬液注射法进行条

锈菌接种,每行接种1个分蘖,灌浆初期调查条锈

病发病情况,病级划分采用0~4级法[19]。条锈

病抗性于2014-2017年连续调查3a,病级按发

病最重的统计。

1.2.2 基因组DNA提取 取0.2g左右小麦幼

苗叶片放入1.5mL离心管中,液氮冷冻研磨后,
采用CTAB法[20]提取基因组DNA,DNA提取效

果通过10g/L琼脂糖凝胶电泳检测。

1.2.3 分子标记检测 PCR反应体系为20μL,
包括2×TaqMasterMix10μL,10μmol/L特异

引物各0.5μL,DNA模板50~100ng,剩下用

ddH2O补足。S1320的扩增程序为94℃预变性

5min,(94℃变性50s、60℃退火50s、72℃延伸

50s)×36,72℃终延伸10min,4℃保存;扩增产

物在170V下经12%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳

2h左右,银染、显影后利用凝胶成像仪观察电泳

结果并拍照保存。SC200 和csLV34的扩增程序

为94℃预变性5min,(94℃变性50s、55℃退火

50s、72℃延伸50s)×36,72℃终延伸10min,

4℃保存。扩增产物在110V下经10g/L琼脂

糖凝胶(含goldview染料)电泳40min左右,然
后利用凝胶成像仪观察电泳结果并拍照保存。

2 结果与分析

2.1 Yr5 基因的分子标记检测

检测Yr5 基因用的是与其共分离的SCAR
标记S1320,携带Yr5 基因的种质能够扩增出156
bp的DNA条带(图1)。检测结果表明,在348
份小麦种质中能够扩增出目标 DNA 条带的有

122份,说明这122份种质携带有Yr5 基因,其余

226份种质中未扩增出预期大小的DNA条带,说
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明这些种质未携带该基因,检出率为35.06%。

  M.100bpmarker;1~36.部分检测样品 Partialsamplesdetected;37.阳性对照 Positivecontrol;箭头所指为目标条带 The

arrowshowsthetargetband

图1 Yr5 基因的分子标记检测结果

Fig.1 PCRpatternamplifiedbySCARmarkerofYr5

2.2 Yr10 基因的分子标记检测

检测Yr10 基 因 用 的 是 与 其 紧 密 连 锁 的

SCAR标记SC200,二者的连锁距离为0.5cM,携
带Yr10 基因的种质能够扩增出大小约200bp和

180bp的两条DNA条带,未携带该基因的种质

只能扩增出约180bp的一条带(图2)。在检测的

348份小麦种质中,能够扩增出目标DNA条带的

有80份,说明这80份种质携带有Yr10 基因,其
余268份种质没有扩增出预期大小的DNA条带,说
明这些种质未携带该基因,检出率为22.99%。

2.3 Yr18 基因的分子标记检测

利用与Yr18 基因紧密连锁的STS标记cs-
LV34对其进行分子检测,二者的连锁距离为0.4
cM,携带Yr18 基因的种质能够扩增出150bp的

DNA条带,未携带该基因的种质扩增的条带为

229bp(图3)。检测结果表明,在348份小麦种质

中能够扩增出目标DNA条带的有7份,说明这7
份种质携带有Yr18 基因,其余341份种质没有扩

增出预期大小的DNA条带,说明这些种质未携

带该基因,检出率为2.01%。

  M.100bpmarker;1.阳性对照 Positivecontrol;2~24.部分检测样品 Partialsamplesdetected;箭头所指为目标条带 Thear-

rowshowsthetargetband

图2 Yr10 基因的分子标记检测结果

Fig.2 PCRpatternamplifiedbySCARmarkerofYr10

2.4 含Yr5、Yr10和Yr18种质的条锈病抗性分析

条锈病抗性鉴定结果表明:携带Yr5 的122
份种质中,表现中抗及以上的有27份,所占比例

为22.13%,其中‘CP02-8-5-6-2-1’‘内麦9号’
‘黔9963-3’‘农大189选’‘CP20-38’‘07Bh032’
和‘B70041-1-2’表现近免疫;携带Yr10 的80份

种质中,表现中抗及以上的有11份,所占比例为

13.75%,其中‘渝0822’表现近免疫;携带Yr18
的7份种质中,有3份表现中抗及以上,所占比例

为42.86%,其中‘07Bh032’和‘CA57’表现近免

疫(表2)。从这些结果可以看出,携带抗病基因

的种质中抗病性表现并不一致,Yr18 的抗性较为

稳定,其次为Yr5,而Yr10 仅在少数遗传背景中

具有抗性。
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  M.100bpmarker;1.阳性对照 Positivecontrol;2~24.部分检测样品 Partialsamplesdetected;箭头所指为目标条带 Thear-
rowshowsthetargetband

图3 Yr18 基因的分子标记检测结果

Fig.3 PCRpatternamplifiedbySTSmarkerofYr18
表2 含Yr5 、Yr10 、Yr18 而且抗病的种质

Table2 ThediseaseresistantwheatgermplasmscarryingYr5 ,Yr10andYr18

种质名称
Germplasmname

来源
Source Yr5 Yr10 Yr18

条锈病病级
Degreeof
striperust

CA57 中国农业科学院
ChineseAcademyofAgriculturalSciences √ 0;

07Bh032 √ √ 0;
09P131 南京农业大学 NanjingAgriculturalUniversity √ √ 1-2
09P283 √ 1-2
06Y06 √ 1-2
生选5号ShengxuanNo.5

江苏省农业科学院
JiangsuAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2

CP20-38 中国农业科学院
ChineseAcademyofAgriculturalSciences √ 0;

CP02-8-5-6-2-1 √ 0;
CP01-21-3-1-1 √ 1-2
CP02-14-1-1-2 √ 2
农大189选 Nongda189xuan

中国农业大学
ChinaAgriculturalUniversity √ 0;

农大8P297Nongda8P297 √ 1-2
黔9963-3Qian9963-3 贵州省农业科学院

GuizhouAcademyofAgriculturalSciences √ 0;

黔9961-2Qian9961-2 √ 2
黔早麦15-3Qianzaomai15-3 √ 2
内麦9号 NeimaiNo.9 内江市农业科学院

NeijiangAcademyofAgriculturalSciences √ 0;

MR168 绵阳市农业科学研究院
MianyangAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2

ML2651 襄阳市农业科学院
XiangyangAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2

N秃 Ntu √ 1-2
抗条温6Kangtiaowen6

河南科技学院
HenanInstituteofScienceandTechnology √ 1-2

GSM2006 安徽宿州Suzhou,AnhuiProvince √ 2

B97010-1-1 宝鸡市农业科学研究院
BaojiAcademyofAgriculturalSciences √ 2

B70041-1-2 √ 0;
高区乙6号 GaoquyiNo.6 西北农林科技大学 NorthwestA&FUniversity √ 2
M789 √ 2
陕农981Shaannong981 √ √ 2
抗赤6号 KangchiNo.6 √ √ 2
抗白3号 KangbaiNo.3 √ √ 2

B70144-1-1 宝鸡市农业科学研究院
BaojiAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2

BH0023-6-2 √ 2
B50027-1-3 √ 2
新麦9号 XinmaiNo.9 新乡市农业科学院

XinxiangAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2
新麦19Xinmai19 √ 2
渝0822Yu0822 重庆市农业科学院

ChongqingAcademyofAgriculturalSciences √ 0;

中育885Zhongyu885
中国农业科学院
ChineseAcademyofAgriculturalSciences √ 1-2

洲元9369Zhouyuan9369
山东洲元种业
ShandongZhouyuanSeedIndustry √ 2

注:“√”代表阳性;下同。
Note:“√”representspositive;thesamebelow.
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  在检测的348份种质中,抗病基因聚合种质

有37份,其中Yr5、Yr10 和Yr183基因聚合的种

质1份,Yr5 和Yr10 聚合的种质32份,Yr5、
Yr18 聚合和Yr10、Yr18 聚合的种质各2份(表

3)。抗病基因聚合种质的条锈病抗性鉴定结果表

明:在Yr5 和Yr18 聚合时,条锈病抗性表现较好,

2份种质中‘09P131’表现中至高抗,‘07Bh032’表
现近免疫。含有Yr10 的各类聚合种质共35份,
其中Yr5 和Yr10 聚合的32份种质中仅‘陕农

981’‘抗赤6号’和‘抗白3号’表现中抗,其余表

表3 抗病基因聚合种质及其抗病性

Table3 Thewheatgermplasmscarryingpyramidingdiseaseresistantgenesandtheirdiseaseresistance

种质名称
Germplasmname

来源
Source Yr5 Yr10 Yr18

条锈病病级
Degreeof
striperust

烟3Yan3 烟台农科院 YantaiAcademyofAgriculturalSciences √ √ √ 4

藁优9618Gaoyou9618
河北省藁城市农科所
GaochengInstituteofAgriculturalSciencesinHebei
Province

√ √ 4

藁优麦6号 GaoyoumaiNo.6 √ √ 4
藁1817Gao1817 √ √ 4
山农12Shannong2 山东农业大学ShandongAgriculturalUniversity √ √ 4
烟1Yan1 烟台农科院 YantaiAcademyofAgriculturalSciences √ √ 4
烟2Yan2 √ √ 4
烟4Yan4 √ √ 4
鲁麦14Lumai14 √ √ 3-4
DH0159-5 山东登海种业ShandongDenghaiSeedIndustry √ √ 3-4

QZG-2 泰安市农科院
Tai’anAcademyofAgriculturalSciences √ √ 4

荔丰2号-1LifengNo.2-1 陕西Shaanxi √ √ 3-4
陕优225-47Shaanyou225-47 西北农林科技大学 NorthwestA&FUniversity √ √ 3-4
荔高6号LigaoNo.6 √ √ 3-4
81-24 √ √ 3-4
陕农981Shaannong981 √ √ 2
小偃81-54Xiaoyan81-54 √ √ 4
小偃66号 XiaoyanNo.66 √ √ 4
878 √ √ 3-4
抗赤6号 KangchiNo.6 √ √ 2
抗白3号 KangbaiNo.3 √ √ 2

B2152-1-1 宝鸡市农业科学研究院
BaojiAcademyofAgriculturalSciences √ √ 4

皖麦19Wanmai19
安徽省宿县地区农科所
InstituteofAgriculturalSciencesoftheSuxianDis-
trictinAnhuiProvince

√ √ 4

T21-6 安徽涡阳 Woyang,AnhuiProvince √ √ 4

扬00-126Yang00-126
江苏里下河地区农科所
InstituteofAgriculturalSciencesoftheLixiaheDis-
trictinJiangsuProvince

√ √ 4

师栾1号ShiluanNo.1 河北师范大学 HebeiNormalUniversity √ √ 4
徐5124Xu5124 江苏徐州 Xuzhou,JiangsuProvince √ √ 4
淮麦0458Huaimai0458 淮安农科所 HuaianInstituteofAgriculturalSciences √ √ 4
农大211Nongda211 中国农业大学ChinaAgriculturalUniversity √ √ 4
郑9023Zheng9023 河南农科院 HenanAcademyofAgriculturalSciences √ √ 4

才智98矮系Caizhi98aixi 河南省才智种子开发有限公司
HenanCaizhiSeedDevelopmentCo.,Ltd √ √ 4

内乡03-36Neixiang03-36
河南省内乡农科所
NeixiangInstituteofAgriculturalSciencesinHenan
Province

√ √ 3-4

邓县(郑州试1)
Dengxian(Zhengzhoushi1)

河南省邓州市农科所
DengzhouInstituteofAgriculturalSciencesinHenan
Province

√ √ 4

07Bh032 中国 农 业 科 学 院 ChineseAcademyofAgricultural
Sciences √ √ 0;

09P131 南京农业大学 NangjingAgriculturalUniversity √ √ 1-2
NAU617 √ √ 3-4
NAU618 √ √ 4
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现中至高感,Yr10、Yr18 聚合的2份种质和Yr5、
Yr10、Yr183基因聚合的1份种质均表现中至高

感,说明Yr10 和Yr5 或Yr18 聚合后没有有效提

高这些种质的条锈病抗性。
此外,有10份种质‘内麦836’‘丰优7号’

‘川农05152’‘W3734’‘09品E2’‘农大8P593’
‘CP02-9-2-2’‘CP02-3-5-5’‘04中77’和‘云麦

57’,虽然未检出上述3个基因,但是对条锈病表

现近免疫,这些种质主要来自四川、北京和云南等

地,是抗条锈病育种的重要资源,后续会进行深入

研究。

2.5 348份种质中Yr5、Yr10 和Yr18 的分布

共检测3个小麦抗条锈病基因Yr5、Yr10 和

Yr18,在这348份小麦种质中,Yr5 的检出率最

高,主要分布在安徽、宁夏、陕西、山东、江苏等省

的种质中,安徽和宁夏种质中Yr5 的检出率达到

了100%,可能跟这些地方搜集的种质较少有关;
其次是Yr10,主要分布在内蒙、安徽、山东、陕西、
河北的种质中;Yr18 的检出率最低,仅有7份种

质携带该基因,分布于江苏、北京和山东的种质中

(表4)。从3个基因的总体分布来看,陕西、河
南、山东、江苏、河北和北京来源的种质中抗病基

因分布较多,抗病基因聚合种质也较多,其中含抗

病基因且表现抗病的种质则主要来自陕西、北京

和江苏(表2、3、4)。

表4 348份种质中Yr5 、Yr10 和Yr18 的分布情况

Table4 ThedistributionofYr5 ,Yr10andYr18among348wheatgermplasms

来源
Area

数量
Number

含Yr5 的种质
GermplasmscarryingYr5

数量
Number

频率/%
Frequency

含Yr10 的种质
GermplasmscarryingYr10

数量
Number

频率/%
Frequency

含Yr18 的种质
GermplasmscarryingYr18

数量
Number

频率/%
Frequency

河南 Henan 114 22 19.30 25 21.93 - -

陕西Shaanxi 41 26 63.41 16 39.02 - -

江苏Jiangsu 37 16 43.24 5 13.51 4 10.81

山东Shandong 33 20 60.61 13 39.39 1 3.03

北京Beijing 32 10 31.25 4 12.5 2 6.25

河北 Hebei 31 10 32.26 9 29.03 - -

四川Sichuan 23 5 21.74 2 8.70 - -

湖北 Hubei 9 3 33.33 2 22.22 - -

贵州Guizhou 7 4 57.14 - - - -

安徽Anhui 5 5 100.00 2 40.00 - -

云南Yunnan 4 - - - - - -

广东Guangdong 4 - - 1 25.00 - -

山西Shanxi 3 - - - - - -

内蒙Neimeng 2 - - 1 50.00 - -

新疆Xinjiang 2 - - - - - -

宁夏Ningxia 1 1 100.00 - - - -

合计Total 348 122 - 80 - 7 -

注:“-”代表无。

Note:“-”representsnone.

3 讨论与结论

种质资源抗病性的有效评价是小麦抗病育种

的重要基础,基于PCR的分子标记技术的发展,
为种质资源中抗病基因组成的快速鉴定提供了有

效手段,在辅助育种中已有较多应用。本研究通

过分子标记辅助检测,初步明确了河南科技学院

小麦中心保存的348份种质中抗条锈病基因

Yr5、Yr10 和Yr18 的分布情况,并结合田间鉴定

对这些种质的条锈病抗性进行了评价。

STS标记csLV34在辅助检测抗条锈病基因

Yr18 中已有较 多 应 用。杨 文 雄 等[21]、白 小 军

等[22]、任妍等[23]、伍玲等[24]用该标记从种质资源

中鉴定携带Yr18 的材料,分子标记检测阳性的种
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质对条锈病具有较好的抗性。董娜等[19]也曾用

该标记从39份外引种质中鉴定出6份携带Yr18
的种质,且对条锈病菌表现近免疫至中抗。但本

研究中,标记csLV34阳性的7份种质抗病性表

现并不一致,表现中抗及以上的只有3份。在用

SCAR标记S1320和SC200 检测Yr5 和Yr10 时,
标记阳性的种 质 抗 病 性 表 现 也 不 一 致。标 记

S1320阳性的122份种质中表现中抗及以上的有

27份,标记SC200 阳性的80份种质中,表现中抗

及以上的有11份,与之前用这些标记检测外引种

质的结果类似。韩德俊等[14]在利用紧密连锁的

分子标记STS7/8对抗条锈病基因Yr5 进行检

测,王 树 和 等[11]在 用 SCAR 标 记Yr10F/R 对

Yr10 基因进行检测时均发现标记阳性种质抗病

性表现不同的情况。因此,利用这些分子标记进

行辅助育种时,必须结合接种鉴定的结果综合判

断。同时也期待随着分子标记技术的发展,开发

出越来越多稳定可靠的抗病基因功能标记用于辅

助育种。
在检测的3个抗条锈病基因中,慢锈性基因

Yr18 的检出率最低,348份种质中仅有7份携带

该基 因,这 与 杨 文 雄 等[21]、李 敏 州 等[25]、Zeng
等[26]的研究结果基本一致。Yr18 在中国育成品

种(系)分布频率低跟过去在品种选育中过分强调

高抗或免疫的主效基因的选择,忽视了慢病基因

的利用有关。从抗病基因聚合种质的抗病性鉴定

结果来看,Yr5 和Yr18 聚合时抗病性表现非常

好,Yr10 与Yr5 或Yr18 聚合则不能有效提高种

质的抗病性,在小麦抗条锈病育种中可以通过将

Yr5 与Yr18 聚合来提高小麦品种的条锈病抗性

以及延缓抗病品种的使用寿命。从抗病种质的分

布来看,含抗条锈病基因Yr5、Yr10 或Yr18 且表

现抗病的种质主要来自陕西、北京和江苏,收集于

小麦主产区河南的种质最多,但含上述抗病基因

且表现抗病的种质则较少,因此还需进一步加强

适于小麦主产区的抗条锈病种质的创制与利用。
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MolecularDetectionandDistributionofStripeRustResistanceGenes
Yr5 ,Yr10andYr18among348WheatGermplasms

DONGNa,HUHaiyan,HUTiezhu,LIGan,LIXiaojun,
CHENXiangdong,ZHANGYajuanandRUZhengang

(CollaborativeInnovationCenterofModernBiologicalBreeding/HenanKeyLaboratoryforCropMolecularBreedinginUniversities,

CenterofWheatBreeding,HenanInstituteofScienceandTechnology,HenanProvince,XinxiangHenan 453003,China)

Abstract InordertodeterminethedistributionofstriperustresistancegenesYr5,Yr10andYr18
among348wheatgermplasmswhichwerecollectedfrom manybreedingunitsalloverthecountry,

theirco-segregatedorcloselylinkedmolecularmarkersS1320,SC200andcsLV34wereusedtoassist
detectioninthisstudy.Theresultsshowedthat122germplasmswerepositiveforYr5-linkedmarker
S1320,80forYr10-linkedmarkerSC200and7forYr18-linkedmarkercsLV34.Thepositiverateswere
35.06%,22.99%and2.01%respectively.Butpositvegermplasmswiththesamemarkershoweddif-
ferentialdiseaseresistantcharacter.Therewere27,11and3germplasmswhichwereresistantto
striperustamongthemarkerpositiveonesaccordingly.Thesestriperustresistantgermplasmswith
Yr5,Yr10orYr18weremainlyfromShaanxi,BeijingandJiangsuprovince.Theresultsofdiseasere-
sistanceidentificationshowedthatthegermplasmspyramidingwithYr5andYr18werehighlyresist-
antorimmunetostriperust,whereasYr10pyramidingwithYr5orYr18werenoteffectiveinimpro-
vingstriperustresistance.Inaddition,10germplasmscarryingnoneoftheabovethreegenesshowed
immunetostriperust,whichwereveryusefulresourcesforstriperustresistantbreedingandvaluable
tostudyfurther.Theresultsofthisstudymayprovideanimportantreferencefortheeffectiveutiliza-
tionofstriperustresistancegeneresources.
Keywords Wheat;Striperust;Diseaseresistantgene;Molecularmarker
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