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摘要:为了解俄罗斯春小麦抗白粉病基因的组成及分布规律,利用已开发的Pm2、Pm3b、Pm4、Pm8、Pm13
和Pm21标记对外引俄罗斯251份春小麦品种进行了检测和分析。结果表明,在251份小麦品种中,分布5种

抗白粉病基因,其中Pm2 和Pm3 分布频率较高,均为90.44%;Pm13 为57.77%,抗病基因Pm4 分布频率为

10.36%,Pm8 基因的分布频率为5.58%,抗病基因Pm21 在引入的俄罗斯春小麦中没有分布,有6份材料没

有检测出含有上述基因标记。俄罗斯251份春小麦品种中小麦抗白粉病基因组合共有15种类型,其中116份

小麦品种以Pm2/Pm3/Pm13 类型所占比例为46.22%;其他14种类型所占比例依次为,Pm2/Pm3 类型比

例为23.90%;Pm2/Pm3/Pm4 类型比例为4.78%;Pm2/Pm3/Pm4/Pm13 类型比例为4.38%;Pm2 类型

比例为3.58%;Pm3 和Pm2/Pm13 类型比例均为2.79%;Pm3/Pm13 和Pm2/Pm3/Pm8 类型比例均为

2.39%;Pm2/Pm3/Pm4/Pm8 和Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 类型比例均为1.20%;Pm13 类型比例为0.79%;

Pm2/Pm8、Pm3/Pm4/Pm13 和Pm3/Pm8/Pm13 比例为0.40%;本研究明确了俄罗斯春小麦品种抗白粉

病基因的组成和分布频率,可进一步利用外引材料开展抗白粉病育种。
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  黑龙江省是我国重要的春小麦产区,因其独

特的地理环境的生态优势,有利于强筋小麦生产,
被农业部区划为“大兴安岭沿麓强筋小麦产业

带”[1]。白粉病是本地区小麦生产中的四大病害

之一,严重影响小麦的产量和品质,尤其近年来随

着种植密度的加大和施肥水平的提高,生长期间

雨水增多,该病频发,威胁小麦生产,抗白粉病已

成为一个重要的育种目标之一[2]。
建国以来,黑龙江省审定推广了200余份小

麦品种,为国家商品粮生产作出了贡献。近年来

通过抗性鉴定和抗病基因分子标记检测发现,大
部分品种对白粉病属于感病和高感材料,没有高

抗和免疫材料,且抗病基因类型比较单一[3-4]。为

尽快选育出抗白粉病的小麦品种,黑龙江省与俄

罗斯农业单位合作,从俄罗斯引进了一批春小麦

品种资源,这些品种主要来源于俄罗斯的远东和

东南部小麦主产区,多为强筋小麦,兼具有抗旱、
抗病等特点。经两年的田间和温室表型鉴定,发
现其中有对白粉病表现免疫或高抗的品种。如将

其抗性基因转入黑龙江省春小麦品种,既能提高

育成品种对白粉病的抗性水平,又能拓展本地区

小麦品种的遗传多样性。
 

为此,本研究利用新近开发的抗白粉病基因

Pm2、Pm3、Pm4、Pm8、Pm13 和Pm21 连锁分

子标记对俄罗斯引进小麦品种进行分子检测,明
确俄罗斯引进小麦中抗白粉病基因的组成及分布

频率,结合温室和田间抗病表型鉴定,筛选出优异

抗白粉病基因的品种,将其作为基因供体与省内

主栽品种进行杂交。采用分子标记辅助技术选育

抗病的强筋高产小麦新品种,为黑龙江省小麦生

产提供技术支撑。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 小麦材料 俄罗斯引进的春小麦品种

(系)251份(编号为ZXM1-ZXM251),主要来源

于俄罗斯的东南部和远东小麦产区。2014-2015年

于黑龙江省农业科学院现代农业科技园区集中种植

重新整理与繁殖,行长1
 

m、垄上双条行间距0.35
 

m,
株距0.05

 

m。以携带Pm2、Pm3、Pm4、Pm8、Pm13

1



     黑 龙 江 农 业 科 学 1期

和Pm21 的单个抗病基因阳性对照品种 Ulka、
Sonara/8cc、KHapli/8cc、Kavkaz、R4A和扬麦5/Sub.6v
为阳性对照。小麦Pm4 和Pm13 基因阴性对照

品种为中国春。所有供试材料由黑龙江省农业科

学院作物资源研究所小麦辐射与生物技术课题组

收集和保存。
1.1.2 供 试 引 物 6对小麦抗白粉病基因的

PCR特异引物由生工生物工程(上海)股份有限

公司合成(表1)。

表1 小麦抗白粉病基因引物序列表

引物 序列(5'~3') 扩增片段/bp 参考文献

Pm2 F:AGCTGTTTGGGTACAAGGTG 498 [5]

R:GCCATCGTTTTCTACTAG

Pm3 F:CGCCGTGAAGCCAAGAAGAAT 721 [6]

R:CATTGAGATTGTAGGCTGCCCT

Pm4 F:GTGGTGTATCAAATGTCATCAGTACTAC 470 [7]

R:TCCAGTGACCCCATCTGCTCATAC

Pm8 F:GGAGACATCATGAAACATTTG 1500 [8]

R:CTGTTGTTGGGCAGAAAG

Pm13 F:CGCCAGCCAATTATCTCCATGA 564 [9]

R:AGCCATGCGCGGTGTCATGTGAA

Pm21 F:CACTCTCCTCCACTAACAGAGG 1260 [10]

R:GTTTGTTCACGTTGAATGAATTC

1.2 方法

1.2.1 白粉病调查 温室调查白粉病自然发病

情况[4]。根据叶片的发病情况,确定小麦抗白粉

病抗性级别。1代表免疫(全株无病),3代表高抗

(仅植株基部叶片有少许病斑),5代表中抗(植株

叶片有一些病斑),7代表感病(植株中上部叶片

有较多病斑),9代表高感(植株全部叶片发病及穗

部也有病斑),具体抗病级别按GB/T
 

19557.2-2004
(小麦新品种DUS测试指南)进行。
1.2.2 DNA的提取 采用CTAB法[11]分别提

取各个供试材料的基因组DNA。为了确保检测

结果的准确性,每份材料至少提取3株叶片,用于

检测其抗白粉病基因类型。
1.2.3 小麦抗白粉病基因分子标记检测 PCR
反应体系均为25

 

μL,模板DNA
 

50
 

ng·μL
-1,10×

buffer
 

2
 

μL,dNTP(25
 

μmol·L
-1)0.2

 

μL,上游

和下游引物(5
 

μlmol·L
-1)各1

 

μL,Taq
 

DNA聚

合酶1
 

U,用无菌蒸馏水补充反应体系至25
 

μL。
PCR反应程序为94

 

℃预变性5
 

min;94
 

℃变性

30~60
 

s,52
 

℃退火45~60
 

s,72
 

℃延伸30~90
 

s,
35个循环;72

 

℃延伸5
 

min;4
 

℃保存。PCR热

循环仪为 TC-512(Techne,英国),扩增产物用

Sub-cel1R
 

Model192高通量电泳槽(BIO-RAD,
美国)在1.5%琼脂糖凝胶中进行电泳分离,缓冲体

系为1×TAE 溶液,120
 

V电压电泳30~50
 

min,

BIO-RAD凝胶成像系统(BIO-RAD,美国)照相

后统计结果。

2 结果与分析

2.1 供试小麦品种苗期白粉病抗病性评价

在温室条件下,调查苗期自然发病的情况,由
表2可知,在251份俄罗斯春小麦供试材料中,
19份材料表现免疫,占供试材料的7.57%;27份

材料表现高抗,54份材料表现中抗,61份材料表

现为感病,90份材料表现为高感,分别占供试材

料的7.57%、10.76%、21.51%、24.30%和35.86%。

表2 俄罗斯小麦抗白粉病表型抗性鉴定结果

抗性等级 1(免疫)3(高抗)5(抗病)7(感病)9(高感)

数量 19 27 54 61 90

比例/% 7.57 10.76 21.51 24.30 35.86

2.2 供试小麦品种抗白粉病标记基因型鉴定

用与小麦抗白粉病基因 Pm2、Pm3、Pm4、
Pm8、Pm13 和Pm21 对251份俄罗斯小麦进行

基因型鉴定。各基因在部分小麦品种的扩增结果

见图1~5。在251份俄罗斯小麦中,与抗病基因

Pm2连锁的标记有227份(90.44%)扩增出条带,
与抗病基因Pm3b连锁的标记有227份(90.44%)
扩增出条带,与抗病基因Pm4连锁的标记有26份

(10.36%)扩增出条带,与抗病基因Pm8 连锁的

标记有14份(5.58%)扩增出条带,与抗病基因
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Pm13 连锁的标记有145份(57.77%)扩增出条

带,与抗病基因Pm21 连锁的标记没有扩增出条

带(表3)。

1.Ulka;
 

2.ZXM1;
 

3.ZXM3;
 

4.ZXM2;
 

5.ZXM5;
 

6.ZXM6;
 

7.ZXM7;
 

8.ZXM8;
 

9.ZXM9;
 

10.ZXM10;11.ZXM11;
 

12.ZXM12。

图1 部分小麦品种抗Pm2基因检测的电泳图谱

1.Sonara/8cc;
 

2.ZXM2;
 

3.ZXM3;
 

4.ZXM1;

5.ZXM5;
 

6.ZXM6;
 

7.ZXM7;
 

8.ZXM8;

9.ZXM9;
 

10.ZXM10;
 

11.ZXM11;
 

12.ZXM12。

图2 部分小麦品种Pm3b基因检测的电泳图谱

1.ZXM1;2.ZXM2;3.ZXM3;4.ZXM4;5.ZXM5;

6.ZXM6;7.ZXM7;8.ZXM88;9.ZXM89;

10.ZXM91;11.ZXM11;12.ZXM12。

图3 部分小麦品种Pm4基因检测的电泳图谱

1.ZXM15;
 

2.ZXM16;
 

3.Kavkas;
 

4.ZXM17;
 

5.ZXM18;
 

6.ZXM19;
 

7.ZXM20;
 

8.ZXM17;
 

9.ZXM18;
 

10.ZXM21;
 

11.ZXM22;
 

12.ZXM24;
 

13.ZXM42。

图4 部分小麦品种Pm8基因检测的电泳图谱

1.ZXM15;
 

2.ZXM16;
 

3.Kavkas;
 

4.ZXM17;
 

5.ZXM18;

6.ZXM19;
 

7.ZXM20;
 

8.ZXM17;
 

9.ZXM18;
 

10.ZXM21;

11.ZXM22;
 

12.ZXM24;
 

13.ZXM42。

图5 部分小麦品种Pm13基因检测的电泳图谱

表3 俄罗斯小麦抗白粉病基因组成

基因类型 Pm2 Pm3b Pm4a Pm8 Pm13 Pm21 无

数量 227 227 26 14 145 0 6
比例/% 90.44 90.44 10.36 5.58 57.77 0 2.39

2.3 抗白粉病基因在俄罗斯小麦品种中的分布

2.3.1 供试品种中抗白粉病基因的分布 由表3
可知,在供试的251份俄罗斯春小麦品种中,抗白

粉病基因分布频率不同。其中Pm2 和Pm3b 分

布频率最高,频率为90.44%,其次为基因Pm13,
分布频率为57.77%,而基因Pm4,分布频率为

10.36%,Pm8 基因的分布频率为5.58%,而在

俄罗斯春小麦中没有发现Pm21,另有6份材料

没有检测出上述基因标记。
2.3.2 抗白粉病基因组合在俄罗斯小麦品种中

的分布 由表4可知,在俄罗斯251份春小麦品

种中小麦抗白粉病基因组合共有15种类型,其中

116份小麦品种以Pm2/Pm3/Pm13 类型所占比

例最高,为46.22%;Pm2/Pm3 类所占比例为

23.90%;Pm2/Pm3/Pm4 类型所占比例为4.78%;
Pm2/Pm3/Pm4/Pm13 类型所占比例为4.38%;
Pm2 类 型 所 占 比 例 为3.59%;Pm3 和 Pm2/
Pm13 类型所占比例均为2.79%;Pm3/Pm13 和

Pm2/Pm3/Pm8 类型所占比例为2.39%;Pm2/
Pm3/Pm4/Pm8 和 Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 类

型所占比例均为1.20%;Pm13 类型所占比例为

0.79%;Pm2/Pm8、Pm3/Pm4/Pm13 和Pm3/
Pm8/Pm13 所占比例匀为0.40%;另外有6份小

麦中没有检测出上述基因组合,其比例为2.39%。

表4 俄罗斯春小麦抗白粉病基因组合分布

基因组合类型 数量 比例/%
Pm2 9 3.58
Pm3 7 2.79
Pm13 2 0.79
Pm2/Pm3 60 23.90
Pm2/Pm8 1 0.40
Pm2/Pm13 7 2.79
Pm3/Pm13 6 2.39
Pm2/Pm3/Pm4 12 4.78
Pm2/Pm3/Pm8 6 2.39
Pm2/Pm3/Pm13 116 46.22
Pm3/Pm4/Pm13 1 0.40
Pm3/Pm8/Pm13 1 0.40
Pm2/Pm3/Pm4/Pm8 3 1.20
Pm2/Pm3/Pm4/Pm13 11 4.38
Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 3 1.20

无 6 2.39

3
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2.3.3 供试小麦品种白粉病抗性鉴定及其基因

组合分布 供试的251份小麦品种在温室和田间

自然发病条件下,经抗病性鉴定发现,共有5种抗

病表型(表5),即免疫(抗病等级为1)、高抗(抗病

等级为3)、中抗(抗病等级为5)、感病(抗病等级

为7)、高感(抗病等级为9)。

表5 不同抗白粉病组合在温室中抗性分析

基因组合
基因组

数量

抗病等级数量

免疫 高抗 中抗 感 高感

Pm2 9 0 0 2 2 5

Pm3 7 1 0 1 1 4

Pm13 2 0 0 0 1 1

Pm2/Pm3 60 8 5 10 20 17

Pm2/Pm8 1 0 0 1 0 0

Pm2/Pm13 7 1 1 2 1 2

Pm3/Pm13 6 0 1 2 0 3

Pm2/Pm3/Pm4 12 0 5 2 3 2

Pm2/Pm3/Pm8 6 1 1 0 1 3

Pm2/Pm3/Pm13 116 6 13 30 21 46

Pm3/Pm4/Pm13 1 0 0 0 1 0

Pm3/Pm8/Pm13 1 0 0 0 1 0

Pm2/Pm3/Pm4/Pm8 3 2 0 1 0 0

Pm2/Pm3/Pm4/Pm13 11 0 0 2 5 4

Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 3 0 0 0 1 2

无 6 0 1 1 3 1

合计 251 19 27 54 61 90

  由表5可知,19份抗性表现为免疫的品种基

因组成为Pm3 基因型的有1份、Pm2/Pm3 基因

型8份、Pm2/Pm13 基因型1份、Pm2/Pm3/Pm8
基因型1份、Pm2/Pm3/Pm13 基因型6份、Pm2/
Pm3/Pm4/Pm8 基因型2份。

27份高抗白粉病品种的基因组成为 Pm2/
Pm3 基因型的有5份、Pm2/Pm13 基因型1份、

Pm3/Pm13 基因型1份、Pm2/Pm3/Pm4 基因

型5 份、Pm2/Pm3/Pm8 基 因 型 1 份、Pm2/
Pm3/Pm13 基因型13份、不含抗病基因型1份。

54份中抗白粉病品种的基因组成为Pm2 基

因型2份、Pm3 基因型1份、Pm2/Pm3 基因型

10份、Pm2/Pm8 基因型1份、Pm2/Pm13 基因

型2份、Pm3/Pm13 基 因 型2份、Pm2/Pm3/
Pm4基因型2份、Pm2/Pm3/Pm13基因型30份、

Pm2/Pm3/Pm4/Pm8 基因型1份、Pm2/Pm3/
Pm4/Pm13 基因型2份、不含抗病基因型1份。

61份感白粉病品种的基因组成为Pm2 基因

型2份、Pm3 基因型1份、Pm13 基因型1份、

Pm2/Pm3基因型20份、Pm2/Pm13基因型1份、

Pm2/Pm3/Pm4 基因型3份、Pm2/Pm3/Pm8
基因型1份、Pm2/Pm3/Pm13 基 因 型21份、

Pm3/Pm4/Pm13 基 因 型 1 份、Pm3/Pm8/
Pm13 基因型1份、Pm2/Pm3/Pm4/Pm13 基因

型5份、Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 基因型1份、不
含抗病基因型3份。

90份高感白粉病品种的基因组成为Pm2 基

因型5份、Pm3 基因型4份、Pm13 基因型1份、

Pm2/Pm3基因型17份、Pm2/Pm13 基因型2份、

Pm3/Pm13 基因型3份、Pm2/Pm3/Pm4 基因

型2 份、Pm2/Pm3/Pm8 基 因 型 3 份、Pm2/
Pm3/Pm13 基 因 型 46 份、Pm2/Pm3/Pm4/
Pm13 基因型4份、Pm2/Pm3/Pm8/Pm13 基因

型2份、不含抗病基因型1份。

3 讨论

本研究结果显示,在251个俄罗斯春小麦品

种中,存在5种抗病基因类型和15种抗病基因组

合。其中以Pm2 和Pm3 所占分布频率最高,分
布频率均为90.44%,其次为抗病基因Pm13,分
布频率为57.77%,抗病基因Pm4,分布频率为

10.36%,Pm8 基因,分布频率为5.58%,而抗病

基因Pm21 在俄罗斯春小麦中没有发现,有6份

材料没有检测出含有上述基因的标记。通过温室

和田间自然发病的表型鉴定发现,有19份材料表

现免疫,27份材料表现高抗,54份材料表现中抗,

61份材料表现为感病,90份材料表现为高感,分
别占供试材料7.57%、10.76%、

 

21.51%、24.30%
和35.86%。上述俄罗斯春小麦品种抗白粉病基

因组成和分布特点,与黑龙江本地品种存在明显

差异,俄罗斯春小麦抗病基因及其组合高于黑龙

江省小麦,俄罗斯小麦含有Pm4 基因,黑龙江小

麦不含有Pm4 基因,俄罗斯小麦中Pm8 基因比

例也高于黑龙江省小麦,同时俄罗斯品种中存在

免疫和高抗白粉病品种[4,12]。与国内其他省份相

比,俄罗斯品种含有Pm2 和Pm3 基因比例高于

河北省和辽宁省小麦,抗病基因及其组合也比较

丰富[13-16]。表明在俄引小麦品种中具有丰富抗

白粉病的资源,可以为黑龙江春小麦抗白粉病遗

传改良提供良好的利用价值[17-20]。

4
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本研究结果显示,部分小麦材料携带2个或

2个以上被检测基因,如Pm2/Pm3、Pm2/Pm3/
Pm13、Pm2/Pm3/Pm4/Pm8,白粉病抗性表现

为高抗或者免疫的材料,可作为重要的多基因抗

源加以利用,从而提高小麦的综合抗病性[21-23]。
但是,研究中发现,在被检测的同一种或同一组基

因或基因组合类型中,同时拥有一定数量的免疫、
高抗、感病和高感抗性材料,这表明具有本研究所

检测的6个抗性基因标记的材料并不具有实际抗

病性。如在116份中携带 Pm2/Pm3/Pm13 类

型基因的中有19份表现为免疫或者高抗,有97份

分别表现为中抗、感病或者高感,这一结果反映出

两种情况:(1)表明本研究所检测的抗白粉病基因

与表型抗性之间没有很好的相关性,这些抗白粉

病基因可能对本地区白粉病流行小种并不具有抗

性;(2)俄罗斯引进小麦品种中有对本地区白粉病

流行小种免疫和高抗的品种,这些品种中存在着

其他已命名的,或者是新型抗白粉病基因。这有

待在以后的研究中进一步明确的验证。
近几年随着全球气候变暖,降雨带北移的变

化,黑龙江省麦区白粉病有日益加重的趋势。有

研究表明,由于对东北春麦区现在流行的白粉病

小种种群结构缺乏研究,应用的品种几乎都不抗

病[17-19]。长期集中利用少数优质育种亲本,导致

育成小麦品种的遗传基础狭窄,遗传多样性逐渐

缩小,抗性能力降低[24-26]。俄罗斯春小麦品质类

型以面包麦为主兼具抗旱抗病等特点,且其主产

区地理纬度与黑龙江春小麦产区比较接近,因此,
在利用其优异资源改良黑龙江省强筋春小麦白粉

病抗性,相比冬小麦效率更高,因此,鉴定、评价和

利用俄罗斯优异春小麦种质资源,是丰富黑龙江

春小麦种质资源的多样性、拓宽小麦品种遗传基

础的重要途径[27-29]。

4 结论

本研究利用6个已知的抗白粉病基因标记对

俄罗斯引进的春小麦品种检测,并结合抗性表性

分析,发现供试品种中含有5种抗白粉病基因和

15种抗病基因组合。其中,就单一基因而言,分
布频率最高是Pm2(90.44%),未检测到抗病基

因Pm21。基因组合类型方面,以 Pm2/Pm3/
Pm13 组合类型所占比例最高(46.22%),Pm2/
Pm8、Pm3/Pm4/Pm13 和Pm3/Pm8/Pm13 比

例最低(0.40%)。发现的抗白粉病免疫或高抗品

种的抗病性与6个基因标记不存在相关性,这些

免疫或高抗品种可以作为白粉病抗性育种的杂交

亲本。下一步将对免疫或高抗材料的抗性基因进

行新基因的鉴定与挖掘。
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Abstract:In
 

order
 

to
 

understand
 

the
 

composition
 

and
 

distribution
 

of
 

powdery
 

mildew
 

resistance
 

genes
 

in
 

Russian
 

spring
 

wheat,
 

251
 

spring
 

wheat
 

cultivars
 

introduced
 

from
 

Russia
 

were
 

detected
 

and
 

analyzed
 

by
 

using
 

the
 

markers
 

Pm2,
 

Pm3b,
 

Pm4,
 

Pm8,
 

Pm13
 

and
 

Pm21.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

5
 

powdery
 

mildew
 

resistance
 

genes
 

are
 

distributed
 

in
 

251
 

wheat
 

varieties,
 

and
 

the
 

distribution
 

frequencies
 

of
 

Pm2
 

and
 

Pm3
 

were
 

90.44%.
 

The
 

second
 

gene
 

was
 

Pm13
 

(57.77%),
 

then
 

the
 

disease
 

resistance
 

gene
 

Pm4
 

(10.36%),
 

and
 

the
 

lowest
 

gene
 

was
 

Pm8
 

(5.58%).
 

The
 

disease
 

resistance
 

gene
 

Pm21
 

was
 

not
 

distributed
 

in
 

Russian
 

spring
 

wheat,
 

and
 

6
 

materials
 

were
 

not
 

detected
 

to
 

contain
 

the
 

above
 

gene
 

markers.
 

There
 

were
 

15
 

powdery
 

mildew
 

resistance
 

gene
 

combinations
 

among
 

251
 

spring
 

wheat
 

varieties.
 

Among
 

116
 

wheat
 

varieties,
 

Pm2/Pm3/Pm13
 

had
 

the
 

highest
 

proportion
 

(46.22%).
 

The
 

proportions
 

of
 

the
 

other
 

14
 

types
 

were
 

as
 

follows:
 

Pm2/Pm3
 

type
 

accounted
 

for
 

23.90%;
 

Pm2/Pm3/Pm4
 

accounted
 

for
 

4.78%;
 

The
 

proportion
 

of
 

Pm2/Pm3/Pm4/Pm13
 

was
 

4.38%;
 

Pm2
 

type
 

accounted
 

for
 

3.58%;
 

Pm3
 

and
 

Pm2/Pm13
 

accounted
 

for
 

2.79%.
 

Pm3/Pm13
 

and
 

Pm2/Pm3/Pm8
 

accounted
  

for
 

2.39%.
 

The
 

proportion
 

of
 

Pm2/Pm3/Pm4/Pm8
 

and
 

Pm2/Pm3/Pm8/Pm13
 

was
 

1.20%.
 

Pm13
 

types
 

accounted
 

for
 

0.8%;
 

The
 

proportions
 

of
 

Pm2/Pm8,
 

Pm3/Pm4/Pm13
 

and
 

Pm3/Pm8/Pm13
 

were
 

all
 

0.40%.
 

This
 

study
 

clarified
 

the
 

composition
 

and
 

distribution
 

frequency
 

of
 

powdery
 

mildew
 

resistance
 

genes
 

in
 

Russian
 

spring
 

wheat,
 

providing
 

theoretical
 

guidance
 

for
 

wheat
 

powdery
 

mildew
 

resistance
 

breeding.
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