
植物病理学报
ＡＣＴＡ ＰＨＹＴＯＰＡＴＨＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ　 ５４(１): １３７￣１４６(２０２４)

收稿日期: ２０２２￣１２￣２５ꎻ 修回日期: ２０２３￣０３￣１６ 网络首发时间: ２０２３￣０７￣２１
网络首发地址: ｈｔｔｐｓ: / / ｋｎｓ.ｃｎｋｉ.ｎｅｔ / ｋｃｍｓ２ / ｄｅｔａｉｌ / １１.２１８４.Ｑ.２０２３０７２０.２０３４.００２.ｈｔｍｌ
基金项目: 国家现代农业大麦青稞产业技术体系建设专项(ＣＡＲＳ￣０５)ꎻ黑龙江省省属科研院所科研业务费项目(项目编号:ＣＺＫＹＦ２０２３￣１￣Ｃ０１７)
通信作者: 侯 璐ꎬ博士ꎬ副研究员ꎬ主要从事植物保护研究ꎻＥ￣ｍａｉｌ:ｍａｎｔｏｕ４２８＠１６３.ｃｏｍꎻ

蔺瑞明ꎬ博士ꎬ副研究员ꎬ主要从事麦类作物抗病遗传与病原菌致病力变异研究ꎻＥ￣ｍａｉｌ:ｌｉｎｒｕｉｍｉｎｇ＠ｃａａｓ.ｃｎ
第一作者: 苟金玉ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向分子植物病理学ꎻＥ￣ｍａｉｌ:ｊｉｎｙｕ９６１１１２＠１６３.ｃｏｍꎮ

ｄｏｉ:１０.１３９２６ / ｊ.ｃｎｋｉ.ａｐｐｓ.０００８６９

大麦抗蠕孢叶斑病遗传资源鉴定
及主要抗病类型分析
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摘要:大麦蠕孢叶斑病是由兼性寄生麦根腐平脐蠕孢菌(Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ)引起的重要叶部病害ꎬ在世界大麦种植区域

均有发生ꎬ尤其在气候温暖湿润地区最具破坏性ꎬ能造成严重的产量损失ꎬ也是我国东北春麦区目前首要真菌流行病害ꎮ
蠕孢叶斑病主要在大麦生育中后期流行为害ꎬ种植抗病品种是防治该病害最经济有效的措施ꎮ 本研究利用 ２ 个来自东北

麦区强致病力优势菌株 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ 对 ３５０ 份大麦种质资源进行苗期和成株期接种鉴定ꎬ仅 １ 份材料 ２０１３Ｆ６１９０３ 苗

期高抗 Ｚ１２０２８ 菌株ꎬ未发现对叶斑病免疫的材料ꎮ 针对 ２ 个强致病力菌株ꎬ从中获得 ９ 份全生育期抗病材料ꎬ即
ＺＤＭ００００９、ＺＤＭ０００１３、 ＺＤＭ０００９４、 ＺＤＭ０８８８８、 ＺＤＭ０１４１４、 ＮＤ１４０４９、 ＮＤ Ｂ１１２、 Ｎｅｗｄａｌｅ 和垦啤麦 ９ 号ꎻ ＺＤＭ０００７４、
Ｂｏｗｍａｎ、Ｓｔａｎｄｅｒ 等 １４ 份材料(４.３％)仅在苗期抗病ꎬ成株期却感病ꎻ７２ 份材料(２８.３％)属于成株抗病类型ꎮ 对 Ｚ １２０２８ 和

Ｚ １５５２５ 菌株具有成株抗性的品种所占比例分别为 ２８.１％和 ２９.５％ꎮ 因此ꎬ抗蠕孢叶斑病的大麦种质资源中保留成株抗性

的材料明显多于全生育期抗性类型ꎮ 本研究结果能为发掘大麦抗叶斑病新基因提供重要抗源材料ꎮ
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０　 引言

　 　 大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ Ｌ.)的全球种植面积和

产量仅次于水稻、玉米和小麦[１]ꎮ 它具有较强的适

应性ꎬ广泛分布于温带地区ꎬ主要用于饲料和酿造

业ꎬ少部分作为粮食ꎮ 我国大麦种植区域极为分散ꎬ
春大麦种植区域分布在东北、华北、西北和西南地

区ꎬ冬大麦种植区集中在华中和华东地区[２]ꎮ 在青

藏高原ꎬ无稃型裸大麦(Ｈ. ｖｕｌｇａｒｅ ｖａｒ. ｎｕｄｕｍ)被称

作“青稞”ꎬ具有生育期短、抗寒耐旱和耐盐碱的优良

特性ꎬ是该地区唯一广泛的主粮作物[３￣４]ꎮ
全球大麦由主要流行病害导致的减产约为

１５.０％~３８.５％[５]ꎮ 其中ꎬ兼性寄生麦根腐平脐蠕

孢菌 Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ Ｓｈｏｅｍａｋｅｒꎬ引起的叶斑

病(Ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ)在气候温暖湿润地区极具破坏性ꎬ
造成感病大麦品种减产 １０％ ~ ３０％ꎬ生育中后期降

雨偏多的年份减产幅度更大[６]ꎮ 大麦蠕孢叶斑病

在北美洲、南美洲、欧洲、亚洲和非洲均有发生ꎬ造
成加拿大大麦减产 １１％ ~ ３０％ꎬ美国大麦减产约

３６％[７￣８]ꎮ 印度北部是蠕孢叶斑病主要流行区ꎬ病
害流行年份大麦平均减产 ４２.５％ꎬ高感病品种减产

７９.６％[９]ꎮ 由于气候和栽培方式变化以及抗病主

栽品种缺乏ꎬ近 ３０ 年来ꎬ蠕孢叶斑病已经上升为我

国东北大麦产区的首要病害ꎬ２０１２—２０１３ 年内蒙

古呼伦贝尔市发生蠕孢叶斑病大规模流行ꎬ大麦减

产约为 ２０％~３０％[９]ꎮ
病原菌 Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 群体中存在丰富的致病

力变异和优势致病类型经常更替ꎬ是导致主栽品种

大面积应用几年后抗病性降低或完全被克服的主

要原因ꎮ ＶＡＬＪＡＶＥＣ￣ＧＡＴＩＡＮ 等[１０] (１９９７)首次

利用 ３ 个鉴别品种 ＮＤ ５８８３、Ｂｏｗｍａｎ 和 ＮＤ Ｂ１１２

从美国北达科他州(Ｎｏｒｔｈ Ｄａｋｏｔａ)菌株中鉴定出 ３
个致病类型ꎬ未发现对持久高抗蠕孢叶斑病品系

ＮＤ Ｂ１１２ 具有高致病力菌株ꎮ 然而 ＧＨＡＺＶＩＮＩ
等[１１](２００７)从加拿大马尼托巴省(Ｍａｎｉｔｏｂａ)菌

株、ＧＹＡＷＡＬＩ[１２](２０１０)从北达科他州菌株中相

继鉴定出对上述 ３ 个鉴别品种均具有高致病力的

菌株ꎬ如 ＷＲＳ１９８３、ＷＲＳ１９８６、ＮＤ４００８ 等ꎮ 另外ꎬ
从澳大利亚和波兰的菌株中也鉴定出多个 Ｂ. ｓｏ￣
ｒｏｋｉｎｉａｎａ 致病类型[１３￣１４]ꎮ ＧＵＯ 等[８] (２０１９)将我

国北方春麦区 ７１ 个 Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 菌株划分为 １９
个致病类型ꎮ

培育并广泛应用抗病品种是防控流行病害最

经济有效的措施ꎮ 北美地区大麦蠕孢叶斑病核心

抗源品系 ＮＤ Ｂ１１２ 已在育种中使用了 ５０ 多年ꎬ对
持续稳定控制病害流行起到了关键性作用ꎬ如该地

区的主栽品种 Ｂｏｗｍａｎ、Ｍｏｒｅｘ、Ｈａｚｅｎ 等抗病性均

来自该品系[１５￣１７]ꎮ 在北美地区对持久抗源 ＮＤ
Ｂ１１２ 高致病力菌株的出现ꎬ使得筛选新抗源尤为

紧迫[１１￣１２]ꎮ ＬＥＮＧ 等[１８](２０１６)从 ２ ０６２ 份大麦种

质材料中获得 ２４ 份苗期高抗高致病力菌株 ＮＤ
４００８、成株期属于中抗至高抗类型的抗源材料ꎬ其
中 ３ 份材料(ＰＩ２３５１８６、ＰＩ ５９２２７５ 和 ＰＩ６４３２４２)对

该菌株的抗病性受一个主效抗基因控制ꎮ 我国东

北春大麦区是蠕孢叶斑病的重要流行区域ꎬ７００ 份

黑龙江省大麦资源中仅有 １ 份中抗类型材料ꎬ无高

抗品种[１９]ꎻ从我国地方品种、育成品种和国外引进

抗源中也获得了不同抗病类型材料[２０￣２１]ꎮ 已经发

现大麦品种不同生育期对蠕孢叶斑病抗性水平差

异较大ꎬ 苗期和成株期抗病遗传组成差异明

显[２０￣２３]ꎮ
Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 优势致病类型轮替常导致主栽
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品种“丧失”抗病性ꎬ缩短了主栽品种有效使用年

限并造成严重的经济损失ꎮ 因此ꎬ针对蠕孢叶斑病

重要流行区病原菌的高致病力优势致病类型发掘

新抗源具有重要意义ꎮ 本研究利用 ２ 个来源于东

北麦区强致病力菌株 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ꎬ对 ３５０
份大麦种质资源进行苗期和成株期抗性鉴定ꎬ比较

大麦苗期与成株期抗病性差异ꎬ为发掘大麦抗蠕孢

菌叶斑病新基因和抗病育种提供抗源材料ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 实验材料

强致病力菌株 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ 分别于

２０１２ 和 ２０１５ 年分离自内蒙古呼伦贝尔市大麦主

产区ꎮ 在 １２ 个鉴别品种上ꎬ菌株 Ｚ １２０２８ 毒性谱

编码是 ７.１.７.１ꎬ致病类型 １８ꎻ菌株 Ｚ １５５２５ 毒性谱

编码是 ７.５.７.２ꎬ致病类型 １９[８]ꎮ ３５０ 份大麦种质

资源材料均来自国家作物种质资源库ꎮ

１.２　 实验方法

１.２.１　 病原菌培养与产孢 　 将￣２０ ℃冰箱内长期

保存的供试菌株接种到酵母玉米粉琼脂培养基

(１.０ ｇ ＫＨ２ＰＯ４ꎬ０.５ ｇ ＭｇＳＯ４􀅰Ｈ２Ｏꎬ４.０ ｇ 酵母粉ꎬ
１５.０ ｇ 玉米粉ꎬ２０.０ ｇ 琼脂粉ꎬ１ Ｌ 去离子水)平板

上活化ꎮ 室内自然光照条件下 ２３~２５ ℃培养 ５ ｄꎬ
刮取白色菌丝并置于 １.５ ｍＬ 离心管中ꎬ加入 ０.５
ｍＬ 无菌去离子水研磨ꎬ均匀涂布于培养基平板

上ꎬ吹干后密封ꎬ在室温条件下继续培养 ２~ ３ ｄꎬ待
培养基表面长满白色绒毛状菌丝后用塑料研磨棒

轻轻刮去表面菌丝ꎬ自来水冲洗干净并用吸水纸除

去多余水分ꎬ晾干后覆盖双层纱布ꎬ室温散射光照

条件下继续培养 ２~３ ｄ 待其产孢ꎮ 收集分生孢子ꎬ
用含有０.０５％ Ｔｗｅｅｎ￣２０ 水溶液配制浓度为 １×１０４

个孢子􀅰ｍＬ￣１的分生孢子悬浮液用于喷雾接种ꎮ
１.２.２　 大麦材料培养与接种　 苗期抗病性鉴定于

温室中进行ꎬ具体方法参考 ＧＵＯ 等的方法[８]ꎮ 将

自然土、营养土和蛭石按 ３ ∶ １ ∶ １ 体积比例混匀ꎬ
分装于 ３５ ｃｍ ´２４ ｃｍ ´１０ ｃｍ 长方形塑料盒中ꎮ
每个盒中按相同方向播种 ３０ 个品种ꎬ每个品种播

种 ８~１０ 粒种子ꎬ在第一个品种的位置插上标签并

注明播种序号及日期ꎮ 昼夜培养温度分别为(２１±
１) ℃和(１９±１) ℃ꎬ光照强度 ５ ０００~６ ０００ Ｌｕｘꎬ光
照时间 １４~１６ ｈꎮ 在温室中培养约 １５ ｄ 左右ꎬ待第

二片叶完全展开后用于接种ꎮ 采用喷雾接种方法ꎬ
将每个致病类型的孢子悬浮液均匀喷雾到叶表面ꎬ
形成一层均匀细密的小水滴ꎬ然后将接种的幼苗置

于接种桶内ꎬ用塑料薄膜密封后在(１８±１) ℃接种

室黑暗保湿 ２４ ｈꎬ转移至温室中继续培养ꎮ 苗期抗

病性鉴定试验重复 ２ 次ꎮ 分别于 ２０２０ 和 ２０２１ 年

在哈尔滨蠕孢叶斑病鉴定圃中按照国家农业行业

标准«大麦品种抗病性鉴定技术规程» (ＮＹ / Ｔ
３０６０.５－２０１６)进行成株期抗病性鉴定试验ꎮ 病圃

小区行长 ３ ｍꎬ采用等距穴播方式ꎬ５ 个品种 /行ꎬ每
个品种播种 １０ ~ １５ 粒种子ꎮ 抽穗初期ꎬ选择在无

风凉爽(１８ ~ ２１ ℃)的傍晚进行喷雾接菌ꎬ提前对

病圃小区浇水ꎮ 将相同浓度的 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５
菌株的孢子悬浮液等体积混合ꎬ最终孢子悬浮液浓

度调整为 ５×１０３ 个孢子􀅰ｍＬ￣１ꎬ接菌后覆盖塑料薄膜

保湿过夜ꎮ
１.２.３　 侵染型调查及抗病性评价　 苗期接种 １０ ~
１２ ｄ 后调查第二片叶的侵染型ꎬ间隔 ２ ~ ３ ｄ 进行

第二次调查ꎮ 成株期接种 ２~３ ｗｋ 后ꎬ当感病对照

品种严重度>６０％进行侵染型调查ꎬ间隔 ７ ｄ 进行

第二次调查ꎬ主要调查倒二叶和旗叶ꎮ 苗期侵染型

分级和抗病性评价标准参考 ＦＥＴＣＨ 等的方

法[６ꎬ２４]ꎬ成株期侵染型分级和抗病性评价标准参考

农业行业标准(ＮＹ / Ｔ ３０６０.５－２０１６)ꎮ 苗期侵染型

按 ０~９ 级划分ꎬ其中 ０ 为免疫型( ＩｍｍｕｎｅꎬＩ)ꎬ１~ ３
为高度抗病型(Ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬＨＲ)ꎬ４ ~ ５ 为中度

抗病型(Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎬＭＲ)ꎬ６ ~ ７ 为中度感

病型(Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＭＳ)ꎬ８ ~ ９ 为高度感

病型(Ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎬＨＳ)ꎮ 成株期侵染型按 ０
~４ 级划分ꎬ ０ 为免疫型 ( Ｉ)ꎬ １ 为高度抗病型

(ＨＲ)ꎬ２ 为中度抗病型 (ＭＲ)ꎬ３ 为中度感病型

(ＭＳ)ꎬ４ 为高度感病型(ＨＳ)ꎮ
１.２.４　 数据统计分析　 苗期和成株期的侵染型连

续二次调查结果中ꎬ应以较高侵染型作为抗病性评

价依据ꎬ并利用 ＳＰＳＳ 软件对连续 ２ 年成株期抗病

表型的鉴定结果进行方差测验(Ｐ>０.０５)ꎬ比较 ２
年数据的差异性ꎮ 利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ 软件中的

Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件计算侵染型的平均值ꎬ对抗病和感

病所占的比例绘制柱形图ꎻ根据苗期 ２ 个菌株

Ｚ １２０２８和 Ｚ １５５２５ 接种鉴定侵染型数据和 ２ 年成

株期侵染型数据ꎬ进行苗期和成株期抗蠕孢叶斑病

遗传的独立性检验分析ꎮ
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２　 结果与分析

２.１　 苗期抗性分析

在苗期抗蠕孢叶斑病鉴定试验中ꎬ没有对高致

病力菌株 Ｚ １２０２８ 或 Ｚ １５５２５ 免疫的材料ꎬ仅有 １
份材料 ２０１３Ｆ６１９０３ 高抗 Ｚ １２０２８ 菌株ꎬ其他 ３８ 份

材料 ( １２. ０％) 中抗 Ｚ １２０２８ 菌株ꎬ ４９ 份 材 料

(１５.０％)中抗 Ｚ １５５２５ 菌株ꎬ其中 ＺＤＭ００００９、藏青

８ 号、Ｎｅｗｄａｌｅ 等 ２３ 份材料(７.３％)对 ２ 个菌株均

为中抗水平(表 １)ꎮ 因此ꎬ苗期仅有 ７.３％ ~ １５.０％

种质资源对本研究中 １ 个或 ２ 个高致病力菌株表

现为抗病反应ꎮ 对 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ 菌株感病

的品种分别占 ８８.０％和 ８５.０％ꎬ对二者均为感病的

品种占 ８０.１％(图 １)ꎮ 其中ꎬ３５ 个品种对 ２ 个菌株

的抗性反应类型差异较大ꎬ如 Ｃｏｎｑｕｅｓｔ 对 Ｚ １２０２８
菌株表现为高感病ꎬ而对 Ｚ １５５２５ 菌株中度抗病ꎻ
ＺＤＭ０００６７、ＺＤＭ０１２１１、ＺＤＭ０８７９６ 等对 Ｚ １５５２５
菌株表现为中度感病ꎬ但对 Ｚ １２０２８ 菌株中度抗

病ꎬ表明病原菌的毒性谱菌株间存在较大差异

(表 ２)ꎮ

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｔｏ ｂｏｔｈ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｚ １２０２８ ａｎｄ Ｚ １５５２５ ｏｆ
Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ ａｔ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅｉｒ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ

ｔｏ ｔｈｅ ｍｉｘｅｄ ｉｓｏｌａｔｅｓ ａｔ ｔｈｅ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｓｔａｇｅ

Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ＡＰ ｓｔａｇｅ

Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ ｉｓｏｌａｔｅｓ
Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ ＡＰ ｓｔａｇｅ
Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ ｉｓｏｌａｔｅｓ

１ ＺＤＭ００００９ ＭＲ ＭＲ ＭＲ １３ ＺＤＭ０１７０４ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
２ ＺＤＭ０００１３ ＭＲ ＭＲ ＭＲ １４ Ｚａｎｇｑｉｎｇ ８ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
３ ＺＤＭ０００７４ ＭＲ ＭＲ ＭＳ １５ Ｋｅｎｐｉｍａｉ１１ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
４ ＺＤＭ０００９４ ＭＲ ＭＲ ＭＲ １６ ＮＤ１４０４９ ＭＲ ＭＲ ＭＲ
５ ＺＤＭ０００９８ ＭＲ ＭＲ ＭＳ １７ ２０１３Ｆ６１８８３ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
６ ＺＤＭ０８８８８ ＭＲ ＭＲ ＭＲ １８ ２０１３Ｆ６１９０３ ＨＲ ＭＲ ＭＳ
７ ＺＤＭ０００２３ ＭＲ ＭＲ ＭＳ １９ Ｓｔａｎｄｅｒ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
８ ＺＤＭ０００４９ ＭＲ ＭＲ ＭＳ ２０ Ｂｏｗｍａｎ ＭＲ ＭＲ ＭＳ
９ ＺＤＭ０００５３ ＭＲ ＭＲ ＭＳ ２１ ＮＤ Ｂ１１２ ＭＲ ＭＲ ＭＲ
１０ ＺＤＭ０１４１４ ＭＲ ＭＲ ＭＲ ２２ Ｎｅｗｄａｌｅ ＭＲ ＭＲ ＭＲ
１１ ＺＤＭ０３６４３ ＭＲ ＭＲ ＭＳ ２３ Ｋｅｎｐｉｍａｉ９ ＭＲ ＭＲ ＭＲ
１２ ＺＤＭ０８９７８ ＭＲ ＭＲ ＭＳ 　 　 　 　 　

Ｎｏｔｅ: ＨＲ: Ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＲ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＳ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ ＡＰ: Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ.

Ｆｉｇ. １　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｚ １２０２８ꎬ
Ｚ １５５２５ ｏｆ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ ａｔ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

ＨＲ: Ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＲ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＳ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ ＨＳ: Ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ.
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Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｑｕｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｚ １２０２８
ａｎｄ Ｚ １５５２５ ｏｆ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ ａｔ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ

Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５
Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ

Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５

１ ＺＤＭ０００６７ ＭＲ ＭＳ １９ ＺＤＭ０５２３５ ＭＳ ＭＲ

２ ＺＤＭ０１２１１ ＭＲ ＭＳ ２０ ＺＤＭ０９６２４ ＭＳ ＭＲ

３ ＺＤＭ０８７９６ ＭＲ ＭＳ ２１ ＺＤＭ０００３４ ＭＳ ＭＲ

４ ＺＤＭ００２００ ＭＲ ＭＳ ２２ ＺＤＭ０４０４７ ＭＳ ＭＲ

５ ＺＤＭ００４２４ ＭＲ ＭＳ ２３ ＺＤＭ０１０９０ ＭＳ ＭＲ

６ ＺＤＭ０１０７０ ＭＲ ＭＳ ２４ Ｑｉｎｇｈａｉｈｕａｎｇ ＭＳ ＭＲ

７ ＺＤＭ０５７７９ ＭＲ ＭＳ ２５ Ｊｉｎｚｈｕａｎｇｂｅｎｄｉ ＭＳ ＭＲ

８ Ｊｉｕｚｈｏｕｅｒｔｉａｏ ９ ＭＲ ＭＳ ２６ Ｋｅｎｐｉｍａｉ ５ ＭＳ ＭＲ

９ Ｚｉｇｕａｎｇｍａｎｇｌｕｏ ＭＲ ＭＳ ２７ Ｘ９ ＭＳ ＭＲ

１０ Ｈｕａｎｇｃｈａｎｇｇｕａｎｇ ＭＲ ＭＳ ２８ Ｘｉｎｙｉｎ ＭＳ ＭＲ

１１ Ｐｉｎｚｈｏｎｇｆａｎｇ ３７３３７ ＭＲ ＭＳ ２９ ＺＤＭ０１１７５ ＭＳ ＭＲ

１２ Ｇｏｒｇｏｎ ４ ＭＲ ＭＳ ３０ Ｌｏｎｇｋｅｍａｉ１ ＭＳ ＭＲ

１３ Ｃｏｎｌｏｎ ＭＲ ＭＳ ３１ Ｌｏｎｇｋｅｍａｉ３ ＭＳ ＭＲ

１４ ＺＤＭ０００７６ ＭＳ ＭＲ ３２ Ｅｍｉｒ ＭＳ ＭＲ

１５ ＺＤＭ００１０４ ＭＳ ＭＲ ３３ Ｑｉｎｇｈｅｓｉｙｕｅｈｕａｎｇ ＭＳ ＭＲ

１６ ＺＤＭ０１２９６ ＭＳ ＭＲ ３４ Ｄａｍａｉ ＭＳ ＭＲ

１７ ＺＤＭ０１３５８ ＭＳ ＭＲ ３５ Ｃｏｎｑｕｅｓｔ ＨＳ ＭＲ

１８ ＺＤＭ０３６０７ ＭＳ ＭＲ 　 　 　

Ｎｏｔｅ: ＭＲ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＳ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ ＨＳ: Ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ.

２.２　 成株期抗性分析

在抗病鉴定圃依据连续两年接种 Ｚ １２０２８ 和

Ｚ １５５２５ 混合菌株进行成株期抗叶斑病鉴定ꎬ发现

两年的抗病性鉴定结果差异不显著( χ２ ＝ １.７０ꎬ小
于理论值 χ２

０.０５ꎬ１ ＝ ３.８４)ꎮ 在成株期未发现免疫类

型和高抗类型的材料ꎬ其中 １１０ 份材料(３１.６％)为
中抗类型ꎬ中感和高感病类型分别为 ２３１ 份和 ７
份ꎬ占 ６８.４％(图 ２)ꎮ 结合严重度的调查结果ꎬ４３
份中抗类型材料的严重度小于 １０％ꎮ

２.３　 不同生育期抗病类型的比较

依据苗期和成株期接种鉴定结果ꎬ发现 ２３ 份

材料在苗期对 ２ 个菌株 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ 均具

有 抗 病 性ꎬ 但 其 中 仅 有 ９ 份 ( ＺＤＭ００００９、
ＺＤＭ０００１３、 ＺＤＭ０００９４、 ＺＤＭ０８８８８、 ＺＤＭ０１４１４、
ＮＤ１４０４９、ＮＤ Ｂ１１２、Ｎｅｗｄａｌｅ 和垦啤麦 ９ 号)在成

株期对混合菌株具有中度抗病性ꎬ其他 １４ 份仅具

有苗期抗性(Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＳＲ) (表 １)ꎮ 此

外ꎬ３９ 份苗期抗 Ｚ １２０２８ 菌株的材料中ꎬ１３ 份材料

具有全生育期抗性(Ａｌｌ ｓｔａｇｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＡＳＲ)ꎻ而
苗期对 Ｚ １２０２８ 菌株表现感病的 ２７８ 份材料中ꎬ８２
份具有成株抗性(Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬＡＰＲ)ꎮ 苗

期抗 Ｚ １５５２５ 菌株的 ４９ 份材料中ꎬ２１ 份在成株期

仍具有抗病性ꎻ而 ２７８ 份苗期对 Ｚ １５５２５ 菌株感病

的材料中ꎬ７８ 份具有 ＡＰＲꎮ 苗期对 Ｚ １２０２８ 和

Ｚ １５５２５均表现感病的 ２５４ 份材料中ꎬ７２ 份具有

ＡＰＲ(表 ３)ꎮ 说明仅有 ４.３％接种鉴定的种质资源

材料具有 ＳＲꎬ２. ９％材料具有 ＡＳＲꎬ而 ２８. １％ ~
２９.５％鉴定材料仅保留了对叶斑病 ＡＰＲ 类型的抗性

(图 ３)ꎮ 根据苗期和成株期抗病性鉴定试验的独

立性检测结果(Ｐ> ０.０５)ꎬ其卡方值 χ２ ＝ ２.２２５ 小

于理论值χ２
０.０５ꎬ１ ＝ ３.８４ꎬ二者差异不显著ꎮ因此本
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Ｆｉｇ. ２ 　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｍｉｘｅｄ￣
ｉｓｏｌａｔｅｓ ｏｆ Ｚ １２０２８ ａｎｄ Ｚ １５５２５ ｏｆ
Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ ａｔ ｔｈｅ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ
ｓｔａｇｅ

ＨＲ: Ｈｉｇｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＲ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＳ: Ｍｏｄｅ￣
ｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ ＨＳ: Ｈｉｇｈｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ.

研究中所用大麦种质资源材料苗期和成株期对蠕

孢叶斑病的抗性无显著相关性ꎬ可能主要由不同抗

病基因控制ꎮ

３　 结论与讨论

兼性寄生病原菌 Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 在侵染前期和

后期分别属于活体营养和死体营养阶段[２５]ꎬ它对

大麦的致病力具有多样性和复杂性ꎮ 目前尚缺乏

证据表明大麦品种对该病原菌引起的叶斑病、根腐

病和黑胚病的抗性存在遗传连锁关系[２６]ꎬ因而加

大了对该病原菌的防控难度ꎮ 我国及国外的大麦

主栽品种对蠕孢叶斑的抗性水平总体较低[８ꎬ ２５]ꎮ
另外ꎬ不同基因型大麦品种在苗期和成株期对蠕孢

叶斑病的抗性水平存在较大差异ꎮ 有研究结果认

为ꎬＢ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 的部分菌株致病力变异水平较

高ꎬ不适合利用鉴别品种的传统方法划分所属致病

类型ꎬ这类菌株与大麦组成的互作体系可能不适合

“基因对基因”理论[２７]ꎮ

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｔｏ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ

Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ
ｓｔａｇｅ

Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ
Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ
Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ

ｓｔａｇｅ
Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ

１ ＺＤＭ００００５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ３７ ＺＤＭ０８９１２ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２ ＺＤＭ０００６４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ３８ ＺＤＭ０２５０９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３ ＺＤＭ０００７５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ３９ ＺＤＭ０２６００ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
４ ＺＤＭ００１３８ ＨＳ Ｓ ＭＲ ４０ ＺＤＭ０２６３１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
５ ＺＤＭ００１３９ ＨＳ ＭＳ ＭＲ ４１ ＺＤＭ０３９９９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
６ ＺＤＭ００１４４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４２ ＺＤＭ０８６７９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
７ ＺＤＭ００１５１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４３ ＺＤＭ００１９０ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
８ ＺＤＭ００１８０ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４４ ＺＤＭ００８９１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
９ ＺＤＭ００１８４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４５ ＺＤＭ０１００５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１０ ＺＤＭ００１９２ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４６ ＺＤＭ０３５９８ ＨＳ ＭＳ ＭＲ
１１ ＺＤＭ００２０１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４７ ＺＤＭ０４５１７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１２ ＺＤＭ００２２８ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４８ ＺＤＭ０９００２ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１３ ＺＤＭ００９３５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ４９ Ｄｏｎｇｑｉｎｇ １６ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１４ ＺＤＭ０１００７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５０ Ｋａｎｇｑｉｎｇ １ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１５ ＺＤＭ０１２１５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５１ ＺＤＭ００１５５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１６ ＺＤＭ０１２５７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５２ ＺＤＭ０１１９０ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１７ ＺＤＭ０１２８６ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５３ ＺＤＭ０１２２３ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１８ ＺＤＭ０１３６３ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５４ ＺＤＭ０１３８０ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
１９ ＺＤＭ０１４２８ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５５ ＺＤＭ０１４１２ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２０ ＺＤＭ０１４４１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５６ ＺＤＭ０１４１８ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２１ ＺＤＭ０１４６６ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５７ Ｌｏｎｇｐｉｍａｉ ５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
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(Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ Ｔａｂｌｅ ３)

Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ

Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ
ｓｔａｇｅ

Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ
Ｎｏ. Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅ
Ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ

ｓｔａｇｅ
Ｚ １２０２８ Ｚ １５５２５ Ｍｉｘｅｄ

２２ ＺＤＭ０２６１５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５８ Ｈｏｎｇ １５￣７９７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２３ ＺＤＭ０２８９５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ５９ Ｈｏｎｇ １３￣４０４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２４ ＺＤＭ０３５３１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６０ Ｈｏｎｇ １３￣４４９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２５ ＺＤＭ０３６１６ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６１ Ｔｏｎｇ ８３￣４３ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２６ ＺＤＭ０３６７０ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６２ Ｔｏｎｇ ８３￣６￣５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２７ ＺＤＭ０３６９９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６３ ＵＳＤＡ ２４７４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２８ ＺＤＭ０３９０７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６４ Ｔａｉｓｈｕｎ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
２９ ＺＤＭ０３９４１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６５ Ｓａｎｙｕｅｈｕａｎｇ ＭＳ ＨＳ ＭＲ
３０ ＺＤＭ０５２２５ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６６ ＮＤ１４０４８ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３１ ＺＤＭ０７８８７ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６７ Ｚｈｅ ８６￣１６６ ＭＳ ＨＳ ＭＲ
３２ ＺＤＭ０７９３４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６８ Ｍ６６￣１５１ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３３ ＺＤＭ０８０３４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ６９ Ｋｅｎｐｉｍａｉ ２ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３４ ＺＤＭ０８４２２ ＨＳ ＭＳ ＭＲ ７０ Ｍｏｒｅｘ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３５ ＺＤＭ０８８１４ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ７１ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎ ＭＳ ＭＳ ＭＲ
３６ ＺＤＭ０８８１９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ ７２ ３４９ ＭＳ ＭＳ ＭＲ

Ｎｏｔｅ: ＭＲ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔꎻ ＭＳ: Ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ ＨＳ: Ｈｉｇｈｌｙ Ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅꎻ Ｍｉｘｅｄ: Ｓｐｏｒｅ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ
ｂｏｔｈ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｚ １２０２８ ａｎｄ Ｚ １５５２５ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ.

Ｆｉｇ. ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｅｅｄｌｉｎｇꎬ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔꎬ ａｎｄ ａｌｌ ｓｔａｇｅ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｏｒ ｂｏｔｈ ｉｓｏｌａｔｅｓ Ｚ １２０２８ ａｎｄ Ｚ １５５２５ ｏｆ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ

　 　 通常在苗期鉴定麦类作物的全生育期抗病性ꎬ
因而也常被称作苗期抗病性[２８]ꎮ 例如ꎬ小麦对条

锈病 ＡＳＲ 通常受单基因或寡基因控制ꎬ属于质量

遗传性状ꎬ仅对条锈菌(Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓ ｆ. ｓｐ.
ｔｒｉｔｉｃｉ)部分生理小种具有抗性[２９￣３０]ꎬ完全符合“基
因对基因”理论[３１]ꎬ因而常把 ＳＲ 等同于 ＡＳＲꎮ 在

本研究中ꎬ仅有 ＮＤ Ｂ１１２、Ｎｅｗｄａｌｅ、ＺＤＭ００００９ 等

９ 个材料对 Ｚ １２０２８ 和 Ｚ １５５２５ 菌株均具有 ＡＳＲꎬ
而其他 １６ 份材料如藏青 ８ 号、垦啤麦 １１ 号、
ＺＤＭ０００６７ 等仅具有 ＳＲꎬ在成株期属于感病类型

(表 １)ꎮ 啤酒大麦品种 Ｍｏｒｅｘ 抗病性来源于持久

抗源 ＮＤ Ｂ１１２ꎬ含有 １ 个苗期抗叶斑病 ＱＴＬ 和 ２
个成株期抗病 ＱＴＬ[３２]ꎮ 因此ꎬ大麦苗期和成株期

对蠕孢叶斑病抗性表型和遗传组份差异较大ꎮ 在
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本研究中ꎬ独立性检测结果也表明大麦种质资源苗

期和成株期对蠕孢叶斑病的抗性无明显的相关性

(Ｐ> ０.０５)ꎬ在两个发育阶段的抗病性可能受不同

基因控制ꎮ 但也有相反的结果ꎬ如小麦苗期和成株

期对麦褐斑核腔菌 [ Ｐｙｒｅｎｏｐｈｏｒａ ｔｒｉｔｉｃｉ￣ｒｅｐｅｎｔｉｓ
(Ｄｉｅｄ.)Ｄｒｅｃｈｓｌｅｒ]引起的褐斑病(Ｔａｎ ｓｐｏｔ)抗性高

度正相关[３３]ꎮ 已有的遗传分析结果表明ꎬ大麦抗

蠕孢叶斑病的性状主要受多位点数量遗传性状控

制ꎬ但也发现大麦品系 ＮＤ ５８８３ 苗期对 ＮＤ９０Ｐｒ 菌
株的抗病性和 ＰＩ２３５１８６、ＰＩ ５９２２７５、ＰＩ６４３２４２ 对强

致病力菌株 ＮＤ４００８ 的 ＡＳＲ 是受单个基因控

制[１８ꎬ ３４]ꎮ 因此ꎬ从现有抗源中发掘受单个主效基

因控制的抗叶斑病遗传位点ꎬ有利于加快抗病基因

转育利用的进程ꎮ
蠕孢菌叶斑病主要在大麦生育中后期流行为

害ꎬ尤其是孕穗期至抽穗开花期遇到连续阴雨或温

暖潮湿的天气条件ꎬ病害的严重度和普遍率几天内

迅速加重ꎬ尤其对大麦旗叶和倒二叶造成较为明显

的为害症状[３５]ꎮ 因此ꎬ早期人们对地方品种和育

成品种的选择过程中ꎬ更多关注成株期的主要农艺

性状和抗病表型ꎬ尽量保留生育后期具有更好抗病

性的高产品种ꎬ而成株期高感病品种逐步被淘汰ꎮ
本研究中ꎬ属于 ＳＲ 和 ＡＳＲ 类型材料仅占 ４.３％和

２.９％ꎬ接近 １ / ３ 材料(２８.１％ ~ ２９.５％)的鉴定品种

属于 ＡＰＲ 类型(表 ４)ꎮ 因此ꎬＡＰＲ 类型的叶斑病

抗源材料所占比例显著高于其他类型ꎮ
病原菌 Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 群体内存在非常丰富的

致病力变异ꎬ已经在世界主要流行区鉴定出多个主

要致病类型[８]ꎮ 由于为数不多的核心抗源材料在

全世界范围内广泛交流并用于抗病育种ꎬ导致不同

区域的 Ｂ. ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ 优势致病类型、毒性谱及分

布范围越来越趋于相似ꎮ 在北美麦区发现了对核

心持久抗源 ＮＤ Ｂ１１２ 具有高致病力菌株[１１￣１２]ꎬ给
世界其他地区发出了积极发掘新抗源的信号ꎮ 麦

类作物 ＡＰＲ 抗性类型不仅针对特定病原菌ꎬ有的

还对多种病原物具有抗性ꎬ因而育种专家更倾向于

使用抗病谱更宽、抗性更持久的 ＡＰＲ 类型抗

源[３６]ꎮ 蠕孢叶斑病主要在大麦生育中后期流行爆

发ꎬ因此在抗病育种中更应重视 ＡＰＲ 的合理利用ꎮ
在大麦种质资源中ꎬ具有中抗水平以上的 ＡＳＲ 类

型材料稀少ꎬ已有的研究报道及本研究结果都发现

了 ＡＰＲ 类型抗叶斑病材料较容易获得ꎮ 叶斑病的

发生和流行严重度极易受到环境温湿度条件影响ꎬ
高温和干旱严重抑制病害发生ꎬ降低严重度和普遍

率[３７]ꎮ 因此ꎬ建议采用高致病力的优势致病类型

在病害常发流行区进行人工接种鉴定ꎬ筛选出优良

抗源ꎻ注重发掘和利用 ＡＰＲ 类型抗病基因ꎬ采用主

效单基因或多基因聚合途径培育抗病性持久稳定

的新品种ꎮ
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ｓｐｒｉｎｇ ｂａｒｌｅｙ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ [Ｊ] . Ｃｅｒｅａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｏｍｍｕｎｉ￣

ｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０１９ꎬ ４７(２): ３１４￣３２３.

[１５] ＲＡＳＭＵＳＳＯＮ Ｄ Ｃꎬ ＷＩＬＣＯＸＳＯＮ Ｒ. Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ

ｍｏｒｅｘ ｂａｒｌｅｙ [Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９７９ꎬ １９(２):２９３.

[１６] ＦＯＳＴＥＲ Ａ Ｅꎬ ＦＲＡＮＣＫＯＷＩＡＫ Ｊ Ｄꎬ Ｐｅｄｅｒｓｏｎ Ｖ Ｄꎬ

ｅｔ ａｌ. Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｚｅｎ ｂａｒｌｅｙ [ Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ

１９８４ꎬ ２４(６):１２１０.

[１７] ＷＩＬＣＯＸＳＯＮ Ｒ Ｄꎬ ＲＡＳＭＵＳＳＯＮꎬ Ｄ Ｃꎬ ＭＩＬＥＳ Ｍ

Ｒ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ａｎｄ

ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ １９９０ꎬ ７４

(３):２０７￣２１０.

[１８] ＬＥＮＧ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｒꎬ ＡＬＩ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅ￣

ｔｉｃｓ ｏｆ ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ａ ｎｅｗ ｐａｔｈｏｔｙｐｅ ｏｆ Ｃｏ￣

ｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ ｉｎ ａ ＵＳＤＡ ｂａｒｌｅｙ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ２０１６ꎬ １００(１０): １９８８￣１９９３.

[１９] ＬＩ Ｌ Ｆꎬ ＺＨＯＵ Ｙ Ｆꎬ ＷＥＩ Ｓ Ｈ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｐｏｒｔ ｏｎ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ

ｃｏｍｍｏｎ ｒｏｏｔ ｒｏｔ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) [ Ｊ] . Ｂａｒｌｅｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ

(大麦科学)ꎬ １９９２(４):２８￣２９.

[２０] ＹＡＯ Ｑ Ｊꎬ ＧＵＯ Ｈ Ｑꎬ ＣＨＥＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ

ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｒｅｓｉｓ￣

ｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) [ Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏ￣

ｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ (植物病理学报) ꎬ ２０１９ꎬ ４９(１):

７７￣８４.

[２１] ＰＡＮＧ Ｙ Ｘꎬ ＣＨＥＮ Ｌꎬ ＧＵＯ Ｈ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ６１ ｂａｒｌｅｙ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｔｏ ｓｐｏｔ

ｂｌｏｔｃｈ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

[Ｊ] . Ａｃｔａ ＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ (植物病理学报)ꎬ

２０２０ꎬ ５０(５): ６０２￣６０９.

[２２] ＷＡＮＧ Ｙ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｆ Ｔꎬ ＬＡＮＧ Ｘ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ Ａｄｕｌｔ￣ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｔｏ ｔｈｅ

ｎａｔｕｒａｌ ｉｎｏｃｕｌａ ｏｆ Ｂｌｕｍｅｒｉａ ｇｒａｍｉｎｉｓ ｆ. ｓｐ. Ｈｏｒｄｅｉｉｎ

Ｔｉｂｅｔ ａｎｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｓｐｅｃｔｒａ ｏｆ ｅｉｇｈｔ

ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｉｔ[Ｊ] . Ｂａｒｌｅｙ ａｎｄ Ｃｅｒｅａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ (大麦与谷

类科学)ꎬ ２０２０ꎬ３７(３):１￣１４.

[２３] ＳＡＮＪＡＹＡ ＧꎬＳＨＩＡＯＭＡＮ Ｃꎬ ＳＨＹＡＭ Ｓ Ｖꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｇｅｎｏｍｅ ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｉｅｓ ( ＧＷＡＳ) ｏｆ ｓｐｏｔ

ｂｌｏｔｃｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｓｔａ￣

ｇｅｓ ｉｎ ａ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｒｉｎｇ ｂａｒｌｅｙ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１８ꎬ ３８(５): ６２.

[２４] ＦＥＴＣＨ Ｔ Ｇꎬ ＳＴＥＦＦＥＮＳＯＮ Ｂ Ｊ. Ｒａｔｉｎｇ ｓｃａｌｅｓ ｆｏｒ ａｓ￣

ｓｅｓｓｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｃｏ￣

ｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ １９９９ꎬ ８３(３):

２１３￣２１７.

[２５] ＫＵＭＡＲ Ｊꎬ ＳＣＨＡＦＥＲ Ｐꎬ ＨＵＣＫＥＬＨＯＶＥＮ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａꎬ ａ ｃｅｒｅａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｃｏｎ￣

ｃｅｒｎ: ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ｔｏｗａｒｄｓ

ｂｅｔｔｅｒ ｃｏｎｔｒｏｌ [Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２００２ꎬ ３

(４): １８５￣１９５.

[２６] ＭＡＴＨＲＥ Ｄ Ｅ. Ｃｏｍｐｅｎｄｉｕｍ ｏｆ ｂａｒｌｅｙ ｄｉｓｅａｓｅ (２ｎｄ Ｅ￣

ｄｉｔｉｏｎ) [Ｍ] . Ｓｔ. Ｐａｕｌꎬ ＭＮ:Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｉ￣

ｃａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙꎬ１９９７.

[２７] ＧＨＡＺＶＩＮＩ Ｈꎬ ＴＥＫＡＵＺ Ａ. Ｈｏｓｔ￣ｐａｔｈｏｇｅｎ ｉｎｔｅｒａｃ￣

ｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｂａｒｌｅｙ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉ￣

ａｎａ ｉｓｏｌａｔｅｓ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ２００８ꎬ ９２(２):２２５￣

２３３.

[２８] ＲＯＬＬＡＲ Ｓꎬ ＧＥＹＥＲ Ｍꎬ ＨＡＲＴＬ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｑｕａｎｔｉｔａ￣

ｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｒｅｓｉｓ￣

ｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｔｒｉｐｅ ｒｕｓｔ (Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓ Ｗｅｓｔｅｎｄ.) ｉｎ

ａ ｍｕｌｔｉｐａｒｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎｔｅｒｃｒｏｓｓ ｗｈｅａｔ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ １２:

６８４６７１.

[２９] ＨＵ Ｃ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｆ Ｔꎬ ＬＡＮＧ Ｘ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｓｔｒｉｐｅ ｒｕｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｔｈｅ

ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｒａｃｅｓ ｏｆ Ｐｕｃｃｉｎｉａ ｓｔｒｉｉｆｏｒｍｉｓ ｆ. ｓｐ. ｔｒｉｔｉｃｉ ｉｎ
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Ｃｈｉｎａ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａ Ｓｉｎｉｃａ (中国农业科

学)ꎬ ２０２２ꎬ ５５(３):４９１￣５０２.

[３０] ＦＥＮＧ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｍꎬ ＳＥＥ Ｄ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆ ｎｏｖｅｌ ｇｅｎｅ Ｙｒ７９ ａｎｄ ｆｏｕｒ ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ

ｌｏｃｉ ｆｏｒ ａｌｌ￣ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｈｉｇｈ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｄｕｌｔ￣ｐｌａｎｔ ｒｅ￣

ｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｓｔｒｉｐｅ ｒｕｓｔ ｉｎ ｓｐｒｉｎｇ ｗｈｅａｔ ＰＩ １８２１０３ [ Ｊ] .

Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ １０８:７３７￣７４７.

[３１] ＦＬＯＲ Ｈ Ｈ. Ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅ￣ｆｏｒ￣ｇｅｎｅ ｃｏｎｃｅｐｔ

[Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ １９７１ꎬ ９: ２７５￣２９６.

[３２] ＳＴＥＦＦＥＮＳＯＮ Ｂ Ｊꎬ ＨＡＹＥＳ Ｐ Ｍꎬ ＫＬＥＩＮＨＯＦＳ Ａ.

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ａｎｄ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｎｅｔ

ｂｌｏｔｃｈ (Ｐｙｒｅｎｏｐｈｏｒａ ｔｅｒｅｓ ｆ. ｔｅｒｅｓ) ａｎｄ ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ

(Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ) ｉｎ ｂａｒｌｅｙ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ

Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ １９９６ꎬ ９２:５５２￣５５８.

[３３] ＴＡＤＥＳＳＥ Ｗꎬ ＲＥＥＮＴＳ Ｈ Ｊꎬ ＨＳＡＭ Ｓ Ｌ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ａｎｄ ａｄｕｌｔ ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ

ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ａｇａｉｎｓｔ ｔａｎ ｓｐｏｔ

(Ｐｙｒｅｎｏｐｈｏｒａ ｔｒｉｔｉｃｉ￣ｒｅｐｅｎｔｉｓ) [Ｊ] . Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

ａｎｄ Ｃｒｏｐ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１１ꎬ ５８:３３９￣３４６.

[３４] ＶＡＬＪＡＶＥＣ￣ＧＲＡＴＩＡＮ Ｍꎬ ＳＴＥＦＦＥＮＳＯＮ Ｂ Ｊ. Ｇｅ￣

ｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｉｎ Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ ａｎｄ ｒｅｓｉｓ￣

ｔａｎｃｅ ｉｎ ｂａｒｌｅｙ [ Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ １９９７ꎬ ８７:１１４０￣

１１４３.

[３５] ＭＥＨＴＡ Ｙ Ｒ. Ｃｏｎｓｔｒａｉｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍａｎａｇｅ￣

ｍｅｎｔ ｏｆ ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ｏｆ ｗｈｅａｔ [Ａ] . Ｄｕｖｅｉｌｌｅｒ Ｅꎬ Ｄｕｂｉｎ

Ｈ Ｊꎬ Ｒｅｅｖｅｓ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｅｌｍｉｎｔｈｏｓｐｏｒｉｕｍ ｂｌｉｇｈｔｓ ｏｆ

ｗｈｅａｔ: ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ａｎｄ ｔａｎ ｓｐｏｔ[Ｍ] . Ｍｅｘｉｃｏ: ＣＩＭ￣

ＭＹＴꎬ １９９８:１８￣２７.

[３６] ＤＩＮＧＬＡＳＡＮ Ｅꎬ ＰＥＲＩＹＡＮＮＡＮ Ｓꎬ ＨＩＣＫＥＹ Ｌ Ｔ.

Ｈａｒｎｅｓｓｉｎｇ ａｄｕｌｔ￣ｐｌａｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｔｏ ｄｅｐｌｏｙ

ｄｕｒａｂｌｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｃｒｏｐｓ [ Ｊ ] . Ｅｓｓａｙｓ ｉｎ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０２２ꎬ ６６(５):５７１￣５８０.

[３７] ＧＵＰＴＡ Ｐ Ｋꎬ ＣＨＡＮＤ Ｒꎬ ＶＡＳＩＳＴＨＡ Ｎ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｓｐｏｔ ｂｌｏｔｃｈ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ｗｈｅａｔ: ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｒｅ￣

ｓｅａｒｃｈｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ

２０１８ꎬ６７(３):５０８￣５３１.
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